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Abstract 

 

Cassava is one of the important staple crops, not only for Thailand, but for the world. Its 

starchy roots play a crucial role in food security and become more significant nowadays. 

In addition to being food supply, cassava starch is considered as an essential raw material 

for industrial uses for versatile purposes. Demand of cassava starch is, thus, continuously 

larger. Despite, there is a lack of in-depth study to uncover the mystery of cellular 

regulation, especially the interaction between proteins. This protein-protein interaction 

(PPI) is operative regulatory process happening at almost every level of cell function. 

This work aimed to construct genome-wide PPI network of cassava using incorporative 

interolog-based and domain-based methods. The resulting PPI network, namely MePPI-

U, contained 3,638,916 interactions with 24,590 proteins. About 99 percent of total 

predictions were supported from protein or gene expression data, while further co-

expression analysis yielded 4,742 highly promising PPIs. The confidence score (CV) was 

employed as a measure of reliability for the PPI predictions in the MePPI-U network that 

would be used to guide and search for more groups of promising PPIs in laboratory. In 

addition, the GO analysis showed that most proteins related to protein modification, one 

of the regulation at protein level. Integrated PPI network with expression information 

provided a lot of knowledge about regulation based on PPIs, such as starch metabolism. 

The PPIs of AGPase proteins were different in leaf and root tissues of cassava, reflecting 

to different starch phenotypes in both tissues. The insights provided by MePPI-U will 
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hopefully enable us to come closed to the capability to perform a tailor-made cassava 

starch production, both qualitatively and quantitatively. 
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บทคดัยอ่ 
 

มันส าปะหลังเป็นหน่ึงในพืชเศรษฐกิจท่ีส าคัญส าหรับประเทศไทยตลอดจนถึงระดับโลก 

รากสะสมอาหารของมนัส าปะหลงัมีบทบาทส าคญัต่อความมัน่คงทางอาหารและมีความส าคญัเพิ่ม 

มากข้ึนในปัจจุบัน นอกจากการเป็นแหล่งอาหารแล้วแป้งมันส าปะหลังยงัใช้เ ป็นวตัถุดิบหลัก 

ในอุตสาหกรรมส าหรับวตัถุประสงค์ท่ีหลากหลายท าให้ความตอ้งการแป้งมนัส าปะหลงัเพิ่มสูงข้ึน 

อย่างต่อเน่ือง แมก้ระนั้นการศึกษาเชิงลึกเพื่อให้เขา้ใจการควบคุมในระดบัเซลล์ของมนัส าปะหลงั 

ยงัมีจ านวนน้อยมาก โดยเฉพาะการปฏิสัมพนัธ์ระหว่างโปรตีนซ่ึงเป็นกระบวนการการควบคุม 

การท างานท่ี เ กิด ข้ึนในเ กือบทุกระดับของการท างานของเซลล์   งานวิจัย น้ี มุ่ ง ท่ีจะสร้าง 

เครือข่ายการปฏิสัมพนัธ์ของโปรตีนทั้งหมดในจีโนมของมนัส าปะหลงัโดยใชว้ธีิการ interolog-based 

ร่ ว ม กับ ก า ร ใ ช้ ข้ อ มู ล ก า รป ฏิ สั ม พัน ธ์ ร ะ ห ว่ า ง โ ด เ ม นข อ ง คู่ โ ป ร ตี น  (domain-based) 

เครือข่ายการปฏิสัมพนัธ์ของโปรตีน (MePPI-U) ท่ีสร้างข้ึนประกอบดว้ยปฏิสัมพนัธ์ทั้งส้ิน 3,638,916 

ปฏิสัมพันธ์ของโปรตีน 24,590 ชนิด โดยพบว่าประมาณร้อยละ 99 ของการท านายทั้ งหมด 

มี ข้อ มู ล ก า ร แสดงออกของ ยี นห รื อ โป ร ตีน ท่ี ยื น ย ัน ถึ ง ก า รท า ง า นของ โป ร ตีนนั้ น ๆ 

ในขณะท่ีการวเิคราะห์การแสดงออกร่วมกนั (co-expression) พบวา่ มีคู่ปฏิสัมพนัธ์ของโปรตีนจ านวน 

4,742 คู่ ท่ีมีโอกาสสูงในการเกิดการปฏิสัมพนัธ์ของโปรตีน ความน่าเช่ือถือของการท านายเครือข่าย 
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การปฏิสัมพนัธ์ของโปรตีนมีการพิจารณาจากค่าความเช่ือมัน่ (confidence score; CV) ซ่ึงสามารถใช้ 

เพื่อ เป็นแนวทางหรือเพื่อค้นหากลุ่มของการปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนท่ีน่าสนใจในระดับ 

ห้องปฏิบติัการ นอกจากน้ีการวิเคราะห์ขอ้มูลจีโอ (GO analysis) ยงัแสดงให้เห็นวา่โปรตีนส่วนใหญ่ 

ใน MePPI-U เก่ียวข้องกับกระบวนการตัดแต่งโปรตีนซ่ึงเป็นหน่ึงในกระบวนการการควบคุม 

การท างานในระดับโปรตีน  การบูรณาการ เค รือข่ายการปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนร่วมกับ 

ขอ้มูลการแสดงออกของยีนช่วยเพิ่มความเขา้ใจท่ีเก่ียวขอ้งกบัการควบคุมการท างานในเซลล์จาก 

ข้อมูลการปฏิสัมพนัธ์ของโปรตีน เช่น เมตาบอลิซึมของแป้ง โดยพบว่าเครือข่ายการท างานของ 

โ ป ร ตี น  AGPase มี ค ว า ม แ ต ก ต่ า ง กัน ใ น เ น้ื อ เ ยื่ อ ใ บ แ ล ะ ร า ก ข อ ง ต้ น มัน ส า ป ะ ห ลั ง 

ซ่ึงสะทอ้นถึงลกัษณะของแป้งท่ีแตกต่างกนัในสองเน้ือเยื่อ โดยคาดว่าองค์ความรู้เชิงลึกท่ีได้จาก 

MePPI-U น้ีจะน าไปสู่การปรับปรุงการผลิตแป้งมนัส าปะหลังตามท่ีต้องการได้ทั้งในเชิงคุณภาพ 

และเชิงปริมาณ 
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