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 มาลาเรียยังคงเปนปญหาที่สําคัญที่ทําใหเกิดการเสียชีวิตของประชากรในกลุมประเทศเขตรอนรวมทั้งประเทศไทย 
มาตราการในการควบคุมโรคมาลาเรียที่มุงเนนไปยังการควบคุมโรคมาลาเรียในคน ยุงกนปลอง และเช้ือมาลาเรียนั้นกลับมี
อุปสรรคจากการที่เช้ือดื้อตอยาตานมาลาเรียหลายชนิดรวมทั้งยุงกนปลองก็ดื้อตอยาฆาแมลงเชนกัน ดังนั้นมาตราการอันหนึ่งที่
นาสนใจคือการผลิตวัคซีนปองกันโรคมาลาเรีย ในบรรดาโปรตีนที่เปนที่นาสนใจที่จะใชเปนองคประกอบของวัคซีนตอเช้ือมาลาเรีย
ระยะที่พบอยูในเม็ดเลือดแดงของเช้ือพลาสโมเดียมฟาลซิปาร่ัม คือโปรตีนที่พบบนผิวเมอรโรซอยตซ่ึงมีช่ือเรียกวาโปรตีนบนผิว
เมอรโรซอยตชนิดที่ 1 หรือ พีเอฟเอ็มเอสพี 1 มีขนาดน้ําหนักโมเลกุลประมาณ 200 กิโลดาลตัน จากหลายการศึกษาพบวาบริเวณ
ดานเอ็นเทอรมินอล และซีเทอรมินอล ของโปรตีนประกอบดวยอิพิโธปเปาหมายที่สามารถกระตุนใหเกิดภูมิคุมกันตอผูติดเช้ือได 
และจากการวิเคราะหยีนพีเอฟเอ็มเอสพี 1 ของประชากรเช้ือมาลาเรียที่พบตามธรรมชาตินั้นพบวาบริเวณซีเทอรมินอลมีความ
หลากหลายของนิวคลีโอไทดต่ํา ในขณะที่บริเวณเอ็นเทอรมินอลมีความหลากหลายสูงโดยสามารถจัดเปนจีโนไทปหลักได 3 จีโน
ไทปไดแก  MAD20, K1 และ RO33  โดยกลุมจีนไทป MAD20 และ K1 นั้นประกอบดวยสวนของลําดับนิวคลีโอไทดที่เรียงตัวซํ้า
กันเปนชุดที่ละ 3 กรดอะมิโน ทําใหบริเวณนี้มีความหลากหลายของลําดับเบสและจํานวนความยาวของกรดอะมิโนซํ้ากันสูง 
ในขณะที่จีโนไทป RO33 มีความหลากหลายของลําดับเบสต่ําและไมพบลักษณะของลําดับนิวคลีโอไทดที่เรียงตัวซํ้ากันเปนชุด 
เนื่องจากภูมิคุมกันตอบริเวณที่ 2 (block 2) ของโปรตีนชนิดนี้ขึ้นอยูกับความจําเพาะของแตละจีโนไทป ดังนัน้การออกแบบวัคซีนที่
มีประสิทธิภาพจึงตองคํานึงถึงชนิดและการแพรกระจายของจีโนไทปที่พบในบริเวณ block 2 ของตัวอยางเช้ือมาลาเรียที่พบตาม
ธรรมชาติทั้งในประเด็นของสถานที่และเวลา ในการศึกษาคร้ังนี้คณะผูวิจัยจึงไดพัฒนาวิธีการที่งายและสะดวก สําหรับการแยกจี
โนไทปของเช้ือพลาสโมเดียมฟาลซิปาร่ัม โดยใชวิธีการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอของอัลลีลที่จําเพาะในบริเวณ block 2 ของยีนพีเอฟ
เอ็มเอสพี 1 วิธีการที่ไดัพัฒนาขึ้นมีความไวในการตรวจสอบสูง สามารถตรวจไดแมมีปริมาณเช้ือมาลาเรียต่ําเพียง 5 ตัวตอ
ตัวอยาง และสามารถตรวจแยกจีโนไทปที่ตางกันได นอกจากนี้ยังสามารถตรวจสอบจีโนไทปแบบผสมที่พบในตัวอยางเดียวกันได 
และเมื่อนําวิธีการนี้มาตรวจสอบจีโนไทปในตัวอยางเช้ือพลาสโมเดีนมฟาลซิปาร่ัมจํานวนทั้งหมด 349 ประกอบดวย 49, 124  และ
109 ตัวอยางจากจังหวัดจันทบุรี ยะลา และตาก ตามลําดับ พบวาสามารถตรวจพบจีโนไทปชนิด MAD20 จํานวน 151 ตัวอยาง 
ชนิด K1 จํานวน 65 ตัวอยาง และชนิด RO33 จํานวน 189 ตัวอยาง นอกจากนี้ยังตรวจพบเช้ือที่มีการปะปนกันของจีโนไทปที่
แตกตางกันใน 46 ตัวอยาง สําหรับการแพรกระจายของจีโนไทปนั้นมีความแตกตางในแตละพ้ืนที่แตไมมีความตางกันชัดเจน
ในชวงฤดูกาล ผลการวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดของยีนพีเอฟเอ็มเอสพี 1 จากจํานวนตัวอยางทั้งหมด 60 ตัวอยางที่มีรูปแบบจีโน
ไทปเดี่ยวจากการตรวจสอบดวยวิธีดังกลาวขางตน พบวาสามารถจีโนไทป MAD20 รูปแบบใหม 15 แบบ ไดแกจีโนไทป M13, 
M14, M30, M31, M32, M33, M37, M38, M39, M40, M44, M45, M49, M53 และ M63 ซ่ึงมีจํานวนชุดของกรดอะมิโนซํ้ากันอยู
ระหวาง 5-14 ชุด โดยพบจีโนไทป M47 ไดบอยที่สุดคือพบจํานวน 16 ตัวอยาง ในขณะที่ตรวจพบจีโนไทป K1 แบบใหมทั้งหมด 4 
แบบซ่ึงพบในตัวอยางจากจังหวัดจันทบุรีทั้งหมด ไดแกจีโนไทป K2, K8, K11 และ K13 โดยมีจํานวนชุดของกรดอะมิโนซํ้ากันอยู
ระหวาง 5-12 ชุด และจีโนไทป K10 เปนชนิดที่พบไดบอยที่สุด สวนผลการการวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดในจีโนไทป RO33 
จํานวน 23 ตัวอยาง พบวาทุกตัวอยางเปนจีโนไทปแบบเดียวกันทั้งหมด และพบวาเปนจีโนไทปใหมที่ยังไมมีการรายงานมากอน
ดังนั้นวิธีการตรวจสอบจีโนไทปดวยวิธีพีซีอารที่พัฒนาขึ้นในการศึกษาคร้ังนี้จึงเปนประโยชนอยางมากสําหรับการวิเคราะหจีโน
ไทปของเช้ือพลาสโมเดียมฟาลซิปาร่ัมโดยใชยีนพีเอฟเอ็มเอสพี 1 เปนยีนเปาหมาย ในขณะที่การวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดนั้น
ใหรายละเอียดที่สําคัญการแพรกระจายและชนิดของโคลนของเช้ือมาลาเรีย ผลของการศึกษาคร้ังนี้จึงมีความสําคัญเปนอยางมาก
ตอการพัฒนาวัคซีนจากบริเวณ block 2 ของยีนพีเอฟเอ็มเอสพี 1 เพ่ือปองกันโรคมาลาเรีย 
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                SURFACE PROTEIN-1 LOCUS OF PLASMODIUM FALCIPARUM  IN THAILAND. ADVISOR :  
                ASSOC. PROF. CHATURONG PUTAPORNTIP,CO-ADVISOR : Ph.d. PROF. SOMCHAI JONGWUTIWES,  
                 M.D, Ph.D, 123 pp.  

It Malaria remains the main cause of death in many tropical countries including Thailand. Efforts on malaria 
control focusing on humans, vectors and parasites have been hindered by the widespread occurrence of anti-malarial 
drug resistant parasites and insecticide resistant vectors. Therefore, development of a malaria vaccine is mandatory. 
One of the promising vaccine candidates for asexual blood stage vaccine of Plasmodium falciparum is protein of 
~200 kDa expressed on the merozoite surface, designated merozoite surface protein 1 (PfMSP1). Several lines of 
evidence have indicated that the N-terminal and C-terminal parts of this part contained epitopes targeted by host 
protective immune responses. Analysis of PfMSP1 among natural parasite populations reveals that the C-terminal part 
exhibits microheterogeneity of sequences whereas the N-terminal part is characterized by 3 major allelic types with 
MAD20, K1 and RO33 as representative prototypes. Both the K1 type and the MAD20 type possess tripeptide repeats 
with sequence and size polymorphism among isolates whereas RO33 type exhibits low sequence variation with no 
apparent repeats. Because immunity against block 2 of PfMSP1 is allele-specific, a rational vaccine design requires 
knowledge on allelic distribution of PfMSP1 block 2 among natural P. falciparum populations in terms of space and 
time. In this study, we have developed a simple polymerase chain reaction (PCR) method for strain differentiation of P. 
falciparum based on the polymorphic block 2 of PfMSP1. The method was sensitive to detect as few as 5 parasites in 
the samples whereas specific alleles of block 2 could be unequivocally determined. Minor parasite populations in 
isolates containing multiple clone infections were also detected by the method. To explore the allelic distribution of 
block 2 of PfMSP1, 349 P. falciparum isolates from Chantaburi (n=49), Yala (n=124) and Tak (n=177) provinces were 
included in this analysis. MAD20, K1 and RO33 allelic types were identified in 151, 65 and 189 isolates, respectively. 
Multiple clone infections were observed in 46 of these isolates. The distribution of these allelic types was variable 
among these endemic areas whereas seasonal difference was not remarkable. Direct sequencing of 60 of these 
isolates that had single allelic types based on PCR has identified 15 new MAD20 sequences, designated M13, M14, 
M30, M31, M32, M33, M37, M38, M39, M40, M44, M45, M49, M53 and M63 that contained 5 to 14 tripeptide repeat 
units. The M47 type predominated among MAD20 allelic types (16 sequences). Meanwhile, 4 new K1 sequence types 
from Chantaburi province (K2, K8, K11 and K13) containing 5 to 12 tripeptide repeat units were detected with K10 as 
a predominant sequence type. On the other hand, the sequence of RO33 type was identical among 23 isolates 
examined in this study whose sequence was novel. Therefore, the PCR method developed in this study should be 
applicable for large-scale population genetic analysis of P. falciparum population based on the PfMSP-1 locus 
whereas direct sequencing further provides detail epidemiological evidence on parasite clone. These findings are 
important for PfMSP1 block 2-derived vaccine. 
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วิทยานิพนธเลมนี้สําเร็จลุลวงไดดวยความชวยเหลืออยางดียิ่งของรองศาสตราจารย ดร.
จตุรงค พุทธพรทิพย อาจารยที่ปรึกษาวิทยานิพนธหลักและศาสตราจารย นายแพทย ดร.สมชาย 
จงวุฒิเวศย อาจารยที่ปรึกษาวิทยานิพนธรวม ภาควิชาปรสิตวิทยา คณะแพทยศาสตร 
จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย ที่ไดกรุณาใหความรู ขอแนะนําในการแกไขปญหาตาง ๆ ในการศึกษา
วิจัยและดูแลเอาใจใสเปนอยางดียิง่ ตลอดจนแกไขขอบกพรองวิทยานิพนธฉบบันีใ้หมีความ
สมบูรณมากยิง่ข้ึน ขาพเจาขอกราบขอบพระคณุเปนอยางสูงไว ณ ที่นี ้
             ขอกราบขอบพระคุณ ผูชวยศาสตราจารย นายแพทยประเสริฐ สิทธิเจริญชัย ภาควิชา
ปรสิตวิทยา คณะแพทยศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย ที่ไดกรุณาใหคําแนะนํา ขอคิดเหน็ตาง 
ๆ ตลอดจนแกไขวิทยานิพนธใหมีความถูกตองและสมบูรณมากยิ่งข้ึน 
              ขอกราบขอบพระคุณ อาจารย ดร.ธนาภรณ รุงเรือง ภาควิชากายวิภาคศาสตร คณะ
แพทยศาสตร มหาวิทยาลัยมหิดล ที่ไดใหคําแนะนํา ขอคิดเหน็ตาง ๆ  
 ขอขอบพระคุณ คณาจารยและเจาหนาที่ ภาควิชาปรสิตวิทยา คณะแพทยศาสตร 
จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัยทุกทานทีก่รุณาใหความรูและมิตรภาพอันดีเสมอมา 
              สุดทายนี้ ขาพเจาขอกราบขอบพระคณุ บิดา มารดา ครูอาจารยและพี่นองทกุคนที่ให
กําลังใจ คําปรึกษาและใหการสนับสนนุในการศึกษามาโดยตลอด 
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บทท่ี 1 
บทนํา 

 
 
ความสําคัญและท่ีมาของปญหา 

มาลาเรียหรือไขจับส่ันเปนโรคติดเชื้อทีเ่ปนปญหาสําคัญทางสาธารณสุขของประเทศไทย 
และประเทศอ่ืนๆ ในเขตรอนทั่วโลก ทําใหเกดิอันตรายตอสุขภาพและชีวิตของประชาชน องคการ
อนามัยโลกประมาณการวาประชากรทั่วโลกมีการติดเชื้อมาลาเรียในแตละปกวา 300 ถึง 500 
ลานคนและพบวาผูปวยที่ติดเชื้อมาลาเรียมีอัตราการเสียชีวิตประมาณ 1 ลานคนตอป  
(Hay et al., 2004) 
           จากรายงานประจําปของสํานักโรคตดิตอนําโดยแมลง กรมควบคุมโรค กระทรวง
สาธารณสุขในเดือนพฤษภาคม พ.ศ.2553 พบอัตราการติดเชื้อในผูปวยทั่วประเทศสูงสุด 10 
จังหวัด ไดแก จังหวัดตาก ยะลา ศรีสะเกษ กาญจนบุรี แมฮองสอน นราธิวาส จันทบุรี สุรินทร 
อุบลราชธานี และชุมพร ซึ่งสวนใหญเปนจังหวัดในชายแดนไทยโดยผูปวยรอยละ 49.30 เปนคน
ไทย และสวนใหญมักพบในวัยทํางาน โดยเฉพาะผูที่ใชแรงงานซึ่งเปนการสูญเสียผลผลิตของ
ประเทศสงผลกระทบตอระบบเศรษฐกจิและการพัฒนาของประเทศ และรอยละ 36.40 เปน
ชาวตางชาตทิี่มีภูมิลําเนาในประเทศใกลเคียงเดนิทางมาประกอบอาชีพหรืออพยพเขามาตาม
ชายแดนของประเทศไทย ทําใหเกิดปญหาการนําเชื้อมาลาเรียเขามาในประเทศไทยจากการยาย
ถิ่นฐานของชาวตางชาตดิังกลาว ยอมสงผลกระทบตอการควบคุมโรคโดยรวมอยางชดัเจน      
(กรมควบคุมโรค กระทรวงสาธารณสุข 2553) 
           มาลาเรียเปนโรคที่เกิดจากเชื้อโปรโตซัว ซึ่งอยูใน phylum Apicomplexa, class 
Sporozoa และ genus Plasmodium มียุงกนปลองเพศเมีย (Anopheles spp.) เปนพาหะ 
มาลาเรียที่ทําใหเกิดโรคในคนมี 5 ชนิด ไดแก Plasmodium falciparum, Plasmodium vivax, 
Plasmodium ovale, Plasmodium malariae และ Plasmodium knowlesi เชื้อมาลาเรียมีการ
เจริญเตบิโตหลายระยะ มีวงชีวิตที่มีการสืบพนัธุแบบอาศยัเพศ (sexual reproduction) ในยุงและ
การสืบพันธุแบบไมอาศัยเพศ (asexual reproduction) ในคน โดยมีระยะเร่ิมตนเกิดข้ึนที่เซลลตับ
แลวลุกลามเขาสูเม็ดเลือดแดง เชื้อมาลาเรียชนิดที่พบบอย คือ P. falciparum และ P. vivax โดย  
P. falciparum เปนเชื้อที่กอความรุนแรงมากที่สุด สวน P. vivax นั้นพบแพรกระจายทาง
ภูมิศาสตรรองลงมา โดยในแตละปมีประชากรโลกติดเชื้อนี้ประมาณ 130 ถึง 145 ลานคน และ
สวนใหญเปนประชากรในทวีปเอเชียและทวีปอเมริกาใต (Hay et al., 2004)  
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            ในทศวรรษที่ผานมามีการศึกษาโปรตีนหลายชนิดที่มีศักยภาพในการเปนองคประกอบ
ของวัคซีนโดยโปรตนีที่มีการศึกษามากที่สุดชนิดหนึ่ง คือ circumsporozoite protein ซึ่งเกี่ยวของ
กับเชื้อมาลาเรียระยะกอนทีจ่ะลุกลามเขาสูเซลลตับ ขณะที่โปรตีนบนผิวเมอรซอยตหลายชนิด 
เชน merozoite surface proteins 1 และ merozoite surface proteins 2 เปนตน สามารถ
เหนีย่วนําใหเกิดภูมิตานทานตอการติดเชื้อมาลาเรียในระยะที่เจริญในเม็ดเลือดแดงแบบไม   
อาศัยเพศ อยางไรก็ตามโปรตนีเหลานี้มีความหลากหลายของรูปแบบแอนติเจนหรืออัลลีล (allele) 
แตกตางไปตามสายพนัธุของเชื้อ ดังนั้นโปรตนีเหลานีจ้ึงเปนเคร่ืองชี้วัดความเขาใจการ
เปล่ียนแปลงทางพนัธุกรรมของเชือ้  ซึ่งอาจไดรับอิทธิพลจากกระบวนการคดัเลือกตามธรรมชาต ิ 
(สมชายและอุษา., 2549) 
           ระยะเมอรโรซอยต (merozoite) ของเชื้อมาลาเรียเปนระยะที่มีการลุกลามเขาเม็ดเลือด
แดงใหม จึงเปนระยะที่เปนอิสระอยูในกระแสเลือดชวงหนึง่ เปนเปาหมายสําคัญในการถูกรบกวน
หรือทําลายโดยแอนติบอดจีากผูที่ติดเชื้อ จากการศึกษาโปรตีนที่สรางข้ึนในระยะเมอรโรซอยตของ 
P. falciparum พบวามีโปรตีนหลายชนดิ แตมีชนิดที่พบมากที่สุด ซึ่งมีน้ําหนักโมเลกุลประมาณ 
180 – 220  กิโลดาลตัน เรียกวา โปรตีนบนผิวเมอรโรซอยตชนิดที่ 1 (merozoite surface protein 
1) (Holder, 1988) และมีความหลากหลายในรูปแบบแอนติเจน (antigenic polymorphism)     
ในประชากรเชื้อมาลาเรียในธรรมชาติ  ซึ่งบทบาทของโปรตีนนี้ในการเปนองคประกอบของวัคซนี
ปองกันมาลาเรีย ไดมีการศึกษากันอยางกวางขวางในเชื้อ P. falciparum เรียกวา Plasmodium 
falciparum merozoite surface protein 1 (PfMSP1) จากการวิเคราะหลําดบันิวคลีโอไทดของ
สายพันธุตางๆ พบวาโปรตนีชนิดนีถู้กสรางข้ึนจากยนีพื้นฐานเพียง 2 รูปแบบ (alleic 
dimorphism) โดยโครงสรางพื้นฐานของยีนดงักลาว ประกอบดวยบริเวณที่มีความหลากหลาย
ของเบสระหวางสายพนัธุของเชื้อสูง (variable block) จํานวน 7 block บริเวณที่มีความ
หลากหลายปานกลาง (semi-conserved block) จํานวน 5 block และบริเวณที่มีความคลายคลึง
กันของลําดับเบสสูง (conserved block) จํานวน 5 block  รวมทั้งหมดเปน 17 block  
โดย variable block  และ semi-conserved block มีลําดับเบสพืน้ฐานเพียง 2 รูปแบบ ยกเวน 
variable block 2 ประกอบดวย tripeptide repeats ที่มีลําดับเบสพืน้ฐาน 3 รูปแบบ คือ กลุม   
อัลลีล MAD20, K1 และ RO33 การเกิดความหลากหลายในรูปแบบของแอนติเจน เนื่องจากการ
แลกเปล่ียนพันธกุรรมระหวาง PfMSP1 ที่มีอัลลีลตางกัน (intragenic recombination) (สมชาย
และอุษา 2549) 
            บริเวณ tripeptide repeats ของกลุมอัลลีล MAD20 ประกอบดวยกรดอะมิโนทีเ่รียงซ้ํากัน
ตั้งแต 5 - 15 ชุด และมีลําดับกรดอะมิโนพืน้ฐานคือ Serine-Glycine-Alanine (SGA),  



3 
 
Serine-Valine-Alanine (SVA), Serine-Valine-Threonine (SVT) และ Serine-Serine-Glycine 
(SSG) สวนบริเวณ tripeptide repeats ของกลุมอัลลีล K1 ประกอบดวยกรดอะมิโนที่เรียงซ้ํากนั
ตั้งแต 5 – 25 ชุด โดยมีลําดบักรดอะมิโนพืน้ฐานเชนเดียวกับกลุม MAD20 แตองคประกอบ 
จะแตกตางกันไป และกรดอะมิโนในบริเวณที่ 2 ของกลุมอัลลีล RO33 ไมปรากฏลักษณะ 
tripeptide repeats เปนองคประกอบชัดเจน แตพบวาในชวงหางทกุ 9 นิวคลีโอไทดนี้                 
มีนิวคลีโอไทดชนดิ Adenine Cytosine และ Thymine ซ้ํากันอยู และจํานวนนิวคลีโอไทด            
มีความคงที่แตจะมีการสับเปล่ียนแทนที่ของนิวคลีโอไทดในบางตําแหนงในสายพันธุตางกัน 
(Tanabe et al 1987; Jongwutiwes et al 1992; Jiang et al 2000) และจากการศึกษา
ความจําเพาะของ monoclonal antibody ที่มีตอบริเวณ tripeptide repeats ของ P. falciparum 
ในหลอดทดลองพบวา monoclonal antibody ตอบริเวณที่ 2 ที่เกิดข้ึนนั้นมีความจําเพาะ 
ตอบริเวณ variable tripeptide repeats ของกลุมอัลลีล MAD20, K1 และ RO33 จากผลการ 
ศึกษาดังกลาวแสดงใหเหน็วาในบริเวณ tripeptide repeats มีบทบาทสําคญัสําหรับการนํามาเปน
องคประกอบของวัคซนี โดยอาจเปนไปไดที่แอนติบอดีสามารถยับยั้งกระบวนการยอยขนาดของ 
MSP1 (Locher et al 1996; Blackman et al 1994) นอกจากนี้ขอมูลในหองปฎิบัตกิารและ
การศึกษาเชิงระบาดวิทยา พบวา PfMSP1 เปนเปาหมายสําคัญทีเ่หมาะสมในการเปน
องคประกอบของวัคซนีปองกันโรคมาลาเรียและยงัเปนองคประกอบของ plasmid DNA vaccine 
ซึ่งอยูระหวางการพัฒนาและประเมินผล (สมชายและอุษา 2549) 

จะเห็นไดวาสําหรับ tripeptide repeats ในบริเวณที่ 2 มีความหลากหลายสูง จากการ 
ศึกษาการกระจายความถี่ของอัลลีลจากตัวอยางเลือดผูปวยที่ติดเชื้อชนิด P. falciparum  
ในหลายประเทศพบวามีการกระจายความถี่ของอัลลีลที่แตกตางกนัไป สําหรับประเทศไทย       
พบกลุมอัลลีล MAD20 มากที่สุด แตปจจุบนัขอมูลการศึกษายังมีอยางจํากัด งานวิจยันีจ้ึง
ทําการศึกษาความหลากหลายของยีนในระดับนิวคลีโอไทดและความผันแปรทางพนัธุกรรม
ประชากรของเชื้อ P. falciparum ตามฤดูกาลในแตละภูมิภาคของประเทศไทย เพื่อเปนแนวทาง
และองคความรูที่เปนประโยชนในการผลิตวัคซีนควบคุมโรคมาลาเรียตอไป 
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บทท่ี 2 
เอกสารและงานวิจัยท่ีเกี่ยวของ 

 
 
ประวัติความเปนมาของโรคมาลาเรีย 
 โรคมาลาเรียเปนโรคที่มีกําเนดิมาตั้งแตยคุดึกดําบรรพ จากบันทกึชาวอียิปตเม่ือ 1600 ป
กอนคริสตกาล (Breasted, JH., 1930) ไดกลาวถึงน้ํามันสกัดจากตน Balanites ที่ใชทาตัวเพื่อ
ปองกันโรคมาลาเรียซึ่งเปนบันทกึแรกทีเ่กาแกที่สุดของโรคมาลาเรีย ตอมานักปราชญชาวกรีก 
Hippocrates ไดบันทึกอาการไขของโรคมาลาเรียข้ึนเม่ือประมาณ 400 กอนคริสตกาล (Boyd, 
M.R., 1949) และจากบนัทึกที่พบในทวีปเอเชียในชวง ค.ศ.800 – 1300 โดยชาวจีนและชาวอียิปต
โบราณไดกลาวถึงอาการไขของโรคมาลาเรียเชนกนั นอกจากนีก้ารลมสลายของจักรวรรดิโรมัน
อาจมีสาเหตจุากโรคมาลาเรีย ชื่อของโรคมาจากภาษาอิตาลี mal'aria แปลวา "อากาศไมด"ี โดย
ชาวโรมเชื่อวาไอจากหนองน้ําเปนสาเหตุของโรค สวนการแพรระบาดในทวีปอเมริกานั้นอาจเกิด
จากการนําชาวแอฟริกาเขามาเปนทาสในยคุลาอาณานิคม (Jarcho, S., 1847) 
             ในป ค.ศ.1880 Alphonse Laveran (1884) ไดพบและรายงานลักษณะของเชื้อมาลาเรีย
ที่เกิดจากเชื้อโปรโตซัวในเลือดของผูปวยซึ่งไดรับการตั้งชือ่จีนัสในป ค.ศ.1885 วา Plasmodium 
โดย Ettore Marchiafava และ Angelo Celli (Ettore Marchiafava and Angelo Celli, 1885) 
และในป ค.ศ.1897 ไดมีการคนพบวายุงกนปลอง (Anopheles) เปนพาหะนําโรคมาลาเรีย (Ross, 
R., 1897) มาลาเรียหรือไขจับส่ันเปนโรคตดิเชื้อที่เปนปญหาสําคัญทางสาธารณสุขของประเทศ
ไทยและประเทศอ่ืนๆ ในเขตรอนทั่วโลก โดยทําใหเกิดอันตรายตอสุขภาพและชีวิตของประชาชน 
องคการอนามัยโลกประมาณการวาในแตละปประชากรทัว่โลกมีการติดเชื้อมาลาเรีย 300 ถึง 500 
ลานคน และมีอัตราการเสียชีวิตประมาณ 1 ถึง 2 ลานคนตอป (Mackinnon MJ et al., 2004) 
สําหรับประเทศไทยนั้นมาลาเรียถือเปนโรคประจําทองถิน่ที่เปนปญหาสําคัญทางสาธารณสุขที่
ตองเฝาระวัง โดยในแตละปมีผูปวยมาลาเรียมากกวารอยละ 70 ซึ่งสามารถพบเชื้อมาลาเรียไดใน
หลายจังหวัดทางแถบชายแดนทางดานตะวันออกติดกับประเทศกัมพูชา เชน จังหวัดตราด จนัทบุรี 
และปราจีนบุรี ทางดานตะวันตกตดิกับประเทศพมา เชน จังหวัดกาญจนบุรี ตาก และแมฮองสอน 
ภาคใต เชน จังหวัดยะลา นครศรีธรรมราช นราธิวาส และปตตานี โดยผูที่ติดเชือ้มาลาเรียสวน
ใหญมักพบในวัยทํางาน โดยเฉพาะอยางยิ่งในผูที่ใชแรงงานซึ่งเปนการสูญเสีย ทรัพยากรบุคคล
และสงผลกระทบตอระบบเศรษฐกิจและการพัฒนาของประเทศ 
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อนุกรมวิธานของเช้ือมาลาเรีย 
            เชื้อมาลาเรียเปนโปรโตซัวชนดิหนึง่ที่อยูใน phylum Apicomplexa, order Eucoccidiida,               
class Sporozoa, subclass Coccidial และ family Plasmodiiae โดยเชื้อที่สามารถกอใหเกิดโรค
ในคนไดจัดอยูใน genus Plasmodium ซึ่งในปจจุบนัมี 5 ชนิด ไดแก Plasmodium falciparum, 
Plasmodium vivax, Plasmodium malariae, Plasmodium ovale และ Plasmodium knowlesi 
โดยเชื้อมาลาเรียชนิด P. falciparum นั้นจัดวามีความสําคัญทางการแพทยมากที่สุดเนื่องจากมี
ความรุนแรงในการกอโรคสูงสุด รองลงมา ไดแก P. vivax นอกจากนี้ยังมีเชื้อมาลาเรียใน genus 
Plasmodium ที่พบในลิงไพรเมทหลายชนิดนัน้สามารถตดิตอสูคนได อาท ิPlasmodium 
cynomolgi และ Plasmodium simium เปนตน (Coatney, GR. et al., 1961; Deane, LM., 
Deane MP. and Ferreira, Neto J., 1966; Knowles R and Das Gupta BM., 1932) 
 
วงชีวิต (Life cycle) 
             เชื้อมาลาเรียในคนทั้ง 4 ชนิดมีวงจรชีวิตของการเจริญทีค่ลายคลึงกนั ประกอบดวยการ
สืบพันธุแบบอาศยัเพศในยุงกนปลองตัวเมีย (sexual development) และมีการสืบพันธุแบบไม
อาศัยเพศ (asexual development) ในเซลลตบัและเม็ดเลือดแดงของคน จะมีความแตกตางกนั
เพียงเล็กนอยที่ชวงระยะทีเ่ชื้อใชในการเจริญเตบิโต ซึ่งแบงออกเปน 4 ข้ันตอนดงันี ้(ดังแสดงใน
ภาพที่ 1) 

1. เชื้อมาลาเรียระยะผสมพันธุ เปนข้ันตอนทีเ่กิดข้ึนภายในยุงกนปลอง โดยเร่ิมจากที่
ยุงกนปลองเพศเมียกัดและดูดเลือดผูปวยทีมี่เชื้อมาลาเรียในระยะแกมีโตไซต (mature 
gametocyte) ทั้งเพศผู (microgametocyte) และ (macrogametocyte) เขาไปในกระเพาะอาหาร
ของยุง เชื้อระยะไมมีเพศถกูยอยสลายไปพรอมกับเม็ดเลือดแดงซึ่งเปนอาหารของยุง สวนเชื้อ
มาลาเรียระยะมีเพศ ทั้งเพศผูและเพศเมีย จะไมถูกยอย แตเชื้อเพศผูจะเจริญเติบโตและสามารถ
เคล่ือนที่ได เม่ือพบกับเซลลสืบพันธุเพศผูและเพศเมีย ปฏิสนธแิลวเจริญเปนไซโกต (zygote) มี
รูปรางกลม ขนาดประมาณ 6 ไมโครเมตร ซึ่งกระบวนการดังกลาวใชเวลาประมาณ 1 ชั่วโมงและ
เกิดภายในชองวางกระเพาะอาหารของยุง หลังจากนั้นไซโกตจะเปล่ียนแปลงรูปรางใหเรียวแหลม
ข้ึน โดยมีการยืดตัวยาวข้ึนและเจริญเปนโอโอไคนีต (ookinete) บางสวนของไซโตพลาสซึมจะ
เปล่ียนไปเปนเทาเทยีม (pseudopod) เพื่อพรอมจะเคล่ือนที่แทรกผานผนังกระเพาะของยงุมาอยู
เยื่อหุมผนังกระเพาะระหวางผนังชั้นนอกกบัผนังชั้นใน  เรียกวาระยะโอโอไคซีสต (oocyte)  

2. การแบงตัวแบบไมมีเพศ เปนข้ันตอนตอจากข้ันทีห่นึ่ง ภายในตัวออนของเชื้อมาลาเรีย
จะแบงตัวเปนรูปรางคลายเข็มปลายแหลม มีเสนผานศูนยกลางประมาณ 50 ไมโครเมตร ภายในมี
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สปอรโรบลาส (sporoblast) เม่ือโอโอซิสตเจริญตอไป สปอรโรบลาสจะแบงตัวเพื่อเพิ่มข้ึนเกิดเปน
สปอรโรซอยต (sporozoite) ประมาณ 1 – 2 พันตัวใน 1 โอโอซิสต (Rosenberg and 
Rungsiwongse, 1991) เรียกวาระยะนี้วาสปอโรซอยต (sporozoites) มีนิวเคลียสอยูตรงกลางมี
การเจริญเตบิโตเพิ่มขนาดและมีจํานวนมากข้ึน จากนั้นผนังเชื้อมาลาเรียแตกออก สปอโรซอยต
เคล่ือนสูชองวางภายในลําตัวของยุง และเขาสูตอมน้ําลายของยุง ซึ่งในชวงนี้อาจมีสปอโรซอยต
บางตัวเคล่ือนผิดทิศทางคือไปสูเนื้อเยื่อบาง สวนของยุง ซึง่จะถูกทําลายดวยกระบวนการยอย
สลายในตัวยุงเอง เชื้อระยะนี้อยูในตอมน้ําลายยงุและมีอายุไดนานถึง 59 วัน แตความสามารถใน
การติดเชื้อจะลดลง ระยะเวลาทีใ่ชในการเจริญเติบโตข้ันที ่1 และ 2 ภายในตัวยุงที่เปนพาหะ
แตกตางกันออกไป ข้ึนกับชนิดของยุง อุณหภูมิ และสภาพภูมิอากาศ โดยเฉล่ียจะอยูประมาณ 8-
35 วัน  

3. ระยะในตับ (Liver stage) เปนระยะที่เชื้อมาลาเรียเจริญในคน เม่ือยุงที่มีเชื้อมาลาเรีย
ในระยะสปอโรซอยต มากัดคนกจ็ะปลอยเชื้อระยะดังกลาวเขาสูกระแสโลหิต และสปอโรซอยตเขา
สูเซลลตบัมีการเพิม่ขนาดโดยการแบงตัวเพิ่มจํานวนข้ึนเร่ือยๆ มีขนาดโตข้ึนจํานวนหลายพันตัว 
เรียกวาระยะ pre-erythocyic stage ระยะนี้จะมีการเพิ่มจํานวนของนิวเคลียสหลายคร้ังกอนที่ไซ
โตพลาสซึมจะแบงตัว เรียกวา ระยะไซซอยต (schizont) เม่ือไซโตพลาสซึมเจริญเต็มทีจ่ะถกูแยก
ออกไปอยูกับนิวเคลียสแตละนิวเคลียส ทําใหแตละเซลลมีนิวเคลียสเดียว เรียกวา ระยะเมอรโร
ซอยต (merozoite) บางสวนเม่ือเขาสูเซลลตับแลวจะมีการหยุดพักการเจริญชั่วขณะ ระยะเวลาที่
หยุดพักนี้แตกตางกันไปตามสายพันธุและชนิดของมาลาเรีย เชื้อระยะหยุดพกันีเ้ปนสาเหตุของการ
เกิดอาการไขกลับ (relapse) ในผูปวยมาลาเรีย ภายหลังได และเรียกเชื้อมาลาเรียระยะนี้วา ฮิบโน
ซอยต (hypnozoite) (Krotoski et al., 1980; Krotoski et al., 1982) 

4. เชื้อมาลาเรียระยะอยูในเม็ดเลือดแดง (Erythrocytic stage) เปนระยะทีเ่ชื้อมาลาเรียมี
การเจริญแบงตัวเพิ่มจํานวนในเม็ดเลือดแดงของคน โดยเร่ิมจากการแตกออกจากเซลลตบั มาเปน
อิสระภายนอกชั่วระยะส้ันๆ แลวเขาสูเม็ดเลือดแดง โดยการเคล่ือนทีเ่ขาไปเกาะตดิเม็ดเลือดแดง 
แลวเคล่ือนตัวเขาสูเม็ดเลือดแดง หลังจากทีเ่ขาสูเม็ดเลือดแดงแลว เมอรโรซอยตในเม็ดเลือดแดง
จะมีการเปล่ียนแปลงรูปรางคลายวงแหวน เรียกวา ระยะวงแหวน (early trophozoite หรือ ring 
form) เม่ือเชื้อมาลาเรียเจริญตอไป ไซโตพลาสซึมจะมีการขยายตัวออกแตยังไมมีการแบงตัว ทํา
ใหมีรูปรางที่ไมแนนอน เรียกระยะนี้วา ระยะโทรโฟซอยตที่กําลังเจริญเติบโต (growing 
trophozoite) ในระยะนี้เชื้อที่กําลังเจริญเตบิโต 
จะอาศัยสารตางๆ ภายในเม็ดเลือดแดงเปนหลัก สวนใหญอาศัยฮีโมโกลบนิที่อยูในไซโตพลาสซึม
ของเม็ดเลือดแดงเปนอาหารซึ่งจะถูกยอยสลายเปนฮีม (heme) และโกลบิน (globin) มาลาเรียมี
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กระบวนการกําจัดสารดังกลาวในรูปกากอาหาร ซึ่งมีลักษณะเม็ดสีน้ําตาลจนถึงดํา กระจายอยูใน
ไซโตพลาสซึมของเชื้อมาลาเรีย เรียกวา hemozoin หรือ malarial pigment ในระยะโทรโฟซอยตนี้
มาลาเรียจะปลอยโปรตีนหลายชนิดเขาสูเม็ดเลือดแดง สามาถพบไดในไซโตพลาสซึมของเม็ด
เลือดแดงติดอยูกับดานในของเซลลเมมเบรน เม่ือยอมสียมิซาและดูดวยกลองจุลทรรศนจะเหน็
เปนจุดสีชมพ ูซึ่งรูปรางจะแตกตากันไปตามชนดิของเชื้อมาลาเรีย 

เม่ือระยะโทรโฟซอยตเจริญเติบโตเต็มที่ นิวเคลียสจะเกิดการแบงตัวหลายคร้ังภายใน 
ไซโตพลาสซึมเดียวกนั ทําใหมีหลายนิวเคลียส เรียกวา ระยะไชซอนตระยะแรก (early schizont) 
และเม่ือไชซอนตเจริญเต็มทีจ่ะมีการแบงไซโตพลาสซึม ทาํใหแตละเซลลมีนิวเคลียสเดยีว เรียกวา 
ไชซอนตระยะหลัง (late schizont) และภายในประกอบดวยเมอรโรซอยต (merozoite) ชวงนี้ 
malarial pigment จะถูกกําจัดออกนอกเซลลของเชื้อมาลาเรีย ซึ่งจะกระจายไปตามกระแสเลือด
และถูกจบักินโดย phagocyte เชน Kupffer’s cell ในตับ เม่ือเม็ดเลือดแดงแตก (hemolysis) เมอร
โรซอยตในไชซอนตระยะหลังจะออกมาอยูในกระแสเลือดและเขาสูเม็ดเลือดแดงใหม แลวเจริญ
ตอไปเปนวงจรแบบนีซ้้ํากนั เมอรโรซอยตของเชื้อมาลาเรียแตละชนิดจะเขาสูเม็ดเลือดแดงที่มีอายุ
แตกตางกัน ซึ่งชวงเวลาทีเ่มอรโรซอยตออกจากเม็ดเลือดแดงนั้น มีความสัมพนัธกับการแสดง
อาการของโรค ในผูปวยมาลาเรีย โดยเกดิอาการไขหนาวส่ัน  
            เม่ือเมอรโรซอยตเขาสูเม็ดเลือดแดงและมีการเจริญเติบโตตอไปหลายรอบ จะมีเมอรโร
ซอยตบางตัวที่ไมเขาสูวงจรของการแบงตัว แตจะเจริญไปเปนระยะแกมีโตไซต ซึ่งประกอบดวยแก
มีโตไซตเพศผูและแกมีโตไซตเพศเมีย ระยะเวลาที่แกมีโตไซตเร่ิมปรากฏในกระแสเลือดนัน้มีความ
แตกตางกันตามชนิดของเชื้อมาลาเรีย หลังจากที่ยุงกนปลองเพศเมีย  ดูดเลือดคนที่มีระยะแกมีโต
ไซตเขาไป เชื้อมาลาเรียจะเจริญเติบโตในกระเพาะอาหารของยุงตอไป 
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ภาพที่ 1 แสดงวงชีวิตของเชื้อมาลาเรียในยุงกนปลองและในคน (www.dpd.cdc.gov) 
 
 อาการแสดงของโรคมาลาเรีย 
  อาการของผูปวยที่ไดรับเชื้อมาลาเรียจะมีอาการไข หนาวส่ัน ซึ่งอาการเหลานี้จะเกดิข้ึน
ซ้ําๆ เปนชวงเวลาคอนขางสมํ่าเสมอ ซึ่งประกอบดวย 3 ระยะคือ 
 1. ระยะหนาวส่ัน (cold stage) ผูปวยจะมีอาการหนาวส่ันทั้งตัว อุณหภูมิรางกายลดลง 
ไขข้ึน รวมกับอาการปวดศีรษะ ปวดกลามเนื้อ ปวดเม่ือยตามตัว คล่ืนไส ผิวหนังซดี แรงดันเลือด
เพิ่มข้ึน ใชเวลาประมาณ 15-60 นาที อาการหนาวส่ันไมรุนแรงใน  P. falciparum แตรุนแรงมาก
ใน P. vivax 
 2. ระยะไขตัวรอน (hot stage) ผูปวยจะมีไขสูง 40 – 41 oC คล่ืนไส อาเจียน หนาแดง ตัว
แดง ชีพจรเตนแรง ระยะนีใ้ชเวลาประมาณ 1-4 ชั่วโมง 
 3. ระยะเหงื่อออก (sweating stage) ผูปวยจะมีเหงื่อออกทั่วตัวแตจะไมมีไข ระยะนี้ผูปวย
มักจะมีอาการออนเพลียและมักจะนอนพกัในระยะนี้ ใชเวลาประมาณ 1 ชั่วโมง 
 การเกิดอาการเหลานีซ้้ําๆ กัน โดยเวนชวงเวลาทีใ่กลเคียงกัน ซึ่งเรียกวา paroxysm ซึ่ง
อาการที่เกิดข้ึนจะสัมพนัธกบัระยะทีเ่มอรโรซอยตแตกตัวออกจากเม็ดเลือดแดง ดังนั้นเม่ือ
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ครบรอบการเจริญเติบโตแบบไมอาศัยเพศในเม็ดเลือดแดงแลวจะทําใหมีอาการไขหนาวส่ันเกิดข้ึน 
โดยที่เชื้อชนิด P.falciparum จะทําใหเกิดอาการไขทุกๆ 36-48 ชั่วโมง สําหรับ P.vivax และ 
P.ovale จะมีการจับไขทกุๆ 48 ชั่วโมงหรือมีไขวันเวนวัน สวน P.malariae มีไขทุกๆ 72 ชั่วโมงหรือ
มีไขวันเวนสองวัน เชื่อวาอาการที่เกดิข้ึนมีสาเหตจุากการปลดปลอยสารพิษของเชื้อมาลาเรีย
กระตุนให macrophage หล่ัง tumor necrosis factor-  (TNF- ) และ interleukin-1 นอกจาก
อาการดังกลาวแลวเชื้อมาลาเรียยังทําใหผูปวยมีอาการซดี (anemia) โดยกลไกการแตกของเม็ด
เลือดแดงที่มีเชื้อมาลาเรียในระยะทีเ่มอรโรซอยตออกจากเซลล การแตกของเม็ดเลือดแดงปกติโดย
ปฏิกิริยาทางอิมมูนและภาวะที่ไขกระดกูมีการสรางเม็ดเลือดแดงลดลง (dyseythropoiesis) ทําให
การสรางเม็ดเลือดแดงไมมีประสิทธิภาพ (ineffective erythropoiesis)  

ปจจบุันพบวา สาเหตุสําคญัที่ทําใหเกิดโรคมาลาเรียชนิดรุนแรงและมาลาเรียข้ึนสมองคือ 
sequestration หรือการที่เม็ดเลือดแดงที่ติดเชื้อมาลาเรียระยะที่เจริญมากกวาระยะวงแหวน หลบ
ซอนอยูในหลอดเลือดที่หลอเล้ียงอวัยวะภายใน เนื่องจากเม็ดเลือดแดงดังกลาวมีคุณสมบัติการ
เกาะติดเปนกลุมกอนและเกาะตดิผนังหลอดเลือด ทําใหเกิดการอุดตันภายในหลอดเลือด 
(microvascular obstruction) ดังนั้นสารอาหารและออกซิเจนจึงไปเล้ียงอวัยวะตางๆ ไดไม
เพียงพอ อยางไรก็ตามหลังจากที่อาการไขมาลาเรียหายไปแลว แตถายังมีเชื้อมาลาเรียเหลืออยูใน
รางกาย ซึ่งอาจจะลดลงจากการไดรับยารักษาโรคมาลาเรียจนตรวจไมพบไดดวยวิธกีารตรวจฟลม
เลือด แตหลังจากนัน้เชือ้มาลาเรียทีด่ื้อยาหรือหลงเหลืออยูในรางกาย เพิ่มจํานวนมากข้ึนจนตรวจ
พบไดอีกคร้ังพรอมกับอาการไขกลับ เรียกกระบวนการนี้วา recrudescence (Warrell et al., 
1990; Miller et al., 1994; Marsh et al., 1996; Imbert et al., 1997; Crawley et al., 1998) 
 
การกระจายทางภูมิศาสตร 
  การแพรกระจายของเชื้อมาลาเรียพบไดทั่วโลก (ดังแสดงในภาพที่ 2) โดยเฉพาะในเขต
รอนและเขตอบอุน ซึ่งสวนมากพบในพืน้ทีท่ี่มีลักษณะภูมิประเทศเปนปาเขา การแพรกระจาย
ข้ึนอยูกับหลายปจจัย ไดแก ลักษณะทางภูมิศาสตร ชุมชนที่อยูอาศัย สภาพเศรษฐกจิและสังคม 
การดื้อยาของเชื้อมาลาเรีย ยุงกนปลองเพศเมียทีเ่ปนพาหะนําโรค ความหนาแนนของยุงในแตละ
ฤดูกาล รวมถึงอายุขัยของยงุ ในแตละปมีการติดเชื้อของผูปวยมาลาเรียประมาณ 200 ลานคน 
โดยทวีปแอฟริกามีอัตราการติดเชื้อสูงสุดถึงรอยละ 50 ของประชากรทั้งประเทศ (WHO., 1997) 
จากการศึกษาชนิดของเชื้อมาลาเรียทีมี่การแพรกระจายในพื้นทีต่างๆ พบวาP. falciparum และ 
P. vivax เปนสาเหตุของการติดเชื้อสวนใหญที่พบมากในเขตรอนและเขตอบอุน ไดแก ทวีป
แอฟริกา อเมริกาและเอเชีย แต P. vivax จะพบมากในประเทศแถบลาตินอเมริกา ตุรกี อินเดีย 
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และจีน (Chaudhuri et al., 1994) P. malariae พบการแพรกระจายไดทั่วไปแมจะมีอุบัตกิารณต่ํา 
รวมไปถึง P. ovale พบไดนอยเชนเดียวกนัแตพบมากในทวีปแอฟริกา  
            สําหรับในประเทศไทยนั้นพบผูปวยในบางพื้นที่ โดยเฉพาะจังหวัดที่ติดกับชายแดนของ
ประเทศลาว พมา กัมพูชา และมาเลเซยี จังหวัดที่พบผูปวยมาลาเรียสูงสุด 10 อันดับแรกไดแก 
จังหวัดตาก ยะลา ศรีสะเกษ กาญจนบุรี แมฮองสอน นราธิวาส จันทบุรี สุรินทร อุบลราชธาน ี
และชุมพร โดยผูปวยรอยละ 49.30 เปนคนไทย และรอยละ 36.40 เปนชาวตางชาติที่มีภูมิลําเนา
ในประเทศใกลเคียง (กรมควบคุมโรค กระทรวงสาธารณสุข, 2553) 
 ปจจบุันการตดิเชื้อมาลาเรียในประเทศไทยนัน้มีแนวโนมทีล่ดลงเม่ือเปรียบเทียบกับผูปวย
ที่ติดเชื้อมาลาเรียในป พ.ศ.2553 โดยพบผูปวยที่ติดเชื้อมาลาเรียทีเ่ปนคนไทยจํานวน 24,847คน 
และผูปวยชาวตางชาติจํานวน 23,160 คน ซึ่งในปพ.ศ.2554 พบผูปวยที่ติดเชื้อมาลาเรียที่เปนคน
ไทยจํานวน 15,396 คน และผูปวยชาวตางชาติจํานวน 18,606 คน (สํานักโรคติดตอนําโดยแมลง., 
2555) อยางไรก็ตามแมวาจํานวนผูปวยที่ติดเชื้อมาลาเรียจะมีแนวโนมลดลง แตโรคมาลาเรียยงั
ถือเปนโรคประจําทองถิ่นทีต่องเฝาระวังของประเทศไทย ซึง่การระบาดของโรคมาลาเรีย
ภายในประเทศไทยปรากฏมากใน 2 ชวงของป ไดแก ในชวงฤดูฝนและฤดูหนาว (Thimasarn, et 
al. 1995) 

 
 
 
 
 
 
 
 

    
 
 
 
ภาพที่ 2 แสดงการกระจายตัวของเชื้อมาลาเรีย (www.med.cmu.ac.th) 
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การผลติวัคซีนปองกันโรคมาลาเรีย 
            ในการควบคุมโรคมาลาเรียนั้นประสบปญหาหลายประการ ไดแก การใชยาฆาแมลงเพื่อ
กําจัดยุงพาหะและการดื้อยาฆาแมลง ตลอดจนเชื้อเกดิการดื้อยาที่ใชในการรักษาหลายชนิด 
โดยเฉพาะ P. falciparum มีการดื้อยามากกวาเชื้อมาลาเรียชนิดอ่ืน ดังนัน้ในการพัฒนาวัคซีน
เพื่อปองกันโรคมาลาเรียใหมีประสิทธิภาพนั้นจึงไดมีการศกึษาชีววิทยาของวงชีวิตของเชื้อ
มาลาเรียซึ่งมีความซับซอนและประกอบดวยแอนตเิจนหลายชนิด จากวงชีวิตระยะใดระยะหนึ่ง    
เพื่อปองกันการพัฒนาของเชื้อไปเปนระยะถัดไป โดยแอนติเจนในระยะตางๆ มีความแตกตางกนั                     
ซึ่งอาจทําใหวัคซีนไมสามารถปองกนัโรคไดอยางมีประสิทธิภาพ อาทิเชน วัคซีนปองกนัโรค
มาลาเรียในระยะสปอรโรซอยต สามารถปองกันการติดเชือ้ในระยะดังกลาวได แตไมสามารถลด
การติดเชื้อในระยะที่มีเจริญเตบิโตภายในเม็ดเลือดแดงได (Nussenzweig, 1989)  
 ในพื้นที่ที่มีการระบาดของโรคมาลาเรียสูง (hyperendemic area) พบวาประชากรที่อาศัย
อยูมีภูมิคุมกันตอการติดเชื้อที่เกิดข้ึนเองโดยธรรมชาติ แตไมสามารถปองกันการติดเชื้อไดอยางมี
ประสิทธิภาพ อยางไรก็ตามในประชากรทีไ่ดรับเชื้อตอเนื่องกันหลายคร้ังสามารถมีภูมิตานทานตอ
โรคได ดังนั้นการพัฒนาวัคซนีใหมีประสิทธิภาพจงึหวังใหเกิดการกระตุนภูมิคุมกันมากกวาการติด
เชื้อในธรรมชาต ิรวมทั้งใหระบบภูมิคุมกนัสามารถปองกนัการติดเชื้อไดเปนเวลานาน 
(Nussenzweig and Long, 1994) 
 
           การพัฒนาวัคซีนปองกันโรคมาลาเรียสามารถแบงตามระยะการเจริญเติบโตของเชื้อไดเปน 
3 กลุม ไดแก 
         1. วัคซีนปองกันมาลาเรียกอนการเจริญในเมด็เลือดแดง (Pre-erythrocytic stage 
vaccines) 
          เปาหมายของการผลิตวัคซีนปองกันมาลาเรียกอนการเจริญในเม็ดเลือดแดง  
(Pre-erythrocytic stage vaccines) คือ การปองกันการลุกลามของสปอรโรซอยตเขาสูเซลลตบั 
หรือการทําลายเชื้อมาลาเรียระระยะที่อยูในเซลลตบั ดังนัน้หากวัคซีนดังกลาวประสบความสําเร็จ 
ผูที่ไดรับวัคซนีจะไมเกิดการตดิเชื้อมาลาเรียในเม็ดเลือดแดงจึงจะไมมีอาการของโรคมาลาเรีย        

ปจจบุันแมวา cytokine จะยับยั้งการพัฒนาของปรสิตและแอนติบอดี้จะปองกันการ
ลุกลามของสปอรโรซอยต แตก็ยังมี interleukin 12 ที่ผลิตจาก macrophage ซึ่ง dendritic cells  
และ Kupffer cells จะชักนําให CD8+, T cell และการทลายเซลลตามธรรมชาตเิพื่อผลิต  
interferon-gamma (IFN – ) ไปกระตุน hepatocytes เพือ่ใหเกดิปฎิกิริยาตอบโตที่เปนผลิตผล
ระหวางกระบวนการเมตทาบอลิซึม (reactive metabolic intermediates) เชน nitric oxide 
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เปนตน ซึ่งเปนสารพิษใน intrahepatic parasites  
            แมวาการผลิตวัคซีนจากระยะกอนการเจริญในเม็ดเลือดแดงของ P. falciparum       
หลายชนิดเพื่อเปน vaccine candidate จะไดรับการทดสอบแลว แตยังมีโปรตีนจาก P. vivax   
อีกสองชนิดที่ถูกระบุวาเกี่ยวขอกบัการเปนแอนตเิจน คือ  circumsporozoite protein (CSP) และ  
sporozoite surface protein 2/thrombospondin related adhesive protein (SSP2/TRAP)  

นอกจากนี้ยังมีโปรตนีชนิดอ่ืนที่สามารถผลิตวัคซนีในระยะกอนการเจริญในเม็ดเลือดแดง 
เชน  Plasmodium vivax circumsporozoite protein และ Sporozoite surface protein 2  
เปนตน 

2. วัคซีนปองกันมาลาเรียท่ีเจริญแบบไมอาศัยเพศในเม็ดเลือดแดง (Asexual 
blood-stage vaccines) 
          หลักการพัฒนาวัคซีนเพื่อปองกันมาลาเรียทีเ่จริญแบบไมอาศัยเพศในเม็ดเลือดแดงนัน้ 
สามารถจําแนกออกตามวัตถุประสงคได 2 ประเภท คือ  
         1. วัคซีนที่สามารถทําลายเชื้อมาลาเรียในระยะที่มีการเจริญแบบไมอาศัยเพศในเม็ดเลือด
แดงหรือยับยั้งการลุกลามของเมอรโรซอยตเขาสูเซลลเม็ดเลือดแดง  
           2. วัคซีนทีป่องกันการเกิดภาวะแทรกซอนที่รุนแรง (anti-complication)  
  โดยแอนติบอดีมีหนาที่หลักในการปกปองกลไกการลุกลามเขาสูเซลลเม็ดเลือดแดง การ
พัฒนาวัคซนีในระยะทีเ่จริญแบบไมอาศัยเพศในเม็ดเลือดแดงนั้น จะตองชกันําใหมีการปลดปลอย
ของ cytokine (เชน IFN – )) ซึ่งอาจทําใหเกิดการสรางภูมิคุมกันข้ึน ดงันั้นการออกแบบวัคซีนเพื่อ
เปนเปาหมายในระยะนีน้ั้นจึงตองชกันําทัง้แอนติบอดีและ cytokine ซึ่งโปรตีนสําคญัที่มีศักยภาพ
ในการเปนองคประกอบของวัคซนีเพื่อทําลายหรือเพื่อยับยั้งการเจริญของเชื้อมาลาเรียระยะที่มี
การเจริญแบบไมอาศัยเพศในเม็ดเลือดแดง เชน merozoite surface protein 1 เปนตน โดยระยะ 
เมอรโรซอยตของเชื้อมาลาเรียเปนระยะที่ตองลุกลามเขาสูเม็ดเลือดแดงใหม (ดังแสดงในภาพที่ 3 
) ดังนันจึงเปนระยะทีใ่ชเวลาชวงหนึ่งเปนอิสระในกระแสเลือด ในชวงเวลาส้ันๆ ระยะนีร้ะยะเมอร
โรซอยตจึงเปนเปาหมายสําคัญระยะหนึ่งของการถูกรบกวนหรือทําลายโดยแอนติบอดีจากผูที่ติด
เชื้อ โปรตีนที่พบมากที่สุดบนผิวของเมอรโรซอยต ไดแก glycoprotein ที่มีน้ําหนักโมเลกุลมาก 
เรียกวา โปรตีนบนผิวเมอรโรซอยตชนิดที่ 1 (merozoit surface protein 1) ซึ่งบทบาทของโปรตีน
ชนิดนี้ในการเปนองคประอบของวัคซีนปองกนัมาลาเรียไดมีการศึกษากนัอยางกวางขวาง 
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ภาพที่ 3 แสดงการลุกลามของเชื้อในระยะเมอรโรซอยตเขาสูเซลลเม็ดเลือดแดงของเชื้อ 
Plasmodium spp. (http://www.qiagen) 
 
 

3. วัคซีนปองกันการแพรกระจายของเช้ือมาลาเรีย (Transmission blocking 
vaccines) 
          การกระตุนใหระบบภูมิคุมกันของคนสรางแอนตบิอดีตอระยะสืบพันธุของเชื้อมาลาเรียนัน้ 
สามารถปองกันการปฏิสนธิของเชื้อในกระเพาะอาหารของยุงกนปลอง วัคซีนในกลุมนี ้
ไมสามารถปองกันการติดเชื้อมาลาเรียในผูที่ไดรับวัคซีน แตแอนติบอดีทีเ่กิดข้ึนจะปองกันการ
แพรกระจายของเชื้อมาลาเรียสูผูอ่ืนในชุมชน ในระยะรัศมีที่ยุงกนปลองสามารถบนิออกหาอาหาร
ได เปาหมายของวัคซีนกลุมนี้ อาจแบงไดเปน 3 ประเภท คือ  

1. การทําลายระยะสืบพันธุกอนทีจ่ะมีการปฎิสนธิ (pre-fertilization) ประกอบดวย ระยะ
แกมีโตไซตและระยะแกมมีต รวมทั้งกระบวนการเกิด exflagellation ของแกมีโตไซตเพศผู 
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         2. การทําลายระยะไซโกตและโอโอไคนีต หรือเปนชวงที่เกิดข้ึนหลังจากการปฎิสนธิ    
(post-fertilization)  
         3. การทําลาย late-midgut-stage เปนชวงที่มีการสรางเอนไซม chitinase ซึ่งมีความ
จําเปนสําหรับโอโอไคนีตทีจ่ะไชผานผนังกระเพาะอาหารของยุงพาหะ รวมทั้งการสราง 
proteinase จากยุงซึ่งจะกระตุนการทํางานของ chitinase จากตัวออนของเชื้อมาลาเรีย  
          โปรตีนที่สําคัญและมีศกัยภาพในการเปนองคประกอบของวัคซีนปองกนัการแพรกระจาย
ของเชื้อมาลาเรียหรือวัคซีน เพื่อทําลายระยะสืบพันธุของเชื้อมาลาเรีย มีดังนี้  Plasmodium vivax  
surface protein 25 และ Plasmodium vivax  surface protein  28 ซึ่งเปนแอนติเจนที่อยูบน
ผิวหนาของโอโอไคนีตซึ่งมีบริเวณ conserve สูง โดยรูปแบบการเปนแอนตเิจนของ Pvs25 ใหผล
การกระตุนการสรางแอนติบอดีที่สามารถยับยั้งการเจริญของ P. vivax ภายหลังการปฎิสนธิ 
นอกจากนี้ยังมีโปรตนีชนิดอ่ืนที่สามารถนํามาพจิารณาเพือ่เปนองคประกอบของวัคซีน เชน 
MSP3, MSP4, MSP5, MSP9 และ reticulocyte binding protein เปนตน ดังนัน้วัคซนีปองกนัโรค
มาลาเรียควรประกอบดวยโปรตีนจากหลายระยะรวมกนั ซึ่งสงผลใหการพัฒนาวัคซีนมีความ
ซับซอนมากกวาการผลิตวัคซีนสําหรับไวรัสและแบคทเีรีย 
          แมวาโรคมาลาเรียจะไดรับการควบคุมอยางมีประสิทธิภาพในหลายภูมิภาคทั่วโลก     
เชนในทวีปยุโรปและอเมริกาเหนือ โดยสวนใหญเกิดจากการปรับเปล่ียนแหลงเพาะพนัธุยุงทีเ่ปน
พาหะนําโรค ซึ่งสําหรับประเทศในเขตรอนสวนใหญ มาตรการตางๆ ที่นํามาควบคุมโรคมาลาเรีย 
มักประสบกบัปญหาหลายประการ เชน การทีเ่ชื้อดื้อยาตานมาลาเรียหลายชนดิ และมีแนวโนมที่
จะเกดิการดื้อยาใหมๆ เพิม่มากข้ึน การดื้อสารเคมีทีใ่ชกําจัดพาหะนําโรคที่เกิดในยุงกนปลอง 
ตลอดจนการเปล่ียนนิสัยในการเกาะพักหลังจากการดูดเลือด ทําใหยุงพาหะไมเกิดการสัมผัสกบั
สารเคมีที่ใชกําจัดพาหะนําโรค การเปล่ียนแปลงสภาวะของโลกที่เอ้ือตอการแพรระบาดของโรค
มาลาเรีย เปนตน  การแลกเปล่ียนพนัธุกรรมระหวาง PfMSP1 ที่มีอัลลีลตางกัน (intragenic 
recombination) ในขณะที่เชื้อมาลาเรียมีการสืบพันธุแบบใชเพศในยุงกนปลอง (Kerr et al., 
1994) ทําใหการเกดิความหลากหลายในรูปแบบของแอนติเจน ทั้งนี้กลไกดังกลาวสามารถ
ตรวจสอบไดจากการวิเคราะหประชากรของ P.  falciparum ในธรรมชาติโดยอาศยัการวิเคราะห
ตามหลักการทางพันธุกรรมประชากร อยางไรก็ตามอัตราการเกิด recombination อาจแตกตางกัน
ไปตามภูมิภาคของโลกข้ึนกับความชุกของโรคมาลาเรียและลักษณะทางภูมิศาสตรของเขตปรากฏ
โรค (Anderson et al., 2000) 
          โดยการศึกษาบทบาทของโปรตนีนี้ในการเปนองคประกอบของวัคซีนปองกันโรคมาลาเรีย
ของ MSP1 ใน P. falciparum  เรียกวา Plasmodium falciparum merozoite surface protein 1 
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(PfMSP1) โดยมีน้ําหนกัโมเลกุลแตกตางกันไปตามสายพนัธุของเชื้อ ประมาณ 185 ถึง 200 กิโล
ดาลตัน ทั้งนี้ยังพบวา PfMSP1 มีความหลากหลายในรูปแบบการเปนแอนตเิจนสูง (antigenic 
polumorphism) ในประชากรเชื้อมาลาเรียในธรรมชาต ิอยางไรก็ตามจึงไดมีการแสวงหา
แอนติเจนที่มีคณุสมบัตใินการเปนองคประกอบของวัคซีนปองกันโรคมาลาเรีย ซึ่งจากการศึกษา
โปรตีนหลายชนิดในระยะตางๆ พบวาในระยะที่เชื้อมาลาเรียมีการสืบพันธุแบบไมอาศัยเพศในเม็ด
เลือดแดงของคนนั้นเปนระยะที่มีความสําคญัมากที่สุดระยะหนึ่งซึ่งสามารถแบงโปรตีนที่พบได
เปน 2 กลุม ไดแก 

 
1. โปรตีนท่ีพบในเมด็เลือดแดงท่ีมีเช้ือมาลาเรีย 

  โปรตีนท่ีพบบนผิวเมด็เลือดแดงท่ีตดิเช้ือ  
           ประกอบดวย erythrocyte membrane protein 1 (PfEMP1) มีขนาดประมาณ  
200 – 400 กิโลดาลตัน (Baruch et al., 1996) the sparagine and aspartate-rich protein 1 
(PfAARP1) มีขนาดประมาณ 700 กิโลดาลตัน (Barale et al., 1997) pf332 มีขนาดประมาณ 
750 กิโลดาลตัน (Wiesner et al., 1998) rosettins มีขนาดประมาณ 22 และ 28 กิโลดาลตัน  
เชื่อวาโปรตีนเหลานี้มีความเกีย่วของกับการเกาะติดกับ endothelium หลอดเลือดดําขนาดเล็ก 
และอาจมีสวนเกีย่วของกับการทําใหเชื้อมาลาเรียไมถูกภูมิตานทานของโฮสตทําลาย 
          นอกจากนีย้ังมีโปรตีนที่พบใน parasitophorous vacuole ซึ่งประกอบดวย serine repeat 
antigen (SERA) มีขนาด 126 กิโลดาลตัน acidic basic repeat antigen (ABRA) มีขนาด 
101 กิโลดาลตัน (Werber et al., 1988) glutamate-rich protein (GLURP) มีขนาด 220  
กิโลดาลตัน (Borre et al., 1991) S-antigen (Culvenor and Crewther., 1990) merozoite 
surface protein 3 (MS3) ที่มีขนาด 50 กิโลดาลตัน (McColl et al., 1994) ซึ่งโปรตีนเหลานี้พบได
ใน parasitophorous vacuole ในระยะไชซอนตหลัง และในชวงหลังจากทีเ่ม็ดเลือดแดงแตกและ
โปรตีนจะออกมาปรากฏอยูในกระแสเลือด 

 
2. โปรตีนท่ีปรากฏในระยะเมอรโรซอยต 

          โปรตีนท่ีพบบนผิวระยะเมอรโรซอยต  
             ประกอบดวย merozoite surface protein 1 (MSP1) ขนาดประมาณ 185 – 200  
กิโลดาลตัน (Holder et al., 1988) merozoite surface protein 2 (MSP2) ขนาดประมาณ  
45 – 55  กิโลดาลตัน (Symthe et al., 1988; Clark et al., 1989) merozoite surface protein 4 
(MSP4) ขนาดประมาณ 40  กิโลดาลตัน (Marshall et al., 1997) และเชื่อวาโปรตีนดังกลาว 
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นาจะมีความสัมพนัธทีเ่กี่ยวของกบักลไกการเกาะติดของเมอรโรซอยตกับเม็ดเลือดแดง 
และการบุกรุกเขาเม็ดเลือดแดง 
          โปรตีนท่ีพบภายในโครงสรางของระยะเมอรโรซอยต 
          ประกอบดวยโปรตีนที่พบบนสวนยอด (apical organelles) ของเมอรโรซอยต ซึ่งบริเวณนี้
จะประกอบดวย organelle ตางๆ เชน สวน rhotry ซึ่งเกี่ยวของกับการสรางโปรตีนที่มีหลายขนาด 
ไดแก Rhop-H ประกอบดวยโปรตีน rhop-1 ที่มีขนาด 110 กิโลดาลตัน (Cooper et al., 1988; 
Sam-Yellow et al., 1995) rhop-1 ที่มีขนาด 140 กิโลดาลตัน  rhop-2 ที่มีขนาด 130 กิโลดาลตัน  
Rhop-L ประกอบดวยโปรตีน rap-1 มีขนาด 86 กิโลดาลตัน rap-2 มีขนาด 39 กิโลดาลตัน  rap-3 
มีขนาด 37 กิโลดาลตัน (Howard et al., 1998b) และสวน dense granules (microspheres) 
ประกอบดวยโปรตนี ring-infected erythrocyte surface antigen (RESA) ขนาด 155 กิโล-      
ดาลตัน (Perlman et al., 1984) apical membrane antigen (AMA-1) ขนาด 80 กิโลดาลตัน  
(Peterson et al., 1989) พบที่บริเวณรอยคอด (neck) ของ rhoptries (Crewther et al., 1990) 
และโปรตีนที่สรางจาก microneme ไดแก erythrocyte binding antigen 175 (EBA-175)  
มีขนาด 175 กิโลดาลตัน (Camus and Hadley., 1985) 

 
นอกจากนี้ยังมีโปรตนีที่มีความสําคญัอีกหลายชนิดที่พบในระยะอ่ืน ไดแก 
โปรตีนท่ีพบในระยะท่ีมีการเจริญเตบิโตในเซลลตับ 

             โปรตีนที่พบในระยะนี้ ไดแก  Pfs มีขนาด 16 กิโลดาลตัน พบที่ผิวของสปอรโรซอยต 
ในระยะที่เชื้อมาลาเรียเจริญเตบิโตในเซลลตับและระยะแกมีโตไซต (Moelans et al., 1991)  
liver stage antigen 1 (LSA1) ที่มีขนาด 200 กิโลดาลตัน (Zhu and Hollongdale., 1991) 
liver stage antigen 2 (LSA2) (Guerin-Marchand et al., 1987) ซึ่งจะพบเฉพาะในระยะที่มีการ
เจริญเตบิโตอยูในเซลลตับเทานัน้ Plasmodium falciparum exported protein 1 (PfExp-1) มี
ขนาด 17 กิโลดาลตัน (Doolan et al., 1996) นอกจากนี้ยงัมี sporozoite threonine and 
asparagines rich protein (STARP) มีขนาด 78 กิโลดาลตัน (Fidock et al., 1994) sporozoite 
and liver atage antigen (SALSA) มีขนาด 70 กิโลดาลตัน (Bottius et al., 1996) Liver stage 
antigen 3 (LSA-3) มีขนาด  205 กิโลดาลตัน (Benmohamed et al., 1997) สําหรับโปรตีนที่พบ
ในระยะสปอรโรซอยต เชน circumsporozoite protein (CSP) (Yoshida et al., 1980) นอกจากนี้
ยังมีโปรตีนที่สําคัญอีกชนิด ไดแก sporozoite surface protein 2 (PfSSP2) หรือ throbospondin 
related anonymous protein (TRAP) (Rogers et al., 1992) 
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          โปรตีนท่ีพบในระยะท่ีมกีารสืบพันธุแบบอาศยัเพศในยุง 
            โปรตีนที่พบ ไดแก Plasmodium falciparum sexual stage surface (Pfs16) ที่มีขนาด  
16 กิโลดาลตัน Plasmodium falciparum sexual stage surface 25 (Pfs25) ที่มีขนาด 25 กิโล-
ดาลตัน (Fries et al., 1990) เปนตน โดยพบโปรตีนเหลานี้ในตอมน้ําลายของยุงและในเซลลตบั
ของสัตวที่เปนโฮสต ซึ่งเชื่อวาโปรตีนนี้มีบทบาทในการเคล่ือนที่และมีสวนเกี่ยวของกับการติดเชื้อ
มาลาเรีย  
 
Merozoite surface protein 1 (MSP1) 

บริเวณ block 2 ของโปรตีนบนผิว merozoite surface protein 1 (MSP1) ไดรับการ
นํามาใชในการเปนเปาหมายในการศึกษาการแพรกระจายเชื้อมาลาเรียและภูมิตานทานของโฮสต
ที่มีตอเชื้อชนิด P. falciparum อยางเชน ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธกุรรมในบริเวณ 
block 2 ของยีน MSP1 ตอการตอบสนองของระบบภูมิคุมกัน โดยเปนเปาหมายในการพัฒนา
วัคซีนและในขณะที่ใชเปนเคร่ืองหมายโมเลกุลในการตรวจสอบทางระบาดวิทยา ซึ่งสามารถ
อธิบายการแพรกระจายของอัลลีลใหม ในบริเวณ block 2 ได จากการเกบ็รวบรวมตัวอยางในภาค
ตะวันตกของประเทศเคนยาและภูมิภาคอ่ืนๆ ของโลกที่มีการแพรกระจายของเชื้อมาลาเรีย
สามารถคนพบอัลลีลนี้ไดทั่วโลก ซึ่งสามารถสรุปไดวาขนาดของอัลลีลจากการศึกษาในบริเวณ 
block 2 ของยีน MSP1 ในประเทศเคนยาและทั่วโลก กรดอะมิโนที่อยูในอัลลีลมีความซับซอนมาก
ข้ึน ซึ่งสามารถเปรียบเทยีบไดจากความยาวทั้งหมดของยนี MSP1 (full-length MSP1) โดย
ผลลัพธที่ไดสามารถอธิบายกลุมอัลลีลทีเ่ฉพาะเจาะจงในระบบภูมิคุมกันเพื่อใชในการพัฒนา
วัคซีน นอกจากนี้ยังใชเปนเคร่ืองหมายทางพันธุกรรม (genetic marker) ในดานทางระบาดวิทยา
อ่ืน ๆ ตอไป 
 

บทบาทของ MSP1 ในการเปนองคประกอบของวัคซีนปองกันมาลาเรีย 
          โดยบทบาทของ  MSP1 ในการเปนองคประกอบของวัคซีนปองกนัโรคมาลาเรียนั้น  
เร่ิมตนจากการศกึษาโดยใชโปรตนีหรือเปปไทดสังเคราะหที่ไดจากบางสวนของ PfMSP1  
ฉีดเขาในลิง พบวาภูมิคุมกันที่เกิดข้ึน สามารถปองกันการติดเชื้อมาลาเรียได จากการทดลอง
วัคซีนในลิง Aotus (owl monkey) โดยฉีด MSP1ที่บริสุทธิ ์(purified MSP1) ในคร้ังแรก  
หลังจากนั้น 3 สัปดาหทําการฉีดเชื้อมาลาเรียสายพันธุเดยีวกับการฉีดคร้ังแรก (homologus 
chalenge) พบวาลิงทดลองไมปรากฏอาการของโรคมาลาเรีย และตรวจไมพบเชื้อมาลาเรียใน 
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กระแสเลือด แสดงวาภูมิตานทานทีเ่กิดข้ึน สามารถปองกนัการติดเชื้อมาลาเรียไดอยางสมบูรณ 
(complete protection) (Siddiqui et al., 1987)  
           นอกจากนี้การศกึษาทางระบาดวิทยาพบวาประชากรที่ติดเชื้อมาลาเรียในธรรมชาติ  
มีระดับแอนติบอดีตอ PfMSP1 ที่สัมพันธผกผันกับปริมาณเชื้อที่ตรวจพบในกระแสเลือด 
อยางมีนัยสําคัญ 
         จากการศึกษาในกลุมประชากรที่อาศัยอยูในเขตทีมี่การระบาดของโรค พบวาแอนติบอด ี
ที่เกิดข้ึนหลังจากการติดเชื้อมาลาเรียมีความจําเพาะตอ PfMSP1 (type specific antibody)  
ในสวน variable block ของ N-terminus โดยเฉพาะอยางยิ่งบริเวณ tripeptide repeats  
ของบริเวณที่ 2 ระดับแอนติบอดีทีเ่พิ่มสูงข้ึนมีความสัมพันธกบัอายุของผูติดเชื้อมาลาเรีย 
(Muller et al., 1989; Fruh et al., 1991; Brown et al., 1991; Tolle et al., 1993; Konate et al., 
1999; Jouin et al., 2001; Ekala et al., 2002) นอกจากนี้แอนติบอดีสามารถตอบสนองตอสวน   
variable block ในระดับที่สูงและสามารถคงอยูไดนาน แตระดับแอนติบอดทีี่ตอบสนองตอสวน 
conserved block จะลดลงอยางรวดเร็ว  อยางไรก็ตามพบวาผูที่มีแอนติบอดีตอสวน PfMSP1  
ในสวน 83 กิโลดาลตันและ 42 กิโลดาลตัน มีความสัมพนัธกับการลดความเส่ียงตอการตดิเชื้อ
มาลาเรียชนิด P. falciparum (Riley et al., 1992) นอกจากนี้การศึกษาการตอบสนองของ
ภูมิคุมกันตอบริเวณ tripeptide repeats ในบริเวณที่ 2 ของ PfMSP1 ในกลุมประชากรจํานวนมาก
ที่อาศัยอยูในเขตปรากฏโรคหลายพื้นที่ พบวาภูมิคุมกนัทีเ่กิดข้ึนมีความสัมพนัธกับการลด 
ความเส่ียงตอการเกิดอาการของโรคมาลาเรียอยางมีนัยสําคัญทางสถติิ   
            ซึ่งแอนตบิอดีที่ตอบสนองจะมีความจําเพาะตออัลลีล (allele-specific) โดยพบวาการ
ตอบสนองของแอนติบอดีตออัลลีล MAD20 และ K1อยูในระดับที่สูง แตอัลลีล RO33 ไมพบ
ความสัมพันธทางสถติิ (Conway et al., 2000) เชนเดยีวกบัการตอบสนองของแอนติบอดีตอ
บริเวณที่ 1 (Cavangh et al., 1998) และ MSP1 ขนาด 19 กิโลดาลตัน ในบริเวณที่ 17 (Locher 
et al., 2001) ซึ่งพบวาการตอบสนองของภูมิคุมกันตอการติดเชื้อนอยมาก 
ความหลากหลายของยีน Merozoite surface protein 1 (MSP1) 
            เชื้อ P. falciparum กอใหเกิดอาการ ภูมิคุมกัน ความหลากหลายทางพันธุกรรมของเชื้อ
มาลาเรีย และปฏิสัมพันธรวมกบัการติดเชื้อมาลาเรีย สําหรับการติดเชื้อมาลาเรียชนิดนี้ข้ึนอยูกับ
จํานวนของเชื้อแตละชนิด ซึง่สามารถตรวจสอบโดยรูปแบบของยีน (genetic typing) ที่มี 1 copy  
จากการศึกษาความหลากหลายของยนี MSP1 ของเชื้อมาลาเรียชนิดตางๆ พบวามีความ
คลายคลึงกนัของเชื้อมาลาเรียแตละชนิด คือ ในเชื้อมาลาเรียชนิดเดียวกนัประมาณรอยละ 30 – 
40 พบลําดับนิวคลีโอไทดมีความคลายคลึงกัน สวนเชื้อ P. falciparum ตางสายพันธุกันจะมีความ
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คลายคลึง รอยละ 58 และรอยละ 81 ของเชื้อ P. vivax  มีความคลายคลึงกนั สวน P. chabaudi 
และ P. yoelii มีความคลายคลึงกันรอยละ 69 (Gibson et al., 1992) 
          อยางไรก็ตามยังมีการศึกษาอ่ืนที่แสดงใหเห็นความหลากหลายของ MSP1 ในเชื้อ 
Plasmodium sp. ชนิดอ่ืน ๆ เชน การศึกษา MSP1 ใน P. knowlesi และ MSP1 ใน                   
P. cynomolgy เปนตน ดังนัน้องคความรูที่ไดจากการศึกษาความสามารถในการกระตุนระบบ
ภูมิคุมกันของโปรตีนบนผิวเมอรโรซอยตชนิดที่ 1 ขนาดโมเลกุล 19 กิโลดาลตัน จากเชื้อ P. vivax  
จะสามารถใชเปนขอมูลเบื้องตนที่สําคญัตอการพฒันาวัคซีนในอนาคตสําหรับประเทศไทยและ
ประชากรในเขตปรากฏโรคอ่ืน ๆ ซึ่งหากวัคซนีปองกนัโรคมาลาเรียประสบความสําเร็จ กน็ับไดวา
เปนความสําเร็จตอมวลมนษุยชาติในการปองกนัโรคติดเชือ้ที่เปนสาเหตุของความเจบ็ปวย 
ตลอดจนการตายของประชากรปละหลายรอยลานคนอีกดวย 

โครงสรางของ Plasmodium falciparum Merozoite surface protein 1 
          องคประกอบโครงสรางของยีน MSP1 ของเชื้อ P. falciparum มีสวนปลายดาน N-
terminus และปลายดาน C-terminus ซึ่งปลายดาน N-terminus มี signal peptide ซึ่งเกี่ยวของ
กับการขนสงโปรตนีผาน endoplasmic reticulum ซึ่งมีกรดอะมิโนที่ไมชอบน้ําเปนองคประกอบ 
(hydrophobic amino acid) และเปนบริเวณที่มีความคลายคลึงกันในสายพันธุของเชื้อมาลาเรีย 
และมีกรดอะมิโนทีซ่้ํากันเปนชุด เรียกวา tripeptide repeats สวนปลายดาน C-terminus มี
กรดอะมิโนที่ไมชอบน้ําเปนองคประกอบ และมี glycosylphosphatidyl inositol (GPI) anchor 
(Smythe et al., 1988) และ epidermal growth factor (EGF) like domain เปนองคประกอบของ 
cysteine residue เชื่อมตอกันดวยพันธะ disulfide ซึ่งยีน MSP1 ของเชื้อ P. falciparum มี EGF 
like domain จํานวน 2 ชุด คือ  EGF like domain 1 และ  EGF like domain 2             

ยีน PfMSP1 เปนโปรตีนที่ถกูสรางข้ึนตั้งแตระยะไชซอนตในรูปของ precursor protein  
หรือโปรตีนเร่ิมตนที่ไดรับการปรับแตง หลังจากนั้นเม่ือเชื้อเจริญมากข้ึนจะมีการยอยโปรตีน
ดังกลาวใหมีขนาดเล็กลง ดวยกระบวนการ 2 ข้ันตอน โดยข้ันตอนแรก (primary processing)  
จะใหโปรตีนที่มีขนาด 83 กิโลดาลตัน 30 กิโลดาลตัน 38 กิโลดาลตัน และ 42 กิโลดาลตัน 
ตามลําดับ สําหรับข้ันตอนที่สอง (secondary processing) ชิน้สวนขนาด 42 กิโลดาลตัน 
จะถูกยอยเปน 2 สวน คือ มีขนาด 33 กิโลดาลตัน ซึ่งจะถกูปลอยไปตามกระแสเลือดและขนาด 19 
กิโลดาลตัน จะถูกนําเขาสูเซลลเม็ดเลือดแดงใหมตอไปพรอมกับเมอรโรซอยตจนเจริญเปนระยะ 
วงแหวน (ring stage) ชิน้สวนของโปรตีนซึ่งมีขนาด 19 กิโลดาลตันนีเ้รียกวา PfMSP19 
ประกอบดวย epidermal growth factor (EGF)-like domain จํานวน 2 แหง จากการวิเคราะห
ลําดับนิวคลีโอไทด พบการแทนที่ของนิวคลีโอไทด (nucleotide substitution) ในตําแหนงหนึง่ ๆ 
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เพียงสองชนิดเทานัน้ ไดแก กลุม MAD20 (MAD20 type) และกลุม K1 (K1 type)  
            แมวาความหลากหลายของ PfMSP1 เกิดจากยนีที่มีลักษณะพื้นฐานเพียง 2 รูปแบบ 
(allelic dimorphism) จากการวิเคราะหลําดบัเบสของยีน PfMSP1 ทําใหทราบโครงสรางพื้นฐาน
ของยีนดังกลาววาประกอบดวยบริเวณที่มีความหลากหลายของเบสระหวางสายพันธุของเชื้อสูง 
(variable block) บริเวณที่มีความหลากหลายปานกลาง (semi-conserved block) และบริเวณที่
มีความคลายคลึงของลําดับเบสสูง (conserved block) โดยบริเวณ conserved block เปน
บริเวณที่ลําดับเบสคลายคลึงกันรอยละ 87-97 จํานวน 5 บริเวณ บริเวณ semi-conserved block 
มีความคลายคลึงของลําดับเบสรอยละ 65-77 จํานวน 5 บริเวณ และบริเวณ variable block ซึ่งมี
ความคลายคลึงของลําดับเบสรอยละ 10-38 จํานวน 7 บริเวณ ดังนั้นโครงสรางของยนี PfMSP1 
จึงแบงออกเปน 17 บริเวณ โดยมีพื้นฐานรูปแบบของยีนเพียง 2 รูปแบบ (Tanabe et al 1987) 
ยกเวน block 2 ประกอบดวย tripeptide repeats ที่มีลําดับเบสพืน้ฐาน 3 รูปแบบ ไดแก   
MAD20-type, K1-type และ RO33-type ซึ่ง 2 แบบแรกพบความหลากหลายในจํานวนและ
ลําดับเบสทั้งหมดมากกวา 50 แบบ ดังนั้นบริเวณดังกลาวจึงมีความเหมาะสมในการทดสอบหรือ
ติดตามลักษณะและจํานวน allele ที่พบใน P. falciparum แตละตัวอยางที่ไดจากผูปวย 
(Jongwutiwes et al 1992)   

โครงสรางในบริเวณท่ี 2 ของ Plasmodium falciparum merozoite surface protein   
Merozoite surface protein 1 (MSP1) เปนโปรตีนผิวที่พบมากสุดในระยะ merozoite 

ของเชื้อ P. falciparum และมีบทบาทในการบุกรุกเซลลเม็ดเลือดแดง (Holder et al., 1992) ยีน
ชนิดนี้ไดรับแบงออกเปนหลายชวงที่แตกตางกันทางรูปแบบพันธุกรรมบริเวณ block 2 (Tanabe 
et al, 1987) และมีการจําแนกกลุมอัลลีลออกเปน 3 กลุม คือ กลุมอัลลีล K1, MAD20 และ RO33 
อัลลีลในกลุม K1 และ MAD20 มี antigenically tripeptide repeats ที่มีความหลากหลายอยาง
กวางขวาง (Miller et al., 1993) สวนอัลลีลในกลุม RO33 จํานวน tripeptide ที่ซ้ํากันจะนอยกวา 
2 กลุมอัลลีลแรก คือ MAD20 และ K1 (Hughes, 1992) ซึ่งจากการศึกษาความหลากหลายของ
ลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณที่ 2 พบวามีความหลากหลายของลําดับนิวคลีโอไทดสูง และมีลําดบั
ของกรดอะมิโน 3 ตัวซ้ํากันเปนชุด เรียกวา tripeptide repeats ซึ่งแบงออกเปน 3 กลุมอัลลีล ดังนี ้

1. กลุมอัลลีล MAD20 
          กลุมอัลลีล MAD20 ในบริเวณ tripeptide repeats มีกรดอะมิโนเรียงซ้ํากนัตั้งแต 5 – 15 
ชุด ซึ่งในชุดสุดทายของแตละสายพนัธุ พบวาองคประกอบของกรดอะมิโนเหมือนกนั สําหรับ
ลําดับนิวคลีโอไทดของบริเวณ tripeptide repeats ในกลุมอัลลีล MAD20 พบวาลําดับนิวคลีโอ
ไทด ตัวแรกของแตละชุดมีความคงทีใ่นแตละ tripeptide เปน Thymine-Cytocine-Adenine 
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(TCA) ยกเวน tripeptide ในชุดที่ 6 ของสายพันธุ Bandia เปน TCG (Serine) (Schert et al., 
1989) ลําดับนิวคลีโอไทดพื้นฐานของ tripeptide repeats มีลักษณะเปน TCA 
A(G)A(G/T)A(G/T)  G(A)G(C)T(C) (Tanabe et al., 1987; Jongwutiwes et al., 1992; Jiang 
et al., 2000) 

2. กลุมอัลลีล K1 
          กรดอะมิโนบริเวณ tripeptide repeats ของกลุมอัลลีล K1 เรียงซ้ํากัน 5 – 25 ชุด มีลําดับ
กรดอะมิโนลักษณะคลายคลึงกับกลุมอัลลีล MAD20 ปรากฏในทกุสายพันธุที่ไดมีการศกึษามา
กอนเสมอ องคประกอบของ tripeptide สวนใหญประกอบดวย Serrine-Glycine-Threonine 
(SGT) Serine-Glycine-Proline (SGP) Serine-Glycine-Alanine (SGA) และ Serine-Alanine-
Threonine (SAT) ถึงแมวากรดอะมิโนตําแหนงแรกของกลุมอัลลีล MAD20 และกลุมอัลลีล K1 จะ
ประกอบดวย Serine เหมือนกนั แตลําดับนิวคลีโอไทดมีความแตกตางกัน คือ กลุมอัลลีล K1 จะมี
ลําดับนิวคลีโอไทดเปน AGT เสมอเชนเดียวกบักลุมอัลลีล MAD20 ที่มีลําดับนิวคลีโอไทด ตัวแรก
เปน TCA สําหรับนิวคลีโอไทดพื้นฐานในแตละ repeat นั้นจะมีองคประกอบ คือ AGT GC(G) 
NA(C)A โดย N หมายถึงนิวคลีโอไทดใดๆใน 4 ชนดิ (Tanabe et al., 1987; Jongwutiwes et al., 
1992; Jiang et al., 2000) 

3. กลุมอัลลีล RO33 
สําหรับ tripeptide repeats ในบริเวณที่ 2 ของกลุมอัลลีล RO33 ซึ่งเปนบริเวณที่มีความ

หลากหลายสูง ซึ่งจากการศึกษาการกระจายความถี่ของอัลลีล (allele frequency) ในบริเวณที่ 2 
จากผูปวยที่ติดเชื้อ P. falciparum ในหลายประเทศทั่วโลก พบวามีการกระจายความถี่ของ
กลุมอัลลีลแตกตางกนั เชน ประเทศ จีน เวียดนาม และไทย พบกลุมอัลลีล MAD20 มากที่สุด 
(Tanabe et al., 2000; Jongwutiwes et al., 1992) และในประเทศแอฟริกาใต แกมเบีย กาบอง 
ซูดาน ทานซาเนีย และ ไนจีเรีย พบกลุมอัลลีล K1 มากที่สุด (Conway et al., 2000) และจากการ
กระจายของกลุมอัลลีล RO33 ซึ่งมีการกระจายตัวมาก พบในประเทศเซเนกาล และโคลัมเบีย 
(Snowin et al., 1991)  
            นอกจากนี้ มีการศกึษารูปแบบของยีน MSP1 และ MSP2 ของ P.falciparum จากประเทศ
พมาซึ่งมีความใกลชิดกับประเทศไทย โดยใชตัวอยางเลือดจากผูปวยที่ติดเชื้อ P. falciparum จาก
โรงพยาบาลในกรุงมันดาเลย ประเทศพมา จํานวน 63 ตัวอยาง ศึกษาลักษณะทางพันธุกรรม
รวมกันของรูปแบบยนี MSP1 ในบริเวณที่ 2 และ MSP2 ในบริเวณที่ 3 โดยใชเทคนิคการเพิ่ม
ปริมาณดีเอ็นเอในหลอดทดลองโดยปฎิกิริยาลูกโซโพลิเมอรเรส (Nested PCR) วิเคราะหความ
หลากหลายของประชากรมาลาเรีย พบวาความหลากหลายของรูปแบบ MSP1 และ MSP2 ของ  
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P. falciparum จากประเทศพมามีการติดเชื้อผสม (mixed infection)  
และเม่ือวิเคราะหลําดบันิวคลีโอไทดของ MSP1 ของ P. falciparum ในบริเวณที ่2 พบวามี  
14 อัลลีลที่แตกตางกนั คือ 5 อัลลีลใน K1 type และ 9 อัลลีลใน MAD20 type และสําหรับ MSP2 
ของ P. falciparum ในบริเวณที ่3 พบวามี 22 อัลลีลที่แตกตางกัน คือ 7 อัลลีลใน FC27 type 
และ 15 อัลลีลใน 3D7  type  ซึ่งจะเหน็วา MSP1 ในบริเวณที่ 2 และ MSP2 ในบริเวณที่ 3   
ที่แยกไดจากประเทศพมานั้นมีความหลากหลายในรูปแบบการเปนแอนติเจนสูง ซึ่งเห็นไดจากการ
ติดเชื้อที่เปนการติดเชื้อแบบผสม (mixed infection) ที่สูงเชนกนั (Kang JM et al., 2010) 
            นอกจากนี้บริเวณอ่ืนๆ ของ PfMSP1 อาจมีบทบาทในการเหนี่ยวนําใหเกิดภูมิคุมกันที่มี
ประสิทธิภาพได ซึ่งนอกจากจะใชวิธีวิเคราะหบริเวณตางๆ ของโปรตีน เพื่อหา T cell หรือ B cell 
epitope ที่มีศักยภาพในการสรางภูมิคุมกนัที่มีประสิทธิภาพแลว การวิเคราะหโดยผสานองค
ความรูดานพันธุกรรมประชากร (population genetics) รวมทั้งองคความรูทางดานอิมมูนวิทยา
และระบาดวิทยาทําใหทราบวาแอนติบอดีตอบริเวณ block 2 ของ PfMSP1 มีความสัมพันธผกผัน
กับปริมาณการตรวจพบเชื้อในกระแสโลหิตจากผูปวยในเขตปรากฏโรคในทวีปแอฟริกา  
ขอมูลดังกลาวยังสอดคลองกับการพบวาแอนติบอดีตอ block 2 สามารถยับยั้งการเจริญของเชื้อ
ในหลอดทดลองได และความสามารถในการยับยั้งดังกลาวยังมีความสัมพันธกบัความเขมขนของ
แอนติบอดีในผูที่อาศัยในเขตปรากฏโรคมาลาเรีย (Conway et al 2000) 
           นอกจากนี้ความหลากหลายของยีน PfMSP1 ในบริเวณ block 2 ซึ่งมีความสําคญั 
เปนอยางมากในการใชเปน genetic marker เพื่อติดตามพันธุกรรมประชากร (population 
genetics) ของเชื้อมาลาเรียชนิด P. falciparum ในธรรมชาติแลว ขอมูลการศึกษาลําดับ            
นิวคลีโอไทดจากตัวอยางผูปวยยังสามารถนําไปใชประโยชนเปนพืน้ฐานสําคัญของการออกแบบ
วัคซีนปองกันมาลาเรีย 
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บทท่ี  3 

วิธีดําเนินการวิจัย 

 
รูปแบบการวิจัย 

การศึกษาเชิงพรรณนา (descriptive study) 
 

วัตถุประสงคของการวิจัย  
1. วิเคราะหความหลากหลายของยีนที่สรางโปรตีนบนผิวเมอรโรซอยตชนิดที่ 1 ในบริเวณ 

N-terminus ของเชื้อ P. falciparum ในประเทศไทย 
2. ศึกษาความผันแปรของยีนในบริเวณดงักลาวของเชื้อ  P. falciparum  

ในแตละภูมิภาคในชวงฤดูฝนและฤดูแลงของประเทศไทย 
 
คํากาํจัดความท่ีใชในการวิจัย 
 เพื่อวิเคราะหความหลากหลายของยีนที่สรางโปรตีนบนผิวเมอรโรซอยตชนิดที่ 1 ในบริเวณ 
 N-terminus ของเชื้อ P. falciparum ในประเทศไทยและเพื่อศึกษาความผันแปรของยนีในบริเวณ
ดังกลาวของเชื้อ P. falciparum ในแตละภูมิภาคในชวงฤดูฝนและฤดูแลงของประเทศไทย 
 
ระเบียบวิธีวิจัย (Research methodology) 
ประชากรเปาหมาย (Target population) คือ ผูปวยที่ติดเชื้อมาลาเรียชนิด P. falciparum  ที่มี
ผลการยืนยันโดยวิธี Nested PCR 
Inclusion criteria 
 คือ กลุมผูปวยที่ติดเชื้อมาลาเรียชนิด P. falciparum  
Exclusion criteria 
 คือ กลุมผูปวยที่ไมติดเชื้อ P. falciparum 
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ขนาดของประชากรตัวอยาง (Sample size) 

เนื่องจากงานวิจัยนี้เปนการศึกษาเปรียบเทียบความหลากหลายของยีนที่สรางโปรตีน 
บนผิวเมอรโรซอยตชนิดที่ 1 ในบริเวณ N-terminus ของเชื้อ P. falciparum ในแตละภูมิภาคตาม
ฤดูกาลในประเทศไทย การวิเคราะหขอมูลจึงทําการศึกษาตัวอยางประชากรในแตละพื้นที่จํานวน
ไมนอยกวา 100 ตัวอยาง โดยเก็บในชวงฤดูฝนตั้งแตเดือนพฤษภาคมถึงตุลาคม พื้นที่ละ 50 
ตัวอยาง และในชวงฤดูแลงตั้งแตเดือนพฤศจิกายนถึงเมษายนพื้นที่ละ 50 ตัวอยาง 

 
เคร่ืองมือและสารเคมีท่ีใชในการวิจัย 
เคร่ืองมือ : ชนิดเคร่ืองมือและบริษัทผูผลิต 
ชนิดเคร่ืองมือ      บริษัทผูผลิต 
ไมโครปเปต ขนาด 10, 200 และ 1,000 ไมโครลิตร  EPPENDORF, U.S.A. 
เคร่ืองควบคุมอุณหภูมิและเวลาอัตโนมัต ิ   TAKARA, JAPAN 
(PCR cycle รุน TP650) 
เคร่ืองชั่งน้ําหนกัทศนิยม 4 ตําแหนง รุน FY-300  DIETHELM&CO.,LTD, JAPAN 
เคร่ืองแยกแถบดีเอ็นเอโดยกระแสไฟฟา   MUPID-EXU, JAPAN 
เคร่ือง Molecular Image Gel Doc XR &   BIO-RAD LABORATORIES, U.S.A. 
ChemiDoc XRS system 
เคร่ืองจายกระแสไฟฟา     BIO-RAD LABORATORIES, U.S.A. 
(powerPac HC Power Supply) 
ตูเย็น -20 องศาเซลเซยีส     BRANDT, ENGLAND 
ตูเย็น -80 องศาเซลเซยีส     PUFFER HUBBARD, U.S.A. 
ตูอบเคร่ืองแกว (hot air oven)    MEMMERT, GERMANY 
เคร่ืองวัดคาการดูดกลืนแสง    BIO-RAD LABORATORIES, U.S.A. 
กลองจุลทรรศน      OLYMPUS 
เคร่ืองไมโครเวฟและแหลงกําเนดิแสงอุลตราไวโอเลต 
Automated ABI Prism 310 ABI (automated DNA sequencing) 
ABI Prism  BigDye Terminator  
วัสดุและอุปกรณ        
บีกเกอร ขนาด 10, 50, 100, 200, 500, 1000 มิลลิลิตร      
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ปเปตตทิพ (pipette tip) ขนาด 10, 100, 1000 ไมโครลิตร      
กระจกสไลด ขนาด 2.5 x 7.5 เซนตเิมตร 
กลองโฟมใสน้ําแข็ง           
กลองพลาสติกสําหรับเก็บตัวอยาง        
ถุงมือยางไมมีแปง          
พาราฟลม           
ไมจิ้มฟน          
ใบมีดผาตัดสําหรับตัดเจล        
ปากกาเขียนเคร่ืองแกว         
ชอนตักสารเคมีและกระดาษชั่งสาร 
หนากากกันแสงอุลตราไวโอเลต 
เคมีภัณฑ : รายช่ือสารเคมีและแหลงท่ีมา 
ช่ือสารเคม ี              บริษัทผูผลิต 
Agarose powder                1st BASE, SINGAPORE 
100 bp DNA ladder (Maker VI)               FERMENTAS LIFE SCIENCE 
Hind III marker                FERMENTAS LIFE SCIENCE 
Bromophenol blue dye     PHARMACIA BIOTECH,  
       SEWEDEN 
Ethidium bromide solution    BIO-RAD LABORATORIES, U.S.A. 
Ethylene diamine tetraacetic acid (EDTA)  PROMEGA, U.S.A. 
ช่ือสารเคม ี      บริษัทผูผลิต 
Giemsa stain      MERCK, GERMANY 
Low melting Agarose powder    PROMEGA, U.S.A. 
Taq DNA polymerase     TAKARA, JAPAN  
dream Taq DNA polymerase    TAKARA, JAPAN 
Tris Base (molecular biology grade)   PROMEGA, U.S.A. 
TE buffer  
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ขั้นตอนการดําเนินการวิจัย 

การเกบ็ตัวอยางเลือด 
 เก็บตัวอยางเลือดจากผูปวยมาลาเรียในพื้นที่ภาคเหนือ ไดแก จังหวัดตาก ภาคตะวันออก 
ไดแก จังหวัดจันทบุรี และภาคใต ไดแก จงัหวัดยะลา ในป พ.ศ.2552 ทําการเก็บตัวอยางเลือด
ตั้งแตเดือนพฤษภาคมถึงตุลาคม เนื่องจากเปนชวงทีค่รอบคลุมระหวางฤดูฝนซึ่งมีการระบาดของ
โรคมาลาเรียสูง และเดือนพฤศจิกายนถึงเมษายนในฤดูแลงซึ่งมีการระบาดของโรคมาลาเรียต่ํา 
โดยเปนตัวอยางเลือดจากโครงการระบาดวิทยาเชิงบูรณาการเพื่อเปนแนวทางการควบคุมโรค
มาลาเรียในประเทศไทยของศาสตราจารยนายแพทย ดร.สมชาย จงวุฒิเวศย โดยใชเลือดทีเ่จาะ
จากหลอดเลือดดําที่แขนปริมาตร 3.0 มิลลิลิตร เก็บในหลอดที่มีสารกันเลือดแข็งตัว ethylene 
diamine tetracetic acid (EDTA) นําตัวอยางเลือดดงักลาวเก็บในตูเย็นที่อุณหภูมิ -20 องศา
เซลเซียส กอนนําไปสกดัดีเอ็นเอซึ่งนําแตละตัวอยางมาทํากาตรวจวินจิฉัยโดยการยอมฟลมเลือด
ชนิดหนาและชนิดบางดวยสียิมซา (Giemsa) เพื่อแยกชนดิและประเมินความหนาแนนของเชื้อ
ดวยกลองจุลทรรศนทีห่องปฎิบัตกิารของภาควิชาปรสิตวิทยา คณะแพทยศาสตร จุฬาลงกรณ
มหาวิทยาลัย และทําการตรวจวินจิฉัยโดยวิธี Nested PCR พรอมทัง้ทําการซักประวัติผูปวยเพื่อ
เก็บรวบรวมขอมูลทางคลินิกของผูปวย ไดแก ชื่อ เพศ อายุ สัญชาติ ภูมิลําเนา และอาการปวย 
จํานวน 349 ตัวอยาง 
 

การสกัดดีเอ็นเอ (DNA Extraction) 
ทําการสกัดโดยใชชุดสกดัดีเอ็นเอของ QIAGEN โดยนําตวัอยางเลือด 20 ไมโครลิตร    

เติมบัฟเฟอร ATL ปริมาตร 160  ไมโครลิตร และเติม proteinae K ปริมาตร 20 ไมโครลิตร  
ผสมใหเขากัน สําหรับยอยโปรตีนตางๆ นําไปบมที่อุณหภูมิ 56 องศาเซลเซยีส เปนเวลา 12  
ชั่วโมง หรือจนกวาละลาย จากนั้นเติมบัฟเฟอร AL ปริมาตร 200 ไมโครลิตร และเอทานอล  
(รอยละ 96 ถึง 100) ปริมาตร 200 ไมโครลิตร ผสมใหเขากัน แลวดูดสารละลายใสใน QIAamp 
spin column นําไปปนเหว่ียงดวยความเร็ว 8,000 รอบตอนาที เปนเวลา 1 นาที แลวนํา QIAamp 
spin column ใสใน collection tube หลอดใหม ทําการลางดีเอ็นเอดวยบัฟเฟอร  AW1 ปริมาตร 
500 ไมโครลิตร แลวนําไปปนเหว่ียงดวยความเร็ว 8,000 รอบตอนาที เปนเวลา 1 นาที จากนัน้เติม
บัฟเฟอร  AW2 ปริมาตร 500 ไมโครลิตร แลวนําไปปนเหว่ียงดวยความเร็ว 14,000 รอบตอนาที 
เปนเวลา 3 นาที เติมบัฟเฟอร AE เพื่อทําการชะลางออกจากตัวจับดเีอ็นเอ โดยปนเหว่ียงดวย
ความเร็วรอบ 8,000 รอบตอนาที เปนเวลา 1 นาที และนําดีเอ็นเอที่สกัดไดเก็บไวที่อุณหภูมิ -20 
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องศาเซลเซียส เพื่อใชเปนดเีอ็นเอตนแบบ (Template) สําหรับการเพิม่ผลผลิตดีเอ็นเอดวยเทคนิค
ปฎิกิริยาลูกโซโพลิเมอรเรสตอไป 

  การออกแบบโอลิโกนิวคลีโอไทดสําหรับใชเปนไพรเมอรในการเพิ่มผลผลติดเีอ็น              
ดวยเทคนิคปฎกิิริยาลกูโซโพลิเมอรเรส 

ทําการออกแบบไพรเมอร โดยการเปรียบเทยีบลําดับนิวคลีโอไทดที่สมบูรณของยนี 
Plasmodium falciparum merozoite surface protein 1 (PfMSP1)  เปนตนแบบ ซึง่ใชขอมูล
อางอิงจาก www.ncbi.nlm.nih.gov ของ P. falciparum isolate MAD20, K1 และ RO33 
accession number AB276005, X05624, และ X03371 ตามลําดับ ทําการออกแบบไพรเมอร 
เพื่อใหไดผลผลิต PCR ครอบคลุมบริเวณ block 2 ของ PfMSP1 โดย forward primer อยูใน
บริเวณปลาย 3’ ของ block 1 และ reverse primer อยูในบริเวณปลาย 5’ ของ block 5  
ซึ่งมีความยาว 1,059 bp., 1,044 bp. และ 1,041 bp. ตามลําดับ (ดังแสดงในภาพที่ 4) 

 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 4 (a) แสดงโครงสรางของ PfMSP1 บริเวณ conserved, semiconserved และ variable 
block ซึ่งแสดงเปนชองไมระบายสี, ชองลายทแยงข้ึน และชองสีทึบ ตามลําดบั โดยมีหมายเลข
ดานบนแสดงลําดับทั้ง 17 block (b) แสดงชิ้นสวนดีเอ็นเอเปาหมายในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ
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ดวยวิธี PCR ลูกศรดานลางแสดงบริเวณทีท่ําการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอและทิศทางของ primer ใน
การจีโนไทป block 2 คือ FMSPB1F, FMSP1B5R, FMAD20F, FK1F, FRO33F และ 
FMSP1B2R (ชองที่ 15 - 21) ดีเอ็นเอตนแบบคือ : ชองที่ 1 – 21 = MAD20 + K1 + RO33 copy 
number ของ  PfMsP1 ในกลุมตัวอยางดเีอ็นเอควบคุมทัง้ 3 ชนดิ คือ 5/5/100 (ชองที่ 7, 14 และ 
21), 5/100/1000 (ชองที่ 6, 13 และ 20), 100/100/10 (ชองที่ 5, 12 และ 19), 100/100/100 (ชอง
ที่ 4, 11 และ 18), 100/1000/1000 (ชองที่ 3, 10 และ 17), 1000/1000/100 (ชองที่ 2, 9 และ 16) 
และ 1000/10/10 (ชองที่ 1, 8 และ 15) และ M คือดีเอ็นเอบอกขนาด 100 bp ladder marker 
 

การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในหลอดทดลองโดยปฎกิิริยาลกูโซโพลิเมอรเรส 
นําดีเอ็นเอที่สกัดไวมาใชเปนดเีอ็นเอตนแบบสําหรับการเพิ่มผลผลิตดีเอ็นเอดวยเทคนิค

ปฎิกิริยาลูกโซโพลิเมอรเรส (PCR) โดยการเพิ่มปริมาณดเีอ็นเอในหลอดทดลองจะตองใช
องคประกอบทีจ่ําเปนตอการทําปฏิกิริยาตอ  1 ตัวอยางประกอบดวย ดีเอ็นเอที่สกัดไว 2  
ไมโครลิตร forward primer และ reverse primer อยางละ 0.26 ไมโครลิตร 10X PCR บัฟเฟอร
ปริมาตร 3  ไมโครลิตร แมกนเีซียมคลอไรด (MgCl2) ปริมาตร 3  ไมโครลิตร Deoxynucleotides 
(dNTP) ปริมาตร 4.8  ไมโครลิตร LA-Taq DNA polymerase ปริมาตร 0.3  ไมโครลิตร  
และน้ํากล่ันปริมาตร 16.38 ไมโครลิตร นําหลอดที่มีสวนผสมของการเพิ่มผลผลิตดเีอ็นเอดวย
เทคนิคปฎิกิริยาลูกโซโพลิเมอรเรส (PCR) เขาเคร่ืองเพิม่ปริมาณดีเอ็นเอ (Thermal cycler)  
ซึ่งประกอบดวยข้ันตอนการทําใหดีเอ็นเอแยกสาย (DNA denaturation) ที่อุณหภูมิ 94  องศา
เซลเซียส เปนเวลา 1 นาที ข้ันตอนการทําใหไพรเมอรจบักบัสายดีเอ็นเอเตนแบบ (primer-
template annealing) ที่อุณหภูมิ 96  องศาเซลเซยีส เปนเวลา 0.20 นาที อุณหภูมิ 55  องศา
เซลเซียส เปนเวลา 0.3 นาที อุณหภูมิ 61 องศาเซลเซียส เปนเวลา 1.3 นาที และข้ันตอนการ
สังเคราะหสายดีเอ็นเอ (primer extension) ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส เปนเวลา 5 นาท ี 
โดยทําปฎิกิริยาทัง้หมด 35 รอบ และทําการวิเคราะหผลผลิตการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยเทคนิค
ปฎิกิริยาลูกโซโพลิเมอรเรส (PCR) ดวยวิธีการแยกทางไฟฟาโดยใชเจล (gel electrophoresis) 

 
 การวเิคราะหผลผลติการเพิ่มปริมาณดเีอ็นเอดวยเทคนิคปฎกิิริยาลูกโซโพล-ิ 
เมอรเรส (PCR) ดวยวธิีการแยกทางไฟฟาโดยใชเจล (gel electrophoresis) 

วิธีการแยกทางไฟฟาโดยใชเจล (gel electrophoresis)นั้น อะกาโรส (agarose)  
เปนสายพอลิเมอร ของ D-galactose และ 3,6-anhydro-L-galactose เม่ือเตรียมแผนเจล  
โดยใหความรอนสารละลายอะกาโรส (agarose)  ในบัฟเฟอรแลวเทลงในถาดเตรียมเพื่อใหแข็งตัว
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เม่ือเยน็ จะไดเจลทีมี่รูพรุนใหญ จึงใชแยกสารที่มีขนาดใหญ เชน กรดนิวคลีอิก ซึ่งขนาดรูพรุน
ข้ึนกับความเขมขนของอะกาโรส (agarose)  ซึ่งเม่ือความเขมขนสูงขนาดรูพรุนจะเล็กลง  
เม่ือใหสนามไฟฟาที่คาความเปนกรดดางตามธรรมชาติ โมเลกุลของกรดนิวคลีอิกจะมีประจุลบ
และเคล่ือนที่ไปยังข้ัวบวกดวยความเร็วที่ข้ึนกับขนาดโมเลกุล (molecular size) และโครงรูป 
(conformation) เม่ืออัตราสวน charge/mass ของกรดนิวคลีอิกกับ 1.0 ทําใหอัตราเร็วในการ
เคล่ือนที่แปรผกผันกับ log10 ของน้ําหนักโมเลกุลของดเีอ็นเอ ซึ่งกรดนิวคลีอิกขนาดเล็กจะ
เคล่ือนที่ไดเร็วกวาขนาดใหญ และถาขนาดเทากันแตมีรูปรางแตกตางกันจะมีอัตราเร็วตางกัน  
โดยลําดับของความเร็วในการเคล่ือนที่ของแตละรูปแบบของกรดนิวคลีอิก พบวา supercoiled 
DNA เคล่ือนที่เร็วกวา  linear double stranded DNA และเคล่ือนทีเ่ร็วกวา circular DNA โดย
บัฟเฟอรทีใ่ช คือ Tris acetate (TAE) Tris borate (TBE) และ Tris phosphate (TPE) 
ที่ความเขมขน 50 มิลลิโมลาร คาความเปนกรดดาง 7.5 ถึง 8.0 และมี EDTA เพื่อยับยั้ง 
กิจกรรมของ DNase สวนสีที่ใชยอมเปน fluorescent compound (aromatic cation)  
ที่จับกับดเีอ็นเอสายคู (double stranded DNA) โดยเขาไปแทรกตัวอยูระหวางคูเบสที่ซอนกัน เชน 
เอธิเดียมโบรไมด (ethidium bromide) เม่ือฉายรังสีอุลตราไวโอเลตจะให fluorescence มองเหน็
เปนแถบ (band) ดีเอ็นเอเรืองแสง  
            ข้ันตอนในการวิเคราะห ทําการเตรียมอะกาโรสเจลที่มีความเขมขนรอยละ 2 โดยชั่ง 
ผงอะกาโรส 2 กรัม ละลายใน 1X TBE buffer ปริมาตร 100 มิลลิลิตร นําไปตมจนเดือด  
แลวเขยาใหอะกาโรสเปนเนื้อเดียวกนั ตั้งทิง้ไวใหเย็นลง อุณหภูมิประมาณ 50 ถึง 60 องศา
เซลเซียส จากนั้นนําอะกาโรสไปเทลงในถาดเจล (gel chamber) ที่เตรียมไวใสหวีเจล (comb) 
แลวทิ้งไว จนกระทัง่อะกาโรสแข็งตัว คอยๆดึงหวีเจล (comb) ออก โดยดึงปลายทั้งสองขางออก
พรอมกัน ระวังอยาใหเจลแตกหรือฉีกขาด ทําการเติม 1X TBE buffer ปริมาตร 400 มิลลิลิตร 
ในถาดอิเลคโตรโฟริซิส (electrophoresis chamber) นําผลิตผลการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวย
เทคนิคปฎิกิริยาลูกโซโพลิเมอรเรส (PCR) ที่ไดผสมกับ loading dye ปริมาตรประมาณ 1 
ไมโครลิตร แลวหยอดลงในหลุมเจล และใช marker VI เปนดีเอ็นเอบอกขนาด เพื่อใชเปรียบเทียบ
ขนาดกับผลผลิตการเพิ่มปริมาณดเีอ็นเอดวยเทคนิคปฎิกริิยาลูกโซโพลิเมอรเรส (PCR)   
ดวยกระแสไฟฟา 100 โวลต เปนเวลา 30 ถึง 40 นาที หลังจากนัน้นําเจลอะกาโรสไปยอมดวย 
เอธิเดียมโบรไมด (ethidium bromide) เปนเวลา 10 ถึง 15 นาที นําไปตรวจดูการเรืองแสง 
ของแถบดีเอ็นเอภายใตแสงอุลตราไวโอเลตและถายภาพไวเพื่อวัดขนาดของแถบดเีอ็นเอ  
โดยเปรียบเทียบกับดเีอ็นเอบอกขนาด 
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 วิธีการแยกจีโนไทปท่ีจําเพาะตออัลลลี 
          ทําการออกแบบไพรเมอรจากลําดับนิวคลีโอไทดที่สมบูรณของยนี PfMSP1 ตนแบบจาก
ฐานขอมูลใน GenBank™ ในหมายเลข AB276005, X05624 และ X03371 โดยมีโครงสรางยีน
และตําแหนงของไพรเมอรแสดงดังในรูปที่ 1 ชิ้นสวนของดเีอ็นเอเปาหมาย ประกอบดวย block 1  
ถึง block 5 ทําการเพิ่มปริมาณดวยปฏิกิริยา PCR โดยใชไพรเมอรที่ออกแบบใหครอบคลุมเชื้อ
มาลาเรีย P. falciparum  ทั้ง 3 จีโนไทป ไดแก MAD20, K1 และ RO33 โดยใช forward primer 
FMSP1B1F (5’-CACAATGTGTAACACATGAAAG-3’) และ reward primer FMSP1B5R     
(5’-CAAGTGGATCAGTAAATAAACTATC-3’) ทําปฏิกริิยาภายในหลอดทดลองขนาด 0.2 
ไมโครลิตร ปริมาตรสุทธิ 25 ไมโครลิตร ประกอบดวยดีเอ็นเอตนแบบของ P. vivax 1 ไมโครลิตร 
dNTP 2.5 ไมโครลิตร 10X PCR buffer 2.5 ไมโครลิตร Extaq DNA Polymerase 0.4 ไมโครลิตร 
และไพรเมอรอยางละ 2.5 ไมโครลิตร ทําการตั้งคาการดําเนินปฏิกิริยา PCR ในเคร่ือง thermal 
cycler  รุน PCR System 9700 ดังนี ้ข้ันตอน  pre-denaturation 94 องศาเซลเซียส 1 นาที 
ข้ันตอนการเกิดปฏิกิริยา PCR ของ denaturation 96 องศาเซลเซียส 30 วินาที ข้ันตอน annealing 
55 องศาเซลเซยีส 30 วินาที ข้ันตอน extension 61 องศาเซลเซียส 1.30 นาท ีและข้ันตอน
ดําเนินการซ้ําข้ันตอนเหลานี้ 35 รอบ สุดทายเปน post-extension 72 องศาเซลเซยีส 5 นาท ี    
นําผลผลิต PCR ที่ได  ไปเปนดเีอ็นเอตนแบบในการทําปฏิกิริยา PCR รอบที่ 2 เพื่อเพิ่มปริมาณ   
ดีเอ็นเอในสวนของ block 2 โดยแยกออกเปน 3 ปฏิกิริยา (semi-nested PCR) ประกอบดวย 
reward primer FMSP1B2R (5’-CCATCAATTAAATATTTGAAACC -3’) จําเพาะตอ 3 จีโนไทป 
(MAD20, K1 และ RO33) และ forward primer 3 ตัว ไดแก FMAD20F (5’-GAACAGCTGTTA 
CAACTAGTACAC-3’) ซึ่งจําเพาะตอจีโนไทป MAD20, FK1F (5’-GAAATTACTACAAAAGGT 
GCAAGTG-3’) จําเพาะตอจีโนไทป K1 และ FRO33F (5’-GGAGCAAATACTCAAGTTGTTGC-
3’) จําเพาะตอจีโนไทป RO33 องคประกอบของการทําปฏิกิริยา semi-nested PCR มีปริมาตร
สุทธิ 25 ไมโครลิตร โดยใชไพรเมอรที่มีความจําเพาะตออัลลีลแตละชนิดของ block 2 ของยีน 
PfMSP1 ทําการตั้งคาอุณหภูมิและเวลาเหมือนในปฏิกิริยา PCR รอบแรกแตกําหนดรอบของ
ปฏิกิริยาทั้งหมดเพยีง 25 รอบ และข้ันตอนการสรางสายนวิคลีโอไทดจะใชเวลา 1 นาที ตรวจสอบ
ผลผลิตจาก semi-nested PCR ที่ไดดวยวิธี gel electrophoresis ในอะกาโรสเจลเขมขนรอยละ 3 
(Nacalai Teque, Japan) หลังจากยอมเจลดวยเอธเิดียมโบรไมดจึงนํามาตรวจสอบแถบดเีอ็นเอ
ภายใตแสงอุลตราไวโอเลต 
ความจําเพาะของจีโนไทป 
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 ตัวอยางดีเอ็นเอควบคุมไดมาจากตัวอยางเลือดที่ใหผลบวกของ P. falciparum              
3 ตัวอยาง ซึ่งเปนตัวแทนของยนีแตละจีโนไทปคือตัวอยาง CT114 เปนตัวแทนของจีโนไทป 
MAD20 ตัวอยางCT312 เปนตัวแทนของจีโนไทป K1 และ ตัวอยาง YL1345 เปนตัวแทนของ      
จีโนไทป RO33 ซึ่งไดมีการทดสอบยืนยันดวยการหาลําดบันิวคลีโอไทดของจีโนไทปดังกลาวจาก
การศึกษาของคณะผูวิจัยกอนหนานี้ กลุมตัวอยางดเีอ็นเอควบคุมไดนํามาทดสอบดวยการใชเปน
ตัวอยางเดี่ยวและหรือการนําแตละตัวอยางมาผสมกนั นอกจากนี้ยังไดทดสอบความจําเพาะของ
ไพรเมอรในการทําปฏิกิริยา semi-nested PCR กับดีเอ็นเอของมาลาเรียชนิดอ่ืนๆ ไดแก P. vivax, 
P. ovale, P. malariae และ P. knowlesi โดยใชน้ํากล่ันเปนตัวอยางควบคุมที่ใหผลลบ 
            การทดสอบความไวของคูไพรเมอรแตละคูสายที่จาํเพาะตอยีนในสวนของ block 2 ในการ
ทําปฏิกิริยา semi-nested PCR ดวยการเปรียบเทียบปริมาณดีเอ็นเอที่นอยที่สุดที่สามารถทําให
เกิดปฎิกิริยา PCR ได โดยมีข้ันตอนแรกคือการทําปฏิกิริยา PCR เพื่อเพิ่มชิ้นสวนของสายดีเอ็นเอ
ของ block 1 ถึง block 5 ซึ่งมีความยาวประมาณ 1041-1059 คูเบส ดวยการใชไพรเมอร 
FMSP1B1F และ FMSP1B5R เนื่องจากตัวอยางดีเอ็นเอจากผูปวยมาลาเรียประกอบไปดวยดีเอ็น
เอของคนและเชื้อปรสิตรวมกนั ดังนัน้การประมาณจํานวนของดีเอ็นเอของเชื้อ P. falciparum จึง
สามารถวิเคราะหหาโดยทางออมดวยการคํานวนจากปริมาณความเขมขนของดเีอ็นเอของผลผลิต 
PCR ที่ไดดวยเคร่ือง NanoDrop (Thermo Fisher Scientific, Delaware, USA) แลวนํามา
คํานวณคา copy number ของดีเอ็นเอเปาหมาย จากนัน้ทําการเจือจางดเีอ็นเอเปาหมายเพื่อให
ไดจํานวน copy number ของยีน PfMSP1 เปน 103, 102, 10, 7, 5 และ 0.5 copy ความไวในการ
ตรวจสอบ  อัลลีลหลักแตละชนิดของ block 2 นั้นสามารถตรวจสอบไดโดยการทํา semi-nested 
PCR ดวยไพรเมอรที่มีความจําเพาะของแตละอัลลีล ขีดจาํกัดของความไวที่ต่ําสุดไดจากคาความ
เขมขนของดีเอ็นเอทีเ่จือจางต่ําสุดทีจ่ะสามารถใหผลบวก PCR ตอเนื่องกันจากการทํา PCR ที่เปน
อิสระแยกจากกนัซ้ํา 3 คร้ัง  
 
การวเิคราะหขอมูล ( Data analysis) 
 เรียงลําดับเบสของยนี PfMSP1 ในบริเวณ N-terminus จากการศึกษานี้ เปรียบเทียบกับ
ขอมูลที่เคยมีการรายงานมากอน โดยอาศัยโปรแกรม Clustalx วิเคราะหคา nucleotide diversity 
และ hapotype diversity ของแตละกลุมประชากร 
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บทท่ี  4 

ผลการวิเคราะหขอมูล 

 

ตัวอยางเชื้อมาลาเรียที่ใชสําหรับการศึกษาในคร้ังนี้ ทําการเก็บรวบรวมระหวางป พ.ศ.
2540 ถึง 2552 จากกลุมผูปวยมาลาเรียจํานวน 349 ราย พบวาเปนเพศชาย รอยละ 55.30     
เพศหญิง รอยละ 23.21 อายุเฉล่ีย 27 ป อายุสูงสุด 78 ป และอายุต่ําสุด คือ 2 ป โดยชวงอายุที่พบ
มากที่สุด คือ 11 – 20 รอยละ 22.64 รองลงมาอยูในชวง 21 – 30 รอยละ 20.05 ผูปวยที่มารับ
บริการการตรวจสวนใหญอาศยัอยูในพื้นที่จังหวัดตาก ยะลา จันทบุรี ปตตานี คิดเปนรอยละ 
35.53, 30.95, 8.60, 4.01 ตามลําดับ สวนผูปวยที่มารับบริการตรวจที่อาศัยอยูในพืน้ทีจ่ังหวัด
สงขลาและนราธิวาสนั้น มีอัตราเทากันคิดเปนรอยละ 0.29 นอกจากนีย้ังมีผูปวยชาวตางชาติอีก 2 
ประเทศ คือ พมา รอยละ 14.90 และกัมพูชา รอยละ 3.44 โดยผูที่เขามารับบริการมีเชื้อชาติไทย 
พมา กะเหร่ียง และกัมพชูา คิดเปนรอยละ 43.55, 14.90, 13.47 และ 6.59 และผูปวยที่มารับ
บริการตรวจเลือด สวนใหญจะมีอาการเปนไขกอนมารับการตรวจในชวง   2 – 3 วันมาแลวและ
ผูปวยมีอุณหภูมิรายกายเฉล่ีย 37.66 ซึ่งอุณหภูมิต่ําสุด คอื 36.4 และสูงสุดคือ 39.7 องศา
เซลเซียส รายละเอียดของขอมูลแตละตัวอยาง แสดงดังในตารางที่ 1 – 3  
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ตารางท่ี 1. แสดงขอมูลท่ัวไปของกลุมตัวอยาง   
      ขอมูล จํานวน รอยละ 
1. สถานที ่    
 กัมพชูา 12 3.44 
 จันทบุรี 30 8.6 
 พมา 52 14.9 
 นราธิวาส 1 0.29 
 ปตตาน ี 14 4.01 
 สงขลา 1 0.29 
 ตาก 124 35.53 
 ยะลา 108 30.95 
 ไมมีขอมูล 7 2.01 
2. เพศ    
 ชาย 193 55.3 
 หญิง 81 23.21 
 ไมมีขอมูล 75 21.49 
3. อาย ุ      
 ≥10 30 8.6 
 พ.ย.-20 79 22.64 
 21-30 68 20.05 
 31-40 47 13.47 
 41-50 24 6.88 
 51-60 21 6.02 
 61-70 5 1.43 
 ไมมีขอมูล 75 21.49 
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ตารางท่ี 1. แสดงขอมูลท่ัวไปของกลุมตัวอยาง (ตอ) 
   ขอมูล จํานวน รอยละ 
4. เชื้อชาต ิ    
 กัมพูชา 23 6.59 
 กะเหร่ียง 47 13.47 
 พมา 52 14.9 
 ไทย 152 43.55 
 ไมมีขอมูล 75 21.49 
5. อุณหภูมิรางกาย    
 36.01 - 37.00 21 6.02 
 37.01 - 38.00 62 17.77 
 38.01 - 39.00 36 10.32 
 39.01 - 40.00 3 0.86 
 ไมมีขอมูล 227 65.04 
6. จํานวนวันทีเ่ปนไขกอนมารักษา    
 1 วัน 6 1.72 
 2 วัน 76 21.78 
 3 วัน 96 27.51 
 4 วัน 41 11.75 
 5 วัน 7 2.01 
 6 วัน 5 1.43 
 7 วัน 11 3.15 
 8 วัน 2 0.57 
 9 วัน 10 2.87 
  ไมมีขอมูล 95 27.22 
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ตารางท่ี 2. แสดงขอมูลสรุปท่ัวไปของตัวอยาง 

ขอมูล Average Minimum Maximum 
1. อาย ุ 27 2 78 
2. อุณหภูมิ 37.66 36.4 39.7 
3. จํานวนวันทีเ่ปนไขกอนมารักษา 3.56 1 20 
 
ตารางท่ี 3. แสดงจํานวนตัวอยางเช้ือมาลาเรีย จํานวน 349 ตัวอยาง ท่ีไดจากผูปวย
มาลาเรีย ระหวางป พ.ศ. 2540 – 2552 

ปที่เก็บตัวอยาง 
(พ.ศ.) 

แหลงที่มาของเชื้อ รหัสนําหนาชื่อตัวอยาง จํานวนตัวอยาง 

2540 อ.พบพระ จ.ตาก A, B, DF, DV 19, 8, 34, 7 
2550 จ.จันทบุรี CTR, CTRA, CTRB, CTRC 3, 6, 6, 3 
2551 อ.ทาสองยาง จ.ตาก TSY 66 

จ.ยะลา YL 12 
จ.จันทบุรี CT, CTR, CTRA, CTRB, CTRC 10 

2552 อ.ทาสองยาง จ.ตาก TSY 42 

จ.จันทบุรี CT 21 

จ.ยะลา YL 112 

 
 

วิธีการตรวจสอบความจําเพาะของจีโนไทปของ PfMSP1  
(Specificity Genotyping Method) 
             การเพิ่มปริมาณของ PfMSP1 ใน block 2 โดยใชไพรเมอรที่มีความจําเพาะตอกลุมอัลลีล 
มีขนาด 316, 320 และ 308 kb ในกลุมอัลลีล MAD20, K1 และ RO33 ตามลําดับ โดยมีตัวอยาง
ผลบวก (positive control) คือ ตัวอยางที่ทราบจีโนไทปใน block 2 เปนดีเอ็นเอตนแบบ             
ไมสามารถเพิ่มปริมาณดเีอ็นเอโดยเกิดการขามสายพนัธุกนัระหวาง 3 กลุมอัลลีลหลักทีท่ําการ 
ศึกษา เม่ือใชไพรเมอรที่ไมเขากันใน block 2 เชน ไพรเมอร FMAD20F และ FMSP1B2R ให
ผลผลิตดีเอ็นเอจากตัวอยางจันทบุรี (CT114) ที่มีขนาดเปนกลุมอัลลีล MAD20  อยางไรก็ตาม   
ไมมีผลผลิตดีเอ็นเอที่ไดจากการศึกษาโดยใชไพรเมอรที่ตางกัน (FK1F และ FMSP1B2R, และ 
FR33F และ FMSP1B2R) ในการทดลองมีการเกบ็ไพรเมอรที่มีความจําเพาะเพื่อทําการทดสอบใน
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การผสมดีเอ็นเอเพื่อใหเกิดการติดเชื้อแบบผสม (multiple-clone infection) โดยการผสมดีเอ็นเอที่
แยกไดจากตัวอยางและทราบลําดับเบสที่แตกตางกันในตวัอยางเดียวของกลุมอัลลีล MAD20, K1 
(CT312) หรือ RO33 (YL1345) ซึ่งการการนําตัวอยางมารวมกันสองตัวอยางหรือมากกวานั้น 
ในชนิดที่แตกตางกนัใน block 2 ของ PfMSP1 จะใชดีเอ็นเอตนแบบในการแยกชนิดลําดบัเบส
ยอยในวิธี PCR  ดีเอ็นเอตนแบบประกอบดวย genomic DNA จากกลุมอัลลีล MAD20 ผสมกับ
กลุมอัลลีล K1 เพิ่มปริมาณดเีอ็นเอดวยไพรเมอร FMAD20F และ FMSP1B2R หรือ FRO33F และ 
FMSP1B2R และเม่ือทําการแยกจีโนไทปทั้งสามแบบของ block 2 โดยทําการผสมดีเอ็นเอทั้งสาม
แบบในตัวอยางเดยีวกัน พบวาผลการทดลองใหผลทีถู่กตองและสอดคลองกัน ซึ่งแสดงใหเหน็
ความสัมพันธระหวางความจําเพาะของคูไพรเมอรและความสอดคลองของจีโนไทปใน block 2 ดัง
แสดงในภาพที่ 2 ซึ่งแสดงใหเหน็ความถกูตองแมนยําของไพรเมอรของ block 2 ของ PfMSP1 โดย
ไมคํานึงถึงจํานวนของจีโนไทปแบบผสมในตัวอยาง และไมมีผลผลิตดีเอ็นเอเม่ือใชน้ําและดเีอ็นเอ
ที่ไมใช P. falciparum เปนดเีอ็นเอตนแบบ 
 

การทดสอบความไวจําเพาะของจีโนไทป (Sensitivity of Genotype Method) 
          การเพิม่ปริมาณดเีอ็นเอดวยวิธี semi-nested PCR โดยใชไพรเมอร FMSP1B1F และ 
FMSP1B5R สามารถบอกจํานวน copy number ของ PfMSP1 ได โดยจํานวน copy number ที่
นอยที่สุดของ PfMSP1 ที่ใหผลบวกเม่ือใชไพรเมอรคูในคือ FMAD20F และ FMSP1B2R, FK1F 
และ FMSP1B2R, และ FRO33F และ FMSP1B2R คือ 5 copy ซึ่งทําการทดลองซ้ํากนั 3 คร้ัง 
พบวาการทดลองทั้งสามนั้นใหผลการทดลองที่ตรงกัน แสดงใหเหน็วาการทดสอบนี้สามารถบอก
ความไวจําเพาะของจีโนไทปได ดังแสดงในตารางที่ 1 แสดงวิธีการทดสอบความไวจําเพาะของ    
จีโนไทปโดยใชไพรเมอรที่แตกตางกัน อยางไรก็ตามการศกึษาความไวจําเพาะในแตละคูของ    
ไพรเมอรนั้นสามารถผันแปรตามตัวอยางที่แยกไดโดยการติดเชื้อแบบผสม โดยตัวอยางที่แยกได  
3 ตัวอยาง คือ CT114, CT312 และ YL1345 นํามาผสมกนั โดยใชจํานวน copy number ที่
แตกตางกันเปนดีเอ็นเอตนแบบในการทดลองที่ภาวะเดียวกัน ในภาพที่ 5 แสดงใหเหน็ผลของ
ความไวจําเพาะในการทดสอบแบบการผสมดเีอ็นเอทั้ง 3 ตัวอยาง โดยไมคํานึงถึงปริมาณในแตละ       
จีโนไทปของดเีอ็นเอตนแบบที่ทําการผสม ดังนั้นการศกึษานีส้ามารถเปรียบเทียบประสิทธิภาพของ
ในแตละคูของไพรเมอรได 
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ภาพที ่ 5. แสดงความไวจําเพาะและความเฉพาะเจาะจงของวิธี semi-nested PCR ในการจีโน
ไทป block 2 ของ PfMSP1 ซึ่ง gel electrophoresis  แสดงผลผลิตดีเอ็นเอจากการเพิ่มปริมาณ  

320 bp 

    1      2     3     4      5     6      7     M 

316 bp 

   8      9     10    11    12    13    14     M 

308 bp 

  15    16    17    18    19    20    21    M 



38 
 
ดีเอ็นเอโดยการใช primer FMAD20F และ FMSP1B2R (ชองที่ 1 - 7), FK1F และ FMSP1B2R 
(ชองที่ 8 - 14), และ FRO33F 
           จีโนไทปยอยของ block 2 ของ PfMSP1(Subgenotype of PfMSP1 block 2) 
          กลุมอัลลีล MAD20 และ K1 สามารถแบงเปนจโีนไทปยอยไดภายในกลุมอัลลีลที่มีความ
หลากหลายเรียงตอกนัในแตละชนิด โดยใชวิธ ีgel electrophoresis ในการแสดงผลการเพิ่ม
ปริมาณดีเอ็นเอโดยวิธี PCR โดยใชไพรเมอร FMAD20F และ FMSP1B2R หรือไพรเมอร FK1F 
และ FMSP1B2R พบวาใหขนาดของผลผลิตดีเอ็นเอที่ใหผลบวกมีความหลากหลาย ในขณะที ่
ไพรเมอร FRO33 และ FMSP1B2R นั้นใหขนาดของผลผลิตดีเอ็นเอที่ใหผลบวกไมมีความ
หลากหลาย ดังแสดงในภาพที่ 6 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

ภาพที่ 6. แสดงความจําเพาะเจาะจงของวิธกีาร simi-nested PCR ในการตรวจสอบจีโนไทป 
block 2 ของ PfMSP1 ซึ่ง gel electrophoresis แสดงใหเห็นผลการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ โดยใช 
primer FMAD20F และ FMSP1B2R (ชองที่ 1, 2 และ 3), FK1F และ FMSP1B2R (ชองที่ 4, 5 
และ 6)และ FRO33F และ FMSP1B2R (ชองที่7, 8 และ 9) ดีเอ็นเอตนแบบคือ : ชองที่ 1 = 
MAD20 + K1 + RO33 ; ชองที่ 2 = K1 + RO33 ; ชองที ่3 = K1 + MAD20 +RO33; ชองที ่4= 
MAD20 + RO33 ; ชองที ่5 = RO33 + MAD20 + K1 ; และชองที่ 6 = MAD20 + K1 และ M คือ
ดีเอ็นเอบอกขนาด 100 bp ladder marker ; N คือตัวอยางผลลบ (negative control) 
 
 

316 bp 

 1       2       N      3       4      N      M       5      6       N 

320 bp 308 bp 
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                          M     1      2      3     4     K1  RO33  M 

A 

                  M     5     6      7     8  MAD20 RO33 M 

B 

ภาพท่ี 7.  แสดงการจีโนไทปของ block 2 ของ PfMSP1 ซึ่ง agarose gel electrophoresis แสดงผลผลิตดีเอ็นเอท่ีเพิ่ม
ปริมาณดีเอ็นเอโดยใช primer FMAD20 และ FMSP1B2R (A), FK1F และ FMSP1B2R (B), และ FRO33F และ 
FMSP1B2R (C) ดีเอ็นเอตนแบบคือ : ชองท่ี 1 – 4 = 4 ตัวอยางจากผูปวยท่ีมีจีโนไทปแบบ MAD20 ; ชองท่ี 5 – 8 =  4  
ตัวอยางจากผูปวยท่ีมีจีโนไทปแบบ K1 ; ชองท่ี 9 – 12 = 4 ตัวอยางจากผูปวยท่ีมีจีโนไทปแบบ RO33 และ M คือดีเอ็นเอ
บอกขนาด 100 bp ladder marker ซึ่ง MAD20, K1 และ RO33 คือจีโนไทปดีเอ็นเอของ P. falciparum  
 

c 
                    M     9     10   11   12   MAD20 K1    M 
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การแยกจีโนไทปจากตัวอยางผูปวย (Genotyping of clinical isolates) 
         การใชไพรเมอรทีเ่หมาะสมการแยกจีโนไทปมีความสําคัญกับตัวอยางที่แยกไดในธรรมชาติ 
โดยทําการวิเคราะหตัวอยางจากผูปวยที่ติดเชื้อมาลาเรีย P. falciparum ในแตละภาคของประเทศ
ไทย ไดแก จังหวัดจันทบุรี จํานวน 49 ตัวอยาง แบงออกเปน 9 จีโนไทปของ block 2 โดยใน
กลุมอัลลีล MAD20 และกลุมอัลลีล K1 และกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) แบงออกเปน  4, 4 
และ 1 จีโนไทปตามลําดับ โดยมี 1 ตัวอยางที่มีจีโนไทปแบบผสมระหวางจีโนไทป MAD20 และจี
โนไทป K1 คือ RCT311 และมี 1 ตัวอยางที่มีจีโนไทปผสมจีโนไทป MAD20 และจีโนไทป RO33 
คือ RCTRB28 และมี 2 ตัวอยางที่มีจีโนไทปผสมระหวางจโีนไทป K1และจีโนไทป RO33 คือ 
RCT327 และ RCT449 และมี 1 ตัวอยางที่มีจีโนไทปผสมของ MAD20 จีโนไทป K1 และจีโนไทป 
RO33 คือ RCT453 ซึ่งการติดเชื้อผสมดังกลาว คิดเปนรอยละ 10.2 และการกระจายของจีโนไทป
ในจงัหวัดยะลาจํานวน 124 ตัวอยางแบงออกเปน  4 จีโนไทปของ block 2 โดยในกลุมอัลลีล 
MAD20 กลุมอัลลีล K1 และกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) แบงออกเปน 2, 1 และ 1  จีโนไทป
ตามลําดับ โดยมี 2 ตัวอยางที่มีจีโนไทปแบบผสมระหวางจีโนไทป MAD20 และจีโนไทป RO33 
คือ RYL1824 และ RYL1831 และมี 1 ตัวอยางที่มีจีโนไทปผสมระหวางจีโนไทป K1และ   จีโนไทป 
RO33 คือ RYL1957 ซึ่งมีการกระจายของจีโนไทปแบบผสมคิดเปนรอยละ 8.33 ดังแสดงในตาราง
ที่ 6 สวนการกระจายของจีโนไทปจังหวัดตากในป พ.ศ.2552 จํานวน 108 ตัวอยาง แบงออกเปน 
12 จีโนไทปของ block 2 โดยในกลุมอัลลีล MAD20 และกลุมอัลลีล K1 และกลุมอัลลีล RO33 
(ขนาด 310 bp) แบงออกเปน 7, 4 และ 1 จีโนไทปตามลําดับ โดยมีตัวอยางที่มีจีโนไทปแบบผสม
ระหวางจีโนไทป MAD20 และจีโนไทป K1 จํานวน 5 ตัวอยาง คือ RTSY3167, RTYS3175, 
DTSY2773, DTSY2787  และ RTSY2794 และตัวอยางทีมี่จีโนไทปแบบผสมระหวางจีโนไทป 
MAD20และจีโนไทป RO33 จํานวน 4 ตัวอยาง คือ DTSY2964, RTSY3139, RTSY3174 และ 
RTSY2646 และตัวอยางที่มีจีโนไทปแบบผสมระหวางจีโนไทป K1และจีโนไทป RO33 จํานวน 2 
ตัวอยาง คือ DTSY2968 และ DTSY2786  RCT449 และมี 1 ตัวอยางที่มีมีจีโนไทปผสมของ 
MAD20 จีโนไทป K1 และจีโนไทป RO33 คือ RTSY2678 ซึ่งมีการกระจายของจีโนไทปแบบผสม
คิดเปนรอยละ 11.11 ดังแสดงในตารางที่ 7 ซึ่งเปรียบเทยีบกับการกระจายตัวของจีโนไทปที่อําเภอ
พบพระ จังหวัดตากในป พ.ศ.2540 พบวาในปดังกลาวมีการกระจายของจีโนไทปจาก 68 ตัวอยาง 
แบงออกเปน 9 จีโนไทปของ block 2 โดยในกลุมอัลลีล MAD20 และกลุมอัลลีล K1 และกลุมอัล
ลีล RO33 (ขนาด 310 bp) แบงออกเปน 5, 3 และ 1 จีโนไทปตามลําดับ โดยมีตัวอยางที่มีจีโน
ไทปแบบผสมระหวางจีโนไทป MAD20 และจีโนไทป K1 จํานวน 3 ตัวอยาง คือ B28, DF7 และ 
DF16 ตัวอยางที่มีจีโนไทปแบบผสมระหวางจีโนไทป MAD20และจีโนไทป RO33 จํานวน 11 
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ตัวอยาง คือ  A47, A67, A73, A85, DF2, DF3, DF4, DF17, DF30, DF31 และ DF32 ตัวอยางที่
มีจีโนไทปแบบผสมระหวางจีโนไทป RO33 และจีโนไทป K1 จํานวน 4 ตัวอยาง คือ A46, A106, 
A154 และ DF14และมี 7 ตัวอยาง ที่มีจีโนไทปผสมของ MAD20 จีโนไทป K1 และจีโนไทป RO33 
คือ A122, A132, B18, DF6, DF19, DF24 DF34 และ DV11 ซึ่งมีการกระจายของจีโนไทปแบบ
ผสมคิดเปนรอยละ 36.76 ดังแสดงในตารางที่ 8 จะเหน็ไดวาในปจจุบนัมีการกระจายตัวของจีโน
ไทปแบบผสมลดลงเม่ือเทียบกบัการกระจายของจีโนไทปในอดีต 

ตารางท่ี 4. แสดงความไวจําเพาะของการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของ PfMSP1 ของ 
block 2 โดยใชคูไพรเมอรท่ีแตกตางกัน 

Forward primer Reverse primer Allelic type Size of PCR product (bp) Sensitivity* 

FMAD20F FMSP1B2R MAD20 316 5 copies 
FK1F FMSP1B2R K1 320 5 copies 

FRO33F FMSP1B2R RO33 308 5 copies 
*คือจํานวน copy number ที่นอยที่สุดในตนแบบของ PCR ที่สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอไดในแต
ละคูของไพรเมอร 
  ตารางท่ี 5  แสดงการกระจายจีโนไทปของ PfMSP1 ของ block 2 จากตัวอยางผูปวย
จังหวัดจันทบุรี 
Genotype Major Type Size (bp) Isolate Frequency 

1 MAD20 290 RCTRB25, DCTRB34, RCTRC14, DCTRA66, DCTRA73,  
   RCTEB18, RCTRB23, DCT114, DCT222 9 
  300 RCT338 1 

2 MAD20 320 DCT148, DCT149, DCT150, DCT18, DCT181, RCT353,  
   RCT311, RCT446, RCT448 9 

3 MAD20 330 RCT453, DCT229 2 
4 MAD20 360 DCRRA75, RCTRB17, RCTRB28, DCTRC44, CTR326 5 
5 K1 300 DCT154, RCT315, RCT327 3 
6 K1 310 CT312, RCT344, RCT236, RCT415, RCT447 5 
7 K1 320 RCT311, RCT339, RCT341, RCT449, RCT476, RCT453,  
   DCT320, DCTRA49, DCTRC41, CTR30 10 

8 K1 330 DCT346, DCT350, RCT450, DCT223 4 
9 RO33 310 RCT327, RCT449, RCT453, RCTRA32, DCTRA64,   

   RCTRB28, CTR520 7 
      Total 55 
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*ตัวอยางที่ขีดเสนใตคือตัวอยางที่มีจีโนไทปแบบผสม 
ตารางท่ี 6 แสดงการกระจายจีโนไทปของ PfMSP1 ของ block 2 จากตัวอยางผูปวยจังหวัดยะลา 

Genotype Major Type Size (bp) Isolate Frequency 

1 MAD20 300 RYL1818, RYL1830, RYL1831, RYL1569 4 
2 MAD20 320 RYL1816, RYL1819, RYL1820, RYL1821, RYL1958,  
   DYL1459 6 

3 K1 350 RYL1957 1 
4 RO33 310 DYL1367, RYL1819, RYL1813, RYL1817, DYL1344,  
   DYK1345, DYL1350, RYL1806, RYL1824, RYL1830,   
   RYL1831, RYL1834, RYL1839, RYL1842, RYL1843,   
   RYL1847, RYL1848, RYL1849, RYL1856, RYL1371,  
   RYL1372, RYL1375, RYL1370, RYL1380, RYL1381,   
    RYL1383, RYL1853, RYL1854, RYL1855, RYL1857,  
   RYL1860, RYL1866, RYL1869, RYL1870, RYL1871,  
   RYL1873, RYL1874, RYL1875, RYL1876, DYL1444,  
   DYL1445, DYL1446, DYL1447, DYL1448, DYL1451,  
   DYL1452, DYL1456, RYL1481, RYL1482, RYL1483,  

   RYL1485, RYL1486, RYL1487, RYL1488, RYL1489,  
   RYL1490, DYL1491, DYL1494, DYL1495, DYL1497,   
   DYL1498, DYL1499, DYL1500, RYL1570, RYL1574,  
   RYL1575, RYL1577, RYL1578, RYL1580, RYL1594,  
   RYL1625, RYL1632, RYL1633, RYL1637, RYL1641,   
   RYL1661, RYL1789, RYL1790, RYL1791, RYL1792,  
   RYL1799, RYL1800, RYL1885, RYL1886, RYL1889,  
   RYL1890, RYL1891, RYL1893, RYL1896, RYL1897,   
   RYL1898, RYL1899, RYL1900, RYL1903, RYL1904,  
   RYL1909, RYL1912, RYL1948, RYL1951, RYL1952,   
   RYL1955, RYL1957, RYL1960, DYL1385, DYL1386,   
   DYL1387, DYL1388, DYL1389, DYL1390, DYL1442  
   RYL1382 111 
      Total 122 

*ตัวอยางที่ขีดเสนใตคือตัวอยางที่มีจีโนไทปแบบผสม 
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ตารางท่ี 7 แสดงการกระจายจีโนไทปของ PfMSP1 ของ block 2 จากตัวอยางผูปวยจังหวัดตาก
ในปจจุบนั 
Genotype Major Type Size (bp) Isolate Frequency 

1 MAD20 290 RTSY2678 1 
2 MAD20 300 RTSY3174, RTSY3175, RTSY3179, DTSY2772, DTSY2773,  
   DTSY2787, DTSY2816, DTSY2819, DTSY2826, DTSY2827,  
   DTSY2844, RTSY2635, RTSY2647, RTSY2660, RTSY2676,   
   DTSY2841 16 

3 MAD20 310 DTSY2970, RTSY3134, RTSY3158, RTSY3172, DTSY2807,  
   DTSY2828, RTSY2636, RTSY2639, RTSY2640, RTSY2641,  
   RTSY2643, RTSY2646, RTSY2651 13 

4 MAD20 320 DTSY2947, DTSY2958, DTSY2961, DTSY2964, DTSY2965,  
   DTSY2973, DTSY2974, DTSY2984, RTSY3130, RTSY3135,  
   RTSY3136, RTSY3139, RTSY3142, RTSY3144, RTSY3148,  
   RTSY3155, RTSY3161, RTSY3163, RTSY3166, RTSY3167,  
   DTSY2794, DTSY2797, DTSY2805, DTSY2830, RTSY2655,  
   RTSY2663, RTSY2664 27 

5 MAD20 330 DTSY2976, DTSY2977, RTSY2638, RTSY2648, RTSY2661,  
   RTSY2680, RTSY2688, RTSY2656 8 

6 MAD20 340 RTSY3129, RTSY2632 2 
7 MAD20 350 DTSY2938, DTSY2940, DTSY2943, DTSY2971, DTSY2985 5 
8 K1 300 RTSY3164, RTSY3167, RTSY2634, RTSY2666 4 
9 K1 310 RTSY3168, DTSY2829, RTSY2678, RTSY2681 4 

10 K1 320 DTSY2978, RTSY3175, DTSY2808 3 
11 K1 330 RTSY2679, RTSY2682, RTSY2687, RTSY2689, DTSY2968,  

   DTSY2803, DTSY2845, RTSY2672, DTSY2786, DTSY2787,  
   DTSY2773, DTSY2794 12 

12 R033 310 DTSY2941, DTSY2957, DTSY2964, DTSY2968, RTSY3139,  
   RTSY3171, RTSY3174, DTSY2777, DTSY2785, DTSY2786,   
   DTSY2825, DTSY2833, DTSY2836, DTSY2840, DTSY2843,  
   DTSY2846, RTSY2646, RTSY2650, RTSY2652, RTSY2653,  
   RTSY2657, RTSY2658, RTSY2665, RTSY2671, RTSY2678,  
   RTSY2686 26 

      Total 121 
*ตัวอยางที่ขีดเสนใตคือตัวอยางที่มีจีโนไทปแบบผสม 
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ตารางท่ี 8 แสดงการกระจายจีโนไทปของ PfMSP1 ของ block 2 จากตัวอยางผูปวยในจงัหวัด
ตากในป พ.ศ.2540 
Genotype Major Type Size (bp) Isolate Frequency 

1 MAD20 290 A85, DF24, DF30, DF6 4 
2 MAD20 320 DF15, DF16, DF17, DF19, DF23, DF29, DF31, DF32  
   DF34 9 

3 MAD20 330 A47, A49, A67, A69, A70, A73, A80, A96, A97,  
    A100, A122, A132, B18, B25, B27, B46, B47, DF1,  
   DF2, DF3, DF4, DF8, DF10, DF11 24 

4 MAD20 340 DF7, DF12, DF35, DF36, DV18 5 
5 MAD20 350 DV8, DV11, B28 3 
6 K1 350 DF16, DF24, DF34 3 
7 K1 360 A31, A46, A106, A122, A125, A132, A154, B9,  

   DF19, DV11 10 
8 K1 370 B13, B18, B28, DF6, DF7, DF14 6 
9 RO33 310 A46, A47, A67, A73, A85, A106, A122, A132, A150, 

   A154, B18, DF2, DF3, DF4, DF5, DF6, DF9, DF13,  
   DF14, DF17, DF19, DF20, DF22, DF24, DF26, DF27, 
   DF28, DF30, DF31, DF32, DF33, DF37, DV6, DV11, 
   DV31, DV37, DV40 37 
      Total 101 
*ตัวอยางที่ขีดเสนใตคือตัวอยางที่มีจีโนไทปแบบผสม 
  

การกระจายของจีโนไทปในแตละภาคของประเทศไทย 
           จากการศึกษาการกระจายตัวของจีโนไทปที่มีในแตละภาคของประเทศไทยโดยวิธีการ
เพิ่มผลผลิตดเีอ็นเอดวยวิธี PCR และใชไพรเมอรที่มีความเหมาะสมตอการแยกจีโนไทปจาก
ตัวอยางในธรรมชาติ ในตัวอยางผูปวยจากจังหวัดจันทบุรี ยะลา ตากในป พ.ศ.2552 และจังหวัด
ตากในป พ.ศ.2540 จํานวน 50, 124, 109 และ 68 ตัวอยางตามลําดับ พบวาการกระจายตัวของ 
จีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลเดีย่วและจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมแบบ MAD20 และจีโนไทปที่มีกลุมอัล
ลีลเดี่ยวและจีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลผสมแบบ K1 จีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลเดีย่วและจีโนไทปที่มี
กลุมอัลลีลผสมแบบ RO33 (ขนาด 310 bp) มีจํานวน 26, 22 และ 8 ตัวอยาง ตามลําดับจังหวัด
ยะลาพบการกระจายตัวของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลเดีย่วและจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมแบบ 
MAD20 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลเดี่ยวและจีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลผสมแบบ K1 จีโนไทปทีมี่
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กลุมอัลลีลเดี่ยวและจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมแบบ RO33 (ขนาด 310 bp) มีจํานวน 9, 1 และ
116 ตัวอยาง ตามลําดับ จังหวัดตากพบการกระจายตัวของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลเดีย่วและจีโน
ไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมแบบ MAD20และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลเดี่ยวและจโีนไทปที่มีกลุมอัลลีล
ผสมแบบ K1 จีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลเดีย่วและจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมแบบ RO33 (ขนาด 310 
bp) มีจํานวน 72, 23 และ 27 ตัวอยาง ตามลําดับ และการกระจายของจีโนไทปอําเภอพบพระ 
จังหวัดตากในปพ.ศ.2540 พบวาการกระจายตัวของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลเดี่ยวและจีโนไทปที่มี
กลุมอัลลีลผสมแบบ MAD20 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลเดี่ยวและจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมแบบ 
K1 จีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลเดี่ยวและจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมแบบ RO33 (ขนาด 310 bp) มี
จํานวน 44, 19 และ 38 ตัวอยาง ตามลําดับ ดังแสดงในตารางที ่9  
            การศึกษาการกระจายตัวของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลเดี่ยวในแตละภาคของประเทศไทยนั้น 
ทําการศึกษาโดยวิธีการเพิ่มผลผลิตดีเอ็นเอดวยวิธี PCR และใชไพรเมอรทีมี่ความเหมาะสมตอ
การแยกจีโนไทปจากตัวอยางในธรรมชาติ ในตัวอยางผูปวยจากจังหวัดจันทบุรี ยะลา ตากในป 
พ.ศ.2552 และ ในป พ.ศ.2540 จํานวน 50, 124, 109 และ 68 ตัวอยางตามลําดับ พบวาการ
กระจายตัวของจีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลเดีย่วทั้งหมดในจังหวัดจันทบุรี ยะลา ตาก และอําเภอพบ
พระ จังหวัดตากในป พ.ศ.2540 มีจํานวน 45, 121, 97 และ 42 ตัวอยาง ตามลําดับ โดยจงัหวัด
จันทบุรีมีการกระจายตัวของจีโนไทปที่มีกลุมแบบเดี่ยว MAD20 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบ
เดี่ยว K1จีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลเดี่ยวและจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบเดี่ยว RO33 (ขนาด 310 bp) 
มีจํานวน 23, 18 และ 4 ตัวอยางคิดเปนรอยละ 51.11, 40 และ 8 ตามลําดับ จงัหวัดยะลามีการ
กระจายตัวของจีโนไทปทีมี่กลุมแบบเดีย่ว MAD20 และ จีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบเดีย่ว RO33 
(ขนาด 310 bp) มีจํานวน 8 และ 113 ตัวอยาง คิดเปนรอยละ 6.61 และ 93.39 ตามลําดับ ซึ่งใน
จังหวัดยะลาไมพบการกระจายของ      จีโนไทปที่มีกลุมแบบเดีย่ว K1 สําหรับจังหวัดตากในป 
พ.ศ.2552  มีการกระจายตัวของจีโนไทปที่มีกลุมแบบเดี่ยว MAD20 และจีโนไทปทีมี่กลุมแบบ
เดี่ยว K1 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบเดีย่ว RO33 (ขนาด 310 bp) มีจํานวน 62, 15 และ 20 
ตัวอยาง คิดเปนรอยละ 63.92, 15.46 และ 20.26 ตามลําดับ สวนในอําเภอพบพระ จังหวัดตากใน
ป พ.ศ. 2540 พบการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมแบบเดีย่ว MAD20 และจีโนไทปที่มีกลุมแบบ
เดี่ยว K1 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบเดีย่ว RO33 (ขนาด 310 bp) มีจํานวน 23, 4 และ 15 
ตัวอยาง คิดเปนรอยละ 54.76, 9.52 และ 35.71 ตามลําดับ แสดงในตารางที่ 9 
            จะเห็นไดวาการกระจายของจีโนไทปแบบเดีย่วในแตละภาคมีความแตกตางกนั โดยการ
กระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลเดีย่ว MAD20 พบมากที่สุดในจังหวัดตาก รองลงมาคือจังหวัด 
อําเภอพบพระ จังหวัดตากในป พ.ศ.2540 จันทบุรีและยะลา ตามลําดับ การกระจายของ 
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จีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลเดีย่ว K1 พบมากที่สุดในจังหวัดจันทบุรี ตาก และอําเภอพบพระ จังหวัด
ตากในป พ.ศ.2540ตามลําดับ ซึ่งในจังหวัดยะลาไมพบการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล
เดี่ยว K1 และการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลเดี่ยว RO33 พบมากที่สุดในจังหวัดยะลา 
รองลงมาคอือําเภอพบพระ จังหวัดตากในป พ.ศ.2540 จังหวัดตากและจงัหวัดจันทบุรีตามลําดับ      
            การศึกษาการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสมในแตละภาคของประเทศไทย
นั้น ทําการศกึษาโดยวิธกีารเพิ่มผลผลิตดีเอ็นเอดวยวิธี PCR และใชไพรเมอรที่มีความเหมาะสม
ตอการแยกจีโนไทปจากตัวอยางในธรรมชาติ ในตัวอยางผูปวยจากจังหวัดจันทบุรี ยะลา ตากใน
ปจจบุันและในป พ.ศ.2540 จํานวน 50, 124, 109 และ 68 ตัวอยางตามลําดับ พบวาการกระจาย
ตัวของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสมทั้งหมดในจังหวัดจนัทบุรี ยะลา ตาก และอําเภอพบพระ 
จังหวัดตากในป พ.ศ.2540 มีจํานวน 5, 3, 12 และ 26 ตัวอยาง ตามลําดับดังนี้ การกระจายของ 
จีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลแบบผสมระหวางกลุมอัลลีล MAD20 (ขนาด 320 bp) และกลุมอัลลีล K1 
(ขนาด 316  bp) ในจังหวัดจนัทบุรี ตากในปจจุบันและในป พ.ศ.2540 จํานวน 1, 5 และ 3 
ตัวอยาง คิดเปนรอยละ 20, 41.67 และ 11.54 ตามลําดับ โดยในจังหวัดยะลาไมพบการกระจาย
ตัวของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมระหวางกลุมอัลลีล MAD20 (ขนาด320 bp) และกลุมอัลลีล K1 
(ขนาด 316 bp) การกระจายจีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลแบบผสมระหวางกลุมอัลลีล MAD20 (ขนาด 
320bp) และกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) ในจงัหวัดจันทบุรี ยะลา ตากในปจจบุันและในป 
พ.ศ.2540 จํานวน 1, 2, 4 และ 11 ตัวอยาง คิดเปนรอยละ 20, 66.67, 33.33 และ 42.31
ตามลําดับ การกระจายจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสมระหวางกลุมอัลลีล K1 (ขนาด 316 bp) 
และกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) ในจังหวัดจนัทบุรี ยะลา ตากในปจจุบันและในป พ.ศ 
2540 จํานวน 2, 1, 2และ 4 ตัวอยาง คิดเปนรอยละ 40, 33.33, 16.67 และ 15.38 ตามลําดับ 
สวนการกระจายจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสมสามชนิดระหวางกลุมอัลลีล MAD20 (ขนาด 
320bp) กลุมอัลลีล K1 (ขนาด 316 bp) และกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) ในจังหวัดจนัทบุรี 
ตากในปจจุบันและในป พ.ศ.2540 จํานวน 1, 1, และ 8 ตัวอยาง คิดเปนรอยละ 20, 8.33 และ 
30.77 ตามลําดับ ซึ่งโดยในจังหวัดยะลาไมพบการกระจายตัวของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมสาม
ชนิดระหวางกลุมอัลลีล MAD20 (ขนาด 320bp) กลุมอัลลีล K1 (ขนาด 316 bp) ) และกลุมอัลลีล 
RO33 (ขนาด 310 bp) แสดงในตารางที่ 10 
            จะเห็นไดวาการกระจายของจีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลผสมระหวางกลุมอัลลีล MAD20 
(ขนาด320 bp) และกลุมอัลลีล K1 (ขนาด 316 bp) พบมากที่สุดในจังหวัดตาก รองลงมา คือ
จังหวัดจันทบุรี อําเภอพบพระ จังหวัดตาก ในป พ.ศ.2540 พบมากเปนอันดับสาม สวนจังหวัด
ยะลานั้นไมพบการกระจายของโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมระหวางกลุมอัลลีล MAD20 (ขนาด 320 
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bp) และกลุมอัลลีล K1 (ขนาด 316 bp) สําหรับการกระจายของจีโนไทปที่มีการผสมระหวาง
กลุมอัลลีล MAD20 (ขนาด 320bp) และกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) นั้นพบมากที่สุดใน
จังหวัดยะลา รองลงมาคืออําเภอพบพระ จังหวัดตาก ในป พ.ศ.2540  จังหวัดตาก จงัหวัดจันทบุรี 
ตามลําดับ และการกระจายจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสมระหวางกลุมอัลลีล K1 (ขนาด 316 
bp) และกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) พบมากที่สุดในจังหวัดจนัทบุรี รองลงมา คือ จังหวัด
ยะลา จังวัดตากและอําเภอพบพระ จังหวัดตาก ในป พ.ศ.2540 ตามลําดับ สวนสวนการกระจายจี
โนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสมสามชนิดระหวางกลุมอัลลีล MAD20 กลุมอัลลีล K1 และกลุมอัลลีล 
RO33 (ขนาด 310 bp) พบมากที่สุดในอําเภอพบพระ จังหวัดตาก ในป พ.ศ.2540 รองลงมา คือ 
จังหวัดจันทบุรี และตาก ตามลําดับ โดยในจังหวัดยะลาไมพบการกระจายตัวของจีโนไทปที่มี
กลุมอัลลีลผสมสามชนิดระหวางกลุมอัลลีล MAD20 กลุมอัลลีล K1 และกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 
310 bp) แสดงในตารางที่ 11 
ตารางท่ี 9 แสดงแสดงการกระจายของจีโนไทปแบบกลุมอัลลีลผสมยีน PfMsp-1 จากผูปวยที่ได
จากจังหวัดตาก จันทบุรี และยะลา 

จังหวัด จํานวนตัวอยางท้ังหมด 

จีโนไทปแบบผสม (รอยละ) 

All Mixed (n) MAD20+K1 MAD20+RO33 K1+RO33 MAD20+K1+RO33 

จันทบุรี 50 5 1(20) 1(20) 2(40) 1(20) 
ยะลา 124 3 0(0) 2(66.67) 1(33.33) 0(0) 
ตาก 109 12 5(41.67) 4(33.33) 2(16.67) 1(8.33) 
ตาก 

68 26 3(11.54) 11(42.31) 4(15.38) 8(30.77) 
(พ.ศ.2540) 
*นอกวงเล็บแสดงจํานวนตัวอยางและในวงเล็บแสดงจํานวนเปนรอยละ 
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ตารางท่ี 10 แสดงแสดงการกระจายของจีโนไทปแบบกลุมอัลลีลเดี่ยวของยีน PfMsp-1 จากผูปวย
ที่ไดจากจังหวัดตาก จันทบุรี และยะลา 

จังหวัด 
จํานวนตัวอยาง

ท้ังหมด 

จีโนไทปเดียว (รอยละ) 
All Single 

(n) 
MAD20 K1 RO33 

จันทบุรี 50 45 23(51.11
) 

18(40) 4(8) 

ยะลา 124 121 8(6.61) 0(0) 113(93.39
) 

ตาก 109 97 62(63.92
) 

15(15.46
) 

20(20.26) 

ตาก (พ.ศ.
2540) 

68 42 23(54.76
) 

4(9.52) 15(35.71) 

*นอกวงเล็บแสดงจํานวนตัวอยางและในวงเล็บแสดงจํานวนเปนรอยละ 
 
 
ตารางท่ี 11 แสดงการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบเดีย่วและจีโนไทป 
ที่มีกลุมอัลลีลแบบผสมของยนี PfMsp-1 จากผูปวยที่ไดจากจังหวัดตาก จนัทบุรี และยะลา 

จังหวัด จํานวนตัวอยางท้ังหมด 
จีโนไทปเดี่ยวและผสม (ตัวอยาง) 

MAD20  K1 RO33 

จันทบุรี 50 26 22 8 

ยะลา 124 9 1 116 

ตาก 109 72 23 27 

ตาก(พ.ศ.2540) 68 44 19 38 

*ในวงเล็บแสดงจํานวนตัวอยาง 
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การกระจายของจีโนไทปในมิตเิวลาท่ีแตกตางกันในแตละภาคของประเทศไทย 
การกระจายของจีโนไทปในฤดูแลงในแตละภาคของประเทศไทย 

           การศึกษาการกระจายตัวของจีโนไทปทีมี่ในฤดูกาลที่แตกตางกนัแตละภาคซึ่งแบง
ออกเปนฤดูแลงและฤดูฝน โดยวิธีการเพิ่มผลผลิตดเีอ็นเอดวยวิธี PCR และใชไพรเมอรที่มีความ
เหมาะสมตอการแยกจีโนไทปจากตัวอยางในธรรมชาตจิากตัวอยางผูปวยจากจังหวัดจนัทบุรี 
ยะลา ตากในฤดูแลงตั้งแตเดือนพฤศจิกายนถึงเมษายน จาํนวน 21, 41 และ 43 ตัวอยาง พบการ
กระจายของจีโนไทปทัง้กลุมอัลลีลแบบเดี่ยวและจโีนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสมในแตละภาค
ในชวงฤดูแลงมีความแตกตางกนั โดยการกระจายของจีโนไทปทั้งกลุมอัลลีลแบบเดีย่วและ          
จีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลแบบผสม MAD20 ในจังหวัดจันทบรีุ ยะลา และตากจํานวน 13, 1 และ 31 
ตัวอยาง ตามลําดับ การกระจายของจีโนไทปทั้งกลุมอัลลีลแบบเดีย่วและ  จีโนไทปที่มีกลุมอัลลี
ลแบบผสม K1 ในจังหวัดจนัทบุรีและตาก จํานวน 7 และ 10 ตัวอยาง โดยในจังหวัดยะลาไมพบ
การกระจายตัวของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล K1 และการกระจายตัวจีโนไทปทัง้กลุมอัลลีลแบบเดี่ยว
และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสม RO33 (ขนาด 310 bp)   ในจังหวัดจันทบุรี ยะลา และตาก
จํานวน 1, 40 และ 13 ตัวอยาง ตามลําดับ แสดงในตารางที่ 12.1 

การศึกษาการกระจายของจีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลเดีย่วในฤดูแลงในแตละภาค 
ทําการศึกษาจังหวัดจันทบุรี ยะลา และตาก จํานวน 21, 41 และ 43 ตัวอยาง ตามลําดับ พบวา
การกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลเดี่ยวทั้งหมดในฤดแูลงในจงัหวัดจันทบุรี ยะลา และตาก 
จํานวน 21, 41 และ 37 ตัวอยางตามลําดับ โดยการกระจายตัวของจีโนไทปที่มีกลุมแบบเดีย่ว 
MAD20 ในจังหวัดจันทบุรี ยะลา และตาก คดิเปนรอยละ 61.9, 2.44 และ 62.79 ตามลําดับ การ
กระจายตัวของจีโนไทปทีมี่กลุมแบบเดีย่ว K1 ในจังหวัดจนัทบุรีและตาก คิดเปนรอยละ 33.33 
และ 11.63 ซึ่งจังหวัดยะลาไมพบการกระจายของจีโนไทปทั้งกลุมอัลลีลแบบเดี่ยว K1การกระจาย
ตัวของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบเดี่ยว RO33 (ขนาด 310 bp) ในจังหวัดจันทบุรี ยะลา และตาก 
คิดเปนรอยละ 4.76, 97.56 และ 23.26 ตามลําดับ แสดงในตารางที่ 12.2 

จะเห็นไดวาการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลเดี่ยวในฤดูแลงในแตละภาคนัน้มีความ
แตกตางกัน โดยการกระจายตัวของจีโนไทปที่มีกลุมแบบเดี่ยว MAD20 พบมากที่สุดในจังหวัด
ตาก รองลงมา คือ จังหวัดจนัทบุรี และยะลา ตามลําดับ และการกระจายตัวของ    จีโนไทปที่มี
กลุมแบบเดี่ยว K1 พบมากที่สุดในจังหวัดจันทบุรี รองลงมา คือ จังหวัดตาก สวนในจังหวัดยะลา
นั้นไมพบการกระจายตัวของจีโนไทปที่มีกลุมแบบเดีย่ว K1 สวนการกระจายตัวของจีโนไทปที่มี
กลุมอัลลีลแบบเดีย่ว RO33 (ขนาด 310 bp) พบมากที่สุดในจงัหวัดยะลา รองลงมา คือ จังหวัด
ตากและจันทบุรี ตามลําดับ 
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             การศึกษาการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมในฤดูแลงในแตละภาค 
ทําการศึกษาจังหวัดจันทบุรี ยะลา และตาก จํานวน 21, 41 และ 43 ตัวอยาง ตามลําดับ พบวา
การกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมทั้งหมดในฤดแูลงในจงัหวัดจันทบุรี ยะลา และตาก 
จํานวน 0, 0 และ 6 ตัวอยาง ตามลําดับ โดยการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสมใน
จังหวัดจันทบุรีและยะลานัน้ ไมพบการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมระหวางจีโนไทปที่มี
กลุมอัลลีล MAD20 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล K1 จีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมระหวางจีโนไทปที่มี
กลุมอัลลีล MAD20 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) จีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล
ผสมระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล K1 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) 
ตลอดจนจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมสามชนิดระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล MAD20  จีโนไทปที่มี
กลุมอัลลีล K1 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) สวนในจังหวัดตากนั้น พบการ
กระจายตัวของจีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลผสมระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล MAD20 และจีโนไทปที่มี
กลุมอัลลีล K1คิดเปนรอยละ 50 การกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมระหวางจีโนไทปที่มี
กลุมอัลลีล MAD20 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) คิดเปนรอยละ 16.67  จีโน
ไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมระหวางกลุมอัลลีล K1 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) 
คิดเปนรอยละ 33.33 และไมพบการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมสามชนิดระหวางจีโน
ไทปที่มีกลุมอัลลีล MAD20 จีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล K1และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 
310 bp) แสดงในตารางที่ 12.3 
            จะเห็นไดวาการกระจายของจีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลแบบผสมในชวงฤดูแลงนั้น ไมพบการ
กระจายตัวของจีโนไทปดังกลาวเลยในจังหวัดจันทบุรีและยะลา แตพบการกระจายตัวของจีโนไทป
ที่มีกลุมอัลลีลผสมในจังหวัดตากเทานัน้  

การกระจายของจีโนไทปในฤดูฝนในแตละภาคของประเทศไทย 
          การศึกษาการกระจายตัวของจีโนไทปที่มีในฤดูกาลที่แตกตางกนัแตละภาค โดยวิธีการ
เพิ่มผลผลิตดเีอ็นเอดวยวิธี PCR และใชไพรเมอรที่มีความเหมาะสมตอการแยกจีโนไทปจาก
ตัวอยางในธรรมชาติจากตัวอยางผูปวยจากจงัหวัดจันทบรีุ ยะลา ตากในฤดูแลงตั้งแตเดือน
พฤษภาคมถึงตุลาคม เปนชวงที่ครอบคลุมระหวางฤดูฝนซึ่งมีการระบาดของโรคมาลาเรียสูง
จํานวน 26, 83 และ 63 ตัวอยาง ตามลําดับ พบการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลทั้งแบบ
เดี่ยวและกลุมอัลลีลแบบผสมในจังหวัดจนัทบุรี พบโดยการกระจายของจีโนไทปทั้งกลุม             
อัลลีลแบบเดี่ยวและจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสม MAD20 จํานวน 12 ตัวอยาง การกระจาย
ของจีโนไทปทั้งกลุมอัลลีลแบบเดี่ยวและจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสม   K1 จํานวน 14 ตัวอยาง
และการกระจายตัวจีโนไทปทั้งกลุมอัลลีลแบบเดีย่วและจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสม RO33 
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(ขนาด 310 bp) จํานวน 6 ตัวอยาง ในจังหวัดยะลาพบการกระจายของจีโนไทปทั้งกลุมอัลลีลแบบ
เดี่ยวและจีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลแบบผสม MAD20 จํานวน 9 ตัวอยาง การกระจายของจีโนไทปทัง้
กลุมอัลลีลแบบเดีย่วและจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสม K1  จํานวน 1 ตัวอยางและการกระจาย
ตัวจีโนไทปทั้งกลุมอัลลีลแบบเดี่ยวและจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสม RO33 (ขนาด 310 bp) 
จํานวน 76 ตัวอยาง สําหรับจังหวัดตากพบการกระจายของจีโนไทปทั้งกลุมอัลลีลแบบเดี่ยวและจี
โนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสม MAD20  จํานวน 41 ตัวอยาง การกระจายของจีโนไทปทัง้กลุมอัลลี
ลแบบเดีย่วและจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสม K1 จํานวน 11 ตัวอยาง และการกระจายตัวจีโน
ไทปทั้งกลุมอัลลีลแบบเดีย่วและจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสม RO33 (ขนาด 310 bp) จํานวน 
14 ตัวอยาง แสดงในตารางที่ 12.4 
             การศึกษาการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลเดี่ยวในฤดูฝนในแตละภาค ทําการ 
ศึกษาจังหวัดจนัทบุรี ยะลา และตาก จํานวน 26, 83 และ 63 ตัวอยาง โดยการกระจายของ         
จีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลเดีย่วทั้งหมดในฤดูฝนในจังหวัดจนัทบุรี ยะลา และตาก จํานวน 21, 80 และ 
55 ตัวอยาง ตามลําดับ โดยการกระจายตัวของจโีนไทปทีมี่กลุมแบบเดี่ยว MAD20  ในจังหวัด
จันทบุรี คิดเปนรอยละ 42.86 การกระจายตัวของจีโนไทปที่มีกลุมแบบเดี่ยว K1 คิดเปนรอยละ 
47.62 การกระจายตัวของจีโนไทปที่มีกลุมแบบเดี่ยว RO33 (ขนาด 310 bp) คิดเปนรอยละ 9.52 
จังหวัดยะลาพบการกระจายตัวของจีโนไทปทีมี่กลุมแบบเดี่ยว MAD20 คิดเปนรอยละ 8.75 การ
กระจายตัวของจีโนไทปทีมี่กลุมแบบเดีย่ว RO33 (ขนาด 310 bp) คิดเปนรอยละ 91.25 และไม
พบการกระจายตัวของจีโนไทปที่มีกลุมแบบเดี่ยว K1 จังหวัดตาก พบการการกระจายตัวของจีโน
ไทปที่มีกลุมแบบเดีย่ว MAD20 (ขนาด 320 bp) คิดเปนรอยละ 63.64 การกระจายตัวของจีโนไทป
ที่มีกลุมแบบเดี่ยว K1 คิดเปนรอยละ 18.18 และการกระจายตัวของจีโนไทปที่มีกลุมแบบเดีย่ว 
RO33 (ขนาด 310 bp) คิดเปนรอยละ18.18 แสดงในตารางที่ 12.5 
            จะเห็นไดวาการกระจายของจีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลเดีย่วทัง้หมดในฤดูฝน เม่ือเปรียบเทียบ
การกระจายตัวของจีโนไทปที่มีกลุมแบบเดีย่ว MAD20 พบมากที่สุดในจังหวัดตาก รองลงมา คือ 
จันทบุรีละยะลา ตามลําดับ และการเม่ือเปรียบเทียบการกระจายตัวของจีโนไทปทีมี่กลุมแบบเดีย่ว 
K1 พบมากที่สุดในจังหวัดจนัทบุรี รองลงมาคือจังหวัดตาก และไมพบการกระจายตัวของจีโนไทป
ที่มีกลุมแบบเดี่ยว K1 ในจังหวัดยะลา สําหรับการเม่ือเปรียบเทียบการกระจายตัวของจีโนไทปที่มี
กลุมแบบเดี่ยว RO33 (ขนาด 310 bp) พบมากที่สุดในจังหวัดยะลา รองลงมา คือ จังหวัดตากและ
จันทบุรี ตามลําดับ  
            การศึกษาการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมในฤดูฝนในแตละภาค ทําการศกึษา
จังหวัดจันทบุรี ยะลา และตาก จํานวน 26, 83 และ 63 ตัวอยาง ตามลําดับ พบวาการกระจายของ
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จีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลผสมทั้งหมดในฤดูแลงในจังหวัดจันทบุรี ยะลา และตาก จํานวน 5, 3 และ 6 
ตัวอยาง ตามลําดับ โดยจังหวัดจนัทบุรี มีการกระจายของจีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลผสมระหวาง      
จีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีล MAD20 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล K1 คิดเปนรอยละ 20 การกระจายของ
จีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลผสมระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล MAD20 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล 
RO33 (ขนาด 310 bp) คิดเปนรอยละ 20 การกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมระหวาง
กลุมอัลลีล K1 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) คิดเปนรอยละ 40 และการ
กระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมสามชนิดระหวางจโีนไทปที่มีกลุมอัลลีล MAD20 จีโนไทป
ที่มีกลุมอัลลีล K1 และจีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) คิดเปนรอยละ 20 ในจังหวัด
ยะลา ไมพบการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล MAD20 
และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล K1 รวมถึงไมพบการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมสามชนิด
ระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล MAD20 จีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล K1 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล 
RO33 (ขนาด 310 bp)    แตพบการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมระหวางจีโนไทปที่มี
กลุมอัลลีล MAD20 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) คิดเปนรอยละ 66.67 และ
การกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมระหวางกลุมอัลลีล K1และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล 
RO33 (ขนาด 310 bp) คิดเปนรอยละ 33.33 สําหรับจังหวัดตาก พบการกระจายของจีโนไทปที่มี
กลุมอัลลีลผสมระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล MAD20 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล K1 คิดเปนรอย
ละ 33.33 และการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล MAD20 
และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) คิดเปนรอยละ 50 และการกระจายของจีโน
ไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมสามชนิดระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล MAD20 จีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล K1 
และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) คิดเปนรอยละ 16.67 ซึ่งในจังหวัดตากนี้ ไม
พบการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล K1 และจีโนไทปที่มี
กลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) แสดงในตารางที่ 12.6 
            จะเห็นไดวาการกระจายของจีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลผสมทั้งหมดในฤดูฝน เม่ือเปรียบเทียบ
การกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล MAD20 และจีโนไทปที่
มีกลุมอัลลีล K1 นั้น พบมากที่สุดในจังหวัดจังหวัดตาก และรองลงมาคือจังหวัดจันทบุรี สวน
จังหวัดยะลานั้น ไมพบการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล 
MAD20 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล K1 และเม่ือเปรียบเทยีบการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัล
ลีลผสมระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล MAD20  และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 
bp) พบมากที่สุดในจังหวัดยะลา รองลงมาคือ จังหวัดตากและจันทบุรี ตามลําดับ สวนการ
เปรียบเทยีบการกระจายของจีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลผสมระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล K1 และ   
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จีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) พบมากที่สุดในจังหวัดจันทบุรี รองลงมาคือยะลา
และจังหวัดตาก ไมพบการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล 
K1 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) สําหรับการเปรียบเทียบการกระจายของจี
โนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมสามชนิดระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล MAD20 จีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล 
K1 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล RO33 (ขนาด 310 bp) พบมากที่สุดในจังหวัดจันทบุรี รองลงมาคือ
จังหวัดตาก และจังหวัดยะลานัน้ ไมพบการกระจายของจโีนไทปที่มีกลุมอัลลีลผสมสามชนิด
ระหวางจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล MAD20 จีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล K1 และจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล 
RO33 (ขนาด 310 bp) 
ตารางท่ี 12. แสดงการกระจายตัวของจีโนไทปแบบเดี่ยวและจีโนไทปแบบผสมในมิตเิวลา
ท่ีแตกตางกันในแตละภาคของประเทศไทย 
 ตารางท่ี 12.1 แสดงการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบเดีย่วและจีโนไทปที่มี
กลุมอัลลีลแบบผสมในฤดูแลง 

การกระจายของจีโนไทปในฤดูแลง 

จังหวัด จํานวนตัวอยางท้ังหมด 
จีโนไทปแบบเดี่ยวและผสม (ตัวอยาง) 

MAD20  K1 RO33 

จันทบุรี 21 13 7 1 
ยะลา 41 1 0 40 
ตาก 43 31 10 13 

 
 
ตารางท่ี 12.2 แสดงการกระจายของจีโนไทปทีมี่กลุมอัลลีลแบบเดีย่วในฤดูแลง 

การกระจายของจีโนไทปในฤดูแลง 

จังหวัด จํานวนตัวอยางท้ังหมด 
จีโนไทปเดี่ยว (รอยละ) 

All Single (n) MAD20 K1 RO33 
จันทบุรี 21 21 61.9 33.33 4.76 
ยะลา 41 41 2.44 0 97.56 
ตาก 43 37 62.79 11.63 23.26 
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ตารางท่ี 12.3 แสดงการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสมในฤดูแลง 

การกระจายของจีโนไทปในฤดูแลง 

จังหวัด จํานวนตัวอยางท้ังหมด 
จีโนไทปแบบผสม (รอยละ) 

All Mixed (n) MAD20+K1 MAD20+RO33 K1+RO33 MAD20+K1+RO33 

จันทบุรี 21 0 0 0 0 0 
ยะลา 41 0 0 0 0 0 
ตาก 43 6 50 16.67 33.33 0 

 
ตารางท่ี 12.4 แสดงการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบเดีย่วและจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีล 
แบบผสมในฤดูฝน 

การกระจายของจีโนไทปในฤดูฝน 

จังหวัด จํานวนตัวอยางท้ังหมด 
จีโนไทปแบบเดี่ยวและผสม (ตวัอยาง) 

MAD20 K1 RO33 

จันทบุรี 26 12 14 6 
ยะลา 83 9 1 76 
ตาก 63 41 11 14 

 
ตารางท่ี 12.5 แสดงการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบเดีย่วในฤดูฝน 

การกระจายของจีโนไทปในฤดูฝน 

จังหวัด จํานวนตัวอยางท้ังหมด 
จีโนไทปเดี่ยว (รอยละ) 

All Single (n) MAD20 K1 RO33 
จันทบุรี 26 21 42.86 47.62 9.52 
ยะลา 83 80 8.75 0 91.25 
ตาก 63 55 63.64 18.18 18.18 
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ตารางท่ี 12.6 แสดงการกระจายของจีโนไทปที่มีกลุมอัลลีลแบบผสมในฤดูฝน 

การกระจายของจีโนไทปในฤดูฝน 

จังหวัด จํานวนตัวอยางท้ังหมด 
จีโนไทปแบบผสม (รอยละ) 

All Mixed (n) MAD20+K1 MAD20+RO33 K1+RO33 MAD20+K1+RO33 

จันทบุรี 26 5 20 20 40 20 

ยะลา 83 3 0 66.67 33.33 0 

ตาก 63 6 33.33 50 0 16.67 

 
 
การวเิคราะหหาลาํดบันิวคลีโอไทดใน block 2 ของยนี PfMSP1 
 การวิเคราะหหาลําดบันิวคลีโอไทดยนี PfMSP1 ใน block 2 พบกลุมอัลลีล 3 กลุม ไดแก 
กลุม MAD กลุม K1 และกลุม RO330 จากการศึกษาในคร้ังนี้จํานวน 90 ตัวอยาง พบการกระจาย
ของกลุมอัลลีล MAD20 มากที่สุด คือ รอยละ 48.89 กลุมที่พบการกระจายรองลงมาคือ RO33 
รอยละ 36.67 สวนกลุม K1 พบการกระจายตัวนอยที่สุดคอื รอยละ 14.44  
 
ตารางท่ี 13. แสดงอุบตัิการณการกระจายของกลุมอัลลีล MAD20, K1 และ RO33 ใน
บริเวณ tripeptide repeats ของยีน PfMSP1 จากตัวอยางผูปวยใน จ.ตาก จ.จันทบุรี และ 
จ.ยะลา จํานวน 60 ตัวอยาง  

แหลงท่ีมาของเช้ือ 
จํานวนตัวอยาง  จํานวนตัวอยาง 

MAD20 K1 RO33 ท้ังหมด 

จ.ตาก 14 2 4 20 
จ.จันทบุรี 10 6 4 20 
จ.ยะลา 5 0 15 20 

รวม 29 8 23 60 
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ความหลากหลายของลาํดบันิวคลีโอไทดของกลุมอัลลีล MAD20 จากตัวอยางใน จ.ตาก 

ความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats  
            จากการวิเคราะหลําดับนิวคลีไทดและทําการเปรียบเทียบลําดบันิวคลีโอไทดในบริเวณ 
tripeptide repeats จากตัวอยางใน อ.ทาสองยาง จ.ตาก จํานวน 20 ตัวอยาง พบวาตัวอยาง
ดังกลาวเปนกลุมอัลลีล MAD20 14 ตัวอยาง ซึ่งเปนชนิดที่พบมากที่สุด เม่ือทําการเปรียบเทียบกับ
ตัวอยาง reference stain X05624 จากฐานขอมูลใน GenBank™ สามารถจําแนกกลุมตัวอยาง
ตามความหลากหลายได 9 แบบ ซึ่งความหลากหลายทีป่รากฏข้ึนเกิดจากการที่มีจํานวนชดุและ
องคประกอบของลําดับนิวคลีโอไทดที่เรียงซ้ํากนัชุดละ 9 นิวคลีโอไทด โดยพบวาอัลลีลที่มี
องคประกอบของจํานวนชุดที่ซ้ํากันส้ันที่สุดประกอบดวย 10 ชุด คือ อัลลีล M9 สวนอัลลีลที่มี
ความยาวมากที่สุดประกอบ ดวยจํานวนชุดทีซ่้ํากัน 14 ชุด คือ อัลลีล M1 และ M2 สําหรับอัลลีล 
M3 ประกอบดวยจํานวนชุดทีซ่้ํากนั 13 ชุด สวนอัลลีล M4 และ M5 ประกอบดวยจํานวนชุดซ้ํากัน 
12 ชุด และอัลลีล M6 และ M7 ประกอบดวยจํานวนชดุซ้ํากัน 11 ชุด 

 
ตารางท่ี 14. แสดงองคประกอบของ tripeptide repeats ในแตละชุดของกลุมอัลลลี 
MAD20 ของยีน PfMSP1 จากตัวอยางใน อ.ทาสองยาง จ.ตาก  

Genoty
pe 

Type of tripeptide repeats 
Isolates 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 1
0 

1
1 

1
2 

1
3 

1
4 

M1 E B E E D E D E E D D E D E DT1, DT2 
M2 C B E E D E E D E E D E D E DT9, RT12 
M3 C D E E D E D E D D E D E  DT12, RT14 
M4 E E D E E E D D E D D E   DT4 
M5 C E D E E E D D E D D E   RT3 
M6 C D E E D E E D E D E    RT6 
M7 E B E B E E D D D D E    RT4, RT1, DT6, DT15 
M8 A B E D D D E E D E     X05624 
M9 E B E E D D E E D E     RT2 

หมายเหตุ รหัสท่ีใชแทนองคประกอบของ tripeptide repeats ของกลุมอัลลลี MAD20  
A=SSG  B=SVT   C=SKG  D=SVA  
E=SGG  F=SGA  G=SVG               K=LGG  
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ความหลากหลายในลําดับนิวคลีโอไทด  
องคประกอบของ tripeptide repeats ในกลุม MAD20 ที่มีความแตกตางกนัไปตั้งแต    

10 ถึง 14 ชุด พบวากลุมอัลลีลที่มีจํานวน repeats ซ้ํากัน 14, 12, 11 และ 10 ชุด มีความ
หลากหลายของลําดับนิวคลีโอไทด 2 แบบ และกลุมอัลลีลที่มีจํานวน repeats ซ้ํากัน 13 ชุด พบ
ความหลากหลายของลําดับนิวคลีโอไทดเพยีง 1 แบบ นอกจากนี้ยังพบวาอัลลีล M7 มีความถี่
สูงสุดในการศึกษานี้จํานวน 3 ตัวอยาง 
          องคประกอบของลําดับกรดอะมิโนพืน้ฐาน tripeptide repeats คือ Serine-x-x สําหรับ
องคประกอบของลําดับนิวคลีโอไทดที่ใชในตําแหนงแรกของกรดอะมิโนในแตละชุดประกอบดวย 
TCA เสมอและในชุดสุดทายของแตละอัลลีลประกอบดวย Serine-Glycine-Glycine หรือมี
องคประกอบของลําดับนิวคลีโอไทด คือ TCAAGACGT เสมอ นอกจากนีย้ังพบวาลําดับของ
กรดอะมิโนชุดกอนหนาชุดสุดทายมีลําดับกรดอะมิโนคือ Serine-Glycine-Asparagine ซึ่งมี
องคประกอบของลําดับนิวคลีโอไทด คือ TCAGGTAAT   
 ความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats ใน MAD20 เมื่อเปรียบเทียบ
ตัวอยางท่ีไดจากฤดูฝนและฤดูแลงจากตัวอยางใน อ.ทาสองยาง จ.ตาก  

จากการวิเคราะหความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats จากตัวอยางใน
พื้นที่ อ.ทาสองยาง จ. ตาก โดยทําการเปรียบเทยีบตามฤดูกาลของการเกบ็ตัวอยางเลือดผูปวย
มาลาเรียซึ่งจําแนกเปนตัวอยางในฤดูฝน (RT) (เดือนพฤษภาคม ถึง ตุลาคม) และตัวอยางในฤดู
แลง (DT) (เดือนพฤศจกิายน ถึง เมษายน) พบวาในฤดูฝนสามารถจําแนกความหลากหลาย
ของอัลลีล MAD20 ไดเปน 6 อัลลีล โดยมีจํานวนลําดบันิวคลีโอไทดซ้ํากัน 10, 11, 12, 13 และ 14 
ชุด สวนในฤดูแลงสามารถจําแนกไดเปน 5 อัลลีล โดยมีจาํนวนลําดับนิวคลีโอไทดซ้ํากัน 11, 12, 
13 และ 14 ชุด นอกจากนี้ยังพบวาตัวอยางที่ไดจากทั้งฤดฝูนและฤดูแลงมีลักษณะของลําดบั               
นิวคลีโอไทดรวมกัน คือ อัลลีล M2, M3 และ M4 ตามตารางที่ 14   
 
 
ความหลากหลายของลาํดบันิวคลีโอไทดของกลุมอัลลีล K1 จากตัวอยางในจ.ตาก 

ความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats  
จากการวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดและทําการเปรียบเทยีบลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ 

tripeptide repeats จากตัวอยางใน อ.ทาสองยาง จ.ตาก จํานวน 30 ตัวอยาง พบวาตัวอยาง
ดังกลาวเปนกลุมอัลลีล K1 เพียง 2 ตัวอยาง ไดแกตัวอยาง RT13 และ DT14 เม่ือทําการเทียบกับ
ตัวอยาง reference stain X03371จากฐานขอมูลใน GenBank™ สามารถจําแนกกลุมตัวอยาง
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ตามความหลากหลายได 3 แบบ ซึ่งความหลากหลายทีป่รากฏข้ึนเกิดจากการที่มีจํานวนชดุและ
องคประกอบของลําดับนิวคลีโอไทดที่เรียงซ้ํากนัชุดละ 9 นิวคลีโอไทด โดยอัลลีลที ่1 มี
องคประกอบของจํานวนชุด ที่ซ้ํากนัยาวที่สุดประกอบดวย 10 ชุด คือ ตัวอยาง RT13 รองลงมา 
คือ อัลลีล 2 ประกอบดวยจํานวนชุดทีซ่้ํากัน 8 ชุด ไดแก ตวัอยาง DT14 สวนอัลลีลที่ส้ันที่สุด
ประกอบดวยจํานวนชุดทีซ่้ํากัน 7 ชุด ไดแก อัลลีล 3 คือ ตัวอยาง X03371 

 
ตารางท่ี 15. แสดงองคประกอบของ tripeptide repeats ในแตละชุดของกลุมอัลลลี K1
ของยีน PfMSP1 จากตัวอยางใน จ.ตาก   

Genotype 
Type of tripeptide repeats 

Isolates 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
K1 H I I I I I I J J I RT13 

K2  H I I I I J I I   DT14 

K3 H I I I J J I       X03371 

หมายเหตุ รหัสท่ีใชแทนองคประกอบของ tripeptide repeats ของกลุมอัลลลี K1  
H=SAQ  I=SGT  J=SGP 

 
ความหลากหลายในลําดับนิวคลีโอไทด 
องคประกอบของ tripeptide repeats ในกลุม K1 มีความแตกตางกันไปตั้งแต 7 ถึง 10 

ชุด พบวาในแตละกลุมอัลลีลมีความหลากหลายของลําดบันิวคลีโอไทดเพยีงอัลลีลละ 1 แบบ 
องคประกอบของลําดับกรดอะมิโนพื้นฐาน tripeptide repeats ในชุดแรกประกอบดวย Serine-
Alanine-Glutamine และชุดสุดทายประกอบดวย Serine-Glycine-Threonine ในทั้ง 3 อัลลีล  

  
 ความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats ใน K1 เมื่อเปรียบเทียบ
ตัวอยางท่ีไดจากฤดูฝนและฤดูแลงจากตัวอยางใน อ.ทาสองยาง จ.ตาก 

จากการวิเคราะหความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats จากตัวอยางใน
พื้นที่ อ.ทาสองยาง จ.ตาก ทําการเปรียบเทยีบตามฤดูกาลของการเก็บตัวอยางเลือดผูปวย
มาลาเรีย พบวาในตัวอยางดังกลาวใหผลบวกใน block 2 เปน K1 นอยมาก ซึ่งเปนตัวอยางที่ไดใน
ฤดูฝน 1 ตัวอยาง และฤดูแลง 1 ตัวอยาง ซึ่งเม่ือทําการเปรียบเทยีบกบั reference stain X03371 
จากฐานขอมูลใน GenBank™ สามารถจําแนกความหลากหลายของ K1 ไดเปน 3 อัลลีล 
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 ความหลากหลายของลาํดบันิวคลีโอไทดของกลุมอัลลีล RO33 จากตัวอยางใน  
จ.ตาก 
         อัลลีล RO33 ประกอบดวยกรดอะมิโน 99 ตัว และไมปรากฏลักษณะการซ้ํากันเปนชุดๆ 
จากการวิเคราะหลําดับนิวคลีดโอไทดและทําการเปรียบเทยีบลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ 
tripeptide repeats จากตัวอยางใน อ.ทาสองยาง จ.ตาก จํานวน 30 ตัวอยาง พบวาตัวอยาง
ดังกลาวเปนกลุมอัลลีล RO33 เพียง 4 ตัวอยาง เม่ือทําการเทียบกับตัวอยาง reference stain 
AB276005 จากฐานขอมูลใน GenBank™  สามารถจําแนกกลุมตัวอยางไดเพียง 2 แบบ เม่ือทํา
การเปรียบเทยีบกบั AB276005 พบความแตกตางแคเพยีง 1 นิวคลีโอไทดในตําแหนงที่ 47 โดยมี
การเปล่ียนแปลงของลําดับนิวคลีโอไทดจาก GAT ไปเปน GGT คือ เปล่ียนจากกรดอะมิโน 
Asparagine เปน Glycine อยางไรก็ตามไมพบความหลากหลายในกลุมตัวอยางใน จ.ตาก  

 
ภาพท่ี 8 แสดงผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโน ในบริเวณ tripeptide repeats ของ
กลุมอัลลลี RO33 ของยีน PfMSP1 จากตวัอยาง อ.ทาสองยาง จ.ตาก   
RT9             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                  
RT10            VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                 
DT5             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                 
DT3             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK               
AB276005        VLKDGANTQVVAKPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK 
                ***************.******************************************** 
RT9             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                            
RT10            SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                       
DT5             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                        
DT3             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                        
AB276005        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
                *************************************** 

 
 ความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats ใน RO33 เมื่อเปรียบเทียบ
ตัวอยางท่ีไดจากฤดูฝนและฤดูแลงจากตัวอยางใน อ.ทาสองยาง จ.ตาก 

จากการวิเคราะหความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats จากตัวอยางใน
พื้นที่ อ.ทาสองยาง จ. ตาก พบวาตัวอยางดังกลาวใหผลบวกใน block 2 เปน RO33 เปนตัวอยาง
ที่ไดในฤดูฝนเพียง 2 ตัวอยาง และฤดูแลง 2 ตัวอยาง โดยทั้ง 4 ตัวอยางนี้ ไมมีการแทนที่ของ
ลําดับนิวคลีโอไทด 
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 ความหลากหลายของลาํดบันิวคลีโอไทดของกลุมอัลลีล MAD20 จากตัวอยางใน          
จ.จันทบุรี 

ความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats   
จากการวิเคราะหลําดับนิวคลีไทดและทําการเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ 

tripeptide repeats จากตัวอยางใน จ.จนัทบุรี จํานวน 20 ตัวอยาง พบวาตัวอยางที่พบมากที่สุด
เปนกลุมอัลลีล MAD20 จํานวน 10 ตัวอยาง เม่ือทําการเทียบกบัตัวอยาง reference stain 
X05624 จากฐานขอมูลใน GenBank™ สามารถจําแนกกลุมตัวอยางตามความหลากหลายได    
7 แบบ ซึ่งความหลากหลายทีป่รากฏข้ึนเกิดจากการที่มีจํานวนชุดและองคประกอบของลําดับ      
นิวคลีโอไทดที่เรียงซ้ํากนัชดุละ 9 นิวคลีโอไทด โดยอัลลีลที่มีองคประกอบของจํานวนชุดซ้ํามาก
ที่สุด คือ อัลลีล  M1 และ M 2 และอัลลีลที่มีองคประกอบของจํานวนชดุทีซ่้ํากันส้ันที่สุด
ประกอบดวย 7 ชุด คือ อัลลีล M7  

 
ตารางท่ี 16. แสดงองคประกอบของ tripeptide repeats ในแตละชุดของกลุมอัลลลี 
MAD20 ของยีน PfMSP1 จากตัวอยางใน จ.จันทบุรี    

Genotypes 
Type of tripeptide repeats 

Isolates 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

M1 C D E E D E D E D E D E DC6, RC14 
M2 E B E B E I D D D D D E DC13 
M3 E B E B E E D D E D E  DC11, RC2, RC7 
M4 C B E E D D E E D E   RC6 
M5 A B E D D D E E D E   X05624 
M6 E B E B E E D D D E   DC2 
M7 C D A D E         RC13, DC4 

หมายเหตุ รหัสท่ีใชแทนองคประกอบของ tripeptide repeats ของกลุมอัลลลี MAD20  
A=SSG  B=SVT   C=SKG   
D=SVA   E=SGG   I=SGT 
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         ความหลากหลายของลําดับนิวคลีโอไทดของกลุมอัลลลี K1 จากตัวอยางใน                  
จ.จันทบุรี ความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats    
         จากการวิเคราะหลําดบันิวคลีไทดและทําการเปรียบเทยีบลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ 
tripeptide repeats จากตัวอยางใน จ.จนัทบุรี จํานวน 20 ตัวอยาง พบวาตัวอยางดังกลาวเปน
กลุมอัลลีล K1 แคเพยีง 6 ตัวอยาง เม่ือทําการเทียบกับตัวอยาง reference stain X03371 
สามารถจําแนกกลุมตัวอยางตามความหลากหลายได 3 แบบ ซึ่งความหลากหลายที่ปรากฏข้ึน
เกิดจากการที่มีจํานวนชุดและองคประกอบของลําดับนิวคลีโอไทดที่เรียงซ้ํากันชุดละ 9 นิวคลีโอ
ไทด โดยพบวาอัลลีลที ่K1 มีองคประกอบของจํานวนชดุทีซ่้ํากันยาวที่สุดประกอบดวย 12 ชุด คือ 
ตัวอยาง RT10 รองลงมา คือ อัลลีล K2 ประกอบดวยจํานวนชุดทีซ่้ํากนั 9 ชุด ไดแก ตัวอยาง RC3 
สวนอัลลีลที่ส้ันที่สุดประกอบดวยจํานวนชุดที่ซ้ํากัน 7 ชุด โดยเปนอัลลีลที่มีความถี่สูงสุดใน
การศึกษานีจ้ํานวน 4 ตัวอยาง  
 
ตารางท่ื 17. แสดงองคประกอบของ tripeptide repeats ในแตละชุดของกลุมอัลลลี K1 
ของยีน PfMSP1 จากตัวอยางใน จ.จันทบุรี    

Genotypes 

Type of tripeptide repeats 

Isolates 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

K1 H I I I I I I I I J J I RC10 
K2  H I I I I I J J I - - - RC3 
K3 H I I I J J I - - - - - X03371, DC3, DC5, DC12, RC1 

หมายเหตุ รหัสท่ีใชแทนองคประกอบของ tripeptide repeats ของกลุมอัลลลี K1 
H=SAQ   I=SGT  J=SGP 

              
 ความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeatsใน K1 เมื่อเปรียบเทียบ
ตัวอยางท่ีไดจากฤดูฝนและฤดูแลงจากตัวอยางใน จ.จันทบุรี 

จากการวิเคราะหความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats จากตัวอยางใน
พื้นที่ จ. จันทบุรี โดยทําการเปรียบเทียบตามฤดูกาลของการเก็บตัวอยางเลือดผูปวยมาลาเรีย    
ซึ่งจําแนกเปนตัวอยางเก็บในฤดูฝน (RC) และตัวอยางในฤดูแลง (DC) พบวาในฤดูฝนสามารถ
จําแนกความหลากหลายของอัลลีล K1 ไดเปน 3 อัลลีล โดยมีจํานวนลําดับนิวคลีโอไทดซ้ํากนั 7 
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ถึง 12 ชุด สวนในฤดูแลงพบความหลากหลายเพยีง 1 อัลลีล ซึ่งเปนอัลลีลเดยีวกับทีพ่บในฤดูฝน
โดยมีจํานวนลําดับนิวคลีโอไทดซ้ํากัน 7 ชุด ไดแก ตัวอยาง DC3, DC5, DC12 และ RC1   
 ความหลากหลายของลาํดบันิวคลีโอไทดของกลุมอัลลีล RO33 จากตัวอยางใน    
จ.จันทบุรี 
 อัลลีล RO33 ประกอบดวยกรดอะมิโน 99 ตัว และไมปรากฏลักษณะการซ้ํากนัเปนชดุๆ 
จากการวิเคราะหลําดับนิวคลีไทดและทําการเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ tripeptide 
repeats จากตัวอยาง จ.จนัทบุรี จํานวน 20 ตัวอยาง พบวาตัวอยางดังกลาวเปนกลุมอัลลีล RO33 
มีเพียง 4 ตัวอยาง เม่ือทําการเทยีบกบัตัวอยาง reference stain AB276005 จากฐานขอมูลใน 
GenBank™ สามารถจําแนกกลุมตัวอยางไดเพียง 2 แบบ คือ มีความแตกตางจาก AB276005
เพียง 1 ตําแหนงในตําแหนงที่ ในตําแหนงที่ 47 โดยมีการเปล่ียนแปลงของลําดบันิวคลีโอไทดจาก 
GAT ไปเปน GGT คือ เปล่ียนจากกรดอะมิโน Asparagine เปน Glycine อยางไรก็ตามไมพบ
ความหลากหลายในกลุมตัวอยางใน จ.จนัทบุรี 
 
ภาพท่ี 9. แสดงผลการเปรียบเทียบลาํดบักรดอะมิโน ในบริเวณ tripeptide repeats ของ
กลุมอัลลลี RO33 ของยีน PfMSP1  จากตวัอยาง จ.จันทบุรี 
DC1             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                      
DC8             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                
DC14            VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                
DC15            VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK              
AB276005        VLKDGANTQVVAKPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK 
                ***************.******************************************** 
DC1             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                               
DC8             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                              
DC14            SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                            
DC15            SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                          
AB276005        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
                *************************************** 
 
 

 ความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats ใน RO33 เมื่อเปรียบเทียบ
ตัวอยางท่ีไดจากฤดูฝนและตัวอยางจากฤดูแลง จากตัวอยางใน จ.จันทบุรี 

จากการวิเคราะหความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats จากตัวอยางใน
พื้นที่ จ.จันทบุรี พบวาตัวอยางดังกลาวใหผลบวกใน block 2 เปน RO33 นอยมาก โดยเปน
ตัวอยางที่ไดในฤดูแลงทั้ง 4 ตัวอยาง โดยทั้ง 4 ตัวอยางนีมี้ลําดับกรดนิวคลีโอไทดและกรดอะมิโน
ไมแตกตางกัน 

 
 ความหลากหลายของลาํดบันิวคลีโอไทดของกลุมอัลลีล MAD20 จากตัวอยางใน 
จ.ยะลา ความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats  
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จากการวิเคราะหลําดับนิวคลีไทดและทําการเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ 
tripeptide repeats จากตัวอยางใน จ.ยะลา จํานวน 20 ตัวอยาง พบวาตัวอยางดังกลาวเปน
กลุมอัลลีล MAD20 จํานวน 5 ตัวอยาง เม่ือทําการเทียบกบัตัวอยาง reference stain X05624 
สามารถจําแนกกลุมตัวอยางตามความหลากหลายได  2 แบบ ซึ่งความหลากหลายที่ปรากฏข้ึน
เกิดจากการที่มีจํานวนชุดและองคประกอบของลําดับนิวคลีโอไทดที่เรียงซ้ํากันชุดละ 9                     
นิวคลีโอไทด โดยอัลลีลที่พบมีองคประกอบของจํานวนชดุที่ซ้ํากนัประกอบดวย 14 ชุด ไดแก 
ตัวอยาง RY3, RY5, RY6, RY7 และ RY14 โดยทั้ง 5 ตัวอยาง ไมมีความหลากหลายของลําดับ            
นิวคลีไทด 

 
ตารางท่ี 18. แสดงองคประกอบของ tripeptide repeats ในแตละชุดของกลุมอัลลลี 
MAD20 ของยีน PfMSP1 จากตัวอยางใน จ.ยะลา   

Genotypes 
Type of tripeptide repeats 

Isolates 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

M1 C D E E D E D E D E D E RY3, RY5, RY7, RY14, RY6 

M2 A B E D D D E E D E   X05624 

 
หมายเหตุ รหัสท่ีใชแทนองคประกอบของ tripeptide repeats ของกลุมอัลลลี MAD20  
A=SSG  B=SVT   C=SKG  D=SVA   E=SGG  
 
ความหลากหลายของลาํดบันิวคลีโอไทดของกลุมอัลลีล RO33 จากตัวอยางใน จ.ยะลา 
 อัลลีล RO33 ประกอบดวยกรดอะมิโน 99 ตัว และไมปรากฏลักษณะการซ้ํากนัเปนชดุๆ 
จากการวิเคราะหลําดับนิวคลีไทดและทําการเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ tripeptide 
repeats จากตัวอยาง จ.ยะลา จํานวน 20 ตัวอยาง พบวาตัวอยางดังกลาวเปนกลุมอัลลีล RO33 
เพียง 15 ตัวอยาง เม่ือทําการเทียบกับตัวอยาง reference stain AB276005 จากฐานขอมูลใน 
GenBank™ สามารถจําแนกกลุมตัวอยางไดเพียง 2 แบบ เม่ือทําการเปรียบเทียบกับ AB276005 
พบความแตกตางแคเพียง 1 นิวคลีโอไทดในตําแหนงที่ 47 โดยมีการเปล่ียนแปลงของลําดบั        
นิวคลีโอไทดจาก GAT ไปเปน GGT คือ เปล่ียนจากกรดอะมิโน Asparagine เปน Glycine 
อยางไรก็ตามไมพบความหลากหลายในกลุมตัวอยางใน จ.ยะลา เชนเดียวกบัตัวอยางที่พบใน            
จ.ตาก และ จ.จนัทบุรี   
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ภาพท่ี 10. แสดงผลการเปรียบเทียบลาํดบักรดอะมิโน ในบริเวณ tripeptide repeats ของ
กลุมอัลลลี RO33 ของยีน PfMSP1 จากตวัอยาง จ.ยะลา   
RY8             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                 
RY9             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                 
RY4             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                
RY2             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                 
RY1             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                  
DY10            VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                 
DY7             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                
DY8             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                
DY9             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK          
DY4             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK               
DY5             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK              
DY6             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                    
DY3             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                 
DY1             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK               
DY2             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK               
AB276005        VLKDGANTQVVAKPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK       
                                                          ***************.******************************************** 
 
RY8             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                      
RY9             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                       
RY4             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                       
RY2             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                        
RY1             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                    
DY10            SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                      
DY7             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                        
DY8             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                   
DY9             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                               
DY4             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                        
DY5             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                        
DY6             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                       
DY3             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                      
DY1             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                        
DY2             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                     
AB276005        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
                *************************************** 
 

 
ความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats ใน RO33 เมื่อเปรียบเทียบตัวอยางท่ี
ไดจากฤดูฝนและฤดูแลงจากตัวอยางใน จ.ยะลา 

จากการวิเคราะหความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats จากตัวอยางใน
พื้นที่ จ.ยะลา พบวาในตัวอยางดังกลาวใหผลบวกใน block 2 เปน RO33 ถึง 15 ตัวอยาง โดยเปน
ตัวอยางที่ไดในฤดูแลงทั้ง 10 ตัวอยาง และตัวอยางจากฤดูฝน 5 ตัวอยาง โดยทุกตัวอยางมีลําดบั
กรดนิวคลีโอไทดและกรดอะมิโนเหมือนกัน 
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 การเปรียบเทียบความหลากหลายของลาํดบันิวคลีโอไทดของกลุมอัลลีล MAD20 
จากตัวอยางท่ีพบใน จ.ตาก จ.จันทบุรี และ จ.ยะลา รวมกบัตัวอยางท่ีเคยมกีารศกึษา 

ความหลากหลายในลําดับนิวคลีโอไทด 
องคประกอบของ tripeptide repeats ในกลุม MAD20 จากตัวอยางทั้งหมดใน จ.ตาก    

จ.จันทบุรี และ จ.ยะลา จํานวน 14 ตัวอยาง เม่ือเปรียบเทยีบกับตัวอยางที่เคยมีการศกึษามา
ทั้งหมดจากฐานขอมูลใน GenBank™ ทั้งหมด 104 ตัวอยาง ซึ่งเปนตัวอยางจากประเทศซูดาน 1 
ตัวอยาง ประเทศโคลัมเบยี 1 ตัวอยาง ประเทศปาปวนิวกนีี 1 ตัวอยาง ประเทศอินเดยี 8 ตัวอยาง 
ประเทศไทย 25 ตัวอยางและประเทศแอฟริกา 68 ตัวอยาง พบความหลากหลาย 65 อัลลีล โดยมี
ความแตกตางกันตั้งแต 3 ถึง 19 ชุด พบวาในกลุมอัลลีลจากตัวอยางที่มีการศกึษาในคร้ังนี้ มี
จํานวน repeats ซ้ํากันมากที่สุด 14 ชุด คือ อัลลีล M13 และ M14 ไดแก ตัวอยาง DT1, DT2 และ 
DT9, RT12 ตามลําดับ รองลงมา คือ 12 ชุด พบมากถึง 10 อัลลีล ซึ่งมีรูปแบบการ repeats ที่
แตกตางกัน รองลงมาคือกลุมอัลลีลที่มีจํานวน repeats ซ้าํกัน 11 ชุด พบจํานวน 5 อัลลีล โดย
รูปแบบอัลลีลที่พบจากการศกึษาคร้ังนี้เปนอัลลีลใหมถึง 15 แบบ ไดแก อัลลีล M13, M14, M30, 
M31, M32, M33, M37, M38, M39, M40, M44, M45, M49, M53 และ M63 และยังไมเคยมี
รายงานจากประเทศไหนมากอน และพบวามี 2 อัลลีลที่มีรูปแบบเหมือนตัวอยางทีไ่ดจาก จ.ตาก 
จากรายงานในป 1992 ไดแกอัลลีล M47 และ M54 
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ตารางท่ี 19. แสดงองคประกอบของ tripeptide repeats ในแตละชุดของกลุมอัลลลี 
MAD20 ของยีน PfMSP1 จากตัวอยางใน จ.ตาก จ.จันทบุรี และ จ.ยะลา รวมกบัตัวอยาง
ท่ีเคยมกีารศกึษา  

Genotypes 

Type of tripeptide repeats 

Isolates 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 

M1 C E D E E D D E D E D E D E D E E D E EU032179 
M2 C D E E D E D E E D E E D E E D E D E EU032194 
M3 C B E E E D E E D E E E D E D E D E  EU032216  
M4 C E D E E D E E D E E D E D E D E 

  

EU032180, EU032181, 
EU032182, EU032183, 
EU032184, EU032185, 
EU032187, EU032186, 
EU032189 

M5 C D E D E D E E E D E D E D E D E   EU032195 
M6 C B E E E E D E E D E E D E D E F   EU032217, EU032218, 

EU032219, EU032220, 
EU032221 

M7 E D E E D E E D E E D E E D E D E   EU032160 
M8 C D E D E E E D E D E D E D E     EU032197 
M9 C B E E E D E E D E E D E D E     EU032223 

M10 C B E E E D E D E D E D E D E     EU032225 
M11 C B E E E D E E D E E D E D E     EU032222, EU032224 
M12 C D E D E D E E D E E D E D E     EU032200 
M13 E B E E D E D E E D D E D E      DT1, DT2 
M14 C B E E D E E D E E D E D E      DT9, RT12 
M15 C E D D E D E E D E E D E D      EU032188, EU032190, 

EU032191 
M16 C D E D E D E E E D E D E D      EU032199,EU032198,EU032199 
M17 C D E D E E D E E D E E D E      EU032202, EU032203 
M18 C B E E D E E D E E D E D E      EU032226, EU032227 
M19 E B E E E D E D E E D E D E      EU032172 
M20 C E D E E D D E D D E D E       EU032192, EU032193 
M21 C D E D E D E E E D E D E       EU032207, EU032208, 

EU032209 
M22 C D E D E E E D E D E D E       EU032201 
M23 E B E E D E D E E D E D E       EU032173 
M24 C D E E D E E D E D E D E       EU032204, EU032206 
M25 E D E E D E E D E E D E E       EU032161 
M26 C D E E D E E D E D E D E       EU032205 
M27 C D E D E D E D D E E D E       DQ485426 
M28 E B E E E D E D E E D E        EU032174 
M29 C D E E D E D E D E D E        DT12, DT13, RT14, DF12, 

M77725, M77718, , M77719, 
M77715, M77713 
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ตารางท่ี 19. แสดงองคประกอบของ tripeptide repeats ในแตละชุดของกลุมอัลลลี 
MAD20 ของยีน PfMSP1 จากตัวอยางใน จ.ตาก จ.จันทบุรี และ จ.ยะลา รวมกบัตัวอยาง
ท่ีเคยมกีารศกึษา (ตอ) 

Genotypes 

Type of tripeptide repeats 

Isolates 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

M30 C D E E D E D E D E D E RY3, RY5, RY6, RY7, RY14, RC14 DC6 

M31 C E D E E E D D E D D E RT3 

M32 E E D E E E D D E D D E DT4, B25, DF1, DF11, DF35 

M33 E B E B E I D D D D D E DC13 

M34 E B E E D E E D K E D E AF034635 
M35 E B E B E B D D D D D E M77714, M77716, M77723, M77724 
M36 D E D E E D E E D E D E DQ485425 

M37 C B E E D E E D E E D E A80, A97 

M38 C D E E D M E E D E D E DF23 

M39 C D E E D E D D D E D E DF8 

M40 C F F E E E D D E D F E DF15 

M41 C D E D E E E D E D E  EU032212, EU032213, EU032214 

M42 E B E B E B D D D D E  M77728 

M43 C B E B E B D D D D E  M77720 

M44 E M D E E D E E D D E  A100 

M45 C D E E D E E D E D E  RT6, DF10 

M46 C D E E D E E D E D E  EU032211 
M47 E B E B E E D D D D E  DT6, DT11, DT10, DT8, DT7, RT1, RT4, RT5, RT7, RT11, RT15, RT18, DF36, DV18, B46, B47,, 

A70, DC11, RC2,RC7, RC9, RC12, RC15, M77721 
M48 E E D E D E E D E D E  DQ485429 

M49 E B E B E E D D D E   DC2 

M50 E B E B E B D D D E   DQ48542, DQ485430 

M51 E B E B E I D D D E   DQ485431, DQ485427 

M52 A B E D D D E E D E   X05624 

M53 A B E E D D E E D E   RC6 

M54 A B E E D D E E D E   RT2, M77722, M77726 

M55 C B E E D E D E D E   EU032210 

M56 E D E D E D E D E    EU032164, EU032165 

M57 E D E E D E E D E    EU032162, EU032163 

M58 E B E E L E D E     DQ485432 

M59 E B E B G E D E     DQ485428 

M60 E B E E D D D E     M77717 

M61 E D E D E D E      EU032166, EU032167, EU032168, EU032169, EU032170, EU032171 

M62 A B E E D D E      FJ999664 
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ตารางท่ี 20. แสดงองคประกอบของ tripeptide repeats ในแตละชุดของกลุมอัลลลี 
MAD20 ของยีน PfMSP1 จากตัวอยางใน จ.ตาก จ.จันทบุรี และ จ.ยะลา รวมกบัตัวอยาง
ท่ีเคยมกีารศกึษา (ตอ) 

Genotypes 
Type of tripeptide repeats 

Isolates 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

M63 C D A D E        RC13 

M64 C D A D E        EU032215 

M65 C E                     EU032175, EU032176, EU032177, EU032178 

 
การเปรียบเทียบความหลากหลายของลาํดบันิวคลีโอไทดของกลุมอัลลีล K1 จากตัวอยาง
ท่ีพบใน จ.ตาก จ.จันทบุรี และ จ.ยะลา รวมกบัตัวอยางท่ีเคยมกีารศกึษา 

ความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats  
จากการวิเคราะหลําดับนิวคลีไทดในกลุม K1 จากตัวอยางทั้งหมดที่ทําการศกึษา

รวมกับอัลลีลที่มีรายงานมากอนหนานีจ้ํานวน 7 ตัวอยาง เปนตัวอยางจากประเทศอินเดยี 6 
ตัวอยาง ประเทศไทย 7 ตัวอยางและประเทศบราซิล อยางละ 1 ตัวอยาง พบความหลากหลาย 13 
แบบ โดยในแตละแบบมีจํานวนและองคประกอบของนิวคลีโอไทดแตกตางกันตัง้แต 5 ชุด ถึง 14 
ชุด อัลลีลที่มีจํานวนซ้ํามากที่สุด คือ อัลลีล K10 พบจํานวน 6 ตัวอยาง ไดแก ตัวอยาง DC3, 
DC5, DC12, RC1, M77730 และ M77732 โดยมีลําดับนวิคลีโอไทดเหมือนกบัตัวอยาง X03371 
ซึ่งใชเปน reference stain นอกจากนี้ยังพบอัลลีลใหมที่ยงัไมเคยมีรายงานจากการศึกษาใดมา
กอนจํานวน 3 แบบ ไดแก อัลลีล K8, K11 และ K13  
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ตารางท่ี 21. แสดงองคประกอบของ tripeptide repeats ในแตละชุดของกลุมอัลลลี K1 
ของยีน PfMSP1 จากตัวอยางใน จ.ตาก จ.จันทบุรี และ จ.ยะลา รวมกบัตวัอยางท่ีเคยมี
การศกึษา   

Genotype
s 

Type of tripeptide repeats 

Isolates 1 2 3 4 5 6 7 8 9 
1
0 

1
1 

1
2 

1
3 

1
4 

K1 H I I I I J I I I I I J J I AY714586 

K2  H I I I I I I I I J J I   RC10 

K3 H I I I I I I J J J     RT13, M77729, M77734 

               A31, B13 

K4 I I N I I I I J J I     DQ485420 

K5 F H F H F K I J J I     DQ485418 

K6 H I I I I I I J J I     DQ485421 

K7 H I I I I I I J J J     M77731, M77732 

K8 H I I I I I J J I      RC3  

K9 I I I I I J J J I      DQ485423 

K10 H I I I J J I        X03371, DC3, DC5,DC12 

                RC1, M77730. M77733 

K11 H I I I J J         DT14 

K12 H F I I J J         DQ485419 

K13 H I J J I                   B9 
 
หมายเหตุ รหัสท่ีใชแทนองคประกอบของ tripeptide repeats ของกลุมอัลลลี K1 

H=SAQ   I=SGT  J=SGP    F=SGA  K=LGG 
 
 
การเปรียบเทียบความหลากหลายของลาํดบันิวคลีโอไทดของกลุมอัลลีล RO33                

จากตัวอยางท่ีพบใน จ.ตาก จ.จันทบุรี และ จ.ยะลา รวมกบัตัวอยางท่ีเคยมกีารศกึษา 
จากการวิเคราะหองคประกอบในกลุมอัลลีล RO33 จากตวัอยางที่ไดจาก จ.ตาก จํานวน 

4 ตัวอยาง จ.จันทบุรี 4 ตัวอยาง และ จ.ยะลา 15 ตัวอยาง รวมทั้งหมด 23 ตัวอยาง  ไมพบการ
แทนที่ของลําดับนิวคลีโอไทดและไมปรากฏลักษณะการซ้าํกันเปนชดุๆ ในลําดบักรดอะมิโน เม่ือ
นําไปเปรียบเทียบกบัอัลลีลที่มีรายงานจากฐานขอมูลใน GenBank จํานวน 39 ตัวอยาง โดยเปน
ตัวอยางจากประเทศอินเดยี 5 ตัวอยาง ประเทศไทย 6 ตัวอยางและจากประเทศแอฟริกา 28 
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ตัวอยาง พบความแตกตางของอัลลีล 9 แบบ แตอัลลีลที่พบในประเทศไทยมีเพียง 2 แบบเทานัน้
โดยเปนตัวอยางที่ไดจากการศึกษาคร้ังนี้ 1 แบบ โดยยังไมเคยมีการรายงานมากอน  
ภาพท่ี 11. แสดงผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโน ในบริเวณ tripeptide repeats ของ
กลุมอัลลลี RO33 ของยีน PfMSP1 จากตวัอยางท่ีพบใน จ.ตาก จ.จันทบุรี และ จ.ยะลา 
รวมกบัตัวอยางท่ีเคยมกีารศกึษา 
EU032265        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------                
EU032263        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------             
EU032267        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------             
EU032271        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------              
EU032269        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------           
EU032275        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------              
EU032273        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------             
EU032270        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------              
EU032268        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------            
EU032266        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------             
EU032264        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------            
EU032262        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------            
EU032272        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------           
EU032274        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------            
EU032276        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------           
EU032260        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDDS------            
EU032261        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDDS------             
EU032258        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKDAIRSPGAANPSDDS------             
EU032256        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKDAIRSPGAANPSDDS------             
EU032259        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKDAIRSPGAANPSDDS------             
EU032257        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKDAIRSPGAANPSDDS------             
EU032254        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTNGAIRSPGAANPSDDS------            
EU032252        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTNGAIRSPGAANPSDDS------            
EU032255        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTNGAIRSPGAANPSDDS------           
EU032253        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTNGAIRSPGAANPSDDS------             
EU032251        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTNGAIRSPGAANPSDDS------           
EU032250        ------------KPADAVSTESAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDS------              
EU037095        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDS------                 
DQ485448        --KDGANTQVVAKPAEAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAISSPGAANPSD--------               
DQ485450        --KDGANTQVV--PAEAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSD--------             
DQ485451        --KDGANTQVVAKPAEAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDE-------            
DQ485449        --KDGANTQVVAKPADAVSTQSAKNPPGATLPSGTASTKGAIRSPGAANPSD--------             
DQ485445        --KDGANTQVVAKPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSD--------                
DC14            VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK               
M77735          VLKDGANTQVVAKPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK               
AB276005        VLKDGANTQVVAKPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK 
                             ** ****:*********:*******:.** **.******  
       

 เปรียบเทียบความหลากหลายของลาํดบันิวคลีโอไทดของกลุมอัลลีล MAD20 จาก
ตัวอยางใน อ.ทาสองยาง และ อ.พบพระ จ.ตาก ในชวงเวลาท่ีแตกตางกัน 

ความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats และลาํดบันิวคลีโอไทด 
จากการวิเคราะหลําดับนิวคลีไทดและทําการเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ 

tripeptide repeats จากตัวอยางใน อ.ทาสองยาง จ.ตาก จํานวน 20 ตัวอยาง พบวาเปนแบบ 
MAD20 14 ตัวอยาง ซึ่งทําการเก็บตัวอยางในป พ.ศ. 2551 ถึง 2552 กับตัวอยางจากอําเภอ             
พบพระ จ.ตาก ซึ่งเปนตัวอยางในป  พ.ศ.2540 จํานวน 10 ตัวอยาง พบความหลากหลายของ
รูปแบบการ repeat 15 แบบ โดยมีจํานวนชุด repeat ตั้งแต 10 ถึง 15 ชุด อัลลีลที่มีความถี่สูงสุด
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คือ อัลลีล M11 มีจํานวน 5 ตัวอยาง รองลงมาคือ อัลลีล  M5 พบ 3 ตัวอยาง อัลลีลที่มีจํานวน 
repeat มากที่สุดคือ อัลลีล M1ไดแก ตัวอยาง B27 ซึ่งเปนตัวอยางจากอําเภอพบพระ ตัวอยางที่มี
จํานวน repeat รองลงมาคือ อัลลีล M2 และ M3 จํานวน 14 repeats โดยทั้งสองตัวอยางนี้มี
รูปแบบการจดัเรียงตัวของ repeats ที่แตกตางกัน 

ที่นาสังเกตคือที่อัลลีล M8 และ M9 นั้นมีลักษณะการจัดเรียงตัวและจํานวนชุดของ 
repeats ที่เหมือนกัน อยางไรก็ตามพบวาทั้งสองอัลลีลนี้มีความแตกตางกันในสวนที่ไมใช 
repeats โดยที่ตําแหนง 290 มีการแทนที่ของ CAA ไปเปน CGA คือ เปล่ียนจากกรดอะมิโน 
Glutamine เปน Arginine ที่ตําแหนง 303 มีการแทนที่ของ TTC ไปเปน TTA และเปล่ียนจาก
กรดอะมิโน Proline เปน Leucine ที่ตําแหนง 328 มีการแทนที่ของ GAA ไปเปน CAA และเปล่ียน
จากกรดอะมิโน Glutamic acid เปน Glutamine ที่ตําแหนง 365 พบการแทนที่ของ TCT ไปเปน 
TGT คือ เปล่ียนจากกรดอะมิโน Serine เปน Cysteine ที่ตําแหนง 367และ 368  มีการแทนที่ของ 
AAA ไปเปน GAT เปล่ียนจากกรดอะมิโน Valine เปน Asparatic acid ที่ตําแหนง 373 มีการ
แทนที่ของ GTT ไปเปน ATT และเปล่ียนจากกรดอะมิโน Valine เปน Isoleucine และที่ตําแหนง 
376 มีการแทนที่ของ GAT  ไปเปน CAT และเปล่ียนจากกรดอะมิโน Asparatic acid เปน 
Histidine  
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ตารางท่ี 22. แสดงองคประกอบของ tripeptide repeats ในแตละชุดของกลุมอัลลลี 
MAD20 ของยีน PfMSP1 จากตัวอยางใน อ.ทาสองยาง และ อ.พบพระ จ.ตาก   

Genotypes 
Type of tripeptide repeats 

Isolates 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 

M1 E B E E E D E D E E D D E D E B27 
M2 E B E E D E D E E D D E D E  DT1, DT2 
M3 C B E E D E E D E E D E D E  DT9, RT1 
M4 C B E E D E E D E E D E    A80 
M5 C D E E D E D E D E D E    DT12, RT12,  DF12 
M6 C D E E D M E E D E D E    DF23 
M7 C D E E D E D D D E D E    DF8 
M8 C E D E E E D D E D D E    DT4, B25 
M9 C E D E E E D D E D D E    RT3 
M10 C K K E E E D D E D K E    DF15 
M11 E B E B E E D D D D E     DT6, DT15, RT1, RT4, DF36 
M12 E Q D E E D E E D D E     A100 
M13 C D E E D E E D E D E     RT6, DF10 
M14 E B E E D D E E D E      RT2 
M15 A B E D D D E E D E         X05624 

หมายเหตุ รหัสท่ีใชแทนองคประกอบของ tripeptide repeats ของกลุมอัลลลี MAD20                        
A=SSG  B=SVT   C=SKG  D=SVA   E=SGG                        
F=SGA  G=SVG               K=LGG                M=SAG 
 
 
 เปรียบเทียบความหลากหลายของลาํดบันิวคลีโอไทดของกลุมอัลลีล K1 จาก
ตัวอยางใน อ.ทาสองยาง และ อ.พบพระ จ.ตาก ในชวงเวลาท่ีแตกตางกัน 

    ความหลากหลายของจํานวนชุด tripeptide repeats และลาํดบันิวคลีโอไทด 
จากการวิเคราะหและทําการเปรียบเทียบลําดบันิวคลีโอไทดในบริเวณ tripeptide repeats จาก
ตัวอยาง reference stain และตัวอยางใน อ.ทาสองยาง จ.ตาก จํานวน 4 ตัวอยาง และตัวอยาง
จากอําเภอพบพระ จ.ตาก ซึ่งทําการเกบ็ตัวอยางในชวงเวลาแตกตางกัน พบความหลากหลาย
ของอัลลีล 5 แบบ โดยมีจํานวนชดุ repeat ตั้งแต 5 ถึง 10 ชุด อัลลีลที่มีความถีสู่งสุดคือ อัลลีล  
K1 มีจํานวน 2 ตัวอยาง ไดแกตัวอยาง RT13 และ A31 ซึง่เปนตัวอยางใน อ.ทาสองยาง 1 
ตัวอยาง และ อ.พบพระ 1 ตัวอยาง รองลงมาคือ อัลลีล K2 มีจํานวน repeat 9 ชุด  
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ตารางท่ี 23. แสดงองคประกอบของ tripeptide repeats ในแตละชุดของกลุมอัลลลี K1 
ของยีน PfMSP1 จากตัวอยางใน อ.ทาสองยาง และ อ.พบพระ จ.ตาก 

Genotypes 

Type of tripeptide repeats 

Isolates 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
K1 H I I I I I I I J I RT13, A31 
K2  H I I I I I I J I  B13 
K3 H I I I I J I I   DT14 
K4 H I I I I J I    X03371 
K5 H I J J I      B9 

หมายเหตุ รหัสท่ีใชแทนองคประกอบของ tripeptide repeats ของกลุมอัลลลี K1 
H=SAQ  I=SGT  J=SGP 
 

 เปรียบเทียบความหลากหลายของลาํดบันิวคลีโอไทดของกลุมอัลลีล RO33 จาก
ตัวอยางใน อ.ทาสองยาง และ อ.พบพระ จ.ตาก ในชวงเวลาท่ีแตกตางกัน 

จากการวิเคราะหองคประกอบในกลุมอัลลีล RO33 จากตวัอยางที่ไดจาก อ.ทาสองยาง
จํานวน 4 ตัวอยาง และ จํานวน 7 ตัวอยาง อ.พบพระ จ.ตาก โดยมีความแตกตางกันในชวงเวลา
ของการเก็บตัวอยาง ไมพบการแทนที่ของลํากับนิวคลีโอไทดและไมปรากฏลักษณะการซ้ํากันเปน
ชุดๆ ในลําดบักรดอะมิโน เม่ือนําไปเปรียบเทียบ reference stain  AB276005 พบวาตัวอยาง
ทั้งหมดในการศกึษาคร้ังนี้ ไมมีความแตกตางกนัในสวนของลําดับนิวคลีโอไทดและกรดอะมิโน        
จึงจัดเปนอัลลีลเดียวกันและมีความแตกตางจาก AB276005 แค 1 กรดอะมิโน อยางไรก็ตาม
พบวาอัลลีลที่พบในประเทศไทยเปนชนิดใหมทีย่ังไมเคยมีรายงานมากอน                                    
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ภาพท่ี 12. แสดงองคประกอบของ tripeptide repeats ในแตละชุดของกลุมอัลลลี 
RO33ของยีน PfMSP1 จากตัวอยางใน อ.ทาสองยาง และ อ.พบพระ จ.ตาก  ok 
DT3             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                                        
DT5             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                                        
RT9             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                                
RT10            VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                                  
A150            VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                                        
DF5             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                                    
DF9             VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                                   
DF13            VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                                 
DF20            VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                                 
DF22            VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                              
DF27            VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                               
DF26            VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK              
AB276005        VLKDGANTQVVAKPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK                 
                  ************** ********************************************* 
 
DT3             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                                                                                                      
DT5             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                                                                                                 
RT9             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                                                                                            
RT10            SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                                                                                              
A150            SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                       
DF5             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                       
DF9             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                      
DF13            SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                 
DF20            SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                   
DF22            SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                     
DF27            SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                 
DF26            SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH                                  
AB276005        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
                ************************************** 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



75 
 

บทท่ี 5 

สรุปผลการวิจัย อภิปรายผล และขอเสนอแนะ 
 
 การศึกษานี้ไดพัฒนาวิธีการที่สะดวกเพื่อหาความแตกตางของจีโนไทปของเชื้อมาลาเรีย
ชนิด P. falciparum จากรูปแบบความหลากหลายของอัลลีลในบริเวณ block 2 ของยีน PfMSP1  
ซึ่งเปนยนีเปาหมายนัน้ สามารถแยกจีโนไทปหลักในบริเวณดังกลาวออกจากกันไดทั้ง 3 จีโนไทป 
คือ MAD20, K1 และ RO33 และยังสามารถแยกรูปแบบความหลากหลายของจีโนไทปยอยของ 
MAD20 และ K1 เนื่องจาก 2 จีโนไทปนี้มีความหลากหลายของจํานวนเบสทีซ่้ํากนัเปนชดุแตกตาง
กันในแตละตัวอยาง ทําใหผลผลิต PCR ที่ไดนั้นมีความยาวแตกตางกัน ไพรเมอรทุกตัวถกู
ออกแบบใหเหมาะสมตออุณหภูมิในชวง annealing แบบเดียวกัน ทําใหสะดวกในการปฏิบัติคือใช
ข้ันตอนและองคประกอบในการดําเนนิปฎิกิริยา PCR เหมือนกันในทกุคูไพรเมอร ดังนัน้การแยก  
จีโนไทปทัง้ 3 แบบออกจากกนัจงึสามารถทําไดพรอมกันในเคร่ืองควบคุม thermal cycler 
เดียวกนั แมวาในแตละตัวอยางจะประกอบดวยทั้ง 3 ปฏิกิริยาของไพรเมอร 3 คูสาย ดังนั้นวิธีการ
นี้จึงเปนวิธกีารที่มีความสะดวก รวดเร็ว แมนยํา และงายตอการปฎิบัติ แมวายีน PfMSP1 จะมี
จํานวนชุดของยีนเพียง 1 ชุดตอ 1 เฮปพรอยดจีโนม 1 ชุด แตวิธีการดังกลาวมีความไวในการ
ตรวจสอบสูงสามารถตรวจไดแมมีปริมาณเชื้อมาลาเรียต่ําเพียง 5 ตัวตอตัวอยางหรือเทากับมี
จํานวนชุดของยีน PfMSP1 เพียง 5 ชุดเทานั้น ซึ่งเทียบไดกับดีเอ็นเอจากเชื้อ P. falciparum  5 ตัว 
หรือเทากบัคา parasitemia ประมาณรอยละ 0.001  
 การเกิดผลปลอมจากกระบวนการเกิดการแลกเปล่ียนกันของสายดีเอ็นเอในหลอดทดลอง
ไดมีรายงานพิสูจนการตรวจพบปรากฎการณดังกลาวจากการใชตัวอยางที่มีการปะปนกนัของ     
จีโนไทปตางชนิดกัน (Tanabe et al., 2002) อยางไรก็ตามขอผิดพลาดนี้จะไมเปนอุปสรรคกับ
วิธีการแยกจโีนไทปในยีน PfMSP1 ที่พัฒนาข้ึนเพราะในการศึกษาคร้ังนี้ไดใชไพรเมอรที่มี
ความจําเพาะของแตละอัลลีลจงึทําใหไมเกิดปญหาดังกลาว นอกจากนีช้ิ้นสวนของยีนเปาหมาย
เปนเพียงสายส้ันๆ จึงทําใหลดโอกาสทีเ่กิดผลผลิต PCR ปลอมในระหวางการดําเนนิปฏิกิริยา 
PCR ได ผลจากการแยกจีโนไทปในยนี PfMSP1 จากการผสมจีโนไทปตางกันในหลอด PCR 
เดียวกนั เพื่อเปนตนแบบในการทําปฏิกิริยา PCR นั้นชวยยืนยนัความถูกตองในข้ันตอนและความ
ไวจําเพาะในการตรวจหาประชากรสวนนอยของ P. falciparum ที่ประกอบดวยจีโนไทปตางๆ    
ดังในการศึกษากอนหนานี้เกี่ยวกับความหลากหลายในยนี PfMSP1 และยีน PfMSP2 ของ        
P. falciparum แสดงใหเหน็ถึงความชุกของการติดเชื้อรวมกันหลายโคลนระหวางสายพันธุตาม
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ธรรมชาติทั้งในประเทศบราซิล ไทย และเวียดนาม เวียดนาม (Jongwutiwes et al., 1992; 
Sakihama et al., 1999; Tanabe et al., 2000) ดังนัน้ผลการศึกษาการแยกจีโนไทปจากยีน 
PfMSP1 ที่ไดในการศึกษาคร้ังนี้ ดวยปฏิกิริยา semi-nested PCR จากจํานวน 349 ตัวอยางนั้นจึง
เปนขอบงชี้ถึงความเหมาะสมในการนําวิธีการที่พัฒนาข้ึนไปใชในการศกึษาสําหรับตัวอยาง
ภาคสนาม 
 ความสนใจเกีย่วกับยนี PfMSP1 ในหลายๆ การศึกษานั้นชี้ใหเหน็ถึงความสําคญัโปรตีน 
PfMSP1 ซึ่งเปนโปรตนีที่สําคญัและไดรับความสนใจในการใชเปนโปรตนีองคประกอบที่สําคัญ
ของวัคซีนปองกนัมาลาเรียระยะที่อยูในเม็ดเลือดแดง การทดลองใช PfMSP1 เปนองคประกอบ
ของวัคซีนพบวาสามารถเหนีย่วนําใหลิงทดลอง Aotus เกิดภูมิคุมกันตอการติดเชื้อมาลาเรียใน
ภายหลัง โดยใหประสิทธิภาพการปองกันอยางสมบูรณ (Siddiqui et al., 1987) ในขณะที่มีการ
ปองกันบางสวนเกดิจากการกระตุนดวยเชื้อที่มีการแสดงออกในหลายอัลลีลในยีน PfMSP1 
(Siddiqui et al., 1978) จากการทดสอบแอนติบอดีต้อ block 2 ในยนี PfMSP1 นั้นไดแสดงการ
ยับยั้งการบุกรุกของระยะเมอรโรซอยตเขาสูเซลลเม็ดเลือดแดงซึ่งเปนรูปแบบของอัลลีลที่นยิม
ศึกษา (Locher et al., 1996) การจดจําของแอนตบิอดี้ตออัลลีลที่จําเพาะตอ block 2 ข้ึนอยูกับ
ลําดับนิวคลีโอไทดทีซ่้ํากันของ tripeptide และจํานวนคร้ังที่เกิดข้ึนซ้ํากัน (Locher et al., 1996) 
ในการศกึษาที่ผสมผสานระหวางเซรุมวิทยาและพันธุศาสตรของประชากรศึกษาไดเสนอวา block 
2 ในยีน PfMSP1 เปนเปาหมายในการใชเปนภูมิคุมกนัปกปองอัลลีลที่มีความจําเพาะตอการติด
เชื้อมาลาเรียโดยธรรมชาติ (Conway et al., 2000) ในทีน่ีภู้มิคุมกันที่ปกปองจากการติดเชื้อ      
P. falciparum ถูกชกันําบางสวนโดย epitope ที่จําเพาะของ block 2 ในยีน PfMSP1 และมีผล
โดยตรงจากลําดบันิวคลีโอไทดและขนาดที่มีความหลากหลายของในบริเวณดังกลาว เปนที่
นาสนใจวา block 2 ในยนี PfMSP1 มีการแสดงออกถึงความหลากหลายของแอนตเิจนอยางเห็น
ไดชัดจากตัวอยางเชื้อที่พบตามธรรมชาติ (Jongwutiwes et al., 1992; Atroosh et al., 2011; 
Bharti et al., 2012) การกระจายตัวของ 3 อัลลีลหลักของ block 2 มีความแตกตางกันตามพืน้ทีท่ี่
มีการแพรระบาดของโรคมาลาเรีย (Jongwutiwes et al., 1992; Jiang et al., 2000) ดังนั้นการ
ออกแบบวัคซีนที่มีประสิทธิภาพจาก block 2 ในยีน PfMSP1 ตองอาศัยขอมูลจากการ
แพรกระจายอัลลีลของแอนตเิจนชนดินี้ในประชากรของ P. falciparum ในแตละพื้นที่และวัคซนีที่
คาดวาจะมีประสิทธิภาพอาจจะตองใช epitope ที่พบอยูในประชากรของเชื้อมาลาเรียของแตละ
พื้นทีเ่พื่อใชเปนองคประกอบของวัคซีนที่เหมาะสม ดังนัน้วิธีการแยกจีโนไทปใน block 2 ในยนี 
PfMSP1ที่ไดพัฒนาข้ึนในการศึกษาคร้ังนี้จึงมีความสําคญัตอการนําไปประยกุตใชในโครงการผลิต
วัคซีนตอโรคมาลาเรีย 
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 สําหรับผลการวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดของยนี PfMSP1 ในสวน block 2 ใน
การศึกษาคร้ังนี้จากบางตัวอยางในแตละพื้นที่ไดแก จ.ตาก จ.จนัทบุรี และ จ.ยะลา พบการ
กระจายตัวกลุมอัลลีล MAD20 มากที่สุด รองลงมาคือกลุม RO33 และ K1 ตามลําดับ ซึ่ง
สอดคลองกับรายงานกอนหนานี้ (Jongwutiwes  et al., 1992) จากการวิเคราะหเปรียบเทียบ
ความหลากหลายของอัลลีล พบวาความหลากหลายของยีน PfMSP1 ในบริเวณ N-terminus ทั้ง
ชนิด MAD20 K1 และ RO33ของ P. falciparum แตละภูมิภาคในชวงฤดูฝนและฤดูแลงของ
ประเทศไทยไมมีการเปล่ียนแปลง โดยลักษณะของอัลลีลที่พบมีความเหมือนและใกลเคียงกนั 
ดังนั้นฤดูในการแพรกระจายของเชื้อจึงไมไดมีผลตอการเปล่ียนแปลงของโปรตนีดังกลาว เม่ือทํา
การเปรียบเทยีบตัวอยางในพืน้ที่ อ.พบพระ จ.ตาก ทําการเก็บตัวอยางใน พ.ศ. 2540 และตัวอยาง
จากอ.ทาสองยาง จ.ตาก เปนตัวอยางใน พ.ศ. 2551-2552 พบวาจากการวิเคราะหรูปแบบของอัล
ลีล MAD20 มีตัวอยางจาก อ.พบพระ 1 ตัวอยาง ที่มีรูปแบบของจํานวน tripeptide repeats มาก
ที่สุด 15 ชุด สวนอัลลีล M5, M8, M11 และ M13 พบในทัง้สองพื้นที่การศกึษา ดังนัน้ความ
แตกตางในชวงเวลาที่ศึกษาในพื้นเดียวกนัหรือใกลเคยีงกนัจึงไมนามีผลตอการเปล่ียนแปลงของ
โปรตีนชนิดนี้  จากการวิเคราะหอัลลีลกล่ึม MAD20 จากตัวอยางในคร้ังนี้รวมกับที่เคยมีรายงาน
พบอัลลีลใหม 15 แบบ จากทั้งหมดทั่วโลกที่มีรายงาน 50 อัลลีล รวมทั้งส้ิน 65 อัลลีล พบวามี
องคประกอบของ tripeptide repeats ตั้งแต 3 ถึง 19 ชุด อัลลีลทีพ่บมากที่สุดคืออัลลีล M47 
จํานวน 16 ตัวอยาง อัลลีลชนิดนี้มีจํานวน repeats 11 ชุด โดยเปนตัวอยางจาก จ.ตาก และ จ. 
จันทบุรี รองลงมาคืออัลลีล M29 ซึ่งมีจํานวน repeats 13 ชุด พบจํานวน 9 ตัวอยาง ซึ่งเปน
ตัวอยางใหมและที่เคยมีรายงานมากอนหนานี้ ไดแก DT12, DT13, RT14, DF12, M77713, 
M77715, M77718, M77719 และ M77725 การวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดของยีน PfMSP1 ใน
กลุมอัลลีล K1 จากตัวอยางที่พบในประเทศไทยกบัที่เคยมีรายงานมากอนหนานี้พบความ
หลากหลาย 13 แบบ มีจํานวนของ tripeptide repeats 5 ถึง 14 ชุด นิวคลีโอไทดในชุดแรกและชุด
สุดทาย คือ AGTGCTCAA (SAQ) และ AGTGGTCCA (SGT) ตามลําดับ ปรากฏในทุกสายพันธุ
ซึ่งสอดคลองกับรายงานการศกึษาทีเ่คยมีมากอนเชนกัน (Jongwutiwes  et al., 1992) นอกจากนี้
พบวาอัลลีลที่มีความถี่สูงสุดคือ K10 มีจํานวน repeats 7 ชุด พบใน 5 ตัวอยาง คือ DC3, DC5, 
DC12 และ RC1, M77730 และ M77733 โดยทั้งหมดเปนตัวอยางจาก จ.จนัทบุรี และ จ.ตาก 
และมีรูปแบบของอัลลีลเหมือน reference X03371 โดยจากการศึกษาคร้ังนี้พบอัลลีลใหมถึง 4 
แบบ คือ อัลลีล K2, K8, K11 และ K13 มีจํานวน repeats 12  9  6 และ 5 ตามลําดับ ในสวน
ของอัลลีล RO33 ไมพบลักษณะของ tripeptide repeats และมีองคประกอบของนิวคลีโอไทด
จํานวนเทากนัทุกอัลลีล จากตัวอยางทั้งหมด 22 ตัวอยางที่พบในการศึกษาคร้ังนีเ้ม่ือทําการ
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วิเคราะหเปรียบเทยีบกับที่เคยมีรายงาน (Certa er al.,1987 ; Jongwutiwes  et al., 1992) พบวา
ตัวอยางที่ทําการศกึษาในปจจุบนัมีรูปแบบของอัลลีลเดียวกันทั้งหมดและยังไมเคยมีรายงานมา
กอนหนานี ้
 การแพรระบาดของโรคมาลาเรียในหลายพื้นทีน่ั้นเปนสาเหตุสําคัญที่สงผลกระทบตอ
สุขภาพของประชากรและการควบคุมโรค (Sleigh et al., 1998; Lim et al., 2000; Hay et al., 
2002) การติดตามประชากรของมาลาเรียจะชวยใหพบรองรอยบางอยางที่ชวยใหเขาใจการ
แพรกระจายของโรค ขอบเขตของความหลากหลายของอัลลีลและการติดเชื้อผสมระหวางอัลลี
ลตางชนิดกันของ PfMSP1 ซึ่งมีความสัมพันธกับเชื้อมาลาเรียในแตละทองที่ และความหนาแนน
ของยุงซึ่งเปนพาหะนําโรค (Kaneko et al., 1997; Sakihama et al., 1999; Tanabe et al., 2000) 
ในขณะที่การแพรระบาดของโรคมาลาเรียทีเ่กิดข้ึนอยางกระทันหนัในบางพื้นที่หรือสายพนัธุ
ประจําถิ่น ประชากรของเชื้อมาลาเรียเหลานี้อาจไมไดมีลักษณะแบบ panmictic แตมีลักษณะการ
แพรกระจายแบบโคลน ดงันั้นการเขาใจถึงโครงสรางของประชากรในระดับโมเลกุลรวมทัง้การมียีน
ติดตามที่ดจีึงเปนส่ิงที่จําเปนตอการวิเคราะหพนัธุกรรมของประชากรซึ่งเปนพืน้ฐานสําคญัในการ
ควบคุมโรคมาลาเรีย 
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สรุปผลการทดลอง 
 

1. เทคนิค semi-nested PCR ที่ไดพัฒนาข้ึนจากการศกึษาคร้ังนี้ มีความไวในการศกึษา
สูง สามารถตรวจไดแมมีปริมาณเชื้อมาลาเรียต่ําเพยีง 5 ตวั ตอตัวอยาง และยังสามารถตรวจสอบ
จีโนไทปที่แตกตางกันในตัวอยางเดียวกนัได ดังนัน้วิธีการที่ไดพัฒนาข้ึนจะเปนประโยชนอยางมาก
สําหรับการวิเคราะหสายพันธุของ Plasmodium falciparum   

2. ผลการแยกจีโนไทปโดยใช allele-specific primer จากจํานวนตัวอยางทั้งหมด 349 
ตัวอยาง พบวาสามารถตรวจพบจีโนไทปชนิด MAD20 ได 151 ตัวอยาง ซึ่งเปนตัวอยางจาก จ.
จันทบุรี 26 ตัวอยาง จ.ยะลา 9 ตัวอยาง จ.ตาก (พ.ศ.2551-2552) 72 ตัวอยาง และ จ.ตาก (พ.ศ.
2540) 44 ตัวอยาง ชนดิ K1 รวม 65 ตัวอยาง เปนตัวอยางจาก จ.จันทบุรี 22 ตัวอยาง จ.ยะลา 1 
ตัวอยาง จ.ตาก (พ.ศ.2551-2552) 23 ตัวอยาง และ จ.ตาก (พ.ศ.2540) 19 ตัวอยาง ชนิด RO33 
ได 189 ตัวอยาง ซึ่งเปนตัวอยางจาก จ.จนัทบุรี 8 ตัวอยาง จ.ยะลา 116 ตัวอยาง จ.ตาก (พ.ศ.
2551-2552) 27 ตัวอยาง และ จ.ตาก (พ.ศ.2540) 38 ตัวอยาง 

3. สามารถตรวจพบการติดเชื้อผสมระหวางอัลลีลตางชนดิกัน 46 ตัวอยาง จาก จ.จันทบุรี 
5 ตัวอยาง จ.ยะลา 3 ตัวอยาง จ.ตาก (พ.ศ.2551-2552) 12 ตัวอยาง และ จ.ตาก (พ.ศ.2540) 26 
ตัวอยาง 

4. จากผลการศึกษาคร้ังนี้การแพรกระจายของจีโนไทปไมข้ึนอยูกับฤดูกาลแตข้ึนกับ
สถานที่และเวลา 

5.การวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดของยนี PfMSP1 ในกลุมอัลลีล MAD20 จากตัวอยาง
ทั้งหมด 60 ตัวอยาง เทยีบกบัตัวอยางทีเ่คยมีรายงานมากอนหนานี้ พบอัลลีลรูปแบบใหม 15 แบบ 
ไดแก อัลลีล M13, M14, M30, M31, M32, M33, M37, M38, M39, M40, M44, M45, M49, 
M53 และ M63 มีจํานวน repeats ตั้งแต 5 ถึง 14 ชุด โดยพบวาอัลลีล M47 มีความถี่สูงสุด
จํานวน 16 ตัวอยาง เปนตัวอยางจาก จ.ตากและ จ.จันทบรีุ 
 6. การวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดในกลุมอัลลีล K1 พบอัลลีลแบบใหม 4 แบบ ไดแก  
อัลลีล K2, K8, K11 และ K13 มีจํานวน repeat 12, 9, 6  และ 5 ชุด ตามลําดับ อัลลีลที่มีความถี่
สูงสุดคือ อัลลีล K10 จํานวน 6 ตัวอยาง โดยเปนตัวอยางจาก จ. จนัทบุรีและ จ. ตาก  
 7. การวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดในกลุมอัลลีล RO33 จาํนวน 23 ตัวอยาง จาก 3 
จังหวัด พบวาทุกตัวอยางเปนอัลลีลแบบเดยีวกันทั้งหมด และเปนอัลลีลใหมทีย่ังไมพบการ
รายงานมากอน 
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ขอเสนอแนะ 
 

 1. การศึกษาความหลากหลายของลําดับนิวคลีโอไทดจากทั้งยีน (17 block)  สามารถ
วิเคราะหหาความสัมพนัธระหวาง block 2 และ block อ่ืนๆ ของอัลลีนที่มีลําดับนิวคลีโอไทด
เหมือนกัน จะพบ block อ่ืนมีความเหมือนหรือแตกตางกนัอยางไร ซึ่งจะเปนแนวทางทําใหเขาใจ
ลักษณะทางพันธกุรรมของประชากรมาลาเรียในธรรมชาต ิ
 2.การศึกษาเพื่อหาความสัมพนัธของ block 2 ที่มีตอการเปนองคประกอบของวัคซีนใน
ผูปวยมาลาเรียตออัลลีนในแตละแบบ เพื่อการปองกันการติดเชื้อมาลาเรียในธรรมชาต ิ
 3. สามารถใชขอมูลที่ไดไปศึกษาวิเคราะหการใชโปรตีนบนผิวเมอรโรซอยตชนิดที่ 1 เปน        
องคประกอบรวมกับโปรตนีชนิดอ่ืน ๆ ในการพัฒนาประสิทธิภาพของวัคซีนปองกนัโรคมาลาเรีย 
ซึ่งจะเปนประโยชนในการปองกนัและควบคุมโรคตอไป 
 4. การศึกษาโดยใชจํานวนตัวอยางเชื้อมากข้ึนอาจทําใหพบความหลากหลายของยีน 
PfMSP1  มากยิ่งข้ึน หรือทําใหทราบขอบเขตของความหลากหลายไดดีข้ึน ซึ่งสงผลตอการ
วิเคราะหความสัมพนัธระหวางลําดับนิวคลีโอไทดในแตละกลุมตัวอยางไดดแีละเปนประโยชนใน
การเขาใจกลไกทางพนัธุกรรมที่กอใหเกดิความหลากหลายตอไ 
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ภาคผนวก ก 
แสดงรหัสพันธกุรรม (genetics code) 

Second Position  
 U C A G  

 
U 

UUU 
UUC         Phe 
UUA       Leu    
UUG 

UCU                
UCC          Ser          
UCA                 
UCG 

UAU        Tyr       
UAC                   
UAA*       Stop               
UAG*               Stop    

UGU      Cys       
UGC             
UGA*    Stop       
UGG           Trp 

U    
C     
A    
G 

 
C 

CUU         
CUC       Leu 
CUA         
CUG 

CCU             
CCC        Pro         
CCA          CCG 

CAU            CAC          
His       CAA          
Gln CAG          

CGU 
CGC           Arg 
CGA 
CGG 

U    
C     
A    
G 

 
A 

AUU         
AUC        Ile 
AUA               
AUG+ 

ACU           
ACC         Thr      
ACA                
ACG 

AAU                 AAC          
Asn        AAA          
Lys             AAG 

AGU 
AGC            Ser 
AGA            Arg 
AGG 

U    
C     
A    
G 

 
G 

GUU               
GUC       Val     
GUA             
GUG 

GCU               
GCC          Ala       
GCA               
GCG 

GAU               GAC        
Asp      GAA         Glu 
GAG 

GGU 
GGC           Gly 
GGA 
GGG 

U    
C     
A    
G 

* chain termination, or “nonsense,” codon 
+ the initiator codon   
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ภาคผนวก ข 
แสดงรหัสและตัวยอสําหรับกรดอะมิโน 

 
Amino acid Three-letter abbreviation One-letter symbol 

Alanine 
Arginine 
Asparagine 
Aspartic acid 
Cysteine 
Glutamine 
Glutamic acid 
Glycine 
Histidine 
Isoleucine 
Leucine 
Lysine 
Methionine 
Phenylalanine 
Proline 
Serine 
Threonine 
Tryptophan 
Tyrosine 
Valine 
 

Ala 
Arg 
Asn 
Asp 
Cys 
Gln 
Glu 
Gly 
His 
Ile 

Leu 
Lys 
Met 
Phe 
Pro 
Ser 
Thr 
Trp 
Tyr 
val 

A 
R 
N 
D 
C 
Q 
E 
G 
H 
I 
L 
K 
M 
F 
P 
S 
T 
W 
Y 
V 
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ภาคผนวก ค 
 การเตรียมสารเคมี 

 
การเตรียม 0.5 EDTA (pH 8.0) 
  EDTA    186.1 g .    
  double distilled water  800   ml. 

นําสวนผสมทั้ง 2 อยางนี้มากวนดวย magnetic stirrer จนสารละลายเปนเนื้อ
เดียวกนั ปรับ pH ดวย NaOH ใหมีคา pH = 8 และปรับปริมาตรใหได 1 ลิตร ดวยน้ํากล่ัน 
จากนัน้นําไปนึ่งฆาเชื้อดวยหมอนึ่งปลอดเชื้อ*  

การเตรียม TBE buffer (10x)  
  Tris base    108 g. 
  Boric acid      55 g. 
  EDTA       7.4 g. 

 ปรับคา pH และปริมาตรใหเทากบั 8.3 และ 1 ลิตร จากนัน้จึงนําไปนึ่งดวยหมอ
นึ่งปลอดเชื้อเชนเดียวกนั*  

การเตรียม marker 
  DNA marker       20 µl. 
  Dye       80 µl. 
  TE buffer               360 µl. 
 
 
การเตรียม TE buffer (10x) 
  1 M Tris     800 ml. 
  0.5 M EDTA    200 ml. 
  ผสมใหเขากนัแลวนําไปนึง่ฆาเชื้อดวยหมอนึ่งปลอดเชื้อกอนที่จะใช * 
การเตรียม 1 M Tris (pH 7.8)  
  Tris base           121.1 g. 
  น้ํากล่ัน               800 ml. 

 นําสวนผสมทั้ง 2 มาละลายใหเปนเนื้อเดยีวดวย magnetic stirrer จากนั้นปรับ 
pH ดวย HCl ใหมีคา pH เทากับ 7.4 และปรับปริมาตรใหเทากับ 1 ลิตร โดยใชน้ํากล่ัน และนําไป
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นึ่งดวยหมอปลอดเชื้อกอนทีจ่ะนําไปใช *  
* ภายใตความดัน 15 ปอนดตอตารางนิ้ว ที่อุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส เปนเวลา 20 นาท ี  
การเตรียม gel-loading buffers 
  bromophenol blue  0.25 g. 
  xylene cyanol FF   0.25 g. 
  glycerol in water      30 g. 

ละลายในน้ํากล่ัน โดยปรับปริมาตรใหเทากับ 1 ลิตร 
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ภาคผนวก ง 
 
แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับนิวคลีโอไทด ในบริเวณ tripeptide repeats ของกลุม 
อัลลีล MAD20 ของยีน PfMsp-1 จากตัวอยางใน อ.ทาสองยาง จ.ตาก 
 

X05624          GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAA----- 
RT3             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
RT1             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAG----- 
RT4             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAG----- 
DT15            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAG----- 
DT6             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAG----- 
DT1             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAG----- 
DT2             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAG----- 
RT2             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAG----- 
DT12            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
RT14            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
RT6             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
DT4             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
DT9             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
RT12            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
                ******************************************************       
 
X05624          ----GTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAG---------------------------TT 
RT3             TCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAG---------------------------GT 
RT1             ----GTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAG---------------------------TT 
RT4             ----GTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAG---------------------------TT 
DT15            ----GTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAG---------------------------TT 
DT6             ----GTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAG---------------------------TT 
DT1             ----GTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGTT 
DT2             ----GTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGTT 
RT2             ----GTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAG----------------------------- 
DT12            TCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAG---------------------------TT 
RT14            TCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAG---------------------------TT 
RT6             TCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAG---------------------------TT 
DT4             TCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAG---------------------------GT 
DT9             TCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAG---------------------------TT 
RT12            TCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAG---------------------------TT 
                     *   **** *  ********* ****                              
 
X05624          GCTTCAG---------TTGC------------------TTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
RT3             GGTTCAGGTGGCTCAGTTGC------------------TTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCA 
RT1             ACTTCAGGTGGTTCAGGTGG------------------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
RT4             ACTTCAGGTGGTTCAGGTGG------------------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
DT15            ACTTCAGGTGGTTCAGGTGG------------------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
DT6             ACTTCAGGTGGTTCAGGTGG------------------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
DT1             GCTTCAGGTGGTTCAGGTGG------------------CTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
DT2             GCTTCAGGTGGTTCAGGTGG------------------CTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
RT2             -------GTGGTTCAGTTGC------------------TTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
DT12            GCTTCAGGTGGCTCAGTTGC------------------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
RT14            GCTTCAGGTGGCTCAGTTGC------------------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
RT6             GCTTCAGGTGG---------------------------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
DT4             GGTTCAGGTGGCTCAGTTGC------------------TTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCA 
DT9             GCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
RT12            GCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
                                                       **** **  **** **  *** 
 
X05624          GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
RT3             GTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
RT1             GTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
RT4             GTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DT15            GTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DT6             GTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
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DT1             GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DT2             GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
RT2             GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DT12            GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
RT14            GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
RT6             GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DT4             GTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DT9             GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
RT12            GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
                * **  ****************************************************** 
X05624          TCAAGTGATTCAAATACTAAAACTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
RT3             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
RT1             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
RT4             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
DT15            TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
DT6             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
DT1             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
DT2             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
RT2             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
DT12            TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTG 
RT14            TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTG 
RT6             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTG 
DT4             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTG 
DT9             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
RT12            TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
                ************ ** ***** ******************* ***** * ********** 
 
X05624          TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTGACT 
RT3             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTGACT 
RT1             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
RT4             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
DT15            TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
DT6             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
DT1             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
DT2             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
RT2             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
DT12            TTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACT 
RT14            TTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACT 
RT6             TTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACT 
DT4             TTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACT 
DT9             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
RT12            TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
                ** ***** *****************  **************** *********** *** 
 
X05624          TTATCTAAAAATGTTGAT 
RT3             TTATCTAAAAATGTTGAT 
RT1             TTGTGTGATAATATTCAT 
RT4             TTGTGTGATAATATTCAT 
DT15            TTGTGTGATAATATTCAT 
DT6             TTGTGTGATAATATTCAT 
DT1             TTGTGTGATAATATTCAT 
DT2             TTGTGTGATAATATTCAT 
RT2             TTGTGTGATAATATTCAT 
DT12            TTGTGTGATAATATTCAT 
RT14            TTGTGTGATAATATTCAT 
RT6             TTGTGTGATAATATTCAT 
DT4             TTGTGTGATAATATTCAT 
DT9             TTGTGTGATAATATTCAT 
RT12            TTGTGTGATAATATTCAT 
                ** * * * *** ** ** 
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แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับกรดอะมิโนในบริเวณ tripeptide repeats ของกลุม อัล
ลีล MAD20 ของยีน PfMsp-1 จากตัวอยางใน อ.ทาสองยาง จ.ตาก 
 

RT1             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---GGSVTSGGS---------VTSGGSGG------SVASVAS 
RT4             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---GGSVTSGGS---------VTSGGSGG------SVASVAS 
DT15            VLNEGTSGTAVTTSTPGS---GGSVTSGGS---------VTSGGSGG------SVASVAS 
DT6             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---GGSVTSGGS---------VTSGGSGG------SVASVAS 
DT1             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---GGSVTSGGSGGSVASGGSVASGGSGG------SVASVAS 
DT2             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---GGSVTSGGSGGSVASGGSVASGGSGG------SVASVAS 
DT9             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---KGSVTSGGSGGS------VASGGSGGSVASGGSGGSVAS 
RT12            VLNEGTSGTAVTTSTPGS---KGSVTSGGSGGS------VASGGSGGSVASGGSGGSVAS 
DT12            VLNEGTSGTAVTTSTPGS---KGSVASGGSGGS------VASGGSVA------SGGSVAS 
RT6             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---KGSVASGGSGGS------VASGG---------SGGSVAS 
RT14            VLNEGTSGTAVTTSTPGS---KGSVASGGSGGS------VASGGSVA------SGGSVAS 
RT2             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---GGSVTSGGSGGS------VASVA---------SGG---S 
DT4             VLNEGTSGTAVTTSTPGSKGSGGSVASGGSG---------GSGGSVA------SVASGGS 
X05624          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---SGSVTSGGS------------VASVA------SVASGGS 
RT3             VLNEGTSGTAVTTSTPGSKGSGGSVASGGSG---------GSGGSVA------SVASGGS 
                ******************    ***:****             .         * .   * 
 
RT1             VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
RT4             VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
DT15            VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
DT6             VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
DT1             GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
DT2             GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
DT9             GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
RT12            GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
DT12            GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLT 
RT6             GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLT 
RT14            GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLT 
RT2             GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
DT4             VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLT 
X05624          GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSNTKTYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
RT3             VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
                 .**********************::*:********:***:********:********** 
 
RT1             LCDNIH 
RT4             LCDNIH 
DT15            LCDNIH 
DT6             LCDNIH 
DT1             LCDNIH 
DT2             LCDNIH 
DT9             LCDNIH 
RT12            LCDNIH 
DT12            LCDNIH 
RT6             LCDNIH 
RT14            LCDNIH 
RT2             LCDNIH 
DT4             LCDNIH 
X05624          LSKNVD 
RT3             LSKNVD 
                *..*:. 
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แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ tripeptide repeats ของ
กลุมอัลลลี K1 ของยีน PfMsp-1 จากตัวอยางใน อ.ทาสองยาง จ.ตาก 
DT14            ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTACAAGTGGT 
RT13            ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTACAAGTGGT 
X03371          ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTACAAGTGGT 
                ************************************************************ 
 
DT14            ACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTGGT--------------- 
RT13            ACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGT 
X03371          ACAAGTGGTACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTA----------------------- 
                ****************** ******** *********                        
 
DT14            ---ACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCTCGTTCAAATACTTCATCTGGTGCA 
RT13            GGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCTCGTTCAAATACTTCATCTGGTGCA 
X03371          ----CAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCTCGTTCAAATACTTCATCTGGTGCA 
                    ******************************************************** 
 
DT14            AGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGA 
RT13            AGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGA 
X03371          AGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGA 
                ************************************************************ 
 
DT14            GTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
RT13            GTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
X03371          GTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACT 
                ***************** ***** *****************  ****************  
 
DT14            AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RT13            AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
X03371          AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
                ********************************* 
 
 

แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับกรดอะมิโนในบริเวณ tripeptide repeats ของกลุมอัลลลี 
K1 ของยีน PfMsp-1 จากตัวอยางใน อ.ทาสองยาง จ.ตาก 
 
DT14            ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTSGTS------GPSGTSGTSPSSRSNTLPRSNTSSGA 
RT13            ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTSGTSGTSGTSGPSGPSGTSPSSRSNTLPRSNTSSGA 
X03371          ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTS---------GPSGPSGTSPSSRSNTLPRSNTSSGA 
                *************************         ****.********************* 
 
DT14            SPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
RT13            SPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
X03371          SPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
                *************************:********:**************** 
 

แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ tripeptide repeats ของกลุมอัล
ลีล MAD20 ของยีน PfMsp-1 จากตัวอยางใน จ.จันทบรีุ 
RC2             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAGGTGGT 
RC7             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAGGTGGT 
DC11            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAGGTGGT 
DC2             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAGGTGGT 
DC13            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAGGTGGT 
RC13            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
DC4             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
DC6             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
RC14            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
X05624          GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAGTGGT 
RC6             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAGTGGT 
                ******************************************************   *** 
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RC2             TCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGT---------GGTTCAGTT 
RC7             TCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGT---------GGTTCAGTT 
DC11            TCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGT---------GGTTCAGTT 
DC2             TCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGT---------GGTTCAGTT 
DC13            TCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGTACTTCAGTTGCTTCAGTT 
RC13            TCAGTTGCTTCAAGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGT------------------ 
DC4             TCAGTTGCTTCAAGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGT------------------ 
DC6             TCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGT 
RC14            TCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGT 
X05624          TCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGTT---------GCTTCAGGT 
RC6             TCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGTT---------GCTTCAGGT 
                ****** ***** ********* *   **** ** ***** *                   
 
RC2             GCTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACA 
RC7             GCTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACA 
DC11            GCTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACA 
DC2             GCTTCAGTTGCTTCAGTTGCT---------TCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACA 
DC13            GCTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACA 
RC13            ---------------------------------------------AATTCAAGACGTACA 
DC4             ---------------------------------------------AATTCAAGACGTACA 
DC6             GGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACA 
RC14            GGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACA 
X05624          GG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACA 
RC6             GG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACA 
                                                             *************** 
 
 
RC2             AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGA 
RC7             AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGA 
DC11            AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGA 
DC2             AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGA 
DC13            AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGA 
RC13            AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGA 
DC4             AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGA 
DC6             AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGA 
RC14            AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGA 
X05624          AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAAATACTAAAACTTACGCTGATTTAAAACATAGA 
RC6             AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGA 
                *************************** ** ***** ******************* *** 
 
RC2             GTTCAAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
RC7             GTTCAAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
DC11            GTTCAAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
DC2             GTTCAAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
DC13            GTTCAAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
RC13            GTTCAAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
DC4             GTTCAAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
DC6             GTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACT 
RC14            GTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACT 
X05624          GTTCAAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
RC6             GTTCAAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
                ** * ************ ***** *****************  ****************  
 
RC2             AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RC7             AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DC11            AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DC2             AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DC13            AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RC13            AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DC4             AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DC6             AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RC14            AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
X05624          AATCATATGTTGACTTTATCTAAAAATGTTGAT 
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RC6             AATCATATGTTGACTTTATCTAAAAATGTTGAT 
                *********** ***** * * * *** ** ** 
 

แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับกรดอะมิโนในบริเวณ tripeptide repeats ของกลุมอัลลลี 
MAD20 ของยีน PfMsp-1 จากตัวอยางใน จ.จันทบุรี 
DC6             VLNEGTSGTAVTTSTPGSKGSVASGGSGGSVASGGSVASGGSVASGGSVASGGSGNSRRT 
RC14            VLNEGTSGTAVTTSTPGSKGSVASGGSGGSVASGGSVASGGSVASGGSVASGGSGNSRRT 
DC2             VLNEGTSGTAVTTSTPGSGGSVTSGGSVTSGGSGG------SVASVASVASGGSGNSRRT 
DC11            VLNEGTSGTAVTTSTPGSGGSVTSGGSVTSGGSGGSVA---SVASVASVASGGSGNSRRT 
RC2             VLNEGTSGTAVTTSTPGSGGSVTSGGSVTSGGSGGSVA---SVASVASVASGGSGNSRRT 
RC7             VLNEGTSGTAVTTSTPGSGGSVTSGGSVTSGGSGGSVA---SVASVASVASGGSGNSRRT 
DC13            VLNEGTSGTAVTTSTPGSGGSVTSGGSVTSGGSGTSVASVASVASVASVASGGSGNSRRT 
RC13            VLNEGTSGTAVTTSTPGSKGSVASSG---------------------SVASGGSGNSRRT 
DC4             VLNEGTSGTAVTTSTPGSKGSVASSG---------------------SVASGGSGNSRRT 
RC6             VLNEGTSGTAVTTSTPGSSGSVTSGGSGGSVASVASGG------SGGSVASGGSGNSRRT 
X05624          VLNEGTSGTAVTTSTPGSSGSVTSGGSVASVASVASGG------SGGSVASGGSGNSRRT 
                ****************** ***:*.*                     ************* 
 
DC6             NPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
RC14            NPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
DC2             NPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
DC11            NPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
RC2             NPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
RC7             NPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
DC13            NPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
RC13            NPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
DC4             NPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
RC6             NPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLSKNVD 
X05624          NPSDNSSDSNTKTYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLSKNVD 
                *********::*:********:***:********:***********..*:. 
 
 

แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ tripeptide repeats ของกลุมอัล
ลีล K1 ของยีน PfMsp-1 จากตัวอยางใน จ.จันทบุรี 
DC12            ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTACAAGTGGT 
RC1             ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTACAAGTGGT 
DC5             ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTACAAGTGGT 
DC3             ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTACAAGTGGT 
X03371          ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTACAAGTGGT 
RC3             ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTACAAGTGGT 
RC10            ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTACAAGTGGT 
                ************************************************************ 
 
DC12            ACAAGTGGTACAAGTGGTC----------------------------------------- 
RC1             ACAAGTGGTACAAGTGGTC----------------------------------------- 
DC5             ACAAGTGGTACAAGTGGTC----------------------------------------- 
DC3             ACAAGTGGTACAAGTGGTC----------------------------------------- 
X03371          ACAAGTGGTACAAGTGGTC----------------------------------------- 
RC3             ACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGT------------------------ 
RC10            ACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGT 
                ******************                                           
DC12            ---C-AAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCTCGTTCA 
RC1             ---C-AAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCTCGTTCA 
DC5             ---C-AAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCTCGTTCA 
DC3             ---C-AAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCTCGTTCA 
X03371          ---C-AAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCTCGTTCA 
RC3             ---CCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCTCGTTCA 
RC10            GGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCTCGTTCA 
                   * ******************************************************* 
 
 
DC12            AATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAATCTTAC 
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RC1             AATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAATCTTAC 
DC5             AATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAATCTTAC 
DC3             AATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAATCTTAC 
X03371          AATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAATCTTAC 
RC3             AATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAATCTTAC 
RC10            AATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAATCTTAC 
                ************************************************************ 
 
DC12            GCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCT 
RC1             GCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCT 
DC5             GCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCT 
DC3             GCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCT 
X03371          GCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCT 
RC3             GCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCC 
RC10            GCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCC 
                *********************************** ***** *****************  
 
DC12            CAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RC1             CAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DC5             CAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DC3             CAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
X03371          CAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RC3             GAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RC10            GAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
                 **************** ********************************* 
 
 

แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับกรดอะมิโนในบริเวณ tripeptide repeats ของกลุมอัล
ลีล K1 ของยีน PfMsp-1 จากตัวอยางใน จ.จันทบุรี 
RC10            ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTSGTSGTSGTSGTSGTSGPSGPSGTSPSSRSNTLPRS 
RC11            ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTSGTSGTS---------GPSGPSGTSPSSRSNTLPRS 
RC8             ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTSGTSGTS---------GPSGPSGTSPSSRSNTLPRS 
RC5             ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTSGTSGTS---------GPSGPSGTSPSSRSNTLPRS 
RC4             ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTSGTSGTS---------GPSGPSGTSPSSRSNTLPRS 
RC3             ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTSGTSGTS---------GPSGPSGTSPSSRSNTLPRS 
DC7             ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTS---------------GPSGTSGTSPSSRSNTLPRS 
DC3             ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTS---------------GPSGPSGTSPSSRSNTLPRS 
DC5             ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTS---------------GPSGPSGTSPSSRSNTLPRS 
DC12            ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTS---------------GPSGPSGTSPSSRSNTLPRS 
RC1             ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTS---------------GPSGPSGTSPSSRSNTLPRS 
X03371          ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTS---------------GPSGPSGTSPSSRSNTLPRS 
                *************************               ****.*************** 
 
RC10            NTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
RC11            NTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
RC8             NTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
RC5             NTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
RC4             NTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
RC3             NTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
DC7             NTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
DC3             NTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
DC5             NTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
DC12            NTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
RC1             NTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
X03371          NTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
                *******************************:********:**************** 
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แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ tripeptide repeats ของ
กลุมอัลลลี MAD20 ของยีน PfMsp-1 จากตวัอยางใน จ.ยะลา 
RY7             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
RY14            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
RY6             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
RY5             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
RY3             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
X05624          GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAGTGGT 
                *******************************************************  *** 
 
RY7             TCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGT 
RY14            TCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGT 
RY6             TCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGT 
RY5             TCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGT 
RY3             TCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGT 
X05624          TCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAG---------TTGCTTCAGGT 
                ****** *************** **  *************         *********** 
 
RY7             GGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACA 
RY14            GGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACA 
RY6             GGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACA 
RY5             GGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACA 
RY3             GGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACA 
X05624          GG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACA 
                **         ************************************************* 
 
RY7             AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGA 
RY14            AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGA 
RY6             AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGA 
RY5             AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGA 
RY3             AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGA 
X05624          AATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAAATACTAAAACTTACGCTGATTTAAAACATAGA 
                *************************** ** ***** ******************* *** 
 
RY7             GTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACT 
RY14            GTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACT 
RY6             GTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACT 
RY5             GTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACT 
RY3             GTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACT 
X05624          GTTCAAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
                ** * ************ ***** *****************  ****************  
 
RY7             AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RY14            AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RY6             AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RY5             AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RY3             AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
X05624          AATCATATGTTGACTTTATCTAAAAATGTTGAT 
                *********** ***** * * * *** ** ** 
 

แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับกรดอะมิโนในบริเวณ tripeptide repeats ของกลุมอัล
ลีลMAD20 ของยีน PfMsp-1 จากตัวอยางใน จ.ยะลา 
RY3             VLNEGTSGTAVTTSTPGSKGSVASGGSGGSVASGGSVASGGSVASGGSVASGGSGNSRRT 
RY5             VLNEGTSGTAVTTSTPGSKGSVASGGSGGSVASGGSVASGGSVASGGSVASGGSGNSRRT 
RY7             VLNEGTSGTAVTTSTPGSKGSVASGGSGGSVASGGSVASGGSVASGGSVASGGSGNSRRT 
RY14            VLNEGTSGTAVTTSTPGSKGSVASGGSGGSVASGGSVASGGSVASGGSVASGGSGNSRRT 
RY6             VLNEGTSGTAVTTSTPGSKGSVASGGSGGSVASGGSVASGGSVASGGSVASGGSGNSRRT 
X05624          VLNEGTSGTAVTTSTPGSSGSVTSGGS---VASVASVASGG---SGGSVASGGSGNSRRT 
                ******************.***:****   *** .******   **************** 
 
RY3             NPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
RY5             NPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
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RY7             NPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
RY14            NPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
RY6             NPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
X05624          NPSDNSSDSNTKTYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLSKNVD 
                *********::*:********:***:********:***********..*:. 
 

แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ tripeptide repeats ของ
กลุมอัลลลี MAD20 ของยีน PfMsp-1 จากตวัอยางท่ีพบใน จ.ตาก จ.จันทบุรี และ จ.ยะลา 
รวมกบัตัวอยางท่ีเคยมกีารศกึษา 
 
DT4             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
B25             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
EU032164        ---------------------------------------------GCTGTTACAACTAGT 
M77720          ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
M77717          ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
RT3             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
RC6             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
X05624          ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DC4             ------------------------------------------------------------ 
EU032215        ------------------------------------------------------------ 
M77727          ------------------------------------------------------------ 
EU032178        ------------------------------------------------------------ 
EU032176        ------------------------------------------------------------ 
RC13            ------------------------------------------------------------ 
A80             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
M77722          ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
RT2             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DT6             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DT15            ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
RT1             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
RT4             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DC11            ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
RC2             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
RC7             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
M77721          ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGCGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DQ485431        ------------------------AATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DQ485427        ------------------------AATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
M77723          ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
M77724          ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
M77716          ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
M77714          ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DC13            ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
M77728          ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DC2             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DT2             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
FJ999664        -----------------------------------------------------AACTAGT 
EU032173        ---------------------------------------------GCTGTTACAACTAGT 
B27             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DT1             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
M77726          ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
AF034635        ------------------------AATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DQ485429        ------------------------AATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACGACAAGT 
DQ485428        ------------------------AATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DQ485426        ------------------------AATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DQ485425        ------------------------AATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAATTAGT 
DQ485432        ------------------------AATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
A100            ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DT9             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
EU032222        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032217        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032223        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032172        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAGGTGGT 
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EU032188        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032194        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032216        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032195        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032182        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032179        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032199        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032197        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032225        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032226        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032201        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032202        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032207        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032212        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032192        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
EU032210        ---------------------------GCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
RT12            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
M77713          ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGCGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
M77718          ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGCGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
EU032162        ------------------------------------------------------------ 
M77715          ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
M77719          ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DT12            ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
RY3             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
RY7             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
RT6             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DF10            ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
RT14            ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
RY5             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
RY14            ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DF12            ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
RY6             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
RC14            ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
M77725          ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
DC6             ------------------GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGT 
EU032204        ---------------------------------------------GCTGTTACAACTAGT 
EU032160        ---------------------------------------------GCTGTTACAACTAGT 
EU032205        ---------------------------------------------GCTGTTACAACTAGT 
EU032161        ---------------------------------------------GCTGTTACAACTAGT 
EU032211        ---------------------------------------------GCTGTTACAACTAGT 
DF8             ------------------------------------------------------------ 
DF15            ------------------------------------------------------------ 
DF23            ------------------------------------------------------------ 
DF36            ------------------------------------------------------------ 
                                                                             
DT4             ACACCTGGTTCAAAGGGTTC------------------AGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGT 
B25             ACACCTGGTTCAAAGGGTTC------------------AGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032164        ACACCTGGTTC---------------------------AGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGT 
M77720          ACACCTGGTTCAAAGGGTTC------------------AGTTACTTCAGGTGGTTCAGTT 
M77717          ACACCTGGTTCAA---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
RT3             ACACCTGGTTCAAAGGGTTCAG------------------GTGGCTCAGTTGCTTCAGGT 
RC6             ACACCTGGTTCAA---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
X05624          ACACCTGGTTCAA---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
DC4             ---------------------G------------------TATTAAATGAAGGAACAAGT 
EU032215        ------------------------------------------------------------ 
M77727          ---------------------G------------------TATTAAATGAAGGAACAAGT 
EU032178        ------------------------------------------------------------ 
EU032176        ------------------------------------------------------------ 
RC13            ---------------------G------------------TATTAAATGAAGGAACAAGT 
A80             ACACCTGGTTCAAAGGGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGGT 
M77722          ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
RT2             ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
DT6             ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
DT15            ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
RT1             ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
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RT4             ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
DC11            ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
RC2             ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
RC7             ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
M77721          ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
DQ485431        ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
DQ485427        ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
M77723          ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
M77724          ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
M77716          ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
M77714          ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
DC13            ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
M77728          ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
DC2             ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
DT2             ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
FJ999664        ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
EU032173        ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
B27             ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
DT1             ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
M77726          ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGGT 
AF034635        ACACCTGGTTCA------------------------------------GGTGGTTCAGTT 
DQ485429        ACACCTGGTTCA------------------------------------GGTGGTTCAGGT 
DQ485428        ATACCTGGTTCAGGTGGTTCA---------------------------GTTACTTCAGGT 
DQ485426        ACACCTGGTTCAAAGGGTTCA---------------------------GTTGCTTCAGGT 
DQ485425        ---CCTGGTTCA------------------------------------GTTGCTTCAGGT 
DQ485432        ATACCTGGTTCAGGTGGTTCA---------------------------GTTACTTCAGGT 
A100            ACACCTGGTTCA------------------------------------GGTGGTTCAGCT 
DT9             ACACCTGGTTCAAAGGGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGGT 
EU032222        TCAGTTACTTCAG---------------------------GTGGTTCAGGTGGTTCAGGT 
EU032217        TCAGTTACTTCAG---------------------------GTGGTTCAGGTGGTTCAGGT 
EU032223        TCAGTTACTTCAG---------------------------GTGGTTCAGGTGGTTCAGGT 
EU032172        TCAGTTACTTCAG---------------------------GTGGTTCAGGTGGTTCAGGT 
EU032188        TCAGGTGGCTCAG---------------------------TTGCTTCAGGTGGTTCAGGT 
EU032194        TCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032216        TCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAG---------GTGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032195        TCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAG---------GTGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032182        TCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032179        TCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032199        TCAGTTGCTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032197        TCAGTTGCTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032225        TCAGTTACTTCAG---------------------------GTGGTTCAGGTGGTTCAGGT 
EU032226        TCAGTTACTTCAG---------------------------GTGGTTCAGGTGGTTCAGTT 
EU032201        TCAGTTGCTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032202        TCAGTTGCTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032207        TCAGTTGCTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032212        TCAGTTGCTTCAG---------------------------GTGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032192        TCAGGTGGCTCAG---------------------------TTGCTTCAGGTGGTTCAGGT 
EU032210        TCAGTTGCTTCAG---------------------------GTGGTTCAGGTGGTTCAGGT 
RT12            TCAGTTACTTCAG---------------------------GTGGTTCAGGTGGTTCAGTT 
M77713          ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
M77718          ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032162        ---------------------------------------------------------GCT 
M77715          ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
M77719          ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
DT12            ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
RY3             ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
RY7             ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
RT6             ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
DF10            ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
RT14            ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
RY5             ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
RY14            ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
DF12            ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
RY6             ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
RC14            ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
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M77725          ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
DC6             ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032204        ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032160        ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGCTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032205        ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032161        ACACCTGGTTCAG---------------------------GTGGCTCAGTTGCTTCAGGT 
EU032211        ACACCTGGTTCAA---------------------------AGGGTTCAGTTGCTTCAGGT 
DF8             ------------------------------------------------------------ 
DF15            ------------------------------------------------------------ 
DF23            ------------------------------------------------------------ 
DF36            ------------------------------------------------------------ 
                                                                             
 
DT4             GGTTCAG------------------GTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
B25             GGTTCAG------------------GTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
EU032164        GGCTCAG------------------TTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTT---------CA 
M77720          ACTTCAG------------------GTGGTTCAGTTACTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
M77717          GGTTCAG------------------GTGGTTCAG---------TTGCTTCAGTTGCTTCA 
RT3             GGTTCAG------------------GTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
RC6             GGTTCAG------------------GTGGTTCAG---------TTGCTTCAGTTGCTTCA 
X05624          GGTTCAG------------------TTGCTTCAG---------TTGCTTCAGTTGCTTCA 
DC4             GGAACAG------------------CTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGTTCA 
EU032215        ------G------------------CTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGTTCA 
M77727          GGAACAG------------------CTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGTTCA 
EU032178        ------G------------------CTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGTTCA 
EU032176        ------G------------------CTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGTTCA 
RC13            GGAACAG------------------CTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGTTCA 
A80             GGTTCAG------------------TTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCA 
M77722          GGTTCAG------------------GTGGTTCAG---------TTGCTTCAGTTGCTTCA 
RT2             GGTTCAG------------------GTGGTTCAG---------TTGCTTCAGTTGCTTCA 
DT6             GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCA 
DT15            GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCA 
RT1             GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCA 
RT4             GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCA 
DC11            GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCA 
RC2             GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCA 
RC7             GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCA 
M77721          GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCA 
DQ485431        GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGGTACTTCAGTTGCTTCA 
DQ485427        GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGTTACTTCAGTTGCTTCA 
M77723          GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGTTACTTCAGTTGCTTCA 
M77724          GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGTTACTTCAGTTGCTTCA 
M77716          GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGTTACTTCAGTTGCTTCA 
M77714          GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGTTACTTCAGTTGCTTCA 
DC13            GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGGTACTTCAGTTGCTTCA 
M77728          GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGTTACTTCAGTTGCTTCA 
DC2             GGTTCAG------------------TTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCA 
DT2             GGTTCAGGTGGCTCAG---------TTGCTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
FJ999664        GGTTCAGGTGGTTCAG---------TTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA--------- 
EU032173        GGTTCAGGTGGTTCAG---------TTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
B27             GGTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
DT1             GGTTCAGGTGGCTCAG---------TTGCTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
M77726          GGTTCAG---------------------------GTGGCTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
AF034635        ACTTCAG------------------GTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
DQ485429        GGTTCAG------------------TTGCTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
DQ485428        GGTTCGG------------------TGGCTTCAGTTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
DQ485426        GGTTCAG------------------TTGCTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
DQ485425        GGTTCAG------------------TTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
DQ485432        GGTTCAG------------------GTGGCTTCAGTTGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
A100            GGTTCAG------------------TTGCTTCAGGTGGCTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
DT9             GGTTCAG------------------TTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
EU032222        GGTTCAG---------TTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
EU032217        GGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
EU032223        GGTTCAG---------TTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
EU032172        GGTTCAG------------------TTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
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EU032188        GGTTCAGG---------TGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
EU032194        GGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
EU032216        GGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
EU032195        GGTTCAGGTGG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
EU032182        GGTTCAGGTGG---------TTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
EU032179        GGCTCAGTTGC---------TTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
EU032199        GGTTCAGTTGC---------TTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
EU032197        GGTTCAGGTGG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
EU032225        GGTTCAGTTGC---------TTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
EU032226        GCTTCAG------------------GTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
EU032201        GGTTCAG---------------------------GTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
EU032202        GGTTCAG------------------GTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCA 
EU032207        GGTTCAG---------------------------TTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCA 
EU032212        GGTTCAG---------------------------------------------GTGGTTCA 
EU032192        GGTTCAG---------------------------TTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCA 
EU032210        GGCTCAG---------------------------------------------TTGCTTCA 
RT12            GCTTCAG------------------GTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
M77713          GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCA 
M77718          GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCA 
EU032162        GTTACAACTAG---------TACACCTGGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCA 
M77715          GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCA 
M77719          GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCA 
DT12            GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCA 
RY3             GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCA 
RY7             GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCA 
RT6             GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG------------------TTCA 
DF10            GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG------------------TTCA 
RT14            GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCA 
RY5             GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCA 
RY14            GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCA 
DF12            GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCA 
RY6             GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCA 
RC14            GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCA 
M77725          GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCA 
DC6             GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCA 
EU032204        GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
EU032160        GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
EU032205        GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
EU032161        GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
EU032211        GGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
DF8             ------------------------------------------------------------ 
DF15            ------------------------------------------------------------ 
DF23            ------------------------------------------------------------ 
DF36            ------------------------------------------------------------ 
                                                                             
DT4             GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGTTGC------------------TTCAGGTGGT 
B25             GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGTTGC------------------TTCAGGTGGT 
EU032164        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAG---------------------------GTGGT 
M77720          GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGC------------------TTCAGGTGGT 
M77717          GGTG---------------------------CTTCAG------------------GTGGT 
RT3             GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
RC6             GGTGG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
X05624          GGTGG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
DC4             GTTGC---------TTCAAGTGGTTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
EU032215        GTTGC---------TTCAAGTGGTTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
M77727          GTTGC---------TTCAAGTGGTTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
EU032178        G------------------------------------------------------GTGGT 
EU032176        G------------------------------------------------------GTGGT 
RC13            GTTGC---------TTCAAGTGGTTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
A80             GGTGG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
M77722          GGTGG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
RT2             GGTGG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
DT6             GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
DT15            GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
RT1             GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
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RT4             GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
DC11            GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
RC2             GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
RC7             GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
M77721          GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
DQ485431        GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
DQ485427        GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
M77723          GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGTTG---------CTTCAGGTGGT 
M77724          GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGTTG---------CTTCAGGTGGT 
M77716          GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGTTG---------CTTCAGGTGGT 
M77714          GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGTTG---------CTTCAGGTGGT 
DC13            GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGTTG---------CTTCAGGTGGT 
M77728          GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
DC2             GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAG---------------------------GTGGT 
DT2             GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
FJ999664        ------------------------------------------------------------ 
EU032173        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAG---------GTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
B27             GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
DT1             GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
M77726          GGTGG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAG------------------GTGGT 
AF034635        GGTGG---------CTCAGTTGCTTTAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
DQ485429        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
DQ485428        GGTGG---------TTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATA----------- 
DQ485426        GTTGC---------TTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
DQ485425        GGTGG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
DQ485432        GGTGG---------TTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATA----------- 
A100            GGTGG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
DT9             GGTGG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032222        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032217        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032223        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032172        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032188        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032194        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032216        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032195        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032182        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032179        GGTGG---------TTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032199        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032197        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032225        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032226        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032201        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032202        GTTGC---------TTCAGGTGGTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032207        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032212        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032192        GTTGC---------TTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032210        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
RT12            GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
M77713          GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
M77718          GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032162        GGTGG------------------TTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
M77715          GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
M77719          GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
DT12            GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
RY3             GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
RY7             GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
RT6             GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
DF10            GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
RT14            GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
RY5             GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
RY14            GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
DF12            GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
RY6             GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
RC14            GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
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M77725          GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
DC6             GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------TTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032204        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032160        GGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032205        GGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032161        GGTGG------------------TTCAGGTGG---------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
EU032211        GGTGG------------------------------------CTCAGTTGCTTCAGGTGGT 
DF8             ------------------------------------------------------------ 
DF15            ------------------------------------------------------------ 
DF23            ------------------------------------------------------------ 
DF36            ------------------------------------------------------------ 
                                                                             
DT4             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
B25             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032164        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
M77720          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
M77717          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RT3             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RC6             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
X05624          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAAATACTAAAACT 
DC4             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032215        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
M77727          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032178        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032176        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RC13            TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
A80             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
M77722          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RT2             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
DT6             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
DT15            TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RT1             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RT4             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
DC11            TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RC2             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RC7             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
M77721          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
DQ485431        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATA-------------------------- 
DQ485427        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGAT--------------------------- 
M77723          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
M77724          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
M77716          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
M77714          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
DC13            TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
M77728          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
DC2             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
DT2             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
FJ999664        ------------------------------------------------------------ 
EU032173        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
B27             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
DT1             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
M77726          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
AF034635        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGT------------------ 
DQ485429        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGAT--------------------------- 
DQ485428        ------------------------------------------------------------ 
DQ485426        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATA-------------------------- 
DQ485425        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATA-------------------------- 
DQ485432        ------------------------------------------------------------ 
A100            TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
DT9             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032222        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032217        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032223        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032172        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032188        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
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EU032194        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032216        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032195        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032182        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032179        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032199        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032197        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032225        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032226        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032201        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032202        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032207        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032212        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032192        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032210        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RT12            TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
M77713          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
M77718          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032162        TCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
M77715          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
M77719          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
DT12            TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RY3             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RY7             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RT6             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
DF10            TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RT14            TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RY5             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RY14            TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
DF12            TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RY6             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
RC14            TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
M77725          TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
DC6             TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032204        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032160        TCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032205        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032161        TCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
EU032211        TCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAATTCAAGTGATTCAGATGCTAAATCT 
DF8             ------------------------------------------------------------ 
DF15            ------------------------------------------------------------ 
DF23            ------------------------------------------------------------ 
DF36            ------------------------------------------------------------ 
                                                                          
DT4             TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
B25             TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
EU032164        TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
M77720          TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
M77717          TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
RT3             TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
RC6             TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
X05624          TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
DC4             TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
EU032215        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
M77727          TACGCTGATTTAAA-CATAGAGTTCAAAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
EU032178        TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
EU032176        TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
RC13            TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
A80             TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
M77722          TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
RT2             TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
DT6             TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
DT15            TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
RT1             TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
RT4             TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
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DC11            TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
RC2             TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
RC7             TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
M77721          TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
DQ485431        ------------------------------------------------------------ 
DQ485427        ------------------------------------------------------------ 
M77723          TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
M77724          TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
M77716          TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
M77714          TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
DC13            TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
M77728          TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
DC2             TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
DT2             TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
FJ999664        ------------------------------------------------------------ 
EU032173        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
B27             TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
DT1             TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
M77726          TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
AF034635        ------------------------------------------------------------ 
DQ485429        ------------------------------------------------------------ 
DQ485428        ------------------------------------------------------------ 
DQ485426        ------------------------------------------------------------ 
DQ485425        ------------------------------------------------------------ 
DQ485432        ------------------------------------------------------------ 
A100            TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
DT9             TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
EU032222        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
EU032217        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
EU032223        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
EU032172        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
EU032188        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
EU032194        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
EU032216        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
EU032195        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAATTA 
EU032182        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
EU032179        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
EU032199        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAATTA 
EU032197        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAATTA 
EU032225        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
EU032226        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
EU032201        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAATTA 
EU032202        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
EU032207        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAATTA 
EU032212        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAATTA 
EU032192        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
EU032210        TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
RT12            TACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAA-TTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATA 
M77713          TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
M77718          TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
EU032162        TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
M77715          TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
M77719          TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
DT12            TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
RY3             TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
RY7             TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
RT6             TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
DF10            TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
RT14            TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
RY5             TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
RY14            TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
DF12            TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
RY6             TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
RC14            TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
M77725          TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
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DC6             TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
EU032204        TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
EU032160        TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
EU032205        TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
EU032161        TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
EU032211        TACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAA-TTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATA 
DF8             ------------------------------------------------------------ 
DF15            ------------------------------------------------------------ 
DF23            ------------------------------------------------------------ 
DF36            ------------------------------------------------------------ 
                                                                            
DT4             TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
B25             TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
EU032164        TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTA--------------------- 
M77720          TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77717          TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTGACTTTATCTAAAAATGTTGAT 
RT3             TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTGACTTTATCTAAAAATGTTGAT 
RC6             TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTGACTTTATCTAAAAATGTTGAT 
X05624          TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTGACTTTATCTAAAAATGTTGAT 
DC4             TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
EU032215        TCCCGAACTCTTTGATTTAACC--------------------------------- 
M77727          TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
EU032178        TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTA--------------------- 
EU032176        TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTA--------------------- 
RC13            TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
A80             TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77722          TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RT2             TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DT6             TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DT15            TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RT1             TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RT4             TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DC11            TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RC2             TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RC7             TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77721          TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DQ485431        ------------------------------------------------------- 
DQ485427        ------------------------------------------------------- 
M77723          TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77724          TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77716          TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77714          TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DC13            TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77728          TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DC2             TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DT2             TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
FJ999664        ------------------------------------------------------- 
EU032173        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTA--------------------- 
B27             TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DT1             TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77726          TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
AF034635        ------------------------------------------------------- 
DQ485429        ------------------------------------------------------- 
DQ485428        ------------------------------------------------------- 
DQ485426        ------------------------------------------------------- 
DQ485425        ------------------------------------------------------- 
DQ485432        ------------------------------------------------------- 
A100            TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DT9             TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
EU032222        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCAT--------------------------- 
EU032217        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTA--------------------- 
EU032223        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTA--------------------- 
EU032172        TCCCGAACTCT-------------------------------------------- 
EU032188        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTA--------------------- 
EU032194        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTA--------------------- 
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EU032216        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCAT--------------------------- 
EU032195        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTA--------------------- 
EU032182        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTA--------------------- 
EU032179        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTA--------------------- 
EU032199        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTA--------------------- 
EU032197        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTA--------------------- 
EU032225        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTA--------------------- 
EU032226        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTG--------------------- 
EU032201        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCAT--------------------------- 
EU032202        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTA--------------------- 
EU032207        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTA--------------------- 
EU032212        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTA--------------------- 
EU032192        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTA--------------------- 
EU032210        TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTA--------------------- 
RT12            TCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77713          TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77718          TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
EU032162        TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTA--------------------- 
M77715          TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77719          TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DT12            TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RY3             TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RY7             TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RT6             TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DF10            TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RT14            TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RY5             TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RY14            TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DF12            TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RY6             TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RC14            TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77725          TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DC6             TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
EU032204        TCCTCAACTCTTTGATTTAACT--------------------------------- 
EU032160        TCCTCAACTCTTTGATTTA------------------------------------ 
EU032205        TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTA--------------------- 
EU032161        TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTA--------------------- 
EU032211        TCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTA--------------------- 
DF8             ------------------------------------------------------- 
DF15            ------------------------------------------------------- 
DF23            ------------------------------------------------------- 
DF36            ------------------------------------------------------- 
                                                                       

แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับกรดอะมิโนในบริเวณ tripeptide repeats ของกลุมอัลลลี 
MAD20 ของยีน PfMsp-1 จากตัวอยางท่ีพบใน จ.ตาก จ.จันทบุรี และ จ.ยะลา รวมกบั
ตัวอยางท่ีเคยมกีารศึกษา 
M77721          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS---VTSGGSVTSGGSGGS---VASVASVA- 
DT6             VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS---VTSGGSVTSGGSGGS---VASVASVA- 
DC2             VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS---VTSGGSVTSGGSGG------SVASVA- 
M77723          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS---VTSGGSVTSGGSVTSVASVASVASVA- 
M77724          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS---VTSGGSVTSGGSVTSVASVASVASVA- 
M77716          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS---VTSGGSVTSGGSVTSVASVASVASVA- 
M77714          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS---VTSGGSVTSGGSVTSVASVASVASVA- 
M77728          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS---VTSGGSVTSGGSVT---SVASVASVA- 
DC13            VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS---VTSGGSVTSGGSGTSVASVASVASVA- 
M77727          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGS---VASSG---------------------- 
RC13            VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGS---VASSG---------------------- 
M77720          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGS---VTSGGSVTSGGSVTSVASVASVASVA- 
DT4             VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGS---GGSVASGGSGGSGGSVASVASGGSVA- 
DF15            VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGS---GASGASGGSGGSGGSVASVASGGSVA- 
EU032178        ---------------AVTTSTPG---SKGS---G-------------------------- 
EU032176        ---------------AVTTSTPG---SKG------------------------------- 
M77717          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SSGS---VTSGGSGGSVA------SVASG----- 
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RC6             VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SSGS---VTSGGSGGSVA------SVASGGSGG- 
X05624          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SSGS---VTSGGSVASVA------SVASGGSGG- 
DQ485426        --NEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGS---VASGGSVASGGSVASGGSVASGGSGG- 
DQ485425        --NEGTS---G---TAVTISP-------GS---VASGGSVASGG---SGGSVASGGSGG- 
DQ485431        --NEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS---VTSGGSVTSGG---SGTSVASVASVA- 
DQ485427        --NEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS---VTSGGSVTSGG---SVTSVASVASVA- 
DQ485429        --NEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGSGGSVASGGSVASGG---SGGSVASVASGG- 
DQ485428        --NEGTS---G---TAVTTSIPG---SGGS---------VTSGG---S---VASVGSGG- 
AF034635        --NEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS---VTSGGSGGSVASGGSGGSVALGGSGG- 
DQ485432        --NEGTS---G---TAVTTSIPG---SGGS---VTSGGSGG------------FSCSGG- 
A100            VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS------AGSVASGG---SGGSVASGGSGG- 
DT9             VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGSVTSGGSGGSVASGG---SGGSVASGGSGG- 
A80             VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGSVTSGGSGGSVASGG---SGGSVASGGSGG- 
M77726          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS---VTSGGSGGSVAS------VASGGSGG- 
M77722          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS---VTSGGSGGSVAS------VASGGSGG- 
RT2             VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS---VTSGGSGGSVAS------VASGGSGG- 
EU032173        ---------------AVTTSTPG---SGGS---VTSGGSGGSVASG---GSVASGGSGG- 
FJ999664        ------------------TSTPG---SGGS---VTSGGSGGSVAS------VASGGS--- 
DT1             VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SGGS---VTSGGSGGSVASG---GSVASGGSGGS 
DF8             VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGS---VASGGSGGSVASGGSVASVASVASGG- 
EU032162        ---------------AVTTSTPG---SGGS---VASGGSGGSVASGG---------SGG- 
M77725          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGS---VASGGSGGSVASGGSVASGGSVASGG- 
DT12            VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGS---VASGGSGGSVASGGSVASGGSVASGG- 
M77718          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGS---VASGGSGGSVASGGSVASGGSVASGG- 
M77719          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGS---VASGGSGGSVASGGSVASGGSVASGG- 
M77715          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGS---VASGGSGGSVASGGSVASGGSVASGG- 
M77713          VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGS---VASGGSGGSVASGGSVASGGSVASGG- 
DF23            VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGS---VASGGSGGSVASVGSGGSGGSVASGG- 
EU032211        ---------------AVTTSTPG---SKGS---VASGGSGGSVA---SGGSGGSVASGG- 
RT6             VLNEGTS---G---TAVTTSTPG---SKGS---VASGGSGGSVA---SGGSGGSVASGG- 
EU032182        AVTTSTPGSKG---SGGSVASGG---SGGS---VASGG---------SGGSVASGGSGGS 
EU032188        AVTTSTPGSKG---SGGSVASVA---SGGS---VASGG---------SGGSVASGGSGG- 
EU032179        AVTTSTPGSKG---SGGSVASGGSVASGGS---VASGGS------VASGGSVASGGSVAS 
EU032192        AVTTSTPGSKG---SGGSVASGG---SGGS---VASVA---------SGGSVAS------ 
EU032202        AVTTSTPGSKGSVASGGSVASGG---SGGS---VASGG---------SGGSVASG----- 
EU032194        AVTTSTP---G---SKGSVASGG---SGGS---VASGGS---VASGGSGGSVASG----- 
EU032160        AVTTSTP---G---SGGSVASGG---SGGS---VASGGSGGSVASGGSGGSVASG----- 
EU032161        AVTTSTP---G---SGGSVASGG---SGGS---VASGGS---------GGSVASG----- 
EU032216        AVTTSTP---G---SKGSVTSGGSGGSGGS---VASGG---------SGGSVASGGSGGS 
EU032222        AVTTSTP---G---SKGSVTSGGSGGSGGS---VASGG---------SGGSVASGGSGGS 
EU032172        AVTTSTP---G---SGGSVTSGGSGGSGGS---VASGG---------S---VASGGSGGS 
EU032223        AVTTSTP---G---SKGSVTSGGSGGSGGS---VASGG---------SGGSVASGGSGGS 
EU032217        AVTTSTP---G---SKGSVTSGGSGGSGGSGGSVASGG---------SGGSVASGGSGGS 
EU032226        AVTTSTP---G---SKGSVTSGGS---GGS---VASGG---------SGGSVASGGSGGS 
EU032225        AVTTSTP---G---SKGSVTSGGSGGSGGS---VASGG---------SVASGGSVASGGS 
EU032204        AVTTSTP---G---SKGSVASGG---SGGS---VASGG---------SGGSVASGGS--- 
EU032205        AVTTSTP---G---SKGSVASGG---SGGS---VASGG---------SGGSVASGGS--- 
EU032195        AVTTSTP---G---SKGSVASGGSVASGGSVASGGSGG---------SGGSVASGGSVAS 
EU032199        AVTTSTP---G---SKGSVASGGSVASGGSVASGGSGG---------SGGSVASGG---- 
EU032197        AVTTSTP---G---SKGSVASGGSVASGGSGGSGGSVA---------SGGSVASGG---- 
EU032201        AVTTSTP---G---SKGSVASGGSVAS------GGSGG---------SGGSVASGG---- 
EU032207        AVTTSTP---G---SKGSVASGGSVAS------GGSVA---------SGGSGGSGG---- 
EU032212        AVTTSTP---G---SKGSVASGGSVAS------GGSGG---------SGGS--------- 
EU032215        AVTTSTP---G---SKGSVASSG------------------------------------- 
EU032174        AVTTSTP---G---SGGSVTSGGSGGSGGS---VASGG------------SVASGGS--- 
EU032210        AVTTSTP---G---SKGSVASGGSGGSGGS---VASGG------------SVASGG---- 
EU032164        AVTTSTP---G---SGGSVASGG------S---VASGG------------SVASG----- 
                                   :                                         
M77721          --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
DT6             --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
DC2             --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
M77723          --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
M77724          --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
M77716          --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
M77714          --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
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M77728          --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
DC13            --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
M77727          --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
RC13            --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
M77720          --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
DT4             --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
DF15            --------------SGAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032178        -------------------------GSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032176        -----------------S------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
M77717          ----------------AS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
RC6             --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
X05624          --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSNTK 
DQ485426        --------------SVAS---VASGGSGNSRRTNP---------------SD-------- 
DQ485425        --------------SVASGGSVASGGSGNSRRTNP---------------SD-------- 
DQ485431        --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SD-------- 
DQ485427        --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SD-------- 
DQ485429        --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SD-------- 
DQ485428        --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SD-------- 
AF034635        --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSS----- 
DQ485432        --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SD-------- 
A100            --------------SVASGGSVASGGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
DT9             --------------SVASGGSVASGGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
A80             --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
M77726          --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
M77722          --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
RT2             --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032173        --SVA------SGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
FJ999664        ------------------------------------------------------------ 
DT1             VASVA------SGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
DF8             --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032162        --------------SVAS------GGSGNS------------------------SDSDAK 
M77725          --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
DT12            --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
M77718          --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
M77719          --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
M77715          --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
M77713          --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
DF23            --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032211        --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
RT6             --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032182        VASGG---SVASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032188        --------SVASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032179        GGSVA---SGGSGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032192        ---------VASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032202        ----------GSGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032194        ----------GSGGSVAS------GGSGGSVASGGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAK 
EU032160        ----------GSGGSVAS------GGSGGSVASGG---------------SGNSSDSDAK 
EU032161        ----------GSGGSVAS------GGSGGSVASGG---------------SGNSSDSDAK 
EU032216        GGSVASGGSVASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032222        ---------VASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032172        ---------VASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032223        ---------VASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032217        ---------VASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032226        ---------VASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032225        ---------VASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032204        ---------VASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032205        ---------VASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032195        GG------SVASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032199        --------SVASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032197        --------SVASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032201        --------SVASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032207        --------SVASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032212        ---------VASGGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032215        --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032174        ------------GGSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
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EU032210        --------------SVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
EU032164        -------------GSVAS------GGSGNSRRTNP---------------SDNSSDSDAK 
                                                                            
M77721          SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
DT6             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
DC2             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
M77723          SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
M77724          SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
M77716          SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
M77714          SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
M77728          SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
DC13            SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
M77727          SYADLNIEFKNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
RC13            SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
M77720          SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
DT4             SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
DF15            SYADLKHRVRNYLLNIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
EU032178        SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHML------- 
EU032176        SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHML------- 
M77717          SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLSKNVD 
RC6             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLSKNVD 
X05624          TYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLSKNVD 
DQ485426        --------------------------------------- 
DQ485425        --------------------------------------- 
DQ485431        --------------------------------------- 
DQ485427        --------------------------------------- 
DQ485429        --------------------------------------- 
DQ485428        --------------------------------------- 
AF034635        --------------------------------------- 
DQ485432        --------------------------------------- 
A100            SYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
DT9             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
A80             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
M77726          SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
M77722          SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
RT2             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
EU032173        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHML------- 
FJ999664        --------------------------------------- 
DT1             SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
DF8             SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
EU032162        SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHML------- 
M77725          SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
DT12            SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
M77718          SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
M77719          SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
M77715          SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
M77713          SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
DF23            SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
EU032211        SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHML------- 
RT6             SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
EU032182        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHML------- 
EU032188        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHML------- 
EU032179        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHML------- 
EU032192        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHML------- 
EU032202        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHML------- 
EU032194        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHML------- 
EU032160        SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDL------------ 
EU032161        SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHML------- 
EU032216        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNH--------- 
EU032222        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNH--------- 
EU032172        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPEL--------------- 
EU032223        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHML------- 
EU032217        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHML------- 
EU032226        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHML------- 
EU032225        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHML------- 
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EU032204        SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLT----------- 
EU032205        SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHML------- 
EU032195        SYADLKHRVQNYLFTIKELNYPELFDLTNHML------- 
EU032199        SYADLKHRVQNYLFTIKELNYPELFDLTNHML------- 
EU032197        SYADLKHRVQNYLFTIKELNYPELFDLTNHML------- 
EU032201        SYADLKHRVQNYLFTIKELNYPELFDLTNH--------- 
EU032207        SYADLKHRVQNYLFTIKELNYPELFDLTNHML------- 
EU032212        SYADLKHRVQNYLFTIKELNYPELFDLTNHML------- 
EU032215        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLT----------- 
EU032174        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHML------- 
EU032210        SYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHML------- 
EU032164        SYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHML------- 
    
 
                                                     

แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ tripeptide repeats ของ
กลุมอัลลลี K1 ของยีน PfMsp-1 จากตัวอยางท่ีพบใน จ.ตาก จ.จันทบุรี และ จ.ยะลา 
รวมกบัตัวอยางท่ีเคยมกีารศกึษา 
RC3             ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
B9              ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAA------------ 
DT14            ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
M77733          ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
M77730          ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
RC1             ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
DC12            ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
DC5             ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
DC3             ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
X03371          ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
M77734          ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
M77729          ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
B13             ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
A31             ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
RT13            ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
M77732          ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
M77731          ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
RC10            ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
DQ485418        ------AATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCTCAAAGTGGTGCAAGTGCT---CAA 
DQ485419        ------AATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGAAGTGGTACAAGTAGTACACCA 
DQ485420        ------AATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGGTACAAGTGGTA---CA 
DQ485423        ------AATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTACTGCTCAAAGTGGTA---CA 
DQ485421        ------AATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGC---AAGTGCTCAAAGTGGTA---CA 
                      *****************************    * ** *  *             
 
RC3             AGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACA---------------------------AGTGGT 
B9              ------------------------------------------------------AGTGGT 
DT14            AGTGGTACAAGTGGTACA------------------------------------AGTGGT 
M77733          AGTGGTACA---------------------------------------------AGTG-- 
M77730          AGTGGTACA---------------------------------------------AGTGGT 
RC1             AGTGGTACA---------------------------------------------AGTGGT 
DC12            AGTGGTACA---------------------------------------------AGTGGT 
DC5             AGTGGTACA---------------------------------------------AGTGGT 
DC3             AGTGGTACA---------------------------------------------AGTGGT 
X03371          AGTGGTACA---------------------------------------------AGTGGT 
M77734          AGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACA------------------AGTGGT 
M77729          AGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACA------------------AGTGGT 
B13             AGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACA------------------AGTGGT 
A31             AGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACA------------------AGTGGT 
RT13            AGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACA------------------AGTGGT 
M77732          AGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACA------------------AGTGGT 
M77731          AGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACA------------------AGTGGT 
RC10            AGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGT 
DQ485418        AGTGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTGCAAGTGCTACA------------------AGTGGT 
DQ485419        AAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTGCAAGTGGTACA------------------AGTGGT 
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DQ485420        AGTGCTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACA------------------AGTGGT 
DQ485423        AGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACA------------------AGTGGT 
DQ485421        AGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACA------------------AGTGGT 
                                                                      ****   
 
RC3             ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
B9              ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
DT14            ACAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
M77733          -------GTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
M77730          ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
RC1             ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
DC12            ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
DC5             ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
DC3             ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
X03371          ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
M77734          ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
M77729          ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
B13             ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
A31             ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
RT13            ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
M77732          ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
M77731          ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
RC10            ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
DQ485418        ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
DQ485419        ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
DQ485420        ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
DQ485423        CCAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
DQ485421        ACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGTGGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCT 
                       *********** ***************************************** 
RC3             CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
B9              CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
DT14            CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
M77733          CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
M77730          CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
RC1             CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
DC12            CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
DC5             CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
DC3             CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
X03371          CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
M77734          CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
M77729          CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
B13             CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
A31             CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
RT13            CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
M77732          CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
M77731          CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
RC10            CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAA 
DQ485418        CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCA-------------- 
DQ485419        CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCA-------------- 
DQ485420        CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCA-------------- 
DQ485423        CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGC--------------- 
DQ485421        CGTTCAAATACTTCATCTGGTGCAAGCCCTCCAGCTGATGCAAGCA-------------- 
                *********************************************                
 
RC3             TCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAA 
B9              TCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAA 
DT14            TCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAA 
M77733          TCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAA 
M77730          TCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAA 
RC1             TCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAA 
DC12            TCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAA 
DC5             TCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAA 
DC3             TCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAA 
X03371          TCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAA 
M77734          TCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAA 



114 
 
M77729          TCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAA 
B13             TCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAA 
A31             TCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAA 
RT13            TCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAA 
M77732          TCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAA 
M77731          TCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAA 
RC10            TCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAA 
DQ485418        ------------------------------------------------------------ 
DQ485419        ------------------------------------------------------------ 
DQ485420        ------------------------------------------------------------ 
DQ485423        ------------------------------------------------------------ 
DQ485421        ------------------------------------------------------------ 
                                                                             
RC3             TATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
B9              TATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DT14            TATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77733          TATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77730          TATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RC1             TATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DC12            TATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DC5             TATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DC3             TATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
X03371          TATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77734          TATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77729          TATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
B13             TATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
A31             TATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RT13            TATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77732          TATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
M77731          TATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
RC10            TATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DQ485418        --------------------------------------------------------- 
DQ485419        --------------------------------------------------------- 
DQ485420        --------------------------------------------------------- 
DQ485423        --------------------------------------------------------- 
DQ485421        --------------------------------------------------------- 
                                                                         

 
 
 
 
 
แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับกรดอะมิโนในบริเวณ tripeptide repeats ของกลุมอัล
ลีล K1 ของยีน PfMsp-1 จากตัวอยางท่ีพบใน จ.ตาก จ.จันทบุรี และ จ.ยะลา รวมกบั
ตัวอยางท่ีเคยมกีารศึกษา 
DQ485420        --NEEEITTKGAS-GTSGTSATSGTS------------GTSGTSGTSGPSGPSGTSPSSR 
DQ485423        --NEEEITTKGASTAQSGTSGTSGTS------------GTSGTSGPSGPSGPSGTSPSSR 
X03371          ILNEEEITTKGAS-AQSGTS------------------GTSGTSGPSGPSGTS---PSSR 
M77733          ILNEEEITTKGAS-AQSGTS------------------GTS---GPSGPSGTS---PSSR 
M77730          ILNEEEITTKGAS-AQSGTS------------------GTSGTSGPSGPSGTS---PSSR 
DC3             ILNEEEITTKGAS-AQSGTS------------------GTSGTSGPSGPSGTS---PSSR 
DC5             ILNEEEITTKGAS-AQSGTS------------------GTSGTSGPSGPSGTS---PSSR 
DC12            ILNEEEITTKGAS-AQSGTS------------------GTSGTSGPSGPSGTS---PSSR 
RC1             ILNEEEITTKGAS-AQSGTS------------------GTSGTSGPSGPSGTS---PSSR 
DT14            ILNEEEITTKGAS-AQSGTS------------------GTSGTSGTSGPSGTSGTSPSSR 
RC3             ILNEEEITTKGAS-AQSGTSGTSGTS------------GTSGTSGPSGPSGTS---PSSR 
B9              ILNEEEITTKGAS-AQSGTS------------------------GPSGPSGTS---PSSR 
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B13             ILNEEEITTKGAS-AQSGTSGTSGTS------------GTSGTSGTSGPSGPSGTSPSSR 
A31             ILNEEEITTKGAS-AQSGTSGTSGTS------------GTSGTSGTSGPSGPSGTSPSSR 
RT13            ILNEEEITTKGAS-AQSGTSGTSGTS------------GTSGTSGTSGPSGPSGTSPSSR 
M77734          ILNEEEITTKGAS-AQSGTSGTSGTS------------GTSGTSGTSGPSGPSGTSPSSR 
M77729          ILNEEEITTKGAS-AQSGTSGTSGTS------------GTSGTSGTSGPSGPSGTSPSSR 
M77732          ILNEEEITTKGAS-AQSGTSGTSGTS------------GTSGTSGTSGPSGPSGTSPSSR 
M77731          ILNEEEITTKGAS-AQSGTSGTSGTS------------GTSGTSGTSGPSGPSGTSPSSR 
RC10            ILNEEEITTKGAS-AQSGTSGTSGTSGTSG------TSGTSGTSGTSGPSGPSGTSPSSR 
DQ485421        --NEEEITTKGAS-AQSGTSGTSGTSGTSG------------TSGTSGPSGPSGTSPSSR 
AY714586        ILNEEEITTSGAS-AQSGTSGTSGTSGTSGPSGTSGTSGTSGTSGTSGPSGPSGTSPSSR 
DQ485418        --NEEEITTKGAQSG-ASAQSGASAQS-----------GASATSGTSGPSGPSGTSPSSR 
DQ485419        --NEEEITTKGARSGTSSTPKGASAQS-----------GASGTSGTSGPSGPSGTSPSSR 
                  *******.**  . :.:                         *.*****.*   **** 
 
DQ485420        SNTLPRSNTSSGASPPADAS---------------------------------------- 
DQ485423        SNTLPRSNTSSGASPPADAS---------------------------------------- 
X03371          SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLC 
M77733          SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLC 
M77730          SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLC 
DC3             SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLC 
DC5             SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLC 
DC12            SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLC 
RC1             SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLC 
DT14            SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLC 
RC3             SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLC 
B9              SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLC 
B13             SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLC 
A31             SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLC 
RT13            SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLC 
M77734          SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLC 
M77729          SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLC 
M77732          SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLC 
M77731          SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLC 
RC10            SNTLPRSNTSSGASPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLC 
DQ485421        SNTLPRSNTSSGASPPADAS---------------------------------------- 
AY714586        SNTLPRSNTSSGAIPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFD--------- 
DQ485418        SNTLPRSNTSSGASPPADAS---------------------------------------- 
DQ485419        SNTLPRSNTSSGASPPADAS---------------------------------------- 
                ************* ******                                         
 
DQ485420        ---- 
DQ485423        ---- 
X03371          DNIH 
M77733          DNIH 
M77730          DNIH 
DC3             DNIH 
DC5             DNIH 
DC12            DNIH 
RC1             DNIH 
DT14            DNIH 
RC3             DNIH 
B9              DNIH 
B13             DNIH 
A31             DNIH 
RT13            DNIH 
M77734          DNIH 
M77729          DNIH 
M77732          DNIH 
M77731          DNIH 
RC10            DNIH 
DQ485421        ---- 
AY714586        ---- 
DQ485418        ---- 
DQ485419        ---- 
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แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ tripeptide repeats ของ
กลุมอัลลลี MAD20 ของยีน PfMsp-1 จากตวัอยางท่ีพบใน อ.ทาสองยาง และ อ.พบพระ 
จ.ตาก ในชวงเวลาท่ีแตกตางกัน 
X05624          GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
RT3             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
RT4             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
DF36            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
RT1             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
DT15            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
DT6             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
DT1             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
DT2             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
B27             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
RT2             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
A80             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
DT9             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
A100            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
RT12            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCAAAGGGT 
DT4             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
B25             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
DF15            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
DT12            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
RT14            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
DF12            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
RT6             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
DF10            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
DF23            GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
DF8             GTATTAAATGAAGGAACAAGTGGAACAGCTGTTACAACTAGTACACCTGGTTCA------ 
                ******************************************************       
 
X05624          ------------A---------GTGGTTCAGTTACTTCAGGTGG---------------- 
RT3             ------------AAGGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGG---------------- 
RT4             ------------GGTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAG-------------T------ 
DF36            ------------GGTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAG-------------T------ 
RT1             ------------GGTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAG-------------T------ 
DT15            ------------GGTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAG-------------T------ 
DT6             ------------GGTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAG-------------T------ 
DT1             ------------GGTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGTGG---------CTCAGTT 
DT2             ------------GGTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGTGG---------CTCAGTT 
B27             ------------GGTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTT 
RT2             ------------GGTGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGTGG---------------- 
A80             ------------AAGGGTTCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGTGG---------------- 
DT9             TCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGG---------------- 
A100            ------------GGTGGTTCAGCTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGG---------------- 
RT12            TCAGTTACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGG---------------- 
DT4             ------------AAGGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGG---------------- 
B25             ------------AAGGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGG---------------- 
DF15            ------------AAGGGTTCAGGTGCTTCAGGTGCTTCAGGTGG---------------- 
DT12            ------------AAGGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGG---------------- 
RT14            ------------AAGGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGG---------------- 
DF12            ------------AAGGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGG---------------- 
RT6             ------------AAGGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGG---------------- 
DF10            ------------AAGGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGG---------------- 
DF23            ------------AAGGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGG---------------- 
DF8             ------------AAGGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGG---------------- 
                                       *   **** *  *****                     
 
X05624          -----------TTCAGTTGCTTCAG---------TTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
RT3             -----------TTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCA 
RT4             -----------------TACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
DF36            -----------------TACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
RT1             -----------------TACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
DT15            -----------------TACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
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DT6             -----------------TACTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
DT1             GCTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
DT2             GCTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
B27             GCTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
RT2             -----------TTCAGTTGCTTCAG------------------TTGCTTCAGGTGGTTCA 
A80             -----------TTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCA 
DT9             -----------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
A100            -----------CTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
RT12            -----------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
DT4             -----------TTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCA 
B25             -----------TTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCA 
DF15            -----------TTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCA 
DT12            -----------CTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
RT14            -----------CTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
DF12            -----------CTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
RT6             -----------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
DF10            -----------CTCAGTTGCTTCAGGTGG---------TTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
DF23            -----------TTCAGTTGCTTCAGTTGGTTCAGGTGGTTCAGGTGGCTCAGTTGCTTCA 
DF8             -----------CTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCAGTTGCTTCA 
                                 *   ****                   **  **** **  *** 
 
X05624          GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
RT3             GTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
RT4             GTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DF36            GTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
RT1             GTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DT15            GTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DT6             GTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DT1             GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DT2             GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
B27             GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
RT2             GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
A80             GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DT9             GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
A100            GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
RT12            GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DT4             GTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
B25             GTTGCTTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DF15            GTTGCTTCAGGTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DT12            GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
RT14            GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DF12            GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
RT6             GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DF10            GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DF23            GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
DF8             GGTGGCTCAGTTGCTTCAGGTGGTTCAGGTAATTCAAGACGTACAAATCCTTCAGATAAT 
                * **  **** ************************************************* 
 
X05624          TCAAGTGATTCAAATACTAAAACTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
RT3             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
RT4             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
DF36            TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
RT1             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
DT15            TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
DT6             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
DT1             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
DT2             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
B27             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
RT2             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
A80             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
DT9             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
A100            TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTG 
RT12            TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACATAGAGTTCAAAATTACTTG 
DT4             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTG 
B25             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTG 
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DF15            TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTG 
DT12            TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTG 
RT14            TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTG 
DF12            TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTG 
RT6             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTG 
DF10            TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTG 
DF23            TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTG 
DF8             TCAAGTGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGAGTACGAAATTACTTG 
                ************ ** ***** ******************* ***** * ********** 
 
X05624          TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTGACT 
RT3             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTGACT 
RT4             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
DF36            TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
RT1             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
DT15            TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
DT6             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
DT1             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
DT2             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
B27             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
RT2             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
A80             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
DT9             TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
A100            TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
RT12            TTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACCAATCATATGTTAACT 
DT4             TTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACT 
B25             TTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACT 
DF15            TTAAATATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACT 
DT12            TTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACT 
RT14            TTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACT 
DF12            TTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACT 
RT6             TTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACT 
DF10            TTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACT 
DF23            TTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACT 
DF8             TTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACTAATCATATGTTAACT 
                ** * *** *****************  **************** *********** *** 
 
X05624          TTATCTAAAAATGTTGAT 
RT3             TTATCTAAAAATGTTGAT 
RT4             TTGTGTGATAATATTCAT 
DF36            TTGTGTGATAATATTCAT 
RT1             TTGTGTGATAATATTCAT 
DT15            TTGTGTGATAATATTCAT 
DT6             TTGTGTGATAATATTCAT 
DT1             TTGTGTGATAATATTCAT 
DT2             TTGTGTGATAATATTCAT 
B27             TTGTGTGATAATATTCAT 
RT2             TTGTGTGATAATATTCAT 
A80             TTGTGTGATAATATTCAT 
DT9             TTGTGTGATAATATTCAT 
A100            TTGTGTGATAATATTCAT 
RT12            TTGTGTGATAATATTCAT 
DT4             TTGTGTGATAATATTCAT 
B25             TTGTGTGATAATATTCAT 
DF15            TTGTGTGATAATATTCAT 
DT12            TTGTGTGATAATATTCAT 
RT14            TTGTGTGATAATATTCAT 
DF12            TTGTGTGATAATATTCAT 
RT6             TTGTGTGATAATATTCAT 
DF10            TTGTGTGATAATATTCAT 
DF23            TTGTGTGATAATATTCAT 
DF8             TTGTGTGATAATATTCAT 
                ** * * * *** ** ** 
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แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับกรดอะมิโนในบริเวณ tripeptide repeats ของกลุมอัล
ลีล MAD20ของยีน PfMsp-1 จากตัวอยางท่ีพบใน อ.ทาสองยาง และ อ.พบพระ จ.ตาก 
ในชวงเวลาท่ีแตกตางกัน 
M77718          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------KGSVASGGSGGSVASGGSVA------SGGSVAS 
DT12            VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------KGSVASGGSGGSVASGGSVA------SGGSVAS 
M77725          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------KGSVASGGSGGSVASGGSVA------SGGSVAS 
M77713          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------KGSVASGGSGGSVASGGSVA------SGGSVAS 
M77715          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------KGSVASGGSGGSVASGGSVA------SGGSVAS 
M77719          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------KGSVASGGSGGSVASGGSVA------SGGSVAS 
DF23            VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------KGSVASGGSGGSVASVGSGG------SGGSVAS 
RT6             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------KGSVASGGSGGSVA---SGG------SGGSVAS 
DF8             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------KGSVASGGSGGSVASGGSVA------SVASVAS 
M77721          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------GGSVTSGGSVTSGGSGG---------SVASVAS 
DT6             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------GGSVTSGGSVTSGGSGG---------SVASVAS 
DC11            VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------GGSVTSGGSVTSGGSGG---------SVASVAS 
M77723          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------GGSVTSGGSVTSGGSVTSVA------SVASVAS 
M77724          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------GGSVTSGGSVTSGGSVTSVA------SVASVAS 
M77716          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------GGSVTSGGSVTSGGSVTSVA------SVASVAS 
M77714          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------GGSVTSGGSVTSGGSVTSVA------SVASVAS 
DC13            VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------GGSVTSGGSVTSGGSGTSVA------SVASVAS 
M77728          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------GGSVTSGGSVTSGGSVT---------SVASVAS 
DC2             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------GGSVTSGGSVTSGGSGG------------SVAS 
M77720          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------KGSVTSGGSVTSGGSVTSVA------SVASVAS 
DT4             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------KGSGGSVASGGSGGSGGSVA------SVASGGS 
DF15            VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------KGSGASGASGGSGGSGGSVA------SVASGGS 
M77727          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------KGSVAS-----SG-------------------- 
RC13            VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------KGSVASSG------------------------- 
DT1             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------GGSVTSGGSGGSVASGGSVASGGSGGSVASVAS 
DT9             VLNEGTSGTAVTTSTPGSKGSVTSGGSGGSVASGGSGGSVASGGSGG------SVASGGS 
A100            VLNEGTSGTAVTTSTPGS------GGSAGSVASGGSGGSVASGGSGG------SVASGGS 
A80             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------KGSVTSGGSGGSVASGGSGG------SVASGGS 
M77726          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------GGSVTSGGSGGSVAS------------VASGGS 
M77722          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------GGSVTSGGSGGSVAS------------VASGGS 
RT2             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------GGSVTSGGSGGSVAS------------VASGGS 
M77717          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------SGSVTSGGSGGSVAS------------VASG-- 
RC6             VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------SGSVTSGGSGGSVAS------------VASGGS 
X05624          VLNEGTSGTAVTTSTPGS---------SGSVTSGGSVASVAS------------VASGGS 
                ******************          **  *      
                       
M77718          GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLT 
DT12            GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLT 
M77725          GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLT 
M77713          GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLT 
M77715          GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLT 
M77719          GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLT 
DF23            GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLT 
RT6             GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLT 
DF8             GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLT 
M77721          VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
DT6             VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
DC11            VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
M77723          VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
M77724          VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
M77716          VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
M77714          VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
DC13            VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
M77728          VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
DC2             VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
M77720          VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLT 
DT4             VASVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLT 
DF15            VASGASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLLNIKELKYPQLFDLTNHMLT 
M77727          --SVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLNIEFKNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
RC13            --SVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
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DT1             GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
DT9             ---VASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
A100            ---VASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
A80             GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
M77726          GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
M77722          GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
RT2             GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
M77717          ----ASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
RC6             GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSDAKSYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
X05624          GGSVASGGSGNSRRTNPSDNSSDSNTKTYADLKHRVQNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLT 
                    ********************::*:****: ..:***:.*******:********** 
M77718          LCDNIH 
DT12            LCDNIH 
M77725          LCDNIH 
M77713          LCDNIH 
M77715          LCDNIH 
M77719          LCDNIH 
DF23            LCDNIH 
RT6             LCDNIH 
DF8             LCDNIH 
M77721          LCDNIH 
DT6             LCDNIH 
DC11            LCDNIH 
M77723          LCDNIH 
M77724          LCDNIH 
M77716          LCDNIH 
M77714          LCDNIH 
DC13            LCDNIH 
M77728          LCDNIH 
DC2             LCDNIH 
M77720          LCDNIH 
DT4             LCDNIH 
DF15            LCDNIH 
M77727          LCDNIH 
RC13            LCDNIH 
DT1             LCDNIH 
DT9             LCDNIH 
A100            LCDNIH 
A80             LCDNIH 
M77726          LCDNIH 
M77722          LCDNIH 
RT2             LCDNIH 
M77717          LSKNVD 
RC6             LSKNVD 
X05624          LSKNVD 
                *..*:. 
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แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ tripeptide repeats ของ
กลุมอัลลลี K1 ของยีน PfMsp-1 จากตัวอยางท่ีพบใน อ.ทาสองยาง และ อ.พบพระ จ.
ตาก ในชวงเวลาท่ีแตกตางกัน 
RT13            ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTACAAGTGGT 
B9              ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTACAAGTGGT 
A31             ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTACAAGTGGT 
DT14            ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTACAAGTGGT 
B13             ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTACAAGTGGT 
X03371          ATCTTAAATGAAGAAGAAATTACTACAAAAGGTGCAAGTGCTCAAAGTGGTACAAGTGGT 
                ************************************************************ 
 
RT13            ACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGT 
B9              ---------------------------------------------CCAAGTGGTCCAAGT 
A31             ACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGT 
DT14            ACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTG------------------GTCCAAGTGGTACAAGT 
B13             ACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTACAAGTGGTCCAAGTGGTCCAAGT 
X03371          ACAAGTGGTACAAGTGGT---------------------------CCAAGTGGTCCAAGT 
                                                             ********* ***** 
 
RT13            GGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCTCGTTCAAATACTTCATCTGGTGCA 
B9              GGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCTCGTTCAAATACTTCATCTGGTGCA 
A31             GGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCTCGTTCAAATACTTCATCTGGTGCA 
DT14            GGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCTCGTTCAAATACTTCATCTGGTGCA 
B13             GGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCTCGTTCAAATACTTCATCTGGTGCA 
X03371          GGTACAAGTCCATCATCTCGTTCAAACACTTTACCTCGTTCAAATACTTCATCTGGTGCA 
                ************************************************************ 
 
RT13            AGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGA 
B9              AGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGA 
A31             AGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGA 
DT14            AGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGA 
B13             AGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGA 
X03371          AGCCCTCCAGCTGATGCAAGCGATTCAGATGCTAAATCTTACGCTGATTTAAAACACAGA 
                ************************************************************ 
 
RT13            GTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
B9              GTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
A31             GTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
DT14            GTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
B13             GTACGAAATTACTTGTTCACTATTAAAGAACTCAAATATCCCGAACTCTTTGATTTAACC 
X03371          GTACGAAATTACTTGTTAACTATCAAAGAACTCAAATATCCTCAACTCTTTGATTTAACT 
                ***************** ***** *****************  ****************  
 
RT13            AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
B9              AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
A31             AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
DT14            AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
B13             AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
X03371          AATCATATGTTAACTTTGTGTGATAATATTCAT 
                ********************************* 
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แสดงผลการเปรียบเทียบของลําดับกรดอะมิโนในบริเวณ tripeptide repeats ของกลุมอัล
ลีล K1 ของยีน PfMsp-1 จากตัวอยางท่ีพบใน อ.ทาสองยาง และ อ.พบพระ จ.ตาก ในชวง
เวลาท่ีแตกตางกัน 
RT13            ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTSGTSGTSGTSGPSGPSGTSPSSRSNTLPRSNTSSGA 
B9              ILNEEEITTKGASAQSGTS---------------GPSGPSGTSPSSRSNTLPRSNTSSGA 
A31             ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTSGTSGTSGTSGPSGPSGTSPSSRSNTLPRSNTSSGA 
DT14            ILNEEEITTKGASAQSGTSG------TSGTSGTSGPSGTSGTSPSSRSNTLPRSNTSSGA 
B13             ILNEEEITTKGASAQSGTSGTSGTSGTSGTSGTSGPSGPSGTSPSSRSNTLPRSNTSSGA 
X03371          ILNEEEITTKGASAQSGTSG---------TSGTSGPSGPSGTSPSSRSNTLPRSNTSSGA 
                *******************               ****.********************* 
 
RT13            SPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
B9              SPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
A31             SPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
DT14            SPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
B13             SPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLFTIKELKYPELFDLTNHMLTLCDNIH 
X03371          SPPADASDSDAKSYADLKHRVRNYLLTIKELKYPQLFDLTNHMLTLCDNIH 
                *************************:********:**************** 
 

แสดงผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโน ในบริเวณ tripeptide repeats ของกลุมอัลลลี 
RO33 ของยีน PfMSP1 จากตัวอยางท่ีพบใน จ.ตาก จ.จันทบุรี และ จ.ยะลา รวมกบั
ตัวอยางท่ีเคยมกีารศึกษา 
EU032265        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------ 
EU032263        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------ 
EU032267        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------ 
EU032271        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------ 
EU032269        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------ 
EU032275        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------ 
EU032273        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------ 
EU032270        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------ 
EU032268        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------ 
EU032266        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------ 
EU032264        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------ 
EU032262        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------ 
EU032272        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------ 
EU032274        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------ 
EU032276        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDNS------ 
EU032260        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDDS------ 
EU032261        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPDAANPSDDS------ 
EU032258        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKDAIRSPGAANPSDDS------ 
EU032256        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKDAIRSPGAANPSDDS------ 
EU032259        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKDAIRSPGAANPSDDS------ 
EU032257        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKDAIRSPGAANPSDDS------ 
EU032254        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTNGAIRSPGAANPSDDS------ 
EU032252        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTNGAIRSPGAANPSDDS------ 
EU032255        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTNGAIRSPGAANPSDDS------ 
EU032253        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTNGAIRSPGAANPSDDS------ 
EU032251        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTNGAIRSPGAANPSDDS------ 
EU032250        ------------KPADAVSTESAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDS------ 
EU037095        ------------KPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDS------ 
DQ485448        --KDGANTQVVAKPAEAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAISSPGAANPSD-------- 
DQ485450        --KDGANTQVV--PAEAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSD-------- 
DQ485451        --KDGANTQVVAKPAEAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDE------- 
DQ485449        --KDGANTQVVAKPADAVSTQSAKNPPGATLPSGTASTKGAIRSPGAANPSD-------- 
DQ485445        --KDGANTQVVAKPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSD-------- 
DC14            VLKDGANTQVVAKPAGAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK 
M77735          VLKDGANTQVVAKPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK 
AB276005        VLKDGANTQVVAKPADAVSTQSAKNPPGATVPSGTASTKGAIRSPGAANPSDDSSDSDAK 
                             ** ****:*********:*******:.** **.******         
 



123 
 
 

ประวัติผูเขียนวิทยานิพนธ 
 
               นางสาววฒิภรณ สายชนะพันธ เกิดเม่ือวันที่ 10 สิงหาคม พ.ศ. 2529 จังหวัดสงขลา 
สําเร็จการศกึษาปริญญาตรี วิทยาศาสตรบัณฑิต สาขาจลุชีวิทยาอุตสาหกรรม คณะวิทยาศาสตร 
สถาบันเทคโนโลยพีระจอมเกลาเจาคุณทหาร ลาดกระบัง ในปการศกึษา 2550 และเขาศึกษาตอ
ในหลักสูตรหลักสูตรวิทยาศาสตรมหาบัณฑิต สาขาวิชาปรสิตวิทยาทางการแพทย ภาควิชาปรสิต
วิทยา คณะแพทยศาสตร  จฬุาลงกรณมหาวิทยาลัย ในปการศึกษา 2552 

 
 

 
 


	ปกภาษาไทย 
	ปกภาษาอังกฤษ 
	หน้าอนุมัติ 
	บทคัดย่อภาษาไทย 
	บทคัดย่อภาษาอังกฤษ 
	กิตติกรรมประกาศ 
	สารบัญ
	บทที่ 1 บทนำ
	บทที่ 2 เอกสารและงานวิจัยที่เกี่ยวข้อง
	ประวัติความเป็นมาของโรคมาลาเรีย
	อนุกรมวิธานของเชื้อมาลาเรีย
	วงชีวิต
	อาการแสดงของโรคมาลาเรีย
	การกระจายทางภูมิศาสตร์
	การผลิตวัคซีนป้องกันโรคมาลาเรีย
	บทบาทของ MSP1 ในการเป็นองค์ประกอบของวัคซีนป้องกันมาลาเรีย
	ความหลากหลายของยีน MeroZoite surface protein 1 (MSP1)
	โครงสร้างของ Plasmodium falciparum merozoite surface protein 1

	บทที่ 3 วิธีดำเนินการวิจัย
	รูปแบบการวิจัย
	คำจำกัดความที่ใช้ในการวิจัย
	ขนาดของกลุ่มประชากร
	เครื่องมือและสารเคมีที่ใช้ในการวิจัย
	ขั้นตอนการดำเนินการวิจัย
	วิธีการแยกจีโนไทป์ที่จำเพาะต่ออัลลีล
	ความจำเพาะของจีโนไทป์

	บทที่ 4 ผลการวิเคราะห์ข้อมูล
	วิธีการตรวจสอบความจำเพาะของจีโนไทป์ของ PfMSP1
	การทดสอบความไวจำเพาะของจีโนไทป์
	จีโนไทป์ย่อยของ block 2 ของ PfMSP1
	การแยกจีโนไทป์จากตัวอย่างผู้ป่วย
	การกระจายของจีโนไทป์ในแต่ละภาคของประเทศไทย
	การกระจายของจีโนไทป์ในมิติเวลาที่แตกต่างกันในแต่ละภาคของประเทศไทย
	การวิเคราะห์หาลำดับนิวคลีโอไทป์ใน block 2 ของยีน PfMSP1
	ความหลากหลายของลำดับนิวคลีโอไทด์ของกลุ่มอัลลีล MAD20 จากตัวอย่างในจังหวัดตาก
	ความหลากหลายของลำดับนิวคลีโอไทด์ของกลุ่มอัลลีล K1 จากตัวอย่างในจังหวัดตาก
	ความหลากหลายของลำดับนิวคลีโอไทด์ของกลุ่มอัลลีล RO33 จากตัวอย่างในจังหวัดตาก
	ความหลากหลายของลำดับนิวคลีโอไทด์ของกลุ่มอัลลีล MAD20 จากตัวอย่างในจังหวัดจันทบุรี
	ความหลากหลายของลำดับนิวคลีโอไทด์ของกลุ่มอัลลีล K1 จากตัวอย่างในจังหวัดจันทบุรี
	ความหลากหลายของลำดับนิวคลีโอไทด์ของกลุ่มอัลลีล RO33 จากตัวอย่างในจังหวัดจันทบุรี
	ความหลากหลายของลำดับนิวคลีโอไทด์ของกลุ่มอัลลีล RO33 จากตัวอย่างในจังหวัดยะลา
	การเปรียบเทียบความหลากหลายของลำดับนิวคลีโอไทด์ของกลุ่มอัลลีล K1 จากตัวอย่างที่พบใน จ.ตาก จ.จันทบุรี และ จ.ยะลา ร่วมกับตัวอย่างที่เคยมีการศึกษา
	เปรียบเทียบความหลากหลายของลำดับนิวคลีโอไทด์ของกลุ่มอัลลีล MAD20 จากตัวอย่างใน อ.ท่าสองยาง และ อ.พบพระ จ.ตาก ในช่วงเวลาที่แตกต่างกัน
	เปรียบเทียบความหลากหลายของลำดับนิวคลีโอไทด์ของกลุ่มอัลลีล K1 จากตัวอย่างใน อ.ท่าสองยาง และ อ.พบพระ จ.ตาก ในช่วงเวลาที่แตกต่างกัน
	เปรียบเทียบความหลากหลายของลำดับนิวคลีโอไทด์ของกลุ่มอัลลีล RO33 จากตัวอย่างใน อ.ท่าสองยาง และ อ.พบพระ จ.ตาก ในช่วงเวลาที่แตกต่างกัน

	บทที่ 5 สรุปผลการวิจัย อภิปรายผล และข้อเสนอแนะ
	สรุปผลการทดลอง
	ข้อเสนอแนะ

	รายการอ้างอิง
	ภาคผนวก
	ประวัติผู้เขียน

