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การประยุกตใ์ช้เทคนิคการปรับแตง่จโีนมดว้ยระบบ CRISPR/Cas9 
ในการวจิยัและพฒันาข้าว  

 Application of Genome Editing Using the CRISPR/Cas9 System in 
Rice Research and Development  

วราพงษ ์ชมาฤกษ์1)

Varapong Chamarerk1)

 Human have been utilizing plants for various purposes, i.e. as a direct source of human food, animal 
feed, a source of medicines, as well as a source of biofuels. Modern plant varieties have been improved 
from either wild species or indigenous species. The conventional breeding process relies on the genetic 
diversity that already exists in the nature. This requires the process of breeding and selecting elite lines in 
the large populations for several generations until the desirable characteristics can be transferred into new 
plant varieties. It is a resource-intensive process. Genome editing at the targeted position, which uses specific 
nucleases could enhance the potential of both basic research and its application in plant breeding as well. 
This is because the scientists could conduct the plant genome editing rapidly, precisely and could predict 
the outcomes resulting from the genome editing. This review article will focus on plant genome editing with 
CRISPR/Cas9, a genome-editing system that uses nucleases to generate DNA double-strand breaks at 
specific locations since it is a technique that most researchers currently use and have already been applied 
for rice germplasm improvement. However, Thailand should have clear rules and regulations to encourage 
researchers to be more interested in conducting research in this area.
Keywords: rice, genome editing, CRISPR/Cas9, varietal improvement 

บทคัดย่อ
 มนษุยใ์ชป้ระโยชนจ์ากพืชในหลากหลายดา้น ทัÊงเป็นแหลง่อาหารของมนษุย ์อาหารของสตัวเ์ลี Êยง ยารกัษาโรค 
ตลอดจนเป็นแหล่งของเชื Êอเพลิงชีวภาพ พันธุ์พืชใหม่ๆ ไดถู้กพัฒนาขึ Êนมาจากพันธุ์ป่าและพันธุ์พื ÊนเมืองดัÊงเดิม 
กระบวนการปรบัปรุงพนัธุต์ามแบบมาตรฐานดัÊงเดิม อาศยัความหลากหลายทางพนัธกุรรมทีÉมีอยูใ่นธรรมชาติ ซึÉงตอ้ง
อาศยักระบวนการผสมพนัธุแ์ละคดัเลอืกสายพนัธุดี์เดน่ในประชากรขนาดใหญ่หลายชัÉวอาย ุจนกวา่จะสามารถถ่ายทอด

เอาลกัษณะทีÉตอ้งการเขา้สูพื่ชพนัธุใ์หมไ่ด ้เป็นกระบวนการทีÉตอ้งใชท้รพัยากรจาํนวนมาก การปรบัแตง่จีโนมตรงตาํแหนง่
เป้าหมายดว้ยเอนไซมย์่อยสารพนัธุกรรมทีÉมีความจาํเพาะเจาะจงช่วยเพิÉมศกัยภาพในการวิจยัขัÊนพื Êนฐาน ตลอดจน
การนาํไปประยกุตใ์ชใ้นการปรบัปรุงพนัธุพื์ชไดเ้ป็นอยา่งดี เนืÉองจากนกัวิจยัสามารถปรบัแตง่จีโนมไดอ้ยา่งรวดเรว็ แมน่ยาํ 
และทาํนายผลลพัธข์องการปรบัแตง่จีโนมได ้บทความปรทิศันนี์ Êเนน้กลา่วถงึการปรบัแตง่จีโนมพืชดว้ยระบบ CRISPR/
Cas9 ซึÉงเป็นระบบทีÉปรบัแตง่จีโนมดว้ยการทาํใหเ้กิดการตดัยอ่ยเสน้ดีเอน็เอสายคูต่รงตาํแหนง่ทีÉเฉพาะเจาะจง ซึÉงเป็น
เทคนิคทีÉนกัวิจยัสว่นมากนิยมใชใ้นปัจจบุนัและเริÉมมีการนาํมาประยกุตใ์ชใ้นการพฒันาพนัธุข์า้วบา้งแลว้ อยา่งไรก็ตาม 
ประเทศไทยควรมีกฎ ระเบียบ ขอ้บงัคบัทีÉชดัเจน เพืÉอกระตุน้ใหน้กัวิจยัสนใจดาํเนินงานวิจยัในดา้นนีÊใหม้ากขึ Êน
คาํสาํคัญ: ขา้ว การปรบัแตง่จีโนม CRISPR/Cas9 การปรบัปรุงพนัธุ ์ 
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คาํนาํ
 ในอดีตการปรบัปรุงพนัธุพื์ชเป็นกระบวนการแบบ
มาตรฐานดัÊงเดิม ซึÉงตอ้งอาศัยระยะเวลาและแรงงาน
จาํนวนมาก (Hua et al., 2019) โดยเฉพาะพืชทีÉมีอายขุา้ม
ปี หรอืหากลกัษณะทีÉตอ้งการปรบัปรุงมีความซบัซอ้นและ
ถกูควบคมุดว้ยยีนหลายยีน  ปัจจบุนันกัปรบัปรุงพนัธุพื์ช
ต้องเผชิญกับความท้าทายหลายประการ เนืÉองจาก
คณุลกัษณะทีÉพงึประสงคข์องผูบ้รโิภคและผูใ้ชป้ระโยชน์
จากพืชพันธุ์ใหม่มีความหลากหลายมากยิÉงขึ Êน การ
เปลีÉยนแปลงของสภาพภูมิอากาศมีส่วนใหจ้าํเป็นตอ้ง
พัฒนาพันธุ์พืชใหม่ๆ ใหส้ามารถปรบัตัวเขา้กับสภาพ
แวดลอ้มทีÉไม่เหมาะสม ในขณะทีÉยังคงสามารถรกัษา
เสถียรภาพการใหผ้ลผลติและรกัษาคณุภาพใหค้งเดมิ 
 อย่างไรก็ตาม กระบวนการปรบัปรุงพนัธุต์ามแบบ
มาตรฐานดัÊงเดมิ ซึÉงใชป้ระโยชนจ์ากความหลากหลายทาง
พันธุกรรมทีÉ มีอยู่ในธรรมชาติ แต่อัลลีลของยีนทีÉพึง
ประสงคที์Éมีอยูต่ามธรรมชาติมีปรมิาณจาํกดั ไมส่ามารถ
ตอบสนองความตอ้งการของผูใ้ชป้ระโยชนจ์ากพืชพนัธุ์
ใหม่ๆ  ไดท้นัการณ ์นกัวิจยัจงึไดค้ดิคน้หาวิธีการสรา้งความ
หลากหลายทางพนัธุกรรม ในยคุแรกอาจใชวิ้ธีการชกันาํ
ใหเ้กิดการกลายพนัธุ ์ไมว่า่จะเป็นวิธีการทางชีวภาพ ทาง
กายภาพ หรือการใชส้ารเคมีก็ตาม ขอ้จาํกัดก็คือ การ 
กลายพนัธุที์Éถกูชกันาํใหเ้กิดขึ Êน มกัเกิดขึ Êนแบบสุม่กระจาย
ทัÉวทัÊงจีโนม (Hua et al., 2019) กระบวนการคดัเลอืกใน
ประชากรรุน่ลกูจาํนวนมากในหลายชัÉวอาย ุจงึยงัจาํเป็น 
จนกวา่จะสามารถคดัเลือกหาตน้พืชทีÉมีลกัษณะตรงตาม
ทีÉตอ้งการได ้และหากพืชทีÉตอ้งการปรบัปรุงเป็นพืชชนิดทีÉ
มีจีโนมซับซอ้น หรือเป็นชนิดโพลีพลอยดซ์ึÉงมีจาํนวน
โครโมโซมหลายชดุก็ยิÉงมีความยุง่ยากมากขึ Êน (Parry et al., 
2009) 
 ระยะตอ่มานกัวิจยัไดค้ดิคน้เทคนิคทีÉนาํมาใชใ้นการ
ปรบัปรุงพนัธุพื์ชใหไ้ดล้กัษณะตรงตามทีÉตอ้งการไดอ้ยา่ง
มีประสทิธิภาพมากขึ Êน คือ เทคนิคการถ่ายฝากยีน (gene 
transform) แต่ก็มีข้อจาํกัดในการยอมรับของสังคม 
เนืÉองจากพนัธุพื์ชใหมที่Éไดจ้ากเทคนิคการถ่ายฝากยีน เป็น
พืชดดัแปรพนัธกุรรม (genetically-modified crops, GM 
crops) ซึÉงมีชิ Êนส่วนของดีเอ็นเอแปลกปลอมทีÉไม่พึง
ประสงคต์ดิรวมมาดว้ย เชน่ ดีเอน็เอของสิÉงมีชีวิตชนิดอืÉน 

โดยเฉพาะแบคทีเรีย (Carroll and Charo, 2015) ยีน
ตา้นทานตอ่สารกาํจดัวชัพืช ซึÉงใชเ้ป็นเครืÉองหมายชว่ยใน
การคดัเลอืก (selectable markers) เพืÉอใหไ้ดต้น้พืชทีÉได้
รบัการถ่ายฝากยีนจนสาํเรจ็ 
 กระนัÊนก็ตาม เมืÉอสบิกวา่ปีทีÉผา่นมานีÊ มีการคดิคน้
เทคนิคการปรบัแต่งจีโนม (genome editing) ทาํให้
สามารถปรบัเปลีÉยนลาํดบัขอ้มลูทางพนัธกุรรมในจีโนมพืช
ไดอ้ยา่งแมน่ยาํ เป็นเทคนิคการปรบัแตง่จีโนมทีÉนาํไปสูก่าร
ปฏิวตัพิลกิโฉมกระบวนการพฒันาพนัธุพื์ชใหม่ๆ  ในยคุนี Ê 
(Gaj et al., 2013) เนืÉองจากเทคนิคดงักลา่วชว่ยใหน้กัวิจยั
และนกัปรบัปรุงพนัธุพื์ช สามารถสรา้งความหลากหลาย
ทางพนัธกุรรมและเรง่รดัการพฒันาพนัธุพื์ชใหม่ๆ  ไดอ้ยา่ง
รวดเร็วยิÉงขึ Êน ดว้ยประสิทธิภาพและความแม่นยาํของ
เครืÉองมือ และเป็นเทคนิคทีÉสงูกวา่เทคโนโลยียคุก่อนหนา้
นี Ê จงึทาํใหน้กัวิจยัยคุปัจจบุนัหนัมานิยมใชเ้ทคนิคการปรบั
แตง่จีโนมในการพฒันาพนัธุพื์ชใหมม่ากขึ ÊนเรืÉอยๆ 

สถานการณ์การผลิตพืชทีÉพัฒนาขึÊนมาด้ วย
เทคโนโลยชีวีภาพในปัจจุบนั
 ปัจจุบัน พืชพันธุ์ ใหม่ ทีÉ ถูกพัฒนาขึ Êนมาด้วย
เทคโนโลยีชีวภาพ ทีÉเรียกว่า “พืชไบโอเทค” (biotech 
crops) ได้นําไปผลิตในระดับอุตสาหกรรมในหลาย
ประเทศมานานกว่าสองทศวรรษแลว้ ทัÊงนี Êหน่วยงาน 
International Service for the Acquisition of Agri-
biotech Applications (ISAAA) ซึÉงเป็นองคก์รไมแ่สวงหา
ผลกาํไร ทีÉ เน้นการแลกเปลีÉยนข้อมูล การเสริมสรา้ง
สมรรถนะ และการสรา้งความรว่มมือดา้นวิทยาศาสตร ์
ชีวภาพระหวา่งผูมี้สว่นไดส้ว่นเสีย โดยเฉพาะเกษตรกรผู้
มีรายได้น้อยในประเทศกําลังพัฒนา ได้สรุปข้อมูล
สถานการณก์ารผลิตพนัธุพื์ชไบโอเทคไวด้งันี Ê นบัตัÊงแตปี่ 
พ.ศ. 2539 ไดมี้การปลกูพืชไบโอเทคมากกวา่ 30 ประเทศ
ทัÉวโลก คดิเป็นพื ÊนทีÉสะสมกวา่ 16,875 ลา้นไร ่  (ISAAA, 
2021) เฉพาะปี พ.ศ. 2561 พื ÊนทีÉปลกูพืชไบโอเทคทัÉวโลก
มีประมาณ 1,200 ลา้นไร ่และเมืÉอปี พ.ศ. 2562  เกษตรกร
รายยอ่ยมากกวา่ 17 ลา้นคน และสมาชิกในครวัเรอืนรวม
แลว้ประมาณ 65 ลา้นคน ไดร้บัประโยชนจ์ากการปลกูพืช
ทีÉพฒันาดว้ยเทคโนโลยีดงักลา่ว 
 เมืÉอปี พ.ศ. 2562 ในทวีปอเมริกาเหนือ ประเทศ
สหรฐัอเมรกิานบัเป็นผูผ้ลิตพืชไบโอเทครายใหญ่ของโลก 
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คดิเป็นรอ้ยละ 37.6 ของพื ÊนทีÉปลกูพืชไบโอเทคทัÊงโลก พืช
ทีÉปลกูมีหลากหลายชนิด เชน่  ขา้วโพด ถัÉวเหลอืง ฝา้ย ถัÉว
อลัฟัลฟา คาโนลา หวับีท มะละกอ มนัฝรัÉง สควอช แอปเปิล 
เป็นตน้ ในประเทศแคนาดา พนัธุพื์ชนํÊามนัคาโนลาทีÉพฒันา
ขึ Êนดว้ยเทคโนโลยีชีวภาพ เป็นทีÉยอมรบัอยา่งแพรห่ลายถงึ
รอ้ยละ 95 ในแถบลาตนิอเมรกิามีมากกวา่ 10 ประเทศทีÉ
ปลกูพนัธุพื์ชไบโอเทค เชน่ ขา้วโพด ถัÉวเหลอืง ฝา้ย ออ้ย 
เป็นตน้ โดยบราซิลเป็นประเทศกาํลงัพฒันาทีÉมีการปลกู
พืชไบโอเทคในอนัดบัตน้ๆ ของโลก ในทวีปยโุรป ประเทศ
สเปนและโปรตเุกสปลกูขา้วโพดไบโอเทค โดยสเปนเป็น
ประเทศทีÉมีการปลูกพนัธุข์า้วโพดไบโอเทคมากทีÉสุดใน
ยโุรป สาํหรบัทวีปแอฟริกามีประเทศแอฟริกาใต ้ซูดาน 
และเอสวาตนีิ ทีÉปลกูพืชไบโอเทคจาํพวกขา้วโพด ถัÉวเหลอืง 
และฝา้ยมาก่อนหนา้นี Êแลว้ และในปี พ.ศ. 2562  มาลาวี 
เอธิโอเปีย และไนจีเรยี เป็น 3 ประเทศใหมที่ÉเริÉมปลกูฝา้ย
ดดัแปรพนัธุกรรม (Bt cotton) เป็นครัÊงแรก สว่นในทวีป
เอเชีย ประเทศจีนปลกูฝา้ยและมะละกอทีÉเป็นพืชไบโอเทค 
นอกจากนีÊ มีเวียดนามและฟิลปิปินสป์ลกูขา้วโพดไบโอเทค 
อินโดนีเซียปลกูออ้ยไบโอเทค และอินเดียเป็นผูผ้ลิตพืช
ไบโอเทครายใหญ่ของเอเชีย โดยมีเกษตรกรกวา่ 6  ลา้น
คนทีÉปลกูฝา้ยดดัแปรพนัธกุรรม ในพื ÊนทีÉกวา่ 74 ลา้นไร่

พนัธุพ์ชืไบโอเทค 5 อันดบัแรกของโลก
 1) ถัÉวเหลอืงไบโอเทค เริÉมปลกูเชิงพาณิชยต์ัÊงแต ่ปี 
พ.ศ. 2539 รวมพืÊนทีÉปลกูในปี พ.ศ. 2561 มีประมาณ 600 
ลา้นไร ่คิดเป็นรอ้ยละ 78 ของพื ÊนทีÉปลกูถัÉวเหลืองทัÊงโลก
ซึÉงมีประมาณ 770 ลา้นไร ่ โดยปลกูใน 9 ประเทศ ไดแ้ก่ 
สหรฐัอเมริกา บราซิล อารเ์จนตินา ปารากวยั แคนาดา 
อรุุกวยั โบลเิวีย แอฟรกิาใต ้และชิล ี ปัจจบุนัมีการอนญุาต
ใหน้าํเขา้ได ้ 18 ประเทศ ทัÊงนี Êสหรฐัอเมรกิาเป็นผูผ้ลติถัÉว
เหลืองรายใหญ่ทีÉสดุ และบราซลิเป็นประเทศผูส้ง่ออกราย
ใหญ่ทีÉสดุของโลก 
 2) ขา้วโพดไบโอเทค เริÉมปลกูเชิงพาณิชยต์ัÊงแต่ปี 
พ.ศ. 2539 พื ÊนทีÉปลกูในปี พ.ศ. 2561 ประมาณ 370 ลา้น
ไร ่คิดเป็นรอ้ยละ 30 ของพื ÊนทีÉปลกูขา้วโพดทัÊงโลกซึÉงมี
ประมาณ 1,230 ลา้นไร ่มีการปลกูใน 14 ประเทศ ไดแ้ก่ 
สหรฐัอเมริกา บราซิล อารเ์จนตินา ปารากวยั แคนาดา 
อุรุกวยั แอฟริกาใต ้ ชิลี ฮอนดรูสั โคลอมเบีย โปรตเุกส 
สเปน ฟิลปิปินส ์และเวียดนาม ปัจจบุนัมีการอนญุาตให้

นาํเขา้ได ้15 ประเทศ 
 3) ฝา้ยไบโอเทค เริÉมปลกูเชิงพาณิชยต์ัÊงแตปี่ พ.ศ. 
2539 พื ÊนทีÉปลกูใน ปี พ.ศ. 2561 มีประมาณ 155 ลา้นไร ่
คดิเป็นรอ้ยละ 76 ของพื ÊนทีÉปลกูฝา้ยทัÊงโลกซึÉงมีประมาณ 
205 ลา้นไร ่มีการปลกูใน 15 ประเทศ ไดแ้ก่ สหรฐัอเมรกิา 
บราซิล อารเ์จนตินา ปารากวยั อินเดีย จีน ปากีสถาน  
แอฟริกาใต้ ออสเตรเลีย เมียนมาร  ์ ซูดาน เม็กซิโก 
โคลอมเบีย คอสตาริกา และเอสวาตินี ปัจจุบันมีการ
อนญุาตใหน้าํเขา้ได ้8 ประเทศ โดยอินเดียนบัเป็นประเทศ
ผูผ้ลิตฝา้ยรายใหญ่ทีÉสดุของโลก มีเกษตรกรผูป้ลกูฝา้ย
ประมาณ 7.5  ลา้นคน 
 4) คาโนลาไบโอเทค เริÉมปลกูเชิงพาณิชยต์ัÊงแต่ปี 
พ.ศ. 2539 พื ÊนทีÉปลกูใน ปี พ.ศ. 2561 มีประมาณ 63 ลา้น
ไร ่คิดเป็นรอ้ยละ 29 ของพื ÊนทีÉปลกูคาโนลาทัÊงโลกซึÉงมี
ประมาณ 216  ลา้นไร ่ มีการปลกูใน 4 ประเทศ ไดแ้ก่ 
สหรฐัอเมรกิา แคนาดา ออสเตรเลีย และชิล ีปัจจบุนัมีการ
อนุญาตใหน้าํเขา้ได ้ 10 ประเทศ โดยแคนาดานับเป็น
ประเทศผูผ้ลติคาโนลารายใหญ่ทีÉสดุของโลก มีพื ÊนทีÉปลกู
ประมาณ 54 ลา้นไร่ พันธุ์คาโนลาไบโอเทคเริÉมเป็นทีÉ
ตอ้งการปลกูของเกษตรกรมากขึ Êน เนืÉองจากสามารถให้
ผลผลิตเพิÉมขึ Êนไดร้อ้ยละ 15-20 ผลผลิตมีคณุภาพดีขึ Êน 
เนืÉองจากมีปริมาณลิกนินตํÉาลงและถกูย่อยไดส้งู (high 
digestibility)
 5) อลัฟัลฟาไบโอเทค เริÉมปลกูเชิงพาณิชยต์ัÊงแต่ปี 
พ.ศ. 2549 พื ÊนทีÉปลกูใน ปี พ.ศ. 2561 มีประมาณ 8 ลา้น
ไร่ มีการปลกูใน 2 ประเทศ ไดแ้ก่ สหรฐัอเมริกา และ
แคนาดา ปัจจบุนัมีการอนญุาตใหน้าํเขา้ได ้5 ประเทศ 

เครืÉองมอืและเทคนิคสาํหรับใช้ในการปรับแตง่จโีนม
 เครืÉองมือหรอืเทคนิคการปรบัแตง่จีโนมยคุใหมที่Éถกู
พฒันาขึ Êน มีชืÉอเรยีกอีกอยา่งหนึÉงวา่ genome editing with 
engineered nuclease (GEEN) technology (Kamburova 
et al., 2017) ใชห้ลกัการตดัยอ่ยและเชืÉอมกลบัเขา้หากนั
ใหม่ของเสน้ดีเอ็นเอตรงตาํแหน่งทีÉเฉพาะเจาะจง เพืÉอ
ใหก้ารปรบัแตง่แกไ้ขขอ้มลูพนัธกุรรมสามารถถ่ายทอดสบื
ตอ่ไปยงัรุน่ตอ่ไปได ้ทัÊงนี Êจาํเป็นตอ้งมีการออกแบบเอนไซม์
ตดัยอ่ยสารพนัธุกรรม (nucleases) เพืÉอใหส้ามารถยอ่ย
สารพันธุกรรมทีÉมีขนาดใหญ่และซับซอ้นตรงตาํแหน่ง
เฉพาะเจาะจงได้ดี ซึÉงเอนไซม์ดังกล่าวประกอบด้วย
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โครงสรา้ง 2 สว่น โดยทีÉโครงสรา้งสว่นแรกทาํหนา้ทีÉกระตุน้
ใหเ้กิดกระบวนการตดัยอ่ยเสน้ดีเอน็เอ และโครงสรา้งสว่น
ทีÉสองทาํหนา้ทีÉเลือกตาํแหน่งทีÉจะเขา้จบักบัเสน้ดีเอ็นเอ 
แล้วทาํหน้าทีÉตัดย่อยเส้นดีเอ็นเอให้ขาดออกจากกัน 
เอนไซมย์อ่ยสารพนัธกุรรมทีÉไดร้บัการออกแบบนีÊ สามารถ
สงัเคราะหข์ึ Êนภายในเซลลไ์ดโ้ดยใชพ้าหะ (vector) ทีÉไดร้บั
การออกแบบใหส้ามารถถอดรหสัเอนไซมด์งักลา่วภายใน
นิวเคลียสของเซลลเ์ป้าหมาย เพืÉอทาํหนา้ทีÉตดัย่อยเสน้
ดีเอ็นเอในนิวเคลียสได้ตามต้องการ (Jankele and 
Svoboda, 2014; Palpant and Dudzinski, 2013)
 เอนไซมย์่อยสารพันธุกรรมแบบตัดจาํเพาะเป็น
ประโยชนอ์ยา่งมากกบันกัวิจยัในการปรบัแตง่แกไ้ขขอ้มลู
ทางพันธุกรรมบนจีโนมของสิÉงมีชีวิตได้แทบทุกชนิด  
เทคโนโลยีหรอืเทคนิคทีÉอาศยัเอนไซมย์่อยสารพนัธุกรรม
แบบตดัจาํเพาะเป็นหลกั ชว่ยใหน้กัวิจยัสามารถปรบัแตง่
จีโนมได ้อาจแบง่ออกไดเ้ป็น 3 กลุม่ (Bortesi and Fischer, 
2015; Gaj et al., 2016; Kamburova et al., 2017) ไดแ้ก่ 
 1) Zinc finger nucleases (ZFNs) เป็นเครืÉองมือ
สาํหรบัการปรบัแตง่จีโนมทีÉถกูพฒันาขึ Êนมาเป็นอนัดบัแรก 
โดยการสังเคราะห์เอนไซม์ตัดย่อยสารพันธุกรรมทีÉมี
โครงสรา้งของ zinc finger domain ทีÉประกอบดว้ยกรด
อะมิโน 30 ตวั และมีการพบัซอ้นโครงสรา้งใหอ้ยูใ่นรูปแบบ 
 ซึÉงทาํหนา้ทีÉจบักบัเสน้ดีเอน็เอสายคู ่โดยมีรหสัจดจาํ
เป็นลาํดบันิวคลีโอไทดจ์าํเพาะ 3 ตวั (Cathomen and 
Keith Joung, 2008; Kim et al., 1996; Pabo et al., 2001; 
Pavletich and Pabo, 1991; Petolino, 2015)
 เอนไซม ์ZFNs ประกอบดว้ยโครงสรา้ง 2 สว่น โดยทีÉ 
ส่วนแรกทีÉเป็น zinc finger domain อยู่ทางปลายดา้น 
N-terminal และโครงสรา้งสว่นทีÉสองเป็นสว่นของเอนไซม์
ยอ่ยสารพนัธกุรรมชนิด FokI  ทางปลายดา้น C-terminal 
(Jankele and Svoboda, 2014; Palpant and Dudzinski, 
2013) นบัตัÊงแต่ทีÉมีการคน้ควา้พฒันาเครืÉองมือสาํหรบั
ปรบัแตง่จีโนมดว้ยเทคนิค ZFNs เมืÉอปี พ.ศ. 2539 ก็ไดมี้
การนาํมาประยุกตใ์ชก้บัสิÉงมีชีวิตหลายชนิด รวมทัÊงพืช
ดว้ย (Gaj et al., 2013) 
 2) Transcription activator-like effector nucleases 
(TALENs) นกัวิจยัไดพ้ฒันาเทคนิคการปรบัแตง่จีโนมให้
มีความจาํเพาะเจาะจงและมีประสทิธิภาพมากยิÉงขึ Êน และ

ได้ค้นพบโปรตีนชนิดหนึÉง ทีÉ เรียกว่า transcription 
activator-like effector (TALE) proteins โดยไดอ้ธิบาย
กลไกการทาํหนา้ทีÉเขา้จบักบัเสน้ดีเอน็เอของโปรตีน TALE 
เป็นครัÊงแรกเมืÉอปี พ.ศ. 2550 (RÕmer et al., 2007) 
 องค์ประกอบของโปรตีน TALE มี 3 ส่วน คือ 
โครงสรา้งสว่นทีÉเรยีกวา่ central repeat domain (CRD)  
ทาํหนา้ทีÉจดจาํตาํแหน่งเป้าหมายจาํเพาะและเขา้จบักบั
เสน้ดีเอ็นเอ โครงสรา้งสว่นทีÉสองทาํหนา้ทีÉนาํพาเอนไซม์
เขา้สูนิ่วเคลียสของเซลล ์และโครงสรา้งสว่นทีÉสามกระตุน้
การทาํหนา้ทีÉของโปรโมเตอรเ์พืÉอถอดรหสัพนัธุกรรมของ
ยีนเปา้หมาย (Schornack et al., 2006) เมืÉอนาํโปรตีน 
TALE มาทาํหนา้ทีÉร่วมกับเอนไซมย์่อยสารพนัธุกรรมทีÉ
สังเคราะหข์ึ Êน เรียกว่า transcription activator-like 
effector nucleases (TALENs) และสามารถนาํมาใชเ้ป็น
เครืÉองมือสาํหรบัการปรบัแต่งจีโนมได ้ (Jankele and 
Svoboda, 2014) 
 3) Clustered regularly interspaced short 
palindromic repeats (CRISPR) เป็นเทคนิคสาํหรบัการ
ปรบัแตง่จีโนมทีÉถกูพฒันาขึ Êนมาในยคุใหมแ่ละเป็นทีÉนิยม
กนัมากในปัจจบุนั โดยเฉพาะเทคนิค CRISPR/Cas9 ซึÉง
มีโปรตีน Cas9 เป็นองคป์ระกอบ เทคนิคการปรบัแตง่จีโนม 
นี Êดดัแปลงมาจากระบบภมิูคุม้กนัการเขา้ทาํลายเซลลข์อง
แบคทีเรยีโดยเชื Êอไวรสั กลไกการทาํงานของเทคนิคนีÊอาศยั
ตาํแหน่งของ CRISPR ทีÉอยูบ่นจีโนมของแบคทีเรยี ซึÉงมี
รหสัพนัธุกรรมสาํหรบัการสงัเคราะหเ์อนไซม ์ Cas9 และ
ตอ้งมีส่วนของจีโนมของไวรสัทีÉมีลาํดบันิวคลีโอไทดซ์ ํÊาๆ 
กัน  ซึÉ ง ได้แทรกเข้ามาอยู่ ใน จี โนมของแบคที เรีย 
(Barrangou et al., 2007; Zhang et al., 2014) ตาํแหนง่
นี Êเรียกว่า protospacer (Bortesi and Fischer, 2015; 
Chen and Gao, 2015) เอนไซม ์Cas9 จะเขา้จบักบัเสน้
ดีเอ็นเอตรงตาํแหน่งเป้าหมายไดเ้มืÉอทาํงานรว่มกบัอาร์
เอ็นเอทีÉมีขนาดประมาณ 100 นิวคลีโอไทดที์Éเรียกว่า 
single guide RNA (sgRNA) 
 เทคนิค CRISPR ทีÉนิยมนาํมาประยกุตใ์ชใ้นการปรบั
แตง่จีโนมมากทีÉสดุ ไดแ้ก่ ระบบ CRISPR/Cas type II-A  
คน้พบในแบคทีเรยี Streptococcus pyogenes ซึÉงมียีนทีÉ
เกีÉยวขอ้งดว้ย 3 ยีน คือ (1) ยีนทีÉทาํหนา้ทีÉสงัเคราะหอ์าร์
เอน็เอ CRISPR RN (crRNA) (2) ยีนทีÉทาํหนา้ทีÉสงัเคราะห์
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อารเ์อน็เอ trans-activating crRNA (tracrRNA) และ (3) 
ยีนทีÉทาํหนา้ทีÉสงัเคราะหโ์ปรตีน Cas9 จากขอ้มลูเหลา่นี Ê 
นกัวิจยัจึงไดค้ิดคน้เทคนิคการปรบัแต่งจีโนมดว้ยระบบ 
“CRISPR/Cas” ขึ Êนมา (Doudna and Charpentier, 2014)
 เทคโนโลยีหรือเทคนิคทีÉใชใ้นการปรบัแต่งจีโนม
แต่ละกลุ่มให้ผลลัพธ์ทีÉแตกต่างกัน สาํหรับบทความ
ปรทิศันนี์ Êจะเนน้ถงึเทคนิคในกลุม่ CRISPR/Cas9 เทา่นัÊน 
ซึÉงเป็นเทคนิคทีÉใชป้รบัแตง่จีโนมดว้ยการทาํใหเ้กิดการตดั
ยอ่ยเสน้ดีเอน็เอสายคูต่รงทีÉตาํแหนง่เฉพาะเจาะจง (DNA 
double strand breaks, DSBs) เนืÉองจากเป็นเทคนิคทีÉมี
ขอ้ไดเ้ปรยีบหลายประการเมืÉอเทียบกบัอีก 2 เทคนิค ในแง่
ของความสะดวก เรยีบงา่ย มีความคลอ่งตวัในการใชง้าน 
การเขา้ถงึเทคโนโลยี ตน้ทนุคา่ใชจ้า่ย รวมถงึประสทิธิภาพ
การทาํงาน ทาํใหปั้จจบุนันกัวิจยัสว่นมากนิยมใชใ้นการ
ปรบัแตง่จีโนมของพืช
 เทคนิคการปรับแต่งจีโนมทาํให้เกิดการตัดเส้น
ดีเอ็นเอสายคู่ตรงตาํแหน่งทีÉเฉพาะเจาะจง ดว้ยเอนไซม์
ย่อยสารพันธุกรรมทีÉสามารถตัÊงโปรแกรมเบื Êองต้น 
(programmable nucleases) ใหย้่อยตรงตาํแหน่งทีÉมี
ลาํดับเบสเฉพาะเจาะจงเท่านัÊน จากนัÊนจึงทาํให้เกิด
กระบวนการซอ่มแซมเสน้ดีเอน็เอทีÉเสยีหายชาํรุดจากการ
ตัดดว้ยกลไกทีÉมีภายในเซลลอ์ยู่แลว้ ซึÉงมีอยู่ 2 กลไก 
(Bortesi and Fischer, 2015; Puchta, 2005) คือ 
 (1) เมืÉอเสน้ดีเอ็นเอทีÉถูกตดัออก ไดถู้กเชืÉอมกลบั
เขา้หากันดว้ยกลไกทีÉเรียกว่า non-homologous end 
joining (NHEJ) pathway ซึÉงเกิดการเพิÉมขึ Êน (insertion) 
หรอืการขาดหายไป (deletion) ของลาํดบัเบสจาํนวนหนึÉง
ตรงตาํแหน่งทีÉเชืÉอมกลบัของเสน้ดีเอ็นเอ หากตาํแหน่งทีÉ
เกิดกระบวนการ DSBs อยู่ในช่วงลาํดบัเบสทีÉบรรจรุหสั
พนัธุกรรม ผลลพัธที์Éจะเป็นการสญูเสียการทาํหนา้ทีÉของ
ยีน (loss-of-function) เทคนิคนีÊถกูนาํไปใชใ้นการศกึษา
พนัธศุาสตรแ์บบยอ้นกลบัหรอืทีÉเรยีกวา่ reverse genetics 
ซึÉงใชใ้นการศึกษาการแสดงออกของยีนทีÉสนใจ หรือใช้
กาํจดัลกัษณะทีÉไมพ่งึประสงคอ์อกจากพนัธุพื์ชทีÉตอ้งการ
ปรบัปรุง 
 (2) หากเสน้ดีเอน็เอทีÉถกูตดัออกถกูเชืÉอมกลบัเขา้หา
กนัดว้ยกลไกทีÉเรยีกวา่ homology-directed repair (HDR) 
ซึÉงมีความแมน่ยาํกวา่ แตจ่าํเป็นตอ้งมีเสน้ดีเอน็เอตน้แบบ 

(DNA template) ทีÉมีลาํดบัเบสคูส่มทีÉสามารถจบัเขา้คูก่บั
ลาํดบัเบสของเสน้ดีเอ็นเอตรงช่วงก่อนและหลงัตาํแหน่ง 
DSBs ทีÉถกูตดัออก (Gorbunova and Levy, 1999) ซึÉง
กระบวนการนี Êสามารถทาํไดท้ัÊงการปรบัแต่งขอ้มูลทาง
พนัธุกรรมของยีนทีÉมีอยูเ่ดิมในจีโนม หรอืการเพิÉมเติมยีน
ใหมเ่ขา้สูจี่โนมในตาํแหนง่ทีÉตอ้งการดว้ยความแมน่ยาํมาก
ยิÉงขึ Êน (Fig. 1)
 การปรบัแต่งจีโนมดว้ยเอนไซมย์่อยสารพนัธุกรรม
ชนิด CRISPR/Cas9 จะตดัเสน้ดีเอน็เอสายคูต่รงตาํแหนง่
เฉพาะเจาะจง ตอ่มาเสน้ดีเอน็เอสายคูที่Éถกูตดัขาด จะถกู
ซอ่มแซมใหเ้ชืÉอมกลบัเขา้หากนัใหมด่ว้ยกลไก 2 แบบ คือ 
1) non-homologous end joining (NHEJ) pathway และ 
2) homology-directed repair (HDR) ผลลพัธที์Éไดเ้ป็นการ
ขาดหายไป หรอืการเพิÉมขึ Êนมาของลาํดบันิวคลโีอไทด ์การ
เพิÉมยีนใหม่เขา้สู่จีโนม หรือการสลบัเปลีÉยนอลัลีลทีÉพึง
ประสงค ์ซึÉงการทาํหนา้ทีÉของ CRISPR/Cas9 จะมีอารเ์อน็เอ
ทีÉมีขนาดประมาณ 100 นิวคลีโอไทด ์ ทีÉเรียกว่า single 
guide RNA (sgRNA) ช่วยทาํหนา้ทีÉ sgRNA มีองค์
ประกอบโมเลกลุเป็น crisprRNA (crRNA) และ trans-
acting crisprRNA (tracrRNA) (ดดัแปลงจาก Mishra, 
et al., 2021)
 การตัดเส้นดีเอ็นเอสายคู่ตรงตาํแหน่งทีÉ เฉพาะ
เจาะจง (DSBs) เกิดขึ Êนได้เมืÉอใช้เอนไซม์ย่อยสาร
พันธุกรรม ทีÉสามารถตัÊงโปรแกรมเบื Êองตน้ใหย้่อยตรง
ตาํแหน่งทีÉมีลาํดบัเบสเฉพาะเจาะจงเท่านัÊน Cas9 เป็น
เอนไซมที์Éพบอยูใ่นจลุนิทรยี ์Streptococcus pyogenes 
(SpCas9) เป็นเอนไซมย์อ่ยสารพนัธกุรรมทีÉนิยมใชอ้ยา่ง
แพรห่ลายในการปรบัแตง่จีโนมพืช Cas9 เป็นโมโนเมอรกิ 
ทีÉประกอบดว้ยสายโพลีเปบไทดเ์พียงสายเดียว ทีÉมีการจดั
เรียงโครงสรา้งเชิงซอ้นในรูปของไรโบนิวคลีโอโปรตีน 
(RNP) โดยทาํหนา้ทีÉรว่มกบั single guide RNA (sgRNA) 
ซึÉงเป็นโมเลกุลอารเ์อ็นเอสงัเคราะหที์Éใชใ้นการปรบัแต่ง
จีโนมทีÉมีความจาํเพาะสงู 
 เนืÉองจาก sgRNA มีลาํดบันิวคลีโอไทดค์วามยาว
ประมาณ 20 เบส สามารถเขา้คูไ่ดก้บัลาํดบัเบสของจีโนม
เปา้หมายตรงตาํแหนง่ของ protospacer เอนไซม ์Cas9 
มีโครงสรา้งบริเวณทีÉทาํหนา้ทีÉตดัเสน้ดีเอ็นเอสายคู่ของ
จีโนมเป้าหมายตรงตาํแหน่งลาํดับเบสทีÉสามก่อนถึง 
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protospacer เรียกว่า protospacer-adjacent motif 
(PAM) ทาํให้เกิดเสน้ดีเอ็นเอปลายทู่ (blunt ends) 
(Gasiunas et al., 2012) มีการศกึษา พบวา่ ตาํแหนง่เปา้
หมายสาํหรบัเอนไซม ์Cas9 ทีÉทาํหนา้ทีÉตดัเสน้ดีเอน็เอใน
จีโนมของพืชทัÊงใบเลี ÊยงเดีÉยวและใบเลี Êยงคู ่มีอยู ่1 ตาํแหนง่
ในทกุๆ 100 ลาํดบัเบส (Xie et al., 2014) จงึทาํใหโ้อกาส
ทีÉจะพบตาํแหนง่พนัธกุรรมทีÉมีความจาํเพาะเจาะจงจงึเป็น
ไปไดม้าก แมแ้ตใ่นพืชทีÉมีขนาดจีโนมใหญ่และซบัซอ้น เชน่ 
ขา้วโพด เป็นตน้ 
 สาํหรบัความจาํเพาะเจาะจงในการปรบัแต่งจีโนม
ของเทคนิค CRISPR/Cas9 ขึ Êนอยู่กบัความจาํเพาะของ
ลาํดบัเบสตรงบรเิวณ protospacer ซึÉงสามารถปรบัแตง่
แก้ไขได้ด้วยกระบวนทางชีวโมเลกุลมาตรฐานทัÉ วไป  
(Mali et al., 2013) จากความสะดวกคลอ่งตวัในการนาํ
ไปประยกุตใ์ชง้าน ทาํใหเ้ทคนิค CRISPR/Cas9 เป็นทีÉนิยม
ในหมู่นักวิจัยการปรบัแต่งจีโนมในพืชหลายชนิด และ

เทคนิคนีÊยงัสามารถนาํไปใชป้รบัแตง่จีโนมพืชทีละหลายๆ 
ตาํแหนง่ไดใ้นคราวเดียว โดยการใช ้sgRNAs หลายชนิด
ในคราวเดียวกัน (Vazquez-Vilar et al., 2016; Xie 
et al., 2015; Xing et al., 2014) มีการวิจยัพิสจูนใ์หเ้หน็
ว่าการปรับแต่งจีโนมด้วยเทคนิค CRISPR/Cas9 มี
ประสทิธิภาพสงูมากในธญัพืช และพืชอีกหลายชนิด (Zhu 
et al., 2017) โดยทัÉวไปแลว้การปรบัแตง่จีโนมตรงบรเิวณ 
2 ตาํแหน่งของยีนใดยีนหนึÉงช่วยเพิÉมความถีÉของการเกิด
การกลายพนัธุ ์(Xie et al., 2015) และการพฒันาตน้กลาย
พันธุใ์หอ้ยู่ในสภาพพันธุแ์ท ้ (homozygous mutants) 
สามารถทาํไดภ้ายในเพียง 1 รุน่ประชากรเทา่นัÊน (Brooks 
et al., 2014) 
 นอกจากนีÊ การทีÉเอนไซม ์Cas9 ตดัเสน้ดีเอน็เอทาํให้
เกิดเป็นปลายทู ่เมืÉอเกิดกระบวนการซอ่มแซมเสน้ดีเอน็เอ
มกัเกิดการขาดหายไป หรอืการเพิÉมขึ Êนของลาํดบัเบสขนาด
เลก็ (small indels) ซึÉงเป็นขนาดเพียง 1 ลาํดบัเบสเทา่นัÊน 

Fig. 1 Genome editing with CRISPR/Cas9 nuclease 
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จึงทําให้เ กิดการขยับเลืÉ อนไปของรหัสพันธุกรรม 
(frameshift mutants) หากตาํแหนง่เปา้หมายอยูใ่นจีโนม
บรเิวณ exon ทีÉมีรหสัพนัธกุรรมบรรจอุยู ่(Bortesi et al., 
2016) 

ผลทีÉไดรั้บจากการปรับแตง่จโีนม
 นกัวิจยัไดจ้ดักลุม่ของผลลพัธที์Éเกิดจากการปรบัแตง่
จีโนมดว้ยเครืÉองตา่งๆ เป็น 5 กลุม่ (Jansing et al., 2019) 
คือ (1) การเพิÉมขึ Êนหรอืขาดหายไปของลาํดบัเบสแบบสุม่ 
(random indel formation) (2) การขาดหายไปของชิ Êนสว่น
ดีเอ็นเอตรงตาํแหน่งเป้าหมาย (targeted fragment 
deletion) (3) การสลับเปลีÉยนชนิดของนิวคลีโอไทด ์
(nucleotide exchange) (4) การจดัเรยีงตาํแหนง่ใหมข่อง
สารพนัธกุรรมบนจีโนม (genomic rearrangements) และ 
(5) การเพิÉมยีนใหมเ่ขา้ไปและการแลกเปลีÉยนยีนในจีโนม 
(gene insertion/gene exchange) 

 1. การเพิÉมขึÊนหรอืขาดหายไปของลาํดบัเบสแบบสุม่ 
(random indel formation)
 การชักนาํให้เกิดการตัดย่อยเส้นดีเอ็นเอสายคู ่
(DSBs) เพียง 1 ตาํแหนง่ในจีโนมของพืชชัÊนสงู มกัจะเกิด
การขาดหายไปหรอืการเพิÉมขึ Êนมาของลาํดบัเบส (indels) 
บรเิวณใกลก้บัตาํแหนง่ทีÉถกูตดัยอ่ย หาก indels ถกูชกันาํ
ดว้ยกลไกการซอ่มแซมดีเอน็เอแบบ NHEJ เป็นผลทาํให้
เกิดการขยบัเลืÉอนไปของรหสัพนัธกุรรม ซึÉงมีโอกาสเกิดขึ Êน  
2 ใน 3 สว่น หาก DSBs เกิดขึ ÊนในบรเิวณยีนทีÉบรรจรุหสั
ทางพันธุกรรมไว ้ เมืÉอถอดรหัสพันธุกรรมเพืÉอสรา้งเป็น

อารเ์อ็นเอ เป็นผลใหอ้ารเ์อ็นเอนัÊนมีตาํแหน่งรหัสหยุด
กระบวนการทาํหน้าทีÉก่อนทีÉควรจะเป็น (premature 
termination codon, PTC) สง่ผลใหก้ารแสดงออกของยีน
บกพรอ่ง หรือถกูยบัยัÊงไม่ใหท้าํหนา้ทีÉ (Kertész et al., 
2006) จงึเป็นกระบวนการปรบัแตง่จีโนมทีÉเรยีบงา่ย ไมยุ่ง่
ยากซบัซอ้น โดยเฉพาะเครืÉองมือปรบัแตง่จีโนมดว้ยระบบ 
CRISPR/Cas ทีÉ มีความบกพร่องหรือการยับยัÊงการ
แสดงออกของยีนเปา้หมาย 
 อนึÉง การคดัเลอืกพนัธุพื์ชใหมี้ความตา้นทานตอ่โรค
และแมลงศตัรู เป็นวตัถปุระสงคส์าํคญัในการปรบัปรุงพนัธุ์
พืช การใชเ้อนไซมย์อ่ยสารพนัธกุรรมแบบตดัจาํเพาะเป็น
เครืÉองมือทีÉมีประสทิธิภาพในการปรบัแตง่จีโนม เพืÉอตอบ
สนองวัตถุประสงคนี์ Êไดเ้ป็นอย่างดี มีการวิจัยใชร้ะบบ 

CRISPR/Cas9 ปรบัแต่งจีโนมของพืชตระกูลแตงกวา 
(Cucumis sativus L.) เพืÉอยบัยัÊงการทาํหนา้ทีÉของยีน 
eIF4E (translational initiation factor) ซึÉงก่อใหเ้กิดโรคใน
ตน้พืชของเชื Êอไวรสั ผลลพัธที์Éได ้คือ พนัธุแ์ตงกวาทีÉมีความ
ตา้นทานต่อการเขา้ทาํลายของเชื ÊอไวรสัทีÉหลากหลาย 
(Chandrasekaran et al., 2016) นอกจากนีÊ ระบบ 
CRISPR/Cas9 ยังถูกนาํมาใชป้รบัแต่งจีโนมในพืชสม้
ตระกลู Wanjincheng (Citrus sinensis Osbeck) โดย
การปรบัแตง่พนัธกุรรมตรงตาํแหนง่ของโปรโมเตอรข์องยีน
ออ่นแอ CsLOB1 ไดส้ม้พนัธุใ์หมที่Éมีความตา้นทานตอ่เชื Êอ
แบคทีเรยีสาเหตขุองโรคแคงเกอร ์(Peng et al., 2017)

 2. การขาดหายไปของชิÊนสว่นดเีอน็เอตรงตาํแหนง่
เปา้หมาย (targeted fragment deletion)
 การทาํใหเ้กิดการย่อยเสน้ดีเอ็นเอสายคู่ (DSBs) 
มากกวา่ 1 ตาํแหน่งในบรเิวณยีนเดียวกนั ทาํใหเ้กิดการ
ขาดหายไปของเสน้ดีเอน็เอตรงตาํแหนง่ยีนเปา้หมาย และ
ระบบ CRISPR/Cas9 ซึÉงสะดวกและมีความคลอ่งตวัมาก
สาํหรับใช้ปรับแก้จีโนมตามวัตถุประสงค์ เนืÉองจาก
คุณสมบตัิในการตดัเสน้ดีเอ็นเอสายคู่ไดค้ราวละหลาย
ตาํแหน่ง (multiplexing) ขอ้ไดเ้ปรียบของการปรบัแต่ง
จีโนมดว้ยเทคนิคนีÊมี 2 ประการ คือ (1) เมืÉอชิ Êนสว่นดีเอน็เอ
ขนาดใหญ่ถกูขจดัออกไป ทาํใหโ้อกาสยบัยัÊงการทาํหนา้ทีÉ
ของยีนเปา้หมายเป็นไปไดม้าก และ (2) การวิเคราะหผ์ล
สาํเรจ็ของการปรบัแตง่จีโนมดว้ยเทคนิคดงักลา่ว สามารถ
ทาํไดโ้ดยสะดวกดว้ยวิธีการแยกขนาดชิ Êนสว่นดีเอน็เอบน
แผ่นวุน้ตามวิธีการ gel electrophoresis โดยไม่จาํเป็น
ตอ้งวิเคราะหห์าลาํดบัเบสเพืÉอเปรียบเทียบรายละเอียด 
สว่นขอ้ดอ้ยของเทคนิคนีÊ คือ ความถีÉของการตดัย่อยชิ Êน
ส่วนดีเอ็นเอขึ Êนอยู่กับประสิทธิภาพการทาํหน้าทีÉของ
เอนไซมย์อ่ยสารพนัธุกรรมแบบตดัจาํเพาะ ซึÉงบอ่ยครัÊงทีÉ
ผลของการตัดย่อยมักจะเป็น indels ทีÉอาจเกิดขึ ÊนทีÉ
ตาํแหน่งทีÉถกูตดัยอ่ยดา้นใดดา้นหนึÉง หรอือาจเกิดขึ ÊนทัÊง
สองดา้น แทนทีÉจะเกิดการตดัย่อยชิ Êนส่วนดีเอ็นเอขนาด
ใหญ่ตามวตัถปุระสงค ์นอกจากนีÊ การเพิÉมปริมาณของ 
sgRNA อาจเพิÉมโอกาสเกิดการตดัยอ่ยตรงตาํแหนง่นอก
เหนือเปา้หมาย 
 ตวัอยา่งความสาํเรจ็ของการใชเ้ทคนิคนีÊในการปรบั
แตง่จีโนม คือ กรณีทีÉทีมนกัวิจยัของ Pioneer Hi-Bred ได้
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ใชเ้ทคนิค CRISPR/Cas9 ในการยบัยัÊงการทาํหนา้ทีÉของ
เอนไซม ์GBSSI ในขา้วโพดสายพนัธุดี์ดว้ยการขจดัชิ Êนสว่น
ดีเอ็นเอขนาดใหญ่ตรงบรเิวณตาํแหน่งของยีน Wx1 โดย
ใช ้sgRNA 2 ชนิด (Cigan et al., 2017) นอกจากนีÊ มีการ
วิจยัใชเ้ทคนิค CRISPR/Cas9 ขจดัชิ Êนสว่นดีเอน็เอขนาด 
48 เบส ออกไปจากสว่นของยีน Mlo1 ในมะเขือเทศ โดย
ใช ้sgRNA 2 ชนิดเชน่กนั ผลทีÉไดคื้อมะเขือเทศพนัธุใ์หม่
ทีÉมีความตา้นทานตอ่เชื Êอ Oidium neolycopersici  สาเหต ุ
ของโรคราแปง้ในมะเขือเทศ (Nekrasov et al., 2017)

 3. การสลบัเปลีÉยนชนิดนิวคลีโอไทด์ (targeted 

nucleotide exchange)

 กลไกการสลบัเปลีÉยนชนิดของนิวคลีโอไทดอ์ย่าง
แมน่ยาํ (หากเกิดขึ Êนโดยกลไกการรวมตวักนัใหมข่องดีเอน็เอ
หรือชิ Êนส่วนโครโมโซมทีÉคลา้ยคลึงกัน เรียกว่า การเกิด 
gene conversion หรอื allele replacement) นอกจาก
สามารถนาํไปใช้เพืÉอการยับยัÊงการแสดงออกของยีน
เป้าหมาย (gene knockout) ดว้ยการเติมรหสัหยดุตรง
ตาํแหนง่ก่อนทีÉควรจะเป็น ยงัสามารถนาํไปใชเ้พืÉอกระตุน้
ให้ยีนทีÉ ไม่เคยแสดงออกได้เริÉมทําหน้าทีÉ  (gain-of-
function) หรอืใชเ้พืÉอควบคมุระดบัการแสดงออกของยีน
เปา้หมายได ้ (regulatory mutations) เทคนิค CRISPR/
Cas9 ถกูนาํมาใชใ้นการทาํใหเ้กิดกลไกการสลบัเปลีÉยน
ชนิดของนิวคลโีอไทดข์องยีน ALS2 ในขา้วโพด เป็นผลให้
เกิดการเปลีÉยนชนิดของกรดอะมิโนเพียง 1 ตาํแหนง่ จาก 
proline ใหเ้ป็น serine ตรงตาํแหนง่ของกรดอะมิโนลาํดบั
ทีÉ 165 และไดพ้นัธุใ์หมที่Éมีความทนทานตอ่สารกาํจดัวชัพืช 
chlorsulfuron (Svitashev et al., 2016)

 4. การจดัเรียงตาํแหน่งใหม่ของสารพนัธุกรรมบน
จีโนม (genomic rearrangements)
 การตัดย่อยเส้นดีเอ็นเอสายคู่ด้วยเอนไซม์ตัด

จาํเพาะจนทาํใหเ้กิด DSBs ตรงยีนเดียวกนัได ้2 ตาํแหนง่ 
เกิดการขาดหายไปของชิ Êนส่วนดีเอ็นเอไดด้งัทีÉกล่าวแลว้ 
หากตาํแหนง่ทีÉเกิด DSBs อยูห่า่งกนั บนโครโมโซมเดียวกนั 
อาจเกิดการขาดหายของโครโมโซมบางสว่น (cytogenetic 
deletion) ทาํใหเ้กิดความแปรผนัทางพนัธกุรรม หรอือาจ
เกิดการผกผนัสลบัขัÊวของชิ Êนสว่นโครโมโซม (inversion)  
แตห่ากตาํแหนง่การเกิด DSBs อยูบ่นคนละโครโมโซม ก็
จะทาํใหเ้กิดการเคลืÉอนยา้ยเปลีÉยนตาํแหน่งของชิ Êนส่วน

โครโมโซม (translocation) ขึ Êนมาได ้แมว้า่ความถีÉของการ
จดัเรยีงตาํแหนง่ใหมข่องชิ Êนสว่นดีเอน็เออาจเกิดไดไ้มบ่อ่ย
นกั แตน่กัปรบัปรุงพนัธุพื์ชก็สนใจใชป้ระโยชนจ์ากกลไกนีÊ
เช่นกนั โดยเฉพาะในกรณีทีÉตอ้งการขจดัเอากลุม่ยีนทีÉไม่
พงึประสงคอ์อกไปจากโครโมโซมทีละหลายๆ ยีนในคราว
เดียว หรอืในกรณีทีÉตอ้งการสรา้งความเชืÉอมโยงกนั (gene 
linkages) ระหวา่งยีนทีÉควบคมุลกัษณะทีÉพงึประสงคเ์พืÉอ
ใหส้ามารถถกูถ่ายทอดไปสูป่ระชากรรุน่ลกูไดพ้รอ้มๆ กนั 
หรอืในทางตรงกนัขา้ม เพืÉอขจดัความเชืÉอมโยงกนัระหวา่ง
ยีนทีÉควบคมุลกัษณะทีÉพึงประสงคอ์อกจากยีนทีÉควบคมุ
ลักษณะทีÉไม่พึงประสงค์ เพืÉอไม่ให้ถูกถ่ายทอดไปสู่
ประชากรรุน่ลกูดว้ยกนั 
 นอกจากนีÊ กลไกการจดัเรียงตาํแหน่งใหม่ของชิ Êน
สว่นโครโมโซม อาจนาํมาใชป้ระโยชนใ์นกรณีทีÉนกัปรบัปรุง
พนัธุต์อ้งการถ่ายทอดลกัษณะทีÉตอ้งการจากพืชพนัธุพื์ Êน
เมืองเขา้สูฐ่านพนัธกุรรมของพนัธุดี์เดน่ ทีÉตอ้งการปรบัปรุง
เพียงบางลกัษณะเพิÉมเตมิขึ Êนมาอีก (Puchta, 2017) นกั
วิจัยไดใ้ชเ้ทคนิค CRISPR/Cas9 ทดลองขจัดชิ Êนส่วน
ดีเอน็เอขนาดใหญ่ประมาณ 115-245 เบส ซึÉงเป็นตาํแหนง่
ทีÉเกีÉยวขอ้งกบักลุม่ยีน 3 กลุม่ออกไปจากโครโมโซมของ
ขา้ว (Zhou et al., 2014)

 5. การเพิÉมยนีใหมเ่ขา้ไปและการแลกเปลีÉยนยนีใน
จีโนม (gene insertion/gene exchange)
 การตดัย่อยเสน้ดีเอ็นเอสายคู่จนทาํใหเ้กิด DSBs 
ดว้ยเอนไซมต์ดัจาํเพาะ สามารถนาํมาใชป้ระโยชนใ์นการ

เพิÉมเติมชิ Êนส่วนดีเอ็นเอขนาดใหญ่ รวมถึงการเพิÉมยีนทีÉ
สมบรูณท์ัÊงยีนเขา้สูจี่โนมไดไ้มว่า่จะดว้ยกลไกการซอ่มแซม
ดีเอน็เอทีÉถกูตดัขาดทัÊงแบบ NHEJ หรอืแบบ HDR ก็ตาม 
ซึÉงเทคนิคนีÊช่วยใหก้ารเพิÉมเติมยีนใหม่เขา้สู่จีโนมดว้ย
ความแมน่ยาํ มีการวิจยัใชเ้ทคนิค CRISPR/Cas9 เพืÉอเพิÉม
เติมชิ Êนสว่นดีเอ็นเอขนาดใหญ่ทีÉเป็นสว่นของโปรโมเตอร ์
GOS2 PRO ทีÉท ําหน้าทีÉ ได้ดีกว่า เพืÉอเข้าไปแทนทีÉ
โปรโมเตอรเ์ดมิของยีน ARGOS8 ทีÉมีอยูแ่ลว้ในจีโนมของ
ข้าวโพด ได้ข้าวโพดพันธุ์ใหม่ทีÉให้ผลผลิตสูงขึ Êนและ
ทนทานตอ่สภาพแหง้แลง้ในแปลงไดดี้ (Shi et al., 2017)

ประโยชนข์องการปรับแตง่จโีนมในภาคเกษตรกรรม
 Zaruk (2020) ได้สรุปข้อคิดเห็นของ Agnès 
Ricroch ซึÉงเป็นผูช้่วยศาสตราจารยด์า้น Evolutionary 
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Genetics and Plant Breeding ทีÉมหาวิทยาลยั University 
of Paris-Saclay and Agro Paris Tech และเป็นสมาชิก
องคก์ร French Academy of Agriculture ไดก้ล่าว
ปาฐกถาในการประชมุแหง่หนึÉง ถงึประโยชนบ์างประการ
ของเทคโนโลยีการปรบัแตง่จีโนมในภาคเกษตรกรรม ซึÉง
สรุปประโยชนข์องการปรบัจีโนมในส่วนทีÉเกีÉยวขอ้งทาง
ดา้นพืชไดด้งันี Ê  
 1) เป็นเทคโนโลยีทีÉมีคา่ใชจ้า่ยถกู ทาํใหน้กัวิจยัจาก
ทกุภาคสว่น ทัÊงองคก์รเอกชนขนาดเลก็ องคก์รไมห่วงัผล
กาํไร หรอืหน่วยงานภาครฐั สามารถเขา้ถึงเทคโนโลยีได ้
และสรา้งผลงานทีÉเป็นนวตักรรมใหม่ๆ  ขึ Êนมาได้
 2) การนาํมาประยุกตใ์ชใ้นกระบวนการปรบัปรุง
พนัธุ ์ทาํใหก้ลไกการปรบัปรุงพนัธุมี์ความแมน่ยาํ ชว่ยให้
นักวิจัยสามารถขจัดดีเอ็นเอส่วนทีÉไม่พึงประสงคอ์อก 
เป็นการชว่ยเรง่รดักระบวนการปรบัปรุงพนัธุใ์หด้าํเนินการ
ไดร้วดเรว็และมีประสทิธิภาพมากยิÉงขึ Êน
 3) การปรบัแตง่จีโนมมีอตัราการกลายพนัธุต์รงนอก
เหนือตาํแหนง่เปา้หมายคอ่นขา้งตํÉา ดว้ยเทคนิคการปรบั
แตง่จีโนมทีÉเฉพาะเจาะจง ทาํใหโ้อกาสเกิดผลเชิงลบมีนอ้ย
 4) ประหยัดเวลาในการพัฒนาพันธุ์พืชใหม่จาก 
ระยะเวลา 7-25 ปี ดว้ยวิธีการมาตรฐานดัÊงเดมิ ใหล้ดเหลอื
เพียง 2-3 ปี ดว้ยเทคนิคการปรบัแตง่จีโนม
 5) ลดการใชส้ารเคมีปอ้งกนักาํจดัศตัรูพืช พนัธุพื์ช
ใหมที่Éมีการปรบัแตง่จีโนม ทาํใหมี้ความตา้นทานตอ่ศตัรู
พืชไดดี้ขึ Êน เช่น พนัธุม์นัสาํปะหลงัทีÉมีความตา้นทานต่อ
โรคใบขีดสนีํÊาตาลและไวรสัใบดา่ง พนัธุแ์อปเปิลทีÉสามารถ
ตา้นทานตอ่โรคไหม ้(fire blight disease) พนัธุม์นัฝรัÉงทีÉ
สามารถตา้นทานตอ่โรคใบไหม ้(late blight disease) พนัธุ์
สม้ทีÉสามารถตา้นทานตอ่โรคกรนีนิÉง (greening disease) 
เป็นตน้
 6) พนัธุพื์ชใหมมี่ความตา้นทานตอ่สารกาํจดัวชัพืช  
ช่วยเกษตรกรในการบรหิารจดัการวชัพืชในพืชเศรษฐกิจ
ไดดี้ยิÉงขึ Êน เชน่ ขา้ว พืชนํÊามนัคาโนลา แฟลกซ ์เป็นตน้
 7) การปรบัแตง่จีโนมทาํใหไ้ดพ้นัธุพื์ชใหมที่Éสามารถ
ทนทานตอ่สภาพแวดลอ้มทีÉไมเ่หมาะสมตา่งๆ ไดดี้ขึ Êน เชน่ 
อากาศรอ้น นํÊาทว่ม ดนิเคม็ ความแหง้แลง้ สภาพอากาศ
หนาวเย็น เป็นตน้ ชว่ยแกปั้ญหาความมัÉนคงทางอาหารใน
บางพื ÊนทีÉไดเ้ป็นอยา่งดี

 8) ยกระดบัประสทิธิภาพการผลติในภาคการเกษตร 
เกษตรกรสามารถไดผ้ลผลิตมากขึ Êนโดยใชปุ้๋ ย นํÊา และ
ปัจจยัการผลติอืÉนๆ นอ้ยลง
 9) ลดปริมาณการสูญเสียด้านอาหาร ผู้บริโภค
สามารถรบัประทานผลิตภณัฑจ์ากพืช ผกั และผลไมไ้ด้
เกือบทัÊงหมด โดยไม่เหลือเป็นของเสีย เช่น ผลผลิตจาก
เหด็ แอปเปิล มนัฝรัÉง ทีÉไดร้บัการปรบัแตง่จีโนม ทาํใหไ้ม่
เกิดการเปลีÉยนสเีป็นสนีํÊาตาล (browning reactions) จน
ไมน่า่บรโิภค
 10) ยกระดบัคณุค่าทางโภชนาการของผลผลิต ผู้
บรโิภคไดร้บัประโยชนโ์ดยตรง เชน่ การปรบัแตง่จีโนมให้
พนัธุม์นัฝรัÉงมีปรมิาณสารอะไครลาไมดใ์นระดบัตํÉา พนัธุ์
ขา้วสาลีใหมี้ปริมาณเสน้ใยเพิÉมขึ Êน พนัธุถ์ัÉวเหลืองใหมี้
ปรมิาณไขมนัชนิดไม่อิÉมตวัมากขึ Êน หรอืพนัธุข์า้วโพดทีÉมี
คณุภาพแปง้ดีขี Êน เป็นตน้
 11) ความสะดวกและคลอ่งตวัของเทคโนโลยี ทาํให้
เกิดงานวิจยัทีÉตอบโจทยค์วามตอ้งการของพื ÊนทีÉไดดี้ขึ Êน 
แทนการวิจัยในระดบักวา้ง ซึÉงเมืÉอนาํไปประยุกตใ์ชใ้น
แตล่ะพื ÊนทีÉทีÉมีหลากหลายประเดน็ตา่งกนั อาจมีขอ้จาํกดั
ได ้
 12) ตอบสนองความตอ้งการของสงัคมเรืÉองการผลติ
อาหารเลี Êยงพลโลกอยา่งยัÉงยืน ดว้ยการยกระดบัผลผลติทีÉ
เป็นมิตรกับสิÉงแวดลอ้ม และสามารถปรบัตวัไดก้ับการ
เปลีÉยนแปลงของสภาพภมิูอากาศ 

การปรับแตง่จโีนมในข้าวดว้ยเทคนิค CRISPR/Cas9
 1. พนัธุ์ตา้นทานตอ่โรคและแมลงศตัรูขา้ว   
 วัตถุประสงค์ในการปรับปรุงพันธุ์ข้าวทีÉสาํคัญ
ประการหนึÉง คือ การพฒันาพนัธุใ์หมี้ความตา้นทานต่อ
โรคและแมลงศตัรูทีÉทาํใหเ้กิดความสญูเสยีผลผลติ นกัวิจยั
ไดศ้กึษาทางพนัธุศาสตรใ์นระดบัโมเลกลุ ไดอ้งคค์วามรู ้
เกีÉยวกบักลไกความตา้นทานในขา้ว ซึÉงมีวิวฒันาการความ
ตา้นทานเกิดเป็นยีนตา้นทาน (R genes) โดยมีกลไกทาํให้
โปรตีนหรอืโมเลกลุอืÉน เชน่ เอฟเฟคเตอรที์Éถกูสรา้งขึ Êนโดย
เชื Êอสาเหตขุองโรคขา้ว (pathogen derived virulence 
proteins or effectors) ทาํใหไ้มเ่กิดโรคแก่ตน้ขา้ว ในทาง
ตรงกนัขา้ม ขา้วบางพนัธุมี์ยีนออ่นแอ (S genes) ซึÉงทาํ
หน้าทีÉ เกีÉยวกับกลไกทีÉช่วยให้เชื Êอสาเหตุของโรคข้าว
สามารถเขา้ทาํลายตน้ขา้วได ้การประยกุตใ์ชเ้ทคนิคปรบั
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แตง่จีโนมเพืÉอสรา้งความตา้นทานใหก้บัตน้ขา้ว อาศยัหลกั
การทําให้ยีนอ่อนแอไม่สามารถทําหน้าทีÉต่อไปได ้
(knocking out หรอื loss-of-function) หรอือาจทาํการปรบั
แต่งจีโนมดว้ยการเพิÉมเติมอัลลีลของยีนตา้นทานเขา้สู่
จีโนมตรงตาํแหน่งเปา้หมายทีÉตอ้งการ (knocking in R 

allele หรอื gain-of-function) 
 โรคขอบใบแหง้ (bacterial blight disease, BB) มี
การวิจยัการปรบัแตง่จีโนมขา้วเพืÉอใหเ้กิดความตา้นทาน 
ดว้ยเทคนิค CRISPR/Cas9 โรคขอบใบแหง้เกิดจากเชื Êอ
แบคทีเรยี Xanthomonas oryzae pv. oryzae (Xoo) โรค
นี Êมีความสาํคญัมากเพราะอาจทาํใหผ้ลผลติขา้วเสียหาย
ไดถ้งึรอ้ยละ 75 โดยเฉพาะในพืÊนทีÉปลกูขา้วของทวีปเอเชีย
ตะวนัออกเฉียงใตแ้ละทวีปแอฟรกิา (Varshney et al., 
2019)  กลไกการทาํใหเ้กิดโรคในตน้ขา้วของเชื Êอ Xoo คือ 
การผลติโปรตีนทีÉเรยีกวา่ TALEs โดยเขา้ไปจบักบัดีเอน็เอ
ตรงตาํแหน่งทีÉเรียกว่า effector-binding elements 
(EBEs) ซึÉงอยู่ตรงบริเวณโปรโมเตอร์ของยีน S  ใน
โครโมโซมของขา้ว (Cohn et al., 2014) และโปรตีน TALEs 
จะกระตุ้นการทํางานของกลุ่ม ยีนทีÉ เ กีÉ ยวข้องกับ
กระบวนการเคลืÉอนย้ายนํÊาตาลของต้นข้าว (sugar 
transporting SWEET gene family) เพืÉอใหมี้การเคลืÉอน
ย้ายนํÊาตาลจากเซลล์หนึÉ งไปสู่ อีกเซลล์หนึÉ ง  ด้วย
กระบวนการซมึผา่นชอ่งวา่งภายนอกเยืÉอหุม้พลาสมาและ
ชอ่งวา่งระหวา่งเซลลที์Éเรยีกวา่ อะโพพลาสต ์ (apoplast) 
เพืÉอใชเ้ป็นแหลง่อาหารใหแ้ก่เชื Êอ Xoo ทีÉเป็นเชื Êอสาเหตขุอง
โรคขอบใบแหง้ (Cohn et al., 2014) ซึÉงยีนเปา้หมายของ
โปรตีน TALEs ก็คือ ยีน Os11N3 หรอือีกชืÉอหนึÉง คือ ยีน 
OsSWEET14 ซึÉงเป็นยีนออ่นแอของโรคขอบใบแหง้ในขา้ว 
(Antony et al., 2010; Hutin et al., 2015; Li et al., 2012)  
โดยมีการวิจัยปรับแต่งจีโนมข้าวพันธุ์ Kitaake ตรง
ตาํแหน่ง EBEs ของยีน OsSWEET14 ซึÉงรบกวนการ
ทาํงานของโปรตีน TALEs ไดต้น้ขา้วทีÉมีความตา้นทานตอ่
เชื Êอ Xoo (Xu et al., 2019) นอกจากนีÊ ยงัมีการวิจยัปรบั
แตง่จีโนมขา้วตรงตาํแหนง่ของยีน Os8N3 หรอือีกชืÉอหนึÉง
คือยีน OsSWEET11 ไดต้น้ขา้วทีÉมีความตา้นทานตอ่เชื Êอ
แบคทีเรยี Xoo โดยทีÉลกัษณะทางการเกษตรอืÉนๆ ยงัคง
เดิม (Kim et al., 2019) และยังมีการวิจัยใชเ้ทคนิค 
CRISPR/Cas9 ในการปรบัแตง่จีโนมตรงตาํแหนง่ EBEs 

ของยีน OsSWEET11, OsSWEET13 และ OsSWEET14 
ของขา้วพนัธุ ์Kitaake IR64 และ Ciherang-Sub1 ไดพ้นัธุ์
ขา้วทีÉมีความตา้นทานต่อโรคขอบใบแหง้ไดดี้ยิÉงขึ Êน โดย
เป็นความตา้นทานแบบ board spectrum (Olivia et al., 
2019) 
 โรคไหมข้า้ว (rice blast disease) เป็นสาเหตสุาํคญั
ทีÉทาํใหผ้ลผลติขา้วเสยีหายมากถงึรอ้ยละ 30 ของผลผลติ
ขา้วทัÊงโลก (Nalley et al., 2016) โดยมีเชื Êอรา Pyricularia 
oryzae Cavara เป็นเชื Êอสาเหตขุองโรค นกัวิจยัไดจ้าํแนก
ยีนตา้นทานเชื Êอราสาเหตโุรคไหมข้า้วไดม้ากกวา่ 100 ยีน 
และไดโ้คลนยีนตา้นทานไดป้ระมาณ 30 ยีน (Xiao et al., 
2019) ยีนทีÉมีการนาํมาใชป้ระโยชนใ์นการปรบัปรุงพนัธุ์
ขา้วใหมี้ความตา้นทาน ดว้ยวิธีการคดัเลอืกสายพนัธุข์า้ว
โดยใชเ้ครืÉองหมายโมเลกุล และดว้ยวิธีการถ่ายฝากยีน 
เชน่ ยีน Pi-ta/Pi-ta2, Pi-z Pi-b, Pi-k/h/m/s เป็นตน้ (Li et al., 
2016b) ในระยะตอ่มา มีการวิจยัใชเ้ทคนิค CRISPR/Cas9 
เพืÉอปรบัแต่งจีโนมขา้วโดยการทาํใหเ้กิดการกลายพนัธุ์
แบบ InDel ตรงตาํแหนง่ทีÉเป็นสว่นของยีน OsERF922 ได้
ตน้ขา้วทีÉมีความตา้นทานต่อโรคไหมข้า้วไดดี้ขึ Êน โดยมี
ลกัษณะทางการเกษตรคงเดิม (Wang et al., 2016) 
 นอกจากนีÊ ยังมีการวิจัยปรับแต่งจีโนมข้าวตรง
ตาํแหนง่ของยีน 3 ยีนในคราวเดียว ไดแ้ก่ อลัลลีดอ้ยของ
ยีนควบคมุความเป็นหมนั (tms5) อลัลีลอ่อนแอของยีน
ตา้นทานตอ่โรคไหมข้า้ว (pi21) และอลัลลีออ่นแอของยีน
ตา้นทานตอ่โรคขอบใบแหง้ (xa13) ไดต้น้ขา้วทีÉมีลกัษณะ
เรณเูป็นหมนั และมีความตา้นทานตอ่โรคไหมข้า้วและโรค
ขอบใบแห้งได้ดีขึ Êน  ซึÉง เป็นประโยชน์อย่างมากใน
กระบวนการผลติขา้วลกูผสม (Li et al., 2019) 

 2. การพฒันาลกัษณะทางการเกษตรของขา้ว 
 การวิจัยด้านการพัฒนาพันธุ์ข้าวให้มีลักษณะ
ทางการเกษตรเพืÉอใหมี้ศกัยภาพการใหผ้ลผลิตทีÉสงู เช่น 
การปรบัปรุงพนัธุข์า้วตน้เตี Êย เพืÉอหลกีเลีÉยงปัญหาการหกั
ลม้ การปรบัแตง่จีโนมขา้วดว้ยเทคนิค CRISPR/Cas9 ตรง
ตาํแหนง่ของยีน OsGA20ox2 ไดต้น้ขา้วทีÉมีใบธงสัÊนลง มี
ปริมาณสาร gibberellins ลดลง และมีความสงูลดลง 
(Han et al., 2019) รวมทัÊงมีการวิจยัปรบัแตง่จีโนมขา้ว
ตรงตาํแหนง่ของยีน SD1 ไดต้น้ขา้วทีÉมีความสงูลดลง ไม่
หกัลม้งา่ย และใหผ้ลผลติเพิÉมขึ Êน (Hu et al., 2019) 
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 สาํหรบัลักษณะทางการเกษตรทีÉเกีÉยวกับการให้
ผลผลติ เชน่ รวงแนน่และชตูัÊง ทีÉถกูควบคมุดว้ยยีน DEP1  
ขนาดเมลด็ ทีÉถกูควบคมุดว้ยยีน GS3 และจาํนวนเมลด็
ตอ่รวง ทีÉถกูควบคมุดว้ยยีน Gn1a โดยวิจยัปรบัแตง่จีโนม
ตรงตาํแหนง่ของยีนดงักลา่ว ไดต้น้ขา้วทีÉชรูวง ขนาดเมลด็
ใหญ่ขึ Êน และจาํนวนเมล็ดต่อรวงมากขึ Êน ส่งผลใหไ้ด้
ผลผลติเพิÉมขึ Êน (Li et al., 2016a)

 3. การพฒันาคณุภาพการหงุตม้และรบัประทานของ
ขา้ว
 คณุภาพการหงุตม้และรบัประทานเป็นวตัถปุระสงค์
สาํคญัอีกประการหนึÉงในการพฒันาใหไ้ดพ้นัธุข์า้วใหม่ๆ   
คณุสมบตัทิางเคมีของเมลด็ขา้วทีÉมีผลตอ่คณุภาพการหงุ
ตม้รับประทานเป็นอันดับตน้ๆ ไดแ้ก่ ปริมาณอมิโลส 
(amylose content, AC) ความคงตวัของแป้งสกุ (gel 
consistency) และอุณหภูมิแป้งสุก (gelatinization 
temperature, GT) ซึÉงลกัษณะเหลา่นี Êถกูควบคมุดว้ยยีน 
Wx (Zhang et al., 2011) มีการวิจยัใชเ้ทคนิค CRISPR/
Cas9 ในการปรบัแต่งจีโนมขา้วญีÉปุ่ นพนัธุ ์ Xiushui134 
และพนัธุ ์Wuyunjing 7 ตรงตาํแหนง่ของยีน Wx ไดต้น้ขา้ว
ทีÉมีปรมิาณอมิโลสในเมลด็ลดลง ทาํใหค้ณุภาพการหงุตม้
รบัประทานดีขึ Êน โดยไมส่ง่ผลตอ่การเปลีÉยนแปลงลกัษณะ
ทางการเกษตรอืÉนๆ (Zhang et al., 2018) 

 4. การพฒันาพนัธุ์ข ้าวใหท้นทานต่อสภาพภูมิ
อากาศไมเ่หมาะสม
 การพัฒนาพันธุ์ ข้า ว เ พืÉ อ ให้ทนทานต่อการ
เปลีÉยนแปลงของสภาพภูมิอากาศ เทคนิคการปรบัแต่ง
จีโนมเป็นประโยชนอ์ยา่งมากในการพฒันาพนัธุใ์หท้นักบั
เหตกุารณไ์ด ้ มีการวิจยัคน้พบวา่ กลไกความทนทานตอ่
สภาวะเครยีด เชน่ ความแหง้แลง้ โดยผา่นกระบวนการทีÉ
เรยีกวา่ ABA signaling pathway (Budak et al., 2015) 
ยีนทีÉเกีÉยวขอ้งกบักระบวนการดงักลา่วมีหลายยีนดว้ยกนั  
หนึÉงในยีนเหลา่นัÊน ไดแ้ก่ ยีน OsPYL9 ไดมี้การวิจยัการ
ปรบัแตง่จีโนมขา้วตรงตาํแหนง่ของยีน OsPYL9 ไดต้น้ขา้ว
ทีÉมีความทนทานตอ่สภาวะแหง้แลง้ไดดี้ เนืÉองจากใบขา้ว
มีจาํนวนปากใบนอ้ยลง และมีอัตราการคายนํÊาลดลง 
(Usman et al., 2020)  และมีการวิจยัการปรบัแตง่จีโนม
ขา้วตรงตาํแหนง่ของยีน OsSRL1 และ OsSRL2 ไดต้น้
ขา้วทีÉมีจาํนวนปากใบนอ้ยลง อตัราการคายนํÊาลดลง และ

ลกัษณะการมว้นใบ ซึÉงชว่ยใหท้นทานตอ่สภาวะแหง้แลง้
ไดดี้ยิÉงขึ Êน (Liao et al., 2019) 

ข้อจาํกัดของการประยุกตใ์ช้ประโยชนจ์ากการปรับ
แตง่จโีนม
 1. ความกงัวลเรืÉองความปลอดภยัทางชวีภาพ
 พนัธุพื์ชใหมที่Éไดร้บัการพฒันาขึ Êนมาดว้ยเทคนิคการ
ปรับแต่งจีโนม มีโอกาสเกิดการกลายพันธุ์นอกเหนือ
ตาํแหนง่เปา้หมาย (nontarget effects) (Graham et al., 
2020; Laliberte, 2020) ซึÉงเป็นผลจากการทาํหนา้ทีÉของ
เอนไซม์ย่อยสารพันธุกรรมทีÉถูกสังเคราะห์ขึ Êนมา ซึÉง
ประสิทธิภาพและความจาํเพาะเจาะจงในการทาํหนา้ทีÉ

ของเอนไซมย์่อยสารพนัธุกรรมดงักลา่ว เป็นสิÉงทีÉนกัวิจยั
ใหค้วามสาํคญัเป็นอยา่งมาก เพืÉอหลกีเลีÉยงโอกาสทีÉจะเกิด
การกลายพนัธุน์อกตาํแหน่งเป้าหมาย จึงตอ้งใหค้วาม
สาํคัญกับขัÊนตอนการคัดเลือกหาตําแหน่งทีÉ มีความ
จาํเพาะเจาะจง และมีความเป็นไปไดส้งูทีÉเอนไซมย์อ่ยสาร
พนัธกุรรมจะเขา้จบักบัสายดีเอน็เอตรงตาํแหนง่เปา้หมาย
บนจีโนม ซึÉงเกีÉยวขอ้งกบัคา่ binding affinity ของเอนไซม ์
 ดังนัÊน จาํเป็นต้องมีการวิเคราะห์ข้อมูลทางชีว
สารสนเทศ (bioinformatics analysis) ก่อนทีÉจะตดัสนิใจ
เลอืกตาํแหนง่เปา้หมายเพืÉอทาํการปรบัแตง่จีโนม ขอ้ควร
ระวงั คือ ตาํแหนง่ทีÉมีลาํดบันิวคลโีอไทดซ์ ํÊาๆ กนั (repeated 
sequences) และตําแหน่งทีÉ มีล ําดับนิวคลีโอไทด์
คลา้ยคลึงกับตาํแหน่งอืÉนบนจีโนม (high homology 
sequences) ทาํใหมี้โอกาสเกิดการกลายพนัธุน์อกเหนือ
ตาํแหนง่เปา้หมายไดส้งู (Lombardo, et al., 2011) 

 2. กฎระเบยีบ ขอ้บงัคบั เกีÉยวกบัพนัธุ์พชืทีÉพฒันา
มาจากการปรบัแตง่จีโนม
 ในความเป็นจรงิ ถึงแมว้า่พืชหรอืสตัวที์Éไดจ้ากการ
ปรบัแต่งจีโนม มีการดดัแปลงแกไ้ขรหสัพนัธุกรรมแลว้
ก็ตาม แตก็่มีความแตกตา่งจากพนัธุพื์ชดดัแปรพนัธกุรรม
หรอื GM crops ทีÉกาํลงัปลกูกนัอยูใ่นปัจจบุนั เนืÉองจาก
พนัธุพื์ช GM crops มีชิ Êนสว่นของดีเอน็เอแปลกปลอมจาก
สิÉงมีชีวิตชนิดอืÉนๆ โดยเฉพาะแบคทีเรยีทีÉถกูถ่ายฝากเขา้สู่
ฐานพนัธกุรรมของพนัธุพื์ช GM crops นัÊนๆ ในทางตรงกนั
ขา้ม พนัธุพื์ชทีÉไดจ้ากการปรบัแต่งจีโนมมีการดดัแปลง
ขอ้มลูพนัธกุรรมอยา่งแมน่ยาํ โดยการยบัยัÊงการทาํหนา้ทีÉ
ของยีนเดิมทีÉมีอยู่แลว้ในจีโนม หรือจากการสลบัเปลีÉยน
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อัลลีลของยีนทีÉมีอยู่เดิม ใหเ้ป็นอลัลีลใหม่ทีÉพึงประสงค์
มากกวา่ 
 ดว้ยเหตผุลดงักลา่ว พนัธุพื์ชและสตัวที์Éไดจ้ากการ
ปรบัแต่งจีโนมอาจมีฐานพันธุกรรมแทบจะไม่แตกต่าง
จากพันธุ์พืชหรือสัตว์ทีÉได้จากการปรับปรุงพันธุ์ตาม
กระบวนการมาตรฐานดัÊงเดิม  หรืออาจเหมือนกับ
กระบวนการทีÉเกิดขึ Êนเองตามธรรมชาติ (Carroll and 
Charo, 2015) ในกระบวนการปรบัแตง่จีโนม หลงัจากทีÉ
เอนไซมย์อ่ยสารพนัธกุรรมไดท้าํหนา้ทีÉเสรจ็สิ Êนแลว้ก็จะถกู
ย่อยสลายไป จึงไม่มีสารเคมีหรือชิ Êนส่วนดีเอ็นเอแปลก
ปลอมใดๆ ทีÉเป็นองคป์ระกอบของปฏิกิรยิาในกระบวนการ
ปรบัแต่งจีโนมหลงเหลืออยู่ภายในเซลล ์การกาํกบัดแูล
ดา้นความปลอดภยัทางชีวภาพของพืชหรือสตัวที์Éไดจ้าก
การปรบัแกพ้นัธุกรรม จงึควรพิจารณาจากผลิตภณัฑอ์นั
เป็นผลลัพธ์สุดท้ายเป็นหลัก มากกว่าพิจารณาจาก
กระบวนการหรือเทคนิคทีÉใชใ้นการพฒันาผลิตภณัฑน์ัÊน 
(Carroll and Charo, 2015) 
 ในภาพรวมแลว้ กฎระเบียบและขอ้บงัคบัทีÉใชก้าํกบั
ควบคมุดแูลสิÉงมีชีวิต GMOs แบง่ออกเป็น 2 ประเดน็ คือ 
1) พิจารณาจากกระบวนการ หรอืเทคโนโลยีทีÉใชใ้นการ
ผลติ และ 2) พิจารณาจากผลลพัธ ์หรอืผลติภณัฑส์ดุทา้ย
ทีÉไดอ้อกมาเป็นหลกั สาํหรบัในสหภาพยโุรปจะพิจารณา
จากกระบวนการผลติเป็นหลกั ในขณะทีÉประเทศแคนาดา
พิจารณาจากการประเมินผลติภณัฑซ์ึÉงเป็นผลลพัธส์ดุทา้ย
เป็นหลกั สว่นประเทศสหรฐัอเมรกิาใชร้ะบบทีÉผสมผสาน
กัน โดยระหว่างการควบคุมกํากับดูแล ใช้หลักการ
พิจารณาจากกระบวนการผลิต แต่หากเป็นการประเมิน
ความเสีÉยงและผลกระทบ ใชผ้ลิตภณัฑส์ดุทา้ยเป็นหลกั 
และถา้เป็นผลิตภณัฑจ์ากการปรบัแตง่จีโนมจะพิจารณา
เป็นกรณีๆ ไป (McHughen, 2016; Strauss and Sax, 
2016) 
 ดงันัÊน พนัธุพื์ชใหมที่Éไดจ้ากการปรบัแตง่จีโนมจะถกู
ควบคมุกาํกบัดแูลแตกตา่งกนัในแตล่ะประเทศ ทีÉเลอืกใช้
กฎระเบียบและข้อบังคับทีÉแตกต่างกัน เช่น ประเทศ
อารเ์จนตินา หากพันธุ์พืชใหม่ไม่มีชิ Êนส่วนของดีเอ็นเอ
แปลกปลอมอยูใ่นจีโนม ไมต่อ้งใชก้ฏระเบียบและขอ้บงัคบั
สาํหรบัพืช GM crops ในการกาํกบัดแูล (Eckerstorfer 
et al., 2019) 

 ตัวอย่างของพันธุ์พืชปรับแต่งจีโนมทีÉ ชิ Êนส่วน
พนัธุกรรมแปลกปลอมไดถู้กขจดัออกไปจากจีโนม เช่น 
พนัธุข์า้วหอมทีÉชิ Êนสว่นของเครืÉองหมายโมเลกลุทีÉใชช้ว่ยใน
การคดัเลือกสายพนัธุที์Éมีลกัษณะตรงตามตอ้งการไดถ้กู
ขจัดออกไป (Shan et al., 2015) หรือพันธุ์แตงกวา
ตา้นทานเชื Êอไวรสัและพนัธุม์ะเขือเทศตา้นทานโรคราแปง้ 
ทีÉชิ Êนสว่นซึÉงเป็นองคป์ระกอบของ CRISPR ไดถ้กูขจดัออก
ไปจากจีโนมจนหมด (Nekrasov et al., 2017) เป็นตน้
 ในประเทศสหรฐัอเมริกา พืชดดัแปรพนัธุกรรมอยู่
ภายใตก้ฎระเบียบและขอ้บังคับของหน่วยงานรฐับาล
กลาง 3 หนว่ยงาน คือ หนว่ยงานกระทรวงเกษตร (USDA) 
หน่วยงานตรวจสอบคุณภาพสตัวแ์ละพืช ขององคก์าร
อาหารและยา (FDA) และองคก์ารพิทักษ์สิÉงแวดลอ้ม 
(EPA) อยา่งไรก็ตาม หากเป็นประเดน็ทีÉสาํคญั อาจจาํเป็น
ตอ้งมีกระบวนการเปิดรบัฟังความคิดเห็นจากสาธารณะ 
(public reviews and consultations) ภายใตก้ฎหมาย
นโยบายสิÉงแวดลอ้มแหง่ชาติ (National Environmental 
Policy Act) (Patterson and Josling, 2003) 
 ในช่วงทศวรรษทีÉ 1980s สหรฐัอเมรกิามีนโยบาย
ออกกฎระเบียบและขอ้บงัคบัเพืÉอกาํกบัดแูลผลติภณัฑจ์าก
เทคโนโลยีชีวภาพ โดยตัÊงอยูบ่นพื Êนฐานของลกัษณะของ
ผลิตภัณฑน์ัÊนๆ และตามวตัถุประสงคข์องการนาํไปใช้
ประโยชน ์โดยไมเ่นน้กระบวนการหรอืเทคโนโลยีทีÉใชผ้ลติ
สิÉงนัÊน ถงึแมว้า่เป็นเทคโนโลยีทีÉคดิคน้ขึ Êนมาใหมก็่ตาม เชน่ 
นาโนเทคโนโลยี ทีÉนาํมาซึÉงประเด็นอภิปรายถกเถียงกนั
อยา่งกวา้งขวาง ระหวา่งหนว่ยงานและองคก์รทีÉมีบทบาท
เกีÉยวขอ้งในการประเมินผลกระทบของยาชนิดใหม่ทีÉถกู
ผลติขึ Êนมาดว้ยเทคโนโลยีดงักลา่ว เชน่ หนว่ยงานพิทกัษ์
ความปลอดภัยในสถานทีÉทาํงาน หน่วยงานดา้นความ
ปลอดภยัของสิÉงแวดลอ้ม เป็นตน้ 
 โดยทัÉวไป ผลติภณัฑจ์ากเทคโนโลยีชีวภาพถกูกาํกบั
ดูแลภายใตก้ฎหมายทีÉมีอยู่แลว้ ส่วนกระบวนการหรือ
เทคโนโลยีทีÉใชใ้นการผลิตจะเขา้มาเกีÉยวขอ้ง เมืÉอมีผล 
กระทบตอ่การบงัคบัใชก้ฏหมายทีÉมีในปัจจบุนัเทา่นัÊน เชน่ 
USDA จะพิจารณาวา่พนัธุพื์ชไบโอเทคชนิดใหมน่ัÊนมีองค์
ประกอบหรือมีโอกาสทีÉจะเป็น “ศตัรูพืช” หรือไม่ และ
พิจารณาวา่เทคนิคพนัธุวิศวกรรมทีÉใชน้ัÊนก่อใหเ้กิดความ
เปลีÉยนแปลงลกัษณะของพืชพนัธุใ์หม่ชนิดนัÊนมากนอ้ย
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เพียงใด และพนัธุพื์ช GM crop นัÊน มีการเจรญิเตบิโต แพร่
กระจาย หรือแข่งขนักบัพืชชนิดอืÉนๆ ทีÉมีอยู่ในธรรมชาติ
หรอืไม ่
 สาํหรบั EPA จะดแูลเรืÉองความปลอดภยัของสาร
ป้องกันกําจัดแมลง รวมทัÊงพิจารณาประเมินความ
ปลอดภยัของสารทีÉพนัธุพื์ช GM crop สงัเคราะหข์ึ Êน เพืÉอ
สรา้งความตา้นทานใหพื้ชเองดว้ยกระบวนการทางพนัธุ
วิศวกรรม 
 โดย FDA จะทาํหนา้ทีÉประเมินความปลอดภยัของ
ยาชนิดใหม่ๆ  ทัÊงของมนษุยแ์ละของสตัว ์ รวมทัÊงประเมิน
ผลระยะยาว ตลอดจนเสถียรภาพหรอืโอกาสเกิดการกลาย
พนัธุใ์นตาํแหนง่นอกเหนือเปา้หมายของการดดัแปลงแกไ้ข
พนัธุกรรม หากผลติภณัฑน์ัÊนถกูนาํไปใชเ้ป็นอาหารเลี Êยง
สตัว ์จะตอ้งมีการประเมินความปลอดภยัของสตัวเ์ลี Êยง 
สิÉงแวดลอ้ม รวมทัÊงเนื Êอสตัวที์Éถกูเลี Êยงดว้ยพืช GM crops 
นัÊนดว้ย (Carroll and Charo, 2015) 
 อย่างไรก็ตาม กฏระเบียบและขอ้บงัคบัทีÉใชก้าํกบั
ดูแลผลิตภัณฑที์Éไดจ้ากเทคโนโลยีชีวภาพของสหภาพ
ยุโรป มีความแตกต่างจากประเทศสหรัฐอเมริกา ใน
ประเดน็ของการนาํเอาผลติภณัฑไ์บโอเทคไปใชป้ระโยชน์
โดยทีÉไม่คาํนึงถึงลักษณะของผลิตภัณฑ์นัÊนๆ แต่จะ
พิจารณาจากกระบวนการ หรือเทคโนโลยีทีÉใชผ้ลิตเป็น
หลกั (Anderson and Jackson, 2003; Papademetriou, 
2015; Patterson and Josling, 2003) ซึÉงในสหภาพยโุรป
จาํเป็นตอ้งระบุรายละเอียดในสลากกาํกับ และมีกฎ
ระเบียบและขอ้บงัคบักาํกับควบคุมผลิตภัณฑก่์อนวาง
จาํหนา่ยในตลาดอยา่งเขม้งวด ซึÉงมีความยุง่ยากซบัซอ้น
มาก เพราะมีทัÊงหน่วยงานทีÉเกีÉยวขอ้งในสว่นของสหภาพ
ยโุรป และหนว่ยงานของแตล่ะประเทศอีกตา่งหาก
 กลา่วไดว้า่ การปรบัแตง่จีโนมเป็นเทคนิคสมยัใหม่
ทีÉชว่ยใหส้ามารถปรบัแตง่ แกไ้ข หรอืนาํเขา้สารพนัธกุรรม
สูจี่โนมในตาํแหนง่ทีÉจาํเพาะเจาะจง และสว่นทีÉเป็นดีเอน็เอ 
หรอืสารพนัธกุรรมแปลกปลอมอืÉนๆ ก็จะถกูกาํจดัออกไป
ไดโ้ดยงา่ยหลงักระบวนการปรบัแตง่จีโนมตรงตาํแหนง่เปา้
หมายไดด้าํเนินการจนเสร็จสมบูรณแ์ลว้ ผลทีÉไดจ้ึงเป็น
พนัธุพื์ชใหม่ทีÉไม่ใช่พืชดดัแปรพนัธุกรรม หรือทีÉเรียกว่า 
nontransgenic plants (Gao and Zhao, 2014; Mahfouz, 
et al., 2012; Nagamangala Kanchiswamy, et al., 

2015; Xu et al., 2015)  โดยพนัธุพื์ชทีÉไดจ้ากการปรบัแตง่
จีโนมจะมีลกัษณะทางพนัธุกรรมแทบจะเหมือนกบัพนัธุ์
พืชทีÉไดจ้ากการปรบัปรุงพนัธุต์ามวิธีการมาตรฐานดัÊงเดมิ 
ดังนัÊน การประเมินความปลอดภัยทางชีวภาพจึงควร
ประเมินจากพนัธุพื์ชทีÉเป็นผลลพัธส์ดุทา้ยเท่านัÊน ไม่ควร
ประเมินจากกระบวนการหรอืเทคโนโลยีทีÉใชใ้นการทาํให้
ไดม้าซึÉงพนัธุพื์ชใหม ่(Hartung and Schiemann, 2014; 
Jones, 2015; Voytas and Gao, 2014) 
 โดยสรุป กลไกการควบคมุและกาํกบัดแูลผลติภณัฑ์
ทีÉไดจ้ากเทคโนโลยีชีวภาพ มีความแตกต่างกนัในแต่ละ
ประเทศ และมีผลอยา่งมากตอ่การพฒันาและการตลาด
ของผลิตภัณฑ์เหล่านัÊน ปัจจุบันหลายประเทศมีกฎ
ระเบียบและข้อบังคับไว้กาํกับดูแลผลิตภัณฑ์ดัดแปร
พนัธกุรรม (GMOs) ทีÉไดจ้ากการถ่ายฝากยีนดว้ยเทคนิค
ในยุคแรก และในปัจจุบันมีข้อถกเถียงเกีÉยวกับความ
เหมาะสมของกฎระเบียบและขอ้บงัคบัดงักลา่ว ว่าจะใช้
กบัผลติภณัฑที์Éไดจ้ากการปรบัแตง่จีโนมดว้ยหรอืไม ่ขณะ
นีÊมีเพียงประเทศอาร์เจนตินาและบราซิลเท่านัÊนทีÉ มี
กฎหมายระเบียบขอ้บงัคบัเพืÉอใชก้าํกบัดแูลผลติภณัฑจ์าก
การปรบัแตง่จีโนม (Eckerstorfer et al. , 2019) 
 อย่างไรก็ตาม ผลการวิจยัของนกัวิจยัไดพิ้สจูนใ์ห้
เห็นแลว้วา่ พนัธุพื์ชใหม่ทีÉไดจ้ากการปรบัแตง่จีโนม หรอื
ดว้ยกระบวนการทีÉทาํใหเ้กิดการกลายพนัธุด์ว้ยการแกไ้ข
ลาํดับนิวคลีโอไทด  ์หรือทีÉเรียกว่า oligonucleotide-
directed mutagenesis (ODM) แทบจะไมส่ามารถแยก
ความแตกต่างออกจากพันธุ์พืชทีÉได้จากกระบวนการ
ปรบัปรุงพนัธุต์ามแบบมาตรฐานดัÊงเดิม หรือดว้ยวิธีการ
ทาํใหก้ลายพนัธุแ์บบดัÊงเดิม ดงันัÊน พนัธุพื์ชจากการปรบั
แตง่จีโนม จงึไมส่มควรถกูบงัคบัใชภ้ายใตก้ฎระเบียบ และ
ข้อป ฏิบัติ เ ดี ยวกันกับพันธุ์ พื ชดัดแปรพันธุ ก ร รม 
(transgenic plants) (CropLife International, 2017; 
Sauer, et al., 2016) 
 เนืÉองดว้ยเทคนิค CRISPR/Cas9 ทาํใหไ้ดพ้นัธุพื์ช
ใหม่ทีÉไม่มีส่วนของดีเอ็นเอแปลกปลอมติดมาดว้ย เช่น 
ส่วนของเครืÉองหมายโมเลกุลทีÉเป็นยีนตา้นทานต่อยา
ปฏิชีวนะ เป็นตน้ (Jones, 2015; Kumar and Jain, 2015) 
พนัธุพื์ชใหมที่Éไดจ้ากการปรบัแตง่จีโนมจงึไมค่วรไดร้บัการ
ปฏิบตัิภายใตก้ฎระเบียบและขอ้บงัคบัทีÉมีใชส้าํหรบัพนัธุ์
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พืชดดัแปรพนัธกุรรมในปัจจบุนั (Araki and Ishii, 2015; 
Jones, 2015; Nagamangala Kanchiswamy, et al., 
2015; Voytas and Gao, 2014)  ปัจจบุนั มีการหารอื
ระหว่างคณะกรรมการและองคก์รต่างๆ เพืÉอออกกฎ
ระเบียบและขอ้บงัคบัเพืÉอใชก้าํกบัดแูลพนัธุพื์ชทีÉไดจ้าก
การปรบัแต่งจีโนม โดยถือว่าไม่ใช่พืชดดัแปรพนัธุกรรม 
(Araki and Ishii, 2015; Jones, 2015; Voytas and Gao, 
2014) 
 สาํหรบัประเทศไทยในปัจจุบัน ยังไม่มีกฎหมาย
เฉพาะเพืÉอบังคับใชใ้นการกาํกับดูแลพันธุ์พืชไบโอเทค 
แมว้่าจะมีการจดัทาํรา่งพระราชบญัญัติความปลอดภยั
ทางชีวภาพ พ.ศ. .... แตก็่ยงัไมผ่า่นการพิจารณาของสภา
นิตบิญัญตัแิหง่ชาต ิดงันัÊน การกาํกบัดแูลพนัธุพื์ชไบโอเทค
จงึยงัคงตอ้งอาศยัผา่นกลไกของพระราชบญัญตักิกักนัพืช 
พ.ศ. 2507 (แกไ้ขเพิÉมเตมิ พ.ศ. 2542) ซึÉงมีประกาศหา้ม
นาํเขา้พืชดดัแปรพนัธุกรรม ยกเวน้เพืÉอการศกึษาทดลอง
เทา่นัÊน นอกจากนีÊ ยงัยกเวน้เฉพาะกรณีของขา้วโพดและ
ถัÉวเหลืองทีÉนาํเขา้มา เพืÉอใชเ้ป็นวตัถดุิบเพืÉอใชผ้ลิตเป็น
อาหาร หรอืเพืÉอใชใ้นอตุสาหกรรมอาหารสตัว ์(ศนูยข์อ้มลู
เทคโนโลยีชีวภาพและความปลอดภยัทางชีวภาพ, 2558)

บทสรุปและทศิทางในอนาคต
 ภายใตภ้าวะความตงึเครยีดจากหลากหลายปัจจยั 
ทัÊงจาํนวนของประชากรโลกทีÉเพิÉมขึ Êนอย่างรวดเร็ว การ
เปลีÉยนแปลงของสภาพภูมิอากาศ ปัญหาการระบาด
ทาํลายผลผลิตทางการเกษตรโดยโรคและแมลงศตัรูพืช 
ปัจจยัเหลา่นี Êลว้นสง่ผลกระทบอยา่งมากตอ่การผลติ การ
เปลีÉยนแปลงแบบพลิกโฉมในภาคเกษตรกรรมอย่างยิÉง
ใหญ่แบบทีÉเรียกว่า “การปฏิวตัิเขียวครัÊงใหม่” จึงจาํเป็น
และจะตอ้งเกิดขึ Êน ทัÊงนี Êตอ้งอาศยัเทคโนโลยียคุใหม่ช่วย
ใหเ้กิดความหลากหลายทางพนัธุกรรม เพืÉอนาํไปสู่การ
พัฒนาพันธุ์พืชใหส้ามารถเพิÉมผลผลิตและคุณภาพ มี
ความตา้นทานตอ่ศตัรูพืช รวมทัÊงมีความสามารถทนทาน
ตอ่สภาพแวดลอ้มทีÉไมเ่หมาะสมไดดี้ยิÉงขึ Êน 
 ในช่วงเวลากว่า 2 ทศวรรษทีÉผ่านมา นักวิจัยได้
พยายามเปลีÉยนแปลงพนัธุกรรมของพืชหลายชนิด ดว้ย
การถ่ายทอดข้อมูลทางพันธุกรรมหรือยีนทีÉควบคุม
ลกัษณะทีÉมีความสาํคญัทางการเกษตร จากแหลง่อืÉนเขา้
สูพ่นัธุพื์ชทีÉตอ้งการปรบัปรุง โดยไมมี่ขอ้จาํกดัจากกระบวน

สบืพนัธุต์ามกลไกทางธรรมชาตดิว้ยวิธีการถ่ายฝากยีน ซึÉง
ขอ้ดีขอ้ดอ้ยของเทคนิคการถ่ายฝากยีนในยคุแรก เป็นทีÉ
ถกเถียงกนัอย่างกวา้งขวางระหว่างผูที้Éสนบัสนนุและผูที้É
คัดคา้น อย่างไรก็ดี ปัจจุบันนี Êวิทยาการมีการพัฒนา
กา้วหนา้ไปอย่างมาก จนเกิดเทคนิคสมยัใหม่ทีÉเรียกว่า 
“การปรบัแตง่จีโนม” หรอื genome editing ซึÉงเป็นเทคนิค
ทีÉมีความถกูตอ้งแมน่ยาํมาก จนสามารถทาํนายหรอืคาด
การณผ์ลลพัธล์่วงหนา้ไดว้่าจะเกิดการเปลีÉยนแปลงขึ Êน
อยา่งไรกบัพนัธุพื์ชทีÉไดร้บัการปรบัแตง่จีโนม 
 การปรบัแตง่จีโนมในพืชมีความเป็นไปไดต้ัÊงแตเ่ริÉม
มีการคน้พบเอนไซมต์ดัจาํเพาะ ทีÉสามารถกาํหนดตาํแหนง่
การตดัเสน้ดีเอ็นเอไดอ้ยา่งแมน่ยาํตัÊงแตช่ว่ง 30 ปีทีÉผา่น
มา แต่เริÉมมีการนาํมาใชก้ันอย่างแพร่หลายประมาณปี 
พ.ศ. 2555 หลงัจากทีÉนกัวิจยัไดค้น้พบเทคนิค CRISPR/
Cas9 และดว้ยความเรยีบงา่ยคลอ่งตวัในการใชง้าน และ
ความสะดวกในการเขา้ถึงเทคโนโลยีของเทคนิคดงักลา่ว   
ทาํใหมี้ขอ้ไดเ้ปรยีบเหนือเทคนิคอืÉนๆ สาํหรบัใชใ้นการปรบั
แตง่จีโนม เครืÉองมือหรอืเทคนิคทีÉใชใ้นการปรบัแตง่จีโนม 
รวมถงึผลลพัธที์Éจะเกิดขึ Êนจากแตล่ะเทคนิคจะแตกตา่งกนั 
แต่เทคนิคทีÉสะดวกและมีความคล่องตัวในการนาํมา
ประยกุตใ์ชที้Éนกัวิจยันิยมมาก เป็นเทคนิคการใชเ้อนไซม์
ตดัจาํเพาะ เพืÉอยบัยัÊงการทาํหนา้ทีÉของยีนทีÉไมพ่งึประสงค ์
 อยา่งไรก็ตาม เทคนิคการยบัยัÊงการทาํหนา้ทีÉของยีน
มีขอ้จาํกัดในกรณีของลกัษณะทีÉมีความสาํคญัทางการ
เกษตรทีÉเป็นลกัษณะเชิงปรมิาณ ซึÉงมกัถกูควบคมุดว้ยยีน
จาํนวนหลายยีน หากเลือกใชก้ลยทุธก์ารปรบัแต่งแกไ้ข
ระดับการแสดงออกซึÉงหนา้ทีÉของยีนจะเหมาะสมกว่า 
(Lowder et al., 2018; Rodriguez-Leal et al., 2017) การ
ปรบัแตง่จีโนมในสว่นทีÉทาํหนา้ทีÉควบคมุการแสดงออก ซึÉง
หนา้ทีÉของกลุม่ยีนทีÉควบคมุลกัษณะเชิงปรมิาณหรอืสว่น
ทีÉเป็นโปรโมเตอร ์น่าจะเป็นแนวโนม้ทิศทางของการปรบั
แตง่จีโนมพืชทีÉมีความสาํคญัทางเศรษฐกิจในอนาคต 
 อีกแนวโน้มหนึÉงทีÉน่าสนใจเกีÉยวกับการพัฒนา
เทคโนโลยีการปรบัแตง่จีโนมในอนาคต คือ การปรบัแตง่
จีโนมทีÉเหนือระดบัพนัธกุรรมขึ Êนไป (epigenome editing) 
ซึÉงเป็นการปรบัแกก้ารควบคมุการแสดงออกซึÉงหนา้ทีÉของ
ยีนเปา้หมาย โดยเนน้ทีÉการควบคมุกลไกการเตมิหมูเ่มธิล
เขา้สูดี่เอน็เอ (DNA methylation)  หรอืกลไกการเตมิหมู่
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อะเซทิลเขา้สูก่รดอะมิโน (histone acetylation) แทนการ
ปรับแก้ลาํดับนิวคลีโอไทดใ์นเสน้ดีเอ็นเอ (Gallego-
Bartolome et al., 2019; Papikian et al., 2019) ซึÉง
ผลลัพธ์ทีÉ ได้จะเป็นพืชพันธุ์ใหม่ทีÉ ไม่มีการดัดแปลง
พันธุกรรม จึงอาจไม่จาํเป็นตอ้งอยู่ภายใตก้ฎระเบียบ
ควบคมุความปลอดภยัทางชีวภาพเช่นเดียวกนักบักรณี
ของพืชดดัแปรพนัธกุรรม (GM crops)
 ปัจจบุนั ถึงแมว้่าเทคโนโลยีการปรบัแต่งจีโนมถกู
พฒันาขึ Êนมาจนสามารถขยายผลไปสูเ่ชิงพาณิชยไ์ดแ้ลว้
ก็ตาม แตย่งัมีความจาํเป็นตอ้งมีการพฒันาและปรบัปรุง
เทคนิคในรายละเอียด เพืÉอใหมี้ความสะดวกคลอ่งตวัใน
การนาํไปประยกุตใ์หม้ากยิÉงขึ Êนอย่างต่อเนืÉอง และแมว้่า
การนาํเอาเทคโนโลยีการปรบัแตง่จีโนมไปประยกุตใ์ชจ้น
เกิดเหน็ผลลพัธเ์ชิงประจกัษ ์แตย่งัมีอปุสรรคในการยอมรบั
ของสงัคมและผูมี้สว่นเกีÉยวขอ้งในการกาํหนดนโยบาย ซึÉง
มีผลต่อการขยายผลการประยุกต์ใช้ประโยชน์จาก
เทคโนโลยีนี Êในวงกวา้ง หากการเลือกใชเ้ครืÉองมือหรือ
เทคนิคในการปรบัแต่งจีโนมทีÉไม่มีการนาํเขา้ชิ Êนสว่นสาร
พนัธกุรรมแปลกปลอม อาจทาํใหโ้อกาสการเป็นทีÉยอมรบั
ของสงัคมงา่ยขึ Êน
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