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 การประเมินความปลอดภัยทางชวีภาพตามหลกัการเทียบเทา (substantial equivalence) โดยการ
ตรวจสอบการแสดงออกของโปรตีนจากยีนจํานวน 2 ยีน คือ ยีนของโปรตีนหอหุมอนุภาคเชื้อไวรัสใบดางวง
แหวนมะละกอ (PRSV-CP) และ ยีนของโปรตีน neomycin phosphotransferase (NPTII) ที่ถายเขาสูมะละกอ
ดัดแปลงพันธุกรรมเพ่ือตานทานตอไวรัสใบดางวงแหวน สายพันธุแขกนวล 116/5 รุน R4 ดวยวิธี Western blot 
จากตัวอยาง ใบออน ใบแก ดอก ผลและราก พบวา มีการแสดงออกของโปรตีน neomycin phosphotransferase 
ที่ถายเขาสูเซลลเพ่ือทําหนาที่เปนตัวคัดเลือกมะละกอดดัแปลงพนัธุกรรม โดยตรวจพบโปรตีนน้ีในทุกสวนของ
พืช และในปริมาณที่มากในสวนของเน้ือเยื่อใบ แตตรวจไมพบการแสดงออกของโปรตีน PRSV-CP   จากน้ัน
ตรวจการแสดงออกของยีน โดยใชเทคนิค 2-dimensional polyacrylamide gel eletrophoresis (2-D PAGE) และ
วิเคราะหเปรียบเทียบจุดโปรตีนบน 2-D PAGE ดวยโปรแกรม ImageMaster 2D Platinum software จากน้ัน นํา
โปรตีนที่แตกตางมาจําแนกชนิดของโปรตีนดวยเคร่ือง matrix-assisted laser desorption ionization time-of-
flight mass spectrometer (MALDI-TOF/TOF MS) ผลการศกึษาพบวา รูปแบบโปรตีนบน 2-D PAGE ของ
เนื้อเยื่อสวนตางๆ ของมะละกอดัดแปลงพันธุกรรมและมะละกอสายพันธุเดิมไมมีความแตกตางกันอยางมี
นัยสําคัญ เม่ือพิจารณาจากรูปแบบของโปรตีนโดยวิเคราะหดวยสายตา  แตเมื่อวิเคราะหโดยใชโปรแกรม 
ImageMaster 2D Platinum software พบจํานวนจุดของโปรตีนบน 2-D PAGE ของมะละกอดัดแปลงพันธุกรรม
กับมะละกอสายพันธุเดิมจากเนื้อเยื่อสวนตางๆ ของมะละกอในระยะตนกลา (60 วัน) และระยะติดผลแก (270 
วัน) มีเปอรเซ็นตความเหมือนอยูระหวาง 94.46 – 98.72 เปอรเซ็นต ซึ่งไมไดต่ํากวาความเหมือนของจุดโปรตีน
ที่วิเคราะหจากตัวอยางเดียวกันในตางซ้ํา (replication) ของการทดลอง  ซึ่งมีคาอยูระหวาง 92.27 – 99.39 
เปอรเซ็นต และเม่ือนําจุดของโปรตีนท่ีแตกตางไปวิเคราะหดวยเครื่อง MALDI-TOF/TOF MS และวิเคราะห
ลําดับกรดอะมิโน โดยเทคนิค de novo sequencing  นําขอมูลไปเปรียบเทียบพบวา โปรตีนเหลาน้ีไมเหมือนกับ
โปรตีนที่กอใหเกิดภูมิแพใดๆ  ในฐานขอมูล  AllergenOnline เวอรชั่น 10.0 ตามมาตรฐานของคณะกรรมาธิการ
โครงการมาตรฐานอาหาร (codex alimentarius commission)  
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