
2 
 

                           เอกสารแนบหมายเลข 2 
Abstract  

 
Project Code : TRG5880067 
 
Project Title : A system-wide analysis of transcriptional regulation in hybrid plants in 
response to temperature change 
 
Investigator : Dr. Varodom Charoensawan et al. Faculty of Science, Mahidol University 
 
E-mail Address : varodom.cha@mahidol.ac.th  
 
Project Period : 2 years 
 
Keywords : Systems Biology, Regulation of Gene Expression, Climate Change, Plant 
Molecular Biology, High-throughput Sequencing 
 
Transcription in eukaryotes is tightly regulated by the interplay between the proteins transcription 
factors (TFs) and nucleosomal histones. It has been demonstrated that the eukaryotic TF Heat 
Shock Factor 1 (HSF1), and the histone variant H2A.Z both play a major role in mediating 
transcription in response to temperature changes, one of the most important external stimuli, 
especially in the light of the extreme environment due to climate changes. It is not clear, however, 
how these two proteins interplay in this important transcriptional regulation process. We investigate 
this long-standing question using a model plant Arabidopsis thaliana (wild-type plants and hybrids). 
Plants have to adapt to fluctuating temperatures both diurnally and seasonally, and thus serve as a 
useful model for this particular genome-environment interaction question. We have generated a 
large-scale dataset of transcriptomes (RNA-seq) and H2A.Z and HSF1 occupancy profiles (ChIP-
seq) of wild-type plants shifted to different ambient temperatures, in order to explore how the local 
and global changes in occupancies of H2A.Z-containing nucleosome and the HSF1 TF, affect 
transcriptional readouts. To investigate the link between the genomic interaction in hybrids and 
temperature changes, we also study the Arabidopsis accessions Col-0, C24 and hybrids grown low 
(22oC) and high (27oC) ambient temperatures. The differential growth rates of the hybrids are 
calculated and linked with corresponding time-course transcriptomic profiles, in order to identify a set 
of genes that control differential growth rate in hybrids and their responsiveness to temperature 
changes. 
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ทรานสปรปิชนั (Transcription) เป็นขัน้ตอนส าคญัในการแสดงออกทางพนัธุกรรมของสิง่มชีวีติทุกชนิด ซึง่ถูก
ควบคุมด้วยโปรตีนหลายชนิดเช่น ทรานสปริปชัน แฟคเตอร์ (transcription factors, TFs) และ ฮิสโตน 
(histones) ในการควบความการแสดงออกทางพนัธุกรรมเพื่อตอบสนองต่อการเปลีย่นแปลงอุณหภูม ิสิง่มชีวีติ
อาศยั TF Heat Shock Factor 1 (HSF1) และ histone variant H2A.Z ท างานร่วมกนั แต่กลไลในการท างาน
ของทัง้สองโปรตนีนัน้ไม่ชดัเจน ในงานวจิยัชิ้นนี้ผู้วจิยัได้ศกึษาปัญหาดงักล่าวในพชื Arabidopsis thaliana 
(ในพ่อแม่พนัธุ์และในลูกผสม) เนื่องจากสภาวะอากาศที่เปลี่ยนแปลงมผีลกระทบอย่างมากต่อผลผลติทาง
เกษตร ผูว้จิยัใชเ้ทคโนโลยกีารศกึษาขอ้มูลทางชวีโมเลกุลขนาดใหญ่ RNA-seq และ ChIP-seq และไดแ้สดง
ให้เห็นถึงการปฏสิมัพนัธ์ในลกัษณะต่างๆของโปรตีนทัง้สองชนิด และผลของการควบคุมการแสดงออกใน
รปูแบบของระดบั transcription เมื่ออุณหภูมเิพิม่ขึน้ และยงัศกึษาปัญหาดงีกล่าวในลกูผสม ซึง่เป็นหนึ่งในวธิี
ที่ใช้มากในการเพิ่มพืชผลทางเกษตร  เพื่อให้เกดิความเข้าใจว่าพืชทัว่ไปและพืชลูกผสมได้รบัผลกระทบ
อย่างไรต่อการเปลีย่นแปลงสภาวะอากาศ เพื่อใหใ้ชก้ารพฒันาสายพนัธุใ์หเ้หมาะสมต่อไป 
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