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บทคัดยอ 
 
 

โปรตีน D7-related ถูกคนพบในตอมน้ําลายกลุมยุงกนปลองและกลุมยงุคิวลิสินี ยุงกนปลอง 
Anopheles cracens (ชื่อเดมิ An. dirus สปชีส B) เปนพาหะสําคัญของมาลาเรียของคนในแถบ
ภาคพื้นเอเชยีตะวนัออกเฉียงใต อยางไรกต็ามความรูเกีย่วกับโปรตีน D7 ที่พบในยุง An. cracens ยัง
มีนอย ในการศึกษาครั้งนี้จึงไดคนหาลําดบันิวคลีโอไทดสายสมบูรณของ D7-related 1 และ D7-
related 2 จาก cDNA library ที่ไดจากตอมน้ําลายยุงเพศเมียดวยวิธี DIG hybridization ลําดับนวิคลี
โอไทดสายสมบูรณของ D7-related 1 ประกอบดวย 613 คูเบส ซ่ึงมีบางสวนถูกถอดรหัสเปน
กรดอะมิโนจํานวน 166 ตวั (498 คูเบส) โดยกรดอะมิโนเหลานี้ประกอบดวยบริเวณที่เปน signal 
peptide ที่อยูดานปลาย 5´ จาํนวน 20 ตวั และบริเวณโปรตีนสมบูรณ 146 ตัว ซ่ึงมีคาน้ําหนกัมวล
โมเลกุลที่ทํานายได 16.3 กิโลดาลตัน (คา pI เทากับ 9.02) สวนลําดับนวิคลีโอไทดสายสมบูรณของ 
D7-related 2 ประกอบดวย 589 คูเบส ซ่ึงสามารถถูกถอดรหัสเปนกรดอะมิโนจํานวน 169 ตัว (507 
คูเบส) โดยสวนนี้ประกอบดวยบริเวณ signal peptide จํานวน 20 ตวัและโปรตีนสมบูรณ 149 ตัว ซ่ึง
มีน้ําหนกัมวลโมเลกุลที่ทํานายได 16.4 กโิลดาลตัน (คา pI เทากับ 4.9) โครงสรางการจัดเรียงตวั
ของยีน D7-related 1 และ D7-related 2 ประกอบดวย exon 3 สวนซึ่งถูกคั่นดวย intron 2 สวนและ
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มีบริเวณปลาย 5´ และปลาย 3´ ซ่ึงเปนบริเวณทีไ่มมีการถอดรหัสอยูที่สวนหวัและทายของยีน  การ
วิเคราะหดวยแผนผัง Cladogram แสดงใหเห็นวาโปรตีนทั้งสองนี้จดัอยูในแฟมิล่ี D7 นอกจากนี้
โปรตีนทั้งสองยังแสดงลักษณะที่เห็นไดเดนชัดของการเปนโปรตีนจับกลิ่นที่ไมอยูในหนวด โดยมี
ตําแหนงกรดอะมิโน cysteine อยู 4 ตําแหนง การวเิคราะหลําดับนิวคลีโอไทดดวยวิธี RT-PCR 
พบวา D7-related 1 และ D7-related 2 ถูกถอดรหัสที่ตอมน้ําลายแตไมพบในเนือ้เยื่อบริเวณอืน่ๆ 
ยกเวนลําดับนวิคลีโอไทดของ D7-related 2 ที่มีการแสดงออกที่ระยะดักแด หนาที่ที่แทจริงของ
โปรตีน D7-related 1 และ D7-related 2 ยังไมทราบ ขอมูลเหลานี้เปนการศึกษาเบื้องตนเพื่อนําไปสู
การศึกษาเกี่ยวกับหนาที่ของโปรตีนดังกลาวดวยวิธี RNA interference ตอไป 
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Abstract 
 
 

 D7-related proteins are found in salivary glands anophelines and culicines mosquitoes.  
Anopheles cracens (formerly An. dirus species B) is an important vector of human malaria in 
Southeast Asia.  However, little is known about D7-related proteins of An. cracens.  In this study, 
complete cDNAs encoding D7-related 1 and D7-related 2 were isolated by screening an adult 
female salivary gland cDNA library using DIG hybridization.  The D7-related 1 full-length 
cDNA consisted of 613 base pairs (bp).  It exhibited an open reading frame (ORF) coding for 166 
amino acids (498 bp), which consisted of a signal peptide of 20 amino acids at the 5´-end and 
mature protein of 146 amino acids with calculated molecular mass of 16.3 kilodaltons (pI 9.02).  
The D7-related 2 full-length cDNA consisted of 589 bp, with ORF of 169 amino acids (507 bp), 
comprising a signal peptide of 20 amino acids and a mature protein of 149 amino acids with 16.4 
kilodaton (pI 4.9).  The structural organization gDNAs of D7-related 1 and D7-related 2 
contained 3 exons that are separated by 2 introns, and flanked by 5´- and 3´-UTRs.  Cladogram 
analysis indicated that D7-related 1 and D7-related 2 were members of D7 family.  Furthermore, 

ÅÔ¢ÊÔ·¸Ô ìÁËÒÇÔ·ÂÒÅÑÂàªÕÂ§ãËÁè
Copyright  by Chiang Mai University
A l l  r i g h t s  r e s e r v e d

ÅÔ¢ÊÔ·¸Ô ìÁËÒÇÔ·ÂÒÅÑÂàªÕÂ§ãËÁè
Copyright  by Chiang Mai University
A l l  r i g h t s  r e s e r v e d



 ช

both showed the hallmark of the non-antennal members of odorant binding proteins, the four 
cysteine residues at conserved position.  RT-PCR analysis indicated that the transcripts of D7-
related 1 and D7-related 2 were detected in salivary glands of females mosquitoes but not with 
other tissues except D7-related 2 cDNA which expressed in pupa stage.  The precise function of 
D7-related 1 and D7-related 2 proteins remains unknown.  These preliminary data would lead for 
further study in their function by RNA interference method. 
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