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บทคัดยอ 

เซลลูเลสเปนเอนไซมท่ีเรงปฏิกิริยาการยอยสลายเซลลูโลส เม่ือไมนานมานี้ไดมีการคนพบเอนไซมเซลลูเลส

ในน้ํายอยในกระเพาะของสิ่งมีชีวิตพวกหอยหลายชนิด ตอมามีการแยกและศึกษาลักษณะสมบัติของเอนไซม รวมถึง

โครงสรางสามมิติของเอนไซมกลุมน้ี ในงานวิจัยนี้มีความสนใจที่จะแยกยีนของเอนไซมเซลลูเลสจากหอยเชอรี่ 

(Pomacea canaliculata) โดยการโคลน cDNA ของยีนเซลลูเลสจากสวนกระเพาะอาหารของหอยเชอรี่ดวยเทคนิค 

Reverse transcription-PCR (RT-PCR) จากการทํา RT-PCR พบแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 1250 คูเบส โดยใหชื่อ

วายีน EGX ซึ่งเม่ือโคลนเขา pGEM®-T easy vector และวิเคราะหหาลําดับนิวคลีโอไทดพบ open reading frame 

(ORF)  ขนาด 1188 คูเบส ท่ีสามารถถอดรหัสใหกรดอะมิโน 395 ตัว มีนํ้าหนักโมเลกุล 44  กิโลดาลตัน เม่ือ

เปรียบเทียบลําดับของกรดอะมิโนของ EGX พบวามีความคลายกับยีนเซลลูเลสในหอย Ampullaria crossean 98 

เปอรเซ็นต งานวิจัยในขั้นตอไปจะศึกษาการจัดเรียงตัวของยีนและทําการแสดงออกเพื่อผลิตรีคอมบิแนนทโปรตีนเพื่อ

ศึกษาสมบัติของเอนไซมตอไป 

ABSTRACT 
Cellulase is an enzyme that catalyzes the degradation of cellulose. Recently, the cellulose 

hydrolytic enzyme was isolated from the stomach juice of several mollusca. The three-dimensional 

structure of the enzyme has been determined by X-ray crystallography. In this research, the full length 

cDNA of a cellulase designated as EGX was isolated from stomach tissue of golden apple snail 

(Pomacea canaliculata) by Reverse transcription-PCR (RT-PCR). The 1250 bp DNA fragment was cloned 

into pGEM®-T easy vector and sequenced. Nucleotide sequencing analysis revealed a single open 

reading frame (ORF) of 1188 bp encoding 395 amino acid residues with molecular weight 44 kDa. The 

deduced amino acid sequence of EGX cDNA showed 98% similarity to that of Ampullaria crossean EGX. 

The further study is to determine the genomic organization and recombinant expression of this gene. 
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คํานาํ 
เซลลูโลส (cellulose) เปนโฮโมพอลิแซ็กคาไรดสายตรงของน้ําตาลกลูโคสตอกันดวยพันธะไกลโคซิดิก ท่ี

ตําแหนง β-D-(1-4) มีคุณสมบัติไมละลายน้ํา ทนตอปฏิกิริยาของเอนไซม กรด และดางที่เจือจาง ถูกยอยไดดวย

เอนไซมเซลลูเลส (cellulase) เซลลูโลสจัดเปนโพลีเมอรท่ีพบมากที่สุดในธรรมชาติ (Nathan et al., 2003) เซลลูโลส

เปนสวนประกอบหลักของผนังเซลลพืช โดยรวมตัวอยูกับพวกไซแลน (xylan) และลิกนิน (lignin) รางกายคนและสัตว

บางชนิดไมมีเอนไซมเซลลูเลสในระบบยอยอาหารทําใหไมสามารถยอยเซลลูโลสจากพืชเพ่ือนําไปใชประโยชนได 

สวนสัตวพวกที่กินพืชเปนอาหาร (herbivorous animal) เชน โค และกระบือ สามารถยอยเซลลูโลสได เนื่องจากใน

กระเพาะมีจุลินทรีย (rumen microflora) ซึ่งมีเอนไซมเซลลูเลสชวยยอยเซลลูโลสได  

ในการยอยสลายสวนประกอบของเซลลูโลส ตองใชเอนไซมหลายชนิดที่ทํางานรวมกัน ไดแก เซลลูเลส 

(cellullase) ซึ่งประกอบดวย exo-β-1,4-glucanase (E.C.3.2.9.11), endo-β-1,4-glucanase (E.C.3.2.1.4), β- 

glucosidase (E.C.3.2.1.21) และไซแลนเนสซึ่งประกอบดวย endo-β-1,4-xylanase (E.C.3.2.1.8) และ β-

xylosidase (E.C.3.2.1.37) เปนตน 

จากรายงานการวิจัยที่ผานมา การศึกษาเอนไซมในกลุมเซลลูเลสโดยสวนใหญจะศึกษาในสิ่งมีชีวิตที่เปนจุล

ชีพจําพวก รา และแบคทีเรีย แตเม่ือไมนานมานี้ไดมีรายงานการคนพบเอนไซมในกลุมเซลลูเลสในสิ่งมีชีวิตชนิดอื่น ๆ 

ดวย เชน  สัตวไมมีกระดูกสันหลังบางชนิด (Watanabe and Tokuda, 2001), crayfish (Byrne et al., 1999), 

beetle (Girard and Jouanin 1999) และในหอย (Xu et al., 2001) นอกจากนั้นไดมีการแยก และศึกษาลักษณะ

สมบัติของเอนไซม endo-β-1-4 glucanase จาก blue mussel, Mytilus edulis (Xu et al., 2000) และศึกษา

โครงสรางสามมิติของโปรตีน นอกจากนั้นไดมีการตรวจพบแอคติวิตีของเอนไซมเซลลูเลสในน้ํายอยในกระเพาะของ

ส่ิงมีชีวิตพวกหอยสองฝา (Purchon, 1977) และยังมีรายงานการคนพบและการทําใหบริสุทธ์ิของเอนไซมในกลุม

เซลลูเลสในสัตวทะเลอีกหลายชนิด (Yamaura and Matsumoto, 1993, Yamaura et al., 1997) และในป 2003 

Wang และคณะไดทําการโคลนยีนเซลลูเลสจากหอย Ampullaria crossean และทําการแสดงออก (expression) 

เพ่ือผลิตรีคอมบิแนนทโปรตีนในยีสต และศึกษาแอคติวิตีของเอนไซมดังกลาว 

หอยเชอรี่ (Pomacea canaliculata) มีถิ่นกําเนิดในอเมริกาใต และถูกนําเขามาเลี้ยงและขยายพันธุใน

ประเทศไทย หอยเชอรี่กินพืชหลายชนิดเปนอาหาร เชน สาหราย แหนแดง ผักตบชวา และตนขาว ตอมาพบวามีการ

แพรระบาดของหอยเชอรี่ในนาขาว โดยไดเขาไปกัดกินและทําลายตนขาวซึ่งสรางความเสียหายใหกับเกษตรกรเปน

อยางมาก ดังนั้นในการวิจัยนี้ จึงมีวัตถุประสงคเพ่ือทําการโคลน หาลําดับนิวคลีโอไทด และศึกษาลักษณะสมบัติของ

ยีนเซลลูเลสจากหอยเชอรี่ในประเทศไทย เพ่ือเปนขอมูลพ้ืนฐานของลําดับนิวคลีโอไทดของยีนเซลลูเลส และลําดับ

กรดอะมิโนของเอนไซมเซลลูเลสในหอยเชอรี่ ซึ่งจะนํามาใชในการศึกษาถึงความสามารถของเอนไซมชนิดนี้ในการ

ยอยเซลลูโลสจากพืชไดตอไป 

 

 

 



อุปกรณ และวิธกีาร 
วิธีการทดลอง 
1. เก็บตัวอยางหอยเชอรี่ (Pomacea canaliculata)  

เก็บตัวอยางหอยเชอรี่ตัวเต็มวัย และตัดสวนของกระเพาะอาหาร แชลงในถังไนโตรเจนเหลว และเก็บไวท่ี –

80 oC  
2. โคลนยีนเซลลูเลส โดยเทคนิค Reverse Transcription Polymerase Chain Reaction (RT-PCR) 
2.1 สกัด total RNA และ mRNA จากกระเพาะอาหารของหอยเชอรี่ 

สกัด total RNA จากสวนกระเพาะของหอยเชอรี่ดวย Trizol Reagent (Gibco-BRL, USA) และกําจัด DNA 

ท่ีอาจปนเปอนมาโดยการยอย DNA ดวย RNase-free DNase I และสกัดแยก mRNA จาก total RNA โดยใช 

QuickPrep mRNA purification kit (Amersham Biosciences, USA) และวิเคราะหปริมาณและคุณภาพของ 

mRNA ดวยเทคนิค spectrophotometry 
2.2 Reverse Transcription-Polymerase Chain Reaction (RT-PCR) 

สังเคราะห first-strand cDNA โดยใช ImProm-IITM Reverse Transcription System (Promega 

Corporation Medison, Wisconsin, USA) ซึ่งจะประกอบดวย 2 μg mRNA, oligo(dT)12-16 primer และเอนไซม  

reverse transcriptase เรงปฏิกิริยาที่อุณหภูมิ 42 องศาเซลเซียส เปนเวลา 1 ชั่วโมง จากนั้นนํามาทํา PCR โดยใช

ไพรเมอรท่ีออกแบบมาจากการนําลําดับนิวคลีโอไทดของยีนเซลลูเลสชนิดอื่น ๆ ท่ีมีรายงานไวแลวในธนาคารยีนมา

ทํา alignment โดยใชโปรแกรม Clustal W เลือกบริเวณอนุรักษ (conserve sequence) ในการออกแบบไพรเมอร 

(รูปท่ี 2) 

Forward primer (EGX-F) : 5′- CGA CGC TTC AGT CAA GCG CAT G- 3′ 
Reverse primer (EGX-R) : 5′- GCC CTC TGA GTG TCG CTC TA- 3′ 

วิเคราะห PCR product ใน agarose gel electrophoresis และยอมดวย ethidium bromide ตรวจสอบการเรืองแสง

ของ DNA โดย UV transilluminator   

2.3 เช่ือมตอช้ินยีนเซลลูเลสกับพลาสมิด pGEM®-T easy 
คัดเลือกแถบ DNA และตัดแถบ DNA ของยีนเซลลูเลสที่ไดจากการทํา RT-PCR ออกจากอะกาโรสเจล แยก

ชิ้น DNA จากเจล โดยใช Qiaquick gel extraction kit (Qiagen, USA) จากนั้นนํามาเชื่อมตอกับพลาสมิด pGEM®-

T easy แลวชักนําเขาสูเซลล E. coli  โดยวิธี electroporation 
2.4 คัดเลือกรีคอมบิแนนทโคลน และการวิเคราะหหาลําดับนิวคลีโอไทด 
 หาขนาดของชิ้น DNA insert โดยวิธี colony PCR และการตัดดวย restriction enzyme วิเคราะหขนาดของ 

DNA insert โดยวิธี agarose gel electrophoresis สกัดพลาสมิดดีเอ็นเอของรีคอมบิแนนทโคลน แลวนําไปหาลําดับ

นิวคลีโอไทดโดยใช automated DNA sequencer (ABI377, PE Applied Biosystems, USA) จากนั้นออกแบบไพร

เมอรจากขอมูลลําดับนิวคลีโอไทดท่ีได เพ่ือนําไปใชหาลําดับนิวคลีโอไทด full length ของยีนเซลลูเลส 

 
 



3. ศึกษาลักษณะสมบัติของยีนเซลลูเลส 
ศึกษาลักษณะสมบัติของยีนเซลลูเลสจากขอมูลของลําดับนิวคลีโอไทดท่ีไดโดยใชโปรแกรม GENETYX 

software (Software Development) จากนั้นนําขอมูลท่ีไดนําไปเปรียบเทียบกับขอมูลนิวคลีโอไทดท่ีมีรายงานใน

ธนาคารยีน (GenBank) โดยใชโปรแกรม BLASTX และ BLASTN (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) และ

เปรียบเทียบความเหมือนของลําดับกรดอะมิโนโดยใชโปรแกรม Clustal W 

 
ผลการทดลอง และวิจารณ 

การสังเคราะห full length cDNA ของยีนเซลลูเลส 
สังเคราะห full length cDNA ของยีนเซลลูเลสดวยเทคนิค RT-PCR โดยใชไพรเมอร EGX-F และ EGX-R 

คนหายีนเซลลูเลสใน mRNA ท่ีสกัดมาจากกระเพาะอาหารของหอยเชอรี่ และนํา RT-PCR product ท่ีไดมาวิเคราะห

ดวย agarose gel electrophoresis ยอมดวย ethidium bromide และตรวจสอบการเรืองแสงของดีเอ็นเอดวย UV 

transilluminator พบวามีแถบดีเอ็นเอขนาด 1250 คูเบส (รูปท่ี 1)   

 

Figure 1. RT-PCR product of full-length cellulase cDNA homologue using first strand cDNA from stomach 

of Pomacea canaliculata. Lanes M are a 100 bp DNA ladder. Arrow indicates the expected PCR product. 

 

การโคลน และการวิเคราะหหาลําดับนวิคลีโอไทดของ full length cDNA ของยนีเซลลูเลส 
แยกแถบดีเอ็นเอขนาด 1250 คูเบสที่สังเคราะหไดจาก RT-PCR ออกจาก agarose gel และนํามาเชื่อมตอ

กับ pGEM®-T easy แลวนําเขาสูเซลล E. coli DH5∝ โดยวิธี electroporation นํา recombinant clone มาสกัด 

plasmid หลังจากตรวจสอบขนาดของชิ้น DNA insert แลวจึงนําไปวิเคราะหหาลําดับนิวคลีโอไทด 

 จากการวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดของชิ้นดีเอ็นเอขนาด 1250 bp พบวาประกอบดวยนิวคลีโอไทด 1224 

bp เปนสวน open reading frame ขนาด 1188 bp ซึ่งสามารถถอดรหัสเปนกรดอะมิโนได 395 residues ใหโปรตีน

ขนาดประมาณ 44 kDa เม่ือวิเคราะหลําดับกรดอะมิโนที่ไดโดยการถอดรหัสจาก cDNA พบวายีนเซลลูเลสที่ไดจาก

หอยเชอรี่ ประกอบดวยกรดอะมิโนที่เปน hydrophobic 48%, neutral 24% และ hydrophilic 28% (รูปท่ี 2)  
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  ACAAAAGAACTATCAGCCTGGCCTAAACATGCTTCACGGACTGAGAAATCACGGGATTAA 

    Q  K  N  Y  Q  P  G  L  N  M  L  H  G  L  R  N  H  G  I  K 

         370       380       390       400       410       420 

  GGTGAGAGGTCACAACCTGGTGTGGTCTGTCGACAATACGGTGCAGAACTGGGTCAAAGC 

    V  R  G  H  N  L  V  W  S  V  D  N  T  V  Q  N  W  V  K  A 

         430       440       450       460       470       480 

  TCTGCATGGGGATGAGCTGCGAAAGGTTGTCCATGACCACATTGTGGAAACCATCAACAC 

    L  H  G  D  E  L  R  K  V  V  H  D  H  I  V  E  T  I  N  T 

         490       500       510       520       530       540 

  GTTTAAGGGATTAGTGGAGCACTGGGATGTGAACAACGAGAACCTGCATGGCCAGTGGTA 

    F  K  G  L  V  E  H  W  D  V  N  N  E  N  L  H  G  Q  W  Y 

         550       560       570       580       590       600 

  CCAGCATCAACTGAATGACAATGGCTACAACCTGGAACTGTTCCGTATCGCACACGCCGC 

    Q  H  Q  L  N  D  N  G  Y  N  L  E  L  F  R  I  A  H  A  A 

         610       620       630       640       650       660 

  CGACCCCAACGTCAAACTCTTCCTCAACGACTACAACGTTGTGTCCAACAGTTTTTCAAC 

    D  P  N  V  K  L  F  L  N  D  Y  N  V  V  S  N  S  F  S  T 

         670       680       690       700       710       720 

  AAACGACTATCTTCGACAAGGTCAACAGTTTAAGGCCGCTAATGTGGGTCTTTACGGTTT 

    N  D  Y  L  R  Q  G  Q  Q  F  K  A  A  N  V  G  L  Y  G  L 

         730       740       750       760       770       780 

  GGGTGCTCAGTGCCACTTTGGCGACGAAAGCGACCCAGAACCCGGTACTAAGCAACGTCT 

    G  A  Q  C  H  F  G  D  E  S  D  P  E  P  G  T  K  Q  R  L 

         790       800       810       820       830       840 

  GGATACTTTAGCTCAAGTGGGCGTGCCCATCTGGGCCACTGAGTTGGATGTGGTAGCTTC 

    D  T  L  A  Q  V  G  V  P  I  W  A  T  E  L  D  V  V  A  S 

         850       860       870       880       890       900 

  GGATGAGAACAGACGAGCGGACTTCTATGAGCACGCGCTGACAGTCCTGTACGGCCATCA 

    D  E  N  R  R  A  D  F  Y  E  H  A  L  T  V  L  Y  G  H  H 

         910       920       930       940       950       960 

  TGCCGTGGAGGGTATCCTCATGTGGGGCTTCTGGGACAAGGCCCACTGGCGTGGTGCCAG 

    A  V  E  G  I  L  M  W  G  F  W  D  K  A  H  W  R  G  A  R 

         970       980       990      1000      1010      1020 

  AGCTGCTCTTGTTGTCGGAGACAACCTGCAGCTGACGGCGGCCGGACGTCGCGTGCTGGA 

    A  A  L  V  V  G  D  N  L  Q  L  T  A  A  G  R  R  V  L  E 

        1030      1040      1050      1060      1070      1080 

  GCTCTTTGAGCACAGGTGGATGACAGACGAGACGCACAACCTGGCAGCGGGCACTCAGTT 

    L  F  E  H  R  W  M  T  D  E  T  H  N  L  A  A  G  T  Q  F 

        1090      1100      1110      1120      1130      1140 

  CACAGTACGCGGTTTCCATGGCGACTACGAGGTGCAAGTCATCGTCCAGGGTCAAGAGCA 

    T  V  R  G  F  H  G  D  Y  E  V  Q  V  I  V  Q  G  Q  E  H 

        1150      1160      1170      1180      1190      1200 

  CACCAACCTGAGGCAGACGTTCTCGTTGGGCAACGGTCCCCACACCGTCAACATTAATGT 

    T  N  L  R  Q  T  F  S  L  G  N  G  P  H  T  V  N  I  N  V 

        1210      1220       



  TAGCTAGAGCGACACTCAGAGGGC 

    S  * 

 

 
Figure 2. The full length of nucleotide and deduced amino acid sequences of cellulase gene of Pomacea 

canaliculata. The primer sequences are bold-underlined.  

 เม่ือนําลําดับกรดอะมิโนของยีนเซลลูเลสที่ไดมาเปรียบเทียบกับยีนเซลลูเลสชนิดอื่น ๆ พบวายีนเซลลูเลสท่ี

ไดมีความคลายกับเซลลูเลสในกลุม glycosyl hydrolase family 10 (GHF10) โดยมีกรดอะมิโนที่นาจะเปน 

conserve catalytic nucleophile และ proton donor คือ Glu268 ซึ่งอยูในบริเวณอนุรักษ Thr-Glu-Leu-Asp และ 

Glu167 ซึ่งอยูในบริเวณอนุรักษ Asn-Asp-Tyr-Asn (รูปท่ี 3)  เม่ือนํามาเปรียบเทียบความเหมือนกับยีนที่มีรายงานไว

ใน GenBank พบวายีนเซลลูเลสที่ไดมีความเหมือน 98% กับยีนเซลลูเลสจากหอย Ampullaria crossean 

(GenBank Accession No. AAP31839)  
Pomacea         M----------------------------------PSGAAGAGVTSDIDRLRRSDITVHV 
Ampullaria      M----------------------------------PSGAAGAGVTSEIDRLRRSDITVHV 
Triticum        MGAFRLRTEPRTAVYVHGAPAGVDVKVMDVRVFPVDHKARFRQLKDKTDKARKRDVILKL 
Bacillus        M----------------DKERSFLHHSFNRGENGQENLMWKKEADDRISEHRQRDLVINV 
                *                                            .  .. *: *: ::: 
 
Pomacea         NVGGNINHGQVSIRVSQKKKAFPFGTCVAAWAYNDGSKGAYRDFIHQHYNWAVPENSLKW 
Ampullaria      NVGGNINHGQVSIRVLQKRKAFPFGTCVAAWAYNDGSKGAYRDFIHQHYNWAVPENSLKW 
Triticum        GAG-----AAASVRVVQLDNAFPFGTCINTSVIQKP---AFLDFFTNHFDWAVFENELKW 
Bacillus        TNGEKKPIAGIEVEIKQIRHEFAFGSAMNDQVLFNQ---QYADFFVKHFNWAVFENEAKW 
                  *     .  .:.: *  : *.**:.:   .  .     : **: :*::*** **. ** 
 
Pomacea         ASIEPNRGQKNYQPGLNMLHGLRNHGIKVRGHNLVWSVDNTVQNWVKALHGDELRKVVHD 
Ampullaria      ASIEPNRGQKNYQPGLNMLHGLRNHGIKVRGHNLVWSVDNTVQNWVKALHGDELRKVVHD 
Triticum        YHTEAQQGQLNYADADALLAFCDRLGKHVRGHCVFWSVDGDVQQWVKNLNKDQLRSAMQS 
Bacillus        YANEPERGKITYEKADAMLNFADRHQLPVRGHALFWEVEDANPSWLRSLPNHEVYEAMKK 
                   *.::*: .*  .  :*    .    **** :.*.*:.   .*:: *  .:: ..::. 
 
Pomacea         HIVETINTFKGLVEHWDVNNENLHGQWYQHQLNDNGYNLELFRIAHAADPNVKLFLNDYN 
Ampullaria      HIVETINTFKGLVEHWDVNNENLHGQWYQHQLNDNGYNLELFRIAHAADPNVKLFLNDYN 
Triticum        RLEGLVSRYAGRFRHYDVNNEMLHGRFFRDRLGDEDIPAYMFKEVARLDPEPALFVNDYN 
Bacillus        RLEHAGNHFKGRFRHWDVNNEMMHGSFFKDRFGKN-IWKWMYEETKKIDPQALLFVNDYN 
                ::    . : * ..*:***** :** :::.::..:     ::. .   **:  **:**** 
 
Pomacea         VVSN---SFSTNDYLRQGQQFKAANVGLYGLGAQCHFGDESDPEPGTKQRLDTLAQVGVP 
Ampullaria      VVSN---SYSTNDYLRQGQQFKAANVGLYGLGAQCHFGDESDPEPGTKQRLDTLAQVGVP 
Triticum        VERANDPNATPEKYAEQVAWLQRCGAVVGGIGLQGHVQNPVG--EVICAAIDRLAKTGVP 
Bacillus        VISYG----EHHAYKAHINELRQLGAPIEAIGVQGHFEERVDP-VIVKERLDVLAELGLP 
                *          . *  :   ::  .. : .:* * *. :  .        :* **: *:* 
 
Pomacea         IWATELDVVASDENRRADFYEHALTVLYGHHAVEGILMWGFWDKAHWRGARAALVVGDNL 
Ampullaria      IWATELDVVASDENRRADFYEHALTVLYGHHAVEGILMWGFWDKAHWRGARAALVVGDNL 
Triticum        IWFTELDVPEYNVSLRAKDLEVVLREAYAHPAVEGIVFWGFLQGTMWR--ENSWLVDADG 
Bacillus        IWVTEYDSVHPDPNRRADNLEALYRVAFSHPAVKGVLMWGFWAGAHWRG-EHAAIVNYDW 
                ** ** *    : . **.  *      :.* **:*:::***   : **  . : :*. :  
 
Pomacea         QLTAAGRRVLELFEHRWMTDETHNLAAGTQFTVRGFHGDYEVQVIVQGQEHTNLRQTFSL 
Ampullaria      QLTAAGRRVLELFEHRWMTDETHNLAAGTQFTVRGFHGDYEVQVIVQGQEHTNLRQTFSL 
Triticum        TVNEAG-QMFLNLQREWKTDARGNVDGDGNFKFRGFYGRYIVEVTTATGKHMLKTFTVEK 
Bacillus        SLNEAG-RRYEKLLNEWTTQRVEKTDANGHVKCPAFHGTYEIRIGKENKMLKQQTIELD- 
                 :. ** :    : ..* *:   :  .. :..  .*:* * :.:             ..  
 
Pomacea         GNGPHTVNINVS----- 
Ampullaria      GNGPHTVNINVS----- 
Triticum        GDTDTPLLVDLSDA--- 
Bacillus        SNEQTPFQLDVILPQEG 
                .:   .. :::       



Figure 3. Multiple alignments of deduced amino acid sequence of cellulase gene of Pomacea 

canaliculata (this study), Ampullaria crossean  (AAP31839), Triticum aestivum (AF156977), and Bacillus 

pumilus (AF466829). Asterisks indicated conserved amino acid across compared species. The conserve 

catalytic nucleophile and proton donor of Glu268, which is in the consensus sequence (WDVNNE), and 

the Glu167, which is in the consensus sequence (TELD), were boldfaced and underlined. The consensus 

region of glycosyl hydrolase family 10 (GHF10) (NDYN) were italicized and underlined. 

สรุป 
1. จากการโคลน cDNA ของยีนเซลลูเลส (EGX) จากสวนกระเพาะอาหารของหอยเชอรี่ดวยเทคนิค Reverse 

transcription-PCR (RT-PCR) พบแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 1250 คูเบส เม่ือวิเคราะหหาลําดับนิวคลีโอไทด

พบ open reading frame (ORF) ขนาด 1188 คูเบส ท่ีสามารถถอดรหัสใหกรดอะมิโน 395 ตัว มีนํ้าหนักโมเลกุล

ประมาณ 44 กิโลดาลตัน  

 

2. จากการนําลําดับของกรดอะมิโนที่ไดจากยีน EGX ไปเปรียบเทียบกับยีนที่มีรายงานไวแลวใน GenBank พบวามี

ความคลายกับยีนเซลลูเลสในหอย Ampullaria crossean 98 เปอรเซ็นต  
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