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DNA sequence of CAD (Cinnamyl-Alcoholdehydrogenase) gene that play the 

importance role of lignin synthesis in Eucarlyptus globul, Populus tremuloid, P. deltoids, 

Eucarlyptus salign, Populus balsamife, Saccharum officin, Fragaria xananas and              

M. sative from genebank information were taken to identify similar DNA sequence by using 

comparative of multiple alignment. The indentical base sequence could be used as primer to 

amplify CAD gene part from cDNA of Chachengsao 50 Para rubber. The base sequence was  

542 bp. When compared the base sequence to CAD gene parts of the other plants, it was 

found that highest similarity to Eucarlyptus salign by 49.7 % identity. 

 Lux primer design by using the sequence of gene parts and examining specificity 

revealed that the primer could amplify only one band of Chachengsao 50 Para rubber gene 

part which was 96 bp, it was found that the obtained primer could be used to detect quantity 

of gene expression by using Quantitative Real Time RT-PCR technique.    
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จากการนําลําดับเบสของยีน CAD (cinnamyl-alcoholdehydrogenase) ซึ่งเปนยีนที่มีบทบาท

เกี่ยวของกับกระบวนการสังเคราะหลิกนินในพืชจากฐานขอมูล GenBank ของ Eucalyptus globul, 

Populus tremuloid, Populus deltoides, Eucalyptus salign, Populus balsamife, Saccharum 

officin, Fragaria x ananas และ M. sativa มาหาลําดับเบสสวนที่เหมือนกันโดยใชวิธีการเปรียบเทียบ 

Multiple Alignment พบลําดับเบสที่เหมือนกันและใชเปน primer สามารถเพิ่มปริมาณชิ้นสวนของยีน

จาก cDNA ในยางพาราพันธุฉะเชิงเทรา 50 ได เมื่อนําไปหาลําดับเบสพบวาชิ้นดีเอ็นเอมีขนาด       

542 bp. และเมื่อเปรียบเทียบกับลําดับเบสของชิ้นสวนยีนกับยีน CAD ในพืชชนิดอ่ืนๆ พบลําดับเบส

สวนที่เหมือนกัน มากที่สุดกับ  Eucalyptus salign โดยมีคา  Identity  49.7% 

ทําการออกแบบ LUX primer โดยใชลําดับการเรียงตัวของดีเอ็นเอที่ไดไปตรวจสอบ

ความจําเพาะ พบวา primer ที่ไดสามารถเพิ่มปริมาณชิ้นสวนของยีนจากยางพาราพันธุฉะเชิงเทรา 50 

ไดเพียงแถบเดียว ซึ่งมีขนาดเทากับ 96 bp. และ primer ดังกลาวสามารถใชตรวจสอบปริมาณการ

แสดงออกของชิ้นสวนยีนที่โคลนไดในใบของยางพาราพันธุฉะเชิงเทรา 50 ดวยเทคนิค Quantitative 

Real-Time RT-PCR 


