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การโคลนชิ้นสวนยนี CHS-like ของขมิ้นชัน เร่ิมตนโดยการเพิ่มปริมาณยนีดวยวิธี nested 

PCR ทําใหไดช้ินดีเอ็นเอขนาดประมาณ 850 คูเบส ซ่ึงสามารถนําชิ้นดเีอ็นเอดังกลาวไปเชื่อมตอ
กับพลาสมิด pGEM®-T Easy ตอไป    เมื่อตรวจสอบความแตกตางของชิ้นดีเอ็นเอทีไ่ดดวย
เอนไซมตัดจําเพาะ 7 ชนิด พบวามีเพยีง 4 ชนิดเทานัน้ไดแก AluI, HinfI, MboI และ RsaI ที่แสดง
รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่แตกตางกันรวม 6 แบบ และพบวายนี 6 รูปแบบนี้มีลําดับนวิคลีโอไทด
ตรงกับสวนของยีน CHS-like ของพืชชนิดอื่นอีกหลายชนิด  ผลของ Southern blot hybridization 
พบวาจีโนมของขมิ้นชันมีจาํนวนชดุของยนีอยางนอย 5 ชุด ทั้งนี้เมื่อใชเทคนิค TAIL-PCR 
สามารถโคลนและหาลําดับนิวคลีโอไทดที่สมบูรณของยีน CHS-like ได 3 ยีน คือ ClCHS1, 
ClCHS2 และ ClCHS3 พบวาประกอบดวย เอกซอน 2 เอกซอน โดยเอกซอนที่ 1 มีกรดอะมิโนอยู 
64 ตัว สวนเอกซอนที่ 2 มีกรดอะมิโนอยู 223-330 ตัว และมีอินทรอน 1 ตําแหนง ขนาด 82-95    
คูเบส อยูระหวางเอกซอนทัง้สอง เมื่อนําลําดับนิวคลีโอไทดมาแปลเปนกรดอะมิโน และ
เปรียบเทียบกบัลําดับกรดอะมิโนของยีนกลุมนี้ในพืชชนิดอื่น  พบคาความเหมือนประมาณ      
50-60% และยงัพบบริเวณ active site, CoA binding site, กรดอะมิโนสวนอนุรักษของ CHS 
superfamily enzymes รวมทัง้สวน substrate specificity ของยีน CHS-like อีกดวย ทั้งนีเ้มื่อศึกษา
ความสัมพันธทางวิวัฒนาการโดยเปรียบเทยีบกับลําดับกรดอะมิโนของยีน CHS และ CHS-like 
ของพืชอ่ืนรวมทั้งหมด 18 ชนิด พบวายีน ClCHS1, ClCHS2 และ ClCHS3 จัดอยูในกลุมของพืช  
มีดอก และจัดอยูในกลุมยอยเดียวกันแยกจากกลุมยอยอ่ืน การแสดงออกของยีน CHS-like ใน
ขมิ้นชันพบมากที่สุดในสวนของแงงที่มีขนาดเล็ก (นอยกวา 2 เซนติเมตร) และ คอย ๆ ลดลงใน
แงงที่มีขนาดยาวขึ้นตามลําดบั 
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