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During 2001-2005, many outbreaks of hepatitis A virus (HAV) infection have occurred in

Thailand. We studied the HAV genotypes, pcrfonned phylogenetic ana lysis on various HAY isolates

obtained from the different outbreaks during 2001-2005 in Thailand and final ly, exam ined the entire

genome of one selected HAV isolate. Serum samples obtained from four epidemic provinces in

Thailand including Suphanburi (N~83), Songkhla (N~80), Chiangrai (N~6 1) and Larnpang (N-59)

were tes ted for anti-H AY IgM by ELISA. Anti-HAV IgM was detected in 40 (48.19010), 38 (47.5%),

25 (40.98%) and 32 (54.24%) samples from Suphanburi, Songkhla, Chiangrai and Lampang,

respectively. HAV-RN A was reverse trans cribed and amplified by nested peR focused on the VPl ·2A

region. The VPl-2A region of all HAV-RNA positive samples was subjected to nucleotide

sequencing. Molecular characterization and phylogenetic analysis revealed that all isolates from these

outbreaks clustered in subgenotype IA and hence, are closely related to isolates previously investigated

in Thailand. One sample from Lampang (LP014) was selected for entire genome sequencing.

Resulting genome comparison and phylogenctic analysis showed that LPO l4 also clusterd in

subgenotype IA. The presence of a single sub-genotype indicates that subgenotype lA has been the

one predominantly circulating strain in Thailand.
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ของสิ่งมีชีวิตอ่ืน ที่มีอยูในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank)  
โดยใชโปรแกรม BLAST       35 

13 ตัวอยางผลจากการ เปรียบเทียบลําดับนวิคลีโอไทดที่ไดกับนวิคลีโอไทด 
ของสิ่งมีชีวิตอ่ืน ที่มีอยูในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) โดยใช 
โปรแกรม BLAST        36 

14 แสดงตัวอยาง chromatogram ของยีน VP1-P2A junction   36 
15 แสดงการวเิคราะห Phylogenetic ของ  จังหวัด สุพรรณบุรี   39 
16 แสดงการวเิคราะห Phylogenetic ของจังหวดั เชียงราย    40 
17 แสดงการวเิคราะห Phylogenetic ของจังหวดั สงขลา    41 
18 แสดงการวเิคราะห Phylogenetic ของ จังหวัด ลําปาง    42 
19 แสดงการวเิคราะห Phylogenetic ของ 4 จังหวัด     43 

 



สารบัญภาพ 
 

ภาพที ่  หนา 
20 แสดง phylogenetic tree จากทั้ง whole genome โดยเปรียบเทียบ 

สายพันธุที่ศึกษาในครั้งนีก้บัสายพันธุอ่ืนๆที่มีรายงานในธนาคาร 

รหัสพันธุกรรม(GenBank)       45 



 ฏ 

คํายอ 
 
คํายอ     ความหมาย 
AST    Aspartate aminotransferase 
ALT    Alanine aminotransferase 
BLAST    Basic Local Alignment Search Tool 
bp    Base pair 
CPE    cytopathic effects 
DEPC    Diethyl pyrocarbonate 
DNA    Deoxyribonucleic acid 
dNTP    Deoxyribonucleotide triphosphate 
EDTA    Ethylene diamine tetraacetic acid 
EtOH    Ethanol 
ELISA    Enzyme-linked immunosorbent assay 
HAV    Hepatits A virus 
IAA    Isoamyl alcohol 
IgM    Immunoglobulin M 
IgG    Immunoglobulin G 
MEGA    Molecular Evolutionary Genetics Analysis 
mRNA    messenger ribonucleic acid  
ml    Milliliter 
NaOAc    Sodium acetate 
PCR     Polymerase Chain Reaction 
RT-PCR   Reverse Transcription Polymerase chain reaction 
RNA    Ribonucleic acid 
SGOT    Serum glutamic oxaloacetic transaminase 
SGPT    Serum glutamic pyruvic transaminase 
Tm     melting temperature 
UTR     untranslated region 
Vpg    Viral protein linked genome 
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บทที่ 1 
บทนํา 

ความสําคัญเและที่มาของปญหาการวิจัย 
โรคตับอักเสบเปนโรคที่เกี่ยวของกับการอกัเสบมีสาเหตไุดหลายอยาง ที่สําคัญเกิด 

จากการติดเชื้อของไวรัส ตัวอยางเชน ไวรัสตับอักเสบ เอ, บี, ซี, ดี และ อี (1,2) 
ไวรัสตับอักเสบ เอ จัดอยูใน Family Picornaviridae, Genus hepatovirus เปน RNA  

virus มีขนาดเล็ก ประมาณ 27-32 nmไมมเีปลือกหุม (non-enveloped) genome เปน RNAเสนตรงเสน
เดียว (single stranded RNA) มีขนาดประมาณ 7.5 Kb. โดยท่ี genome ประกอบดวย 5’untranslated 
region, single open-reading frame และ 3’ untranslated region (3,4,5,6) ไวรัสตับอักเสบ เอ ทําใหเกิด
โรคตับอักเสบเฉียบพลันติดตอโดยการรับประทานอาหาร หรือ เครื่องดื่มที่ปนเปอนเชื้อไวรัสเขาไป 
ไวรัสจะออกมากับอุจจาระของผูปวยแลวปนเปอนอยูในอาหาร และ น้ํา (7,8,9)  นอกจากนี้สัตวบาง
ชนิดที่เปนแหลงเก็บของเชื้อไวรัส เชน หอย 2 ฝา จําพวกหอยนางรม หากยังปรุงไมสุกพอก็สามารถทํา
ใหเกิดการตดิเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอได ไวรัสตับอักเสบ เอ เปนสาเหตุของตับอักเสบเฉียบพลันที่สําคัญ 
และพบไดบอยในประเทศทีม่ีประชากรหนาแนน หรือมีสาธารณูปโภคและการสุขาภิบาลที่ไมดี เชน 
ประเทศในเอเชียตะวันออกเฉียงใตรวมทั้งประเทศไทย คนมักติดเชื้อไวรัสตับอักเสบเอ ในชวงวยัเดก็
จนถึงวยัรุน เพราะเปนชวงที่เด็กไปอยูรวมกันในโรงเรียน มีการรับประทานอาหารนอกบานรวมกนั ทํา
ใหมีโอกาสเสีย่งตอการติดเชื้อ (10) หลังจากรับประทานอาหารหรือน้ําดื่มที่ปนเปอนเชื้อไวรัสตับ
อักเสบเอแลวไวรัส จะมีระยะฟกตวัอยูนานประมาณ 15-50 วัน โดยทัว่ไปประมาณ 30 วัน ในชวงระยะ
ทายของการฟกตัวจะพบเชื้อไวรัสขับถายออกมาทางอุจจาระ การติดเชือ้เปนไดทั้งมีอาการ และ แบบ
ไมมีอาการ การเกิดอาการจะพบสูงขึ้นตามอายุ การศึกษาเกี่ยวกับไวรัสตับอักเสบ เอ ในระยะแรกจะ
ตรวจดกูารทํางานของตับโดยด ูSGOT (AST) และ SGPT (ALT) การตรวจ IgM และ IgG ตอไวรัสตับ
อักเสบ เอ (anti HAV IgG, anti HAV IgM) จะเปนการตรวจจําเพาะเพื่อบงบอกวามีสาเหตุมาจากไวรสั
ตับอักเสบ เอ 

ถึงแมวาโรคไวรัสตับอักเสบ เอ จะไมไดเปนโรคที่รายแรง สามารถหายไดเอง แตก ็
พบวาในบางรายเกดิอาการขัน้รุนแรงถึงเสียชีวิต เมื่อเปรียบเทยีบถึงอัตราการตายเมื่อติดเชื้อไวรัสตบั
อักเสบชนิดอืน่กับการติดเชือ้ไวรัสตับอักเสบ เอ ถือไดวาการติดเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ นั้นพบอัตรา
การตายต่ํา แตในปจจุบนักย็งัพบการระบาดเกิดขึน้ในประเทศไทยเปนครั้งคราว และที่ผานมาพบวามี
การระบาดครัง้ใหญเกดิขึ้นโดยมีผูปวยเกดิขึ้นนับพันราย ที่ จังหวดันครศรีธรรมราช ในป พ.ศ. 2535 
(11) หลังจากนั้นกย็ังพบวามีการระบาดเกิดขึ้นเปนครั้งคราว ที่ จังหวดันนทบุรี, จังหวัดนครปฐม, 

 



 

อําเภอรือเสาะ, อําเภอยี่งอ จังหวัดนราธิวาส, จังหวดัฉะเชงิเทรา, จังหวดัสุพรรณบุรี จนกระทั่งครั้ง
ลาสุดในเดือนพฤษภาคม 2548 มีการระบาดครั้งใหญที่ภาคเหนือที่ อําเภอเวยีงปาเปา อําเภอแมสรวย 
จังหวดัเชยีงราย และ อําเภอวงัเหนือ จังหวดัลําปาง มีผูปวยจาํนวนนับพันรายและมีเสียชีวิต 2 ราย และ 
ในเดือน กรกฎาคม 2548 มีการระบาดเกิดขึ้นที่ อําเภอหาดใหญ จังหวดั สงขลา ดังแสดงใน ตารางที่ 1 
 
ตารางที่ 1 แสดงการระบาดของไวรัสตับอักเสบ เอ ที่เกิดขึ้นในประเทศไทยในปพ.ศ. 2544-2548 
 
ปท่ีระบาด 

(พ.ศ.) 
ภาค อําเภอ / จังหวัด 

กลุมท่ีไดรับ
ผลกระทบ 

Accession Numbers 
รายการ
อางอิง 

2544 กลาง เมือง/สุพรรณบุรี 
เด็ก, 
วัยรุน 

EF207338-EF207354 
ในการ 
ศึกษานี้ 

2544 ใต หาดใหญ/สงขลา ไมมีขอมูล AF544394-AF54437 14 
2544-5 ใต ยี่งอ/นราธิวาส เด็ก AF509833-AF509836 12 

AF507061-AF507071 
2544-5 ใต รือเสาะ/นราธิวาส 

เด็ก, 
ผูใหญ AF503450-AF503455 

12 

2545 ใต ยี่งอ/นราธิวาส ไมมีขอมูล AY149888-AY149893 13 
2545 ใต สุขิรินทร/นราธวิาส ไมมีขอมูล AY149884-AY149887 14 
2545 ตะวันออก โปงน้ํารอน/จันทบุร ี ไมมีขอมูล AY15088- AY15089 14 

2545-6 กลาง ปากเกร็ด/นนทบุรี เด็ก AY352212-AY352226 13 

2548 ใต หาดใหญ/สงขลา 
เด็ก, 
ผูใหญ 

EF207321-EF207337 
ในการ 
ศึกษานี้ 

2548 ใต วังเหนอื/ลําปาง ผูใหญ EF207355-EF207365 
ในการ 
ศึกษานี้ 

2548 เหนือ 
เด็ก, 
ผูใหญ 

EF207366-EF207372 

    

เวียงปาเปา,แมสรวย 
/เชียงราย 

  

ในการ 
ศึกษานี้ 
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ดังนั้นในการศกึษานีจ้ึงทําการศึกษาระดับชวีโมเลกุลของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ ที่มี 
การระบาดในในประเทศไทยตั้งแตปพ.ศ.2544-2548 ซ่ึงเกิดขึ้นที่ จังหวัดสุพรรณบรีุ, จังหวัดสงขลา, 
จังหวดัเชยีงราย และ จังหวดัลําปาง โดยทําการเก็บตวัอยาง serum ผูปวยในชวงการระบาดมาตรวจ 
Anti-HAV IgG และ Anti-HAV IgM หลังจากนั้นก็นํามาทํา PCR เพื่อตรวจสอบผลใหแนชัดวาผูปวย
ติดเชื้อไวรัสตบัอักเสบจริง และ เปรียบเทียบลําดับเบสในสวน VP1-P2A junction ของตัวอยางที่
ทําการศึกษาในครั้งนี้ กับ ผลที่มีรายงานไวใน Genbank ไดแก accession number ดังตอไปนี้ 
subgenotype 1A ประกอบดวย L20549, L20553, L20552, L07722, L02551, AY148806, AY148804, 
AY148802 genotype1B ประกอบดวย L07701, L07702, L07703, L07728, AY148426, AY148424, 
AY543493, AF543492 genotype 2 ประกอบดวย L07693 genotype 3A ประกอบดวย AJ299465, 
AJ299466, AJ299467, L07688, L20528, L20532, L20530 genotype 3B ประกอบดวย L20536, 
L20544, L07691 genotype4 ประกอบดวย L07732 genotype 6 ประกอบดวย L07731 genotype 7 
ประกอบดวย L07729 และผลบางสวนจากที่มีรายงานในประเทศไทย โดยม ี accession number 
ดังตอไปนี ้ AY352225, AY352222, AY352216, AY352212 เกิดขึ้นที่ จังหวัดนนทบุรี, AF507065, 
AF507063, AY507362, AF503454, AF503453, AF503451 เกิดขึ้นที ่อําเภอรือเสาะ จังหวัดนราธิวาส, 
AF509836, AF509834, AF509833 เกิดขึ้นที่ อําเภอยี่งอ จังหวัดนราธิวาส AY150859, AY150858 
เกิดขึ้นที่ อําเภอโปงน้ํารอน จังหวดัจันทบรีุ AY149887, AY149885 เกิดขึ้นที่ อําเภอ สุขิรินทร จังหวัด
นราธิวาส, AF544395, AF544397 เกิดขึ้นที ่อําเภอหาดใหญ จังหวัดสงขลา (12,13,14) โดยดู molecular 
characterization ดวยการทํา multiple alignment และสราง phylogenetic tree เพื่อจําแนก genotype ที่
เกิดการระบาดขึ้นวาเปน genotypeใด หลังจากนั้นจึงเลือก serum ผูปวยมา1ราย แลวทํา whole genome 
sequencing เนื่องจากยังไมเคยมีการรายงาน whole genome sequence ในประเทศไทยมากอน งานที่ทํา
มีจุดมุงหมายหลักเพื่อเปนขอมูลพื้นฐานในการศึกษาการแพรระบาด และ การควบคุมปองกันการเกิด
โรคไวรัสตับอักเสบเอ ตอไปในอนาคต 
 
คําถามของการวิจัย (Research Question)  
   การระบาดของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ ที่เกดิขึ้นในประเทศไทยเปนgenotypeใด 

วัตถุประสงคของการวิจัย 
1. จําแนก genotype ของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ ที่เกิดการระบาดขึ้นในประเทศไทย  
2. หาลําดับเบสของยีนทั้งหมด (whole genome) ของไวรัสตับอักเสบ เอ ที่เกิดการระบาด

ในประเทศไทย 
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สมมติฐาน (Hypothesis) 
genotypeของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ ที่มีการระบาดในประเทศไทยยังคงเปนgenotypeเดิม  

ขอบเขตของการวิจัย 
วิเคราะหหา genotype 
 

เก็บตัวอยางเลอืดจากการระบาดที่จังหวัดตางๆ เพื่อนํามาตรวจหาเชื้อ 
ไวรัสตับอักเสบ เอ  

Screen เพื่อตรวจหาเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ โดยวิธีทาง Immunology 

นํา serum ที่ตรวจโดยวิธี Immunology แลว positive (anti-HAV IgM) 
มาทํา PCR เพือ่ยืนยนัผลที่แนนอน 

ตรวจหาเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ ดวยวิธี PCR  
(ในบริเวณ VP1-P2A Junction) 

สกัด RNA 

นํา PCR product ที่ไดมาทํา purification 

 
 

 
 

 
 
 
 

 
 
 

 
 
 
 
 
 

ทํา Phylogenetic และ analyze ผล 

ทํา DNA sequencing และ Blast เพื่อวิเคราะหลําดับเบสที่ไดมาวาเปน
เชื้อไวรัสตับอกัเสบ เอ และทําการวิเคราะหหา genotype 
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ถอดรหัส whole gene ของเชื้อ HAV                                                                                                                                     
 

ประโยชน : ทราบลําดับเบสทั้ง whole gene ของ ไวรัสตับอักเสบ เอ ที่  
                       มีการ ระบาดในประเทศไทยและเผยแพรลําดับเบสที่ได 
                       เขาสู GenBank เพื่อเปนขอมูลพื้นฐานในการศึกษา 
                       เกี่ยวกับเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ ตอไป 

Assembly whole gene ของ ไวรัสตับอักเสบ เอ 

เลือก serum อยางสุม ที่ใหผลบวกจาก RT-PCR มา 1 ราย เพื่อทํา 
whole gene ของ ไวรัสตับอักเสบ เอ 

ออกแบบ primerใหครอบคลุมทั้ง whole gene  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ขอจํากัดของการวิจัย 
ปริมาณซีรัมมีอยางจํากดั อาจไมเพยีงพอตอการทําซํ้าเพื่อยืนยนัผลการทดลอง 

คําจํากัดความที่ใชในการวิจัย 
genotype คือ การแบงกลุมของไวรัสตับอักเสบ เอ โดยวิธีการถอดรหัสพันธุกรรม 
Molecular characterization คือ การศึกษาจําแนกลําดับเบสในสวน VP1-P2A junction 

รวมถึงศึกษาลาํดับของกรดอะมิโนที่เปลี่ยนไปหากพบความแตกตางของลําดับเบส 
 
คําสําคญั 

ไวรัสตับอักเสบ เอ 
genotype 
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ประโยชนท่ีคาดวาจะไดรับ 
เนื่องจากยังขอมูลของ HAV ในประเทศไทยยังมีไมมาก ดังนั้นการหาไวรัสนี้มี 

ประโยชนดังนี้ 
1. ทําใหทราบระบาดวิทยาโมเลกุลของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ ในประเทศไทย  
2. ทราบลําดับเบสทั้งหมดของ ไวรัสตับอักเสบ เอ ที่มี การระบาดในประเทศไทยและ 

เผยแพรลําดับเบสที่ไดเขาสูธนาคารรหัสพันธุกรรม(GenBank)เพื่อเปนขอมูลพื้นฐานในการศึกษา
เกี่ยวกับ เชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ  

3. เพื่อเปนขอมูลพื้นฐานในการศึกษาการแพรระบาด และ การหาแหลงที่มาของเชื้อ 
ไวรัสตับอักเสบ เอ  
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บทท่ี 2 
เอกสารและงานวิจัยท่ีเก่ียวของ 

การคนพบ 
การศึกษาทางระบาดในชวงสงครามโลกครั้งที่สองไดพบโรคไวรัสตับอักเสบจํานวน 

มากในทหารและประชาชนทั่วไป(15) พบวาโรคตับอักเสบมี 2 ชนิด คือ ชนิดที่มีระยะฟกตวัส้ันหรอื
ไวรัสตับอักเสบ เอ และ ระยะฟกตวัยาว หรือ ไวรัสตับอักเสบ บี โดยมกีลุมนักวิทยาศาสตรจํานวนมาก
ที่พยายามจะจาํแนกเชื้อไวรสัตับอักเสบ เอ และ บี ออกจากกนั และในปพ.ศ.2510 Deinhardt และ คณะ 
(16) ไดใชลิงเปน animal model และ พบวาเชื้อ MS-1 (ช่ือตั้งตนของไวรัสตับอักเสบ เอ) ทําใหเกิดโรค
ในลิงที่คลายกบัโรคตับอักเสบในคนมาก คอืสามารถติดตอทางการกิน (fecal-oral) และ มีระยะฟกตวั
ของเชื้อส้ันประมาณ 4 สัปดาหและตอมาก็ไดนําเชื้อ MS-1มาทดสอบในอาสาสมัครก็พบวามีการตดิ
เชื้อในอาสาสมัครจริง (17) และในป พ.ศ.2516 Feinstone และคณะไดรายงานการพบเชื้อสายพันธุ
ดังกลาวในอจุจาระอาสาสมัครเปนครั้งแรกโดยใชกลองจุลทรรศนอิเล็คตรอน โดยมขีนาดเชื้ออนภุาค
ประมาณ 27 นาโนเมตร 

 

27 nm 

 
 
 
 
 
 

 
รูปท่ี 1 รูปภาพวาดแสดงลักษณะโครงสราง และ ภาพจากกลองจุลทรรศนอิเล็คตรอน 

ของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ 
 

อนุกรมวิธานของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ 
Family Picornavaridae 
ไวรัสกลุมนี้เปนไวรัสที่มีขนาดเล็ก (pico = 10-12) และ จีโนมเปน RNA 

คุณสมบัติของ picornaviruses คือ  

• มีจีโนมเปน RNA สายเดี่ยว มี polarity เปนบวก น้ําหนกัโมเลกุล 2.5*106 ดัลตัน 
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 ยาว 7–8.5 Kb. 

• มี Icosahedral nucleocapsid ไมมี envelope 

• อนุภาคไวรัสมีขนาดเสนผาศูนยกลาง 22–30 นาโนเมตร เปน RNA virus ที่มีขนาด
เล็กที่สุด 

 
Family Picornavaridae  แบงออกเปน 5 genera คือ 
1. Genus Enterovirus  

ไดแก Polio virus type, Coxsackie viruses A, Coxsackie viruses B, Echoviruses, 
Human enteroviruses  

2. Genus Cardiovirus 
ไดแก Encephalomyocarditis virus, Mengovirus, MM virus  

3. Genus Rhinovirus  
ไดแก Human Rhinovirus  

4. Genus Aphthovirus 
ไดแก Foot-and-mouth disease virus (FMDV) 

5. Genus Hepatovirus 
ไวรัสที่จัดเปน prototype ของ genus คือ ไวรัสตับอักเสบ เอ   

 
ไวรัสตับอักเสบ เอ 

ไวรัสตับอักเสบ เอ มีลักษณะ และ คณุสมบัติทางชีวภาพ กายภาพ และชีวเคมีเชน 
เดียวกับสมาชกิไวรัสใน Family Picornavaridae เคยถูกจัดใหอยูใน genus enterovirus แตภายหลัง 
พบวามีคุณสมบัติที่แตกตางจาก genus enterovirus หลายประการ เชน สามารถทนความรอนไดสูงกวา 
ไมทําปฏิกิริยากับ monoclonal antibodies ที่จําเพาะตอ group-specific antigen ของ enteroviruses 
นอกจากนี้ยังม ี ความแตกตางของรหัสพันธุกรรมในสายจีโนมของเชือ้ไวรัสนี้ เมื่อเทียบกับรหัส
พันธุกรรมของเชื้อในกลุม enterovirus และการศกึษาในเซลลเพาะเลี้ยงพบขั้นตอนการเพิ่มจํานวนที่
แตกตางกัน อีกทั้ง สามารถเพาะเลี้ยงไดยาก และ เพิ่มจํานวนไดชามาก รวมทั้งไมแสดง cytopathic 
effect (CPE) ในเซลลเพาะเลี้ยง จึงจดัไวรัสตับอักเสบ เอ อยูใน genus Hepatovirus ซ่ึงมีคุณสมบัติดังนี ้ 

1. ไวรัสตับอักเสบ เอ เปน RNA ไวรัสมีขนาดเล็ก เสนผาศูนยกลางประมาณ 27 nm  
  2. ไมมีเปลือกหุม (nonenveloped) 
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  3. สามารถทนตออีเทอร กรดที่ระดับ pH 3 ความรอนที ่ 56° C เปนเวลา 30 นาท ี ถูก
ทําลายดวยความรอน 98° C เปนเวลา 1 นาท ี และยังสามารถทนคลอรีนในความเขมขนที่สามารถ
ทําลายเชื้ออ่ืนได ไวรัสตับอักเสบ เอ ถูกทาํลายไดโดยรังสีอัลตราไวโอเลต และการใชความรอน  
100° C นาน 5 นาที และน้ํายาฟอรมาลินที่ความเจือจาง1:4000 

4. เชื้อไวรัสตบัอักเสบเอ ที่ติดเชื้อในคนมเีพียง serotypeเดียว ดังนัน้แอนตบิอด ี
ที่จําเพาะตอสวน major antigenic determinant ของเชื้อไวรัสสามารถใชในการตรวจหาเชื้อไวรสัตับ
อักเสบเอทุกสายพันธุ 
 
ลักษณะการเรียงตัวของจีโนม 

รูปท่ี 2  แสดงลักษณะโครงสรางทางพันธุกรรมของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ 
 

1. บริเวณสวนปลายดาน 5’ มีลักษณะ uncapped โดยสวนปลายสุดมีโปรตีนขนาด 
เล็กเรียกวา Vpg เกาะตดิอยู บริเวณนี้มีความแปรปรวนของรหัสพันธุกรรมนอยที่สุด 

2. บริเวณ 5’ untranslated region (5’-UTR) ที่ไมใชเปนรหัสสําหรับการสราง 
โปรตีน มีขนาด 738 นิวคลีโอไทด  ทําหนาที่สําคัญเกี่ยวกับการ translation และ infectivity ของไวรสั 

3. บริเวณทีใ่ชเปนรหัสในการสรางโปรตีน (coding region) มีความยาว 6681  
นิวคลีโอไทด โดยจะสรางโปรตีนทั้งสายประกอบดวยกรดอะมิโน 2227 ตัว โปรตีนทั้งสายสามารถ
แบงออกไดเปน 3 สวนคือ P1, P2, P3 ซ่ึงจะถูกตัดยอยออกเปนอกีหลายโปรตนีโดยมีรายละเอียด
ดังตอไปนี ้

3.1 P1 region เปนสวน capsid encoding สวนนีเ้ปนสวนที่สรางโปรตีน 
โครงสราง ซ่ึงประกอบไปดวยโปรตีน 4 สวนไดแก 

VP4 มีขนาดน้าํหนักโมเลกุล          6.7-8  k Dal 
VP2 มีขนาดน้าํหนักโมเลกุล     27     k Dal 
VP3 มีขนาดน้าํหนักโมเลกุล     29     k Dal 
VP1 มีขนาดน้าํหนักโมเลกุล     33     k Dal 

 โดย ทีV่P1 เปนโปรตีนในสวนโครงสรางที่ใหญที่สุดซึ่งมีหนาที่หลักเกี่ยวกับ HAV neutralization 
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3.2 P2 region เปนสวน nonstructural protein ซ่ึงประกอบไปดวยโปรตีน 
      3 สวนไดแก  
2A ประกอบดวยกรดอะมจิํานวน 189 ตวั ทําหนาที่เปน proteinase 
2B ประกอบดวยกรดอะมจิํานวน 107 ตวั ยังไมทราบหนาที่ที่แนนอน 
2C ประกอบดวยกรดอะมจิํานวน 335 ตัว ทําหนาที่เกี่ยวกับ RNA replication  
3.3  P3 region ประกอบไปดวย โปรตีน 3A, 3B, 3C และ3D คาดวามีหนาที ่

เกี่ยวกับRNA replication 
4. บริเวณ 3’ untranslated region ขนาดสั้นประมาณ 63 นิวคลีโอไทด 
5. poly A tail 

 
วงจรชีวิตของไวรัสตับอักเสบ เอ 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

รูปท่ี 3 แสดงวงจรชีวิตของไวรัสตับอักเสบ เอ 
 

A) ไวรัส attach เขาสูเซลลตับโดยผาน receptor ของเซลล B) จากนั้น เกดิขบวนการ uncoating  
ปลอย positive-sense RNA genome ออกสูเซลล C)โดยที่ positive-sense RNA genome เปรียบ 
เสมือน mRNA และ มีลักษณะเปน polycistonic mRNA ซ่ึงจะถูกแปลรหัสออกเปนโปรตีนสาย
เดี่ยว (polyprotein) D) โปรตีนที่ถูกสรางออกมาในระยะแรกจะอยูในรปูของ polyprotein precursor 
(18,19,20) หลังจากนั้นจงึถูกตัดใหเปน mature viral protein ดังกระบวนการที่แสดงในรูปที4่. E) 
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โปรตีนที่ไมใชโปรตีนโครงสราง ถูก assemble ที่บริเวณ membrane-bound RNA replicase และไป
จับกับปลาย 3’ของ viral genome RNA เพื่อสังเคราะห negative-strand RNA F) negative-strand 
RNA ที่เกิดขึน้ทําหนาทีใ่นการเปนแมแบบสราง positive–strand RNA G) positive–strand RNA ที่
ถูกสังเคราะหขึ้นมาใหมบางสวนจะเปน genomic RNA บางสวนจะถกู translate ไปเปนโปรตีน 
(dash line) H) positive–strand RNA ที่ถูกสังเคราะหขึ้นมาจะถกูบรรจุใน viral particleที่ 
ประกอบดวยstructural protein และในขัน้นี้ VP1-P2A precursor จะถูกตัดโดย unknown cellular 
protease I) HAV particle ที่ถูก ประกอบขึ้นมาใหม ถูกหล่ังออกจากเซลลโดยผานทาง apical 
membrane ของเซลลตับ (hepatocyte) ไปยงั billary canaliculus เพื่อที่จะถูกสงผานไปยังน้ําดี และ 
ลําไสเล็กตอไป 
 

 
 
 
 

 
 
 

 
      รูปท่ี 4 แสดงลักษณะโครงสรางทางจีโนมและโปรตนีของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ 
 

กระบวนการในการตัดโปรตนีใหเปน mature viral protein อาศัย viral protease (3C  
protease) ไดเปนโปรตีนสวนโครงสราง และที่ไมใชสวนโครงสราง(      แสดงถึงตําแหนงที่ถูกตดัโดย 
viral protease (   แสดงถึงตําแหนงที่ถูกตดัโดย cellular protease) และ สุดทายคือ VP4/VP2 junction 
ถูกตัดโดยunknown cellular protease (      แสดงถึงตําแหนงที่ถูกตัดโดย unknown cellular protease)  
 
พยาธิกําเนิดของโรคไวรัสตบัอักเสบ เอ 
  จากการศึกษาการติดเชื้อในเซลลเพาะเลี้ยงโดยใช polarized culture ของเซลล CaCo-2 
พบวาเชื้อเขาและออกจาก epithelial cell ทางดานบน คอื apical side เทานั้น (21) กลไกที่คาดวาจะ
เปนไปได คือ เชื้อเขาสู membranous epithelial cell (M-cell) ของ peyer’s patch บริเวณสวนปลายของ
ลําไสเล็กสวน ileum หลังจากไดรับเชื้อประมาณ 2-3 วัน เชื้อจะกระจายไปยัง parenchyma cells ของตับ  
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ในชวงระยะ 1-2 สัปดาหกอนเกิดอาการ สามารถพบไวรัสไดสูงถึง 108 อนุภาคตอกรัมของอุจจาระ 
และพบนอยกวานี้ในเลือด น้ําลาย และ ลําคอ โอกาสที่จะเกิดการตดิตอหลังการถายเลือดจึงอาจพบได
แตนอย ตอมาก็จะปลอยเช้ือออกมาทางอุจจาระโดยผานทอน้ําด ี 
 
Genotype ของไวรัสตบัอักเสบ เอ  

จากการเปรยีบเทียบรหัสพันธุกรรมบริเวณนี้ของไวรัสตบัอักเสบ เอ 152 สายพันธุ  
พบวาสามารถแบงไดปน 7 genotype คือ genotype 1, 2, 3, 4, 5, 6 และ 7 โดยถือวาแตละ genotype มี
ความคลายคลึงกันนอยกวารอยละ 85 นอกจากนี้ยังสามารถแบงเชื้อใน genotype 1 และ 3 ออกเปน 
subtype A และ B ซ่ึงมีความคลายคลึงกันประมาณรอยละ 86-92.5 (22) การแบงแยก genotype นั้น
โดยมากมกัจะหาลําดับนวิคลีโอไทดในสวน VP1-P2A junction (10,23) ประมาณ 168 nucleotide (24) 
โดยวิธีการทําsequencingซ่ึงเปนวิธีที่ใหผลถูกตองและแมนยํามากที่สุด   
  จากการศึกษาทางดานระบาดวิทยา พบวาแตละ genotype นั้นมีการกระจายตวัแตละ
กลุมที่แตกตางกันในแตละภมูิภาคของโลก (10,25,26,27,28,29) ดังนี ้
  genotype 1A   พบมากทางตอนเหนือ, กลาง, ใต ของทวปีอเมริกา และ ทวีปเอเชยี  

genotype1B    พบมากในทวปีออสเตรเลีย ตอนเหนือของทวีปแอฟรกิา และ  
         บริเวณรอบทะเล เมดิเตอรเรเนียน 

genotype 2     พบมากในประเทศฝรั่งเศส 
  genotype 3A  พบมากในอนิเดีย ศรีลังกา เนปาล มาเลเซีย สวีเดน นอรเวย  

          และ อเมริกา 
  genotype 3B   พบมากในญีปุ่น และเดนมารก 
  genotype 4      พบมากในประเทศฟลิปปนส 

genotype 5      พบมากในประเทศเคนยา 
genotype 6      พบมากในประเทศอินโดนีเซีย 
genotype 7      พบที่ Sierra Leone 
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รูปท่ี 5  แสดงการกระจายตวัของgenotype ของแตละกลุมตามแตละภูมิภาคของโลก 
 
อาการแสดงและพยาธิสภาพการติดเชื้อของไวรัสตับอักเสบ เอ 

โรคตับอักเสบ เอ เปนโรคที่เกิดจากการติดเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ ผูปวยที่ติดเชื้อโรค 
นี้ เมื่อหายแลวจะมีภูมิคุมกนัเกิดขึน้ ในเด็กสวนมากจะเปนแบบไมมีอาการหรือมีอาการนอย อาการจะ
เปนมากตามอายุที่เพิ่มขึ้น อัตราตายของโรคอยูระหวางนอยกวารอยละ 0.1 ในเดก็เล็ก และระหวางรอย
ละ 0.1-0.4 ในเด็กโตหรือผูใหญ สําหรับประเทศที่กําลังพัฒนา โรคตับอักเสบ เอ มักพบในเดก็เล็ก 
ประเทศที่พัฒนาแลวหรือกําลังพัฒนาอยางรวดเร็ว อุบัติการณของโรคนี้ในเด็กเล็กจะลดนอยลง ในเด็ก
โตและในผูใหญ อาการจะรุนแรงมากกวาในเดก็เล็กอาการจะเริ่มดวย เปนไข ซ่ึงอาจจะเปนไขสูง
ฉับพลันรวมกบัอาการออนเพลีย เบื่ออาหาร คล่ืนไส อาเจียน อาจมีอาการปวดแนนทองบริเวณใตชาย
โครงขวา ปวดเมื่อยตามตวั และปวดตามขอหรือกระดกูได โดยทั่วไปผูปวยจะมีไขอยูนานประมาณ 4-7 
วัน หลังจากนั้นผูปวยจะเริ่มสังเกตวาปสสาวะมีสีชาเขม แลวตามมาดวยอาการตัวเหลือง ตาเหลือง ที่
เรียกวา ดีซาน อาการดีซานอาจมีตั้งแตเหลืองเพียงเลก็นอยจนถึงตวัเหลืองตาเหลืองมากอยางชดัเจน 
เปนที่นาสังเกตวาในชวงที่ผูปวยมีตวัเหลือง ตาเหลืองอาการไขจะลดลงหรือหายไป ผูปวยบางราย 
อาการดีซานมกัจะหายไปภายใน 1-2 เดือน แตผูปวยบางรายอาการดซีานอาจอยูนาน 3-4 เดือน และ
เปนที่นาสังเกตวาเดก็ที่ติดเชือ้ไวรัสตับอักเสบ เอ อาจไมมีอาการและอาการแสดงออกมาเลย กลาวคือ
อาจจะไมมีอาการดีซาน ซ่ึงตางจากผูใหญที่มักจะมีอาการแสดงของโรคและอาการดีซานชัดเจน จาก
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ขอมูลของประเทศไทย พบวามากกวารอยละ 70 ของผูใหญจะมภีูมคิุมกันตอ ไวรัสตับอักเสบ เอ ซ่ึง
หมายถึงวาเคยติดเชื้อมากอนแลว โดยที่ไมเคยมีประวตัิดซีานมากอนเลย ไวรัสตับอักเสบ เอ มีซีโรไทป 
(serotype) ชนิดเดียว ผูที่เคยติดเชื้อหรือมีภมูิตานทานตอไวรัสตัอักเสบ เอ แลว จะไมเปนตับอักเสบ เอ 
อีก และถึงแมวาโรคไวรัสตบัอักเสบ เอ จะเปนโรคที่สามารถหายไดเองและไมรุนแรงแตก็พบวาผูปวย
บางรายมีอาการแทรกซอนของโรค fulminant hepatitis, cholestatic hepatitis, relapsing hepatitis สวน
พยาธิสภาพทีต่ับเมื่อระดับไวรัสขึ้นสูงสุดและรางกายสรางภูมิคุมกันคาดวาตับอักเสบเกิดจากระบบอิม
มูนของรางกายไปทําลายเซลลตับที่ติดเชื้อไวรัส ในบริเวณตับพบ natural killer (NK) cell ที่ถูกกระตุน
แลว และพบ CD8+ cytotoxic T-lymphocytes ซ่ึงเปนที่ทราบกันวา สามารถหลั่ง interferon (IFN) 
สนับสนุนการแสดงออกของ MHC class I ซ่ึงปกติไมคอยพบบนผิวของเซลลตับ สวนภูมิคุมกนัชนดิที่
เปนแอนติบอดีสามารถอยูไดนาน โดยระดับจะลดเพียงเล็กนอยเมื่ออายุมากขึ้นเนื่องจาก HAV 
 มีเพียง 1 serotype ปกติจึงไมพบผูที่ปวยเนือ่งจากไวรัสนี้เปนครั้งที่สอง 
 
การติดตอของเชื้อไวรัสตับอกัเสบ เอ 

เชื้อไวรัสจะถกูขับถายออกมากับอุจจาระของผูปวย และ ถายทอดโรคไปยังผูอ่ืนโดย 
การรับประทานเอาเชื้อที่ปนเปอนในน้ําดื่ม อาหาร เขาไปในรางกาย หรืออาจจะอยูใกลชิดกับบุคคลที่
เปนโรคนอกจากนี้ยังพบวาอาจติดตอเชื้อโดยการไดรับเชื้อมาจากผูปวยที่ใหเลือดซึ่งในขณะนัน้มีเชื้อ
ไวรัสในกระแสเลือด 
 
วิธีการตรวจเพื่อวินิจฉัยเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ 

โรคตับอักเสบจากการติดเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอเฉียบพลัน มีอาการทางคลินิกที่คลาย 
กับโรคตับอักเสบเฉียบพลันจากเชื้อไวรัสอื่นและมักไมสามารถวินิจฉัยแยกโรคดวยอาการทางคลีนิค
อยางเดยีวได การเจาะเลือดตรวจดกูารทํางานของตับโดยวัดเอนไซม ไดแก alanine aminotransferase 
(ALT) หรือ Serum glutamic pyruvic transaminase (SGPT) และ aspartate aminotransferase (AST) 
หรือ Serum glutamic oxaloacetic transaminase (SGOT) จะบอกไดวาตบัอักเสบมากนอยเพยีงไร แตไม
สามารถบอกไดวาโรคตับอักเสบที่เกิดขึ้นเกิดจากเชื้อชนดิใด ดังนั้นจึงตองมีวิธีตรวจอื่นๆรวมดวย เชน  

1. การตรวจจากตัวอยางโดยตรง  
การตรวจอุจจาระเพื่อตรวจหาอนุภาคไวรสัดวยกลองจุลทรรศนอิเล็กตรอนหา 

แอนติเจนของไวรัสดวยวิธี ELISA หรือหาจีโนมของไวรัสโดยวิธีทางอณูชีววิทยา เชน hybridization 
หรือ polymerase chain reaction (PCR) ซ่ึงวิธีนี้สามารถจําแนกจากการอาศัยขอมลูในระดับโมเลกุล 
โดยดูความแตกตางของรหัสพันธุกรรม ทําใหสามารถแยกเชื้อออกเปน genotype ตางๆ โดยใชรหัส
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พันธุกรรมบริเวณสวนตอของยีน VP1 และ VP2A ขนาด 168 bp (24) เนื่องจากเปนบริเวณที่มคีวาม
แปรปรวนของรหัสพันธุกรรมสูง  

2. การตรวจหาแอนติบอดีจําเพาะ 
2.1 การตรวจหา anti-HAV IgM ถาพบจะใหการวินิจฉัยโรคไดทันที  สามารถ 

ตรวจพบ anti-HAV IgM ไดไมวาเปนการติดเชื้อชนิดมอีาการหรือไมก็ตาม anti–HAV IgM มักตรวจ
พบภายหลังจากการติดเชื้อตัง้แต 6 สัปดาห จนถึง 6 เดือน และจะลดระดับลงจนตรวจไมพบภายใน 1 ป 

2.2 การตรวจหา total anti–HAV แอนติบอดทีี่พบสวนใหญ คือ anti-HAV IgG  
แอนติบอดี ชนิดนี้จะคงอยูนานตลอดชีวติ ถาตรวจพบ anti-HAVโดยไมพบ anti-HAV IgM แสดงวา
เปนการติดเชือ้มานานแลว และในขณะนีผู้นั้นก็มีภูมิคุมกันโรคไวรัสตบัอักเสบ เอ  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
รูปท่ี 6 แสดงระยะเวลาของแอนติบอด ี(anti-HAV IgG, anti-HAV IgM) ที่เกิดขึน้หลังจากการการตดิ 

เชื้อไวรัสตับอกัเสบ เอ 
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บทที่ 3 
วิธีดําเนินการวิจัย 

 
รูปแบบการวิจัย 

การวิจยัคร้ังนี้เปนการวจิัยเชงิพรรณนา (cross-sectional, descriptive research) โดย 
การวิจยัในครัง้นี้ไดผานการพิจารณาจากคณะกรรมการจริยธรรมจากจฬุาลงกรณมหาวิทยาลัย 
(Chulalongkorn University Ethics Committee)  
 
ประชากรศึกษา 

ทําการเก็บตวัอยางจากประชากรที่อยูในแหลงระบาดของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ  
ในชวงที่มกีารระบาดในประเทศไทยในป พ.ศ. 2544  

- จังหวดัสุพรรณบุรี   83   ตัวอยาง  
ในชวงที่มกีารระบาดในประเทศไทยในป พ.ศ. 2548 

- จังหวดัเชยีงราย        79   ตัวอยาง  
- จังหวดัลําปาง           59   ตัวอยาง  
- จังหวดัสงขลา          79   ตัวอยาง 

 รวมทั้งส้ิน             300   ตัวอยาง 
จากการเก็บตัวอยางเลือดจากประชากรที่ติดเชื้อไวรัสตับอกัเสบ เอที่ไดทัง้หมด  

ตัวอยางเลือดที่ไดมาจะถูกปนแยกเม็ดเลือดเพื่อเก็บเอาแตสวนซีรัมจากนั้นทําการคัดเลือกตัวอยางซีรัม
เฉพาะผูที่ใหผลบวกตอ แอนติบอดีของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ (anti-HAV IgM) โดยวธีิ Enzyme-linked 
immunosorbent assay (ELISA)โดยใชเครื่อง Automated ELISA (Axzym, Abbott laboratories, North 
Chicago, IL) พบวา 

- ซีรัมจากจังหวดัสุพรรณบุรี ใหผลบวกตอแอนติบอดีของเชื้อไวรัส ตับอักเสบ 
เอ (anti-HAV IgM) 40 ตัวอยาง 

- ซีรัมจากจังหวดัเชียงราย ใหผลบวกตอแอนติบอดีของเชือ้ไวรัสตับอักเสบ เอ  
(anti-HAV IgM) 25 ตัวอยาง 

- ซีรัมจากจังหวดัลําปาง ใหผลบวกตอแอนติบอดีของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ  
(anti-HAV IgM) 32 ตัวอยาง 

- ซีรัมจากจังหวดัสงขลา ใหผลบวกตอแอนติบอดีของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ  
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(anti-HAV IgM) 38 ตัวอยาง 
จากนั้นนําตวัอยางซีรัมที่ใหผลบวกตอแอนติบอดีของเชือ้ไวรัสตับอักเสบ เอ มา ทํา 

การศึกษา สวนตัวอยางซีรัมที่เหลือจะทําการเก็บรักษาไวที่ตูแชแข็งที่อุณหภูม-ิ70°C เพื่อใชในการ 
ศึกษาอื่นตอไป  
 
การเก็บตัวอยาง 
เคร่ืองมือและวัสดุท่ีใชในการวิจัย 
 

1 .เครื่องมือ 

   1.1 Pipet tip: 10 μl,200 μl และ 1,000 μl (Elkay, Ireland) 
   1.2 Microcentrifuge tube: 0.2 ml, 0.5 ml, 1.5 ml (AxyGEN, USA) 
   1.3 Polypropylene conical tube:15 ml และ 50 ml (Elkay, Ireland) 
   1.4 Beaker: 50 ml, 100 ml, 200 ml, 500ml, 1000 ml (Pyrex ,USA) 
   1.5 Flask: 250 ml, 500 ml , 1000ml (Pyrex,USA)  
   1.6 Reagent bottle: 100 ml, 250 ml, 500 ml, 1000 ml (Duran,USA) 
   1.7 Cylinder: 25 ml, 50 ml, 100 ml, 250 ml, 500 ml, 1,000 ml  

(Pyrex, USA) 
   1.8 Pipette rack (Eppendorf, Germany) 
   1.9 Thermometer (Precision, Germany) 
   1.10 Parafilm (American Nation Can,USA) 
   1.11 Plastic wrap 
   1.12 Stirring-magnetic bar 
   1.13 sequence ABI310 kit (Perkin-Elmer, USA) 
   1.14 Combs (Bio-RAD, Hercules, California) 
   1.15 Electrophoresis chamber set (Bio-RAD, USA) 

2. อุปกรณ  

2.1  Automatic adjustable micropipette: P2 (0.1-2 μl), P10  

(0.5-10 μl), P20 (5-20 μl), P100 (20-100 μl), P1000  

(100-1,000 μl) (Eppendorf, Germany) 
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2.2  Vortex mixer (Scientific industry, USA) 
2.3  Stirring hot plate (Bamstead/Thermolyne, USA) 
2.4  Centrifuge (Beckman GS-6R, USA) 
2.5  Refrigerate microcentrifuge (Universal 16R Hettich, USA) 
2.6  Microcentrifuge 0.2 ml (Axygen, USA) 
2.7  Microcentrifuge 1.5 ml (Elkay, USA) 
2.8  Eppendorf Mastercycler personal (Hamburg, Germany) 
2.9  Power supply model 250 (Giboco BRL, USA) 
2.10  Multi-block heater (Lab-Line Instrument Inc., USA) 
2.11  Gel Doc 1000 (Bio-RAD, USA) 
2.12  Mitsubishi Video copy processor (Bio-RAD, USA) 
2.13  Thermal paper (Bio-RAD, USA) 
2.14  Refrigerator 4°C (Misubishi, Japan) 
2.15  Freezer-20°C (Sanyo, Japan) 
2.16  Freezer–70°C (Forma Scientific, USA) 
2.17  Water Purification equipment (Water pro Ps, USA) 

2.18  ABIPRISM
TM 

310 Genetic (Perkin-Elmer, USA) 
2.19  Autoclave (Hydroclave MC10 Harvey, USA) 
2.20  Balance (PB1502 Mettler Toledo, Switzerland) 

 
สารเคมีท่ีใชในการวิจัย 

1.สารเคมีทั่วไป 
1.1 Agarose molecular grade (Promega, USA) 
1.2 Diethyl pyrocarbonate (Sigma, Singapore) 
1.3 Ethidium bromide (Sigma, Singapore) 
1.4 Sucrose (USB, Hongkong) 
1.5 100 base pair DNA ladder (Biolab, USA) 

2.สารเคมีสําหรับการสกัด RNA (RNA EXTRACTION) 
2.1 Isoamyl alcohol (Sigma, Singapore) 
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2.2 Guadinine thiocyanate  
2.3 Absolute ethanol (Sigma, Singapore) 
2.4 Glycogen (USB, Ohio) 
2.5 Isopropanal (Sigma, Singapore)  
2.6 Sodium acetate (Sigma, Singapore)  
2.7 Phenol (Pierce, USA)  
2.8 Chloroform (Sigma, Singapore)  

3.สารเคมีสําหรับการทํา PCR 
3.1  Eppendorf Mastermix (2.5x) (Eppendorf, Hamburg, Germany) 

4.สารเคมีสําหรับการทําผลผลิต PCR ใหบริสุทธิ์ 
4.1  PERFECT Gel Cleanup (Eppendorf, Hamburg, Germany ) 
4.2  Isopropanal (Sigma, Singapore ) 

5.สารเคมีสําหรับการทําDNA Sequencing 
   5.1  BigDye terminator v.3.1 cycle sequencing RR-100 (Perkin-Elmer) 
   5.2  BigDye terminator v.3.1 cycle 5x buffer (Perkin-Elmer, USA) 
   5.3  Template suspension reagent (TSR) (Perkin-Elmer, USA) 
 
วิธีการดําเนินการวิจัย 

Positive control 
ไดตัวอยางจากซีรัมผูปวยและตรวจพบสารพันธุกรรมของไวรัสตับอักเสบ เอ 

ดวยวิธี PCR  
Negative control 
ในการศึกษาครั้งนี้ คือ Distilled water ที่มีปริมาตรเทากับ DNA ที่ใชในการทดลอง  
หลังจากที่เราคัดเลือกตัวอยางที่จะนํามาศกึษาโดยคัดเลือกตัวอยางซีรัมเฉพาะผูที ่

ใหผลบวกตอแอนติเจนของเชื้อไวรัสตับอกัเสบ เอ (anti-HAV IgM) โดยวิธี Enzyme-Linked 
Immunosorbent Assay (ELISA) แลว ก็จะทําการสกัด RNA โดยมีขั้นตอนดังแผนภาพที่แสดงไว  
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แผนภาพแสดงขั้นตอนการสกัด RNA 
วันที่ 1 

 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 

 
 
 
 
 

 
 
 
 
 

เติม Guadinine thiocyanate mix (GTC+2 ME) 500μl/Tube  

(GTC 9000 μl ใส 2 ME 70 μl) 

เติม 2M NaOAC 50 μl 

Phenol 500 μl และ CHCl3 :IAA (49:1) 100 μl 

                   ใส serum 100 μl แลวปดฝา 

Mix invert นาน 10 วินาท ี

Mix invert นาน 15 วินาที แลวนําไป Vortex นาน 15 วินาที 

หลังจากนัน้นาํไปแชแข็งที่อุณหภูม ิ–20°c นาน 15 นาที 

      นําไป centrifuge 13,500 rpm นาน 25 นาที 

เตรียม tubeใหม ขนาด 1.5 ml ใส Glycogen 4 μl 

ดูดสวนใสชั้นบนมาใสใน tube ใหมที่เตรียมไว 

เติม Isopropanol 600 μl 

Mix invert นาน 15 วินาที แลวนําไปแชแข็ง overnight ที่-20°c 
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วันที่ 2  
 

 Mix และนําไป heat ที่ 65°c นาน 5 นาที 
และแช แข็ง ประมาณ 2 นาท ี

จากนั้นนํา RNA ที่ไดจากการสกัดมาทํา RT-PCR 

นําไป Centrifuge 13,500 rpm นาน 25 นาท ี

ลาง pellet ดวย 70% EtOH 500 μl ปดฝาแลว mix 

เทสวนสารละลายออกใหเหลือเฉพาะ pellet ไว 

ดูดเอา 70% EtOH ออก และนําไปCentrifuge ที่ 13,500 rpm นาน  
25 นาที เพื่อทาํการปนให pellet ตกตะกอน 

                         เติมน้ํา Dep C 10 μl 

ทําให pellet แหงดวย vacuum 5 นาที 
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ขั้นตอนการทํา Reverse transcription polymerase chain reaction (RT-PCR) 
 
ตารางที่ 2 Primer และสารตางๆที่ใชในการทํา RT-PCR ของไวรัสตับอักเสบ เอ 

สารที่ใชในการทํา RT–PCR ปริมาณสารที่ใสในแตละหลอด(μl) 
Distilled water 5.8 
Buffer 5.0 
10mM dNTP 2.0 
Primer:random primer 0.5 
RNAse Inhibitor 0.5 
Enzyme MLV (Molony murine leukemiaVirus Enzyme) 1.0 
Extracted RNA 10 
Total Volume 25.3 
 

หลังจากนัน้นาํสารที่เตรียมไวดังตารางที่ 2 ผสมใหเขากันและนําไป Incubate ที่ 37°c นาน 1 ช่ัวโมง 
 
การออกแบบ Primers 

ทําการดาวโหลด ลําดับนิวคลีโอไทดของไวรัสตับอักเสบ เอ ทั้งยีนและทุกgenotypeที่มี
รายงานอยูใน GenBank จากนั้นใชโปรแกรม Clustal X ในการออกแบบ primers สําหรับการถอดรหัส
ทํา whole genome แตในสวน VP1-P2A junction ซ่ึงเปนบริเวณที่สามารถใชแยก genotypeไดนั้นไดใช 
primer ตามที่เคยมีรายงานไว (29) 

 
การเพิ่มจํานวน DNA (DNA amplification) ในสวนของ VP1-P2A junction ของ HAV 

 
 

359 bp. 
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232bp. 

รูปท่ี 7 แสดงตาํแหนงของ primers ที่ใชในการ amplify ในสวน VP1-P2A junction 
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ตารางที่ 3 แสดงลําดับเบสของ primers เพือ่ใชในการแยก genotype 

Primer Primer’s sequence Product size (bp) 

BR _9B 5’AGTCACACCTCTCCAGGAAAACTT 3’ ~359 
BR _5B 5’TATTTGTCTGTCACAGAACAATCAG 3’ 

RJ_3C 5’GTTGATAGGACTGCAGTGAC 3’ ~ 232 

 ตารางที่ 4 สวนผสมของปฏิกิริยา PCR เพือ่เพิ่มจํานวน DNAในสวนของ VP1-P2A junction gene 
BR_6B 5’AGGAGGTGGAAGCACTTCATTTGA3’ 

VP1-P2A junction  gene 
สารละลาย 1° PCR (μl) 2° PCR (μl) 

Distilled water 12 13.5 
Eppendorf  Mastermix  (Humburg , Germany) 10 10 
Forward Primer 0.5 0.5 
Reverse Primer 0.5 0.5 
Mg 2+ 0.5 0.5 
DNA Template 2 0.5 
Total volume 25 25 

ตารางที่ 5 อุณหภูมแิละเวลาที่ใชในการทํา PCR ในสวน VP1-P2A  junction gene 

VP1-P2A junction  gene 
PCR Cycle 

1° PCR 2° PCR 

95°c   4 นาท ี 95°c   4 นาท ีPre-denaturation 

95°c   2 นาท ี 93°c   2  นาท ีDenaturation 

50°c   1 นาท ี 50°c   1  นาท ีAnnealing 

72°c   1 นาท ี 72°c    1 นาท ี
Extension 

ทําซํ้า 40  รอบ ทําซํ้า   40  รอบ 

72°c  10 นาท ี 72°c    10 นาที Post-extension 

Product size ~359 bp ~ 232 bp 
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การเพิ่มจํานวน DNA (DNA amplification) ท้ัง whole genome ของ HAV 
 
 
 
 
 

รูปท่ี 8 แสดงตาํแหนงของ primers ที่ใชในการ amplify whole genome ของไวรัสตับอักเสบ เอ 
 
ตารางที่ 6 แสดงลําดับเบสของ primers ในการทํา PCR เพื่อสราง whole gene 

PCR Product 

Set Primer Primer sequence cylcle Position size(bp) 

Primers forgenotyping         

BR _9B 5’AGTCACACCTCTCCAGGAAAACTT 3’ 1°   3285-3308 Outer 

BR _5B 5’TATTTGTCTGTCACAGAACAATCAG 3’ 1°   2949-2973 

359 

RJ_3 5’GTTGATAGGACTGCAGTGAC 3’   2° 2984-3001 Inner 

BR_6b 5’AGGAGGTGGAAGCACTTCATTTGA3’   2° 3192-3215 

232 

Primers for entire genome sequencing         

NAF    5’GGGTCTCCGGAGTTTTCC 3' 1°   8-26 

F55      5’GGGACTTGATACCTCACCGC 3'   2° 55-74 

A 

R749   5’CAGGATGTGGTCAAGRCCACT 3' 1° 2°  775-799 

758 

BFF     5’GTTTGCCTCTGAGGTACTC 3' 1° 2° 681-699 B 

BR      5’ATCCAAGGAACACGAAATCTC 3' 1° 2° 1977-1997 

1316 

C1F     5’ACATATGCAAGATTTGGCATTG 3' 1° 2° 1108-1130 C 

C2R    5’ATCCATAGCATGATAAAGAGG 3' 1° 2° 2176-2196 

1088 

F2042  5’ATCARAAAGGTGAGTACACTGC 3' 1° 2° 2042-2063 D 

R3050  5’GATCATCCACCGATGACTCC 3' 1° 2° 3050-3068 

1008 

DF       5’AACCTTGAGATTTCGTGTTCC 3' 1° 2° 2842-2860 E 

BR9B  5’AGGAGGTGGAAGCACTTCATTTGA3’ 1° 2° 3290-3313 

448 
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PCR Product 

Set Primer Primer sequence Position cylcle size(bp) 

F3141  5’ACCATACAAAGAATTGAGATTGG3' 1° 2° 3141-3162 F 1332 

ER       5’CTTGGATTTGACCAATTTGAAG 3' 1°   4716-4737 

NER    5’GTTGCCAATGCAATTGAAGT 3'   2° 4454-4473 

EFF     5’TAGAATGCTTGGATTGTCTGG 3’ 1°   3637-3657 G 993 

EF       5’TGCAAATTACAATCATTCTGATG 3’   2° 3744-3766 

ER       5’TTTCAACAGTCACAGAATGATG 3’ 1° 2° 4716-4737 

FFF     5’GAGAACTGTYCATTCAATGGC 3' 1°   4266-4287 H 1166 

FF       5’AATTTAGCAGATAGAATGCTTG 3’   2° 4532-4551 

FR       5’GATTTGACCAATTTGAAGTTGC 3’ 1° 2° 5675-5698 

GF      5’GTGAGATGGGTTATGAATGC 3' 1°   5369-5388 I 849 

GF.1   5’TGTTATTCAATCTTTRGATGTGG 3'   2° 5515-5537 

NGR   5’CTCTGAGCCAATCTTGGATGA 3' 1° 2° 6700-6721 

HFF    5’TCTTGATATGGCCATTACAGG 3' 1°   6226-6246 J 388 

HF      5’AGTTGGCATTCTTGGAGTGC 3’   2° 6482-6501 

NHR   5’ATCTCATTCTCCACCAATCA 3' 1°   7369-7393 

NNGR+1 5’AGAAAACTGGAGACTTTCCAA 3’   2° 6852-6870 

HF        5’TTGGAATCAAAAACAAGAGC 3' 1°   6482-6501 K 706 

NHF     5’CATCYGATTTTGGMACAGCTC 3'   2° 6764-6785 

R7484  5'AAAAGAAATAAACAAACCTCAGAA3'   1° 2° 7451-7472 
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ตารางที่ 7 สวนผสมของปฏิกิริยา PCR เพือ่เพิ่มจํานวน DNA ตามแตละ set ของ primers ดังตารางที่ 6 

Set A-K 
สารละลาย 1° PCR (μl) 2° PCR (μl) 

Distilled water 2+ 2+25-volume of Mg25-volume of Mg

Eppendorf  Mastermix  (Humburg , Germany) 10 10 

Forward Primer 0.5 0.5 

Reverse Primer 0.5 0.5 

Mg 2+ 0-1 0-1 

DNA Template 2 0.5 

Total volume 25 25 

ตารางที่ 8 อุณหภูมแิละเวลาที่ใชในการทํา PCR เพื่อเพิ่มจํานวน DNA ตามแตละ set ของ primers ดัง
ตารางที่ 6 

Set A-K 
PCR Cycle 

1° PCR 2° PCR 

Pre-denaturation  95°c          4 นาที 95°c           4 นาที 
Denaturation 95°c          2 นาที 93°c           2 นาที 
Annealing 48-55 °c   1 นาที 48-55°c      1 นาที 

72°c          1 นาที 72°c            1 นาที 
Extension 

ทําซํ้า 40  รอบ ทําซํ้า   40  รอบ 

Post- extension 72°c          10 นาที 72°c            10 นาที 
Product size ** ** 
 

** ขึ้นกับแตละคู primer ดังตารางที่ 6 

 
หลังจากการทาํ PCRโดยใสสารตางๆตามตารางขางตน จากนั้นนํา micro tube ที่ใส 

สารละลายดังกลาวทั้งหมดใสในเครื่อง thermal cycler (GeneAmp PCR System 2400, Perkin-Elmer, 
Boston) โดยมีอุณหภูมิตามตารางขางตน PCR product ที่ได จะถูกนํามาตรวจสอบโดยการ ทํา 
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electrophoresis ใน 2% agarose gel โดยใช 100 bp ladder เปน marker เพื่อใชตรวจสอบขนาด DNA ที่
ตองการจากนัน้ทําการยอมแถบ DNA โดยใช ethidium bromide แลวจึงทําการตัดชิน้ DNA ที่ตองการ 
แลวมาทําใหบริสุทธิ์โดยใช PERFECT Gel Cleanup (Eppendorf, Hamburg, Germany ) โดยมีขั้นตอน
ดังตอไปนี ้
 

เติม Binding buffer ในปริมาณ 3 เทา ของเจล  

Incubate ที่อุณหภูมิ 50°c เปนเวลา5-10 นาท ี

ตัดเจลในบริเวณที่ตองการ 

เติม Isopropanal ในปริมาณ เทาเจล 

         ดูดสารทั้งหมดมาใสใน collection tube ซ่ึงมี  
spin column 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 ปนเหวี่ยงที่ 8000 rpm 1นาท ี

 

ทิ้งสารที่อยูใน collection tube 

ลางดวย 750 μl Wash buffer 

ปนเหวี่ยงที่ 8000 rpm 1นาท ี
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ปนเหวี่ยงที่ 8000 rpm 5 นาท ี

ลางดวย 750 μl wash buffer 

ปนเหวี่ยงที่ 8000 rpm 1 นาท ี

ทิ้งสารที่อยูใน collection tube 

ยาย spin column ไปใส collection tube ใหม 

เติม 35 μl elution buffer 

ปนเหวี่ยงที่ 8000 rpm 1นาท ี

ทิ้ง spin column และ เก็บ DNAที่บริสุทธิ์ที่อยูใน 
collection tube เพื่อนําไปทํา sequencing ตอไป 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
จากนั้นจึงนํา DNAบริสุทธิ์ ที่ไดมาหาลําดบันิวคลีโอไทดโดยการทํา DNA sequencing 
 

หลังจากที่ไดลําดับนิวคลีโอไทดเราก็จะนํามาทําการตรวจสอบวิเคราะหโดยใช 
โปรแกรมเพื่อหา genotype และนํา sequence ที่ไดจากการทํา PCR ในแตละสวนมา assembly เพื่อให
ได whole genome 
 
การตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด (DNA sequencing) 
  ทําผลผลิตที่ไดจากการทํา PCR ใหบริสุทธิ์ โดยการตัด gel ในสวนแถบ DNA ที่
ตองการ ที่ไดจากการทํา gel electrophoresis และทําใหบริสุทธิ์โดยใช Perfect Gel Cleanup แลว
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ตรวจสอบผลผลิตที่ไดจากการทําใหบริสุทธิ์ โดยนําผลผลิตที่ได 5 μl ทําการตรวจดวย gel 
electrophoresis อีกครั้งหนึ่งวาไดช้ินสวน DNA ที่ตองการหรือไมและเพื่อตรวจสอบวาไมมี DNA อ่ืน
เจือปน หลังจากนั้นจึงนําผลผลิตที่ผานการตรวจสอบแลวมาทํา cycle sequencing การตรวจสอบลําดับ
นิวคลีโอไทดนั้นจะใช primer forward หรือ primer reverseโดยผสมสารตางๆที่ใชทํา cycle sequencing 
ตามตารางดังตอไปนี ้
 
ตารางที่ 9 แสดงสวนผสมของสารที่ใชในการทํา cycle sequencing 

ปริมาณสารที่ใสในแตละหลอด (μl) สารละลาย 

Distilled water 15 – ปริมาณ pure product 
5X buffer 2 
BigDye RR-100 2 
Primer  0.35 
ผลผลิตที่ทําใหบริสุทธิ์แลว (pure product) 2-5 
Total volume 15 
 
 
จากนั้นนําสารละลายที่เตรียมไวดังตาราง เขาเครื่อง GeneAmp PCR system 9600 (Perkin elmer)  

ตารางที่ 10 อุณหภูมิและเวลาที่ใชในการทํา PCR Cycle Sequencing  

 PCR Cycle 1° PCR 
 

96 °c   0.10 นาที Denaturation 
 

50 °c   0.05 นาที Annealing 
 

60 °c   4.00 นาที  ทําซํ้า 25  รอบ Extension  
4 °c    15.00 นาที Post- extension  
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หลังจากผานการทํา cycle sequencing แลว นําผลผลิตที่ไดไปผานขั้นตอนการ 
ตกตะกอนเพื่อนําไปอานลําดบันิวคลีโอไทดดวย ABIPRISMTM ดังนี ้
 

เติม 4 μl glycogen + 80 μl 75% Isopropanal 

ทิ้งไวที่อุณหภมูิหองเปนเวลา 15 นาท ี

ผลผลิตที่ไดจาก cycle sequencing 

ปนเหวี่ยงที่ 13,500 rpm เปนเวลา 30 นาท ี

เทสวนใสทิ้ง 

ลางดวย 250 μl 75% Isopropanal 

ปนเหวี่ยงที่ 13,500 rpm เปนเวลา 5 นาท ี

ทําให pellet แหงดวย vacuum 5 นาที 

นําเขาเครื่อง ABIPRISMTM 310 เพื่ออานผล 

นําไป heat ที่ 95°c นาน 2 นาท ี

นําไปแชแข็ง 2 นาที และ เปล่ียนใสหลอด sequence 

เติม template suspension reagent 25 μl 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปท่ี 9 แสดงขัน้ตอนการตกตะกอนทีไ่ดจากการเขา cycle sequencing 
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  ทําการอานผลที่ไดโดยใชโปรแกรม Chromas Lite 2.0 เพื่อวิเคราะห chromatogram  
ของลําดับนิวคลีโอไทด และทําการวเิคราะหผลตอไป 
 
การตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด (DNA Sequencing) 

โดยใชโปรแกรม 

• Clustal X เพื่อทําการเปรียบเทียบ sequence ที่เราไดมาจากการทํา DNA sequencing  
กับ sequence ที่เปนตัวอางองิ (references) 

• Chromas เปนโปรแกรมที่ใชดูกราฟที่ไดจากการทํา sequencing 

• Oligos เปนโปรแกรมที่ใชในการเปลี่ยนลําดับ sequence ที่เกิดจากการใช  
reverse primer 

• Bioedit เปนโปรแกรมที่ใชในการออกแบบ primers 

• MEGA เปนโปรแกรมที่ใชในการสราง phylogenetic tree 

• Seqman เปนโปรแกรมที่ใชในการประกอบสายของลําดับนิวคลีโอไทดที่มีมากกวา 1  
สายเขาดวยกนั 

 
การวิเคราะหขอมูล (Data analysis) 

เปรียบเทียบผลการทํา ELISA กับ ผลการทํา PCR 
  ทําการเปรียบเทียบลําดับนวิคลีโอไทดที่ไดกับนวิคลีโอไทดของสิ่งมีชีวิตอ่ืน ที่มีอยูใน
ธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) โดยใชโปรแกรม BLAST จาก www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast

- ทําการจําแนก genotype โดยการ เปรียบเทยีบนวิคลีโอไทดที่ไดกับนิวคลีโอไทด 
ของไวรัสตับอักเสบ เอ แตละ genotype ที่มีอยูในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) โดยใชโปรแกรม 
BLAST และ โปรแกรม MEGA 

- ทําการเปรียบเทียบความเหมอืน หรือ ความตางของ ลําดับนิวคลีโอไทด และ 
กรดอะมิโน ดวยวิธี cluster analysisโดยใชโปรแกรม Clustal X Version 1.83 และ BioEdit version 
7.0.4.1 เพื่อเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษา กับ ลําดับนิวคลีโอไทดของไวรัสตับ
อักเสบ เอ ที่มีอยูในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) 
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1. เผยแพรขอมูลลําดับนิวคลีโอไทด 
ทําการเผยแพรลําดับนิวคลีโอไทดทั้งหมดที่ไดจากการศกึษา โดยใช Program Sequin  

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sequinversion 6.0 ( ) ไปยังฐานขอมูล ธนาคารรหัสพันธุกรรม(GenBank) 
ที่ http://www.ncbi.nlm.nih.gov  
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บทที่ 4 
ผลการทดลอง 

 
1. ผลการวิเคราะหขอมูล 

จากการเก็บตัวอยางซีรัมจากประชากรที่ติดเชื้อไวรัสตับอกัเสบ เอ ในชวงที่มีการ 
ระบาด จาก จงัหวัดสุพรรณบุรี จังหวัดเชยีงราย จังหวดัลําปาง และ จังหวัดสงขลา ทั้งหมด 300 ตัวอยาง 
และทําการคัดเลือกเฉพาะตวัอยางซีรัมจากผูที่ใหผลบวกตอแอนติเจนของไวรัสตับอักเสบ เอ พบวา มี
จํานวนทั้งหมด 135 ตัวอยาง แตเนื่องจากผลการตรวจดวย ELISA จากหองปฏิบัติการพบวา จําเปนตอง
มีการตรวจซ้ํา จึงเปนเหตใุหปริมาณซีรัมตัวอยาง บางตัวอยางไมมีซีรัมในการตรวจเพียงพอ จึงทําการ
คัดเลือก ซีรัมตัวอยางที่สามารถนํามาทําการศึกษา ทั้งหมด 112 ตัวอยาง ดังตารางที่ 11 

-  ซีรัมจากจังหวดัสุพรรณบุรี ใหผลบวกตอแอนติบอดีของเชื้อไวรัส 
ตับอักเสบ เอ 40 ตัวอยาง 

-  ซีรัมจากจังหวดัเชียงราย ใหผลบวกตอแอนติบอดีของเชือ้ไวรัสตับอักเสบ เอ  
25 ตัวอยาง 

-  ซีรัมจากจังหวดัลําปาง ใหผลบวกตอแอนติบอดีของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ  
32 ตัวอยาง 

-  ซีรัมจากจังหวดัสงขลา ใหผลบวกตอแอนติบอดีของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ  
38 ตัวอยาง 

 
ตารางที่ 11 แสดงจํานวนตัวอยางที่ใชในการศึกษาจากการคัดเลือกโดยวิธี ELISA 
 

จํานวนตัวอยาง
ท้ังหมด 

จํานวนที่ใหผลบวกตอ 
ELISA 

จังหวัด จํานวนที่ใชในการศึกษา 

สุพรรณบุรี 83 40 30 
เชียงราย 79 25 23 
ลําปาง 59 32 29 
สงขลา 79 38 30 
รวม 300 135 112 
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2. ผลการเพิ่มจํานวนดีเอ็นเอ (DNA amplification) ของ HAV ในสวนของ VP1-P2A junction  
จากการทํา PCR ในสวน ของ VP1-P2A junction ดวย วิธี nested PCR โดย primer คู 

แรก BR9B-BR5B และ primer คูสอง BR6B–RJ3C จะไดผลผลิตจาการทํา PCR ขนาด 232 bp ตามรูป 
 

  M    S1    S2    P    N 

232 bp 

 
  
 
 
  
                      
 
รูปท่ี 10 แสดงผลผลิตจากการเพิ่มจํานวนดีเอ็นเอ (DNA amplification) ของ HAV ในสวนของ VP1-
P2A junction ดวย วิธี nested PCR โดย primer คูแรก BR9B-BR5B และ primer คูสอง BR6b–RJ3C ได
ผลผลิตขนาด 232  bp โดย M คือ 100 bp marker, S1 คือ ตัวอยางที่ 1, S2 คือ ตัวอยางที ่ 2, P คือ 
positive control และ N คือ negative control 

 
จากการตรวจสอบดวยวิธี PCR จาก ซีรัมที่ใชในการศึกษาไดผลบวกทั้งหมด 52 ตัวอยาง คิด

เปนรอยละ 46.43 % 
 
ตารางที่ 12 แสดงผลการตรวจสอบซีรัมตัวอยางดวยวิธี PCR 
 

จังหวัด จํานวนที่ใชในการศึกษา จํานวนที่ใหผลบวกตอ PCR คิดเปนรอยละ (%) 
สุพรรณบุรี 30 17 56.67% 
เชียงราย 23 7 30.43% 
ลําปาง 29 11 37.93% 
สงขลา 30 17 56.67% 
รวม 112 52 46.43% 
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3. ผลการตรวจสอบลําดับนวิคลีโอไทดในสวนของ VP1-P2A junction 
ผลการตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทดในสวนของ VP1-P2A junction โดยไดจากการ 

อานลําดับนิวคลีโอไทดดวย primer RJ-3C เมื่อนําไป ทําการเปรียบเทยีบลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดกบั 
นิวคลีโอไทดของสิ่งมีชีวิตอ่ืน ที่มีอยูในธนาคารรหัสพันธุกรรม(GenBank) โดยใชโปรแกรม BLAST 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST)  พบวามีความเหมือนกับลําดับนิวคลีโอไทดของไวรัสตับ (
อักเสบ เอ ทุกตัวอยาง  

 
รูปท่ี 11 ตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทดดวยโปรแกรม Blast จากการเพิ่มจํานวนสารพันธุกรรมดวย PCR
ขนาด ประมาณ 232 bp ซ่ึงลําดับเบสที่ไดรับจากการทํา sequencing 145 bp 

 
รูปท่ี 12 ตัวอยางผลจากการ เปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดกับนิวคลีโอไทดของสิ่งมีชีวิตอ่ืน ทีม่ี 

อยูในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) โดยใชโปรแกรม BLAST  
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รูปท่ี 13 แสดงตัวอยางผลจากการเปรียบเทยีบลําดับนวิคลีโอไทดที่ไดกับนิวคลีโอไทดของสิ่งมีชีวิตอ่ืน 

ที่มีอยูในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) โดยใชโปรแกรม BLAST 

 
รูปท่ี 14 แสดงตัวอยางของ chromatogram ของยีน VP1-P2A junction 

 
4. Phylogenetic Analysis 

4.1 Molecular characterization from difference outbreaks 
เมื่อนําลําดับนวิคลีโอไทดทีไ่ดจากการศึกษามาทําการวเิคราะหดวยวิธี phylogenetic  

analysis แลวเราจะสามารถจัดกลุมไดวา ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษานัน้อยูใน genotype ใด 
โดยทําการเปรยีบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดที่ทราบ genotype ซ่ึงมีรายงานอยูในธนาคารรหัส
พันธุกรรม (GenBank) โดยลําดับนิวคลีโอไทด ที่นํามาเปรียบเทียบไดแก 
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genotype 1A  :  L20549 , L20551 , L20552 , L20553 , L07666, L07722,    
                                DQ882869, AY956358, AY332641, DQ380523, DQ504421 

    AY150858, AY150859, AY148804, AY148806, AY108802,    
AF544397, AF544395, AF509836, AF503451, AF503453,       
AF503454, AF507065, AF507062, AF507054, AF507063,  

    AF509834, AF509833, AY149885, AY149887 
genotype 1B   :  L07701, L07702, L07703 , L07683 , L07728, AY148426,     
                                AY148424, AY543493, AF543492 
genotype 2    :  L07693 
genotype 3A  :  AJ299465, AJ299466, AJ299467, L07688 , L20528, L20532 , 
                               L20530   
genotype 3B  :  L20536, L20544, L07691 
genotype 4    :  L07732 
genotype 6    :  L07731 
genotype 7   :  L07729 
จากการศึกษาในครั้งนี้ไดเผยแพรลําดับนวิคลีโอไทด ลงในธนาคารรหัสพันธุกรรม 

โดยมี assession number ดังตอไปนี้ : EF207338, EF207339, EF207340, EF207340, EF207341, 
EF207342, EF207343, EF207344, EF207345, EF207346, EF207347, EF207348, EF207349, 
EF207349, EF207350, EF207351, EF207352, EF207353, EF207354  จากการระบาดที่จังหวัด
สุพรรณบุรี, EF207321, EF207322, EF207323, EF207324, EF207325, EF207326, EF207327, 
EF207328, EF207329, EF207330, EF207331, EF207332, EF207333, EF207334, EF207335, 
EF207336, EF207337 จากการระบาดที่จงัหวัดสงขลา EF207355, EF207356, EF207357, EF207358, 
EF207359, EF207360, EF207361, EF207362, EF207363, EF207364, EF207365 จากการระบาดที่
จังหวดัลําปาง และ EF207366, EF207367, EF207368, EF207369, EF207370, EF207371, EF207372 
จากการระบาดที่จังหวัดเชยีงราย 

จากนั้นนําลําดบันิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้เปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอ 
ไทดที่ทราบ genotype ซ่ึงมีรายงานอยูในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) ดวยวิธี Cluster analysis 
โดยโปรแกรม Clustal X version 1.83 วิธี Multiple Alignment จากนัน้นําผลที่ไดมาทํา phylogenetic 
analysis ดวยโปรแกรม MEGA 3.1 โดยวธีิ Neighbor-Joining Method และใชแบบจําลองเปน Kimura 
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2-parameter จากการศกึษาไดทํา phylogenetic analysis ของการระบาดที่เกิดขึ้นใน 4 จังหวัด  
เปรียบเทียบกบัการระบาดทัง้หมดที่เกิดขึน้ในประเทศไทย ดังรูปที ่15, 16, 17, 18 และ 19 
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 L07731.6
 L07732.4

 L07691.3B
 L20544.3B
 L20536.3B
 L20530.3A
 L20532.3A
 L20528.3A

 L07688.3A
 AJ299467.3A
 AJ299466.3A
 AJ299465.3A

 L07729.7
 L07693.2

 L07728.1B
 L07703.1B
 L07702.1B

 L07701.1B
 AF543492.1B
 AF543493.1B
 AY148424.1B
 AY148426.1B

 AY148802.1A
 AY148804.1A
 AY148806.1A
 AF503451.1A
 AF503453.1A
 AF503454.1A
 AF507062.1A
 AF507063.1A
 AF507065.1A
 AF509833.1A
 AF509836.1A
 AF509834.1A
 AF544395.1A
 AF544397.1A
 AY149885.1A
 AY149887.1A

 L07722.1A
 L20551.1A

 L20552.1A
 L20553.1A

 L20549.1A
 AY150858.1A
 AY150859.1A

 AY352216.1A
 AY352212.1A
 AY352222.1A
 AY352225.1A
 SP016(EF207338)
 SP017(EF207339)
 SP025(EF207341)
 SP029(EF207342)
 SP034(EF207343)
 SP038(EF207344)
 SP043(EF207345)
 SP045(EF207346)
 SP054(EF207347)
 SP022(EF207340)
 SP055(EF207348)
 SP056(EF207349)
 SP057(EF207350)
 SP058(EF207351)
 SP069(EF207352)
 SP065(EF207353)
 SP070(EF207354)

0.02

Suphanburi 2001  

1A 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปท่ี 15 แสดงการวิเคราะห phylogenetic ของ จังหวดั สุพรรณบุรี 
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Chiangrai 2005  

1A 

 L07731.6
 L07732.4

 L07691.3B
 L20544.3B
 L20536.3B
 L20530.3A
 L20532.3A
 L20528.3A

 L07688.3A
 AJ299467.3A
 AJ299466.3A
 AJ299465.3A

 L07729.7
 L07693.2

 L07728.1B
 L07703.1B
 L07702.1B

 L07701.1B
 AF543492.1B
 AF543493.1B
 AY148424.1B
 AY148426.1B

 CR091(EF207366)
 CR124(EF207372)
 CR121(EF207371)
 CR117(EF207370)
 CR116(EF207369)
 CR114(EF207368)

 CR092(EF207367)
 AY332641.1A
 DQ882869.1A
 L20553.1A

 L20552.1A
 L07722.1A

 L20551.1A
 DQ504421.1A

 DQ380523.1A
 AY956358.1A

 L20549.1A
 AY150859.1A
 AY150858.1A
 AY352225.1A
 AY352222.1A
 AY352212.1A
 AY352216.1A

 AY148806.1A
 AY148804.1A
 AY148802.1A

 AF503451.1A
 AY149887.1A
 AY149885.1A
 AF544397.1A
 AF544395.1A
 AF509834.1A
 AF509836.1A
 AF509833.1A
 AF507065.1A
 AF507063.1A
 AF507062.1A
 AF503454.1A
 AF503453.1A

0.02

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปท่ี 16 แสดงการวิเคราะห phylogenetic ของจังหวดั เชยีงราย 
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Songkhla 2005  

1A 

 L07731.6
 L07732.4

 L07691.3B
 L20544.3B
 L20536.3B
 L20530.3A
 L20532.3A
 L20528.3A

 L07688.3A
 AJ299467.3A
 AJ299466.3A
 AJ299465.3A

 L07729.7
 L07693.2

 L07728.1B
 L07703.1B
 L07702.1B

 L07701.1B
 AF543492.1B
 AF543493.1B
 AY148424.1B
 AY148426.1B

 DQ504421.1A
 DQ380523.1A
 AY956358.1A
 L20553.1A

 L20552.1A
 L07722.1A

 L20551.1A
 AY332641.1A
 DQ882869.1A

 L20549.1A
 AY352216.1A
 AY352212.1A
 AY352222.1A
 AY352225.1A

 AY150858.1A
 AY150859.1A

 AY148806.1A
 AY148804.1A
 AY148802.1A

 SK001(EF207321)
 SK003 (EF207322)
 SK005 (EF207324)
 SK009 (EF207327)
 SK027(EF207332)
 SK065(EF207333)
 SK004(EF207323)
 SK015(EF207328)
 SK072(EF207335)
 SK007(EF207325)
 SK008(EF207326)
 SK018 (EF207329)
 SK020(EF207330)
 SK021(EF207331)
 SK066(EF207334)
 SK073(EF207336)
 SK078(EF207337)

 AF503451.1A
 AY149887.1A
 AY149885.1A
 AF544397.1A
 AF544395.1A
 AF509834.1A
 AF509836.1A
 AF509833.1A
 AF507065.1A
 AF507063.1A
 AF507062.1A
 AF503454.1A
 AF503453.1A

0.01

 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปท่ี 17 แสดงการวิเคราะห phylogenetic ของจังหวดั สงขลา 
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 L07731.6

 L07732.4
 L07691.3B

 L20544.3B
 L20536.3B
 L20530.3A
 L20532.3A
 L20528.3A

 L07688.3A
 AJ299467.3A
 AJ299466.3A
 AJ299465.3A

 L07729.7
 L07693.2

 L07728.1B
 L07703.1B
 L07702.1B

 L07701.1B
 AF543492.1B
 AF543493.1B
 AY148424.1B
 AY148426.1B

 DQ504421.1A
 DQ380523.1A
 AY956358.1A
 L20553.1A

 L20552.1A
 L20551.1A
 L07722.1A

 AY332641.1A
 DQ882869.1A
 AY150858.1A 

  AY150859.1A
 L20549.1A

 AY352216.1A
 AY352212.1A
 AY352222.1A
 AY352225.1A

 LP016(EF207356)
 LP014(EF207355)

 AY148802.1A
 AY148804.1A
 AY148806.1A
 LP027(EF207360)

 LP017(EF207357)
 LP029(EF207362)
 LP036(EF207363)
 LP047(EF207365)
 LP043(EF207364)
 LP026(EF207359)
 LP020(EF207358)
 LP028(EF207361)
 AF544397.1A
 AF503454.1A
 AF503451.1A
 AF503453.1A

 AY149887.1A
 AY149885.1A
 AF507062.1A
 AF507063.1A
 AF507065.1A
 AF509834.1A
 AF509836.1A
 AF509833.1A
 AF544395.1A

0.01

Lampang 2005  

1A 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปท่ี 18 แสดงการวิเคราะห phylogenetic ของ จังหวดั ลําปาง 
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 L07722.1A
L20553.1A

L20552.1A
L20551.1A

L20549.1A
AY352216.1A
AY352212.1A
AY352222.1A
AY352225.1A
SP070 (EF207354)
SP065 (EF207353)
SP069 (EF207352)
SP058 (EF207351)
SP057 (EF207350)
SP056 (EF207349)
SP055 (EF207348)
SP022 (EF207347)
SP054 (EF207346)
SP045 (EF207345)
SP043 (EF207344)
SP038 (EF207343)
SP034 (EF207342)
SP029 (EF207341)
SP025 (EF207340)
SP017 (EF207339)
SP016 (EF207338)

AY150858.1A
AY150859.1A

AY148802.1A
AY148804.1A
AY148806.1A

SK073 (EF207336)
SK078 (EF207337)

SK072 (EF207335)
SK066 (EF207334)
SK021 (EF207331)
SK020 (EF207330)
SK018 (EF207329)
SK015 (EF207328)
SK008 (EF207326)
SK007 (EF207325)
SK004 (EF207323)
SK001 (EF207321)
SK003 (EF207322)
SK005 (EF207324)
SK009 (EF207327)
SK027 (EF207332)
SK065 (EF207333)

AF503454.1A
AF507062.1A
AF544395.1A
AF544397.1A
AY149885.1A
AF507063.1A
AF509834.1A
AF503453.1A
AF503451.1A
AF509836.1A
AY149887.1A
AF509833.1A
AF507065.1A
LP029 (EF207362)
LP026 (EF207359)
LP027 (EF207360)
LP017 (EF207357)
LP020 (EF207358)
LP036 (EF207363)
LP043 (EF207364)
LP047 (EF207365)
LP028 (EF207365)

LP016 (EF207356)
CR092 (EF207366)

LP014 (EF207355)
CR114 (EF207367)
CR116 (EF207368)
CR117 (EF207369)
CR121 (EF207370)
CR124 (EF207371)
CR091 (EF207372)

AF543493.1B
AF543492.1B
AY148424.1B
AY148426.1B

L07728.1B
L07701.1B

L07702.1B
L07703.1B

L07693.2
L07729.7

L07691.3B
L20544.3B
L20536.3B
L20530.3A
L20532.3A
L20528.3A

L07688.3A
AJ299467.3A
AJ299466.3A
AJ299465.3A

L07732.4
L07731.6

0.05

Chantaburi 2005

Suphanburi 2001

Nontaburi 2002-2003

Narathiwat 1998

Songkhla 2005

Narathiwat 2001-2002

Lampang 2005

Lampang, Chiangrai 2005

Nakornpathom 2000

II
VII
IIIB

IIIA

IV
VI

IB

IA

L07722.1A
L20553.1A

L20552.1A
L20551.1A

L20549.1A
AY352216.1A
AY352212.1A
AY352222.1A
AY352225.1A
SP070 (EF207354)
SP065 (EF207353)
SP069 (EF207352)
SP058 (EF207351)
SP057 (EF207350)
SP056 (EF207349)
SP055 (EF207348)
SP022 (EF207347)
SP054 (EF207346)
SP045 (EF207345)
SP043 (EF207344)
SP038 (EF207343)
SP034 (EF207342)
SP029 (EF207341)
SP025 (EF207340)
SP017 (EF207339)
SP016 (EF207338)

AY150858.1A
AY150859.1A

AY148802.1A
AY148804.1A
AY148806.1A

SK073 (EF207336)
SK078 (EF207337)

SK072 (EF207335)
SK066 (EF207334)
SK021 (EF207331)
SK020 (EF207330)
SK018 (EF207329)
SK015 (EF207328)
SK008 (EF207326)
SK007 (EF207325)
SK004 (EF207323)
SK001 (EF207321)
SK003 (EF207322)
SK005 (EF207324)
SK009 (EF207327)
SK027 (EF207332)
SK065 (EF207333)

AF503454.1A
AF507062.1A
AF544395.1A
AF544397.1A
AY149885.1A
AF507063.1A
AF509834.1A
AF503453.1A
AF503451.1A
AF509836.1A
AY149887.1A
AF509833.1A
AF507065.1A
LP029 (EF207362)
LP026 (EF207359)
LP027 (EF207360)
LP017 (EF207357)
LP020 (EF207358)
LP036 (EF207363)
LP043 (EF207364)
LP047 (EF207365)
LP028 (EF207365)

LP016 (EF207356)
CR092 (EF207366)

LP014 (EF207355)
CR114 (EF207367)
CR116 (EF207368)
CR117 (EF207369)
CR121 (EF207370)
CR124 (EF207371)
CR091 (EF207372)

AF543493.1B
AF543492.1B
AY148424.1B
AY148426.1B

L07728.1B
L07701.1B

L07702.1B
L07703.1B

L07693.2
L07729.7

L07691.3B
L20544.3B
L20536.3B
L20530.3A
L20532.3A
L20528.3A

L07688.3A
AJ299467.3A
AJ299466.3A
AJ299465.3A

L07732.4
L07731.6

0.05

L07722.1A
L20553.1A

L20552.1A
L20551.1A

L20549.1A
AY352216.1A
AY352212.1A
AY352222.1A
AY352225.1A
SP070 (EF207354)
SP065 (EF207353)
SP069 (EF207352)
SP058 (EF207351)
SP057 (EF207350)
SP056 (EF207349)
SP055 (EF207348)
SP022 (EF207347)
SP054 (EF207346)
SP045 (EF207345)
SP043 (EF207344)
SP038 (EF207343)
SP034 (EF207342)
SP029 (EF207341)
SP025 (EF207340)
SP017 (EF207339)
SP016 (EF207338)

AY150858.1A
AY150859.1A

AY148802.1A
AY148804.1A
AY148806.1A

SK073 (EF207336)
SK078 (EF207337)

SK072 (EF207335)
SK066 (EF207334)
SK021 (EF207331)
SK020 (EF207330)
SK018 (EF207329)
SK015 (EF207328)
SK008 (EF207326)
SK007 (EF207325)
SK004 (EF207323)
SK001 (EF207321)
SK003 (EF207322)
SK005 (EF207324)
SK009 (EF207327)
SK027 (EF207332)
SK065 (EF207333)

AF503454.1A
AF507062.1A
AF544395.1A
AF544397.1A
AY149885.1A
AF507063.1A
AF509834.1A
AF503453.1A
AF503451.1A
AF509836.1A
AY149887.1A
AF509833.1A
AF507065.1A
LP029 (EF207362)
LP026 (EF207359)
LP027 (EF207360)
LP017 (EF207357)
LP020 (EF207358)
LP036 (EF207363)
LP043 (EF207364)
LP047 (EF207365)
LP028 (EF207365)

LP016 (EF207356)
CR092 (EF207366)

LP014 (EF207355)
CR114 (EF207367)
CR116 (EF207368)
CR117 (EF207369)
CR121 (EF207370)
CR124 (EF207371)
CR091 (EF207372)

AF543493.1B
AF543492.1B
AY148424.1B
AY148426.1B

L07728.1B
L07701.1B

L07702.1B
L07703.1B

L07693.2
L07729.7
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รูปท่ี 19 แสดงการวิเคราะห phylogenetic ของ 4 จังหวดั 
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ผลการจําแนก genotype โดยใชยีนในสวน VP1-P2A junction จากการตรวจสอบ  
genotype โดยการเปรยีบเทียบลําดับนวิคลีโอไทดที่ไดกับนวิคลีโอไทดของสิ่งมีชีวิตอ่ืน ที่มอียูใน
ธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) พบวา จากการวิเคราะหผลจากการทํา phylogenetic analysis 
ทั้งหมด 4 จังหวัด พบวา ตวัอยางทั้งหมดจัดอยูใน subgenotype 1A และพบวากลุมตัวอยางที่เกดิการ
ระบาดที่สุพรรณบุรีในปพ.ศ.2544 มีนิวคลีโอไทดคลายกับการระบาดที่เกิดขึน้ที่ อําเภอ โปงน้าํรอน 
จังหวดัจันทบรีุในปพ.ศ.2548 สวน จังหวดัสงขลา พบวามีนิวคลีโอไทดคลายกับการระบาดที่เกดิขึ้นที่ 
จังหวดันราธิวาส ในปพ.ศ.2544-2545 สวนจังหวัดเชยีงรายพบวามนีิวคลีโอไทดแยกออกมาเปนอีก
กลุมหนึ่งแตกพ็บวาคลายกับการระบาดที่เกิดขึ้นที่จังหวดัลําปางในปพ.ศ.2548 

 
4.2 Whole genome sequence analysis 

  จากการถอดรหัสพันธุกรรมทั้งจีโนมของไวรัสตับอักเสบ เอ ที่ระบาดในไทยพบวา 
ประกอบไปดวย 7431 นวิคลีโอไทด ซ่ึงสามารถ encode ออกมาเปนโปรตีน 2227 ตัว และพบวา มเีบส 
A ทั้งหมด 2171 ตัว (29.22%) เบส C ทั้งหมด 1189 ตัว (16%) , เบส G ทั้งหมด 1627 ตัว (21.89%), เบส 
T ทั้งหมด 2442 ตัว (32.86%), เบส R ทั้งหมด 1 ตัว (0.01%), เบส Y ทั้งหมด 1 ตัว (0.01%) และปริมาณ 
 G+C =37.90% และจากการเปรียบเทียบ ลําดับนิวคลีโอไทดทั้งจีโนมของไวรัสตับอักเสบเอ ที่หามาได 
กับ ลําดับนิวคลีโอไทดทั้งจีโนมของไวรัสตับอักเสบ เอ  ที่พบในประเทศอื่นซึ่งมีรายงานในธนาคาร
รหัสพันธุกรรม (GenBank)โดยลําดับนวิคลีโอไทด ที่นํามาเปรียบเทียบไดแก X83302.1 (FG.), X75215 
(GBM), K02990 (LA), M20273 (MBB), M14707 (HM175), AB020564 (AH1), AB020565 (AH2), 
AB020567 (FH1), AB020568 (FH2), AB020569 (FH3), AF357222 (LU), AF268396 (HAF), 
AF485328 (LY6), AF512536 (DL3) ผลที่ไดพบวา จีโนมของไวรัสตับอักเสบเอทีห่ามาไดมีเปอรเซ็นต 
ความคลายของนิวคลีโอไทดมากที่สุด คือ สายพันธุที่ไดมาจากประเทศญี่ปุน(AH1) ดังรูปที่ 20 
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รูปท่ี 20 แสดง phylogenetic tree จากทั้ง whole genome โดยเปรียบเทยีบสายพันธุที่ศกึษาในครั้งนี้กบั
สายพันธุอ่ืนๆที่มีรายงานในธนาคารรหัสพันธุกรรม 

ผลจากการเปรียบเทียบเปอรเซ็นตความเหมอืนของนิวคลีโอไทด, กรดอะมิโน ของ whole 
genome ของการศึกษานี้ กับ whole genome อ่ืนที่มีรายงานในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) 
พบวา whole genome ของการศึกษานี้มีเปอรเซ็นตความเหมือนของทั้งนิวคลีโอไทด และ กรดอะมโิน
กับ AH1 คือ 98.2% และ 96.7% ดังแสดงรายละเอียดในตารางที่13 และ 14 

5. Sequence identity matrix 
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ตารางที่ 13 แสดงคาเปอรเซ็นตความเหมือนของนิวคลีโอไทดของ LP014 กับ นิวคลีโอไทดอื่นที่รายงานในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) 
 

Number of nucleotide differences /identity                    
AH1 AH2 FH1 FH2 FH3 HAF LU38 LY6 DL3 LA HM175 MBB GBM F.G.   

Full 134/98.2 260/96.5 290/96.1 260/96.5 193/97.4 669/91 178/97.6 260/96.5 223/97 349/95.3 654/91.2 654/91.2 334/95.5 416/94.4 
5'NTR 16/97.6 25/96.3 12/98.3 14/97.9 15/97.8 36/94.7 12/98.3 12/98.3 13/98.1 14/97.9 34/95 46/93.3 17/97.5 21/97 
VP4 0/100 1/98.5 1/98.5 1/98.5 1/98.5 6/91.3 1/98.5 2/97.1 1/98.5 1/98.5 6/91.3 6/91.3 2/97.1 1/98.5 
VP2 13/98 17/97.4 25/96.3 27/96 17/97.5 63/90.6 19/97.2 25/96.2 21/96.9 33/95.1 63/90.6 61/90.9 35/94.7 31/95.3 
VP3 11/98.5 25/96.6 32/95.7 27/96.3 15/97.9 69/90.7 18/97.6 35/95.2 24/96.7 38/94.8 67/90.9 63/91.5 35/95.3 41/94.4 
VP1 22/97.6 40/95.6 36/96 40/95.6 21/97.7 86/90.4 23/97.5 39/95.7 32/96.4 59/93.5 84/90.7 80/91.1 41/95.4 57/93.7 
2A 10/98.2 28/95 36/93.6 31/94.5 16/97.1 64/88.7 16/97.1 37/93.4 17/97 32/94.3 64/88.8 56/90.1 30/94.7 33/94.1 
2B 6/98.1 16/95 27/91.5 14/95.6 16/95 30/90.6 10/96.8 12/96.2 9/97.1 20/93.7 26/91.9 27/91.5 15/95.3 21/93.4 
2C  19/98.1 41/95.9 41/95.9 38/96.2 38/96.2 121/88 33/96.7 34/96.6 35/96.5 48/95.2 119/88.2 123/87.8 54/94.6 66/93.4 
3A 5/97.7 6/97.2 12/94.5 11/95 8/96.3 16/92.3 6/97.2 8/96.3 4/8.1 12/94.5 16/92.3 20/90.5 16/92.3 22/89.6 
3B 1/98.5 3/95.6 3/95.6 2/97.1 5/92.7 7/89.8 3/95.6 2/97.1 2/97.1 1/98.5 6/91.3 7/89.8 2/97.1 1/98.5 
3C  7/99 18/97.2 26/96.1 19/97.1 12/98.1 57/91.4 14/97.8 21/96.8 16/97.5 26/96.1 57/91.4 47/92.8 30/95.4 30/95.4 
3D 22/98.5 38/97.4 41/97.2 37/97.5 28/98.1 111/92.4 28/98.1 34/97.7 45/96.9 57/96.1 110/92.5 114/92.2 54/96.3 88/94 
3'NTR 0/100 0/100 0/100 0/100 0/100 0/100 0/100 0/100 1/98.4 9/85.9 0/100 6/90.4 1/98.4 2/96.8 
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ตารางที่ 14 แสดงคาเปอรเซ็นตความเหมือนของกรดอะมิโนของ LP014 กับนิวคลีโอไทดอื่นที่รายงานในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) 
 

         Number of amino acid differences / identity           

  AH1 AH2 FH1 FH2 FH3 HAF LU38 LY6 DL3 LA HM175 MBB GBM F.G. 

Full 82/96.7 171/93.1 196/92.1 163/93.4 134/94.6 436/82.4 116/95.3 189/93.6 136/94.5 228/90.8 424/82.9 433/82.5 220/91.1 227/88.8 
VP4 0/100 0/100 0/100 0/100 0/100 1/95.6 1/95.6 0/100 1/95.6 0/100 1/95.6 1/95.6 0/100 0/100 
VP2 0/100 0/100 1/99.5 0/100 0/100 2/99 100 0/100 0/100 0/100 2/99 2/99 1/99.5 2/99 
VP3 0/100 0/100 1/99.5 0/100 0/100 2/99.1 100 3/98.7 1/99.5 0/100 1/99.5 1/99.5 0/100 2/99.1 
VP1 3/98.9 5/98.2 4/98.6 8/97.2 4/98.6 17/94.5 5/98.2 8/97.2 3/98.9 17/94.5 14/95.2 14/95.5 11/96.5 16/94.8 
2A 1/99.4 4/97.8 5/97.3 6/96.8 4/97.8 6/96.8 5/97.3 10/94.7 5/97.3 5/97.3 5/97.3 5/97.3 4/97.8 5/97.3 
2B 0/100 0/100 2/98.1 0/100 3/97.1 3/97.1 0/100 0/100 0//100 0/100 0/100 2/98.1 1/99 4/96.2 
2C  2/99.4 3/99.1 4/98.8 2/99.4 3/99.1 11/96.7 2/99.4 498.8 4/98.8 3/99.1 9/97.3 15/95.5 5/98.5 10/97 
3A 3/95.9 4/94.5 4/94.5 3/95.9 3/95.9 4/94.5 3/95.9 4/94.5 3/95.9 4/94.5 4/94.5 5/93.2 8/89.1 7/90.5 
3B 0/100 0/100 0/100 0/100 0/100 1/95.6 1/95.6 0/100 0/100 0/100 0/100 0/100 1/95.6 0/100 
3C  0/100 0/100 0/100 0/100 0/100 0/100 0/100 1/99.5 2/99 0/100 0/100 0/100 1/99.5 1/99.5 
3D 7/98.5 13/97.4 14/97.2 12/97.5 9/98.1 37/92.4 9/98.1 1197.7 15/96.9 19/96.1 37/92.5 38/92.2 18/96.3 29/94 
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บทที่ 5 
สรุปและวิจารณผลการทดลอง 

 
ใน 20 ปที่ผานมา แมวาประเทศไทยจะมีการพัฒนาทั้งทางดานสุขอนามัยและรณรงคเร่ืองความ

สะอาด เพื่อลดอัตราการติดเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ(30) แตกย็ังคงพบวาไวรัสตับอักเสบ เอ กย็ังคงเปน
ปญหาที่เกิดขึน้ในประเทศไทย และ แมวาโรคไวรัสตับอักเสบ เอ จะไมไดเปนโรคที่รายแรง  สามารถ 
หายไดเอง แตก็พบวาในบางรายเกิดอาการขั้นรุนแรงถึงเสียชีวิต เมื่อเปรียบเทียบถึงอัตราการตายเมือ่ติด
เชื้อไวรัสตับอกัเสบชนิดอื่นกับการติดเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ ถือไดวาการติดเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ นั้น
พบอัตราการตายต่ํา จากอดตีถึงปจจุบันกย็ังพบการระบาดเกิดขึน้ในประเทศไทยเปนครั้งคราว เชนเกดิ
การระบาดขึ้นที่ อําเภอนานอย จังหวัดนานปพ.ศ.2523, จังหวัดนครสวรรค ปพ.ศ.2525, จังหวัด
นครศรีธรรมราชปพ.ศ.2525, 2532, 2534, 2535, จังหวดัสุราษฎธานีปพ.ศ.2528, จังหวดัสระบุรีปพ.ศ. 
2535, จังหวดักรุงเทพปพ.ศ.2536, อําเภอแวง จังหวัดนราธิวาส ปพ.ศ.2541, 2544, 2545 อําเภอบางเลน 
จังหวดันครปฐมปพ.ศ. 2543 อําเภอ หาดใหญ จังหวดั สงขลาปพ.ศ.2544, จังหวัดสุพรรณบุรีปพ.ศ. 
2544, อําเภอสุขิรินทร, อําเภอยี่งอ, อําเภอรือเสาะ จงัหวัดนราธิวาสปพ.ศ.2545, อําเภอโปงน้าํรอน 
จังหวดัจันทบรีุปพ.ศ.2545, อําเภอวังเหนือ จังหวัดลําปางปพ.ศ.2548, อําเภอหาดใหญ จังหวัดสงขลาป
พ.ศ.2548 และ อําเภอเวยีงปาเปา อําเภอแมสรวย จังหวัดเชียงรายปพ.ศ.2548 (31) 

ในการศึกษานีจ้ึงทําการจําแนกลักษณะทางพันธุกรรมของการระบาดที่เกิดขึ้นในจังหวัด
สงขลา จังหวัดสุพรรณบุรี จังหวัดเชียงรายและ จังหวัดลําปาง ที่เกิดขึ้นในป 2001 และ 2005 
นอกจากนั้น ยังหาความสัมพันธของนิวคลีโอไทดที่ใชในการศึกษาครั้งนี้กับนิวคลีโอไทดที่มีรายงาน
ในธนาคารรหสัพันธุกรรม (GenBank) และ ถอดรหัสพนัธุกรรมทั้งจีโนมของตัวอยางที่เลือกมา  
1 ตัวอยางและเนื่องจากยังไมเคยมีรายงานในประเทศไทย ดังนั้นลําดบันิวคลีโอไทดที่ไดมาจะสามารถ
ใชเปนขอมูลพื้นฐานและประโยชนดานอืน่ๆตอไป 

จากการศึกษาตัวอยางประชากรที่มีการระบาดที่เกิดขึน้ ซ่ึงแบงเปนจังหวัดสุพรรณบุรี 83 
ตัวอยาง, จังหวัดสงขลา 79  ตัวอยาง, จังหวัดเชยีงราย 79  ตัวอยาง และ จังหวัดลําปาง 59 ตัวอยาง ซ่ึงได
ทําการเก็บตวัอยางจากผูที่ตดิเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ ในชวงที่มกีารระบาดในประเทศไทยในปพ.ศ. 
2544 และ 2548 พบวา เมื่อทําการตรวจหา anti-HAV IgMโดยวิธี ELISA พบวาอัตราของผูติดเชื้อที่ให
ผลบวกตอ anti-HAV IgM รวมทั้งส้ิน 135 ตัวอยาง ซ่ึงคิดเปน 45% โดยแบงเปน จังหวัดสุพรรณบุรี 
 40 ตัวอยาง (48.19%), จังหวัดสงขลา 38 ตัวอยาง (47.5%), จังหวัดเชยีงราย 25 ตัวอยาง (40.98%) และ 
จังหวดัลําปาง 32 ตัวอยาง (54.24%) และ เนื่องจากปริมาณซีรัมที่มีอยูอยางจํากดั ถูกนําไปใชในการ
ตรวจสอบดวยวิธี ELISAเปนเหตใุหปริมาณซีรัมของตัวอยางบางตัวอยางไมเพยีงพอสําหรับใชในการ 
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ศึกษาครั้งนี้ โดยจากตัวอยางที่ใหผลบวก anti-HAV IgM ดวยวิธี ELISA ทั้งหมด 135 ตัวอยาง ไดทํา 
การเลือกตัวอยางทั้งหมดทีพ่อจะสามารถตรวจสอบไดเหลือ 112 ตัวอยาง หลังจากนั้น นําตวัอยางมาทํา
การตรวจสอบ เพิ่มปริมาณ DNA ของเชื้อไวรัสดวยวิธี PCR โดยใช primer ในสวนของ primer คูแรก 
BR9B-BR5B และ primer คูสอง BR6B-RJ3C ปรากฏวาใหผลบวกจํานวน 52 ตัวอยาง คิดเปน 46.43 % 
โดยแบงเปน จังหวดัสุพรรณบุรี 17 ตัวอยาง (56.67%), จังหวัดสงขลา 17 ตัวอยาง (56.67%), จังหวดั
เชียงราย 7 ตัวอยาง (30.43%) และ จังหวัดลําปาง 11 ตัวอยาง (37.93%) 

จากการจําแนก genotype ของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ ที่เกิดขึน้ในประเทศไทย โดยใชรหัส
พันธุกรรมบริเวณสวนตอของยีน VP1-P2A ขนาด 168 bp ซ่ึงเปนบริเวณที่มีความแปรปรวนของ รหัส
พันธุกรรมสูง โดยพบวาถามีความแตกตางของนิวคลีโอไทด 15% จะสามารถจําแนก genotypeได และ 
ถามีความแตกตางของนิวคลีโอไทด 7.5% จะสามารถแยก subgenotypeได (10) จากการทํา 
phylogenetic analysis พบวา ผลที่ไดเปน genotype 1 และ subgenotype 1A ซ่ึงพบวาผลที่ไดจากการ 
ศึกษาหา genotype ที่มีการระบาดของเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ เกิดขึ้นที่ อําเภอรือเสาะ อําเภอยี่งอ จังหวัด
นราธิวาส และ อําเภอ ปากเกร็ด จังหวัดนนทบุรี ก็พบวาเปน subgenotype 1A (12,13) และ ผลจากการ 
ศึกษาหา genotype ของเชื้อไวรัสตับอักเสบเอที่เกิดการระบาดขึ้นในประเทศไทยที ่ จังหวดัสุพรรณบรีุ 
ปพ.ศ. 2541 อําเภอฉลุง จังหวัดสงขลาปพ.ศ. 2548 อําเภอวังเหนือ จังหวดัลําปาง ปพ.ศ. 2548 และ 
อําเภอเวยีงปาเปา อําเภอแมสรวย จังหวดัเชียงราย ในปพ.ศ.2548 ก็ยงัพบวา ยังคงเปน genotype 1 และ 
subgenotype 1A แตจาก phylogram ที่เห็นปรากฏวาการระบาดที่เกดิขึน้มีตัวอยางของจังหวดัลําปาง 2   
ตัวอยางทีใ่กลเคียงกับตวัอยางของจังหวดั เชียงรายมากกวาตัวอยางอื่นๆ ดังนั้นจึงไดทําการเปรียบเทียบ 
เปอรเซ็นตความเหมือนของนิวคลีโอไทด, กรดอะมิโนของ CR092, CR114, LP014, LP016 และLP017  
(ตัวอยางจากการสุม) ผลแสดงดังตารางที ่15, 16 
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ตารางที่ 15 แสดงคาเปอรเซ็นตความเหมือนของนิวคลีโอไทดของ CR092, CR114, LP014,  
     LP016, LP017 
 

Percentage of nucleotide identity     

Sample CR092 CR114 LP014 LP016 LP017 

CR092 100 100 99.3 98.6 95.8 

CR114  100 100 97.9 95.1 

LP014  - 100 97.9 95.1 

LP016  - - 100 97.2 

LP017   - - - 100 

 
ตารางที่ 16 แสดงคาเปอรเซ็นตความเหมือนของกรดอะมิโน CR092, CR114, LP014, LP016, LP017 

 

Percentage of amino acid identity     

Sample CR092 CR114 LP014 LP016 LP017 

CR092 100 97.8 97.8 95.6 86.9 
CR114  100 100 93.4 84.7 
LP014  - 100 93.4 84.7 
LP016  - - 100 97.2 
LP017   - - - 100 

 
ผลจากตารางที่ 15, 16 แสดงใหเห็นวา  

- LP014 มีความใกลเคียงของลําดับนิวคลีโอไทดและกรดอะมิโนเหมือนกับ CR092 ถึง 
99.3% และ 97.8%  

- LP014 มีความใกลเคียงของลําดับนิวคลีโอไทดและกรดอะมิโนเหมือนกับ CR114 ถึง 
100% และ 100% 

- LP014 มีความใกลเคียงของลําดับนิวคลีโอไทดและกรดอะมิโนเหมือนกับ LP016 ถึง 
97.9% และ 93.4 % 
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- LP014 มีความใกลเคียงของลําดับนิวคลีโอไทดและกรดอะมิโนเหมือนกับ LP017 ถึง 
95.1% และ 84.7 % 

- LP016 มีความใกลเคียงของลําดับนิวคลีโอไทดและกรดอะมิโนเหมือนกับ LP017 ถึง 
97.2 % และ 97.2 % 

- CR114 มีความใกลเคียงของลําดับนิวคลีโอไทดและกรดอะมิโนเหมือนกับ CR092 ถึง 
100% และ 97.8 % 

  ดังนั้นผลที่แสดงใน phylogram จึงแยกการระบาดของจังหวดัเชียงรายและจังหวดั
ลําปางออกจากกัน แมวาจะเปน subgenotype เดียวกัน และบางตัวอยางของลําปางใกลเคียงกับเชยีงราย 
อาจมีสาเหตุมาจากการระบาดเกิดขึน้ใกลเคียงกัน โดยท่ี อําเภอวังเหนอื จังหวัดลําปาง เกิดการระบาด
กอน อําเภอเวยีงปาเปา, อําเภอแมสรวย จงัหวัดเชียงราย ประมาณ 1 อาทิตย จากลักษณะทางภูมิประเทศ 
3 อําเภอ ที่กลาวถึงนี้เปนอําเภอที่อยูตดิกัน ซ่ึงอาจเปนไปไดวาสารพันธุกรรมของไวรัสอาจมีการ
เปลี่ยนแปลงไปบางสวน 

จากผลทั้งหมดแสดงใหเหน็วาสายพันธุของไวรัสตับอักเสบ เอ ที่มีการระบาด ใน 
ประเทศไทยในชวง 10 ปที่ผานมา ยังคงพบวาเปน subgenotype 1A ซ่ึงเปน subgenotype เดิมที่พบใน 
ประเทศไทย (12) และจาก phylogenetic tree พบวานวิคลีโอไทดของเราซึ่งเปน subgenotpe1A มี 
นิวคลีโอไทดที่ใกลเคียงกับการระบาดในประเทศไทยในชวงป 2541-2543 มากกวา assession number 
L20549, L20551, L20552, L20553, L07666, L07722 ที่ไดมาจากประเทศญี่ปุนในปพศ.2533 ประเทศ
ไนจีเรียในปพ.ศ. 2524  ประเทศสหรัฐอเมริกาในปพ.ศ.2535 และ ประเทศไทยในปพ.ศ.2530 แสดงให
เห็นวานวิคลีโอไทดที่ทําการศึกษาครั้งนี้นาจะมีสวนมาจากนิวคลีโอไทดที่มีการระบาดในประเทศไทย
ตั้งแตปพ.ศ. 2541มากกวามาจากตางประเทศหรือประเทศไทยในปพ.ศ.2535 เปนตนมา 

จากการเปรยีบเทียบนวิคลีโอไทดและกรดอะมิโน ทั้งจีโนมของสายพนัธุ LP014 กับ 
 นิวคลีโอไทดและกรดอะมิโน ทั้งจีโนมของ 14 สายพันธุ พบวา จากการทํา phylogenetic analysis ของ
ทั้งนิวคลีโอไทดและกรดอะมิโน LP014 มีความคลายคลึงกับสายพันธุ AH1 ที่มาจากญี่ปุนมากที่สุดโดย
พบวา เมื่อเปรยีบเทียบกับ AH1 มีเปอรเซ็นตความเหมือนของนิวคลีโอไทดทั้งจีโนม, 5’UTR, 3’UTR,  
VP4, VP2, VP3, VP1, 2A, 2B, 2C, 3A, 3B, 3C และ 3D เทากับ 98.2% 97.6%, 100%,100%, 98%, 
98.5%, 97.6%, 98.2%, 98.1%, 98.1%, 97.7%, 98.5%, 99% และ 98.5% และ เมื่อเปรียบเทียบกับ AH1 
มีเปอรเซ็นตความเหมือนของกรดอะมิโนทั้งจีโนม, VP4, VP2, VP3, VP1,2A, 2B, 2C, 3A, 3B, 3C และ 
3D เทากับ 96.7%, 100%, 100%, 100%, 98.9%, 99.4%, 100%, 99.4%, 95.9%, 100%, 100% และ 
98.5% 

ตัวอยางที่เก็บมาในชวงที่มกีารระบาดนั้น ยังมีประโยชนในดานการจําแนกลักษณะ 
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ทางพันธุกรรม โดยที่สามารถหาแหลงทีม่าของเชื้อได และการตรวจหาแหลงของเชื้อไดเร็วจะยิง่เปน
ผลดี เพราะสามารถที่จะควบคุมและปองกนัการระบาดไดดีขึ้น  

นอกเหนือจากพัฒนาทั้งทางดานสุขอนามยัและรณรงคเรื่องความสะอาดเพื่อปองกัน 
การติดเชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ แลว การปองกันดวยวัคซีนก็เปนอกีวิธีหนึ่งที่มีบทบาทในการปองกนั ซ่ึง
วัคซีนที่ใชปองกันไวรัสตับอักเสบ เอ ที่ใชอยูในประเทศไทยพบวา มวีัคซีน HAVRIX  
(GlaxoSmithKline, Rixensart, Belgium) (สายพันธุ HM175) และ AVAXIM 80 paediatric 
 (Aventis Pasteur,Lyon, France) (สายพันธุ GBM) ซ่ึงจากผลการเปรียบเทียบความเหมือนของ 
นิวคลีโอไทด และ กรดอะมโิน ของทั้งจีโนมพบวา ยีน VP1 ซ่ึงเปนยนีที่สําคัญเกี่ยวกับการ HAV 
neutralization (32,33) พบวาสายพันธุที่ศึกษาในครั้งนี้มเีปอรเซ็นตความเหมือนของทั้งนิวคลีโอไทด
และกรดอะมิโนคลายคลึงกับสายพันธุ GBM (95.4%/96.5%) มากกวา HM175 (90.7%/95.2%) แตอยาง 
ไรก็ตามพบวา ไวรัสตับอักเสบ เอ มีเพียง serotype เดียว ดังนั้น ความตางของนิวคลีโอไทดที่ยีน VP1 
หรือยีนอื่น ก็ไมมีผลตอวัคซีนที่ใชในการปองกัน 
 

      

                     52



 

 

รายการอางอิง 
 
1. Lemon, S. M. Hepatitis A virus. In R.G. Webster; A. Granoff (eds.), Encyclopedia of 

Virology, pp. 546-554. London: Academic Press, 1994 
2. Stapleton, J.T., and Lemon, S.M. Hepatitis A and hepatitis E. In P.D. Hoeprich, M.C.  

 Jordan; and A.R. Ronald (eds.), Infectious disease, pp. 790-797. Philadelphia: 
Lippincott, 1994 

3. Hollinger, F.B. and Emerson, S. U. Hepatitis A virus. In D.M. Knipe; P.M. Howley; D.E.  
 Griffin (eds.), Fields Virology, pp.799–840. Philadelphia: Lippincott, 2001 
4. Gust, I.D., et al. Taxonomic classification of hepatitis A virus. Intervirology 20 (1983): 1-7. 
5. Melnick, J.L. Classification of hepatis A virus as an enterovirus type 72 and of  
 Hepatitis B Virus as hepadnavirus type 1. Intervirology 18 (1982): 105-106. 
6. Hollinger, F.B. and Ticehurst, J.R. Hepatitis A virus. In B.N. Fields; D.M. Knipe; and  
 P.M. Howley (eds.), Fields Virology, pp. 735-782. Philadelphia: Lippincott–Raven, 

1996  
7. Koff, R.S., Celis, D.E., Casal, J., Latorre, X., and Angel, J. Hepatitis A. Lancet 341 (1998): 
 1643-1649.  
8. Lemon, S.M. Type A viral hepatitis: epidemiology, diagnosis, and prevention.  
  Clin Chem 43 (1997):1494-1499. 
9. Stapleton, J.T. Host immune response to hepatitis A virus. J Infect Dis 171 (1995): 9-14.  
10. Robertson, B.H., et al. Genetic relatedness of hepatitis A virus strains recovered from 
  different geographical regions. J Gen Virol 73 (1992): 1365–1377.  
11. Poovorawan, Y,et al. An outbreak of hepatits A in school children at Nakhon Si Thammarat, 
  southern Thailand. Southeast Asian J Trop Med Public Health 26 (1995): 104-108. 
12. Theamboonlers A, Jantaradsamee P, Chatchatee P, Chongsrisawat V, Mokmula M, 

Poovorawan Y. Molecular characterization of hepatitis A virus infections, in the context  
of two outbreaks in southern Thailand. Ann Trop Med Parasitol 96 (2002): 727–734. 

13. Poovorawan Y, Theamboonlers A, Chongsrisawat V, Jantaradsamee, Chutsirimongkol S,  
Tangkijvanich P. Clinical features and molecular characterization of hepatitis A virus  
outbreak in a child care in Thailand. J Clin Virol 32 (2005):24-28. 

14. Wattanasri N, Ruchusatsawat K, Wattanasri S. Phylogenetic analysis of hepatitis A virus  

 

                         

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=pubmed&cmd=Search&itool=pubmed_AbstractPlus&term=%22Wattanasri+N%22%5BAuthor%5D
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=pubmed&cmd=Search&itool=pubmed_AbstractPlus&term=%22Ruchusatsawat+K%22%5BAuthor%5D
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=pubmed&cmd=Search&itool=pubmed_AbstractPlus&term=%22Wattanasri+S%22%5BAuthor%5D


 

 

in Thailand. J Med Virol 75 (2005): 1-7.
15. Maccallum, F.O. Homologous serum jaundice. Lancet 2 (1947): 691-692. 
16. Deinhardt, F, Holmes, A. W, Capps, R.B, and Poper, H. Studies on the transmission of 

human viral hepatitis to marmoset monkeys. I. transmission of disease, serial passage, 
and description of liver leision. J Exp Med 125 (1967): 673-688. 

17. Boggs, J.D., Melnick, J.L., Conrad, M.E., and Felsher, B.F. Viral hepatitis: clinical and tissue 
culture studies. JAMA 214 (1970): 1041-1046. 

18. Ruckert, R.R., and Wimmer, E. Systematic nomenclature of picornavirus proteins. J Virol 50  
(1984): 957-960. 

19. Jia, X.Y., Summers, D.F., and Ehrenfeld, E. Primary cleavage of the HAV capsid protein 
 precursor in the middle of the proposed 2A coding region .Virology 193 (1993):  
515-519. 

20. Kusov, Y.Y., et al. Identification of precursors of structural proteins VP1 and VP2 of  
hepatitis A virus. J Med Virol 37 (1992): 220-227. 

21. Tucker, S.P., Thornton, C.L., Wimmer, E., and Compas, R.E. Vectorial release of  
poliovirus from polarized human intestinal epithelial cells. J Virol 67(1993): 29-38. 

22. วรรณี กณัฐกมาลากุล. เชื้อไวรัสตับอักเสบ เอ. ใน สิริฤกษ ทรงศิวิไล (บรรณาธิการ),  
 ตับอักเสบจากไวรัส, หนา 17-36. กรุงเทพมหานคร: บางกอกบล็อก, 2543 . 
23. Rico, H.R., Pallansch, M. A.;Nottay, B. K., and Kew, O. M. Geographic distribution of  
 wild poliovirus type 1 genotypes. Virology160 (1987): 311–322. 
24. Costa, M.,et al. Molecular evolution of hepatitis A virus: a new classification based  
 on the complete VP1 protein. J Virol 79 (2002): 9516–9525. 
25. Arauz, R. P., et al. Presumed common source outbreaks of hepatitis A in an endemic area 

confirmed by limited sequencing within the VP1 region. J Med Virol 65 (2001):  
 449–456.  
26. Costa, M., et al. Genetic variability of hepatitis A virus in South America reveals 
 heterogeneity and co-circulation during epidemic outbreaks. J Gen Virol 82 (2001): 

2647–2652 
27. Diaz, B. I., Sariol, C. A., Normann, A., Rodriguez, L., and Flehmig, B. Genetic relatedness of  
 Cuban HAV wild-type isolates. J Med Virol 64 (2001): 96–103 
28. Mbayed, V. A., Sookoian, S., Alfonso, V., and Campos, R. H. Genetic characterization  

 

                     54



 

 

 of hepatitis A virus isolates from Buenos Aires, Argentina.  J Med Virol 168 (2002):  
 168-174. 
29. Bruisten, S. M.et al. Molecular epidemiology of hepatitis A virus in Amsterdm, 
 The Netherlands. J Med Virol 63 (2001): 88-95.  
30 Poovorawan Y, Chatchatee P, Chongsrisawat V. Epidemiology and prophylaxis of viral  

hepatitis: a global perspective. J Gastroenterol Hepatol 17 (2002) (Suppl.): S155-66. 
31. Institute of Research and training in Fields Epidemiology . Paper and presentations on  

communicable Disease. (cited on 2006 January 12) Available from 
http://www.epid.moph.go.th/FETP/papers_communicable.html

32. Chow M., D Baltimore. Isolated poliovirus capsid protein VP-1 induces a neutralizing  
response in rats. Proc Natl Acad Sci 79 (1982): 7518-7521. 

33. Gerlich W.H., Frosner G.G. Topology and immunoreactivity of capsid proteins in hepatitis A  
virus. Med Microbiol Immun 172 (1983): 101-106. 

 

                     55

http://www.epid.moph.go.th/FETP/papers_communicable.html


 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาคผนวก 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

                         



1. 5xTris borate buffer (5 x TBE) 

Tris–base 54 

Boric acid 27.5 

EDTA (pH 8.0) 20 

 1,000 

2. 2% (w/v) agarose gel 

Agarose gel 4 

1 x TBE 200 

 agarose gel 

3. 10% Ethidium bromide 

Ethidium bromide 30 

 300 

4. Loading dye 

0.25% Bromphenol blue 

40% (w/v) sucrose in water 

 50  4 0 c

5. DEPC water 

 DEPC 0.1 

 Water 100 ml  

 incubate  37 c  12  autoclave
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Code Accesion  SEX Age SGOT SGPT IgM IgM IgG IgG PCR 

  number     (AST) (ALT)           

SK001 EF207321 M 11 ND  + 4.29  + 0.12  +  + 
SK003 EF207322 M 14 ND  + 4.59  + 0.10  +  + 
SK004 EF207323 M 13 ND  + 4.79  + 0.10  +  + 
SK005 EF207324 M 11 ND  + 4.51  + 0.09  +  + 
SK007 EF207325 M 14 ND  + 4.27  + 0.11  +  + 
SK008 EF207326 M 10 ND  + 4.61  + 0.14  +  + 
SK009 EF207327 M 11 ND  + 4.23  + 0.16  +  + 
SK015 EF207328 M 41 ND  + 0.28  + 0.11  +  + 
SK018 EF207329 M 7 ND  + 0.26  - 1.75  +  + 
SK020 EF207330 F 10 ND  + 0.22  - 1.77  +  + 
SK021 EF207331 F 27 ND  + 0.23  + 0.06  +  + 
SK027 EF207332 M 7 ND  + 4.27  + 0.11  +  + 
SK065 EF207333 M 12 ND ND ND ND ND  +  + 
SK066 EF207334 F 11 ND ND ND ND ND  +  + 
SK072 EF207335 M 11 ND ND ND ND ND  +  + 
SK073 EF207336 M 11 ND ND ND ND ND  +  + 
SK078 EF207337 M 12 ND ND ND ND ND  +  + 
SP016 EF207338 M 16 40  + 1.65  + 0.05  +  + 
SP017 EF207339 M ND 38  + 0.07  + 0.06  +  + 
SP022 EF207340 F 13 30  + 1.42  + 0.04  +  + 
SP025 EF207341 F 10 44  + 1.67  + 0.06  +  + 
SP029 EF207342 M 11 33  + 1.22  +  0.05  +  + 
SP034 EF207343 M ND 37  + 1.41  + 0.05  +  + 
SP038 EF207344 M ND ND  + 0.07  + 2.08  +  + 
SP043 EF207345 F 11 38  + 4.40  + 0.06  +  + 
SP045 EF207346 F 16 32  + 0.85  + 0.05  +  + 
SP054 EF207347 F 16 151  + 5.56  + 0.08  +  + 
SP055 EF207348 F ND ND  + 0.05  + 1.81  +  + 
SP056 EF207349 M ND ND  + 4.79  + 0.06  +  + 
SP057 EF207350 F ND ND  + ND  + ND  +  + 
SP058 EF207351 F ND ND  + ND  + ND  +  + 
SP065 EF207352 F ND ND  + ND  + ND  +  + 
SP069 EF207353 M ND ND  + ND  ND ND  +  + 
SP070 EF207354 F ND ND  + ND  ND ND  +  + 
LP014 EF207355 M ND 838 2121 3.06 ND 0.14  +  + 
LP016 EF207356 M ND ND 1108 2.88 ND 0.22  +  + 
LP017 EF207357 M ND 163 256 4.22 ND 0.15  +  + 
LP020 EF207358 M ND 448 915 4.03 ND 0.21  +  + 
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Code Accesion  SEX Age SGOT SGPT IgM IgM IgG IgG PCR 

  number     (AST) (ALT)           

LP026 EF207359 F ND 774 62 0.19 ND 0.15  +  + 
LP027 EF207360 M ND 10 1615 4.79 ND 0.16  +  + 
LP028 EF207361 M ND 359 1648 4.45 ND 0.11  +  + 
LP029 EF207362 F ND 2121  527 4.78  + 0.14  +  + 
LP036 EF207363 F ND 1108  122 3.52  + 0.22  +  + 
LP043 EF207364 M ND 256  19 0.19  + 0.15  +  + 
LP047 EF207365 M ND 915  10 0.16  + 0.21  +  + 
CR091 EF207372 M ND 62  838 4.92  + 1.99  +  + 
CR092 EF207366 M ND 1615  ND 3.72  + 0.14  +  + 
CR114 EF207367 M ND 1648  163 4.72  + 0.17  +  + 
CR116 EF207368 F ND 527  448 4.44  + 0.15  +  + 
CR117 EF207369 F ND 122  774 4.39  + 0.21  +  + 
CR121 EF207370 F ND 19  10 4.30  + 2.01  +  + 
CR124 EF207371 F ND 10 359 4.58  + 1.84  +  + 
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Molecular characterization of hepatitis A virus during the 2001-2005 outbreaks in Thailand. 
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LOCUS       EF207321            145 bp    RNA       linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK001 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207321 

VERSION     EF207321.1  GI:124378385 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK001" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09956.1" 

                     /db_xref="GI:124378386" 

 /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEES" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtc 
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LOCUS       EF207322              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK003 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207322 

VERSION     EF207322.1  GI:124378387 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK003" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09957.1" 

                     /db_xref="GI:124378388" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

LKYAQEES"

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtc 
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LOCUS       EF207323              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK004 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207323 

VERSION     EF207323.1  GI:124378389 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            ViralHepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV Road, 

            Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK004" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09958.1" 

                     /db_xref="GI:124378390" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtg 
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LOCUS       EF207372              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain CR091 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207372 

VERSION     EF207372.1  GI:124378487 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="CR091" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Chiangrai" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN10007.1" 

                     /db_xref="GI:124378488" 

           /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIESRKPYKELRLEVGKQR 

     LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctgggga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaaagtagg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaagcaaa 

      121 gactcaagta tgctcaggaa gaatt 
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LOCUS       EF207371              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain CR124 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207371 

VERSION     EF207371.1  GI:124378485 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road, Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="CR124" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Chiangrai" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN10006.1" 

                     /db_xref="GI:124378486" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIESRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctgggga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaaagtagg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaagcaaa 

      121 gactcaagta tgctcaggaa gaatt 
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LOCUS       EF207370              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain CR121 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207370 

VERSION     EF207370.1  GI:124378483 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="CR121" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Chiangrai" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN10005.1" 

                     /db_xref="GI:124378484" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIESRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctgggga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaaagtagg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaagcaaa 

      121 gactcaagta tgctcaggaa gaatt 
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LOCUS       EF207369              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain CR117 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207369 

VERSION     EF207369.1  GI:124378481 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="CR117" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Chiangrai" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN10004.1" 

                     /db_xref="GI:124378482" 

        /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIESRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctgggga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaaagtagg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaagcaaa 

      121 gactcaagta tgctcaggaa gaatt 
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LOCUS       EF207368              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain CR116 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207368 

VERSION     EF207368.1  GI:124378479 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

      Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

      Road, Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="CR116" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Chiangrai" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN10003.1" 

                     /db_xref="GI:124378480" 

     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIESRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctgggga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaaagtagg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaagcaaa 

      121 gactcaagta tgctcaggaa gaatt 
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LOCUS       EF207367              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain CR114 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207367 

VERSION     EF207367.1  GI:124378477 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in 

Viral

            Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV Road, 

            Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="CR114" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Chiangrai" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN10002.1" 

                     /db_xref="GI:124378478" 

 /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIESRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctgggga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaaagtagg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaagcaaa 

      121 gactcaagta tgctcaggaa gaatt 
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LOCUS       EF207366              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain CR092 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207366 

VERSION     EF207366.1  GI:124378475 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road, Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="CR092" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Chiangrai" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN10001.1" 

                     /db_xref="GI:124378476" 

     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIESRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaaagtagg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaagcaaa 

      121 gactcaagta tgctcaggaa gaatt 
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LOCUS       EF207365              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain LP047 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207365 

VERSION     EF207365.1  GI:124378473 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

     Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

     Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="LP047" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Lampang" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN10000.1" 

                     /db_xref="GI:124378474" 

        /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 
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LOCUS       EF207364              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain LP043 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207364 

VERSION     EF207364.1  GI:124378471 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road, Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="LP043" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Lampang" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09999.1" 

                     /db_xref="GI:124378472" 

          /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 
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LOCUS       EF207363              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain LP036 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207363 

VERSION     EF207363.1  GI:124378469 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="LP036" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Lampang" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09998.1" 

                     /db_xref="GI:124378470" 

     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

74                          73



LOCUS       EF207362              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain LP029 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207362 

VERSION     EF207362.1  GI:124378467 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

     Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV Road, 

            Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="LP029" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Lampang" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09997.1" 

                     /db_xref="GI:124378468" 

               /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRLESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagacttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

75                          74



LOCUS       EF207361              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain LP028 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207361 

VERSION     EF207361.1  GI:124378465 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="LP028" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Lampang" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09996.1" 

                     /db_xref="GI:124378466" 

     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

76                          75



LOCUS       EF207360              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain LP027 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207360 

VERSION     EF207360.1  GI:124378463 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="LP027" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Lampang" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09995.1" 

                     /db_xref="GI:124378464" 

 /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

77                          76



LOCUS       EF207359              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain LP026 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207359 

VERSION     EF207359.1  GI:124378461 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

      Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

      Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="LP026" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Lampang" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09994.1" 

                     /db_xref="GI:124378462" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

78                          77



LOCUS       EF207358              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain LP020 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207358 

VERSION     EF207358.1  GI:124378459 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="LP020" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Lampang" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09993.1" 

                     /db_xref="GI:124378460" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

79                          78



LOCUS       EF207357              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain LP017 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207357 

VERSION     EF207357.1  GI:124378457 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road, Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="LP017" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Lampang" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09992.1" 

                     /db_xref="GI:124378458" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

80                          79



LOCUS       EF207356              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain LP016 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207356 

VERSION     EF207356.1  GI:124378455 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="LP016" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Lampang" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09991.1" 

                     /db_xref="GI:124378456" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIESRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaaagtagg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gaatt 

81                          80



LOCUS       EF207355              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain LP014 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207355 

VERSION     EF207355.1  GI:124378453 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in 

Viral

            Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV Road, 

            Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="LP014" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Lampang" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09990.1" 

                     /db_xref="GI:124378454" 

             /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIESRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctgggga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaaagtagg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaagcaaa 

      121 gactcaagta tgctcaggaa gaatt 

82                          81



LOCUS       EF207354              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP070 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207354 

VERSION     EF207354.1  GI:124378451 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP070" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09989.1" 

                     /db_xref="GI:124378452" 

 /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

LKYAQEE"

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

83                          82



LOCUS       EF207353              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP065 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207353 

VERSION     EF207353.1  GI:124378449 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road, Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP065" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09988.1" 

                     /db_xref="GI:124378450" 

      /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

84                          83



LOCUS       EF207352              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP069 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207352 

VERSION     EF207352.1  GI:124378447 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP069" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09987.1" 

                     /db_xref="GI:124378448" 

      /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

85                          84



LOCUS       EF207351              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP058 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207351 

VERSION     EF207351.1  GI:124378445 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

      Road, Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP058" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09986.1" 

                     /db_xref="GI:124378446" 

      /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

86                          85



LOCUS       EF207350              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP057 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207350 

VERSION     EF207350.1  GI:124378443 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

     Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

     Road, Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP057" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09985.1" 

                     /db_xref="GI:124378444" 

 /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

87                          86



LOCUS       EF207349              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP056 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207349 

VERSION     EF207349.1  GI:124378441 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP056" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09984.1" 

                     /db_xref="GI:124378442" 

     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

88                          87



LOCUS       EF207348              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP055 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207348 

VERSION     EF207348.1  GI:124378439 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP055" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09983.1" 

                     /db_xref="GI:124378440" 

      /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

89                          88



LOCUS       EF207347              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP022 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207347 

VERSION     EF207347.1  GI:124378437 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP022" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09982.1" 

                     /db_xref="GI:124378438" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

90                          89



LOCUS       EF207346              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP054 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207346 

VERSION     EF207346.1  GI:124378435 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP054" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09981.1" 

                     /db_xref="GI:124378436" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

LKYAQEE"

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

91                          90



LOCUS       EF207345              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP045 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207345 

VERSION     EF207345.1  GI:124378433 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road, Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP045" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09980.1" 

                     /db_xref="GI:124378434" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

LKYAQEE"

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

92                          91



LOCUS       EF207344              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP043 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207344 

VERSION     EF207344.1  GI:124378431 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP043" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09979.1" 

                     /db_xref="GI:124378432" 

          /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

LKYAQEE"

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

93                          92



LOCUS       EF207343              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP038 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207343 

VERSION     EF207343.1  GI:124378429 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP038" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09978.1" 

                     /db_xref="GI:124378430" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

LKYAQEE"

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

94                          93



LOCUS       EF207342              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP034 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207342 

VERSION     EF207342.1  GI:124378427 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP034" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09977.1" 

                     /db_xref="GI:124378428" 

                    /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

LKYAQEE"

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

95                          94



LOCUS       EF207341              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP029 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207341 

VERSION     EF207341.1  GI:124378425 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP029" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09976.1" 

                     /db_xref="GI:124378426" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

        LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

96                          95



LOCUS       EF207340              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP025 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207340 

VERSION     EF207340.1  GI:124378423 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP025" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09975.1" 

                     /db_xref="GI:124378424" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

                     LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

97                          96



LOCUS       EF207339              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP017 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207339 

VERSION     EF207339.1  GI:124378421 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road, Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP017" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09974.1" 

                     /db_xref="GI:124378422" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

98                          97



LOCUS       EF207338              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SP016 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207338 

VERSION     EF207338.1  GI:124378419 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SP016" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Suphan" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09973.1" 

                     /db_xref="GI:124378420" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECGKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc tgaggaagac agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtggg aaaccataca aagaattgag attggaggtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtt 

99                          98



LOCUS       EF207337              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK078 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207337 

VERSION     EF207337.1  GI:124378417 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK078" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09972.1" 

                     /db_xref="GI:124378418" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcagtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtg 

100                          99



LOCUS       EF207336              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK073 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207336 

VERSION     EF207336.1  GI:124378415 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK073" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09971.1" 

                     /db_xref="GI:124378416" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcagtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtg 

101                          100



LOCUS       EF207335              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK072 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207335 

VERSION     EF207335.1  GI:124378413 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK072" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09970.1" 

                     /db_xref="GI:124378414" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtg 

102                          101



LOCUS       EF207334              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK066 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207334 

VERSION     EF207334.1  GI:124378411 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK066" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09969.1" 

                     /db_xref="GI:124378412" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtg 

103                          102



LOCUS       EF207333              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK065 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207333 

VERSION     EF207333.1  GI:124378409 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK065" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09968.1" 

                     /db_xref="GI:124378410" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEES" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtc 

104                          103



LOCUS       EF207332              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK027 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207332 

VERSION     EF207332.1  GI:124378407 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK027" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09967.1" 

                     /db_xref="GI:124378408" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEES" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtc 

105                          104



LOCUS       EF207331              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK021 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207331 

VERSION     EF207331.1  GI:124378405 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK021" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09966.1" 

                     /db_xref="GI:124378406" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtg 

106                          105



LOCUS       EF207330              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK020 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207330 

VERSION     EF207330.1  GI:124378403 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK020" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09965.1" 

                     /db_xref="GI:124378404" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtg 

107                          106



LOCUS       EF207329              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK018 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207329 

VERSION     EF207329.1  GI:124378401 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK018" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09964.1" 

                     /db_xref="GI:124378402" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

    LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtg 

108                          107



LOCUS       EF207328              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK015 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207328 

VERSION     EF207328.1  GI:124378399 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK015" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09963.1" 

                     /db_xref="GI:124378400" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtg 

109                          108



LOCUS       EF207327              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK009 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207327 

VERSION     EF207327.1  GI:124378397 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK009" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09962.1" 

                     /db_xref="GI:124378398" 

          /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEES" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtc 

110                          109



LOCUS       EF207326              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK008 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207326 

VERSION     EF207326.1  GI:124378395 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK008" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09961.1" 

                     /db_xref="GI:124378396" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtg 
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LOCUS       EF207325              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK007 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207325 

VERSION     EF207325.1  GI:124378393 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK007" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09960.1" 

                     /db_xref="GI:124378394" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

 LKYAQEE" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtg 
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LOCUS       EF207324              145 bp    RNA     linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain SK005 polyprotein gene, partial cds. 

ACCESSION   EF207324 

VERSION     EF207324.1  GI:124378391 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 145) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..145 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="SK005" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Songkhla" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             <1..>145 

                     /note="VP1-2A junction" 

                     /codon_start=3 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09959.1" 

                     /db_xref="GI:124378392" 

                     /translation="AGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIECRKPYKELRLEVGKQR 

                     LKYAQEES" 

ORIGIN

        1 cagctggaga cttggagtca tcggtggatg atcctagatc agaggaggat agaagatttg 

       61 agagtcatat agaatgtagg aaaccataca aagaattgag attggaagtt ggcaaacaaa 

      121 gactcaaata tgctcaggaa gagtc 
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LOCUS       EF207320           7431 bp    RNA       linear   VRL 07-FEB-2007 

DEFINITION  Hepatitis A virus strain LP014, complete genome. 

ACCESSION   EF207320 

VERSION     EF207320.1  GI:124378383 

KEYWORDS    . 

SOURCE      Hepatitis A virus 

  ORGANISM  Hepatitis A virus 

            Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage; 

            Picornaviridae; Hepatovirus. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 7431) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Molecular characterization of hepatitis A virus during the 

            2001-2005 outbreaks in Thailand 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 7431) 

  AUTHORS   Barameechai,K., Sa-nguanmoo,P., Thongmee,C., Payungporn,S., 

            Chongsrisawat,V., Theamboonlers,A. and Poovorawan,Y. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-JAN-2007) Pediatrics, Center of Excellence in

            Viral Hepatitis Research, Chulalongkorn University, Rama IV

            Road,Pathumwan, Bangkok 10330, Thailand 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..7431 

                     /organism="Hepatitis A virus" 

                     /virion 

                     /mol_type="genomic RNA" 

                     /strain="LP014" 

                     /db_xref="taxon:12092" 

                     /country="Thailand: Lampang" 

                     /note="subtype: 1A" 

     CDS             688..7371 

                     /codon_start=1 

                     /product="polyprotein" 

                     /protein_id="ABN09955.1" 

                     /db_xref="GI:124378384" 

                     /translation="MNMSKQGIFQTVGSGLDHILSLADIEEEQMIQSVDRTAVTG 

ASYFTSVDQSSVHTAEVGSHQIEPLKTSVDKPGSKKTQGEKFFLIHSADWLTTHAL

FHEVAKLDVVKLLYNEQFAVQGLLRYHTYARFGIEIQVQINPTPFQQGGLICAMVP

GDQSYGSIASLTVYPHGLLNCNINNVVRIKVPFIYTRGAYHFKDPQYPVWELTIRV

WSELNIGTGTSAYTSLNVLARFTDLELHGLTPLSTQMMRNEFRVSTTENVVNLSNY

EDARAKMSFALDQEDWKSDPSQGGGIKITHFTTWTSIPTLAAQFPFNASDSVGQQI

KVIPVDPYFFQMTNTNPDQKCITALASICQMFCFWRGDLVFDFQVFPTKYHSGRLL

FCFVPGNELIDVTGITLKQATTAPCAVMDITGVQSTLRFRVPWISDTPYRVNRYTK

SAHQKGEYTAIGKLIVYCYNRLTSPSNVASHVRVNVYLSAINLECFAPLYHAMDVT
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TQVGDDSGGFSTTVSTEQNVPDPQVGITTMRDLKGKANRGKMDVSGVQAPVGAITT

IEDPVLAKKVPETFPELKPGESRHTSDHMSIYKFMGRSHFLCTFTFNSNNKEYTFP

ITLSSTSNPPHGLPSTLRWFFNLFQLYRGPLDLTIIITGATDVDGMAWFTPVGLAV

DTPWVEKESALSIDYKTALGAVRFNTRRTGNIQIRLPWYSYLYAVSGALDGLGDKT

DSTFGLVSIQIANYNHSDEYLSFSCYLSVTEQSEFYFPRAPLNSNAMLSTESMMSR

IAAGDLESSVDDPRSEEDRRFESHIESRKPYKELRLEVGKQRLKYAQEELSNEVLP

PPRKIKGLFSQAKISLFYTEEHEIMKFSWRGITADTRALRRFGFSMAAGRSVWTLE

MDAGVLTGRLVRLNDEKWTEMKDDKIVSLIEKFTSNKYWSKVNFPHGMLDLEEIAA

NSKDFPNMSETDLCFLLHWLNPKKINLADRMLGLSGVQEIKEQGVGLIAECRTFLD

SIAGTLKSMMFGFHHSVTVEIINTVLCFVKSGILLYVIQQLNQDEHSHIIGLLRVM

NYADIGCSVISCGKVFSKMLETVFNWQMDSRMMELRTQSFSNWLRDICSGITIFKS

FKDAIYWLYTKLKDFYEVNYGKKKDVLNILKDNQQKIEKAIEEADNFCILQIQDVE

KFDQYQKGVDLIQKLRTVHSMAQVDPSLGVHLSPLRDCIARVHQKLKNLGSINQAM

VTRCEPVVCYLYGKRGGGKSLTSIALATKICKHYGVEPEKNIYTKPVASDYWDGYS

GQLVCIIDDIGQNTTDEDWSDFCQLVSGCPMRLNMASLEEKGRHFSSPFIIATSNW

SNPSPKTVYVKEAIDRRLHFKVEVKPASFFKNPHNDMLNVNLAKTNDAIKDMSCVD

LVMDGHNISLMDLLSSLVMTVEIRKQNMSEFMELWSQGISDDENGSAVAEFFQSFP

SGEPSNSKLSSFFQSVTNHKWVGVGAAVGILGVLVGGWFVYKHFSRKEEEPIPAEG

VYHGVTKPKQVIKLDADPVESQSTLEIAGLVRKNLVQFGVGEKNGCVRWVMNALGV

KDDWLLVPSHAYKFEKDYEMMEFYFNRGGTYYSISAGNVVIQSLDVGFQDVVLMKV

PTIPKFRDITQHFIKKGDVPRALNRLATLVTTVNGTPMLISEGPLKMEEKATYVHK

KNDGTTVDLTVDQAWRGKGEGLPGMCGGALVSSNQSIQNAILGIHVAGGNSILVAK

LVTQEMFQNIDKKIESQRIMKVEFTQCSMNVVSKTLFRKSPIHHHIDKTMINFPAA

MPFSKAEIDPMAVMLSKYSLPIVEEPEDYKEASVFYQNKIVGKTQLVDDFLDLDMA

ITGAPGIDAINMDSSPGFPYVQEKLTKRDLIWLDENGLLLGVHPRLAQRILFNTVM

MENCSDLDVVFTTCPKDELRPLEKVLESKTRAIDACPLDYTILCRMYWGPAISYFH

LNPGFHTGVAIGIDPDRQWDELFKTMIRFGDVGLDLDFSAFDASLSPFMIREAGRI

MSELSGTPSHFGTALINTIIYSKHLLYNCCYHVCGSMPSGSPCTALLNSIINNINL

YYVFSKIFGKSPVFFCQALRILCYGDDVLIVFSRDVQIDNLDLIGQKIVDEFKKLG

MTATSADKNVPQLKPVSELTFLKRSFNLVEDRIRPAISEKTIWSLIAWQRSNAEFE

QNLENAQWFAFMHGYEFYQKFYYFVQSCLEKEMIEYRLKSYDWWRMRFYDQCFICD

LS"

     mat_peptide     688..756 

                     /product="1A VP4A" 

     mat_peptide     694..756 

                     /product="1A VP4B" 

     mat_peptide     757..1422 

                     /product="1B VP2" 

     mat_peptide     1423..2160 

                     /product="1C VP3" 

     mat_peptide     2161..3060 

                     /product="1D VP1" 

     mat_peptide     3061..3627 

                     /product="2A" 

     mat_peptide     3628..3948 
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                     /product="2B" 

     mat_peptide     3949..4953 

                     /product="2C" 

     mat_peptide     4954..5175 

                     /product="3A" 

     mat_peptide     5176..5244 

                     /product="3B VPg" 

     mat_peptide     5245..5901 

                     /product="3C" 

     mat_peptide     5902..7368 

                     /product="3D" 

ORIGIN

        1 atggtgaggg gacttgatac ctcaccgccg tttgcctagg ctataggcta aatttccctt 

       61 tccctgtcct ttccctattt ccctttgttt tgtttgtaaa tattaattcc tgcaggttca 

      121 ggattcttta atctgtttct ctataagaac actcaatttt cacgctttct gtcttctttc 

      181 ttccagggct ctccccttgc cctaggctct ggccgttgcg cccggcgggg tcaactccat 

      241 gattagcatg gagctgtagg agtctaaatt ggggacgcag atgtttggga cgtcgccttg 

      301 cagtgttaac ttggctctca tgaacctctt tgatcttcca caaggggtag gctacgggtg 

      361 aaacctctta ggctaatact tctatgaaga gatgccttgg atagggtaac agcggcggat 

      421 attggtgagt tgttaagaca aaaaccattc aacgccggag gactggctct catccagtgg 

      481 atgcattgag tgaattgatt gtcagggctg tctctaggtt taatctcaga cctctctgtg 

      541 cttagggcaa acactatttg gccttaaatg ggatcctgtg agaggggatc cctccattga 

      601 cagctggact gttctttggg gcctaaggta gtgtttgcct ctgaggtact caggggcatt 

      661 taggtttttc ctcattttta aacaataatg aatatgtcca aacaaggaat tttccagact 

      721 gttgggagtg gccttgacca catcctgtct ctggcagata ttgaggaaga acaaatgatt 

      781 cagtccgttg ataggactgc agtgactggt gcttcttatt ttacttctgt ggaccaatct 

      841 tcagttcaca ctgctgaggt tggctcacat caaattgaac ctttgaaaac ctctgttgat 

      901 aaacctggtt ctaagaagac acagggagag aagtttttct tgattcactc tgctgattgg 

      961 cttactacac atgctctttt tcatgaagtt gcaaaattgg atgtggtgaa attattgtat 

     1021 aatgagcaat ttgctgtcca aggcttgttg agataccaca catatgcaag atttggcatt 

     1081 gagattcaag ttcagataaa ccccacaccc tttcagcaag ggggattaat ttgtgccatg 

     1141 gttcctggtg accaaagtta tggttcaata gcatccttga ctgtttatcc tcatggactg 

     1201 ttaaattgta acatcaacaa tgttgttaga ataaaggttc catttattta tactagaggt 

     1261 gcttatcatt tcaaagatcc acagtaccca gtttgggaat taacaatcag ggtttggtca 

     1321 gagttgaata ttggaacagg aacttcggct tacacttcac ttaatgtttt agctaggttt 

     1381 acagatttgg agttgcatgg gttaactcct ctttctacac agatgatgag aaatgaattt 

     1441 agagttagta ctactgagaa tgttgtaaac ttgtcaaatt atgaggatgc aagggcaaaa 

     1501 atgtcttttg ctttggatca ggaagattgg aagtctgatc cctctcaagg tggtggaatt 

     1561 aaaattactc attttactac ttggacatcc attccaacct tagctgctca gtttccgttt 

     1621 aatgcttcag attcggttgg gcaacaaatt aaagttattc cagtggaccc atattttttc 

     1681 cagatgacaa atactaatcc tgaccaaaaa tgtataactg ccctggcttc tatttgtcag 

     1741 atgttttgtt tttggagggg agatcttgtc tttgactttc aggtttttcc aactaaatat 

     1801 cattcaggta gattattgtt ttgttttgtt cctgggaatg agttaataga tgttactgga 

     1861 attacattaa agcaggcaac tactgctcct tgtgcagtga tggacattac aggagtgcaa 

     1921 tcaactttga gatttcgtgt tccttggatt tctgatacac cctatcgagt aaacaggtac 
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     1981 acgaagtcgg cacatcaaaa aggtgagtac actgccattg gaaagcttat tgtgtactgt

     2041 tacaatagac tgacttctcc ttctaatgtt gcttctcatg ttagagttaa tgtttatctt 

     2101 tcagcaatta atttggagtg ttttgctcct ctttaccatg ctatggatgt taccacacag 

     2161 gttggagatg attcaggagg tttttcaaca acagtttcta ctgagcagaa tgttcctgat 

     2221 ccccaagtcg gcataacaac catgagggac ctaaaaggga aagctaatag aggaaagatg 

     2281 gatgtttcag gggtgcaggc acctgtggga gctatcacaa caattgaaga tccagtttta 

     2341 gcaaagaaag tacctgagac atttcctgaa ttgaaacctg gagagtctag acatacatca 

     2401 gatcatatgt ctatttataa attcatggga aggtctcatt ttctgtgtac ttttactttt 

     2461 aactcaaata ataaagaata cacatttcca ataactctgt cttcaacttc taatcctcct 

     2521 catggtttgc catcaacatt aaggtggttt ttcaatctgt ttcagttgta tagaggacca 

     2581 ttggatctga caattattat cacaggagcc actgatgtag atggtatggc ctggttcact 

     2641 ccagtaggcc ttgctgtcga caccccttgg gtggaaaagg agtcagcttt gtctattgat 

     2701 tacaaaactg ctcttggagc tgttagattt aatacaagaa gaacagggaa cattcagatt 

     2761 agattgccat ggtattctta tttgtatgcc gtgtctggag cactggatgg cttgggagat 

     2821 aaaacagatt ccacatttgg attggtttcc attcagattg caaattacaa tcattctgat 

     2881 gaatatttgt cttttagttg ctatttgtct gtcacagaac aatcagagtt ctattttcct 

     2941 agagctccat taaattcaaa tgctatgttg tccactgagt ccatgatgag cagaattgca 

     3001 gctggggact tggaatcatc ggtggatgat cctagatcag aggaggacag aagatttgag 

     3061 agtcatatag aaagtaggaa accatacaaa gaattgagat tggaggttgg caagcaaaga 

     3121 ctcaagtatg ctcaggaaga attgtcaaat gaagtgcttc cacctcctag gaaaataaag 

     3181 ggcctatttt cacaagctaa aatttctctt ttttatactg aggagcatga aataatgaaa 

     3241 ttttcttgga gaggaataac tgctgacact agggctttga gaagatttgg gttctctatg 

     3301 gctgctggta gaagtgtgtg gactcttgag atggatgctg gagttcttac tggaagattg 

     3361 gtcagattga atgatgagaa atggacagaa atgaaagatg ataaaattgt ttcattaatc 

     3421 gaaaaattca caagcaataa atattggtct aaagtgaatt ttccacatgg aatgttagat 

     3481 cttgaagaaa ttgctgccaa ctccaaagat tttccaaata tgtctgagac agatttgtgt 

     3541 ttcctgttgc attggttgaa tccaaagaaa ataaatttag cagatagaat gcttggattg 

     3601 tctggagtgc aggaaatcaa agaacagggt gttggattga tagcagagtg tagaactttc 

     3661 ttggattcta ttgctgggac tctaaaatcc atgatgtttg gatttcatca ttctgtgact 

     3721 gttgaaatta taaatactgt gctttgtttt gttaagagtg gaattttact ctatgtcata 

     3781 caacaattga accaagatga gcactcccac ataattggtt tgttgagagt tatgaattat 

     3841 gcagatattg gctgctcagt tatttcatgt ggcaaagttt tttctaaaat gttagaaaca 

     3901 gttttcaatt ggcagatgga ctccagaatg atggagctaa gaactcagag cttttccaat 

     3961 tggttaagag acatttgttc aggaattact atttttaaaa gttttaagga tgccatatat 

     4021 tggttatata caaaattgaa ggatttttat gaagtaaatt atggcaagaa gaaggatgtt 

     4081 cttaatattc ttaaagataa tcagcaaaaa atagaaaaag ctattgaaga agcagacaat 

     4141 ttttgcattt tgcaaattca agatgtagaa aaatttgatc agtatcagaa aggggttgat 

     4201 ttgatacaaa agctgagaac tgttcattca atggctcaag ttgaccctag ccttggggtt 

     4261 catttatcac ctcttagaga ttgcatagcc agagtccacc aaaagctcaa gaatcttgga 

     4321 tctataaatc aggccatggt gacaaggtgt gagccggttg tttgctattt atatggcaaa 

     4381 agaggaggag ggaaaagttt gacttcaatt gcattggcaa ccaagatttg taaacactat 

     4441 ggtgttgaac ctgagaaaaa tatttacact aagcctgtgg cctcagacta ttgggatggt 

     4501 tatagtggac aattggtttg cattattgat gatattggcc aaaatacaac ggatgaagat 

     4561 tggtcagatt tttgtcaatt agtgtcagga tgcccaatga gattgaatat ggcttctctt 

     4621 gaggagaagg gtagacattt ctcctctcct tttataatag caacttcaaa ttggtcaaat 
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     4681 ccaagtccaa aaacagttta cgttaaggaa gcaattgatc gtaggcttca ttttaaggtt 

     4741 gaagttaaac ctgcttcatt ttttaaaaat cctcataatg acatgttaaa tgttaatttg 

     4801 gctaaaacaa atgatgcaat taaggacatg tcttgtgttg atctagtaat ggatggacat 

     4861 aatatttcat tgatggattt acttagttct ttagtgatga cagttgaaat tagaaagcaa 

     4921 aatatgagtg aattcatgga gttgtggtct cagggaatct cagatgatga gaatggtagt 

     4981 gcagtagctg agtttttcca atcttttcca tctggtgaac catcaaattc caaattatct 

     5041 agtttcttcc aatctgtcac taatcacaag tgggttggtg tgggagctgc agttggcatt 

     5101 cttggagtgc ttgtgggagg atggtttgtg tacaagcatt tctcccgcaa agaggaagaa 

     5161 ccaattccag ctgaaggggt ttatcatggc gtgactaagc ccaaacaagt gattaaattg 

     5221 gatgcagatc cagtagagtc tcagtcaact ttagaaatag caggattagt taggaaaaat 

     5281 ttggttcagt ttggagttgg ggagaaaaat gggtgtgtga gatgggttat gaatgcctta 

     5341 ggagtgaagg atgattggtt attagtacct tctcatgctt acaaatttga aaaggattat 

     5401 gaaatgatgg agttttattt caatagaggt ggaacttact attcaatttc agctggaaat 

     5461 gttgttattc aatctttaga tgtggggttt caagatgttg ttctaatgaa ggttcctaca 

     5521 attcccaagt ttagagatat tactcaacat tttattaaga aaggagatgt acctagagcc 

     5581 ttgaatcgct tggcaacatt agtgacaact gtcaatggaa ctcctatgtt aatttctgag 

     5641 gggccattaa agatggagga aaaagccact tatgttcata agaagaatga tggtaccaca 

     5701 gttgatttga ctgttgatca ggcatggaga ggaaaaggtg aaggtcttcc tggaatgtgt 

     5761 ggtggggctc tggtctcatc aaatcagtcc atacagaatg caattttggg tattcatgtt 

     5821 gctggaggaa attcaattct tgtggcaaag ttggttactc aagaaatgtt ccaaaacatt 

     5881 gataagaaaa ttgaaagtca gagaataatg aaagtggaat ttactcagtg ttcaatgaat 

     5941 gtggtctcca aaacgctttt tagaaagagt cccattcatc atcacattga taaaaccatg 

     6001 attaattttc ctgcagctat gcctttttct aaagctgaaa ttgatccaat ggctgtgatg 

     6061 ttgtctaaat attcattacc tattgtggaa gaaccagagg attacaaaga agcttcagtt 

     6121 ttttatcaaa acaagatagt aggcaagact cagttagttg atgactttct agatcttgat 

     6181 atggccatta caggggctcc aggcattgat gctattaata tggattcatc tcctgggttt 

     6241 ccttatgttc aagaaaaatt gaccaaaaga gatttaattt ggttggatga aaatggtttg 

     6301 ctgctaggag ttcatccaag attggctcag agaattttat ttaacactgt catgatggaa 

     6361 aattgttctg acctagatgt tgtttttaca acttgtccaa aagatgaatt gagaccatta 

     6421 gagaaagttt tggaatcaaa aacaagagca attgatgctt gtcctttgga ttatacaatt 

     6481 ttatgtcgaa tgtactgggg tccagctatt agttattttc atctgaatcc agggtttcac 

     6541 acaggtgttg ctattggcat agatcctgat agacagtggg atgaattatt taaaacaatg 

     6601 ataagatttg gagatgttgg tcttgattta gatttttctg cctttgatgc tagtcttagt 

     6661 ccatttatga ttagggaggc gggtagaatc atgagtgaat tatctggaac accatctcat 

     6721 tttggaacgg ctcttatcaa tactattatc tattctaaac atttgctgta caactgttgt 

     6781 tatcatgtct gtggttcaat gccttctggg tccccttgta cagctttgtt gaattcaatt 

     6841 attaacaaca ttaatttgta ttatgtgttt tctaaaatat ttggaaagtc tccagtcttc 

     6901 ttttgtcaag ctctgaggat cctttgttat ggagatgatg ttttgatagt tttttccaga 

     6961 gatgttcaaa ttgataatct tgatttgatt ggacagaaaa ttgtggatga gttcaaaaaa 

     7021 cttggcatga cagccacttc agctgataaa aatgtgcccc aactgaagcc agtttcagaa 

     7081 ttgacttttc ttaaaagatc ttttaatttg gtggaggata gaattagrcc tgcaatttca 

     7141 gaaaagacaa tttggtcttt gatagcytgg cagagaagca acgctgagtt tgagcagaat 

     7201 ttagaaaatg ctcagtggtt tgcttttatg catggctatg agttttatca gaaattttat 

     7261 tattttgttc agtcctgttt ggagaaagag atgatagaat ataggcttaa atcttatgat 

     7321 tggtggagaa tgagattcta tgaccagtgt ttcatttgtg acctttcatg atttgtttaa 
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     7381 acaaattttc ttaaaatttc tgaggtttgt ttatttcttt tatcagtaaa t 
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