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บทคัดย่อ 
หอยมุกแกลบ (Pinctada fucata) เป็นสัตว์เศรษฐกิจที่มีการเพาะเลีย้งทางภาคใต้ของประเทศไทย และ                  

มักประสบปัญหาด้านสภาพแวดล้อมท าให้ตายหรือชะงักการเจริญเติบโต ในสัตว์น า้พบกลไกการปรับตัวใน
สภาพแวดล้อมที่ปนเปือ้นสารเคมี โดยมีกลไกก าจดัสารปนเปือ้นออกจากเซลล์ซึง่อาศยัการท างานของโปรตีนในวงศ์ ABC 
transporter ส าหรับหอยสองฝาพบรายงานว่าโปรตีน ABC transporter เก่ียวข้องกบัการขบัสารปนเปื้อนออกจากเซลล์ 
ท าให้สามารถปรับตวัและทนต่อมลพิษได้ดี อย่างไรก็ตามยงัไม่เคยมีการระบุชนิดและจ านวนของยีนในวงศ์ยีน ABC 
transporter ในจีโนมของหอยมุกแกลบ ด้วยเหตุนีค้ณะผู้ วิจยัจึงได้ท าการศึกษาจ านวนและจ าแนกวงศ์ย่อยของโปรตีน 
ABC transporter ในจีโนมหอยมกุแกลบ รวมทัง้วิเคราะห์ความสมัพนัธ์ทางวิวฒันาการของโปรตีนวงศ์นีเ้ทียบกบัสิง่มีชีวิต
อื่น  ได้แก่  แมลงหวี่  Drosophila melanogaster โรติ เฟอร์ Brachionus koreanus หนอนตัวกลม  Caenorhabditis 
elegans ยีส ต์  Saccharomyces cerevisiae และมนุษย์  Homo sapiens  โดยใ ช้การวิ เคราะห์ ด้วยเทคนิคทาง                                   
ชีวสารสนเทศศาสตร์ พบว่าสามารถระบุยีนในวงศ์ ABC transporter ในหอยมุกแกลบได้ทัง้หมด 65 ยีน แบ่งได้เป็น 8        
วงศ์ยอ่ย ได้แก่ ABCA ถึง ABCH ซึง่ประกอบด้วยสมาชิกจ านวน 10, 15, 20, 3, 1, 3, 12 และ  1 ยีน ตามล าดบั โดยพบวา่            
เกิดการเพิ่มจ านวนยีนของยีนในวงศ์ยอ่ย ABCB, ABCC และ ABCG ซึ่งเป็นยีนที่เคยมีรายงานว่าเก่ียวข้องกบัการก าจดั
สารพิษในสตัว์น า้ จากข้อมลูการศกึษาในครัง้นีชี้ใ้ห้เห็นวา่หอยมกุแกลบมีแนวโน้มในการปรับตวัเพื่อให้สามารถด ารงชีวิต
ในสภาพแวดล้อมที่มีการปนเปือ้นได้ดี ผลจากการศกึษาครัง้นีจ้ะเป็นประโยชน์ในการศกึษากลไกการป้องตวัจากสารพิษ
ของหอยมุก ท าให้เข้าใจชีววิทยาและการปรับตัวในระบบนิเวศมากขึน้ ซึ่งจะเป็นประโยชน์ต่อการเพาะเลีย้งหอยมุก               
ในสภาพแวดล้อมที่มีการเปลีย่นแปลงตอ่ไปในอนาคต และยงัเป็นประโยชน์ตอ่การศกึษายีนกลุม่นีใ้นหอยชนิดอื่นตอ่ไป 
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Abstract 
Pearl oyster (Pinctada fucata) is an economically important species cultivated in the South of Thailand. 

The cultures can be affected by environmental pollution leading to the reduction of growth and survival. 
Multixenobiotic resistance mechanism has been reported in aquatic organisms mediated by ABC transporters. 
In bivalves, these proteins have been reported to pump chemical pollutants out of the cells.  As a result, those 
animals can  adapt and survive in a polluted environment. However, ABC transporters have not been identified 
in the Pearl oyster’s genome. We, therefore, investigated the gene family of  ABC transporters in this species in 
order to identify gene numbers and classify them into subfamilies.  Also, the evolutionary relationships of this 
gene family were determined in comparison with other organisms including Drosophila melanogaster, 
Brachionus koreanus, Caenorhabditis elegans, Saccharomyces cerevisiae and Homo sapiens. In the present 
study, 65 ABC transporters were identified in the Pearl oyster genome which include 10, 15, 20, 3, 1, 3, 12 and 
1 ABC transporters belonging to subfamilies ABCA-ABCH, respectively.  Gene expansions were found in 
subfamilies ABCB, ABCC and ABCG.  Members of these subfamilies have been reported to functions as 
multixenobiotic transporter in aquatic organisms.  Therefore multixenobiotic resistance should be exhibited in 
the Pearl oyster and assist them to adapt and survive in contaminated environments.  The results of this work 
are essential for further investigation of multixenobiotic resistance mechanisms in this species.  This would 
eventually benefit aquaculture practices and would also lead to the study of this gene family functions in other 
mollusks. 
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บทน า  

หอยมกุแกลบ (Pinctada fucata) เป็นสตัว์เศรษฐกิจที่มีมลูค่าสงู ในธรรมชาติพบได้ตามชายฝ่ังทะเลอนัดามนั 
และมีการเพาะเลีย้งเชิงพาณิชย์มากบริเวณชายฝ่ังของจังหวดัภูเก็ต ปัญหาหนึ่งที่มกัพบในการเพาะเลีย้งหอยมุก คือ 
ปัญหาในด้านสภาพแวดล้อม เช่น น า้เสียหรือคุณภาพของน า้ทะเลที่เปลี่ยนไป ท าให้หอยมุกตายหรือชะงักการ
เจริญเติบโต (Kanjanachatree et al., 2004) ประกอบกบัการด ารงชีวิตแบบอยูก่บัท่ีและกินอาหารด้วยการกรองกิน ท าให้
มีโอกาสสมัผสักบัสารเคมีที่ปนเปือ้นมากบัน า้โดยตรง ซึง่อาจสง่ผลกระทบตอ่อตุสาหกรรมการผลติมกุของประเทศ  

การศึกษาในสตัว์น า้หลายชนิดพบว่าสตัว์น า้มีกลไกการปรับตวัให้มีชีวิตรอดในสภาพแวดล้อมที่มีการปนเปือ้น
สารเคมี (multixenobiotic resistance; MXR) โดยกลไกดงักลา่วเก่ียวข้องกบัการก าจดัสารพิษออกจากเซลล์โดยอาศยัการ
ท างานของโปรตีนในกลุ่ม  ABC transporter (Smital et al. , 2003; Kurelec et al. , 1996; Minier and Moore, 1996; 
McFadzen et al., 2000; Miller et al., 2002; Cai et al., 2003; Sauerborn et al., 2004; Zaja et al., 2007; Luedeking 
and Koehler, 2004) ส าหรับหอยสองฝา พบรายงานในหอยนางรม Saccostrea forskali และ หอยแมลงภู่ Mytilus 
edulis ว่าโปรตีน ABC transporter เก่ียวข้องกับการขบัสารพิษหรือสารเคมีปนเปื้อนออกจากเซลล์ ท าให้หอยสามารถ
ปรับตวัและทนตอ่มลพิษได้ดีและยงัสามารถสบืพนัธุ์ตอ่ไปได้ (Kingtong et al., 2007; Rioult et al., 2014) อยา่งไรก็ตาม
ยงัไมเ่คยมีรายงานการศกึษาวงศ์ยีน ABC transporter ในหอยมกุแกลบ 
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โปรตีนในวงศ์ยีน ABC transporter เป็นโปรตีนที่พบในเยื่อหุ้มเซลล์ (transmembrane protein) จดัเป็นวงศ์ยีน            
ที่มีจ านวนยีนมากที่สุดวงศ์ยีนหนึ่งในจีโนมสิ่งมีชีวิต (Higgins, 1998) สามารถพบได้ในสิ่งมีชีวิตตัง้แต่โปรคาริโอต               
จนถึงยคูาริโอต (Dean et al, 2001) โปรตีนกลุม่นีท้ าหน้าที่ขนสง่สารหลายชนิดผ่านเยื่อหุ้มเซลล์และเยื่อหุ้มออร์แกเนลล์
โดยใช้พลงังาน ATP (Alaimo et al., 2006) โครงสร้างหลกัของโปรตีนกลุ่มนีป้ระกอบด้วยองค์ประกอบส าคญัสองสว่น
ได้แก่ transmembrane domain (TMD) คือสว่นท่ีแทรกผา่นเยื่อหุ้ม และ nucleotide-binding domain (NBD) คือสว่นจบั
กบัโมเลกลุ ATP (Higgins & Linton, 2004; Higgins, 2007; Rees et al., 2009)  

วงศ์ยีน ABC transporter แบ่งเป็น 8 วงศ์ยีนย่อย (subfamily A - H) ซึ่งมีความแตกต่างกนัของลกัษณะโดเมน
โปรตีน อาจมีลกัษณะเป็น full transporter คือ โครงสร้างประกอบด้วย 2 TMD และ 2 NBD (subfamily A, B-full, C) หรือ 
half transporter คือ โครงสร้างประกอบด้วย 1 TMD และ 1 NBD (B-half, D, G, H) ดังภาพที่ 1 (Dawson & Locher, 
2006) หน้าที่ของ TMD คือจบักบัโมเลกลุของสาร (substrate) เพื่อขนสง่สารผา่นเยื่อหุ้ม ในขณะท่ีบริเวณ NBD มีต าแหนง่ 
ATP-binding site เป็นองค์ประกอบ ซึ่งจะจบักบัโมเลกุล ATP เพื่อไฮโดรไลซ์และขบัเคลื่อนโปรตีนในกระบวนการขนส่ง
สารผา่นเยื่อหุ้ม (Higgins 1992; Higgins & Linton 2004; Rees et al., 2009)  

ล าดับกรดอะมิโนในต าแหน่ง NBD เป็นล าดับสงวน (conserved) กล่าวคือมีการเปลี่ยนแปลงน้อยในช่วง
วิวฒันาการ เนื่องจากท าหน้าที่จับกับโมเลกุล ATP เพียงอย่างเดียว ในขณะที่ล าดบักรดอะมิโนในต าแหน่ง TMD จะมี
ความแปรผันมาก ท าให้จับกับโมเลกุลของสารได้แตกต่างกัน ดังนัน้โปรตีน ABC transporter ต่างชนิดกันจึงอาจมี
ความจ าเพาะกบัโมเลกลุของสารแตกตา่งกนัเพื่อท าหน้าที่ล าเลียงสารตา่ง ๆ เช่น กรดอะมิโน เพปไทด์ น า้ตาล ไขมนั สาร
เมแทบอไลต์ และ ยาบางชนิด ผา่นเยื่อหุ้มเซลล์หรือเยื่อหุ้มออร์แกเนลล์ (Dean et al., 2001; Vasiliou et al., 2009) 

 

 
ภาพที่ 1 โครงสร้างของโปรตีนในกลุ่ม ABC transporter แบบ full transporter (a และ b) และ half transporter (c) 

( https: / / commons. wikimedia. org/ wiki/ File: Membrane_topology_models _of_the_human_ 
ABC_transporter_protein_B,_C,_and_G_subfamilies. jpg)  และตัวอย่างโครงสร้างของโปรตีน ABC 
transporter ที่พบในเยื่อหุ้มเซลล์ (d) (https://commons.wikimedia.org/wiki/File:Btucd.jpg)  

           ค าอธิบาย TMD = transmembrane domain, NBD = nucleotide binding domain 
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สิง่มีชีวิตแตล่ะชนิดมีจ านวนยีนที่สร้างโปรตีน ABC transporter แตกตา่งกนั เช่น จีโนมของมนษุย์พบสมาชิก 48 
ยีน (Dean et al., 2001) จีโนมของปลา Danio rerio พบสมาชิก 55 ยีน (Annilo et al., 2006) จีโนมของมอดแป้ง 
Tribolium castaneum พบสมาชิก 73 ยีน (Broehan et al., 2013) จีโนมของโรติเฟอร์ Brachionus koreanus พบสมาชิก 
61 ยีน (Jeong et al., 2017) จีโนมของหนอนตวักลม Caenorhabditis elegans พบสมาชิก 60 ยีน (Sheps et al., 2004) 
จีโนมของไรน า้ Daphnia pulex พบสมาชิก 65 ยีน (Sturm et al., 2009) และจีโนมของโคพีพอด Tigriopus japonicus 
พบสมาชิก 46 ยีน (Jeong et al., 2014) โดยมีความแปรผนัของจ านวนยีนในแต่ละวงศ์ย่อย (A-H) อย่างไรก็ตามยงัไมม่ี
การรายงานการศกึษาวงศ์ยีนนีอ้ยา่งสมบรูณ์ในสตัว์กลุม่หอย (Phylum Mollusca) 

เนื่องจากหอยมุกแกลบเป็นสัตว์เศรษฐกิจที่มีการเพาะเลีย้งใกล้กับบริเวณชายฝ่ังของประเทศไทยดังที่                   
กลา่วไปแล้วและเป็นสตัว์ที่เกาะอยูก่บัท่ีแบบถาวรโดยกินอาหารแบบกรองกิน ดงันัน้หากมีการปนเปือ้นจากสารเคมีเกิดขึน้
บริเวณชายฝ่ังทะเลย่อมมีโอกาสได้รับสมัผสักับสารเคมีปนเปื้อนมากบัน า้โดยตรง ผู้ วิจัยจึงมีความสนใจศึกษาวงศ์ยีน 
ABC transporter ของหอยมกุแกลบ เพราะอาจมีบทบาทส าคญัต่อการก าจดัสารพิษ ตามที่มีรายงานการศึกษาในหอย
ชนิดอื่น (Kingtong et al., 2007; Rioult et al., 2014)  

เนื่องจากปัจบุนัมีข้อมลูจีโนมของหอยมกุแกลบ (Takeuchi et al., 2012, 2016) จึงเป็นเคร่ืองมือส าคญัที่ใช้ระบุ
ยีน ABC transporter ของหอยชนิดนีไ้ด้ การศึกษาจีโนมมกัใช้โปรแกรมอตัโนมตัิในการระบยุีน (automated annotation) 
เพื่อให้สามารถระบยุีนจ านวนมากจากทัง้จีโนมได้ แตว่ิธีดงักลา่วมีข้อจ ากดัในกรณีที่ยีนมีความแตกตา่งจากสิง่มีชีวิตชนิด
อื่นมาก (highly divergent) หรือ ยีนมีความยาวและมีจ านวนอินทรอนมาก ท าให้โมเดลยีนมีความผิดพลาดสงู การศกึษา
ครัง้นีจ้ึงมีวัตถุประสงค์เพื่อระบุยีน ABC transporter จากจีโนมของหอยมุก Pinctada fucata Ver 2.0 (Takeuchi             
et al., 2016) โดยใช้มนุษย์ด าเนินการ (manual annotation) เพื่อให้ได้โมเดลยีนที่ถูกต้องและครบถ้วน และเพื่อศึกษา
ความสมัพนัธ์ทางวิวฒันาการของยีน ABC transporter จากหอยมกุแกลบและสตัว์กลุม่อื่น ผลจากการศกึษาครัง้นีจ้ะเป็น
ประโยชน์ในการศกึษากลไกการป้องกนัตวัจากสารพิษของหอยมกุ ท าให้เข้าใจชีววิทยาและการปรับตวัในระบบนิเวศของ
หอยชนิดนีม้ากขึน้ และเป็นประโยชน์ตอ่การศกึษาวงศ์ยีนนีใ้นหอยชนิดอื่นตอ่ไป 

 
วิธีด าเนินการวิจัย  

1. การระบุยนี ABC transporter จากจีโนมของหอยมุกแกลบ (Pinctada fucata) 
คณะผู้วิจยัใช้วิธีระบุยีนโดยใช้คนด าเนินการ (manual annotation) แทนการใช้โปรแกรมอตัโนมตัิ โดยระบยุีน 

ABC transporter จากฐานข้อมลูจีโนมหอยมุกแกลบ Pinctada fucata เวอร์ชั่น 2.0 (Takeuchi et al., 2016) (เข้าถึงได้
จาก http://marinegenomics.oist.jp/pearl/viewer/info?project_id=36) มีขัน้ตอนการท าดังนี ้รวบรวมข้อมูลโปรตีน 
ABC transporter จากสิ่งมีชีวิตที่มีความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการใกล้ชิดกับหอยมุกที่มีรายงานแล้ว ได้แก่ แมลงหวี่                
(D. melanogaster) (Dean et al., 2001) มนษุย์ (H. sapiens) (Vasiliou et al., 2009) และ หนอนตวักลม (C. elegans) 
(Sheps et al., 2004) เพื่อใช้เป็นต้นแบบ (query) ในการค้นหายีน (BLAST) ด้วยวิธี tBLASTn (e-value =1) (Altschul              
et al., 1997) ผลของการ BLAST ท าให้ทราบวา่บริเวณใดของจีโนมหอยมกุมยีีนที่สร้างโปรตีน ABC transporter ดงึข้อมลู
ล าดับนิวคลีโอไทด์ที่ครอบคลุมส่วนที่คาดว่าจะเป็นยีนเก็บไว้ จากนัน้ใช้โปรแกรม GeneWise (Birney et al., 2004) 
ท านายการสร้างโปรตีนจาก DNA สว่นดงักลา่ว โดยใช้โปรตีน ABC transporter ของแมลงหวี่เป็นต้นแบบในการท านาย 
หากโปรแกรม GeneWise ไม่สามารถตรวจพบสว่นของโปรตีนท่ีมีความ divergent สงู จะใช้โปรแกรม BDGP splice site 
prediction (Reese et al., 1997) ท านายส่วนเอกซอน (exon) และต าแหน่งการตดัอินทรอน (intron) ตรวจสอบความ         
ถกูต้องของสว่นเอกซอนที่ระบไุด้โดยแปลรหสัเป็นโปรตีนแล้วจดัเรียงเปรียบเทียบ (alignment) กบัโปรตีนของสตัว์ชนิดอื่น 
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(แมลงหวี่ คน และหนอนตวักลม) โปรตีนที่ถูกต้องของหอยมกุจะต้องแสดงล าดบักรดอะมิโนบางส่วนที่เป็นล าดบัสงวน 
(conserved) น าผลที่ได้สร้างเป็นโมเดลยีน โดยระบขุ้อมลูต าแหน่งของยีนในจีโนม สว่นเอกซอนและอินทรอน ล าดบัเบส 
และล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน ตรวจสอบความถกูต้องอีกครัง้ โดยน าโปรตีนที่ระบไุด้ไป BLAST (tBLASTn) กบัข้อมลู       
ทรานสคริปโตมในฐานข้อมลูจีโนมของหอยมกุ ล าดบักรดอะมิโนที่ระบไุด้ต้องตรงกบัโปรตีนจากยีนท่ีมีการแสดงออกจริง 
ตรวจสอบความถกูต้องของโครงสร้างโปรตีนที่ระบไุด้วา่มีลกัษณะของ ABC transporter โดยใช้โปรแกรม InterProScan 
(Jones et al., 2014) ท านายต าแหน่งโดเมนของโปรตีน (Nucleotide binding domain: NBD และ Transmembrane 
domain: TMD) ซึ่งมีความแตกต่างกนัในแต่ละวงศ์ยีนย่อย ตัง้ช่ือยีนโดยใช้อกัษรย่อแทนช่ือชนิด (Pfu) ตามด้วยวงศ์ยีน
ยอ่ย (ABCA-ABCH) และหมายเลขของยีนในวงศ์ยีนยอ่ย  

2. การศึกษาความสัมพนัธ์ทางวิวัฒนาการของยนี ABC transporter 
 คณะผู้วิจยัใช้การศกึษาความสมัพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic analysis) เพื่อยืนยนัความถกูต้องของการ
ระบุวงศ์ยีนย่อย ตรวจสอบการมีบรรพบุรุษร่วมของยีนจากหอยมุกแกลบและสิ่งมีชีวิตอื่น (orthologous relationships)   
ซึ่งเป็นข้อมลูเบือ้งต้นส าหรับท านายหน้าที่ของยีนในหอยมกุแกลบ และ ศึกษาการเพิ่มจ านวนของยีนในช่วงวิวฒันาการ
ของหอยมกุแกลบ (lineage-specific gene expansion) ซึ่งสะท้อนการปรับตวัของหอยมกุ การวิเคราะห์ใช้โปรตีน ABC 
transporter ของหอยมุก ร่วมกับ โปรตีนจากแมลงหวี่ (D. melanogaster) (Dean et al., 2001) มนุษย์ (H. sapiens) 
(Vasiliou et al., 2009) หนอนตวักลม (C. elegans) (Sheps et al., 2004) โรติเฟอร์ (B. koreanus) (Jeong et al., 2017) 
และ ยีสต์ (S. cerevisiae) (Decottignies & Goffeau, 1997) เนื่องจากโปรตีนของแต่ละวงศ์ยีนย่อยมีความแตกต่างกนั
มาก (จ านวนและการเรียงตวัของโดเมน) การวิเคราะห์ความสมัพนัธ์ทางวิวฒันาการของทัง้วงศ์ยีน (subfamily A-H) 
(ภาพที่  1) จึงใช้เฉพาะล าดับกรดอะมิโนส่วน NBD ที่อยู่ด้านปลาย N (N- terminus) ซึ่งมีส่วนที่ เป็นล าดับสงวน 
(conserved) ในการสร้างแผนภมูิ (Sturm et al., 2009; Jeong, Kim et al., 2014) ส าหรับการวิเคราะห์ความสมัพนัธ์ทาง
วิวฒันาการของแตล่ะวงศ์ยอ่ยจะใช้ล าดบักรดอะมิโนทัง้หมดของโปรตีน จดัเรียงล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน (alignment) 
โดยใช้โปรแกรม MAFTT เวอร์ชัน่ 7 (Katoh and Standley, 2013) ตดัสว่นช่องว่าง (gaps) ใน alignment ด้วยโปรแกรม 
trimAl (Capella-Gutierrez et al., 2009) น าผลที่ได้ไปสร้างแผนภูมิแสดงความสมัพันธ์ทางวิวัฒนาการ (Phylogeny) 
ด้วยวิธี Bayesian analysis ด้วยโปรแกรม MrBayes เวอร์ชั่น 3.2.6 ค่าความเช่ือมั่นของก่ิง (branch support) คือ 
Bayesian posterior probabilities (PPS)  (Ronquist et al. , 2012)  และแสดงแผนภูมิ ด้ วย โปรแกรม  FigTree 
(http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/) 
 
ผลการวิจัยและวิจารณ์ผล  

การศึกษาครัง้นีเ้ป็นการรายงานวงศ์ยีน ABC transporter ครัง้แรกในหอยมุกแกลบ Pinctada fucata ผู้ วิจัย
สามารถระบยุีน ABC transporter ในจีโนมหอยมกุแกลบได้ทัง้หมด 65 ยีน เป็นโมเดลที่สมบรูณ์ประมาณ 26% (17/65) 
โมเดลท่ีขาดปลายด้าน N 6% (4/65) ขาดปลายด้าน C 2% (1/65) ขาดบางสว่นภายในยีน 43% (28/65) และขาดมากกวา่
หนึ่งแบบ 23% (15/65) ทัง้นี เ้ป็นเพราะข้อมูลจีโนมของหอยมุกแกลบมี gaps จ านวนมาก (~7%, 55Mb/815Mb) 
(Takeuchi et al., 2016) และยีน ABC transporter ของหอยมกุแกลบมีความยาวมาก โดยความยาวของยนี (ที่พบทัง้สว่น
ต้นและสว่นปลาย) อยูใ่นช่วง ~8,000-57,000 คูเ่บส (Mean ± SE = 23,812 ± 2,420 คูเ่บส) จึงยิ่งมีโอกาสสงูที่จะพบสว่น 
gaps ในยีนท าให้ได้โมเดลที่ไม่สมบูรณ์ หากต้องการโมเดลยีนที่สมบูรณ์จ าเป็นต้องท าการทดลองเพิ่มเติมโดยการท า 
PCR ส่วนของโมเดลยีนที่ขาดหายไปและวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ (sequencing) อย่างไรก็ตามทุกโมเดลที่ระบุ                 

http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/
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ในการศึกษาครัง้นีม้ีการแสดงออกในหอยมุกแกลบ และโปรตีนที่ระบุได้มีความถูกต้องตรงกับข้อมูลทรานสคริปโตม               
ของหอยมกุแกลบในฐานข้อมลูจีโนม Pinctada fucata Version 2 (Takeuchi et al., 2016) 

วงศ์ยีน ABC transporter ของหอยมกุแกลบ แบ่งออกได้เป็น 8 วงศ์ย่อย คือ ABCA ถึง ABCH (ภาพที่ 2) ซึ่งมี
จ านวนสมาชิกในแต่ละวงศ์ย่อยเป็น 10, 15, 20, 3, 1, 3, 12 และ 1 ตามล าดบั (ภาพที่ 3) ผลการศึกษานีถ้กูยืนยนัโดย
การศึกษาความสมัพนัธ์ทางวิวฒันาการร่วมกบัยีนจากสิ่งมีชีวิตชนิดอื่นที่พบว่ายีนในแต่ละวงศ์ย่อยมีความสมัพนัธ์แบบ 
monophyletic (ทุกวงศ์ย่อยมีค่า branch support > 90%) นอกจากนีก้ารท านายโดเมนของโปรตีน ABC transporter 
ของหอยมกุแกลบ ได้ผลสอดคล้องกบัลกัษณะโดเมนของโปรตีนแตล่ะวงศ์ยอ่ย คือ full transporter (2 TMD และ 2 NBD) 
จ านวน 31 โปรตีน (48%) ประกอบด้วยวงศ์ย่อย ABCA, ABCB-full และ ABCC และ half transporter (1 TMD และ 1 
NBD) จ านวน 25 ยีน (38%) ซึง่ประกอบด้วยวงศ์ยอ่ย ABCB-half, ABCD, ABCG และ ABCH สว่นวงศ์ยอ่ย ABCE และ 
ABCF พบเพียงสว่น NBD 2 โดเมน ไม่พบสว่นบริเวณสว่นที่เป็น TMD (ภาพที่ 4) ผลการศึกษานีส้อดคล้องกบัโครงสร้าง 
ABC transporter ของสิง่มีชีวิตชนิดอื่น (Dean et al., 2001) 

 
ภาพที่ 2 แผนภมูิแสดงความสมัพนัธ์ทางวิวฒันาการ (Phylogenetic tree) ของวงศ์ยีน ABC transporter ของหอยมกุ 

(P. fucata) ยีสต์ (S. cerevisiae) หนอนตวักลม (C. elegans) แมลงหวี่ (D. melanogaster) โรติเฟอร์  
              (B. koreanus) และ มนษุย์ (H. sapiens) ด้วยวิธี Bayesian analysis ตวัอกัษร A - H แสดงวงศ์ยีนยอ่ย 
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 จ านวนยีน ABC transporter ของหอยมกุแกลบใกล้เคียงกบัสตัว์ชนิดอื่น (46-73 ยีน) (ภาพที่ 3) และพบความ
แปรผนัของจ านวนยีนในแตล่ะวงศ์ยอ่ยในสตัว์แตล่ะชนิด ในหอยมกุแกลบ วงศ์ยอ่ย ABCC มีจ านวนยีนมากที่สดุ (~30%) 
คล้ายกับมอดแป้ง (T. castaneum) ที่มีจ านวนยีนวงศ์ย่อย ABCC มากที่สุดถึง 48% อย่างไรก็ตามสตัว์ชนิดอื่น เช่น 
หนอนตวักลม (C. elegans) มีจ านวนยีนในวงศ์ยอ่ย ABCB มากที่สดุ คือ 40% และ ไรน า้ (D. pulex) มีจ านวนยีนในวงศ์
ย่อย ABCG มากที่สดุ คือ 37% ความแปรผนัของจ านวนยีนนีส้ะท้อนถึงการปรับตวัทางวิวฒันาการของสตัว์แตล่ะชนิดที่
สมัพนัธ์กบัหน้าที่ของโปรตีนในแตล่ะวงศ์ย่อย อย่างไรก็ตามยีนในบางวงศ์ย่อยมีจ านวนเท่ากนัในเกือบทกุชนิด เช่น วงศ์
ย่อย ABCE จ านวน 1 ยีน และ วงศ์ย่อย ABCF จ านวน 3 ยีน สะท้อนการท าหน้าที่ที่คงเดิมของโปรตีนเหล่านีใ้นช่วง
วิวฒันาการของสตัว์  
 

 
 
ภาพที่ 3 จ านวนสมาชิกในแตล่ะวงศ์ยอ่ยของ ABC transporter ซึง่ประกอบด้วยวงศ์ยอ่ย ABCA-H 

 

 
 

ภาพที่ 4 ผลการท านายโครงสร้างของโปรตีน ABC transporter ของหอยมุกแกลบ Pinctada fucata ในวงศ์ย่อย 
ABCA-H ซึ่งโปรตีนในกลุ่มนี จ้ะมีองค์ประกอบที่ส าคัญได้แก่  transmembrane domain (TMD)  และ 
nucleotide binding domain (NBD) หรืออาจพบ NBD เพียงอย่างเดียว *จ านวนรวมในแผนภาพไม่เท่ากบั
จ านวนรวม 65 ตวั เนื่องจากมีโปรตีนบางตวัไมส่มบรูณ์   
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ภาพที่ 5 แผนภมูิแสดงความสมัพนัธ์ทางวิวฒันาการของแตล่ะวงศ์ยีนยอ่ย (ABCA-ABCH) ระหวา่งยีนของหอย 
              มกุแกลบและยีนจากสิง่มีชีวิตชนิดอื่น 
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ABCA 
วงศ์ย่อย ABCA ประกอบด้วยสมาชิกจ านวน 10 ยีน ทัง้หมดเป็น full transporter ประกอบด้วย TMD 2 โดเมน 

และ NBD 2 โดเมน ยีนในกลุ่มนีจ้ะสร้างโปรตีนที่มีขนาดใหญ่มีความยาว 1,375 (PfuABCB4) ถึง 2,156 (PfuABCB1) 
กรดอะมิโน (ตารางที่ 1) ในสตัว์เลีย้งลูกด้วยนมยีนในวงศ์ย่อย ABCA มีหน้าที่เก่ียวกับการขนส่งไขมันและการสร้าง 
lipoprotein (Wenzel et al., 2007) นอกจากนีย้งัพบวา่ hABCA2 hABCA3 และ hABCA6 ในมนษุย์ มีหน้าที่เก่ียวข้องกบั
การต้านยา (multidrug resistance) โดยการป๊ัมยาออกจากเซลล์อีกด้วย (Vasiliou et al., 2009) 

ข้อมลูที่นา่สนใจประการหนึง่คือ พบการเพิ่มจ านวนยนี (expansion) ของยีนในวงศ์ยอ่ย ABCA ในหอยมกุแกลบ
อีก 4 ยีน (PfuABCA7 - PfuABCA10) ซึง่เป็น orthologous กบัยีน hABCA3 ที่ท าหน้าที่เก่ียวกบัการต้านทานยาในมนษุย์ 
ข้อมูลดังกล่าวนีเ้ป็นการบ่งชีว้่าหอยมุกอาจมีการวิวัฒนาการในการต้านทานความเป็นพิษจากสารเคมีที่ปนเปื้อนใน
สิง่แวดล้อม   

ABCB 
วงศ์ย่อย ABCB ประกอบด้วยสมาชิกจ านวน 15 ยีน โดยแบ่งเป็น full transporter 5 ยีน และ half transporter 

10 ยีน การศกึษาความสมัพนัธ์ทางววิฒันาการ (ภาพท่ี 5) ชีว้า่ โปรตีน half transporter มีความสมัพนัธ์ของ orthologous 
ยีนระหวา่งสิง่มีชีวิตแบบ 1:1 ชดัเจนกวา่โปรตีน full transporter อยา่งไรก็ตามพบการเพิ่มจ านวนยีนแบบจ าเพาะกับชนิด 
(lineage-specific gene expansion) ของยีนในวงศ์ยอ่ย ABCB-half ในหอยมกุแกลบ 5 ยีน (PfuABCBh5 - PfuABCBh9) 
ซึ่งเป็น orthologous กบัยีน hABCB6 ในมนษุย์ โปรตีนดงักลา่วพบได้ที่เยื่อหุ้มของไมโตคอนเดรียและท าหน้าที่เป็นช่อง
ทางผา่นของธาตเุหลก็ (Vasiliou et al., 2009) 

ในมนษุย์ยีนในวงศ์ยอ่ย ABCB ที่มีการศกึษามาก คือ hABCB1 ซึง่สร้างโปรตีน p-glycoprotein 1 (P-gp1) หรือ 
multidrug resistance 1 (MDR1) มีหน้าที่เก่ียวกบัการต้านยารักษาโรคมะเร็งโดยการป๊ัมยาหลายชนิดออกจากเซลล์สง่ผล
ให้การรักษาผู้ ป่วยไมไ่ด้ผล (Gottesman et al., 2002) ด้วยเหตนุีโ้ปรตีน MDR1 อาจมีหน้าที่สมัพนัธ์กบัการก าจดัสารเคมี
หรือสารพิษในสิ่งแวดล้อมด้วย จากการศึกษาในหอยนางรม (Kingtong et al., 2007) และ ในโรติเฟอร์ (Jeong et al., 
2017) พบว่าโปรตีน MDR1 มีหน้าที่ส าคญัในการต้านสารพิษจากสิ่งแวดล้อมโดยการก าจดัสารพิษออกจากเซลล์ (multi-
xenobiotic resistance; MXR) ซึ่งเป็นกลไกที่ท าให้สัตว์สามารถปรับตัวอยู่ในสภาพแวดล้อมที่มีการปนเปื้อนได้ดี  
นอกจากนีย้งัมีรายงานหน้าที่ของโปรตีน P-gp1 ในแมลงหลายชนิดที่ เก่ียวกบัการต้านยาฆ่าแมลง เช่น สารกลุม่ คาร์บา
เมต ออร์แกโนฟอสเฟต ออร์แกโนคลอรีน และ ไพรีทรอยด์ (Dermauw & Van Leeuwen, 2014) การศึกษาครัง้นีพ้บ 
orthologous ยีนของ ABCB1 ในหอยมุก โดยพบ PfuABCBf3 และ PfuABCBf4 มีความสมัพันธ์ใกล้ชิด ABCB1 ของ
มนุษย์ และ PfuABCBf1 และ PfuABCBf2 มีความสมัพนัธ์ใกล้ชิดกบั ABCB1-like จากโรติเฟอร์ (ภาพที่ 5B) ซึ่งทัง้สอง
กลุม่นีเ้ก่ียวข้องกบัการก าจดัสารพิษออกจากเซลล์ จึงคาดว่าโปรตีนดงักลา่วอาจท าหน้าในกลไกก าจดัสารพิษระดบัเซลล์
เพื่อก าจดัสารเคมีปนเปือ้นจากสิ่งแวดล้อมในหอยมกุ อย่างไรก็ตามต้องท าการศึกษาเพื่อยืนยนัต่อไปโดยสามารถเร่ิมได้
จากกลุม่ยีนท่ีเก่ียวข้องซึง่ได้ระบไุว้ในผลการศกึษาครัง้นีแ้ล้ว 

ABCC 
โปรตีนที่สร้างจากยีนในวงศ์ยอ่ย ABCC เป็นท่ีรู้จกัในช่ือ Multidrug resistance-associated protein หรือ MRP 

ซึง่มีบทบาทเก่ียวกบัการขนสง่สารตา่ง ๆ ออกจากเซลล์เช่นเดียวกนักบั P-gp แตส่ิง่ที่แตกตา่งกนัระหวา่ง P-gp และ MRP 
คือ MRP สามารถที่จะขนส่ง กลตูาไทโอน (glutathione) กลโูคโรเนต (glucoronet) และสารประกอบอินทรีย์ที่มีซลัเฟต
เป็นองค์ประกอบ (sulfate-conjugated organic anions) และยงัท าหน้าที่ขนสง่สารท่ีเป็นไอออน การสือ่สารระหวา่งเซลล์ 
และรวมถึงการล าเลยีงสารท่ีหลากหลาย (Deeley et al., 2006; Leslie, 2012; Cole & Deeley, 2006)  
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ในสตัว์ไม่มีกระดกูสนัหลังพบว่าโปรตีน MRP มีบทบาทส าคญัเก่ียวข้องกับการก าจดัสารพิษ เช่น หอยสองฝา 
Mytilus edulis สร้างโปรตีน MRP เพิ่มขึน้ เมื่อเลีย้งในสภาพแวดล้อมที่มีการปนเปือ้นของสารเคมี (Rioult et al., 2014) 
ซึ่งสอดคล้องกบัผลการศึกษาในหอยนางรม Saccostrea forskali ที่พบว่าโปรตีน MRP1 ถูกกระตุ้นให้สร้างมากขึน้เมื่อ
หอยนางรมได้รับสารไตรบวิทิลทินซึง่เป็นสารพิษกลุม่ออร์แกโนทินท่ีมีการปนเปือ้นในสิง่แวดล้อม จึงคาดวา่ MRP มีหน้าที่
เก่ียวข้องกับการป๊ัมสารพิษออกจากเซลล์ (Kingtong et al., 2007) การศึกษาในเม่นทะเล S. purpuratus พบว่ามีการ
สะสมของทองแดงสงูขึน้เมื่อท าการยบัยัง้ MRP (Wu et al., 2015) และยงัพบอีกวา่ในโรติเฟอร์ B. Koreanus มีการสะสม
ของสารเรืองแสงเมื่อท าการยบัยัง้การท างานของ MRP (Jeong et al., 2017) 
 ในหอยมกุแกลบสามารถระบยุีนในวงศ์ย่อย ABCC ได้ทัง้หมด 20 ยีนซึ่งถือว่ามากที่สดุเมื่อเทียบกบัยีนในวงศ์
ย่อยอื่นๆ ยีนที่มีระดับความสงวน (conserved) สูงที่สุดคือ PfuABCC4 ซึ่งเป็น orthologous กับยีน sulfonylurea 
receptors (SUR) ของคนและแมลงหวี่ โปรตีน SUR เป็นหน่วยย่อยของ ATP-sensitive potassium channel ซึ่งมีหน้าที่
ส าคัญในกระบวนการทางสรีรวิทยา เช่น รักษาสมดุลกลูโคส ป้องกันการขาดเลือดเฉพาะที่ ( ischemia) และระบบ
ภมูิคุ้มกนั (Dermauw & Van Leeuwen, 2014)  ที่น่าสนใจคือในหอยมกุเกิดการเพิ่มจ านวนยีนแบบจ าเพาะกบัชนิดมาก
ถึง 15 ยีน (PfuABCC6-20) โดยเป็น orthologous กบักลุม่ยีน hABCC1 ของมนษุย์ (ภาพที่ 5C) ซึ่งมีหน้าที่เก่ียวข้องกบั
กระบวนการดือ้ยา แสดงให้เห็นว่าในช่วงวิวฒันาการของหอยมกุมีการเพิ่มจ านวนยีนเกิดขึน้ ผลการศึกษาสอดคล้องกบั
การศกึษาในสตัว์ไมม่ีกระดกูสนัหลงัชนิดอื่น เช่น แมลงหวี่ (D. melanogaster) และ โรติเฟอร์ (B. koreanus) ที่มีการเพิ่ม
จ านวนยีนแบบจ าเพาะกบัชนิดเช่นกนั คือ 11 ยีน และ 8 ยีน ตามล าดบั โปรตีนในวงศ์ย่อย ABCC ที่เกิดขึน้ใหม่ อาจท า
หน้าที่ได้หลากหลายมากขึน้ เช่น ป๊ัมสารพิษได้หลายชนิด สมัพันธ์กับการปรับตัวของสิ่งมีชีวิตเพื่อความอยู่รอดใน
สภาพแวดล้อมที่มีสารพิษแตกตา่งกนั  

ABCD 
ยีนในวงศ์ย่อย ABCD ในมนุษย์ท าหน้าที่เก่ียวกับการขนส่งกรดไขมัน (VLCFA) และ acyl-coenzyme เข้าสู่       

เพอรอกซิโซม (Dean et al., 2001) คณะผู้วิจยัสามารถระบยุีนในวงศ์ยอ่ย ABCD จากจีโนมของหอยมกุได้ 3 ยีน และเมื่อ
น าไปสร้างแผนผังวิวัฒนาการของพบว่ายีนทัง้ 3 ยีนเป็น orthologous กับยีนในวงศ์ย่อย ABCD จากสิ่งมีชีวิตอื่น                    
ในลกัษณะ 1:1 ซึ่งแสดงให้เห็นว่ามียีนนีม้ีหน้าที่คงเดิมในอาณาจักรสตัว์ ดังนัน้หน้าที่ของยีนนีใ้นแต่ละสิ่งมีชีวิตอื่น                
อาจเก่ียวข้องกบัการขนสง่กรดไขมนัเช่นกนั 

ABCE และ ABCF 
ยีนในกลุม่ ABCE และ ABCF มีโครงสร้างที่ประกอบไปด้วย NBD 2 โดเมน โดยไม่มี TMD ท าให้สนันิษฐานว่า

ยีนในกลุ่มนีไ้ม่เก่ียวข้องกับหน้าที่การล าเลียงสารผ่านเยื่อหุ้มเซลล์ ซึ่งยีนในหอยมุกเองมีโครงสร้างเป็นแบบนีเ้ช่นกัน 
คณะผู้วิจยัสามารถระบยุีนในวงศ์ยอ่ย ABCE ได้ 1 ยีน และ ABCF ได้ 3 ยีน  

ยีนในวงศ์ย่อย ABCE ในสตัว์แต่ละชนิดพบเพียงแค่ 1 ยีนเท่านัน้ และมีระดบัความสงวน (conserved) ของ
กรดอะมิโนสงูที่สดุ ในยคูาริโอต ABCE มีหน้าที่ส าคญัในกระบวนการสงัเคราะห์ไรโบโซมและการเร่ิมต้นกระบวนการแปล
รหสัสร้างโปรตีน (Andersen & Leevers, 2007; Barthelme et al., 2011) นอกจากนีพ้บว่าในมนษุย์ ABCE ยงัท าหน้าที่
ในการยบัยัง้ ribonuclease L ที่สมัพนัธ์กับการต้านการติดเชือ้ไวรัสและการเกิดเนือ้งอก (Bisbal et al., 1995) และการ
ต่อต้านกระบวนการ apoptosis (Hassel et al., 1993; Le Roy et al., 2001) ในมอดแป้ง T. castaneum พบว่าเมื่อ 
knock-down ยีน ABCE ท าให้เกิดการตาย 100% เนื่องจากเกิดความผิดปกติในระยะดักแด้ (Broehan et al., 2013)  
ส าหรับยีนในวงศ์ย่อย ABCF ของหอยมุกมีระดับความสงวน (conserved) สูงเช่นกัน หน้าที่ของยีนกลุ่มนีม้ีรายงาน               
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ไม่มากนกั พบว่ามีความส าคัญในการเร่ิมต้นกระบวนการแปลรหัสสร้างโปรตีน (Paytubi et al., 2009) และในมนุษย์
สนันิษฐานวา่มีหน้าที่เก่ียวข้องกบักระบวนการอกัเสบของเซลล์ (Vasiliou et al., 2009) 

ABCG 
ยีนในวงศ์ย่อย ABCG ของหอยมุกประกอบด้วยสมาชิก 12 ยีน ซึ่งโครงสร้างของโปรตีนในวงศ์ย่อย ABCG นี ้                

มีเอกลกัษณ์คือมีโดเมนเป็นแบบย้อนกลบั (reverse) ทัง้หมด โดยมี TMD อยู่ทางด้านปลาย C และ NBD อยู่ทางด้าน
ปลาย N ของโปรตีน และทัง้หมดมีโครงสร้างเป็น half transporter ทีม่ีโครงสร้างเป็น NBD – TMD ยีนวงศ์ยอ่ยนีม้ีการเพิม่
จ านวนยีนแบบจ าเพาะกับชนิดในสตัว์ต่างๆ เช่นเดียวกับวงศ์ย่อย ABCB-full และ ABCC หน้าที่ของ ABCG ในมนุษย์
เก่ียวข้องกับการขนส่งไขมัน ยีนในวงศ์ย่อยนีท้ี่เป็นที่รู้จักดีคือ ABCG2 สร้างโปรตีน Breast cancer resistance หรือ 
BCRP ซึ่งเก่ียวข้องกับการต้านยาส าหรับมะเร็งทรวงอก (Gottesman et al., 2002) มีหน้าที่ในการล าเลียงสารในกลุ่ม 
steroid (Vasiliou et al., 2009) ในขณะที่ยีนในกลุ่มนีบ้างยีนท าหน้าที่ควบคุมสีตาในแมลงหวี่  (Dermauw & Van 
Leeuwen, 2014) พบว่ายีน PfuABCG1 เป็น orthologous ยีนของ DmABCG15 (ยีน white) แต่ไม่พบยีนของหอยมุก              
ที่เป็น orthologous กบัยีนสตีา DmABCG2 (brown) และ DmABCG4 (scarlet)  

ABCH 
 ยีนในวงศ์ย่อย ABCH ถกูพบครัง้แรกใน แมลงหวี่ ปัจจุบนัยีนในวงศ์ยอ่ยนีถ้กูพบในอาร์โทรพอดหลายชนิด และ
พบในปลาบางชนิด เช่น ปลา D. rerio แต่ไม่พบในมนุษย์ (Jeong et al., 2014) ส าหรับจีโนมของหอยมุกมียีนใน                
วงศ์ย่อยนีเ้พียง 1 ยีน ข้อมลูการศึกษาหน้าที่ของยีนในวงศ์ย่อย ABCH ยงัมีน้อย สว่นใหญ่เป็นการศึกษาหน้าที่ในแมลง 
เช่น ในมอดแป้ง ABCH-9C ท าหน้าที่ในการขนสง่ลพิิดไปท่ีคิวติเคิล (Broehan et al., 2013) อยา่งไรก็ตามเป็นไปได้วา่ยีน
วงศ์ย่อย ABCH อาจมีความส าคญัในสตัว์บางกลุม่ เช่น ไรน า้ (D. pulex) และไรสองจุด (Tetranychus urticae) เพราะมี

ยีนในวงศ์ยอ่ยนีถ้ึง 15 และ 22 ยีน ตามล าดบั (Grbić et al., 2011) 
 
ตารางที่ 1 การระบยุีน ABC transporter ในจีโนมของขอยมกุแกลบ Pinctada fucata  
Subfam Gene Status Scaffold Region  

(start-stop) 
Gene model accession AA Predicted topology 

A PfuABCA1 I 4 c451308-483152 pfu_aug2.0_4.1_13334.t1 2156 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCA2 IC 4 490580-521534 pfu_aug2.0_4.1_13335.t1 2078 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCA3 C 1298 c59884-100954 pfu_aug2.0_1298.1_28189.t1 2028 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCA4 
 

N(Join) 3782 c36414-54050 pfu_aug2.0_3782.1_09225.t1 1375 TMD-NBD-TMD-NBD 

 
 

2058 70803-76309 pfu_aug2.0_2058.1_28646.t1   

 PfuABCA5 NI 1743 c16477-45546 pfu_aug2.0_1743.1_11839.t1 1830 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCA6 IC 702 131270-160778 pfu_aug2.0_702.1_07811.t1 1487 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCA7 NI 1309 c48935-91731 pfu_aug2.0_1309.1_31604.t1 1443 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCA8 IC(PSE) 1309 c102251-116429 pfu_aug2.0_1309.1_31605.t1 1475 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCA9 I 1797 44460-65535 pfu_aug2.0_1797.1_25153.t1 1601 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCA10 I 1089 c61464-77638 pfu_aug2.0_1089.1_31423.t1 1603 TMD-NBD-TMD-NBD 

B PfuABCBf1 Full 322 286779..315452 pfu_aug2.0_322.1_07360.t1 1371 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCBf2 NC 7772 c1-12257 pfu_aug2.0_7772.1_09631.t1 571 N/A 

 PfuABCBf3 I 1213 c39757-79922 pfu_aug2.0_1213.1_11520.t1 1371 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCBf4 NC 5815 c11435-23978 pfu_aug2.0_5815.1_19466.t1 610 N/A 
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ตารางที่ 1 (ตอ่) การระบยุีน ABC transporter ในจีโนมของขอยมกุแกลบ Pinctada fucata  
Subfam Gene Status Scaffold Region  

(start-stop) 
Gene model accession AA Predicted topology 

B PfuABCBf5 Full 1121 61716-91491 pfu_aug2.0_1121.1_04831.t1 1086 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCBh1 Full 1446 68913..81605 pfu_aug2.0_1446.1_21626.t1 752 TMD-NBD 

 PfuABCBh2 
 

Full(Join) 5033 14850-32607 pfu_aug2.0_5033.1_12744.t1 718 TMD-NBD 

 
 

2080 339-14444 pfu_aug2.0_2080.1_01981.t1   

 PfuABCBh3 Full 2245 c79642-91508 pfu_aug2.0_2245.1_18742.t1 787 TMD-NBD 

 PfuABCBh4 Full 3205 56048-64684 pfu_aug2.0_3205.1_19056.t1  755 TMD-NBD 

 PfuABCBh5 N 8377 347-7479 pfu_aug2.0_8377.1_26277.t1 302 TMD-NBD 

 PfuABCBh6 Full 1572 c38768-57197 pfu_aug2.0_1572.1_08450.t1 836 TMD-NBD 

 PfuABCBh7 N 8098 c1210-10689 pfu_aug2.0_8098.1_29611.t1 437 TMD-NBD 

 PfuABCBh8 
 

Full(Join) 4670 25694-31861 pfu_aug2.0_4670.1_02652.t1 841 TMD-NBD 

 
 

1572 216-26693 pfu_aug2.0_1572.1_08449.t1   

 PfuABCBh9 Full 10 c361810-372095 pfu_aug2.0_10.1_00020.t1 775 TMD-NBD 

 PfuABCBh1
0 

Full 231 353919-375004 pfu_aug2.0_231.1_03851.t1 683 TMD-NBD 

C PfuABCC1 I 1123 c14015-64631 pfu_aug2.0_1123.1_11448.t1 1320 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCC2 I 272 20034-47726 pfu_aug2.0_272.1_07270.t1 1168 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCC3 
 

I(Join) 485 268282-281994 pfu_aug2.0_485.1_17483.t1 1114 N/A 

 
 

978 175816-207112 pfu_aug2.0_978.1_27956.t1   

 PfuABCC4 Full 307 c282576-319367 pfu_aug2.0_307.1_23847.t1 1392 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCC5 I 1208 30436-87632 pfu_aug2.0_1208.1_28121.t1 1398 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCC6 I 360 87804-139437 pfu_aug2.0_360.1_00649.t1 1551 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCC7 I 360 106458-139437 pfu_aug2.0_360.1_00649.t1 1551 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCC8 NI 1829 c3045-13926 pfu_aug2.0_1829.1_31926.t1 1093 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCC9 I 1829 c3045-21002 pfu_aug2.0_1829.1_31926.t1 1525 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCC10 I 360 c78470-104654 pfu_aug2.0_360.1_00648.t1 1552 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCC11 I 796 c46646-69270 pfu_aug2.0_796.1_21157.t1 1551 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCC12 NIC 3405 16875-31536 N/A 750 N/A 

 PfuABCC13 IC 2568 39407-63565 pfu_aug2.0_2568.1_28865.t1 965 N/A 

 PfuABCC14 NC 6227 c263-19953 pfu_aug2.0_6227.1_26146.t1 745 N/A 

 PfuABCC15 I 591 14498-37989 pfu_aug2.0_591.1_04371.t1 1245 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCC16 I 97 c289375-298531 pfu_aug2.0_97.1_23444 1472 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCC17 I 97 c302398-310616 pfu_aug2.0_97.1_23445 1391 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCC18 N 97 c320462-331850 pfu_aug2.0_97.1_23446.t1 1269 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCC19 NI 1528 c76798-94112 pfu_aug2.0_1528.1_28349.t1 918 TMD-NBD-TMD-NBD 

 PfuABCC20 I 595 160782-198128 pfu_aug2.0_595.1_17623.t1 1565 TMD-NBD-TMD-NBD 

D PfuABCD2 Full 1240 22575-30824 pfu_aug2.0_1240.1_01493.t1 737 TMD-NBD 

 PfuABCD3 IC 4 c251300-266030 pfu_aug2.0_4.1_13322.t1 569 TMD-NBD 
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ตารางที่ 1 (ตอ่) การระบยุีน ABC transporter ในจีโนมของขอยมกุแกลบ Pinctada fucata  
Subfam Gene Status Scaffold Region  

(start-stop) 
Gene model accession AA Predicted topology 

 PfuABCD4 NI 892 c24470-48556 pfu_aug2.0_892.1_07987.t1 509 TMD-NBD 

E PfuABCE1 I 425 c114873-131442 pfu_aug2.0_425.1_17413.t1 551 NBD-NBD 

F PfuABCF1 I 3615 4924-18092 pfu_aug2.0_3615.1_19150.t1 650 NBD-NBD 

 PfuABCF2 I 1873 83712-92524 pfu_aug2.0_1873.1_11916.t1 501 NBD-NBD 

 PfuABCF3 Full 274 c97970-112677 pfu_aug2.0_14025.1_19834 708 NBD-NBD 

G PfuABCG1 
 

I(Join) 1148 25004-35649 pfu_aug2.0_1148.1_28093.t1 549 NBD-TMD 

 
 

4770 2976-10121 pfu_aug2.0_4670.1_02652.t1   

 PfuABCG2 I 366 231735-250195 pfu_aug2.0_366.1_20674.t1 560 NBD-TMD 

 PfuABCG3 I 366 c297934-288036 pfu_aug2.0_366.1_20676.t1 444 NBD-TMD 

 PfuABCG4 Full 366 274582-285860 pfu_aug2.0_366.1_20675 619 NBD-TMD 

 PfuABCG5 I 366 c213148-224586 pfu_aug2.0_366.1_20673.t1 520 NBD-TMD 

 PfuABCG6 Full 6 c438006-455350 pfu_aug2.0_6.1_20030.t1 656 NBD-TMD 

 PfuABCG7 I 712 63501-82483 pfu_aug2.0_712.1_07821.t1 619 NBD-TMD 

 PfuABCG8 I 1044 c51622-62423 pfu_aug2.0_1044.1_14741.t1 509 NBD-TMD 

 PfuABCG9 Full 609 c251260-273297 pfu_aug2.0_609.1_30980.t1 661 NBD-TMD 

 PfuABCG10 I 281 c152364-143924 pfu_aug2.0_281.1_03925.t1 629 NBD-TMD 

 PfuABCG11 I 311 25818-52158 pfu_aug2.0_311.1_03973.t1 889 NBD-TMD 

 PfuABCG12 Full 311 c14284-23186 pfu_aug2.0_311.1_03972.t1 649 NBD-TMD 

H PfuABCH1 IC 1489 c93623-117789 pfu_aug2.0_1489.1_31714.t1 461 NBD-TMD 

หมายเหต ุFull = Can annotation all length of gene, N = N-terminal missing sequence, C = C-terminal missing sequence, I = 
Internal missing sequence 

 
สรุปผลการวิจัย 

การศกึษาครัง้นีค้ณะผู้วิจยัสามารถระบยุีนวงศ์  ABC transporter ในหอยมกุแกลบ  (Pinctada fucata)  
ได้ทัง้หมด 65 ยีน (ประกอบด้วย 8 วงศ์ย่อย ได้แก่ ABCA ถึง ABCH มีจ านวนสมาชิก 10 15 20 3 1 3 12 และ 1 ยีน 
ตามล าดบั) และท านายหน้าที่ของบางยีนจากความสมัพนัธ์ทางวิวฒันาการกบัยีนที่ทราบหน้าที่แล้วในสตัว์อื่น ยีนในวงศ์
ย่อย ABCB, ABCC และ ABCG น่าจะมีบทบาทส าคญัในการปรับตวัที่เก่ียวข้องกบัการก าจดัสารพิษออกจากเซลล์ของ
หอยมุกแกลบ เนื่องจากพบการเพิ่มจ านวนยีนแบบจ าเพาะกับชนิดที่เด่นชัด โดยเฉพาะในวงศ์ย่อย ABCC (15 ยีน) 
งานวิจัยนีจ้ะเป็นประโยชน์ต่อการศึกษาหน้าที่ของยีนวงศ์นีใ้นหอยมุกและหอยชนิดอื่น  ซึ่งจะท าให้เข้าใจกลไกการ                 
ต้านสารพิษในสิง่แวดล้อมของหอยได้ดียิ่งขึน้ 
 
กิตติกรรมประกาศ  

งานวจิยันีไ้ด้รับการสนบัสนนุการวิจยัจากงบประมาณเงินรายได้ คณะวิทยาศาสตร์ มหาวิทยาลยับรูพา ประจ าปี
งบประมาณ พ.ศ. 2559  
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