
การตรวจเอกสาร

Trypanosoma evansi เปน็ เชื้อโปรโตรวั ที่ถ ูกจัดลำดับทางอนุกรมวิธานไว้ด ังน ี้ค ือ 
Phylum Protozoa

S ubphylum  S arco m astig o p h o ra  
C lass  Z o o m astig o p h o rea  

O rd er K irietoplastida
Family T rypanosom atidae  

G en u s Trypanosoma '
S u b g e n u s  Trypanozoon

T. evansi ถกค้นพบโดย Griffith E vans ในปี ค.ศ. 1880 ในเลือดม้าและ'ดูฐ (H oare, 
1972) ลักษณะโดยทั่วใปฃอง T. evansi คือ ร ูปร ่างยาวเร ียวคล ้ายใบไม ้ หรือเป็นแบบ
try p o m astig o te  form ม ีน ิวเคล ียสขนาดใหญ ่อย ู่ตรงกลางต ัว และ k inetop last อย ู่ท างด ้าน ท ้าย 
ของลำต ัว flagellum  มี undulating m em b ran e  ยาวไปจนถึงด ้านหน้าของตัว และมี free 
flagellum  ยาว  ม ีความ ยาวตลอดต ัวระห ว ่าง15-24 ไมครอน ต ังร ูป ท ี่2.1 และ 2.2 โดยเชื้อ 
T. evansi อาศ ัยอย ู่ในกระแสเล ือด นํ้าเหลือง และนํ้าไขลันหลัง (Levine, 1985) การผ่านเช ื้อของ 
try p a n o so m e  แบ่งออกได้เป็น 2 กล ุ่มตามการต ิดต ่อของเช ื้อ ตังนี้ กลุ่ม s te rco ra ria  เช ื้อม ีการ 
เจร ิญอยู่ในแมลงพาหะและเช ื้อจะออกมาพร้อมก ับของเส ียของแมลง เร ียกการติดต ่อแบบนี้ว ่า
con tam ination  และเช ื้อกลุ่ม salivaria ม ีการเจร ิญ อยู่ในแมลงพาหะและเช ื้อถ ูกปล ่อยออกมา 
พร ้อมก ับน ํ้าลายของแมลง เป ็นการติดต่อแบบ inoculation ซึ่ง T. evansi ถ ูกจ ัดอยู่ในกลุ่ม 
sa livaria  เน ืองจากวงชีว ิตของ T. evansi ม ีการผ ่าน เร ือด ้วยว ิธ ี m echan ica l transm ission  โดย 
แมลงด ูดเล ือด ได้แก่ Tabanus, Stomoxys, Haematopota  และ Lyperosia  นอกจากนืในแถบ 
ตอนกลางและใต ้ของทวีปอเมริกา พบว ่า ค ้างคาวด ูดเล ือด (Vam pire bat) ก ็สามารถนำเร ือ T. 
e v a n s i\f t  โดยเชื้อ T. e v a n siไม,มีการเจริญเปลี่ยนแปลงเป ็นระยะอื่นๆ'ในพาหะนำโรค ซึ่งเชื้อ T. 
evansi ก ่อให้เกิดโรคเซอรา (surra) หรือโรคทริปปาโนโซมิเอซิส (trypanosom iasis) ในสัตว์เล ียง 
ส ุกด ้วยน ํ้านมหลายชน ิดได ้แก ่ อฐ ม ้า ลา โค แพะ สุกร สุนัข กระบือ ช ้าง และสัตว์ปาอีกหลายชนิด
«บ่ 'บ <*9 9 จ

(H oare, 1972)



«อสม*กลาง ส ถาบ น ว ท ย บรกฑ 
จุพาลงกาณมหาวทยาลย

2.1 ภาพถ่ายสไลดเ์ลอืดหนูทดลองท่ีมเีซ้ือ T. evansi ท่ีย้อมด้วยสี 10% giemsa

ร ูปท ี่ 2.2 แสดง o rg an e lles  ส่วนต่างๆของเชื้อ try p an o so m e
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อาการทางคล ิน ิค
อาการทางคลิน ิคของสัตว์ท ี่ได ้ร ับเช ื้อ T. evansi แตกต ่างก ัน1111ขึ้นกับ'ชนิดของสัตว์ อาการ 

ของม้าท ีเป ็นโรค T rypanosom iasis ได้แก่ ม ีไข้สูงเป็นระยะ ผอมแห้ง เบ ื่ออาหาร บวมนํ้าบริเวณ 
คอ ลวาบ หน้าอก และขา โลหิตจาง และอาจม ีเย ื่อตาอ ักเสบ (เทพ, พ ีระค ักด ิ้ และมานพ, 2518) 
ส ่วนอาการของสุกรที่ต ิดเช ือ T. evansi ใ!น ในสุกรแม่พันธุจะมีไข้ ม ีผ ื่นแดงบริเวณรอบหัวนม ราว 
นม ด ้าน ข ้างลำต ัว  ต้นขาหลัง รอบก้น และโคนใบหู และสุกรที่ต ั้งท้อง 1-2 เดือนจะแท้งทุกตัว (วีระ, 
ค ัมภ ีร ์ และพรเทพ, 2527) ส ุกรพ ่อพ ันธุจะพบว่าม ีผ ื่นแดงบริเวณอัณฑะ มีไข้ขึ้นๆลงๆ หอบ และ 
บางต ัวม ีอาการทางประสาท (เอ ็นด ูและคณะ, 2527) ส่วนสุกรขุนจะแสดงอาการไม่เด่นชัด (เอ็นดู 
และส ุรพงษ ์, 2528) สำหรับอาการในโคและกระบือที่ต ิดเชื้อ T. evansi ม ักไม่แสดงอาการเด ่นชัด 
หรือเป ็นตัวอมโรค (R eservoirs) แต ่ม ีบางรายงานกล่าวว่าโคและกระบ ืออาจแสดงอาการรุนแรง 
และก ่อให ้เก ิดการแท ้งล ูกได ้ (วรพลและคณะ, 2526; ว ิทยาและคณ ะ, 2528; อ ัมพว ์น1 สุกิจ และ 
ช าญ , 2530; อ ิทธ ิพลและคณ ะ, 2530) และยังม ีรายงานในโคพื้นเม ืองท ี่ต ิดเช ื้อ T. evansi ม ีอาการ 
ทางประสาทร่วมด ้วย (T untasuvan  et al., 1997) นอกจากน ั้นได ้ม ีผ ู้ทำการศ ึกษา T. evansi 10 
iso la tes  จากโฮสต ์ 3 ชนิด ได้แก่ ม ้า สุนัข และ coati สามารถแบ่งเช ื้อออกได้เป ็น 2 กลุ่มตาม 
ความรุนแรง คือ กลุ่มที่ม ีค'วามรุนแรงมาก (m ore virulence) และกลุ่มท ี่ม ีความรุนแรงน้อย (less 
v iru lence) และได้สรุปไว้ว่าความรุนแรงชองเชื้อ T. evansi ไม่ม ีความสัมพันธ์ก ับชนิดของโฮสต์ 
เลย (Q ueiroz, C abello  an d  J a n s e n , 2000)

การตรวจวินิจฉัย
การตรวจวิน ิจฉ ัยเช ื้อ T. evansi ม ีหลายวิธ ีท ั้งทางตรงและทางอ ้อม โดยการตรวจวิน ิจฉัย 

ทางตรงได ้แก ่ การตรวจเลือดสด (fresh sm ear) การทำฟ ิล ์มเล ือดบาง (thin b lood  film) หรือ 
ฟ ิล ์ม เล ือดห น า (thick blood film) ย ้อมด้วยส ี 10% G iem sa และ H aem atocrit centrifuge 
te c h n iq u e  นอกจากจะตรวจพบเช ื้อ T. evansi ในเล ือดสัตว์แล ้ว ยังสามารถพบได้ในนํ้าไขสัน 
หล ังอ ีกด ้วย (T untasuvan  et al., 1997) ส่วนการตรวจวิน ิจฉ ัยทางอ้อมนั้นทำได้หลายวิธ ีได ้แก ่ 
การฉ ีดเล ือดส ัตว ์ท ีสงส ัยว ่าต ิดเช ือ T. evansi เข ้าหน ูทดลอง (m ouse inoculation) การตรวจหา 
แอนติบอดีต ่อเซ ือด ้วยว ิธ ี ELISA (enzym e linked im m unosorban t e ssa y )  (ดร ุณ ี และคณะ, 
2539) การตรวจหาแอนติบอดีต ่อเช ื้อด ้วยว ิธ ีอ ิมม ูโนฟลูออเรสเซนต์ (indirect im m uno
f lu o re sc e n c e  an tibody  test, IFAT) (ล ุร ืย ์และสุรพงษ์, 2538) ก ารใช ้เท คน ิค 'DNA ตรวจลอบ 
(DNA p ro b e ) (V iseshakul an d  Punyim, 1990; Z hang  a n d  Baltz, 1994) และวิธี Po lym erase 
ch a in  reac tion  (PCR) ซ ึ่งเป ็นว ิธ ีท ี่ม ีความไวและความจำเพาะส ูง โดย W uyts และคณ ะ (1994) 
ได้ใช้วิธี PCR สามารถตรวจพบเช ื้อ T. evansi ใน เล ือดเพ ียง 10 ไมโครลิตร ทำให ้ม ีผ ู้ทำการศ ึกษา
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เปร ียบเท ียบการตรวจว ิน ิจฉ ัยด ้วยว ิธ ี PCR และกล้องจุลทรรศน์พบว่า วิธี PCR เป็นวิธีที่มีความไว 
มากกว ่าการตรวจดวยกลองจ ุลทรรศน ์ (Wyuts, C h o k esa jjaw atee  an d  Panyim , 1994; Ijaz e t 
al., 1998; H alland e t al., 2001) นอกจากนั้น C hansiri และคณ ะ (2002) ได ้นำเอาวิธ ี PCR- 
ELISA มาใช ้ เป ็นวิธ ีท ีนำเอาวิธ ี Enzym e-Linked เทาโทนท(วรอrb an t A ssay  (ELISA) มาตรวจหา 
PCR p ro d u c t ซึงเป ็นวิธ ีท ี่ม ีความไวสูง ลามารถตรวจพบเช ื้อ T. evansi เพ ียง 1 p aras ite  ต่อ 
เล ือด 1 ม ิลล ิล ิตร

การรักษา
โรค T rypanosom iasis สามารถป้องก ันและรักษาได้ ซ ึ่งม ียาหลายชน ิดท ี่ใช ้ และยังไม่มี 

ว ัคซีนที่สามารถป้องกันโรคนี้ได้ โดยยาแต่ละชนิดม ีขนาดที่ใช ้ร ักษา และวิธีการรักษาที,แตกต่าง 

กันไป ยาท ี่ใช ้ในประเทศไทยมีอยู่ 3 ชนิด ได้แก่ D im inazene a c e tu ra te  (Berenil®)

Isom etam idium  ch loride (Sam orin0  หรือ T rypam idium 0 ) และ N apthylam ine su lp h o n a te  

(N a g a n o l° )  (T untasuvan a n d  Luckins, 1998)

การระบาดยับเทคนิคทาง'อณูธิววิทยา
โรค T rypanosom iasis หรือโรคเชอรา ม ีการกระจายอย ่างกว ้างขวางในประเทศท ี่อย ู่ใน 

เขตร้อนและเขตอบอุ่น รวมทั้งประเทศไทย (H oare, 1972) ซ ึ่งม ีรายงานการระบาดของเช ื้อ 
T. evansi ทั้งใน ม ้า (สนั่นรักษ์สัตว์, 2492; เทพและคณะ, 2518) โค (อ ัมพวันและคณะ, 2530; 
อ ิทธ ิพลและคณ ะ, 2530) กระบือ (วรพลและคณะ, 2526; ว ิทยาและคณ ะ, 2528) และสุกร (วีระ 
และคณ ะ, 2527; เอ ็นด ูและคณะ, 2527; ชิต, อำนวยพร และรื่นฤดี, 2532) ความเส ี่ยงชองการต ิด 
เชื้อ T. evansi ช ื้นอยู่ก ับว่าในพื้นท ี่น ั้นมีส ัตว์ท ี่ต ิดเช ื้ออยู่ และม ีแมลงพาหะท ี่สามารถผ ่านเช ื้อได ้ 
(H oare, 1972)

ด ังน ั้นจ ึงม ีการใช ้ความเทางด ้านอณ ูช ีวว ิทยามาอธ ิบายการเก ิดการระบาดของเช ื้อ  
T. evansi โดยหาความแตกต ่างของ DNA ของเชื้อ T. evansi ของ iso la te  ท ี่แตกต่างก ัน 
W atan ap o k asin  และคณ ะ (1998) ได้ใช้วิธี Arbitrary Prim ered-PC R  (AP-PCR) ทำใหได้ DNA 
fingerprin ting  profiles ของเชือ T. evansi และสามารถใช ้อธ ิบายก ฺารเก ิดการระบาดของเชอ T. 
evansi ในฟาร์มโคนมที่จ ังหวัดสิงห์บ ุรี ว ่าเก ิดจากประชากรของเช ือ T. evansi หลายประชากร 
และวิธ ี random  am plified polym orphic DNA-PCR โดยใช้ DNA ของเชอ T. evansi iso late  ทมา 
จาก กระบือ ม ้า และอฐ ท ี่มาจากร ัฐ Uttar P ra d e sh , H aryana และ P a jas th an  ของประเทศ 
อ ิน เด ีย  พบว่าม ี DNA polym orphism  จากการใช ้ prim er AP1/AP3 และ prim er AP1/AP2
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(O m anw ar et al., 2001) นอกจากน ั้นย ังม ีว ิธ ีการหาลำด ับเบส (DNA seq u en c in g ) ของ 
transferrin  re c e p to r  ชงถูกถอดรหัสพันธุกรรมจาก ex p re ss io n -s ite -a sso c ia te d  g e n e  (ESAGs) 
โดยยน ESAG6 ททำการค ืกษานจ ัดอย ู่ใน  variant su rface  g lycopro te in  ex p re ss io n  sites โดย 
ทำการค ืกษาในเช ีอ T. evansi ท ังหมด 7 iso la tes ต่างโฮสต์ก ันจากประเทศไทย พบว่าม ีความแตก 
ต ่างของข ้อม ูลลำด ับเบสของ ESAG6 ของเซ ือต ่าง isolate กัน ซ ึ่งอาจเก ิดจากการปรับต ัวในการ 
อาศ ัยอย ู่ในโฮลต ์ท ีแตกต ่างก ัน  (Witola e t al., 2005) นอกจากนันยังม ีว ิธ ีท ี่ย ังไม ่ม ีการสืกษาในเช ื้อ 
T. evansi ค ือวิธ ี m obile g en e tic  e lem en ts  PCR (MGE-PCR) แต่ได ้ม ีการคืกษาในเช ื้อ T. brucei 
โดยสามารถใช ้ MGE-PCR เป ็นเคร ื่องม ือในการต ิดตามสายพ ันธุของเช ื้อได ้ และพบว่าม ีความแตก 
ต ่างก ันของเช ื้อท ี่ต ิดต ่อในคน และเชื้อที่ไม่ได้ติดต่อในคน และยังพบอีกว่าว ิธ ี MGE-PCR เป็น 
ประโยชน ์ในการติดตามการต ิดเช ื้อ T. b r u c e /ในแต ่ละกรณ ีอ ีกด ้วย (Tilley e t al., 2003) นอกจาก 
น ั้นย ังม ีการทดลองพบว่าการค ืกษาระยะห ่างระหว่าง RIME e lem en t ซึ่งเป็น m obile gene tic  
e lem en t ด ้วยวิธ ี MGE-PCR โดยใช้ sing le prim er พบว ่าสามารถแสดงถ ึงความแตกต ่างภายใน 
ชนิดของเซือ T. brucei s.l. iso late  ได้ และยังกล ่าวอ ีกว ่าว ิธ ีน ี้เป ็นว ิธ ีท ี่ง ่าย เร็ว และมีประโยชน์ใน 
การค ืกษาความแตกต ่างภายในชน ิดของเช ื้อ  T. brucei s.l. isolate อ ีกด ้วย (Simo e t al., 2005) 
แต ่อย ่างไรก ็ตามว ิธ ีด ังกล ่าวช ้างต ้นไม ่สามารถท ี่จะนำมาหา mixed population ใน isolate  ของเชื้อ 
T. evansi ได้

ก ารใช ้ว ิธ ีท างด ้าน อ ณ ูช ีวว ิท ยาเห ล ่าน ี้ส าม ารถ น ำม าใช ้ช ่วยใน ก ารอ ธ ิบ ายแล ะก ารค ืก ษ า 
การเก ิดการระบาดของเช ื้อ T. evansi ได้ ซึ่ง DNA m arker ท ี่ใช ้ในการหาความแตกต ่างภายใน 
ชนิด (in tra-specific  differentiation) ของเชีอ T. evansi ได ้มาจากท ัง sm all subun it rRNA, 
m inisatellites, m icrosatellites และอีนๆ

M inisatellites
M inisatellites หรือ V ariable N um ber of T andem  R ep ea ts  (VNTRs) เป็น DNA ล่วนทีมี 

ลำด ับเบสซ ํ้าๆก ันเป ็นจำนวนมาก ซึ่งมีขนาด 1-5 Kb (กิโลเบส) ภายในม ี unit ที่ซ ํ้ากัน 20-50 ซํ้า 
แต ่ละ unit ม ีความยาว 15-100 b p  โดย m inisatellites ในลิ่งม ีช ีว ิตแต ่ละต ัวอาจม ีจำนวน unit 
และความยาวระห ว ่าง unit ท ี่แตกต่างก ันและลามารถตรวจสอบได้ ซ ึ่งความแตกต่างน ี้ทำให ้เก ิด 
DNA fingerprin t (Lodish et al., 2000) M cLeod และคณ ะ (1999) ได ้นำเอา hypervariab le 
m inisatellite m arkers (หรือ m inisatellites DNA ท ี่ม ีความแตกต ่างก ันมาก) มาคืกษาโครงสร้าง 
ของประชากรของเชื้อ T. brucei ในแมลงพาหะ ts e ts e  flies พบว่า 1 isolate ท ี่ทำการค ืกษาม ี 
g e n o ty p e  ท ี่แตกต่างก ันได ้ถ ึง 7 g e n o ty p es  แสดงว่า g en o ty p e  ท ี่แตกต่างกันของ trypanosom e 
เก ิดจากการผสมก ันของหลาย g en o ty p e  และสามารถนำเอา m inisatellite m arkers  มาใช้ในการ
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วิเคราะห ์โครงสร้างของประชากรของเช ีอ T. brucei ได้ (population  g en e tic s) นอกจากนันยัง 
ลามารถท ีจะแยก s u b s p e c ie s  ระหว่างเชีอ T. brucei rhodensiense  ซึงก่อให้เกิดโรค African 
s le e p in g  s ic k n e ss  ในคนและ T. ช. brนcei ซ ึ่งเป็น try p an o so m e ที่ก่อให้เกิดโรคในสัตว์ได้ โดย 
ใช้ m inisatellite m arkers และใช้ในการวิเคราะหํโครงสร้างประชากรของทั้ง 2 s u b s p e c ie s  ได้ 
(M cLeod e t al., 2000)

Ribosomal RNA gene
RNA ของส ิ่งม ีช ีว ิตม ีด ้วยก ัน 3 ชนิด ซึ่งทำหน้าท ี่อยู่ในกระบวนการสังเคราะห์โปรตีนกาย 

ในเซลล ์ ได้แก่ กาRNA (m e sse n g e r  RNA), tRNA (transfer RNA) และ rRNA (ribosom al RNA) 
โดย ทาRNA จะนำข ้อม ูลทางพ ันธ ุกรรมจาก DNA ออกมาในรูปแบบของ th re e -b a se  c o d e  หลัง 
จากน ัน tRNA จะอ ่าน  th re e -b a se  c o d e  สร้างเป ็นสาย po lypep tide  และ rRNA จะทำหน้าท ี่โดย 
รวมตัวกับโปรตีนอืนเพ ือสร้างเป ็น ribosom e ซึง ribosom e จะเคลือนไปบน mRNA และจับกับ 
tRNA ในกระบวนการสังเคราะห์โปรตีน rib o so m es ประกอบด้วย large su b u n it และ sm all 
su b u n it โดย ribosom al subun it และ RNA ม ีหน่วยเป ็น S v e d b e rg s  (ร) ซ ึงว ัดจากอ ัตราการตก 
ตะกอนจากการป ัน เหว ี่ยงมาตรฐาน โดยขนาดของ ribosom al subun it ม ีขนาดแตกต่างก ันใน 
prokaryo te  cell และ eukaryo te  cell rRNA ของ สิงมีช ีวิตพวก prokaryote ประกอบด้วย 23S 
16S และ ธร rRNA ในขณะที่ rRNA ของสิ่งมีชีวิตพวก eukaryo te  ประกอบด้วย RNA 4 ชนิดได้ 
แก, ธร ธ.8S  า8ร  และ 28S rRNA (Lodish e t al., 2001) ซึง rRNA g e n e  จะถ ูก tran sc rib ed  
ออกมาเป ็น  45S  pre-rRNA โดยจะผ่านกระบวนการต่อไปเพื่อให์ได้ 18S rRNA ของ 40S  sm all 
ribosom al su b u n it และ ธ.8S และ 28S rRNAs ของ 60S  large ribosom al su b u n it ส่วน ธร 
rRNA จะถ ูก tra n sc r ib e d  จากภายนอกน ิวเคล ียส และพบเป็นส่วนหนึ่งใน 60S large ribosom al 
su b u n it ในเซลล์ท ุกเซลล์ม ี rRNA g e n e s  อย ู่ห ลาย c o p ie s  เช่น ใน g en o m e ของคน มี g e n e  ที 
e n c o d e  ธ.8S  18S และ 28S rRNAs มากถึง 200  c o p ie s  และ g e n e  ที e n c o d e  ธร rRNA อยู่ 
ป ระม าณ  2 ,000  c o p ie s  ซึ่ง g e n e s  เหล ่าน ี้จะม ีล ักษณะเป ็น tan d em  โดยระหว่าง rRNA g e n e  
จะค ัน อย ู่ด ้วย n o n tran sc rib ed  s p a c e r  DNA rRNA g e n e  มี ETS (external tran sc rib ed  sp a c e r)  
อย ู่ท ีด ้าน  ธ, และ 3' ของ g e n e  และมี ITS (internal tran sc rib ed  sp a c e r)  อยู่ระหว่าง 18S และ 
5 .8S  rRNA g e n e  และระหว่าง ธ.8S และ 28S rRNA g e n e  ตังรูปที่ 2 ,3  และ 2.4 (C ooper, 2000) 
และเน ื่องจาก rRNA g e n e s  ม ีการเปลี่ยนแปลงลำตับเบสช้าด ้วยเหตุน ี้จ ึงม ักจะมีผ ู้ท ี่นำ rRNA 
g e n e s  มาใช ้ในการศ ึกษาความส ัมพ ันธ ์ทางว ิว ัฒ นาการและลร้างเป ็น  Phylogenetic tree  ของสิงมี 
ช ีว ิตชน ิดต ่างๆ (C am pbell, R e e c e  an d  Mitchell, 1999) ได ้ม ีผ ู้ทำการศ ึกษาถ ึง substitution rate  
ของลำต ับเบสของ 18S rRNA g e n e  (SSL) rRNA g en e ) ของสิงมีชีวิตใน g e n u s  Plasmodium
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และ กลุ่ม A picom plexa อ่ืนๆ  ซ่ึงเป็นลิงม ีชีวิตจำพวกโปรโตรัวเช่นเดียวกับเช้ือ try p an o so m e พบ 
ว่ามีค่า 0 .8 5  % / 100 ล้านปี (MY, Million Year) (E sca lan te  a n d  Ayala, 1995) โดย rRNA g e n e  
ท่ีนำมาใช้ในการดีกษาวิวัฒนาการของ T rypanosom e ได้แก่ ssu rRNA g e n e  LSU rRNA g e n e  
(large  su b u n it rRNA g en e ) และ ITS

การจัด phy logenetic  tre e  โดย M aslov และคณ ะ (1996) ได ้นำเอาลำด ับเบสของ SSU 
rRNA g e n e  และ ลำดับเบสบางส่วนของ large subunit rRNA g e n e  ของ try p an o so m es ใน 
โฮสต์หลายชน ิด ได้แก่ นก, สัตว์ครงนํ้าครึ่งบก, ปลากระดูกอ่อน (e lasm o b ran ch ), ปลากระดูกแข็ง 
ท ี่อาศ ัยอย ู่ในทะเล (m arine te leost), ปลากระด ูกแข ็งท ี่อาศ ัยอย ู่ในน ํ้าจ ืด (freshw ater te leost) 
และตัวแทนของส ัตว ์เล ียงล ูกด ้วยนำนมคือ T. brucei มาสร ้าง phy logenetic  tree  พบว่า
try p a n o so m e s  เป ็น ทาonophyletic  g roup  (สิ่งมีชีวิตทุกชนิดใน taxon เด ียวก ันมวี ิว ัฒ น าการมา 
จากบรรพบ ุร ุษ เด ียวก ัน) และไม'มี co-evolution ระหว่าง try p an o so m e และโฮลต์ แต่พบว่า 
ว ิว ัฒ นาการของกล ุ่ม  T rypanosom atid  เก ิดจากแหล ่งท ี่อย ู่อาศ ัยของ host นอกจากนั้น H agg , 
O ’h Uigin และ O verath  (1998) ได ้ด ีกษา phy logenetic  ของ s s u  rRNA g e n e  ของ 
try p a n o so m e s  ชนิดต ่างๆ พบว ่า try p an o so m es เป็น m onophyletic g ro u p  เช ่นเด ียวกับ 
M aslov และคณ ะ (1996) โดยแยกออกเป ็น 2 สายค ือ try p an o so m es กลุ่ม sa livarian  และ กลุ่ม 
non-salivarian  และประมาณ เวลาการแยกจากก ัน  (d ivergence  time) ของ try p an o so m es  ด้วย 
การประมาณ เวลาตามเวลาใน การว ิว ัฒ น าการของ host และ K aw ashita แล ะคณ ะ(2001) ได้ทำ 
การด ีกษาว ิว ัฒ นาการภายในชน ิด  (in traspecific evolution) ของเชื้อ T. cruzi ซึ่งก่อให้เกิดโรค 
C h a g a ’s  ในทวีปอเมริกา โดยใช้ลำดับเบสของ rRNA g e n e  ทำให ้สามารถแยกเช ื้อออกได ้เป ็น 4 
s u b g ro u p s  หรือ r ib o c lad es

นอกจากน ิน internal tra n sc rib e d  s p a c e r  หรือ ITS นิบเป็นส่วนหนึงใน sm all subunit 
rRNA g e n e  ITS มี 2 ส ่วนด้วยกัน คือ ITS-1 และ ITS-2 ซึ่งอยู่ระหว่าง 18S, 5.8S และ 28S rRNA 
g e n e  ตามลำด ับ  (Lodish et al, 2001) โดย K huchareontaw orn  (2003) กล ่าวว ่าสามารถใช ้ ITS1 
เป็น g e n e tic  m arker สำหรับใช้ในการดีกษาการระบาดของเช ื้อ T. evansi ในประเทศไทยได้ นอก 
จากน ั้น  ITS ย ังลามารถใช ้เป ็น  gene tic  m arker ลำหรับด ีกษาสายพ ันธุของ Trypanosoma  
rangea  ท ำก ารศ ึก ษ าเช ื้อท ี่ม า1จากพ ื้นท ี่ต ่างก ัน และหาลำดับเบสทั้งในส่วนของ ITS-1, 5.8S rRNA 
g e n e  และ ITS-2 พบว่าท ัง 3 ส่วนนีมี po lym orphism s (Beltram e-B otelho, I.T. e t al., 2005)

ด ังกล ่าวข ้างต ้นจะเห ็นว ่า phy logenetic  relationship  ท ีแตกต่างก ันน ินฃ ึนอยู่ก ับความ 
แตกต ่างของจำน วน ชน ิดและจำน วน ต ัวอย ่างของส ิ่งม ีช ีว ิตท ี่น ำมาศ ึกษาและย ังข ึ้น อย ู่ก ับว ิธ ีใน การ 
สร้าง p h y lo g en e tic  ซ ึ่งมีให้เลือกใช้ได้หลายวิธี ด ังน ินการศึกษาโดยใช ้ m arker คือ sm all subunit
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rRNA g e n e  และ DNA fingerprin t เพ ื่อประโยชน์ในการส ืกษาความหลากหลายภายในชนิดของ 
เชือ T. evansi ท ี่ระบาดอยู่'ในประเทศ,ไทย การใช้ลำดับเบสของ 18S rRNA g e n e  ลามารถบอกถึง 
ความจำเพ าะของกล ุ่ม  T rypanosom atid  และ DNA fingerprint สามารถบอกถ ึงความหลาก 
หลายภายในชน ิดของเช ื้อ T. e i/an s/'ได้

Nontr«wscT»ljttclrRNA ชุ01แ* j  >P«H<‘โ rKNA gent*

ร ูปท ี่ 2 .3  R ibosom al rRNA g e n e s  แต่ละ rRNA g e n e  ประกอบด้วย 18S 5 .8S  และ 28S rRNA 
และ tra n sc r ib e d  s p a c e r s  (C ooper, 2000)

ร ูปท ี่ 2 .4  กระบวนการของ pre-rRNA : โดย 45S  ประกอบด้วย external tran sc rib ed  s p a c e r  
(ETS) อย ู่บร ิเวณ ปลายท ังลองข ้าง และมี internal tran sc rib ed  s p a c e r  (ITS) ดันอยู่ 
ระหว่าง 18S 5.8S และ 28S rRNA (C ooper, 2000)
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