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บทคัดยอ 
 Arthrospira platensis (A. platensis) C1 คือไซยาโนแบคทีเรยีชนิดหนึ่งซึ่งมีปริมาณโปรตีนมากและ

สารมลูคาสูงหลายชนิด อุตสาหกรรมจาํนวนมากใหความสนใจในการใช A. platensis C1 เปนแหลงผลิตสารมูลคา

สูงทีต่องการ เปาหมายของอุตสาหกรรมสวนมาก ตองการเพิม่ปรมิาณน้ําหนักมวลในการผลิตซึ่งจําเปนตองเลี้ยงใน

กลางแจงซึ่ง A. platensis C1 ตองเผชิญกับความกดดันตางๆ เชน อุณหภมูิสูง การขาดสารอาหาร และอื่นๆ ใน

การศึกษานี้ เราไดมุงเนนในการศกึษาการตอบสนองของ A. platensis C1 ตอสภาวะอุณหภูมสิูง ในขั้นแรกเราได

วิเคราะหขอมูลไมโครอารเรยของ A. platensis C1 ภายใตสภาวะอุณหภูมสิูง และไดยีนจํานวน 250 ยีนที่

ตอบสนองตอสภาวะดังกลาว ยีนเหลานี้ถูกแบงออกเปน 5 กลุมตามรูปแบบการแสดงออกของยีน จากนั้น เราคนหา

Motif ที่มีรวมกันของยีนทีแ่สดงออกรวมกัน และเปรียบเทียบ Motif ที่ทํานายไดดวย Motif ของสิ่งมีชีวิตชนิดโปร

คาริโอตที่มีการศึกษาไวแลว เราจึงทํานายความสมัพันธเชิงควบคุมของยีน โดยยีนที่มีการแสดงออกรวมกันและม ี

Motif รวมกันจะถือวามีความสัมพันธกัน และมีการทํานาย Regulator ที่มแีนวโนมที่จะจับกับ Motif ที่ทํานายได 

สุดทาย เราไดสรางเครือขายควบคุมการแสดงออกของยีนที่เปนกลไกการตอบสนองตอสภาวะอุณหภูมิสูงของ A. 
platensis C1 ภายใตสภาวะอณุหภูมิสูง  
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Abstract 
 Arthrospira platensis (A. platensis) C1 are kind of cyanobacteria that contain high protein 

content and high valuable substances. Many industries are interested in using A. platensis C1 as a 

cell factory to produce desired substances. The aim is to increase their biomass that is usually 

grown in outdoor cultivation. A. platensis C1 have to face several stresses including high 

temperature, nutrient sufficiency, and etc. In this study, we focused on A. platensis C1 in 

response to high temperature stress. We first analyzed microarray data of A. platensis C1 under 

high temperature and 250 responsive genes were obtained. Genes were clustered into 5 groups 

on the basis of similar gene expression profiles. We searched for common motifs of genes 

expressing similarly and then compared predicted motifs with known motifs of prokaryotic 

organisms. We have inferred the regulatory relationship from the information whether genes that 

express similarly and share a common motif would be connected with a predicted regulator. 

Finally, we constructed a regulatory network of responsive mechanism under high temperature 

stress of A. platensis C1.  
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บทท่ี 1 บทนํา 
 

1.1 ความสําคัญและทีม่าของปญหาท่ีทําการวิจัย 
Arthrospira (Spirulina) เปนสาหรายสีเขียวแกมน้ําเงินหรือไซยาโนแบคทีเรียที่มีการนํามาใชประโยชน

อยางกวางขวางทั้งในดานอาหารเสริมสุขภาพของมนุษย อาหารสัตว และการวิจยัทางการแพทย เนื่องจาก 

Spirulina เปนไซยาโนแบคทีเรยีที่มีคุณคาทางโภชนาการสูง โดยมีโปรตีนสูงถึง 60-70% ของน้ําหนักเซลล มี

วิตามินตาง ๆ โดยเฉพาะวิตามินบี 12 และโปรวิตามินเอ (เบตาแคโรทีน) มีกรดไขมันจําเปน Gamma-Linolenic 

Acid (GLA) มีแรธาตุตางๆ โดยเฉพาะธาตุเหล็กและ phytonutrient จากการวิจัยทางการแพทยพบวา สารสกัดที่

ไดจาก Spirulina สามารถชวยเสริมสรางภูมิคุมกันใหกับรางกาย ลดความดันโลหิตสูง ลดโคเลสเตอรอลในกระแส

เลือด ปองกันโรคหัวใจ มะเร็ง และตานทานตอเช้ือแบคทีเรีย และไวรัสตาง ๆ เปนตน (Ciferri et al., 1983; Belay 

et al., 2002; Ciferri et al., 1985) นอกจากน้ี เนื่องจาก Spirulina เปนไซยาโนแบคทีเรียทีส่ามารถสังเคราะหแสง

และมลีักษณะคลายกับคลอโลพลาสตในเซลลของพืช เจริญเติบโตเร็ว ไมกอใหเกิดโรค และไมผลิตสารพิษ สามารถ

เพาะเลี้ยงไดตลอดทั้งป โดยการเพาะเลี้ยงมไีปจนถึงระดับอุตสาหกรรม (Ciferri et al., 1985) จึงทําให Spirulina 

ไดรับความสนใจที่จะนํามาใชเปนแบบจําลองของพืช และไซยาโนแบคทีเรียสายพันธุตางๆ รวมถึงเปนแหลงผลิตสาร

ชีวเคมีมูลคาสูงใหกับอุตสาหกรรม  

 อยางไรก็ตาม การเพาะเลี้ยง Spirulina ในสภาวะกลางแจงซึ่งความเขมแสงและอุณหภมูิมีการ

เปลี่ยนแปลงตลอดเวลา โดยจะเพิ่มขึ้นจากตอนเชาและจะสูงสุดในตอนเที่ยง และจะลดลงจากบายจนถึงตอนเย็นที่

หมดแสง การเปลี่ยนแปลงของสภาวะแวดลอมนี้ สงผลใหการเจรญิเติบโต การสรางสารชีวเคมีตางๆ ภายในเซลล

ตลอดจนผลผลิตเซลลมีความแตกตางกันออกไปตามลักษณะภูมิอากาศในแตละวัน นอกจากน้ี กลไกทางชีววิทยาใน

การตอบสนองตออณุหภมูิสูงของ Spirulina มีความซับซอนสูงและยังไมเปนที่เขาใจเพียงพอ ดังนั้น การควบคุมการ
เพิ่มผลผลิตการเพาะเลี้ยง Spirulina จึงทําไดยาก 

 เพื่อท่ีจะควบคุมหรือเพิ่มปรมิาณผลผลิตชีวมวลของ Spirulina จึงจําเปนตองเขาใจการทํางานภายใน

เซลลของ Spirulina ในการตอบสนองตอสภาวะแวดลอมท่ีเปลี่ยนแปลงไป โดยการศึกษาการควบคุมการทํางาน

ของ Spirulina ในระดับยีน (gene regulation) จากการศึกษาพบวาสิ่งมีชีวิตปรับตัวอยางตอเนื่องเพื่อตอบสนอง

ตอสภาวะที่เปลีย่นแปลงไป โดยการเปลี่ยนรูปแบบการแสดงออกของยีนซึ่งถูกควบคุมไดโดย Transcription 

Factor (TF) และรูปแบบการแสดงออกของยีนที่นาสนใจคือ การแสดงออกรวมกัน (Co-expression) ซึ่งเปน

รูปแบบที่มักจะเกิดขึ้นเมื่อยีนมีความเกี่ยวของกันทางดานหนาที่ หรือเชิงวิวัฒนาการ (Heyer et al., 1999; 

Spellman et al., 1998; Eisen et al., 1998) โดยยีนจะถูกควบคุมรวมกัน (Co-regulation) เมือ่ยีนคูน้ันมีการ

แสดงออกรวมกัน (Co-expression) และสวนใหญเปนยีนที่มี cis-regulatory element ที่เหมือนกันบนบริเวณของ

โปรโมเตอร ซึ่งจะทําใหถูกควบคมุดวย TF ชนิดเดียวกัน นอกจากน้ี จากการสังเกตยังพบอีกวา ยีนที่เรียงตัวใกลกัน

บนโครโมโซม (Co-localization) มีแนวโนมที่จะมีการแสดงออกรวมกันอีกดวย (Dottorini et al., 2013; 

Hershberg et al., 2005; Boutanaev et al., 2002) 

 ดังนั้น งานวิจัยนี้จะสรางความสมัพันธเชิงเครือขายการควบคุมการทํางานของยีน (Gene Regulatory 

Network) โดยอาศัยขอมูลลําดับเบสจีโนมของ A. platensis C1 ขอมูลการแสดงออกของยีนภายใตสภาวะกดดัน

อุณหภูมสิูงแบบท่ีศึกษาแบบ High-throughput ในระดับจีโนม และขอมลูการทํานาย cis-regulatory element 

มาสรางความสมัพันธ โดยผลทีไ่ดจะนําไปสูความเขาใจกลไกการทํางานของ Signaling Pathway ที่ตอบสนองตอ

สภาวะกดดันอุณหภูมสิูง ช้ีใหเห็นถึง TF ที่ถูกกระตุนใหทํางาน ยีนใดบางที่เปนเปาหมายของ TF และการควบคุมยีน
ใหแสดงออกตามเวลาที่กําหนดไวไดอยางไร 
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1.2 วัตถุประสงคของโครงงานวิจัย 
เพื่อศึกษากลไกการควบคุมการทํางานของยีนใน Arthrospira (Spirulina) platensis C1 ภายใตสภาวะ

อุณหภูมสิูงโดยอาศัยการอนุมานความสัมพันธเชิงเครือขายควบคุมการแสดงออกของยีน 

1.3 ขอบเขตของโครงงานวิจัย 
งานวจิัยนี้จะคนหาความสมัพันธเชิงเครือขายควบคุมการทํางานของยีนของ A. platensis C1 โดยอาศัย

ขอมูลสามอยาง ไดแก ขอมลูจโีนมและขอมูลการแสดงออกของยีนภายใตสภาวะอุณหภูมสิูง โดยทําการจัดกลุม

ดวยอัลกอลิทึม K-means Clustering จากนั้นกลุมยีนจะถูกนําไปทํานาย cis-regulatory element เพื่อหา

ความสัมพันธของยีนและนําไปใชในการสรางเครือขายควบคุมการทาํงานของยีน และยืนยันความสัมพันธของยีนใน

เครือขายโดยการทบทวนวรรณกรรม 

1.4 ทฤษฎี สมมติฐาน และกรอบแนวความคิดของโครงงานวิจัย  
การเปลีย่นแปลงระดับการแสดงออกของยีนเปนกลไกท่ีเซลล Spirulina ใชในการตอบสนองตอ

สิ่งแวดลอม ซึ่งในทายที่สดุการเปลี่ยนแปลงน้ีสงผลตอปรมิาณชีวมวลของสาหราย ดังนั้นเพื่อท่ีจะควบคุมปริมาณ

ผลผลติของการเพาะเลี้ยง Spirulina จึงจําเปนตองมีการศึกษากลไกการควบคุมการทํางานในระดับยนี โดยทั่วไปยีน

มักจะถูกควบคุมพรอมกันเมื่อมี cis-regulatory element ที่เหมือนกันบนบริเวณ promoter ซึ่งจะทําให TF ตัว

เดียวกันสามารถมาจับได แตไมจาํเปนตองจับในเวลาเดียวกัน ดังนั้น cis-regulatory element จึงบงบอกถึง

การปฎสิัมพันธกันทางกายภาพเทานั้น ที่จริงแลวการแสดงออกของยีนจะเกิดขึ้นภายใตสภาวะหนึ่งๆ เทานั้น ดวย

เหตุนี้การศึกษาการแสดงออกของยีนภายใตสภาวะตางๆ จึงมีบทบาทสําคัญเพื่อนําไปสูความเขาใจกลไกการควบคุม

การทํางานของยีนมากขึ้น กลาวคือเมื่อยีนถูกควบคุมพรอมกันภายใตสภาวะหนึ่ง ยีนจะมีการแสดงออกรวมกัน 

นอกจากน้ียังมีรายงานอีกวายีนทีแ่สดงออกพรอมกัน มักจะเรียงใกลกันบนโครโมโซม หรือเรียงตัวใกลกันบนคนละ

ขางของสาย DNA โดยอาศยั bidirectional promoter ดังนั้นงานวิจัยนี้จึงตองการคนหาความสัมพันธเชิง

เครือขายการควบคุมการทํางานของยีน (transcriptional regulatory network) ดวยขอมูลลําดับเบสจีโนมของ A. 
platensis C1 (Supapon et al., 2012) และขอมูลการแสดงออกของยีนภายใตสภาวะอุณหภูมสิูงเพื่อศึกษากลไก

การควบคุมการแสดงออกของยีนภายใตสภาวะอณุหภมูิสูง โดยอนุมานความสัมพันธของยีนจากการที่ยีนแสดงออก

รวมกันหรือถูกควบคมุดวย TF ชนิดเดียวกัน ความสัมพันธเชิงเครอืขายการควบคุมการทํางานของยีนนี้จะแสดงให
เห็นถึงกลุมของยีนที่ถูกควบคุมพรอมกันโดย TF ตัวหนึ่งๆ และบงบอกถึงลําดับการควบคมุของ TF อีกดวย 
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บทท่ี 2 การทบทวนวรรณกรรม/สารสนเทศท่ีเกี่ยวของ 

2.1 การตอบสนองตอสภาวะอุณหภูมิสูงของสาหรายสไปรูลินา (A. platensis C1) 

2.1.1 สาหรายสไปรูลินา (A. platensis C1) และประโยชน 
 สาหรายสไปรลูินา เปนสาหรายที่มีความสาํคัญทางการคาอยางมาก เพราะเปนสาหรายที่มปีระโยชน

หลากหลาย เชน การผลิตอาหารเสริม อาหารสตัว เครื่องสําอาง และผลิตภัณฑเกี่ยวกับยา ทั้งนี้เนื่องจากมีปริมาณ

โปรตีนและคณุคาทางอาหารสูง ซึง่เกี่ยวของกับ กรดไขมันจําเปน ไฟโคไซยานิน และเบตาแคโรทีน (Spolaore et 
al., 2006)  

 สาหรายสไปรลูินาเปนสาหรายสีเขียวแกมน้ําเงินหรือไซยาโนแบคทีเรียชนิดหนึ่ง ซึ่งสามารถกินได ไซยาโน

แบคทีเรียมลีักษณะและโครงสรางคลายคลึงกับคลอโรพลาสตในพืช โดยมีโครงสรางของเมมแบรน (Membrane) 

และกลไกการใชออกซิเจนที่คลายกับพืช และยังสามารถสังเคราะหแสงไดคลายพืชอีกดวย ดังนั้น ไซยาโนแบคทีเรีย

มักจะถูกใชเปนสิ่งมีชีวิตตนแบบในการศึกษากระบวนการสังเคราะหแสง แทนการศึกษาจากพืชโดยตรง ทั้งนี้

เนื่องจากไซยาโนแบคทีเรยีมีการเจริญเติบโตที่รวดเร็วมากเมื่อเทียบกับพืช และมีความซับซอนนอยกวาพืชมาก และ

เนื่องจากพืชเปนสิ่งมีชีวิตที่อยูกับที่ จึงทําใหมันไมสามารถเลือกสภาพแวดลอมท่ีเหมาะสมสําหรับการเจรญิเติบโต 

และการแพรพันธุของมันได วงจรชีวิตของมันจึงคอนขางเปนไปตามสภาพแวดลอม ทําใหมันไวตอปจจัยกดดันจาก

ภายนอก เชน ความรอน ความเย็น แสง และการขาดสารอาหารอีกดวย แตพืชเปนสิ่งมีชีวิตที่ซับซอนสูง เมื่อเทียบ

กับไซยาโนแบคทีเรยี ดังนั้น การศึกษากลไกในระดับโมเลกุลที่ตอบสนองตอปจจัยกดดันจากภายนอก จึงมักมีการใช

ไซยาโนแบคทีเรยีมาศึกษากลไกการตอบสนองตอสิ่งเราภายนอก  

 นอกจากน้ี ปจจุบันไดมีการหาลาํดับเบสของจีโนมของสาหรายสไปรูลินาท้ัง 5 สายพันธุแลว ไดแก 

Arthrospira platensis NIES-39 (Fujisawa et al., 2010), Arthrospira PCC-8005 (Janssen et al., 2010), 

Arthrospira maxima CS-328 (ref), Arthrospira platensis Paraca (Lefort et al., 2014) และ Arthrospira 
platensis C1 (Cheevadhanarak et al., 2012)  ซึ่งถูกเก็บไวใน FTP ของฐานขอมูล NCBI 

(ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/genomes) Arthrospira platensis NIES39 เปนเพียงสายพันธุเดยีวเทานั้น ที่มี
ลําดับเบสจโีนมที่สมบูรณแลว   

2.1.2 การตอบสนองตอสภาวะกดดันภายนอกของไซยาโนแบคทีเรีย 
 การตอบสนองของตอสภาวะกดดนัภายนอกของไซยาโนแบคทีเรยี มีกลไกพ้ืนฐานดังรูปที่ 2.1 โดยที่ 

โปรตีนเซนเซอร (Sensory Protein or Sensor) ไดรบัสัมผสัจากสิ่งเราภายนอก ทําใหมีการเปลีย่นแปลงภายใน

โปรตีนเซนเซอร โปรตีนเซนเซอรจะสงสัญญาณเกี่ยวกับการเปลีย่นแปลงไปยัง โพลีเปปไทดตัวอื่นๆ หรือโปรตีน

ทรานสดิวเซอร (Transducer) ซึ่งจะควบคุมการแสดงออกของยีนที่ตอบสนองตอสภาวะกดดันภายนอก โปรตีน

ทรานสดิวเซอรสามารถจดจําสวนของ DNA โดยตรง และจับกับสวนของ DNA และควบคุมการแสดงออกของยีน ใน

ที่สุด โปรตีนหรือเมตาบอไลทปกปอง (Protection Protein or Metabolite) ถูกสรางขึ้นเพื่อชวยสิ่งมีชีวิตให

ปรับตัวตอสิ่งแวดลอมใหม อยางไรก็ตาม อุณหภมูิสูงอาจจะมผีลกระทบโดยตรงตอโครงสรางของ DNA และเปน

สาเหตุใหเกิดการเปลี่ยนแปลงของการแสดงออกของยีนจํานวนมาก  
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รูปที่  2.1 แผนภาพการรับรูสิ่งเรา (Perception) การควบคุมยีน (Transduction) และการปรับตัวของเซลล 
(Acclimation) ตอสิ่งเรา (รูปจาก Zorina et al., 2011) 

 

2.1.3 การตอบสนองตอสภาวะอณุหภูมิสูงของสาหรายสไปรูลินา (A. platensis C1) 
 ปจจุบันมีการศึกษาการแสดงออกของยีนในสาหรายสไปรูลินาภายใตสภาวะอุณหภูมสิูง (Panyakampol 

et al., 2014) จากการศึกษาพบวา ความสามารถในการสังเคราะหแสงลดลงทันที เมื่อสาหรายสไปรูลินาถูกเปลี่ยน

จากอุณหภมูิ 35 °C ไปยัง 42 °C เปนเวลา 2 ช่ัวโมง นอกจากน้ี หลังจากใหความรอนเปนเวลา 24 ช่ัวโมง มีการ

ลดลงของน้ําหนักแหง (Biomass) และปริมาณโปรตีน และยังเกิดการสะสมคารโบไฮเดรตเพิ่มมากข้ึนดวย การ

ตอบสนองของสไปรลูินาเกีย่วของกับยีนในกลุม Heat Shock Protein (HSP) ยีนในกลุม Signal Transduction 

และยีนในกลุมคารบอนและไนโตรเจน และยีนท่ีเกี่ยวของกับ Inorganic Ion Transporter สําหรบัแมกนีเซียม ไน
เตรตและไนไตรด 

2.2 การสรางเครือขายการควบคุมยีน (Regulatory Network Reconstruction) 

2.2.1 นิยามและความหมายของเครือขายการควบคุมยีน 
 เครือขายการควบคุมยีน (Regulatory Network) เปนเครือขายทางชีววิทยาท่ีไดรับความสนใจมาก ซึ่ง

เปนการระบุความสัมพันธเชิงควบคุมระหวางยีนท่ีทําหนาที่ควบคุม (Regulatory Gene) กับยีนเปาหมาย (Target 

Gene) การคนหาเครือขายการควบคุมยีนเปนงานท่ีมีบทบาทสูงและมีความสาํคัญมาก ในดานชีวโมเลกุล เพราะชวย

ใหเขาใจกลไกท่ีซอนอยูภายในเซลลของสิ่งมีชีวิตที่มีความซับซอนสูง และยังทําใหเขาใจกลไกการตอบสนองตอสิ่งเรา

ทั้งภายในและภายนอกของสิ่งมีชีวิต เครือขายการควบคุมยีนมีลกัษณะเหมือนเครือขายทั่วไป คือประกอบดวย 

Node และ Edge ซึ่งหมายถึงยีนหรือโปรตีนควบคมุ และความสัมพันธเชิงควบคุมระหวางยีนกบัโปรตีนควบคุม 
ตามลาํดับ  
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2.2.2 การอนุมานความสมัพันธเชิงควบคุมของยีน (Inference of Regulatory Relationship) 
 ปจจุบันมีวิธีการมากมายที่ถูกสรางขึ้นมาเพื่อใชในการอนุมานเครือขายการควบคุมการทํางานของยีน เชน 

Lee และคณะ (2002) และ Bar-Joseph (2003) ทําการวิเคราะหหา cis-regulatory element บรเิวณโปรโมเตอร

ที่ทําหนาท่ีจับกับ TF ในยีสต (Saccharomyces cerevisiae) และใชขอมูลดังกลาว ในการอนุมานเครือขายการ

ควบคุมยีน อยางไรกต็าม TF จะทํางานเฉพาะเวลาหนึ่งๆ เทานั้นซึ่งขึ้นอยูกับสภาวะแวดลอม การคนหา cis-
regulatory element ในแบบดังกลาว จึงเปนเพียงการเปดเผยการจับกันเชิงกายภาพ (Physical Interaction) 

ไมไดบงช้ีถึงการจับกันตามสภาวะที่แทจริง ดังนั้น การใชขอมูลการแสดงออกของยีนในการอนุมานเครือขายการ

ควบคุมการแสดงออกของยีนจึงเขามามีบทบาทมากขึ้น มีการศึกษาอยางกวางขวางในการใชขอมูลการแสดงออก

ของยีน เชน ขอมูล DNA ไมโครอารเรย ขอมลูลําดับเบส DNA และขอมลูเกี่ยวกับหนาท่ีของยีน มาเพื่ออนุมาน

เครือขายการควบคุมการทํางานของยีน (Pilpel et al., 2001; Wang et al., 2002; Segal et al., 2003; Beer 

and Tavazoie, 2004) โดย Xing และ van der Laan (2005) เปนกลุมแรกท่ีใชวิธีทางสถิติในการสรางเครือขาย

ควบคุมการทํางานของยีนที่มีความสอดคลองกับการเปลี่ยนแปลงการแสดงออกของยีนภายใตเงื่อนไขตางๆ ทางการ

ทดลองโดยอาศยัขอมูลการแสดงออกของยีน ขอมูลลําดับเบสบนโปรโมเตอร และขอมูล Transcription Factor 

Binding Sites (TFBS) 

2.2.2.1 การใชขอมูลการแสดงออกของยีนเพ่ือสรางเครือขายการควบคุมยีน 
เครือขายควบคมุยีนยังนิยมสรางดวยความสมัพันธแบบ Co-expression (Co-expression Network) 

เนื่องจากการแสดงออกรวมกันของยีนมักจะแสดงถึงหนาท่ีที่เกี่ยวของกัน อาจจะถอดรหัสใหเอนไซมที่ทํางานบนวิถี

เมตาบอลิซึม (Pathway) เดียวกนั หรือยีนท้ังสองอาจจะเกีย่วของกันเชิงวิวัฒนาการ และหนึ่งในสาเหตุที่สําคญัที่ทํา

ใหกลุมยีนมีการแสดงออกรวมกันเพราะยีนเหลานีม้ี Transcription Factor Binding Site (TFBS) ที่เหมือนกัน จึง

ถูกควบคุมดวย TF ชนิดเดียวกัน แตยีนมี cis-regulatory element ที่เหมือนกันไมจําเปนตองถูกควบคุมพรอมกัน

เสมอไป (Heyer et al., 1999; Spellman et al., 1998; Eisen et al., 1998) นอกจากน้ียังมีรายงานที่แสดงให

เห็นวาการแสดงออกรวมกันของยนี อาจจะเปนเพราะลักษณะการเรียงตัวของยีนเหลานั้นท่ีอยูใกลกันบนจีโนม อาจ

เรียกไดวายีนกลุมนี้มีการ Co-localized กัน จากการศึกษาของ Dai และคณะ (2011) พบวาการจัดเรียงตัวของยีน

บนจีโนมนั้นไมไดเปนไปอยางสุม และมีงานวิจยัอื่นๆอีกมากที่ยืนยันความสมัพันธระหวางการแสดงออกรวมกันของ

ยีนกับตําแหนงของยีนบนโครโมโซม (Dottorini et al., 2013; Hershberg et al., 2005; Boutanaev et al., 

2002) ในสิ่งมีชีวิตแบบยูคาริโอตหลายชนิด ยีนที่แสดงออกรวมกันมักจะถูกจัดเรียงตัวในลักษณะคลาย Operon ซึ่ง

แสดงใหเห็นวายีนบนจีโนมไมไดเรยีงตัวอยางสุม แตขึ้นอยูกับกระบวนการทํางานของยีนใน Signaling Pathway 

และ Metabolic Pathway (Hurst et al., 2004) ดวยความสําคัญของการแสดงออกรวมกันของยีน จึงมีนัก

ชีววิทยาใหความสนใจเปนอยางมากและพัฒนาเว็บแอพพลเิคชั่นท่ีวิเคราะหและเก็บรวบรวมยีนท่ีมีการแสดงออก
รวมกันไวเปนจํานวนมาก ดังตารางที่ 2.1 
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ตารางที่ 2.1 ฐานขอมูลการแสดงออกรวมกัน (Co-expression) ที่เกี่ยวของกับพืช 

Species Database URL 

Cross species 

 PlaNet http://aranet.mpimp-golm.mpg.de/ 

Arabidopsis 

 ATTED-II http://atted.jp/ 

 AraNet http://www.functionalnet.org/aranet/ 

 BAR http://bar.utoronto.ca/welcome.htm 

 COP http://webs2.kazusa.or.jp/kagiana/cop 

 CORNet http://bioinformatics.psb.ugent.be/cornet 

 CSB.DB http://csbdb.mpimp-golm.mpg.de/csbdb/ dbcor/ath.html 

 CressExpress http://www.cressexpress.org/index 

 GeneCAT http://genecat.mpg.de/cgi-bin/Ainitiator.py 

 GeneVestigator https://www.genevestigator.com/gv/plant.jsp 

 KappaViewer 4 http://kpv.kazusa.or.jp/en/ 

 SeedNet http://bree.cs.nott.ac.uk/arabidopsis/ 

Oryza sativa 

 OryzaExpress http://bioinf.mind.meiji.ac.jp/Rice_network_ 
public/script/index.html 

 ATTED-II http://atted.jp/ 

Populus trichocarpa 

 COP http://webs2.kazusa.or.jp/kagiana/cop/ 

 

2.2.2.2 การทํานายโปรโมเตอรและ cis-regulatory Element (Prediction of Promoter and cis-
regulatory Element) 
  ปจจุบันมีเครื่องมือท่ีใชในการทํานายโปรโมเตอรและ cis-regulatory Element ในสิ่งมีชีวิตชนิดโปรคาริ

โอตจํานวนมาก ดังแสดงในตารางที่ 2.2 ซึ่งประกอบดวยเครื่องมือในการทํานายและฐานขอมลูเกี่ยวกบั Regulatory 
Sites และ TF ของโปรคาริโอต 
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ตารางที่ 2.2 เครื่องมือในการทํานายโปรโมเตอรและ cis-regulatory Element สําหรับสิ่งมีชีวิตชนิดโปรคาริโอต 

Name Type Description URL 

Softberry Tool - Predict prokaryote promoter 
- Find DNA motif  

http://www.softberry.com 

PePPER Tool - Predict prokaryote promoter 
- Find DNA motif 
- TFBS search  

http://pepper.molgenrug.
nl/ 

MEME Tool - Find DNA motif http://meme-suite.org/ 

PromPredict Tool - Predict promoter   

RegTransBase Database - a database of regulatory interactions 
based on literature and an expertly 
curated database of TFBS 

http://regtransbase.lbl.gov 

PRODORIC Database - a database about gene regulation 
and gene expression in prokaryotes 

http://www.prodoric.de/ 

SwissRegulon Database - a database of genome-wide 
annotations of regulatory sites 

http://swissregulon.unibas

.ch/fcgi/sr 

 

2.3 เครือขายการควบคุมยีนในไซยาโนแบคทีเรีย 
 ในโปรคารโิอต (Prokaryote) ยีนที่อยูติดกันหลายๆ ยีนบน DNA สายเดียวกัน มักจะอยูในรูปแบบของ

Operon และมีการแสดงออกรวมกันเปนแบบ Polycistronic mRNA ซึ่งยีนเหลานีจ้ะมีจดุเริม่ตนของการแสดงออก 

(Transcription Initiation) ที่ตําแหนงเดียวกัน กลไกและสญัญาณการควบคุมการสิ้นสุดการแสดงออก 

(Transcription Termination) เปนแบบเดียวกันดวย โดยทั่วไปถาจีโนมไหนมีจํานวน TF นอยกวาจํานวน Operon 

จะทําใหโปรตีน TF หนึ่งตัวตองทําหนาที่ควบคุมหลาย Operon หรือยีนที่ถูกควบคุมดวย TF เดียวกันนี้จึงถูก

เรียกวา Regulon ของ TF นั้น และ Operon หนึ่งๆ สามารถอยูในหลาย Regulon กลุมของ cis-regulatory 

element ที่ถูกจดจําดวย TF เดียวกัน เรียกวา cis-regulatory motif หรือ binding site motif การคนหา TFBS 

ในไซยาโนแบคทีเรียไดถูกทําอยางแพรหลาย เชน Arun และคณะ (2013) ทํานาย cis-regulatory element ใน 

Synechococcus elongatus sp. PCC6301 โดยใชวิธี phylogenetic footprinting รวมกับ MEME suite 

(Bailey et al., 2009) ซึ่งเปนเครื่องมือท่ีเปดใหใชฟรีบนอินเตอรเนต (Arun et al., 2013) ปจจุบนัมีฐานขอมูลที่

เก็บรวบรวมขอมูล cis-regulatory element ของไซยาโนแบคทีเรียไวซึ่งช่ือวา CyanoCis 

(http://cyanocis.uohbif.in/) ซึ่งไดทํานาย cis-regulatory element โดยใชวิธี Comparative Phylogenetic 

Footprinting จากขอมูลลําดับเบสของไซยาโนแบคทีเรยี 14 ชนิด การคนหา cis-regulatory element มี
หลากหลายวิธี แตวิธีท่ีมีความนยิมมากท่ีสดุในปจจุบันคือ Comparative Phylogenetic Footprinting 
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บทท่ี 3 วิธีการดําเนินงานวิจัย 
 

 การเปลีย่นแปลงตามเวลาหรือสภาพแวดลอม ทําใหสิ่งมีชีวิตปรับตัวเพื่ออยูรอดในสภาวะที่เปลี่ยนแปลง

ไป เพื่อท่ีจะเขาใจกลไกการทํางานของกระบวนการทางชีววิทยาภายในเซลลของ A. platensis C1 ในการ

ตอบสนองตอสิ่งเราจากภายนอกและสภาพแวดลอมท่ีเปลี่ยนแปลงไป เราจึงทําการศึกษาความสัมพนัธเชิงเครือขาย

ควบคุมยีน  ในงานวิจัยนี้ไดทําการสรางเครือขายควบคุมยีน (Gene Regualtory Network) ของ A. platensis C1 

ที่ตอบสนองตอสภาวะอุณหภูมสิูง โดยสรางความสัมพันธจากยีนที่มีการแสดงออกรวมกัน โดยอาศัยขอมูลไมโคร

อารเรยแบบ time-series ภายใตสภาวะอุณหภูมสิูง และทําการจัดกลุมเพื่อคนหายีนที่มีรูปแบบการแสดงออก

เหมือนกันภายใตเวลา จากนั้นไดมีการหายีนทีส่ามารถถูกควบคุมดวย Regulator ตัวเดยีวกัน โดยการวิเคราะหหา 

cis-regulatory element รวมกันของกลุมยีนที่รูปแบบการแสดงออกเหมือนกัน การวิเคราะหดังกลาวทําใหเรา

เขาใจกลไกการตอบสนองตออุณหภูมิสูงของ A. platensis C1 มากขึน้ ดังรูปที่ 3.1 โดยมีรายละเอียดการ

ดําเนินงานวิจัยดังน้ี  

3.1 ขอมลูที่ใชในงานวิจัย  
 ขอมูลจีโนมของ A. platensis C1 ไดมีการเก็บรวบรวมไวในฐานขอมูลที่มีชื่อวา ArthroBase 

(http://sbi.pdti.kmutt.ac.th/arthrobase/) ซึ่งถูกสรางขึ้นมาโดยกลุมวิจัยชีววิทยาระบบและชีวสารสนเทศ A. 
platensis C1 มียีนที่แสดงออกเปน mRNA (Protein-coding Gene) ทั้งหมด 6,108 ยีน และยีนที่แสดงออกเปน 

RNA (RNA Gene) 45 ยีน จากยีนท้ังหมดที่พบมีเพียง 3,757 ยีนที่สามารถระบหุนาท่ีได และจาํแนกตามกลุม 

COGs ได 3,459 ยีน โดยจําแนกเปนยีนท่ีทําหนาท่ีเปนเอนไซม 952 ยีน และยีนที่ทําหนาท่ีเปน Transporter 345 

ยีน (Cheevadhanarak et al., 2012) และพบวาประมาณ 217 ยีนเปนยีนที่เกี่ยวของกับการควบคมุการแสดงออก

ของยีน เชน ยีนในกลุม Sigma Factor, Transcriptional Regulator และ Response Regulator เปนตน 
(http://sbi.pdti.kmutt.ac.th/arthrobase/)  

3.2 การวิเคราะหขอมูลไมโครอารเรยของ A. platensis C1 ภายใตสภาวะอุณหภูมิสูง  
 ขอมูลไมโครอารเรยที่ใชในงานวิจัยนี้ เปนขอมูลไมโครอารเรยแบบ Two-channel โดยสาหรายสไปรลูินา

ถูกเลี้ยงภายใตสภาวะอุณหภูมสิูงที่ 42 องศาเซลเซียส แบบ Time-series เวลา 20 60 120 240 และ 480 นาที

ตามลาํดับ และวิเคราะหหายีนที่มีการแสดงออกแตกตางกัน อยางมีนัยสําคญั ซึ่งเปนยีนท่ีตอบสนองตอสภาวะ

อุณหภูมสิูง  ดวยเครื่องมือในการวิเคราะหไมโครอารเรยที่มีช่ือวา Limma (Smyth, 2004) โดยตดั Cutoff ที ่Fold 

Change (FC) > 2.0 หรือ FC < 1/2 (Log of FC > 1.0 หรือ Log of FC < -1.0 ) และ P-value < 0.01 ซึง่

หมายถึงยีนมีการแสดงออกมากกวาสภาวะปกติ (เวลาที่ 0 นาที) สองเทาหรือนอยกวาสองเทา ตามลาํดับ    

3.3 การจัดกลุมยีนที่มกีารแสดงออกรวมกัน 
 ยีนที่มกีารแสดงออกแตกตางกันอยางมีนัยสําคญั ดวยวิธีการจัดกลุม K-means Clustering โดยมีการ

ประเมินคา K ที่เหมาะสมดวยคา Within Cluster Variance ที่นอยท่ีสุด ซึ่ง K=5 ทําใหคา Within Cluster 

Variance มีคานอยท่ีสุด และเลือกใชมาตรวัด Cosine Distance ซึ่งสามารถวัดไดทั้งรูปแบบและปรมิาณการ
แสดงออกท่ีเหมือนกัน 

3.4 การทํานาย Operon ของ A. platensis C1   
 ยีนที่มีการจัดเรียงตัวเปน Operon  จะมีการแสดงออกพรอมกัน โดยจะมี Regulator เขาควบคุมเฉพาะที่

บริเวณหนา Operon  หรือหนายีนแรกของ Operon เทานั้น ดังนั้นในการวิเคราะหหา Motif รวมกันของกลุมยีน 

จึงจําเปนที่จะตองพิจารณาการจัดเรียงตัวเปน Operon  ในการทํานาย Operon  ถากลุมยีนใดตรงกับเง่ือนไขดังนี ้

(1) ยีนตองเรียงตัวบนสาย DNA (Strand) ขางเดียวกัน (2) ยีนที่อยูติดกันตองหางกันไมเกิน 100 เบส และ (3) ยีนที่
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แสดงออกบน Transcript เสนเดียวกัน (โดยอาศยัขอมูล RNA-seq ของหองปฏิบัติการสาหรายเทคโนโลย ี ของ

สถาบันพัฒนาและฝกอบรมโรงงานตนแบบ มจธ. บางขุนเทียน ซึ่งเปนขอมูลที่ยังไมไดตีพิมพ) แลวถือวายีนกลุมนี้ถูก

ทํานายวาเปน Operon  

3.5 การวิเคราะหความสัมพันธของยีนจากการมี cis-regulatory element รวมกัน 
 เพื่อคนหายีนที่มี cis-regulatory element รวมกัน เราเริ่มจากการคนหากลุมยีนที่แสดงออกรวมกัน โดย

ใชวิธีการจัดกลุมแบบ K-means และแบงยีนออกเปนกลุมยอย จากนั้นตัดหนายีนมา 250 เบสจากตําแหนง 

Translation Initiation Site โดยที่ยีนท่ีอยูบน Operon เดียวกันจะพิจารณาเฉพาะยีนตัวที่อยูซายสดุบนสาย 

Sense และขวาสุดบนสาย Antisense และใชเครื่องมือ MEME (Bailey et al., 2009) ในการคนหา Motif ที่มี

รวมกันบนกลุมยีน ดวยการพิจารณา 3 Motif แรกที่มีคะแนนสูงสดุมาพิจารณากอน ถา Motif มีความเหมือนกัน

มากภายในกลุมยีน และปรากฎอยูบนยีนจํานวนมากในกลุม Motif ดังกลาวก็จะถูกพิจารณาเปน cis-regulatory 
element ของกลุมยีนนั้น เพื่อใชในการทํานาย Regulator ที่สามารถเขาจับไดในขั้นตอนตอไป 

3.6 การทํานาย Regulator ที่สามารถจับกับ cis-regulatory element    
 เพื่อท่ีจะทํานาย Regulator ที่สามารถจับกับ cis-regulatory element เราไดใช TOMTOM (Gupta et 

al., 2007) ซึ่งทําการเทียบ Motif ที่ทํานายไดกับฐานขอมูล Prodoric เวอรช่ัน 8.9 ซึ่งเปนฐานขอมูลที่เก็บรวบรวม 
cis-regulatory element ของสิ่งมีชีวิตแบบโปรคารโิอตไว รวมถึงขอมูลของ Transcription Factor (TF) ที่

สามารถจับกับ cis-regulatory element ดังกลาว TOMTOM จะทํานาย cis-regulatory element ที่มีความ
คลายคลึงกับ Motif มากที่สุดรวมทั้ง TF ที่สามารถจับกับ cis-regulatory element ดังกลาวได  

3.7 การวิเคราะหความสัมพันธของยีนที่แสดงออกรวมกัน  
 เพื่อท่ีจะหาความสัมพันธของยีนที่แสดงออกรวมกัน จากยีนที่ตอบสนองตอสภาวะอุณหภูมสิูงอยางมี

นัยสําคญั เราใช Pearson’s Correlation Coefficient (PCC) ในการคํานวณความสมัพันธระหวางโปรไฟล การ

แสดงออกของยีนสองยีนจากขอมลูไมโครอารเรยดังกลาว โดยเลือก Cutoff ที่ PCC > 0.90 ซึ่งเปนความสัมพันธเชิง

บวก 

3.8 การอนุมานความสัมพันธเชงิเครือขายควบคุมการทํางานของยีน   
 ในการอนุมานความสัมพันธเชิงเครือขายควบคุมการทํางานของยีน มีการนิยามความสัมพันธ 2 ชนิด (1) 

ความสัมพันธระหวางยีนกับยีนและ (2) ความสัมพันธระหวางยีนกบั Regulator ความสัมพันธระหวางยีนกับยีน ได

จากการที่ยีนสองยีนใดๆ มีการแสดงออกรวมกัน โดยอาศัยขอมูลไมโครอารเรย สําหรับความสัมพันธระหวางยีนกบั 

Regulator ไดจากการทํานาย Motif ของยีนที่แสดงออกรวมกันและคนหา cis-regulatory element ที่มีความ

คลายคลึงกับ Motif มากที่สุด และทํานาย Regulator ที่สามารถจับกับ cis-regulatory element ได และ

เพื่อท่ีจะใหเห็นความสัมพันธที่ชัดเจน จึงนําความสัมพันธทั้งหมดมาวาดเปนเครือขาย ดวยเครื่องมอื Cytoscape 
(Shannon et al., 2003) 
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รูปที่ 3.1 แผนภาพแสดงภาพรวมการทํางานวิจัย (1) วิเคราะหขอมูลไมโครอารเรย (2) จัดกลุมยนี (3) ทํานาย 
Operon  (4) วิเคราะห Motif รวมกันของกลุมยีน (5) ทํานาย Regulator ที่สามารถจับกับ cis-regulatory 

element ได (6) วิเคราะหการแสดงออกรวมกัน (7) คนหาความสมัพันธระหวางยีนดวย GO term และ Pathway 
และ (8) สรางเครือขายเชิงควบคมุยีน 
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บทท่ี 4 ผลและการอภิปรายผล 
 

 ในการศึกษากลไกการควบคมุการแสดงออกของยีนใน A. platensis C1 ภายใตสภาวะอุณหภูมสิูง ดวย

ขอมูลไมโครอารเรยแบบลําดับเวลา (Time-series Microarray Data) และขอมูลลําดับเบสจโีนม ทําใหเราสามารถ

ทํานายความสมัพันธเชิงควบคุม ดวยสมมติฐานวา ยีนที่มีการตอบสนองตอสภาวะกดดันเหมือนกัน มีแนวโนมที่จะ

ถูกควบคุมพรอมกัน และยีนทีม่Mีotif ที่บริเวณโปรโมเตอรคลายกัน มีแนวโนมที่จะถูกควบคุมดวย Regulator ชนิด

เดียวกัน ดังนั้น เราจึงใชเหตุการณทั้งสองนี้ในการคนหาความสัมพนัธเชิงควบคุมของ A. platensis C1 ภายใต

สภาวะอณุหภมูิสูง โดยคนหากลุมยีนที่มีการตอบสนองคลายกันในสภาวะอุณหภูมสิูงและคนหา Motif  ที่มีรวมกัน
ของยีนเหลานี้  

4.1 ยีนที่แสดงออกแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญภายใตสภาวะอุณหภูมิสูง 
 การวิเคราะหขอมลูไมโครอารเรยของสาหรายสไปรูลินา A. platensis C1 ดวยแพคเกจ Limma ซึ่งอยูใน 

Bioconductor ของ R programming จากการคัดเลือกยีนที่มีการแสดงออกแตกตางกันตามเวลาอยางมีนัยสําคญั 

พบวามี 250 ยีนที่มีความแตกตางอยางมีนัยสําคญัที่ระดับ P-value < 0.01 และ Fold Change > 2 (Log(FC) > 

1.0 และ Log(FC) < -1.0) ซึ่งแสดงไวในเอกสารเพิ่มเติม 1 ในจํานวนนี้มีเพียงหน่ึงยีนที่ทําหนาท่ีเปน 

Transcriptional Regulator ซึ่งมีก็คือ SPLC1_S100480 จัดอยูในกลุมของ XRE (Xenobiotic Response 

Element) family transcriptional regulator ซึ่งเปนกลุมโปรตนี (Protein Family) ที่มีขนาดใหญ helix-turn-

helix DNA-binding motif ที่คลายคลึงกับของ CI repressor และ Cro proteins ของ λ bacteriophage โปรตีน

ดังกลาวทําใหเกิด DNA สัมผสัที่โดเมนดาน N-terminator แตความสามารถในการจับกับ DNA ถูกควบคุมโดย
โดเมนดาน C-terminator (Durante-Rodriguez et al., 2010)  

4.2 กลุมยีนที่มกีารแสดงออกรวมกันภายใตสภาวะอุณหภูมิสูง 
จากการจัดกลุมยีนดวยอัลกอลิทึม K-means Clustering ดวยมาตรวัดแบบ Cosine Similarity และคา 

K=5 ทําใหไดยีนท่ีมีการแสดงออกรวมกัน 5 กลุม โดยยีนมีการกระจายในกลุมตางๆ ดังตารางที่ 4.1 เราไดมีการ

สํารวจรูปแบบการแสดงออกของยีนในแตละกลุม โดยใชกราฟเสนแสดงรูปแบบการแสดงออกของยีน ดังรูปที่ 4.1 

พบวากลุมที่ 1, 2 และ 3 มีการแสดงออกแบบเพิ่มขึ้นเมื่อเทียบกับสภาวะปกติ (Over Expression) โดยที่กลุมที่ 1 

มีการเปลี่ยนแปลงนอยในชวง Immediate Response (20-120 นาที) และเพิ่มขึ้นในชวง Long-term Response 

(120-480 นาที) ยีนที่นาสนใจในกลุมนี้ไดแก SPLC1_S100480; Transcriptional regulator XRE family, 

SPLC1_S300580; AAA ATPase central domain protein, SPLC1_S310230; 2-alkenal reductase, 

SPLC1_S53161; methytransferase type 11 และ SPLC1_S541980; Sulfotransferase ซึ่ง 

SPLC1_S100480 ทําหนาที่เปน Transcriptional Regulator ตัวเดียวเทานั้นที่แสดงออกในสภาวะอุณหภูมสิูง 

กลุมที่ 2 มีการแสดงออกมากในชวง Immediate Response และลดลงในชวง Longterm Response ยีนที่

เกี่ยวของกับการตอบสนองตออณุหภูมิสูงหลายยีน ไดแก SPLC1_S010870; molecular chaperone DnaK, 

SPLC1_S170980; Chaperone DNAj domain protein, SPLC1_S171000; Small heat shock protein 

molecular chaperone, SPLC1_S310010; ATP-dependent chaperone ClpB, และ SPLC1_S630200; 

Histidine kinase ซึ่งอยูใน Two-component regulatory system ทําหนาที่ในการรับสญัญาณจากสิ่งเรา

ภายนอกชนิดตางๆ และตอบสนองตอแวดลอมที่เปลี่ยนแปลงไป ซึ่งจะทําหนารวมกบั Response Regulator อีกตัว

หนึ่ง  กลุมที่ 3 มีการแสดงออกใกลเคียงกันตลอดชวงเวลา (20-480 นาที)  ยกเวนยีน SPLC1_S170410; 

Chaperonin Cpn10 และ SPLC1_S170420; Chaperonin GroEL มีการแสดงออกที่สูงมากในชวง Immediate 

Response เพราะยีนท้ังสองเกี่ยวของกับการปรับตัวตอการเกิดสภาวะอุณหภมูิสูง และกลุมที่ 4 และ 5 มีการแสดง

ออกแบบ (Under Expression) ตลอดชวงเวลา (20-480 นาที) โดยที ่กลุมที่ 4 คอยๆ เพิ่มคาการแสดงออกขึ้นทีละ
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นอย ในกลุมนี้มียีนที่เกี่ยวของกับ nitrate ABC transporter ที่แสดงออกลดลงอยางมีนัยสาํคัญถึง 4 ยีน ซึ่งอยูใน 

Operon เดียวกัน ไดแก SPLC1_S412180; ABC-type nitrate/nitrite transport system substrate-binding 

protein, SPLC1_S412190; nitrate ABC transporter inner membrane subunit, SPLC1_S412200; nitrate 

ABC transporter ATPase subunits C and D, และ SPLC1_S412210; nitrate ABC transporter ATPase 

subunits C and D ในขณะทีก่ลุมที่ 5 คอยๆ ลดคาการแสดงออกลงทีละนอย ยีนที่นาสนใจในกลุมที่ 5 คือ 

SPLC1_S240060; Ribulose-bisphosphate carboxylase, SPLC1_S240070; Chaperonin family protein 

RbcX, SPLC1_S240080; Ribulose-bisphosphate carboxylase ซึ่งอยูใน Operon เดียวกัน  

ตารางที่ 4.1 ผลการจัดกลุมยีนดวยวิธีการจัดกลุมแบบ K-means  

กลุม จํานวนยีน 

1 26 

2 32 

3 83 

4 57 

5 52 

 

 
รูปที่ 4.1 รูปแบบการแสดงออกของยีนในแตละกลุม เสนสีเทาคือรปูแบบการแสดงออกของยีน และเสนสีแดงคือ

คาเฉลี่ยของการแสดงออกสําหรับทุกยีนในแตละกลุม 

4.3 Operon ของ A. platensis C1 สําหรับยีนที่ตอบสนองตอสภาวะอุณหภูมิสูง 
 สิ่งมีชีวิตแบบโปรคารโิอตมีการอาศัยอยูในสิ่งแวดลอมที่มีการเปลี่ยนแปลงอยูเสมอ ซึ่งปริมาณอาหารมัก

เพิ่มขึ้นหรือลดลงในบางครั้ง สิ่งมีชีวิตเหลานี้จําเปนตองตอบสนองตอการเปลี่ยนแปลงของสิ่งแวดลอมดวยการ

เปลี่ยนระดับการแสดงออกของยีน ซึ่งการเปลีย่นแปลงระดับการแสดงออกของยีนจําเปนตองใชแหลงคารบอนและ

สารอาหารอื่นๆ ที่จําเปนตอการแสดงออกของยีน การสังเคราะหโปรตีนใหมจึงถือเปนการสิ้นเปลืองพลังงาน 

ธรรมชาติจึงออกแบบใหยีนจํานวนหนึ่งในสิ่งมีชีวิตแบบโปรคาริโอตมีการจัดเรียงตัวแบบเปนกลุมหรือที่เรียกวา  



22 
 

Operon  ซึ่งยีนท่ีอยูใน Operon เดียวกันมักจะมีหนาท่ีเกีย่วของกัน จึงควรที่จะแสดงออกมาพรอมกัน เชน Lac 
Operon (Ralston A. 2008) 

A. platensis C1 นับเปนสิ่งมีชีวิตแบบโปรคาริโอตชนิดหนึ่ง ยีนจึงมีการจัดเรียงตัวแบบ Operon เพื่อ

การใชทรัพยากรอยางคุมคา ในการวิเคราะหหาMotif บริเวณโปรโมเตอรของ A. platensis C1 เราจึงตองศึกษา

โครงสรางของยีนกอน หากยีนมกีารจัดเรียงตัวแบบ Operon  ยีนที่อยูหนาสุดเทานั้นจึงจะถูกนํามาวิเคราะหหา

Motif เพราะ Operon จะถูกควบคุมท่ียีนตัวหนาสุดเทาน้ัน จากยนีท่ีแสดงออกแตกตางกันอยางมีนยัสําคญัภายใต

สภาวะอณุหภมูิสูง จํานวน 250 ยีน มียีนท่ีมีโครงสรางแบบ Operon ทั้งหมด 14  Operon  ซึ่งมีจํานวน 48 ยีน ดงั

ตารางที่ 4.2 โดยที่ยีนท่ีจะมีโครงสรางเปนแบบ Operon ตองผานเง่ือนไขดังนี้  

(1) กลุมยีนที่เปน Operon  จะตองมีระยะหางระหวางยีนไมเกิน 100 เบส   

(2) กลุมยีนที่เปน Operon  เปนยนีมีหนาที่เกี่ยวของกัน  

(3) กลุมยีนที่เปน Operon  อยูบนสาย Transcript เดียวกัน โดยสงัเกตจากขอมูล RNA-seq 

ตารางที่ 4.2 ผลการทํานาย Operon ของ A. platensis C1 สําหรบัยีนท่ีตอบสนองตอสภาวะอณุหภมูิสูง 

Operon Gene Co-transcription Strand 

1 SPLC1_S100410 (hypothetical protein) 
SPLC1_S100420 (hypothetical protein) 
SPLC1_S100430 (hypothetical protein) 
SPLC1_S100450 (hypothetical protein) 
SPLC1_S100460 (hypothetical protein) 
SPLC1_S100470 (hypothetical protein) 

NA 

NA 

NA 

NA 

NA 

NA 

- 

2 SPLC1_S170920 (putative short-chain 

dehydrogenase/reductase SDR) 

SPLC1_S170940 (hypothetical protein) 

SPLC1_S170960 (peptidase S1 and S6 chymotrypsin/Hap) 

SPLC1_S170970 (hypothetical protein) 

SPLC1_S170980 (chaperone DnaJ domain protein) 

NA 

NA 

Co-transcription 

Co-transcription 

Co-transcription 

- 

3 SPLC1_S360590 (sulfate ABC transporter periplasmic 

sulfate-binding protein) 

SPLC1_S360600 (putative magnesium transporter) 

SPLC1_S360610 (hypothetical protein) 

SPLC1_S360620 (MgtC/SapB transporter) 

Co-transcription 

Co-transcription 

Co-transcription 

Co-transcription 

+ 

4 SPLC1_S170410 (chaperonin Cpn10) 

SPLC1_S170420 (chaperonin GroEL) 

Co-transcription 

Co-transcription 

+ 

5 SPLC1_S271220 (peptidase M42 family protein) 

SPLC1_S271230 (hypothetical protein) 

Co-transcription 

Co-transcription 

- 

6 SPLC1_S410610 (pentapeptide repeat protein) 

SPLC1_S410620 (hypothetical protein) 

NA 

NA 

- 
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7 SPLC1_S532900 (hypothetical protein) 

SPLC1_S532910 (serine/threonine protein kinase) 

NA 

NA 

- 

8 SPLC1_S012010 (cyanate lyase) 

SPLC1_S012020 (hypothetical protein) 

SPLC1_S012030 (hypothetical protein) 

SPLC1_S012040 (nitrate ABC transporter ATPase subunits 

C and D) 

Co-transcription 

Co-transcription 

Co-transcription 

Co-transcription 

- 

9 SPLC1_S060120 (tRNA pseudouridine synthase A) 

SPLC1_S060130 (ribosomal protein L17) 

Co-transcription 

Co-transcription 

- 

10 SPLC1_S412180 (ABC-type nitrate/nitrite transport 

system substrate-binding protein) 

SPLC1_S412190 (nitrate ABC transporter inner 

membrane subunit) 

SPLC1_S412200 (nitrate ABC transporter ATPase subunits 

C and D) 

SPLC1_S412210 (nitrate ABC transporter ATPase subunits 

C and D) 

SPLC1_S412220 (hypothetical protein) 

SPLC1_S412240 (hypothetical protein) 

SPLC1_S412250 (hypothetical protein) 

SPLC1_S412260 (hypothetical protein) 

Co-transcription 

Co-transcription 

Co-transcription 

Co-transcription 

Co-transcription 

Co-transcription 

Co-transcription 

Co-transcription 

+ 

11 SPLC1_S240060 (ribulose-bisphosphate carboxylase) 

SPLC1_S240070 (chaperonin family protein RbcX) 

SPLC1_S240080 (ribulose-bisphosphate carboxylase) 

NA 

NA 

NA 

+ 

12 SPLC1_S420050 (hypothetical protein) 

SPLC1_S420060 (hypothetical protein) 

SPLC1_S420070 (subtilisin-like protein) 

NA 

NA 

NA 

- 

13 SPLC1_S510240 (translation elongation factor Ts) 

SPLC1_S510250 (ribosomal protein S2) 

NA 

NA 

- 

14 SPLC1_S540710 (glucosylglycerol-phosphate synthase) 

SPLC1_S540720 (FAD dependent oxidoreductase) 

Co-transcription 

Co-transcription 

+ 

 

4.4 การวิเคราะหการแสดงออกรวมกัน  
 เมื่อพิจารณาการตัดความสมัพันธของยีนดวย Pearson’s Correlation Coefficient (PCC) โดยใช PCC 

> 0.90 พบวามียีนทั้งหมด 247 ยีนดวยความสัมพันธเชิงบวก 2,839 ความสัมพันธ และพบวายีนทีม่ีความสมัพันธ

หรือมีการแสดงออกรวมกับยีนอื่นมากที่สุด คือ SPLC1_S030430 ซึ่งทําหนาท่ีเปน Nitrite Transporter โดยยีน

เหลานีม้ีเพียงยีนเดียวเทาน้ันท่ีทําหนาท่ีเปน Transcriptional Regulator คือ SPLC1_S100480  
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4.5 การคนหา cis-regulatory element บริเวณหนายีนที่แสดงออกอยางมีนัยสําคัญภายใตสภาวะอุณหภูมิสูง  
 การคนหา cis-regulatory element แบงออก 2 สวน คือ (1) การคนหา known cis-regulatory 

element และ (2) การคนหา novel cis-regulatory element  

4.5.1 การคนหา Known Motif บริเวณหนายีนที่แสดงออกอยางมีนัยสําคัญภายใตสภาวะอุณหภมูิสูง  
 จากการศึกษากอนหนานี้พบวา CIRCE, K-box, N-box และ H-box เปนโมทีฟที่เกี่ยวของกับสภาวะ

อุณหภูมสิูงโดยที ่CIRCE มีรูปแบบ TTAGCACTC-N9-GAGTGCTAA ซึ่งกระตุน Operon  groESL และยีน cpn60 

(groEL-2), K-box มีรูปแบบ GTTCGG-NNAN-CCNNAC ซึ่งกระตุนยีน groEL-1, groEL-2, dnaK และ Operon  
groESL, N-box กระตุน groEL-1 และ groEL-2 และ H-box กระตุน Operon  groESL (Rajaram et al., 2014) 

 จากการคนหา Motif ดวยเครื่องมือ MAST (Motif Alignment Search Tool) ซึ่งอยูใน MEME Suite 

พบวา CIRCE ถูกพบบริเวณหนายีน 250 เบสของยีน SPLC1_S170410 (cpn10), SPLC1_S542180 (groEL-2) 

และ SPLC1_S300580 (AAA ATPase central domain protein) ดังรูปที่ 4.2 เมื่อคนหา K-box บริเวณหนายีน

ของยีนที่มีการแสดงออกอยางมีนยัสําคญั พบวามี 3 ยีน ไดแก SPLC1_S170410 (cpn10), SPLC1_S310010 

(clpB) และ SPLC1_S510770 (phage shock protein C PspC) ดังรูปที ่4.3 และเมื่อคนหา N-box บริเวณหนา

ยีน 250 ยีนที่มีการแสดงออกอยางมีนัยสําคญั ไมพบ N-box ปรากฎบนยีนใดเลย  

 

 

รูปที่ 4.2 ผลการทํานาย CIRCE element บริเวณหนายีนที่แสดงออกอยางมีนัยสําคญัภายใตสภาวะอุณหภูมสิูง (A) 

Sequence Logo ของ CIRCE element (B) ตําแหนงของ CIRCE element ที่พบบนยีนท่ีมีการแสดงออกอยางมี

นัยสําคญัภายใตสภาวะอุณหภูมสิงู 
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รูปที่ 4.3 ผลการทํานาย K-box element บริเวณหนายีนที่แสดงออกอยางมีนัยสําคญัภายใตสภาวะอุณหภูมสิูง (A) 

Sequence Logo ของ K-box element (B) ตําแหนงของ K-box element ที่พบบนยีนท่ีมีการแสดงออกอยางมี
นัยสําคญัภายใตสภาวะอุณหภูมสิงู 

 

4.5.2 Novel cis-regulatory element ที่ทํานายไดซ่ึงเกี่ยวของกับการควบคุมยีนในสภาวะอุณหภูมิสูง 
 การวิเคราะหหา Motif ดวยเครื่องมือคนหาช่ือ MEME Suite (Bailey et al., 2009) โดยคนหา Motif ที่

มีขนาด 6-25 เบส และเลือก Motif ที่มีคะแนนดีทีสุ่ดกลุมละ 3 ชนิด และใชเครื่องมือช่ือ TOMTOM (Gupta et 

al., 2007) ในการทํานาย Regulator ที่สามารถจับกับ Motif เหลานี้ได โดยที่ TOMTOM (Gupta et al., 2007) 

จะทําการเปรียบเทยีบ Motif กับ cis-regulatory element ซึ่งอยูในฐานขอมูลที่รวบรวม cis-regulatory 

element ของโปรคาริโอต ในงานนี้ไดใชฐานขอมูล Prodoric เวอรช่ัน 8.9 และ TOMTOM (Gupta et al., 2007) 

จะเรยีงลําดับMotif และสราง Alignment ของ Motif ที่ทํานายไดนี้ อาจจะเกี่ยวของกับการควบคมุยีนในสภาวะ
อุณหภูมสิูง 

 จากการคนหาโมทีฟมีการพบลําดบัเบสแบบ Palindrome เปนจํานวนมาก ซึ่งมีลาํดับเบสดังนี ้

GCGATCGC ซึ่งเรียกวา Highly Iterated Palindrome (HIP1) พบมากในไซยาโนแบคทีเรีย ซึ่งการศึกษากอนหนา

นี้พบวา ลําดับเบสนี้มีความจําเพาะตอเอนไซม DNA Methytransferase (Elhai, 2015) ตารางที่ 4.4 แสดงผลการ

ทํานาย Regulator ที่สามารถจบักับ Motif ที่ทํานายได PrrA เปน Regulator ที่พบมากที่สุด ซึ่งทําหนาท่ีเปน 

Putative response regulator ซึง่เกี่ยวของกับการควบคมุออกซิเจนในการแสดงออกของยีนในกระบวนการ

สังเคราะหแสงของ (Eraso and Kaplan, 1993) 
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ตารางที่ 4.3 ผลการทํานายโมทีฟของกลุมยีนและรูปแบบของโมทีฟ 

Motif Gene Pattern 

Motif 1 
E-value = 8.9e+001 
Sites = 6 
Width = 25 
 
 
 

SPLC1_S100480 transcriptional regulator XRE 

family 
SPLC1_S100470 hypothetical protein 

SPLC1_S170170 hypothetical protein 

SPLC1_S300580 AAA ATPase central domain 

protein 

SPLC1_S202720 hypothetical protein 

SPLC1_S531610 methyltransferase type 11 

 

Motif 2 
E-value = 1.1e+002 
Sites = 4 
Width = 25 
 

SPLC1_S100480 transcriptional regulator XRE 

family 

SPLC1_S100470 hypothetical protein 

SPLC1_S541660 hypothetical protein 

SPLC1_S100710 hypothetical protein 

 

Motif 3 
E-value = 1.5e+002 
Sites = 13 
Width = 24 
 

SPLC1_S100480 transcriptional regulator XRE 

family 

SPLC1_S100470 hypothetical protein 

SPLC1_S170160 hypothetical protein 

SPLC1_S033870 hypothetical protein 

SPLC1_S100440 hypothetical protein 

SPLC1_S260450 hypothetical protein 

SPLC1_S300490 hypothetical protein 

SPLC1_S541640 hypothetical protein 

SPLC1_S310230 2-alkenal reductase 

SPLC1_S207690 hypothetical protein 

SPLC1_S541980 sulfotransferase 
SPLC1_S300600 hypothetical protein 

SPLC1_S170170 hypothetical protein 

 

Motif 4 
E-value = 3.2e-007 
Sites = 14 
Width = 11 

SPLC1_S521030 hypothetical protein 
SPLC1_S360230 hypothetical protein 

SPLC1_S260670 hypothetical protein 

SPLC1_S103160 protein of unknown function 

DUF1825 

SPLC1_S031870 hypothetical protein 

SPLC1_S061460 hypothetical protein 

SPLC1_S080750 FAD dependent oxidoreductase 

SPLC1_S208890 hypothetical protein 

SPLC1_S032910 hypothetical protein 

SPLC1_S360590 sulfate ABC transporter 

periplasmic sulfate-binding protein 

SPLC1_S360940 hypothetical protein 

SPLC1_S030970 FeS assembly protein SufB 

SPLC1_S171000 small heat shock protein 

molecular chaperone 
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SPLC1_S260330 SCP-like extracellular 

SPLC1_S010880 hypothetical protein 

SPLC1_S208890 hypothetical protein 

SPLC1_S500630 hypothetical protein 

SPLC1_S260670 hypothetical protein 

SPLC1_S310330 SCP-like extracellular 

SPLC1_S360940 hypothetical protein 

SPLC1_S360590 sulfate ABC transporter 

periplasmic sulfate-binding protein 

SPLC1_S010890 hypothetical protein 

SPLC1_S061460 hypothetical protein 

Motif 5 
E-value = 9.2e-002 
Sites = 21 
Width = 11 

SPLC1_S010880 hypothetical protein 

SPLC1_S208890 hypothetical protein 

SPLC1_S500630 hypothetical protein 

SPLC1_S260670 hypothetical protein 

SPLC1_S310330 SCP-like extracellular 
SPLC1_S360940 hypothetical protein 

SPLC1_S360590 sulfate ABC transporter 

periplasmic sulfate-binding protein 

SPLC1_S010890 hypothetical protein 

SPLC1_S061460 hypothetical protein 

 

Motif 6 
E-value = 4.7e+001 
Sites = 4 
Width = 25 

SPLC1_S061460 hypothetical protein 

SPLC1_S310020 hypothetical protein 

SPLC1_S310010 ATP-dependent chaperone 

ClpB 

SPLC1_S310330 SCP-like extracellular 

 

Motif 7 
E-value = 9.4e-024 
Sites = 26 
Width = 11 

SPLC1_S560190 ATP-binding region ATPase 

domain protein 

SPLC1_S501000 DNA polymerase III delta prime 

subunit 

SPLC1_S190200 hypothetical protein 

SPLC1_S430180 hypothetical protein 

SPLC1_S032780 hypothetical protein 

SPLC1_S530170 hypothetical protein 

SPLC1_S203590 hypothetical protein 

SPLC1_S080980 thioredoxin domain protein 

SPLC1_S350020 hypothetical protein 

SPLC1_S180030 signal peptidase II 

SPLC1_S033820 hypothetical protein 

SPLC1_S531220 hypothetical protein 

SPLC1_S170410 chaperonin Cpn10 
SPLC1_S061580 hypothetical protein 

SPLC1_S130960 hypothetical protein 

SPLC1_S370210 hypothetical protein 

SPLC1_S100850 hypothetical protein 

SPLC1_S300310 2OG-Fe(II) oxygenase 

SPLC1_S170950 ion transport protein 

 



28 
 

SPLC1_S360330 PHP domain protein 

SPLC1_S101290 hypothetical protein 

SPLC1_S411530 CRISPR-associated protein Cas2 

SPLC1_S271340 Rho termination factor domain 

protein 

SPLC1_S020030 zinc finger SWIM domain 

protein 

SPLC1_S206920 KaiA family protein 

SPLC1_S420330 hypothetical protein 

Motif 8 
E-value = 1.6e-003 
Sites = 79 
Width = 11 

SPLC1_S205990 type I restriction modificatio 

SPLC1_S020030 zinc finger SWIM domain 

protein 

SPLC1_S061580 hypothetical protein 

SPLC1_S530170 hypothetical protein 

SPLC1_S202930 hypothetical protein 

SPLC1_S350020 hypothetical protein 
SPLC1_S205630 helix-hairpin-helix motif protein 

SPLC1_S380100 hypothetical protein 

SPLC1_S102560 hypothetical protein 

SPLC1_S190200 hypothetical protein 

SPLC1_S411530 CRISPR-associated protein Cas2 

SPLC1_S203590 hypothetical protein 

SPLC1_S271230 hypothetical protein 

SPLC1_S203860 peptidase S1 and S6 

chymotrypsin/Hap 

SPLC1_S542180 chaperonin GroEL 

SPLC1_S100100 hypothetical protein 

SPLC1_S501000 DNA polymerase III delta prime 

subunit 

SPLC1_S370210 hypothetical protein 

SPLC1_S060050 hypothetical protein 

SPLC1_S011220 hypothetical protein 

SPLC1_S530280 hypothetical protein 

SPLC1_S203930 putative peptidase C14 caspase 

catalytic subunit p20 
SPLC1_S360330 PHP domain protein 

SPLC1_S206920 KaiA family protein 

SPLC1_S032780 hypothetical protein 

SPLC1_S032770 hypothetical protein 

SPLC1_S180030 signal peptidase II 

SPLC1_S100850 hypothetical protein 

SPLC1_S080980 thioredoxin domain protein 

SPLC1_S500430 hypothetical protein 

SPLC1_S260460 hypothetical protein 

SPLC1_S560190 ATP-binding region ATPase 

domain protein 

SPLC1_S203440 hypothetical protein 
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SPLC1_S430180 hypothetical protein 

SPLC1_S010050 pentapeptide repeat protein 

SPLC1_S480030 hypothetical protein 

SPLC1_S430350 hypothetical protein 

SPLC1_S300780 hybrid cluster protein 

SPLC1_S271340 Rho termination factor domain 

protein 

SPLC1_S270730 phospholipid/glycerol 

acyltransferase 

SPLC1_S260350 hypothetical protein 

SPLC1_S300740 hypothetical protein 

SPLC1_S011870 hypothetical protein 

SPLC1_S531220 hypothetical protein 
SPLC1_S208490 cobalamin biosynthesis CbiX 

protein 

SPLC1_S041040 hypothetical protein 

SPLC1_S532550 MORN repeat-containing 

protein 

SPLC1_S207680 hypothetical protein 

SPLC1_S541200 S-(hydroxymethyl)glutathione 

dehydrogenase/class III alcoholdehydrogenase 

SPLC1_S532910 serine/threonine protein kinase 

SPLC1_S532860 serine/threonine protein kinase 

SPLC1_S081950 alanine racemase 

SPLC1_S520310 hypothetical protein 

SPLC1_S410620 hypothetical protein 

SPLC1_S171060 hypothetical protein 

SPLC1_S170410 chaperonin Cpn10 

SPLC1_S160040 hypothetical protein 

SPLC1_S511030 hypothetical protein 

SPLC1_S102540 hypothetical protein 
SPLC1_S061630 CheW protein 

SPLC1_S130960 hypothetical protein 

SPLC1_S270010 hypothetical protein 

SPLC1_S207110 amino acid permease-

associated region 

SPLC1_S206560 phosphoenolpyruvate synthase 

SPLC1_S300180 type III restriction protein res 

subunit 

SPLC1_S208530 hypothetical protein 

SPLC1_S100690 hypothetical protein 

SPLC1_S033820 hypothetical protein 

SPLC1_S102990 ATP-dependent Clp protease 

adaptor protein ClpS 

SPLC1_S220190 hypothetical protein 

SPLC1_S103050 AAA ATPase central region 

SPLC1_S300310 2OG-Fe(II) oxygenase 
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SPLC1_S082630 hypothetical protein 

SPLC1_S051190 glutaminase 

SPLC1_S230980 rhodanese domain protein 

SPLC1_S210020 zinc finger SWIM domain 

protein 

SPLC1_S170950 ion transport protein 

SPLC1_S420330 hypothetical protein 

SPLC1_S101290 hypothetical protein 

Motif 9 
E-value = 2.4e+000 
Sites = 5 
Width = 25 

SPLC1_S207110 amino acid permease-

associated region 

SPLC1_S206560 phosphoenolpyruvate synthase 

SPLC1_S171060 hypothetical protein 

SPLC1_S041040 hypothetical protein 

SPLC1_S500430 hypothetical protein 

 

Motif 10 
E-value = 7.1e-019 
Sites = 27 
Width = 14 

SPLC1_S030450 hypothetical protein 

SPLC1_S540730 NAD-dependent glycerol-3-

phosphate dehydrogenase domain protein 

SPLC1_S370770 hypothetical protein 

SPLC1_S260970 hypothetical protein 
SPLC1_S361030 putative RNA methylase 

SPLC1_S130480 hypothetical protein 

SPLC1_S410830 twin-arginine translocation 

protein TatA/E family subunit 

SPLC1_S540700 hypothetical protein 

SPLC1_S207280 hypothetical protein 

SPLC1_S010400 dTDP-4-dehydrorhamnose 

reductase 

SPLC1_S100290 urea ABC transporter ATP-

binding protein UrtD 

SPLC1_S207080 hypothetical protein 

SPLC1_S101570 2-alkenal reductase 

SPLC1_S542730 histidyl-tRNA synthetase 

SPLC1_S541060 ABC transporter related protein 

SPLC1_S080430 hypothetical protein 

SPLC1_S060350 ribosomal protein L2 

SPLC1_S207140 hypothetical protein 

SPLC1_S103260 adenylosuccinate synthase 

SPLC1_S540640 hypothetical protein 
SPLC1_S201370 4-alpha-glucanotransferase 

SPLC1_S541290 putative GTP cyclohydrolase I 

SPLC1_S080420 hypothetical protein 

SPLC1_S060130 ribosomal protein L17 

SPLC1_S033220 PBS lyase HEAT domain protein 

repeat-containing protein 

SPLC1_S080680 30S ribosomal protein S6 

SPLC1_S541170 hypothetical protein 
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Motif 11 
E-value = 7.3e-006 
Sites = 7 
Width = 24 

SPLC1_S204920 hypothetical protein 

SPLC1_S040090 group II intron maturase-

specific domain protein 

SPLC1_S541170 hypothetical protein 

SPLC1_S080680 30S ribosomal protein S6 

SPLC1_S540640 hypothetical protein 

SPLC1_S542730 histidyl-tRNA synthetase 

SPLC1_S010400 dTDP-4-dehydrorhamnose 

reductase 

 

Motif 12 
E-value = 1.2e+001 
Sites = 4 
Width = 22 

SPLC1_S040090 group II intron maturase-

specific domain protein 

SPLC1_S080680 30S ribosomal protein S6 

SPLC1_S204920 hypothetical protein 

SPLC1_S540730 NAD-dependent glycerol-3-

phosphate dehydrogenase domain protein 

 

Motif 13 
E-value = 3.2e+000 
Sites = 4 
Width = 25 

SPLC1_S033770 hypothetical protein 

SPLC1_S033760 hypothetical protein 

SPLC1_S200530 hypothetical protein 

SPLC1_S180040 BioY protein 
 

Motif 14 
E-value = 3.3e+001 
Sites = 4 
Width = 25 

SPLC1_S543170 hypothetical protein 

SPLC1_S011760 HNH endonuclease 

SPLC1_S080380 preprotein translocase SecG 
subunit 

SPLC1_S550010 group II intron maturase-

specific domain protein 

 

Motif 15 
E-value = 4.4e+001 
Sites = 7 
Width = 20 

SPLC1_S033770 hypothetical protein 

SPLC1_S033760 hypothetical protein 

SPLC1_S102800 hypothetical protein 

SPLC1_S180040 BioY protein 

SPLC1_S240070 chaperonin family protein RbcX 

SPLC1_S510770 phage shock protein C PspC 

SPLC1_S200700 50S ribosomal protein L10 

 

 

ตารางที่ 4.4 ผลการทํานาย Regulator ทีอ่าจจะจับกับ Motif  

Motif Predicted Regulators 

Motif 1 MX000208 (PrrA), MX000021 (Spo0A), MX000097 (Mlc), MX000046 (ComA), 

MX000008 (GlpR), MX000033 (AlgU), MX000011 (RhlR), MX000186 (AlgZ), 
MX000183 (TrpR), MX000109 (TrpI) 

Motif 2 MX000002 (Anr), MX000102 (Dnr), MX000101 (AlgR), MX000137 (LacI), 

MX000190 (FNRL), MX000155 (OxyR), MX000152 (GlnG), MX000133 (GntR), 

MX000107 (OxyR), MX000022 (CRE) 

Motif 3 MX000029 (Fis), MX000031 (PhoP), MX000058 (PucR), MX000178 (TorR), 
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MX000193 (KdgR), MX000043 (AhrC), MX000009 (ResD), MX000116 (ArgR), 
MX000088 (Xre), MX000089 (XylR) 

Motif 4 MX000208 (PrrA), MX000107 (OxyR), MX000171 (RhaS), MX000184 (YiaJ), 
MX000101 (AlgR), MX000022 (CRE), MX000097 (Mlc), MX000159 (Crp) 

Motif 5 MX000197 (NatA), MX000176 (YdiH), MX000074 (SigB), MX000139 (MalT), 

MX000009 (ResD), MX000117 (CspA), MX000019 (Spo0A), MX000039 (RofA), 
MX000167 (DegU), MX000190 (FNRL) 

Motif 6 MX000088 (Xre), MX000143 (GcvA), MX000139 (MalT), MX000059 (PurR), 
MX000076 (SigH), MX000179 (XapR), MX000166 (RcsB), MX000178 (TorR) 

Motif 7 MX000208 (PrrA), MX000184 (YiaJ), MX000186 (AlgZ), MX000063 (SenS), 
MX000107 (OxyR), MX000192 (NnrR), MX000171 (RhaS), MX000185 (XylR) 

Motif 8 MX000039 (RofA), MX000001 (MexR), MX000068 (SigE), MX000186 (AlgZ), 

MX000197 (NatA), MX000034 (AlgU), MX000152 (GlnG) 

Motif 9 MX000208 (PrrA), MX000175 (SdiA), MX000186 (AlgZ), MX000115 (AraC), 

MX000046 (ComA), MX000177 (TreR), MX000197 (NatA), MX000139 (MalT), 
MX000164 (Lrp), MX000021 (Spo0A) 

Motif 10 MX000107 (OxyR), MX000184 (YiaJ), MX000185 (XylR), MX000114 (Ada), 

MX000047 (GerE), MX000077 (SigH), MX000110 (Vfr), MX000208 (PrrA), 
MX000168 (DegU), MX000186 (AlgZ) 

Motif 11 MX000111 (RpoN), MX000036 (AlgU), MX000186 (AlgZ), MX000162 (Mlc), 

MX000104 (FleQ), MX000143 (GcvA), MX000033 (AlgU), MX000208 (PrrA), 

MX000042 (RegR), MX000194 (SigI) 

Motif 12 MX000117 (CspA), MX000082 (SigW), MX000178 (TorR), MX000074 (SigB), 

MX000043 (AhrC), MX000105 (GlpR), MX000163 (Lrp), MX000038 (CovR), 
MX000172 (RhaR) 

Motif 13 MX000031 (PhoP), MX000014 (OmpR), MX000103 (ExsA), MX000185 (XylR), 

MX000166 (RcsB), MX000164 (Lrp), MX000180 (HydG), MX000172 (RhaR), 
MX000171 (RhaS) 

Motif 14 MX000118 (CynR), MX000080 (SigW), MX000083 (SigX), MX000164 (Lrp), 
MX000123 (DeoR), MX000035 (AlgU), MX000184 (YiaJ), MX000194 (SigI) 

Motif 15 MX000111 (RpoN), MX000180 (HydG), MX000208 (PrrA), MX000042 (RegR), 

MX000007 (ArgR), MX000152 (GlnG), MX000055 (Mta) 
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4.6 เครือขายควบคุมยีนของ A. platensis C1 ภายใตสภาวะอณุหภูมิสูง  
 เครือขายการควบคุมการแสดงออกของยีน (Gene Regulatory Network) ประกอบดวยยีน และ

ความสัมพันธของยีน ซึ่งสามารถใชสัญลักษณแทนดวย node และ edge ตามลําดับ โดยยีนที่มีความสัมพันธกันจะ

มี edge เชื่อมตอกัน กลไกการควบคุมยีนเกิดขึ้นไดในหลายขั้นตอน ของการแสดงออกของยีน (Gene Expression) 

ไดแก การถอดรหสั (Transcription) การเปลี่ยนแปลงหลังการถอดรหสั (Post-transcriptional Modification) 

การขนสง RNA (RNA Transport) การแปลรหัส (Translation) การยอยสลายสาย mRNA (mRNA Degradation) 
และการเปลีย่นแปลงหลังการแปลรหัส (Post-translation Modification)  

จากการทํานาย novel และ known cis-regulatory element บนยีนตางๆ ที่ตอบสนองตอสภาวะ

อุณหภูมสิูง เราสามารถนําขอมลูดังกลาวมาสรางเปนเครือขายการควบคุมยีน ดังรูปที่ 4.4 โดยในเครือขายนี้ม ี

Regulator สองชนิดคือ SPLC1_S100480 ซึ่งทําหนาท่ีเกี่ยวกับ XRE Transcriptional Regulator และ 

SPLC1_S500640 ซึ่งทําหนาท่ีเปน heat-inducible transcription repressor HrcA อยางไรกต็าม 

SPLC1_S100480 มีการเปลีย่นแปลงอยางมีนัยสําคัญตามเวลาภายใตสภาวะอณุหภูมิสูง ในขณะที่ HrcA ไมมีการ

เปลี่ยนแปลงอยางมีนัยสําคัญ พบวา SPLC1_S100480 อาจจะควบคุมยีนหลายชนิดดวย Motif สามแบบดวยกนั 

ไดแก Motif1, Motif2 และ Motif3 ดังตารางที่ 4.3 ซึ่งอาจจะควบคุมยีนหลายชนิด สําหรับ HrcA สามารถควบคมุ

โอเปอรอน cpn10 และ groEL1 ผาน CIRCE element นอกจากน้ี HrcA ยังสามารถควบคุมโอเปอรอน 

SPLC1_S300560, SPLC1_S300570, SPLC1_S300580 และ SPLC1_S300600 ซึ่งเกี่ยวของกับการ encode ให

เอนไซม AAA ATPase ผาน CIRCE element เชนกัน โดยเมื่อสังเกตการแสดงออกของยีน HrcA พบวามีการ

แสดงออกลดลงเล็กนอย ซึ่ง HrcA ทําหนาที่ในการยับยั้งการแสดงออกของยีน เมื่อ HrcA มีการแสดงออกลดลงจึง
ทําใหยีนที่ถูกควบคุมดวย HrcA มีการแสดงออกเพิ่มขึ้นได  
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รูปที่ 4.4 เครือขายควบคุมยีนของ A. platensis C1 ภายใตสภาวะอุณหภมูิสูง โดยที่ Node สีฟา สีเขียวและสี

เหลือง คือ gene, regulator และ cis-regulatory element ตามลําดับ ซึ่งประกอบดวย 250 Node และ 371 

ความสัมพันธ 

 

 

รูปที่ 4.5 กลไกการทํางานของ Regulator สองชนิดไดแก SPLC1_S100480 (XRE Transcriptional Regulator) 
และ SPLC1_S500640 (HrcA Transcriptional Repressor)  
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บทท่ี 5 บทสรุป 
 

การศึกษากลไกการแสดงออกของยีนภายใตสภาวะอุณหภูมสิูงของ A. platensis C1 ทําใหเราสามารถ
เพิ่มผลผลิตน้ําหนักมวลของ A. platensis C1 และหากเราเขาใจกลไกการแสดงออกของยีนอยางลึกซึ้ง ก็จะ
สามารถใช A. platensis C1 เปนแหลงผลิตสารสําคัญ เชน แคโรทีนอย ไฟโคไซยานิน และแกรมมาลิโนเลอิกเอสดิ 
(GLA) ในการศึกษานี้ เราสามารถทํานายความสมัพันธของยีนจากการแสดงออกรวมกัน และการมี Motif รวมกนั 
ดวยสมมติฐานท่ีวา ยีนที่มีการแสดงออกรวมกัน อาจจะถูกควบคุมดวย Regulator ตัวเดียวกันและบริเวณโปรโม
เตอรของยีนเหลานี้มี Motif ที่คลายคลึงกัน ก็มีโอกาสมากข้ึนท่ีจะถูกควบคุมดวย Regulator ชนิดเดียวกัน การ
ทํานาย Motif ที่มีรายงานวาเกี่ยวของกับสภาวะอุณหภูมสิูง ซึ่งไดแก CIRCE, K-box, N-box และ H-box แสดงให
เห็นวา cis-regulatory element เหลานี้อยูบนยีนท่ีมีการตอบสนองตอสภาวะอณุหภมูิสูง และการทํานาย Motif 
ชนิดใหม ทําใหไดรับ cis-regulatory element ซึ่งอาจใชสําหรับการทดลองตอไปใน A. platensis C1 
 นอกจากน้ียังมีการทํานาย Regulator ที่สามารถจับกับโมทีฟที่ทํานายไว โดยอาศัยขอมลูของสิ่งมชีีวิต
แบบโปรคาริโอตชนิดอื่นๆ เราสามารถสรางเครือขายการทํางานของยีนภายใตสภาวะอณุหภมูิสงูจาก cis-
regulatory element ที่ทํานายไดและความสัมพันธของยีนที่เกดิจากการแสดงออกรวมกันภายใตสภาวะอณุหภมูิ
สูง อยางไรก็ตาม เครือขายที่สรางขึ้นมาเปนเครือขายแบบ Static กลาวคือ ในสภาวะที่เปลี่ยนแปลงไป การทํางาน
ของ ยีนและ Regulator อาจจะเปลี่ยนแปลงไปในรูปแบบอ่ืนได และเครือขายที่ทํานายไดนี้ จะสามารถนําไปใชใน
การศึกษาความสัมพันธและการทาํงานรวมกันของยีน โดยตองมีการทําการทดลองเพิ่มเพื่อยีนยันความสัมพันธของ
ยีนดังกลาว กอนนําไปประยุกตใชในงานทางดานการตัดตอพันธุกรรมหรือทางดานเทคโนโลยีชีวภาพตอไป  
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เอกสารเพิ่มเติม 1 



Locus_tag Gene COGs kegg_cat Description T20 T60 T120 T240 T480
SPLC1_S010050 [S] Function unknown #N/A pentapeptide repeat protein 1.02 1.01 0.81 1.06 0.09

SPLC1_S010400 rfbD

[M] Cell 
wall/membrane/envelope 
biogenesis Biosynthesis of Other Secondary MetabolitesdTDP-4-dehydrorhamnose reductase -1.03 -1.42 -1.08 -0.94 -0.42

SPLC1_S010870 dnaK

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones Folding, Sorting and Degradationmolecular chaperone DnaK 3.64 2.22 1.70 1.07 1.04

SPLC1_S010880 #N/A #N/A hypothetical protein 2.12 1.26 0.65 0.88 0.38
SPLC1_S010890 #N/A #N/A hypothetical protein 1.90 0.95 0.23 0.60 0.33
SPLC1_S011220 [S] Function unknown #N/A hypothetical protein 1.18 1.06 0.84 1.01 0.23

SPLC1_S011370 nirA
[P] Inorganic ion transport and 
metabolism #N/A nitrite and sulphite reductase 4Fe-4S region -1.16 -0.84 -0.95 -1.01 -0.97

SPLC1_S011760 [V] Defense mechanisms #N/A HNH endonuclease -0.81 -1.15 -1.19 -1.59 -1.21
SPLC1_S011870 #N/A #N/A hypothetical protein 1.07 1.13 0.80 0.96 0.41

SPLC1_S012010 cynS
[P] Inorganic ion transport and 
metabolism Energy Metabolism cyanate lyase -1.16 -0.55 0.08 -0.33 -0.40

SPLC1_S012020 #N/A #N/A hypothetical protein -1.13 -0.61 0.11 -0.10 -0.19
SPLC1_S012030 [S] Function unknown #N/A hypothetical protein -1.62 -0.83 -0.04 -0.17 -0.24

SPLC1_S012040
[P] Inorganic ion transport and 
metabolism #N/A

nitrate ABC transporter ATPase subunits C 
and D -1.01 -0.22 0.15 -0.21 -0.21

SPLC1_S020030 [S] Function unknown #N/A zinc finger SWIM domain protein 0.74 1.12 0.40 0.31 0.28

SPLC1_S030420 narB
[C] Energy production and 
conversion Energy Metabolism molybdopterin oxidoreductase -1.39 -1.82 -1.30 -0.58 -0.25

SPLC1_S030430 nrtP
[P] Inorganic ion transport and 
metabolism #N/A nitrite transporter -1.89 -1.74 -1.52 -0.70 -0.28

SPLC1_S030440 #N/A #N/A hypothetical protein -0.98 -1.16 -0.37 -0.14 -0.43
SPLC1_S030450 #N/A #N/A hypothetical protein -1.31 -1.31 -0.73 0.03 -0.25

SPLC1_S030970

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones #N/A FeS assembly protein SufB 1.18 0.75 0.50 -0.28 -0.28

SPLC1_S031870 [S] Function unknown #N/A hypothetical protein 2.42 1.38 0.75 0.39 0.14
SPLC1_S031980 #N/A #N/A hypothetical protein -1.49 -1.68 -1.54 -1.60 -1.22
SPLC1_S032770 #N/A #N/A hypothetical protein 0.87 1.45 1.39 0.97 0.94
SPLC1_S032780 #N/A #N/A hypothetical protein 1.14 1.05 0.80 0.63 0.29
SPLC1_S032910 #N/A #N/A hypothetical protein 1.70 0.59 0.44 0.16 0.21

SPLC1_S033220 cpcE
[C] Energy production and 
conversion Energy Metabolism

PBS lyase HEAT domain protein repeat-
containing protein -1.20 -0.91 -0.80 -0.83 -0.06

SPLC1_S033470
[L] Replication, recombination 
and repair #N/A retron-type reverse transcriptase -1.01 -1.30 -1.25 -1.74 -1.32

SPLC1_S033480
[L] Replication, recombination 
and repair #N/A

group II intron maturase-specific domain 
protein -1.13 -1.44 -1.48 -2.07 -1.58

SPLC1_S033490
[J] Translation, ribosomal 
structure and biogenesis #N/A

sigma 54 modulation protein/ribosomal protein 
S30EA -0.64 -1.22 -0.97 -1.47 -1.04

SPLC1_S033760 #N/A #N/A hypothetical protein -0.66 -0.67 -0.81 -1.04 -0.67
SPLC1_S033770 #N/A #N/A hypothetical protein -0.66 -0.67 -0.71 -1.03 -0.64
SPLC1_S033820 [S] Function unknown #N/A hypothetical protein 1.02 0.98 0.74 0.66 0.60
SPLC1_S033870 #N/A #N/A hypothetical protein 0.53 0.94 0.61 1.32 1.54



Locus_tag Gene COGs kegg_cat Description T20 T60 T120 T240 T480
SPLC1_S010050 [S] Function unknown #N/A pentapeptide repeat protein 1.02 1.01 0.81 1.06 0.09

SPLC1_S040090
[L] Replication, recombination 
and repair #N/A

group II intron maturase-specific domain 
protein -1.03 -1.26 -0.62 -0.51 -0.32

SPLC1_S040110
[L] Replication, recombination 
and repair #N/A putative reverse transcriptase -0.84 -1.05 -0.68 -0.37 -0.26

SPLC1_S040140 #N/A #N/A hypothetical protein -0.30 -1.32 -1.14 -1.57 -1.66

SPLC1_S040590 nblB
[C] Energy production and 
conversion #N/A

phycocyanin alpha phycocyanobilin lyase 
related protein -0.63 -0.84 -1.07 -1.44 -0.78

SPLC1_S041040 #N/A #N/A hypothetical protein 1.42 1.27 1.15 0.74 0.90

SPLC1_S051190 glsA, GLS
[E] Amino acid transport and 
metabolism Amino Acid Metabolism glutaminase 1.19 1.08 1.06 1.22 0.19

SPLC1_S060050 #N/A #N/A hypothetical protein 1.52 1.49 1.21 1.29 1.41

SPLC1_S060120
[J] Translation, ribosomal 
structure and biogenesis #N/A tRNA pseudouridine synthase A -0.91 -1.08 -0.72 -0.37 -0.17

SPLC1_S060130 RP-L17, rplQ
[J] Translation, ribosomal 
structure and biogenesis Translation ribosomal protein L17 -0.83 -1.01 -0.55 -0.19 -0.05

SPLC1_S060180
[J] Translation, ribosomal 
structure and biogenesis #N/A translation initiation factor IF-1 -1.09 -1.04 -0.67 -0.48 0.17

SPLC1_S060350 RP-L2, rplB
[J] Translation, ribosomal 
structure and biogenesis Translation ribosomal protein L2 -1.12 -0.66 -0.40 0.04 0.03

SPLC1_S061460 #N/A #N/A hypothetical protein 1.02 0.21 0.12 -0.30 -0.06
SPLC1_S061580 #N/A #N/A hypothetical protein 0.91 1.12 0.98 1.04 0.41
SPLC1_S061630 pilI #N/A Signal Transduction CheW protein 1.03 0.98 0.61 0.35 0.23

SPLC1_S080370
[L] Replication, recombination 
and repair #N/A reverse transcriptase -1.76 -2.09 -1.86 -2.19 -1.89

SPLC1_S080380 secG

[U] Intracellular trafficking, 
secretion, and vesicular 
transport Folding, Sorting and Degradationpreprotein translocase SecG subunit -0.77 -0.90 -1.02 -1.23 -0.89

SPLC1_S080420 #N/A #N/A hypothetical protein -1.68 -1.89 -1.10 -0.95 0.05
SPLC1_S080430 #N/A #N/A hypothetical protein -1.86 -2.00 -1.15 -1.00 -0.29

SPLC1_S080560
[J] Translation, ribosomal 
structure and biogenesis #N/A translation initiation factor IF-2 -0.56 -0.36 -0.64 -1.05 -0.46

SPLC1_S080680 #N/A #N/A 30S ribosomal protein S6 -0.97 -1.13 -0.57 -0.61 -0.32

SPLC1_S080740

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones #N/A

FAD-dependent pyridine nucleotide-disulfide 
oxidoreductase 1.48 0.98 0.49 0.13 0.26

SPLC1_S080750 glpA, glpD
[R] General function prediction 
only Lipid Metabolism FAD dependent oxidoreductase 1.26 0.81 0.59 0.13 0.34

SPLC1_S080980

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones #N/A thioredoxin domain protein 1.07 1.14 0.91 0.10 0.14

SPLC1_S081950 alr

[M] Cell 
wall/membrane/envelope 
biogenesis Metabolism alanine racemase 1.21 1.06 0.97 0.93 0.12

SPLC1_S082630 #N/A #N/A hypothetical protein 1.11 0.95 0.85 1.16 0.19
SPLC1_S100100 #N/A #N/A hypothetical protein 3.50 2.87 1.60 1.01 0.79

SPLC1_S100290 urtD
[R] General function prediction 
only Membrane Transport

urea ABC transporter ATP-binding protein 
UrtD -1.11 -0.61 -0.11 -0.37 -0.33



Locus_tag Gene COGs kegg_cat Description T20 T60 T120 T240 T480
SPLC1_S010050 [S] Function unknown #N/A pentapeptide repeat protein 1.02 1.01 0.81 1.06 0.09
SPLC1_S100410 #N/A #N/A hypothetical protein 0.28 0.30 0.36 2.88 2.76

SPLC1_S100420

[D] Cell cycle control, cell 
division, chromosome 
partitioning #N/A hypothetical protein 0.78 0.73 0.95 3.81 4.01

SPLC1_S100430 [K] Transcription #N/A hypothetical protein 0.31 0.44 0.33 2.65 2.87
SPLC1_S100440 #N/A #N/A hypothetical protein 0.18 0.21 0.19 1.41 1.48
SPLC1_S100450 #N/A #N/A hypothetical protein 0.89 1.01 1.37 4.68 5.18
SPLC1_S100460 #N/A #N/A hypothetical protein 0.59 0.78 0.99 4.05 4.70
SPLC1_S100470 #N/A #N/A hypothetical protein 0.39 0.52 0.95 3.79 4.12
SPLC1_S100480 [S] Function unknown #N/A transcriptional regulator XRE family -0.65 -0.35 -0.04 0.76 1.84
SPLC1_S100690 #N/A #N/A hypothetical protein 0.93 1.46 0.83 0.85 0.57
SPLC1_S100710 #N/A #N/A hypothetical protein 0.64 1.40 1.18 1.22 1.61
SPLC1_S100730 #N/A #N/A hypothetical protein 0.05 0.38 0.36 0.64 1.01
SPLC1_S100850 #N/A #N/A hypothetical protein 1.02 1.05 0.77 0.43 0.26

SPLC1_S101110
[T] Signal transduction 
mechanisms #N/A

putative two component sensor histidine 
kinase -1.47 -1.53 -0.81 -0.78 -0.34

SPLC1_S101140 #N/A #N/A hypothetical protein 0.31 0.41 0.66 1.05 0.46
SPLC1_S101290 #N/A #N/A hypothetical protein 1.15 1.06 0.76 0.90 0.61
SPLC1_S101570 #N/A #N/A 2-alkenal reductase -1.26 -1.30 -1.05 -1.16 -0.20
SPLC1_S102190 #N/A #N/A hypothetical protein -1.04 -0.96 -0.52 -0.76 -0.50
SPLC1_S102540 #N/A #N/A hypothetical protein 1.51 1.20 0.74 1.29 0.73

SPLC1_S102560
[R] General function prediction 
only #N/A hypothetical protein 1.07 0.96 0.49 0.64 0.28

SPLC1_S102800 #N/A #N/A hypothetical protein -0.42 -0.71 -0.74 -1.27 -0.67

SPLC1_S102990 [S] Function unknown #N/A
ATP-dependent Clp protease adaptor protein 
ClpS 1.07 0.93 0.56 0.81 0.49

SPLC1_S103050

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones #N/A AAA ATPase central region 1.07 0.98 0.85 0.89 0.11

SPLC1_S103160 #N/A #N/A protein of unknown function DUF1825 1.07 0.25 0.24 -0.24 -0.11

SPLC1_S103250 RP-L25, rplY
[J] Translation, ribosomal 
structure and biogenesis Translation

ribosomal 5S rRNA E-loop binding protein 
Ctc/L25/TL5 -0.62 -0.69 -0.65 -1.18 -0.49

SPLC1_S103260 purA
[F] Nucleotide transport and 
metabolism Amino Acid Metabolism adenylosuccinate synthase -1.06 -0.93 -0.78 -0.90 -0.55

SPLC1_S130330 #N/A #N/A hypothetical protein -0.19 -0.43 -0.60 -1.03 -0.76

SPLC1_S130390
[R] General function prediction 
only #N/A tail sheath protein -0.38 -0.82 -0.77 -1.23 -1.15

SPLC1_S130480
[T] Signal transduction 
mechanisms #N/A hypothetical protein -1.20 -0.94 -0.57 -0.90 -0.47

SPLC1_S130960 #N/A #N/A hypothetical protein 0.98 1.05 0.75 0.63 0.32
SPLC1_S160040 [S] Function unknown #N/A hypothetical protein 1.00 0.93 0.83 0.78 0.05
SPLC1_S170160 #N/A #N/A hypothetical protein 0.03 0.33 0.54 0.36 1.13
SPLC1_S170170 #N/A #N/A hypothetical protein 0.03 0.37 0.57 0.39 1.02

SPLC1_S170410 cpn10

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones #N/A chaperonin Cpn10 4.27 4.32 3.95 3.33 2.28



Locus_tag Gene COGs kegg_cat Description T20 T60 T120 T240 T480
SPLC1_S010050 [S] Function unknown #N/A pentapeptide repeat protein 1.02 1.01 0.81 1.06 0.09

SPLC1_S170420 groEL1

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones Folding, Sorting and Degradationchaperonin GroEL 3.77 4.64 3.62 3.03 1.80

SPLC1_S170920 #N/A #N/A
putative short-chain 
dehydrogenase/reductase SDR 1.23 0.41 0.21 0.13 0.20

SPLC1_S170940 #N/A #N/A hypothetical protein 1.04 0.21 0.30 0.17 -0.01
SPLC1_S170950 #N/A #N/A ion transport protein 1.35 1.10 0.99 0.89 0.21

SPLC1_S170960

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones #N/A peptidase S1 and S6 chymotrypsin/Hap 3.30 0.99 1.02 0.21 0.69

SPLC1_S170970 #N/A #N/A hypothetical protein 2.51 0.60 0.27 0.29 0.42

SPLC1_S170980 dnaJ

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones #N/A chaperone DnaJ domain protein 2.77 0.55 0.26 0.03 0.08

SPLC1_S171000 hspA, HSP20

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones Folding, Sorting and Degradationsmall heat shock protein molecular chaperone 6.07 4.55 1.22 1.97 1.41

SPLC1_S171060 #N/A #N/A hypothetical protein 1.10 0.85 0.83 0.97 0.11
SPLC1_S180030 lspA #N/A Folding, Sorting and Degradationsignal peptidase II 1.29 1.16 1.02 1.08 0.12

SPLC1_S180040
[R] General function prediction 
only #N/A BioY protein -0.41 -0.28 -0.68 -1.18 -0.70

SPLC1_S190200 [S] Function unknown #N/A hypothetical protein 0.92 0.78 0.70 1.03 1.04
SPLC1_S200530 #N/A #N/A hypothetical protein -0.69 -0.26 -0.53 -0.89 -1.11

SPLC1_S200690 RP-L7, rplL
[J] Translation, ribosomal 
structure and biogenesis Translation ribosomal protein L7/L12 -0.44 -1.63 -1.42 -1.92 -1.70

SPLC1_S200700 RP-L10, rplJ
[J] Translation, ribosomal 
structure and biogenesis Translation 50S ribosomal protein L10 -0.56 -1.37 -0.99 -1.24 -1.27

SPLC1_S201370 malQ
[G] Carbohydrate transport and 
metabolism Carbohydrate Metabolism 4-alpha-glucanotransferase -1.16 -1.02 -0.83 -1.00 -0.02

SPLC1_S202720 [S] Function unknown #N/A hypothetical protein 0.88 0.91 1.01 0.94 1.50
SPLC1_S202930 #N/A #N/A hypothetical protein 1.01 1.01 0.48 0.06 0.49
SPLC1_S203440 #N/A #N/A hypothetical protein 1.27 0.65 0.74 0.51 0.49
SPLC1_S203590 #N/A #N/A hypothetical protein 1.54 1.73 1.33 0.35 0.09

SPLC1_S203860

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones #N/A peptidase S1 and S6 chymotrypsin/Hap 1.00 0.95 0.65 0.40 0.51

SPLC1_S203930 #N/A #N/A
putative peptidase C14 caspase catalytic 
subunit p20 1.14 1.07 0.95 1.01 0.04

SPLC1_S204920 [S] Function unknown #N/A hypothetical protein -1.22 -1.41 -0.82 -0.71 -0.74

SPLC1_S204940 ftsW, spoVE

[D] Cell cycle control, cell 
division, chromosome 
partitioning Cell Growth and Death cell cycle protein -1.05 -1.20 -0.69 -0.79 -0.63

SPLC1_S205570 ATPF0B, atpF
[C] Energy production and 
conversion Energy Metabolism ATP synthase F0 B subunit -0.79 -0.90 -0.99 -1.20 -0.95

SPLC1_S205630
[I] Lipid transport and 
metabolism #N/A helix-hairpin-helix motif protein 1.27 1.14 0.98 0.89 0.20



Locus_tag Gene COGs kegg_cat Description T20 T60 T120 T240 T480
SPLC1_S010050 [S] Function unknown #N/A pentapeptide repeat protein 1.02 1.01 0.81 1.06 0.09

SPLC1_S205650 iscS, NFS1
[E] Amino acid transport and 
metabolism Folding, Sorting and Degradationaminotransferase class V -0.28 -0.33 -0.49 -1.12 -0.71

SPLC1_S205990 #N/A #N/A type I restriction modificatio 1.11 1.08 0.78 0.44 0.37

SPLC1_S206560 pps, ppsA
[G] Carbohydrate transport and 
metabolism Carbohydrate Metabolism phosphoenolpyruvate synthase 1.88 1.65 1.20 0.72 0.40

SPLC1_S206830 chlB
[C] Energy production and 
conversion Metabolism

light-independent protochlorophyllide 
reductase B subunit 0.19 -0.41 -0.60 -1.30 -0.61

SPLC1_S206860
[L] Replication, recombination 
and repair #N/A hypothetical protein 1.03 0.64 0.27 -0.66 -0.67

SPLC1_S206920 #N/A #N/A KaiA family protein 0.61 0.68 0.76 1.13 0.75

SPLC1_S206940 kaiC
[T] Signal transduction 
mechanisms #N/A putative circadian clock protein KaiC -0.95 -0.82 -1.06 -1.17 -0.71

SPLC1_S207080 RP-L21, rplU
[J] Translation, ribosomal 
structure and biogenesis Translation hypothetical protein -1.14 -0.78 -0.51 -0.41 -0.30

SPLC1_S207110 #N/A #N/A amino acid permease-associated region 1.13 1.44 1.11 0.61 0.81
SPLC1_S207140 #N/A #N/A hypothetical protein -0.78 -1.09 -0.71 -0.58 -0.16
SPLC1_S207280 #N/A #N/A hypothetical protein -0.61 -1.58 -0.79 -0.64 -0.62
SPLC1_S207680 #N/A #N/A hypothetical protein 0.82 1.19 0.98 0.91 0.48
SPLC1_S207690 #N/A #N/A hypothetical protein 0.13 0.20 0.42 1.19 0.19
SPLC1_S208490 [S] Function unknown #N/A cobalamin biosynthesis CbiX protein 1.20 1.30 0.95 0.98 1.07
SPLC1_S208530 #N/A #N/A hypothetical protein 0.83 1.28 0.67 0.59 0.72
SPLC1_S208890 #N/A #N/A hypothetical protein 1.09 0.68 0.42 0.13 0.37
SPLC1_S210020 #N/A #N/A zinc finger SWIM domain protein 0.86 1.10 0.82 0.87 1.30

SPLC1_S220190 speD
[E] Amino acid transport and 
metabolism #N/A hypothetical protein 0.62 1.11 0.79 0.72 0.39

SPLC1_S230640 atoB
[I] Lipid transport and 
metabolism Amino Acid Metabolism putative acetyl coenzyme A acetyltransferase -1.01 -1.41 -1.70 -2.21 -2.09

SPLC1_S230980 TST, MPST, sseA
[P] Inorganic ion transport and 
metabolism Amino Acid Metabolism rhodanese domain protein 1.02 0.95 0.76 0.59 0.27

SPLC1_S240060 rbcL
[G] Carbohydrate transport and 
metabolism Carbohydrate Metabolism ribulose-bisphosphate carboxylase -0.45 -0.71 -0.60 -1.13 -0.66

SPLC1_S240070 #N/A #N/A chaperonin family protein RbcX -0.75 -1.11 -0.87 -1.40 -0.94

SPLC1_S240080 rbcS
[C] Energy production and 
conversion #N/A ribulose-bisphosphate carboxylase -0.57 -0.95 -0.71 -1.26 -0.73

SPLC1_S260330 [S] Function unknown #N/A SCP-like extracellular 1.36 1.05 0.56 0.35 0.19
SPLC1_S260350 #N/A #N/A hypothetical protein 1.02 0.89 0.82 0.75 0.16
SPLC1_S260450 #N/A #N/A hypothetical protein 0.41 0.52 0.44 0.91 1.04
SPLC1_S260460 #N/A #N/A hypothetical protein 0.83 0.78 0.73 0.96 1.13
SPLC1_S260670 [S] Function unknown #N/A hypothetical protein 1.83 0.80 0.43 0.23 0.09

SPLC1_S260970
[R] General function prediction 
only #N/A hypothetical protein -1.19 -1.23 -0.84 -0.62 -0.32

SPLC1_S270010 #N/A #N/A hypothetical protein 0.84 1.10 0.63 0.51 0.22

SPLC1_S270730
[I] Lipid transport and 
metabolism #N/A phospholipid/glycerol acyltransferase 1.08 1.06 0.78 0.76 0.68

SPLC1_S271220
[G] Carbohydrate transport and 
metabolism #N/A peptidase M42 family protein 1.10 0.94 0.81 1.05 0.14

SPLC1_S271230 #N/A #N/A hypothetical protein 0.45 0.45 0.71 1.07 0.40



Locus_tag Gene COGs kegg_cat Description T20 T60 T120 T240 T480
SPLC1_S010050 [S] Function unknown #N/A pentapeptide repeat protein 1.02 1.01 0.81 1.06 0.09
SPLC1_S271340 [S] Function unknown #N/A Rho termination factor domain protein 1.01 1.22 0.87 0.31 0.34

SPLC1_S271390
[G] Carbohydrate transport and 
metabolism Energy Metabolism phosphoketolase -0.80 -1.17 -0.78 -0.86 -0.53

SPLC1_S300180 #N/A #N/A type III restriction protein res subunit 1.06 0.89 0.80 0.94 0.15

SPLC1_S300310

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones #N/A 2OG-Fe(II) oxygenase 0.94 1.01 0.62 0.53 0.63

SPLC1_S300490 #N/A #N/A hypothetical protein -0.44 -0.06 0.09 0.70 1.13

SPLC1_S300580

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones #N/A AAA ATPase central domain protein 0.13 0.40 0.55 0.35 1.06

SPLC1_S300600 #N/A #N/A hypothetical protein -0.51 0.29 0.44 0.23 1.24

SPLC1_S300740
[C] Energy production and 
conversion #N/A hypothetical protein 1.20 0.88 0.84 0.90 0.38

SPLC1_S300780
[C] Energy production and 
conversion #N/A hybrid cluster protein 1.34 1.07 0.61 0.35 0.50

SPLC1_S300940 [V] Defense mechanisms #N/A reverse transcriptase -0.90 -1.22 -0.64 -0.46 -0.45

SPLC1_S310010 clpB

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones #N/A ATP-dependent chaperone ClpB 2.41 1.20 0.36 0.38 0.43

SPLC1_S310020 #N/A #N/A hypothetical protein 2.59 1.21 0.38 0.34 0.24

SPLC1_S310230

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones #N/A 2-alkenal reductase 0.38 1.12 0.72 0.81 1.19

SPLC1_S310330 [S] Function unknown #N/A SCP-like extracellular 1.23 0.81 0.23 0.04 0.23

SPLC1_S310420 glgA
[G] Carbohydrate transport and 
metabolism Carbohydrate Metabolism glycogen/starch synthase ADP-glucose type -0.64 -0.96 -0.81 -1.04 -0.80

SPLC1_S350020 #N/A #N/A hypothetical protein 1.02 0.86 0.67 0.47 0.38
SPLC1_S360230 #N/A #N/A hypothetical protein 1.08 1.09 0.59 0.06 -0.25

SPLC1_S360330
[R] General function prediction 
only #N/A PHP domain protein 0.89 1.04 0.68 0.76 0.69

SPLC1_S360590 #N/A #N/A
sulfate ABC transporter periplasmic sulfate-
binding protein 2.90 1.28 1.13 0.39 -0.40

SPLC1_S360600 mgtE
[P] Inorganic ion transport and 
metabolism #N/A putative magnesium transporter 2.83 1.44 1.26 0.09 -0.27

SPLC1_S360610 #N/A #N/A hypothetical protein 2.48 1.26 1.02 0.64 0.16
SPLC1_S360620 mgtC [S] Function unknown #N/A MgtC/SapB transporter 2.25 0.82 0.72 0.44 0.04
SPLC1_S360940 #N/A #N/A hypothetical protein 1.48 0.94 0.62 0.41 0.30

SPLC1_S361030
[L] Replication, recombination 
and repair #N/A putative RNA methylase -1.04 -0.85 -0.56 -0.29 0.18

SPLC1_S370210 #N/A #N/A hypothetical protein 1.06 0.92 0.63 1.06 0.56
SPLC1_S370770 #N/A #N/A hypothetical protein -0.75 -1.09 -0.61 -0.52 -0.40
SPLC1_S370960 #N/A #N/A hypothetical protein -0.29 -1.14 -0.44 -0.54 -0.43
SPLC1_S380100 [S] Function unknown #N/A hypothetical protein 1.63 1.57 1.50 1.21 1.43
SPLC1_S410610 [S] Function unknown #N/A pentapeptide repeat protein 1.11 0.99 0.84 0.84 0.28
SPLC1_S410620 #N/A #N/A hypothetical protein 2.36 2.21 1.91 1.72 1.46



Locus_tag Gene COGs kegg_cat Description T20 T60 T120 T240 T480
SPLC1_S010050 [S] Function unknown #N/A pentapeptide repeat protein 1.02 1.01 0.81 1.06 0.09

SPLC1_S410830 tatA

[U] Intracellular trafficking, 
secretion, and vesicular 
transport Folding, Sorting and Degradation

twin-arginine translocation protein TatA/E 
family subunit -0.83 -1.01 -0.77 -0.69 -0.28

SPLC1_S411440
[R] General function prediction 
only #N/A hypothetical protein -0.33 -1.03 -0.74 -1.02 -0.77

SPLC1_S411530
[L] Replication, recombination 
and repair #N/A CRISPR-associated protein Cas2 1.16 1.02 0.68 1.14 0.69

SPLC1_S412180
[P] Inorganic ion transport and 
metabolism #N/A

ABC-type nitrate/nitrite transport system 
substrate-binding protein -1.35 -1.20 -0.95 -0.65 -0.09

SPLC1_S412190 nrtB
[P] Inorganic ion transport and 
metabolism #N/A

nitrate ABC transporter inner membrane 
subunit -1.53 -1.67 -1.24 -1.06 -0.74

SPLC1_S412200 nrtC
[P] Inorganic ion transport and 
metabolism Membrane Transport

nitrate ABC transporter ATPase subunits C 
and D -0.85 -1.06 -0.62 -0.15 -0.25

SPLC1_S412210 nrtD
[P] Inorganic ion transport and 
metabolism Membrane Transport

nitrate ABC transporter ATPase subunits C 
and D -1.50 -1.69 -1.25 -0.75 -0.34

SPLC1_S412220 #N/A #N/A hypothetical protein -1.14 -1.34 -1.01 -0.41 -0.06
SPLC1_S412240 #N/A #N/A hypothetical protein -1.26 -1.43 -0.80 -0.46 -0.46
SPLC1_S412250 #N/A #N/A hypothetical protein -1.49 -1.74 -0.92 -0.59 -0.46

SPLC1_S412260
[R] General function prediction 
only #N/A hypothetical protein -1.87 -2.02 -1.49 -0.80 -0.21

SPLC1_S420050 #N/A #N/A hypothetical protein -0.68 -1.15 -1.42 -2.00 -1.85
SPLC1_S420060 #N/A #N/A hypothetical protein -0.81 -1.23 -1.03 -1.35 -1.19

SPLC1_S420070

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones #N/A subtilisin-like protein -0.74 -1.24 -1.28 -1.44 -1.37

SPLC1_S420330
[R] General function prediction 
only #N/A hypothetical protein 1.19 1.63 0.92 0.36 0.03

SPLC1_S430100 UGDH, ugd

[M] Cell 
wall/membrane/envelope 
biogenesis Carbohydrate Metabolism UDP-glucose/GDP-mannose dehydrogenase -0.66 -0.96 -0.86 -1.06 -0.62

SPLC1_S430160 RARS, argS
[J] Translation, ribosomal 
structure and biogenesis Translation arginyl-tRNA synthetase -1.16 -1.16 -1.29 -1.59 -1.08

SPLC1_S430180
[R] General function prediction 
only #N/A hypothetical protein 1.14 1.37 0.86 0.45 0.41

SPLC1_S430350 #N/A #N/A hypothetical protein 0.97 1.24 0.75 0.55 0.39
SPLC1_S480030 #N/A #N/A hypothetical protein 0.93 1.07 0.52 0.35 0.20
SPLC1_S500430 #N/A #N/A hypothetical protein 1.26 1.22 0.90 1.04 0.41
SPLC1_S500630 [S] Function unknown #N/A hypothetical protein 1.47 0.17 0.09 -0.21 -0.20

SPLC1_S500800
[J] Translation, ribosomal 
structure and biogenesis #N/A putative elongation factor P -0.58 -0.32 -0.60 -1.05 -0.63

SPLC1_S501000 DPO3D2, holB
[L] Replication, recombination 
and repair Metabolism DNA polymerase III delta prime subunit 1.12 0.97 0.93 0.78 0.14

SPLC1_S510080
[H] Coenzyme transport and 
metabolism #N/A C-methyltransferase -0.06 -0.26 -0.51 -1.02 -0.57

SPLC1_S510240
[J] Translation, ribosomal 
structure and biogenesis #N/A translation elongation factor Ts -0.64 -0.81 -0.66 -1.08 -0.31



Locus_tag Gene COGs kegg_cat Description T20 T60 T120 T240 T480
SPLC1_S010050 [S] Function unknown #N/A pentapeptide repeat protein 1.02 1.01 0.81 1.06 0.09

SPLC1_S510250 RP-S2, rpsB
[J] Translation, ribosomal 
structure and biogenesis Translation ribosomal protein S2 -0.29 -0.46 -0.82 -1.41 -0.96

SPLC1_S510770 #N/A #N/A phage shock protein C PspC 0.90 -1.27 -0.47 -0.64 -0.93
SPLC1_S511030 #N/A #N/A hypothetical protein 0.93 1.00 0.98 0.85 0.81
SPLC1_S511080 #N/A #N/A hypothetical protein -1.01 -1.04 -0.61 -0.51 -0.31
SPLC1_S520310 #N/A #N/A hypothetical protein 0.89 0.80 0.63 1.03 0.17

SPLC1_S520320
[C] Energy production and 
conversion #N/A geranylgeranyl reductase -0.59 -0.55 -0.90 -1.32 -1.24

SPLC1_S521030 #N/A #N/A hypothetical protein 1.48 0.51 0.16 0.24 0.05
SPLC1_S521200 #N/A #N/A hypothetical protein 0.11 -0.63 -0.73 -1.21 -0.96
SPLC1_S530170 [S] Function unknown #N/A hypothetical protein 1.15 1.02 0.74 0.43 0.64
SPLC1_S530280 #N/A #N/A hypothetical protein 1.14 0.95 0.65 0.28 0.25
SPLC1_S531220 #N/A #N/A hypothetical protein 1.37 1.52 1.16 1.17 1.37

SPLC1_S531610
[H] Coenzyme transport and 
metabolism #N/A methyltransferase type 11 -0.34 -0.31 -0.05 0.68 1.18

SPLC1_S531750 #N/A #N/A hemolysin-type calcium-binding region -0.48 -0.42 -0.55 -1.06 -0.75
SPLC1_S531760 #N/A #N/A hypothetical protein -0.04 -0.03 -0.42 -1.00 -0.57
SPLC1_S532550 [S] Function unknown #N/A MORN repeat-containing protein 1.16 1.07 0.94 0.57 0.91
SPLC1_S532860 [S] Function unknown #N/A serine/threonine protein kinase 0.89 1.13 0.77 0.52 0.48
SPLC1_S532900 #N/A #N/A hypothetical protein 1.18 1.13 0.68 0.30 0.17
SPLC1_S532910 [S] Function unknown #N/A serine/threonine protein kinase 1.31 1.39 0.74 0.42 0.24
SPLC1_S533550 #N/A #N/A hypothetical protein -0.98 -1.06 -0.67 -0.66 -0.77

SPLC1_S540630
[P] Inorganic ion transport and 
metabolism #N/A hypothetical protein -0.95 -1.09 -0.63 -0.74 -0.54

SPLC1_S540640
[P] Inorganic ion transport and 
metabolism #N/A hypothetical protein -1.02 -1.10 -0.87 -0.73 -0.52

SPLC1_S540700
[G] Carbohydrate transport and 
metabolism #N/A hypothetical protein -1.52 -1.62 -1.16 -1.40 -1.01

SPLC1_S540710
[G] Carbohydrate transport and 
metabolism #N/A glucosylglycerol-phosphate synthase -0.96 -1.14 -0.83 -1.12 -0.74

SPLC1_S540720 glpA, glpD
[C] Energy production and 
conversion Lipid Metabolism FAD dependent oxidoreductase -1.66 -1.50 -1.67 -1.95 -1.36

SPLC1_S540730 gpsA
[C] Energy production and 
conversion #N/A

NAD-dependent glycerol-3-phosphate 
dehydrogenase domain protein -1.37 -1.59 -0.99 -0.63 -0.30

SPLC1_S541050 #N/A #N/A hypothetical protein -0.63 -1.64 -1.17 -1.20 -1.01
SPLC1_S541060 [V] Defense mechanisms #N/A ABC transporter related protein -0.65 -1.45 -0.81 -0.85 -0.61
SPLC1_S541170 #N/A #N/A hypothetical protein -1.01 -1.03 -0.73 -0.85 -0.34

SPLC1_S541200 frmA, ADH5, adhC
[C] Energy production and 
conversion Amino Acid Metabolism

S-(hydroxymethyl)glutathione 
dehydrogenase/class III 
alcoholdehydrogenase 1.27 1.04 0.96 0.98 0.18

SPLC1_S541290 folE
[H] Coenzyme transport and 
metabolism Metabolism putative GTP cyclohydrolase I -1.35 -1.32 -0.77 -0.53 -0.27

SPLC1_S541640 #N/A #N/A hypothetical protein 0.26 0.40 0.37 1.14 0.74
SPLC1_S541660 #N/A #N/A hypothetical protein 0.11 0.27 0.44 1.40 1.22
SPLC1_S541980 #N/A #N/A sulfotransferase 0.26 0.51 0.44 0.63 1.02



Locus_tag Gene COGs kegg_cat Description T20 T60 T120 T240 T480
SPLC1_S010050 [S] Function unknown #N/A pentapeptide repeat protein 1.02 1.01 0.81 1.06 0.09

SPLC1_S542180 groEL2

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones Folding, Sorting and Degradationchaperonin GroEL 2.37 2.65 1.45 1.12 0.56

SPLC1_S542730 HARS, hisS
[J] Translation, ribosomal 
structure and biogenesis Translation histidyl-tRNA synthetase -0.88 -1.06 -0.57 -0.71 -0.54

SPLC1_S543170 [V] Defense mechanisms #N/A hypothetical protein -1.18 -1.38 -1.12 -1.28 -1.11

SPLC1_S550010 [V] Defense mechanisms #N/A
group II intron maturase-specific domain 
protein -0.47 -1.45 -1.43 -1.69 -1.16

SPLC1_S550520 #N/A #N/A hypothetical protein -0.90 -1.01 -0.58 -0.64 -0.65

SPLC1_S560040 trpA
[E] Amino acid transport and 
metabolism Amino Acid Metabolism tryptophan synthase alpha subunit -0.87 -1.06 -0.88 -0.98 -0.79

SPLC1_S560130 #N/A #N/A hypothetical protein -0.68 -1.44 -0.72 -0.74 -1.01

SPLC1_S560190 htpG

[O] Posttranslational 
modification, protein turnover, 
chaperones Cancers ATP-binding region ATPase domain protein 3.73 2.69 2.01 1.84 1.08

SPLC1_S590700 #N/A #N/A hypothetical protein 0.57 0.89 0.68 0.68 1.28

SPLC1_S630200 hik34
[T] Signal transduction 
mechanisms #N/A histidine kinase 3.08 1.28 0.90 0.61 0.04


