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Oil palm is an economics crop with its products currently in high demand and 
necessary to quickly disseminate these elite genotypes by using marker-aided selection 
genes that link to the yield. In our previous work, the genes encoding the heteromeric 
acetyl-CoA carboxylase (ht-ACCase), EgaccA, EgaccB and EgaccC, EgaccD were found 
to involve in regulation of the production of fatty acid and enhancing oil production. The 
promoter of EgaccD was sequenced and analyzed. Transcriptional activators have been 
shown to play important for regulation of fatty biosynthesis and oil accumulation in seed 
or fruit of plant oil. In this study, we identified, annotated, and further characterized of 
the transcription factor genes, NF-Ys and Dofs family, in oil palm. Then, EgNF-YA, 
EgNF-YB1, EgNF-YB3, EgNF-YC, EgDof300, EgDof314 EgDof318, EgDof343 and 
EgDof347 were cloned from mesocarp and leave oil palm tissue. The bioinformatic 
analysis of EgNF-Ys indicated it encodes NF-YA/B/C subunits and revealed a 
conserved domain of the NF-YA/B/C subfamilies. Phylogenetic tree analyses showed 
closely to date palm NF-YA/B/C subunits and the other plant HAP2/3/5 subunits. While 
as EgDofs were classified to Dofs protein family and closely to date palm and the other 
DNA-binding one zinc finger transcription factor family in plants and found zinc finger 
Dof-type signature and conserve domains of zinc finger Dof-type profile. Gene 
expression patterns showed that most EgNF-Ys were widely expressed in different 
tissues while as EgDofs was found have expression in a particular tissues. Moreover, 
we found EgNF-YB1 have high expression levels in high accumulated oil which different 
from EgDof318 that found decreased of gene expression in higher oil accumulation 
tissues. Moreover, this research found that EgNF-YB1 expression level were shown 
high in high oil yield cultivar and low expression level of EgDof318 in low oil yield 
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plants. In silico EgNF-Ys -DNA binding results found that EgNF-YB1 and EgDof318 
have highest DNA binding domains in EgNF-Ys and EgDofs family. Thus, we were 
chosen EgNF-YB1 for DNA-Protein interaction enzyme linked immunosorbent assay 
(DPI-ELISA). The result showed the binding of EgNF-YB1 protein and EgaccD promoter 
was strongly interaction than the controls. Based on this results, enhance the 
expression of the EgNF-YB1 gene possibly to be one of the methods to increase the oil 
content and EgNF-YB1 and EgDof318 uses as a marker to assist selection of possible 
high oil yielding cultivars in oil palm breeding programs.   
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ปาล์มน ้ามนัเป็นพชืเศรษฐกจิที่มคีวามต้องการใช้น ้ามนัในปรมิาณทีเ่พิม่สูงขึน้อย่างสูง
จงึมคีวามจ าเป็นอย่างยิง่ทีจ่ะต้องท าการคดัเลอืกพนัธุป์าลม์น ้ามนัทีม่ลีกัษณะทางพนัธุกรรมทีด่ี
โดยใชเ้ครือ่งหมายโมเลกุลทีม่คีวามเชื่อมโยงกบัยนีทีม่คีวามเชื่อมโยงกบัปรมิาณผลผลติ โดยใน
การศกึษาก่อนหน้านี้ทางผูว้จิยัไดพ้บว่ากลุ่มยนีในหน่วยย่อยของเอนไซม์ heteromeric acetyl-
CoA carboxylase ไดแ้ก่ยนี EgaccA, EgaccB, EgaccC และ EgaccD นัน้มสี่วนในการควบคุม
ในการสรา้งกรดไขมนัและส่งผลให้มกีารเพิม่น ้ามนั นอกจากนัน้ล าดบัดเีอ็นเอของโปรโมเตอร์
ของยนี EgaccD ได้ถูกวเิคราะห์ล าดบัดเีอ็นเอและพบว่ามตี าแหน่งอนุรกัษ์ของทรานสครบิ
ชนัแฟกเตอรท์ีส่ าคญัซึง่แสดงใหท้ราบว่ามคีวามส าคญัในการควบคุมวถิกีารสงัเคราะหเ์ป็นกรด
ไขมนัและการสะสมน ้ามนัในเมลด็หรอืผลของพชืให้น ้ามนั ในการศกึษาครัง้นี้ผู้วจิยัได้ท าการ
คดัเลอืกโคลนและวเิคราะหข์อ้มลูของกลุ่มยนีแฟมลิีช่นิด NF-Y และ Dofs ซึง่ผลการจ าแนกระบุ
ลกัษณะสมบตัคิวามจ าเพาะของยนีแฟมลิี ่NF-Y ไดแ้ก่ EgNF-YA, EgNF-YB1, EgNF-YB3 และ 
EgNF-YC จากปาลม์น ้ามนัดว้ยการวเิคราะหค์วามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมพบว่าจดัอยู่กลุ่มยนีแฟ
มลิีช่นิด NF-YA/B/C การจ าแนกระบุลกัษณะสมบตัคิวามจ าเพาะของยนีแฟมลิี่ Dofs ไดแ้ก่ยนี 
EgDof300, EgDof314 EgDof318, EgDof343 และ EgDof347 จากเนื้อเยื่อใบและผลอ่อนปาลม์
น ้ามนั เมื่อวเิคราะห์ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมพบว่าเป็นกลุ่มยนีแฟมลิี่ชนิด DNA-binding 
One Zinc Finger family พบทัง้ต าแหน่งอนุรกัษ์ของ Zinc finger Dof-type signature และ Zinc 
finger Dof-type profile โดยเมื่อศกึษาการแสดงออกของกลุ่มยนีแฟมลิี่ชนิด EgNF-Ys และ 
EgDofs พบว่ามกีารแสดงออกไดใ้นทุกเนื้อเยื่อของต้นปาลม์น ้ามนัและพบว่า EgNF-YB1 มกีาร
แสดงออกสูงในเนื้อเยื่อที่มีการสะสมน ้ ามนั ในขณะที่ EgDof318 มีการแสดงออกต ่ าลงใน
เนื้อเยื่อทีม่กีารสะสมน ้ามนัมากขึน้ เมื่อท าการวเิคราะห์ทาง In silico ของโปรตนีแฟมลิี่ชนิด 
EgNF-Ys และ EgDofs พบว่า EgNF-YB1 EgDof318 มตี าแหน่งที่สามารถจบักบัต าแหน่ง
อนุรกัษ์บนสายดเีอน็เอมากทีสุ่ด และเมื่อน าโปรตนี EgNF-YB1 ทีผ่ลติได้มาท าการทดสอบการ
จบักบัล าดบัดเีอ็นเอของโปรโมเตอรข์องยนี EgaccD ด้วยเทคนิค   DNA-Protein interaction 
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enzyme linked immunosorbent พบว่า สามารถจบักบัต าแหน่งโปรโมเตอรข์องยนี EgaccD  
ไดอ้ยา่งแขง็แรงเมือ่เทยีบกบัต าแหน่งโปรโมเตอรใ์นกลุ่มควบคุม 

 
 

 วตัถุประสงคข์องโครงการ 
 

1) เพื่อท าการโคลนและวเิคราะห์ลกัษณะของกลุ่มยนีทรานสครปิชัน่แฟคเตอร ์NF-Y และ 
Dofs ในปาลม์น ้ามนั 

2) เพื่อศกึษาระดบัการแสดงออกของกลุ่มยนีทรานสครปิชัน่แฟคเตอร ์NF-Y และ Dofs ใน
ปาลม์น ้ามนั 

3) ท าการโคลนชิน้ส่วนโปรโมเตอรข์องยนี EgaccD และ EgaccB จากปาลม์น ้ามนั 
4) ศกึษาความจ าเพาะของโปรตนีกลุ่มทรานสครปิชัน่แฟคเตอร ์NF-Y และ Dofs ในการจบั

กบัโปรโมเตอรข์องยนี EgaccD และ EgaccB จากปาลม์น ้ามนัปาลม์น ้ามนั 
5) ศกึษาสมบตัแิละหน้าทีข่องโปรตนีกลุ่มทรานสครปิชัน่แฟคเตอร ์NF-Y และ Dofs ในการ

ควบคุมการเพิม่น ้ามนัในเอมบรโิอจนีิกแคลลสั 
วธิกีารด าเนินงานวจิยั 
 2.1 ตวัอยา่งทีใ่ชใ้นการท าวจิยั 
เกบ็ตวัอย่างใบหรอืผลจากปาลม์น ้ามนัพนัธ ์E. guineensis สายพนัธุ ์เทเนอรา จงัหวดัสงขลาที่
ทราบขอ้มลูทางดา้นผลผลติเพื่อใชส้ าหรบัการสกดัดเีอน็เอและอารเ์อน็เอในการทดลองวจิยั โดย
ตวัอย่างเมื่อเก็บมาให้ท าความสะอาดและแยกชิ้นส่วนที่ต้องการเช่น ตวัอย่างใบ ล าต้น ราก 
เนื้อเยื่อ Mesocarp ที่ช่วงอายุของผลตัง้แต่ 12-26 สปัดาห์หลงัการผสม ในการศกึษาปัจจยั
ภายนอก (Abiotic stress) ที่จะส่งผลต่อระดบัการแสดงออกของยนีทรานสครปิชัน่แฟคเตอร ์
NF-Y และ Dofs จะเลอืกทดสอบผลอนัเนื่องมาจาก NaCl, PEG, Light, Dark, sodium nitrate 
และ sodium acetate ที่ระยะเวลาและความเขม้ขน้ต่างๆ เมื่อครบตามสภาวะที่ต้องการน า
ตวัอย่างทีไ่ดน้ัน้ท าการแช่ในไนโตรเจนเหลวทนัทก่ีอนเกบ็ -80 °C จนกว่าจะใชง้าน ในขณะที่
เอ็มบรโิอจะแยกจากผลปาล์มอายุ 16-20 สปัดาห์หลงัการผสมแล้วน ามาเลี้ยงในสภาวะปลอด
เชือ้บน MS medium, pH 5.7 ทีม่ ี2 mg/L 2,4-D หรอื 1 mg/L BA และ  1 mg/L NAA เพื่อชกั
น าให้เกดิแคลลสัไดภ้ายในสปัดาห ์4-6 และท าการยา้ยเลีย้งบน MS medium, pH 5.7 เป็น
ระยะเวลา 2-4 สปัดาห ์ก่อนน าไปท าการถ่ายฝากยนี 
 
 2.2 โคลนและวเิคราะหล์กัษณะของกลุ่มยนีทรานสครปิชัน่แฟคเตอร ์NF-Y และ Dofs  
  2.2.1 ออกแบบไพรเมอรส์ าหรบัโคลนยนีทรานสครปิชัน่แฟคเตอร ์NF-Y และ 
Dofs ออกแบบไพรเมอรส์ าหรบัโคลนยนีทรานสครปิชัน่แฟคเตอร ์NF-Y และ Dofs ในปาลม์
น ้ามนัจากขอ้มลู transcriptome ของปาล์มน ้ามนัเพื่อโคลนยนีทรานสครปิชัน่แฟคเตอร ์NF-Y 
และ Dofs แต่ละ ไอโซฟอรม์ ส าหรบัหาล าดบันิวคลโีอไทดเ์พื่อใชใ้นการวเิคราะหด์ว้ย เครื่องมอื


