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ศึกษาจีโนมไวรัสทริสเตซ่า (Citrus tristeza virus, CTV) สายพนัธ์ุท่ีแสดงอาการล าตน้บุ๋ม 
(CTV-A18)  จากเน้ือเยื่อส้มเปลือกล่อนท่ีเป็นโรคในประเทศไทยดว้ยการใชเ้ทคนิค RT-PCR  
สามารถออกแบบไพรเมอร์ท่ีเหมาะสมได ้22 คู่ส าหรับสังเคราะห์ cDNA ของจีโนมไวรัส CTV-A18  
การวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด์และล าดบัเบสของจีโนมไวรัส CTV-A18  โดยการเช่ือมต่อช้ิน
ผลิตภณัฑเ์ขา้กบัพลาสมิด pCR®8/GW/TOPO vector  และวเิคราะห์ดว้ยโปรแกรม Clustal W และ 
MEGA 4  พบวา่นิวคลีโอไทด์และล าดบัเบสของจีโนมไวรัส CTV-A18  มีขนาด 19,302 นิวคลีโอ
ไทด ์ประกอบดว้ย 2 Untranslated Region (UTRs) และ 12 Open Reading Frame (ORFs) ท่ี
สามารถผลิตโปรตีนไดอ้ยา่งนอ้ย 17 ชนิด เม่ือวิเคราะห์เปรียบเทียบความใกลเ้คียงกนัของล าดบั 
นิวคลีโอไทดข์องจีโนมดว้ยค่า Identity, Pairwise Distance และ Phylogenetic Tree กบัจีโนมของ 
CTV ท่ีไดมี้รายงานใน GenBank  พบวา่ CTV-A18 มีล าดบัเบสและสายววิฒันาการใกลเ้คียงกบั 
CTV NUagA  ซ่ึงรายงานจากประเทศญ่ีปุ่นมากท่ีสุด  และจากการวเิคราะห์เปรียบเทียบล าดบั
กรดอะมิโนของโปรตีนแต่ละส่วนของ CTV-A18 กบั CTV ท่ีมีรายงาน 24 สายพนัธ์ุ พบวา่ส่วนท่ี
มีความผนัแปรนอ้ยท่ีสุดคือส่วนของยนี cp (Coat protein, p25) และ 3’UTR  โดยมีความใกลเ้คียง
กนัสูงมากคือระหวา่ง 96-99 %  และ 98-99 % ตามล าดบั ในขณะท่ีพบวา่ส่วนของยนีท่ีมีความผนั
แปรสูงคือส่วนของยนี 5’UTR   p349 และ RdRp (p54)  โดยมีความใกลเ้คียงกนัระหวา่ง 66-97% 
49-91% และ 71-97% ตามล าดบั ดงันั้นความต่างของล าดบักรดอะมิโนของโปรตีนแต่ละส่วนใน
บริเวณน้ีจึงอาจใชเ้ป็นขอ้มูลหน่ึงท่ีสามารถบ่งช้ี CTV แต่ละสายพนัธ์ุได ้ ส าหรับการทดสอบใช้
เทคนิค RT-PCR โดยใชไ้พรเมอร์ CPF/CPR [coat protein gene (cp) 672 bp]  และยนืยนัผลดว้ย
เทคนิค Dot Blot Hybridization (DBH) โดยใช ้Biotin-cp-probe  เพื่อการตรวจสอบการเป็นพืช
อาศยัของ CTV กบัพืชจ านวน 45 ตวัอยา่ง 11 สกุล 8 ตระกลู ซ่ึงพบในสวนส้มท่ีเป็นโรคทริสเตซ่า  
พบวา่วธีิการดงักล่าวสามารถตรวจสอบพบ CTV ในตวัอยา่งส้มเขียวหวานและมะนาวท่ีเป็นโรค 
ทริสเตซ่า และตรวจไม่พบ  CTV  จากพืชทั้ง 45 ตวัอยา่งท่ีน ามาศึกษา 
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Genome of Citrus tristeza virus (CTV) causing stem pitting symptom on mandarin 
grown in Thailand (CTV-A18) was investigated. By reverse transcription-polymerase chain 
reaction (RT-PCR) technique with 22 specific primer pairs, cDNA fragment of CTV-A18 whole 
genome was synthesized and cloned into pCR®8/GW/TOPO vector. The research result revealed 
that whole genome of CTV-A18 isolate consisted of 19,302 nucleotides with 2 Untranslated  
Regions (UTRs) and 12 Open Reading Frames (ORFs) which at least 17 proteins could be 
produced.  The whole genome of CTV-A18 was then analytical compared with other 24 CTV 
isolates from previous data in GenBank by Clustal W and MEGA 4 programs.  Identity, 
Pairwise Distance and Phylogenetic tree analysis of CTV-A18 nucleotide sequence was the most 
similar to CTV NUagA isolate from Japan.  From comparative amino acid sequences, the most 
conservative regions of CTV-A18 genome were cp gene (Coat protein, p25) and 3’UTR which 
exhibited 96-99% and 98-99%, respectively. On the other hand, the less conservative regions of 
CTV-A18 genome were  5’UTR, p349 and RdRp (p54)  which exhibited 66-97%, 49-91% and 
71-97%, orderly. Based on this work, the different of amino acid sequences of mentioned 
regions might be one important data used for classification or identification of CTV strains.  
RT-PCR technique with specific primer CPF/CPR [coat protein gene (cp) 672 bp] and result 
confirmation by Dot blot hybridization (DBH) with specific Biotin-CP-probe was demonstrated 
for CTV detection and lateral host study. Many kinds of plants including weeds, 45 samples in 
11 Genera, 8 Families, established in CTV infected orchards were collected for research trials. 
The positive CTV-detection was recorded from infected mandarin and lime samples, but 
negative results were observed on all of those 45 plant samples. 
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ภาพโครงสร้างจีโนมของเช้ือไวรัส CTV  
ภาพจ าลองต าแหน่ง genome ของเช้ือไวรัส CTV A18 รวมทั้งต าแหน่งช้ิน
ผลิตภณัฑข์องคู่ไพรเมอร์ท่ีไดจ้ากการออกแบบโดยครอบคลุมตลอดทั้งจีโนม 
แสดงลกัษณะอาการล าตน้บุ๋มจากตน้ส้มฟรีมองตท่ี์ใชใ้นการตรวจสอบจีโนม
เช้ือ Citrus tristeza virus สายพนัธ์ุ A18 (ภาพ A), แสดงลกัษณะอาการล าตน้บุ๋ม
ภายในเปลือกล าตน้ (ภาพ B) 
แสดง CTV-cp gene ท่ีไดจ้ากการเพิ่มปริมาณดว้ยไพรเมอร์ CPF/CPR 
ล าดบันิวคลีโอไทด์ของจีโนมเช้ือ Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18 
อาการล าตน้บุ๋ม จงัหวดัเชียงใหม่ ประเทศไทย 
เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบันิวคลีโอไทดข์อง
จีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของเช้ือไวรัสท่ีมีรายงานใน 
GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของ
ล าดบันิวคลีโอไทด)์ 
Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบันิวคลีโอไทดต์ลอดจีโนมของ
ไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั 
นิวคลีโอไทดต์ลอดจีโนมของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบันิวคลีโอไทดส่์วน 
5’UTR ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของเช้ือ ไวรัส 
CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่าง
แสดง ค่า Identity ของล าดบันิวคลีโอไทด)์ 
Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบันิวคลีโอไทดใ์นส่วน 5’UTR 
ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั     นิวคลีโอไทด์
ส่วน 5’UTR ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของ
โปรตีน p349  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ เช้ือ
ไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance 
ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน 
p349  ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโน
ในส่วนโปรตีน p349  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของ
โปรตีน p54  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ เช้ือ
ไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance 
ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p54  
ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนใน
ส่วนโปรตีน p54  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของ
โปรตีน p33  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ เช้ือ
ไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance 
ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p33  
ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนใน
ส่วนโปรตีน p33  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของ
โปรตีน p6  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ เช้ือไวรัส 
CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่าง
แสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
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Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p6  
ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนใน
ส่วนโปรตีน p6  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของ
โปรตีน p65  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ เช้ือ
ไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance 
ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p65  
ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนใน
ส่วนโปรตีน p65  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของ
โปรตีน p61  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ เช้ือ
ไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance 
ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p61  
ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนใน
ส่วนโปรตีน p61  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของ
โปรตีน p27  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ เช้ือ
ไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance 
ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p27  
ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนใน
ส่วนโปรตีน p27  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของ
โปรตีน p25  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ เช้ือ
ไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance 
ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p25  
ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนใน
ส่วนโปรตีน p25  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของ
โปรตีน p18  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ เช้ือ
ไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance 
ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p18  
ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนใน
ส่วนโปรตีน p18  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของ
โปรตีน p13  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ เช้ือ
ไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance 
ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p13  
ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนใน
ส่วนโปรตีน p13  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของ
โปรตีน p20  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ เช้ือ
ไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance 
ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
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Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p20  
ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนใน
ส่วนโปรตีน p20  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของ
โปรตีน p23  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ เช้ือ
ไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance 
ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p23  
ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนใน
ส่วนโปรตีน p23  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบันิวคลีโอไทด์ส่วน 
3’UTR ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของเช้ือ ไวรัส 
CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่าง
แสดง ค่า Identity ของล าดบันิวคลีโอไทด)์ 
Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบันิวคลีโอไทดใ์นส่วน 3’UTR 
ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดส่์วน 
3’UTR ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
ลกัษณะสวนส้มโอโดยทัว่ไปในสวนภาคกลางในประเทศไทย 
ลกัษณะของวชัพืชท่ีข้ึนทัว่ไปในสวนส้มและส้มโอในประเทศไทย 
ภาพตวัอยา่งวชัพืชท่ีพบส่วนมากในสวนส้มและส้มโอในเขตภาคกลางใน
ประเทศไทย 
แสดงการตรวจสอบโรคไวรัสทริสเตซ่า Citrus Tristeza Virus (CTV), ดว้ย
เทคนิค RT-PCR ดว้ยการเพิ่มปริมาณช้ินยนี coat protein gene (cp) ขนาด 672 bp 
จาก RNA ตวัอยา่งของวชัพืชทั้ง 45 ตวัอยา่งดว้ยคู่ไพรเมอร์ CPF/CPR 
แสดง CTV-cp-Probe เทียบกบัขนาดของ coat protein gene ปกติ 
ภาพแสดงผลการตรวจสอบโรคทริสเตซ่าดว้ยเทคนิค Dot blot hybridization 
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เปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์องจีโนมในส่วน 5’UTR  ของเช้ือ Citrus 
Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18 อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ 
ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดส่์วน 5’UTR  ของเช้ือไวรัส 
CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p349  ของเช้ือ Citrus 
Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18 อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ 
ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p349  
ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p54  ของเช้ือ Citrus 
Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18 อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ 
ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p54  
ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p33  ของเช้ือ Citrus 
Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18 อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ 
ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p33  
ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p6  ของเช้ือ Citrus 
Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18 อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ 
ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p6  
ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p65  ของเช้ือ Citrus 
Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18 อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ 
ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p65  
ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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จีโนมเช้ือไวรัสทริสเตซ่าในประเทศไทยและการตรวจสอบเช้ือไวรัสทริสเตซ่าในวชัพชื
โดยใช้เทคนิค RT-PCR และ Dot Blot Hybridization 

 

Genome of Citrus tristeza virus (CTV) in Thailand and Detection of CTV by 
 RT-PCR and Dot Blot Hybridization Techniques in Weeds 

 
ค าน า 

 

การบริโภคส้มของไทยและในต่างประเทศนั้น ไดรั้บความนิยมกนัมาตั้งแต่อดีตจนถึง
ปัจจุบนั รวมถึงการส่งออกและการน าเขา้ส้มสายพนัธ์ุต่างๆมากมาย เกษตรกรจึงสามารถท ารายได้
จ  านวนมากจากปริมาณการผลิตส้ม การผลิตส้มใหไ้ดป้ริมาณและคุณภาพท่ีเพียงพอต่อการน าเขา้สู่
ตลาดนั้นท าไดย้าก ปัญหาและอุปสรรคในการผลิต มีปัจจยัอ่ืนเก่ียวขอ้ง เช่น สภาพแวดลอ้ม ทุน ปุ๋ย
หรือสารเคมี เป็นตน้ แต่ปัจจยัท่ีส าคญัหน่ึงคือ เร่ืองของโรคของส้ม  (อ าไพวรรณ, 2527) 

 
โรคของส้มท่ีส าคญั เกิดจากเช้ือสาเหตุไดทุ้กเช้ือ ไม่วา่จะเป็นเช้ือแบคทีเรีย เช้ือรา ไวรัส 

ไวรอยด ์ไฟโตพลาสมา และไส้เดือนฝอย เป็นตน้ (อ าไพวรรณ, 2527) แต่โรคท่ีในประเทศและ
ต่างประเทศก าลงัใหค้วามส าคญัในขณะน้ีคือเร่ืองของโรคไวรัสทริสเตซ่าท่ีมีเช้ือสาเหตุเกิดจาก  
เช้ือไวรัส Citrus tristeza virus (CTV)  

 
อาการท่ีเกิดจากการเขา้ท าลายของเช้ือไวรัส CTV จะเเตกต่างกนัข้ึนอยูก่บัชนิดของพืช

อาศยัท่ีอยูใ่นพื้นท่ีปลูก เช่น อาการตน้โทรม การตายเร่ิมจากปลายยอดเขา้มา (decline) ล าตน้บุ๋ม 
(stem pitting) เส้นใบใส (vein clearing) เส้นใบแตก (vein corking) ใบเป็นรูปถว้ย (leaf cupping) 
ตน้กลา้เหลืองซีด (yellowing) เป็นตน้ ลกัษณะอาการจะข้ึนอยูก่บัความรุนเเรงของไวรัสเเละสภาพ
เเวดลอ้ม โดยทัว่ไปอาการท่ีส าคญัเม่ือเช้ือ CTV เขา้ท าลายคืออาการตน้โทรม และตน้โทรมอยา่ง
รวดเร็ว ซ่ึงถา้เกิดพร้อมกนัจะท าใหเ้กิดการตายอยา่งรวดเร็ว เเละอาการล าตน้บุ๋ม จะท าใหค้วาม
สมบูรณ์ของตน้พืชลดลง (Albiach-Marti et al., 2000) 

 
ในประเทศไทยมีการแพร่กระจายตวัอยูใ่นสวนส่วนใหญ่ในทุกพื้นท่ี หากท าการตรวจสอบ 

แต่วา่อาการจะแสดงไม่ชดัเจน เน่ืองอาจสายพนัธ์ุไม่รุนแรง และสภาพของพืชอาศยัยงัคงสมบูรณ์ดี  
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พบวา่ไวรัส CTV ถ่ายทอดโดยเพล้ียอ่อน (aphid) ไดห้ลายชนิด เช่น Aphis spiraecola Patch, A. 
gossypii Glover เเละ Toxoptera aurantii แต่เพล้ียอ่อน Toxoptera citricidus (Kirkaldy)  
มีประสิทธิภาพในการเป็นพาหะท่ีถ่ายทอดโรคไดดี้ท่ีสุด (Powell et al., 1997; Niblett et al., 2000) 
การถ่ายทอดโรคเป็นแบบ semi-persistent (Roy, 2005) โดยแมลงพาหะจะอาศยัระยะเวลาในการ
ถ่ายทอดเช้ือใหก้บัพืช เพียง 30 นาที ถึง 1 ชัว่โมง และหลงัจากท่ีดูดกินน ้าเล้ียงจากพืชแมลงพาหะ
ยงัคงความสามารถในการถ่ายทอดเช้ือไวรัสได ้1-3 วนั นอกจากท่ีเช้ือสามารถถ่ายทอดไปโดยแมลง
พาหะแลว้ ยงัสามารถถ่ายทอดไดโ้ดยวธีิกล หรือโดยการติดตา การทาบก่ิง และทางก่ิงพนัธ์ุ ซ่ึงเป็น
สาเหตุท่ีท าใหเ้กิดการแพร่ระบาดของโรคอยา่งรวดเร็ว เเต่โรคน้ีไม่สามารถถ่ายทอดผา่นทางเมล็ด 
(Dolja et al., 1994) 

 
ในเร่ืองของพืชอาศยั CTV จะอาศยัอยูใ่นระบบท่ออาหาร (phloem) จ ากดัเฉพาะในพืชท่ี

เป็นไมย้นืตน้ในสกุลส้ม เช่น Aeglopsis chevalieri, Alfraele paniculata และ Pampurus missiones 
(Yoshida, 1996) 

 
สมมติฐานขา้งตน้ยงัไม่ไดรั้บการพิสูจน์ในพืชลม้ลุก หรือพืชอ่ืนท่ีน่าจะมีความเก่ียวขอ้งกบั

การเกิดโรคไวรัสทริสเตซ่า จากการส ารวจพืชลม้ลุกหรือวชัพืชในสวนผลไมต้ามแหล่งปลูกต่างๆ 
พบวา่ ชนิดของวชัพืชท่ีข้ึนในสวนผลไมมี้แตกต่างกนัไป เช่นทางจงัหวดันครราชสีมาและสระบุรี 
พบวา่ หญา้ขจรจบดอกเล็กและดอกใหญ่ เป็นวชัพืชร้ายแรงอนัดบัหน่ึงทั้งยงัแพร่กระจายไปใน
ทอ้งท่ีภาคตะวนัออกตั้งแต่จงัหวดัปราจีนบุรี นครนายก ฉะเชิงเทรา ระยอง ชลบุรี จนัทบุรี และ
ตราด ส าหบัวชัพืชท่ีส าคญัอีกชนิดหน่ึงคือ หญา้คา มีข้ึนอยูทุ่กแห่งและปริมาณมากทางภาคใต ้
นบัตั้งแต่จงัหวดัประจวบคีรีขนัธ์ลงไปจะพบวา่มีสาบเสือและหญา้คา เป็นวชัพืชส าคญั ส าหรับ
วชัพืชอ่ืนๆเช่น ผกัปราบ หญา้ตีนนก และกะเมง็  แต่ส าหรับสวนส้มส่วนใหญ่ในประเทศไทยใน
เกือบทุกทอ้งท่ี วชัพืชท่ีพบมกัมีความคลา้ยคลึงกนั อาทิเช่น ผกัปราบใบแคบ และผกัปราบใบกวา้ง 
หญา้แห้วหมู กะเมง็ เป็นตน้  (สมชาติ, 2548) 

 
จากขอ้มูลประเทศไทย และประเทศแถบเอเชียอาคเนย ์ยงัไม่มีผูใ้ดรายงานขอ้มูลล าดบัเบส

ทั้งจีโนมของเช้ือไวรัสทริสเตซ่า เพื่อใชใ้นการพิจารณาขอ้มูลพื้นฐานท่ีใชใ้นการศึกษาเช้ือไวรัส  
ในการศึกษาในคร้ังน้ี ไดแ้บ่งการศึกษาเป็นสองส่วน ส่วนท่ีหน่ึงไดมุ้่งเนน้การศึกษาในระดบั
โมเลกุลของเช้ือสาเหตุ จะช่วยท าใหก้ารตรวจสอบรวมทั้งการวนิิฉยัโรคไดอ้ยา่งถูกตอ้งแม่นย  าถึง
ระดบัสายพนัธ์ุของเช้ือ และยงัใชเ้ป็นขอ้มูลพื้นฐานในการปรับปรุงพนัธ์ุส้มใหต้า้นทานต่อเช้ือ
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ไวรัสทริสเตซ่า และส่วนท่ีสองเป็นการตรวจสอบเช้ือไวรัสทริสเตซ่าในพืชอาศยัชนิดอ่ืนนอกจาก
พืชอาศยัตระกลูส้ม (lateral host) โดยเฉพาะวชัพืชในสวนส้ม เป็นตน้เพื่อตรวจสอบสมมติฐานวา่
เช้ือไวรัส CTV สามารถเขา้ท าลายวชัพืชในสวนส้ม ในการเป็นพืชอาศยัใหก้บัเช้ือไวรัสทริเตซ่า 
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วตัถุประสงค์ 
 

1.  ศึกษาความผนัแปรและความหลากหลายของจีโนมเช้ือไวรัสทริสเตซ่าสาเหตุโรค 
ทริสเตซ่าอาการล าตน้บุ๋มในส้มฟรีมองตจ์ากสวนจงัหวดัเชียงใหม่ เพื่อใชเ้ป็นขอ้มูลพื้นฐานในการ
จ าแนกชนิดของเช้ือไวรัส การควบคุม และการป้องกนัรวมทั้งเป็นประโยชน์ในการปรับปรุงพนัธ์ุ
หรือสร้างพนัธ์ุส้มใหมี้ความตา้นทานต่อเช้ือไวรัสดงักล่าว 
 

2.  ตรวจสอบเช้ือไวรัสทริสเตซ่าในพืชอาศยัชนิดอ่ืนนอกจากพืชอาศยัตระกลูส้ม (lateral 
host) โดยเฉพาะวชัพืชในสวนส้ม เป็นตน้เพื่อตรวจสอบสมมติฐานวา่เช้ือไวรัส CTV สามารถเขา้
ท าลายวชัพืชในสวนส้ม ในการเป็นพืชอาศยัใหก้บัเช้ือไวรัสทริเตซ่า 
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การตรวจเอกสาร 
 

1.  ประวตัิความเป็นมาของพืชตระกูลส้ม 
 
 สายพนัธ์ุต่างๆของพืชในสกลุ Rutaceae เป็นพืชทอ้งถ่ินท่ีมีถ่ินก าเนิดดั้งเดิมอยูใ่นเขตร้อน
และเขตก่ึงร้อนของเอเซีย ไปจนถึงทางทิศตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศอินเดียและประเทศ
พม่า ลงมาจนหมู่เกาะในคาบสมุทรมลาย ูซ่ึงครอบคลุมถึงประเทศไทยทั้งหมด เห็นไดว้า่ประเทศ
ไทยมีพืชสกุลน้ีและสกุลอ่ืนท่ีอยูใ่นกลุ่มส้มอีกหลายชนิดกระจายอยูท่ ัว่ประเทศ ซ่ึงภายหลงัส้มจึง
ไดมี้การแพร่กระจายออกไปยงัส่วนอ่ืนๆของโลกในเวลาต่อมา 
 

จากถ่ินก าเนิดต่างๆเหล่าน้ีส้มไดแ้พร่กระจายออกไปยงับริเวณท่ีเหมาะสมต่อการ
เจริญเติบโต ดงัปรากฏในประวติัศาสตร์ของจีน ระหวา่งปี พ.ศ. 2197-2205 ซ่ึงเป็นรัชสมยัของ
จกัรพรรดิช่ือ Ta Yu มีการส่งพวกแมนดารินและส้มห่อผา้ไหมเป็นเคร่ืองราชบรรณาการ 
 

ต่อมาในปี พ.ศ. 330 นายพล Alexander น าเอาซิตรอนจากประเทศท่ีรบไดช้ยัชนะ เช่น 
อิหร่าน ไปปลูกในยโุรป และแพร่กระจายไปแถบเมดิเตอเรเนียน มีส้มชนิดต่างๆ ไดแ้ก่  
sour orange, lemon, lime, sweet orange และ mandarin ตามล าดบั การแพร่กระจายพนัธ์ุน้ีเขา้ใจวา่
อยูใ่นช่วงของสงครามครูเสด โดยแพร่กระจายไปยงัประเทศ อิตาลี สเปน โปรตุเกส และอฟัริกา
ตอนเหนือ 
 

โคลมับสัไดน้ าพนัธ์ุส้มมาปลูกทางแถบตะวนัตก ในปี ค.ศ. 1943 ไดมี้การรวบรวมเมล็ด
ของ orange group, lemon และ citron จากหมู่เกาะคานารี ไปปลูกท่ีเมืองฮิสปานีโอลา ต่อมาได้
แพร่กระจายพนัธ์ุไปยงัแถบทะเลคาริบเบียน และส่วนอ่ืนๆของทวปียโุรป (เปรมปรี, 2544) 
 

ในศตวรรษท่ี 16-17 โคลมับสัไดน้ าส้มไปปลูกชายฝ่ังอเมริกาใต ้อฟัริกา กบัออสเตรเลีย
เป็นแหล่งสุดทา้ย ในสมยัก่อนนกัเดินทางและมิชชนันารีเป็นผูช่้วยแพร่กระจายส้มไดดี้ โดยเฉพาะ
อยา่งยิง่มกัเป็นท่ีรู้จกักนัดีในรูปของเคร่ืองด่ืมแกก้ระหายในกองทพัเรือองักฤษ ส้มชนิดแรกท่ี
แพร่กระจายเขา้ไปในยุโรป คือ citron ต่อมา mandarin, orange แพร่กระจายตามมาเป็นระยะ  
(เปรมปรี, 2544) 
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การแพร่กระจายพนัธ์ุส้มเขา้ไปในประเทศสหรัฐอเมริกาเป็นคร้ังแรก เกิดข้ึนในปี  
ค.ศ. 1769 ท่ีรัฐแคลิฟอร์เนีย เมืองซานดิเอโกท้างตอนใต ้โดยพวกมิชชนันารี และไดป้ลูกเป็นการคา้
ข้ึนคร้ังแรกในปี ค.ศ. 1841 ประมาณ 70 เอเคอร์ ต่อมาในปี ค.ศ. 1967 ไดเ้พิ่มพื้นท่ีปลูกถึง 281,360 
เอเคอร์และมีแนวโนม้วา่จะเพิ่มข้ึนทุกปี (เปรมปรี, 2544) 
 

ส าหรับการแพร่กระจายของพนัธ์ุส้มเขา้มาในประเทศไทยนั้นยงัไม่ปรากฏหลกัฐานแน่ชดั
วา่ไดเ้ร่ิมปลูกเป็นการคา้มาตั้งแต่สมยัไหน อยา่งไรก็ตามจากเอกสารเร่ือง A New Historical 
Relation With The King of Siam ท่ีเขียนรายงานโดย Monsieur De La Loubere ซ่ึงเป็นผูแ้ทนจาก
กษตัริยฝ์ร่ังเศสส่งเขา้มาเจริญสัมพนัธไมตรีกบัประเทศไทยนานประมาณ 3 เดือน โดยเขา้มาถึง
ประเทศไทยเม่ือวนัท่ี 3 มกราคม พ.ศ. 2231 (ค.ศ. 1688) ซ่ึงตน้ฉบบัเขียนเป็นภาษาฝร่ังเศส แปล
และจดัพิมพเ์ป็นภาษาองักฤษในปี พ.ศ. 2236 (ค.ศ. 1693) ในเอกสารน้ีกล่าวถึงส้มชนิดต่างๆอยู ่ 
3 ชนิดดว้ยกนัคือ ส้มโอ (Soum-O หรือ Pampelmouses) ส้มแกว้ (Soum-Keou หรือ Crystal 
Oranges) ซ่ึงยงัไดร้ะบุวา่เป็นส้มท่ีมีราคาแพงจึงมีช่ือวา่ “แกว้” และสุดทา้ย มะกรูด (Ma-Crout) ซ่ึง
มีการอธิบายเพิ่มเติมวา่ ผลมีน ้ามาก แต่เปร้ียวจดั  ส าหรับส้มเขียวหวานประวติัความเป็นมาไม่แน่
ชดั แต่เช่ือวา่คงน่าจะน าเขา้มาพร้อมกบัชาวจีนอพยพเม่ือประมาณร้อยกวา่ปีมาแลว้ และไดมี้การ
ปลูกกระจายไปยงัภูมิภาคอ่ืนๆในระยะต่อมา จนถึงปัจจุบนัมีการปลูกพืชสกุลส้มกนัทัว่ไปในทุก
ภูมิภาคของประเทศโดยเฉพาะภาคกลาง ภาคตะวนัออกและภาคเหนือของประเทศ (เปรมปรี, 2544) 
 

พืชตระกลูส้ม มีสมาชิกจ านวน 130 สกุล และ 1,500 ชนิด พบไดใ้นแถบหนาวและแถบก่ึง
ร้อนของซีกโลกเหนือและใต ้ส่วนใหญ่มีการกระจายตวัอยูใ่นอฟัริกาตอนใตแ้ละออสเตรเลีย พืชใน
ตระกลูน้ีมีทั้งท่ีเป็นไมย้นืตน้ ไมล้ม้ลุกและไมพุ้ม่ ใบมีทั้งชนิดใบเด่ียวและใบประกอบ ซ่ึงมีลกัษณะ
แบบน้ิวมือและแบบขนนก ส่วนของใบอาจมีการลดรูปเป็นหนามดว้ย ใบมีการเรียงตวัแบบตรงกนั
ขา้มหรือสลบั ไม่มีหูใบ ต่อมน ้ามนัท่ีส่วนของใบน้ีมีลกัษณะโปร่งแสง ดอกเป็นชนิดสมบูรณ์เพศ
และไดส้มมาตรกนั มกัเกิดเป็นช่อดอก ในแต่ละดอก ส่วนของกลีบดอกและกลีบเล้ียงแยกจากกนั
อยา่งเด่นชดั จ านวนกลีบเล้ียงและกลีบดอกมี 3-5 กลีบ เท่านั้น กลีบดอกมีลกัษณะแยกกนับริเวณ
ฐานมีเกสรตวัผูแ้ทรกอยู ่มีจ  านวนเท่ากลีบดอก หรือเป็นสองเท่าของจ านวนกลีบดอก มกัเรียงตวั
เป็น 2 ชั้น ชั้นนอกเรียงตวัในลกัษณะตรงกนัขา้มกบักลีบดอก บางคร้ังอาจพบเกสรตวัผูล้ดรูป ซ่ึง
ไม่สามารถท างานได ้รังไข่ส่วนฐานของเกสรตวัเมียเป็นแบบ superior ovary คือรังไข่จะอยูเ่หนือ
ส่วนอ่ืนของดอก ลกัษณะของรังไข่มีสีชมพเูด่นชดั จ านวน 4-5 ช่อง แต่ละช่องมีไข่ 1-2 อนั  
(เปรมปรี, 2544) 
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การจดัจ าแนกพืชตระกลูน้ีสามารถแบ่งออกไดเ้ป็น 7 ตระกลูยอ่ย ซ่ึงตระกลูยอ่ยท่ีส าคญั
ท่ีสุดไดแ้ก่ ตระกลูยอ่ยของส้ม (Orange Subfamily : Aurantioideae) ประกอบดว้ยสมาชิกท่ีเป็นไม้
ผลเศรษฐกิจมากมาย เช่น ส้มต่างๆ (Citrus spp.) เป็นตน้ ส าหรับการแบ่งกลุ่มของพืชตระกลูส้ม 
แบ่งไดด้งัน้ี กลุ่มแรก กลุ่มของส้มเกล้ียงและส้มตรา (Oranges group) กลุ่มท่ีสอง กลุ่มของส้มจีน
และส้มเขียวหวาน (Mandarins group) กลุ่มท่ีสาม กลุ่มของส้มโอและเกรฟฟรุ๊ต (Pomelo and 
Grapefruits group) และสุดทา้ยกลุ่มของมะนาว (Common acid members group) (เปรมปรี, 2544) 
 
 ส้มเขียวหวานมีช่ือสามญัวา่ Tangerine หรือ Mandarin (Citrus reticulate Blanco) จดัเป็น
ไมย้นืตน้ขนาดเล็กมีทรงตน้สูงประมาณ 2-8 เมตร ทรงพุม่มีลกัษณะแน่นทึบ ล าตน้มีหนามขนาด
เล็กและมีนอ้ยมากหรืออาจไม่มีเลย มีดอกเป็นดอกเด่ียวหือดอกช่อขนาดเล็ก ขนาดผลเล็กถึงปาน
กลาง ผลค่อนขา้งกลมออกแป้น มีรอยบุ๋มท่ีกน้ผล เปลือกบางผวิเปลือกสีเขียวอมเหลือง มีต่อม
น ้ามนัฝังอยูท่ ัว่ไป ปอกเปลือกง่ายไส้กลวงกลีบแยกออกจากกนัไดง่้ายมีประมาณ 10-15 กลีบ 
รสชาติและกล่ินดีเน้ือมีน ้ามาก สีส้ม รสหวานอมเปร้ียว ส้มเขียวหวานเป็นไมผ้ลก่ึงร้อน ไม่ชอบ
สภาพอากาศหนาวจดัหรือร้อนจดัเกินไป ปลูกไดทุ้กลกัษณะดินท่ีไม่มีน ้าขงัมี pH ประมาณ 5.7-6.9 
ช่วงอุณหภูมิจะมีผลต่อคุณภาพของผลส้ม เช่นการปลูกภาคเหนือของไทยมีอากาศเยน็ผิวส้มจะมีสี
เหลืองเขม้ (เปรมปรี, 2544)  
 

พืชตระกลูส้มเขียวหวานมีถ่ินก าเนิดดั้งเดิมอยูใ่นประเทศจีนหรือตอนเหนือของคาบสมุทร
อินโดจีน ปลูกกนัมานานในประเทศจีนและญ่ีปุ่น ไดมี้การแพร่กระจายไปยงัสหรัฐอเมริกาและ
ยโุรป จนขณะน้ีปลูกกนัทัว่ไปทั้งในเขตร้อน และเขตก่ึงร้อน ส าหรับประเทศไทยมีการปลูกส้มกนั
มานาน 100 กวา่ปีแลว้ โดยเป็นพนัธ์ุท่ีชาวจีนอพยพน าเขา้มาดว้ย แต่ไดท้  าการปลูกเป็นการคา้อยา่ง
จริงจงัเม่ือประมาณ 70 ปีท่ีผา่นมาในต าบลบางมด เขตราษฎร์บูรณะ และเขตบางขนุเทียน เรียกกนั
วา่ส้มบางมด ต่อมามีปัญหาดา้นน ้าเคม็และน ้าเสีย พื้นท่ีปลูกจึงกระจายออกไปยงัจงัหวดัปทุมธานี 
สระบุรี นครนายก โดยเฉพาะจงัหวดัปทุมธานี มีระบบชลประทานท่ีสมบูรณ์แบบท่ีสุดจึงมีการปลูก
ส้มเขียวหวานมากท่ีสุด และยงัแพร่ไปปลูกในแหล่งอ่ืนๆ เช่น น่าน แพร่ จนัทบุรี ตราด  
 
2.  ลกัษณะทัว่ไปของโรค Citrus tristeza virus (CTV) 
 
โรคทริสเตซ่าเป็นโรคไวรัสของส้มท่ีส าคญัท่ีสุด โรคน้ีมีช่ือเรียกเเตกต่างกนัไปตามทอ้งถ่ินท่ีมีการ
ระบาดของโรค เช่น ในบราซิลเรียก tristeza ในอาร์เจนตินา เเละอุรุกวยั เรียก  
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Podredembre de las raicillas, Citrus quick decline virus, Lime die-back virus, Grapefruit stem 
pitting virus ในประเทศญ่ีปุ่นเรียก Hassaku dwarf virus โรคน้ีมีรายงานคร้ังแรกในปี 1904 โดย 
Bioletti et al. ต่อมาไดมี้รายงานเก่ียวกบัอาการตน้โทรมของตน้พนัธ์ุและตน้ตอของส้มในบางพื้นท่ี
ของประเทศแอฟริกาใต ้ในปี 1910 (Lee, 2001) มีรายงานวา่โรคน้ี ระบาดท าความเสียหายทาง
เศรษฐกิจเเก่ทอ้งท่ีปลูกส้มในเเถบเมดิเตอร์เรเนียน เเละประเทศในทวปีอเมริกาเหนือเเละใตม้าตั้ง
เเต่ปี ค.ศ. 1928 (Ampaiwan, 2003) และมีการรายงานเร่ือยมาวา่มีการพบโรคน้ีเพิ่มข้ึนเร่ือยๆ  
ในทุกภูมิภาคท่ีมีการปลูกพืชสกุลส้มของโลกจนเป็นปัญหาต่อการปลูกพืชสกุลส้มจนถึงปัจจุบนั  
(ศิริวรรณ, 2525) เช้ือสาเหตุของโรคน้ีคือ Citrus tristeza virus (CTV) เป็นไวรัสในกลุ่ม 
Closterovirus ซ่ึงเป็นไวรัสในกลุ่มของไวรัสพืช (species Citrus tristeza virus; genus 
Closterovirus; family Closteroviridae) มีรูปร่างของอนุภาคเป็นเเบบท่อนคดยาว (flexuous 
threadlike particle) มีขนาดประมาณ 2,000 นาโนเมตร เส้นผา่ศูนยก์ลางประมาณ 11-13 นาโนเมตร 
เป็นไวรัสพืชท่ีมีขนาดยาวท่ีสุด และภายในอนุภาคบรรจุอาร์เอน็เอสายเด่ียวชนิดสายบวก (single-
stranded ribonucleic acid; ssRNA) โดย ssRNA มีขนาดประมาณ 20 กิโลเบส และอนุภาคมีน ้าหนกั
โมเลกุลประมาณ 5.4-6.5 x 106 ดาลตนั (Mathews et al., 1997) อนุภาคของ CTV ถูกห่อหุม้ดว้ย
โปรตีนห่อหุม้อนุภาคไวรัส (coat protein) ท่ีแตกต่างกนัอยูส่องชนิดท่ีใชใ้นการประกอบเป็น
อนุภาค ไดแ้ก่ โปรตีนห่อหุม้ท่ีมีขนาด 25 กิโลดาลตนั ซ่ึงเป็นส่วนประกอบถึง 95 เปอร์เซ็นต ์และ
โปรตีนห่อหุม้ท่ีมีขนาด 27 กิโลดาลตนั ซ่ึงมี 5 เปอร์เซ็นตข์องโปรตีนห่อหุม้อนุภาคไวรัส และ
โปรตีนส่วนน้ีจะประกอบท่ีส่วนปลายดา้นหน่ึงของอนุภาคท าใหอ้นุภาคมีรูปร่างท่ีเรียกวา่ 
“rattlesnake” หรือ morphological polar structure (Alexey et al., 1995) 
 
3.  ชีววทิยาของเช้ือสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
  
 3.1  จีโนม 
 
         Citrus tristeza virus (CTV) จดัอยูใ่นกลุ่ม complex Closteroviridae family ซ่ึง
ประกอบดว้ยไวรัสพวก mono-, bi- และ tri-partite genome สามารถถ่ายทอดไดด้ว้ยพาหะจ าพวก
แมลงหลายชนิดเช่นเพล้ียอ่อน แมลงหวีข่าว และเพล้ียแป้ง อนุภาคของ CTV เป็นแบบ flexuous 
filaments ขนาดประมาณ 2,000 x 11 nm จีโนมเป็นสาย RNA แบบ single stranded positive-sense 
ขนาดประมาณ 20 กิโลเบส (Fagoaga et al., 2005) 
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 จากขนาดของนิวคลีโอไทดป์ระมาณ 20 กิโลเบส  ของ CTV ประกอบดว้ย 12  
open reading frame (ORFs) และสามารถผลิตโปรตีนไดอ้ยา่งนอ้ย 17 ชนิด ไดแ้ก่โปรตีนท่ีมีส่วน
เก่ียวขอ้งกบัการเพิ่มจ านวนของจีโนม (replication-associated complex; RNA dependent RNA 
polymerase, RdRp) ท่ีไดจ้ากส่วนของ ORF 1 ซ่ึงส่วนน้ีประกอบดว้ย ORF 1a ท่ีท าหนา้ท่ีในการ
ผลิตเอนไซม ์methyl transferase (MTR) และเอนไซม ์helicase และ ORF 1b ซ่ึงจะท าหนา้ท่ีผลิต
เอนไซม ์RNA-dependent RNA polymerase และนอกจากน้ีในส่วนของดา้น ORF 1a ยงัท าหนา้ท่ี
ในการผลิต papain-like proteinase (Pap-Pro) ซ่ึงจะช่วยในการปล่อย helper component protenase 
(HC-Pro) คลา้ยกลุ่ม potyviruses ซ่ึงเม่ือเกิดการรวมกนัของโปรตีนใน ORF 1a แลว้จะมีขนาด
ประมาณ 400 กิโลดาลตนั ส่วนของ ORF 2 เป็นบริเวณท่ีท าหนา้ท่ีในผลิตโปรตีนขนาดเล็กและ 
(small hydrophobic protein) ใน triple gene block ซ่ึง 3 ยนีน้ีจะผลิตโปรตีนท่ีเก่ียวขอ้งกบัการ
เคล่ือนท่ีแบบจากเซลลห์น่ึงไปยงัอีเซลลห์น่ึงของไวรัสและยงัผลิตโปรตีนขนาด 6.4 กิโลดาลตนั  
ท่ีเก่ียวขอ้งกบัคุณสมบติักบัการจบักบัเยือ่หุม้เซลล ์(membrane binding properties) และนอกจากน้ี
ในล าดบัเบสส่วนทา้ย (termination codon) ของ ORF 2 มีส่วนของโคดอน UGA ท่ีซอ้นเหล่ือมกบั
ของโคดอน AUG ท่ีเป็นส่วนเร่ิมตน้ (start codon) ของ ORF 3 อยูห่น่ึงนิวคลีโอไทด์ เกิดการเล่ือน
ของเฟรมเพื่อผลิตโปรตีนชนิดใหม่และในส่วนของ ORF 4 ท าหนา้ท่ีผลิตโปรตีนขนาด 65 กิโลดาล
ตนั ท่ีเป็น heat shock proteins ซ่ึงเป็นโปรตีนท่ีท าหนา้ท่ีเก่ียวขอ้งกบั protein-protein interactions 
และส่วน ORF 4 เป็น ORF ท่ีมีส่วนของนิวคลีโอไทดซ์้อนเหล่ือมกบั ORF 5 อยู ่92 นิวคลีโอไทด์ 
และจากการศึกษาพบวา่ล าดบันิวคลีโอไทดน้ี์ผลิตโปรตีนขนาด 64 กิโลดาลตนั และล าดบันิวคลีโอ
ไทดด์งักล่าวยงัคลา้ยกบัล าดบัของนิวคลีโอไทดท่ี์เป็นส่วนของ HSP90 ซ่ึงเป็นโปรตีนท่ีอยูใ่นกลุ่ม
ของ heat shock proteins และยงัมีการสร้างโปรตีนขนาด 61 และ 20 กิโลดาลตนั นอกจากน้ียงัมีการ
ผลิตโปรตีนขนาด 33, 13, 18 และ 23 กิโลดาลตนั แต่ยงัไม่ทราบหนา้ท่ีของโปรตีนดงักล่าว  
(Pappu et al., 1994; Karasev et al.,1995) 
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ภาพที ่1  ภาพโครงสร้างจีโนมของเช้ือไวรัส CTV แต่ละช่องแทนโปรตีนท่ีผลิตจากแต่ละ ORFs  

 (PRO, protease-like domain; MT, methyltransferase-like domain; HEL, helicase-like      
 domain; RdRp, RNAdependent RNA polymerase-like domain; HSP70h, homologue of   
 HSP70; CPm, minor coat protein; CP, major coat protein) 

 
ทีม่า: Ayllon et al. (2005) 
 
ตารางที ่1  คุณสมบติัและหนา้ท่ีของโปรตีนในกลุ่ม Closterovirus 
 

โปรตีน หนา้ท่ี 
P349 (ORF1a) - สังเคราะห์โปรตีน methyl transferase (MTR), helicase และ papain-   

   like proteinase (Pap-Pro)  
- เก่ียวขอ้งกบั Genome replication (RNA helicase) 

P54 (ORF1b) - เป็นเอน็ไซม ์RNA-dependent RNA-polymerase (RdRp) ท่ีเก่ียวขอ้ง 
  กบัการสังเคราะห์กรดนิวคลีอิคของไวรัส (genome replication) 

P33 (ORF2) - ยงัไม่ทราบบทบาทและหนา้ท่ีท่ีชดัเจนแต่สันนิษฐานวา่เก่ียวขอ้งกบั  
  การเคล่ือนท่ีของอนุภาคไวรัส 

P6 (ORF3) - สังเคราะห์โปรตีนในกลุ่ม hydrophobic protein ซ่ึงน่าจะมีบทบาท   
  หนา้ท่ีในกลุ่มของ membrane anchor  

P65 (ORF4) - สังเคราะห์โปรตีนกลุ่ม heat shock protein 70 homologue (HSP70h)   
  มีคุณสมบติัคลา้ย chaperone protein ซ่ึงท าหนา้ท่ีเก่ียวขอ้งกบั protein    
  folding, assembly และ disassembly โครงสร้างของอนุภาคไวรัส  

P61 (ORF5) - ท างานร่วมกบั P65 มีบทบาทในเร่ืองของ virion formation ของ 
  อนุภาคไวรัส 
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ตารางที ่1  (ต่อ)  
 

โปรตีน หนา้ท่ี 
P27 (ORF6) - สังเคราะห์โปรตีนห่อหุม้อนุภาครอง (minor coat protein) ท างาน  

  ร่วมกบั P25 ในการรักษาโครงสร้างของอนุภาคไวรัสซ่ึงส่วนใหญ่จะ    
  พบในบริเวณปลาย 3’ ของภายนอกอนุภาคไวรัส 

P25 (ORF7) - มีหนา้ท่ีในการสังเคราะห์โปรตีนห่อหุม้อนุภาคหลกั (major coat  
  protein) ช่วยในการรักษาโครงสร้างของสายนิวคลีโอไทดภ์ายใน 
  อนุภาคไวรัส 

P18 (ORF8) - ยงัไม่ทราบหนา้ท่ีชดัเจน 
P13 (ORF9) - ยงัไม่ทราบหนา้ท่ีชดัเจน 
P20 (ORF10) - สังเคราะห์โปรตีนประเภท suppressor มีคุณสมบติัในการยบัย ั้งการ 

  แสดงออกของกระบวนการ silencing ในพืชโดยท างานร่วมกบั P23 
- เก่ียวขอ้งกบัเร่ืองการเกิด inclusion body ของไวรัส 

P23 (ORF11) - ท างานร่วมกบั P20 ในการรบกวนกระบวนการ silencing ในพืช 
- RNA binding protein ควบคุมการท างานของ asymmetrical  
  accumulation ของสาย plus และ minus ของ RNA ของไวรัสระหวา่ง  
  การ replication 

 
3.2  ลกัษณะอาการของพืชท่ีเป็นโรคซ่ึงเกิดจากเช้ือไวรัส 

 
        ลกัษณะอาการโดยทัว่ไปของตน้ส้มท่ีเป็นโรค ตน้จะโทรม เห่ียว เเละตายอยา่งรวดเร็ว 
อาการตน้โทรมน้ีเกิดเน่ืองจากการตายของเซลล ์sieve tubes ในเกรฟฟรุ๊ต (Citrus paradisi Macf.) 
มกัพบตน้มีอาการล าตน้บุ๋ม (stem pitting) รุนเเรงเเละอาจพบตน้กลา้เเสดงอาการเหลือง (seedling 
yellows) ตน้เเคระเเกร็นเกิดจุดเซลลต์ายในส้มเปร้ียว (C. aurantium L.) grapefruit (C. paradise 
Macf.), Eureka  lemon (C. limon (L.) Burn.f.) และ citron (C. medica L.) อาการท่ีพบในมะนาว  
(C. aurantifolia (Christm) Swingle (West Indian limes, Key limes, Galego limes หรือ Mexican 
lime) คือเส้นใบเป็นขีดประโปร่งเเสง เส้นใบใส ใบไม่เรียบ ขอบใบบิดเบ้ียวผิดปรกติไป ใบมว้นงอ
ข้ึนเป็นรูปถว้ย ใบหนาดา้น ใบตั้งช้ีข้ึน ใบร่วง ก่ิงจะเเสดงอาการไหมล้ามจากปลายยอดลงมาท าให้
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ก่ิงเเหง้ตาย ผลมีขนาดเล็ก เเคระเเกร็น ตน้มะนาวทรุดโทรมลงอยา่งรวดเร็วเเละตายในท่ีสุดพืช
อาศยัของเช้ือท่ีไม่ใช่พืชสกุลส้ม มีเพียงชนิดเดียวคือ Passiflora gracilis Jacq. ตน้ท่ีเป็นโรคจะ 
เเสดงอาการเซลลต์ายท่ีใบ ขนาดของใบเล็กกวา่ปกติ ตน้เเคระเเกร็น (ICTV, 2002) 
 
 อาการท่ีเกิดจากการเขา้ท าลายของเช้ือไวรัส CTV จะเเตกต่างกนัข้ึนอยูก่บัชนิดของพืช
อาศยัท่ีอยูใ่นพื้นท่ีปลูก เช่น อาการตน้โทรม การตายลามจากปลายยอดเขา้มา ล าตน้บุ๋ม เส้นใบใส 
เส้นใบแตก ใบเป็นรูปถว้ย ตน้กลา้เหลืองซีด เป็นตน้ ลกัษณะอาการจะข้ึนอยูก่บัความรุนเเรงของ
ไวรัสเเละสภาพเเวดลอ้ม โดยทัว่ไปอาการท่ีส าคญัเม่ือเช้ือ CTV เขา้ท าลายคืออาการตน้โทรม และ
ตน้โทรมอยา่งรวดเร็ว ซ่ึงถา้เกิดพร้อมกนัจะท าใหเ้กิดการตายอยา่งรวดเร็ว เเละอาการล าตน้บุ๋ม จะ
ท าใหค้วามเเขง็เเรงของตน้พืชอาศยัลดลง (Albiach-Marti et al., 2000) 
 
 อาการตน้โทรมอยา่งรวดเร็วหรือตน้โทรมท าใหท้่อทางเดินอาหารเฉา มีผลต่อการ
พฒันาของ bud union (Rocha-Pena et al, 1995) เม่ือท่อทางเดินอาหารท าหนา้ท่ีไม่ได ้จะมีผลต่อ
การเจริญเติบโตของก่ิงตอนท าใหใ้บเหลือง ใบร่วง ขนาดของผลลดลง การตายจากยอดเห่ียวเเละ
ตายในท่ีสุด ถา้เป็นอาการตน้โทรมจะเกิดข้ึนอยา่งชา้ใชเ้วลานาน ถา้เป็นอาการตน้โทรมอยา่ง
รวดเร็วจะใชเ้วลานอ้ยกวา่ 1 สัปดาห์ ก็จะท าใหพ้ืชอาศยัตายอยา่งรวดเร็ว (Lee, 2001) 
 
 อาการล าตน้บุ๋มจะท าใหใ้บลดขนาด ใบอ่อนหรือใบท่ีเเตกใหม่จะหลุดร่วงง่าย ก่ิงเเหง้
ตายขนาดของผลลดลง อาการล าตน้บุ๋มจะปรากฎท่ีบริเวณเน้ือไม ้ใตเ้ปลือกเกิดเป็นรู ก่ิงตอนท่ีมี
อาการอาการล าตน้บุ๋มท่ีเกิดจากไวรัส CTV จะท าใหต้น้โทรม เเต่ไม่ไดเ้ป็นสาเหตุท่ีท าใหต้น้ส้ม
ตายอาการน้ีมีความส าคญัมากในมะนาวเเละเกรฟฟรุ๊ต (Rocha-Perna et al., 1995) 
 
 เช้ือ CTV มีหลายสายพนัธ์ุ สามารถจ าแนกไดโ้ดยแบ่งตามลกัษณะทางชีววทิยา 
(biological activity) ของเช้ือ และการท าใหเ้กิดอาการต่างๆ บนพืช ในการจดัจ าแนกกลุ่มของ 
Citrus spp. จะใชพ้ืชทดสอบ สามารถจดักลุ่มตามลกัษณะการก่อใหเ้กิดอาการของโรคท่ีแตกต่างกนั
ตามสายพนัธ์ุ (strain) ของเช้ือไดส้ามสายพนัธ์ุ คือ กลุ่มแรกเป็นสายพนัธ์ุก่อใหเ้กิดอาการของโรค
ไม่รุนแรง (mild strain) กล่าวคือ สามารถก่อใหเ้กิดอาการ เส้นใบใส (clearing) หรือเส้นใบด่างเกิด
เป็นบริเวณโปร่งแสง (flecking) บนเส้นกลางใบของมะนาวแมกซิกนั (mexican lime) ส่วนกลุ่มท่ี
สองคือสายพนัธ์ุท่ีเม่ือเขา้ท าลายพืชแลว้จะก่อใหเ้กิดอาการตน้โทรมเเละการยนืตน้ตาย  
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(decline-inducing strains) ของพืชสกุลส้มท่ีติดตาบนตน้ตอส้มเปร้ียวและสายพนัธ์ุสุดทา้ยคือสาย
พนัธ์ุท่ีก่อใหเ้กิดอาการล าตน้บุ๋มเป็นร่องลึกลงไปในเน้ือไมพ้บในเกรฟฟรุ๊ตเเละส้ม เช้ือ CTV สาย
พนัธ์ุน้ีพบวา่เก่ียวขอ้งกบัการท าใหเ้กิดการลดลงของผลผลิตเเละขนาดของผลอยา่งมีนยัส าคญัทาง
สถิติ และนอกจากสามสายพนัธ์ุท่ีกล่าวมาแลว้ยงัมีบางสายพนัธ์ุท่ีก่อใหเ้กิดอาการตน้กลา้เหลืองแต่
ไม่ไดเ้ป็นลกัษณะอาการท่ีส าคญัในแปลงปลูก (Niblett et al., 2000) 
 

3.3  พืชอาศยัของเช้ือ CTV 
 
 CTV จะอาศยัอยูใ่นระบบท่ออาหาร (phloem) จ ากดัเฉพาะในพืชท่ีเป็นไมย้นืตน้ใน
สกุลส้ม เช่น Aeglopsis chevalieri, Alfraele paniculata และ Pampurus missiones (Yoshida, 1996) 
อาการของโรคจะมีความเเตกต่างกนัเเลว้เเต่ชนิดของพืชอาศยั โดยส้มเกล้ียง (sweet orange; C. 
sinensis Osb.) ส้มเขียวหวาน (mandarin; tangerine; Citrus reticulata Blanco) และส้มเปร้ียว (sour 
orange; bitter orange; Seville orange; bigarate; C. aurantium L. ) มะกรูด (leech lime; Mauritius 
papeda; C. hystrix DC.) มีความทนทานต่อเช้ือไวรัส CTV ท่ีท าใหเ้กิดอาการ decline induced ส่วน 
rough lemon, Rangpur lime, Volkamer lemon ส้มจ๊ีด (kumquat; C. japonica Thunb.) มะนาวเทศ 
(lemon; C. limon Burm. f.) มะนาวควาย (citron; C. medica L.) ส้มโอผลเล็ก (grapefruit; C. 
paradisi Macf.) จะมีความทนทานต่อเช้ือไวรัส CTV ส่วนมะนาวไทย (lime, West Indian lime, 
Key lime, Mexican lime, Galego lime, Kagzi lime; Citrus aurantifolia Swing.) ส้มโอ (pummelo; 
shaddock; C. grandis Osb.; C. decumanus L.; C. maxima Merr.) จดัเป็นพืชอาศยัท่ีมีความอ่อนแอ
มากท่ีสุด โดยเม่ือไดรั้บเช้ือจะท าใหเ้กิดอาการเซลลต์ายบริเวณเส้นใบ ใบเป็นรูปถว้ย เเละอาการ ล า
ตน้บุ๋ม ส่วนกาฝากพบวา่มีอยู ่2 ชนิด ท่ีสามารถถ่ายทอดเช้ือไวรัสไดคื้อ Cuscuta subincluta และ 
Cuscuta americana (Lee, 2001; Navas-Castillo et al., 1997) 
 

3.4  การกระจายตวัทางภูมิศาสตร์ของโรคทริสเตซ่า 
 
 โรคทริสเตซ่าเช่ือวา่เกิดข้ึนในเเถบตะวนัออกเเเละมีการเเพร่กระจายไปทัว่โลก 
(Rocha-Pena et al., 1995) โดยพื้นท่ีท่ีมีการแพร่ระบาดของโรคน้ีไดแ้ก่ ทวปีเอเชีย ยโุรป อเมริกา
เหนือ อเมริกาใต ้ออสเตรเลีย และแอฟริกา (ICTV, 2002) 
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3.5  การแพร่ระบาดโดยแมลงพาหะ 
 
 ในประเทศสเปนพบวา่โรคน้ีท าใหต้น้ส้มตายประมาณ 30 ลา้นตน้ จากการทาบก่ิงบน
ตน้ตอส้มเปร้ียว (Albiach-Marti et al., 1999) ในปี 1930 ประเทศบราซิลเเละประเทศอาร์เจนตินามี
การส ารวจพบวา่เพล้ียอ่อนสีด า order Hemiptera, family Aphididae; Toxoptera citricidus 
(Kirkaldy) เป็นพาหะในการถ่าย ทอดเช้ือไวรัส CTV ในประเทศสเปนเเละประเทศเวเนซูเอลา 
พบวา่ไวรัส CTV ถ่ายทอดโดยเพล้ียอ่อน (Aphid) ไดอี้กหลายชนิด เช่น Aphis spiraecola Patch, A. 
gossypii Glover เเละ Toxoptera aurantii แต่เพล้ียอ่อน Toxoptera citricidus (Kirkaldy) มี
ประสิทธิภาพในการเป็นพาหะท่ีถ่ายทอดโรคไดดี้ท่ีสุด (Powell et al., 1997; Niblett et al., 2000) 
การถ่ายทอดโรคเป็นแบบ semi-persistent (Roy, 2005) โดยแมลงพาหะอาศยัระยะเวลารับเช้ือจาก
พืชเป็นโรคอยา่งนอ้ย 30 นาทีและใชเ้วลาในการถ่ายทอดเช้ือใหก้บัพืชปกติ เพียง 30 นาที ถึง 1 
ชัว่โมง (Albiach-Marti et al., 1999) ซ่ึงความสามารถในการถ่ายทอดจะเพิ่มข้ึนตามระยะเวลาใน
การถ่ายทอดโรคไดสู้งสุด 24 ชัว่โมง และหลงัจากท่ีดูดกินน ้าเล้ียงจากพืชแมลงพาหะยงัคง
ความสามารถในการถ่ายทอดเช้ือไวรัสได ้1-3 วนั (Komazaki, 1979) นอกจากท่ีเช้ือสามารถ
ถ่ายทอดไปโดยแมลงพาหะแลว้ ยงัสามารถถ่ายทอดไดโ้ดยวธีิกล หรือโดยการติดตา การทาบก่ิง 
และทางท่อนพนัธ์ุ ซ่ึงเป็นสาเหตุท่ีท าให้เกิดการแพร่ระบาดของโรคอยา่งรวดเร็ว เเต่โรคน้ีไม่
ถ่ายทอดผา่นทางเมล็ด (Dolja et al., 1994) 
 
4.  การตรวจวนิิจฉัยโรคทริสเตซ่า 
 

4.1  การตรวจวินิจฉยัเช้ือ CTV โดยใชก้ลอ้งจุลทรรศน์อิเล็กตรอน (Electron Microscope) 
 
        การตรวจหาอนุภาคไวรัสท าได ้โดยการตรวจดูดว้ยกลอ้งจุลทรรศน์อิเล็กตรอน 
เน่ืองจากไวรัสเป็นเช้ือก่อโรคท่ีมีขนาดเล็กมาก จึงมีความจ าเป็นตอ้งส่องดูดว้ยก าลงัขยายท่ีมี
ก าลงัขยายสูง ซ่ึงเป็นวธีิน้ีเป็นวธีิท่ีไดผ้ลรวดเร็วเเต่มีความไวค่อนขา้งจ ากดั การตรวจดว้ยกลอ้ง
จุลทรรศน์อิเล็กตรอนจะใชว้ิธีการ Dip preparation แลว้ยอ้มดว้ย uranyl acetate หรือจะใชใ้น
การศึกษาทางดา้นสรีระของเซลลท์่อล าเลียง (phloem) กบัการเขา้ท าลายของเช้ือ CTV จะใชก้ารตดั
ช้ินพืชตามขวาง (ultrathin section) ใหบ้างดว้ยเคร่ืองultramicrotome (Price, 1966) 
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4.2  การตรวจวินิจฉยัเช้ือ CTV โดยใชว้ธีิ Enzyme-Linked Immunosorbent Assay 
(ELISA) 
 
        การตรวจวินิจฉยัโดยใชว้ธีิ Enzyme-linked immunosorbent assay (ELISA) นั้นอาศยั
หลกัการการจบักนัของแอนติเจนกบัแอนติบอดี โดยใช ้polyclonal หรือ monoclonal antibodies ใน
การตรวจสอบ CTV โดยใช ้polyclonal antibody ท่ีไดจ้ากการสร้างในกระต่ายโดยใชโ้ปรตีนห่อหุม้
อนุภาคของไวรัส CTV ท่ีไดจ้ากการผลิตในระบบเซลล์ E. coli มาใชเ้ป็นแอนติเจนในการฉีด
กระตุน้ใหมี้การสร้างแอนติบอดี โดยน ามาตรวจสอบอีกคร้ังดว้ยวธีิ indirect ELISA และใชว้ธีิ 
Northern blot hybridization ในการตรวจสอบควบคู่ไปดว้ยพบวา่ใหผ้ลดีในการตรวจสอบ โดยทั้ง
สองวธีิใหผ้ลการตรวจสอบท่ีตรงกนั (Bar-Joseph et al., 1979) 
 

4.3  การตรวจวินิจฉยัเช้ือ CTV โดยใชว้ธีิ Reverse Transcriptase Polymerase Chain 
Reaction (RT-PCR) 
 
        ปัจจุบนับนันิยมใชเ้ทคนิคทางพนัธุศาสตร์โมเลกุลของส่ิงมีชีวติมาตรวจสอบ วนิิจฉยั
และจดัจ าแนกโรคพืชท่ีเกิดจากไวรัสไดแ้ก่วธีิ Reverse Transcriptase-Polymerase Chain Reaction 
(RT-PCR) ซ่ึงไดผ้ลดีกวา่ ELISA ถึง 1,000 เท่า เน่ืองจากวิธี RT-PCR เป็นการตรวจสอบในระดบั
กรดนิวคลีอิคไม่ใช่ในระดบัโปรตีน (นฎา, 2544) การวนิิจฉยัโดยใชว้ธีิ RT-PCR เป็นเทคนิคการ
สังเคราะห์ DNA จาก genomic RNAไดมี้การพฒันาข้ึนมาส าหรับตรวจสอบ CTV เป็นเทคนิคท่ีมี
ศกัยภาพสูง มีวธีิการโดยสกดั RNAรวม จากเน้ือเยือ่พืชท่ีเเสดงอาการของโรค เช้ือไวรัสสาเหตุโรค
พืชท่ีพบส่วนใหญ่ 90% เป็นเเบบ Single-Stranded RNA (ssRNA) (Lee, 2001) ในระหวา่งการ
จ าลองตวัในเซลลพ์ืชอาศยั dsRNA จะถูกผลิต Intermediat product ซ่ึง dsRNA น้ีถูกเรียกวา่ 
replicative form (RF) เเละมกัจะพบเม่ือพืชอาศยัถูกท าลายดว้ย ssRNA ของไวรัส CTV (Valverdy 
et al., 1990) ซ่ึงปริมาณของ dsRNA จะพบในส่วนของเปลือกเเละเส้นกลางใบ มากกวา่ในส่วน
อ่ืนๆ (Lee, 2001) จากนั้น เม่ือได ้dsRNA หรือ ssRNAของเช้ือ CTV จะมีการสร้าง cDNA ข้ึนจาก
การใช ้RNA เป็นตน้แบบโดยใชเ้อน็ไซม ์Reverse transcriptase ในการจ าลอง cDNA ข้ึนมาก่อน 
จากนั้นจะมีการเพิ่มปริมาณ DNA โดยใชเ้อน็ไซม ์Taq DNA polymerase โดยใชว้ธีิ PCRในการ
สังเคราะห์ DNA เพิ่มข้ึนเป็นจ านวนมากท าใหง่้ายต่อการวิเคราะห์ วธีิการน้ีจะช่วยลดปัญหาการ
ตรวจสอบ RNA ท่ีเคยเป็นปัญหาในเร่ืองการสกดั RNA ไดป้ริมาณนอ้ยและการสลายตวัไดง่้าย  
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ท าใหส้ามารถตรวจสอบ RNA ของไวรัสไดส้ะดวกข้ึน เน่ืองจากไวรัสพืชส่วนใหญ่เป็น RNA 
ดงันั้น การเลือกใชว้ธีิการสังเคราะห์ยนีของไวรัสบางส่วนในบริเวณโปรตีนห่อหุม้อนุภาค (coat 
protein) โดยการออกแบบไพรเมอร์ใหมี้ความเฉพาะเจาะจงเพื่อสร้าง DNA ในปฏิกิริยา RT-PCR 
เม่ือน าผลการสังเคราะห์ DNA ไปวเิคราะห์ดว้ย gel electrophoresis จะท าใหท้ราบขนาดของยนีท่ี
ได ้(จีรวรรณ, 2548) การตรวจสอบโดยเทคนิค RT-PCR น้ีเป็นวธีิการท่ีพฒันาข้ึนส าหรับตรวจสอบ
ไวรัส CTV ทั้งในเน้ือเยือ่พืชท่ีเป็นโรคเเละตวัของเพล้ียอ่อนท่ีเป็นพาหะ (Mathews et al., 1997; 
Rowhani et al., 1998) 
 

4.4  การตรวจวินิจฉยัเช้ือ CTV โดยใชว้ธีิ Northern dot blot hybridization 
 
         ในการตรวจสอบเช้ือสาเหตุโรคนอกจากจะใชว้ธีิ RT-PCR ซ่ึงเป็นวธีิท่ีถึงแมจ้ะไม่
รวดเร็วนกัแต่ก็มีความแม่นย  า และยงัมีวธีิท่ีสามารถวเิคราะห์ผลใหล้ะเอียดถูกตอ้งมากข้ึนดว้ยวธีิ 
Northern dot blot hybridization หรือใชว้ธีิ Northern blot hybridization ซ่ึงทั้งสองวธีิใชห้ลกัการ
เดียวกนัในการ ตรวจสอบ โดยใชต้วัตรวจสอบ (probe) ท่ีเป็นคู่สม มาตรวจสอบ เป็นวิธีท่ีมีความไว 
(sensitive) ความแม่นย  าในการตรวจสอบสูงกวา่วธีิ RT-PCR (Hilf et al., 1995) 
 

4.5  การวเิคราะห์ล าดบัเบสบนสายดีเอน็เอ (DNA Sequence Analysis) 
 
 การวเิคราะห์ล าดบัเบสบนสายดีเอน็เอ เป็นส่ิงส าคญัอยา่งหน่ึงส าหรับงานวจิยัทางอณู
ชีววทิยา โดยเฉพาะกบัดีเอน็เอสายใหม่ท่ีเพิ่งทราบล าดบัเบส การวเิคราะห์ล าดบัเบสบนสายดีเอน็เอ
จะท าใหท้ราบถึงบริเวณท่ีมีรหสัส าหรับการสร้างโปรตีน (coding region) บริเวณท่ีเก่ียวขอ้งกบัการ
ควบคุมการแสดงออกของยีน นอกจากน้ีเม่ือท าการวเิคราะห์ล าดบัเบสบนสายดีเอ็นเอ โดย
เปรียบเทียบล าดบัเบสบนสายดีเอน็เอใหม่กบัล าดบัเบสของสายดีเอ็นเออ่ืน จะท าใหท้ราบถึงบริเวณ
ท่ีเป็น homologous sequence ซ่ึงเป็น sequence ท่ีมีความคลา้ยคลึงกนั 
 
 4.5.1  Multiple Sequence Alignment 
 
        วธีิการหน่ึงท่ีไดรั้บความนิยมในการท า multiple sequence alignment คือ 
progressive alignment หลกัการของวธีิการน้ีคือท าการ align ดีเอ็นเอ แต่ละคู่เพื่อเปรียบเทียบหาดี
เอน็เอคู่ท่ีมีความคลา้ยคลึงกนัมากท่ีสุดมากท าการ alignment กนัก่อน จากนั้นน าดีเอ็นเอท่ีมีความ
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คลา้ยคลึงกนัมากในล าดบัถดัมา align เรียงต่อไปตามล าดบั ผลท่ีไดจ้ากวธีิน้ีอาจไม่ใช่ best 
alignment เน่ืองจากการค่อยคิดเป็นคู่ๆ อาจใหผ้ลสู้การคิดรวบยอดหมดในคร้ังเดียวไม่ได ้แต่ส่วน
ใหญ่จะใหผ้ลท่ีเป็นประโยชน์และมีความหมายทางชีววทิยาได ้(ชิเน, 2545) 
 
  โปรแกรมคอมพิวเตอร์ท่ีใชส้ าหรับการท า multiple sequence alignment มี
หลายโปรแกรม โดยโปรแกรมชุดหน่ึงซ่ึงเป็นท่ีรู้จกักนัดีคือ Clustal ซ่ึงคิดคน้และพฒันาโดย
นกัวจิยัจาก European Molecular Biology Laboratiry ประเทศเยอรมนั โดย ClustalV จะท างานบน
ระบบปฏิบติัการ DOS ส่วน ClustalX จะท างานบนระบบปฏิบติัการ Windows  นอกจากน้ียงัมี 
ClustalW ซ่ึงสามารถใชง้านไดผ้า่นทางอินเตอร์เน็ต โดยใชอิ้นเตอร์เน็ตเบราเซอร์เช่ือมต่อไปยงัเวป็
ไซตท่ี์ใหบ้ริการคือ The European Bioinformatics Institute (http://www.ebi.ac.uk/clustalw/) 
เร่ิมแรก ClustalV สามารถ align ไดสู้งสุด 30 sequences และในบางกรณีก็ใหผ้ลท่ีไม่แม่นย  า 
โดยเฉพาะในกรณีท่ีเปรียบเทียบดีเอน็เอสายสั้นกบัดีเอน็เอสายยาวซ่ึงมี homology ทางดา้นปลาย 3’ 
ของดีเอน็เอสายยาว ต่อมาปัญหาน้ีไดรั้บการแกไ้ขเม่ือมีการพฒันา ClustalW ซ่ึงสามารถใช ้align 
ไดสู้งสุด 100 sequence (ชิเน, 2545) 
 
5.  นัยส าคัญทางสถิติของการเปรียบเทยีบล าดับเบส (Statistical significance of the alignment) 
 

การวเิคราะห์หานยัส าคญัทางสถิติเพื่อดูความน่าเช่ือถือของผลการเปรียบเทียบล าดบัเบส 
ในกรณีของ BLAST นั้น ความน่าจะเป็นของผลการวิเคราะห์และคะแนนท่ีไดส้ามารถค านวณได้
จากคะแนนและความยาวของล าดบัเบสท่ีเหมือนกนั ส าหรับโปรแกรม BLAST จะบอกค่าความ
น่าจะเป็นของผลการเปรียบเทียบดว้ย ค่าน้ีสามารถใชป้ระเมินความน่าเช่ือถือของผลการ
เปรียบเทียบได ้(ชิเน, 2545) 
 
6.  ลกัษณะทัว่ไปของวชัพชื 
 

วชัพืช จดัเป็นศตัรูท่ีส าคญั ของการเพาะปลูกพืชทัว่ไป ซ่ึงในทุกสภาพการเพาะปลูกพืช  
ไม่วา่จะปลูกพืชชนิดใด หรือฤดูปลูกใด ส่ิงท่ีตอ้งปรากฏเสมอก็คือการข้ึนแก่งแยง่แข่งขนัของ
วชัพืชในแปลงปลูกพืช ซ่ึงถา้หากมีวชัพืชแก่งแยง่แข่งขนัแลว้จะท าใหพ้ืชปลูกไดรั้บความเสียหาย
ทั้งทางตรงและทางออ้มมากมาย 
 

http://www.ebi.ac.uk/clustalw/
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ลกัษณะทางชีววทิยาของวชัพืช เป็นเร่ืองท่ีมีความจ าเป็นตอ้งศึกษาอยา่งละเอียด โดยเฉพาะ
ในเร่ืองของชีพจกัร หรือวงจรชีวติของวชัพืช ตั้งแต่การงอก การเจริญเติบโตการขยายพนัธ์ุ และการ
แพร่กระจาย ส่ิงต่างๆเหล่าน้ีมีผลต่อความยากง่ายของการควบคุมก าจดัตลอดจนการแพร่ระบาดของ
วชัพืชนั้น ซ่ึงวชัพืชแต่ละชนิดมีลกัษณะดงักล่าวท่ีแตกต่างกนั 
  

ความเสียหายของวชัพืชท่ีเกิดข้ึนนั้น ถา้พิจารณาแลว้จะเห็นไดว้า่วชัพืชจะท าความเสียหาย
ไม่เฉพาะในพื้นท่ีท าการเพาะปลูกพืชเท่านั้น ยงัอาจท าใหเ้กิดผลกระทบต่อการเกษตรอ่ืนๆ เช่น  
การท่ีวชัพืชมีผลกระทบต่อการชลประทาน การคมนาคม สาธารณสุข ซ่ึงเป็นส่วนหน่ึงของ
ชีวติประจ าวนัของมนุษย ์ส าหรับผลกระทบท่ีวชัพืชมีต่อพืชท่ีปลูกนั้น นอกจากจะมีการแก่งแยง่
แข่งขนัโดยตรงแลว้ ยงัมีผลทางออ้ม เช่น การท่ีวชัพืชปลดปล่อยสารเคมีบางชนิดออกมาแลว้มี
ผลกระทบต่อการเจริญเติบโตของพืชปลูกในฤดูนั้นหรือฤดูถดัไป ส่ิงท่ีเกษตรกรจะตอ้งให้
ความส าคญัเป็นพิเศษคือ การท่ีวชัพืชมีผลกระทบต่อพืชปลูกมากนอ้ยเพียงใด จนถึงจุดวกิฤติซ่ึงถือ
วา่ส าคญัท่ีท าใหไ้ดรั้บผลเสียหายอยา่งมากโดยท่ีจะตอ้งพิจารณาวา่จะตอ้งจดัการอยา่งไรกบัวชัพืช
เหล่านั้น ซ่ึงหมายถึงความจ าเป็นท่ีตอ้งก าจดั  
 
7.  การกระจายของวชัพชืและปัญหาด้านวชัพชืทีพ่บในสวนส้ม 
 
 จากการส ารวจปัญหาวชัพืชในสวนผลไมแ้ละสวนส้มตามแหล่งปลูกต่างๆ พบวา่ ชนิดของ
วชัพืชท่ีข้ึนในสวนผลไมมี้แตกต่างกนัไป เช่นทางจงัหวดันครราชสีมาและสระบุรี พบวา่ หญา้
ขจรจบดอกเล็กและดอกใหญ่ เป็นวชัพืชร้ายแรงอนัดบัหน่ึงทั้งยงัแพร่กระจายไปในทอ้งท่ีภาค
ตะวนัออกตั้งแต่จงัหวดัปราจีนบุรี นครนายก ฉะเชิงเทรา ระยอง ชลบุรี จนัทบุรี และตราด ส าหบั
วชัพืชท่ีส าคญัอีกชนิดหน่ึงคือ หญา้คา มีข้ึนอยูทุ่กแห่งและปริมาณมากทางภาคใต ้นบัตั้งแต่ยงัหวดั
ประจวบคีรีขนัธ์ลงไปจะพบวา่มีสาบเสือและหญา้คา เป็นวชัพืชส าคญั ส าหรับวชัพืชอ่ืนๆเช่น ผกั
ปราบ หญา้ตีนนก และกะเมง็ (พรชยั, 2540) 
 
 วชัพืชท่ีพบในสวนผลไมด้งักล่าว ก่อใหเ้กิดปัญหาหลายประการ เช่น แก่งแยง่อาหาร  
แร่ธาตุ ความช้ืนหรือน ้าในดิน ทั้งยงัแก่งแยง่เน้ือท่ีการขยายตวัของระบบราก หรือพุม่ตน้ไมผ้ลใน
ขณะท่ียงัเล็กอยู ่วชัพืชบางอยา่งยงัมีคุณสมบติัในการขบัสารพิษบางอยา่งออกมา มีผลท าใหไ้มผ้ล
ชะงกัการเจริญเติบโต หรือวชัพืชบางอยา่งเป็นพืชอาศยัของแมลงและศตัรูพืช เช่น ผกัโขม แหว้หมู 
กะเมง็ และบานไม่รู้โรยป่า ก็เป็นพืชอาศยัของไส้เดือนฝอย นอกจากน้ีวชัพืชยงัท าใหก้ารเขา้ไป
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ปฏิบติังานในสวนผลไมไ้ม่สะดวก เช่น ล าบากต่อการเขา้ไปฉีดสารก าจดัแมลงและโรค การใส่ปุ๋ย 
และการเก็บเก่ียว วชัพืชบางชนิดยงัเป็นอนัตรายกบัคนและสัตวเ์ล้ียง เช่น มีขนแขง็เป็นพิษ หรือมี
สารพิษเม่ือสัตวเ์ล้ียงกินเขา้ไป หรือหากปล่อยไวใ้หว้ชัพืชข้ึนหนาแน่นในสวนผลไม ้ก็จะเป็นท่ี
หลบซ่อนของสัตวร้์าย เช่น งูมีพิษ ตะขาบ เป็นตน้ และเม่ือวชัพืชแหง้ลง อาจเป็นเช้ือเพลิงซ่ึงท าให้
เกิดไฟไหมส้วนผลไมเ้สียหาย เช่นพวกหญา้ขจรจบ เป็นตน้ (พรชยั, 2540) 
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อปุกรณ์และวธีิการ 
 
ส่วนที ่1 จีโนมเช้ือไวรัสทริสเตซ่า อาการล าต้นบุ๋มในประเทศไทย 
 

1.   การศึกษาและคน้หาขอ้มูลของจีโนมเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
 
  ศึกษายนีและจีโนมของไวรัสทริสเตซ่าจากแหล่งท่ีเคยมีการทดลองมาแลว้จากประเทศ

ต่างๆ ซ่ึงแสดงไวด้งัตารางท่ี 2 โดยน ามาศึกษาล าดบัเบสและหนา้ท่ีของยนีแต่ละยนี เพื่อน าไป
ออกแบบไพรเมอร์ต่อไป โดยการ alignment เพื่อหาล าดบันิวคลีโอไทดใ์นส่วนท่ีอนุรักษ ์
 

2.   การออกแบบไพรเมอร์ส าหรับการสังเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดข์องไวรัสสาเหตุ 
โรคทริสเตซ่า 
 
  ไพรเมอร์ส าหรับการสังเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดข์องไวรัสทริสเตซ่า โดยออกแบบ
ล าดบันิวคลีโอไทดจ์ากขอ้มูลล าดบันิคลีโอไทดข์องไวรัสทริสเตซ่าท่ีมีเคยมีรายงานคน้พบจาก
ประเทศต่างๆ โดยใชฐ้านขอ้มูลจาก GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) (เขา้ถึงขอ้มูลเม่ือ
วนัท่ี 27 ตุลาคม 2551) และเปรียบเทียบความเหมือนและความแตกต่างกนัของล าดบันิวคลีโอไทด์
จากโปรแกรม Multiple Sequence Alignment Clustal W2 จากเวบ็ไซต ์EMBL-EBI 
(http://www.ebi.ac.uk/ tools/msa/clustalw2/) จากนั้นจึงน าเอาล าดบันิวคลีโอไทดใ์นส่วนอนุรักษ ์
และออกแบบไพรเมอร์และค านวนค่า melting temperature (tm) จากเวบ็ไซต ์tm calculator 
(http://www.basic.northern.edu/biotools/oligocalc.html) เพื่อออกแบบและวเิคราะห์ความเหมาะสม
ของไพรเมอร์  
 

3.   การเก็บตวัอยา่งเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
 

  เก็บตวัอยา่งโดยใชว้ธีิการสุ่มตวัอยา่งแบบเป็นระบบ (systematic random sampling)  
(ศิริชยั, 2537) โดยเก็บจากพื้นท่ีปลูกส้มในพื้นท่ีปลูกท่ีมีความส าคญัดา้นเศรษฐกิจ โดยในการ
ทดลองคร้ังน้ีมีการสุ่มเก็บตวัอยา่งจากตน้ส้มสายพนัธ์ุออร่าท่ีแสดงอาการล าตน้บุ๋ม จากแปลงใน
พื้นท่ีจงัหวดัเชียงใหม่จากสวนส้มทรายทอง คดัเลือกลกัษณะอาการท่ีปรากฏจากภายนอก โดย
สังเกตและบนัทึกอาการท่ีเกิดข้ึนของโรคคือ อาการล าตน้บุ๋มบริเวณก่ิงและล าตน้ ใบท่ีเก็บอยูใ่น

http://www.ebi.ac.uk/%20tools/msa/clustalw2/
http://www.basic.northern.edu/biotools/oligocalc.html
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ระยะเพสลาดโดยเก็บเม่ือใบโตเตม็ท่ีจ  านวนตน้ละ 20 ใบ รวมทั้งเก็บส่วนของกา้นใบมาดว้ย แลว้
น าตวัอยา่งดงักล่าวมาตรวจหาการเขา้ท าลายของเช้ือไวรัสทริสเตซ่า 
 

4.  การสกดัแยก RNA รวม 
 
 ใชชุ้ดสกดั RNeasy Plant Mini Kit (QIAGEN®) ตามค าแนะน าของบริษทัผูผ้ลิต โดยบด
เส้นกลางใบ ของตวัอยา่งดว้ยไนโตรเจนเหลวจนละเอียดเป็นผง ( 0.1 กรัม) ยา้ยตวัอยา่งลงในหลอด
ขนาด 1.5 มิลลิลิตร เติม RLT Solution (Rnase Lysis Buffuer) 450 ไมโครลิตร ลงในหลอด  
เทสารละลายลงใน shredder column หมุนเหวีย่งดว้ยความเร็ว 14,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 1 นาที 
เก็บส่วนน ้าใสไว ้จากนั้นเติมแอลกอฮอลบ์ริสุทธ์ ½ เท่าของปริมาตรเร่ิมตน้ ผสมใหเ้ขา้กนัดี แลว้ 
เทสารละลายลงใน Rneasy mini spin column หมุนเหวีย่งดว้ยความเร็ว 14,000 รอบต่อนาที  
เป็นเวลา 1 นาที เทของเหลวทิ้ง ลา้งคอลมัน์ดว้ยการเท RW1 (Rnase-free Buffer) 700 ไมโครลิตร 
ลงในคอลมัน์หมุนเหวีย่งดว้ยความเร็ว 10,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 1นาที เทของเหลวทิ้ง ลา้ง
คอลมัน์อีกสองคร้ังดว้ย RPE (Rnase-free Buffer) 450 ไมโครลิตร หมุนเหวีย่งดว้ยความเร็ว 14,000 
รอบต่อนาที เป็นเวลา 1 นาที ยา้ยคอลมัน์ใส่ collection tube หลอดใหม่ แลว้หมุนเหวีย่งซ ้ าดว้ย
ความเร็ว 14,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 2 นาที เพื่อก าจดัสารละลายตกคา้งในคอลมัน์ ยา้ยคอลมัน์ลง
ซอ้นในหลอดขนาด 1.5 มิลลิลิตร หลอดใหม่ เติมน ้ากลัน่ท่ีทรีท DEPC หรือน ้าท่ีปราศจากการ
ปนเป้ือนของ RNase 50 ไมโครลิตร ลงในคอลมัน์ วางไวป้ระมาณ 1-2 นาที น ามาหมุนเวีย่งดว้ย
ความเร็ว 14,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 1 นาที เก็บส่วนท่ีชะลงมาไวเ้ป็นอาร์เอ็นเอแม่แบบ  
(ส่วนท่ีชะลงมาคือ อาร์เอน็เอรวม) 
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ภาพที ่2   ภาพจ าลองต าแหน่ง genome ของเช้ือไวรัส CTV A18 รวมทั้งต าแหน่งช้ินผลิตภณัฑข์องคู่ไพรเมอร์ท่ีไดจ้ากการออกแบบโดยครอบคลุม 
                ตลอดทั้งจีโนม 
 

CTV GENOME 
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37 

ตารางที ่2  แสดงฐานขอ้มูล GENBANK (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) ท่ีเอามาใชใ้นการ   
      ออกแบบไพรเมอร์ในการสังเคราะห์จีโนม 
 

Virus Strain Source 
Accession 

No. 
Genome region 

Citrus tristeza virus NUagA Citrus tristeza virus (Japan) AB046398 Genomic RNA 
Citrus tristeza virus T30 Citrus tristeza virus (Florida,USA) AF260651 Genomic RNA 
Citrus tristeza virus T36 Citrus tristeza virus (Florida,USA) AY170468 Genomic RNA 
Citrus tristeza virus Qaha  Citrus tristeza virus (Egypt) AY340974 Genomic RNA 
Citrus tristeza virus SY568 Citrus tristeza virus (California,USA) CTAF001623 Genomic RNA 
Citrus tristeza virus T36  Citrus tristeza virus (Florida,USA) CTU16304 Genomic RNA 
Citrus tristeza virus T318A Citrus tristeza virus (Spain) DQ151548 Genomic RNA 
Citrus tristeza virus Mexico Citrus tristeza virus (Mexico) DQ272579 Genomic RNA 
Citrus tristeza virus B165 Citrus tristeza virus (India) EU076703 Genomic RNA 
Citrus tristeza virus  Citrus tristeza virus (Florida,USA) NC001661 Genomic RNA 
Citrus tristeza virus T385 Citrus tristeza virus (Spain) Y18420 Genomic RNA 

 
5.   การสังเคราะห์ Complementary DNA (cDNA) ของไวรัส CTV 

 
  ในการเพิ่มปริมาณของยนีแต่ละส่วนของ CTV จะใชชุ้ด M-MuLV Reverse 

Transcription RT-PCR (INVITROGEN®) โดยใชเ้ทคนิค reverse transcription polymerase chain 
reaction (RT-PCR) ในการสังเคราะห์สาย complementary DNA (cDNA) โดยใช ้reverse primer ท่ี
ไดจ้ากการออกแบบ การเตรียมปฏิกิริยา RT-PCR  จากนั้นท าการเพิ่มปริมาณ cDNA ดว้ยเทคนิค 
PCR โดยใช ้cDNA ท่ีไดจ้ากขั้นตอนแรกเป็น template ซ่ึงการเพิ่มปริมาณดว้ยเทคนิค PCR ในแต่
ละส่วนนั้นข้ึนอยูก่บัคู่ไพรเมอร์ท่ีใช ้น าไปใส่เคร่ือง Gene Amp PCR System 2400 (PERKIN-
ELMER) โดยตั้งโปรแกรมท่ีอุณหภูมิ 94 oC 5 นาที 1 รอบ 94 oC 1นาที 54-70 oC (ข้ึนอยูก่บัค่า Tm 
ของ primer แต่ละคู่) 1 นาที 72 oC 1 นาที 30 วนิาที 35 รอบ และ 72 oC 10 นาที 1 รอบ วเิคราะห์ผล
การสังเคราะห์ โดยน าส่วนผสมหลงัท าปฏิกิริยา RT-PCR 5 ไมโครลิตร ผสมกบั loading dye 3
ไมโครลิตร มาแยกขนาดของดีเอ็นเอดว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟริซิส โดยใช ้1% agarose gel ใน 1x 
TAE buffer ใชค้วามต่างศกัยไ์ฟฟ้า 135 โวลต ์25-30 นาที จากนั้นน าเจลไปยอ้มสารละลายเอธิเดีย
มโบรไมด์ 5 นาที แลว้ลา้งเจลดว้ยน ้าก่อนน าไปตรวจแถบดีเอ็นเอดว้ยการใช้ UV-transilluminator 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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37 

ตารางที ่3  ไพรเมอร์ส าหรับการสังเคราะห์จีโนมของเช้ือ CTV A18 ท่ีใชใ้นปฏิกิริยา Reverse     
          Transcription – Polymerase Chain Reaction (RT-PCR) 
 

No. Name Primer Sequence from 5’ to 3’ 
Nucleotide 
Positions 

Product 
Size 

TM* 

(°C)  
1 G1N + AATTTCWCAAATTCAMCCGTACCC 1 1051 62 
2 12RN - TTGCGGGAAGAAACCGTACG 1051  63 
3 11F + CGTCCYCGTACGGTTTCDYCCCG 933 1068 66 
4 G2 - CGCCGCWAAACCAAGTAGTCCCTTC 2000  62 
5 PalP2F + TTGGTGGKRMNYCTGCYCA 1570 1474 44 
6 PalP2R - TCTTCRCCRCCCATCYTATGRT 3043  53 
7 10F + GGTCTHGTTAMRGTRCAYTTYCGHTCHG 2637 1251 57 
8 G4 - CGATAGTRAACARAAAMCCRTCCACYACCA 3887  59 
9 G5N + ACRCCYGGYGARYTGYTGGAYGC  3699 978 62 
10 10R - CHTCRTCHYCACAVGRRACGATYTCBG 4677  56 
11 9F + GAYGTTCCTATYRAYTTRCCRGGT 4509 1185 51 
12 G6 - CAAAATCTTCTTAGCAGAGTCAACA 5693  54 
13 G7 + TGGTTTGWGSSCCAAAGCGTTTGACAA 5434 567 62 
14 9R - CRTTWCCACGAAGACCRGGYGHKTCAC 6000  63 
15 8F + GTYGCWRCWGTTAARGCDGYSGGGAG 5826 976 60 
16 G8-1 - CACCGTAHGTHGGTGGRAAYRAAGGA 6801  60 
17 8F-1 + CGCTTCRAGTRATCACBGAAGCHGA 6659 775 63 
18 G8 - TCCTTYGGTCCKAATCACGGGAACC 7433  61 
19 G9 + TATGGTGGAGCATTTGTTTAGCGTTTCCCG 7381 755 64 
20 8R - GGCAARGMACCAAHCCRTCRTYRCARAA 8135  57 
21 7F + ACGCCATGCGYGARTTYTATTAYTCGCA 7884 1497 61 
22 G10 - GCACGACAGAAGAASCAACGACGACCTCA 9380  66 

 
* Melting temperature 
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37 

ตารางที ่3  (ต่อ)  
 

No. Name Primer Sequence from 5’ to 3’ 
Nucleotide 
Positions 

Product 
Size 

TM* 

(°C) 
23 G11 + CGTCGAATCACTCGTACGGTTCGTCATCG 9139 1562 65 
24 7R - CRCAATGWATAGCRCAYARWGCKGGCATAG 10700  62 
25 6F + GGATGGAAGGYGARTAYCGCGCYAGRG 10082 1057 65 
26 G12 - GGTGGGCTTACCWCAATTGAGGCTG 11138  61 
27 G13 + ATAACGTGGACGACCTCGGACAAGCGG 10811 1,145 66 
28 6R - CCGGCAAARGCMSAAAACACAGCTATACCA 11955  65 
29 5F + TTGYGAYTGATGATGTRGAAGACGTTAAGT 11459 1,352 60 
30 G14 - GCGGCACAAAATCAGCCATTTSGTATATTT 12810  61 
31 G15 + GCGTACTCCACTTTACCTAAGTTGAATTCG 12601 1,209 60 
32 5R - GCTTCCCCGTAAAACTTTCGAAACAACG 13809  65 
33 4F + GCTTAGCGATTACAATGTAAACTCCGCCGC 13581 1,020 68 
34 G16 - CCCTTTCATCCAYTGGGTCATCAGG 14600  60 
35 G17 + GAAWCATGCCGACAATCCGCTACTGACCG 14419 882 65 
36 4R - AATTAAAMCCGGAWGTYGCCACGTCTCTGC 15300  70 
37 3F + TCCGTGGACGTTATGTGTAAGGACA 15176 1,243 59 
38 G18 - TGCTAAACGATACAACATCATAGCT 16418  55 
39 G19 + AAGAAGGCGACGATGTTGTTGCTGCCG 16201 1,472 66 
40 3R - AAGAGCGAAGGAATTTGGATCCGCTTATTA 17672  64 
41 2F + GAAGGTTACAATGCTCTCATGAATG 17407 1,038 59 
42 2R - TTCGTCAGAAAGGTTCACAGAAA 18444  57 
43 1F + CGTCGGTTYACTCGCGAMAARCTGC 18031 1,271 64 
44 G20 - TGGACCTATGTTGGCCCCCCATAGG 19302  64 

 
* Melting temperature 
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6.  การโคลนช้ินส่วนจีโนมของไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
 

 6.1  การเตรียมช้ินผลิตภณัฑ์ใหบ้ริสุทธ์ิส าหรับการเช่ือมต่อกบัพลาสมิคพาหะ (vector) 
 

            น าดีเอน็เอท่ีไดจ้ากปฏิกิริยา RT-PCR มาแยกขนาดดว้ยการใชเ้ทคนิค 
อิเล็กโตรโฟรีซีส (gel electrophoresis) บน 1% อะกาโรสเจล ใน 0.5 TAE buffer เป็นเวลา 25 นาที 
ความต่างศกัยไ์ฟฟ้า 135 โวลล ์ตดัเจลบริเวณท่ีมีแถบดีเอ็นเอขนาดท่ีตอ้งการ ชัง่น ้าหนกัเจลท่ีตดัได้
ใส่หลอด microtube ท าการแยกดีเอน็เอออกจากเจลโดยใช้ QIAquick Gel Extraction Kit 
(QIAGEN®) โดยการเติม Solubilization solution buffer ปริมาตร 3 เท่าของน ้าหนกัเจล ตม้ท่ี
อุณหภูมิ 65 oC เป็นเวลา 5 นาที จนเจลหลอมละลายหมด ผสมใหเ้ขา้กนั ยา้ยสารละลายทั้งหมดใส่ 
column ป่ันเหวีย่งท่ี 14,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 1 นาที ทิ้งของเหลวท่ีอยูใ่นดา้นล่างของ column 
ลา้ง column ดว้ยการเติม Washing buffer ปริมาตร 500 ไมโครลิตร ตั้งทิ้งไว ้1 นาที ป่ันเหวีย่งท่ี 
14,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 1 นาที ลา้ง 2 คร้ัง ป่ันเหวีย่งซ ้ าอีกคร้ังเพื่อก าจดัสารละลายท่ีตกคา้ง
ออกใหห้มด ยา้ย column ใส่ในหลอด microtube อนัใหม่ เพื่อแยกดีเอน็เอออกจาก column โดยการ
เติมน ้ากลัน่บริสุทธ์ิปริมาตร 30 ไมโครลิตร ตั้งทิ้งไว ้1 นาที ป่ันเหวีย่งท่ี 14,000 รอบต่อนาที เป็น
เวลา 1 นาที เก็บดีเอน็เอไวท่ี้อุณหภูมิ -20 oC 
 
     ตรวจสอบผลการเตรียม cDNA ดว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส (gel electrophoresis) 
บน1% อะกาโรสเจล ใน 0.5X TAE buffer เวลา 25 นาที ความต่างศกัยไ์ฟฟ้า 135 โวลล ์จากนั้น
น าไปแช่สารละลาย ethidium bromide (10 ug/ml) เป็นเวลา 10 นาที ลา้งน ้าเปล่าก่อนน าไปตรวจดู
แถบดีเอ็นเอ ดว้ยเคร่ือง Gel Documentation (UVP®) 
 
 6.2  การเตรียม competent cell 
 
      เล้ียงเช้ือแบคทีเรีย Escherichia coli Top10 ในอาหาร 2XYT เหลวท่ีอุณหภูมิ 37 oC 
เขยา่ดว้ยความเร็ว 250 รอบต่อนาที ขา้มคืน น าเช้ือแบคทีเรียปริมาตร 1 ไมโครลิตร เล้ียงในอาหาร 
2XYT เหลว ปริมาตร 100 ไมโครลิตร ใน flask เขยา่ดว้ยความเร็ว 250 รอบต่อนาที ท่ีอุณหภูมิ  
37 oC เป็นเวลา 2-3 ชัว่โมง น า flask ไปแช่ในน ้าแขง็ทนัที เป็นเวลา 20 นาที น าไปป่ันเหวีย่งท่ี 
4,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 10 นาที ท่ีอุณหภูมิ 4 oC ละลายตะกอนเซลลด์ว้ย TB buffer (cold) ใน
อตัราส่วน 32 ml/2XYT 100 ml แช่ในน ้าแขง็เป็นเวลา 10 นาที น าไปป่ันเหวีย่งท่ี 4,000 รอบต่อ
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นาที เป็นเวลา 10 นาที ท่ีอุณหภูมิ 4 oC จากนั้นละลายตะกอนท่ีไดด้ว้ย TB buffer  ปริมาตร 4-8 ml 
อีกคร้ัง เขยา่ในน ้าแขง็จนตะกอนละลายและเติม 7% DMSO (dimethyl sulfoxide)  จากนั้นจึงแบ่ง
ใส่หลอด microtube หลอดละ 50-100 ไมโครลิตร (เวลาแบ่งใหแ้ช่ในไนโตรเจนเหลวทนัที) และ
เก็บไวท่ี้อุณหภูมิ 4 oC เป็นเวลา 3 ชัว่โมงก่อนน ามาใช ้
 

 6.3  การเช่ือมต่อช้ินผลิตภณัฑ ์PCR กบั Cloning vector 
 
      เช่ือมต่อช้ินผลิตภณัฑ์ CTV ท่ีไดจ้ากปฏิกิริยา RT-PCR กบั พลาสมิดพาหะ 
pCR®8/GW/TOPO vector® (Invitrogen®) ดว้ยชุด pCR®8/GW/TOPO® TA Cloning® Kit ดว้ยการ
ท างานของเอนไซม ์Topoisomerase ท่ีติดมากบัปลายของเวคเตอร์ ตามวธีิของบริษทัผูผ้ลิตโดยใช้
ช้ินผลิตภณัฑข์อง CTV 1-3 ไมโครลิตร (200 นาโนกรัม หรือข้ึนอยูก่บัปริมาณความเขม้ขน้ของ 
DNA) Topo vector 1 ไมโครลิตร (50 นาโนกรัม) สารละลายเกลือ 1 ไมโครลิตร และปรับปริมาตร
ดว้ยน ้ากลัน่บริสุทธ์ิ ใหไ้ดป้ริมาตรสุทธิ 6 ไมโครลิตร ผสมใหเ้ขา้กนั บ่มท่ีอุณหภูมิห้อง 10 นาที  
 

 6.4  การถ่ายพลาสมิดสายผสม เขา้สู่เชลลแ์บคทีเรีย Escherichia coli สายพนัธ์ุ Top10 
 
     ยา้ยพลาสมิดสายผสมเขา้สู่เซลลแ์บคทีเรีย Esterichia coli สายพนัธ์ุ Top10 โดยวธีิ 
CaCl2 (Sambrook et al., 1989) โดยดูดสารละลายพลาสมิดสายผสมจากปฏิกิริยาใน ขอ้ 6.3 ทั้งหมด
ใส่หลอดท่ีมีเซลลแ์บคทีเรียเจา้บา้นท่ีพร้อมรับพลาสมิด (E. coli Top10 competent cell) ปริมาตร 50 
ไมโครลิตร พลิกหลอดกลบัไปมาเบาๆหรือใชป้ลายน้ิวดีดเบาๆ แลว้แช่หลอดไวใ้นน ้าแขง็ 30 นาที
ทนัที จากนั้นยา้ยหลอดลงในน ้าอุ่นท่ีอุณหภูมิ 42 ºC เป็นเวลา 90 วนิาที แลว้รีบแช่หลอดในน ้าแขง็
เป็นเวลา 2 นาที เติมอาหารเหลว 2XYT ส าหรับเล้ียงเช้ือ E. coli ปริมาตร 200 ไมโครลิตร แลว้
น าไปเขยา่ท่ี 150 รอบต่อนาที ท่ีอุณหภูมิ 37 ºC เป็นเวลา 1 ชัว่โมง หมุนเหวีย่งตกตะกอนเซลล์
แบคทีเรียท่ี 8,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 30 วนิาที ดูดส่วนท่ีเป็นของเหลวออก เติมอาหารเหลว 
2XYT ปริมาตร 200 ไมโครลิตร ผสมกนัเบาๆ ใหเ้ขา้กนั จากนั้นแบ่งเซลลข์องเช้ือแบคทีเรียใน
หลอดมาเกล่ียบนจานอาหารเล้ียงเช้ือ 2XYT ชนิดแขง็ท่ีเติม Spectinomycin 100 มิลลิกรัมต่อ
มิลลิลิตร บ่มเช้ือไวท่ี้อุณหภูมิ 37 ºC เป็นเวลา 16 ชัว่โมง แลว้คดัเลือกโคโลนีสีขาวขุ่นมาเล้ียงเช้ือ 
ในอาหาร 2XYT ท่ีเติม Spectinomycin 100 มิลลิกรัมต่อมิลลิลิตร เพื่อเก็บเช้ือหรือสกดัพลาสมิด
ต่อไป 
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 6.5  การสกดัพลาสมิคของดีเอน็เอสายผสม (recombinant DNA) 
 
      สกดัพลาสมิดสายผสมออกจากเซลลแ์บคทีเรียดว้ยวธีิ alkaline lysis ดดัแปลงจาก 
Sambrook et al. (1989) โดยเข่ียเช้ือแบคทีเรียท่ีมีโคโลนีมาเล้ียงในอาหารเหลว 2XYT ปริมาตร 5 
มิลลิลิตร ท่ีเติม Spectinomycin 100 มิลลิกรัมต่อมิลลิลิตร บนเคร่ืองเขยา่ 150 รอบต่อนาที ท่ี
อุณหภูมิ 37º C เป็นเวลา 16-24 ชัว่โมง จากนั้นป่ันตกตะกอนเซลลแ์บคทีเรียท่ี 10,000 รอบต่อนาที 
เป็นเวลา 1 นาที ดูดเอาอาหารออก เติม TE buffer (10 mM Tris-HCl pH 7.5, 1 mM EDTA) 
ปริมาตร 200 ไมโครลิตร ลงในหลอด ผสมใหเ้ขา้กนัดว้ย vortex mixer เติม Lysis buffer  (0.2 M 
NaOH, 1% SDS) ท่ีเตรียมใหม่ก่อนใชง้านปริมาตร 400 ไมโครลิตร ลงในหลอดผสมใหเ้ขา้กนัโดย
การพลิกหลอดกลบัไปมาเบาๆจนสารละลายเร่ิมหนืด แลว้เติม solution III (3M potassium acetate) 
ปริมาตร 300 ไมโครลิตร ผสมใหเ้ขา้กนัโดยการพลิกหลอดกลบัไปกลบัมา หมุนเติม CH2Cl2 200 
ไมโครลิตร แช่น ้าแขง็ 10 นาที เหวีย่งท่ีความเร็ว 10,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 10 นาที ดูดน ้าใส
ส่วนบนท่ีมีพลาสมิดใส่หลอดใหม่  เติม Isopropanol 600 ไมโครลิตร ผสมใหเ้ขา้กนั แลว้หมุน
เหวีย่งอีกคร้ัง เทส่วนใสทิ้ง ลา้งตะกอนดว้ยแอลกอฮอล์ 70% หมุนเหวีย่งท่ีความเร็ว 10,000 รอบต่อ
นาที เป็นเวลา 5 นาที ดูดน ้าใสส่วนบนทิ้ง ละลายดว้ยน ้ากลัน่ 45 ไมโครลิตร เติมเอนไซม ์RNase A 
เพื่อขจดัอาร์เอน็เอบ่มท่ี 37º C เป็นเวลา 1 ชัว่โมง 
 
    ตรวจสอบผลดว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส (gel electrophoresis) บน 1% อะกาโรส
เจลใน 0.5X TAE buffer เวลา 25 นาที กระแสไฟ 135 โวลล ์จากนั้นน าไปแช่สารละลาย ethidium 
bromide (0.5 ไมโครกรัมต่อมิลลิลิตร) เป็นเวลา 10 นาที ลา้งน ้าเปล่าก่อนน าไปตรวจดูแถบดีเอน็เอ 
ดว้ยเคร่ือง Gel Documentation (UVP®) 
 

7.   การวเิคราะห์หาล าดบันิวคลีโอไทดข์องดีเอน็เอโดยเคร่ืองวิเคราะห์อตัโนมติั 
 

  น าพลาสมิดท่ีไดจ้ากการสกดัไปวเิคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์สถาบนัจีโนม ศูนยพ์นัธุ
วศิวกรรมและเทคโนโลยแีห่งชาติ อุทยานวทิยาศาสตร์ประเทศไทย จงัหวดัปทุมธานี ดว้ยเทคนิค 
dideoxy-chain termination โดยใชชุ้ดปฏิกิริยา Big dye sequencing Kit   
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8.  น าผลล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีไดม้าผสานกนัโดยใชโ้ปรแกรม CAP3 Sequence Assembly 
 

 จากผลล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์ไดจ้ากการส่งวเิคราะห์ล าดบัเบส เม่ือท าการตรวจสอบและ
ยนืยนัความถูกตอ้งของผลโดยการน าผลท่ีได ้ไปเขา้โปรแกรม BLAST ในฐานขอ้มูลของเวบ็ไซด ์
NCBI (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) เพื่อเปรียบเทียบความถูกตอ้งของล าดบัเบส จากผล
ท่ีได ้น าแต่ละส่วนมาจดัเรียงต่อกนัดว้ยโปรแกรม CAP3 ในส่วนของการ Assembly ล าดบัเบส โดย
เร่ิมท าการจดัเรียงล าดบัเบสตั้งแต่ส่วน 5’UTR จนถึง 3’UTR (full genome) ซ่ึงล าดบัเบสแต่ละส่วน
จะมีส่วนท่ีซอ้นทบักนัเพื่อใชใ้นการยนืยนัต าแหน่งของจีโนม จนไดส้ายสมบูรณ์ของจีโนมของเช้ือ
ไวรัสทริสเตซ่า 
 

9.  การเปรียบเทียบขอ้มูลพนัธุกรรมและศึกษาความสัมพนัธ์ของเช้ือไวรัส CTV 
 

 เม่ือน าขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดแ์ละกรดอะมิโนทั้งจีโนมของไวรัส CTV ท่ีเคยมีรายงาน
ในทุกประเทศ วเิคราะห์และเปรียบเทียบกบัฐานขอ้มูลแหล่งต่างๆ และขอ้มูลจาก GENBANK ผา่น
ระบบเครือข่ายอินเตอร์เนต (http://www. ncbi.nlm.gov/)โดยใชโ้ปรแกรม Clustal W2 จากเวป็ไซต ์
EMBL-EBI (http://www.ebi.ac.uk/tools/msa/clustalw2/) โดยแยกการวเิคราะห์เป็นยนี ดงัน้ี 
5’UTR, p349, p54, p33, p6, p65, p61, p27, p25, p18, p13, p20, p23, 3’UTR วา่ใกลเ้คียงหรือจดัอยู่
ในกลุ่มใด เพื่อใชเ้ป็นขอ้มูลในการศึกษาการจดักลุ่มของ CTV ในประเทศไทยโดยเปรียบเทียบกบั
งานท่ีตีพิมพแ์ลว้ (ตารางท่ี 4) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
http://www.ebi.ac.uk/tools/msa/clustalw2/
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ตารางที ่4  แสดงฐานขอ้มูล GENBANK (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) ท่ีเอามาใชใ้นเปรียบเทียบ  
 ความแตกต่างของล าดบันิวคลีโอไทดแ์ละล าดบักรดอะมิโน 

 

Accession No. Strain Source Host Note 
AB046398 NUagA Japan N/A seedling yellows  
AF260651 T30 Florida,USA N/A N/A 
AY170468 T36 Florida,USA N/A infectious clone 
AY340974 Qaha  Egypt N/A N/A 
CTAF001623 SY568 California,USA Sweet orange severe stem pitting 
CTU16304 T36  Florida,USA Citrus sp. quick decline 
DQ151548 T318A Spain Citrus sp. severe stem pitting 
DQ272579 Mexico Mexico Citrus sp. stem pitting  
EU076703 B165 India Citrus reticulata cv. ellendale N/A 
EU857538 NZ-M16 New Zealand Citrus aurantifolia severe stem pitting 
EU937519 VT  Florida,USA Citrus sinensis cv. hamlin N/A 
EU937520 T30 Florida,USA Citrus sinensis cv. hamlin N/A 
EU937521 T36 Florida,USA Citrus sinensis cv. hamlin N/A 
FJ525431 NZRB-M12 New Zealand Poncirus trifoliata resistance-breaking 
FJ525432 NZRB-G90 New Zealand Poncirus trifoliata resistance-breaking 
FJ525433 NZRB-TH28 New Zealand Poncirus trifoliata resistance-breaking 
FJ525434 NZRB-TH30 New Zealand Poncirus trifoliata resistance-breaking 
FJ525435 NZRB-M17 New Zealand Poncirus trifoliata resistance-breaking 
FJ525436 NZ-B18 New Zealand Citrus sinensis severe stem pitting 
GQ454869 HA18-9 Hawaii,USA Citrus latifolia N/A 
GQ454870 HA18-9 Hawaii,USA Citrus latifolia N/A 
HM573451 Kpg3 India Citrus reticulata Blanco. N/A 
NC001661 CTV  Florida,USA N/A N/A 
Y18420 CTV T385 Spain Citrus sp. N/A 
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ส่วนที ่2 การตรวจสอบเช้ือไวรัสทริสเตซ่าในวชัพชืด้วยเทคนิค RT-PCR และ Dot Blot 
Hybridization  
 

1.  ตวัอยา่งวชัพืช 
 
 ท าการส ารวจและเก็บตวัอยา่งวชัพืชในแปลงปลูกส้มท่ีมีความเป็นไปไดใ้นการเกิดโรค
ไวรัสทริสเตซ่า และมีการตรวจสอบแลว้วา่สวนนั้นมีการเกิดโรคไวรัสทริสเตซ่าระบาดอยูจ่ริง 
รวมทั้งเก็บตวัอยา่งวชัพืชในสวนส้มทัว่ไปดว้ย รวมทั้งส้ิน 45 ตวัอยา่งจากแปลงปลูกส้มทั้งหมดใน 
5 จงัหวดั อนัไดแ้ก่ จงัหวดัชยันาท นครปฐม สมุทรสาคร เพชรบุรี และก าแพงเพชร  
 

2.  การสกดั RNA 
 
 ท าการสกดั RNA รวม จากตวัอยา่งดว้ยชุดสกดั RNeasy Plant Mini Kit (QIAGEN®) ท า
ตามขั้นตอนของผูผ้ลิต และหลงัจากได ้RNA รวม แลว้จึงน า RNA ท่ีไดม้าท าการสังเคราะห์สาย 
complementary DNA (cDNA)  
 

3.  การสังเคราะห์สาย complementary DNA (cDNA) และ PCR 
 
 ใชชุ้ด M-MuLV Reverse Transcription RT-PCR (INVITROGEN®) โดยใชเ้ทคนิค 
reverse transcription polymerase chain reaction (RT-PCR) ในการสังเคราะห์สาย complementary 
DNA (cDNA) โดยใช ้reverse primer ท่ีมีความจ าเพาะ ใชใ้นการตรวจสอบเช้ือไวรัสทริสเตซ่าได้
ทุกสายพนัธ์ุ จากนั้นท าการเพิ่มปริมาณ cDNA ดว้ยเทคนิค PCR โดยใช ้cDNA ท่ีไดจ้ากขั้นตอน
แรกเป็น template ซ่ึงการเพิ่มปริมาณดว้ยเทคนิค PCR โดยใชคู้่ไพรเมอร์ท่ีมีความจ าเพาะต่อยนี cp  
(coat protein)  
 
 คู่ไพรเมอร์ท่ีใชคื้อ CPF (forward) 5’-ATGGACGACGAAACAAAGAAAYTG-3’ 
และ CPR (reverse) 5’-TCAACGTGTGTTRAATTTCCCAA-3’ น าไปใส่เคร่ือง Gene Amp PCR 
System 2400 (PERKIN-ELMER®) โดยตั้งโปรแกรมท่ีอุณหภูมิ 94 oC 5 นาที 1 รอบ 94 oC 1 นาที 
54 oC 1 นาที 72 oC 1 นาที 30 วนิาที 35 รอบ และ 72 oC 10 นาที 1 รอบ วเิคราะห์ผลการสังเคราะห์ 
โดยน าส่วนผสมหลงัท าปฏิกิริยา RT-PCR 5 ไมโครลิตร ผสมกบั loading dye 3ไมโครลิตร มาแยก
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ขนาดของดีเอน็เอดว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟริซิส โดยใช ้1% agarose gel ใน 1x TAE buffer ใชค้วาม
ต่างศกัยไ์ฟฟ้า 135 โวลต ์25-30 นาที จากนั้นน าเจลไปยอ้มสารละลายเอธิเดียมโบรไมด ์5 นาที แลว้
ลา้งเจลดว้ยน ้าก่อนน าไปตรวจแถบดีเอน็เอดว้ยการใช ้UV-transilluminator (GENE FLASH 
SYNGENE BIO IMAGING®) 
 

 ยนืยนัผลการตรวจสอบดว้ยเทคนิค DNA Dot blot hybridization โดยเลือกตวัอยา่งผกั
ปราบใบแคบและใบกวา้ง เน่ืองดว้ยพบในจ านวนมากในสวนส้มทุกแหล่งปลูก จ านวน 13 ตวัอยา่ง
จากสวนส้มในทั้ง 5 จงัหวดั 
 

4.  การตรวจสอบเช้ือไวรัสทริสเตซ่าดว้ยเทคนิค Dot blot hybridization (DBH) 
 

 4.1  Probe ท่ีใชใ้นการตรวจสอบ 
 
     การติดฉลาก probe ปฏิกิริยา PCR โดยการใชพ้ลาสมิดสายผสมท่ีมี cp gene เป็นดี
เอน็เอตน้แบบ และใช ้dNTPs ท่ีมี Biotin-11-dUTP (Biotin-11-dUTP labeling kit (Fermentus®)) 
ปริมาตร 4 ไมโครลิตร จากนั้นปรับปริมาตรดว้ยน ้าใหไ้ด ้25 ไมโครลิตร โดยตั้งค่าเคร่ือง PCR 
โปรแกรมท่ีอุณหภูมิ 94 oC 5 นาที 1 รอบ 94 oC 1นาที 54 oC 1 นาที 72 oC 1 นาที 30 วนิาที 35 รอบ 
และ 72 oC 10 นาที 1 รอบ  
 
     วเิคราะห์ผลการสังเคราะห์ โดยน าส่วนผสมหลงัท าปฏิกิริยา RT-PCR 5 ไมโครลิตร 
ผสมกบั loading dye 3ไมโครลิตร มาแยกขนาดของดีเอน็เอดว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟริซิส โดยใช ้ 
1% agarose gel ใน 1x TAE buffer ใชค้วามต่างศกัยไ์ฟฟ้า 135 โวลต ์25-30 นาที จากนั้นน าเจลไป
ยอ้มสารละลายเอธิเดียมโบรไมด์ 5 นาที แลว้ลา้งเจลดว้ยน ้าก่อนน าไปตรวจแถบดีเอน็เอดว้ยการใช ้
UV-transilluminator เช่นเดียวกบัการทดลองขา้งตน้ 
 

4.2  การตรวจสอบเช้ือดว้ยวิธี Dot blot hybridization (DBH) 
 
 ดดัแปลงตามวธีิการของ วมิล (2553) โดยน า cDNA ของตวัอยา่งท่ีสกดัได ้แต่ละ
ตวัอยา่งมาหยดลงบนแผน่เมมเบรน (High Bond N+, Roche®) และเติม denature buffer (0.125x 
SSC, 0.125N NaOH) และตรึง cDNA ใหติ้ดกบัแผน่เมมเบรนภายใตแ้สง UV เป็นเวลา 2 นาที 
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จากนั้น pre-hybridization ดว้ย 5xSSC, 0.1% SDS, 0.02% laurylsacrosine, 1% blocking reagent, 
(Roche®) ท่ีอุณหภูมิ 65 oC เป็นเวลา 1 ชัว่โมง และท า hybridization ท่ีอุณหภูมิ 65 oC เป็นเวลา 18-
24 ชัว่โมง ใน hybridization solution ท่ีเติม Biotin-cp-probe ลา้งแผน่เมมเบรนดว้ย wash solution I 
(2x SSC, 0.1% SDS) ท่ีอุณหภูมิหอ้ง 2 คร้ังๆละ 5 นาที และลา้งดว้ย wash solution II (0.1xSSC, 
0.1% SDS) ท่ีอุณหภูมิ 65 oC 2 คร้ังๆละ 5 นาที และลา้งดว้ย  washing buffer (100mM malic acid, 
Tween 20) ท่ีอุณหภูมิห้อง เป็นเวลา 5 นาที เติม blocking solution ท่ีมี peroxidase labeled 
streptavidine อตัราส่วน 500:1 (v/v)ท่ีอุณหภูมิหอ้งเป็นเวลา 1 ชัว่โมง ลา้งแผน่เมมเบรนดว้ย 
washing buffer และ detection buffer (100mM Tris-HCl, 100mM NaCl; pH 9.5) ท่ีอุณหภูมิหอ้ง
เป็นเวลา 5 นาที ตรวจสอบปฏิกิริยาโดยใช ้Chemiluminescent ตรวจผลของปฏิกิริยาโดยน าไป
ประกบฟิลม์เอก็ซเรย ์แลว้ดูการเกิดจุดด าบนฟิลม์เอก็ซเรย ์
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ผลและวจิารณ์ 
 

ส่วนที ่1  จีโนมเช้ือไวรัสทริสเตซ่า อาการล าต้นบุ๋มในประเทศไทย  
 

1.  การออกแบบไพรเมอร์ท่ีมีความเฉพาะเจาะจงต่อเช้ือ CTV 
 
     ท าการคน้หาขอ้มูลล าดบัเบสบริเวณยนีโปรตีนห่อหุม้อนุภาค (coat protein gene) จาก

ฐานขอ้มูลใน GENBANK ไดท้ั้งส้ินจ านวน 112 ชุดขอ้มูล (ตารางผนวกท่ี ก1) มาท าการ
เปรียบเทียบต าแหน่ง (alignment) ดว้ยโปรแกรม Clustal W2 จากเวป็ไซต ์EMBL-EBI 
(http://www.ebi.ac.uk/tools/msa/clustalw2/) เพื่อคน้หาต าแหน่งท่ีมีความเหมือนกนั (conserve) 
โดยเปรียบเทียบทั้งส้ิน 112 ชุดขอ้มูล  

 
 จากชุดขอ้มูลดงักล่าว สามารถออกแบบไพรเมอร์ท่ีมีความจ าเพาะกบัยนีโปรตีนห่อหุม้

อนุภาค ไดล้ าดบัเบส 2 ชุด คือ CPF (forward) 5’-ATGGACGACGAAACAAAGAAAYTG-3’ 
และ CPR (reverse) 5’-TCAACGTGTGTTRAATTTCCCAA-3’  
 

2.  ลกัษณะอาการของตน้พืชท่ีแสดงอาการล าตน้บุ๋ม (stem pitting) 
 

 ในการศึกษาคร้ังน้ีไดท้  าการสุ่มเก็บตวัอยา่งจากตน้ส้มสายพนัธ์ุฟรีมองตท่ี์แสดงอาการ
ล าตน้บุ๋ม จากแปลงในพื้นท่ีจงัหวดัเชียงใหม่จากสวนส้มทรายทอง โดยการคดัเลือกจากลกัษณะ
อาการท่ีปรากฏจากภายนอก (ภาพท่ี 3) คืออาการล าตน้บุ๋มบริเวณก่ิงและล าตน้ หลงัจากนั้นท าการ
เก็บตวัอยา่งใบเพสลาด เพื่อท าการสกดั RNA ใชใ้นการสังเคราะห์ cDNA ในการตรวจสอบหาเช้ือ
ไวรัส CTV  

 
 
 
 

http://www.ebi.ac.uk/tools/msa/clustalw2/
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ภาพที ่3  แสดงลกัษณะอาการล าตน้บุ๋มจากตน้ส้มฟรีมองตท่ี์ใชใ้นการตรวจสอบจีโนมเช้ือ Citrus 
tristeza virus สายพนัธ์ุ A18 (ภาพ A), แสดงลกัษณะอาการล าตน้บุ๋มภายในเปลือกล าตน้
(ภาพ B) 

 
3.  การตรวจสอบยนืยนัการเขา้ท าลายของเช้ือดว้ยไพรเมอร์จบัจ าเพาะ 

 
 เม่ือเก็บตวัอยา่งใบเพสลาดท่ีได ้ภายหลงัจากการน าไปสกดั RNA และสังเคราะห์สาย 

cDNA จึงน า cDNA ท่ีไดม้าเป็น Template เพื่อใชใ้นการตรวจสอบเช้ือ CTV ดว้ยไพรเมอร์ท่ีมี
ความจ าเพาะเจาะจงสูงกบัเช้ือไวรัส CTV ในการตรวจสอบในคร้ังน้ีใชคู้่ไพรเมอร์ ท่ีเพิ่มปริมาณช้ิน
ผลิตภณัฑใ์นส่วนของยีนห่อหุม้อนุภาค (cp gene (coat protein)) ของไวรัส CTV โดยใชไ้พรเมอร์
สองสายคือ CPF (forward) 5’-ATGGACGACGAAACAAAGAAAYTG-3’ และ CPR (reverse) 
5’-TCAACGTGTGTTRAATTTCCCAA-3’ จากผลการทดสอบไพรเมอร์ขา้งตน้ ซ่ึงไพรเมอร์น้ี
สามารถสังเคราะห์ช้ินผลิตภณัฑไ์ดข้นาดประมาณ 672 bp  

 
   
 

A B 
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ภาพที ่4  แสดง CTV-cp gene ท่ีไดจ้ากการเพิ่มปริมาณดว้ยไพรเมอร์ CPF/CPR จากภาพ Lane M: 
 1 kb DNA ladder (Fermentus®), Lane P: CP-Positive control (CTV infected lime), Lane 
 A18: coat protein gene ของตวัอยา่ง CTV A18 ขนาด 672 bp  
 
 จากการตรวจสอบ พบการแสดงออกของยีนโปรตีนห่อหุ้มอนุภาคไวรัส CTV ใน

ปริมาณสูง จึงด าเนินการเก็บตวัอยา่งจากตน้ส้มสายพนัธ์ุฟรีมองตต์น้น้ีเพิ่ม เพื่อใชใ้นการตรวจสอบ
จีโนมเช้ือไวรัสต่อไป 
 

4.  การสังเคราะห์จีโนมของไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า  
  
 น าอาร์เอ็นเอท่ีสกดัแยกไดจ้ากเช้ือไวรัส CTV ท่ีไดจ้ากตวัอยา่งส้มสายพนัธ์ุฟรีมองตม์า
สังเคราะห์ cDNA โดยแยกส่วนการสังเคราะห์ดงัภาพท่ี 1 ตลอดทั้งจีโนมโดยท าการสังเคราะห์โดย
ใชไ้พรเมอร์ 22 คู่ท่ีไดท้  าการออกแบบจากขอ้มูลจีโนม CTV (ตารางท่ี 3) จากฐานขอ้มูลใน 
GENBANK ทั้ง 11 ชุด (ตารางท่ี 2) ดว้ยวธีิการเช่นเดียวกบัการออกแบบไพรเมอร์ขา้งตน้  
 

 จากผลการสังเคราะห์ดว้ยเทคนิค RT-PCR จะไดส่้วนของการสังเคราะห์ทั้งส้ิน 22 ส่วน 
ดงัตารางท่ี 3 น าช้ินผลิตภณัฑท่ี์ไดจ้ากการเพิ่มปริมาณในแต่ละส่วนมาเช่ือมต่อกบัพลาสมิดพาหะ 
pCR8/GW/TOPO Vector (INVITROGEN®) ไดพ้ลาสมิดสายผสมของแต่ละยนี แลว้ท าการคดัเลือก
โคลนท่ีมีดีเอน็เอสายผสมดงักล่าวดว้ยการเพิ่มปริมาณแต่ละส่วนอีกคร้ังและการตดัเอมไซม ์EcoRI 
จากนั้นน าโคลนท่ีไดไ้ปวเิคราะห์ล าดบันิวคลีไทด ์ดว้ยเทคนิค dideoxy-chain termination จาก
บริการวิเคราะห์ล าดบัเบสของบริษทั Biodesign เม่ือไดผ้ลล าดบัเบสแลว้ ท าการตรวจสอบและ

6 kb 

3 kb 

1 kb 
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                 Primer G1N+ 

       1 AATTTCACAA ATTCAACCGT ACCCTCCGGA AATCACGTCC GGACGCTGCG GGAATCGGTG 

 TTAAAGTGTT TAAGTTGGCA TGGGAGGCCT TTAGTGCAGG CCTGCGACGC CCTTAGCCAC 

  

     61 TAAATCCGGC AAATTGCCTC ACTACGCCCA TACAAACAAT CATAACATGT CGAAACTCGG 

 ATTTAGGCCG TTTAACGGAG TGATGCGGGT ATGTTTGTTA GTATTGTACA GCTTTGAGCC 

     121 AGCTCGCTTC AAGTCCTCGA CTTTCGCTGT ACGCAGCGAT TACATCATCT CGCGCATCTG 

 TCGAGCGAAG TTCAGGAGCT GAAAGCGACA TGCGTCGCTA ATGTAGTAGA GCGCGTAGAC 

     181 GCGCGCCTTT AACACCGTTG GAGTCCTGCA CTTCTTCGGT ACTGAAACAA CCACCAAGGT 

 CGCGCGGAAA TTGTGGCAAC CTCAGGACGT GAAGAAGCCA TGACTTTGTT GGTGGTTCCA 

     241 GGTTAAGGAG TTTTCGGCTC CTATGCCGAT AGTCCCTTTA CGGAAATCCT GTTTTCCGTT 

 CCAATTCCTC AAAAGCCGAG GATACGGCTA TCAGGGAAAT GCCTTTAGGA CAAAAGGCAA 

     301 TTCTGTTCGC GCTGCTGTTC GCGCGATTAA AGCTGCCGGA CGTCCTATTG ACGCTCCGCG 

 AAGACAAGCG CGACGACAAG CGCGCTAATT TCGACGGCCT GCAGGATAAC TGCGAGGCGC 

     361 CTCCGGATGC CTCTGTGGCC TCCCTGTTAT CGACACATCT GGTGTCGTAC GTCCCCGCTC 

 GAGGCCTACG GAGACACCGG AGGGACAATA GCTGTGTAGA CCACAGCATG CAGGGGCGAG 

     421 TGTCGCGGGC ATTTGGAGGT ATTCTCTGTG TAAACCTCCC CTCTCCGCCG CCGCCAAGAA 

 ACAGCGCCCG TAAACCTCCA TAAGAGACAC ATTTGGAGGG GAGAGGCGGC GGCGGTTCTT 

     481 GTCCATTCGC AAGGCGAAGA AAGATTCTGC TTTCTTTCTT AGTCGGGCTT CTTCTCTCTT 

 CAGGTAAGCG TTCCGCTTCT TTCTAAGACG AAAGAAAGAA TCAGCCCGAA GAAGAGAGAA 

     541 TTCACGGGAG GTCCCTTGCG GCACGCGTCA CAGACTTCGC AGGCGCGTTA TGAAACGAGT 

 AAGTGCCCTC CAGGGAACGC CGTGCGCAGT GTCTGAAGCG TCCGCGCAAT ACTTTGCTCA 

     601 AGACCCCACC ATGCATGAGA GTCCCCAAGA CGAGATCAAA TGTAAGGGGC GCCGACATGG 

 TCTGGGGTGG TACGTACTCT CAGGGGTTCT GCTCTAGTTT ACATTCCCCG CGGCTGTACC 

     661 CAAAACTTCT GACCTCCCGT ATATGGGGGA AGCAGCGTTG GATGATATCC TTCGCTGGAT 

 GTTTTGAAGA CTGGAGGGCA TATACCCCCT TCGTCGCAAC CTACTATAGG AAGCGACCTA 

 
ภาพที ่5  ล าดบันิวคลีโอไทด์ของจีโนมเช้ือ Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18 อาการล าตน้บุ๋ม จงัหวดัเชียงใหม่ ประเทศไทย 
 

5’UTR 

p349 
(ORF1a) 
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     721 TGAGGGGGTA AATCCCCCGC CGTCGATGGT CGCCATTCCG GTGCCCATCT GTTTCGGCAC 

 ACTCCCCCAT TTAGGGGGCG GCAGCTACCA GCGGTAAGGC CACGGGTAGA CAAAGCCGTG 

     781 CGTGCCCACG ACGGCATGGT GCTCCCAAGC TGACGCGGCT GTTTTGCGGT GTCGATTGGA 

 GCACGGGTGC TGCCGTACCA CGAGGGTTCG ACTGCGCCGA CAAAACGCCA CAGCTAACCT 

     841 CTACCATGCA GCGGAGACTT CTTTTCGTAA CGAAGGGAAG CATGTGAAGT ACGTCTACAA 

 GATGGTACGT CGCCTCTGAA GAAAAGCATT GCTTCCCTTC GTACACTTCA TGCAGATGTT 

Primer 11F + 

     901 TGACGTGTCT TCTGCTGCCG TCCGTCCTCG TACGGTTTCT TCCCGCAAAG GCGGGTCCGT 

 ACTGCACAGA AGACGACGGC AGGCAGGAGC ATGCCAAAGA AGGGCGTTTC CGCCCAGGCA 

         Primer 12RN - 

     961 TTTTCCCAGA AAATCTAAAC GGGGCGTTGA GGCCCCCTCT GGAAGGGACC ATCACACTGC 

 AAAAGGGTCT TTTAGATTTG CCCCGCAACT CCGGGGGAGA CCTTCCCTGG TAGTGTGACG 

    1021 GTTCGGGAAA TCTTCCCGCG CCAGCGCTTT CTTCTCTGAG GCGGTTCCCC GCGTTCGTCT 

 CAAGCCCTTT AGAAGGGCGC GGTCGCGAAA GAAGAGACTC CGCCAAGGGG CGCAAGCAGA 

    1081 GTTCCCCCCA GCGCGAAACA TTTTTTTCAC TTCCGTCGTC AGCGAACGAC GCGTTTGCTA 

 CAAGGGGGGT CGCGCTTTGT AAAAAAAGTG AAGGCAGCAG TCGCTTGCTG CGCAAACGAT 
    1141 CTACAAACCC GGCCCGGGGG GTAGGGGGTC TGTTTTAAGG TCGGACGGTG TTAATACAGC 

 GATGTTTGGG CCGGGCCCCC CATCCCCCAG ACAAAATTCC AGCCTGCCAC AATTATGTCG 

    1201 ACGTCTCGAC GTTGTTGCTC CGGCGTACTA TGCGTACGCT AAATCTTTGG GCGCCAAAGG 

 TGCAGAGCTG CAACAACGAG GCCGCATGAT ACGCATGCGA TTTAGAAACC CGCGGTTTCC 

    1261 GCGTTTTTTG GGGGAGTCGT CCAATTTGGA CAACGCTAAA GTTCGGGACG GCCAATGTTA 

 CGCAAAAAAC CCCCTCAGCA GGTTAAACCT GTTGCGATTT CAAGCCCTGC CGGTTACAAT 

    1321 TGTCCGTCAT GTGTTCAACG GGCCTCTCTA TTTTGGAAAA CGCGCCAACC TTTCCGGGCG 

 ACAGGCAGTA CACAAGTTGC CCGGAGAGAT AAAACCTTTT GCGCGGTTGG AAAGGCCCGC 

    1381 AAAAGCACGG GGCATGTCCC CCACAGGGGG GGCGTTAAAG GTTTATCTTG TTCGCGAGTA 

 TTTTCGTGCC CCGTACAGGG GGTGTCCCCC CCGCAATTTC CAAATAGAAC AAGCGCTCAT 

 
ภาพที ่5  (ต่อ)  

p349 
(ORF1a) 
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    1441 CGGCCGCGAT TCTCTTAAGG TTCCTATGCG GGGGACCTAC ACTTTTGGCA GCGTGTTTCA 

 GCCGGCGCTA AGAGAATTCC AAGGATACGC CCCCTGGATG TGAAAACCGT CGCACAAAGT 

    1501 CTGCCTGTCA ACTAAATCTT CAGTCGACTT GCGATCTATT CCTAACCATC ATTTAGTTGG 

 GACGGACAGT TGATTTAGAA GTCAGCTGAA CGCTAGATAA GGATTGGTAG TAAATCAACC 

  Primer PalP2F + 

    1561 TGGGGCGTCT GCTCATGTGT TAATTGGGCA GATTCGTGTT GGTGTTCCTG GTGGAGTTTC 

 ACCCCGCAGA CGAGTACACA ATTAACCCGT CTAAGCACAA CCACAAGGAC CACCTCAAAG 

    1621 TAAACCTTCA CGTTCAGCTG TTCGCAGGCG TAATAGGCGC ATGCGTGAAG ACGGTTTTCT 

 ATTTGGAAGT GCAAGTCGAC AAGCGTCCGC ATTATCCGCG TACGCACTTC TGCCAAAAGA 

    1681 AGGTAGTTCC GGTTCGTCTT CTTCGGGAGG GTCGAGATAC TGTTCGGATT GTTCAACTCC 

 TCCATCAAGG CCAAGCAGAA GAAGCCCTCC CAGCTCTATG ACAAGCCTAA CAAGTTGAGG 

    1741 TCGCAGTTTA CCCTCTCCGT CGGTTTTTGG ACCTACTCTT GGTCGGATAC CAAGTATAAA 

 AGCGTCAAAT GGGAGAGGCA GCCAAAAACC TGGATGAGAA CCAGCCTATG GTTCATATTT 

    1801 CCGGAAGTTC CGGTTTCCAG CAGGCACTCA GTTGAGTGTT TCTATCCCTA AACGCGACGA 

 GGCCTTCAAG GCCAAAGGTC GTCCGTGAGT CAACTCACAA AGATAGGGAT TTGCGCTGCT 

    1861 TGATCGCGTG TACGTGTCGG TCGGTCAAGA CTTTGATGAG TTGTGCCATG CCGTGTGCAC 

 ACTAGCGCAC ATGCACAGCC AGCCAGTTCT GAAACTACTC AACACGGTAC GGCACACGTG 

    1921 GTACGTTAAG AGGTACAACT CGAGAAAACC ATTTTACACG CGGTTTGAAA ACGGTGAGGA 

 CATGCAATTC TCCATGTTGA GCTCTTTTGG TAAAATGTGC GCCAAACTTT TGCCACTCCT 

    1981 TTTTGCCGTT ATGCGGCGTG CTTCCGTTGG TGGTCTTCTA CCGTATTTCG TGAAACGCGG 

 AAAACGGCAA TACGCCGCAC GAAGGCAACC ACCAGAAGAT GGCATAAAGC ACTTTGCGCC 

   Primer G2 - 

    2041 GGTCGTTTTA CGGCTCGTTT CCCTGTGTCG GGCATCGAGG TATGAGCATC ATTATGATGC 

 CCAGCAAAAT GCCGAGCAAA GGGACACAGC CCGTAGCTCC ATACTCGTAG TAATACTACG 

    2101 AAGTATTGAA AAGCCCGGCT TGTCGTGGGT GCAGAAGACC AGTTTCCGAA TGGTTGAAGT 

 TTCATAACTT TTCGGGCCGA ACAGCACCCA CGTCTTCTGG TCAAAGGCTT ACCAACTTCA 
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    2161 TAATACGTCC GTCGGAAGGA GTCGGACGAG TCGGTTTCTT CCGTTAGCCT TCCGGACCGA 

 ATTATGCAGG CAGCCTTCCT CAGCCTGCTC AGCCAAAGAA GGCAATCGGA AGGCCTGGCT 

    2221 ATTTACAGGT TTAACTCTGA CCAATCCGTC CGGAGTTCTG TTCAAACTGC TTCCGGTGTT 

 TAAATGTCCA AATTGAGACT GGTTAGGCAG GCCTCAAGAC AAGTTTGACG AAGGCCACAA 

    2281 GAATGAAAGT TCTTCAACCC GTCTCCGCGG AGCGTCTTCA CCTCGAACGC TGATCTCTTG 

 CTTACTTTCA AGAAGTTGGG CAGAGGCGCC TCGCAGAAGT GGAGCTTGCG ACTAGAGAAC 

    2341 GTTGAAGGGG TCCGGGCTTG GTGTAAAGGG TGGTTCTCCT AGTCGGCTCC TCGAGTATGC 

 CAACTTCCCC AGGCCCGAAC CACATTTCCC ACCAAGAGGA TCAGCCGAGG AGCTCATACG 

    2401 CGCTCGTGGG CAACGATCCA CCTGGAACGT GGGAAAGATT TGGGGGATTT CAGTTTTCCC 

 GCGAGCACCC GTTGCTAGGT GGACCTTGCA CCCTTTCTAA ACCCCCTAAA GTCAAAAGGG 

    2461 GAGAGGCACC GTGTACAACG CACGTGTAGA CGAGCGGTGC TTAAACAAAC GTGTTTTGAA 

 CTCTCCGTGG CACATGTTGC GTGCACATCT GCTCGCCACG AATTTGTTTG CACAAAACTT 

    2521 GCTGCGGGAC ACGTCGGCGT CCTCCTTTCT CCGTATAGTT CTTTTGGCTC GTTTGTCGAG 

 CGACGCCCTG TGCAGCCGCA GGAGGAAAGA GGCATATCAA GAAAACCGAG CAAACAGCTC 

    2581 TTATCGGCCC TCTTTAAGTG ACGGGGAGTT TTTCAACAAG TGCGTTACTT CTCGGTTCGT 

 AATAGCCGGG AGAAATTCAC TGCCCCTCAA AAAGTTGTTC ACGCAATGAA GAGCCAAGCA 

           Primer 10F + 

    2641 TGCTTGTATT GAGGCGGTTG AATCGGGTCT CGTTACAGTA CACTTTCGTT CCGACGTGTT 

 ACGAACATAA CTCCGCCAAC TTAGCCCAGA GCAATGTCAT GTGAAAGCAA GGCTGCACAA 

    2701 TCGCGCTTCT TTCCCGTTTG GTGTCTATCT GTACACTCGT CACGCTTTTG ACATTTACAG 

 AGCGCGAAGA AAGGGCAAAC CACAGATAGA CATGTGAGCA GTGCGAAAAC TGTAAATGTC 

    2761 TGGTAAGCTC CTGGAATTAG ATAGCTACGG GTTTTCGGAA GACCTGAGGG ACGGCTACTG 

 ACCATTCGAG GACCTTAATC TATCGATGCC CAAAAGCCTT CTGGACTCCC TGCCGATGAC 

    2821 TTATATTCGT CACATTGCTG AGGTCTGTTT GAGTATGGGA AAAATTTTCT TTAGGAGGGA 

 AATATAAGCA GTGTAACGAC TCCAGACAAA CTCATACCCT TTTTAAAAGA AATCCTCCCT 

    2881 CGTTAACTTA GGGGCGTTTC CTTATGTTTT CGAGGTGCAG CACCGTCTTG AGAGGTTGTA 

 GCAATTGAAT CCCCGCAAAG GAATACAAAA GCTCCACGTC GTGGCAGAAC TCTCCAACAT 
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    2941 TGGTAAGCTG GCCGTTGAAT ACGGCGTTAG AGGTTATTTT TCAGCGCCGC GTCTCTACCA 

 ACCATTCGAC CGGCAACTTA TGCCGCAATC TCCAATAAAA AGTCGCGGCG CAGAGATGGT 

    3001 TTGTTGCTAT ACCGACTCAC CGAGACCCTT GAGATCCTTA AATAAGTACC ATAGGATGGG 

 AACAACGATA TGGCTGAGTG GCTCTGGGAA CTCTAGGAAT TTATTCATGG TATCCTACCC 

                 Primer  

    3061 CGGTGAAGAC GGACCGCTGT TGATCACGGA TACGGACAGA CTGCGAGCCG TGGGTAGCGC 

 GCCACTTCTG CCTGGCGACA ACTAGTGCCT ATGCCTGTCT GACGCTCGGC ACCCATCGCG 

  PalP2R - 

    3121 CTATGAAAAG GTGAAAGGGC GTTTGCCCGA TTCATTGCTT GTTCGATCGG TAGAAAAGGA 

 GATACTTTTC CACTTTCCCG CAAACGGGCT AAGTAACGAA CAAGCTAGCC ATCTTTTCCT 

    3181 TTTGATAGAG TTCAACCAAA CTCTAGTCGA TGCGCAGCGA GCTAGACCGG GCGTTGTTGT 

 AAACTATCTC AAGTTGGTTT GAGATCAGCT ACGCGTCGCT CGATCTGGCC CGCAACAACA 

    3241 TCCTTTTCAA ATGAGTGAGA GCCAACAGGT GATGCTCACT AGGGCTTACC CCGAGTTTAA 

 AGGAAAAGTT TACTCACTCT CGGTTGTCCA CTACGAGTGA TCCCGAATGG GGCTCAAATT 

    3301 CATAAACTTT ACTCATTCCG TGCACTCCGA TCATCCAGTG GCTGCGGGTT CTAGAGCGTT 

 GTATTTGAAA TGAGTAAGGC ACGTGAGGCT AGTAGGTCAC CGACGCCCAA GATCTCGCAA 

    3361 GGAAAACCAC CTCGTTCGTA AATACGCCGG CAGTGATTAC TCGGACGTGG GAGGTTGCCC 

 CCTTTTGGTG GAGCAAGCAT TTATGCGGCC GTCACTAATG AGCCTGCACC CTCCAACGGG 

    3421 ATTATTTCAC TTGCGTGCGG GTCATTCTGG TGTGCATGTG TGTAGACCAG TGTACGATAT 

 TAATAAAGTG AACGCACGCC CAGTAAGACC ACACGTACAC ACATCTGGTC ACATGCTATA 

    3481 TAAGGACGCT CACCGTAGGG TGGTTCGCCA CCACCAACTC GGTAGAGTCG CGTTGGACCA 

 ATTCCTGCGA GTGGCATCCC ACCAAGCGGT GGTGGTTGAG CCATCTCAGC GCAACCTGGT 

    3541 TACTGACGGT TCGAAACAGG TTGGCGCGGT TAACACGAAC TCCGTATGTG GTAACGTTTT 

 ATGACTGCCA AGCTTTGTCC AACCGCGCCA ATTGTGCTTG AGGCATACAC CATTGCAAAA 

    3601 AGGGGAATGT TTTCATGCGT CTGACGCGAT TGTCATGGTG CAAGTTTACG ATGTACCGCT 

 TCCCCTTACA AAAGTACGCA GACTGCGCTA ACAGTACCAC GTTCAAATGC TACATGGCGA 
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    3661 ACGTGAACTA TGCAGAGCTA TGATAAACAA GAAAGCCTCG GTATGTTACA TGACCGTGGT 

 TGCACTTGAT ACGTCTCGAT ACTATTTGTT CTTTCGGAGC CATACAATGT ACTGGCACCA 

     Primer G5N +  

    3721 TACACCTGGT GAGTTGTTGG ACGCCCGTGA GTCCTTCTTC ATCAAAGAGT TAGACTGTTC 

 ATGTGGACCA CTCAACAACC TGCGGGCACT CAGGAAGAAG TAGTTTCTCA ATCTGACAAG 

    3781 GGTGGAGTTG GACGCCGTCG CCGATAGGGT TGTTTACTGC TTTAACAATT CAGCGTATAC 

 CCACCTCAAC CTGCGGCAGC GGCTATCCCA ACAAATGACG AAATTGTTAA GTCGCATATG 

    3841 GCATACCTAT TCTACGATAT GCGAGTACAT GCGTACTCCT TGTGTGGTGG TGGACGGTTT 

 CGTATGGATA AGATGCTATA CGCTCATGTA CGCATGAGGA ACACACCACC ACCTGCCAAA 

    3901 TCTGTTCACT ATCGAGATGG TTTCACTCAG ATGTAGCGTT AATTATTATT GTATCACCAA 

 AGACAAGTGA TAGCTCTACC AAAGTGAGTC TACATCGCAA TTAATAATAA CATAGTGGTT 

 Primer G4 - 

    3961 ATCGCGGGTT TGTCCGAGAA TCAGTGAGAT TAAACGGTTA CGCTATCGTC GGTGTGACAG 

 TAGCGCCCAA ACAGGCTCTT AGTCACTCTA ATTTGCCAAT GCGATAGCAG CCACACTGTC 

    4021 TGACTTGATT AGAATTAAGA TTCCTCGGTA CTCTAGTAAG ACTCGTAGTT GTTTACCAGG 

 ACTGAACTAA TCTTAATTCT AAGGAGCCAT GAGATCATTC TGAGCATCAA CAAATGGTCC 

    4081 GTGCTATTAC TTGTATTTGG ACGCTAAGTT TGTGAGTCGT GTGTACGAAT ACGTGGTTAA 

 CACGATAATG AACATAAACC TGCGATTCAA ACACTCAGCA CACATGCTTA TGCACCAATT 

    4141 TAATTGTGTT GTGGTGAACG CTAAGACTTT TGAATGGACT TGGAACTACA TCAAGTCCTG 

 ATTAACACAA CACCACTTGC GATTCTGAAA ACTTACCTGA ACCTTGATGT AGTTCAGGAC 

    4201 TAAGTCGAGA GTGGTCATCA GTGGGAAGAT CATCCATAGG GACGTTCCTA TCGCGTTGGA 

 ATTCAGCTCT CACCAGTAGT CACCCTTCTA GTAGGTATCC CTGCAAGGAT AGCGCAACCT 

    4261 GTACTTGGAT GGGTTTTCCG CAGTTATGCT GTCCGCGGGC GTGAAAGGTA GGCAGAACGC 

 CATGAACCTA CCCAAAAGGC GTCAATACGA CAGGCGCCCG CACTTTCCAT CCGTCTTGCG 

    4321 AGAAGCGTTT TCTAGGCGTC TAGCGGCCTT TTCAGGAGAC ACTTCTCTTT TCGAATTGGT 

 TCTTCGCAAA AGATCCGCAG ATCGCCGGAA AAGTCCTCTG TGAAGAGAAA AGCTTAACCA 
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    4381 GAGGTTCGCC ATTTCAGAGA AGTGTCGCGA TTTATTTGTG GGCATTCAGG AGGCTGTGGA 

 CTCCAAGCGG TAAAGTCTCT TCACAGCGCT AAATAAACAC CCGTAAGTCC TCCGACACCT 

    4441 GAGATGCGTG AAGTCATACC TCAGAAACTC GTTTAATATG AGTTTCGTGG ACTTGTCTGA 

 CTCTACGCAC TTCAGTATGG AGTCTTTGAG CAAATTATAC TCAAAGCACC TGAACAGACT 

              Primer 9F + 

    4501 TCCTCTGCTC ACAATCAGTG AGTACTCGGA GTTAGATGTT CCTATCGATT TACCGGGTTT 

 AGGAGACGAG TGTTAGTCAC TCATGAGCCT CAATCTACAA GGATAGCTAA ATGGCCCAAA 

    4561 CGGCTGCATA GCGGAGGAGG ACGAGGCTAA ACTCATAGAA GATGGTGTTA AGTCGGCTTT 

 GCCGACGTAT CGCCTCCTCC TGCTCCGATT TGAGTATCTT CTACCACAAT TCAGCCGAAA 

    4621 ACTGCGAAAA GCAGTTCGTG ACGAGGCGCA ACTCATTCTT GAAAGGGGCG GCACGTCCGA 

 TGACGCTTTT CGTCAAGCAC TGCTCCGCGT TGAGTAAGAA CTTTCCCCGC CGTGCAGGCT 

    4681 GATCGTTCCG TGTGGGGATG AAGACACTTG AAGCGGCGAT GATTCTACGT GTTTCCTCGA 

 CTAGCAAGGC ACACCCCTAC TTCTGTGAAC TTCGCCGCTA CTAAGATGCA CAAAGGAGCT 

       Primer 10R - 

    4741 TTCGGATGGT GTTTCGCCTT CAGGCGGTAG TTCTGGTGGT TTGCGAGCTG GAGCTGCCCC 

 AAGCCTACCA CAAAGCGGAA GTCCGCCATC AAGACCACCA AACGCTCGAC CTCGACGGGG 

    4801 TTCACTGTTT AGATGTTTGT TGAAGAACTT GGGTGGGGGT TTTTGTATGG CGAAAAGGTT 

 AAGTGACAAA TCTACAAACA ACTTCTTGAA CCCACCCCCA AAAACATACC GCTTTTCCAA 

    4861 GTTGGAACTG TTGTGCAAGC GGGTAGTTGA CTCGTTTTCT CGCTTGAAGC TCGGCACAAC 

 CAACCTTGAC AACACGTTCG CCCATCAACT GAGCAAAAGA GCGAACTTCG AGCCGTGTTG 

    4921 TCGTTTAACC TCATTCGCTA ACCTGTTACT TGTGAGCGTT TCGCGGAATT TCTTCGATGA 

 AGCAAATTGG AGTAAGCGAT TGGACAATGA ACACTCGCAA AGCGCCTTAA AGAAGCTACT 

    4981 CACTGTTTTT GCTGCTGTTT GGGAAATAGC GATCAACCTG ACCAGGATCG TCGATGGAGT 

 GTGACAAAAA CGACGACAAA CCCTTTATCG CTAGTTGGAC TGGTCCTAGC AGCTACCTCA 

    5041 GAGCAAGACA AAATTGGAGT GCTTTCGCAA TTTATTTCGA TTAATTCCCA AGTTATACGC 

 CTCGTTCTGT TTTAACCTCA CGAAAGCGTT AAATAAAGCT AATTAAGGGT TCAATATGCG 
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    5101 TGGTTGTAAG GACGTTGTGA AGGACGTTAG TAACGCTTAC AGGTCGGTTG TTCTGTTTTC 

 ACCAACATTC CTGCAACACT TCCTGCAATC ATTGCGAATG TCCAGCCAAC AAGACAAAAG 

    5161 CGCTGAGTTT TTTGGTAAGA GTTACTCTAA ACTTTGTCAG TTTTGCTTGG AAATATTTGA 

 GCGACTCAAA AAACCATTCT CAATGAGATT TGAAACAGTC AAAACGAACC TTTATAAACT 

    5221 CATCGGGCTT ATTGAGATTT CGGCCCGTAA TTTGGGACTA GAAACTTGCG TTTCAATGGC 

 GTAGCCCGAA TAACTCTAAA GCCGGGCATT AAACCCTGAT CTTTGAACGC AAAGTTACCG 

    5281 ACCGGCTATT TTTGATGTGT TGATTACTTT TCCTTTGGGG AGCGTTAGCT TTCCCGTCGT 

 TGGCCGATAA AAACTACACA ACTAATGAAA AGGAAACCCC TCGCAATCGA AAGGGCAGCA 

    5341 TTGCGCTAGG GTTTTCGGTG CTCTCGCTAT GGAAGTGGGA TCGAACTTTT GTTTTAAGAA 

 AACGCGATCC CAAAAGCCAC GAGAGCGATA CCTTCACCCT AGCTTGAAAA CAAAATTCTT 

    5401 AGTTTTCGGT AAACCCGAAA CTCTAGGTGA AGATGCTTTC CGTAGGACGT GTAAGTATGG 

 TCAAAAGCCA TTTGGGCTTT GAGATCCACT TCTACGAAAG GCATCCTGCA CATTCATACC 

     Primer G7 + 

    5461 TTTTGAGGCC AAAGCGTTTG ACAAGCTTTC CGTAGATGCG AAAGGTTTAG TTAGGTGCTC 

 AAAACTCCGG TTTCGCAAAC TGTTCGAAAG GCATCTACGC TTTCCAAATC AATCCACGAG 

    5521 TGGTGTTATT CCTGGAGTGT TAAGGATAAT ACTATCTTCC TTGTTTTCCG AGGCAGACGC 

 ACCACAATAA GGACCTCACA ATTCCTATTA TGATAGAAGG AACAAAAGGC TCCGTCTGCG 

    5581 TTGGGTGGGT TATAGTAAAC ATGAAGTTTC TTCCCTTCCC ATAGTTACCT TTTGCGTGAA 

 AACCCACCCA ATATCATTTG TACTTCAAAG AAGGGAAGGG TATCAATGGA AAACGCACTT 

    5641 GAAATTGTCT TTTCTGTTGG AGCGGTGTAA GGAAGCGTGT ATCGCTTTCA TTGTCGATTC 

 CTTTAACAGA AAAGACAACC TCGCCACATT CCTTCGCACA TAGCGAAAGT AACAGCTAAG 

    5701 TGCTAAGAAG ATTTTGAAAT CTTTAACTTC TGAGATTCAC GAGTCTTTCC AAAACTCGGA 

 ACGATTCTTC TAAAACTTTA GAAATTGAAG ACTCTAAGTG CTCAGAAAGG TTTTGAGCCT 

  Primer G6 - 

    5761 ATTAACTAGC GGTGCTAAAT CCTTGTATGG ACATGTGAGT TCTATACTCT CAGCGTCCAA 

 TAATTGATCG CCACGATTTA GGAACATACC TGTACACTCA AGATATGAGA GTCGCAGGTT 
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         Primer 8F + 

    5821 TGGTCTAGTT AACAAGGCAG GGAACGCCGT TGCAGCGGTT AAAGCGGCGG GGAGTGGTCT 

 ACCAGATCAA TTGTTCCGTC CCTTGCGGCA ACGTCGCCAA TTTCGCCGCC CCTCACCAGA 

    5881 TAGCAAACGT ATGAGGCGCA TTCGGCCTTC CTTTCGCCTT GCTCGGTGTG TTAATGAACA 

 ATCGTTTGCA TACTCCGCGT AAGCCGGAAG GAAAGCGGAA CGAGCCACAC AATTACTTGT 

    5941 GACCAGCGAA TACTACTCTG CTAGTGACGA GTCTGAGTTG GATGAGTCGT TGCTTAGTGA 

 CTGGTCGCTT ATGATGAGAC GATCACTGCT CAGACTCAAC CTACTCAGCA ACGAATCACT 

    6001 CACACCCGGT CTTCGTGGTA ACGGGAAGTG TAGCGATTTG TTTCGTGTCG TTTCTGGACG 

 GTGTGGGCCA GAAGCACCAT TGCCCTTCAC ATCGCTAAAC AAAGCACAGC AAAGACCTGC 

        Primer 9R - 

    6061 TGTCTCAGTA TGTTGTAGGC ACGCTGTGGA AGCCTTGAGG CGTTTAGCCC TACACGTCGG 

 ACAGAGTCAT ACAACATCCG TGCGACACCT TCGGAACTCC GCAAATCGGG ATGTGCAGCC 

    6121 TGACTACTTG TACTCGTGCA TTATGGACTC TTTTGTGAGG TTGTTCGTAA GAGCCAACAC 

 ACTGATGAAC ATGAGCACGT AATACCTGAG AAAACACTCC AACAAGCATT CTCGGTTGTG 

    6181 TGCAGTCGGG AAGTGTGAAT CCTTCGCTGT CGATTGTGCC ACTAAGATTT CTGATTTGGT 

 ACGTCAGCCC TTCACACTTA GGAAGCGACA GCTAACACGG TGATTCTAAA GACTAAACCA 

    6241 AGTCGGATAT ATTGCTTGGC GCAATCTTCA TTCCGGTGCG TATTCGACAA CTCCAGGATT 

 TCAGCCTATA TAACGAACCG CGTTAGAAGT AAGGCCACGC ATAAGCTGTT GAGGTCCTAA 

    6301 ATCCGGCGGC AGTAGAAATT CTCTTTCCAG GTTCTTGGAC GGCGGTCTCA TGGTGTGTAA 

 TAGGCCGCCG TCATCTTTAA GAGAAAGGTC CAAGAACCTG CCGCCAGAGT ACCACACATT 

    6361 TTCAAAATTT TGGTACCGCG TGGCAGACCG GTTTTCAATG AGACTTTTAT CGAGCTTGGC 

 AAGTTTTAAA ACCATGGCGC ACCGTCTGGC CAAAAGTTAC TCTGAAAATA GCTCGAACCG 

    6421 TCATCGGATG AGGACTGCTT CGATAAATGT GTTGTTAGAG TTCCTGAAGA ACCTCCCGGT 

 AGTAGCCTAC TCCTGACGAA GCTATTTACA CAACAATCTC AAGGACTTCT TGGAGGGCCA 

    6481 TTGTTTAGTT TCGATATACA CTTTCATAGA GTGTAGATCT AGGATTTTTC CTTTGAAGGA 

 AACAAATCAA AGCTATATGT GAAAGTATCT CACATCTAGA TCCTAAAAAG GAAACTTCCT 
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    6541 GTTCCTTTGG GGCTTTTGCG TTTTTGTTTG GAACATTGTT AAGGATCTTT CCATATGCAT 

 CAAGGAAACC CCGAAAACGC AAAAACAAAC CTTGTAACAA TTCCTAGAAA GGTATACGTA 

    6601 CTACGGAAGT CTCCCCGTTT GCGTTACGAG GTTGTGTAAT AGGGCGTTCC GTCGTAGTTC 

 GATGCCTTCA GAGGGGCAAA CGCAATGCTC CAACACATTA TCCCGCAAGG CAGCATCAAG 

        Primer 8F.1 + 

    6661 CAACGAAGGT GACGTCGGTA CGCTTCAAGT GATCACCGAA GCCGAAAACC GAATCGAGTT 

 GTTGCTTCCA CTGCAGCCAT GCGAAGTTCA CTAGTGGCTT CGGCTTTTGG CTTAGCTCAA 

    6721 TTTGCGAGAA GTTCTCGCCG AAATGGCACG GTATCGTGCT TCTCTCGAGA TACCCGTACC 

 AAACGCTCTT CAAGAGCGGC TTTACCGTGC CATAGCACGA AGAGAGCTCT ATGGGCATGG 

    6781 GGGGTCGCCT GATAGTCCTT CATTCCCACC TACGTACGGT GAGATTGAGG AGTTAGGTAA 

 CCCCAGCGGA CTATCAGGAA GTAAGGGTGG ATGCATGCCA CTCTAACTCC TCAATCCATT 

           Primer G8.1 - 

    6841 CGATTCCTCT GACAGTGCCC GATTGATAGG TGTGGACAAT GGTTCAGATT CAGTGTCCAC 

 GCTAAGGAGA CTGTCACGGG CTAACTATCC ACACCTGTTA CCAAGTCTAA GTCACAGGTG 

    6901 TGAAGGCGAA ACGGAACTAG ATTCGGATGG TGATAGCGAT GATTCAATAC CTTTAGATCG 

 ACTTCCGCTT TGCCTTGATC TAAGCCTACC ACTATCGCTA CTAAGTTATG GAAATCTAGC 

    6961 CGACTTTGAG CAAATCGGAG GTCTTGGCGG GAGCGGTAAC ATTGACGTCT TTCGTTTAGG 

 GCTGAAACTC GTTTAGCCTC CAGAACCGCC CTCGCCATTG TAACTGCAGA AAGCAAATCC 

    7021 GCTGAGGTTC GTGTGGAGAG TGTTGCGTAA TTTGTTTAAC TTAAGAGCCG TTAAATTTTC 

 CGACTCCAAG CACACCTCTC ACAACGCATT AAACAAATTG AATTCTCGGC AATTTAAAAG 

    7081 CTATGGGTTA GCTCTTCAGT GCATATTTAA CGGCGGTTCC AATGGCCAGT TTACGTCGCG 

 GATACCCAAT CGAGAAGTCA CGTATAAATT GCCGCCAAGG TTACCGGTCA AATGCAGCGC 

    7141 ACTGTTATTC AGTTTCCGGC AAACTGCTTA CCCGTTTGAG TTCTTTAGAC ACGTTTGTAG 

 TGACAATAAG TCAAAGGCCG TTTGACGAAT GGGCAAACTC AAGAAATCTG TGCAAACATC 

    7201 TGTGAGGTGG CTGTCAAAGA GCTTAGCACT ACGTGTTCGT AACAGGCTAA TTTGTGACGA 

 ACACTCCACC GACAGTTTCT CGAATCGTGA TGCACAAGCA TTGTCCGATT AAACACTGCT 
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    7261 GGAAATGGTT GAACGTTTCT TCAGTTTTTC GCGATTTTTG TACGATTCGC GTTACTTATC 

 CCTTTACCAA CTTGCAAAGA AGTCAAAAAG CGCTAAAAAC ATGCTAAGCG CAATGAATAG 

    7321 GGACGTGTTT TCGGTGTTGG AGAGGGTCGA TTTTTATTTA AGTTATCTAT TCTCGTTGCC 

 CCTGCACAAA AGCCACAACC TCTCCCAGCT AAAAATAAAT TCAATAGATA AGAGCAACGG 

            Primer G9 + 

    7381 GAAGAGGTGT CTTACGCGTA ACCGTAGTGT CCGAGTTTGC GCTAGAGCTC CGGTTCCCGT 

 CTTCTCCACA GAATGCGCAT TGGCATCACA GGCTCAAACG CGATCTCGAG GCCAAGGGCA 

    7441 GATTAGGACC GAAGGACTTG TAGAAGACGG CAAGAAGTCT TTAACCGAAG TGTTGAACTC 

 CTAATCCTGG CTTCCTGAAC ATCTTCTGCC GTTCTTCAGA AATTGGCTTC ACAACTTGAG 

    Primer G8 - 

    7501 TTTGGACTCA TTGAAAGTGT CCGACCGTAA AGGGAAGTCA GCACTTATTG AAAGTGATAA 

 AAACCTGAGT AACTTTCACA GGCTGGCATT TCCCTTCAGT CGTGAATAAC TTTCACTATT 

    7561 TTCCGACTCC GAAAGTGGTC ATTCGTTCGG TTCCCGCTCA TTCGGATCCG TCAAGGAGGA 

 AAGGCTGAGG CTTTCACCAG TAAGCAAGCC AAGGGCGAGT AAGCCTAGGC AGTTCCTCCT 

    7621 AGTTTTAAAC GCGGTAAACG GTGATGGCGT TTGCGAAAAA GCTCCGTTGA TGAAACACGC 

 TCAAAATTTG CGCCATTTGC CACTACCGCA AACGCTTTTT CGAGGCAACT ACTTTGTGCG 

    7681 TACCGCGCTT AGCAAGTTGG AACCCGACCC TAGTGGTCGT AAAGATATTC CTGTTTCCAA 

 ATGGCGCGAA TCGTTCAACC TTGGGCTGGG ATCACCAGCA TTTCTATAAG GACAAAGGTT 

    7741 GAAAACTTTT ACGCGCGGTG AGTGTTCGGG CGTGAAGTCG AAGGTGAGCA TGTGCGATTA 

 CTTTTGAAAA TGCGCGCCAC TCACAAGCCC GCACTTCAGC TTCCACTCGT ACACGCTAAT 

    7801 CTTGGTGACC TTGAATTCTT CGTTTGGTAC AGTACCTGAC ATGTACCCTG TTGCGCGTGA 

 GAACCACTGG AACTTAAGAA GCAAACCATG TCATGGACTG TACATGGGAC AACGCGCACT 

             Primer 7F + 

    7861 CATAACGTAT AAGAAACTGA CTAACGCCAT GCGCGAGTTT TATTACTCGC AAAAGGTAAC 

 GTATTGCATA TTCTTTGACT GATTGCGGTA CGCGCTCAAA ATAATGAGCG TTTTCCATTG 
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    7921 GTTGTACGAA CTTCATGGAA AGTTGAGCTC GTACTGGGAT GAGTTAAAGG CGGTAGGTTT 

 CAACATGCTT GAAGTACCTT TCAACTCGAG CATGACCCTA CTCAATTTCC GCCATCCAAA 

    7981 TGATAGGAAG TTGGCGAAGA TGGATTTGGA CGATGACGTT AGTGTCGTCG ATTTTAACTT 

 ACTATCCTTC AACCGCTTCT ACCTAAACCT GCTACTGCAA TCACAGCAGC TAAAATTGAA 

    8041 GAAGGTAATA GTGGGGAGGC ATGGTACCCG TCCTTTCAGA AATACTGTGA ACTCTCACGA 

 CTTCCATTAT CACCCCTCCG TACCATGGGC AGGAAAGTCT TTATGACACT TGAGAGTGCT 

    8101 GTTCATGTTT TGTGACGATG GATTGGTGCT TTGCCCGGGT CCGAAAAAAC GTGATTTCGC 

 CAAGTACAAA ACACTGCTAC CTAACCACGA AACGGGCCCA GGCTTTTTTG CACTAAAGCG 

        Primer 8R - 

    8161 TTTGATCTCT AGTCAAACGC AATTTGTTGC TGCGAACTCA TTCCTGCGTG CCGTGGACGG 

 AAACTAGAGA TCAGTTTGCG TTAAACAACG ACGCTTGAGT AAGGACGCAC GGCACCTGCC 

    8221 TAAAGATTTA ACGTTCACTA ATTCGGAGCA TAGTCTCATA GTTTATGAGG CTCCTCCCGG 

 ATTTCTAAAT TGCAAGTGAT TAAGCCTCGT ATCAGAGTAT CAAATACTCC GAGGAGGGCC 

    8281 TGGTGGAAAG ACGCATTCTT TGGTAACGTA TTTCGCCGAC TATTGTACCA AAGTGTCTTG 

 ACCACCTTTC TGCGTAAGAA ACCATTGCAT AAAGCGGCTG ATAACATGGT TTCACAGAAC 

    8341 CTTGGTGGTG ACCGCTAACA AAAATTCGCA AGCGGAGATT TCTCAAAGAA TCTCTAGAGA 

 GAACCACCAC TGGCGATTGT TTTTAAGCGT TCGCCTCTAA AGAGTTTCTT AGAGATCTCT 

    8401 GTTAATGGAT AGAAAGATGC TTGCTAAACA CGTTGTTAAA ACCGCTGGTA GAGTGTTTAC 

 CAATTACCTA TCTTTCTACG AACGATTTGT GCAACAATTT TGGCGACCAT CTCACAAATG 

    8461 TGTGGACTCT TATCTGATGA ACCATATTCG ACTCAAGACC GATTTGTTGT TTATCGATGA 

 ACACCTGAGA ATAGACTACT TGGTATAAGC TGAGTTCTGG CTAAACAACA AATAGCTACT 

    8521 GTGTTTTATG GTTCACGCTG GAGCAATCGG AGCGGTTGTT GAGTTCACTT CATGTAAGGC 

 CACAAAATAC CAAGTGCGAC CTCGTTAGCC TCGCCAACAA CTCAAGTGAA GTACATTCCG 

    8581 TGTGGTTTTC TTCGGTGATA GTAGACAAAT TCATTATATT CACCGGAACG ATTTCGGTGT 

 ACACCAAAAG AAGCCACTAT CATCTGTTTA AGTAATATAA GTGGCCTTGC TAAAGCCACA 

    8641 TTCGTTGTTG CATGACATAG ACGCATTTAT AGAACCGCAG CACCGCATTT ACGGTGAGGT 

 AAGCAACAAC GTACTGTATC TGCGTAAATA TCTTGGCGTC GTGGCGTAAA TGCCACTCCA 
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    8701 GTCCTACAGG TGTCCTTGGG ACATCTGTGA GTGGTTGTCT AAATTTTATC CGAGACATGT 

 CAGGATGTCC ACAGGAACCC TGTAGACACT CACCAACAGA TTTAAAATAG GCTCTGTACA 

    8761 AGCCACTGCC TACACTGGTA GTATCGGGAA ATCGAGTGTG TCTATAGAGA TAATTAATGG 

 TCGGTGACGG ATGTGACCAT CATAGCCCTT TAGCTCACAC AGATATCTCT ATTAATTACC 

    8821 GTGTGACGAC GTTCCTTACG ATAGTAGCGC GAAGTACATC GTTTACACAC AAGCAGAAAA 

 CACACTGCTG CAAGGAATGC TATCATCGCG CTTCATGTAG CAAATGTGTG TTCGTCTTTT 

    8881 GAACGAACTG CAAAAGCACC TTGGTCGTTT AACCGTAGGC CGAACTAAAG CGGTGCCTAT 

 CTTGCTTGAC GTTTTCGTGG AACCAGCAAA TTGGCATCCG GCTTGATTTC GCCACGGATA 

    8941 TGTGAACACA GTGCATGAAG TTCAAGGTGA AACCTATAAG AAGGTTCGTT TGGTAAGGTG 

 ACACTTGTGT CACGTACTTC AAGTTCCACT TTGGATATTC TTCCAAGCAA ACCATTCCAC 

    9001 CAAATACCAA GAGGACACTC CTTTCTGTTC AGATAATCAT GTTGTTGTGG CTTTAACCAG 

 GTTTATGGTT CTCCTGTGAG GAAAGACAAG TCTATTAGTA CAACAACACC GAAATTGGTC 

    9061 GCACGTCGAT TCCTTAACTT ACTCCGTCTT GAATAGTAGG AGATACGACA AGACCGCTTC 

 CGTGCAGCTA AGGAATTGAA TGAGGCAGAA CTTATCATCC TCTATGCTGT TCTGGCGAAG 

            Primer G11 + 

    9121 TAGTATAGAT GAAGCAAGGG AGATTTTCGA CAAGTTTCGT TCGACGAACC ATTCTCATGG 

 ATCATATCTA CTTCGTTCCC TCTAAAAGCT GTTCAAAGCA AGCTGCTTGG TAAGAGTACC 

    9181 TTCTTCGACG TTGGAATGGT ACCTTGAGAA ATACCCTACT GAATATAAGG GTAGTAAGGC 

 AAGAAGCTGC AACCTTACCA TGGAACTCTT TATGGGATGA CTTATATTCC CATCATTCCG 

    9241 GTCTTCGGCG CCGTTAAGTT GTATTAACGA GTTTCTTAAT GAGGTCGTCG TTGCTTCTTC 

 CAGAAGCCGC GGCAATTCAA CATAATTGCT CAAAGAATTA CTCCAGCAGC AACGAAGAAG 

            Primer G10 - 

    9301 TGTCGTGCAG TTGGGTGATG TGTCTGAAGA ACTGAGTTCA CGTCCCTTTG AATCGGGGTG 

 ACAGCACGTC AACCCACTAC ACAGACTTCT TGACTCAAGT GCAGGGAAAC TTAGCCCCAC 

    9361 TGATAACGTT ACCGTAGGAG ACACTGCCCC TCCTGATTCC GGTAACCTAC ATGAACCGGC 

 ACTATTGCAA TGGCATCCTC TGTGACGGGG AGGACTAAGG CCATTGGATG TACTTGGCCG 
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    9421 TCGTGTTCGG CGTGGTAAGG TCGCAGGCAA TTCCTCCAAG AAAAGCATCG CTGCAAGAAA 

 AGCACAAGCC GCACCATTCC AGCGTCCGTT AAGGAGGTTC TTTTCGTAGC GACGTTCTTT 

 

    9481 ACCTTCTGTC GTACGAAAGT CGTAATTACA ACTTTATCAA GACGGAACGG CTTGTCGGAC 

 TGGAAGACAG CATGCTTTCA GCATTAATGT TGAAATAGTT CTGCCTTGCC GAACAGCCTG 

    9541 CAAGCGAATT TGGTAGGGCG ATGGCTGCTG CTGTTATCGA ACGTTGTTTC AAAATGGAAG 

 GTTCGCTTAA ACCATCCCGC TACCGACGAC GACAATAGCT TGCAACAAAG TTTTACCTTC 

    9601 AGATGGCTAA GATAAGGTGT GATATTATAT CCCTTACCGA GGCTAATATT TTGAAATGGC 

 TCTACCGATT CTATTCCACA CTATAATATA GGGAATGGCT CCGATTATAA AACTTTACCG 

    9661 TCGACAAACG CACTCCCTGT CAAATAAAGG CCGTGCAGGC GGAGTTGAAG CTCCCCTTTT 

 AGCTGTTTGC GTGAGGGACA GTTTATTTCC GGCACGTCCG CCTCAACTTC GAGGGGAAAA 

    9721 CGGTGGAGGA GCAGATTACC AACTTTAAAC TAATGGTTAA ACGTGATGCT AAGGTAAAAC 

 GCCACCTCCT CGTCTAATGG TTGAAATTTG ATTACCAATT TGCACTACGA TTCCATTTTG 

    9781 TTGATGATTC GAGTCTGTCT AAACATCCCG CCGCTCAGAA TATTATGTTT CATAAGAAGT 

 AACTACTAAG CTCAGACAGA TTTGTAGGGC GGCGAGTCTT ATAATACAAA GTATTCTTCA 

    9841 TTATTAATGC TATATTTTCC CCATGTTTCG ATGAGTTTAA AAATAGAGTG TTATCCTCGC 

 AATAATTACG ATATAAAAGG GGTACAAAGC TACTCAAATT TTTATCTCAC AATAGGAGCG 

    9901 TTAATGATAA TATCGTGTTC TTTACAGAAA TGACGAACGC TGGGTTAGCG GAAATCGTCA 

 AATTACTATT ATAGCACAAG AAATGTCTTT ACTGCTTGCG ACCCAATCGC CTTTAGCAGT 

    9961 GAAGAATCAT TGGTGACGAC GATAACTTGT TCGTCGGGGA AGTGGACTTC AGCAAGTTCG 

 CTTCTTAGTA ACCACTGCTG CTATTGAACA AGCAGCCCCT TCACCTGAAG TCGTTCAAGC 

   10021 ATAAATCTCA AGATTTGTTC ATTAAGGAGT ACGAACGTAC GTTGTATTCC GAGTTTGGGT 

 TATTTAGAGT TCTAAACAAG TAATTCCTCA TGCTTGCATG CAACATAAGG CTCAAACCCA 

         Primer 6F + 

   10081 TTGATACTGA ACTTCTCGAT GTTTGGATGG AAGGTGAATA TCGCGCTAGG GCAACCACAC 

 AACTATGACT TGAAGAGCTA CAAACCTACC TTCCACTTAT AGCGCGATCC CGTTGGTGTG 
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   10141 TGGATGGTCA GCTGAGTTTT TCAGTTGATG GTCAGCGTCG TTCCGGAGGT TCAAACACTT 

 ACCTACCAGT CGACTCAAAA AGTCAACTAC CAGTCGCAGC AAGGCCTCCA AGTTTGTGAA 

   10201 GGATCGGGAA TTCCTTGGTT ACTCTAGGCA TTCTTTCGTT ATATTACGAC GTTTCAAAGT 

 CCTAGCCCTT AAGGAACCAA TGAGATCCGT AAGAAAGCAA TATAATGCTG CAAAGTTTCA 

   10261 TTGAGTTACT TCTCGTTTCC GGTGACGATT CTCTGATCTA TTCAAGTGAA AAGATAAGCA 

 AACTCAATGA AGAGCAAAGG CCACTGCTAA GAGACTAGAT AAGTTCACTT TTCTATTCGT 

   10321 ACTTTTCTTC CGAAATTTGT CTAGAAACAG GTTTTGAGAC TAAGTTTATG TCTCCTAGTG 

 TGAAAAGAAG GCTTTAAACA GATCTTTGTC CAAAACTCTG ATTCAAATAC AGAGGATCAC 

   10381 TGCCATACTT TTGTTCAAAG TTTGTGGTTC AAACTGGTAA CAAAACATGT TTTGTGCCTG 

 ACGGTATGAA AACAAGTTTC AAACACCAAG TTTGACCATT GTTTTGTACA AAACACGGAC 

   10441 ACCCTTATAA ATTATTGGTA AAGTTGGGGG CTCCGCAAAA CAAGTTGACT GACGATGAGT 

 TGGGAATATT TAATAACCAT TTCAACCCCC GAGGCGTTTT GTTCAACTGA CTGCTACTCA 

   10501 TATTCGAGTT GTTCACTTCT TTTAAGGACA TAACTCAGGA CTTTGGTGAT CAAGTGGTTT 

 ATAAGCTCAA CAAGTGAAGA AAATTCCTGT ATTGAGTCCT GAAACCACTA GTTCACCAAA 

   10561 TGGAGAAGCT GAAGTTGCTA GTCGAAGCTA AGTACGGTTT CACTAGTGGG ACCACTATGC 

 ACCTCTTCGA CTTCAACGAT CAGCTTCGAT TCATGCCAAA GTGATCACCC TGGTGATACG 

   10621 CCGCTCTGTG TGCTATACAT TGTGTACGGT CTAATTATTT GTCTCTTGAA AGATTGTTTC 

 GGCGAGACAC ACGATATGTA ACACATGCCA GATTAATAAA CAGAGAACTT TCTAACAAAG 

     Primer 7R - 

   10681 CCTTTATTAG AGGTTGGTAT GTTGTCGACG CTTTGAAGCT TAGACAACTG AGGAAATTCG 

 GGAAATAATC TCCAACCATA CAACAGCTGC GAAACTTCGA ATCTGTTGAC TCCTTTAAGC 

   10741 CCAATTTGAT CTGTGAACGT GTGGTTTACG ATAATCGCGT GGGTTATTTT TCGTACTTCG 

 GGTTAAACTA GACACTTGCA CACCAAATGC TATTAGCGCA CCCAATAAAA AGCATGAAGC 

       Primer G13 + 

   10801 ACAATCCGTT TGCTAAACCC GACGCTAGCG ATGGTCAAGC GGATGACATA GCGACAGGCT 

 TGTTAGGCAA ACGATTTGGG CTGCGATCGC TACCAGTTCG CCTACTGTAT CGCTGTCCGA 
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   10861 GATAGTTTGT TCAGTTCTCG CTGAGAGTTA ACACAGGTAG TTGAGTCGAG ATGTTTGCCT  
 CTATCAAACA AGTCAAGAGC GACTCTCAAT TGTGTCCATC AACTCAGCTC TACAAACGGA 

   10921 TCGCGAGCGA AAACCAAGAC ATATTAGAAG AAAAGATTTT CCGCCGTAGA ACCTGCCATC 

 AGCGCTCGCT TTTGGTTCTG TATAATCTTC TTTTCTAAAA GGCGGCATCT TGGACGGTAG 

   10981 GTAAGTATTT GGATGATGTG GTTAGGGATT TTACCATTGA TGTTGGTTAT AATACTGCCG 

 CATTCATAAA CCTACTACAC CAATCCCTAA AATGGTAACT ACAACCAATA TTATGACGGC 

   11041 ATCGTGATCC TACGGTACTG GCTGATTATT TCTCGTTGTA TTTCTTTTTG CTTAACAATG 

 TAGCACTAGG ATGCCATGAC CGACTAATAA AGAGCAACAT AAAGAAAAAC GAATTGTTAC 

   11101 ATAACATTGG GCCTTTAGCA GCTTCGATTA TAGTAAGCCC ACCCGTGAGT GGGACTCACA 

 TATTGTAACC CGGAAATCGT CGAAGCTAAT ATCATTCGGG TGGGCACTCA CCCTGAGTGT 

             Primer G12 - 

   11161 AAATTCGAGC GCACGTCGAT AATCAACCGA ATCGTGAAGG AAACGTAACT TACGTTAAGA 

 TTTAAGCTCG CGTGCAGCTA TTAGTTGGCT TAGCACTTCC TTTGCATTGA ATGCAATTCT 

   11221 CTATGGACAA GAGTCGGTTT GTGATTCGCG TAAAAGCGAT GCCAGCTTCT ATGAGAGGTT 

 GATACCTGTT CTCAGCCAAA CACTAAGCGC ATTTTCGCTA CGGTCGAAGA TACTCTCCAA 

   11281 ACTACTCTTT TCGGGCGTTT CTTAGTGGCG ACGTCGCTAG CGAACGTAGT GAGTTCATAT 

 TGATGAGAAA AGCCCGCAAA GAATCACCGC TGCAGCGATC GCTTGCATCA CTCAAGTATA 

   11341 GCAGTTTTGT TGGTAGTAGG TTTCTTTGTT GTTGTACACA AACGATATCC GAAAATTTGA 

 CGTCAAAACA ACCATCATCC AAAGAAACAA CAACATGTGT TTGCTATAGG CTTTTAAACT 

   11401 GTAAAGTTTG TTCATCTTCC TTCTTCTTTA GAGCTGTTTC GGAAACCGCT ACTAATGAGT 

 CATTTCAAAC AAGTAGAAGG AAGAAGAAAT CTCGACAAAG CCTTTGGCGA TGATTACTCA 

          Primer 5F + 

   11461 TTTCTGTTGT GACTGATGAT GTAGAAGACG TTAAGTACGT AAGGAAACGA GTCGAGGGGT 

 AAAGACAACA CTGACTACTA CATCTTCTGC AATTCATGCA TTCCTTTGCT CAGCTCCCCA 
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   11521 TTTCACATTG CGCTGACCCG TATCCTCCTA GGTGTTATCG TAACGCTAAC TTAGGCGATT 

 AAAGTGTAAC GCGACTGGGC ATAGGAGGAT CCACAATAGC ATTGCGATTG AATCCGCTAA 

   11581 CTTCAGGGGT TCAAAGTCGC ACGATTGAAG AAGAAGGTTA TAGGATGGAT ACCGCAGGTA 

 GAAGTCCCCA AGTTTCAGCG TGCTAACTTC TTCTTCCAAT ATCCTACCTA TGGCGTCCAT 

 

   11641 ACGTCGCGGT CACCATCCCG AACACTCCAC TTGTTAACGC CGTCTCTCCG TATGTCGCAG 

 TGCAGCGCCA GTGGTAGGGC TTGTGAGGTG AACAATTGCG GCAGAGAGGC ATACAGCGTC 

   11701 AGTACAACGA AAATGCGCGT TCGCGTATTT CATTAATACG GCGAGTTTGC TGTTATGCCG 

 TCATGTTGCT TTTACGCGCA AGCGCATAAA GTAATTATGC CGCTCAAACG ACAATACGGC 

   11761 TTTGCGTTTT AGTGGTGTCT CTTCTTATAA TGAGCGGTTT GTTAGCCGTT ATATTCATAT 

 AAACGCAAAA TCACCACAGA GAAGAATATT ACTCGCCAAA CAATCGGCAA TATAAGTATA 

 

   11821 GACTTGGTGT AGTAACTTAT GAGGTGTAAT TAGCTAAAAC TCGCCGTTTG ACTCTGTTTA 

 CTGAACCACA TCATTGAATA CTCCACATTA ATCGATTTTG AGCGGCAAAC TGAGACAAAT 

 

   11881 AACGGGGTTC AATGGACTGT GTGATTCAAG GATTTTTGAC TTTTCTGGTT GGTATAGCTG 

 TTGCCCCAAG TTACCTGACA CACTAAGTTC CTAAAAACTG AAAAGACCAA CCATATCGAC 

   11941 TGTTTTCGGC TTTTGCCGGA CTGATTATCA TTGTTATAAC GATTTATCGG TGCACGACTA 

 ACAAAAGCCG AAAACGGCCT GACTAATAGT AACAATATTG CTAAATAGCC ACGTGCTGAT 

      Primer 6R - 

   12001 AGCCCGTTAG AAACGCCTCT CCTTACGGCA CTCACGTCAC TGTCTAAGCG GTATGGTGCT 

 TCGGGCAATC TTTGCGGAGA GGAATGCCGT GAGTGCAGTG ACAGATTCGC CATACCACGA 

   12061 TCTGGGTTTA GACTTTGGTA CCACGTTTTC GACGGTGGCT ATGGCTACAT CTTCTGAGTT 

 AGACCCAAAT CTGAAACCAT GGTGCAAAAG CTGCCACCGA TACCGATGTA GAAGACTCAA 

   12121 AGTTATACTT AAACAATCCA ATTCGTCGTA CATACCTACG TGTTTGGTTC TGCATGCGGA 

 TCAATATGAA TTTGTTAGGT TAAGCAGCAT GTATGGATGC ACAAACCAAG ACGTACGCCT 
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   12181 ACCTAACAGC GTATCTTATG GTTACGATGC GGAGTATTTA GCGGCTTCAG GGGAACCTGG 

 TGGATTGTCG CATAGAATAC CAATGCTACG CCTCATAAAT CGCCGAAGTC CCCTTGGACC 

   12241 CTCGTTTTAC AAAGATTTGA AACGGTGGGT CGGTTGCACT GAGAAGAACT ACCAAAGCTA 

 GAGCAAAATG TTTCTAAACT TTGCCACCCA GCCAACGTGA CTCTTCTTGA TGGTTTCGAT 

   12301 CTTGCACAAG TTATCACCTT CCTATAAGGT GATAGTGAAA GAGTTTGGAA CTAAGAGTAT 

 GAACGTGTTC AATAGTGGAA GGATATTCCA CTATCACTTT CTCAAACCTT GATTCTCATA 

   12361 GCCGGTTCCA TATTTGTCAC CTCTGAATAA CGATCTTGGG CTCAGCGTCG CTTTGCCTTC 

 CGGCCAAGGT ATAAACAGTG GAGACTTATT GCTAGAACCC GAGTCGCAGC GAAACGGAAG 

   12421 ATTGATCGCT TTATATGCCA AATCCATTTT ATCGGATGCG GAAAGAGTGT TCAATGTGAG 

 TAACTAGCGA AATATACGGT TTAGGTAAAA TAGCCTACGC CTTTCTCACA AGTTACACTC 

   12481 TTGCACTGGA GTTATATGTT CGGTACCTGC TGGTTATAAC ACGTTACAAC GAGCTTTTAC 

 AACGTGACCT CAATATACAA GCCATGGACG ACCAATATTG TGCAATGTTG CTCGAAAATG 

   12541 ACAACAAAGT GTGTCCTTGT CGGGTTACTC TTGCGTGTAC ATTATTAATG AACCTTCTGC 

 TGTTGTTTCA CACAGGAACA GCCCAATGAG AACGCACATG TAATAATTAC TTGGAAGACG 

        Primer G15 + 

   12601 CGCCGCTTAC TCCACTTTAC CTAAGTTGAG TTCGGCGGAT AAGTACTTGG CCGTTTACGA 

 GCGGCGAATG AGGTGAAATG GATTCAACTC AAGCCGCCTA TTCATGAACC GGCAAATGCT 

   12661 CTTTGGTGGT GGGACCTTTG ATGTTTCTAT AGTTAGTGTT AGGTTGCCCA CGTTCGCCGT 

 GAAACCACCA CCCTGGAAAC TACAAAGATA TCAATCACAA TCCAACGGGT GCAAGCGGCA 

   12721 TAGAAGTTCA GGTGGTGATA TGAACTTAGG CGGTAGAGAC ATCGATAGAA AATTATCTGA 

 ATCTTCAAGT CCACCACTAT ACTTGAATCC GCCATCTCTG TAGCTATCTT TTAATAGACT 

   12781 TAAAATATAT GAGTTGGCTG ATTTTGTACC GCAAAAAGAA CTGAACGTTT CTAGTTTAAA 

 ATTTTATATA CTCAACCGAC TAAAACATGG CGTTTTTCTT GACTTGCAAA GATCAAATTT 

       Primer G14 - 

   12841 GGAAGCTTTA TCTCTTCAAA CHGATCCAGT CAAGTATACT GTAACTCATT ACGGAATGAG 

 CCTTCGAAAT AGAGAAGTTT GDCTAGGTCA GTTCATATGA CATTGAGTAA TGCCTTACTC 
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   12901 TGAAACCGTA TCAATTGATC AAACGACGTT GAGGGAGATA GCTTCGGTGT TTATAACTCG 

 ACTTTGGCAT AGTTAACTAG TTTGCTGCAA CTCCCTCTAT CGAAGCCACA AATATTGAGC 

   12961 AACGATAGAC ATACTTACGC AAGTTAAGGC TAAGTCTAGT ATGCCCGAGT CGCAAAGTTT 

 TTGCTATCTG TATGAATGCG TTCAATTCCG ATTCAGATCA TACGGGCTCA GCGTTTCAAA 

   13021 GAAGCTAGTG GTAGTCGGTG GAAGCTCGTA CCTACCAGGG TTGTTGGACA CTTTGGGAAC 

 CTTCGATCAC CATCAGCCAC CTTCGAGCAT GGATGGTCCC AACAACCTGT GAAACCCTTG 

   13081 CGTACCTTTT GTGTCTGGGA TAGTACCAGT GGAAGACGCA AGAACCGCTG TTGCTAGGGG 

 GCATGGAAAA CACAGACCCT ATCATGGTCA CCTTCTGCGT TCTTGGCGAC AACGATCCCC 

   13141 ATGCGCTTTA TATAGCGAGT GCTTGGATGG TAGGTCCAAG GCCTTACTAA TAGATTGTAT 

 TACGCGAAAT ATATCGCTCA CGAACCTACC ATCCAGGTTC CGGAATGATT ATCTAACATA 

   13201 TACGCATCAT TTGTCGGTTA CGACTTTTAG TGCAGACTCG GTTGTTGTTG CTGCGGCCGG 

 ATGCGTAGTA AACAGCCAAT GCTGAAAATC ACGTCTGAGC CAACAACAAC GACGCCGGCC 

   13261 AAGTCCAATT CCTTTTGAAG GAGAACGAAA ACTCACGTTA CGCAAATGTG TTAGTACGTC 

 TTCAGGTTAA GGAAAACTTC CTCTTGCTTT TGAGTGCAAT GCGTTTACAC AATCATGCAG 

   13321 AAATTATCAA GCAAGAATGT TCGAAGGAGA TTACGAAAAA GTTTTCCGAA ACGAACGTAT 

 TTTAATAGTT CGTTCTTACA AGCTTCCTCT AATGCTTTTT CAAAAGGCTT TGCTTGCATA 

   13381 ATACGCAGCT TCGGTATCAT TGTTTACTTT AGGAGTTAAC TGGCGCGTGC CTAACGACGT 

 TATGCGTCGA AGCCATAGTA ACAAATGAAA TCCTCAATTG ACCGCGCACG GATTGCTGCA 

   13441 TGAGATGACT CTCGTGACCA AAGTGGACTC GATGGGTAAA GTGGAATTCT ACCTTAAAGG 

 ACTCTACTGA GAGCACTGGT TTCACCTGAG CTACCCATTT CACCTTAAGA TGGAATTTCC 

   13501 TCCATCCGGT GAATTAGTTA ACGTGCAAGG TACTTCACAT TACGATTATG TTGGTATGCC 

 AGGTAGGCCA CTTAATCAAT TGCACGTTCC ATGAAGTGTA ATGCTAATAC AACCATACGG 

            Primer 4F + 

   13561 TCATCCCGCT AGAAAGTTGT TGAGGCTTAG CGATTACAAT GTAAACTCCG CCGCTTTAGT 

 AGTAGGGCGA TCTTTCAACA ACTCCGAATC GCTAATGTTA CATTTGAGGC GGCGAAATCA 

 
ภาพที ่5  (ต่อ)  
 

 

p65 
(ORF4) 

 



 
 

 

56 

   13621 TTTAGCTTTG ACGTTGACTC GCGAAAAACG AGAAAAATTT CTTTTGCGAA CATTGTTTGA 

 AAATCGAAAC TGCAACTGAG CGCTTTTTGC TCTTTTTAAA GAAAACGCTT GTAACAAACT 

   13681 TGCTTTATTA GCAGACTTGC GAAAGACCGC GAGTTTAAGC GAATATTCTA AGAAATATCC 

 ACGAAATAAT CGTCTGAACG CTTTCTGGCG CTCAAATTCG CTTATAAGAT TCTTTATAGG 

 

   13741 GATTACTCGA AACGACGTCG ATGTCGTCTC ATCACGTATG GGGATCGTTG TTTCGAAAGT 

 CTAATGAGCT TTGCTGCAGC TACAGCAGAG TAGTGCATAC CCCTAGCAAC AAAGCTTTCA 

              Primer 5R - 

 

   13801 TTTACGGGGA AGCGATTTGG AAAGAGTACC TCTCTGAATC GACTCGAAAT TTCGATGAGA 

 AAATGCCCCT TCGCTAAACC TTTCTCATGG AGAGACTTAG CTGAGCTTTA AAGCTACTCT 

   13861 GAAACGTATC GTTGGACCAC ACTTTGAGTT CAGGTGTGGT CGTCCGTAGG CAGAGTCTTT 

 CTTTGCATAG CAACCTGGTG TGAAACTCAA GTCCACACCA GCAGGCATCC GTCTCAGAAA 

   13921 TGAACGCGCC TCAAGGAACT TTCGAGAACG AGTTAGCGCT ATTGTACAAT TCGGTAGTGA 

 ACTTGCGCGG AGTTCCTTGA AAGCTCTTGC TCAATCGCGA TAACATGTTA AGCCATCACT 

   13981 TTAACGATTT TGTTGAGTTG ACTGGTATGC CATTGAAGTC TTTGATGACA GGTATTGAGG 

 AATTGCTAAA ACAACTCAAC TGACCATACG GTAACTTCAG AAACTACTGT CCATAACTCC 

   14041 ACCGTAAGGT ACCTGACGAA TTAATATCCG TTGACCCGCA TGAAGTCGGA TGTAGATTCA 

 TGGCATTCCA TGGACTGCTT AATTATAGGC AACTGGGCGT ACTTCAGCCT ACATCTAAGT 

   14101 CGTTGAATGA CGTGGAATCA TATCTAATGA GCAGGGGTGA AGATTCCGCT GATGTAACGG 

 GCAACTTACT GCACCTTAGT ATAGATTACT CGTCCCCACT TCTAAGGCGA CTACATTGCC 

   14161 CGGTGGAGCA CTCGTGGTGT TTGAGCAATT CTTGTGGTAG ATTATTAAGT TCGACTGAAA 

 GCCACCTCGT GAGCACCACA AACTCGTTAA GAACACCATC TAATAATTCA AGCTGACTTT 

   14221 TAGATGCTTA CAAAACCATG GTGTTTACTA AGACTTTTGA TAGTAATGTA TCTGGAGTGA 

 ATCTACGAAT GTTTTGGTAC CACAAATGAT TCTGAAAACT ATCATTACAT AGACCTCACT 

 
ภาพที ่5  (ต่อ)  
 

 

p65 
(ORF4) 

p61 
(ORF5) 



 
 

 

57 

   14281 CCACTAAATT AGAGACGTAT CTATCGTACT GCATATCATT GTACAAGAAA CATTGTATGA 

 GGTGATTTAA TCTCTGCATA GATAGCATGA CGTATAGTAA CATGTTCTTT GTAACATACT 

   14341 AAGACGATGA TTATTTTAAC CTTATCTTAC CTATGTTTAA TTGTTTGATG AAAGTGCTGG 

 TTCTGCTACT AATAAAATTG GAATAGAATG GATACAAATT AACAAACTAC TTTCACGACC 

             Primer G17 + 

   14401 CGTCGCTTGG TTTGTTTTAC GAGAAACATA CTGACAATCC GCTGCTGACC GGCATGCTCA 

 GCAGCGAACC AAACAAAATG CTCTTTGTAT GACTGTTAGG CGACGACTGG CCGTACGAGT 

   14461 TAGAGTTTTG CCTAGAAAAT AAGGTGTATT ACTCTACTTT TAAAGTAAAT TTGGACAACG 

 ATCTCAAAAC GGATCTTTTA TTCCACATAA TGAGATGAAA ATTTCATTTA AACCTGTTGC 

 

   14521 TTAGGCTGTT TAAGTCTAAA GTGTTGCCTG TGGTGTTAAC GGTTTGGGAT ATATCTGAGC 

 AATCCGACAA ATTCAGATTT CACAACGGAC ACCACAATTG CCAAACCCTA TATAGACTCG 

   14581 CTGATGACCC AGTGGATGAG AGGGTACTAG TTCCTTTCGA TCCTACGGAT TTCGTGCTGG 

 GACTACTGGG TCACCTACTC TCCCATGATC AAGGAAAGCT AGGATGCCTA AAGCACGACC 

          Primer G16 - 

   14641 ATTTACCTAA ATTGAATATA CACGACACGA TGGTGGTGGT GGGTAATCAA ATCAGACAGT 

 TAAATGGATT TAACTTATAT GTGCTGTGCT ACCACCACCA CCCATTAGTT TAGTCTGTCA 

   14701 TAGAACACGT AGTTGAGAGC GATGCTTTAG ACGATTTATC TCAACACGTT GATTTACGTT 

 ATCTTGTGCA TCAACTCTCG CTACGAAATC TGCTAAATAG AGTTGTGCAA CTAAATGCAA 

   14761 TAGCAGCGGA CAATCCCGAT CTACGCGTTG ATCTGCGTTG GGCAGGGATG TTTGTGTATT 

 ATCGTCGCCT GTTAGGGCTA GATGCGCAAC TAGACGCAAC CCGTCCCTAC AAACACATAA 

   14821 ACGGTATTTA TCGGTGTGCT GTTGATAGAG AGGTAGAACG ACCGGCGTTA TTTAGATTGC 

 TGCCATAAAT AGCCACACGA CAACTATCTC TCCATCTTGC TGGCCGCAAT AAATCTAACG 

   14881 CGCAGAAGTT ATTGAATCAG GACGATGGTG AGTCGTGCTC ATTACGCATG AGTTCCGTCG 

 GCGTCTTCAA TAACTTAGTC CTGCTACCAC TCAGCACGAG TAATGCGTAC TCAAGGCAGC 

   14941 AAGCTTTATT TAATCTGGTG CAGAAGGTGA ACAAGGACAT AAACATTAGG CGTCAGTTCA 

 TTCGAAATAA ATTAGACCAC GTCTTCCACT TGTTCCTGTA TTTGTAATCC GCAGTCAAGT 
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   15001 TGGGACGTCA TAGTAAAGTG GCTTTGCGGC TGTATCGCAA CTTAGGTTTG AGGTTTCCAC 

 ACCCTGCAGT ATCATTTCAC CGAAACGCCG ACATAGCGTT GAATCCAAAC TCCAAAGGTG 

   15061 CGATCTCTTC AGTTAGGTTA CCGGCTCATC ACGGTTATTT ATACGTCGAT TTTTACAAAA 

 GCTAGAGAAG TCAATCCAAT GGCCGAGTAG TGCCAATAAA TATGCAGCTA AAAATGTTTT 

   15121 GAGTACCTGA TGATGCTGTT ACCGCCGACG AACTCGAAAG TTTACGTCAA TTACGTTCAT 

 CTCATGGACT ACTACGACAA TGGCGGCTGC TTGAGCTTTC AAATGCAGTT AATGCAAGTA 

         Primer 3F + 

   15181 CCGTGGACGT TATGTGTAAG GACAGGGTGT CAATCACACC TCCACCATTT AATCGACATA 

 GGCACCTGCA ATACACATTC CTGTCCCACA GTTAGTGTGG AGGTGGTAAA TTAGCTGTAT 

   15241 GAAGAGGTTC TTCTAGAATA CTTAGAGGTC GAGGCGCACG CGGTGCGAGC TCGCGTCATA 

 CTTCTCCAAG AAGATCTTAT GAATCTCCAG CTCCGCGTGC GCCACGCTCG AGCGCAGTAT 

 

   15301 TGAGCAGAGA CGTGGCAACT TCCGGTTTTA ATTTAGCCTT TCATCATGGC AGGTTATACG 

 ACTCGTCTCT GCACCGTTGA AGGCCAAAAT TAAATCGGAA AGTAGTACCG TCCAATATGC 

        Primer 4R - 

 

   15361 ATACTTCCTA AAACTGATGA TAAAGAAATG GATCCAGTGA GTGCTGCTGT GCCCGGTAAA 

 TATGAAGGAT TTTGACTACT ATTTCTTTAC CTAGGTCACT CACGACGACA CGGGCCATTT 

    15421 TACCCGGACG TCATTGAAAA GTTTGTGACC AATAGGTCGG TAGATGCGTT AATAGAAGGC 

 ATGGGCCTGC AGTAACTTTT CAAACACTGG TTATCCAGCC ATCTACGCAA TTATCTTCCG 

   15481 GTTATAAGTA AGTTGGATAC CAATTCAATA TACGAAGATT CCACTGAAAA ATTTACTGGT 

 CAATATTCAT TCAACCTATG GTTAAGTTAT ATGCTTCTAA GGTGACTTTT TAAATGACCA 

   15541 GAGCAATTGA AGTACGTTAT GGTTACTATG GACACTTTCT TATTAGAAAA TTACAAAACG 

 CTCGTTAACT TCATGCAATA CCAATGATAC CTGTGAAAGA ATAATCTTTT AATGTTTTGC 

   15601 AAAACGGAAG ATCTGCTGGT TCACTTGGCT ATGATTCAAA AGAGGTTGTG CACTATATCC 

 TTTTGCCTTC TAGACGACCA AGTGAACCGA TACTAAGTTT TCTCCAACAC GTGATATAGG 
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   15661 ACGAGTACTA AAACCAAATT TCGCGATAAA GGTTGTATTA GTTACGTGCA AGGGGGTTTA 

 TGCTCATGAT TTTGGTTTAA AGCGCTATTT CCAACATAAT CAATGCACGT TCCCCCAAAT 

   15721 CGATATAAGT TAATGGATAA AGTAGTTTTT CCTTTTATTA TATCCAAGTT TACCGACAGG 

 GCTATATTCA ATTACCTATT TCATCAAAAA GGAAAATAAT ATAGGTTCAA ATGGCTGTCC 

   15781 GAGACTCCAA ACGCTCTACG TAAGTATGCT TGCACTTTTG AGGAGTTACA CTTGTGGATG 

 CTCTGAGGTT TGCGAGATGC ATTCATACGA ACGTGAAAAC TCCTCAATGT GAACACCTAC 

   15841 GCTAGGCTGA GACCCGACTT ATACGAAAAC AAAAGGACGA CCAAAGCTGG GACTCCGCAT 

 CGATCCGACT CTGGGCTGAA TATGCTTTTG TTTTCCTGCT GGTTTCGACC CTGAGGCGTA 

   15901 TTAAAAGGCT ACCTATCAGC TGACTTTCTT ACGGGTTCAC TCCCGGGATA CTCCGAACAT 

 AATTTTCCGA TGGATAGTCG ACTGAAAGAA TGCCCAAGTG AGGGCCCTAT GAGGCTTGTA 

   15961 GAACGAGGTA TCATTCTTCG AGCGTCTGAA TCTATGTTAG CTAGACGTCA AGGTTACGAG 

 CTTGCTCCAT AGTAAGAAGC TCGCAGACTT AGATACAATC GATCTGCAGT TCCAATGCTC 

 

   16021 GAGGCGACCG AGCTTCTTAA CTTACGCGAT TTGGGAAAGT ATTTGTAGTT AGTTTGCGGA 

 CTCCGCTGGC TCGAAGAATT GAATGCGCTA AACCCTTTCA TAAACATCAA TCAAACGCCT 

   16081 CGGTGGCATT ACGCCATCCC ATGAGCACTG CTTTAAGGGT CGTTAATTGA CGACTCTTGA 

 GCCACCGTAA TGCGGTAGGG TACTCGTGAC GAAATTCCCA GCAATTAACT GCTGAGAACT 

 

   16141 TATTTACTAA GTTTGAGTTA TGGACGACGA GACAAAGAAA TTGAAGAACA AAAACAAGGA 

 ATAAATGATT CAAACTCAAT ACCTGCTGCT CTGTTTCTTT AACTTCTTGT TTTTGTTCCT 

         Primer G19 +  

   16201 AACGAAAGAA GGCGACGATG TTGTTGCAGC CGAGTCTTCT TTCGGTTCCG TAAACTTACA 

 TTGCTTTCTT CCGCTGCTAC AACAACGTCG GCTCAGAAGA AAGCCAAGGC ATTTGAATGT 
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   16261 CATCGATCCG ACTCTGATAG CGATGAACGA TGTGCGTCAG TTGGGTACCC AACAGAACGC 

 GTAGCTAGGC TGAGACTATC GCTACTTGCT ACACGCAGTC AACCCATGGG TTGTCTTGCG 

   16321 CGCTTTGAAC AGAGATTTGT TTCTTACTCT GAAAGGGAAG TATCCTAACT TGTCTGACAA 

 GCGAAACTTG TCTCTAAACA AAGAATGAGA CTTTCCCTTC ATAGGATTGA ACAGACTGTT 

   16381 GGATAAGGAC TTCCACATAG CTATGATGTT GTATCGTTTA GCGGTTAAGA GTTCATCATT 

 CCTATTCCTG AAGGTGTATC GATACTACAA CATAGCAAAT CGCCAATTCT CAAGTAGTAA 

         Primer G18 - 

   16441 GCAAAGTGAT GACGACACCA CGGGCATAAC GTACACTCGG GAGGGTGTTG AAGTGGATTT 

 CGTTTCACTA CTGCTGTGGT GCCCGTATTG CATGTGAGCC CTCCCACAAC TTCACCTAAA 

   16501 GTCTGACAAA CTTTGGACTG ACGTCGTGTT TAACTCTAAG GGTATTGGTA ACCGTACTAA 

 CAGACTGTTT GAAACCTGAC TGCAGCACAA ATTGAGATTC CCATAACCAT TGGCATGATT 

   16561 CGCCCTTCGA GTCTGGGGTA GAACTAACGA TGCCCTTTAT TTAGCTTTTT GTAGACAGAA 

 GCGGGAAGCT CAGACCCCAT CTTGATTGCT ACGGGAAATA AATCGAAAAA CATCTGTCTT 

 

   16621 TCGCAATTTG AGTTATGGTG GACGTCCGCT AGATGCAGGG ATTCCGGCCG GGTATCATTA 

 AGCGTTAAAC TCAATACCAC CTGCAGGCGA TCTACGTCCC TAAGGCCGGC CCATAGTAAT 

   16681 CCTGTGTGCA GATTTCTTGA CCGGAGCTGG CTTGACTGAT TTAGAATGTG CTGTGTACAT 

 GGACACACGT CTAAAGAACT GGCCTCGACC GAACTGACTA AATCTTACAC GACACATGTA 

 

   16741 ACAAGCTAAA GAACAATTGT TGAAGAAGCG AGGGGCTGAT GAAGTCGTAG TTACTAATGT 

 TGTTCGATTT CTTGTTAACA ACTTCTTCGC TCCCCGACTA CTTCAGCATC AATGATTACA 

 

   16801 CAGGCAGCTT GGGAAATTTA ACACACGTTG ATCTATTGCG TTCTGATTCC CGGTTTCTAT 

 GTCCGTCGAA CCCTTTAAAT TGTGTGCAAC TAGATAACGC AAGACTAAGG GCCAAAGATA 

   16861 CGGGATGGTG GAGTTTCATC GTGAACGTGG GTGATATAAT CGTCCGGTTT GCGTTACATG 

 GCCCTACCAC CTCAAAGTAG CACTTGCACC CACTATATTA GCAGGCCAAA CGCAATGTAC 
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   16921 TTCCTAGTGA AGATATGCTG AATAGTTTTT CAGCTATATC GAATTGTACG ATCATAGCAG 

 AAGGATCACT TCTATACGAC TTATCAAAAA GTCGATATAG CTTAACATGC TAGTATCGTC 

   16981 ACGGTAGTGC TTTACTAAAA GACAACACTG TGGTTGACCG TTTAGAAGGC ATGAATCCTT 

 TGCCATCACG AAATGATTTT CTGTTGTGAC ACCAACTGGC AAATCTTCCG TACTTAGGAA 

   17041 TGGCTTATTT GTTAAAATTA GCGAAAACGA CTACTACTAT TTGTTTTACT ATGTCTAATA 

 ACCGAATAAA CAATTTTAAT CGCTTTTGCT GATGATGATA AACAAAATGA TACAGATTAT 

   17101 AGGTTCTTTT TGGTACTACT AAATCCGAAC CACTTAGTTG TTTAGCTATC ACGTCGGATC 

 TCCAAGAAAA ACCATGATGA TTTAGGCTTG GTGAATCAAC AAATCGATAG TGCAGCCTAG 

   17161 GAGTTTTATT CAAAGTTATT ATGGGTACTA ACGTTGATGA TTCTCGATGC GGCTGCAGTA 

 CTCAAAATAA GTTTCAATAA TACCCATGAT TGCAACTACT AAGAGCTACG CCGACGTCAT 

   17221 TTTGGTTTTA CAACAATGGG ACGTTTCAAA ACGGGTTGAC CCGTTGTAAC AATCTCGTCG 

 AAACCAAAAT GTTGTTACCC TGCAAAGTTT TGCCCAACTG GGCAACATTG TTAGAGCAGC 

 

   17281 CTTTGTTTAG CGCGACTTAG ACACGAAGTG ACHGTTCGGG TTTAATTGCT GCAATGAGTA 

 GAAACAAATC GCGCTGAATC TGTGCTTCAC TGDCAAGCCC AAATTAACGA CGTTACTCAT  

   17341 TTCGACGCGT GTGGTTAAAG GTTATGGCTG TAATTACTGT ATTGTGGTAC GGTAAAGAGC 

 AAGCTGCGCA CACCAATTTC CAATACCGAC ATTAATGACA TAACACCATG CCATTTCTCG 

      Primer 2F + 

   17401 CTTCGATTAG TGAAGGTTAC AATGCTCTCA TGAATGATGA CTTTAAGTTT ATCGATACGC 

 GAAGCTAATC ACTTCCAATG TTACGAGAGT ACTTACTACT GAAATTCAAA TAGCTATGCG 

   17461 ATTTTTCAAA CGTTTCTTAT GCTAAGAAAT GTTACGATTT GGCTAATTTC GATTTAGACT 

 TAAAAAGTTT GCAAAGAATA CGATTCTTTA CAATGCTAAA CCGATTAAAG CTAAATCTGA 

   17521 TTCTACGCAT CGTTGTCATT CCTTTGAGTG GTGGTACGGC GAATGAATCG CGTGCTGATC 

 AAGATGCGTA GCAACAGTAA GGAAACTCAC CACCATGCCG CTTACTTAGC GCACGACTAG 
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   17581 GCGCTAACAT TTCAGAGATT GTCGAATCGC ATGTAAGCGA CCGAGACAGA ATGAACATCT 

 CGCGATTGTA AAGTCTCTAA CAGCTTAGCG TACATTCGCT GGCTCTGTCT TACTTGTAGA 

 

   17641 TGTTGCGTAA TAAGCGGATC CAAATTCCTT CGCTCTTACC TTGCGATAAC TAGAGTCTAC 

 ACAACGCATT ATTCGCCTAG GTTTAAGGAA GCGAGAATGG AACGCTATTG ATCTCAGATG 

        Primer 3R - 

   17701 TCAGTAGTAC GTCTACTAGT ATAACGTATT AAACACTTTA GTAAAGGGTT TTGTTTAAAC 

 AGTCATCATG CAGATGATCA TATTGCATAA TTTGTGAAAT CATTTCCCAA AACAAATTTG 

 

   17761 CAAACAATAT GCGAGCTTAC TTTAGTGTTA ACGATTACAT AAGCCTTTTG GCTAAGGTCG 

 GTTTGTTATA CGCTCGAATG AAATCACAAT TGCTAATGTA TTCGGAAAAC CGATTCCAGC 

   17821 GCGCAGTTGT GGAACGTTTG TGCGATCCCA GCGTAACTCT TACGGAAGTG ATGGACGAAA 

 CGCGTCAACA CCTTGCAAAC ACGCTAGGGT CGCATTGAGA ATGCCTTCAC TACCTGCTTT 

   17881 TTAATGACTT TAACTCGTTT CTCGCTTTGG TGCACTCTAT GAAGTCAGAC ATGAACGGAG 

 AATTACTGAA ATTGAGCAAA GAGCGAAACC ACGTGAGATA CTTCAGTCTG TACTTGCCTC 

   17941 ACCATCAGGA TGGCCACCAT GAGATGGGTG AACACAAGTC TCGATTGTTA TGCAATATAG 

 TGGTAGTCCT ACCGGTGGTA CTCTACCCAC TTGTGTTCAG AGCTAACAAT ACGTTATATC 

            Primer 1F + 

   18001 AGGCGAAATT GCGAGTACTT CTCGACATCA TAAGACGTCG GTTCACTCGC GAAAAGCTGC 

 TCCGCTTTAA CGCTCATGAA GAGCTGTAGT ATTCTGCAGC CAAGTGAGCG CTTTTCGACG 

   18061 TTTGTACCAG CGCGGTAGAT GTCATGGGCT TTTTCGTTAT GAGGTACATG AGCTCCAGCC 

 AAACATGGTC GCGCCATCTA CAGTACCCGA AAAAGCAATA CTCCATGTAC TCGAGGTCGG 

   18121 ACACTAGCTT CGAGTCTGTA ATGAGAACGG AGTTGAAGTT AGTAGTTAAG GTGGTACTGT 

 TGTGATCGAA GCTCAGACAT TACTCTTGCC TCAACTTCAA TCATCAATTC CACCATGACA 

   18181 CGGATCTGTC CCGTACGCAT AAGTTGGATT TTAGCGAGCG AGCTTTTGCT GCTTACGGTA 

 GCCTAGACAG GGCATGCGTA TTCAACCTAA AATCGCTCGC TCGAAAACGA CGAATGCCAT 
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   18241 TCCTTTTGCA AAAGGGTACT GTGTCGACCG TTTGCGGTCA GTTTGACATT AATTTAGTCT 

 AGGAAAACGT TTTCCCATGA CACAGCTGGC AAACGCCAGT CAAACTGTAA TTAAATCAGA 

 

   18301 CTCCGTCTTG CGTGTAGGTT AATACATTTC TCAGAACGCG TGGTTGTATT AACTAACTTT 

 GAGGCAGAAC GCACATCCAA TTATGTAAAG AGTCTTGCGC ACCAACATAA TTGATTGAAA 

 

   18361 AATTGGAACA AGTTTATTGT TAAAAGTCTG CGAGTTACAA TGGATAGTAC TAGCGGACAA 

 TTAACCTTGT TCAAATAACA ATTTTCAGAC GCTCAATGTT ACCTATCATG ATCGCCTGTT 

   18421 ACTTTCGTTT CTGTGAACCT TTCTGACGAA AGCAACACAG CGAGTACTGA AGTCAAAACC 

 TGAAAGCAAA GACACTTGGA AAGACTGCTT TCGTTGTGTC GCTCATGACT TCAGTTTTGG 

         Primer 2R - 

   18481 GTAAGTTCAG AAGCGGATCG CTTGGAATTT TTACGGAAAA TGAATCCCTT TATTATCGAC 

 CATTCAAGTC TTCGCCTAGC GAACCTTAAA AATGCCTTTT ACTTAGGGAA ATAATAGCTG 

   18541 GCTTTGATAC GGAAAAATAG TTATCAGGGC GCTCGCTTTC GCGCGAGAAT AATAGGAGTG 

 CGAAACTATG CCTTTTTATC AATAGTCCCG CGAGCGAAAG CGCGCTCTTA TTATCCTCAC 

   18601 TGCGTGGATT GTGGTAGAAA ACACGATAAG GGGTTGAAGA CTGAACGTAA GTGTAAGGTC 

 ACGCACCTAA CACCATCTTT TGTGCTATTC CCCAACTTCT GACTTGCATT CACATTCCAG 

   18661 AACAATACGC AGTCTCAGAA CGAGGTGGCG CATATGTTAA TGCACGATCC CGTTAAGTAT 

 TTGTTATGCG TCAGAGTCTT GCTCCACCGC GTATACAATT ACGTGCTAGG GCAATTCATA 

   18721 TTAAATAAAA GAAAAGCTAG AGCCTTTTCT AACGCAGAGA TGTTTGCGAT CGATTTGGTT 

 AATTTATTTT CTTTTCGATC TCGGAAAAGA TTGCGTCTCT ACAAACGCTA GCTAAACCAA 

   18781 ATGTACACCA AGGAAAGGCA ATTGGCGGTT GATTTGGCCG CTGAAAGGGA GAAGACGAGA 

 TACATGTGGT TCCTTTCCGT TAACCGCCAA CTAAACCGGC GACTTTCCCT CTTCTGCTCT 

   18841 CTGGCTCGTA GACACCCGAT GCGTTCTCCG GAAGAAACTC CGGAACATTA TAAATTCGGT 

 GACCGAGCAT CTGTGGGCTA CGCAAGAGGC CTTCTTTGAG GCCTTGTAAT ATTTAAGCCA 
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   18901 ATGACTGCTA AAGCAATGTT ACCGGACATC AACGCTGTAG ACGTTGGTGA TAACGAGGAC 

 TACTGACGAT TTCGTTACAA TGGCCTGTAG TTGCGACATC TGCAACCACT ATTGCTCCTG 

   18961 ACTTCGTCGG AGTACCCAGT GAGTCTGAGT GTTTCTGGCG GAGTTCTCCG TGAACACCAC 

 TGAAGCAGCC TCATGGGTCA CTCAGACTCA CAAAGACCGC CTCAAGAGGC ACTTGTGGTG 

 

   19021 TTCATCTGAT TGAAGTGGAC GGAATAAGTT CCTCGCGGAA CTTTATGTCG GGTTGGTAAA 

 AAGTAGACTA ACTTCACCTG CCTTATTCAA GGAGCGCCTT GAAATACAGC CCAACCATTT 

   19081 AACCCTTATG ATGGTGATAT ATCACTAGAC AATAACCGGA TGGGTAAAGT CTTTAAAATG 

 TTGGGAATAC TACCACTATA TAGTGATCTG TTATTGGCCT ACCCATTTCA GAAATTTTAC 

   19141 ATCGAGGGGA AAATTAACCG TATCCTCTCG TTGGTCTAAG CTCCCACAGA GTGGTAGTGG 

 TAGCTCCCCT TTTAATTGGC ATAGGAGAGC AACCAGATTC GAGGGTGTCT CACCATCACC 

   19201 TCTCAAGTGA GGCTTAACGT ATGCGTGAAC CAAAGAAGTT CTCCTTAGAG TGTGTGTTGT 

 AGAGTTCACT CCGAATTGCA TACGCACTTG GTTTCTTCAA GAGGAATCTC ACACACAACA 

 

   19261 TTACCCAACA CACTGTCCCT ATGGGGGGCC AACATAGGTC CA 

 AATGGGTTGT GTGACAGGGA TACCCCCCGG TTGTATCCAG GT 

       Primer G20 – 
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ยนืยนัความถูกตอ้งของผลโดยการน าผลท่ีได ้ไปเขา้โปรแกรม BLAST ในฐานขอ้มูลของเวบ็ไซด ์
NCBI (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) เพื่อเปรียบเทียบความถูกตอ้งของล าดบัเบส 

 
 จากผลท่ีได ้น าแต่ละส่วนมาจดัเรียงต่อกนัดว้ยโปรแกรม CAP3 Sequence Assembly 

โดยเร่ิมท าการจดัเรียงล าดบัเบสตั้งแต่ส่วน 5’UTR จนถึง 3’UTR (full genome) พบวา่มีส่วนของ
จีโนมไวรัส CTV จากตวัอยา่งน้ีมีความยาว 19,302 นิวคลีโอไทด์ ดงัภาพท่ี 5 
 

5.  การเปรียบเทียบผลจีโนมและล าดบัสายววิฒันาการ 
 
 เม่ือน าขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดแ์ละกรดอะมิโนทั้งจีโนมของไวรัสวเิคราะห์และ
เปรียบเทียบกบัฐานขอ้มูลแหล่งต่างๆ โดยใชโ้ปรแกรม Clustal W2 จากเวป็ไซต ์EMBL-EBI 
(http://www.ebi.ac.uk/tools/msa/clustalw2/) โดยแยกการวเิคราะห์เป็นยนี ดงัน้ี 

 
 5.1  เปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทด์ตลอดจีโนม CTV (5’UTR-3’UTR) 

    
     จากภาพท่ี 6 ขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทด์ตลอดทั้งจีโนมตั้งแต่ส่วน 5’UTR ถึง 3’UTR 
เม่ือเปรียบเทียบความใกลเ้คียงกนัของล าดบันิวคลีโอไทด์ของผลจีโนมท่ีได ้(CTV A18) กบัจีโนมท่ี
ไดมี้การรายงานแลว้ในต่างประเทศ อีก 24 ตวัอยา่ง พบวา่ เช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล า
ตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทย มีความคลา้ยกนัของล าดบันิวคลีโอไทด์ตั้งแต่ 84-92 เปอร์เซ็นต ์(ตาราง
ท่ี 5) โดยความใกลเ้คียงกนัมากท่ีสุดคือ ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) และประเทศสเปน 
(DQ151548)   92 เปอร์เซ็นต ์และรองลงมาคือ ตวัอยา่งจากรัฐแคลิฟอร์เนีย ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(CTAF001623) รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU937519) และประเทศอินเดีย (HM573451) 
ซ่ึงความใกลเ้คียงเท่ากนัท่ี 91 เปอร์เซ็นต ์ 
 
     จากการวเิคราะห์ขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดข์องเช้ือไวรัสสาเหตุโรคโรคทริสเตซ่า 
อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยดว้ย Phylogenetic tree โดยใชโ้ปรแกรม MEGA 4 (ภาพท่ี 6) 
สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 2 กลุ่มใหญ่ ดงัภาพท่ี 7 พบวา่ ตวัอยา่งของเช้ือไวรัสสาเหตุ
โรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีการจดักลุ่มทางสาย
ววิฒันาการไม่จดัไปในกลุ่มใดอยา่งชดัเจน แต่ผลของของค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรม  
(pairwise distance) (ภาพท่ี 6) ผลมีความสอดคลอ้งกบัการเปรียบเทียบความคลา้ยกนัของล าดบั

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
http://www.ebi.ac.uk/tools/msa/clustalw2/
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ภาพที ่6  เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบันิวคลีโอไทดข์องจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของเช้ือไวรัสท่ีมี 

 รายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบันิวคลีโอไทด์) 

Accession No. [1] [2] [3] [4] [5] [6] [7] [8] [9] [10] [11] [12] [13] [14] [15] [16] [17] [18] [19] [20] [21] [22] [23] [24] [25]
[ 1] #A18 0.081 0.122 0.173 0.183 0.094 0.176 0.085 0.183 0.127 0.110 0.095 0.121 0.173 0.175 0.174 0.175 0.175 0.175 0.127 0.171 0.174 0.098 0.176 0.122
[ 2] #AB046398 92 0.097 0.225 0.237 0.050 0.229 0.022 0.236 0.099 0.074 0.043 0.096 0.224 0.218 0.216 0.217 0.217 0.218 0.097 0.219 0.182 0.066 0.229 0.097
[ 3] #AF260651 88 90 0.212 0.222 0.062 0.215 0.093 0.223 0.145 0.102 0.095 0.003 0.212 0.209 0.209 0.208 0.209 0.210 0.144 0.217 0.187 0.103 0.215 0.007
[ 4] #AY170468 85 81 82 0.012 0.208 0.004 0.222 0.020 0.228 0.229 0.225 0.212 0.002 0.099 0.100 0.099 0.088 0.089 0.231 0.100 0.234 0.229 0.004 0.212
[ 5] #AY340974 84 80 81 99 0.219 0.008 0.233 0.023 0.239 0.240 0.237 0.223 0.013 0.110 0.111 0.110 0.100 0.100 0.243 0.112 0.245 0.240 0.008 0.223
[ 6] #CTAF001623 91 95 94 82 82 0.211 0.042 0.219 0.120 0.091 0.059 0.061 0.207 0.206 0.205 0.206 0.205 0.206 0.120 0.212 0.185 0.072 0.211 0.062
[ 7] #CTU16304 84 80 82 100 99 82 0.226 0.016 0.231 0.232 0.229 0.216 0.005 0.102 0.103 0.102 0.091 0.092 0.235 0.104 0.237 0.233 0.000 0.215
[ 8] #DQ151548 92 98 90 81 80 96 81 0.233 0.093 0.069 0.037 0.092 0.221 0.215 0.213 0.214 0.214 0.215 0.093 0.216 0.180 0.058 0.226 0.093
[ 9] #DQ272579 84 80 81 98 98 82 98 80 0.242 0.241 0.236 0.224 0.021 0.115 0.115 0.115 0.104 0.105 0.246 0.114 0.245 0.241 0.016 0.223
[10] #EU076703 88 91 86 81 80 89 80 91 80 0.119 0.093 0.144 0.227 0.222 0.220 0.221 0.222 0.223 0.028 0.225 0.156 0.109 0.231 0.144
[11] #EU857538 90 93 90 80 80 91 80 93 88 89 0.062 0.102 0.229 0.221 0.220 0.220 0.221 0.221 0.118 0.222 0.178 0.085 0.232 0.102
[12] #EU937519 91 96 90 81 80 94 80 96 80 91 94 0.094 0.225 0.217 0.216 0.216 0.216 0.217 0.090 0.218 0.180 0.050 0.229 0.094
[13] #EU937520 88 90 100 82 81 94 81 90 81 86 90 90 0.212 0.209 0.209 0.208 0.209 0.210 0.144 0.217 0.187 0.102 0.216 0.006
[14] #EU937521 85 81 82 100 99 82 100 81 98 81 80 81 82 0.099 0.099 0.099 0.088 0.088 0.231 0.100 0.234 0.229 0.005 0.212
[15] #FJ525431 84 81 82 91 90 82 90 81 89 81 81 81 82 91 0.034 0.010 0.035 0.043 0.225 0.045 0.217 0.224 0.102 0.209
[16] #FJ525432 84 81 82 90 90 83 90 82 89 81 81 81 82 91 97 0.034 0.045 0.046 0.222 0.048 0.219 0.221 0.103 0.210
[17] #FJ525433 84 81 82 91 90 82 90 82 89 81 81 81 82 91 99 97 0.031 0.043 0.223 0.045 0.216 0.223 0.102 0.209
[18] #FJ525434 84 81 82 92 91 82 91 81 90 81 81 81 82 92 97 96 97 0.016 0.224 0.057 0.218 0.223 0.091 0.210
[19] #FJ525435 84 81 82 92 91 82 91 81 90 81 81 81 82 92 96 95 96 98 0.225 0.057 0.219 0.223 0.092 0.211
[20] #FJ525436 88 91 86 80 80 89 80 91 80 97 89 91 86 80 81 81 81 81 81 0.226 0.157 0.110 0.235 0.144
[21] #GQ454869 85 81 81 90 90 82 90 81 89 81 81 81 81 90 96 95 96 94 94 81 0.183 0.213 0.104 0.217
[22] #GQ454870 84 84 83 80 80 84 80 84 80 86 84 84 83 80 82 81 82 81 81 86 84 0.174 0.237 0.187
[23] #HM573451 91 94 90 80 80 93 80 94 80 90 92 95 90 80 81 81 81 81 81 90 82 84 0.233 0.103
[24] #NC_001661 84 80 82 100 99 82 100 81 98 80 80 80 81 100 90 90 90 91 91 80 90 80 80 0.215
[25] #Y18420 88 90 99 82 81 94 81 90 81 86 90 90 99 82 82 82 92 82 82 86 81 83 90 81
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ภาพที ่7  Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบันิวคลีโอไทดต์ลอดจีโนมของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั 
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นิวคลีโอไทด ์คือค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดคือ ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398)  0.081 
และรองลงมาคือ ตวัอยา่งจากประเทศสเปน (DQ151548) 0.085 
 

 5.2  เปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดใ์นส่วน 5’UTR 
 

     จากภาพท่ี 8 ขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดส่์วน 5’UTR เม่ือเปรียบเทียบความใกลเ้คียง
กนัของล าดบันิวคลีโอไทดข์องผลล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์ได ้(CTV A18-5’UTR) กบัล าดบัเบสใน
ส่วนของ 5’UTR ท่ีไดมี้การรายงานแลว้ในต่างประเทศ อีก 24 ตวัอยา่ง พบวา่ เช้ือไวรัสสาเหตุโรคท
ริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีความคลา้ยกนัของล าดบันิวคลี
โอไทด์ตั้งแต่ 66-97 เปอร์เซ็นต ์(ภาพท่ี 8) โดยความใกลเ้คียงกนัมากท่ีสุดคือ ประเทศญ่ีปุ่น 
(AB046398) 97 เปอร์เซ็นต ์และรองลงมาคือ ตวัอยา่งจาก รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(EU937519) อยูท่ี่ 95 เปอร์เซ็นต ์ 
 
    จากการวเิคราะห์ขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดข์องเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยดว้ย Phylogenetic tree โดยใชโ้ปรแกรม MEGA 4 (ภาพท่ี 9) 
สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 3 กลุ่มใหญ่ คือกลุ่มแรกเป็น รัฐแคลิฟอร์เนีย ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (CTAF001623) ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(EU937519) ประเทศสเปน (DQ151548) และประเทศอินเดีย (HM573451)  และกลุ่มท่ีสอง คือ
กลุ่มของ รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AF260651 และ EU937520 ) และประเทศสเปน 
(Y18420) ส่วนกลุ่มท่ีสามเป็นกลุ่มของ ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525431- FJ525435) และกลุ่มของ
ประเทศท่ีเหลือ (ภาพท่ี 9) พบวา่ ตวัอยา่งของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบ
ในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีการจดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มแรกในกลุ่มของ
ประเทศญ่ีปุ่น ผลของของค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรม (pairwise distance) (ภาพท่ี 8) ผลมีความ
สอดคลอ้งกบัการเปรียบเทียบความคลา้ยกนัของล าดบันิวคลีโอไทด ์คือค่าระยะห่างของสาย
พนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดคือ ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398)  0.021 และรองลงมาคือ รัฐฟลอริดา้ ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (EU937519) 0.053 
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Accession No. [1] [2] [3] [4] [5] [6] [7] [8] [9] [10] [11] [12] [13] [14] [15] [16] [17] [18] [19] [20] [21] [22] [23] [24] [25]
[ 1] #A18_5UTR 0.021 0.306 0.450 0.483 0.077 0.450 0.066 0.450 0.218 0.218 0.054 0.292 0.450 0.450 0.432 0.450 0.453 0.453 0.204 0.450 0.232 0.089 0.450 0.307
[ 2] #AB046398_5UTR 97 0.291 0.493 0.501 0.054 0.493 0.043 0.493 0.189 0.189 0.032 0.278 0.493 0.493 0.474 0.493 0.496 0.496 0.176 0.493 0.219 0.065 0.493 0.292
[ 3] #AF260651_5UTR 69 72 0.636 0.623 0.294 0.636 0.278 0.636 0.341 0.310 0.260 0.032 0.636 0.636 0.614 0.636 0.663 0.663 0.326 0.636 0.288 0.307 0.636 0.021
[ 4] #AY170468_5UTR 67 64 58 0.054 0.499 0.000 0.477 0.000 0.338 0.358 0.477 0.620 0.000 0.000 0.010 0.000 0.011 0.011 0.322 0.000 0.355 0.495 0.000 0.641
[ 5] #AY340974_5UTR 65 63 57 95 0.508 0.054 0.485 0.054 0.347 0.367 0.485 0.606 0.054 0.054 0.065 0.054 0.066 0.066 0.332 0.054 0.349 0.504 0.054 0.627
[ 6] #CTAF001623_5UTR 92 95 72 63 62 0.499 0.011 0.499 0.218 0.151 0.043 0.281 0.499 0.499 0.480 0.499 0.522 0.522 0.204 0.499 0.249 0.066 0.499 0.295
[ 7] #CTU16304_5UTR 67 64 58 100 95 63 0.477 0.000 0.338 0.358 0.477 0.620 0.000 0.000 0.010 0.000 0.011 0.011 0.322 0.000 0.355 0.495 0.000 0.641
[ 8] #DQ151548_5UTR 93 96 73 64 63 99 64 0.477 0.203 0.137 0.032 0.265 0.477 0.477 0.458 0.477 0.499 0.499 0.190 0.477 0.234 0.054 0.477 0.279
[ 9] #DQ272579_5UTR 67 64 58 100 95 63 100 64 0.338 0.358 0.477 0.620 0.000 0.000 0.010 0.000 0.011 0.011 0.322 0.000 0.355 0.495 0.000 0.641
[10] #EU076703_5UTR 76 79 68 73 74 77 73 78 73 0.054 0.177 0.327 0.338 0.338 0.353 0.338 0.339 0.339 0.010 0.338 0.089 0.216 0.338 0.343
[11] #EU857538_5UTR 78 79 71 73 74 80 73 82 73 95 0.177 0.297 0.358 0.358 0.374 0.358 0.376 0.376 0.043 0.358 0.078 0.177 0.358 0.312
[12] #EU937519_5UTR 95 96 74 67 66 95 67 96 67 78 81 0.248 0.477 0.477 0.458 0.477 0.480 0.480 0.164 0.477 0.204 0.054 0.477 0.262
[13] #EU937520_5UTR 72 73 95 57 56 73 57 74 57 68 73 76 0.620 0.620 0.598 0.620 0.646 0.646 0.312 0.620 0.275 0.294 0.620 0.010
[14] #EU937521_5UTR 67 64 58 100 95 63 100 64 100 73 73 67 57 0.000 0.010 0.000 0.011 0.011 0.322 0.000 0.355 0.495 0.000 0.641
[15] #FJ525431_5UTR 67 64 58 100 95 63 100 64 100 73 73 67 57 100 0.010 0.000 0.011 0.011 0.322 0.000 0.355 0.495 0.000 0.641
[16] #FJ525432_5UTR 68 65 57 99 94 64 99 65 99 72 72 68 56 99 99 0.010 0.021 0.021 0.338 0.010 0.371 0.476 0.010 0.618
[17] #FJ525433_5UTR 67 64 58 100 95 63 100 64 100 73 73 67 57 100 100 99 0.011 0.011 0.322 0.000 0.355 0.495 0.000 0.641
[18] #FJ525434_5UTR 66 64 58 99 94 63 99 64 99 73 72 66 56 99 99 98 99 0.000 0.324 0.011 0.357 0.518 0.011 0.668
[19] #FJ525435_5UTR 66 64 58 99 94 63 99 64 99 73 72 66 56 99 99 98 99 100 0.324 0.011 0.357 0.518 0.011 0.668
[20] #FJ525436_5UTR 77 80 69 74 75 79 74 80 74 99 96 79 69 74 74 73 74 74 74 0.322 0.078 0.203 0.322 0.327
[21] #GQ454869_5UTR 67 64 58 100 95 63 100 64 100 73 73 67 57 100 100 99 100 99 99 74 0.355 0.495 0.000 0.641
[22] #GQ454870_5UTR 76 79 74 74 74 76 74 77 74 90 92 79 72 74 74 72 74 74 74 92 74 0.218 0.355 0.289
[23] #HM573451_5UTR 92 93 71 65 64 93 65 94 65 65 71 95 74 65 65 66 65 64 64 78 65 77 0.495 0.309
[24] #NC_001661_5UTR 67 64 58 100 95 63 100 64 100 73 73 67 57 100 100 99 100 99 99 74 100 74 65 0.641
[25] #Y18420_5UTR 71 72 96 56 55 72 56 73 56 67 72 75 99 56 56 55 56 55 55 68 56 71 73 56  
 
ภาพที ่8  เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบันิวคลีโอไทดส่์วน 5’UTR ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของเช้ือ  

 ไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบันิวคลีโอไทด์) 
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ภาพที ่9  Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบันิวคลีโอไทดใ์นส่วน 5’UTR ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั 
               นิวคลีโอไทดส่์วน 5’UTR ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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 5.3  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p349 (ORF1a) 
 
    จากภาพท่ี 10 ขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p349 เม่ือเปรียบเทียบความ
ใกลเ้คียงกนัของล าดบักรดอะมิโนของผลล าดบักรดอะมิโนท่ีได ้(CTV A18-p349) กบัล าดบักรด 
อะมิโนในส่วนของยนี p349 ท่ีไดมี้การรายงานแลว้ในต่างประเทศ อีก 24 ตวัอยา่ง พบวา่ เช้ือไวรัส
สาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีความคลา้ยกนัของ
ล าดบักรดอะมิโนตั้งแต่ 49-91 เปอร์เซ็นต ์(ภาพท่ี 10) โดยความใกลเ้คียงกนัมากท่ีสุดคือ ประเทศ
ญ่ีปุ่น (AB046398) 91 เปอร์เซ็นต ์และรองลงมาคือ ตวัอยา่งจาก รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(EU937519) อยูท่ี่ 87 เปอร์เซ็นต ์ 
 
    จากการวเิคราะห์ขอ้มูลล าดบัของกรดอะมิโนของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยดว้ย Phylogenetic tree โดยใชโ้ปรแกรม MEGA 4 (ภาพท่ี 11) 
สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 3 กลุ่มใหญ่ ดงัภาพท่ี 11 คือกลุ่มแรกเป็น กลุ่มของ รัฐฟลอริดา้ 
ประเทศสหรัฐอเมริกา (AF260651, EU937519, EU937520) รัฐแคลิฟอร์เนีย ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(CTAF001623) ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) ประเทศสเปน (DQ151548, Y18420) ประเทศอินเดีย 
(HM573451, EU076703) และรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา (GQ454870) กลุ่มท่ีสอง คือกลุ่ม
ของ ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525431- FJ525435) และกลุ่มของประเทศท่ีเหลือ เป็นกลุ่มของ
รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (CTU16304, NC001661) และ ประเทศเมก็ซิโก (DQ272579) 
พบวา่ ตวัอยา่งของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดั
เชียงใหม่ มีการจดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มแรก และจดักลุ่มยอ่ยอยูใ่นกลุ่มเดียวกบักลุ่ม
ของประเทศญ่ีปุ่น ผลของของค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรม (pairwise distance) (ภาพท่ี 10) ผลมี
ความสอดคลอ้งกบัการเปรียบเทียบความคลา้ยกนัของล าดบักรดอะมิโน คือค่าระยะห่างของสาย
พนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดคือ ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398)  0.091 และรองลงมาคือ รัฐฟลอริดา้ ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (EU937519) 0.130 
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Accession No. [1] [2] [3] [4] [5] [6] [7] [8] [9] [10] [11] [12] [13] [14] [15] [16] [17] [18] [19] [20] [21] [22] [23] [24] [25]
[ 1] #A18_p349 0.091 0.158 0.260 0.338 0.121 0.326 0.116 0.668 0.171 0.153 0.130 0.156 0.260 0.270 0.264 0.269 0.266 0.266 0.176 0.267 0.257 0.146 0.326 0.159
[ 2] #AB046398_p349 91 0.111 0.296 0.376 0.060 0.364 0.054 0.676 0.148 0.113 0.074 0.110 0.297 0.306 0.300 0.303 0.301 0.302 0.142 0.303 0.241 0.092 0.364 0.113
[ 3] #AF260651_p349 84 89 0.293 0.376 0.078 0.364 0.076 0.677 0.143 0.085 0.077 0.003 0.295 0.303 0.298 0.300 0.293 0.293 0.136 0.298 0.224 0.094 0.364 0.009
[ 4] #AY170468_p349 76 73 74 0.078 0.280 0.064 0.277 0.376 0.283 0.290 0.285 0.293 0.004 0.090 0.090 0.089 0.069 0.067 0.290 0.086 0.306 0.300 0.064 0.293
[ 5] #AY340974_p349 70 68 68 92 0.363 0.016 0.359 0.326 0.366 0.373 0.369 0.377 0.079 0.167 0.168 0.165 0.147 0.147 0.376 0.163 0.390 0.378 0.016 0.377
[ 6] #CTAF001623_p349 86 92 91 74 68 0.350 0.020 0.659 0.125 0.081 0.039 0.077 0.281 0.289 0.282 0.286 0.284 0.284 0.119 0.287 0.220 0.055 0.350 0.080
[ 7] #CTU16304_p349 71 69 69 94 98 69 0.347 0.313 0.354 0.360 0.356 0.364 0.066 0.153 0.154 0.152 0.133 0.132 0.363 0.150 0.376 0.365 0.000 0.364
[ 8] #DQ151548_p349 88 94 92 75 70 97 70 0.657 0.122 0.079 0.036 0.075 0.279 0.286 0.280 0.283 0.281 0.281 0.116 0.284 0.217 0.053 0.347 0.077
[ 9] #DQ272579_p349 49 49 49 68 71 49 72 50 0.668 0.673 0.664 0.676 0.376 0.468 0.473 0.466 0.441 0.440 0.674 0.464 0.687 0.680 0.313 0.677
[10] #EU076703_p349 83 85 86 75 69 87 70 88 50 0.141 0.113 0.142 0.285 0.295 0.290 0.291 0.288 0.288 0.046 0.294 0.179 0.128 0.354 0.145
[11] #EU857538_p349 85 88 92 74 68 91 69 92 50 86 0.083 0.084 0.292 0.296 0.292 0.293 0.293 0.293 0.135 0.295 0.220 0.095 0.360 0.086
[12] #EU937519_p349 87 92 92 75 69 95 70 96 50 89 92 0.077 0.287 0.290 0.285 0.286 0.287 0.286 0.098 0.288 0.226 0.040 0.356 0.079
[13] #EU937520_p349 85 89 100 74 68 91 69 93 50 86 92 92 0.295 0.304 0.299 0.300 0.294 0.294 0.136 0.298 0.222 0.093 0.364 0.008
[14] #EU937521_p349 76 73 74 100 92 74 94 75 68 75 74 74 74 0.090 0.089 0.089 0.070 0.069 0.292 0.087 0.306 0.302 0.066 0.295
[15] #FJ525431_p349 76 73 74 91 84 74 86 75 62 74 74 74 74 91 0.041 0.015 0.066 0.065 0.300 0.039 0.312 0.308 0.153 0.303
[16] #FJ525432_p349 76 73 74 91 84 74 86 75 62 74 74 75 74 91 96 0.039 0.064 0.064 0.296 0.038 0.307 0.301 0.154 0.299
[17] #FJ525433_p349 76 73 74 91 85 74 86 75 62 74 74 75 74 91 98 96 0.064 0.063 0.297 0.037 0.309 0.304 0.152 0.300
[18] #FJ525434_p349 76 73 74 93 86 74 87 75 63 75 74 75 74 93 93 94 94 0.008 0.293 0.061 0.308 0.303 0.133 0.294
[19] #FJ525435_p349 76 73 74 93 86 74 88 75 64 75 74 75 74 93 94 94 94 99 0.292 0.060 0.308 0.302 0.132 0.294
[20] #FJ525436_p349 83 86 87 74 68 88 69 89 50 95 87 90 87 74 74 74 74 74 74 0.299 0.183 0.123 0.363 0.139
[21] #GQ454869_p349 76 73 74 91 85 74 86 75 62 74 74 75 74 91 96 96 96 94 94 74 0.309 0.304 0.150 0.299
[22] #GQ454870_p349 76 78 80 73 67 79 68 80 49 84 80 80 80 73 73 73 73 73 73 83 73 0.243 0.376 0.226
[23] #HM573451_p349 85 90 91 74 68 93 69 95 49 88 91 96 91 73 73 74 74 74 74 88 79 78 0.365 0.096
[24] #NC_001661_p349 71 69 69 94 95 69 100 70 72 70 69 70 69 94 86 86 86 87 88 69 86 68 69 0.364
[25] #Y18420_p349 84 88 99 74 68 91 69 92 49 86 92 92 99 74 74 74 74 74 74 87 74 80 91 69  
 
ภาพที ่10  เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน p349  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ 

    เช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
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ภาพที ่11  Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p349  ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั 
                 กรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p349  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 



74 
 

 

 5.4  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p54 (ORF1b)  
 

    จากภาพท่ี 12 ขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p54 เม่ือเปรียบเทียบความ
ใกลเ้คียงกนัของล าดบักรดอะมิโนของผลล าดบักรดอะมิโนท่ีได ้(CTV A18-p54) กบัล าดบักรด 
อะมิโนในส่วนของยนี p54 ท่ีไดมี้การรายงานแลว้ในต่างประเทศ อีก 24 ตวัอยา่ง พบวา่ เช้ือไวรัส
สาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีความคลา้ยกนัของ
ล าดบักรดอะมิโนตั้งแต่ 71-97 เปอร์เซ็นต ์(ภาพท่ี 12) โดยความใกลเ้คียงกนัมากท่ีสุดคือ ประเทศ
นิวซีแลนด ์(FJ525431, FJ525432, FJ525433, FJ525434, FJ525435) รัฐฮาวาย ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (GQ454869) เท่ากนัท่ี 97 เปอร์เซ็นต ์และรองลงมาคือ ตวัอยา่งจาก ประเทศอียปิต ์
(AY340974) อยูท่ี่ 96 เปอร์เซ็นต ์ 

 
    จากการวเิคราะห์ขอ้มูลล าดบัของกรดอะมิโนของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยดว้ย Phylogenetic tree โดยใชโ้ปรแกรม MEGA 4 (ภาพท่ี 13) 
สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 3 กลุ่มใหญ่ คือกลุ่มแรกเป็นกลุ่มของ รัฐฟลอริดา้ ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (CTU16304, NC001661) ประเทศเมก็ซิโก (DQ272579) และประเทศอียปิต ์
(AY340974) กลุ่มท่ีสอง คือกลุ่มของรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา (GQ454869) ประเทศ
นิวซีแลนด ์(FJ525431- FJ525435) และกลุ่มท่ีสามเป็นกลุ่มของรัฐแคลิฟอร์เนีย ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (CTAF001623) ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) ประเทศสเปน (DQ151548, Y18420) 
ประเทศอินเดีย (HM573451) และกลุ่มของประเทศท่ีเหลือ ดงัภาพท่ี 13 พบวา่ ตวัอยา่งของเช้ือ
ไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีการจดักลุ่ม
ทางสายววิฒันาการคาบเก่ียวอยูร่ะหวา่งกลุ่มแรกและกลุ่มท่ีสอง ผลของของค่าระยะห่างของสาย
พนัธุกรรม (pairwise distance) (ภาพท่ี 12) ผลมีความสอดคลอ้งกบัการเปรียบเทียบความคลา้ยกนั
ของล าดบักรดอะมิโน คือค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดคือ ประเทศนิวซีแลนด ์
(FJ525431, FJ525432, FJ525433, FJ525434, FJ525435) 0.009, 0.011, 0.014, 0.014, 0.014 
ตามล าดบั รัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา (GQ454869) 0.014  
 
 
 
 
 



 
 

 

75 

Accession No. [1] [2] [3] [4] [5] [6] [7] [8] [9] [10] [11] [12] [13] [14] [15] [16] [17] [18] [19] [20] [21] [22] [23] [24] [25]
[ 1] #A18_p54 0.034 0.037 0.017 0.023 0.034 0.020 0.034 0.067 0.058 0.052 0.037 0.034 0.017 0.009 0.011 0.014 0.014 0.014 0.079 0.014 0.092 0.046 0.020 0.034
[ 2] #AB046398_p54 94 0.003 0.046 0.052 0.000 0.049 0.000 0.095 0.034 0.017 0.003 0.000 0.046 0.032 0.034 0.037 0.037 0.034 0.055 0.037 0.064 0.014 0.049 0.000
[ 3] #AF260651_p54 93 96 0.049 0.055 0.003 0.052 0.003 0.092 0.037 0.020 0.006 0.003 0.049 0.034 0.037 0.040 0.040 0.037 0.058 0.040 0.067 0.017 0.052 0.003
[ 4] #AY170468_p54 97 92 92 0.017 0.046 0.003 0.046 0.049 0.073 0.064 0.049 0.046 0.000 0.020 0.023 0.026 0.026 0.026 0.095 0.026 0.095 0.058 0.003 0.046
[ 5] #AY340974_p54 96 90 90 98 0.052 0.014 0.052 0.061 0.079 0.067 0.055 0.052 0.017 0.023 0.029 0.029 0.029 0.032 0.101 0.032 0.110 0.064 0.014 0.052
[ 6] #CTAF001623_p54 71 73 73 69 68 0.049 0.000 0.095 0.034 0.017 0.003 0.000 0.046 0.032 0.034 0.037 0.037 0.034 0.055 0.037 0.064 0.014 0.049 0.000
[ 7] #CTU16304_p54 95 91 91 99 98 69 0.049 0.046 0.076 0.067 0.052 0.049 0.003 0.023 0.026 0.029 0.029 0.029 0.098 0.029 0.098 0.061 0.000 0.049
[ 8] #DQ151548_p54 94 100 97 92 91 73 91 0.095 0.034 0.017 0.003 0.000 0.046 0.032 0.034 0.037 0.037 0.034 0.055 0.037 0.064 0.014 0.049 0.000
[ 9] #DQ272579_p54 92 89 89 95 94 67 96 89 0.123 0.114 0.098 0.095 0.049 0.070 0.073 0.076 0.076 0.076 0.146 0.076 0.146 0.107 0.046 0.095
[10] #EU076703_p54 93 95 95 90 88 70 89 96 86 0.043 0.037 0.034 0.073 0.058 0.061 0.064 0.064 0.061 0.020 0.064 0.070 0.026 0.076 0.034
[11] #EU857538_p54 93 97 96 91 90 72 90 97 88 95 0.014 0.017 0.064 0.043 0.052 0.049 0.049 0.052 0.064 0.055 0.067 0.026 0.067 0.017
[12] #EU937519_p54 94 99 97 91 89 72 90 99 88 94 97 0.003 0.049 0.034 0.037 0.040 0.040 0.037 0.058 0.040 0.061 0.011 0.052 0.003
[13] #EU937520_p54 94 97 100 92 89 73 90 97 88 94 96 96 0.046 0.032 0.034 0.037 0.037 0.034 0.055 0.037 0.064 0.014 0.049 0.000
[14] #EU937521_p54 96 92 92 100 98 69 99 92 95 90 91 91 91 0.020 0.023 0.026 0.026 0.026 0.095 0.026 0.095 0.058 0.003 0.046
[15] #FJ525431_p54 97 94 94 96 94 71 95 94 92 93 94 94 94 96 0.009 0.006 0.006 0.011 0.079 0.011 0.085 0.043 0.023 0.032
[16] #FJ525432_p54 97 94 94 96 94 71 95 95 92 94 94 94 94 96 98 0.009 0.009 0.009 0.082 0.011 0.095 0.046 0.026 0.034
[17] #FJ525433_p54 97 94 94 95 94 70 95 94 92 93 94 94 94 95 99 98 0.006 0.017 0.085 0.014 0.092 0.049 0.029 0.037
[18] #FJ525434_p54 97 94 94 95 94 70 95 94 92 93 94 94 94 95 99 98 100 0.017 0.085 0.014 0.092 0.049 0.029 0.037
[19] #FJ525435_p54 97 94 94 96 94 71 95 94 92 93 94 94 95 96 98 99 98 98 0.082 0.011 0.095 0.046 0.029 0.034
[20] #FJ525436_p54 91 93 93 89 88 69 88 94 86 98 93 93 93 89 91 91 91 91 91 0.085 0.092 0.046 0.098 0.055
[21] #GQ454869_p54 97 93 94 95 94 70 94 94 91 92 93 92 93 95 98 98 98 98 98 91 0.098 0.049 0.029 0.037
[22] #GQ454870_p54 89 91 91 89 87 69 88 92 85 92 92 90 91 89 90 90 90 90 90 90 89 0.064 0.098 0.064
[23] #HM573451_p54 93 98 95 90 89 71 90 98 87 95 96 98 94 90 93 94 93 93 94 94 92 91 0.061 0.014
[24] #NC_001661_p54 95 91 91 99 98 70 100 91 96 90 90 91 91 99 95 95 95 95 95 88 95 89 91 0.049
[25] #Y18420_p54 94 97 100 92 91 73 91 97 89 95 96 97 100 92 94 94 94 94 95 93 94 91 96 91  
 
ภาพที ่12  เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน p54  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ 

    เช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
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ภาพที ่13  Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p54  ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั 
                 กรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p54  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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 5.5  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p33 (ORF2) 
   
    จากภาพท่ี 14 ขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p33 เม่ือเปรียบเทียบความ
ใกลเ้คียงกนัของล าดบักรดอะมิโนของผลล าดบักรดอะมิโนท่ีได ้(CTV A18-p33) กบัล าดบักรดอะมิ
โนในส่วนของยนี p33 ท่ีไดมี้การรายงานแลว้ในต่างประเทศ อีก 24 ตวัอยา่ง พบวา่ เช้ือไวรัสสาเหตุ
โรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีความคลา้ยกนัของล าดบั
กรดอะมิโนตั้งแต่ 85-95 เปอร์เซ็นต ์(ภาพท่ี 14) โดยความใกลเ้คียงกนัมากท่ีสุดคือ ประเทศญ่ีปุ่น 
(AB046398) และประเทศสเปน (DQ151548) เท่ากนัท่ี 95 เปอร์เซ็นต ์รองลงมาคือ รัฐฟลอริดา้ 
ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU937519) และรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา (GQ454870) เท่ากนัท่ี 94 
เปอร์เซ็นต ์ 

 
    จากการวเิคราะห์ขอ้มูลล าดบัของกรดอะมิโนของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยดว้ย Phylogenetic tree โดยใชโ้ปรแกรม MEGA 4 (ภาพท่ี 15) 
สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 4 กลุ่ม คือกลุ่มแรกเป็นกลุ่มของ กลุ่มของรัฐฮาวาย ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (GQ454869) ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525431- FJ525435) กลุ่มท่ีสอง คือกลุ่มของรัฐ
แคลิฟอร์เนีย ประเทศสหรัฐอเมริกา (CTAF001623) รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(EU937520, AF260651) ประเทศสเปน (Y18420) กลุ่มท่ีสามเป็นกลุ่มของประเทศนิวซีแลนด ์
(EU857538) ประเทศอินเดีย (HM573451, EU076703) รัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(GQ454870) รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU937519) ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) และ
ประเทศสเปน (DQ151548) และกลุ่มสุดทา้ยเป็นกลุ่มของประเทศเมก็ซิโก (DQ272579) และ
ประเทศอียปิต ์(AY340974) รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AY170468, CTU16304, 
EU937521, NC001661) ดงัภาพท่ี 15 พบวา่ ตวัอยา่งของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้
บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีการจดักลุ่มทางสายววิฒันาการคาบเก่ียวอยูร่ะหวา่ง
กลุ่มท่ีสาม ผลของค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรม (pairwise distance) (ภาพท่ี 14) ผลมีความ
สอดคลอ้งกบัการเปรียบเทียบความคลา้ยกนัของล าดบักรดอะมิโน คือค่าระยะห่างของสาย
พนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดคือ ประเทศสเปน (DQ151548) 0.047 และรองลงมาคือประเทศประเทศอินเดีย 
(HM573451) 0.051 
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Accession No. [1] [2] [3] [4] [5] [6] [7] [8] [9] [10] [11] [12] [13] [14] [15] [16] [17] [18] [19] [20] [21] [22] [23] [24] [25]
[ 1] #A18_p33 0.054 0.116 0.131 0.165 0.112 0.134 0.047 0.154 0.086 0.054 0.061 0.116 0.131 0.131 0.112 0.127 0.127 0.127 0.094 0.119 0.065 0.051 0.134 0.123
[ 2] #AB046398_p33 95 0.112 0.138 0.181 0.105 0.142 0.007 0.161 0.079 0.072 0.030 0.112 0.138 0.131 0.127 0.131 0.131 0.142 0.090 0.123 0.054 0.076 0.142 0.119
[ 3] #AF260651_p33 89 89 0.142 0.181 0.007 0.150 0.112 0.169 0.154 0.116 0.127 0.007 0.142 0.079 0.065 0.076 0.072 0.079 0.165 0.061 0.108 0.127 0.150 0.007
[ 4] #AY170468_p33 88 87 87 0.044 0.138 0.007 0.138 0.023 0.169 0.157 0.138 0.142 0.007 0.165 0.138 0.161 0.161 0.150 0.177 0.146 0.134 0.161 0.007 0.150
[ 5] #AY340974_p33 84 83 83 95 0.177 0.037 0.181 0.054 0.209 0.193 0.181 0.181 0.051 0.205 0.177 0.201 0.201 0.189 0.217 0.181 0.169 0.197 0.037 0.189
[ 6] #CTAF001623_p33 89 90 99 87 84 0.146 0.105 0.165 0.146 0.119 0.119 0.010 0.138 0.079 0.069 0.076 0.072 0.079 0.157 0.061 0.101 0.131 0.146 0.013
[ 7] #CTU16304_p33 87 86 86 99 96 86 0.142 0.017 0.173 0.161 0.142 0.150 0.013 0.173 0.146 0.169 0.169 0.157 0.181 0.154 0.138 0.165 0.000 0.157
[ 8] #DQ151548_p33 95 99 89 87 83 90 86 0.161 0.079 0.065 0.030 0.112 0.138 0.131 0.127 0.131 0.131 0.142 0.090 0.123 0.054 0.069 0.142 0.119
[ 9] #DQ272579_p33 85 85 84 97 95 85 98 85 0.193 0.181 0.161 0.169 0.030 0.193 0.165 0.189 0.189 0.177 0.201 0.173 0.157 0.185 0.017 0.177
[10] #EU076703_p33 92 92 86 84 81 86 84 92 82 0.119 0.101 0.154 0.169 0.177 0.169 0.173 0.173 0.181 0.010 0.173 0.108 0.123 0.173 0.161
[11] #EU857538_p33 95 93 89 85 82 89 85 94 83 89 0.086 0.116 0.157 0.154 0.138 0.146 0.142 0.150 0.131 0.138 0.047 0.041 0.161 0.123
[12] #EU937519_p33 94 97 88 87 83 89 86 97 85 90 92 0.127 0.138 0.134 0.134 0.134 0.134 0.150 0.112 0.131 0.076 0.090 0.142 0.134
[13] #EU937520_p33 89 89 99 87 83 99 86 89 84 86 89 88 0.142 0.079 0.065 0.076 0.072 0.079 0.165 0.061 0.108 0.127 0.150 0.013
[14] #EU937521_p33 88 87 87 99 95 87 98 87 97 84 85 87 87 0.165 0.138 0.161 0.161 0.150 0.177 0.146 0.134 0.161 0.013 0.150
[15] #FJ525431_p33 88 88 92 85 81 92 84 88 82 84 86 87 92 85 0.051 0.013 0.013 0.054 0.189 0.051 0.127 0.157 0.173 0.079
[16] #FJ525432_p33 89 88 94 87 84 93 86 88 85 84 87 87 94 87 95 0.047 0.047 0.051 0.177 0.041 0.116 0.142 0.146 0.072
[17] #FJ525433_p33 88 88 93 85 82 93 84 88 83 84 86 87 93 85 99 95 0.007 0.051 0.185 0.047 0.119 0.150 0.169 0.076
[18] #FJ525434_p33 88 88 93 85 82 93 84 88 83 84 87 87 93 85 99 95 99 0.051 0.185 0.047 0.119 0.150 0.169 0.072
[19] #FJ525435_p33 88 87 92 86 83 92 85 87 84 83 86 86 92 86 95 95 95 95 0.193 0.044 0.131 0.154 0.157 0.086
[20] #FJ525436_p33 91 91 85 84 80 85 83 91 81 99 88 89 85 84 83 84 83 83 82 0.185 0.119 0.134 0.181 0.173
[21] #GQ454869_p33 89 88 94 86 83 94 86 88 84 84 87 88 94 86 95 96 95 95 96 83 0.108 0.142 0.154 0.069
[22] #GQ454870_p33 94 95 90 87 84 90 87 95 85 90 95 93 90 87 88 89 89 89 88 89 90 0.051 0.138 0.116
[23] #HM573451_p33 95 93 88 85 82 88 84 93 83 88 96 91 88 85 85 87 86 86 86 87 87 95 0.165 0.134
[24] #NC_001661_p33 87 86 86 99 96 86 100 86 98 84 85 86 86 98 84 86 84 84 85 83 86 87 84 0.157
[25] #Y18420_p33 88 89 99 86 83 99 85 89 84 85 88 87 99 86 92 93 93 93 92 84 93 89 87 85  
 
ภาพที ่14  เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน p33  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ 

    เช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
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ภาพที ่15  Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p33  ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั 
                 กรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p33  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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 5.6  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p6 (ORF3) 
 

    จากภาพท่ี 16 ขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p6 เม่ือเปรียบเทียบความ
ใกลเ้คียงกนัของล าดบักรดอะมิโนของผลล าดบักรดอะมิโนท่ีได ้(CTV A18-p6) กบัล าดบั 
กรดอะมิโนในส่วนของยนี p6 ท่ีไดมี้การรายงานแลว้ในต่างประเทศ อีก 24 ตวัอยา่ง พบวา่  
เช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีความ
คลา้ยกนัของล าดบักรดอะมิโนตั้งแต่ 90-100 เปอร์เซ็นต ์(ภาพท่ี 16) โดยความใกลเ้คียงกนัมากท่ีสุด
คือ ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) และ ประเทศสเปน (DQ151548) มีค่าเท่ากนัท่ี100 เปอร์เซ็นต ์
รองลงมาคือ ประเทศนิวซีแลนด ์(EU857538, FJ525435) และประเทศอินเดีย (HM573451) เท่ากนั
ท่ี 98 เปอร์เซ็นต ์

 
    จากการวเิคราะห์ขอ้มูลล าดบัของกรดอะมิโนของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยดว้ย Phylogenetic tree โดยใชโ้ปรแกรม MEGA 4 (ภาพท่ี 17) 
สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 4 กลุ่ม คือกลุ่มแรกเป็นกลุ่มของรัฐฮาวาย ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (GQ454869, GQ454870) ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525431- FJ525434) รัฐฟลอริดา้ 
ประเทศสหรัฐอเมริกา (AF260651, EU937520) รัฐแคลิฟอร์เนีย ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(CTAF001623) และประเทศสเปน (Y18420) กลุ่มท่ีสอง คือกลุ่มของประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) 
ประเทศสเปน (DQ151548) ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525435) และประเทศอินเดีย (HM573451) กลุ่ม
ท่ีสาม เป็นกลุ่มของรัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU076703, EU937519) และประเทศ
นิวซีแลนด ์(FJ525436) กลุ่มท่ีส่ี เป็นกลุ่มของรัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AY170468, 
CTU16304, NC001661) ประเทศเมก็ซิโก (DQ272579) และประเทศอียปิต ์(AY340974)  
ดงัภาพท่ี 17 พบวา่ ตวัอยา่งของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทย
จากจงัหวดัเชียงใหม่ มีการจดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มท่ีสอง ผลของค่าระยะห่างของสาย
พนัธุกรรม (pairwise distance) (ภาพท่ี 16) ผลมีความสอดคลอ้งกบัการเปรียบเทียบความคลา้ยกนั
ของล าดบักรดอะมิโน คือค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดคือ ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) 
และ ประเทศสเปน (DQ151548) มีค่าเท่ากนัท่ี 0.000 รองลงมาคือ ประเทศนิวซีแลนด ์(EU857538, 
FJ525435) และประเทศอินเดีย (HM573451) เท่ากนัท่ี 0.020 
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Accession No. [1] [2] [3] [4] [5] [6] [7] [8] [9] [10] [11] [12] [13] [14] [15] [16] [17] [18] [19] [20] [21] [22] [23] [24] [25]
[ 1] #A18_p6 0.000 0.040 0.061 0.103 0.040 0.082 0.000 0.082 0.040 0.020 0.040 0.040 0.040 0.040 0.061 0.040 0.061 0.020 0.040 0.082 0.040 0.020 0.082 0.040
[ 2] #AB046398_p6 100 0.040 0.061 0.103 0.040 0.082 0.000 0.082 0.040 0.020 0.040 0.040 0.040 0.040 0.061 0.040 0.061 0.020 0.040 0.082 0.040 0.020 0.082 0.040
[ 3] #AF260651_p6 96 96 0.061 0.103 0.000 0.082 0.040 0.082 0.040 0.020 0.040 0.000 0.040 0.000 0.020 0.000 0.020 0.020 0.040 0.040 0.000 0.020 0.082 0.000
[ 4] #AY170468_p6 94 94 94 0.040 0.061 0.020 0.061 0.020 0.061 0.040 0.061 0.061 0.020 0.061 0.082 0.061 0.082 0.082 0.061 0.103 0.061 0.082 0.020 0.061
[ 5] #AY340974_p6 90 90 90 96 0.103 0.020 0.103 0.020 0.103 0.082 0.103 0.103 0.061 0.103 0.125 0.103 0.125 0.125 0.103 0.148 0.103 0.125 0.020 0.103
[ 6] #CTAF001623_p6 96 96 100 94 90 0.082 0.040 0.082 0.040 0.020 0.040 0.000 0.040 0.000 0.020 0.000 0.020 0.020 0.040 0.040 0.000 0.020 0.082 0.000
[ 7] #CTU16304_p6 92 92 92 98 98 92 0.082 0.000 0.082 0.061 0.082 0.082 0.040 0.082 0.103 0.082 0.103 0.103 0.082 0.125 0.082 0.103 0.000 0.082
[ 8] #DQ151548_p6 100 100 96 94 90 96 92 0.082 0.040 0.020 0.040 0.040 0.040 0.040 0.061 0.040 0.061 0.020 0.040 0.082 0.040 0.020 0.082 0.040
[ 9] #DQ272579_p6 92 92 92 98 98 92 100 92 0.082 0.061 0.082 0.082 0.040 0.082 0.103 0.082 0.103 0.103 0.082 0.125 0.082 0.103 0.000 0.082
[10] #EU076703_p6 96 96 96 94 90 96 92 96 92 0.020 0.000 0.040 0.040 0.040 0.061 0.040 0.061 0.061 0.000 0.082 0.040 0.061 0.082 0.040
[11] #EU857538_p6 98 98 98 96 92 98 94 98 94 98 0.020 0.020 0.020 0.020 0.040 0.020 0.040 0.040 0.020 0.061 0.020 0.040 0.061 0.020
[12] #EU937519_p6 96 96 96 94 90 96 92 96 92 100 98 0.040 0.040 0.040 0.061 0.040 0.061 0.061 0.000 0.082 0.040 0.061 0.082 0.040
[13] #EU937520_p6 96 96 100 94 90 100 92 96 92 96 98 96 0.040 0.000 0.020 0.000 0.020 0.020 0.040 0.040 0.000 0.020 0.082 0.000
[14] #EU937521_p6 96 96 96 98 94 96 96 96 96 96 98 96 96 0.040 0.061 0.040 0.061 0.061 0.040 0.082 0.040 0.061 0.040 0.040
[15] #FJ525431_p6 96 96 100 94 90 100 92 96 92 96 98 96 100 96 0.020 0.000 0.020 0.020 0.040 0.040 0.000 0.020 0.082 0.000
[16] #FJ525432_p6 94 94 98 92 88 98 90 94 90 94 96 94 98 94 98 0.020 0.040 0.040 0.061 0.040 0.020 0.040 0.103 0.020
[17] #FJ525433_p6 96 96 100 94 90 100 92 96 92 96 98 96 100 96 100 98 0.020 0.020 0.040 0.040 0.000 0.020 0.082 0.000
[18] #FJ525434_p6 94 94 98 92 88 98 90 94 90 94 96 94 98 94 98 96 98 0.040 0.061 0.061 0.020 0.040 0.103 0.020
[19] #FJ525435_p6 98 98 98 92 88 98 90 98 90 94 96 94 98 94 98 96 98 96 0.061 0.061 0.020 0.000 0.103 0.020
[20] #FJ525436_p6 96 96 96 94 90 96 92 96 92 100 98 100 96 96 96 94 96 94 94 0.082 0.040 0.061 0.082 0.040
[21] #GQ454869_p6 92 92 96 90 86 96 88 92 88 92 94 92 96 92 96 96 96 94 94 92 0.040 0.061 0.125 0.040
[22] #GQ454870_p6 96 96 100 94 90 100 92 96 92 96 98 96 100 96 100 98 100 98 98 96 96 0.020 0.082 0.000
[23] #HM573451_p6 98 98 98 92 88 98 90 98 90 94 96 94 98 94 98 96 98 96 100 94 94 98 0.103 0.020
[24] #NC_001661_p6 92 92 92 98 98 92 100 92 100 92 94 92 92 96 92 90 92 90 90 92 88 92 90 0.082
[25] #Y18420_p6 96 96 100 94 90 100 92 96 92 96 98 96 100 96 100 98 100 98 98 96 96 100 98 92  
 
ภาพที ่16  เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน p6  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ 

    เช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
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ภาพที ่17  Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p6  ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั 
                 กรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p6  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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 5.7  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p65 (ORF4) 
 

    จากภาพท่ี 18 ขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p65 เม่ือเปรียบเทียบความ
ใกลเ้คียงกนัของล าดบักรดอะมิโนของผลล าดบักรดอะมิโนท่ีได ้(CTV A18-p65) กบัล าดบั 
กรดอะมิโนในส่วนของยนี p65 ท่ีไดมี้การรายงานแลว้ในต่างประเทศ อีก 24 ตวัอยา่ง พบวา่ เช้ือ
ไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีความ
คลา้ยกนัของล าดบักรดอะมิโนตั้งแต่ 94-98 เปอร์เซ็นต ์(ภาพท่ี 18) โดยความใกลเ้คียงกนัมากท่ีสุด
คือ ประเทศอินเดีย (HM573451) ประเทศสเปน (DQ151548) ประเทศนิวซีแลนด ์(EU857538) 
รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU937519) และประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) มีค่าเท่ากนัท่ี 98 
เปอร์เซ็นต ์รองลงมาคือ รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU076703) ประเทศนิวซีแลนด ์
(FJ525431, FJ525433, FJ525434, FJ525435) และรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา (GQ454869, 
GQ454870) เท่ากนัท่ี 97 เปอร์เซ็นต ์

 
    จากการวเิคราะห์ขอ้มูลล าดบัของกรดอะมิโนของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยดว้ย Phylogenetic tree โดยใชโ้ปรแกรม MEGA 4 (ภาพท่ี 19) 
สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 5 กลุ่ม คือ กลุ่มแรกเป็นกลุ่มของรัฐฮาวาย ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (GQ454869, GQ454870) ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525431- FJ525434) กลุ่มท่ีสอง คือ
กลุ่มของประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU076703, EU937519) 
ประเทศสเปน (DQ151548) ประเทศนิวซีแลนด ์(EU857538, FJ525436) กลุ่มท่ีสาม เป็นกลุ่มของ
ตวัอยา่งท่ีพบในประเทศไทย A18 และประเทศอินเดีย (HM573451) กลุ่มท่ีส่ี เป็นกลุ่มของ
รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AF260651, EU937520) รัฐแคลิฟอร์เนีย ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(CTAF001623) ประเทศสเปน (Y18420) กลุ่มท่ีหา้ เป็นกลุ่มของรัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(AY170468, CTU16304, EU937521, NC001661) ประเทศอียปิต ์(AY340974) และประเทศ
เมก็ซิโก (DQ272579) ดงัภาพท่ี 19 พบวา่ ตวัอยา่งของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้
บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีการจดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มท่ีสามคู่กบั
ประเทศอินเดีย (HM573451) ผลของค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรม (pairwise distance) (ภาพท่ี 
18) ผลมีความสอดคลอ้งกบัการเปรียบเทียบความคลา้ยกนัของล าดบักรดอะมิโน คือค่าระยะห่าง
ของสายพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดคือ ประเทศอินเดีย (HM573451) มีค่า 0.015 รองลงมาคือ ประเทศ
สเปน (DQ151548)  0.017 
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Accession No. [1] [2] [3] [4] [5] [6] [7] [8] [9] [10] [11] [12] [13] [14] [15] [16] [17] [18] [19] [20] [21] [22] [23] [24] [25]
[ 1] #A18_p65 0.022 0.061 0.045 0.073 0.054 0.052 0.017 0.055 0.029 0.022 0.019 0.059 0.043 0.031 0.036 0.031 0.031 0.034 0.024 0.027 0.027 0.015 0.052 0.061
[ 2] #AB046398_p65 98 0.066 0.055 0.086 0.059 0.064 0.008 0.068 0.019 0.014 0.012 0.064 0.054 0.031 0.036 0.027 0.027 0.038 0.015 0.027 0.027 0.017 0.064 0.066
[ 3] #AF260651_p65 94 94 0.043 0.070 0.008 0.048 0.057 0.050 0.070 0.059 0.059 0.008 0.041 0.072 0.073 0.066 0.066 0.075 0.064 0.066 0.066 0.059 0.048 0.012
[ 4] #AY170468_p65 96 95 96 0.029 0.036 0.008 0.047 0.012 0.059 0.048 0.048 0.041 0.002 0.061 0.066 0.055 0.055 0.064 0.054 0.055 0.055 0.052 0.008 0.041
[ 5] #AY340974_p65 93 92 93 97 0.066 0.020 0.077 0.024 0.090 0.079 0.079 0.072 0.031 0.092 0.097 0.086 0.086 0.095 0.084 0.086 0.086 0.083 0.020 0.068
[ 6] #CTAF001623_p65 95 94 99 96 94 0.045 0.050 0.048 0.063 0.052 0.052 0.008 0.034 0.064 0.070 0.059 0.059 0.068 0.057 0.059 0.059 0.055 0.045 0.007
[ 7] #CTU16304_p65 95 94 95 99 98 96 0.055 0.003 0.068 0.057 0.057 0.050 0.010 0.070 0.075 0.064 0.064 0.073 0.063 0.064 0.064 0.061 0.000 0.047
[ 8] #DQ151548_p65 98 99 94 95 92 95 95 0.059 0.012 0.005 0.003 0.055 0.045 0.026 0.031 0.020 0.020 0.033 0.007 0.020 0.020 0.015 0.055 0.057
[ 9] #DQ272579_p65 95 93 99 99 98 95 100 94 0.072 0.061 0.061 0.052 0.014 0.073 0.079 0.068 0.068 0.077 0.066 0.068 0.068 0.064 0.003 0.050
[10] #EU076703_p65 97 98 93 94 91 94 93 99 93 0.017 0.015 0.068 0.057 0.038 0.040 0.033 0.033 0.045 0.008 0.033 0.033 0.027 0.068 0.070
[11] #EU857538_p65 98 99 94 95 92 95 94 99 94 98 0.008 0.057 0.047 0.031 0.036 0.026 0.026 0.038 0.012 0.026 0.026 0.020 0.057 0.059
[12] #EU937519_p65 98 99 94 95 92 95 94 100 94 98 99 0.057 0.047 0.029 0.034 0.024 0.024 0.036 0.010 0.024 0.024 0.019 0.057 0.059
[13] #EU937520_p65 94 94 99 96 93 99 95 95 95 93 94 94 0.040 0.070 0.075 0.064 0.064 0.073 0.063 0.064 0.064 0.061 0.050 0.015
[14] #EU937521_p65 96 95 96 100 97 97 99 96 99 94 95 95 96 0.059 0.064 0.054 0.054 0.063 0.052 0.054 0.054 0.050 0.010 0.040
[15] #FJ525431_p65 97 97 93 94 91 94 93 97 93 96 97 97 93 94 0.022 0.014 0.014 0.014 0.029 0.010 0.010 0.029 0.070 0.072
[16] #FJ525432_p65 96 96 93 94 91 93 93 97 92 96 96 97 93 94 98 0.022 0.022 0.026 0.031 0.019 0.019 0.031 0.075 0.077
[17] #FJ525433_p65 97 97 94 95 92 94 94 98 93 97 97 98 94 95 99 98 0.003 0.020 0.024 0.007 0.007 0.029 0.064 0.066
[18] #FJ525434_p65 97 97 94 95 92 94 94 98 93 97 97 98 94 95 99 98 100 0.020 0.024 0.007 0.007 0.029 0.064 0.066
[19] #FJ525435_p65 97 96 93 94 91 93 93 97 92 96 96 96 93 94 99 97 98 98 0.036 0.017 0.017 0.033 0.073 0.075
[20] #FJ525436_p65 98 98 94 95 92 94 94 99 94 99 99 99 94 95 97 97 98 98 96 0.024 0.024 0.022 0.063 0.064
[21] #GQ454869_p65 97 97 94 95 92 94 94 98 93 97 97 98 94 95 99 98 99 99 98 98 0.000 0.026 0.064 0.066
[22] #GQ454870_p65 97 97 94 95 92 94 94 98 93 97 97 98 94 95 99 98 99 99 98 98 100 0.026 0.064 0.066
[23] #HM573451_p65 98 98 94 95 92 95 94 98 94 97 98 98 94 95 97 97 97 97 97 98 97 97 0.061 0.063
[24] #NC_001661_p65 95 94 95 99 98 96 100 95 100 93 94 94 95 99 93 93 94 94 93 94 94 94 94 0.047
[25] #Y18420_p65 94 94 99 96 93 99 95 94 95 93 94 94 98 96 93 92 94 94 93 94 94 94 94 95  
 
ภาพที ่18  เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน p65  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ 

    เช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
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ภาพที ่19  Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p65  ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั 
                 กรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p65  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 



86 
 

 

 5.8  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p61 (ORF5) 
 

    จากภาพท่ี 20 ขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p61 เม่ือเปรียบเทียบความ
ใกลเ้คียงกนัของล าดบักรดอะมิโนของผลล าดบักรดอะมิโนท่ีได ้(CTV A18-p61) กบัล าดบั 
กรดอะมิโนในส่วนของยนี p61 ท่ีไดมี้การรายงานแลว้ในต่างประเทศ อีก 24 ตวัอยา่ง พบวา่ เช้ือ
ไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีความ
คลา้ยกนัของล าดบักรดอะมิโนตั้งแต่ 92-96 เปอร์เซ็นต ์(ภาพท่ี 20) โดยความใกลเ้คียงกนัมากท่ีสุด
คือ รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU937520) มีค่า 96 เปอร์เซ็นต ์รองลงมาคือ รัฐฟลอริดา้ 
ประเทศสหรัฐอเมริกา (AF260651, AY170468, CTU16304, EU937521, NC001661) ประเทศ
สเปน (DQ151548, Y18420) ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525433) และประเทศอินเดีย (HM573451) 
เท่ากนัท่ี 95 เปอร์เซ็นต ์

 
    จากการวเิคราะห์ขอ้มูลล าดบัของกรดอะมิโนของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยดว้ย Phylogenetic tree โดยใชโ้ปรแกรม MEGA 4 (ภาพท่ี 21) 
สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 5 กลุ่ม คือ กลุ่มแรกเป็นกลุ่มของประเทศนิวซีแลนด ์
(FJ525431- FJ525435) กลุ่มท่ีสอง คือกลุ่มของรัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AF260651, 
EU937520) รัฐแคลิฟอร์เนีย ประเทศสหรัฐอเมริกา (CTAF001623) ประเทศสเปน (Y18420) กลุ่มท่ี
สาม เป็นกลุ่มของรัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AY170468, CTU16304, EU937521, 
NC001661) ประเทศอียปิต ์(AY340974) และประเทศเมก็ซิโก (DQ272579) กลุ่มท่ีส่ี เป็นกลุ่มของ
รัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา (GQ454869, GQ454870) กลุ่มท่ีหา้ เป็นกลุ่มของรัฐฟลอริดา้ 
ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU076703, EU937519) ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) ประเทศอินเดีย 
(HM573451) ประเทศนิวซีแลนด ์(EU857538, FJ525436) และประเทศสเปน (DQ151548) ดงัภาพ
ท่ี 21 พบวา่ ตวัอยา่งของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจาก
จงัหวดัเชียงใหม่ มีการจดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มท่ีหา้ ผลของค่าระยะห่างของสาย
พนัธุกรรม (pairwise distance) (ภาพท่ี 20) ผลมีความสอดคลอ้งกบัการเปรียบเทียบความคลา้ยกนั
ของล าดบักรดอะมิโน คือค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดคือ รัฐฟลอริดา้ ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (EU937520) มีค่า 0.044 รองลงมาคือ ประเทศสเปน (Y18420)  0.046 
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Accession No. [1] [2] [3] [4] [5] [6] [7] [8] [9] [10] [11] [12] [13] [14] [15] [16] [17] [18] [19] [20] [21] [22] [23] [24] [25]
[ 1] #A18_p61 0.058 0.048 0.048 0.060 0.050 0.050 0.054 0.076 0.066 0.066 0.054 0.044 0.050 0.056 0.072 0.050 0.056 0.054 0.058 0.062 0.066 0.050 0.050 0.046
[ 2] #AB046398_p61 94 0.096 0.101 0.111 0.099 0.103 0.013 0.130 0.017 0.050 0.034 0.092 0.099 0.109 0.111 0.103 0.109 0.107 0.015 0.111 0.113 0.050 0.103 0.094
[ 3] #AF260651_p61 95 91 0.046 0.062 0.011 0.048 0.092 0.076 0.096 0.096 0.082 0.006 0.048 0.040 0.058 0.030 0.036 0.040 0.096 0.070 0.074 0.082 0.048 0.013
[ 4] #AY170468_p61 95 90 96 0.019 0.040 0.006 0.096 0.034 0.101 0.103 0.088 0.042 0.006 0.052 0.080 0.046 0.052 0.056 0.101 0.080 0.084 0.088 0.006 0.044
[ 5] #AY340974_p61 94 89 94 98 0.056 0.013 0.107 0.042 0.109 0.115 0.101 0.058 0.021 0.068 0.092 0.062 0.068 0.072 0.111 0.096 0.101 0.101 0.013 0.060
[ 6] #CTAF001623_p61 95 90 99 96 94 0.042 0.094 0.072 0.099 0.099 0.084 0.006 0.042 0.038 0.058 0.029 0.034 0.040 0.099 0.074 0.078 0.086 0.042 0.009
[ 7] #CTU16304_p61 95 90 95 99 99 96 0.099 0.029 0.101 0.105 0.090 0.044 0.008 0.054 0.078 0.048 0.054 0.058 0.103 0.082 0.086 0.090 0.000 0.046
[ 8] #DQ151548_p61 95 99 91 91 90 91 90 0.126 0.021 0.046 0.030 0.088 0.094 0.105 0.107 0.099 0.105 0.103 0.013 0.107 0.111 0.046 0.099 0.090
[ 9] #DQ272579_p61 92 88 93 97 96 93 97 88 0.130 0.132 0.119 0.072 0.036 0.080 0.103 0.074 0.080 0.080 0.130 0.107 0.111 0.117 0.029 0.072
[10] #EU076703_p61 94 98 91 90 90 90 90 98 88 0.054 0.038 0.092 0.099 0.109 0.113 0.103 0.109 0.111 0.015 0.119 0.119 0.058 0.101 0.096
[11] #EU857538_p61 93 95 91 90 89 90 90 95 87 95 0.027 0.094 0.101 0.107 0.122 0.101 0.107 0.109 0.050 0.105 0.109 0.054 0.105 0.099
[12] #EU937519_p61 94 96 92 91 90 92 91 97 88 96 97 0.078 0.086 0.094 0.103 0.088 0.094 0.096 0.034 0.099 0.103 0.042 0.090 0.082
[13] #EU937520_p61 96 91 99 96 94 99 96 91 93 91 91 92 0.044 0.036 0.056 0.027 0.032 0.036 0.092 0.068 0.072 0.080 0.044 0.008
[14] #EU937521_p61 95 90 95 99 98 96 99 91 96 90 90 92 96 0.054 0.082 0.048 0.054 0.058 0.099 0.082 0.086 0.086 0.008 0.046
[15] #FJ525431_p61 94 90 96 95 93 96 95 90 92 90 90 91 96 95 0.060 0.013 0.019 0.029 0.109 0.064 0.068 0.099 0.054 0.040
[16] #FJ525432_p61 93 89 94 92 91 94 92 90 90 89 88 90 94 92 94 0.050 0.056 0.058 0.111 0.088 0.092 0.105 0.078 0.058
[17] #FJ525433_p61 95 90 97 96 94 97 95 90 93 90 90 91 97 95 99 95 0.006 0.019 0.103 0.058 0.062 0.092 0.048 0.030
[18] #FJ525434_p61 94 90 96 95 93 97 95 90 92 90 90 91 97 95 98 94 99 0.025 0.109 0.064 0.068 0.099 0.054 0.036
[19] #FJ525435_p61 94 90 96 94 93 96 94 90 92 90 90 91 96 94 97 94 98 98 0.107 0.060 0.064 0.096 0.058 0.040
[20] #FJ525436_p61 94 98 91 90 89 90 90 98 88 98 95 97 91 90 90 89 90 90 90 0.111 0.115 0.050 0.103 0.094
[21] #GQ454869_p61 94 89 93 92 91 93 92 90 90 89 90 90 93 92 94 92 94 94 94 89 0.008 0.101 0.082 0.074
[22] #GQ454870_p61 93 89 93 92 90 92 92 89 90 89 90 90 93 92 93 91 94 93 94 89 99 0.105 0.086 0.078
[23] #HM573451_p61 95 95 92 91 90 92 91 95 89 95 94 96 92 92 90 90 91 90 91 95 90 90 0.090 0.082
[24] #NC_001661_p61 95 90 95 99 99 96 100 90 97 90 90 91 96 99 95 92 95 95 94 90 92 92 91 0.046
[25] #Y18420_p61 95 91 99 96 94 99 96 91 93 91 90 92 99 96 96 94 97 96 96 91 93 92 92 96  
 
ภาพที ่20  เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน p61  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ 

    เช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
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ภาพที ่21  Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p61  ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั 
                 กรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p61  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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 5.9  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p27 (ORF6) 
 
    จากภาพท่ี 22 ขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p27 เม่ือเปรียบเทียบความ
ใกลเ้คียงกนัของล าดบักรดอะมิโนของผลล าดบักรดอะมิโนท่ีได ้(CTV A18-p27) กบัล าดบักรดอะมิ
โนในส่วนของยนี p27 ท่ีไดมี้การรายงานแลว้ในต่างประเทศ อีก 24 ตวัอยา่ง พบวา่ เช้ือไวรัสสาเหตุ
โรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีความคลา้ยกนัของล าดบั
กรดอะมิโนตั้งแต่ 74-99 เปอร์เซ็นต ์(ภาพท่ี 22) โดยความใกลเ้คียงกนัมากท่ีสุด คือประเทศญ่ีปุ่น 
(AB046398) ประเทศสเปน (DQ151548) ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525436) เท่ากนัท่ี 99 เปอร์เซ็นต ์
รองลงมาคือ รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU076703, EU937519) ประเทศนิวซีแลนด ์
(EU857538) และประเทศอินเดีย (HM573451) ค่าเท่ากนัท่ี 98 เปอร์เซ็นต ์
  
    จากการวเิคราะห์ขอ้มูลล าดบัของกรดอะมิโนของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยดว้ย Phylogenetic tree โดยใชโ้ปรแกรม MEGA 4 (ภาพท่ี 23) 
สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 4 กลุ่ม คือ กลุ่มแรกเป็นกลุ่มของประเทศนิวซีแลนด ์
(FJ525436) รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU076703, EU937519) ประเทศนิวซีแลนด ์
(EU857538) ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) ประเทศสเปน (DQ151548) และประเทศอินเดีย 
(HM573451) กลุ่มท่ีสอง คือกลุ่มของประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525431, FJ525433, FJ525434, 
FJ525435) รัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา (GQ454869, GQ454870) กลุ่มท่ีสาม เป็นกลุ่มของ
รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AF260651, EU937520) รัฐแคลิฟอร์เนีย ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(CTAF001623) ประเทศสเปน (Y18420) กลุ่มท่ีส่ี เป็นกลุ่มของประเทศอียปิต ์(AY340974) 
ประเทศเมก็ซิโก (DQ272579) รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AY170468, CTU16304, 
EU937521, NC001661) ดงัภาพท่ี 23 พบวา่ ตวัอยา่งของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้
บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีการจดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มแรก ผล
ของค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรม (pairwise distance) (ภาพท่ี 22) ผลมีความสอดคลอ้งกบัการ
เปรียบเทียบความคลา้ยกนัของล าดบักรดอะมิโน คือค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดคือ 
ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) ประเทศสเปน (DQ151548) ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525436) มีค่าเท่ากนั
ท่ี 0.010 รองลงมาคือประเทศอินเดีย (HM573451) มีค่าท่ี 0.016 
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Accession No. [1] [2] [3] [4] [5] [6] [7] [8] [9] [10] [11] [12] [13] [14] [15] [16] [17] [18] [19] [20] [21] [22] [23] [24] [25]
[ 1] #A18_p27 0.010 0.021 0.037 0.042 0.021 0.037 0.010 0.037 0.021 0.021 0.010 0.021 0.042 0.021 0.021 0.021 0.026 0.026 0.010 0.026 0.032 0.016 0.037 0.021
[ 2] #AB046398_p27 99 0.026 0.042 0.048 0.026 0.042 0.010 0.042 0.021 0.032 0.010 0.026 0.048 0.032 0.021 0.032 0.037 0.037 0.010 0.037 0.042 0.026 0.042 0.026
[ 3] #AF260651_p27 96 96 0.032 0.037 0.010 0.032 0.026 0.032 0.037 0.042 0.026 0.000 0.037 0.032 0.026 0.032 0.037 0.026 0.026 0.037 0.042 0.037 0.032 0.010
[ 4] #AY170468_p27 96 96 96 0.005 0.042 0.000 0.042 0.000 0.053 0.059 0.042 0.032 0.005 0.048 0.053 0.048 0.053 0.053 0.042 0.042 0.048 0.048 0.000 0.042
[ 5] #AY340974_p27 95 95 96 100 0.048 0.005 0.048 0.005 0.059 0.064 0.048 0.037 0.010 0.048 0.059 0.053 0.059 0.059 0.048 0.048 0.053 0.053 0.005 0.048
[ 6] #CTAF001623_p27 74 73 75 72 72 0.042 0.026 0.042 0.037 0.042 0.026 0.010 0.048 0.032 0.016 0.032 0.037 0.026 0.026 0.037 0.042 0.037 0.042 0.010
[ 7] #CTU16304_p27 96 96 96 100 100 72 0.042 0.000 0.053 0.059 0.042 0.032 0.005 0.048 0.053 0.048 0.053 0.053 0.042 0.042 0.048 0.048 0.000 0.042
[ 8] #DQ151548_p27 99 99 96 96 95 74 96 0.042 0.021 0.032 0.010 0.026 0.048 0.032 0.021 0.032 0.037 0.037 0.010 0.037 0.042 0.026 0.042 0.026
[ 9] #DQ272579_p27 96 96 96 100 100 72 100 96 0.053 0.059 0.042 0.032 0.005 0.048 0.053 0.048 0.053 0.053 0.042 0.042 0.048 0.048 0.000 0.042
[10] #EU076703_p27 98 98 94 94 94 72 94 98 94 0.032 0.010 0.037 0.059 0.042 0.032 0.042 0.048 0.048 0.010 0.048 0.053 0.037 0.053 0.037
[11] #EU857538_p27 98 97 94 94 94 72 94 97 94 97 0.021 0.042 0.064 0.032 0.042 0.032 0.037 0.037 0.021 0.037 0.042 0.037 0.059 0.042
[12] #EU937519_p27 98 99 95 95 95 74 95 99 95 98 98 0.026 0.048 0.032 0.021 0.032 0.037 0.037 0.000 0.037 0.042 0.026 0.042 0.026
[13] #EU937520_p27 96 96 100 96 96 75 96 96 96 94 94 95 0.037 0.032 0.026 0.032 0.037 0.026 0.026 0.037 0.042 0.037 0.032 0.010
[14] #EU937521_p27 95 95 96 100 99 72 100 95 100 94 94 95 96 0.053 0.059 0.053 0.059 0.059 0.048 0.048 0.053 0.053 0.005 0.048
[15] #FJ525431_p27 97 96 96 95 95 73 95 96 95 95 96 96 96 95 0.042 0.010 0.016 0.016 0.032 0.026 0.032 0.037 0.048 0.032
[16] #FJ525432_p27 97 97 97 95 94 75 95 97 95 96 95 97 97 94 97 0.042 0.048 0.037 0.021 0.048 0.053 0.037 0.053 0.026
[17] #FJ525433_p27 97 96 96 95 95 73 95 96 95 95 96 96 96 95 99 97 0.005 0.005 0.032 0.026 0.032 0.032 0.048 0.032
[18] #FJ525434_p27 96 96 96 95 94 73 95 96 95 94 95 95 96 94 99 96 100 0.010 0.037 0.032 0.037 0.037 0.053 0.037
[19] #FJ525435_p27 96 95 97 9 94 74 94 95 94 94 95 95 97 94 98 97 99 99 0.037 0.032 0.037 0.037 0.053 0.026
[20] #FJ525436_p27 99 99 96 96 95 74 96 99 96 99 98 100 96 95 96 97 96 96 95 0.037 0.042 0.026 0.042 0.026
[21] #GQ454869_p27 96 95 96 96 95 72 96 95 96 94 95 95 96 95 97 95 97 97 96 95 0.005 0.032 0.042 0.037
[22] #GQ454870_p27 95 94 95 95 94 72 95 94 95 93 94 94 95 94 96 94 96 96 95 94 99 0.037 0.048 0.042
[23] #HM573451_p27 98 98 95 95 95 72 95 98 95 97 97 98 95 95 96 96 96 96 95 98 96 95 0.048 0.037
[24] #NC_001661_p27 96 96 96 100 100 72 100 96 100 94 94 95 96 100 95 95 95 95 94 96 96 95 95 0.042
[25] #Y18420_p27 96 96 99 95 95 75 95 96 95 94 94 95 99 95 96 97 96 96 97 96 96 95 95 95  
 
ภาพที ่22  เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน p27  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ 

    เช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
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ภาพที ่23  Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p27  ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั 
                 กรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p27  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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 5.10  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p25 (ORF7) 
 

            จากภาพท่ี 24 ขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p25 เม่ือเปรียบเทียบความ
ใกลเ้คียงกนัของล าดบักรดอะมิโนของผลล าดบักรดอะมิโนท่ีได ้(CTV A18-p25) กบัล าดบั 
กรดอะมิโนในส่วนของยนี p25 ท่ีไดมี้การรายงานแลว้ในต่างประเทศ อีก 24 ตวัอยา่ง พบวา่ เช้ือ
ไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีความ
คลา้ยกนัของล าดบักรดอะมิโนตั้งแต่ 96-99 เปอร์เซ็นต ์(ภาพท่ี 24) โดยความใกลเ้คียงกนัมากท่ีสุด
คือ ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) รัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา (GQ454869, GQ454870) ประเทศ
นิวซีแลนด ์(EU857538) รัฐแคลิฟอร์เนีย ประเทศสหรัฐอเมริกา (CTAF001623)  ประเทศญ่ีปุ่น 
(EU076703) ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525436) เท่ากนัท่ี 99 เปอร์เซ็นต ์รองลงมาคือ ประเทศอินเดีย 
(HM573451) รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU937519) ประเทศสเปน (DQ151548) และ
ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525436) ค่าเท่ากนัท่ี 98 เปอร์เซ็นต ์

 
    จากการวเิคราะห์ขอ้มูลล าดบัของกรดอะมิโนของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยดว้ย Phylogenetic tree โดยใชโ้ปรแกรม MEGA 4 (ภาพท่ี 25) 
สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 4 กลุ่ม คือ กลุ่มแรกเป็นกลุ่มของประเทศนิวซีแลนด ์
(FJ525432, FJ525436) รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU076703) รัฐแคลิฟอร์เนีย ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (CTAF001623) ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) ประเทศสเปน (DQ151548) กลุ่มท่ีสอง 
คือกลุ่มของรัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU937519) ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525431, 
FJ525433, FJ525434, FJ525435) กลุ่มท่ีสาม เป็นกลุ่มของรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(GQ454869, GQ454870) ประเทศอินเดีย (HM573451) ประเทศนิวซีแลนด ์(EU857538) กลุ่มท่ีส่ี 
เป็นกลุ่มของรัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AF260651, AY170468, CTU16304, EU937520, 
EU937521, NC001661) ประเทศอียปิต ์(AY340974) ประเทศสเปน (Y18420) ประเทศเมก็ซิโก 
(DQ272579) ดงัภาพท่ี 25 พบวา่ ตวัอยา่งของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบ
ในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีการจดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มท่ีสาม ผลของค่า
ระยะห่างของสายพนัธุกรรม (pairwise distance) (ภาพท่ี 24) ผลมีความสอดคลอ้งกบัการ
เปรียบเทียบความคลา้ยกนัของล าดบักรดอะมิโน คือค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุด  
คือ ประเทศอินเดีย (EU076703) ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525436) มีค่าเท่ากนัท่ี 
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Accession No. [1] [2] [3] [4] [5] [6] [7] [8] [9] [10] [11] [12] [13] [14] [15] [16] [17] [18] [19] [20] [21] [22] [23] [24] [25]
[ 1] #A18_p25 0.014 0.032 0.032 0.037 0.009 0.037 0.018 0.037 0.009 0.014 0.018 0.032 0.032 0.037 0.023 0.027 0.032 0.032 0.009 0.014 0.014 0.023 0.037 0.032
[ 2] #AB046398_p25 99 0.046 0.046 0.051 0.004 0.051 0.014 0.051 0.004 0.027 0.023 0.046 0.046 0.032 0.027 0.023 0.027 0.032 0.004 0.027 0.027 0.027 0.051 0.046
[ 3] #AF260651_p25 97 96 0.037 0.041 0.041 0.041 0.041 0.041 0.041 0.037 0.046 0.000 0.037 0.055 0.046 0.051 0.055 0.055 0.041 0.037 0.037 0.046 0.041 0.009
[ 4] #AY170468_p25 97 96 96 0.004 0.041 0.004 0.041 0.004 0.041 0.046 0.051 0.037 0.000 0.041 0.046 0.041 0.046 0.046 0.041 0.037 0.037 0.041 0.004 0.037
[ 5] #AY340974_p25 96 95 96 100 0.046 0.000 0.046 0.000 0.046 0.051 0.055 0.041 0.004 0.046 0.051 0.046 0.051 0.051 0.046 0.041 0.041 0.046 0.000 0.041
[ 6] #CTAF001623_p25 99 100 96 96 96 0.046 0.009 0.046 0.000 0.023 0.027 0.041 0.041 0.037 0.023 0.027 0.032 0.037 0.000 0.023 0.023 0.023 0.046 0.041
[ 7] #CTU16304_p25 96 95 96 100 100 96 0.046 0.000 0.046 0.051 0.055 0.041 0.004 0.046 0.051 0.046 0.051 0.051 0.046 0.041 0.041 0.046 0.000 0.041
[ 8] #DQ151548_p25 98 99 96 96 96 99 96 0.046 0.009 0.032 0.037 0.041 0.041 0.046 0.032 0.037 0.041 0.046 0.009 0.032 0.032 0.032 0.046 0.041
[ 9] #DQ272579_p25 96 95 96 100 100 96 100 96 0.046 0.051 0.055 0.041 0.004 0.046 0.051 0.046 0.051 0.051 0.046 0.041 0.041 0.046 0.000 0.041
[10] #EU076703_p25 99 100 96 96 96 96 96 99 96 0.023 0.027 0.041 0.041 0.037 0.023 0.027 0.032 0.037 0.000 0.023 0.023 0.023 0.046 0.041
[11] #EU857538_p25 99 97 96 96 95 98 95 97 95 98 0.032 0.037 0.046 0.051 0.037 0.041 0.046 0.046 0.023 0.027 0.027 0.037 0.051 0.032
[12] #EU937519_p25 98 98 96 95 95 97 95 96 95 97 97 0.046 0.051 0.037 0.041 0.037 0.041 0.041 0.027 0.032 0.032 0.041 0.055 0.051
[13] #EU937520_p25 97 96 100 96 96 96 96 96 96 96 96 96 0.037 0.055 0.046 0.051 0.055 0.055 0.041 0.037 0.037 0.046 0.041 0.009
[14] #EU937521_p25 97 96 96 100 100 96 100 96 100 96 96 95 96 0.041 0.046 0.041 0.046 0.046 0.041 0.037 0.037 0.041 0.004 0.037
[15] #FJ525431_p25 96 97 95 96 96 96 96 96 96 96 95 96 95 96 0.041 0.009 0.014 0.018 0.037 0.041 0.041 0.051 0.046 0.060
[16] #FJ525432_p25 98 97 96 96 95 98 95 97 95 98 96 96 96 96 96 0.032 0.037 0.041 0.023 0.027 0.027 0.037 0.051 0.046
[17] #FJ525433_p25 97 98 95 96 96 97 96 96 96 97 96 96 95 96 99 97 0.004 0.009 0.027 0.032 0.032 0.041 0.046 0.051
[18] #FJ525434_p25 97 97 95 96 95 97 95 96 95 97 96 96 95 96 99 96 100 0.014 0.032 0.037 0.037 0.046 0.051 0.055
[19] #FJ525435_p25 97 97 95 96 95 96 95 96 95 96 96 96 95 96 98 96 99 99 0.037 0.037 0.037 0.046 0.051 0.055
[20] #FJ525436_p25 99 100 96 96 96 96 96 99 96 100 98 97 96 96 96 98 97 97 96 0.023 0.023 0.023 0.046 0.041
[21] #GQ454869_p25 99 97 96 96 96 98 96 97 96 98 97 97 96 96 96 97 97 96 96 98 0.000 0.009 0.041 0.037
[22] #GQ454870_p25 99 97 96 96 96 98 96 97 96 98 97 97 96 96 96 97 97 96 96 98 100 0.009 0.041 0.037
[23] #HM573451_p25 98 97 96 96 96 98 96 97 96 98 96 96 96 96 95 96 96 96 96 98 99 99 0.046 0.046
[24] #NC_001661_p25 96 95 96 96 100 96 100 96 100 96 95 95 96 100 96 95 96 95 95 96 96 96 96 0.041
[25] #Y18420_p25 97 96 99 96 96 96 96 96 96 96 97 95 99 96 94 96 95 95 95 96 96 96 96 96  
 
ภาพที ่24  เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน p25  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ 

    เช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
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ภาพที ่25  Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p25  ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั 
                 กรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p25  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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0.009 รองลงมาคือประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) ประเทศนิวซีแลนด ์(EU857538) รัฐฮาวาย ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (GQ454869, GQ454870) มีค่าเท่ากนัท่ี 0.014 
 

 5.11  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p18 (ORF8) 
 

             จากภาพท่ี 26 ขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p18 เม่ือเปรียบเทียบความ
ใกลเ้คียงกนัของล าดบักรดอะมิโนของผลล าดบักรดอะมิโนท่ีได ้(CTV A18-p18) กบัล าดบั 
กรดอะมิโนในส่วนของยนี p18 ท่ีไดมี้การรายงานแลว้ในต่างประเทศ อีก 24 ตวัอยา่ง พบวา่ เช้ือ
ไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีความ
คลา้ยกนัของล าดบักรดอะมิโนตั้งแต่ 92-99 เปอร์เซ็นต ์(ภาพท่ี 26) โดยความใกลเ้คียงกนัมากท่ีสุด 
คือประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) ท่ี 99 เปอร์เซ็นต ์รองลงมาคือ ประเทศสเปน (DQ151548) รัฐ
แคลิฟอร์เนีย ประเทศสหรัฐอเมริกา (CTAF001623) รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(EU937520) ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525436) ประเทศสเปน (Y18420) ค่าเท่ากนัท่ี 98 เปอร์เซ็นต ์

 
   จากการวเิคราะห์ขอ้มูลล าดบัของกรดอะมิโนของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยดว้ย Phylogenetic tree โดยใชโ้ปรแกรม MEGA 4 (ภาพท่ี 27) 
สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 5 กลุ่ม คือ กลุ่มแรกเป็นกลุ่มของรัฐฟลอริดา้ ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (AY170468, CTU16304, EU937521, NC001661) ประเทศเมก็ซิโก (DQ272579) 
ประเทศอียปิต ์(AY340974) กลุ่มท่ีสอง คือกลุ่มของประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525431, FJ525432, 
FJ525433, FJ525434, FJ525435) กลุ่มท่ีสาม เป็นกลุ่มของรัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(AF260651, EU937520) ประเทศสเปน (Y18420) กลุ่มท่ีส่ี เป็นกลุ่มของรัฐฮาวาย ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (GQ454869, GQ454870) ประเทศอินเดีย (HM573451) ประเทศสเปน (DQ151548) 
กลุ่มท่ีหา้ เป็นกลุ่มของรัฐแคลิฟอร์เนีย ประเทศสหรัฐอเมริกา (CTAF001623) ประเทศญ่ีปุ่น 
(AB046398) ประเทศนิวซีแลนด ์(EU857538, FJ525436) ดงัภาพท่ี 27 พบวา่ ตวัอยา่งของเช้ือไวรัส
สาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีการจดักลุ่มทาง
สายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มระหวา่งกลุ่มท่ีสามและกลุ่มท่ีส่ี แต่ผลของค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรม 
(pairwise distance) (ภาพท่ี 26) ผลมีความสอดคลอ้งกบัการเปรียบเทียบความคลา้ยกนัของล าดบั
กรดอะมิโน คือค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดคือ ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398)
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Accession No. [1] [2] [3] [4] [5] [6] [7] [8] [9] [10] [11] [12] [13] [14] [15] [16] [17] [18] [19] [20] [21] [22] [23] [24] [25]
[ 1] #A18_p18 0.006 0.037 0.043 0.037 0.024 0.037 0.024 0.081 0.018 0.030 0.049 0.024 0.037 0.030 0.043 0.043 0.037 0.043 0.018 0.081 0.081 0.068 0.037 0.024
[ 2] #AB046398_p18 99 0.030 0.049 0.043 0.018 0.043 0.018 0.088 0.012 0.024 0.043 0.018 0.043 0.037 0.049 0.049 0.043 0.049 0.012 0.088 0.088 0.075 0.043 0.018
[ 3] #AF260651_p18 96 97 0.055 0.049 0.049 0.049 0.049 0.094 0.037 0.055 0.075 0.012 0.049 0.055 0.068 0.068 0.062 0.068 0.037 0.107 0.107 0.094 0.049 0.012
[ 4] #AY170468_p18 96 95 95 0.006 0.068 0.006 0.068 0.049 0.062 0.075 0.088 0.043 0.006 0.049 0.062 0.062 0.055 0.062 0.062 0.101 0.101 0.088 0.006 0.043
[ 5] #AY340974_p18 96 96 95 99 0.062 0.000 0.062 0.043 0.055 0.068 0.088 0.037 0.000 0.043 0.055 0.055 0.049 0.055 0.055 0.094 0.094 0.081 0.000 0.037
[ 6] #CTAF001623_p18 98 98 95 93 94 0.062 0.037 0.101 0.030 0.043 0.055 0.037 0.062 0.055 0.068 0.068 0.062 0.068 0.030 0.107 0.107 0.094 0.062 0.037
[ 7] #CTU16304_p18 96 96 95 99 100 94 0.062 0.043 0.055 0.068 0.088 0.037 0.000 0.043 0.055 0.055 0.049 0.055 0.055 0.094 0.094 0.081 0.000 0.037
[ 8] #DQ151548_p18 98 98 95 93 94 96 94 0.107 0.030 0.043 0.062 0.037 0.062 0.055 0.068 0.068 0.062 0.068 0.030 0.088 0.088 0.062 0.062 0.037
[ 9] #DQ272579_p18 92 92 91 95 96 90 96 90 0.101 0.114 0.128 0.081 0.043 0.088 0.101 0.101 0.094 0.101 0.101 0.134 0.134 0.128 0.043 0.081
[10] #EU076703_p18 98 99 96 94 95 97 95 97 90 0.037 0.055 0.024 0.055 0.049 0.062 0.062 0.055 0.062 0.012 0.101 0.101 0.088 0.055 0.024
[11] #EU857538_p18 97 98 95 93 93 96 93 96 89 96 0.043 0.043 0.068 0.062 0.062 0.075 0.068 0.075 0.037 0.094 0.094 0.081 0.068 0.043
[12] #EU937519_p18 95 96 93 92 92 95 92 94 88 95 96 0.062 0.088 0.068 0.088 0.081 0.075 0.088 0.055 0.121 0.121 0.107 0.088 0.062
[13] #EU937520_p18 98 98 99 96 96 96 96 96 92 98 96 94 0.037 0.043 0.055 0.055 0.049 0.055 0.024 0.094 0.094 0.081 0.037 0.000
[14] #EU937521_p18 96 96 95 99 100 94 100 94 96 95 93 92 96 0.043 0.055 0.055 0.049 0.055 0.055 0.094 0.094 0.081 0.000 0.037
[15] #FJ525431_p18 97 96 95 95 96 95 96 95 92 95 94 93 96 96 0.037 0.012 0.006 0.024 0.049 0.114 0.114 0.101 0.043 0.043
[16] #FJ525432_p18 96 95 93 94 95 93 95 93 90 94 94 92 95 95 96 0.049 0.043 0.037 0.062 0.128 0.128 0.114 0.055 0.055
[17] #FJ525433_p18 96 95 93 94 95 93 95 93 90 94 93 92 95 95 99 95 0.006 0.037 0.062 0.128 0.128 0.114 0.055 0.055
[18] #FJ525434_p18 96 96 94 95 95 94 95 94 91 95 93 93 95 95 99 96 99 0.030 0.055 0.121 0.121 0.107 0.049 0.049
[19] #FJ525435_p18 96 95 93 94 95 93 95 93 90 94 93 92 95 95 98 96 96 97 0.062 0.128 0.128 0.114 0.055 0.055
[20] #FJ525436_p18 98 99 96 94 95 97 95 97 90 99 96 99 98 95 95 94 94 95 94 0.101 0.101 0.088 0.055 0.024
[21] #GQ454869_p18 92 92 90 90 91 90 91 92 87 90 91 89 91 91 89 88 88 89 88 90 0.000 0.024 0.094 0.094
[22] #GQ454870_p18 92 92 90 90 91 90 91 92 87 90 91 89 91 91 89 88 88 89 88 90 100 0.024 0.094 0.094
[23] #HM573451_p18 93 93 91 92 92 91 92 94 88 92 92 90 92 92 90 89 89 90 89 92 98 98 0.081 0.081
[24] #NC_001661_p18 96 96 95 99 100 94 100 94 96 95 93 92 96 100 96 95 95 95 95 95 91 91 92 0.037
[25] #Y18420_p18 98 98 99 96 96 96 96 96 92 98 96 94 100 96 96 95 95 95 95 98 91 91 92 96  
 
ภาพที ่26  เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน p18  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ 

    เช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
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ภาพที ่27  Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p18  ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั 
                 กรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p18  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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ท่ี 0.006 รองลงมาคือ รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU076703) ประเทศนิวซีแลนด ์
(FJ525436) ค่าเท่ากนัท่ี 0.018  

 
 5.12  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p13 (ORF9) 

 
   จากภาพท่ี 28 ขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p13 เม่ือเปรียบเทียบความ
ใกลเ้คียงกนัของล าดบักรดอะมิโนของผลล าดบักรดอะมิโนท่ีได ้(CTV A18-p13) กบัล าดบั 
กรดอะมิโนในส่วนของยนี p13 ท่ีไดมี้การรายงานแลว้ในต่างประเทศ อีก 24 ตวัอยา่ง พบวา่ เช้ือ
ไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีความ
คลา้ยกนัของล าดบักรดอะมิโนตั้งแต่ 87-96 เปอร์เซ็นต ์(ภาพท่ี 28) โดยความใกลเ้คียงกนัมากท่ีสุด 
คือรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา (GQ454869, GQ454870) ประเทศอินเดีย (HM573451) เท่ากนั
ท่ี 96 เปอร์เซ็นต ์รองลงมาคือ รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AF260651, EU937519, 
EU937520) ค่าเท่ากนัท่ี 95 เปอร์เซ็นต ์

 
   จากการวเิคราะห์ขอ้มูลล าดบัของกรดอะมิโนของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยดว้ย Phylogenetic tree โดยใชโ้ปรแกรม MEGA 4 (ภาพท่ี 29) 
สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 4 กลุ่ม คือ กลุ่มแรกเป็นกลุ่มของรัฐฮาวาย ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (GQ454869, GQ454870) ประเทศอินเดีย (HM573451) รัฐฟลอริดา้ ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (AF260651, EU937520) ประเทศสเปน (Y18420) กลุ่มท่ีสอง คือกลุ่มของประเทศ
นิวซีแลนด ์(EU857538, FJ525436) รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU076703, EU937519) รัฐ
แคลิฟอร์เนีย ประเทศสหรัฐอเมริกา (CTAF001623) ประเทศสเปน (DQ151548) ประเทศญ่ีปุ่น 
(AB046398) กลุ่มท่ีสาม เป็นกลุ่มของประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525431, FJ525432, FJ525433, 
FJ525434, FJ525435) กลุ่มท่ีส่ี เป็นกลุ่มของรัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AY170468, 
CTU16304, EU937521, NC001661) ประเทศอียปิต ์(AY340974) ประเทศเมก็ซิโก (DQ272579) 
ดงัภาพท่ี 29 พบวา่ ตวัอยา่งของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทย
จากจงัหวดัเชียงใหม่ มีการจดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มแรก ผลของค่าระยะห่างของสาย
พนัธุกรรม (pairwise distance) (ภาพท่ี 28) ผลมีความสอดคลอ้งกบัการเปรียบเทียบความคลา้ยกนั
ของล าดบักรดอะมิโน คือค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดคือ รัฐฮาวาย ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (GQ454869, GQ454870) ประเทศอินเดีย (HM573451) มีค่าเท่ากนัท่ี 0.043 รองลงมา
คือ รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AF260651, EU937519, EU937520) ค่าเท่ากนัท่ี 0.052 
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Accession No. [1] [2] [3] [4] [5] [6] [7] [8] [9] [10] [11] [12] [13] [14] [15] [16] [17] [18] [19] [20] [21] [22] [23] [24] [25]
[ 1] #A18_p13 0.070 0.052 0.079 0.070 0.106 0.070 0.088 0.088 0.088 0.061 0.052 0.052 0.079 0.116 0.116 0.125 0.116 0.135 0.088 0.043 0.043 0.043 0.070 0.061
[ 2] #AB046398_p13 93 0.079 0.088 0.079 0.034 0.079 0.017 0.017 0.034 0.052 0.034 0.079 0.088 0.125 0.125 0.135 0.125 0.144 0.034 0.116 0.116 0.116 0.079 0.088
[ 3] #AF260651_p13 95 92 0.070 0.061 0.097 0.061 0.097 0.097 0.097 0.088 0.070 0.000 0.070 0.106 0.106 0.116 0.106 0.106 0.097 0.088 0.088 0.088 0.061 0.008
[ 4] #AY170468_p13 92 92 93 0.017 0.106 0.017 0.106 0.106 0.106 0.088 0.079 0.070 0.000 0.070 0.061 0.079 0.070 0.070 0.106 0.125 0.125 0.125 0.017 0.079
[ 5] #AY340974_p13 93 92 94 98 0.097 0.000 0.097 0.097 0.097 0.079 0.070 0.061 0.017 0.088 0.070 0.097 0.088 0.088 0.097 0.116 0.116 0.116 0.000 0.070
[ 6] #CTAF001623_p13 90 97 91 90 91 0.097 0.034 0.034 0.052 0.070 0.052 0.097 0.106 0.154 0.125 0.164 0.154 0.135 0.052 0.154 0.154 0.154 0.097 0.106
[ 7] #CTU16304_p13 93 92 94 98 100 91 0.097 0.097 0.097 0.079 0.070 0.061 0.017 0.088 0.070 0.097 0.088 0.088 0.097 0.116 0.116 0.116 0.000 0.070
[ 8] #DQ151548_p13 92 98 91 90 91 97 91 0.034 0.052 0.034 0.097 0.106 0.135 0.125 0.144 0.135 0.154 0.034 0.125 0.125 0.125 0.097 0.106
[ 9] #DQ272579_p13 90 89 91 95 97 87 97 88 0.135 0.116 0.106 0.097 0.052 0.125 0.106 0.135 0.125 0.125 0.135 0.144 0.144 0.144 0.034 0.106
[10] #EU076703_p13 92 97 91 90 91 95 91 97 87 0.052 0.034 0.097 0.106 0.135 0.125 0.144 0.135 0.154 0.000 0.135 0.135 0.135 0.097 0.106
[11] #EU857538_p13 94 95 92 92 92 93 92 95 89 95 0.026 0.088 0.088 0.097 0.088 0.106 0.097 0.116 0.052 0.088 0.088 0.088 0.079 0.097
[12] #EU937519_p13 95 97 93 92 93 95 93 97 90 97 97 0.070 0.079 0.106 0.097 0.116 0.106 0.125 0.034 0.097 0.097 0.097 0.070 0.079
[13] #EU937520_p13 95 92 100 93 94 91 94 91 91 91 92 93 0.070 0.106 0.106 0.116 0.106 0.106 0.097 0.088 0.088 0.088 0.061 0.008
[14] #EU937521_p13 92 92 93 100 98 90 98 90 95 90 92 92 93 0.070 0.061 0.079 0.070 0.070 0.106 0.125 0.125 0.125 0.017 0.079
[15] #FJ525431_p13 89 88 90 93 92 86 92 87 88 87 91 90 90 93 0.043 0.008 0.000 0.034 0.135 0.135 0.135 0.135 0.088 0.116
[16] #FJ525432_p13 89 88 90 94 93 88 93 88 90 88 92 91 90 94 96 0.052 0.043 0.052 0.125 0.144 0.144 0.144 0.070 0.116
[17] #FJ525433_p13 88 87 89 92 91 85 91 86 87 86 90 89 89 92 99 95 0.008 0.034 0.144 0.144 0.144 0.144 0.097 0.125
[18] #FJ525434_p13 89 88 90 93 92 86 92 87 88 87 91 90 90 93 100 96 99 0.034 0.135 0.135 0.135 0.135 0.088 0.116
[19] #FJ525435_p13 87 86 90 93 92 87 92 86 88 86 89 88 90 93 97 95 97 97 0.154 0.154 0.154 0.154 0.088 0.116
[20] #FJ525436_p13 92 97 91 90 91 95 91 97 87 100 95 97 91 90 87 88 86 87 86 0.135 0.135 0.135 0.097 0.106
[21] #GQ454869_p13 96 89 92 88 89 86 89 88 86 87 92 91 92 88 87 86 86 87 86 87 0.000 0.000 0.116 0.097
[22] #GQ454870_p13 96 89 92 88 89 86 89 88 86 87 92 91 92 88 87 86 86 87 86 87 100 0.000 0.116 0.097
[23] #HM573451_p13 96 89 92 88 89 86 89 88 86 87 92 91 92 88 87 86 86 87 86 87 100 100 0.116 0.097
[24] #NC_001661_p13 93 92 94 98 100 91 100 91 97 91 92 93 94 98 92 93 91 92 92 91 89 89 89 0.070
[25] #Y18420_p13 94 92 99 92 93 90 93 90 90 90 91 92 99 92 89 89 88 89 89 90 91 91 91 93  
 
ภาพที ่28  เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน p13  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ 
                 เช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
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ภาพที ่29  Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p13  ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั 
                 กรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p13  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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 5.13  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p20 (ORF10) 
 

   จากภาพท่ี 10 ขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p20 เม่ือเปรียบเทียบความ
ใกลเ้คียงกนัของล าดบักรดอะมิโนของผลล าดบักรดอะมิโนท่ีได ้(CTV A18-p20) กบัล าดบั 
กรดอะมิโนในส่วนของยนี p20 ท่ีไดมี้การรายงานแลว้ในต่างประเทศ อีก 24 ตวัอยา่ง พบวา่ เช้ือ
ไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีความ
คลา้ยกนัของล าดบักรดอะมิโนตั้งแต่ 88-97 เปอร์เซ็นต ์(ภาพท่ี 10) โดยความใกลเ้คียงกนัมากท่ีสุด
คือ รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU076703) รัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา (GQ454869, 
GQ454870) และประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525435, FJ525436) ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) เท่ากนัท่ี 
97 เปอร์เซ็นต ์รองลงมาคือ รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AY170468, CTU16304, 
EU937519, EU937521, NC001661) ประเทศอียปิต ์(AY340974) ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525431, 
FJ525432, FJ525433, FJ525434) และประเทศอินเดีย (HM573451) ค่าเท่ากนัท่ี 96 เปอร์เซ็นต ์

 
   จากการวเิคราะห์ขอ้มูลล าดบัของกรดอะมิโนของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยดว้ย Phylogenetic tree โดยใชโ้ปรแกรม MEGA 4 (ภาพท่ี 31) 
สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 4 กลุ่ม คือ กลุ่มแรกเป็นกลุ่มของประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) 
ประเทศสเปน (DQ151548) รัฐแคลิฟอร์เนีย ประเทศสหรัฐอเมริกา (CTAF001623) รัฐฟลอริดา้ 
ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU076703, EU937519) ประเทศนิวซีแลนด ์(EU857538, FJ525436) และ
ประเทศอินเดีย (HM573451) กลุ่มท่ีสอง คือกลุ่มของรัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(AY170468, CTU16304, EU937521, NC001661) ประเทศอียปิต ์(AY340974) กลุ่มท่ีสาม เป็น
กลุ่มของรัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AF260651, EU937520) ประเทศสเปน (Y18420) 
ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525431, FJ525432, FJ525433, FJ525434, FJ525435) กลุ่มท่ีส่ี เป็นกลุ่มของ
รัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา (GQ454869, GQ454870) ประเทศเมก็ซิโก (DQ272579) ดงัภาพท่ี 
31 พบวา่ ตวัอยา่งของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจาก
จงัหวดัเชียงใหม่ มีการจดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มท่ีส่ี ผลของค่าระยะห่างของสาย
พนัธุกรรม (pairwise distance) (ภาพท่ี 10) ผลมีความสอดคลอ้งกบัการเปรียบเทียบความคลา้ยกนั
ของล าดบักรดอะมิโน คือค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดคือ ประเทศญ่ีปุ่น (EU076703) 
รัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา (GQ454869, GQ454870) และประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525436) 
เท่ากนัท่ี 0.028 รองลงมาคือ รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AY170468, CTU16304,
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Accession No. [1] [2] [3] [4] [5] [6] [7] [8] [9] [10] [11] [12] [13] [14] [15] [16] [17] [18] [19] [20] [21] [22] [23] [24] [25]
[ 1] #A18_p20 0.034 0.051 0.039 0.039 0.034 0.039 0.034 0.123 0.028 0.051 0.039 0.051 0.039 0.039 0.045 0.039 0.039 0.034 0.028 0.028 0.028 0.045 0.039 0.051
[ 2] #AB046398_p20 97 0.051 0.028 0.028 0.000 0.028 0.000 0.148 0.006 0.028 0.017 0.051 0.028 0.039 0.045 0.039 0.039 0.034 0.006 0.051 0.051 0.011 0.028 0.051
[ 3] #AF260651_p20 95 95 0.068 0.068 0.051 0.068 0.051 0.174 0.057 0.062 0.057 0.000 0.068 0.045 0.051 0.045 0.045 0.051 0.057 0.068 0.068 0.062 0.068 0.000
[ 4] #AY170468_p20 96 97 93 0.000 0.028 0.000 0.028 0.135 0.022 0.057 0.045 0.068 0.000 0.057 0.062 0.057 0.057 0.051 0.022 0.057 0.057 0.039 0.000 0.068
[ 5] #AY340974_p20 96 97 93 100 0.028 0.000 0.028 0.135 0.022 0.057 0.045 0.068 0.000 0.057 0.062 0.057 0.057 0.051 0.022 0.057 0.057 0.039 0.000 0.068
[ 6] #CTAF001623_p20 97 100 95 97 97 0.028 0.000 0.148 0.006 0.028 0.017 0.051 0.028 0.039 0.045 0.039 0.039 0.034 0.006 0.051 0.051 0.011 0.028 0.051
[ 7] #CTU16304_p20 96 97 93 100 100 97 0.028 0.135 0.022 0.057 0.045 0.068 0.000 0.057 0.062 0.057 0.057 0.051 0.022 0.057 0.057 0.039 0.000 0.068
[ 8] #DQ151548_p20 97 100 95 97 97 100 97 0.148 0.006 0.028 0.017 0.051 0.028 0.039 0.045 0.039 0.039 0.034 0.006 0.051 0.051 0.011 0.028 0.051
[ 9] #DQ272579_p20 88 86 84 87 87 86 87 86 0.141 0.180 0.167 0.174 0.135 0.161 0.167 0.161 0.161 0.161 0.141 0.129 0.129 0.161 0.135 0.174
[10] #EU076703_p20 97 99 94 98 98 99 98 99 87 0.034 0.022 0.057 0.022 0.045 0.051 0.045 0.045 0.039 0.000 0.045 0.045 0.017 0.022 0.057
[11] #EU857538_p20 95 97 94 94 94 97 94 97 84 97 0.017 0.062 0.057 0.057 0.062 0.057 0.057 0.051 0.034 0.080 0.080 0.039 0.057 0.062
[12] #EU937519_p20 96 98 94 96 96 98 96 98 85 98 98 0.057 0.045 0.045 0.051 0.045 0.045 0.039 0.022 0.068 0.068 0.028 0.045 0.057
[13] #EU937520_p20 95 95 100 93 93 95 93 95 84 94 94 94 0.068 0.045 0.051 0.045 0.045 0.051 0.057 0.068 0.068 0.062 0.068 0.000
[14] #EU937521_p20 96 97 93 100 100 97 100 97 87 98 94 96 93 0.057 0.062 0.057 0.057 0.051 0.022 0.057 0.057 0.039 0.000 0.068
[15] #FJ525431_p20 96 96 96 94 94 96 94 96 85 96 94 96 96 94 0.006 0.000 0.000 0.017 0.045 0.068 0.068 0.051 0.057 0.045
[16] #FJ525432_p20 96 96 95 94 94 96 94 96 85 95 94 95 95 94 99 0.006 0.006 0.022 0.051 0.074 0.074 0.057 0.062 0.051
[17] #FJ525433_p20 96 96 96 94 94 96 94 96 85 96 94 96 96 94 100 99 0.000 0.017 0.045 0.068 0.068 0.051 0.057 0.045
[18] #FJ525434_p20 96 96 96 94 94 96 94 96 85 96 94 96 96 94 100 99 100 0.017 0.045 0.068 0.068 0.051 0.057 0.045
[19] #FJ525435_p20 97 97 95 95 95 97 95 97 85 96 95 96 95 95 98 98 98 98 0.039 0.062 0.062 0.045 0.051 0.051
[20] #FJ525436_p20 97 99 94 98 98 99 98 99 87 100 97 98 94 98 96 95 96 96 96 0.045 0.045 0.017 0.022 0.057
[21] #GQ454869_p20 97 95 93 94 94 95 94 95 88 96 92 93 93 94 93 93 93 93 94 96 0.000 0.062 0.057 0.068
[22] #GQ454870_p20 97 95 93 94 94 95 94 95 88 96 92 93 93 94 93 93 93 93 94 96 100 0.062 0.057 0.068
[23] #HM573451_p20 96 99 94 96 96 99 96 99 85 98 96 97 94 96 95 94 95 95 96 98 94 94 0.039 0.062
[24] #NC_001661_p20 96 97 93 100 100 97 100 97 87 98 94 96 93 100 94 94 94 94 95 98 94 94 96 0.068
[25] #Y18420_p20 95 95 100 93 93 95 93 95 84 94 94 94 100 93 96 95 96 96 95 94 93 93 94 93  
 
ภาพที ่30  เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน p20  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ 
                 เช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 
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ภาพที ่31  Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p20  ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั 
                 กรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p20  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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EU937519, EU937521, NC001661) ประเทศอียิปต ์(AY340974) ประเทศนิวซีแลนด์ (FJ525431, 
FJ525432, FJ525433, FJ525434) และประเทศอินเดีย (HM573451) ค่าเท่ากนัท่ี 0.034 
 

 5.14  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p23 (ORF11)  
 

   จากภาพท่ี 32 ขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนในส่วนของยนี p23 เม่ือเปรียบเทียบความ
ใกลเ้คียงกนัของล าดบักรดอะมิโนของผลล าดบักรดอะมิโนท่ีได ้(CTV A18-p23) กบัล าดบั 
กรดอะมิโนในส่วนของยนี p23 ท่ีไดมี้การรายงานแลว้ในต่างประเทศ อีก 24 ตวัอยา่ง พบวา่ เช้ือ
ไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีความ
คลา้ยกนัของล าดบักรดอะมิโนตั้งแต่ 89-97 เปอร์เซ็นต ์(ภาพท่ี 32) โดยความใกลเ้คียงกนัมากท่ีสุด 
คือประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) ประเทศสเปน (DQ151548) เท่ากนัท่ี 97 เปอร์เซ็นต ์รองลงมาคือ 
รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU076703, EU937519) ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525436) ค่า
เท่ากนัท่ี 95 เปอร์เซ็นต ์

 
   จากการวเิคราะห์ขอ้มูลล าดบัของกรดอะมิโนของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยดว้ย Phylogenetic tree โดยใชโ้ปรแกรม MEGA 4 (ภาพท่ี 33) 
สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 4 กลุ่ม คือ กลุ่มแรกเป็นกลุ่มของประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) 
ประเทศสเปน (DQ151548) รัฐแคลิฟอร์เนีย ประเทศสหรัฐอเมริกา (CTAF001623) ประเทศ
นิวซีแลนด ์(EU857538, FJ525436) รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU076703, EU937519) 
และประเทศอินเดีย (HM573451) กลุ่มท่ีสอง คือกลุ่มของรัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(AY170468, CTU16304, EU937521, NC001661) ประเทศอียปิต ์(AY340974) ประเทศเมก็ซิโก 
(DQ272579) กลุ่มท่ีสาม เป็นกลุ่มของรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา (GQ454869, GQ454870) 
กลุ่มท่ีส่ี เป็นกลุ่มของรัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AF260651, EU937520) ประเทศสเปน 
(Y18420) และกลุ่มของประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525431, FJ525432, FJ525433, FJ525434, 
FJ525435) ดงัภาพท่ี 33 พบวา่ ตวัอยา่งของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบใน
ประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีการจดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มแรก ผลของค่า
ระยะห่างของสายพนัธุกรรม (pairwise distance) (ภาพท่ี 32) ผลมีความสอดคลอ้งกบัการ
เปรียบเทียบความคลา้ยกนัของล าดบักรดอะมิโน คือค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดคือ 
ประเทศสเปน (DQ151548) 0.029 รองลงมาคือ ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398) 0.034
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Accession No. [1] [2] [3] [4] [5] [6] [7] [8] [9] [10] [11] [12] [13] [14] [15] [16] [17] [18] [19] [20] [21] [22] [23] [24] [25]
[ 1] #A18_p23 0.034 0.069 0.059 0.064 0.044 0.064 0.029 0.064 0.054 0.069 0.049 0.069 0.059 0.095 0.085 0.101 0.117 0.095 0.054 0.059 0.059 0.064 0.064 0.069
[ 2] #AB046398_p23 97 0.090 0.090 0.095 0.010 0.095 0.005 0.095 0.024 0.054 0.024 0.085 0.090 0.101 0.101 0.117 0.133 0.111 0.019 0.095 0.095 0.059 0.095 0.085
[ 3] #AF260651_p23 93 91 0.095 0.090 0.090 0.090 0.085 0.090 0.106 0.111 0.095 0.014 0.095 0.069 0.059 0.074 0.090 0.059 0.106 0.101 0.101 0.122 0.090 0.019
[ 4] #AY170468_p23 94 91 91 0.005 0.101 0.005 0.085 0.005 0.106 0.127 0.106 0.106 0.000 0.138 0.127 0.144 0.161 0.133 0.106 0.106 0.106 0.117 0.005 0.106
[ 5] #AY340974_p23 94 91 91 100 0.106 0.000 0.090 0.000 0.111 0.133 0.111 0.101 0.005 0.133 0.122 0.138 0.155 0.127 0.111 0.106 0.106 0.122 0.000 0.101
[ 6] #CTAF001623_p23 96 99 91 90 90 0.106 0.014 0.106 0.034 0.049 0.024 0.085 0.101 0.101 0.101 0.117 0.133 0.111 0.029 0.106 0.106 0.069 0.106 0.085
[ 7] #CTU16304_p23 94 91 91 100 100 90 0.090 0.000 0.111 0.133 0.111 0.101 0.005 0.133 0.122 0.138 0.155 0.127 0.111 0.106 0.106 0.122 0.000 0.101
[ 8] #DQ151548_p23 97 100 92 92 91 98 91 0.090 0.029 0.059 0.029 0.080 0.085 0.106 0.095 0.111 0.127 0.106 0.024 0.090 0.090 0.054 0.090 0.080
[ 9] #DQ272579_p23 94 91 91 100 100 90 100 91 0.111 0.133 0.111 0.101 0.005 0.133 0.122 0.138 0.155 0.127 0.111 0.106 0.106 0.122 0.000 0.101
[10] #EU076703_p23 95 98 90 90 89 97 89 97 89 0.074 0.034 0.101 0.106 0.111 0.111 0.127 0.144 0.122 0.024 0.117 0.117 0.080 0.111 0.101
[11] #EU857538_p23 93 95 89 88 88 95 88 94 88 93 0.039 0.106 0.127 0.122 0.122 0.133 0.149 0.133 0.074 0.122 0.122 0.090 0.133 0.106
[12] #EU937519_p23 95 98 91 90 89 98 89 97 89 97 96 0.090 0.106 0.101 0.101 0.111 0.127 0.111 0.034 0.101 0.101 0.064 0.111 0.090
[13] #EU937520_p23 93 92 98 90 90 92 90 92 90 90 90 91 0.106 0.064 0.054 0.069 0.085 0.059 0.101 0.101 0.101 0.117 0.101 0.005
[14] #EU937521_p23 94 91 91 100 100 90 100 92 100 90 88 90 90 0.138 0.127 0.144 0.161 0.133 0.106 0.106 0.106 0.117 0.005 0.106
[15] #FJ525431_p23 91 90 93 87 88 90 88 90 88 89 88 90 94 87 0.034 0.029 0.044 0.029 0.101 0.101 0.101 0.127 0.133 0.059
[16] #FJ525432_p23 92 90 94 88 88 90 88 91 88 89 88 90 95 88 97 0.039 0.054 0.039 0.111 0.101 0.101 0.106 0.122 0.049
[17] #FJ525433_p23 90 89 93 87 87 89 87 89 87 88 88 89 93 87 97 96 0.014 0.034 0.117 0.117 0.117 0.133 0.138 0.064
[18] #FJ525434_p23 89 88 91 85 86 88 86 88 86 87 86 88 92 85 96 95 98 0.049 0.133 0.127 0.127 0.149 0.155 0.080
[19] #FJ525435_p23 91 89 94 88 88 89 88 90 88 88 88 89 94 88 97 96 97 95 0.111 0.111 0.111 0.127 0.127 0.064
[20] #FJ525436_p23 95 98 90 90 89 97 89 98 89 98 93 97 90 90 90 89 89 88 89 0.106 0.106 0.069 0.111 0.101
[21] #GQ454869_p23 94 91 90 90 90 90 90 91 90 89 88 90 90 90 90 90 89 88 89 90 0.000 0.106 0.106 0.101
[22] #GQ454870_p23 94 91 90 90 90 90 90 91 90 89 88 90 90 90 90 90 89 88 89 90 100 0.106 0.106 0.101
[23] #HM573451_p23 94 94 88 89 88 93 88 95 88 92 91 94 89 89 88 90 88 86 88 93 90 90 0.122 0.117
[24] #NC_001661_p23 94 91 91 100 100 90 100 91 100 89 88 89 90 100 88 88 87 86 88 89 90 90 88 0.101
[25] #Y18420_p23 93 92 98 90 90 92 90 92 90 90 90 91 100 90 94 95 94 92 94 90 90 90 89 90  
 
ภาพที ่32  เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน p23  ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของ 
                 เช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบักรดอะมิโน) 



 
 

 

106 

 AB046398 p23

 DQ151548 p23

 CTAF001623 p23

 EU076703 p23

 FJ525436 p23

 EU857538 p23

 EU937519 p23

 HM573451 p23

 A18 p23

 AY170468 p23

 EU937521 p23

 AY340974 p23

 DQ272579 p23

 CTU16304 p23

 NC 001661 p23

 GQ454869 p23

 GQ454870 p23

 EU937520 p23

 Y18420 p23

 AF260651 p23

 FJ525432 p23

 FJ525435 p23

 FJ525431 p23

 FJ525433 p23

 FJ525434 p23

100

68

65

100

99

60

87

98

79

69

36

29

38

70

86

56

42

93

95

73

0.01  
 
ภาพที ่33  Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p23  ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั 
                 กรดอะมิโนในส่วนโปรตีน p23  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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 5.15  เปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดใ์นส่วนของ 3’UTR 
   

   จากภาพท่ี 34 ขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดส่์วน 3’UTR เม่ือเปรียบเทียบความ
ใกลเ้คียงกนัของล าดบันิวคลีโอไทดข์องผลล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์ได ้(CTV A18-3’UTR) กบัล าดบั
เบสในส่วนของ 3’UTR ท่ีไดมี้การรายงานแลว้ในต่างประเทศ อีก 24 ตวัอยา่ง พบวา่ เช้ือไวรัส
สาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดัเชียงใหม่ มีความคลา้ยกนัของ
ล าดบันิวคลีโอไทด์ตั้งแต่ 98-99 เปอร์เซ็นต ์ซ่ึงมีค่าความแตกต่างกนันอ้ยมาก โดยความใกลเ้คียงกนั
มากท่ีสุด อยูท่ี่ 99 เปอร์เซ็นต ์ซ่ึงเป็นอตัราส่วนท่ีไม่แตกต่างกนักบั ความใกลเ้คียงกนัในระดบั 98 
เปอร์เซ็นต ์ดงัภาพท่ี 34  

 
   จากการวเิคราะห์ขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดข์องเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า 
อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยดว้ย Phylogenetic tree โดยใชโ้ปรแกรม MEGA 4 สามารถ
แบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 3 กลุ่ม คือกลุ่มแรกเป็น รัฐแคลิฟอร์เนีย ประเทศสหรัฐอเมริกา 
(CTAF001623) ประเทศสเปน (DQ151548) ประเทศนิวซีแลนด ์(EU857538, FJ525436) รัฐฮาวาย 
ประเทศสหรัฐอเมริกา (GQ454869, GQ454870) รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AY170468, 
CTU16304, NC001661) ประเทศเมก็ซิโก (DQ272579) และกลุ่มท่ีสอง คือกลุ่มของ รัฐฟลอริดา้ 
ประเทศสหรัฐอเมริกา (EU937519, EU937521) ส่วนกลุ่มท่ีสามเป็นกลุ่มของประเทศญ่ีปุ่น 
(AB046398) ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525431- FJ525435) และประเทศอินเดีย (HM573451) 
รัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา (AF260651, EU937520) ประเทศสเปน (Y18420) (ภาพท่ี 35) 
พบวา่ ตวัอยา่งของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในประเทศไทยจากจงัหวดั
เชียงใหม่ มีการจดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มแรก ผลของค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรม 
(pairwise distance) (ภาพท่ี 34) ผลมีความสอดคลอ้งกบัการเปรียบเทียบความคลา้ยกนัของล าดบั 
นิวคลีโอไทด ์คือค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดคือ รัฐแคลิฟอร์เนีย ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (CTAF001623) ประเทศนิวซีแลนด ์(FJ525436) 0.005 และรองลงมาคือ รัฐฟลอริดา้ 
ประเทศสหรัฐอเมริกา (AY170468, EU076703) รัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา (GQ454869, 
GQ454870)ประเทศเมก็ซิโก (DQ272579) ประเทศสเปน (DQ151548) และประเทศนิวซีแลนด ์
(EU857538) มีค่าเท่ากนัท่ี 0.008 
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Accession No. [1] [2] [3] [4] [5] [6] [7] [8] [9] [10] [11] [12] [13] [14] [15] [16] [17] [18] [19] [20] [21] [22] [23] [24] [25]
[ 1] #A18_3UTR 0.514 0.660 0.008 0.011 0.005 0.011 0.008 0.008 0.008 0.008 0.050 0.576 0.053 0.429 0.429 0.430 0.425 0.425 0.005 0.008 0.008 0.430 0.011 0.655
[ 2] #AB046398_3UTR 99 0.100 0.527 0.527 0.508 0.527 0.513 0.527 0.514 0.523 0.506 0.153 0.516 0.084 0.084 0.081 0.078 0.078 0.508 0.515 0.515 0.081 0.527 0.097
[ 3] #AF260651_3UTR 98 98 0.673 0.673 0.665 0.673 0.670 0.673 0.660 0.655 0.638 0.047 0.662 0.177 0.177 0.173 0.169 0.169 0.665 0.652 0.652 0.174 0.673 0.003
[ 4] #AY170468_3UTR 99 98 97 0.003 0.014 0.003 0.017 0.000 0.017 0.017 0.059 0.589 0.044 0.442 0.442 0.443 0.438 0.438 0.014 0.017 0.017 0.443 0.003 0.668
[ 5] #AY340974_3UTR 98 98 97 100 0.017 0.000 0.019 0.003 0.020 0.019 0.059 0.593 0.044 0.442 0.442 0.443 0.438 0.438 0.017 0.019 0.019 0.443 0.000 0.668
[ 6] #CTAF001623_3UTR 99 99 98 98 98 0.017 0.003 0.014 0.003 0.008 0.050 0.581 0.059 0.435 0.435 0.435 0.430 0.430 0.000 0.014 0.014 0.436 0.017 0.661
[ 7] #CTU16304_3UTR 98 98 97 100 100 98 0.019 0.003 0.020 0.019 0.059 0.593 0.044 0.442 0.442 0.443 0.438 0.438 0.017 0.019 0.019 0.443 0.000 0.668
[ 8] #DQ151548_3UTR 99 99 97 98 97 100 97 0.017 0.006 0.011 0.053 0.586 0.062 0.439 0.439 0.439 0.435 0.435 0.003 0.017 0.017 0.440 0.019 0.665
[ 9] #DQ272579_3UTR 99 98 97 100 100 98 100 98 0.017 0.017 0.059 0.589 0.044 0.442 0.442 0.443 0.438 0.438 0.014 0.017 0.017 0.443 0.003 0.668
[10] #EU076703_3UTR 99 99 98 98 97 99 97 99 98 0.008 0.050 0.576 0.063 0.440 0.440 0.440 0.435 0.435 0.003 0.017 0.017 0.441 0.020 0.655
[11] #EU857538_3UTR 99 98 99 98 97 99 97 98 98 99 0.041 0.571 0.062 0.429 0.429 0.429 0.425 0.425 0.008 0.011 0.011 0.430 0.019 0.650
[12] #EU937519_3UTR 98 98 98 97 97 98 97 98 97 98 100 0.645 0.019 0.414 0.414 0.414 0.409 0.409 0.050 0.053 0.053 0.415 0.059 0.634
[13] #EU937520_3UTR 99 98 100 98 97 98 97 98 98 98 99 99 0.668 0.236 0.236 0.232 0.228 0.228 0.581 0.568 0.568 0.232 0.593 0.044
[14] #EU937521_3UTR 99 98 97 100 100 98 100 98 100 98 98 98 97 0.432 0.432 0.432 0.428 0.428 0.059 0.062 0.062 0.433 0.044 0.657
[15] #FJ525431_3UTR 98 97 97 97 97 97 97 97 97 97 98 97 98 97 0.011 0.008 0.005 0.005 0.435 0.426 0.426 0.019 0.442 0.173
[16] #FJ525432_3UTR 98 97 97 97 97 97 97 97 97 97 98 97 98 97 98 0.008 0.005 0.005 0.435 0.426 0.426 0.019 0.442 0.173
[17] #FJ525433_3UTR 98 98 98 97 97 98 97 97 97 97 98 98 98 97 99 99 0.003 0.003 0.435 0.426 0.426 0.017 0.443 0.169
[18] #FJ525434_3UTR 99 98 98 98 97 98 97 98 98 98 98 98 98 98 99 99 100 0.000 0.430 0.422 0.422 0.014 0.438 0.166
[19] #FJ525435_3UTR 99 98 98 98 97 98 97 98 98 98 98 98 98 98 99 99 100 100 0.430 0.422 0.422 0.014 0.438 0.166
[20] #FJ525436_3UTR 99 99 98 98 98 100 98 98 98 100 99 98 98 98 97 97 98 98 98 0.014 0.014 0.436 0.017 0.661
[21] #GQ454869_3UTR 99 98 98 98 97 98 97 98 98 98 98 98 98 98 98 98 98 98 98 98 0.000 0.427 0.019 0.647
[22] #GQ454870_3UTR 99 98 98 98 97 98 97 98 98 98 98 98 98 98 98 98 98 98 98 98 100 0.427 0.019 0.647
[23] #HM573451_3UTR 98 98 98 97 97 98 97 98 97 98 99 98 98 97 97 97 98 98 98 98 98 98 0.443 0.170
[24] #NC_001661_3UTR 98 98 97 100 100 98 100 97 100 97 97 97 98 100 97 97 97 97 97 98 97 97 97 0.668
[25] #Y18420_3UTR 99 98 100 98 97 98 97 98 98 98 99 99 100 98 98 98 98 98 98 98 98 98 98 97  
 
ภาพที ่34  เปรียบเทียบค่า Identity และ Pairwire distance ของล าดบันิวคลีโอไทดส่์วน 3’UTR ของจีโนมไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย กบัขอ้มูลของเช้ือ  

   ไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK (ดา้นบนแสดง ค่า Pairwire distance ดา้นล่างแสดง ค่า Identity ของล าดบันิวคลีโอไทด)์ 
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ภาพที ่35  Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบันิวคลีโอไทดใ์นส่วน 3’UTR ของไวรัส CTV ท่ีพบในประเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบั 
                 นิวคลีโอไทดส่์วน 3’UTR ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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 6.  การวเิคราะห์ชุดขอ้มูล 
 

 ผลยนีในแต่ละส่วนเม่ือน ามาเปรียบเทียบผลความใกลเ้คียงกนั พบวา่ ในแต่ละส่วนยนี
นั้น ค่าความใกลเ้คียงกนัของ CTV A18 มีค่าความใกลเ้คียงกบัประเทศต่างกนั ดงัตวัอยา่งเช่น ในยนี
ส่วน p35 (Coat protein gene)  CTV A18 ใกลเ้คียงกบัตวัอยา่ง CTV  NUagA ของประเทศญ่ีปุ่น 
(AB046398) มากท่ีสุดถึง 99 เปอร์เซนต ์ในขณะท่ี ยนี p20 CTV A18 ใกลเ้คียงกบัตวัอยา่ง CTV 
B125 ของประเทศอินเดีย (EU076703) มากท่ีสุดถึง 97 เปอร์เซ็นต ์เป็นผลเน่ืองมาจากการกระจาย
ตวัของ Gene recombination อยา่งชดัเจน ดงัรายงานของ (Albiach-Martı, 1999; Mawassi, 1995) 
ท่ีพบวา่ Consensus sequence ของ CTV T30 จากรัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา มีค่า Identity 
ใกลเ้คียงกบัตวัอยา่งของ CTV T385  จากประเทศสเปน ซ่ึงตวัอยา่งทั้งสองสายพนัธ์ุ (T30 และ 
T385) มีความแตกต่างกนัทั้งในลกัษณะสภาพแวดลอ้ม และระยะเวลาเร่ิมกระจายตวัของเช้ือ อยา่ง
นอ้ย 24 ปีและ 100 ปีตามล าดบั (Albiach-Marti, 2000) เช่นเดียวกบัรายงานของ Vive et al. (1999) 
ในตวัอยา่งของ CTV SY568 จากรัฐแคลิฟอร์เนีย ประเทศสหรัฐอเมริกา ท่ีพบวา่ ยนีในส่วน p54 
(RdRp domain) ใน ORF1b และในส่วนของ p27 มีค่าความใกลเ้คียงกนัถึง 99.1-100 เปอร์เซ็นต ์กบั
ตวัอยา่ง CTV T30 ของรัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา จากผลการศึกษาเหล่าน้ีสนบสนุนสมมติ
ฐานของ Vive et al. (1999) ท่ีวา่ CTV SY568 อาจเป็นผลระหวา่งการ Gene recombination ระหวา่ง
สองสายพนัธ์ุ (genotype) ท่ีแตกต่างกนั 
 

 จากผลการทดลองการสังเคราะห์จีโนมของเช้ือไวรัสทริสเตซ่าในส้มฟรีมองตท่ี์แสดง
อาการล าตน้บุ๋มโดยใชก้ารเปรียบเทียบผลจีโนมและยนีแต่ละยนีดว้ยโปรแกรม Clustal W2 จาก
เวบ็ไซต ์EMBL-EBI (http://www.ebi.ac.uk/tools/msa/clustalw2/) พบวา่ ลกัษณะทางพนัธุกรรมท่ีมี
ความแตกต่างในเปอร์เซ็นตท่ี์สูง มกัจะอยูใ่นช่วงทางดา้นปลาย 5’ terminal โดยเฉพาะ ORF1 
(p349)โดยมีค่าเฉล่ียประมาณ 68-100 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 7) ซ่ึงน่าจะเป็นผลมาจากยนีในส่วนน้ี
พบส่วนท่ีเป็น deletion จ านวนมาก (Mawassi, 1996) และอาจเป็นเพราะวา่ลกัษณะทางโครงสร้าง
ของจีโนมในบริเวณน้ีมีลกัษณะท่ีซบัซอ้นและไม่เสถียรสูง (Vive et al., 1999) ซ่ึงจากขอ้มูลของ 
(Drake, 1999) พบวา่ Viral RNA Polymerase ของ CTV ไม่มีคุณสมบติัของ Proof reading จึงน่าจะ
เป็นผลท าใหเ้กิดการ Mutation ของจีโนมของเช้ือไดง่้าย (Domingo, 1995) จึงท าใหไ้วรัสชนิด RNA 
มีคุณสมบติัของการววิฒันาการไดร้วดเร็ว (Domingo, 1994) 

 

http://www.ebi.ac.uk/tools/msa/clustalw2/
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 และจากขอ้มูลของ Hedges (1999); Karasev (1995); Kruse (1994) ในเร่ืองความ
เสถียรภาพของยนีของไวรัสชนิด RNA ในส่วน Consensus sequence ท่ีมีคุณสมบติัการรักษาความ
เสถียรภาพ ไดอ้ธิบายไวใ้นตวัอยา่งของ เช้ือ H1N1 Influenza A Orthomyxovirus ท่ีสามารถลกัษณะ
ทางพนัธุกรรมไวไ้ดเ้ช่นเดิม หลงัจากเวลาผา่นไป 27 ปี และตวัอยา่งอ่ืนของเช้ือไวรัสโรคพืชไดแ้ก่
ตวัอยา่งของ Tobacco Mild Green Mosaic Tobamovirus (Fraile, 1997) และ Turnip Yellow Mosaic 
Tymovirus (Blok, 1987; Skotnicki, 1993) ซ่ึงรายงานวา่ลกัษณะทางพนัธุกรรมของไวรัสทั้งสอง 
ถึงแมว้า่เวลาจะผา่นไป 100 ปี จะสามารถรักษาลกัษณะทางพนัธุกรรมในส่วน Consensus sequence 
ไวไ้ดด้งัเดิม จากขอ้มูลรายงานเหล่าน้ีจึงสามารถอธิบายถึงความเสถียรภาพในลกัษณะทาง
พนัธุกรรมบริเวณ Consensus sequence ท่ีมีอยูสู่งไดเ้ม่ือเกิดการ Mutation ไปในแต่ละรุ่น ซ่ึงจากผล
การทดลองพบวา่ ส่วนของยีนท่ีมี Consensus sequence สูงท่ีสุดคือในบริเวณ ในส่วนของ 3’UTR 
และ ยนี p25 (Coat protein) ซ่ึงมีค่าความต่างอยูท่ี่ 98-99 เปอร์เซ็นตแ์ละ 96-99 เปอร์เซ็นต ์
ตามล าดบั ดงัภาพท่ี 34 และภาพท่ี 24 ตามล าดบั 

 
 จากขอ้มูลของ Roistacher (1991) รายงานวา่ ลกัษณะทางพนัธุกรรม (Genotype) ของ 

CTV ไดถู้กแพร่กระจายไปยงัสภาพแวดลอ้มท่ีแตกต่างกนัทัว่โลกเน่ืองมาจากก่ิงพนัธ์ุ ยิง่ไปกวา่นั้น
ลกัษณะสายพนัธ์ุของเช้ือท่ีต่างกนั เกิดข้ึนจากแมลงพาหะ เพล้ียอ่อน (Aphid transmission) หรือการ
ตอนก่ิงแพร่กระจายในแต่ละทอ้งท่ีนั้นๆ (Albiach-Marti, 1999; Moreno, 1993) ซ่ึงเป็นผลท าใหเ้กิด
เป็นสายพนัธ์ุต่างๆกนัทั้ง Mild strain และ Virulence strain ซ่ึงการเปล่ียนแปลงเหล่าน้ีส่งผล
ต่อเน่ืองดว้ยการคดัเลือกโดยธรรมชาติในเวลาต่อมา จนท าใหเ้กิดสายพนัธ์ุอ่ืนๆของ CTV ข้ึน 

 
 พืชอาศยัดั้งเดิมของเช้ือไวรัสทริสเตซ่าคือพืชตระกลูส้ม ซ่ึงจากรายงานการศึกษาของ 

Ayllon (1999); Moreno (1991) ในเร่ือง ความแตกต่างของพืชอาศยัและลกัษณะอาการมีผลต่อความ
ใกลเ้คียงกนั (Identity) ของสายพนัธ์ุของเช้ือ CTV หรือไม่ พบวา่ ตวัอยา่งของ CTV T30 และ CTV 
T36 จากรัฐฟลอริดา้ ประเทศสหรัฐอเมริกา ทั้งสองสายพนัธ์ุมีลกัษณะทางพนัธุกรรมใกลเ้คียงกนั 
ปลูกในบริเวณพื้นท่ีเดียวกนัแต่แตกต่างกนัพืชอาศยัและลกัษณะอาการ (Citrus reticulate : 
Tangerine และ Citrus aurantifolia : Lime) ซ่ึงในความเป็นจริงควรจะแตกต่างกนัอยา่งมาก 
(Ayllon, 1999; Moreno, 1991) ดงันั้นจึงเช่ือวา่สายพนัธ์ุดงัเดิมของเช้ือไวรัสทริสเตซ่า น่าจะมี
จุดเร่ิมตน้มาจากแหล่งเดียวกนัและววิฒันาการโดยการแพร่กระจายไปทัว่โลกต่อมาภายหลงั จาก
ขอ้มูลเหล่าน้ีสนบัสนุนผลการทดลองในคร้ังน้ีท่ีวา่ จีโนมของ CTV A18 มีความใกลเ้คียงกนัมาก
ท่ีสุดกบั CTV NUagA  ประเทศญ่ีปุ่น (AB046398 อาการ seedling yellows) และ CTV T318A 
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ประเทศสเปน (DQ151548 อาการ severe stem pitting) ถึง  92 เปอร์เซ็นต ์ถึงแมว้า่พืชอาศยัและ
อาการท่ีเกิดจะเป็นพืชตระกลูส้มคนละสายพนัธ์ุและคนละอาการ ซ่ึงล าดบัเบสและกรดอะมิโนอามี
การเปล่ียนแปลงในบางต าแหน่ง  

 
 จากขอ้มูลเหล่าน้ีหากเราทราบต าแหน่งของเบสท่ีเป็น Consensus sequence ของเช้ือ

ไวรัส CTV ถึงแมว้า่เวลาจะผา่นไปหลายปี ขอ้มูลเหล่าน้ีสามารถน าไปใชท้างดา้นการควบคุมโรค
ดว้ยวธีิ Sequence-base control เช่น Transgenic plants หรือ Cross protection based on mild strains 
โดยใช ้severe strains ท่ีมีล าดบันิวคลีโอไทดใ์กลเ้คียงกนัมาปรับปรุง ซ่ึงมีโอกาสความเป็นไปไดสู้ง
ท่ีจะประสบความส าเร็จ  
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ส่วนที ่2 การตรวจสอบเช้ือไวรัสทริสเตซ่าในวชัพชืด้วยเทคนิค RT-PCR และ Dot Blot 
Hybridization  
 

1.  ตวัอยา่งวชัพืชท่ีเก็บจากสวนส้ม 
 

 จากภาพท่ี 36 จะเห็นสภาพสวนส้มและส้มโอโดยมากแลว้จะมีลกัษณะสองแบบคือเป็น
พื้นท่ีราบ และสวนยกร่อง วชัพืชมกัข้ึนรกในบริเวณทรงพุม่หากขาดการดูแล ซ่ึงมีความเป็นไปได้
ในการเป็นท่ีอยูอ่าศยัของแมลงพาหะของเช้ือไวรัสทริสเตซ่า ซ่ึงวชัพืชท่ีมกัข้ึนในสวนส้มและส้ม
โอส่วนใหญ่มกัเป็นวชัพืชคลา้ยๆกนัในทุกสวน ดงัภาพท่ี 37 

 

 
 

ภาพที ่36  ลกัษณะสวนส้มโอโดยทัว่ไปในสวนภาคกลางในประเทศไทย 
 
 
 

 



114 
 

 

 

 
 

 
 

ภาพที ่37  ลกัษณะของวชัพืชท่ีข้ึนทัว่ไปในสวนส้มและส้มโอในประเทศไทย 
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ภาพที ่38  ภาพตวัอยา่งวชัพืชท่ีพบส่วนมากในสวนส้มและส้มโอในเขตภาคกลางในประเทศไทย 
    A  :  ผกัแครด (Synedrella nodiiflora (L.) Gaerth.) 
    B  :  ตอ้ยต่ิง (Ruellia tuberose.) 
    C  :  ผกัปราบใบกวา้ง (Commelina bengalensis L.) 
    D  :  ผกัโขม (Amaranthus lividus Linn.) 
    E  :  บานไม่รู้โรยป่า (Gomphrena celosioides Mart.) 
    F  :  หญา้ยาง (Euphorbia heterophylla L.) 

A B 

C D 

E F 
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ภาพที ่38  (ต่อ)   
     G  :  หญา้ละออง (Vernonia cinerea Less.) (ดอก) 
     H  :  หญา้ละออง (Vernonia cinerea Less.) (ใบ) 
     I   :  ผกัปราบใบแคบ (Commelina diffusa Burm.f.) 
     J   :  กระเมง็ (Eclipta alba (L.) Hassk.) 
 
 

G H 

I J 
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ตารางที่ 5  ตวัอยา่งของวชัพืชท่ีเก็บ เพื่อน ามาตรวจสอบโรคไวรัสทริสเตซ่าจากสวนส้มและส้มโอ  
    ท่ีมีการระบาดของโรคไวรัสทริสเตซ่า 

 

ตวัอย่าง รหัสตวัอย่าง ช่ือวชัพชื สถานทีเ่กบ็ สวน 
1 CN 1-1 ผกัปราบใบแคบ (Commelina diffusa Burm.f.) ชยันาท สม้โอ 
2 CN 1-2 หญา้ละออง (Vernonia cinerea Less.) ชยันาท สม้โอ 
3 CN 1-3 บานไม่รู้โรยป่า (Gomphrena celosioides Mart.) ชยันาท สม้โอ 
4 CN 1-4 ตอ้ยต่ิง (Ruellia tuberose.) ชยันาท สม้โอ 
5 CN 2-1 ผกัโขม (Amaranthus lividus Linn.) ชยันาท สม้โอ 
6 CN 2-2 ผกัปราบใบกวา้ง (Commelina bengalensis L.) ชยันาท สม้โอ 
7 CN 2-3 กระเมง็ (Eclipta alba (L.) Hassk.) ชยันาท สม้โอ 
8 CN 3-1 ผกัปราบใบแคบ (Commelina diffusa Burm.f.) ชยันาท สม้โอ 
9 CN 3-2 ผกัปราบใบกวา้ง (Commelina bengalensis L.) ชยันาท สม้โอ 
10 CN 3-3 ผกัโขมหนาม (Amaranthus spinosus L.) ชยันาท สม้โอ 
11 CN 4-1 ผกัโขม (Amaranthus lividus Linn.) ชยันาท สม้โอ 
12 CN 4-2 ผกัปราบใบกวา้ง (Commelina bengalensis L.) ชยันาท สม้โอ 
13 CN 5-1 ผกัโขม (Amaranthus lividus Linn.) ชยันาท สม้โอ 
14 CN 5-2 ผกัปราบใบกวา้ง (Commelina bengalensis L.) ชยันาท สม้โอ 
15 NPT 1-1 หญา้ละออง (Vernonia cinerea Less.) นครปฐม มะนาว 
16 NPT 1-2 ผกัโขม (Amaranthus lividus Linn.) นครปฐม มะนาว 
17 NPT 1-3 ผกัปราบใบกวา้ง (Commelina bengalensis L.) นครปฐม มะนาว 
18 NPT 1-4 ตอ้ยต่ิง (Ruellia tuberose.) นครปฐม มะนาว 
19 NPT 1-5 ผกัแครด (Synedrella nodiiflora (L.) Gaerth.) นครปฐม มะนาว 
20 NPT 2-1 หญา้รังนก (Chloris barbata (L.) Sw.) นครปฐม มะนาว 
21 NPT 2-2 หญา้ยาง (Euphorbia heterophylla L.) นครปฐม มะนาว 
22 NPT 2-3 กระทกรก (Passiflora foetida) นครปฐม มะนาว 
23 SMSK 1-1 หญา้แหว้หม ู(Cyperus rotundus) สมุทรสาคร มะนาว 
24 SMSK 1-2 ผกัปราบใบแคบ (Commelina diffusa Burm.f.) สมุทรสาคร มะนาว 
25 PB 1-1 ผกัปราบใบกวา้ง (Commelina bengalensis L.) เพชรบุรี มะนาว 
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ตารางที่ 5  (ต่อ)  
 

ตวัอย่าง รหัสตวัอย่าง ช่ือวชัพชื สถานทีเ่กบ็ สวน 
26 PB 1-2 ผกัปราบใบแคบ (Commelina diffusa Burm.f.) เพชรบุรี มะนาว 
27 PB 1-3 ผกัเป็ดด า (Alternanthera sessilis DC.) เพชรบุรี มะนาว 
28 PB 2-1 ผกัปราบใบกวา้ง (Commelina bengalensis L.) เพชรบุรี มะนาว 
29 PB 2-2 ผกัโขม (Amaranthus lividus Linn.) เพชรบุรี มะนาว 
30 PB 2-3 กระทกรก (Passiflora foetida) เพชรบุรี มะนาว 
31 KPP 1-1 ผกัปราบใบแคบ (Commelina diffusa Burm.f.) ก าแพงเพชร สม้โอ 
32 KPP 2-1 หญา้ละออง (Vernonia cinerea Less.) ก าแพงเพชร สม้โอ 
33 KPP 2-2 ผกัปราบใบแคบ (Commelina diffusa Burm.f.) ก าแพงเพชร สม้โอ 
34 KPP 3-1 ผกัโขมหนาม (Amaranthus spinosus L.) ก าแพงเพชร สม้โอ 
35 KPP 4-1 ผกัปราบใบแคบ (Commelina diffusa Burm.f.) ก าแพงเพชร สม้โอ 
36 KPP 4-2 หญา้แหว้หม ู(Cyperus rotundus) ก าแพงเพชร สม้โอ 
37 KPP 5-1 ผกัโขม (Amaranthus lividus Linn.) ก าแพงเพชร สม้โอ 
38 KPP 5-2 ผกัปราบใบกวา้ง (Commelina bengalensis L.) ก าแพงเพชร สม้โอ 
39 KPP 6-1 ผกัปราบใบแคบ (Commelina diffusa Burm.f.) ก าแพงเพชร สม้โอ 
40 KPP 6-2 หญา้แหว้หม ู(Cyperus rotundus) ก าแพงเพชร สม้โอ 
41 KPP 7-1 ผกัปราบใบแคบ (Commelina diffusa Burm.f.) ก าแพงเพชร สม้โอ 
42 KPP 7-2 ผกัปราบใบกวา้ง (Commelina bengalensis L.) ก าแพงเพชร สม้โอ 
43 KPP 8-1 หญา้ละออง (Vernonia cinerea Less.) ก าแพงเพชร สม้โอ 
44 KPP 8-2 ผกัโขม (Amaranthus lividus Linn.) ก าแพงเพชร สม้โอ 
45 KPP 8-3 ผกัปราบใบกวา้ง (Commelina bengalensis L.) ก าแพงเพชร สม้โอ 
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2.  การตรวจสอบดว้ยเทคนิค RT-PCR ดว้ยไพรเมอร์ CPF-CPR  
 
 จากภาพ agarose gel หลงัจากน าไปยอ้มดว้ย สารละลายเอธิเดียมโบรไมด์ 5 นาที แลว้

ลา้งเจลดว้ยน ้าก่อนน าไปตรวจแถบดีเอน็เอดว้ยการใช ้UV-transilluminator (ภาพท่ี 39) ท่ีไดมี้การ
ตรวจสอบจากขั้นตอนแรก ดว้ยเทคนิค RT-PCR พบวา่เม่ือท าการตรวจสอบดว้ยไพรเมอร์จ าเพาะ
เจาะจง CPF-CPR แลว้ไม่พบการปรากฏข้ึนของแบนขนาด 672 bp จากตวัอยา่งใดเลยทั้ง 45 
ตวัอยา่ง เม่ือเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง positive และตวัอยา่งอ่ืนจากพืชตระกลูส้มเช่นกนั (มะนาว)          

 

 
 

ภาพที ่39  แสดงการตรวจสอบโรคไวรัสทริสเตซ่า Citrus Tristeza Virus (CTV), ดว้ยเทคนิค RT- 
 PCR ดว้ยการเพิ่มปริมาณช้ินยนี coat protein gene (cp) ขนาด 672 bp จาก RNA ตวัอยา่ง    
 ของวชัพืชทั้ง 45 ตวัอยา่งดว้ยคู่ไพรเมอร์ CPF/CPR จากภาพ Lane M : 1 kb DNA ladder   
 (Fermentus®) , N : negative – dH2O , P : positive – CTV infected mandarin , L : CTV   
 infected lime , Lane 1 – 45 : ตวัอยา่งวชัพืชทั้ง 45 ตวัอยา่งดงัแสดงในตารางท่ี 5 

6 kb 

3 kb 

3 kb 

6 kb 

1 kb 

1 kb 

750 bp 
500 bp 

750 bp 
500 bp 
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3.  การตรวจสอบดว้ยเทคนิค Dot blot hybridization ดว้ย probe 
 
 3.1  การเตรียม Probe 

  
  จากภาพท่ี 40 แสดง Biotin CTV-probe ท่ี label ดว้ย Biotin-11-dUTP จะเห็น

ขนาดของแบนท่ีเพิ่มข้ึนเม่ือเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง cp gene ปกติ 
 
 

 
 

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที ่40  แสดง CTV-cp-Probe เทียบกบัขนาดของ coat protein gene ปกติ จากภาพ Lane M : 1 kb   

    DNA ladder (Fermentus®), Lane 1 : Probe แสดงใหเ้ห็นขนาดของแบนท่ีเพิ่มข้ึน  
    เน่ืองจากการ label ดว้ย Biotin-11-dUTP , Lane 2: ยนี coat protein gene ปกติ 672 bp  

 
 

Biotin-Labeled probe 

672 kb 

6 kb 

3 kb 

1 kb 

250 bp 

500 bp 

750 bp 
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 3.2  การตรวจสอบเช้ือดว้ยวิธี Dot blot hybridization (DBH) 
  

  น าผลท่ีไดจ้ากการตรวจสอบจากขั้นตอนแรกมาเลือกตวัอยา่งของผกัปราบใบแคบ
และผกัปราบใบกวา้งซ่ึงพบมากท่ีสุดในทุกสวน จ านวน 13 ตวัอยา่ง จากผลการทดลองภาพฟิลม์ท่ี
ไดจ้ากการตรวจสอบการท างานของ probe แสดงใหเ้ห็นวา่ ไม่มีรอยวงท่ีเกิดจากความเขา้กนัไดข้อง
ตวัอยา่งกบัสารตรวจสอบ ในทุกตวัอยา่งเม่ือเทียบกบัตวัอยา่ง positive จากส้มเปลือกล่อนและ
มะนาว ท่ีมีการแสดงอาการ โดยขนาดและความเขม้ของวงจะแสดงถึงปริมาณของเช้ือ CTV ใน
ตวัอยา่ง 
 
 

 
 

ภาพที ่41  ภาพแสดงผลการตรวจสอบโรคทริสเตซ่าดว้ยเทคนิค Dot blot hybridization ,  
 N : negative = dH2O , P : positive = CTV infected citrus, L : CTV infected lemon,    
 Lane 1 : CN 1-1, 6 : CN 2-2, 8 : CN 3-1, 9 : CN 3-2, 17 : NPT 1-3, 24 : SMSK 1-2,  
 25 : PB 1-1, 26 : PB 1-2, 31 : KPP 1-1, 33 : KPP 2-2, 38 : KPP 5-2, 39 : KPP 6-1,  
 45 : KPP 8-3 
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4.  การวเิคราะห์ผลการทดลอง 
 
 จากผลการทดลองทั้งสองการทดลอง พบวา่ ไม่พบการแสดงออกของเช้ือไวรัสทริส 

เตซ่าสาเหตุโรคทริสเตซ่าในพืชตระกลูส้ม ในพืชอาศยักลุ่มวชัพืชในพืชจ านวน 45 ตวัอยา่ง 11 สกุล 
8 ตระกลู ซ่ึงอาจเป็นเพราะพืชอาศยักลุ่มน้ีไม่ใช่พืชอาศยัหลกัของแมลงพาหะของเช้ือไวรัส 
ทริสเตซ่า การถ่ายทอดโรคจึงไม่เกิดข้ึนซ่ึงแตกต่างกบัรายงานของ Yokomi and Garnsey (1987)  
 
 Powell et al. (1997) พบวา่ เช้ือไวรัสทริสเตซ่า สามารถถ่ายทอดโรคทางธรรมชาติ ผา่น
ทางแมลงพาหะในกลุ่มของเพล้ียอ่อน (Aphids) และจากการทดลองศึกษาการถ่ายทอดโรค 
ทริสเตซ่าผา่นทางเพล้ียอ่อน (Aphid transmission) ในพืชอาศยักลุ่มส้ม 12 สายพนัธ์ุ ของ Yokomi 
and Garnsey (1987) หลงัจากผา่นไป 10 ปี เม่ือตรวจสอบเช้ือไวรัสทริสเตซ่าอีกคร้ัง พบวา่ สามารถ
แบ่งกลุ่มของพืชอาศยัตามลกัษณะความอ่อนแอต่อเช้ือได ้3 กลุ่ม กลุ่มแรกเป็นกลุ่มท่ีมีความอ่อนแอ
ต่อโรคสูงท่ีสุด (89-100%) ไดแ้ก่ Alemow, Volkamer lemon, Ridge pineapple, Orlando tangelo, 
and rough lemon และในกลุ่มท่ีสองอ่อนแอต่อโรคปานกลาง (27-53%) ไดแ้ก่ Rangpur lime, 
Cleopatra mandarin, sour orange และ Palestine sweet lime กลุ่มสุดทา้ยเป็นกลุ่มท่ีมีความตา้นทาน
ต่อเช้ือไวรัสทริสเตซ่าหรืออ่อนแอนอ้ยท่ีสุด (0%) ไดแ้ก่ Swingle citrumelo, Trifoliate orange และ  
Carrizo citrange ซ่ึงจากการทดลองเม่ือ เม่ือเปรียบเทียบระหวา่ง Mexican lime และ Alemow เป็น
พืชอาศยัท่ีอ่อนแอเช่นเดียวกนั ในขณะท่ี Alemow เป็นพืชอาศยัชนิด non host ซ่ึง Swingle 
citrumelo และ  Carrizo citrange ก็เป็นพืชอาศยัชนิด non host เช่นเดียวกนัแต่มีลกัษณะตา้นทาน
โรค ดงันั้นการถ่ายทอดโรคผา่นทางแมลงพาหะจึงสามารถเกิดข้ึนไดห้ากพืชอาศยันั้นๆมีความ
เหมาะสมกบัแมลงพาหะ  
 
 ยงัไม่มีรายงานการตรวจสอบพืชอาศยัในกลุ่มวชัพืชในสวนส้มเพิ่มเติม จึงยงัไม่
สามารถสรุปผลไดอ้ยา่งชดัเจนวา่ พืชอาศยักลุ่มน้ีสามารถเป็นพืชอาศยัของเช้ือไวรัสทริสเตซ่าได้
หรือไม่ 
. 
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สรุปและข้อเสนอแนะ 
 

สรุป 
 

 ผลการทดลองส่วนการวเิคราะห์จีโนมเช้ือไวรัสทริสเตซ่า โดยใชคู้่ไพรเมอร์ CPF/CPR ใน
การเพิ่มปริมาณยีนในส่วนของโปรตีนห่อหุม้อนุภาค (Coat protein gene, cp) ขนาด 672 คู่เบส จาก
ผลการทดลองพบวา่ คู่ไพรเมอร์ CPF/CPR สามารถน าไปใชต้รวจสอบเช้ือไวรัสทริสเตซ่าไดจ้ริงใน
ทุกลกัษณะอาการและทุกพืชอาศยัของโรคทริสเตซ่า  

 
จากการวเิคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด์และกรดอะมิโนของไวรัสทริสเตซ่า อาการล าตน้บุ๋ม 

(A18) จากจงัหวดัเชียงใหม่ พบวา่ เม่ือวิเคราะห์ขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดต์ลอดทั้งจีโนมตั้งแต่ส่วน 
5’UTR ถึง 3’UTR เปรียบเทียบความใกลเ้คียงกนัของล าดบันิวคลีโอไทด์ กบัจีโนมท่ีไดมี้การ
รายงานแลว้ในต่างประเทศ อีก 24 ตวัอยา่ง มีความใกลเ้คียงกนัของล าดบัเบสและสายววิฒันาการ
ใกลเ้คียงกบัสายพนัธ์ุจากประเทศญ่ีปุ่น และประเทศสเปนมากท่ีสุด และเม่ือท าการวิเคราะห์ล าดบั
กรดอะมิโนในโปรตีนแต่ละส่วน ตลอดทั้งจีโนม พบวา่ บริเวณอนุรักษใ์นส่วนท่ีมีความผนัแปร
นอ้ยท่ีสุดคือส่วนของยนี cp (Coat protein) และส่วนของ 3’UTR ช่วงความต่างมีเพียงแค่ 96-99 
เปอร์เซ็นต ์และ 98-99 เปอร์เซ็นตต์ามล าดบั (ภาพท่ี 32 และ 34) ดงันั้นยนีในส่วนน้ีจึงสามารถ
ยนืยนัความเสถียรของล าดบัเบสไดดี้ท่ีสุด ซ่ึงแตกต่างจากส่วนปลาย 5’ terminal นั้นตั้งแต่ 5’UTR 
ตลอดจนส่วนช้ิน Polyprotein (p349)ไดแ้ก่ Protease-like domain, Methyltransferase-like domain, 
Helicase-like domain รวมถึงส่วนของ RdRp (p54) มีความแตกต่างของยนีในบริเวณดงักล่าว ตั้งแต่ 
49-91 เปอร์เซ็นตแ์ละ 71-97 เปอร์เซ็นต ์ตามล าดบั ซ่ึงความแตกต่างในส่วนน้ีอาจข้ึนกบัลกัษณะ
ของเช้ือในแต่ละพื้นท่ี ซ่ึงจากผลการทดลอง คู่ไพรเมอร์ท่ีใชใ้นการสังเคราะห์ช้ินจีโนมในส่วน 
5’UTR และ โปรตีน P349 (ปลาย 5’ terminal) สามารถใชใ้นการตรวจสอบเช้ือไวรัสทริสเตซ่า  
สายพนัธ์ุ A18 ไดเ้ท่านั้น เน่ืองจากไพรเมอร์ท่ีใชมี้การออกแบบโดยเฉพาะเจาะจงจากสายพนัธ์ุ 
CTV A18 โดยเฉพาะ และเม่ือวเิคราะห์ลกัษณะนิวคลีโอไทดข์องจีโนมไวรัสทริสเตซ่าสายพนัธ์ุ 
A18 จะพบลกัษณะเบสท่ีแตกต่างจากกลุ่มอ่ืนส่วนมากจะอยูใ่นบริเวณ 5’UTR และยนี p349 ซ่ึงเรา
จะใชไ้พรเมอร์ในส่วนน้ีในการจ าแนกความแตกต่างจากสายพนัธ์ุอ่ืนไดใ้นเบ้ืองตน้ 
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ตารางที ่6  สรุปผลเปรียบเทียบความแตกต่างของล าดบันิวคลีโอไทดแ์ละกรดอะมิโนของ  
      CTV A18 เทียบกบัรายงานท่ีเคยมีการตีพิมพใ์น GenBank 

 

Region 
 

Strain/Country/Genbank Accession No. 
% Identity  

(Total Range) 
Pairwise 
distance 

Genome CTV nucleotide NUagA/Japan/AB046398 92 (84-92) 0.081 

5’UTR nucleotide NUagA/Japan/AB046398 97 (66-97) 0.021 

P349 amino acid NUagA/Japan/AB046398 91 (49-91) 0.091 

P54 amino acid NZRB-M12/Newzealand/FJ525431 97 (71-97) 0.009 

P33 amino acid T318A/Spain/DQ151548 95 (85-95) 0.047 

P6 amino acid NUagA/Japan/AB046398 100 (90-100) 0.000 

P65 amino acid Kpg3/India/HM573451 98 (94-98) 0.015 

P61 amino acid T30/Florida USA/EU937520 96 (92-96) 0.044 

P27 amino acid NUagA/Japan/AB046398 99 (74-99) 0.010 

P25 amino acid B165/India/EU076703 99 (96-99) 0.009 

P18 amino acid NUagA/Japan/AB046398 99 (92-99) 0.006 

P13 amino acid HA18-9/Hawaii USA/GQ454869, GQ454870 96 (87-96) 0.043 

P20 amino acid NUagA/Japan/AB046398 97 (88-97) 0.028 

P23 amino acid T318A/Spain/DQ151548 97 (89-97) 0.029 

3’UTR nucleotide SY568/California/CTAF001623 99 (98-99) 0.005 

 
ผลจากการวเิคราะห์ Phylogenic tree พบวา่ ค่าระยะห่างทางพนัธุกรรม (Pairwise distance) 

สอดคลอ้งกบัผลจากการเปรียบเทียบความใกลเ้คียงกนั (Identity) และผลจากการค านวน
เปรียบเทียบโดยใช ้Multiple alignment ทั้งน้ีจึงสามารถยนืยนัความถูกตอ้งของผลการทดลองได้
เป็นอยา่งดี 
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ฐานขอ้มูลจีโนมในการทดลองในคร้ังน้ีจะเป็นขอ้มูลท่ีมีประโยชน์ ในการน าเป็น
ฐานขอ้มูลท่ีจ าเป็น เพื่อประยุกตใ์ชใ้นการพฒันาการควบคุมโรคไวรัสทริสเตซ่าในประเทศไทย
ต่อไป เช่น การพฒันาพืชตา้นทานโรค การใชเ้ทคนิค Sequence-base control เช่น Transgenic plants 
หรือ Cross protection โดยใช ้severe strains เป็นตน้ 
 

จากการทดลองตรวจสอบเช้ือไวรัสทริสเตซ่าในวชัพืช พบวา่ ผลการทดลองทั้งสองการ
ทดลองจะเห็นผลท่ีสอดคลอ้งกนัวา่ ไม่พบไวรัสในวชัพืชดงักล่าว ดงัภาพผลการทดลองท่ี 1 และ 2 
(ภาพท่ี 39 และ 41) แต่ผลการตรวจสอบในคร้ังน้ียงัไม่เพียงพอท่ีจะสรุปชดัเจนไดว้า่ วชัพืชดงักล่าว
ไม่มีคุณสมบติัในการเป็นพืชอาศยัใหก้บัเช้ือไวรัสทริสเตซ่า 

 
การตรวจสอบในเบ้ืองตน้ดว้ยเทคนิค RT-PCR มีความสะดวก รวดเร็วและแม่นย  ากวา่ เม่ือ

เปรียบเทียบกบัเทคนิค ELISA ซ่ึงมีความแม่นย  าปานกลาง และยนืยนัผลดว้ยเทคนิคท่ีมีความ
แม่นย  าสูงกวา่ดว้ย Dot blot hybridization (DBH) แต่เน่ืองดว้ยค่าใชจ่้ายในทั้งสองวธีิ จึงไม่เหมาะ
แก่การตรวจสอบในตวัอยา่งจ านวนมาก การศึกษาขั้นต่อไป ตอ้งมีการเก็บจ านวนตวัอยา่งใหม้ากใน
พื้นท่ีอ่ืนๆใหค้ลอบคลุมทุกพื้นท่ีปลูกส้ม หรืออาจเก็บตวัอยา่งจากพืชลม้ลุกอ่ืนๆเพิ่มเติมมาท าการ
ตรวจสอบ และน าเทคนิคการตรวจสอบอ่ืนๆมาประยกุตใ์ช ้กบัจ านวนตวัอยา่งท่ีมากข้ึน  
 
             งานวจิยัคร้ังน้ีสามารถยนืยนัในเบ้ืองตน้ไดว้า่ วชัพืชในแปลงปลูกส้มท่ีน ามาศึกษา ไม่ได้
เป็นพืชอาศยัของเช้ือไวรัสสาเหตุโรคทริสเตซ่า และไม่พบคุณสมบติัการเป็นพืชอาศยัใหก้บัเช้ือ
ไวรัสทริสเตซ่า ถึงแมว้า่จะพบแมลงพาหะอาศยัในบริเวณท่ีมีการเกิดของวชัพืชในพื้นท่ีเหล่าน้ี       
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ข้อเสนอแนะ 
 
ส่วนที ่1  จีโนมเช้ือไวรัสทริสเตซ่า อาการล าต้นบุ๋มในประเทศไทย  
  
 ในการศึกษาจีโนมท่ีใหไ้ดผ้ลท่ีชดัเจนมากยิง่ข้ึน จ าเป็นตอ้งท าขอ้มูลน ามาเปรียบเทียบผล
ในแต่ละชุดการทดลองมากกวา่น้ี แต่เน่ืองดว้ยขอ้จ ากดัในการศึกษาท่ีใชค้่าใชจ่้ายท่ีสูงมาก จึงจ ากดั
ผลไดเ้พียงแค่หน่ึงชุดขอ้มูลจีโนม เน่ืองจากล าดบัเบสของเช้ือไวรัสในกลุ่ม Closterovirus มีจีโนมท่ี
ยาว โดยเฉพาะ Citrus tristeza virus (CTV) มีล าดบัเบสจีโนมยาวถึงประมาณ 20,000 คู่เบส ซ่ึงโดย
ปกติแลว้การสังเคราะห์จีโนมท่ีมีความยาวขนาดน้ีท าไดย้าก หากขาดเทคโนโลยท่ีีทนัสมยัและ
เหมาะสมเขา้มาช่วยในการทดลอง การศึกษาต่อไปอาจมีการทดลองศึกษาจากตวัอยา่งเช้ือไวรัส 
CTV ท่ีพบในอาการลกัษณะอ่ืนของโรคทริสเตซ่า หรือในพื้นท่ีจงัหวดัอ่ืน เพื่อเปรียบเทียบและ
ยนืยนัความชดัเจนของล าดบัเบสจีโนมของไวรัสทริสเตซ่าสายพนัธ์ุท่ีพบในประเทศไทยต่อไป 
 
ส่วนที ่2 การตรวจสอบเช้ือไวรัสทริสเตซ่าในวชัพชืด้วยเทคนิค RT-PCR และ Dot Blot 
Hybridization  
 
 การตรวจสอบโรคไวรัสทริสเตซ่าในทางโรคพืชนั้น เพื่อท่ีจะยนืยนัผลความชดัเจน
จ าเป็นตอ้งมีการตรวจสอบผลมากกวา่หน่ึงวธีิเป็นตน้ไป ดงันั้นในการศึกษาในคร้ังน้ีจึงเลือกใชก้าร
ตรวจสอบท่ีมีความชดัเจน สะดวก รวดเร็ว และวธีิท่ีมีความแม่นย  า มาใชใ้นการตรวจสอบผล หากมี
การน าเทคนิคอ่ืนเขา้มาช่วยในการศึกษาในปริมาณท่ีมากข้ึน เราอาจประยกุตใ์ชเ้ทคนิค ELISA 
(Enzyme-linked immunosorbent assay) มาใชใ้นงานทดลองเพราะจะมีความสะดวกและรวดเร็ว
กวา่เม่ือตรวจสอบในปริมาณมากๆ แต่ความแม่นย  าของผลอาจไม่สูงนกั และตอ้งใชเ้วลาในการ
เตรียม antibody ท่ีใชใ้นการทดลอง  

 
การศึกษาในขั้นต่อไปส าหรับการศึกษาเร่ืองพืชอาศยั ตอ้งมีการขยายขอบเขตการ

ตรวจสอบโรคใหก้วา้งข้ึนคลอบคลุมในพื้นท่ีทุกจงัหวดัท่ีมีการปลูกส้ม หรือขยายการตรวจสอบพืช
อาศยัชนิดอ่ืนๆนอกเหนือจากวชัพืช ท่ีน่าจะมีความเก่ียวขอ้งกบัโรคทริสเตซ่าและส้ม ทั้งน้ีเพื่อ
ยนืยนัความชดัเจนของผลการทดลองในการพิสูจน์วา่ CTV สามารถอยูใ่นพืชอาศยัท่ีเป็น non host 
ในพืชสายพนัธ์ุอ่ืนไดห้รือไม่
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ภาคผนวก ก 
ฐานขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดจ์าก GENBANK ท่ีใชใ้นการออกแบบไพรเมอร์ CPF/CPR 

ในส่วนของยนี cp (Coat protein) 
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ตารางผนวกที ่ก1  แสดงฐานขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดจ์าก GENBANK ท่ีใชใ้นการออกแบบ 
  ไพรเมอร์  CPF/CPR ในส่วนของยนี cp (Coat protein) 
 

No. Virus Strain Source Accession No. Genome region 
1 CTV cp gene for coat protein, CTV-0001 Italy AJ518840 genomic RNA 
2 CTV coat protein gene Korea AF339088 genomic RNA 
3 CTV CP gene for coat protein Italy FN661496 genomic RNA 
4 CTV cp gene for coat protein, CTV-0002 Italy AJ518841 genomic RNA 
5 CTV CP gene for coat protein, isolate 4B Italy FN661497 genomic RNA 
6 CTV clone 6.5 capsid protein gene Portugal DQ660340 partial cds. 
7 CTV clone 6.7 capsid protein gene Portugal DQ660341 partial cds. 
8 CTV clone 15.8 capsid protein gene Portugal DQ660342 partial cds. 
9 CTV clone 15.10 capsid protein gene Portugal DQ660343 partial cds. 

10 CTV clone 15.11 capsid protein gene Portugal DQ660344 partial cds. 
11 CTV clone 15.14 capsid protein gene Portugal DQ660345 partial cds. 
12 CTV isolate 15-118 coat protein  Portugal AY660009 genomic RNA 
13 CTV cp gene for coat protein Italy AJ518842 genomic RNA 
14 CTV mRNA for coat protein, CTV-0036. Italy AM407894 genomic RNA 
15 CTV mRNA for coat protein, CTV-0038. Italy AM407895 genomic RNA 
16 CTV mRNA for coat protein, A211 Italy FN661499 genomic RNA 
17 CTV isolate Ak1 coat protein gene India GQ475563 complete cds. 
18 CTV isolate Akt1 coat protein gene India GQ475571 complete cds. 
19 CTV isolate CTV-B1 coat protein  India EU869296 complete cds. 
20 CTV isolate CTV-B2 coat protein India EU869297 complete cds. 
21 CTV isolate CTV-B3 coat protein India EU869298 complete cds. 
22 CTV isolate CTV-B4 coat protein India EU869299 complete cds. 
23 CTV isolate CTV-B5 coat protein India EU869300 complete cds. 
24 CTV isolate Bhan2 coat protein gene India GQ475572 complete cds. 
25 CTV isolate CY89-60-36 coat protein  Portugal EF491673 partial cds. 
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ตารางผนวกที ่ก1  (ต่อ) 
 

No. Virus Strain Source Accession No. Genome region 
26 CTV isolate CY89-60-38 coat protein gene Portugal EF491674 partial cds. 
27 CTV isolate CY89-197 coat protein gene Portugal EF491672 partial cds. 
28 CTV isolate CY89-507 coat protein gene Portugal EF491675 partial cds 
29 CTV isolate CY92-67-52 coat protein gene Portugal EF491669 partial cds. 
30 CTV isolate CY92-67-53 coat protein gene Portugal EF491670 partial cds. 
31 CTV isolate CY92-365 coat protein gene Portugal EF491678 partial cds 
32 CTV isolate CY93-10 coat protein gene Portugal EF491676 partial cds 
33 CTV isolate CY94-39 coat protein gene Portugal EF491680 partial cds. 
34 CTV isolate CY95-14-46 coat protein gene Portugal EF491667 partial cds. 
35 CTV isolate CY95-14-48 coat protein gene Portugal EF491668 partial cds 
36 CTV isolate CY96-18 coat protein gene Portugal EF491677 partial cds 
37 CTV isolate CY98-30 coat protein gene Portugal EF491679 partial cds 
38 CTV isolate CY98-33-61 coat protein gene Portugal EF491671 partial cds 
39 CTV isolate CY98-37 coat protein gene Portugal EF491681 partial cds. 
40 CTV isolate CTV-D5 coat protein gene India GQ475538 genomic RNA 
41 CTV isolate CTV-D8 coat protein gene India GQ475539 genomic RNA 
42 CTV isolate D10 coat protein gene China FJ667602 complete cds. 
43 CTV clone DKG1 coat protein gene India EF460127 genomic RNA 
44 CTV clone F5 capsid protein gene Portugal DQ660346 partial cds. 
45 CTV clone F12 capsid protein gene Portugal DQ660347 partial cds. 
46 CTV CP gene, isolate F361 Portugal FN661495 genomic RNA 
47 CTV clone G5 coat protein gene China FJ446484 complete cds. 
48 CTV mRNA for coat protein CTV-G9 Italy AM406803 genomic RNA 
49 CTV mRNA for coat protein CTV-G17 Italy AM406802 genomic RNA 
50 CTV mRNA for coat protein CTV-G73 Italy AM746968 genomic RNA 
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ตารางผนวกที ่ก1  (ต่อ) 
 

No. Virus Strain Source Accession No. Genome region 
51 CTV mRNA for coat protein CTV-G74 Italy AM746969 genomic RNA 
52 CTV isolate K2 coat protein gene India GQ475540 complete cds. 
53 CTV isolate K4 coat protein gene India GQ475541 complete cds. 
54 CTV isolate K6 coat protein gene India GQ475542 complete cds. 
55 CTV isolate K7 coat protein gene India GQ475543 complete cds. 
56 CTV isolate K8 coat protein gene India GQ475544 complete cds. 
57 CTV isolate K11 coat protein gene India GQ475545 complete cds. 
58 CTV isolate K15 coat protein gene India GQ475546 complete cds. 
59 CTV isolate K16 coat protein gene India GQ475547 complete cds. 
60 CTV isolate K17 coat protein gene India GQ475548 complete cds. 
61 CTV isolate K18 coat protein gene India GQ475549 complete cds. 
62 CTV isolate K20 coat protein gene India GQ475550 complete cds. 
63 CTV isolate K22 coat protein gene India GQ475551 complete cds. 
64 CTV isolate K23 coat protein gene India GQ475552 complete cds. 
65 CTV isolate K24 coat protein gene India GQ475553 complete cds. 
66 CTV isolate K27 coat protein gene India GQ475554 complete cds. 
67 CTV isolate K31 coat protein gene India GQ475555 complete cds. 
68 CTV isolate K33 coat protein gene India GQ475556 complete cds. 
69 CTV CP gene for coat protein, K51 Italy FN661494 genomic RNA 
70 CTV isolate Kat1 coat protein gene, India GQ475557 genomic RNA 
71 CTV isolate Kat2 coat protein gene, India GQ475558 genomic RNA 
72 CTV isolate Kat3 coat protein gene, India GQ475559 genomic RNA 
73 CTV isolate Kat4 coat protein gene, India GQ475560 genomic RNA 
74 CTV isolate Kat5 coat protein gene, India GQ475561 genomic RNA 
75 CTV isolate Kat6 coat protein gene, India GQ475562 genomic RNA 
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ตารางผนวกที ่ก1  (ต่อ) 
 

No. Virus Strain Source Accession No. Genome region 
76 CTV  Keaowhan Mandarin 45 coat protein Thailand FJ440568 partial cds. 
77 CTV  Keaowhan Mandarin 49 coat protein Thailand FJ429962 partial cds. 
78 CTV  Keaowhan Mandarin 50 coat protein Thailand FJ440565 partial cds. 
79 CTV  Keaowhan Mandarin 69 coat protein Thailand FJ429963 partial cds. 
80 CTV isolate CTV-L5 major coat protein China EF016126 complete cds. 
81 CTV clone O2 capsid protein gene Portugal DQ660348 partial cds. 
82 CTV clone O6 capsid protein gene Portugal DQ660349 partial cds. 
83 CTV clone O7 capsid protein gene Portugal DQ660350 partial cds. 
84 CTV CP gene for coat protein, O262. Italy FN661498 genomic RNA 
85 CTV isolate P2 coat protein gene India GQ475564 complete cds. 
86 CTV clone P2 capsid protein gene Portugal DQ660351 partial cds. 
87 CTV isolate P3 coat protein gene India GQ475565 complete cds. 
88 CTV isolate P4 coat protein gene India GQ475566 complete cds 
89 CTV isolate P7 coat protein gene India GQ475567 complete cds 
90 CTV clone P9 capsid protein gene Portugal DQ660352 partial cds. 
91 CTV isolate P10 coat protein gene India GQ475568 complete cds. 
92 CTV isolate P13 coat protein gene India GQ475569 complete cds 
93 CTV isolate P14 coat protein gene India GQ475570 complete cds 
94 CTV clone Q4 capsid protein gene Portugal DQ660353 partial cds. 
95 CTV clone Q8 capsid protein gene Portugal DQ660354 partial cds. 
96 CTV clone Q14 capsid protein gene Portugal DQ660355 partial cds. 
97 CTV p25 gene for coat protein, QS2 Italy FN552118 genomic RNA 
98 CTV p25 gene for coat protein, QS4 Italy FN552119 genomic RNA 
99 CTV isolate S12 coat protein gene China FJ667600 complete cds. 

100 CTV isolate S16 coat protein gene China FJ667601 complete cds. 
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ตารางผนวกที ่ก1  (ต่อ) 
 

No. Virus Strain Source Accession No. Genome region 
101 CTV Shokun Mandarin 139 coat protein Thailand FJ440566 partial cds. 
102 CTV Shokun Mandarin 141 coat protein Thailand FJ440567 partial cds. 
103 CTV haplotype T6-31 coat protein Portugal AY764154 partial cds. 
104 CTV isolate Tr11-a coat protein Portugal AY660010 complete cds. 
105 CTV from India coat protein gene India EF647587 partial cds. 
106 CTV isolate X21 coat protein gene China FJ667597 complete cds. 
107 CTV isolate X24 coat protein gene China FJ667598 complete cds. 
108 CTV isolate Y5 coat protein gene China FJ446483 complete cds. 
109 CTV isolate Y8 coat protein gene China FJ446482 complete cds. 
110 CTV isolate Y25 coat protein gene China FJ667599 complete cds. 
111 CTV isolate Z14 coat protein gene China FJ622884 complete cds. 
112 CTV isolate Z24 coat protein gene China FJ622885 complete cds. 
 

 



141 

 

 

 

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 

ภาคผนวก ข 
ผลเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดแ์ละกรดอะมิโนในแต่ละส่วนของจีโนมของเช้ือ 

Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18 ประเทศไทย กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน GENBANK  
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                        1                                                                             80 
       A18 5'UTR    (1) -AATTTC---ACAAATTCAACCGTACCCTCCGGAAATCACGTCCGGACGCTGC-GGGAATCGGTGTAAATCC--GGCAAA 

  AB046398 5'UTR    (1) -AATTTC---TCAAATTCACCCGTACCCTCCGGAAATCACGTCCGGACGCTGC-GGGAATCGGTGTAAATCC--GGCAAA 

CTAF001623 5'UTR    (1) -AATTTC---TCAAATTCACCCGTACCCTCCGGAAATCACGTCCGGACGCTGC-GGGAATCGGTGTAAATCCC-GGCAAA 

  DQ151548 5'UTR    (1) -AATTTC---TCAAATTCACCCGTACCCTCCGGAAATCACGTCCGGACGCTGC-GGGAATCGGTGTAAATCCC-GGCAAA 

  EU937519 5'UTR    (1) AAATTTC---TCAAATTCACCCGTACCCTCCGGAAATCACGTCCGGACGCTGC-GGGAATCGGTGTAAATCCC-GGCAAA 

  HM573451 5'UTR    (1) -AATTTC---TCAAATTCACCCGTACCCTCCGGAAAACACGTCCGGACGCTGC-GGGAATCGGTGTAAATCCC-GGCAAA 

  AF260651 5'UTR    (1) -AATTTCGATTCAAATTCACCCGTATCTCC--GGAGCTCGATCCGGACCCTGC-GGGACTTGGTGTAAATCCCAACCAGA 

  EU937520 5'UTR    (1) AATTTTCGATTCAAATTCACCCGTACCTCC--GGAGCTCGATCCGGACCCTGC-GGGACTTGGTGTAAATCCCAGCCAGA 

    Y18420 5'UTR    (1) -ATTTTCGATTCAAATTCACCCGTACCTCC--GGAGCTCGATCCGGACCCTGC-GGGACTTGGTGTAAATCCCAACCAGA 

  EU076703 5'UTR    (1) -AATTTC---TCAAATTCACCCGTACCCTCCGGAAAATACGTCCGGACGCTGCAGG-ATTTGGTGTAGGTCCA-GCCTT- 

  FJ525436 5'UTR    (1) -AATTTC---TCAAATTCACCCGTACCCTCCGGAAAATACGTCCGGACGCTGCAGG-ATTTGGTGTAGGTCCA-GCCTT- 

  EU857538 5'UTR    (1) -AATTTC---TCAAATTCACCCGTACCCTCCGGAAAATACGTCCGGACGCTGC-GGGATTTGGTGTAGGTCCA-GCCTT- 

  GQ454870 5'UTR    (1) -AATTTCGATTCAAATTCACCCGTATCCTCCGGAAAATACGTCCGGACGCTGC-GGGATTTGGTGTAGGTCCA-GCCTT- 

  AY340974 5'UTR    (1) -AATTTC---ACAAATTCATCCTCTTCCCCCAGAAAATACGTCTGG-CACAACAGGGATCCGGAATAGGTCCA-GCCTTT 

  FJ525434 5'UTR    (1) -AATTTC---ACAAATTCAACCTGTTCGCCCAGAAAATACGTCTGG-CACAACAGGGATCCGGAATAGGTCCA-GCCTTT 

  FJ525435 5'UTR    (1) -AATTTC---ACAAATTCAACCTGTTCGCCCAGAAAATACGTCTGG-CACAACAGGGATCCGGAATAGGTCCA-GCCTTT 

  FJ525432 5'UTR    (1) -AATTTC---ACAAATTCAACCTGTTCGCCCAGAAAACACGTCTGG-CACAACAGGGATCCGGAATAGGTCCA-GCCTTT 

  AY170468 5'UTR    (1) -AATTTC---ACAAATTCAACCTGTTCGCCCAGAAAATACGTCTGG-CACAACAGGGATCCGGAATAGGTCCA-GCCTTT 

  CTU16304 5'UTR    (1) -AATTTC---ACAAATTCAACCTGTTCGCCCAGAAAATACGTCTGG-CACAACAGGGATCCGGAATAGGTCCA-GCCTTT 

  DQ272579 5'UTR    (1) -AATTTC---ACAAATTCAACCTGTTCGCCCAGAAAATACGTCTGG-CACAACAGGGATCCGGAATAGGTCCA-GCCTTT 

  EU937521 5'UTR    (1) -AATTTC---ACAAATTCAACCTGTTCGCCCAGAAAATACGTCTGG-CACAACAGGGATCCGGAATAGGTCCA-GCCTTT 

  FJ525431 5'UTR    (1) -AATTTC---ACAAATTCAACCTGTTCGCCCAGAAAATACGTCTGG-CACAACAGGGATCCGGAATAGGTCCA-GCCTTT 

  FJ525433 5'UTR    (1) -AATTTC---ACAAATTCAACCTGTTCGCCCAGAAAATACGTCTGG-CACAACAGGGATCCGGAATAGGTCCA-GCCTTT 

  GQ454869 5'UTR    (1) -AATTTC---ACAAATTCAACCTGTTCGCCCAGAAAATACGTCTGG-CACAACAGGGATCCGGAATAGGTCCA-GCCTTT 

 NC_001661 5'UTR    (1) -AATTTC---ACAAATTCAACCTGTTCGCCCAGAAAATACGTCTGG-CACAACAGGGATCCGGAATAGGTCCA-GCCTTT 

       Consensus    (1)  AATTTC   ACAAATTCA CCGTATC CCC GAAAATACGTCCGGAC CTGCAGGGATTCGGTGTAGGTCCA GCCTT  

 
ภาพผนวกที ่ข1  เปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์องจีโนมในส่วน 5’UTR  ของเช้ือ Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18 อาการล าตน้บุ๋ม  

 ท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดส่์วน 5’UTR  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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       A18 5'UTR   (74) TTGCCTCACTACGCCCATACAAACAATCATAAC--- 

  AB046398 5'UTR   (74) TTGCCTCACTACGCCCATACAAACAATCATAAT--- 

CTAF001623 5'UTR   (75) TTGCCCCACTACGGCCATACAAACAACAACAAT--- 

  DQ151548 5'UTR   (75) TTGCCCCACTACGCCCATACAAACAACAACAAT--- 

  EU937519 5'UTR   (76) TTGCCC-ACTACGCCCATACAAACAAATATAAC--- 

  HM573451 5'UTR   (75) TTCCCCCACTACGCCCATACAAACAAACACGAC--- 

  AF260651 5'UTR   (77) CGGTTGTTCTACGCCCATAATATCA-ATACAAT--- 

  EU937520 5'UTR   (78) CGGTTGCTCTACGCCCATAATATCA-ATACAAC--- 

    Y18420 5'UTR   (77) CGGTTGCTCTACGCCCATAATATCA-ATACAAC--- 

  EU076703 5'UTR   (74) AGGCTCAGCTACCCCCATGCAA-ACCTAATTATAC- 

  FJ525436 5'UTR   (74) AGGCTCAGCTACCCCCATACAA-AC-TAATTATAC- 

  EU857538 5'UTR   (74) AGGCTCAGCTACCCCCATACAA-AC--AACAACAAT 

  GQ454870 5'UTR   (77) AGGCTCAGCTACCCCCACAAAACCTAACATAAT--- 

  AY340974 5'UTR   (75) AAGCTCTAATATTCCCA--CAA-CGGAAATTACACT 

  FJ525434 5'UTR   (75) AAGCTCTAATATTCCCA--CAA-CAAAAATTAAACT 

  FJ525435 5'UTR   (75) AAGCTCTAATATTCCCA--CAA-CAAAAATTAAACT 

  FJ525432 5'UTR   (75) AAGCTCTAATATTCCCA--CAA-CAAAAATTACACT 

  AY170468 5'UTR   (75) AAGCTCTAATATTCCCA--CAA-CAAAAATTACACT 

  CTU16304 5'UTR   (75) AAGCTCTAATATTCCCA--CAA-CAAAAATTACACT 

  DQ272579 5'UTR   (75) AAGCTCTAATATTCCCA--CAA-CAAAAATTACACT 

  EU937521 5'UTR   (75) AAGCTCTAATATTCCCA--CAA-CAAAAATTACACT 

  FJ525431 5'UTR   (75) AAGCTCTAATATTCCCA--CAA-CAAAAATTACACT 

  FJ525433 5'UTR   (75) AAGCTCTAATATTCCCA--CAA-CAAAAATTACACT 

  GQ454869 5'UTR   (75) AAGCTCTAATATTCCCA--CAA-CAAAAATTACACT 

 NC_001661 5'UTR   (75) AAGCTCTAATATTCCCA--CAA-CAAAAATTACACT 

       Consensus   (81) A GCTCTACTAC CCCA  CAA CAAAAATTACACT 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ)  

 
 
 



 

 

144 

 

                        1                                                                             80 

       A18 p349     (1) MSKLGARFKSSTFAVRSDYIISRIWRAFNTVGVLHFFGTETTTKVVKEFSAPMPIVPLRKSCFPFSVRAAVRAIKAAGRP 

  AB046398 p349     (1) MSKLGARFKSSTFAVRSDYIISRIWRVFNTVGVLHFFGTETTTKVVKEFSAPMPIVPLRKSCFPFSVRAAVRAIKAAGRP 

  AY170468 p349     (1) MSKLRGSFWSSAIAVNSDYTISRIWRKLNTIVVLHYFGSVRITKVIRDKSADMPIVPLRKSVFPFSVRAAVRAIRAAGRP 

  EU937521 p349     (1) MSKLRGSFWSSAIAVNSDYTISRIWRKLNTIVVLHYFGSVRITKVIRDKSADMPIVPLRKSVFPFSVRAAVRAIRAAGRP 

  AY340974 p349     (1) MSKLRGSFWSSAIAVNIDYTISRIWRKLNTIVVLHYFGFVRITKVIRDKSADMPIVPLRKSVFPFSVRAAVTSLVLLGVL 

  CTU16304 p349     (1) MSKLRGSFWSSAIAVNSDYTISRIWRKLNTIVVLHYFGFVRITKVIRDKSADMPIVPLRKSVFPFSVRAAVTSFVLLGVL 

 NC_001661 p349     (1) MSKLRGSFWSSAIAVNSDYTISRIWRKLNTIVVLHYFGFVRITKVIRDKSADMPIVPLRKSVFPFSVRAAVTSFVLLGVL 

  DQ272579 p349     (1) MSKLRGSFWSSAIAVNSDYTISRIWRKLNTIESCTTLVLLESPRWFVTNRLICRSSLYGNLYFRFLFARLSRNSCCWASS 

  FJ525431 p349     (1) MSKLRGSFWSSAFAASSDYTISRIWRELNTIIVLHYFGSVRITKVIRDKSADMPIVPLRKSVFPFSVRAAVRAIRAAGRP 

  FJ525433 p349     (1) MSKLRGSFWSSAFAASSDYTISRIWRRLNTIIVLHYFGSVRITKVIRDKSADMPIVPLRKSVFPFSVRAAVRAIRAAGRP 

  GQ454869 p349     (1) MSKLRGSFWSSAFAASSEYTISRIWRKLNTIVVLHYFGSVRITKVIRDESADMPIVPLRKSVFPFSVRAAVRAIRAAGRP 

  FJ525432 p349     (1) MSKLRGSFWSSAFAASSDYTISRIWRKLNTIVVLHYFGSVRVTKVIRDESADMPIVPLRKSVFPFSVRAAVRAIRAAGRP 

  FJ525434 p349     (1) MSKLRGSFWSSAIAVNSDYTISRIWRKLNTIIVLHYFGSVRITKVIRDKSADMPIAPLRKSVFPFSVRAAVRAIRAAGRP 

  FJ525435 p349     (1) MSKLRGSFWSSAIAVNSDYTISRIWRKLNTIIVLHYFGSVRITKVIRDKSADMPIVPLRKSVFPFSVRAAVRAIRAAGRP 

  GQ454870 p349     (1) MSKLGASFKSSTFAVRSDYMISRIWRAFNAIGVLHFFGDGKITTVIKEFSAAGPIVPLRKSCFPFSVRAAVRAIRAAGRP 

  EU076703 p349     (1) MSRLGASFGSSAFAVRSDYTISRIWRAFNAIGVLHFFGDGKITKVIKEFSAAGPIVPLRKSCFPFTVRAAVRAIRAAGRP 

  FJ525436 p349     (1) MSKLGASFRSSAFAVRSDYTTSRIWRAFNAIGVLHFFGDGKITKVIKEFSAAGPIVPLRKSCFPFTVRAAVRAIRAAGRP 

  AF260651 p349     (1) MSKLGASFKSSTFAVRSDYIISRIWRAFNTVGVLHFFGTDTTTTVVKEFSAAGPIVPLRKSCFPFSVRAAVRAIKAAGRP 

  EU937520 p349     (1) MSKLGASFKSSTFAVRSDYIISRIWRAFNTVGVLHFFGTDTTTTVVKEFSAAGPIVPLRKSCFPFSVRAAVRAIKAAGRP 

    Y18420 p349     (1) MSKLGASFKSLTFAVRSDYIISRIWRAFNTVGVLHFFGTDTTTTVVKEFSAAGPIVPLRKSCFPFSVRAAVRAIKAAGRP 

  EU857538 p349     (1) MSKLGARFKSSTFAVRSDYVISRIWRAFNTVGVLHFFGTETTTTVVKEFSAPKPIVPLRKSCFPFSVRAAVRAIKAAGRP 

CTAF001623 p349     (1) MSKLGARFKSSTFAVRSDYIISRIWRAFNTVGVLHFFGTETTTKVVKEFSAPMPIVPLRKSCFPFSVRAAVRAIKAAGRP 

  DQ151548 p349     (1) MSKLGARFKSSTFAVRSDYIISRIWRAFNTVGVLHFFGTETTTKVVKEFSAPMPIVPLRKSCFPFSVRAAVRAIKAAGRP 

  EU937519 p349     (1) MSKLGARFKSLTFAVRSDYIISRIWRAFNTVGVLHFFGTETTTKVVKEFSAPQPIVPLRKSCFPFSVRAAVRAIKAAGRP 

  HM573451 p349     (1) MSKLRGRFKSSTFAVRSDYVISRIWRAFNTVGVLHFFGTETTTTVVKEFSAPKPIVPLRKSCFPFSVRAAVRAIKAAGRP 

      Consensus     (1) MSKLRGSF SSAFAVRSDYTISRIWR FNTIGVLHFFGT RITKVIKEFSA MPIVPLRKSCFPFSVRAAVRAIRAAGRP 

  
ภาพผนวกที ่ข2  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p349  ของเช้ือ Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18 อาการล าตน้บุ๋ม  

ท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p349  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมี   
รายงานใน GENBANK 
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       A18 p349    (81) IDAPRSGCLCGLPVIDTSGVVRPRSVAGIWRYSLCKPPLSAAAKKSIRKAKKDSAFFLSRASSLFSREVPCGTRHRLRRR 

  AB046398 p349    (81) IDAPRSGCLCGLPVIDTSGVVRPRSVAGIWRYSLCKPPLSAAAKKSIGKAKKDSAFFLSRASSLFSREVPCGTRHRLRRR 

  AY170468 p349    (81) LDAPHSGCLCGLPVINASGVVRPRSVAGFSRFSLCKPPLTSAAKRSLRQAKRESVSLSSRASSRFSREVPRGTRSRLHRR 

  EU937521 p349    (81) LDAPHSGCLCGLPVINASGVVRPRSVAGFSRFSLCKPPLTSAAKRSLRQAKRESVSLSSRASSRFSREVPRGTRSRLHRR 

  AY340974 p349    (81) LTLRIQGASVAFPLSTHLALFVPALFAGFSRFSLCKPPLTSAAKRSLRQAKRESVSFSSRASSRFSREVPRGQRSRLHRR 

  CTU16304 p349    (81) LTLRIQGASVAFPLSTHLALFVPALFAGFSRFSLCKPPLTSAAKRSLRQAKRESVSLSSRASSRFSREVPRGTRSRLHRR 

 NC_001661 p349    (81) LTLRIQGASVAFPLSTHLALFVPALFAGFSRFSLCKPPLTSAAKRSLRQAKRESVSLSSRASSRFSREVPRGTRSRLHRR 

  DQ272579 p349    (81) CRSAFRVPLWPSRYQRIWRCSSPLCFAGFSRFSLCKPPLTSAAKRSLRQAKRESVSLSSRASSRFSREVPRGTRSRLHRR 

  FJ525431 p349    (81) LDAPHSGCLCGNPVINASGVVSPRSVAGFSRFSLCKPPLSSAAKKSIRQAKRESVSPFSRASSLFSREVPRGTRSKLRRR 

  FJ525433 p349    (81) LDAPHSGCLCGNPVINASGVVSPRSVAGFSRFSLCKPPLSSAAKKSIRQAKRESVSPFSRASSLFSREVPRGTRSKLRRR 

  GQ454869 p349    (81) LDAPHSGCLCGNPVINASGVVRPRSVAGFSRFSLCKPPLSSAAKKSIRQAKRESVSPFSRASSLFSREVPRGTRSKLRRR 

  FJ525432 p349    (81) LDAPHSGCLCGNPVINASGVVRPRSVAGFSRFSLCKPPLSSAAKKSIRQAKRESVSPFSRASSLFSREVPRGTRSKLRRR 

  FJ525434 p349    (81) LDAPHSGCLCGLPVFNASGVVSPRSVAGFSRFSLCKPPLTSAAKRSLRQAKRESVSLSSRASSRFSREVPCGTRSRLRRR 

  FJ525435 p349    (81) LDAPHSGCLCGLPVINASGVVSPRSVAGFSRFSLCKPPLTSAAKRSLRQAKRESVSLSSRASSRFSREVPCGTRSRLRRR 

  GQ454870 p349    (81) IDAPRSGCLCGLPVFDASGVVRPRSVAGVWRLSLCKPPLTSAAKKSLRKAKKESASFLSRASSLFSRRVPCGTRHKLRRR 

  EU076703 p349    (81) IDAPRSGCLCGLPVFDASGVVRPRSVAGVWRFSLCKPPLTTAAKRSLRKAKKDSVSFPSRASSLFSRRVPRGMRRRLRRR 

  FJ525436 p349    (81) IDAPRSGCLCGLPVFDASGVVRPRSVAGVWRFSLCKPPLTTAAKRSLRKAKKDSVSFPSRASSLFSRRVPRGMRRRLRRR 

  AF260651 p349    (81) IDAPRSGCLCGLPVFDTSGVVRPRSVAGAWRYALCKPPLTAAAKKSIRKAKKDSAFFLSRASSLFSREVPCGTRHRLRRR 

  EU937520 p349    (81) IDAPRSGCLCGLPVFDTSGVVRPRSVAGAWRYALCKPPLTAAAKKSIRKAKKDSAFFLSRASSLFSREVPCGTRHRLRRR 

    Y18420 p349    (81) IDAPRSGCLCGLPVFDTSGVVRPRSVAGAWRYALCKPPLTAAAKKSIRKAKKDSAFFLSRASSLFSREVPCGTRHRLRRR 

  EU857538 p349    (81) IDAPRSGCLCGLPVVDTSGVVRPRSVAGLWRFSLSKPPLSAAAKKSIRKAKKDSAFFLSRASSLFSREVPCGTRHRLRRR 

CTAF001623 p349    (81) IDAPRSGCLCGLPVIDTSGVVRPRSVAGIWRYSLCKPPLTAAAKK-SRKAKKDSAFFLSRASSLFSREVPCGTRHRLRRR 

  DQ151548 p349    (81) IDAPRSGCLCGLPVIDTSGVVRPRSVAGIWRYSLCKPPLTAAAKKSIRKAKKDSAFFLSRASSLFSREVPCGTRHRLRRR 

  EU937519 p349    (81) IDAPRSGCLCGLPVIDTSGVVRPRSVAGIWRYSLCKPPLTAAAKKSIRKAKKDSAFFLSRASSLFSREVPCGTRHRLRRR 

  HM573451 p349    (81) IDAPRSGCLCGLPVIDTSGVVRPRSVAGIWRYSLCKPPLTAAAKKSIRKAKKDSAFFLSRASSLFSREVLCGTRHRLRRR 

      Consensus    (81) IDAPRSGCLCGLPVID SGVVRPRSVAG WRFSLCKPPLTSAAKKSIRKAKKESVSF SRASSLFSREVPCGTR RLRRR 

  
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349   (161) VMKRVDPTMHESPQDEIKCKGRRHGKTSDLPYMGEAALDDILRWIEGVNPPPSMVAIPVPICFGTVPTT-AWCSQADAAV 

  AB046398 p349   (161) VMKRVDTTMHESPQDEIKCKGRRHGKNSDLPYMGEAALDDILRWIEGVNPPPSMVAIPVPITFGALPTT-AWCSPDDAAV 

  AY170468 p349   (161) VVRRADTAPVESPQDKPTRRNSRLGKTSHLPYMGEAALDDILRWIEEVNPHPSMVAIPVPITFGTMPAT-AWCSRSEAAV 

  EU937521 p349   (161) VVRRADTAPVESPQDKPTRRNSRLGKTSHLPYMGEAALDDILRWIEEVNPHPSMVAIPVPITFGTMPAT-AWCSRSEAAV 

  AY340974 p349   (161) VVRRADTAPV-SPQDKPTRRNSRLGKTSHLPYVGEAALDDILRWIEEVNPHPSMVDIPVPITFGTMPAT-AWCSHSEAAV 

  CTU16304 p349   (161) VVRRADTAPVESPQDKPTRRNSRLGKTSHLPYVGEAALDDILRWIEEVNPHPSMVAIPVPITFGTMPAT-AWCSHSEAAV 

 NC_001661 p349   (161) VVRRADTAPVESPQDKPTRRNSRLGKTSHLPYVGEAALDDILRWIEEVNPHPSMVAIPVPITFGTMPAT-AWCSHSEAAV 

  DQ272579 p349   (161) VVRRADTAPVESPQDKPTRRNSRLGKTSHLPYVGEAALDDILRWIEEVNPHPSMVAIPVPITFGTMPAT-AWCSHSEAAV 

  FJ525431 p349   (161) VVRRIDTTLPESPQDKPIRQNRRLGKTSQLPYMGEAALDDILRWIEGVNPHPSMVAIPVPIAFGTMSAT-AWCSKSDAAV 

  FJ525433 p349   (161) VVRRVDTTLPESPQDKPIRQNRRLGKTSQLPYMGEAALDDILRWIEGVNPHPSMVAIPVPIAFGTMSAT-AWCSKSDAAV 

  GQ454869 p349   (161) VVRRTDTTLPESPQDEPNRKNRRFGQTSHLPYMGEAALDDILRWIEGVNPHPSMVAIPVPIAFGTMSAT-AWCSNSDAAV 

  FJ525432 p349   (161) VVRKTDTTLPESPQDKPIRQNRRLGKTSHLPYMGEAALDDILRWIEGVNPHPSMVAIPVPIAFGTMSAT-AWCSKSEAAV 

  FJ525434 p349   (161) VVGRADTAPAESPQDKPTRRNSRLGKTSHLPYMGEAALDDILRWIEGVNPHPSMVAIPVPINFGTMTTT-AWCSRSEAAV 

  FJ525435 p349   (161) VVRRADTAPAESPQDKPTRRNSRLGKTSHLPYMGEAALDDILRWIEEVNPHPSMVAIPVPINFGTMTTT-AWCSRSEAAV 

  GQ454870 p349   (161) VVRRGKTTVHEGPQDKIRNQGRRHGKTSDLPYMGEAALDDILRWIEEVNPPASMVAVPVPVLFGALPAT-AWCSPSDAAM 

  EU076703 p349   (161) VMNRVNPTVHESPQDKNRNKGRQHGKASALPYMGEAALDDILRWIEGVNPPPSMVAIPVPISFGAMPTT-AWCSPADAAV 

  FJ525436 p349   (161) VMNRVNPTVHESPQDKNRNKGRQHGKASALPYMGEAALEDILRWIEEVNPPASMVAVPVPILFGALPTT-AWCSPSDAAV 

  AF260651 p349   (161) VAKLVDPTVRESPQDKTKLKGRRYGKNSDLPYMGEAALDDILRWIEGVNPPPSMVAVPVPISFGTLPTT-AWCSEADAAV 

  EU937520 p349   (161) VAKLVDPTVRESPQDKTKLKGRRYGKNSDLPYMGEAALDDILRWIEGVNPPPSMVAVPVPISFGTLPTT-AWCSEADAAV 

    Y18420 p349   (161) VAKLVDPTVRESPQDKTKLKGRRYGKNSDLPYMGEAALDDILRWIEGVIPPPSMVAVPVPISFGTLPTT-AWCSEADAAV 

  EU857538 p349   (161) VEKRVDPTLHESPQDEIKLKGRRRGKGSDLPYMGEAALDDILRWIEGVNPPPSMVAIPVPISFGTLPTT-AWCSEADAKV 

CTAF001623 p349   (160) VMKRVDPTMHESPQDEIKHKGRRHGKTSDLPYMGEAALDDILRWIEGVNPPPSMVAIPVPISFGTVPTT-AWCSPAEAAV 

  DQ151548 p349   (161) VMERVDPTMHESPQDEIRHKGRRHGKTSDLPYMGEAALDDILRWIEGVNPPPSMVAIPVPITFGAVPTT-AWCSPADAAV 

  EU937519 p349   (161) VMKRVDPTMHESPQDEIKLKGRRHGKNSDLPYMGEAALDDILRWIEGVNPPPSMVAIPVPISFGAVPTT-AWCSPADAAV 

  HM573451 p349   (161) VMKRVDPTMHESPQDEIKHKGRRHGKTSDLPYMGEAALDDILRWIEGVNPPPSMVAIPVPISFGAVPTTGMVALLLTRLF 

      Consensus   (161) VVRRVDTTM ESPQDK K KGRR GKTS LPYMGEAALDDILRWIEGVNPPPSMVAIPVPISFGTMPTT AWCS SDAAV 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349   (240) LRCRLDYHAAETSFRNEGKHVKYVYNDVSSAAVRPRTVSSRKGGSVFPRKSKRGVEAPSGRDHHTAFGKSSRASAFFSEA 

  AB046398 p349   (240) LRCRLDYHAAETSFRNEGKHVRYVYNDVSSAANRPRTVSPRKCAGVFPSGSALGVEVPSVRDRHTAFVRSTHASVFFSDA 

  AY170468 p349   (240) LRCRLDYHAAETDFSTQEKHVRYVYNDVSSATNRPRTVSPRKCGSIFPSKSKLGVEVPSGRDLHTAFVRSSHASAFFSDA 

  EU937521 p349   (240) LRCRLDYHAAETDFSTQEKHVRYVYNDVSSATNRPRTVSPRKCGSIFPSKSKLGVEVPSGRDLHTAFVRSSHASAFFSDA 

  AY340974 p349   (239) LRAALTITRLKLISPLSHSTYGTSIMTYLLPLTVPVRFLP-ASASIFPSKSKLGVEVPSGRDLHTAFVRSSHASAFFSDA 

  CTU16304 p349   (240) LRAALTITRLKLISPLRRNTYGTSIMTYLLPLTVPVRFLP-ASASIFPSKSKLGVEVPSGRDLHTAFVRSSHASAFFSDA 

 NC_001661 p349   (240) LRAALTITRLKLISPLRRNTYGTSIMTYLLPLTVPVRFLP-ASASIFPSKSKLGVEVPSGRDLHTAFVRSSHASAFFSDA 

  DQ272579 p349   (240) LRAALTITRLKLISPLRRNTYGTSIMTYLLPLTVPVRFLP-ASASIFPSKSKLGVEVPSGRDLHTAFVRSSHASAFFSDA 

  FJ525431 p349   (240) LRCRLNYHAAETDFSTQEKHVRYVYNDVSSAANRPRTVSSRKCGSVFPSKSKLGVEVPSGRDHHTAFVRSSHASAFFSDA 

  FJ525433 p349   (240) LRCRLNYHAVETDFSTQEKHVRYVYNDVSSAANRPRTVSSRKCGSVFPSKSKLGVEVPSGRDHHTAFVRSSHASVFFSDA 

  GQ454869 p349   (240) LRCRLNYHAAETDFSTQEKHVRYVYNDVSSAANRPRTVSSRKCGSIFPSKSKLGVEVPSGRDRHTAFVRSSHASAFFSDA 

  FJ525432 p349   (240) LRCRLNYHAAETDFSTQEKHVRYVYNDVSSAANRPRTVSSRKCGSVSPSKSKLGVEVPSGRDHHTAFVRSSHASAFFSDA 

  FJ525434 p349   (240) LRCRLDYHAAETDFSTQEKHIRYVYNDVSSAANRPRTVSPRKCGSVFPSKSKLGVEVPSGRDLHTAFVRSSRASAFFSDA 

  FJ525435 p349   (240) LRCRLDYHAAETDFSTQEKHIRYVYNDVSSAANRPRTVSPRKCGSVFPSKSKLGVEVPSGRDLHTAFVRSSRASAFFSDA 

  GQ454870 p349   (240) LRCRLDYHAAETSFHSEGKHVRYVYNDVSSTAHRLRTVLPRKCGRVFPSNSVLGVEIPTGRDRHTAFVRSDHIGVFFSDA 

  EU076703 p349   (240) LRCRLDYHAAETSFRNEGKHVRYVYNDVSSAANRPRTVSPRKCGRVFPSGSALGVEVPSTRDRHTAFVRSTHASVFFSDA 

  FJ525436 p349   (240) LQCRLDYHAAETSFHSEEKHVRYVYNDVSSAAHRPRTVSPRKCGRVFPSNSVLGVEIPTGRDAHTAFVRSTHVGVFFSDA 

  AF260651 p349   (240) LRCRLDYHAAATSFRNEGKHVRYVYNDVSSAANRPRTVSPRKCGRIFPSGSALGVEVPSTRDRHTAFVRSTHASVFFSDA 

  EU937520 p349   (240) LRCRLDYHAAATSFRNEGKHVRYVYNDVSSAANRPRTVSPRKCGRIFPSGSALGVEVPSTRDRHTAFVRSTHASVFFSDA 

    Y18420 p349   (240) LRCRLDYHAAATSFRNEGKHVRYVYNDVSSAANRPRTVSPRKCGRIFPSGSALGVEVPSTRDRHTAFVRSTHASVFFSDA 

  EU857538 p349   (240) LRCRLDYHAAETSFRNEGKHVRYVYNDVSSAANRPRTVSPRKCGRVFPSGSALGVEVPSVRDHHTAFVRSTHASVFFSDA 

CTAF001623 p349   (239) LRCRIDYHAAETSFRNEGKHVRYVYNDVSAAN-RPRTVSPRKCGRVFPSGSALGVEVPSTRDRHTAFVRSTHASVFFSDA 

  DQ151548 p349   (240) LRCRIDYHAAETSFRDEGKHVRYVYNDVSSAANRPRTVSPRKCGRVFPSGSALGVEVPSTRDRHTAFVRSTHASVFFSDA 

  EU937519 p349   (240) LRCRLDYHAAETSFRDERKHVRYVYNDVSSAANRPRTVSPRKCGRVFPSGSALGVEVPSTRDRHTAFVRSTHASVFFSDA 

  HM573451 p349   (241) LQCRLDYHAAETSFRNDGAREIRPIMTLSSAANRPRTVSPRKCGRVFPSGSALGVEVPSTRDRHTAFVRSTHASVFFSDA 

      Consensus   (241) LRCRLDYHAAETSF  E KHVRYVYNDVSSAANRPRTVSPRKCGSVFPSKSKLGVEVPSGRD HTAFVRSSHASVFFSDA 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349   (320) VPRVRLFPPARNIFFTSVVSERRVCYYKPGPGGRGSVLRSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKSLGAKGRFLGESSNLDNAKV 

  AB046398 p349   (320) VRRVRMFRPGRNNFFTSVVSGRRVCYFRPGPNGTVSVLMSDGVNTARLDVVAPAYYAYRKSLGARVHCLWESSDLDDAKV 

  AY170468 p349   (320) VRRVRLFRPARNNFFTSVVSGRRVCYYRPGPCGTVSVLMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKSLGARVRFLWESSDLDDAKV 

  EU937521 p349   (320) VRRVRLFRPARNNFFTSVVSGRRVCYYRPGPCGTVSVLMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKSLGARVRFLWESSDLDDAKV 

  AY340974 p349   (318) VRASFVPSSAEQFFQFRRQRTHVLAITDPVLCGTVSVLMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAESLGARVRFLWESADVDDAKV 

  CTU16304 p349   (319) VRASFVPSSAEQFFHFRRQRTHVLAITDPVLCGTVSVLMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAESLGARVRFLWESSDVDDAKV 

 NC_001661 p349   (319) VRASFVPSSAEQFFHFRRQRTHVLAITDPVLCGTVSVLMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAESLGARVRFLWESSDVDDAKV 

  DQ272579 p349   (319) VRASFVPSSAEQFFHFRRQRTHVLAITDPVLCGTVSVLMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAESLGARVRFLWESSDVDDAKV 

  FJ525431 p349   (320) VRRVRLFRPARNNFFTSVVSGRRVCYYRPGPCGTVSVFMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKSLGAKARFLWESSDLDDTKI 

  FJ525433 p349   (320) VRRVRLFRPARNNFFTSVVSGRRVCYYRPGPCGTVSVFMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKSLGAKARFLWESSDLDDTKI 

  GQ454869 p349   (320) VRRVRLFRPARNNFFTSVVSGRRVCYYRPGPCGTVSVFMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKSLGAKVRFLWESSDLDDAKI 

  FJ525432 p349   (320) VRRVRLFRPARNNFFTSVVSGRRVCYYRPGPCGTVSVFMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKSLGAKARFLWESSDLDDAKI 

  FJ525434 p349   (320) VRRVRLFRPARNNFFTSVVSGRRVCYYRPGPCGTVSVLMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKSLGAKVRFLWESSDLDDAKV 

  FJ525435 p349   (320) VRRVRLFRPARNNFFTSVVSGRRVCYYRPGPCGTVSVLMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKSLGAKVRFLWESSDLDDAKV 

  GQ454870 p349   (320) VRRVRMFRPARNNFFTSVVSGRRVCYYRPGPNGTVSIFMSDGANTARLDVVAPAYYAYAKALGAKARCLWESSDLDDAKV 

  EU076703 p349   (320) VRRVRMFRPARNNFFTSVVSGRRVCYYRPGPNGTVSVLMSDGANTARLDVVAPAYYAYAKALGAKARCLWESSDLDDAKV 

  FJ525436 p349   (320) VRRVRMFRPGRNNFFTSVVSGRRVCYYRPGPNGTVSVFMSDGANTARLDVVAPAYYAYAKALGAKARCLWESSDLDDAKV 

  AF260651 p349   (320) VRRVRMFRPGRNNFFTSVVSGRRVSYFRPGPNGTVSVLMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKTLGARVRCLWESSDLDDAKV 

  EU937520 p349   (320) VRRVRMFRPGRNNFFTSVVSGRRVSYFRPGPNGTVSVLMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKTLGARVRCLWESSDLDDAKV 

    Y18420 p349   (320) VRRVRMFRPGRNNFFTSVVSGRRVSYFRPGPNGTVSVLMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKTLGARVRCLWESSDLDDAKI 

  EU857538 p349   (320) VRRVRMFRPGRNNFFTSVVSGRRVCYFRPGPNGTVSLLMSDGVNTARLDVVAPAYYEYAKALGAKVRCLWESSDLDDAKV 

CTAF001623 p349   (318) VRRVRMFRPGRNNFFTSVVSGRRVSYFRPGPNGTVSVLMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKALGAKVRCLWESSDLDDARI 

  DQ151548 p349   (320) VRRVRMFRPGRNNFFTSVVSGRRVSYFRPGPNGTVSILMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKALGAKVRCLWESSDLDDAKI 

  EU937519 p349   (320) VRRVRMFRPGRNNFFTSVVSGRRVSYFRPGPNGTVSVLMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKALGAKVRCLWESSDLDDAKI 

  HM573451 p349   (321) VHRVRMFRPGRNNFFTSVVSGRRVSYFGPGPNGTVSVLMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKALGAKVRCLWESSDLDDAKI 

      Consensus   (321) VRRVRMFRPARNNFFTSVVSGRRVCYYRPGP GTVSVLMSDGVNTARLDVVAPAYYAYAKSLGAKVRFLWESSDLDDAKV 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349   (400) RDGQCYVRHVFNGPLYFGKRANLSGRKARGMSPTGGALKVYLVREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTKSSVDLRSIP 

  AB046398 p349   (400) RDGQCYIRHVYDVALYFGRRVDLSVRRTLGMYPTVGALKAYLVREYGRESLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTKSFVDLRSIP 

  AY170468 p349   (400) RDGQCYVRHVFDVALYFGRRADLSVRRALGMYPTVGALKAYLVREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTKSSVDLRSIP 

  EU937521 p349   (400) RDGQCYVRHVFDVALYFGRRADLSVRRALGMYPTVGALKAYLVREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTKSSVDLRSIP 

  AY340974 p349   (398) RDGQCYVRHVFDVALYFGRRADLSVRRALGMYPTGGALPAYLVREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSLNFQVEMRSIP 

  CTU16304 p349   (399) RDGQCYVRHVFDVALYFGRRADLSVRRALGMYPTVGALKAYLVREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSLNLQVDLRSIP 

 NC_001661 p349   (399) RDGQCYVRHVFDVALYFGRRADLSVRRALGMYPTVGALKAYLVREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSLNLQVDLRSIP 

  DQ272579 p349   (399) RDGQCYVRHVFDVALYFGRRADLSVRRALGMYPTVGALKAYLVREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSLNLQVDLRSIP 

  FJ525431 p349   (400) RDGQCYVRHVFDVALYFGRRADFSVRRALGLYPTVGAFKAYLVREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTESSVDLRSIP 

  FJ525433 p349   (400) RDGQCYVRHVFDVALYFGRRADFSVRRALGLYPTVGAFKAYLVREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTESSVDLRSIP 

  GQ454869 p349   (400) RDGQCYIRHVFDVALYFGRRADFSVRRALGLYPTVGAFKAYLVREYGRDSLKVPVRGTYTFGSVFHCLSTESSVDLRSIP 

  FJ525432 p349   (400) RDGQCYVRHVFDVALYFGRRADFSVRRVLGLYPTVGAFKAYLVREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTESSVDLRSIP 

  FJ525434 p349   (400) RDGQCYVRHVFDVALYFGRRADLSVRRALGMYPTVGALKAYLVREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTKSSVDLRSIP 

  FJ525435 p349   (400) RDGQCYVRHVFDVALYFGRRAGLSVRRALGMYPTVGALKAYLVREYGRDSLKVPMRGAYTFGSVFHCLSTKSSVDLRSIP 

  GQ454870 p349   (400) RDGQCYVRHVYDVALYYGRRVDLSVRRTLGMYPTVGAFKTFLVREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTKHSVDLRSIP 

  EU076703 p349   (400) RDGQCYVRHVYDVALYYGRRVDLSMCRTLGMYPTVGALKVLLTREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTKQWVDLRTIP 

  FJ525436 p349   (400) RDGQCYVRHVYDVALYYGRRVDLSMCRTLGMYPTVGALKVFLTREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTKQWVDLRTIP 

  AF260651 p349   (400) RDGQCYIRHVYDVALYFGRRVDLSVRRTLGLFPTVGALKAYLVREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTKSSVDLRSVP 

  EU937520 p349   (400) RDGQCYIRHVYDVALYFGRRVDLSVRRTLGLFPTVGALKAYLVREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTKSSVDLRSVP 

    Y18420 p349   (400) RDGQCYIRHVYDVALYFGRRVDLSVRRTLGLFPTVGALKAYLVREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTKSSVDLRSVP 

  EU857538 p349   (400) RDGQCYVRHVYDVALYFGRRVDLSVRRTLGMFPTVGALKTYLVREYGRESLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTKSFVDLRSIP 

CTAF001623 p349   (398) RDGHCYVRHVYDVALYFGRRVDLSVRRTLGLFPTVGALKAYLVREYGRESLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTKSCVDLRSIP 

  DQ151548 p349   (400) RDGQCYVRHVYDVALYFGRRVDLSVRRTLGLFPTVGALKAYLVREYGRESLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTKSCVDLRSIP 

  EU937519 p349   (400) RDGQCYVRHVYDVALYFGRRVDLSVRRTLGLFPTVGALKAYLVREYGRESLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTKSFVDLRSIP 

  HM573451 p349   (401) RDGQCYVRHVYDVALYFGRRVDLSVRRTLGLFPTVGALKAYLVREYGRESLKVPMRGTYTFGSVFHSLSTKSFVDLRSIP 

      Consensus   (401) RDGQCYVRHVFDVALYFGRRADLSVRR LGMYPTVGALKAYLVREYGRDSLKVPMRGTYTFGSVFHCLSTKSSVDLRSIP 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349   (480) NHHLVGGASAHVLIGQIRVGVPGGVSKPSRSAVRRRNRRMREDGFLGSS-GSSSSGGSRYCSDCSTPRSLPSPSVFGPTL 

  AB046398 p349   (480) NHHLVGGASAHVFIGQIRVDVPGGVSKPSRAAVRRRNRRLREDGFLGST-DSSSSGGSRYCSDCSTPRSPPSPSIVGPTL 

  AY170468 p349   (480) NHHLVGGTSAHVLIGQVRVSIPGSIVKPSRSAVRRRNRRMRRDGFLGSSGSSSSAGESTRCSDCSSPRGLPSPSVLKPSL 

  EU937521 p349   (480) NHHLVGGTSAHVLIGQVQVSVPGSIVKPSRSAVRRRNRRMRRDGFLGSSGSSSSAGESTRCSDCSSPRGLPSPSVLKPSL 

  AY340974 p349   (478) NHHLVGGTSAHVLIGQVRVSVPGSIVKPSRSAVRRRNRRMRRDGFLGSSGSSSSAGESTRCSDCSSPRGLPGPSVLKPSL 

  CTU16304 p349   (479) NHHLVGGTSAHVLIGQVRVSVPGSIVKPSRSAVRRRNRRMRRDGFLGSSGSSSSAGESTRCSDCSSPRGLPSPSVLKPSL 

 NC_001661 p349   (479) NHHLVGGTSAHVLIGQVRVSVPGSIVKPSRSAVRRRNRRMRRDGFLGSSGSSSSAGESTRCSDCSSPRGLPSPSVLKPSL 

  DQ272579 p349   (479) NHHLVGGTSAHVLIGQVRVSVPGSIVKPSRSAVRRRNRRMRRDGFLGSSGSSSSAGESTRCSDCSSPRGLPSPSVLKPSL 

  FJ525431 p349   (480) NHHLVGGTSAHVLIGQIRINVPGSTTKPSRSAVRRRNRRMRRDGYLGSSGSSSSTGESNYCSDCSSPRSMPSPSILKPSL 

  FJ525433 p349   (480) NHHLVGGTSAHVLIGQIRINVPGSTTKPSRSAVRRRNRRMRRDGYLGSSGSSSSTGESNYCSDCSSPRSMPSPSILKPSL 

  GQ454869 p349   (480) NHHLVGGTSAHVLIGQIRINVPGSTTKPSRSAVRRRNRRMRRDGYLGSSGSSSSARESNYCSDCSSPRSIPSPSILKPSL 

  FJ525432 p349   (480) NHHLVGGTSAHVLIGQIRVNVPGSTSKPSRSAVRRRNRRMRRDGYLGSSGSSSVIGESNYCSDCSSPRSIPSPSILKPSL 

  FJ525434 p349   (480) NHHLVGGTPAHVLIGQVRVSIPGSIVKPSRSVVRRRNRRMRCDGFLGSSSSSSSAGESTYCSDCSSPRSLPSPSVLKPSL 

  FJ525435 p349   (480) NHHLVGGTPAHVLIGQVRVSIPGSIVKPSRSVVRRRNRRMRRDGFLGSSSSSSSAGESTYCSDCSSPRSLPSPSVLKPSL 

  GQ454870 p349   (480) NHHLVGGNSAQVLIGQIRVDVPGSVVKPSRSAIRRRNRRLRKGNFIGSS-ESSSSGWSKHCSDCSSPRAPPSPSVLKPSL 

  EU076703 p349   (480) NHHLVGGNSAQILIGQIRVDVAGSVAKPSRSAIRRRNRRLRKDGFIGSS-ESSSSGWSRHCSDCSTPRAPPSPSVLKPNL 

  FJ525436 p349   (480) NHHLVGGNSAQILIGQIRVDVAGSVAKPSRSAIRRRNRRLRKDGFIGSS-ESSSSGWSRHCSDCSTPRAPPSPSVLKPNL 

  AF260651 p349   (480) NHHLVGGESAHLFVGQIRLDVRGGVSKPSRSAVRRRNRRLREDGFLGST-DSSSSGGSRYCSDCSTPRSPPSPSVVGPTL 

  EU937520 p349   (480) NHHLVGGESAHLFVGQIRLDVRGGVSKPSRSAVRRRNRRLREDGFLGST-DSSSSGGSRYCSDCSTPRSPPSPSVVGPTL 

    Y18420 p349   (480) NHHLVGGESAHLFVGQIRLDVRGGVSKPSRSAVRRRNRRLRKDGFLGST-DSSSSGGSRYCSDCSTPRSPPSPSVVGPTL 

  EU857538 p349   (480) NHHLVGGVSAHVFVGQIRLDVAGSVSKPSRSAVRRRNRRLRKDGFLGSS-DSSSSGESRYCSGCSTPRSSPSPSVIGPTL 

CTAF001623 p349   (478) NHHLVGGASAHVFIGQIRVDVPGGVTKPSRAAIRRRNRRLREDGFLSNT-GSSSSGGSRYCSDCSTPRSPPSPSIVGPTL 

  DQ151548 p349   (480) NHHLVGGASAHVFIGQIRVDVPGGVSKPSRAAVRRRNRRLREDGFLGST-DSSSSGGSRYCSDCSTPRSPPSPSIVGPTL 

  EU937519 p349   (480) NHHLVGGASAHVFIGQIRVDVPGGVSKPSRAAVRRRNRRLREDGFLGST-DSSSSGGSRYCSDCSTPRSPPSPSIVGPTL 

  HM573451 p349   (481) DHHLVGGASAHVFIGQIRVGVPGGVSKPSRAAVRRRNRRLREDGFLGST-DSSSSGGSRYCSDCSTPRSPPSPSIVGPTL 

      Consensus   (481) NHHLVGG SAHVLIGQIRV VPGSVSKPSRSAVRRRNRRMRRDGFLGSS  SSSSGESRYCSDCSSPRSLPSPSVLKPSL 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349   (559) GRIPSINRKFRFPAGTQLSVSIPKRDDDRVYVSVGQDFDELCHAVCTYVKRYNSRK-PFYTRFENGEDFAVMRRASVGGL 

  AB046398 p349   (559) GRIPSINRKFRFPAGTQLSVSIPKRDDDRVYVSVGQDFDELCHAVCTYVKRYNSRK-AFYTRFENGDDFAVIRAPPVGSF 

  AY170468 p349   (560) GRIPSIDRRFRFPAGTQLRVSVPRRVDDHVYVSTGSNFDELCHAVCTYVKRYNSRKSFYTRFESGR-DYLVLRRASVGGL 

  EU937521 p349   (560) GRIPSIDRRFRFPAGTQLRVSVPRRVDDHVYVSTGSNFDELCHAVCTYVKRYNSRKSFYTRFESGR-DYLVLRRASVGGL 

  AY340974 p349   (558) GRIPSIDRKFRFPAGTQLRVSVPRRVDDHVYVLTGANFDELCHAVLTRMSKGTTLEILLHSIRERKGLLGFAACFRWGFS 

  CTU16304 p349   (559) GRIPSIDRRFRFPAGTQLRVSVPRRVDDHVYVSTGSNFDELCHAVLTRMSKGTTLEILLHSIRERKGLLGFAACFRWGSS 

 NC_001661 p349   (559) GRIPSIDRRFRFPAGTQLRVSVPRRVDDHVYVSTGSNFDELCHAVLTRMSKGTTLEILLHSIRERKGLLGFAACFRWGSS 

  DQ272579 p349   (559) GRIPSIDRRFRFPAGTQLRVSVPRRVDDHVYVSTGSNFDELCHAVLTRMSKGTTLEIHLHSIREGKGLLGLAACFRWGSS 

  FJ525431 p349   (560) GRVPSIDQRFRFPAGTQLRVSVPRRVDDYVYVSTGQNFDELCHAVCTYVKRYNSRK-SFYTRFESGGDYVVLRRASVGGL 

  FJ525433 p349   (560) GRVPSIDRRFRFPAGTQLRVSVPRRVDDHVYVSTGQNFDELCHAVCTYVKRYNSRK-SFYTRFESGGDYVVLRRASVGGL 

  GQ454869 p349   (560) GRVPSIDRRFRFPAGTQLRVSVPRRVDDHVYVSTGQNFDELCHAVCTYVKRYNSRK-SFYTRFESGGDYVVLRRASVGGL 

  FJ525432 p349   (560) GRVPSIDQRFRFPAGTQLRVSVPRRVDDHVYVSTGQNFDELCHAVCTYVKRYNSRK-SFYTRFESGGDYVVLRRASVGGL 

  FJ525434 p349   (560) GRIPSIDRRFRFPAGTQLRVSVPRRVDDHVYVSTGSNFDELCHAVCSYVKRYNSRK-SFYTRFESGRDYVVLRRASVGGL 

  FJ525435 p349   (560) GRIPSIDRRFRFPAGTQLRVSVPRRVDDHVYVSTGSNFDELCHAVCSYVKRYNSRK-SFYTRFESGRDYVVLRRASVGGL 

  GQ454870 p349   (559) GRIPSINRKFRYPANTQLNVSIPKRSDDRVYVSVGQNFDDMCRSVCTYVTRYNSRK-SFYTRFENGEDFIVLRRASVRGL 

  EU076703 p349   (559) GRIPSINRKFRYPVGTQLNVSIPKRADDRVYVSIGQDFDDLCHSVCTYVKRYDSRK-SFYTRFENGEDFIVLRRASVGGL 

  FJ525436 p349   (559) GRIPSINRKFRYPVGTQLSVSIPKRADDRVYVSIGQDFDDLCHSVCTYVKRYNSRK-SFYTRFENGEDFIVLRRASVGGL 

  AF260651 p349   (559) GRIPSVNRKFRLPAGTQLSVSIPKRDDDRVYVSVGQDFDELCHAVCTYVKRYNSRK-AFYTRFENGDDFAVIRRASVGGL 

  EU937520 p349   (559) GRIPSVNRKFRFPAGTQLSVSIPKRDDDRVYVSVGQDFDELCHAVCTYVKRYNSRK-AFYTRFENGDDFAVIRRASVGGL 

    Y18420 p349   (559) GRIPSVNRKFRFPAGTQLSVSIPKRDDDRMYVSDGQDFDELCHAVCTYVKRYNSRK-AFYTRFENGDDFAVIRRASVGGL 

  EU857538 p349   (559) GRIPSINRKFRFPADTQLSVSIPKRDDDRVYVSHGQDFDELCHAVCTYVKRYNSRK-VFYTRFENGEDFAVIRRASVGGL 

CTAF001623 p349   (557) GRIPSINRKFRFPAGTQLSVSIPKRDDDRVYVSVGQDFDELCHAVCTYVKRYNSRK-AFYT-FENGDDFAVIRRASAGGL 

  DQ151548 p349   (559) GRIPSINRKFRFPAGTQLSVSIPKRDDDRVYVSVGQDFDELCHAVCTYVKRYNSRK-AFYTRFENGDDFAVIRRASVGGL 

  EU937519 p349   (559) GRIPSINRKFRFPAGTQLSVSIPKRNDDRVYVSVGQDFDELCHAVCTYVKRYNSRK-AFYTRFENGDDFAVIRRASVGGL 

  HM573451 p349   (560) GRIPSINRKFRFPAGTQLSVSIPKRDDDRVYVSVGQDFDELCHAVCTYVKRYNSRK-AFYTRFENGDDFAVIRRASVGGL 

      Consensus   (561) GRIPSINRKFRFPAGTQL VSIPKR DDRVYVS GQNFDELCHAVCTYVKRYNSRK SFYTRFENGDDFAVLRRASVGGL 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349   (638) LPYFVKRGVVLRLVSLCRASRYEHHYDASIEKPGLSWVQKTSFRMVEVNTSVGRSRTSRFLPLAFRTEFTGLTLTNPSGV 

  AB046398 p349   (638) LPCFVKRGVTLRLGSLCRASRYEHHYDASIERRGLSWVRKSGFRMVEVNTPVERSRTGRFLWLAFRTEFTGLILTNPSGI 

  AY170468 p349   (639) HVFVKRGNFTARFP--ISAVRYENQYAAVMMDVGTSWVPKGYVPDVDVVKRR---RSRNRRFPLSHRAVDQSVPALQSS- 

  EU937521 p349   (639) HVFVKRGNFTARFP--ISAVRYENQYAAVMMDVGTSWVPKGYVPDVDVVKRR---RSRNRRFPLSHRAVDQSVPALQSS- 

  AY340974 p349   (638) HVFVKRGNFTARFP--KSAVRYENQYAAVMMDVGTSCLPKGYVQDVDVVKRR---RSRNRRFPLSHRAVDQSVPALQSS- 

  CTU16304 p349   (639) HVFVKRGNFTARFP--ISAVRYENQYAAVMMDVGTSWVPKGYVPDVDVVKRR---RSRNRRFPLSHRAVDQSVPALQSS- 

 NC_001661 p349   (639) HVFVKRGNFTARFP--ISAVRYENQYAAVMMDVGTSWVPKGYVPDVDVVKRR---RSRNRRFPLSHRAVDQSVPALQSS- 

  DQ272579 p349   (639) HVFVKRGNFTARFP--NSAVRYENQYAAVMMDVGTSWVPKGYVPDVYVVKRR---GSRNRRFPLSHRAVDQSVPALQSS- 

  FJ525431 p349   (639) HVFVKRGNFTARFP--ISAVRYESRYAATMTDVGTSWVPKGYVPDAEIVKRR---RSRNRRPPLSRRVVDQSVPALPSS- 

  FJ525433 p349   (639) HVFVKRGNFTARFP--ISAVRYESRYAATMTDVGTSWVPKGYVPGVEIVKRR---RSRNRRPPLSRRVVDQSVPALPSS- 

  GQ454869 p349   (639) HVFVKRGNFTARFP--ISAVRYENHYAATMTDVGTSWVPKGYVPDVEIVKRR---RSRNRRLLLSRRVVDQSVPALPSS- 

  FJ525432 p349   (639) HVFVKRGNFTARFP--ISAVRYENHYAATMTDNGISWVPKGYVPDVEIVKRR---RSRSRRLPPPRRVVDQSVPALPSS- 

  FJ525434 p349   (639) HVFVKRGNFTARFP--ISAVRYENHYAAVMMDVGTRWVPKDCVPDVEIVKLR---RSRNRRFPPSHHAVDQSVPALQPS- 

  FJ525435 p349   (639) HVFVKRGNFTARFP--ISAVRYENHYAAVMMDVGTRWVPKDCVPDVEIVKRR---RSRNRRFPPSHHAVDQSVPALQPS- 

  GQ454870 p349   (638) HVFMKRGSCTARFP--LTASRYESKYDECMKDSNLTWVRKGHCPDIEVVRRR---RSCVGRSSVNSSSADVQVSSDQRSG 

  EU076703 p349   (638) HVFTKRGSCTARFP--LTASRYEAKYDEYMKDYDLSWVKKDRHLDVEVIRRR---RSGVSRRSAGPPSVGTRVSSDQQSE 

  FJ525436 p349   (638) HVFTKRGSCTARFP--LTASRYEAKYDEYMKDYDLSWVKKDHRLDVEVIRRR---RSGVSRRSAGPPSVGTRVSSDQQSE 

  AF260651 p349   (638) HVFVKRGSFTARFP--MSASRYEHHYDASMKGAGLSWVRKSQFPNVEVIRRR---RSRASGSSASFPDANLQVSSDRPSE 

  EU937520 p349   (638) HVFVKRGSFTARFP--MSASRYEHHYDASMKGAGLSWVRKSQFPNVEVIRRR---RSRASGSSASFPDANLQVSSDRPSE 

    Y18420 p349   (638) HVFVKRGSFTARFP--MSASRYEHHYDASMKGAGLSWVRKSQFPNVEVIRRR---RSRASGSSASFPDANLQVSSDRPSE 

  EU857538 p349   (638) HVFVKRGNFTARFP--MSASRYEHHYDASMKGTGLSWVRKSRFPNVEVIRRR---RSRASNSSANLPDANLRVNSDQPSE 

CTAF001623 p349   (635) HVFVKRGNFTARFP--MSASRYEHHYDASMKGAGLSWVRKSRFPNVEVIRRR---RSRTGGSLASFPDANLRINSDQPSD 

  DQ151548 p349   (638) HVFVKRGNFTARFP--MSASRYEHHYDASMKGAGLSWVRKSRFPNVEVIRRR---RSRTGGSLASFPDANLRISPDQPSD 

  EU937519 p349   (638) HVFVKRGNFTARFP--MSASRYEHHYDASMKGAGLSWVRKSRFPNVEVIRRR---RSRTGGSLASFPDANLRINSDQPSD 

  HM573451 p349   (639) HVFVKRGNFTARFP--MSASRYEHHYDASMKGAGLSWVRKSRFPNVEVIRRR---RSRTGGSLASFPDANLRINSDQPSD 

      Consensus   (641) HVFVKRGNFTARFP  ISASRYE HYDASM D GLSWV K   PDVEVVKRR   RSR  R   S   VD  V A Q S  

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349   (718) LFKLLPVLNESSSTRLRGASSPR---TLISWLKGSGLGVKGGSPSRLLEYAARGQRSTWNVGKIWGISVFPRGTVYNARV 

  AB046398 p349   (718) LFKQLPVSGENSPIRLRGASSPRTLIS---WLKGSGLGIKVGSPSHHLECAARGQRSTWNGGKIWGISVFPSSTVYNARV 

  AY170468 p349   (713) PVEVASVSSDKP-SSSQKASSPSTSSSSSFNSTRSSDWVNVGFSHRTTNKVR-EPRSAGHRR--IGNFTFPRGTVYNTP- 

  EU937521 p349   (713) PVEVASVSSDKP-SSSQKASSPSTSSSSSFNSTRSSDWVNVGLSHRTTNKVR-EPRSAGHRR--IGNFTFPRGTVYNTP- 

  AY340974 p349   (712) PVEVASVSSDKP-SSSQKASSPSTSSSSSFNSTRSSDWVNVGLSHRTTNKVR-EPRYAGHFR--IGNFTFPRGTVYNTP- 

  CTU16304 p349   (713) PVEVASVSSDKP-SSSQKASSPSTSSSSSFNSTRSSDWVNVGFSHRTTNKVR-EPRYAGHRR--IGNFTFPRGTVYNTP- 

 NC_001661 p349   (713) PVEVASVSSDKP-SSSQKASSPSTSSSSSFNSTRSSDWVNVGFSHRTTNKVR-EPRYAGHRR--IGNFTFPRGTVYNTP- 

  DQ272579 p349   (713) PVEVVCVSSDKP-SSSQKASSPSTSSSSSFNSTRSSDWVNVGLSHRTTNKVR-EPRYAGHFR--IGNFTFPRGTVYNTP- 

  FJ525431 p349   (713) PVEVTSASSDRS-SSSEKASTAS------FDSVKSSDWVNVGSSRRTTTDVR-ESCLTGRGK--IGNFPFPRGTVYNTS- 

  FJ525433 p349   (713) PVEVTSASSDRS-SSSEKASTPS------FDSVKSSDWVNVGSSRRTTTGVR-ESRFTGRGK--IGNFTFPRGTVYNTS- 

  GQ454869 p349   (713) PVEVTSASSDRS-SSSEKASTPS------LDSVRSSDWVNVGFSRRTTTKVR-ESRFTGRGK--IGNFTFPRGTVYNAS- 

  FJ525432 p349   (713) SVEVTSASSDRS-SSSEKASTPS------CDSVRSSDWVNVGYSHRTTTKVR-ESRFTGRGK--IGNFSFPRGTVYNTP- 

  FJ525434 p349   (713) PVEVASVSSDKP-SSSQKASSPSSSSSS-FNSIKSSDWVNVGFSHRTTNKVR-EPRSAGHGR--IGNFTFPRGTVYNTP- 

  FJ525435 p349   (713) PVEVASVSSDKP-SSSQKASSPSSSSSSSFNSIKSSDWVNVGFSHRTTNKVR-EPRSAGHGR--IGNFTFPRGTVYNTP- 

  GQ454870 p349   (713) PTEAVSVPSDDS-SPRRNASLPR--------PGVESSWIKVNSQDRCTRTVR-GRPSTNHGK--IGDFVFPKGTVYNAH- 

  EU076703 p349   (713) PTEAVPTLVEDYSPCRDALSS---------QPGVGSAWFKVNSPNRCARTVR-ERHSTNKGK--IGDFDFPRGTVYNAH- 

  FJ525436 p349   (713) PTEAVPTLVEDYSPCRDALSS---------QPGVGSAWFKVNSPNRCARTVR-ERHSTNKGK--IGDFDFPRGTVYNAH- 

  AF260651 p349   (713) SVQVVPMLDEGS-SPPRGVPSPRRNPV---EGSG---WYSVGSPSRRSSTTR-GQRSAERGK--IGDFSFPSGTVYNAR- 

  EU937520 p349   (713) SVQVVPMLDEGS-SPPRGVPSPRRNPV---EGSG---WYSVGSPSRRSSTTR-GQRSAERGK--IGDFSFPSGTVYNAR- 

    Y18420 p349   (713) SVQVVPMLDEGS-SPPRGVPSPRRDPV---EGSG---WYSVGSPSRRSSTTR-GQRSAERGK--IGDFSFPSGTVYNAR- 

  EU857538 p349   (713) SIQTVPVLNENS-SPFRGVSSPQRDPA---EGSG---WYKVGSPSRRSNTAR-GQSFTERRK--IGDFSFPSGTKYNVR- 

CTAF001623 p349   (710) SVQAVPVSGENS-PSSRGASSPRRDPV---EGSG---WYKVGSPSHHSSAAR-GQRSTERRK--IGDFSFPSNTVYNA-- 

  DQ151548 p349   (713) SVQAVPVSGENS-PSSRGASSPRRDTV---EGSG---WYKVGSPSHHSSAAR-GQRSIERGK--IGDFSFPSSTVYNAR- 

  EU937519 p349   (713) SVQAVPVSGENS-PSSRGASSPRRDPV---EGSG---WYKVGSPSHHSSAAR-GQRSTERGK--IGDFSFPSSTVYNAH- 

  HM573451 p349   (714) SVQAVPVSGENS-PSSRGASSPRRDPV---EGSG---WYKVDSPSHHSSAAR-GQRSTERGK--IGDFSFPSSTVYNAR- 

      Consensus   (721) PVEVV VSSD S SSS  ASSP          S SS WV VGS  R T  VR E RST RGK  IG FTFPRGTVYNA   

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349   (795) DERCLNKRVLKLRDTSASSFLRIVLLARLSSYRPSLSDGEFFNKCVTSRFVACIEAVESGLVTVHFRSDVFRASFPFG-V 

  AB046398 p349   (795) DERCLNKRVLKLRDTSASSFLRIVFLARLSSYRPSLSDGEFLNKCVTSRFVACIEAVESGLVTVHFRSDVFRASFPFG-V 

  AY170468 p349   (788) VDERAYKRVLRLRDTTACSFLRILLAR-LSGYRP--LSDEFFNKCVTSRFVACIEPVESGLVKVHFRSDVFRASFPFG-V 

  EU937521 p349   (788) VDERAYKRVLRLRDTTACSFLRILLAR-LSGYRP--LSDEFFNKCVTSRFVACIEPVESGLVKVHFRSDVFRASFPFG-V 

  AY340974 p349   (787) VDERAYKRVLRLRDTTACS-LRILLAR-LSGYRP--LSDEFFNKCVPSRFVACIEPVESGLVKVHFRSDVFRASFPFDGQ 

  CTU16304 p349   (788) VDERAYKRVLRLRDTTACSFLRILLAR-LSGYRP--LSDEFFNKCVTSRFVACIEPVESGLVKVHFRSDVFRASFPFDGQ 

 NC_001661 p349   (788) VDERAYKRVLRLRDTTACSFLRILLAR-LSGYRP--LSDEFFNKCVTSRFVACIEPVESGLVKVHFRSDVFRASFPFDGQ 

  DQ272579 p349   (788) VDERAYKRVLRLRDTTACSYLRILLAR-LSGYRP--LSDEFFNKCVPSRFVACIEPVESGLVKVHFRSDVFRASFPFDGQ 

  FJ525431 p349   (782) VDERAYKRVLKLRDCTVCSFLRILLAR-LSSYRP--LSDDFFNKCVTSRFVACIEPVESGLVKVHFRSDVFRASFPFG-V 

  FJ525433 p349   (782) VDERAYKRVLKLRDTTACSFLRILLAR-LSSYRP--LSDDFFNKCVTSRFVACIEPVESGLVKVHFRSDVFRASFPFG-V 

  GQ454869 p349   (782) VDERAYKRVLKLRDTTACSFLRILLAR-LSSYRP--LSDDFFNKCVTSRFVACIEPVESGLVKVHFRSDVFRASFPFG-V 

  FJ525432 p349   (782) VDERAYKRVLKLRDTTACSFLRILLAR-LSSYRP--LSDDFFNKCVTSRFVACIEPVESGLVKVHFRSDVFRASFPFG-V 

  FJ525434 p349   (787) VDERAYKRVLRLRDTTACSFLRILLAR-LSSYRP--LSDEFFNKCVTSRFVACIEPVQTGLVKVHFRSDVFRASFPFG-V 

  FJ525435 p349   (788) VDERAYKRVLRLRDTTACSFLRILLAR-LSSYRP--LSDEFFNKCVTSRFVACIEPVQTGLVKVHFRSDGFRASFPFG-V 

  GQ454870 p349   (780) VDESVYKRVMKLRDTSASSFLRIVLAR-LSSYRP--LSDEFFDKCITSQFVACIEAVESGLVTVHFRSDVFRASFPFG-V 

  EU076703 p349   (780) VDESAYKRVLKLRDTSASSFLRIVLAR-LSSYRP--LSDEFFNKCVTSRFVVCVEAVESGLVTVHFRSDVFRASFPFG-V 

  FJ525436 p349   (780) VDESAYKRVLKLRDTSASSFLRIVLAR-LSSYRP--LSDEFFNKCVTSRFVVCVEAVESGLVTVHFRSDVFRASFPFG-V 

  AF260651 p349   (782) VDERAYKRVLKLRDTSASSFLRIVLAR-LSSYRP--LSDEFFNKCVTSRFVACIEAVESGLVTVHFRSDVFRASFPFG-V 

  EU937520 p349   (782) VDERAYKRVLKLRDTSASSFLRIVLAR-LSSYRP--LSDEFFNKCVTSRFVACIEAVESGLVTVHFRSDVFRASFPFG-V 

    Y18420 p349   (782) VDERAYKRVLKLRDTSASSFLRIVLAR-LSSYRP--LSDEFFNKCVTSRFVACIEAVESGLVTVHFRSDVFRASFPFG-V 

  EU857538 p349   (782) VDERAYKRVLKLRDTSASSFLRIVLAR-LSSYRP--LSDEFFNKCVTSRFVACIEAVESGLVTVHFRSDVFRASFPFG-V 

CTAF001623 p349   (778) VDERAYKRVLKLRDTSASSFLRIVLAR-LSSYRP--LSDEFFNKCVTSRFVACIEAVESGLVTVHFRSDVFRASFPFG-V 

  DQ151548 p349   (782) VDERAYKRVLKLRDTSASSFLRIVLAR-LSSYRP--LSDEFFNKCVTSRFVACIEAVESGLVTVHFRSDVFRASFPFG-V 

  EU937519 p349   (782) VDEHAYKRVLKLRDTSASSFLRIVLAR-LSSYRP--LSDEFFNKCVTSRFVACIEAVESGLVTVHFRSDVFRASFPFG-V 

  HM573451 p349   (783) VDECAYKRVLKLRDTSASSFLRIVLAR-LSSYRP--LSDEFLNKCVTSRFVACIEAVKSGLVTVHFRSDVFRASFPFG-V 

      Consensus   (801) VDERAYKRVLKLRDTSASSFLRIVLAR LSSYRP  LSDEFFNKCVTSRFVACIEAVESGLVTVHFRSDVFRASFPFG V 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349   (874) YLYTRHAFDIYSGKLLELDSYGFSEDLRDGYCYIRHIAEVCLSMGKIFFRRDVNLGAFPYVFEVQHRLERLYGKLAVEYG 

  AB046398 p349   (874) YLYTRHAFDIYSGKLLQLDSYGFSEDLKDGYCYIRHIAEVCLSMGKIFFRRDVNLGAFPHVFEVQHRLERLYGKRAVEYG 

  AY170468 p349   (864) NLYTRHAFDIGSGGLLGLDGYGFSESLKDGYCYIRHFAEVSLSMGRIFFRRDVDLGPFPYVFEVQHRLERLYGKAALRYG 

  EU937521 p349   (864) NLYTRHAFDIGSGGLLGLDSYGFSESLKDGYCYIRHFAEVSLSMGRIFFRRDVDLGPFPYVFEVQHRLERLYGKAALRYG 

  AY340974 p349   (863) PIHPATALTVEVVVSWDWMVTAFQNPLKDGYCYIRHFAEVSLSMGRIFFRRDVDLGPFPYVFEVQHRLERLYGKADVRYG 

  CTU16304 p349   (865) PIHPATALTLEVVVSWDWMVTAFQNPLKDGYCYIRHFAEVSLSMGRIFFRRDVDLGPFPYVFEVQHRLERLYGKAALRYG 

 NC_001661 p349   (865) PIHPATALTLEVVVSWDWMVTAFQNPLKDGYCYIRHFAEVSLSMGRIFFRRDVDLGPFPYVFEVQHRLERLYGKAALRYG 

  DQ272579 p349   (865) PIHPATALTLEVVVSWDWMVTAFQNPLKDGYCYIRHFAEVSLSMGRIFFRRDVDLGPFPYVFEVQHRLERLYGKATLRYG 

  FJ525431 p349   (858) NLYTRHAFDIGSGSLLGLDAYGFSESLKEGYCYIRHFAEVSLSMGRIFFRRDVDLGPFPHIFEVQHRLERLYGKAASRYG 

  FJ525433 p349   (858) NLYTRHAFDIGSGSLLGLDAYGFSESLKEGYCYIRHFAEVSLSMGRIFFRRDVDLGPFPHIFEVQHRLERLYGKAASRYG 

  GQ454869 p349   (858) NLYTRHAFDIGSGSLLGLDTYGFSESLKEGYCYIRHFAEVSLSMGRIFFRRDVDLGPFPRIFEVQHRLERLYGKAASRYG 

  FJ525432 p349   (858) NLYTRHAFDIGSGSLLKLDTYGFSESLKEGYCYIRHFAEVSLSMGRIFFRRDVDLGPFPYIFEVQHRLERLYGKAASRYG 

  FJ525434 p349   (863) KLYTHHAFDIGSGGLLGLDNYGLSESLKDGYCYIRHFAEVSLSMGRIFFRRDVDLGPFPHVFEVQHRLERLYGKAALGYG 

  FJ525435 p349   (864) KLYTRHAFDIGSGGLLGLDNYGLSESLKDGYCYIRHFAEISLSMGRIFFRRDVDLGPFPHVFEVQHRLERLYGKAALGYG 

  GQ454870 p349   (856) HLYTRHAFDIYSGKLLVLDTYGFSEDLRDGYRYIRHIAEVCLSMGRIFFRRDVNLGAYPYVFEVQHRLERLYGKQALKYG 

  EU076703 p349   (856) HLYTRHAFDIYSGKLLALDTYGFSEDLRDGYCYIRHIAEVCLSMGRIFFRRDVHLGAYPYVFEVQHRLERLYGKLALKYG 

  FJ525436 p349   (856) HLYTRHAFDIYSGKLLALDTYGFSEDLRDGYCYIRHIAEVCLSMGRIFFRRDVNLGAYPYVFEVQHRLERLYGKLALKYG 

  AF260651 p349   (858) YLYTRHAFDIYSGRLLQLDSYGFSEDLRDGYCYIRHIAEVCLSMGKVFFRRDVNLGAFPYVFEVQHRLERLYGKRAVEYS 

  EU937520 p349   (858) YLYTRHAFDIYSGKLLQLDSYGFSEDLRDGYCYIRHIAEVCLSMGKVFFRRDVNLGAFPYVFEVQHRLERLYGKRAVEYS 

    Y18420 p349   (858) YLYTRHAFDIYSGRLLQLDSYGFSEDLRDGYCYIRHIAEVCLSMGKVFFRRDVNLGAFPYVFEVQHRLERLYGKRAVEYS 

  EU857538 p349   (858) YLYTRHAFDIDSGKLLQLDTYGFSEDLRDGYCYIRHIAEVCLSMGKVFFRRDVNLGAFPYVFEVQHRLERLYGKRAVEYS 

CTAF001623 p349   (854) YLYTRHAFDIYSGKLLQLDSYGFSEDLKDGYCYIRHIAEVCLSMGKVFFRRDVNLGAFPYVFEVQHRLERLYGKRAVEYG 

  DQ151548 p349   (858) YLYTRHAFDIYSGKLLNLDRYGFSEDLKDGYCYIRHIAEVCLSMGKVFFRRDVNLGAFPYVFEVQHRLVRLYGKRAVEYG 

  EU937519 p349   (858) YLYTRHAFDIYSGKLLQLDSYGFSEDLKDGYCYIRHIAEVCLSMGKVFFRRDVNLGAFPYVFEVQHRLERLYGKRAVEYG 

  HM573451 p349   (859) YLYTRHAFDIYSGKLLQLDSYGFSEDLKDGYCYIRHIAEVCLSMGKVFFRRDVNLGAFPYVFEVQHRLERLYGKRAVEYG 

      Consensus   (881) YLYTRHAFDI SGKLL LDSYGFSEDLKDGYCYIRHIAEVCLSMGRIFFRRDV LGAFPYVFEVQHRLERLYGK AVRYG 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349   (954) VRGYFSAPRLYHCCYTDSPRPLRSLNKYHRMGGEDGPLLITDTDRLRAVGSAYEKVKGRLPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

  AB046398 p349   (954) VRGYFSATRLFHCCFTDSPRPFKSLNKYHKMGGEEGALLITDTDRLRAVGSAYEKVKGRLPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

  AY170468 p349   (944) VRGQYSAPRCFHCCYNDSPRPMASFNGYHKMGGEDNSLIITDTDRLRAVGSAYEKVKRNIPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

  EU937521 p349   (944) VRGQYSAPRCFHCCYNDSPRPMASFNGYHKMGGEDNSLIITDTDRLRAVGSAYEKVKRNIPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

  AY340974 p349   (943) VRGQYSAPRCFHCCYNDSPRPMASFNGYHKMGGEDNSLIITDTDRLHAVGSAYEKVKRNIPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

  CTU16304 p349   (945) VRGQYSAPRCFHCCYNDSPRPMASFNGYHKMGGEDNSLIITDTDRLRAVGSAYEKVKRNIPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

 NC_001661 p349   (945) VRGQYSAPRCFHCCYNDSPRPMASFNGYHKMGGEDNSLIITDTDRLRAVGSAYEKVKRNIPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

  DQ272579 p349   (945) VRGQYSAPRCFHCCYNDSPRPMASFIGYHKMGGEDNSLIITDTDRLRAVGSAYEKVKRNIPDSLLVRSVEKDILEFNQTL 

  FJ525431 p349   (938) VRGYYSAPRYFHCCHDDSPKPSTSFNKYHKMGGEDNSLIITDTDRLRAVGSAYEKVKRNIPDSLLIRSVEKDLIEFNQTL 

  FJ525433 p349   (938) VRGHYSAPRCFHCCYDDSPKPLTSFNKYHKMGGEDNSLIITDTDRLRAVGSAYEKVKRNIPDSLLIRSAEKDLIEFNQTL 

  GQ454869 p349   (938) VRGYYSAPRCFHCCYDDSPKPLTSFNKYHNMGGEDNSLIITDTDRLRAVGSAYEKVKRNIPDSLLIRSVEKDLIEFNQTL 

  FJ525432 p349   (938) VRGHYSASRYFHCCYDDSPKPLTSFNKYHKMGGEDNSLIITDTDRLRAVGSAYEKVKRNIPDSLLIRSVEKDLIEFNQTL 

  FJ525434 p349   (943) VRGHYSAPRCFHCCYNDSPRPMASFNSYHKMGGEDNSLIITDTDRLRAVGSAYEKVKRNIPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

  FJ525435 p349   (944) VRGHYSAPRCFHCCYNDSPRPMASFNSYHKMGGEDNSLIITDTDRLRAVGSAYEKVKRNIPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

  GQ454870 p349   (936) VRGYYSASRLYHCSYNDSPKPLRLLNMYHKMGGEDGSLLVTDTDRLRAVGSAYEKVKGRLPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

  EU076703 p349   (936) VRGYYSASRLYHCSYSDSPRPMKLLNKYHKMGGEDGPLLITDTDRLRAVGSAYEKVKGRLPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

  FJ525436 p349   (936) VRGYYSASRLYHCSYSDSPRPMKLLNKYHKMGGEDGPLLITDTDRLRAVGSAYEKVKGRLPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

  AF260651 p349   (938) VRGYFSAPRLYHCCFTDSPRPFRFLNKYHKMGGEEGALLITDTDRLRAVGSVYDKVKKALPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

  EU937520 p349   (938) VRGYFSAPRLYHCCFTDSPRPFRFLNKYHRMGGEEGALLITDTDRLRAVGSVYDKVKKALPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

    Y18420 p349   (938) VRGYFSAPRLYHCCFTDSPRPFRFLNKYHKMGGEEGALLITDTDRLRAVGSVYDKVKKALPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

  EU857538 p349   (938) VRGYFSAPRLYHCCFTDSPKPFRSLNKYHKMGGEEGALLITDTDRLRAVGSAYEKVKGRLPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

CTAF001623 p349   (934) VRGYFSATRLYHCCFTDSPRPFKSLNMYHKMGGEEGALLITDTDRLRAVGSAYEKVKGRLPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

  DQ151548 p349   (938) VRGYFSATRLYHCCFTDSPRPFKSLNKYHKMGGEEGALLITDTDRLRAVGSAYEKVKGRLPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

  EU937519 p349   (938) VRGYFSATRLYHCCFTDSPRPFKSLNKYHKMGGEEGALLITDTDRLRAVGSAYEKVKGRLPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

  HM573451 p349   (939) VRGYFSTTRLYHCCFTDSPRPFKSLNKYHKMGGEEGALLITDTDRLRAVGSAYEKVKGRLPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

      Consensus   (961) VRGYYSAPRLFHCCY DSPRPMKSLNKYHKMGGEDGSLLITDTDRLRAVGSAYEKVKR LPDSLLVRSVEKDLIEFNQTL 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349  (1034) VDAQRARPGVVVPFQMSESQQVMLTRAYPEFNINFTHSVHSDHPVAAGSRALENHLVRKYAGSDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  AB046398 p349  (1034) VDTQRARPGVAVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFTHSVHSDHPVAAGSRMLENHLVRKYAGSDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  AY170468 p349  (1024) VDMHRSRPGVVVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFIHSVHSDHPVAAGSRALENHLVRKHAGTDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  EU937521 p349  (1024) VDMHRSRPGVVVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFIHSVHSDHPVAAGSRALENHLVRKHAGTDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  AY340974 p349  (1023) VDMHRSRPGVVVPFQMSENQQVMLTTAYPEFNINFIHSVHSDHPVAAGSRALENHLVRKHAGTDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  CTU16304 p349  (1025) VDMHRSRPGVVVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFIHSVHSDHPVAAGSRALENHLVRKHAGTDYSDVGGCPLFHLRAGH 

 NC_001661 p349  (1025) VDMHRSRPGVVVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFIHSVHSDHPVAAGSRALENHLVRKHAGTDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  DQ272579 p349  (1025) VDMHRSRPGVVVPFQMSENQQVMLTTAYPEFNINFIHSVHSDHPVAAGSRALENHLVRKHAGTDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  FJ525431 p349  (1018) VDMHRSRPGVVVPFQMSGNQQVMLTRAYPEFNINFIHSVHSDHPVAAGSRALENHLVRKHAGTDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  FJ525433 p349  (1018) VDMHRSRPGVVVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFIHSVHSDHPVAAGSRALENHLVRKHAGTDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  GQ454869 p349  (1018) VDMHRSRPGVVVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFIHSVHSDHPVAAGSRALENHLVRKHAGTDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  FJ525432 p349  (1018) VDMHRSRPGVVVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFIHSVHSDHPVAAGSRALENHLVRKHAGTDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  FJ525434 p349  (1023) VDMHRSRPGVVVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFIHSVHSDHPVAAGSRALENHLVRKHAGTDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  FJ525435 p349  (1024) VDMHRSRPGVIVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFIHSVHSDHPVAAGSRALENHLVRKHAGTDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  GQ454870 p349  (1016) VDAQRARPGVVVPFQMSESQQVMLTRAYPEFNINFTHSAHSDHPVAAGSRALENHLVRKYAGSDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  EU076703 p349  (1016) VDAQRARPGVVVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFTHSVHSDHPVAAGSRALENDLVRKYAGRDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  FJ525436 p349  (1016) VDAQRARPGVVVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFTHSVHSDHPVAAGSRALENHLVRKYAGSDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  AF260651 p349  (1018) VDTQRARPGVAVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFTHSVHSDHPVAAGSRMLENHLVRKYAGSDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  EU937520 p349  (1018) VDTQRARPGVAVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFTHSVHSDHPVAAGSRMLENHLVRKYAGSDYSDVGGCPLFHLRAGH 

    Y18420 p349  (1018) VDTQRARPGVAVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFTHSVHSDHPVAAGSRMLENHLVRKYAGSDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  EU857538 p349  (1018) VDMQRARPGVVVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFIHSVHSDHPVAAGSRMLENHLVRKYAGSDYSDVGGCPLFHLRAGH 

CTAF001623 p349  (1014) VDTQRARPGVAVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFTHSVHSDHPVAAGSRMLENHLVRKYAGSDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  DQ151548 p349  (1018) VDTQRARPGVAVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFTHSVHSDHPVAAGSRMLENHLVRKSAGSDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  EU937519 p349  (1018) VDTQRARPGVAVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFTHSVHSDHPVAAGSRMLENHLVRKYAGSDYSDVGGCPLFHLRAGH 

  HM573451 p349  (1019) VDTQRARPGVAVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFTHSVHSDHPVAAGSRMLENHLVRKYAGSDYSDVGGCPLFHLRAGH 

      Consensus  (1041) VDMQRARPGVVVPFQMSENQQVMLTRAYPEFNINFIHSVHSDHPVAAGSRALENHLVRKHAGSDYSDVGGCPLFHLRAGH 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349  (1114) SGVHVCRPVYDIKDAHRRVVRHHQLGRVALDHTDGSKQVG-AVNTNSVCGNVLGECFHASDAIVMVQVYDVPLRELCRAM 

  AB046398 p349  (1114) TGVHVCRPVYDIKDAHRRVVRHHQLSKVAFDHTDGSKQVG-AVNTNTVCGNVLGECFHASDAIVMVQVYDVPLRELCRAM 

  AY170468 p349  (1104) SGVHVCRPVYDVKDAHRRVVRHHQLSKVSLDQSDGVKQVG-AVNTNSVCGNILGECYHASEAMVMVQVYDVPLRELCRAM 

  EU937521 p349  (1104) SGVHVCRPVYDVKDAHRRVVRHHQLSKVSLDQSDGVKQVG-AVNTNSVCGNILGECYHASEAMVMVQVYDVPLRELCRAM 

  AY340974 p349  (1103) SGVHVCRPVYDVKDAHRRVVRHHQLSKVSLDQSDGVKQVGWTVNTNSVCGNILGECYHASEAMVMVQVYDVPLRELCRAM 

  CTU16304 p349  (1105) SGVHVCRPVYDVKDAHRRVVRHHQLSKVSLDQSDGVKQVGWTVNTNSVCGNILGECYHASEAMVMVQVYDVPLRELCRAM 

 NC_001661 p349  (1105) SGVHVCRPVYDVKDAHRRVVRHHQLSKVSLDQSDGVKQVGWTVNTNSVCGNILGECYHASEAMVMVQVYDVPLRELCRAM 

  DQ272579 p349  (1105) SGVHVCRPVYDVKDAHRRVVRHHQLSKVSLDQSDGVKQVGWTVNTNSVCWNSA--CVIMRLKRLLWCRFMTCHCENCVEL 

  FJ525431 p349  (1098) SGVHVCRPVYDVKDAHRRVVRHHQLNKVSLDQSDGVKQVG-AVNTNSVCGNVLGECYHESEAIVMVQVYDVPLHELCRAM 

  FJ525433 p349  (1098) SGVHVCRPVYDVKDAHRRVVRHHQLNKVSLDQSDGVKQVG-AVNTNSVCGNVLGECYHESEAIVMVQVYDVPLHELCRAM 

  GQ454869 p349  (1098) SGVHVCRPVYDVKDAHRRVVRHHQLNKVSLDQSDGVKQVG-AVNTNSVCGNTLGDCYHVSEAIVMVQVYDVPLHELCRAM 

  FJ525432 p349  (1098) SGVHVCRPVYDVKDAHRRVVRHHQLNKVSLDQSDGVKQVG-AVNTNSVCGNTLGECHHVSEAIVMVQVYDVPLHELCRAM 

  FJ525434 p349  (1103) SGVHVCRPVYDVKDAHRRVVRHHQLNKVSLDQSDGVKQVG-AVNTNSVCGNILGECYHASEAIVMVQVYDVPLHELCRAM 

  FJ525435 p349  (1104) SGVHVCRPVYDVKDAHRRVVRHHQLNKVSLDQSDGVKQVG-AVNTNSVCGNILGECYHASEAIVMVQVYDVPLHELCRAM 

  GQ454870 p349  (1096) SGVHVCRPVYDVKDAHRRVIRHHQLSRVELNHTDGSKQVG-AVNTNSVCGNVLGECFHASDAIVMVQVYDVPLRELRGAM 

  EU076703 p349  (1096) SGVHVCRPVYDIEDAHRRVIRHHQLRRVELDHTDGSKQVG-AVNTNSVCGNVLGECFHASDAIVMVQVYDVPLRELCRAM 

  FJ525436 p349  (1096) SGVHVCRPVYDIKDAHRRVIRHHQLGRVELNHTDGSKQVG-AVNTNSVCGNVLGECFHASDAIVMVQVYDVPLRELCRAM 

  AF260651 p349  (1098) TGIHVCRPVYDVKDAHRRVVRHHQLGKVAFDHTDGSKQVG-AVNTNTVCGNILGECFHASEAIVMVQVYDVPLRELCRAM 

  EU937520 p349  (1098) TGVHVCRPVYDVKDAHRRVVRHHQLGKVAFDHTDGSKQVG-AVNTNTVCGNILGECFHASEAIVMVQVYDVPLRELCRAM 

    Y18420 p349  (1098) TGVHVCRPVYDVKDAHRRVVRHHQLGKVAFDHTDGSKQVG-AVNTNTVCGNVLGECFHASEAIVMVQVYDVPLRELCRAM 

  EU857538 p349  (1098) TGVHVCRPVYDVKDAHRRVIRHHQLSKVALDHTDGSKQVG-AVNTNTVCGNVLGECFHASEAIVMVQVYDVPLRELCRAM 

CTAF001623 p349  (1094) TGVHVCRPVY-IKDAHRRVVRHHQLSKVAFDHTDGSKQVG-AVNTNTVCGNVLGECFHASDAIVMVQVYDVPLQELCRAM 

  DQ151548 p349  (1098) TGVHVCRPVYDIKDAHRRVVRHHQLSKVAFDHTDGSKQVG-AVNTNTVCGNVLGECFHASDAIVMVQVYDVPLRELCRAM 

  EU937519 p349  (1098) TGVHVCRPVYDIKDAHRRVVRHHQLSKVAFDHTDGSKQVG-AVNTNTVCGNVLGECFHASDAIVMVQVYDVPLRELCRAM 

  HM573451 p349  (1099) TGVHVCRPVYDIKDAHRRVVRHHQLSKVAFDHTDGSKQVG-AVNTNTVCGNVLGECFHASDAIVMVQVYDVPLRELCRAM 

      Consensus  (1121) SGVHVCRPVYDVKDAHRRVVRHHQLSKVSLDHTDGSKQVG AVNTNSVCGNVLGECFHASEAIVMVQVYDVPLRELCRAM 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349  (1193) INKKASVCYMTVVTPGELLDARESFFIKELDCSVELDAVADRVVYCFNNSAYTHTYSTICEYMRTPCVVVDGFLFTIEMV 

  AB046398 p349  (1193) VNKKASVCYMTVVTPGELLDARESFFIKELDCSVELDAVADRVVYCFNNSAYTHTYSTICEYMRTPCVVVDGFLFTIEMV 

  AY170468 p349  (1183) INKKTSVCYMTMVTPGELLDARESFFIKDLDCSVELDPIADRVVYCFNNSAYTHTYSTICEYMRTPCLVVDGFLFTIEMV 

  EU937521 p349  (1183) INKKTSVCYMTMVTPGELLDARESFFIKDLDCSVELDPIADRVVYCFNNSAYTHTYSTICEYMRTPCLVVDGFLFTIEMV 

  AY340974 p349  (1183) INKKTSVCYMTMVTPGELLDARESFFIKDLDCSVELDPIADRVVYCFNNSAYTHTYSTICECMRTPCLVVDGFLFTIEMV 

  CTU16304 p349  (1185) INKKTSVCYMTMVTPGELLDARESFFIKDLDCSVELDPIADRVVYCFNNSAYTHTYSTICECMRTPCLVVDGFLFTIEMV 

 NC_001661 p349  (1185) INKKTSVCYMTMVTPGELLDARESFFIKDLDCSVELDPIADRVVYCFNNSAYTHTYSTICECMRTPCLVVDGFLFTIEMV 

  DQ272579 p349  (1183) WSTRELRCVICPSSR--LVSCWTPVSPSSSKSSTVRWSSTLSPIGLFTASTIQRIRTLTLRYANTCVLLVWWWMVFCSLS 

  FJ525431 p349  (1177) INKKTSVCYMTMVTPGELLDARESFFIKDLDCSVELDPVADQVVYCFNNSAYTHTYSTICEYMRTPCLVVDGFLFTIEMV 

  FJ525433 p349  (1177) INKKTSVCYMTMVTPGELLDARESFFIKDLDCSVELDPVADQVVYCFNNSAYTHTYSTICEYMRTPCLVVDGFLFTIEMV 

  GQ454869 p349  (1177) INKKTSVCYMTMVTPGELLDARESFFIKDLDCSVELDPVADQVVYCFNNSAYTHTYSTICEYMRTPCLVVDGFLFTIEMV 

  FJ525432 p349  (1177) INKKASVCYMTMVTPGELLDARESFFIKDLDCSVELDPVADQVVYCFNNSAYTHTYSTICEYMRTPCLVVDGFLFTIEMV 

  FJ525434 p349  (1182) INKKTSVCYMTMVTPGELLDARESFFIKDLDCSVELDPVADQVVYCFNNSAYTHKYSTICEYMRTPCLVVDGFLFTIEMV 

  FJ525435 p349  (1183) INKKTSVCYMTMVTPGELLDARESFFIKDLDCSVELDPVANQVVYCFNNSAYTHKYSTICEYMRTPCLVVDGFLFTIEMV 

  GQ454870 p349  (1175) INKKASVCYMTVVTPGELLDARESFFIKDLDCSVELDTVADRVIYCFNNSAYTHVYSTIREYMCTPCIVVDGFLFTVEMV 

  EU076703 p349  (1175) INKKASVCYMTVVTPGELLDARESFFIKELDCSVELDTVADKVVYCFSNSAYTHTYSTIREYMCTPCVVVDGFLFTVEMV 

  FJ525436 p349  (1175) INKKASVCYMTVVTPGELLDARESFFIKELDCSVELDTVADKVVYCFNNSAYTHTYSTIREYMCTPCVVVDGFLFTVEMV 

  AF260651 p349  (1177) VNKKTSVCYMTMVTPGELLDARESFFIKELDCSVELDVVADRVVYCFNNSAYTHAYSTIREYMRTPCVVVDGFLFTIEMV 

  EU937520 p349  (1177) VNKKTSVCYMTMVTPGELLDARESFFIKELDCSVELDVVADRVVYCFNNSAYTHAYSTIREYMRTPCVVVDGFLFTIEMV 

    Y18420 p349  (1177) VNKKTSVCYMTMVTPGELLDARESFFIKELDCSVELDVVADRVVYCFNNSAYTHAYSTIREYMRTPCVVVDGFLFTIEMV 

  EU857538 p349  (1177) VNKKASVCYMTMVTPGELLDARESFFIKDLDCSVELDVIADRVVYCFNNSAYTHTYSTIREYMCTPCAVVDGFLFTIEMV 

CTAF001623 p349  (1172) VNKKASVCYMTVVTPGELLDARESFFIKELDCSVELDTVADRVVYCFNNSAYTHTYSTICEYMRTPCVVVDSFLFTIEMV 

  DQ151548 p349  (1177) VNKKASVCYMTVVTPGELLDARESFFIKELDCSVELDAVADRVVYCFNNSAYTHTYSTICEYMRTPCVVVDGFLFTIEMV 

  EU937519 p349  (1177) VNKKASVCYMTVVTPGELLDARESFFIKELDCSVELDAVADRVIYCFNNSAYTHTYSTICEYMRTPCVVVDGFLFTIEMV 

  HM573451 p349  (1178) VNKKASVCYMTVVTPGELLDARESFFIKELDCSVELDAVADRVVYCFNNSAYTHTYSTICEYMRTPCVVVDGFLFTIEMV 

      Consensus  (1201) INKKTSVCYMTMVTPGELLDARESFFIKDLDCSVELD VADRVVYCFNNSAYTHTYSTICEYMRTPCLVVDGFLFTIEMV 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349  (1273) SLRCSVNYYCITKSRVCPRISEIKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  AB046398 p349  (1273) SLRCSVNYYCITKSRVCPRISEIKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  AY170468 p349  (1263) SLRCSVNYYCITKSSVCPRISETKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  EU937521 p349  (1263) SLRCSVNYYCITKSSVCPRISETKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  AY340974 p349  (1263) SLRCSVNYYCITKSSVCPRISETKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRNRLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  CTU16304 p349  (1265) SLRCSVNYYCITKSSVCPRISETKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

 NC_001661 p349  (1265) SLRCSVNYYCITKSSVCPRISETKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  DQ272579 p349  (1261) RWFRSDVALIIIASLNRGFVRESARLNGYAIVGVIVTSLGLRFPGTPVRLVVVYLGVTICTWTPSLYVACTSTWSITALW 

  FJ525431 p349  (1257) SLRCSVNYYCVTKSSVCPRISETKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  FJ525433 p349  (1257) SLRCSVNYYCITKSSVCPRISETKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVGRVYEYVVNNCVV 

  GQ454869 p349  (1257) SLRCSVNYYCITKSSVCPRISETKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNSCVV 

  FJ525432 p349  (1257) SLRCSVNYYCITKSSVCPRISETKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  FJ525434 p349  (1262) SLRCSVNYYCITKSSVSPRISEAKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  FJ525435 p349  (1263) SLRCSVNYYCITKSSVCPRISETKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  GQ454870 p349  (1255) SLRCSVNYYCITKSRVCPRISETKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  EU076703 p349  (1255) SLRCSVNYYCITKSRVCPRISETKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSRLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  FJ525436 p349  (1255) SLRCSVNYYCITKSRVCPRISETKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYDYVVNNCVV 

  AF260651 p349  (1257) SLRCSVNYYCITKSRVCPRISEVKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  EU937520 p349  (1257) SLRCSVNYYCITKSRVCPRISEVKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

    Y18420 p349  (1257) SLRCSVNYYCITKSRVCPRISEVKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  EU857538 p349  (1257) SLRCSVNYYCITKSRVCPRISETKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

CTAF001623 p349  (1252) SLRCSVNYYCITKSRVCPRISEIKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  DQ151548 p349  (1257) SLRCSVNYYCITKSRVCPRISEIKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  EU937519 p349  (1257) SLRCSVNYYCITKSRVCPRISEIKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSNKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

  HM573451 p349  (1258) SLRCSVNYYCITKSRVCPRISEIKRLRYRRCDSDLIR---IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

      Consensus  (1281) SLRCSVNYYCITKSRVCPRISETKRLRYRRCDSDLIR   IKIPRYSSKTRSCLPGCYYLYLDAKFVSRVYEYVVNNCVV 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349  (1350) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGDTSLFELVRFAI 

  AB046398 p349  (1350) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGDTSLFELVRFAI 

  AY170468 p349  (1340) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGETSIFELVRFAI 

  EU937521 p349  (1340) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGETSIFELVRFAI 

  AY340974 p349  (1340) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDELIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQ-NADVSRRLAAFSGETSIYELVGFAI 

  CTU16304 p349  (1342) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDEPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQ-NADVSRRLAAFSGETSIFELVGFAI 

 NC_001661 p349  (1342) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDEPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQ-NADVSRRLAAFSGETSIFELVGFAI 

  DQ272579 p349  (1341) CTRKLLSGLGITSNLASREWCSAGRLYTETNQSLYSTYMGFVRLCCPLASRVGK-TRTFLDAYPLFRLKLRFSSYWGLLY 

  FJ525431 p349  (1334) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGETSIFELVKFAI 

  FJ525433 p349  (1334) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEALSRRLAAFSGETSIFELVKFAI 

  GQ454869 p349  (1334) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGDTSIFELVKFAI 

  FJ525432 p349  (1334) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGETSIFELVRFAI 

  FJ525434 p349  (1339) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGDTSIFELVRFTI 

  FJ525435 p349  (1340) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGDTSIFELVRFAI 

  GQ454870 p349  (1332) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVRGRQNAEAFSRRLAAFSGDTSLFELVRFAI 

  EU076703 p349  (1332) VNAKTFEWTWNHIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGDTSLFELVRFAI 

  FJ525436 p349  (1332) VNAKTFEWTWNYIKSWKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGDTSLFELVRFAI 

  AF260651 p349  (1334) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKVIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGDTSLFELVRFAV 

  EU937520 p349  (1334) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKVIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGDTSLFELVRFAV 

    Y18420 p349  (1334) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKVIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGDTSLFELVRFAV 

  EU857538 p349  (1334) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGDTSLFELVRFAI 

CTAF001623 p349  (1329) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAFSG--DSLFELVRFAI 

  DQ151548 p349  (1334) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGDTSLFELVRFAI 

  EU937519 p349  (1334) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAESFSRRLAAFSGDTSLFELVRFAI 

  HM573451 p349  (1335) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGDTSLFELVRFAI 

      Consensus  (1361) VNAKTFEWTWNYIKSCKSRVVISGKIIHRDVPIALEYLDGFSAVMLSAGVKGRQNAEAFSRRLAAFSGDTSLFELVRFAI 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349  (1430) SEKCRDLFVGIQEAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPIDLPGFGCIAEEDEAKLIEDGVKSALLRKA 

  AB046398 p349  (1430) SEKCRDLFVGIQEAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPIDLPGFGCIAEEDEAKLIEDGVKSALLRKA 

  AY170468 p349  (1420) SEKCRDLFLGIQDAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPIDLPGFGGIVDGNETRLMEDGVKSALLRKA 

  EU937521 p349  (1420) SEKCRDLFLGIQDAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPIDLPGFGGIVDGNETRLMEDGVKSALLRKA 

  AY340974 p349  (1419) SEKCRDLFLGIQDAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPIDLPGFGGIVDGNETRLMEDGVKSALLRKA 

  CTU16304 p349  (1421) SEKCRDLFLGIQDAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPIDLPGFGGIVDGNETRLMEDGVKSALLRKA 

 NC_001661 p349  (1421) SEKCRDLFLGIQDAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPIDLPGFGGIVDGNETRLMEDGVKSALLRKA 

  DQ272579 p349  (1420) PRSAATCSWVLRTLWKDASSRTSGIRLICVSWTCPTPYLRLANIQNWTFLSTYRVSVESWTVTKLDLWKTVLNRLYYVKR 

  FJ525431 p349  (1414) SEKCRDLFMGIQDAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLIISEYSELDVPINLPGFGRIADGDETRLMEDGIKSALLRKA 

  FJ525433 p349  (1414) SEKCRDLFMGIQDAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPINLPGFGRIADGDETRLMEDGIKSALLRKA 

  GQ454869 p349  (1414) SEKCRDIFMGIQDAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPINLPGFGRIVDGDETRLMEDGVKSALLRKA 

  FJ525432 p349  (1414) SEKCRDLFMGIQDAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPINLPGFGRIVDGDETRLMEDGIKSALLRKA 

  FJ525434 p349  (1419) SEKCRDLFMGIQDAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPINLPGFGRIVDGDETRLMEDGVKSALLRKA 

  FJ525435 p349  (1420) SEKCRDLFMGIQDAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPINLPGFGRIVDGDETRLMEDGVKSALLRKA 

  GQ454870 p349  (1412) SEKCRDLFVGVQEVVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTFSEYSELDVPIDLPGFGTMTEGDEAKLIEDGVKSALLRKA 

  EU076703 p349  (1412) SEKCRDLFVGIQEAVERYVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPIDLPGFGSMTEGDEAKLIEDGVKSALLRKA 

  FJ525436 p349  (1412) SEKCRDLFVGIQEAVERCVKSYLRNSFNISFADLSDPLLTISEYSELDVPIDLPGFGCITEGDEAKLIEDGVKSALLRKA 

  AF260651 p349  (1414) SEKCRDLFVGIQEAVERCVRSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPIDLPGFGCITEGDEAKLIEDGVKSALLRKA 

  EU937520 p349  (1414) SEKCRDLFVGIQEAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPIDLPGFGCITEEDEAKLIEDGVKSALLRKA 

    Y18420 p349  (1414) SEKCRDLFVGIQEAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPIDLPGFGCITEEDEAKLIEDGVKSALLRKA 

  EU857538 p349  (1414) SEKCRDLFVGIQEAVEKCVKSYLRNSFNMNFVDLSDPLLTISEYSELDVPINLPGFGCITEEDEAKLIEDGVKSALLRKA 

CTAF001623 p349  (1407) SEKCRDLFLGIQEAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLIS--EYELDVPIDLPGFGCITEEDEAKLIEDGVKSALLRKA 

  DQ151548 p349  (1414) SEKCRDLFVGIQEAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPIDLPGFGCIAEEDEAKLIEDGVKSALLRKA 

  EU937519 p349  (1414) SEKCRDLFVGVQEAVERYVKSYLRNSFNISFADLSDPLLTISEYSELDVPIDLPGFGCITEGDEAKLIEDGVKSALLRKA 

  HM573451 p349  (1415) SEKCRDLFVGIQEAVERYVKSYLRNSFNMSFVDLSHPLLTISEYSELDVPINLPGFGCITEEDEAKLMEDGIKSALLRKA 

      Consensus  (1441) SEKCRDLFVGIQEAVERCVKSYLRNSFNMSFVDLSDPLLTISEYSELDVPIDLPGFG I EGDEAKLIEDGVKSALLRKA 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        1521                                                                        1600 

       A18 p349  (1510) VRDEAQLILERGGTSEIVPCGDEDT-SGDDSTCFLDSDGVSPSGG-SSGGLRAGAAPSLFRCLLKNLGGGFCMAKRLLEL 

  AB046398 p349  (1510) VRDEAQLILERGGTSEIVSCGDEE-SLGGDGSDSLLGSGSDSPSNASSGGLRAGAAPSLFRSLLKKLGGGFCMAKRLLDL 

  AY170468 p349  (1500) VQAEAQLSLKRGNTSEIVPCDDDDDSNGDDSRVSHDSDGGSSS-GGSSGGLRAGAAPSLFRCLLRKLGGGLCLAKKVLEL 

  EU937521 p349  (1500) VQAEAQLSLKRGNTSEIVPCDDDDDSNGDDSRVSHDSDGGSSSGG-SSGGLRAGAAPSLFRCLLRKLGGGLCLAKKVLEL 

  AY340974 p349  (1499) VQAEAQLSLKRGNTSEIVPCDDDDDSNGDVSRVSLDTDWWFVLRGGISGGLRAGAAPSLFRCLLRKLGGGLCLAKKVLEL 

  CTU16304 p349  (1501) VQAEAQLSLKRGNTSEIVPCDDDDDSNGDDSRVSLDTDWWFVLRGGSSGGLRAGAAPSLFRCLLRKLGGGLCLAKKVLEL 

 NC_001661 p349  (1501) VQAEAQLSLKRGNTSEIVPCDDDDDSNGDDSRVSLDTDWWFVLRGGSSGGLRAGAAPSLFRCLLRKLGGGLCLAKKVLEL 

  DQ272579 p349  (1500) FKPRLSCVLREAILPKSFRVMTMTTRTVMIRVFRSLRTGGSSFGVVVLAGCELEPPLLCLGVYSGNWVGVYVWQRKCWNC 

  FJ525431 p349  (1494) VRDEAQLNLKRGNTSEIVPCEDDDNSNGDDSRVSHDSDGGSSSGG-SSGGLRAGAAPSLFRCVLRKLGGGLCLAKKVLEL 

  FJ525433 p349  (1494) VRDEAQLNLKRGNTSEIVPCEDDDNSNGDDSRVSHDSDGGSSSGG-SSGGLRAGAAPSLFRCLLRKLGGGLCLAKKVLEL 

  GQ454869 p349  (1494) VRDEAQLNLKRGNTSEIVPCEDDDDSNGDDSLVSRDSDGGSSSGG-SSGGLRAGAAPSLFRRLLRKLGGGLCLAKKVLEL 

  FJ525432 p349  (1494) VRDEAQLNLKRGNTSEIVPCEDDEDSTGDDSRVSRDSDGGSSSGG-SSGGLRAGAAPSLFRCLLRKLGGGLCLAKKVLEL 

  FJ525434 p349  (1499) VRDEAQLNLKRGNTSEIVPCEDDDDSNDDDSRVSRDSDGSSPSGG-SSGGLRAGAAPSLFRSLLRKLGGGLCLAKKVLEL 

  FJ525435 p349  (1500) VRDEAQLNLKRGNTSEIVPCEDDDDSNDDDSRVSRDSDGSSSSGG-SSGGLRAGAAPSLFRSLLRKLGGGLCLAKKVLEL 

  GQ454870 p349  (1492) VRDEARLIIERGGTSEIVPCGDDE-KSSGDDSDRSYKAGSDSPSNTSSGGLRAGAAPSLFRSLLKKLGGGFCLAKRVLDL 

  EU076703 p349  (1492) VQDEARLIIGQGGTSEIVPCGDDE-ESGGDNSDRSHKADSDSTSSTSSGGLRAGAAPSLFRCLLKKLGGGFCLARKILDL 

  FJ525436 p349  (1492) VRDEAQLILERGGTSEIVPCGDDD-GLGSDGSDSILGSGSDSSSKASSGGLRAGAAPSLFRSLLKKLGGGFCMAKRLLDL 

  AF260651 p349  (1494) VRDEAQLILERGGTSEIVPCGDDD-GLGSDGSDSSLGSGSDSSSKASSGGLRAGAAPSLFRSLLKKLGGGFCVARRLLDL 

  EU937520 p349  (1494) VRDEAQLILERGGTSEIVPCGDDD-GLGSDGSDSSLGSGSDSSSKASSGGLRAGAAPSLFRSLLKKLGGGFCVARRLLDL 

    Y18420 p349  (1494) VRDEAQLILERGGTSEIVPCGDDD-GLGSDSSDSSLGSGSDSSSKASSGGLRAGAAPSLFRSLLKKLGGGFCVARRLLDL 

  EU857538 p349  (1494) VRDEAQLILDRGSTSEIVPCGDDD-GSDGDGSDDLLGSGSDSSSKASSGGLRAGAAPSLFRSLLKKLGGGFCVAKRLLDL 

CTAF001623 p349  (1485) VRDEAQLILERGGTSEIVPCGDEE-SLGGDGSDSLG-SGSDSPSNASSGGLRAGAAPSLFRSLLKKLGGGFCMAKRLLDL 

  DQ151548 p349  (1494) VRDEAQLILERGGTSEIVPCGDEE-SLGGDGSDSLLGSGSDSPSNASSGGLRAGAAPSLFRSLLKKLGGGFCMAKRLLDL 

  EU937519 p349  (1494) VRDEAQLILERGGTSEIVPCGDDD-GLGSDGSDSLLGSGSDSSSKASSGGLRAGAAPSLFRSLLKKLGGGFCMAKRLLDL 

  HM573451 p349  (1495) VRDEAQLILEGGGTSEIVPCGDDD-GLSGDGSDSLLGSGSDSSSKASSGGLRAGAAPSLFRNLLRKLGGGFCVAERLLDL 

      Consensus  (1521) VRDEAQLIL RG TSEIVPCGDDD S G DSS S    GS SS  ASSGGLRAGAAPSLFR LLKKLGGGFCLAKKVLDL 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        1601                                                                        1680 

       A18 p349  (1588) LCKRVVDSFSRLKLGTTRLTSFANLLLVSVSRNFFDDTVFAAVWEIAINLTRIVDGVSKTKLECFRNLFRLIPKLYAGCK 

  AB046398 p349  (1589) LCERLVASLSRLKFGTTHLTSFFSVLRVNVSRNFFDDSIFAAVWDTVMNLIRIVNGVTKTKLECFRNVLRLIPKLCSGCK 

  AY170468 p349  (1579) LVKRVVESFSRLKRKTARLTSFANLLLARLSCGFFDDTVFSAVWEIAINLTRIVDGVVKTKLGCFRNLFRLIPKLYAGCK 

  EU937521 p349  (1579) LVKRVVESFSRLKRKTARLTSFANLLLARLSCGFFDDTVFSAVWEIAINLTRIVDGVVKTKLGCFRNLFRLIPNLYAGCK 

  AY340974 p349  (1579) LVKRVVESFSRLKRKTARLTSFANLLLARLSCGFFDDTVFSAVWEIAINLTRIVDGVVKTKLGCFRNLFRLIPKLYAGCK 

  CTU16304 p349  (1581) LVKRVVESFSRLKRKTARLTSFANLLLARLSCGFFDDTVFSAVWEIAINLTRIVDGVVKTKLGCFRNLFRLIPKLYAGCK 

 NC_001661 p349  (1581) LVKRVVESFSRLKRKTARLTSFANLLLARLSCGFFDDTVFSAVWEIAINLTRIVDGVVKTKLGCFRNLFRLIPKLYAGCK 

  DQ272579 p349  (1580) YSSGWLNRFLVCSGKPLVYRPSLICCLRGSLAGFSMTLFFLRSGKYRSTCPGSSMELSRQNWGAFVIYFDCFPSYTLVVR 

  FJ525431 p349  (1573) LLKQVVESFSRLKRKTTRLTSFANLLLARLSCRFSDDSVFSAVWEIAVNLTRIVNGVVKTKLECFRNLFRLIPKLYVGCR 

  FJ525433 p349  (1573) LLKQVVESFSRLKRKTTRLTSFANLLLARLSCRFSDDSIFSAVWEIAVNLTRIVNGVVKTKLECFRNLFRLIPKLYVGCR 

  GQ454869 p349  (1573) LLKRVVESFSRLKRKTTRLTSFANLLLARLSCGFFDDSVFSAVREIAVNLTRIVDGVVKTKLECFRNLFRLIPKLYVGCR 

  FJ525432 p349  (1573) LLKRVVESFSRLKRKTTRLASFANLLLARLSCGFFDDSVFSAVWEIAVNLTRIVDGVVKTKLECFRNLFRLIPKLYVGCK 

  FJ525434 p349  (1578) LLKRVVESFSRLKRKTTRLTSFANLLLARLSCGFFDDSVFSAVWEIAVNLTRIIDGVVKTKLECFRNLFRLIPKLYVGCR 

  FJ525435 p349  (1579) LLKRVVESFSRLKRKTTRLTSFANLLLARLSCGFFDDSVFSAVWEIAVNLTRIIDGVVKTKLECFRNLFRLIPKLYVGCR 

  GQ454870 p349  (1571) LCEKVIRSFSRLKYSTVHLTSFLNTLRAKFSCEFFNDSIFVTIWEVVLNLLRIVSGATKTKLECLRNVFRLVPSLYSGCK 

  EU076703 p349  (1571) LCEKVIRSFSQLKCGTFRLTSFLNTLRAKFSCHFFDDSIFVTVWEIILNLFRIVNGVTKTKLGCLRNVFRLIPRLYSGCK 

  FJ525436 p349  (1571) LCERLVGSLSRLKFGTTRLTSFFSMLRAKLSRNFFDDSIFTAVWDVVMNLIKIVNGVTRTKLECFRNVLRLIPTLCSGCK 

  AF260651 p349  (1573) LCERLVGSLSRLKFGTTHLTSFFSMLRAKLSCNFFDDSIFTAVWDTVMNLIRIVNGVTKTKLECFRNVLRLIPKLCSGCK 

  EU937520 p349  (1573) LCERLVGSLSRLKFGTTHLTSFFSVLRAKLSCNFFDDSIFTTVWDTVMNLIRIVNGVTKTKLECFRNVLRLIPKLCSGCK 

    Y18420 p349  (1573) LCERLVGSLSRLKFGTTHLTSFFSMLRAKLSCNFFDDSIFTAVWDTVMNLIRIVNGVTKTKLECFRNVLRLIPKLCSGCK 

  EU857538 p349  (1573) LCERLVGSLSRLKFGTTHLTSIFSMLRIKLSCNFSDDSIFTAVWDAVMNLIRIVNGVTKTKLESFRNVLRLIPKLCFGCK 

CTAF001623 p349  (1563) LCERLVASLSRLKFGTTHLTSLFSMLRIKLSRNFFDDSIFTAVWDTVMNLTRIVNGVTKTKLECFRNVLRLIPKLCSGCK 

  DQ151548 p349  (1573) LCERLVASLSRLKFGTTHLTSFFSVLRIKLSRNFFDDSIFAAVWDTVMNLIRIVNGVTKTKLECFRNVLRLIPKLCSGCK 

  EU937519 p349  (1573) LCERLVGSLSRLKFGTTHLTSFFSMLRAKLSRNFFDDSIFTAVWDVVMNLIRIVNGVTRTKLECFRNVLRLIPTLCSGCK 

  HM573451 p349  (1574) LCERLAGSLSRLKFGTAHLTSLFSVLRTKLSCNFFNDSVFTAVWDTVMNLVRIVNGVTKTKLECFRNVLRLIPKLCSVCK 

      Consensus  (1601) LC RVV SFSRLK  TTRLTSF NLLLAKLSC FFDDSIFSAVWEI MNLTRIVNGVTKTKLECFRNLFRLIPKLYSGCK 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        1681                                                                        1760 

       A18 p349  (1668) DVVKDVSNAYRSVVLFSAEFFGKSYSKLCQFCLEIFDIGLIEISARNLGLETCVSMAPAIFDVLITFPLGSVSFPVVCAR 

  AB046398 p349  (1669) DLAKDFADMCRLVFLLSTEFFSKSYAKLCRFSLEIFDIGLIEISARNMGLETCVSMASAIFDVILTYPLGSVSFPIVCRR 

  AY170468 p349  (1659) DVVKDVSNAYRSVVSFSAEVLGKSYSKLCQFCLEIFDIGLIEVSARNLGLETCVSIALAIFDVLITFPLGSVSFPVVCAR 

  EU937521 p349  (1659) DVVKDVSNAYRSVVSFSAEVLGKSYSKLCQFCLEIFDIGLIEVSARNLGLETCVSIALAIFDVLITFPLGSVSFPVVCAR 

  AY340974 p349  (1659) DVVKDVSNAYRSVVSFSAEVLGKSYSKLCQFCLEIFDIGLIEVSARNLGLETCVSIALAIFDVLITFPLGSVSFPVVCAR 

  CTU16304 p349  (1661) DVVKDVSNAYRSVVSFSAEVLGKSYSKLCQFCLEIFDIGLIEVSARNLGLETCVSIALAIFDVLITFPLGSVSFPVVCAR 

 NC_001661 p349  (1661) DVVKDVSNAYRSVVSFSAEVLGKSYSKLCQFCLEIFDIGLIEVSARNLGLETCVSIALAIFDVLITFPLGSVSFPVVCAR 

  DQ272579 p349  (1660) TLSRTLVTLSGRLSRFPLRFWVRVTLNFVSFAWNYLTSGLLRFLLVIWEWKHAFQYHYLFLMCLLLFLWGALVFPSFALG 

  FJ525431 p349  (1653) DVVKDVSNAYRSAVLFSAEIFGKSYSKLCQFCLETFDVGLIEISARNLGLETCVSMAQAIFDVLVAFPLGSVSFPVVCAR 

  FJ525433 p349  (1653) DVVKDVSNAYRSAVLFSAEIFGKSYSKLCQFCLETFDVGLIEISARNLGLETCVSMAQAIFDVLVAFPLGSVSFSVVCAR 

  GQ454869 p349  (1653) DVVKDVSNAYRSAVLFSAEIFGKSYSKLCQFCLETFDVGLIEISARNLGLETCVSMAQAIFDVLVAFPLGSVSFSVVCAR 

  FJ525432 p349  (1653) DVVKDVSNAYRSAVLFSAEIFGKSYSKLCQFCLETFDVGLIEISARNLGLGTCVSMAQAIFDVLVAFPLGSVSFSVVCAR 

  FJ525434 p349  (1658) DVVKDVSNAYRSAVLFSAEIFGKSYSKLCQFCLETFDVGLIEISARNLGLETCVSMAQAIFDVLVTFPLGSVSFSVVCAR 

  FJ525435 p349  (1659) DVVKDVSNAYRSAVLFSAEIFGKSYSKLCQFCLETFDVGLIEISARNLGLETCVSMAQAVFDVLVTFPLGSVSFSVVCAR 

  GQ454870 p349  (1651) DFVKTVGDTYKDVVLLSTEFFSKSYTKLCRFGLEVFDVGLIEISARNMGLETCVSMASAIFDILLTYPLGSVSFPIICAR 

  EU076703 p349  (1651) DFVKTVGDMYKDIALFSAEFFSKSYTKLCRFSLEVFDVGLIEISARNMGLETCVSMASAIFDVVLTYPLGSISFPVVCAR 

  FJ525436 p349  (1651) EFAKDFANMCRLVLLFSTEFFSKSYTKLCRFSLEVFDVGLIEISARNMGLETCVSMASAIFDVVLTYPLGSICFPVVCAR 

  AF260651 p349  (1653) DFAKDFADMCKSVLLFSTEFFSKSYTKLCRFSLEIFDVGLIEISARNMGLETCVSMASAIFDVILTYPLGSISFPVVCAR 

  EU937520 p349  (1653) DFAKDFADMCKSVLLFSTEFFSKSYTKLCRFSLEIFDVGLIEISARNMGLETCVSMASAIFDVILTYPLGSISFPVVCAR 

    Y18420 p349  (1653) DFAKDFADMCKSVLLFSTEFFSKSYTKLCRFSLEIFDVGLIEISARNMGLETCVSIASAIFDVILTYPLGSISFPVVCAR 

  EU857538 p349  (1653) TFAKDFADMCRSVMLFSTEFFSKSYTKLCRFGLEMFDVGLIEISARNMGLETCVSIASAIFDVLLTYPLGSISFPIVCAR 

CTAF001623 p349  (1643) DLAKDFADMCRLVFLLSTEFFSKSYAKLCRFSLEIFDIGLIEISARNMGLETCVSMASAIFDVILTYPLGSISFPIVCAR 

  DQ151548 p349  (1653) DLAKDFADMCRLVFLLSTEFFSKSYAKLCRFSLEIFDIGLIEISARNMGLETCVSMASAIFDVILTYPLGSVSFPIVCAR 

  EU937519 p349  (1653) DFAKDFANMCRLVLLFSTEFFSKSYAKLCRFSLEVFDVGLIEISARNMGLETCVSMASAIFDVVLTYPLGNISFPVVCAR 

  HM573451 p349  (1654) NFAKDFADMCRSVLLFSTEFFSKSFTKLCRFCLEVFDVGLIEISARNMGLETCVSMASAIFDVVLTYPLGSISFPVVCAR 

      Consensus  (1681) DVVKDVSN YRSVVLFSAEFF KSYSKLC FCLEIFDVGLIEISARNLGLETCVSMA AIFDVLLTFPLGSVSFPVVCAR 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        1761                                                                        1840 

       A18 p349  (1748) VFGALAMEVGSNFCFKKVFGKPETLGEDAFRRTCKYGFEAKAFDKLSVDAKGLVRCSGVIPGVLRIILSSLFSEADAWVG 

  AB046398 p349  (1749) VFGALPMEVGSNYCFKKTFGKPEILGEDAFRRTCKYGVEAKAFDKLSVDGKGLVRCSGVIPGILRIVFSSLFSDADAWVG 

  AY170468 p349  (1739) VFGALAMEVGSNFLFKKVFGKPETLGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSVDAKGLVRCSGVIPGVLRIILSSLFSEDDAWVG 

  EU937521 p349  (1739) VFGALAMEVGSNFLFKQVFGKPETLGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSVDAKGLVRCSGVIPGVLRIILSSLFSEDDAWVG 

  AY340974 p349  (1739) VFGRLAMEVGSNFLFKKVFGKPETLGEDTFRRTVSMVLRPKAFDKLSVDAKGLVRCSGVIPGVLRIILSSLFSEDDAWVG 

  CTU16304 p349  (1741) VFGRLAMEVGSNFLFKKVFGKPETLGEDTFRRTVSMVLRPKAFDKLSVDAKGLVRCSGVIPGVLRIILSSLFSEDDAWVG 

 NC_001661 p349  (1741) VFGRLAMEVGSNFLFKKVFGKPETLGEDTFRRTVSMVLRPKAFDKLSVDAKGLVRCSGVIPGVLRIILSSLFSEDDAWVG 

  DQ272579 p349  (1740) FSVVSLWKWDRTFSLRKFSVNPKLLVKILSVGLCVWFCGPKRLTSFPWMRKVLFRCSGVIPGVLRIILSSLFSEDDAWVG 

  FJ525431 p349  (1733) VFGALAMEVGSNFLFKKVFGKPETLGEDAFRRAVSMVLSAKAFDKLSVDAKGLVRCSGVIPGVLRIILSSLFSEADAWVG 

  FJ525433 p349  (1733) VFGALAMEVGSNFLFKKVFGKPETLGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSVDAKGLVRCSGVIPGVLRIILSSLFSDADAWVG 

  GQ454869 p349  (1733) VFGALAMEVGSNFLFKKAFGKPETLGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSVDAKGLVRCSGVIPGVLRIILSSLFSEADAWVG 

  FJ525432 p349  (1733) VFGALAMEVGSNFLFKKVFGKPETLGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSVDAKGLVRCSGVIPGVLRIILSSLFSDADAWVG 

  FJ525434 p349  (1738) VFGALAMEVGSNFLFKKVFGKPETLGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSVDAKGLVRCSGVIPGVLRIILSSLFSEADAWVG 

  FJ525435 p349  (1739) FFGALAMEVGSNFLFKKVFGKPETLGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSVDAKGLVRCSGVIPGVLRIILSSLFSEADAWVG 

  GQ454870 p349  (1731) VFGALAMEVGTNYCFKRSLGKPEVLGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSVDARGLVRCSGVIPGVLRIMLSSLFSDVDAWVG 

  EU076703 p349  (1731) VFGALAMEVGSNYCFKKTFGKPEILGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSIDGKGLVRCSGVIPGVLRIVFSSLFSDADAWVG 

  FJ525436 p349  (1731) VFGALAMEVGSNYCFKKTFGKPEILGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSIDSKGLVRCSGVIPGVLRIVFSSLFSDADAWVG 

  AF260651 p349  (1733) VFGALAMEVGSNYCFKKTLGKPEILGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSVDAKGLVRCSGIIPGVLRIVFSSLFSDADAWVG 

  EU937520 p349  (1733) VFGALAMEVGSNYCFKKTLGKPEILGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSVDAKGLVRCSGIIPGVLRIVFSSLFSDADAWVG 

    Y18420 p349  (1733) VFGALAMEVGSNYCFKKTLGKPEILGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSVDAKGLVRCSGIIPGVLRIVFSSLFSDADAWVG 

  EU857538 p349  (1733) VFGALAMEVGSNYCFKRTFGKPEVLGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSVDGKGLVRCSGVIPGVLRIVFSSLFSDADTWVG 

CTAF001623 p349  (1723) VFGALAMEVGSNYCFKKTFGKPEILGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSVDGKGLVRCSGVIPGILRIVLSSLFSDVDAWVG 

  DQ151548 p349  (1733) VFGALAMEVGSNYCFKKTFGKPEILGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSVDGKGLVRCSGVIPGILRIVFSSLFSDADAWVG 

  EU937519 p349  (1733) VFGALAMEVGSNYCFKKTFGKPEILGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSIDSKGLVRCSGVIPGVLRIVFSSLFSDADAWVG 

  HM573451 p349  (1734) VFGALAMEVGSNYCFKKTFGKPEILGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSIDGKGLVRCSGVIPGVLRIVFSSLFSDADAWVG 

      Consensus  (1761) VFGALAMEVGSNFCFKK FGKPEILGEDAFRRTVSMVLSAKAFDKLSVDAKGLVRCSGVIPGVLRIILSSLFSDADAWVG 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        1841                                                                        1920 

       A18 p349  (1828) YSKHEVSSLPIVTFCVKKLSFLLERCKEACIAFIVDSAKKILKSLTSEIHESFQNSELTSGAKSLYGHVSSILSASNGLV 

  AB046398 p349  (1829) YSKHEVSSLPIITFSAKRLSFVLERTKEACIAFIVDSSKKILASLTSEIHESFQNSELTSGAKSLYGHVSSILSASNGVV 

  AY170468 p349  (1819) YSKHEVSSLPIVTFCVKRLSYSLERCKEACVAFIVDSAKKILKSLTSEFNESIQNSDLTSGAKSLYGHVSSILSTSSGVI 

  EU937521 p349  (1819) YSKHEVSSLPIVTFCVKRLSYSLERCKEACVAFIVDSAKKILKSLTSEFNESIQNSDLTSGAKSLYGHVSSILSTSSGVI 

  AY340974 p349  (1819) YSKHEVSSLPIVTFCVKRLSYSLERCKEACVAFIVDSAKKILKSLTSEFNESIQNSDLTSGAKSLYGHVSSILYTSSGVI 

  CTU16304 p349  (1821) YSKHEVSSLPIVTFCVKRLSYSLERCKEACVAFIVDSAKKILKSLTSEFNESIQNSDLTSGAKSLYGHVSSILYTSSGVI 

 NC_001661 p349  (1821) YSKHEVSSLPIVTFCVKRLSYSLERCKEACVAFIVDSAKKILKSLTSEFNESIQNSDLTSGAKSLYGHVSSILYTSSGVI 

  DQ272579 p349  (1820) YSKHEVSSLPIVTFCVNRLSYSLERCKEACVAFIVDSAKKILKSLTSEFNESIQNSDLTSGAKSLYGHVSSILYTSSGVI 

  FJ525431 p349  (1813) YSKHEVSSLPIVTFCVKKLSYSLERCKEECITFVVDSAKKILKSLTSEFNESIQNSDLTSGAKSLYGHVSSILSTSSGVI 

  FJ525433 p349  (1813) YSKHEVSSLPIVTFCVKKLSYSLERRKEECIAFVVDSAKKILKSLTSEFNESIQNSDLTSGAKSLYGHVSSILSTSSGVI 

  GQ454869 p349  (1813) YSKHEVSSLPIVTFCVKKLSYSLEQCKEACIAFVVDSAKKVLKSLTSEFNESIQNSDLTSGAKSLYGHVSSILSTSSGVI 

  FJ525432 p349  (1813) YSKHEVSSLPIVTFCVKKLSYSLERCKEACIAFVVDSAKKILRSLTSEFNESIQNSDLTNGAKSLYGHVSSILSTSSGVI 

  FJ525434 p349  (1818) YSKHEVSSLPIVTFCVKKLSYSLEQCKEVCIAFVVDSAKKILKSLTSEFNESIQNSDLTSGAKSLYGHVSSILSTSSGVI 

  FJ525435 p349  (1819) YSKHEVSSLPIVTFCVKKLSYSLEQCKEVCIAFVVDSAKKILKSLTSEFNESIQNSDLTSGAKSLYGHVSSILSTSSGVI 

  GQ454870 p349  (1811) YSKHEVSSLPTVTFCVKRLSYLLEQVKEACVAYIVDSSKRIIASLTSEFHGSLHNSELTSSARTLYKHLSTIISTSSGVI 

  EU076703 p349  (1811) YSKHEVSSLPIITYSAKKLSFALEQTKEACIAFIVDSSKRILASLTSEIHESFQNSELTNGAKSLYGHVSSVLSVSNGVV 

  FJ525436 p349  (1811) YSKHEVSSLPMITYSAKKLSFALEQTKEACIAYIIDSSKRILASLTSEIHESFQNSELTNGAKSLYGHVSSVLSVSNGVV 

  AF260651 p349  (1813) YSKHEVSSLPMITYSAKRLSFVLEQTKEACIAFIVDSSKRILASLTSEIHESLQNSELTSGAKSLYGRVSSILSASNGMV 

  EU937520 p349  (1813) YSKHEVSSLPMITYSAKRLSFVLEQTKEACIAFIVDSSKRILASLTSEIHESLQNSELTSGAKSLYGRVSSILSASNGMV 

    Y18420 p349  (1813) YSKHEVSSLPTITYSAKRLSFVLEQTKEACIAFIVDSSKRILASLTSEIHESLQNSELTSGAKSLYGRVSSILSASNGMV 

  EU857538 p349  (1813) YSKHEVSSLPIITYSAKRLSFVLEQTKEACVAFIVDSSKRILASLTSEIHESFRNSELTSGAKSLYGHVSSILSVSGGVV 

CTAF001623 p349  (1803) YSKHEVSSLPMITY-AKRLSFVLEQAKEACIAFIVDSSKKILASLTSEIHESFQNSELTSGAKSLYGHVSSILSASNGVV 

  DQ151548 p349  (1813) YSKHEVSSLPIVTYSTKRLSFVLEQTKEACVAFIVDSSKKILASLTSEIHESFQNSELTSGAKSLYGHVSSILSASNGVV 

  EU937519 p349  (1813) YSKHEVSSLPIITYSAKKLSFALEQTKEACIAFIIDSSKRILASLTSEIHESFQNLELTNGAKSLYGHVSSVLSASNSVV 

  HM573451 p349  (1814) YSKHEIPSLPMIHYSAKKLSFALEQTKEACLAFIIDSSKRILASLTSEIHESFQNSELTNGAKSLYGHVSSVLSMSNSVV 

      Consensus  (1841) YSKHEVSSLPIVTFCVKRLSYSLEQ KEACIAFIVDSAKKILKSLTSEFHESIQNSELTSGAKSLYGHVSSILSTSSGVI 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        1921                                                                        2000 

       A18 p349  (1908) NKAGNAVAAVKAAGSGLSKRMRRIRPSFRLARCVNEQTSEYYSASDESELDESLLSDTPGLRGNGKCSDLFRVVSGRVSV 

  AB046398 p349  (1909) NKAGSAVAAVKAAGSGLSKRVRRIRPSFRLARCVNEQTSEYYSASDESELDESLLSDTPGLRGNGKCSDLFRVVSGRVSV 

  AY170468 p349  (1899) NKAGSAVATVKAVGSDISGRVKRMRPRFSLSRHFDEQTSEYYSASDCSELDESLFSETPGLRGNGRCRDLFRIVSGRAVA 

  EU937521 p349  (1899) NKAGSAVATVKAVGSDISGRVKRMRPRFSLSRHFDEQTSEYYSASDCSELDESLFSETPGLRGNGRCRDLFRIVSRRAVA 

  AY340974 p349  (1899) NKAGSAVATVKAVGSDISGRVKRMRPRFSLSRHFDEQTSEYYSASDCSELDESLFSETPGLRGNARCRDLFRIVSRRAVA 

  CTU16304 p349  (1901) NKAGSAVATVKAVGSDISGRVKRMRPRFSLSRHFDEQTSEYYSASDCSELDESLFSETPGLRGNARCRDLFRIVSRRAVA 

 NC_001661 p349  (1901) NKAGSAVATVKAVGSDISGRVKRMRPRFSLSRHFDEQTSEYYSASDCSELDESLFSETPGLRGNARCRDLFRIVSRRAVA 

  DQ272579 p349  (1900) NKAGSAVATVKAVGSDISGRVKRMRPRFSLSRHFDEQTSEYYSASDCSELDESLFSETPGLRGNARCRDLFRIVSRRAVA 

  FJ525431 p349  (1893) NKAGNAVATVKAVGSDIGGRVKRLRPRFSLSRHFDEQTSEYYSASDCSELDESLLSETPGLRGNGKCRDLFRIISRRTVA 

  FJ525433 p349  (1893) NKAGNAVATVKAVGSDIGGRVKRLRPHFSLSRHFDEQTSEYYSASDCSELDESLLSETPGLRGNGKCRDLFRIISRRTVA 

  GQ454869 p349  (1893) NKAGNAVATVNAVGSDISGRVKRLRPRFSLSRHFDEQTSEYYSASDCSELDESLLSETPGLRGNGRCRDLLRIVSRRAVA 

  FJ525432 p349  (1893) NKAGNAVATVKAVGSDIGGRVKRLRPRFSLSRHFDEQTSEYYSASDCSELDESLLSESPGLRGNGRCRDLFRIVSRRTVA 

  FJ525434 p349  (1898) SKAGNAVATVKAVGSDIGGRVKRLRPRFSLSRHFDEQTSEYYSASDCSELDESLLSETPGLRGNGRCRDLFRIVSRRMVA 

  FJ525435 p349  (1899) SKAGNAVATVKAVGSDIGGRVKRLRPRFSLSRHFDEQTSEYYSASDCSELDESLLSETPGLRGNGRCRDLFRIVSRRMVA 

  GQ454870 p349  (1891) NRASDAVASVKAAGSNFSKRVKRVRSPYSLVQCVDEQTSEYYSATDDSGLDEALLCDTPGLRGNGRCADLFRVVIRRVAI 

  EU076703 p349  (1891) SKAGNAVAAVKAAGSGLSKRVRRIRPSFRLARCVNEQTSEYYSASDESELDESLLSDTPGLRGNGKCNDLFRVVSGRVLV 

  FJ525436 p349  (1891) SKAGNAVAAVKAAGSGLSKRVRRIRPSFRLARCVNEQTSEYYSASDESELDESLLSDAPGLRGNGKCNDLLRVISGRVSV 

  AF260651 p349  (1893) NKAGNAVAAVKAAGSGLSKRVKRIRPSFHLTRCVNEQTSEYYSASDDSELDESLLSDTPGLRGNGKCNDLFRVVSGRVLV 

  EU937520 p349  (1893) NKAGNAVAAVKAAGSGLSKRVKRIRPSFHLTRCVNEQTSEYYSASDDSELDESLLSDTPGLRGNGKCNDLFRVVSGRVLV 

    Y18420 p349  (1893) NKAGNAVAAVKAAGSGLSKRVKRIRPSFHLARCVNEQTSEYYSASDDSELDESLLSDTPGLRGNGKCNDLFRVVSGRVLV 

  EU857538 p349  (1893) NKAGNAVAAVKAAGSGLSKRVKRIRPSFRLARCVNEQTSEYYSASDESELDESLLSDTPGLRGNGKCNDLFRVISGRVSV 

CTAF001623 p349  (1882) NKAGNAVAAVKAAGSGLSKRVRRIRPSFRLARCVNEQTSEYYSASDESELDESLLSDTPGLRGNGKCSDLFRVVSGRVSI 

  DQ151548 p349  (1893) NKAGNAVAAVKAAGSGLSKRVRRIRPSFRLARCVNEQTSEYYSASDESELDESLLSDTPGLRGNGKCCDLFRVVSGRVSV 

  EU937519 p349  (1893) SKAGNAVAAVKAAGSGLSKRVRRIRPSFRLARCVNEQTSEYYSASDESDLDESLLSDTPGLRGNGKCNDLFRVISGRVSV 

  HM573451 p349  (1894) SKAGNAVAAVKAAGSGLSKRVRRIRPSFRLARCVNEQTSEYYSASDESDLDESLFSDTPGLRGNGKCNDLFRVVSGRVLV 

      Consensus  (1921) NKAGNAVATVKAAGS ISKRVKRIRP FSLSRCVDEQTSEYYSASDESELDESLLSDTPGLRGNGKC DLFRVVSGRVVV 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        2001                                                                        2080 

       A18 p349  (1988) CCRHAVEALRRLALHVGDYLYSCIMDSFVRLFVRANTAVGKCESFAVDCATKISDLVVGYIAWRNLHSGAYSTTPGLSGG 

  AB046398 p349  (1989) CCRHAVEALRRLALHVGDYLYSCIMDSFVRLFVRTNTAVGKCESFAVDCATKISDLVVGCIAWRNLHSGAYSTTPGLSGG 

  AY170468 p349  (1979) CCEYVTILLKRLASRAGEYSYSYVMDTLVRLYVATDDVVRRCRSFTFDCTDKASNFVTGFLSWRSLRSGAYSATPGLGGG 

  EU937521 p349  (1979) CCEYVTILLKRLASRAGEYSYSYVMDTLVRLYVATDDVVRRCRSFTFDCTDKASNFVTGFLSWRSLRSGAYSATPGLGGG 

  AY340974 p349  (1979) CCEYVTILLKRLASRAGEYSYSYVMDTLVRLYVATDDVVRRCRSFTFDCTDKASNFVTGFLSWRSLRSGAYSATPGLGGG 

  CTU16304 p349  (1981) CCEYVTILLKRLASRAGEYSYSYVMDTLVRLYVATDDVVRRCRSFTFDCTDKASNFVTGFLSWRSLRSGAYSATPGLGGG 

 NC_001661 p349  (1981) CCEYVTILLKRLASRAGEYSYSYVMDTLVRLYVATDDVVRRCRSFTFDCTDKASNFVTGFLSWRSLRSGAYSATPGLGGG 

  DQ272579 p349  (1980) CCEYVTILLNRLASRAGEYSYSYVMDTLVRLYVPTDDVVRRCRSFTFDCTDKASNFVTGFLSWRSLRSGAYSAPPGLGGG 

  FJ525431 p349  (1973) CSEYLINLLKRLTSRATEYSYSYVMDLLVRLYVATDDVVRRCRSFTLDCTDRASNFIVGCLSWYNLRSGAYSATPGLGGG 

  FJ525433 p349  (1973) CSEYLINLLKRLTSRATEYSYSYVMDLLVRLYVATDDVVRRCRSFTLDCTDRASNFIVGCLSWYNLRSGAYSATPGLGGG 

  GQ454869 p349  (1973) CSEYLINLLKQLTSRASEYSYSYAMDLLVRLYVATDDVVRRCRSFTFDCTDKASNFFVGCLSWYNLRSGAYSATPGLGGG 

  FJ525432 p349  (1973) CSEYLINLLKQLTSRASEYSYSYVMDLLVRLYVATDDVVRRCKSFTFDCTDKASNLIVGCLSWYNLRSGAYSATPGLGGG 

  FJ525434 p349  (1978) CSEYLINLLKQLTSRASEYSYSYVMDLLVRLCVATDDVVRRCRSFTFDCADKASDFIVGCLSWYNLRSGAYSATPGLGGG 

  FJ525435 p349  (1979) CSEYLINLLKQLTSRASEYSYSYMMDLLVRLCVATDDVVRRCRSFTFDCADKASDFIVGCLSWYNLRSGAYSATPGLGGG 

  GQ454870 p349  (1971) HYGRSVDSLRHLVLRTGDYSYQRVMDLFMRLFVRLNVAIGKCKAFAADVITKSSELAVGCLSWCSSRSGASSLVPGLRGG 

  EU076703 p349  (1971) CCRRAVEALKRLVLHVGDCLYSRIMDSFVRLFVETNVAVGKCESFAVDCTRKVSDLVIGYITWRNLHSGAYSTTPGLSGG 

  FJ525436 p349  (1971) CCRRAVEALKRLVLHVGDSLYSRIMDSFVRLFVETNVAVRRCESFAVDCTRKISDLVIGYITWRNLHSGAYSTTPGLSGG 

  AF260651 p349  (1973) YRRRAVEALKRLVLHVGECLYSRIADSFVRLFVRTNTAVGKCESLAVDCATKITDLVVGYITWRNLHFGAYSTTPGLSGG 

  EU937520 p349  (1973) YRRRAVEALKRLVLHVGECLYSRIADSFVRLFVRTNTAVGKCESLAVDCATKITDLVVGYITWRNLHFGAYSTTPGLSGG 

    Y18420 p349  (1973) YRRRAVEALKRLILHVGECLYSRIADSFVRLFVRTNTAVGKCESLAVDCATKITDLVVGYITWRNLHFGAYSTTPGLSGG 

  EU857538 p349  (1973) CCRRVVEALRRFVLHVGDRLYSRIMDSLVRLFVRISTAAGKCESFAINCITKISDLVVGYVTWRNLHSGAYSTTPGLSGG 

CTAF001623 p349  (1962) CCRHAVEALRRLALHVGDYLYSCIMDSFVRLFVRTNTAVGKCESFAVDCATKISDLVVGYIAWRNLHSGAYSTTPGLSGG 

  DQ151548 p349  (1973) CCRHAVEALRRLALHVGDYLYSCIMDSFVRLFVRTNTAVGKCESFAVDCATKISDLVVGYIAWRNLHSGAYSTTPGLSGG 

  EU937519 p349  (1973) CCRRAVEALKRLVLHVGDCLYSRIMDSFVRLFVETNVAVGKCESFVVDCTRKISDLVIGYITWRNLHSGAYSTTPGLSGG 

  HM573451 p349  (1974) CCRRAVEALKRLVLHVGDCLYSRIMDSFVRLFVETNVAVGKCESFAVDCTRKISDLVIGYITWRNLHSGAYSTTPGLSGG 

      Consensus  (2001) CC YVVEALKRL LR GEYSYS IMDSLVRLFV T  AVRRCRSF VDCT KASDLVVGYLSWRNLRSGAYS TPGL GG 

  
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  

 

 

 

 



 

 

170 

 

                       2081                                                                        2160 

       A18 p349  (2068) SRNSLSRFLDGGLMVCNSKFWYRVADRFSMRLLSSLAHRMRTASINVLLEFLKNLPVCLVSIYTFIECRSRIFPLKEFLW 

  AB046398 p349  (2069) SRNSLSRFLDGGLMVCNSKFWYRVADRFSMRPLLSLAHRMRTASINVLLEFLKNLPVCLISIYTFIECRSRIFPLKEFLW 

  AY170468 p349  (2059) SRGLTSFSHTGGFTRVIGALGNTLSVVFDEEFFRTLLHRLRTDVVVLLVEFLKNLPVCLFSIYTFIECRGRIFPLREFLW 

  EU937521 p349  (2059) SRGLTSFSHTGGFMRVIGALGNTLSVVFDEEFFRTLLHRLRTDVVVLLVEFLKNLPVSLFSIYTFIECRGRIFPLREFLW 

  AY340974 p349  (2059) SRGLTSFSHTGGFTRVIGALGNTLSVVFDEEFFRTLLHRLRADVVVLLVEFLKNLPVCLFSIYTFIECRGRIFPLREFLW 

  CTU16304 p349  (2061) SRGLTSFSHTGGFTRVIGALGNTLSVVFDEEFFRTLLHRLRADVVVLLVEFLKNLPVCLFSIYTFIECRGRIFPLREFLW 

 NC_001661 p349  (2061) SRGLTSFSHTGGFTRVIGALGNTLSVVFDEEFFRTLLHRLRADVVVLLVEFLKNLPVCLFSIYTFIECRGRIFPLREFLW 

  DQ272579 p349  (2060) SRGLTSFSHTGGFTRVIGALGNTLSVVFDEEFFRTLLHRLRADVVVLLVEFLKNLPVCLFSIYTFNECRGRIFPLREFLW 

  FJ525431 p349  (2053) SRSLTTVFPTGGFVRVIEALGNVLSVVFDEEFFRTLLHRLRTDVVVLLVEFLKNLPVCLFSVYTFFECRGRVFPLREFLW 

  FJ525433 p349  (2053) SRSLTTVFPTGGFVRVIEALGNVLSVVFDEEFFRTLLHRLRTDVVVLLVEFLKNLPVCLFSVYTFFECRGRVFPLREFLW 

  GQ454869 p349  (2053) SRSLTTVFPTGGFVRVIGALGNVLSVVFDEEFLRTLLHRLRTDVVVLLVEFLKNLPVCLFSIYTFFECRGRVFPLREFLW 

  FJ525432 p349  (2053) SRSLTRVFPTGGFVRVGGVLWNVLSVVFDEEFFRTLLHRLRTDVVVLLVEFLKNLPVSLFSVYTFIGCRGRIFPLREFLW 

  FJ525434 p349  (2058) SRSLTTVFPTGGFVRVIGALGNVLSVVFDEEFFRTLLHRLRTDVVVLLVEFLKNLPVCLFSVYTFFECRGRVFPLREFLW 

  FJ525435 p349  (2059) SRSLTTVFPTGGFVRVIGALGNVLSVVFDEEFFRTLLHRLRTDVVVLLVEFLKNLPVCLFSVYTFFECRGRVFPLREFLW 

  GQ454870 p349  (2051) SGSSFSSLLENGLRCVIDHFISVWLTVFDENFNSSLVHRLRTTSVNVLLEFLKNLPVCLVWIYTFIECRSRVFPLKEFLW 

  EU076703 p349  (2051) SRNSLSRFLDGGLTCVIRNIVTAWLTVFDETFYLSLVHRMRTASINVLLEFLKNLPVCLVSIYTFMECRSRIFPLKEFLW 

  FJ525436 p349  (2051) SRNSLSRFLDGGLTCVIRNIVTAWLTVFDETFYSSLVHRMRTASINVLLEFLKNLPVCLVSIYTFIECRSRIFPLKEFLW 

  AF260651 p349  (2053) SRVSLSRLLDDGLTCVIQNFVTAWLTIFNETFYSSLAHRMRTASINVLLEFLKNLPVCLVSIYTFIECRSRIFPLKEFLW 

  EU937520 p349  (2053) SRVSLSRLLGDGLTCVIQNFVTAWLTIFNETFYSSLAHRMRTASINVLLEFLKNLPVCLVSIYTFIECRSRIFPLKEFLW 

    Y18420 p349  (2053) SRVSLSRLLGDGLTCVIQNFVTAWLTIFNETFYLSLAHRMRTASINVLLEFLKNLPVCLVSIYTFIECRSRIFPLKEFLW 

  EU857538 p349  (2053) SRNSLSRFLDDGLARVIQNFVTAWLTVFNETFYSSLAHRMRTTSINVLLEFLKNLPVCLVSIYTFIECRSRIFPLKEFLW 

CTAF001623 p349  (2042) SRNSLSRFLDGGVMCVIQNLGTAWQTVFNETFYS-LAHRMRTASINVLLEFLKNLPVCLVSIYT-IECRSRIFPLKEFLW 

  DQ151548 p349  (2053) SRNSLSRFLDGGLMCVIQNFVTAWQTVFNETFYSSLAHRMRTASINVLLEFLKNLPVCLVSIYTFIECRSRIFPLKEFLW 

  EU937519 p349  (2053) SRSSLSRFLDGGLTCVIRSIVTAWLTVFDETFYLSLVHRMRTASINVLLEFLKNLPVCLVSIYTFIECRSRIFPLKEFLW 

  HM573451 p349  (2054) SRNSLSRFLDGGLTCVIRNIVTAWLTVFDETFYLSLVHRMRTASINVLLEFLKNLPVCLVSIYTFIECRSRIFPLKEFLW 

      Consensus  (2081) SR S S FL GGL RVI  L   LS VFDE FF SLLHRLRT SVNVLLEFLKNLPVCLVSIYTFIECRSRIFPLKEFLW 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        2161                                                                        2240 

       A18 p349  (2148) GFCVFVWNIVKDLSICIYGSLPVCVTRLCNRAFRRSSNEGDVGTLQVITEAENRIEFLREVLAEMARYRASLEIPVPGSP 

  AB046398 p349  (2149) GFCVFVWNIVKELSICIYGSLPVCVTRLCNRAFRRSSNEGDVGTLQVITEAENRIEFLREVLAEMARYRASLEIPVPGSP 

  AY170468 p349  (2139) GFCRFVWDVIEGLSINTYQYLSAVAEKVYRGAFNRRFNEEDERTLRVITEAEGRIEFLRVVLAEMERFRAASNEVSSSRS 

  EU937521 p349  (2139) GFCRFVWDVIEGLSINTYQYLSAVAEKVYRGAFNRRFNEEDERTLRVITEAEGRIEFLRVVLAEMERFRAASNEVSSSRS 

  AY340974 p349  (2139) GFCRFVWDVIEGLSINTYQYLSAVAEKVYRGA-NRRFNEEDERTLRVITEAEGRIEFLRVVLAEMERFRAASNEVSSSRS 

  CTU16304 p349  (2141) GFCRFVWDVIEGLSINTYQYLSAVAEKVYRGAFNRRFNEEDERTLRVITEAEGRIEFLRVVLAEMERFRAASNEVSSSRS 

 NC_001661 p349  (2141) GFCRFVWDVIEGLSINTYQYLSAVAEKVYRGAFNRRFNEEDERTLRVITEAEGRIEFLRVVLAEMERFRAASNEVSSSRS 

  DQ272579 p349  (2140) GFCRFVWDVIEGLSINTYQYLSAVAEKVYRGAFNRRFNEEDERTLRVITEAEGRIEFLRVVLAEMERFRAASNEVSTSRS 

  FJ525431 p349  (2133) GFCRFVWEIVEGLSINVYQHLSAVVVKAYRCAFNRQFSEEDERTLRVITEAEGRIEFLRVVLAEMERFRAASNEMSLSRS 

  FJ525433 p349  (2133) GFCRFVWEIVEGLSINVHQHLSAVVVKAYRCAFNRQFSEEDERTLRVITEAEGRIEFLRVVLAEMERFRAASNEMSLSRS 

  GQ454869 p349  (2133) GFCRFVWEVVEGLSINVYQHLSAVVVKAYRCAFSHRFSDEDERTLRVITEAEGRIEFLRVVLAEMERFRAASNEVSLSRS 

  FJ525432 p349  (2133) GFCRSVWEIVEGLSINVYQHLSAVVVKAYRSVFNHRFSEEDERTLRVITEAEGRIEFLRVVLAEMERFRAASNEMSLSRS 

  FJ525434 p349  (2138) GFCRLVWEIVEGLSINVYQHLSAVVVRAYRCAFNQRFYEEDERTLRVITEAEGRIEFLRVVLAEMERFRAASNEMSLSRS 

  FJ525435 p349  (2139) GFCRFVWEIVEGLSINVYQHLSAVVVRAYRCAFNQRFNEEDERTLRVITEAEGRIEFLRVVLAEMERFRAASNEMSLSRS 

  GQ454870 p349  (2131) GFRVFVRNIIKELSSNIYGSLPVCITRLCDRVFRRHRNEDDVRALQVITEAENRVAFLREVLAEMSRYRASLEVPFPASP 

  EU076703 p349  (2131) GFCVFVWNIVKELSICIYGSLPVCVTRLCNRAFRRSSNEGDVRTLQVITEAENRIEFLREVLAEMARYRASLEIPVPGSP 

  FJ525436 p349  (2131) GFCVFVWNIVKELSICIYGSLPVCVTRLCNRAFRRGSNEGDARTLQVITEAENRIEFLREVLAEMARYRASLEIPVPGSP 

  AF260651 p349  (2133) GFCIFVWNIIKELSVCIYENLPVCVTRLCNRAFRRSSNEDDERTLQVITEAENRIGFLREVLAEMARYRASLEIPVPGSP 

  EU937520 p349  (2133) GFCIFVWNIIKELSVCIYENLPVCVTRLCNRAFRRSSNEDDERTLQVITEAENRIGFLREVLAEMARYRASLEIPVPGSP 

    Y18420 p349  (2133) GFCIFVWNIIKELSVCIYENLPVCITRLCNRAFRRSSNEDDERTLQVITEAENRIGFLREVLAEMARYRASLEIPVPGSP 

  EU857538 p349  (2133) GFCVFVWNIVMGLSSCIYENLPVCVTRLINRAFRRSSNEGDVRTLQVITEAENRIDFLREVLAEMARYRASLEMPVPGSP 

CTAF001623 p349  (2120) GFCVFVWNIVKLS-ICIYGSLPVCVTRLCNRVFRRSSNEGDVRTLQVITEAENRIGFLREVLAEMARYRASLEIPVPGS- 

  DQ151548 p349  (2133) GFCVFVWNIVKELSICIYGNLPVCVTRLCNRAFRRSSNEGDVRTLQVITEAENRIEFLREVLAEMARYRASLEIPVPGSP 

  EU937519 p349  (2133) GFCVFVWNIVKELSICIYGSLPVCVTRLCNRAFRRGSNEGDVRTLQVITEAENRIEFLREVLAEMARYRASLEIPVPGSP 

  HM573451 p349  (2134) GFCVFVWNIVKELSICIYGSLPVCVTRLCNRAFRRSSNEGDVRTLQVITEAENPIEFLREVLAEMARYRASLEIPVPGSP 

      Consensus  (2161) GFCVFVWNIV GLSINIY  LPVCVTRL  RAFRR  NEEDERTLQVITEAENRIEFLREVLAEMARYRASLEIP PSS  

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        2241                                                                        2320 

       A18 p349  (2228) -DSPSFPPTYGEIEELGNDSSDSARLIGVDNGSDSVSTEGETELDSDGDSDDSIPLDRDFEQIGGLGGSGNIDVFRLGLR 

  AB046398 p349  (2229) -DSPLFPPTYGEIEELGNDSSDSARLIGVDNGSDSVPTEGDRELDSDGDSDDSIPLDRDFEQIGGLGGDGNVDVFRLGLR 

  AY170468 p349  (2219) SDSPSFPPTYGEIEELNDDSSDSALVIGVDNGTGRTIVDGETDSASGSDSDVSIPLDRDFEQIGGLGGNGNVDVVRLGLK 

  EU937521 p349  (2219) SDSPSFPPTYGEIEELNDDSSDSALVIGVDNGTGRTIVDGETDSASGSDSDVSIPLDRDFEQIGGLGGNGNVDVVRLGLK 

  AY340974 p349  (2218) SDSPSFPPTYGEIEELADDSSDSALVIGVDNGTGRTIVDGETDSASGSDSDVSIPLDRDFEQIGRLGGNDNVDVVRLGLK 

  CTU16304 p349  (2221) SDSPSFPPTYGEIEELNDDSSDSALVIGVDNGTGRTIVDGETDSASGSDSDVSIPLDRDFEQIGRLGGNGNVDVVRLGLK 

 NC_001661 p349  (2221) SDSPSFPPTYGEIEELNDDSSDSALVIGVDNGTGRTIVDGETDSASGSDSDVSIPLDRDFEQIGRLGGNGNVDVVRLGLK 

  DQ272579 p349  (2220) SDSPSFPPTYGEIEELNDDSSDSALVIGVDNGTGRTIVDGETDSASGSDSDVSIPLDRDFEQIGRLGGNGNVDVVRLGLK 

  FJ525431 p349  (2213) SDSPSFPPTYGEIVELNDDSSDSALVIGVDDGTGRAIVDSETDSASGSDSDVSIPLDRDFEQIGGLGGNGNVDVFRLGLR 

  FJ525433 p349  (2213) SDSPSFPPTYGEIVELNDDSSDSALVIGVDDGTGRAIVDSEADSASGSDSDVSIPLDRDFEQIGGLGGNGNVDVFRLGLK 

  GQ454869 p349  (2213) SDSPSFPPTYGEIVELNDDSSDSALVIGVDNGTGRAIVDSETDSASGSDSDVSIPLDRDFEQIGGLGGNGNVGVFRLGLR 

  FJ525432 p349  (2213) SDSPSFPPTYGEIVELNDDSSDSALVIGVDNGTGRAIVDSETDSASGSDSDVSIPLDRDFEQIGGLGGNGNVDVFRLGLR 

  FJ525434 p349  (2218) SDSPSFPPTYGEIVELNDDSSDSALVIGVDNGTGRAIVDSETDSASGSDSDVSIPLDRDFEQIGGLGGNGNVDVFRLGLR 

  FJ525435 p349  (2219) SDSPSFPPTYGEIVELNDDSSDSALVIGVDNGTGRAIVDSETDSASGSDSDVSIPLDRDFEQIGGLGGNGNVDVFRLGLR 

  GQ454870 p349  (2211) -DSPLFPPTYGEIEELGTGSSDSARVIGVDDGSDSATTEDEADSVSEGGSDVSLPLDRDFEQIGGLGGNGNVDVCRLGLR 

  EU076703 p349  (2211) -DSPLFPPTYGEIEELGNDSSDSARLIGVDNGSGSVPTEGEAELDSDGDSDDSIPLDRDFEQIGGLGGSGNVDVFRLGLK 

  FJ525436 p349  (2211) -DSPLFPPTYGEIEELGNDSSDSARLIGVDNGSESVPTEGEAELDSDGDSDDSIPLDRDFEQIGGLGGSGNVDVFRLGLK 

  AF260651 p349  (2213) -NSPLFPPTYGEIEELGDGSSDSARVIGVDNGSDSMSTEGEAELDSDGDSDDSIPLDRDFEQIGGLGGSGNVDVFRLGLR 

  EU937520 p349  (2213) -NSPLFPPTYGEIEELGDGSSDSARVIGVDNGSDSMSTEGEAELDSDGDSDDSIPLDRDFEQIGGLGGSGNVDVFRLGLR 

    Y18420 p349  (2213) -NSPLFPPTYGEIEELGDGSSDSARVIGVDNGSDSMSTEGEAELDSDGDSDDSIPLDRDFEQIGGLGGSGNVDVFRLGLR 

  EU857538 p349  (2213) -NSPLFPPTYGEIEELGSDSSDSARVIGVDNGSDSMPTEGETEPDSDGDSDGSMPLDRDFEQIGGLGGSGNVDVFRLGLR 

CTAF001623 p349  (2198) -PDPLFPPTYGEIEELGNDSSDSARVIGVDNGSDSVPTEGEAELDSDGDSDDSIPLDRDFEQIGGLGGSGNVDVFRLGLR 

  DQ151548 p349  (2213) -DSPLFPPTYGEIEELGNDSSDSARLIGVDNGSDSVSTEGEAELDSDGDSDDSIPLDRDFEQIGGLGGSGNVDVFRLGLR 

  EU937519 p349  (2213) -DSPLFPPTYGEIEELGNDSSDSARLIGVDNGLDSVPTESEAELDSDGDSDDSIPLDRDFEQIGGLGGSGNVDVFRLGLK 

  HM573451 p349  (2214) -DSPLFPPTYGEIDELGNDSSDSARLIGVDNGSDSVPTEGEAELDSDGDSDDSIPLDRDFEQMEGFGGSGNFNVFRLGVK 

      Consensus  (2241)  DSPSFPPTYGEIEELGDDSSDSARVIGVDNGSGS  TEGETDS SDGDSDVSIPLDRDFEQIGGLGGNGNVDVFRLGLR 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        2321                                                                        2400 

       A18 p349  (2307) FVWRVLRNLFNLRAVKFSYGLALQCIFNGGSNGQFTSRLLFSFRQTAYPFEFFRHVCSVRWLSKSLALRVRNRLICDEEM 

  AB046398 p349  (2308) FVWRMLRNLFNLRAVKFSYGLALQCIFNGGSNGQFTSRLLFSFRQTVYPFEFFRHVCSVRWLSKSLALHVRNRLICDEET 

  AY170468 p349  (2299) FVLKLLRNLFDARSFKVLYGLLLQTLFYGGSVNKFVCRLVFSLGT-CLPFELLRFACSARRLLKSLASFVYQTNLFSEVM 

  EU937521 p349  (2299) FVLKLLRNLFDARSFKVLYGLLLQTLFYGGSVNKFVCRLVFSLGT-CLPFELLRFACSARRLLKSLASFVYQTNLFSEVM 

  AY340974 p349  (2298) FVLKLLRNLFDARSFKVLYGLLLQTLFYGGSVNKFVCRLVFSLGT-CLPFELLRIACSARRLLKSLASFVYQTNLFSEVM 

  CTU16304 p349  (2301) FVLKLLRNLFDARSFKVLYGLLLQTLFYGGSVNKFVCRLVFSLGT-CLPFELLRFACSARRLLKSLASFVYQTNLFSEVM 

 NC_001661 p349  (2301) FVLKLLRNLFDARSFKVLYGLLLQTLFYGGSVNKFVCRLVFSLGT-CLPFELLRFACSARRLLKSLASFVYQTNLFSEVM 

  DQ272579 p349  (2300) FVLKLLRNLLDARSFKVLYGLLLQTVFNGGSVNKFVCRLVFSLGT-CLPFELLRFACSARRLLKSLASFVYQTNLFSEVM 

  FJ525431 p349  (2293) FTLKLLRNLFNARSFKVLYGLLLQTLFYGGSVNKFVSRLAFSLGT-CLPFELFRFACSARRSFKSLASFVYQTNLFSEAT 

  FJ525433 p349  (2293) FTLKLLRNLFNARSFKVLYGLLLQTLFYGGSVNKFVSRLVFSLGT-CLPFELFRFACSARRSFKSLASFVYQTNLFSEAT 

  GQ454869 p349  (2293) FTLRLLRNLFNARGFKVLYGLLLQTLFYGGSVNKFVSRLVFSLGT-CLPFELFRFACSARRLFKSLASFVYQTNLFSEAT 

  FJ525432 p349  (2293) FTLKLLRNLFNARSFKVLYGLLIQTLFYGGSVNKFVSRLVFSLGT-CIPFELFRFACSARQLFKSLALFVHQTSLFSEAT 

  FJ525434 p349  (2298) FTLKLLRNLFNARSFKVLYGLLLQTLFYGGSVNKFVSRLVFSLGT-CLPFELFRFACSARRLFKSLALFVYQANLFSEAT 

  FJ525435 p349  (2299) FTLKLLRNLFNARSFKVLYGLLLQTLFYGGSVNKFVSRLVFSLGT-CLPFELFRFACSARRLFKSLALFVYQANLFSEAT 

  GQ454870 p349  (2290) FLYRVSRNALSVKTVRSLYGLVLQSIFNGRSVSHFLSRVLFSFGG-CLPFEFFRIMCAARRLSKTLALRVRSANVCDEET 

  EU076703 p349  (2290) FVWRMLRNLFNLRAVKLSYGLALQCIFNGGSMGQFTSRLLFSFGN-CLPFELFRHVCSVRWLSKSLALRIRNASICDEET 

  FJ525436 p349  (2290) FVWRMLRNLFNLRAVKFSYGLALQCIFNGGSMGQFTSRLLFSFGN-CLPFELFRYVCSVRWLSKSLALRVRNASICDEET 

  AF260651 p349  (2292) FVWRMSRNIFNLRAVKFSYGLALQCIFNGRSTGQFISRLLFSFGG-CLPFEFFRHVCAVRWLSRSLALHVRNASICDEET 

  EU937520 p349  (2292) FVWRMSRNIFNLRAVKFSYGLALQCIFNGRSTGQFISRLLFSFGG-CLPFEFFRHVCAVRWLSRSLALHVRNASICDEET 

    Y18420 p349  (2292) FVWRMSRNLFNLRAVKFSYGLALQCIFNGRSTGQFISRLLFSFGG-CLPFEFFRHVCAVRWLSRSLALHVRNASICDEET 

  EU857538 p349  (2292) FVWRVSRSLFNLRGVKFSYGLALQCIFNGGSMGQFMSRLLFSFGN-CLPFEFFRHVCAVRWLSKSLALHIRNANVCDEET 

CTAF001623 p349  (2277) FVWKMLRNSFNLRAVKFFYGLALQCFN-GGSMGQFTSRLLFSFGN-CLPFEFFRHVCSVRWLSKSLALRVRNASICDEET 

  DQ151548 p349  (2292) FVWRMLRNLFNLRAVKFSYGLALQCIFNGGSMGQFTSRLLFSFGN-CLPFEFFRHVCSVRWLSKSLALRVRNASVCDEET 

  EU937519 p349  (2292) FVWRMLRNLFNLRAVKFSYGLALQCIFNGGSMGQFTSRLLFSFGN-CLPFELFRHVCSVRWLSKSLAIRVRNASICDEET 

  HM573451 p349  (2293) FVWRMLPNLFNLRAVKFSYGLALQCIFNGGSMGQFTSRLLFSFGN-CLPFELFRQVCSVRWLSKSLALRVRNASICDEET 

      Consensus  (2321) FVWRLLRNLFNLRAVKVLYGLLLQTIFNGGSV  FVSRLLFSFG  CLPFELFR VCSAR LSKSLAL VRNANLCDEET 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        2401                                                                        2480 

       A18 p349  (2387) VERFFSFSRFLYDSRYLSDVFSVLERVDFYLSYLFSLPKRCLTRNRSVRVCARAPVPVIRTEGLVEDGKKSLTEVLNSLD 

  AB046398 p349  (2388) VERFFSFSRFLYDSRYLSDVFSVLERVDFYLSYLFSLPKRCLTRNRSVRVCARAPVRVIRGAGLVEDGKKSLTEVLNSLD 

  AY170468 p349  (2378) VEHLFSVSRLLYDSRYFATVFSELERLNFYLDYFLSLPKRYLFPNSRARSCARVPVPVIRTKGVAPVRERSLNDILDSLD 

  EU937521 p349  (2378) VEPLFSVSRLLYDSRYFATVFSELERLNFYLDYFLSLPKRYLFPNSRARSCARVPVPVIRTEGVAPVRERSLNDILDSLD 

  AY340974 p349  (2377) VEHLFSVSRLLYDSRYFATVFSELERLNFYFDYFLSLPKRYLFPNSRARSCARVPVPVIRTEGVAPVRERSLNDILDSLD 

  CTU16304 p349  (2380) VEHLFSVSRLLYDSRYFATVFSELERLNFYLDYFLSLPKRYLFPNSRARSCARVPVPVIRTEGVAPVRERSLNDILDSLD 

 NC_001661 p349  (2380) VEHLFSVSRLLYDSRYFATVFSELERLNFYLDYFLSLPKRYLFPNSRARSCARVPVPVIRTEGVAPVRERSLNDILDSLD 

  DQ272579 p349  (2379) VEHLFSVSRLLYDSRYFATVFSELERLNFYLDYYLSLPKRYLFPNSRARSCARVSG--SRDSGPKEWHQSVRDHLMTYWT 

  FJ525431 p349  (2372) VEHLFSFSRLLYDSRYFSSVFSEVERFDFYLDHFLSLPKRYLFPNSKVRGRARAPVLVTRTEQVTPVRKRSLNDILDSLD 

  FJ525433 p349  (2372) VEHLFSFSRLLYDSRYFSSVFSEVERFDFYLDHFLSLPKRYLFPNSKVRGHARAPVLVTRTEQVTPVRKRSLNNILDSLD 

  GQ454869 p349  (2372) VEHLFSFSRLLYDSRYFSSVFSEIERFDFYLDHFLSLPKRYLFLNSRVRCRARAPVLVTRTEEVTPVCKRSLNDILDSLD 

  FJ525432 p349  (2372) VEPLFSFSRLLYDSRYFSNVFSETERFDFYLDHFLSLPKRYLFPNFRVRGCARAPVLVTRTEEVTPVCKRSLNDILDSLD 

  FJ525434 p349  (2377) VEHLFSFSRLLYDSRYFSSVFSEIERFDFYLDHFLSLPMRYLFPNSRVRGCTRAPVLVTRTEEVTPDCKRSLNDILDSLD 

  FJ525435 p349  (2378) VEHLFSFSRLLYDSRYFSSVFSEIERFDFYLDHFLSLPKRYLFPNSRVRGCTRAPVLVTRTEEVTPDCKRSLNDILDSLD 

  GQ454870 p349  (2369) VEYLFSLSRLLYDSRYFSSVFSLLEKVEFYLSYLFSLPKRYLTTNRTIQLCVRAPVRVVRIAEPVRESGKSLAEVLDSLD 

  EU076703 p349  (2369) VEHFFSFSRFLYDSRYLSDVFSVLERVDFYLSYLFSLPKRCLTRNRSVRVCARAPVRVIRNVGLVEDGKKSLTEVLNSLD 

  FJ525436 p349  (2369) VERFFSFSRFLYDSRYLSDVFSVLERVDFYLSYLFSLPKRCLTRNRSVRVCARAPVRVIRDVGLVEDGKKSLTEVLNSLD 

  AF260651 p349  (2371) VEWLFNFSRFLYDSRYLSLVFSELERVEFYLSYLFSLPKRCFTHNRSVQVCVRAPVRVVRDVGLVEDGRKSLSEVLNSLD 

  EU937520 p349  (2371) VEWLFNFSRFLYDSRYLSLVFSELERVEFYLSYLFSLPKRCFTHNRSVQVCVRAPVRVVRDVGLVEDGRKSLSEVLNSLD 

    Y18420 p349  (2371) VEWLFSFSRFLYDSRYLSLVFSELERVEFYLSYLFSLPKRCFTHNRSVQVCVRAPVRVVRNVGLVEDGRKSLSEVLNSLD 

  EU857538 p349  (2371) VERFFGFSRFLYESRYISDVLSVLERFDFYLSCLFSLPKRCLTHNRSVQVCVRAPVRVIRDVGLVKDGNKSLTEVLNSLD 

CTAF001623 p349  (2355) VERFFSFSRFLYDSRYLSDVFSVLE-VDFYLSYLFSLPKRCLTRNRSVRVCARAPVRVIRDVGLVEDGKKSLTEVLNSLD 

  DQ151548 p349  (2371) VEYFFSFSRFLYDSRYLSDVFSVLERVDFYLSYLLSLPKRCLTRNRSVRVCARAPVRVIRDVGVVEDGKKSLTEVLNSLD 

  EU937519 p349  (2371) VERFFSFSRFLYDSRYLSDVFSVLERVDFYLSYLFSLPKRCLTRNRSVRVCARAPVRVIRDMGLVEDGKKSLTEVLNSLD 

  HM573451 p349  (2372) VERFFSFSQFLYDSRYLSDVFSVLERVDFYLSYLISLPKRCLTRNRSVRVCARAPVRVIRDVGLVEDGKKSLTEVLNSLD 

      Consensus  (2401) VEHLFSFSRLLYDSRYFS VFSELERVDFYLSYLLSLPKRYLT NRSVRVCARAPV VIR  GVV D KKSL EVL SLD 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        2481                                                                        2560 

       A18 p349  (2467) SLKVSDRKGKS---ALIESDNSDSESGHSFGSRSFGSVKEEVLNAVNGDGVCEKAPLMKHATALSKLEPDPSGRKDIPVS 

  AB046398 p349  (2468) SLKVSDRKGKS---ALIESDNSDSESGHSFGSISFGSVNEEVLEAVNGGVVSEKAPLMKHAAALSRLEPDLSGNKDLPIV 

  AY170468 p349  (2458) SLKVSDLKGKS---TFVDDGESDSGSEHSGSSISFGSVNEEVLNAVNGDSVCEKAPLMKHVTALSRLEPDPSGRKDIPVS 

  EU937521 p349  (2458) SLKVSDLKGKS---TFVDDGESDSGSEHSGSSISFGSVNEEVLNAVNGDSVCEKAPLMKHVTALSRLEPDPSGRKDIPVS 

  AY340974 p349  (2457) SLKVSDLKGKA---TFVDDGESDSGSEHSGSSISFGSVNEEVLNAVNGDSVCEKAPLMKHVTALSRLERHPSGRKDIPVS 

  CTU16304 p349  (2460) SLKVSDLKGKS---TFVDDGESDSGSEHSGSSISFGSVNEEVLNAVNGDSVCEKAPLMKHVTALSRLERHPSGRKDIPVS 

 NC_001661 p349  (2460) SLKVSDLKGKS---TFVDDGESDSGSEHSGSSISFGSVNEEVLNAVNGDSVCEKAPLMKHVTALSRLERHPSGRKDIPVS 

  DQ272579 p349  (2457) LLTLSRCRTSMGSRRSLMMGSRIPVVNIRVLRFRSVPSTKKFYMRYMVTAFAKKPRLCSMLPHLAGWNATLVVVKTFLFQ 

  FJ525431 p349  (2452) SLKVSDLKGKS---TFVDDGESDSGSERSGSSISFGSINEEVLNAVNGDGVCEKAPLMKHATALSKLEPDPSGRKDIPVS 

  FJ525433 p349  (2452) SLKVSDLKGKS---TFVDDGESDSGSERSGSSISFGSINEEVLNAVNGDGVCEKAPLMKHATALSKLEPDPSGRKDIPVS 

  GQ454869 p349  (2452) SLKVSDLKGKS---TFVDDGESDSGSERSGSSISFGSIDEEVLNAVNGDGVCEKAPLMKHATALSKLEPDPSGRKDNPVS 

  FJ525432 p349  (2452) SLKVSDLKGKS---TFVDDGESDSGSERSGSSISFGSINEEVLNAVNGDGVCEKAPLMKHATALSKLEPDPSGRKDIPVS 

  FJ525434 p349  (2457) SLKVSDLKGKS---TFVDDEESGSGSERSGSSISFGSINEEVLNAVNGDGVCEKAPLMKHATALSKLEPDPSGRKDIPVS 

  FJ525435 p349  (2458) SLKVSDLKGKS---TFVDDEESDSGSERSGSSISFGSINEEVLNAVNGDGVCEKAPLMKHATALSKLEPDPSGRKDIPVS 

  GQ454870 p349  (2449) SLKTLDCKGKS---IAVESDDSDSESSRSTDSILFGSVDEGVLSAANGDGVCEKAPLMKHAAALSELEPDASGRKNLPIV 

  EU076703 p349  (2449) SLKVSDRKGKS---ALIESDGSDSESGHSFGSISFGSVNEEVLEAVNGGVVSEKAPLMKHAAALSRLEPDLSGNKDLPIV 

  FJ525436 p349  (2449) SLKVSDRKGKS---ALIESDGSDSESGHSFGSISFGSVNEEVLEAVNGGIVSEKAPLMKHAAALSRLEPDLSGNKDLPIV 

  AF260651 p349  (2451) SLKVSNRKGKS---AVIESDSSDSESGSSSGSISFGSINEEVLKTANGSVVSEKASLMKHAAALSGLEPDLGGKKDLPII 

  EU937520 p349  (2451) SLKVSNRKGKS---AVIESDSSDSESGSSSGSISFGSINEEVLKTANGSVVSEKASLMKHAAALSGLEPDLGGKKDLPII 

    Y18420 p349  (2451) SLKVSNRKGKS---AVIESDSSDSESGSSSGSISFGSINEEVLKTANGSVVSEKASLMKHAAALSGLEPDLGGKKDLPII 

  EU857538 p349  (2451) SLKVSDCKGKS---AAIESDGSDSESGHSFGSISFGSVNEEVLEAANGRVVSEKAPLMKHAAALSRLESDPSGKKDLPIV 

CTAF001623 p349  (2434) SLKVSDRKGKS---ALIESDNSDSESGRSFGSISFGSVNEEVLEAVNGGVVSEKAPLMKHAAALSRLEPDLSGNKDLPIV 

  DQ151548 p349  (2451) SLKVSDRKGKS---ALIESDNSDSESGHSFGSISFGSVNEEVLEAVNGGVVSEKAPLMKHAAALSRLEPDLSGNKDLPIV 

  EU937519 p349  (2451) SLKVSDRKGKS---ALIESDGSDSESGHSFGSISFGSVNEEVLEAVNGGVVSEKAPLMKHADALSRLEPDLSGKKDLPIV 

  HM573451 p349  (2452) SLKVSDRKGKS---ALIESDGSDSESGHSFGSISFGSVNEEVLEAVNGGVVSEKAPLMKHAAALSRLESDLSGNKDLPIV 

      Consensus  (2481) SLKVSD KGKS     IESD SDSES HS  SISFGSVNEEVL AVNGD VCEKAPLMKHA ALSRLEPDPSGRKDLPI  

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349  (2544) KKTFTRGECSGVKSKVSMCDYLVTLNSSFGTVPDMYPVARDITYKKLTNAMREFYYSQKVTLYELHGKLSSYWDELKAVG 

  AB046398 p349  (2545) RRSFTRGESSGTKPAESLCVYLTTLNSSFGSVPDLYPVARDITYKKLTNAMREFYYSQKVTLYELHGKLSSYWDELKTVG 

  AY170468 p349  (2535) RKTFVRGESSGVKSKVSMCDYLVTLNSSFGTVPDMYPVARDITYKKLTNAMREFYYSQKITLYELHGKLSSYWDELKVAG 

  EU937521 p349  (2535) RKTFVRGESSGVKSKVSMCDYLVTLNSSFGTVPDMYPVARDITYKKLTNAMREFYYSQKITLYELHGKLSSYWDELKVAG 

  AY340974 p349  (2534) RKTFVRGESSGVKSKVSMCDYLVTLNSSFGTVPDMYPVARDITYKKLTNAMREFYYSQKITLYELHGKLSSYWDELKVAG 

  CTU16304 p349  (2537) RKTFVRGESSGVKSKVSMCDYLVTLNSSFGTVPDMYPVARDITYKKLTNAMREFYYSQKITLYELHGKLSSYWDELKVAG 

 NC_001661 p349  (2537) RKTFVRGESSGVKSKVSMCDYLVTLNSSFGTVPDMYPVARDITYKKLTNAMREFYYSQKITLYELHGKLSSYWDELKVAG 

  DQ272579 p349  (2537) GKLLCVVNLRVWNRRLVCAITWLPCILRLAQCLTCTLLRVTYRIRNSLTPCANSITRKKYPCTNFTGSCVPIGTSCRSQV 

  FJ525431 p349  (2529) KKTFTRGECSGVKSKAGMCDYLVTLNSSFGTVPDMYPVARDVTFKKLTNAMREFYYSQKITLYELHGKLSSYWDELKVAG 

  FJ525433 p349  (2529) KKTFTRGECSGVKSKAGMCDYLVTLNSSFGTVPDMYPVARDITFKKLTNAMREFYYSQKITLYELHGKLSSYWDELKVAG 

  GQ454869 p349  (2529) KKTFTRGECSGVKSKVGMCDYLVTLNSSFGTVPDMYPVARDITYKKLTNAMREFYYSQKITLYELHGKLSSYWDELKVAG 

  FJ525432 p349  (2529) KKTFTRGECSGVKSKVGMCDYLVTLNSSFGTVPDMYPVARDITYKKLTNAMREFYYSQKITLYELHGKLSSYWDELKVAG 

  FJ525434 p349  (2534) KKTFTRGECSGVKSKVGLCDYLVTLNSSFGTVPDMYPVARDITYKKLTNAMREFYYSQKITLYELHGKLSSYWDELKVAG 

  FJ525435 p349  (2535) KKTFTRGECSGVKSKVGLCDYLVTLNSSFGTVPDMYPVARDITYKKLTNAMREFYYSQKITLYELHGKLSSYWDELKVAG 

  GQ454870 p349  (2526) RRSITRGESSGTKSTGSMCTYLMTLNSSFGSVPDLYPVARGIEYKKLTNAMREFYYSQKVTLYELHGKLSSYWDELKAVG 

  EU076703 p349  (2526) RRSFTRGESSGTKPPGSLCVYLTTLNSSFGSVPDLYPVARDITYKKMTNAMREFYYSQKVTLYELHGKLSSYWDELKTVG 

  FJ525436 p349  (2526) RRSFTRGESSGTKPAGSLCVYLTTLNSSFGSVPDLYPVARDITYKKMTNAMREFYYSQKVTLYELHGKLSSYWDELKTVG 

  AF260651 p349  (2528) RRNFTRGESSGTKSVGSLCEYLTTLNSSFGSVPDLYPVARDITYKKMTNAMREFYYSQKVTLYELHGKLSSYWDELKTAG 

  EU937520 p349  (2528) RRNFTRGESSGTKSVGSLCEYLTTLNSSFGSVPDLYPVARDITYKKMTNAMREFYYSQKVTLYELHGKLSSYWDELKTVG 

    Y18420 p349  (2528) RRNFTRGESSGTKSVGSLCEYLTTLNSSFGSVPDLYPVARDITYKKMTNAMREFYYSQKVTLYELHGKLSSYWDELKTVG 

  EU857538 p349  (2528) RRNFTRGECSGTKSVGSLCVYLTTLNSSFGSVPDLYPVARDITYKKMTNAMREFYYSQKVTLYELHGKLSSYWDELKTVG 

CTAF001623 p349  (2511) RRSFTRGESSGTKPAGSLCVYLTTLNSSFGSVPDLYPVARDITYKKMTNAMREFYYSQKVTLYELHGKLSSYWDELKTVG 

  DQ151548 p349  (2528) RRSFTRGESSGTKPAGSLCVYLTTLNSSFGSVPDLYPVARDITYKKMTNAMREFYYSQKVTLYELHGKLSSYWDELKTVG 

  EU937519 p349  (2528) RRSFTRGESSGTKPAGSLCVYLTTLNSSFGSVPDLYPVARDITYKKMTNAMREFYYSQKVTLYELHGKLSSYWDELKTVG 

  HM573451 p349  (2529) RRSFTRGESSGTKPAGSLCVYLTTLNSSFGSVPDLYPVARDITYKKMSNAMREFYYSQKVTLYELHGKLSSYWDELKTVG 

      Consensus  (2561) RKTFTRGESSG KSKGSLCDYLVTLNSSFGSVPDLYPVARDITYKKLTNAMREFYYSQKVTLYELHGKLSSYWDELK  G 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349  (2624) FDRKLAKMDLDDDVSVVDFNLKVIVGRHGTRPFRNTVNSHEFMFCDDGLVLCPGPKKRDFALISSQTQFVAANSFLRAVD 

  AB046398 p349  (2625) FDRKLAKMDLDDDVSVVDFNLKVIVGRHGTRPFRNTVNSHEFMFCDDGLVLCPGPKKRDFALISSQTQFVAANSFLRAVD 

  AY170468 p349  (2615) FDRKLTRMDLDDDVYVVDFNRKLLVGRNGSHPFRNTLKSYCFMFCNDGLVPCPGSQKYDYALISNQTSFVAANSFLRAVD 

  EU937521 p349  (2615) FDRKLTRMDLDDDVYVVDFNRKLLVGRNGSHPFRNTLKSYCFMFCNDGLVPCPGSQKYDYALISNQTSFVAANSFLRAVD 

  AY340974 p349  (2614) FDRKLTRMDLDDDVYVVDFNRKLLVGRNGSHPFCNTLKSYCFMFCNDGLVPCPRSQKYDYALISNQTSFVAANSFLRAVD 

  CTU16304 p349  (2617) FDRKLTRMDLDDDVYVVDFNRKLLVGRNGSHPFRNTLKSYCFMFCNDGLVPCPRSQKYDYALISNQTSFVAANSFLRAVD 

 NC_001661 p349  (2617) FDRKLTRMDLDDDVYVVDFNRKLLVGRNGSHPFRNTLKSYCFMFCNDGLVPCPRSQKYDYALISNQTSFVAANSFLRAVD 

  DQ272579 p349  (2617) SIESYREWIWTMMSMLLDFNRKLLVGRNGSHPFRNTLKSYCFMFCNDGLVPCPRSQKYDYAFISNQTSFVAANSFLRAVD 

  FJ525431 p349  (2609) FDRKLTRMDLDDDVYVVDFNRKLLVGRNGSHPFRSTLKSYCFMFCNDGLVPCPGSQKYDYALISNQTSFVAANSFLRAVD 

  FJ525433 p349  (2609) FDRKLTRMDLDDDIYVVDFNRKLLVGRNGSHPFRSTLKSYCFMFCNDGLVPCPGSQRYDYALISNQTSFVAANSFLRAVD 

  GQ454869 p349  (2609) FDRKLTRMDLDDDVYVVDFNRKLLVGRNGSHPFRNTLKSYCFMFCNDGLVPCPGSQKYDYALISNQTSFVAANSFLRAVD 

  FJ525432 p349  (2609) FDRKLTRMDLDDDVYVVDFNRKLLVGRNGSHPFRSTLKSYCFMFCNDGLVPCPGSQKYDYALISNQTSFVAANSFLRAVD 

  FJ525434 p349  (2614) FDRKLTKMDLDDDVYVVDFNRKLLVGRNGSHPFRGTLKSYCFMFCNDGLVPCPGSQKYDYALISNQTSFVAANSFLRAVD 

  FJ525435 p349  (2615) FDRKLTKMDLDDDVYVVDFNRKLLVGRNGSHPFRGTLKSYCFMFCNDGLVPCPGSQKYDYALISNQTSFVAANSFLRAVD 

  GQ454870 p349  (2606) FDRKLTKMDLDDDVNIVDFHSKVLIGRNGSRPFRNTVNSHEFMFCDDGLVPCPGSKNRDFALISSQTLFVAANSFLRAVD 

  EU076703 p349  (2606) FDRKLAKMDLDDDVSVVDFNLKVIVGRHGTRPFRNTVNSHEFMFCDDGLVLCPGPKKRDFALISSQTQFVAANSFLRAVD 

  FJ525436 p349  (2606) FDRKLAKMDLDDDVDVVDFNLKVIVGRHGTRPFRNTVNSHEFMFCDDGLVLCPGPKKRDFALISSQTSFVAANSFLRAVD 

  AF260651 p349  (2608) FDRKLAKMDLDDDVGVVDFNLKVIVGRHGTRPFRNTVNSHEFMFCDDGLVLCPGPKKRDFALISSQTQFVAANSFLRAVD 

  EU937520 p349  (2608) FDRKLAKMDLDDDVGVVDFNLKVIVGRHGTRPFRNTVNSHEFMFCDDGLVLCPGPKKRDFALISSQTQFVAANSFLRAVD 

    Y18420 p349  (2608) FDRKLAKMDLDDDVGVVDFNLKVIVGRHGTRPFRNTVNSHEFMFCDDGLVLCPGPKKRDFALISSQTQFVAANSFLRAVD 

  EU857538 p349  (2608) FDRKLAKMDSDDDVSVVDFNMKVIVGRHGTRPFKNTVNSHEFMFCDDGLVLCPGPKKRDFALISSQTQFVAANSFLRAVD 

CTAF001623 p349  (2591) FDRKLAKMDLDDDVSVVDFNLKVIVGRHGTRPFRNTVNSHEFMFCDDGLVLCPGPKKRDFALISSQTQFVAANSFLRAVD 

  DQ151548 p349  (2608) FDRKLAKMDLDDDVSVVDFNLKVIVGRHGTRPFRNTVNSHEFMFCDDGLVLCPGPKKRDFALISSQTQFVAANSFLRAVD 

  EU937519 p349  (2608) FNRKLAKMDLDDDVDVVDFNLKVIVGRHGTRPFRNTVNSHEFMFCDDGLVLCPGPKKRDFALISSQTQFVAANSFLRAVD 

  HM573451 p349  (2609) FDRKLTKMDLDDDVNVVDFNLKVIVGRHGTRPFRNTVNSHEFMFCDDGLVLCPGPKKRDFALISSQTQFVAANSFLRAVD 

      Consensus  (2641) FDRKLTKMDLDDDV VVDFN KVLVGRNGSRPFRNTVNSHEFMFCDDGLVPCPGSKKRDFALISSQTSFVAANSFLRAVD 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p349  (2704) GKDLTFTNSEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVTYFADYCTKVSCLVVTANKNSQAEISQRISRELMDRKMLAKHVVKTAGRVF 

  AB046398 p349  (2705) GRDLTFTNSEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVKYFADYCTKVSCLVVTANKNSQAEISQRISKELMDRKMLAKHVVKTAGRVF 

  AY170468 p349  (2695) GKDLTFTNEEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVNCYADYCVKVSCLVVTANKNSQTEISQRISNELMGRKLAAKYVTDAASRVF 

  EU937521 p349  (2695) GKDLTFTNEEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVNCYADYCVKVSCLVVTANKNSQTEISQRISNELMGRKLAAKYVTDAASRVF 

  AY340974 p349  (2694) GKDLTFTNEEHSLIVYEAPPNGGKTHSLVNSYADYCVKVSCLVVTANKNSQTEISQRISNELMGRKLAAKYVTDAASRVF 

  CTU16304 p349  (2697) GKDLTFTNEEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVNSYADYCVKVSCLVVTANKNSQTEISQRISNELMGRKLAAKYVTDAASRVF 

 NC_001661 p349  (2697) GKDLTFTNEEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVNSYADYCVKVSCLVVTANKNSQTEISQRISNELMGRKLAAKYVTDAASRVF 

  DQ272579 p349  (2697) GKDLTFTNEEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVNSYADYCVKVSCLVVTANKNSQTEISQRISNELMGRKLAAKYVTDCSSRVF 

  FJ525431 p349  (2689) GKDLTFTNEEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVNCYADYCNKVSCLVVTANKNSQTEISQRISSELMSRKRAAKYVTSAASRVF 

  FJ525433 p349  (2689) GKDLTFTNEEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVNCYADYCDKVSCLVVTANKNSQTEISQRISSELMSRKRAAKYVTSAASRVF 

  GQ454869 p349  (2689) GKDLTFTNEGHSLIVYEAPPGGGKTHSLVNCYADYCDKVSCLVVTANKNSQTEISQRISSELMSRKRAAKYVTGAASRVF 

  FJ525432 p349  (2689) GKDLTFTNEEHNLIVYEAPPGGGKTHSLVNCYADYCDKVSCLVVTANKNSQTEISQRISSELMSRKRAAKYVTGAASRVF 

  FJ525434 p349  (2694) GKDLTFTNEGHSLIVYEAPPGGGKTHSLVNCYADYCDKVSCLVVTANKNSQTEISQRVSSELMSRKRSAKYVTGAASRVF 

  FJ525435 p349  (2695) GKDLTFTNEGHSLIVYEAPPGGGKTHSLVNCYADYCDKVSCLVVTANKNSQTEISQRVSSELMSRKRSAKYVTGAASRVF 

  GQ454870 p349  (2686) GKDLTFTNSGHSLIVYEAPPGGGKTHSLAKYFSDYCTKVSCLVVTANKNSQAEISQRITKELMDRKMVAKHVIKTASRVF 

  EU076703 p349  (2686) GKDLTFTNSEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVTYFTDYCTKVSCLVVTANKNSQAEISQRISKELMDRKMVAKHVIKTASRVF 

  FJ525436 p349  (2686) GKDLTFTNSGHSLIVYEAPPGGGKTHSLVKYFSDYCTKVSCLVVTANKNSQAEISQRISKELMDRKMVAKHVIKTASRVF 

  AF260651 p349  (2688) GKDLTFTNSEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVTYFADYCTKVSCLVVTANKNSQAEISQRISRELMDRKMLAKHVIKTAGRVF 

  EU937520 p349  (2688) GKDLTFTNSEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVTYFADYCTKVSCLVVTANKNSQAEISQRISRELMDRKMLAKHVIKTAGRVF 

    Y18420 p349  (2688) GKDLTFTNSEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVTYFADYCTKVSCLVVTANKNSQAEISQRISREFMDRKMLAKHVVKTAGRVF 

  EU857538 p349  (2688) GKDLTFTNSEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVTYFADYCTKVSCLVVTANKNSQAEISQRISRELMDRKMLTKHVIKTASRVF 

CTAF001623 p349  (2671) GKDLTFTNSEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVKYFADYCTKVSCLVVTANKNSQAEISQRISRELMDRKMLAKHVVKTAGRVF 

  DQ151548 p349  (2688) GKDLTFTNSEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVKYFADYCTKVSCLVVTANKNSQAEISQRISRELMDRKMLAKHVVKTAGRVF 

  EU937519 p349  (2688) GKDLTFTNSEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVTYFADYCTKVSCLVVTANKNSQAEISQRISRELMDRKMLAKHVVKTAGRVF 

  HM573451 p349  (2689) GKDLTFTNSEHSLIVYEAPPGGGKTHSLVTYFADYCTKVSCLVVTANKNSQAEISQRISRELMDRKMLAKHVVKTAGRVF 

      Consensus  (2721) GKDLTFTNSEHSLIVYEAPPGGGKTHSLV YFADYCTKVSCLVVTANKNSQAEISQRISRELMDRKMLAKHVVKTASRVF 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        2801                                                                        2880 

       A18 p349  (2784) TVDSYLMNHIRLKTDLLFIDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSRQIHYIHRNDFGVSLLHDIDAFIEPQHRIYGE 

  AB046398 p349  (2785) TVDSYLMNHIRLKTDLLFVDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSRQIHYIHRNDFGVSLLHDIDAFIEPQHRVYGE 

  AY170468 p349  (2775) TVDSYLMNHLRLTTQLLFIDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSKQIHYIHRNDLGVSLLHDIDAFIQPEHRIYGE 

  EU937521 p349  (2775) TVDSYLMNHLRLTTQLLFIDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSKQIHYIHRNDLGVSLLHDIDAFIQPEHRIYGE 

  AY340974 p349  (2774) TVDSYLMNHLRLTTQLLFIDECFMVHAGAIGAVVEFPSCKAVVFFGDSKQIHYIHRNDLGVSFVADIDAFIQPEHRIYGE 

  CTU16304 p349  (2777) TVDSYLMNHLRLTTQLLFIDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSKQIHYIHRNDLGVSFVADIDAFIQPEHRIYGE 

 NC_001661 p349  (2777) TVDSYLMNHLRLTTQLLFIDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSKQIHYIHRNDLGVSFVADIDAFIQPEHRIYGE 

  DQ272579 p349  (2777) TVDSYLMNHLRLTTQLLFIDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSKQIHYIHRNDLGVSFVADIDAFIQPEHRIYGE 

  FJ525431 p349  (2769) TVDSYLMNHLRLTTQLLFVDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSKQIHYIHRNDLGVSLLHDIDAFIQPEHRIYGE 

  FJ525433 p349  (2769) TVDSYLMNHLRLTTQLLFVDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSKQIHYIHRNDLGVSLLHDIDAFIQPEHRIYGE 

  GQ454869 p349  (2769) TVDSYLMNHLRLTTQLLFVDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSKQIHYIHRNDLGVSLLHDIDAFIQPEHCIYGE 

  FJ525432 p349  (2769) TVDSYLMNHLQLTTQLLFVDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSKQIHYIHRNDFGVSLLHDIDAFIQPEHRIYGE 

  FJ525434 p349  (2774) TVDSYLMNHLRLTTQLLFVDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSKQIHYIHRNDLGVSLLHDIDAFIQPEHHIYGE 

  FJ525435 p349  (2775) TVDSYLMNHLRLTTQLLFVDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSKQIHYIHRNDLGVSLLHDIDAFIQPEHRIYGE 

  GQ454870 p349  (2766) TVDSYLMNHIRLKTDLLFVDECFMVHAGAIGAIVEFTSCKAVVFFGDSRQIHYIHRNDFGVSLLHDIDSFIQPEHRVYGE 

  EU076703 p349  (2766) TVDSYLMNHIHLKTELLFVDECFMVHAGAIGAIVEFTSCKAVVFFGDSRQIHYIHRNDFGVSLLHDIDAFIQPEHRVYGE 

  FJ525436 p349  (2766) TVDSYLMNHIHLKTELLFVDECFMVHAGAIGAIVEFTSCKAVVFFGDSRQIHYIHRNDFGVSLLHDIDAFIQPEHRVYGE 

  AF260651 p349  (2768) TVDSYLMNHIRLKTDLLFVDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSRQIHYIHRNDLGVSLLHDIDAFIEPQHRIYGE 

  EU937520 p349  (2768) TVDSYLMNHIRLKTDLLFVDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSRQIHYIHRNDLGVSLLHDIDAFIEPQHRIYGE 

    Y18420 p349  (2768) TVDSYLMNHLRLTTDLLFVDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSRQIHYIHRNDLGVSLLHDIDAFIEPQHRIYGE 

  EU857538 p349  (2768) TVDSYLMNHIRLKTDLLFVDECFMVHAGAIGAIVEFTSCKAVVFFGDSRQIHYIHRNDFGVSLLHDIDAFIEPQHRIYGE 

CTAF001623 p349  (2751) TVDSYLMNHIRLKTDLLFVDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSRQIHYIHRNDFGVSLLHDIDAFIEPQHRIYGE 

  DQ151548 p349  (2768) TVDSYLMNHIRLKTDLLFVDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSRQIHYIHRNDFGVSLLHDIDAFIEPQHRIYGE 

  EU937519 p349  (2768) TVDSYLMNHIRLKTDLLFVDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSRQIHYIHRNDFGVSLLHDIDAFIEPQHRIYGE 

  HM573451 p349  (2769) TVDSYLMNHIRLKTDLLFVDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSRQIHYIHRNDFGVSLLHDIDAFIEPQHRIYGE 

      Consensus  (2801) TVDSYLMNHLRLTTDLLFVDECFMVHAGAIGAVVEFTSCKAVVFFGDSRQIHYIHRNDLGVSLLHDIDAFIQPEHRIYGE 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        2881                                                                        2960 

       A18 p349  (2864) VSYRCPWDICEWLSKFYPRHVATAYTGSIGKSSVSIEIINGCDDVPYDSSAKYIVYTQAEKNELQKHLGRLTVGRTKAVP 

  AB046398 p349  (2865) VSYRCPWDICEWLSKFYPRHVATANTGSIGKSSVSIEIINGCDDVPYDSSAKYIVYTQAEKNELQKHLGRLTVGRTKAVP 

  AY170468 p349  (2855) VSYRCPWDICEWLSEFYPRHVATANVGSIGKSSVSIEEINGCDDVPYDKAAKYIVYTQAEKNDLQKHLGRLTVGRNKVVP 

  EU937521 p349  (2855) VSYRCPWDICEWLSEFYPRHVATANVGSIGKSSVSIEEINGCDDVPYDKAAKYIVYTQAEKNDLQKHLGRLTVGRNKVVP 

  AY340974 p349  (2854) VSYRCPWDICEWLSEFYPRHVATANVGSIGKSSVSIEEINGCDDVPYDKAAKYIVYTQAEKNDLQKHLGRLTVGRNKVVP 

  CTU16304 p349  (2857) VSYRCPWDICEWLSEFYPRHVATANVGSIGKSSVSIEEINGCDDVPYDKAAKYIVYTQAEKNDLQKHLGRLTVGRNKVVP 

 NC_001661 p349  (2857) VSYRCPWDICEWLSEFYPRHVATANVGSIGKSSVSIEEINGCDDVPYDKAAKYIVYTQAEKNDLQKHLGRLTVGRNKVVP 

  DQ272579 p349  (2857) VSYRCPWDICEWLSEFNPRHVATANVGSIGKSSVSIEEINGCDDVPYDKAAKYIVYTQAEKNDLQKHLGRLTVGRNKVVP 

  FJ525431 p349  (2849) VSYRCPWDICEWLSEFYPRHVATANVGSIGKSSVSIEEINGCDDVPYDKAAKYIVYTQAEKNDLQKHLGRLTVGRTKVVP 

  FJ525433 p349  (2849) VSYRCPWDICEWPSEFYPRHVATANVGSIGKSSVSIEEINGCDDVPYDKAAKYIVYTQAEKNDLQKHLGRLTVGRTKVVP 

  GQ454869 p349  (2849) VSYRCPWDICEWLSEFYPRHVATANVGSVGKSSVSIEEINGCDDVPYDKAAKYIVYTQAEKNDLQKHLSRLTVGRTKVVP 

  FJ525432 p349  (2849) VSYRCPWDICERLSEFYPRHVATANVGSVGKSSVSIEEINGCDDVPYDKAAKYIVYTQAEKNDLQKHLGRLTVGRTKVVP 

  FJ525434 p349  (2854) VSYRCPWDICEWLSEFYPRHVATTNVGSVGKSSVSIEEINGCDDVPYDKAAKYIVYTQAEKNDLQKHLGRLTVGRTKVVP 

  FJ525435 p349  (2855) VSYRCPWDICEWLSEFYPRHVATTNVGSVGKSSVSIEEINGCDDVPYDKAAKYIVYTQAEKNDLQKHLGRLTVGRTKVVP 

  GQ454870 p349  (2846) VSYRCPWDICEWLSKSYPRHVATANIASVGKSSVSIEIINGYEDVPYEGDAKYIVYTQAEKNELQRHLGRLTVGRTKNVP 

  EU076703 p349  (2846) VSYRCPWDICEWLSKFYPRHVATANIASVGKSSVSIEIINGYDDVPYESDAKYVVYTQAEKNELQKHLGRLTVGRTKTVP 

  FJ525436 p349  (2846) VSYRCPWDICEWLSKFYPRHVATANIASVGKSSVSIEIINGYDDVPYESDAKYVVYTQAEKNELQKHLGRLTVGRTKTVP 

  AF260651 p349  (2848) VSYRCPWDICEWLSKFYPRHVATANTGSVGKSSVSIEVINGCDDVPYDSSAKYIVYTQAEKNELQKHLGRLTVGRTKAVP 

  EU937520 p349  (2848) VSYRCPWDICEWLSKFYPRHVATANTGSVGKSSVSIEVINGCDDVPYDSSAKYIVYTQAEKNELQKHLGRLTVGRTKAVP 

    Y18420 p349  (2848) VSYRCPWDICEWLSKFYPRHVATTNTGSVGKSSVSIEVINGCDDVPYDSSAKYIVYTQAEKNELQKHLGRLTVGRTKAVP 

  EU857538 p349  (2848) VSYRCPWDICEWLSKFYPRHVATANTGSVGKSSVSIEIINGCDDVPYDSSAKYIVYTQAEKNELQKHLGRLTVGRTKAVP 

CTAF001623 p349  (2831) VSYRCPWDICEWLSKFYPRHVATANTGSIGKSSVSIEIINGCDDVPYDSSAKYIVYTQAEKNELQKHLGRLTVGRTKAVP 

  DQ151548 p349  (2848) VSYRCPWDICEWLSKFYPRHVATANTGSIGKSSVSIEIINGCDDVPYDSSAKYIVYTQAEKNELQKHLGRLTVGRTKAVP 

  EU937519 p349  (2848) VSYRCPWDICEWLSKFYPRHVATANTGSIGKSSVSIEIINGCDDVPYDSSAKYIVYTQAEKNELQKHLGRLTVGRTKAVP 

  HM573451 p349  (2849) VSYRCPWDICEWLSKFYPRHVATANTGSIGKSSVSIEIINGCDDVPYDSSAKYIVYTQAEKNELQKHLGRLTVGRTKAVP 

      Consensus  (2881) VSYRCPWDICEWLSKFYPRHVATANVGSIGKSSVSIEIINGCDDVPYD AAKYIVYTQAEKNELQKHLGRLTVGRTK VP 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        2961                                                                        3040 

       A18 p349  (2944) IVNTVHEVQGETYKKVRLVRCKYQEDTPFCSDNHVVVALTRHVDSLTYSVLNSRRYDKTASSIDEAREIFDKFRSTNHSH 

  AB046398 p349  (2945) IVNTVHEVQGETYKKVRLVRCKYQEDTPFCSDNHVVVALTRHVDSLTYSVLNSRRYDKTASSIDEAREIFDKFRSTNHSH 

  AY170468 p349  (2935) IVNTVHEVQGETYKRVRLVRFKYQEDTPFSSKNHIVVALTRHVDSLVYSVLTSRRYDDTATNIDRAKEIFDKFRSSNHSY 

  EU937521 p349  (2935) IVNTVHEVQGETYKRVRLVRFKYQEDTPFSSKNHIVVALTRHVDSLVYSVLTSRRYDDTATNIDRAKEIFDKFRSSNHSY 

  AY340974 p349  (2934) IVNTVHEVQGETYIRVRLVRFKYQEDTPFSSKNHIVVALTRHVDSLVYSVLTSRRYDDTATNIDRAKEIFDKFRSSNHSY 

  CTU16304 p349  (2937) IVNTVHEVQGETYKRVRLVRFKYQEDTPFSSKNHIVVALTRHVDSLVYSVLTSRRYDDTATNIDRAKEIFDKFRSSNHSY 

 NC_001661 p349  (2937) IVNTVHEVQGETYKRVRLVRFKYQEDTPFSSKNHIVVALTRHVDSLVYSVLTSRRYDDTATNIDRAKEIFDKFRSSNHSY 

  DQ272579 p349  (2937) IVNTVHEVQGETYKRVRLVRFKYQEDTPFSSKNHIVVALSRHVDSLVYSVLTSRRYDDTATNIDRAKEIFDKFRSSNHSY 

  FJ525431 p349  (2929) IVNTVHEVQGETYKRVRLVRFKYQEDTPFSSKNHIVVALTRHVDSLVYSVLTSRRYDDTATNIGRAKEIFDKFRSTSHSY 

  FJ525433 p349  (2929) IVNTVHEVQGETYKRVRLVRFKYQEDTPFSSKNHIVVALTRHVDSLVYSVLTSRRYDDTATNIDRAKEIFDKFRSTNHSY 

  GQ454869 p349  (2929) IVNTVHEVQGETYKRVRLVRFKYQEDTPFSSKNHIVVALTRHVDSLVYSVLTSRRYDDTATNIDRAKEIFDKFRSTNHSY 

  FJ525432 p349  (2929) IVNTVHEVQGETYKRVRLVRFKYQEDTPFSSKNHIVVALTRHVDSLVYSVLTSRRYDDTATNIDRAKEIFDKFRSTNHSY 

  FJ525434 p349  (2934) IVNTVHEVQGETYKRVRLVRFKYQEDTPFSSKNHIVVALTRHVDSLVYSVLTSRRYDDTATNIDRAKEIFDKFRSTNHSY 

  FJ525435 p349  (2935) IVNTVHEVQGETYKRVRLVRFKYQEDTPFSSKNHIVVALTRHVDSLVYSVLTSRRYDDTATNIDRAKEIFDKFRSTNHSY 

  GQ454870 p349  (2926) IVNTVHEVQGETYKRVRLVRCKYQGDTPFCSDNHVVVALTRHVDSLIYSVLNSRRYDKTASSIDEAREIFEKFRSANHSY 

  EU076703 p349  (2926) IVNTVHEVQGETYKRVRLVRCKYQEDTPFCSDNHVVVALTRHVDSLVYSVLNSRRYDKTASSIDEAREIFDKFRSANHSH 

  FJ525436 p349  (2926) IVNTVHEVQGETYKRVRLVRCKYQEDTPFCSDNHVVVALTRHVDSLVYSVLNSRRYDKTASSIDEAREIFDKFRSANHSH 

  AF260651 p349  (2928) VVNTVHEVQGETYKKVRLVRCKYQEDTPFCSDNHVVVALTRHVDSLTYSVLNSRRYDKTASSIDEAREIFDKFRSTNHSH 

  EU937520 p349  (2928) VVNTVHEVQGETYKKVRLVRCKYQEDTPFCSDNHVVVALTRHVDSLTYSVLNSRRYDKTASSIDEAREIFDKFRSTNHSH 

    Y18420 p349  (2928) VVNTVHEVQGETYKKVRLVRCKYQEDTPFCSDNHVVVALTRHVDSLTYSVLNSRRYDKTASSIDEAREIFDKFRSTNHSH 

  EU857538 p349  (2928) IVNTVHEVQGETYKKVRLVRCKYQEDTPFCSDNHVVVALTRHVDSLTYSVLNSRRYDKTASSIDEAREIFDKFRSTNHSH 

CTAF001623 p349  (2911) IVNTVHEVQGETYKKVRLVRCKYQEDTPFCSDNHVVVALTRHVDSLTYSVLNSRRYDKTASSIDEAREIFDKFRSTNHSH 

  DQ151548 p349  (2928) IVNTVHEVQGETYKKVRLVRCKYQEDTPFCSDNHVVVALTRHVDSLTYSVLNSRRYDKTASSIDEAREIFDKFRSTNHSH 

  EU937519 p349  (2928) IVNTVHEVQGETYKKVRLVRCKYQEDTPFCSDNHVVVALTRHVDSLTYSVLNSRRYDKTASSIDEAREIFDKFRSTNHSH 

  HM573451 p349  (2929) IVNTVHEVQGETYKKVRLVRCEYQEDTPFCSDNHVVVALTRHVDSLTYSVLNSRRYDKTASSIDEAREIFDKFRSTNHSH 

      Consensus  (2961) IVNTVHEVQGETYKRVRLVRCKYQEDTPFCSDNHVVVALTRHVDSLVYSVLNSRRYDKTASSIDEAREIFDKFRSTNHSY 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        3041                                                                        3120 

       A18 p349  (3024) GSSTLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPLSCINEFLNEVVVASSVVQLGDVSEELSSRPFESGCDNVTVGDTAPPDSGNLHEP 

  AB046398 p349  (3025) GSSTLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPLSCINEFLNEVVVGSSVVQLGDISEELSSRPFESGCDNITVRDTAPPDSGNLHEP 

  AY170468 p349  (3015) GSSSLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPISCINEFLNEVVVGSSVVQLGDVSEELSSRPFESGCDNVTVRDTAPPDSGNLHEP 

  EU937521 p349  (3015) GSSSLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPISCINEFLNEVVVGSSVVQLGDVSEELSSRPFESGCDNVTVRDTAPPDSGNLHEP 

  AY340974 p349  (3014) GSSSLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPISCINEFLNEVVVGSSVVQLGDVSEELSSRPFESGCDNVTVRDTAPPDSGNLFEP 

  CTU16304 p349  (3017) GSSSLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPISCINEFLNEVVVGSSVVQLGDVSEELSSRPFESGCDNVTVRDTAPPDSGNLHEP 

 NC_001661 p349  (3017) GSSSLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPISCINEFLNEVVVGSSVVQLGDVSEELSSRPFESGCDNVTVRDTAPPDSGNLHEP 

  DQ272579 p349  (3017) GSSSLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPISCINEFLNEVVVASSVVQLGDVSEELSSRPFQSGCDNVTVRDTAPPDSGNLHEP 

  FJ525431 p349  (3009) GSSSLEWYLEKFPTEYKGSKASSAPISCINEFLNEVVVGSSVVQLGDVSEELSSRPFESGCDNVTVRDTAPPDSGNLHEP 

  FJ525433 p349  (3009) GSSSLEWYLEKFPTEYKGSKASSAPISCINEFLNEVVVGSSVVQLGDVSEELSSRPFESGCDNVTVRDTAPPDSGNLHEP 

  GQ454869 p349  (3009) GSSSLEWYLEKFPTEYKGSKASSAPISCINEFLNEVVVGSSVVQLGDVSEELSSRPFESGCDNVTVRDTAPPDSGNLHEP 

  FJ525432 p349  (3009) GSSSLEWYLEKFPTEYKGSKASSAPISCINEFLNEVVVGSSVVQLGDVSEELSSRPFESGCDNVTVRDTAPPDSGNLHEP 

  FJ525434 p349  (3014) GSSSLEWYLEKFPTEYKGSKASSAPISCINEFLNEVVVGSSVVQLGDVSEELSSRPFESGCDNVTVRDTAPPDSGNLHEP 

  FJ525435 p349  (3015) GSSSLEWYLEKFPTEYKGSKASSAPISCINEFLNEVVVGSSVVQLGDVSEELSSRPFESGCDNVTVRDTAPPDSGNLHEP 

  GQ454870 p349  (3006) GSSSLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPIGCINDFLNEVVVGSSVVQLGDTSEELGSSPFESGCDNVTIRDTAPPDTGNLHEP 

  EU076703 p349  (3006) GSSSLEWYLEKYPNEYKGSKASSVPLSCINEFLNEVVVGSSVVQLGDTSEELSSQPFESGCDNVTIRDTAPPDSGNLHEP 

  FJ525436 p349  (3006) GSSSLEWYLEKYPNEYKGSKASSAPLSCINEFLNEVVVGSSVVQLGDTSEELSSQPFESGCDNVTITDTAPADSGNLQEP 

  AF260651 p349  (3008) GSSTLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPLSCINEFLNEVVVGSSVVQLGDTSEELSSRPFESGCDNVTIRDTAPPDSGNLHEP 

  EU937520 p349  (3008) GSSTLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPLSCINEFLNEVVVGSSVVQLGDTSEELSSRPFESGCDNVTIRDTAPPDSGNLHEP 

    Y18420 p349  (3008) GSSTLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPLSCINEFLNEVVVGSSVVQLGDTSEELSSRPFESGCDNVTIRDTAPPDSGNLHEP 

  EU857538 p349  (3008) GSSTLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPLSCINEFLNEVVVGSSVVQLGDTSEELSSRPFESGCDNVTVRDTAPPDSGNLHEP 

CTAF001623 p349  (2991) GSSTLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPLSCINEFLNEVVVGSSVVQLGTEESSPES-------------CDNTRDTPGNHEP 

  DQ151548 p349  (3008) GSSTLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPLSCINEFLNEVVVGSSVVQLGDTSEELSSRPFESGCDNITVRDTAPPDSGNLHEP 

  EU937519 p349  (3008) GSSTLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPLSCINEFLNEVVVGSSVVQLGDTSEELSSRPFESGCDNITVRDTAPPDSGNLHEP 

  HM573451 p349  (3009) GSSTLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPLSCINDFLNEVVVGSSVVQLGDTSEELSSRPFESGCDNITVRDTAPPDSGNLHEP 

      Consensus  (3041) GSSSLEWYLEKYPTEYKGSKASSAPISCINEFLNEVVVGSSVVQLGDVSEELSSRPFESGCDNVTVRDTAPPDSGNLHEP 

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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                        3121                     3149 

       A18 p349  (3104) ARVRRGKVAGNSSKKSIAARKPSVVRKS- 

  AB046398 p349  (3105) ARVRRGKVASNSAKKSVPTRKSSVVRKS- 

  AY170468 p349  (3095) ARVRRSKVTSNSSKKSVTARKPSVVRKS- 

  EU937521 p349  (3095) ARVRRSKVTSNSSKKSVTARKPSVVRKS- 

  AY340974 p349  (3094) ARVRRSKVTSNSSKKSVTARKPSVVRKS- 

  CTU16304 p349  (3097) ARVRRSKVTSNSSKKSVTARKPSVVRKS- 

 NC_001661 p349  (3097) ARVRRSKVTSNSSKKSVTARKPSVVRKS- 

  DQ272579 p349  (3097) ARVRRSKVTSNSSKKCVTARKPSVVRKS- 

  FJ525431 p349  (3089) ARVRRSKVTSNSSKKSVATRKPSVVRKS- 

  FJ525433 p349  (3089) ARVRRSKVTSNSSKKSVATRKPSVVRKS- 

  GQ454869 p349  (3089) ARVRRSKVTSNSSKKSVATRKPSVVRES- 

  FJ525432 p349  (3089) ARVRRSKVASNSSKKSVATRKPSVVRKS- 

  FJ525434 p349  (3094) ARVRRSKVTSNSSKKSVATRKPSVVRKS- 

  FJ525435 p349  (3095) ARVRRSKVTSNPSKKSVATRKPSVVRKS- 

  GQ454870 p349  (3086) ARVRRGKVASYSAKKGVSTRKSSVIRKS- 

  EU076703 p349  (3086) ARVRRGKVTGNSAKKSVSTRKSSVIRKS- 

  FJ525436 p349  (3086) ARVRRGKVTGNSAKKSVSTRKSSVIRKS- 

  AF260651 p349  (3088) ARVRRSKVAGNSAKKSVPTRKSSVVRKS- 

  EU937520 p349  (3088) ARVRRSKVAGNSAKKSVPTRKSSVVRKS- 

    Y18420 p349  (3088) ARVRRSKVAGNSAKKSVPTRKSSVVRKS- 

  EU857538 p349  (3088) ARVRRSKVAGDSTKKSIPTRKSSVVRKS- 

CTAF001623 p349  (3058) AVRR---KVANSAKKSVPTRKSSVVRKS- 

  DQ151548 p349  (3088) ARVRRGKVASNSAKKSVPTRKSSVVRKS- 

  EU937519 p349  (3088) ARVRRGKVASNSAKKSVPTRKSSVVRKS- 

  HM573451 p349  (3089) ARVRRGKVASNSAKKSVPTRKSSVVRKS- 

      Consensus  (3121) ARVRRSKVTSNSSKKSV TRKPSVVRKS  

 
ภาพผนวกที ่ข2  (ต่อ)  
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       A18 p54    (1) -------------------------------GVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERLVGPSEFGRAMAAAV 

  AY170468 p54    (1) --------------ETPPLLTRVTYTNRLAFGVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPSEFGRAMAAAV 

  EU937521 p54    (1) --------------ETPPLLTRVTYTNRLAFGVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPSEFGRAMAAAV 

  AY340974 p54    (1) --------------ETPPLLTRVTYSNRLAFGVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPSEFGRAMAAAV 

  CTU16304 p54    (1) --------------ETPPLLTRVTYTNRLAFGVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPSEFGRAMAAAV 

 NC_001661 p54    (1) -------------------------------GVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPSEFGRAMAAAV 

  DQ272579 p54    (1) --------------ETPPLLTRVTYTNRLAFGVVRSQAIPPRNASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPSEFGRALAGAV 

  AB046398 p54    (1) -------------------------------GVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPENFGRAMAAAV 

  DQ151548 p54    (1) -------------------------------GVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPENFGRAMAAAV 

  EU937519 p54    (1) --------------GTLHPLIRVIYTNRLAFGVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPENFGKVMAAAV 

  HM573451 p54    (1) --------------GTLHPLIQVTYTNRLAFGVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPENFGKAMAAAV 

  EU857538 p54    (1) -------------------------------GVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPEDFGKAMAAAV 

  EU076703 p54    (1) ALNPLSLVVTTSLLGTLPLQILVTYTNRLVFGVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERYVGPENFGRAMAAAV 

  FJ525436 p54    (1) -------------------------------GVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERYVGPENFGRAMAASL 

  GQ454870 p54    (1) ALVPLSLVVITSLLGTLPLQTLVTYTNRLVFGVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERYVGPESFGKAMAAAV 

  AF260651 p54    (1) -------------------------------GVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPECFGRAMAAAV 

  EU937520 p54    (1) --------------GTLLPQTLVIYTNRLVFGVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPECFGRAMAAAV 

    Y18420 p54    (1) -------------------------------GVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPECFGRAMAAAV 

CTAF001623 p54    (1) -------------------GTLPVYTNRLFG--VR-SAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIK--EFVG----EFRMAAAV 

  FJ525432 p54    (1) -------------------------------GVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPSEFGRAMAAAV 

  FJ525431 p54    (1) -------------------------------GVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPSDFGRAMAAAV 

  FJ525433 p54    (1) -------------------------------GVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIRTERFVGPSDFGRAMAAAV 

  FJ525434 p54    (1) -------------------------------GVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPSDFGRAMAAAV 

  GQ454869 p54    (1) --------------ETLPLPTPVTYTNRLAFGVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPSEFGRAMAAAV 

  FJ525435 p54    (1) -------------------------------GVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPSEFGRAMAAAV 

     Consensus    (1)                                GVVRSQAIPPRKASLQENLLSYESRNYNFIKTERFVGPSEFGRAMAAAV 

 
ภาพผนวกที ่ข3  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p54  ของเช้ือ Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18  

อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p54  ของเช้ือไวรัส    
CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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       A18 p54   (50) IERCFKMEEMAKIRCDIISLTEANILKWLDKRTPCQIKAVQAELKLPFSVEEQITNFKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  AY170468 p54   (67) IERCFKMEEMAKIRCDIISLTEANILKWLDKRTPCQIKAVQAELKLPFSVEEQISNFKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  EU937521 p54   (67) IERCFKMEEMAKIRCDIISLTEANILKWLDKRTPCQIKAVQAELKLPFSVEEQISNFKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  AY340974 p54   (67) IERCFKMEEMAKIRCDIISVTEANILKWLDKRTPCQIKAVHGELKLPFSVEEQISNFKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  CTU16304 p54   (67) IERCFKMEEMAKIRCDIISLTEANILKWLDKRTPCQIKAVHGELKLPFSVEEQISNFKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

 NC_001661 p54   (50) IERCFKMEEMAKIRCDIISLTEANILKWLDKRTPCQIKAVHGELKLPFSVEEQISNFKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  DQ272579 p54   (67) IERCFKMEEMAKIRCDIISLTEANILKWLDKRTPCQIMAVHGELKLPFWVEEQISNFKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  AB046398 p54   (50) IERCFRMDEVAKIRSDIIALTEANIQKWLDKRTPCQVKSVQAELKLPFDVEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  DQ151548 p54   (50) IERCFRMDEVAKIRSDIIALTEANIQKWLDKRTPCQVKSVQAELKLPFDVEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  EU937519 p54   (67) IERCFRMDEVAKIRSDIIALTEANIQKWLDKRTPCQVKSVQAELKLPFAVEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  HM573451 p54   (67) IERCFRMDEVAKIRSDIIALTEANIQKWLDKRTPCQVKSVQAELKLPFDVEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  EU857538 p54   (50) FERCFKMDEVAKIRSDIIALTEANIQKWLDKRTPCQVKSVQAELKLPFAVEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  EU076703 p54   (81) LDRCFKMEEVAKIRSDIIALTEANIAKWLDKRTPCQVKSVQAELKLPFAAEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSCLSKHPAA 

  FJ525436 p54   (50) LDRSFKMEEVAKIRSDIIALTEANIAKWLDKRTPCQVKSVQAELKLPFAAEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSCLSKHPAA 

  GQ454870 p54   (81) IDRCFKMEEVAKIRSDIIALTEANISKWLDKRTPCQIKSVQAELKLPFAVEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  AF260651 p54   (50) IERCFKMDEVAKIRSDIIALTEANIQKWLDKRTPCQVKAVQAELKLPFAVEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSSLSQHPAA 

  EU937520 p54   (67) IERCFKMDEVAKIRSDIIALTEANIQKWLDKRTPCQVKAVQAELKLPFAVEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSSLSQHPAA 

    Y18420 p54   (50) IERCFKMDEVAKIRSDIIALTEANIQKWLDKRTPCQVKAVQAELKLPFAVEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSSLSQHPAA 

CTAF001623 p54   (53) IERCF--MEVAKIRS--IIATEANIQKWLDR-TPCQK------VQEKLPVEEQIN-YKLMVKR-AKVKLDDSS-S----P 

  FJ525432 p54   (50) IERCFKMEEMAKIRCDIISLTEANILKWLDKRTPCQIKAVQAELKLPFSVEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  FJ525431 p54   (50) IERCFKMEEMAKIRCDIISLTEANILKWLDKRTPCQIKAVQAELKLPFSVEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  FJ525433 p54   (50) IERCFKMEEMAKIRCDIISLTEANILKWLDKRTPCQIKAVQAELKLPFSVEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  FJ525434 p54   (50) IERCFKMEEMAKIRCDIISLTEANILKWLDKRTPCQIKAVQAELKLPFSVEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  GQ454869 p54   (67) IERCFKMEEMAKIRCDIISLTGANILKWLDKRTPCQIKAVQAELKLPFSVEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

  FJ525435 p54   (50) IERCFKMEEIAKIRCDIISLTEANILKWLDKRTPCQIKAVQAELKLPFSVEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

     Consensus   (81) IERCFKMEEMAKIRCDIISLTEANILKWLDKRTPCQIKAVQAELKLPFSVEEQITNYKLMVKRDAKVKLDDSSLSKHPAA 

 
ภาพผนวกที ่ข3  (ต่อ)  
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       A18 p54  (130) QNIMFHKKFINAIFSPCFDEFKNRVLSSLNDNIVFFTEMTNAGLAEIVRRIIGDDDNLFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

  AY170468 p54  (147) QNIMFHKKFINAIFSPCFDEFKNRVLSSLNDNIVFFTEMTNAGLAEIIRRIIGDDDNLFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

  EU937521 p54  (147) QNIMFHKKFINAIFSPCFDEFKNRVLSSLNDNIVFFTEMTNAGLAEIIRRIIGDDDNLFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

  AY340974 p54  (147) QNIMFHKKFINAIFSPCFDEFKNRVFSSLNDNIVFFTEMTNAGLAEIIRRIIGDDDNLFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

  CTU16304 p54  (147) QNIMFHKKFINAIFSPCFDEFKNRVLSSLNDNIVFFTEMTNAGLAEIIRRIIGDDDNLFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

 NC_001661 p54  (130) QNIMFHKKFINAIFSPCFDEFKNRVLSSLNDNIVFFTEMTNAGLAEIIRRIIGDDDNLFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

  DQ272579 p54  (147) QNIMFHKKFINAIFSPCFDEFKNRVLSSLNDNIVFFTVMTNAGLAEIIRRIIGDDDNLFIGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

  AB046398 p54  (130) QNIMFHKKFINAIYSPCFDEFKNRVLSSLNGNIVFFTEMTNAGLAEVIRRIIGDDDNLFVGEVDFSKFDKSQDLFVKEYE 

  DQ151548 p54  (130) QNIMFHKKFINAIYSPCFDEFKNRVLSSLNGNIVFFTEMTNAGLAEVIRRIIGDDDNLFVGEVDFSKFDKSQDLFVKEYE 

  EU937519 p54  (147) QNIMFHKKFINAIYSPCFDEFKNRVLSSLNGNIVFFTEMTNAGLAEVIRRIIGDDDNLFVGEVDFSKFDKSQDLFVKEYE 

  HM573451 p54  (147) QNIMFHKKFINAIYSPCFDEFKNRVLSSLNGNIVFFTEMTNAGLAEVIRRIIGDDDNLFVGEVDFSKFDKSQDLFVKEYE 

  EU857538 p54  (130) QNIMFHKKFINAIYSPCFDEFKNRVLSSLNGNIIFFTEMTNAGLAEVIRRVIGDDDSLFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

  EU076703 p54  (161) QNIMFHKKFINAIYSPCFDEFKNRVLSSLNRNIVFFTEMTNAGLAEVIRRIIGDDDDLFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

  FJ525436 p54  (130) QNIMFHKKFINAIYSPSFDEFNNRVLSSLNRNIVFFKEITNPGLAELIRRIIGDDDDLFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

  GQ454870 p54  (161) QNIMFHKKFINAMYSPCFDEFKNRVLSSLNRNIVFFTEMTNAELAEVIRRIIGDDGDLFVGEVDFSKFDKSQDLLIKEYE 

  AF260651 p54  (130) QNIMFHKKFINAIYSPCFDEFKNRVLSSLNGNIVFFTEMTNAGLAEVIRRIIGDDDDLFIGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

  EU937520 p54  (147) QNIMFHKKFINAIYSPCFDEFKNRVLSSLNGNIVFFTEMTNAGLAEVIRRIIGDDDDLFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

    Y18420 p54  (130) QNIMFHKKFINAIYSPCFDEFKNRVLSSLNGNIVFFTEMTNAGLAEVIRRIIGDDDDLFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

CTAF001623 p54  (115) AQIMFHK--F-AIYSPCFEFKN--VLSSLNGNIFFMTNAG------LAERII-DD--L-VGEVDFFKSQDLKEELYEFFD 

  FJ525432 p54  (130) QNIMFHKKFINAIFSPCFDEFKNRVLSSLNDNIVFFTEMTNAGLAEVIRRIVGDDDNLFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

  FJ525431 p54  (130) QNIMFHKKFINAIFSPCFDEFKNRVLSSLNDNIVFFTEMTNAGLAEVVRRIIGDDDNLFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

  FJ525433 p54  (130) QNIMFHKKFINAIFSPCFDEFKNRVLSSLNDNIVFFTEMTNAGLAEVVRRIIGDDDNLFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

  FJ525434 p54  (130) QNIMFHKKFINAIFSPCFDEFKNRVLSSLNDNIVFFTEMTNAGLAEVVRRIIGDDDNLFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

  GQ454869 p54  (147) QNIMFHKKFINAIFSPCFDEFKNRVLSSLNDNIVFFTEMTNAGLAEVVRRIIGDDDNFFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

  FJ525435 p54  (130) QNIMFHKKFINAIFSPCFDEFKNRVLSSLNDNIVFFTEMTNAGLAEVIRRIVGDDDNFFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

     Consensus  (161) QNIMFHKKFINAIFSPCFDEFKNRVLSSLNDNIVFFTEMTNAGLAEVIRRIIGDDDNLFVGEVDFSKFDKSQDLFIKEYE 

 
ภาพผนวกที ่ข3  (ต่อ)  
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       A18 p54  (210) RTLYSEFGFDTELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLVSGDDSL 

  AY170468 p54  (227) RTLYSEFGFDTELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFDLLLVSGDDSL 

  EU937521 p54  (227) RTLYSEFGFDTELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFDLLLVSGDDSL 

  AY340974 p54  (227) RTLYSEFGFDTELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLSYDVSKFDLLLVSGDDSL 

  CTU16304 p54  (227) RTLYSEFGFDTELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFDLLLVSGDDSL 

 NC_001661 p54  (210) RTLYSEFGFDTELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFDLLLVSGDDSL 

  DQ272579 p54  (227) RTLYSEFGFDTELLDVWMEGEYRARATTLDGRLSFSLDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFDLLLVSGDDFL 

  AB046398 p54  (210) RALYSEFGFDDELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLISGDDSL 

  DQ151548 p54  (210) RALYSEFGFDDELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLISGDDSL 

  EU937519 p54  (227) RALYSEFGFDDELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLISGDDSL 

  HM573451 p54  (227) RALYSEFGFDDELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLISGDDSL 

  EU857538 p54  (210) RTLYSEFGFDDELLDLWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLISGDDSL 

  EU076703 p54  (241) RSLYSEFGFDDELLDLWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLISGDDSL 

  FJ525436 p54  (210) RSLYSEFGFDDELLDLWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLISGDDSL 

  GQ454870 p54  (241) RALYSEFGFDDDLLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLISGDDSL 

  AF260651 p54  (210) RALYFEFGFDDELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLISGDDSL 

  EU937520 p54  (227) RALYFEFGFDDELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLISGDDSL 

    Y18420 p54  (210) RALYFEFGFDDELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLISGDDSL 

CTAF001623 p54  (180) ---------D--ELDVWMEGEYRARAT-LDGQLSFSVDGQR-SGGS-NWIGNSLVG-----ILLDVSKFELS----DDSL 

  FJ525432 p54  (210) RTLYSEFGFDTELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLISGDDSL 

  FJ525431 p54  (210) RTLYSEFGFDTELLDVWMEGEYRARAATLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLVSGDDSL 

  FJ525433 p54  (210) RTLYSEFGFDTELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLVSGDDSL 

  FJ525434 p54  (210) RTLYSEFGFDTELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLVSGDDSL 

  GQ454869 p54  (227) RTLYSEFGFDTELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLVSGDDSL 

  FJ525435 p54  (210) RTLYSEFGFDTELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLVSGDDSL 

     Consensus  (241) RTLYSEFGFDTELLDVWMEGEYRARATTLDGQLSFSVDGQRRSGGSNTWIGNSLVTLGILSLYYDVSKFELLLISGDDSL 

 
ภาพผนวกที ่ข3  (ต่อ)  
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       A18 p54  (290) IYSSEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQNKLTDDELFELFTSFKDIT 

  AY170468 p54  (307) IYSSEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQNKLTDVELFELFTSFKDMT 

  EU937521 p54  (307) IYSSEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQNKLTDVELFELFTSFKDMT 

  AY340974 p54  (307) IYSSEKISNFSSEISLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQNKLTDVELFELFTSFKDMT 

  CTU16304 p54  (307) IYSSEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQNKLTDVELFELFTSFKDMT 

 NC_001661 p54  (290) IYSSEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQNKLTDVELFELFTSFKDMT 

  DQ272579 p54  (307) IYSSEKISNFSSQICLETGFETKFMSPSVPYFSSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQIKLTDVELFELFSSFKDMT 

  AB046398 p54  (290) IYSKEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPKYKLTDDELFELFTSFKDIT 

  DQ151548 p54  (290) IYSKEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQYKLTDDELFELFTSFKDIT 

  EU937519 p54  (307) IYSKEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQYKLTDDELFELFTSFKDIT 

  HM573451 p54  (307) IYSRAPISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFIPDPYKLLVKLGAPQYKLTDDELFELFTSFKDIT 

  EU857538 p54  (290) IYSKEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQYKLTDDELFELFTSFKDIT 

  EU076703 p54  (321) IYSRAPISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFIPDPYKLLVKLGAPQYKLTDDELFELFTSFKDIT 

  FJ525436 p54  (290) IYSRAPISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFIPDPYKLLVKLGAPQYKLTDDELFELFTSFKDIT 

  GQ454870 p54  (321) IYSKAEIRNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNRTCFIPDPYKLLVKLGAPQYKLTDDELFELYTSFKDVT 

  AF260651 p54  (290) IYSKEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQYKLTDDELFELFTSFKDNT 

  EU937520 p54  (307) IYSKEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQYKLTDDELFELFTSFKDNT 

    Y18420 p54  (290) IYSKEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQYKLTDDELFELFTSFKDNT 

CTAF001623 p54  (237) IYSKE-KSNFSSEICLEG-FETKFMSPSV-YFCSKVGNKC------FPDPYKLVKLG---AYKEF--L-------FTFKT 

  FJ525432 p54  (290) IYSSEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQNKLTDDELFELFTSFKDIT 

  FJ525431 p54  (290) IYSSEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQNKLTDDELFELFTSFKDIT 

  FJ525433 p54  (290) IYSSEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQNKLTDDELFELFTSFKDIT 

  FJ525434 p54  (290) IYSSEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQNKLTDDELFELFTSFKDIT 

  GQ454869 p54  (307) IYSSEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFIPDPYKLLVKLGAPQNKLTDEELFELFTSFKDIT 

  FJ525435 p54  (290) IYSSEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQNKLTDDELFELFTSFKDIT 

     Consensus  (321) IYSSEKISNFSSEICLETGFETKFMSPSVPYFCSKFVVQTGNKTCFVPDPYKLLVKLGAPQ KLTDDELFELFTSFKDIT 

 
ภาพผนวกที ่ข3  (ต่อ)  
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       A18 p54  (370) QDFGDQVVLEKLKLLVEAKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSLERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERVVYDN 

  AY170468 p54  (387) QDFGDQVVLEKLKLLVEAKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNFLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKLTNLICERVVYDN 

  EU937521 p54  (387) QDFGDQVVLEKLKLLVEAKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNFLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKLTNLICERVVYDN 

  AY340974 p54  (387) QDFGDQVVLEKLKLLVEAKYGFASGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKLTNLICERVVSDN 

  CTU16304 p54  (387) QDFGDQVVLEKLKLLVEAKYGFASGTTMPALCAIHCVRSNFLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKLTNLICERVVYDN 

 NC_001661 p54  (370) QDFGDQVVLEKLKLLVEAKYGFASGTTMPALCAIHCVRSNFLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKLTNLICERVVYDN 

  DQ272579 p54  (387) QDFGDQVVLEKLKLLVEPKYGFASGTTMPALCAIHCVRSNFLSFERLFPFIRGWYVVHALNLRQLRKLTNLICERVVYDN 

  AB046398 p54  (370) QDFGDQVVLEKLKLLVETKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERVVYDN 

  DQ151548 p54  (370) QDFGDQVVLEKLKLLVETKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERVVYDN 

  EU937519 p54  (387) QDFGDQVVLEKLKLLVETKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERVVYDN 

  HM573451 p54  (387) QDFGDQVVLEKLKFLVEAKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERVVYDN 

  EU857538 p54  (370) QDFGDQVVLEKLKLLVETKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDAMKLRQLRKFANLICERVVHDN 

  EU076703 p54  (401) QDFGDQVVLEKLKFLVEAKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERVVYDN 

  FJ525436 p54  (370) QDFGDQVVLEKLKFLVEAKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERVVYDN 

  GQ454870 p54  (401) QDFGDQVVLEKLKLLVEAKYNFTSGATLPALCAIHCVRSNFLSFERMFPFIRGWYVVDAIKLRILRKFANLICERVVHDN 

  AF260651 p54  (370) QDFGDQVVLEKLKLLVEIKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERVVYDN 

  EU937520 p54  (387) QDFGDQVVLEKLKLLVEIKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERVVYDN 

    Y18420 p54  (370) QDFGDQVVLEKLKLLVEIKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERVVYDN 

CTAF001623 p54  (296) QDFGDQVV-EKLKLLVEKYFSGT--T---MACAIHVRN------YRLFPFG---WYVVALKLRQR--FANLICE-VVYDN 

  FJ525432 p54  (370) QDFGDQVVLEKLKLLVEAKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERIVYDN 

  FJ525431 p54  (370) QDFGDQVVLEKLKLLVEAKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERVVHDN 

  FJ525433 p54  (370) QDFGDQVVLEKLKLLVEAKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERIVHDN 

  FJ525434 p54  (370) QDFGNQVVLEKLKLLVEAKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERIVHDN 

  GQ454869 p54  (387) QDFGDQVVLEKLKLLVEAKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERMVYDN 

  FJ525435 p54  (370) QDFGDQVVLEKLKLLVEAKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERVVYDN 

     Consensus  (401) QDFGDQVVLEKLKLLVEAKYGFTSGTTMPALCAIHCVRSNYLSFERLFPFIRGWYVVDALKLRQLRKFANLICERVVYDN 

 
ภาพผนวกที ่ข3  (ต่อ)  
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       A18 p54  (450) RVGYFSYFDNPFAKPDASDGQADDIATG------- 

  AY170468 p54  (467) RVSYFSYFDNPFTKPDANDDNVDDLGQAGELATG- 

  EU937521 p54  (467) RVSYFSYFDNPFTKPDANDDNVDDLGQAGELATG- 

  AY340974 p54  (467) RVGY-SYFDNPFTKPDANDDNVDDLGQAGELATG- 

  CTU16304 p54  (467) RVSYFSYFDNPFTKPDANDDNVDDLGQAGELATG- 

 NC_001661 p54  (450) RVSYFSYFDNPFTKPDANDDNVDDLGQAGELATG- 

  DQ272579 p54  (467) RVSYFSVLR-------------------------- 

  AB046398 p54  (450) RVGYFSYFDNPFAKPDASDGQADGLATG------- 

  DQ151548 p54  (450) RVGYFSYFDNPFAKPDASDGQADDLATG------- 

  EU937519 p54  (467) RVGYFSYFDNPFAKPDASDGQADDLATG------- 

  HM573451 p54  (467) RVGYFSYFDNPFAKPDASDDQADDLTTG------- 

  EU857538 p54  (450) RVGYFSYFDNPFTKPDASDGQADDLATG------- 

  EU076703 p54  (481) RVGYFSYFDNPFTKPDASDGQADDLATG------- 

  FJ525436 p54  (450) RVGYFSYFDNPFTRPDASDGQADDLATG------- 

  GQ454870 p54  (481) RVSYFAYFDNPFNKPDANDDVAG------------ 

  AF260651 p54  (450) RVGYFSYFDNTFTKPDASDGQMDDLMTG------- 

  EU937520 p54  (467) RVGYFSYFDNTFTKPDASDGQMDDLMTG------- 

    Y18420 p54  (450) RVGYFSYFDNTFTKPDASDGQMDDLMTG------- 

CTAF001623 p54  (358) RVGYFSYFDNFKPSDGQD----------------- 

  FJ525432 p54  (450) RVGYFSYFDNPFTKPDASDGQTDDLVTS------- 

  FJ525431 p54  (450) RVGYFSYFDNPFTKPDASDGQMDDLMTN------- 

  FJ525433 p54  (450) RVGYFSYFDNPFTKPDASDGQMDDLMTN------- 

  FJ525434 p54  (450) RVGYFSYFDNPFTKPDASDGQMDDLMTN------- 

  GQ454869 p54  (467) RVGYFSYFDNPFTKPDASDGQMDDLMTS------- 

  FJ525435 p54  (450) RVGYFSYFDNPFTKPDASDGQMDDLMTS------- 

     Consensus  (481) RVGYFSYFDNPFTKPDASDGQMDDL TG        

 
ภาพผนวกที ่ข3  (ต่อ)  
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       A18 p33    (1) MFAFASENQDILEEKIFRRRTCHRKYLDDVVRDFTIDVGYNTADRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNIGPLAASIIVSPPVS 

  AB046398 p33    (1) MFAFASENQDILEEKIFRRRTCHRKYLDDVVRDFTIDIGYDTVDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNVGPLAASIIVSPPVN 

  DQ151548 p33    (1) MFAFASENQDILEEKIFRRRTCHRKYLDDVVRDFTIDIGYDTVDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNIGPLAASIIVSPPVN 

  EU937519 p33    (1) MFAFASENQDILEEKIFRRRTCHRKYLDDVVRDFTIDIGYDTVDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNIGPLAASIIVSPPVS 

  EU076703 p33    (1) MFAFASENQDILEEKIFRRRTCHRKYLGDVVGDFTIDVGYNAADRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNIGPLAASIVVSPPVN 

  FJ525436 p33    (1) MFAFASGNQDILEEKIFRRRTCHRKYLGDVVGDFTIDVGYNAADCDPTVLADYFSLYFFLLNNDNIGPLAASIVVSPPVN 

  EU857538 p33    (1) MFAFASENQDVLEEKIFRRRTCHRKYLDDVVKDFTIDVGYDTVDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNIGPLAASIIVSPPVN 

  HM573451 p33    (1) MFAFASENQDILEEKIFRRRTCHRKYLDDVVKDFTIDVGYDTVDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNIGPLAASIIVSPPVN 

  GQ454870 p33    (1) MFAFASENQDVLEEKIFRRRTCHRKYSDDVVKDFTIDVGYDTVDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNVGPLAASIIVSPPVN 

  AY170468 p33    (1) MFAFASESQDLLEEKVFRRRTYHRKYFGDVVKDFTIDIGYDTTDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDSVGPIAASIVVSPPVS 

  EU937521 p33    (1) MFAFASESQDLLEEKVFRRRTYHRKYFGDVVKDFTIDIGYDTTDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDSVGPIAASIVVSPPVS 

  AY340974 p33    (1) MFAFASESQDLLEEKVFRRRTYHRKYFGDVVKDFTIGVGYDTTDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDSVGPIAASIEVSPPVS 

  CTU16304 p33    (1) MFAFASESQDLLEEKVFRRRTYHRKYFGDVVKDFTIDIGYDTTDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDSVGPIAASIVVSPPVS 

  DQ272579 p33    (1) MFAFASESQDLLEEIVFRRRTYHRKYFGDVVKDFTIDIGYDTTDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDSVGPIAASIVVSPPVS 

 NC_001661 p33    (1) MFAFASESQDLLEEKVFRRRTYHRKYFGDVVKDFTIDIGYDTTDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDSVGPIAASIVVSPPVS 

  AF260651 p33    (1) MFAFASENQDLLEEKIFRRRTYHRKYFDDVVRDFTIDVGYDIVDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNVGPLAASIVVSPPVN 

    Y18420 p33    (1) MFAFASENQDLLEEKIFRRRTYHRKYFDDVVRDFTIDVGYDIVDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNVGPLAASIVVSPPVN 

CTAF001623 p33    (1) MFAFASENQDLLEEKIFRRRTYHRKYFDDVVRDFTIDVGYDIVDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNVGPLAASIVVSPPVN 

  EU937520 p33    (1) MFAFASENQDLLEEKIFRRRTYHRKYFDDVVRDFTIDVGYDLVDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNVGPLAASIVVSPPVN 

  FJ525432 p33    (1) MFAFASENQDLLEEKIFRRRTYHRKYFDDVVRDFTIDVGYDVDDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNVGPLAASIVVSPPVS 

  FJ525431 p33    (1) MFAFASENQDLLEEKIFRRRTYHRKYFDDVVRDFTIDVGYNVDDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNVGPLAASIVVSPPVS 

  FJ525433 p33    (1) MFAFASENQDLLEEKIFRRRTYHRKYFDDVVRDFTIDVGYNVDDRDPTVLADYFSLYFSLLNNDNVGPLAASIVVSPPVS 

  FJ525434 p33    (1) MFAFASENQDLLEEKIFRRRTYHRKYFDDVVRDFTIDVGYNVDDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNVGPLAASIVVSPPVS 

  FJ525435 p33    (1) MFAFASENQDLLEEKIFRRRTYYRKYFDDVVRDFTIDVGYSVDDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNVGPLAASIVVSPPIS 

  GQ454869 p33    (1) MFASASENQDLLEEKIFRRRTYHRKYFDDVVRDFTIDVGYDVDDRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNVGPLAATIIVSPPVS 

     Consensus    (1) MFAFASENQDLLEEKIFRRRTYHRKYFDDVVRDFTIDVGYDT DRDPTVLADYFSLYFFLLNNDNVGPLAASIVVSPPVS 

 
ภาพผนวกที ่ข4  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p33  ของเช้ือ Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18  

    อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p33  ของเช้ือไวรัส CTV   
    ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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       A18 p33   (81) GTHKIRAHVDNQPNREGNVTYVKTMDKSRFVIRVKAMPASMRGYYSFRAFLSGDVASERSEFICSFVGSRFLCCCTQTIS 

  AB046398 p33   (81) GTHKIRAHVDNQPNREGNVTYVKTVDKSRFVIRIKAMPASMRGYYSFRAFVSGDVASERSEFICSFVGSRFLCCCTQTIS 

  DQ151548 p33   (81) GTHKIRAHVDNQPNREGNVTYVKTVDKSRFVIRIKAMPASMRGYYSFRAFVSGDVASERSEFICSFVGSRFLCCCTQTIS 

  EU937519 p33   (81) GTHKIRAHIDNQPNREGNVTYVKTVDKSRFVIRIRAMPASMRGHYSFRAFVSGDVASERSEFICSFVGSRFLCCCTQTIS 

  EU076703 p33   (81) GTHKIRAHVDNQPNREGNVTYVKTVDKSRFVIRIKAMPASTRGYYSFRTFVSGDIASERSEFMCSFVGSRYLCCCTQTIS 

  FJ525436 p33   (81) GTHKIRAHVDNQPNREGNVTYVKTVDKSRFVIRMKAMPASTRGYYSFRTFVSGDIASERSEFMCSFVGSRYLCCCTQTIS 

  EU857538 p33   (81) GTYKIRAHVDNQPNREGNVTYIKTMDKSRFVIRIKALPASMRGYYSFRAFLSGDVASERSEFICSFVGSKFLCCCTQTIS 

  HM573451 p33   (81) GTYKIRAHVDNQRNSVVNGTYVKTMDKSRFVIRIKAIPASMRGYYSFRAFLSGDVASERSEFICSFVGSKFLCCCTQTIS 

  GQ454870 p33   (81) GTHKIRAHVDNQPNHEGNVTYVKTVDKSRFVIRIKTIPASMRGYYSFRAFLSGDVASERSEFICSFVGSKFLCCCTQTIS 

  AY170468 p33   (81) GTHKIRAHIDNQPNCEGNVTYVKTFDKSRFVIRVKAVPASMRGYYSFRVFLSSDVASERSEFVCSFVGSRFLCCCTQTIS 

  EU937521 p33   (81) GTHKIRAHIDNQPNCEGNVTYVKTFDKSRFVIRVKAVPASMRGYYSFRVFLSSDVASERSEFVCSFVGSRFLCCCTQTIS 

  AY340974 p33   (81) GTHKIRAHIDNQPNCEGNVTYVKTFDKSRFVIRVKASPS-MRGYYSFRVFLCSDVASERSEFVCSFVGSRFLCCWKQTIS 

  CTU16304 p33   (81) GTHKIRAHIDNQPNCEGNVTYVKTFDKSRFVIRVKASPS-MRGYYSFRVFLSSDVASERSEFVCSFVGSRFLCCCTQTIS 

  DQ272579 p33   (81) GTHKIRAHIDNQPNCEGNVTYVKTFDKSRFVFRVKASPS-MRGYYSFRVFLSSDVASERSEFVCSFVGSRFLCCCTQTIS 

 NC_001661 p33   (81) GTHKIRAHIDNQPNCEGNVTYVKTFDKSRFVIRVKASPS-MRGYYSFRVFLSSDVASERSEFVCSFVGSRFLCCCTQTIS 

  AF260651 p33   (81) GTYKIRAHVDNQPNCEGNVTYIKTIDKSRFAILIKAVPAPMRGYYSFRAFLAADVTSERSEFICSFVGSRFLCCCTQTIS 

    Y18420 p33   (81) GTYKIRAHVDNQPNCEGNVTYIKTIDKNRFAILIKAVPAPMRGYYSFRAFLAADVTSERSEFICSFVGSRFLCCCTQTIS 

CTAF001623 p33   (81) GTHKIRAHVDNQPNCEGNVTYIKTVDKSRFAILIKAVPAPMRGYYSFRAFLAADVTSERSEFICSFVGSRFLCCCTQTIS 

  EU937520 p33   (81) GTYKIRAHVDNQPNCEGNVTYIKTTDKSRFAILIKAVPAPMRGYYSFRAFLAADVTSERSEFICSFVGSRFLCCCTQTIS 

  FJ525432 p33   (81) GTYKIRAHVDNQPNCEGNVTYVKTANKSRFAILVKAVPAPMRGYYSFRAFLTDNVTSERSEFICSFIGSRFLCCCTQTIS 

  FJ525431 p33   (81) GTYKIRAHVDKQPNCEGNVTYVKTVDKNRFAILIKAVPAPMRGYYSFRAFLTDNVTSERSEFICSFIGSRFLCCCTQTIS 

  FJ525433 p33   (81) GTYKIRAHVDKQPNCEGNVTYVKTVDKNRFAILIKAVPAPMRGYYSFRAFLTDNVTSERSEFICSFIGSRFLCCCTQTIS 

  FJ525434 p33   (81) GTYKIRAHVDKQPNCEGNVTYAKTVDKNRFAILIKAVPAPMRGYYSFRAFLTDNVTSERSEFICSFIGSRFLCCCTQTIS 

  FJ525435 p33   (81) GTYKIRAHVDSQPNCEGNVTYVKTVDKSRFAILIKAVPAPMRGYYSFRAFLTDNVTSERSEFICSFIGSRFLCCCTQTIS 

  GQ454869 p33   (81) GTYKIRAHVDNQPNCEGNVTYVKTVDKSRFAILIKSVPAPMRGYYSFRAFLTDNVTSERSEFICSFIGSRFLCCCTQTIS 

     Consensus   (81) GTHKIRAHVDNQPNCEGNVTYVKTVDKSRFVIRIKAVPA MRGYYSFRAFLSGDVASERSEFICSFVGSRFLCCCTQTIS 

 
ภาพผนวกที ่ข4  (ต่อ)  
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       A18 p33  (161) ENLSKVCSSSFFFRAVSETATNEFSVVTDDVEDVKYVRKRVEGFSHCADPYPPRCYRNANLGDSSGVQSRTIEEEGYRMD 

  AB046398 p33  (161) ENLNNVCSSSFFFRAVSETATNEFSVVTDDVEDVKYVRKRVEGFSHCADPYPPRCYRNANLGDSSGVQSRTIEEEGYRTD 

  DQ151548 p33  (161) ENLNNVCSSSFFFRAVSETATNEFSVVTDDVEDVKYVRKRVEGFSHCADPYPPRCYRNANLGDSSGVQSRTIEEEGYRTD 

  EU937519 p33  (161) ENLNKVCSSSFFFRAVSETATNEFSVVTDDVEDVKYVRKRAEGFSHCADPYPPRCYRNANLGDSSGVQSRTIEEEGYRTD 

  EU076703 p33  (161) ENLSNVCSSSFFFRAVSETATNEFSVVTDDVEDVKYVRKRVEGFSHCADPHPPRCYRNNNLGDSSGVQSRTIEEEGYRTD 

  FJ525436 p33  (161) ENLSNVCSSSFFFRAVSETATNEFSVVTDDVEDVKYVRKRVEGFSHCADPHPPRCYRNNNLGDSSGVQSRTIEEEGYRTD 

  EU857538 p33  (161) ENLGKVCSSCFFFRAVSETATNEFSVVTDDVEDVKYVRKRVEGFSHCADPYPPRCYRNANLGDSSGVQGRTIEEEGYRTD 

  HM573451 p33  (161) ENLGKVCSSCFFFRAVSETATNEFSVVTDDVEDVKYVRKRVEGFSHCADPYPPRCYRNANLGDSSGVQSRTIEEEGYRMD 

  GQ454870 p33  (161) ENLGKVCSSCFFFRAVSETATNEFSVVTDDVEDVKYVRKRVEGFSHCADPYPPRCYRNANLGDSSGVQSRTIEEEGYRTD 

  AY170468 p33  (161) ENLSKVCSSSFFFRAVSETATNEFSVATDDVEDVKYIRKQAEGFSRCADPYPPRCYRSTNLGDSSGVQSRTIEEEGYMTG 

  EU937521 p33  (161) ENLSKVCSSSFFFKAVSETATNEFSVATDDVEDVKYIRKQAEGFSRCADPYPPRCYRSTNLGDSSGVQSRTIEEEGYMTG 

  AY340974 p33  (160) ENLSKVCSSSFFFRAVSERATNEFSVATDDVEDVKYIRKQAEGFSRCADPYVPRCYRSTNLGDSSGVQSRTIEEEGYMTG 

  CTU16304 p33  (160) ENLSKVCSSSFFFRAVSETATNEFSVATDDVEDVKYIRKQAEGFSRCADPYPPRCYRSTNLGDSSGVQSRTIEEEGYMTG 

  DQ272579 p33  (160) ENLSKVCSSSFFFRAVSETATNEFSVATDDVEDVKYIRKQAEPFSRCADPYPPRCYRSTNLGDSTGVQSRTIEEEGYMTG 

 NC_001661 p33  (160) ENLSKVCSSSFFFRAVSETATNEFSVATDDVEDVKYIRKQAEGFSRCADPYPPRCYRSTNLGDSSGVQSRTIEEEGYMTG 

  AF260651 p33  (161) ENLSKVCSSSFSFRAVSKTAINEFSVAIDDVEDVKYVRKRAEGFSHCADPYPPRCYRGTNLGDSSGVQSRTIEEEGYRTD 

    Y18420 p33  (161) ENLSKVCSSSFSFRAVSKTAINEFSVAIDDVEDVKYVRKRAEGFSHCADPYPPRCYRGTNLGDFSGVQSRTIEEEGYRTD 

CTAF001623 p33  (161) ENLSKVCSSSFSFRAVSKTAINEFSVAIDDVEDVKYVRKRAEGFSHCADPYPPRCYRGTNLGDSSGVQSRTIEEEGYRTD 

  EU937520 p33  (161) ENLSKVCSSSFSFRAVSKTAINEFSVAIDDVEDVKYVRKRAEGFSHCADPYPPRCYRGTNLGDSSGVQSRTIEEEGYRTD 

  FJ525432 p33  (161) ENLSKVCSSSFSFRAVSETANNEFPVATDDVEDIKYVRKRAEGFSHCADPYPPRCYRGANLGDSSGVQSRTIEEEGYRTD 

  FJ525431 p33  (161) ENLNKVCSSSFSFRAVSETAINELSVATDDVEDVKYVRKRAEGFSHCADPYPPRCYRGANLGDSSGVQSRTIEEEGYRTD 

  FJ525433 p33  (161) ENLGKVCSSSFSFRAVSETAINEFSVATDDVEDVKYVRKRAEGFSHCADPYPPRCYRGANLGDSSGVQSRTIEEEGYRTD 

  FJ525434 p33  (161) ENLGKVCSSSFSFRAVSETAINEFSVATDDVEDVKYVRKRAEGFSHCADPYPPRCYRGANLGDSSGVQSRTIEEEGYRTD 

  FJ525435 p33  (161) EDLSKVCSSSFSFRAVSETAINEFSVATDDVEDVKYVRKQAEGFSHCADPYPPRCYRGANLGDSSGVQSRTIEEEGYRTG 

  GQ454869 p33  (161) ENLSKVCSSSFSFRAVSKTAINEFSVATDDVEDVKYVRKQAEGFSHCADPYPPRCYRGANLGDSSGVQSRTIEEEGYRTD 

     Consensus  (161) ENLSKVCSSSFFFRAVSETATNEFSVATDDVEDVKYVRKRAEGFSHCADPYPPRCYR ANLGDSSGVQSRTIEEEGYRTD 

 
ภาพผนวกที ่ข4  (ต่อ)  
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       A18 p33  (241) TAGNVAVTIPNTPLVNAVSPYVAEYNENARSRISLIRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLAVIFI- 

  AB046398 p33  (241) TVGNVAVTVPNTPLVNAVSPYVAEYNENTRSRISLIRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLSIIFI- 

  DQ151548 p33  (241) TAGNVAVTVPNTPLVNAVSPYVAEYNENTRSRISLIRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLSIIFI- 

  EU937519 p33  (241) TVGNVAVTVPNTPLVNAVSPYVAEYNENTRSRISLIRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLTIIFV- 

  EU076703 p33  (241) TVSNVTVTIPNTPLVNAVSPYVAEFNENTRSRVSLIRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLIAIIFI- 

  FJ525436 p33  (241) TVSNVTVTIPNTPLVNAVSPYVAEFNENTRSRVSLIRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLIAIIFI- 

  EU857538 p33  (241) TAGNVAVTIPNTPLVNAVSPYVTEYNENARSRISLIRRVCCYAVCVLVVPLLIMSGLLAVIFI- 

  HM573451 p33  (241) TAGNVAVTIPNTPLVNAVSPYVAEYNENARSRISLIRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLAVIFI- 

  GQ454870 p33  (241) TAGNVAVTIPNTPLVSAVSPYVAEYNENTRSRISLIRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLAIIFI- 

  AY170468 p33  (241) TAGNVAVTVPNTPLVSAVSPYIAEYNENARSRVSLIRRVCCYAVCVLVVSVLIMSGLLAIIFI- 

  EU937521 p33  (241) TAGNVAVTVPNTPLVSAVSPYVAEYNENARSRVSLIRRVCCYAVCVLVVSVLIMSGLLAIIFI- 

  AY340974 p33  (240) TAGNVAVTVPNTPLVSAVPPYIAGYNENARSRVSLIRRVCCYAVCVLVVSVHLMSGLLAIIFI- 

  CTU16304 p33  (240) TAGNVAVTVPNTPLVSAVSPYIAGYNENARSRVSLIRRVCCYAVCVLVVSVLIMSGLLAIIFI- 

  DQ272579 p33  (240) TAGNVAVTVPNTPLVSAVSPYIAGYNENARSRVSLIRRVCCYAVCVLVVSVLIMSGLLAIIYI- 

 NC_001661 p33  (240) TAGNVAVTVPNTPLVSAVSPYIAGYNENARSRVSLIRRVCCYAVCVLVVSVLIMSGLLAIIFI- 

  AF260651 p33  (241) TAGNVAVSIPNTPLVNAVSPYVAEYNENTRSRISLIRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLAIIFI- 

    Y18420 p33  (241) TAGNVAVSIPNTPLVNAVSPYVAEYNENTRSRISLIRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLAIIFI- 

CTAF001623 p33  (241) TAGNVAVSIPNTPLVNAVSPYVAEYNENTRSRISLIRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLAIIFI- 

  EU937520 p33  (241) TAGNVAVSIPNTPLVNAVSPYVAEYNENTRSRISLIRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLAIIFI- 

  FJ525432 p33  (241) TAGNVAVTIPNTPLVSAVSPYVAEYNENTRSRISLIRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLAIIFI- 

  FJ525431 p33  (241) TAGDIAVTIPNTPLVSAVSPYVAEYNENTRSRISLVRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLTIIFI- 

  FJ525433 p33  (241) TAGDVAVTIPNTPLVSAVSPYVAEYNENTRSRISLVRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLTIIFI- 

  FJ525434 p33  (241) TAGDVAVTIPNTPLVSAVSPYVAEYNENTRSRISLVRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLTIIFI- 

  FJ525435 p33  (241) TAGNVAVTIPNTPLVSAVSPYVAEYNENTRSRIALIRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLAVIFI- 

  GQ454869 p33  (241) TAGNVAVTIPNTPLVSAVSPYVAEYNENTRSRISLIRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLAIIFI- 

     Consensus  (241) TAGNVAVTIPNTPLVSAVSPYVAEYNENTRSRISLIRRVCCYAVCVLVVSLLIMSGLLAIIFI  

 
ภาพผนวกที ่ข4  (ต่อ)  
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       A18 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNASPYGTHVTV- 

  AB046398 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNASPYGTHVTV- 

  DQ151548 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNASPYGTHVTV- 

  FJ525435 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNTSPYGTHVTV- 

  HM573451 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNTSPYGTHVTV- 

  AY170468 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTIKPVRSASPYGTHATV- 

  AY340974 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFCAFAGLIIFVITIYRCTIKPVRSASPYGTHATV- 

  CTU16304 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFCAFAGLIIIVITIYRCTIKPVRSASPYGTHATV- 

  DQ272579 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFCAFAGLIIIVITIYRCTIKPVRSASPYGTHATV- 

 NC_001661 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFCAFAGLIIIVITIYRCTIKPVRSASPYGTHATV- 

  EU937521 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRSASPYGTHATV- 

  EU076703 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNASPYGTHATI- 

  EU937519 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNASPYGTHATI- 

  FJ525436 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNASPYGTHATI- 

  EU857538 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNASPYGTHATV- 

  AF260651 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNTSPYGTHATV- 

CTAF001623 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNTSPYGTHATV- 

  EU937520 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNTSPYGTHATV- 

  FJ525431 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNTSPYGTHATV- 

  FJ525432 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTRPVRNTSPYGTHATV- 

  GQ454869 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTEPVRNTSPYDTHATV- 

  FJ525433 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNTSPYGTHATV- 

  FJ525434 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVCSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNTSPYGTHATV- 

  GQ454870 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNTSPYGTHATV- 

    Y18420 p6   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNTSPYGTHATV- 

    Consensus   (1) MDCVIQGFLTFLVGIAVFSAFAGLIIIVITIYRCTTKPVRNASPYGTHATV  

 
ภาพผนวกที ่ข5  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p6  ของเช้ือ Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18  

 อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p6  ของเช้ือไวรัส CTV  
 ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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                      1                                                                             80 

       A18 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLVLHAEPNSVSYGYDAEYLAASGEPGSFYKDLKRWVGCTEKNY 

  HM573451 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASGEPGSFFKDLKRWVGCTEKNY 

  AF260651 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASGEPGSFYKDLKRWVGCTAKNY 

  EU937520 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASGEPGSFYKDLKRWVGCTAKNY 

CTAF001623 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASGEPGSFYKDLKRWVGCTAKNY 

    Y18420 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASGEPGSFYKDLKRWVGCTAKNY 

  AY170468 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATPSELVILKQSNSSYIPTCLFLHAEPNSVSYGYDAEYLAASGESGSFYKDLKRWVGCTAKNY 

  AY340974 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSKVAMATPSELVILKQSNSSYIPTCLLLHAEPNSVSYANDAEYLAASGESGSFYKDLKRWIGCTAKNY 

  CTU16304 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATPSELVILKQSNSSYIPTCLLLHAEPNSVSYGYDAEYLAASGESGSFYKDLKRWVGCTAKNY 

 NC_001661 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATPSELVILKQSNSSYIPTCLLLHAEPNSVSYGYDAEYLAASGESGSFYKDLKRWVGCTAKNY 

  DQ272579 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATPSELVILKQSNSSYIPTCLLLHAEPNSVSYGYDAEYLAASGESGSFYKDLKRWVGCTAKNY 

  EU937521 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATPSELVILKQSNSSYIPTCLFLHAEPNSVSYGYDAEYLAASGESGSFYKDLKRWVGCTAKNY 

  FJ525431 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASGEPGSFYKDLKRWVGCTEKNY 

  FJ525435 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYMPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASGEPGSFYKDSKRWVGCTEKNY 

  FJ525433 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASGEPGSFYKDLKRWVGCTEKNY 

  FJ525434 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASGEPGSFYKDLKRWVGCTEKNY 

  GQ454869 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASREPGSFYKDLKRWVGCTEKNY 

  GQ454870 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASREPGSFYKDLKRWVGCTEKNY 

  FJ525432 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASGGPGSFYKDLKRWVDCTEKNY 

  AB046398 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASGEPGSFFKDLKRWVGCTEKNY 

  EU076703 p65    (1) MVLLSLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLATSGEPGSFYKDLKRWVGCTEKNY 

  FJ525436 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLATSGEPGSFYKDLKRWVGCTEKNY 

  EU857538 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASGEPGSFYKDLKRWVGCTEKNY 

  DQ151548 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASGEPGSFYKDLKRWVGCTEKNY 

  EU937519 p65    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASGEPGSFYKDLKRWVGCTEKNY 

     Consensus    (1) MVLLGLDFGTTFSTVAMATSSELVILKQSNSSYIPTCLFLHADPNSVSYGYDAEYLAASGEPGSFYKDLKRWVGCTEKNY 

 
ภาพผนวกที ่ข6  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p65  ของเช้ือ Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18  

อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p65  ของเช้ือไวรัส CTV    
ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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       A18 p65   (81) QSYLHKLSPSYKVIVKEFGTKSMPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIALYAKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  HM573451 p65   (81) QSYLHKLSPSYKVIVKEFGTKSMPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIALYAKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  AF260651 p65   (81) QTYLHKLSPSYKVTVEEFGTKSVPVPYLSPLNNNLGLNVALPLLIASYAKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  EU937520 p65   (81) QTYLHKLSPSYKVTVEEFGTKSVPVPYLSPLNNNLGLNVALPLLIASYAKCILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

CTAF001623 p65   (81) QTYLHKLSPSYKVTVEEFGTKSVPVPYLSPLNNDLGLNVALPLLIASYAKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

    Y18420 p65   (81) QTYLHKLSPPYKVTVEKFGTKSVPVPYLSPLNNDLGLNVALPLLIASYAKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  AY170468 p65   (81) QTYLHKLSPSYKVIVKEFGTKSVPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIASYAKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  AY340974 p65   (81) QTYLHKLSPSYKVIVKEFGTKSVPVPYLSPLNNDLGLSVGLPSLIASYAKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  CTU16304 p65   (81) QTYLHKLSPSYKVIVKEFGTKSVPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIASYAKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

 NC_001661 p65   (81) QTYLHKLSPSYKVIVKEFGTKSVPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIASYAKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  DQ272579 p65   (81) QTYLHKLSPSYKVIVKELGTKSVPVPYLSPLNNELGLSVALPSLIASYAKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  EU937521 p65   (81) QTYLHKLSPSYKVIVKEFGTKSVPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIASYAKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  FJ525431 p65   (81) QSYLHKLSPSYKVIVKEFGAKSMPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIALYTKSILSDAERVFNVSCTDVICSVPAGYNTLQR 

  FJ525435 p65   (81) QSYLHKLSPSYKVIVKEFGAKSMPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIALYAKSILSDAERVFNVGCTGVICSVPAGYNTLQR 

  FJ525433 p65   (81) QSYLHKLSPSYKVIVKEFGAKSMPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIALYTKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  FJ525434 p65   (81) QSYLHKLSPSYKVIVKEFGAKSMPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIALYTKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  GQ454869 p65   (81) QSYLHKLSPSYKVIVKEFGAKSMPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIALYTKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  GQ454870 p65   (81) QSYLHKLSPSYKVIVKEFGAKSMPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIALYTKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  FJ525432 p65   (81) QSYLHKLSPSYKVIVKEFGAKSMPVPYISPLNNDLGLSVALPSLIALYTKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  AB046398 p65   (81) QSYLHKLSPSYKVIVKEFGIKSMPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIALYTKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  EU076703 p65   (81) QSYLHKLSPSYKVIVKEFGIKSMPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIALYTKSILSDAERVFNVSCTGVVCSVPAGYNTLQR 

  FJ525436 p65   (81) QSYLHKLSPSYKVIVKEFGIKSMPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIALYTKSILSDAERVFNVSCTGVVCSVPAGYNTLQR 

  EU857538 p65   (81) QSYLHKLSPSYKVIVKEFGIKSMPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIASYTKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  DQ151548 p65   (81) QSYLHKLSPSYKVIVKEFGIKSMPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIALYTKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

  EU937519 p65   (81) QSYLHKLSPSYKVIVKEFGIKSMPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIALYTKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

     Consensus   (81) QSYLHKLSPSYKVIVKEFG KSMPVPYLSPLNNDLGLSVALPSLIALYAKSILSDAERVFNVSCTGVICSVPAGYNTLQR 

 
ภาพผนวกที ่ข6  (ต่อ)  
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       A18 p65  (161) AFTQQSVSLSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDRK 

  HM573451 p65  (161) AFTQQSVSLSGYSCVYIINEPSAAAYSTLSKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDRK 

  AF260651 p65  (161) AFTQQSISMSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDKK 

  EU937520 p65  (161) AFTQQSISMSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDKK 

CTAF001623 p65  (161) AFTQQSISMSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDKK 

    Y18420 p65  (161) AFTQQSISMSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDKK 

  AY170468 p65  (161) AFTQQSISMSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLNSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSSGDMNLGGRDIDKK 

  AY340974 p65  (161) AFTQQSISMSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLNSADKYLAIYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSSGDMNLGGRDIDKK 

  CTU16304 p65  (161) AFTQQSISMSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLNSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSSGDMNLGGRDIDKK 

 NC_001661 p65  (161) AFTQQSISMSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLNSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSSGDMNLGGRDIDKK 

  DQ272579 p65  (161) AFTQQSISMSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLNSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSSGDMNLGGRDIDKK 

  EU937521 p65  (161) AFTQQSISMSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLNSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDKK 

  FJ525431 p65  (161) AFTQQSVSLSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDRK 

  FJ525435 p65  (161) AFTQQSVSLSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDRK 

  FJ525433 p65  (161) AFTQQSVSLSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDRK 

  FJ525434 p65  (161) AFTQQSVSLSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDRK 

  GQ454869 p65  (161) AFTQQSVSLSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDRK 

  GQ454870 p65  (161) AFTQQSVSLSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDRK 

  FJ525432 p65  (161) AFTQQSVSLSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDRK 

  AB046398 p65  (161) AFTQQSVSLSGYTCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDRK 

  EU076703 p65  (161) AFTQQSVSLSGYTCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYVFGGGTFVVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDRK 

  FJ525436 p65  (161) AFTQQSVSLSGYTCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDRK 

  EU857538 p65  (161) AFTQQSVSLSGYTCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDRK 

  DQ151548 p65  (161) AFTQQSVSLSGYTCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDRK 

  EU937519 p65  (161) AFTQQSVSLSGYTCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDRK 

     Consensus  (161) AFTQQSVSLSGYSCVYIINEPSAAAYSTLPKLSSADKYLAVYDFGGGTFDVSIVSVRLPTFAVRSSGGDMNLGGRDIDRK 

 
ภาพผนวกที ่ข6  (ต่อ)  
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       A18 p65  (241) LSDKIYELADFVPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTHYGMSETVSIDQTTLREIASVFITRTIDILTQVKAKSSMPES 

  HM573451 p65  (241) LSDKIYELADFLPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTHYGMSETVSIDQTTLREIASVFITRTIDILTQVKAKSSMPES 

  AF260651 p65  (241) LSDKIYEMADFIPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTHHGMSETISIDQTALREIASVFINRTIDILTQVKVKSSMPES 

  EU937520 p65  (241) LSDKIYEMADFIPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTHHGMSETISIDQTALREIASVFINRTIDILTQVKVKSSMPES 

CTAF001623 p65  (241) LSDKIYEMADFIPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTHHGMSETISIDQTALREIASVFINRTIDILTQVKVKSSMPES 

    Y18420 p65  (241) LSDKIYEMADFIPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTHHGMSETISIDQTALREIASVFINRTIDILTQVKVKSSMPES 

  AY170468 p65  (241) LSDKIYEMADFVPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVNHYGMSETVSIDQTVLREIASVFINRTIDILTQVKVKSSMPES 

  AY340974 p65  (241) LSDKIYQMADFVPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVNHYGMSETVSIDLSVLREIASVFINRTIDILTKVKVKSSMPES 

  CTU16304 p65  (241) LSDKIYEMADFVPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVNHYGMSETVSIDQTVLREIASVFINRTIDILTQVKVKSSMPES 

 NC_001661 p65  (241) LSDKIYEMADFVPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVNHYGMSETVSIDQTVLREIASVFINRTIDILTQVKVKSSMPES 

  DQ272579 p65  (241) LSDKIYEMADFVPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVNHYGMSETVSIDQTVLREIASVFINRTIDILTQVKVKSSMPES 

  EU937521 p65  (241) LSDKIYEMADFVPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVNHYGMSETVSIDQTVLREIASVFINRTIDILTQVKVKSSMPES 

  FJ525431 p65  (241) LSDKIYELAEFLPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTNYGISGTVSIDQTTLREIASVFITRTIDILTQVKVKSSMPES 

  FJ525435 p65  (241) LSDKIYELAEFLPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTNYGISETVSIDQTTLREIASVFITRTIDILTQVKVKSSVPES 

  FJ525433 p65  (241) LSDKIYELAEFLPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTNYGISETVSIDQTTLREIASVFITRTIDILTQVKVKSSMPES 

  FJ525434 p65  (241) LSDKIYELAEFLPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTNYGISETVSIDQTTLREIASVFITRTIDILTQVKVKSSMPES 

  GQ454869 p65  (241) LSDKIYELAEFLPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTNYGISETVSIDQTTLREIASVFITRTIDILTQVKVKSSMPES 

  GQ454870 p65  (241) LSDKIYELAEFLPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTNYGISETVSIDQTTLREIASVFITRTIDILTQVKVKSSMPES 

  FJ525432 p65  (241) LSDKIYELADFLPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTNYGISETVSIDQTTLREIASVFITRTVDILTQVKVKSSVPES 

  AB046398 p65  (241) LSDKIYELADFLPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTHYGMSETVSIDQTTLREIASVFITRTIDILTQVKAKSSMPES 

  EU076703 p65  (241) LSDKIYELADFLPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTHYGMSETVSIDQTTLREIASVFITRTVDILTQVKAKSSMPES 

  FJ525436 p65  (241) LSDKIYELADFLPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTHYGMSETVSIDQTTLREIASVFITRTVDILTQVKAKSSMPES 

  EU857538 p65  (241) LSDKIYELADFLPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTHYGMSETVSIDQTTLREIASVFITRTIDILTQVKAKSSMPES 

  DQ151548 p65  (241) LSDKIYELADFLPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTHYGMSETVSIDQTTLREIASVFITRTIDILTQVKAKSSMPES 

  EU937519 p65  (241) LSDKIYELADFLPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTHYGMSETVSIDQTTLREIASVFITRTIDILTQVKAKSSMPES 

     Consensus  (241) LSDKIYELADFLPQKELNVSSLKEALSLQTDPVKYTVTHYGMSETVSIDQTTLREIASVFITRTIDILTQVKVKSSMPES 

 
ภาพผนวกที ่ข6  (ต่อ)  
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                      321                                                                          400 

       A18 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLGTVPFVSGIVPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  HM573451 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLETVPFVSGIVPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  AF260651 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLATVPFVSGIVPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  EU937520 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLATVPFVSGIVLVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

CTAF001623 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLATVPFVSGIVPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

    Y18420 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLATVPFVSGIVPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  AY170468 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDALATVPFVSGIVPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  AY340974 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDALATVPFVSGIVPVEDARTAVATGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  CTU16304 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDALATVPFVSGIVPVEDARTAVATGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

 NC_001661 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDALATVPFVSGIVPVEDARTAVATGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  DQ272579 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDALATVPFVSGIVPVEDARTAVATGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  EU937521 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDALATVPFVSGIVPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  FJ525431 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLETVPFVSGIIPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCVTHHLSVTTFSADSVVVA 

  FJ525435 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLETVPFVSGIIPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCVTHHLSVTTFSADSVVVA 

  FJ525433 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLETVPFVSGIIPVEDARTAVARGCALYCECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  FJ525434 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLETVPFVSGIIPVEDARTAVARGCALYCECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  GQ454869 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLETVPFVSGIIPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  GQ454870 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLETVPFVSGIIPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  FJ525432 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLETVPFVSGIIPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  AB046398 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLETVPFVSGIVPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  EU076703 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLETVPFVSGIVPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  FJ525436 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLETVPFVSGIVPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  EU857538 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLETVPFVSGIVPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  DQ151548 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLETVPFVSGIVPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

  EU937519 p65  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLKTVPFVSGIVPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

     Consensus  (321) QSLKLVVVGGSSYLPGLLDTLETVPFVSGIVPVEDARTAVARGCALYSECLDGRSKALLIDCITHHLSVTTFSADSVVVA 

 
ภาพผนวกที ่ข6  (ต่อ)  
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       A18 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPNDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

  HM573451 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPNDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

  AF260651 p65  (401) AAGSPIPFEGEQKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPTDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

  EU937520 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPTDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

CTAF001623 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPNDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

    Y18420 p65  (401) AAGSPIPFEGEQKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWHVPNDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

  AY170468 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWSVPNDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

  AY340974 p65  (401) AAGSPIPFEGEQKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASISLFTLGVNWSVPNDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

  CTU16304 p65  (401) AAGSPIPFEGEQKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASISLFTLGVNWSVPNDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

 NC_001661 p65  (401) AAGSPIPFEGEQKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASISLFTLGVNWSVPNDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

  DQ272579 p65  (401) AAGSPIPFEGEQKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASISLFTLGVNWSVPNDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

  EU937521 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWSVPNDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

  FJ525431 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRNCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPNDVEMTLVTRVDSMGKVEFY 

  FJ525435 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRNCGSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPNDVEMTLVTRVDSMGKVEFY 

  FJ525433 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLALRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPNDVEMTLVTRVDSMGKVEFY 

  FJ525434 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPNDVEMTLVTRVDSMGEVEFY 

  GQ454869 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPNDVEMTLVTRVDSMGKVEFY 

  GQ454870 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPNDVEMTLVTRVDSMGKVEFY 

  FJ525432 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRLPNDVEMTLVTRVDSMGKVEFY 

  AB046398 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPNDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

  EU076703 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPNDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

  FJ525436 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPNDVEMTLVTRVDSMGKVEFY 

  EU857538 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVNTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPNDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

  DQ151548 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPNDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

  EU937519 p65  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPNDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

     Consensus  (401) AAGSPIPFEGERKLTLRKCVSTSNYQARMFEGDYEKVFRNERIYAASVSLFTLGVNWRVPNDVEMTLVTKVDSMGKVEFY 

 
ภาพผนวกที ่ข6  (ต่อ)  
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       A18 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYVGMPHPARKLLRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDALLADLRKTASLSEYSK 

  HM573451 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYVGMPRPTRKLLRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLCDALLADLRKTASLSEYSK 

  AF260651 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSYYDYTGMPRPTRNLVKLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDTLLADLRRTASLSEYSK 

  EU937520 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYTGMPHPTRNLVKLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDTLLADLRRTASLSEYSK 

CTAF001623 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSRYDYTGMPHPTRNLVKLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDTLLADLRRTASLSEYSK 

    Y18420 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSRYDYTGMPHPTRNLVKLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDTLLADLRRTASLSEYSK 

  AY170468 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYAGMPHPTRKLVRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDTLLADLRKTASLSEYSK 

  AY340974 p65  (481) LKGPSGELDNVQGTSHYDYAGMPHPTRKLVRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDTLLANLRKTASLGEYSK 

  CTU16304 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYAGMPHPTRKLVRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDTLLADLRKTASLGEYSK 

 NC_001661 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYAGMPHPTRKLVRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDTLLADLRKTASLGEYSK 

  DQ272579 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYAGMPHPTRKLVRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDTLLADLRKTASLGEYSK 

  EU937521 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYAGMPHPTRKLVRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDTLLADLRKTASLSEYSK 

  FJ525431 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYVGMPHPTRKLLRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDALLADLRKTASLSEYSK 

  FJ525435 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYVGMPHPTRKLLRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDALLADLRKTASLSEYSK 

  FJ525433 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYVGMPHPTRKLLRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDVLLADLRKTASLSEYSK 

  FJ525434 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYVGMPHPTRKLLRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDVLLADLRKTASLSEYSK 

  GQ454869 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYVGMPHPTRKLLRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDVLLADLRKTASLSEYSK 

  GQ454870 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYVGMPHPTRKLLRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDVLLADLRKTASLSEYSK 

  FJ525432 p65  (481) PKGPSGELVNVQGTSHYDYVGMPRPTRKLLRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDALLADLRKTASLSEYSK 

  AB046398 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYVGMPHPTRKLLRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDALLADLRKTEILSEYSK 

  EU076703 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYVGMPHPTRKLLRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDTLLADLRKTASLSEYSK 

  FJ525436 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYVGMPHPTRKLLRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDTLLADLRKTASLSEYSK 

  EU857538 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYVGMPHPTRKLLRLSDYNVNSAALVLALTLTREKRGKFLLRTLFDTLLADLRKTASLSEYSK 

  DQ151548 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYVGMPHPTRKLLRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDTLLADLRKTASLSEYSK 

  EU937519 p65  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYVGMPHPTRKLLRLSDYNVNSAALVLALTLTREKRERFLLRTLFDTLLADLRKTASLSEYSK 

     Consensus  (481) LKGPSGELVNVQGTSHYDYVGMPHPTRKLLRLSDYNVNSAALVLALTLTREKREKFLLRTLFDTLLADLRKTASLSEYSK 

 
ภาพผนวกที ่ข6  (ต่อ)  
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       A18 p65  (561) KYPITRNDVDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERVPL- 

  HM573451 p65  (561) KYPITRNDVDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERVPL- 

  AF260651 p65  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

  EU937520 p65  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

CTAF001623 p65  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

    Y18420 p65  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

  AY170468 p65  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

  AY340974 p65  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

  CTU16304 p65  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

 NC_001661 p65  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

  DQ272579 p65  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

  EU937521 p65  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

  FJ525431 p65  (561) KYPITRNDVDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

  FJ525435 p65  (561) KYPITRNDVDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

  FJ525433 p65  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

  FJ525434 p65  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

  GQ454869 p65  (561) KYPITRNDVDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

  GQ454870 p65  (561) KYPITRNDVDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

  FJ525432 p65  (561) KYPITRNDVDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL- 

  AB046398 p65  (561) KYPITRNDIDVPSSRMGIVVSKVLRGSDLERVPL- 

  EU076703 p65  (561) KYPITRNDIDVLSSRMGIVVSKVLRGSDLERVPL- 

  FJ525436 p65  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERVPL- 

  EU857538 p65  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERVPL- 

  DQ151548 p65  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERVPL- 

  EU937519 p65  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERVPL- 

     Consensus  (561) KYPITRNDIDVVSSRMGIVVSKVLRGSDLERIPL  

 
ภาพผนวกที ่ข6  (ต่อ)  
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       A18 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

  AB046398 p61    (1) MCLHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTLSSGVVVRSQNLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

  EU076703 p61    (1) MCFHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNISLDHTLSSGVVVRRQNLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

  DQ151548 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQNLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

  FJ525436 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNISLDHTLSSGVVVRRQNLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

  EU857538 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLSAPQGTFENELALLYNSVVINDFAEL 

  EU937519 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

  HM573451 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRSFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

  GQ454869 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPRGTFENELALLHNSVVINDFVEF 

  GQ454870 p61    (1) MSFHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPRGTFENELAQLHNSVVINDFVEF 

  AY170468 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

  EU937521 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

  AY340974 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDQALSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENGLALLYNSVVINDFVEL 

  CTU16304 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

 NC_001661 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

  DQ272579 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTWSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

  FJ525431 p61    (1) MSSHHVWGSLFQKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEF 

  FJ525433 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEF 

  FJ525434 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEF 

  FJ525435 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFGNELALLYNSVVINDFVEF 

  FJ525432 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDEGNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEF 

  AF260651 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRSFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

  EU937520 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRSFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

CTAF001623 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRSFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

    Y18420 p61    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRSFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

     Consensus    (1) MSSHHVWGSLFRKFYGEAIWKEYLSESTRNFDERNVSLDHTLSSGVVVRRQSLLNAPQGTFENELALLYNSVVINDFVEL 

 
ภาพผนวกที ่ข7  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p61  ของเช้ือ Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18  

อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p61  ของเช้ือไวรัส CTV   
ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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       A18 p61   (81) TGMPLKSLMTGIEDRKVPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLMSRGEDSADVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDAYKTM 

  AB046398 p61   (81) TGMPLKSLMTGVEDRKIPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLISRGEDSADVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDTYKTM 

  EU076703 p61   (81) TGMPLKSLMTGVEDRKIPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLISRGEDSADVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDTYKTM 

  DQ151548 p61   (81) TGMPLKSLMTGVEDRKIPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLISRGEDSADVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDTYKTM 

  FJ525436 p61   (81) TGMPLKSLMTGVEDRKIPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLISRGEDSADVTAAEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDTYKTM 

  EU857538 p61   (81) TGMPLISLMTGVEDREVPDELISVDPHEVGCRFTLDDVESYLISRGEDSTDVTAVEHSWCLSNSCGKLLSSTEIDAYKTM 

  EU937519 p61   (81) TGMPLKSLMTGVEDRKVPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLISRGEDSTDVTAVEHSWCLSNSCGKLLSSTEVDAYKTM 

  HM573451 p61   (81) TGMPLKSLMTGIEDRKVPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLMSRGEDSTDVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDAYKTM 

  GQ454869 p61   (81) TGMPLDSLMTGIEDREVPDELISVDPHEVGCKFTLNDVESYLMSRGEDSADVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIEAYKTM 

  GQ454870 p61   (81) TGMPLDSLMTGIEDREVPDELISVDPHEVGCKFTLNDVESYLMSRGEDSADVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIEAYKTM 

  AY170468 p61   (81) TGMPLKSLMTGIEDRKVPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLMSRGEDFADLAAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDAYKTL 

  EU937521 p61   (81) TGMPLKSLMTGIEDRKVPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLMSRGEDFADLAAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDAYKTL 

  AY340974 p61   (81) TGMPLKSLMTGIEDRKLPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLMSRGEDFADLAAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDAYKTL 

  CTU16304 p61   (81) TGMPLKSLMTGIEDRKVPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLMSRGEDFADLAAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDAYKTL 

 NC_001661 p61   (81) TGMPLKSLMTGIEDRKVPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLMSRGEDFADLAAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDAYKTL 

  DQ272579 p61   (81) TGMPLKS-MTGIEDRKVPDELISVDPHEVGCNFTLIDVESYLMSRGEDFADLAAVEHSWCFSNSCGRLFSSTEIDAYKTL 

  FJ525431 p61   (81) TGMPLKSLMTGIEDRKVPDELISVDPHEVGCKFTLNDVESYLMSRGEDSADVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSIEIDAYKTI 

  FJ525433 p61   (81) TGMPLKSLMTGIEDRKVPDELISVDPHEVGCKFTLNDVESYLMSRGEDSADVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDAYKTI 

  FJ525434 p61   (81) TGMPLKSLMIGIEDRKVPDELISVDPHEVGCKFTLNDVESYLMSRGEDSADVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDAYKTI 

  FJ525435 p61   (81) TGMPLKSLMTGIEDRKVPDELISVDPHEVGCKFTLNDVESYLMSRGEDSADVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDAYKTI 

  FJ525432 p61   (81) TGMPLRSLMTGIEDRKVPDELISVDPHEVGCKFTLNDVESYLMSRGEDSADVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDAYKTM 

  AF260651 p61   (81) TGMPLNSLMTGIEDRKVPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLISRGEDSADVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDAYKTL 

  EU937520 p61   (81) TGMPLKSLMTGIEDRKVPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLISRGEDSADVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDAYKTL 

CTAF001623 p61   (81) TGMPLKSLMTGIEDRKVPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLISRGEDSADVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDAYKTL 

    Y18420 p61   (81) TGMPLKSLMTGIEDRKVPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLISRGEDSADVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDAYKTL 

     Consensus   (81) TGMPLKSLMTGIEDRKVPDELISVDPHEVGCRFTLNDVESYLMSRGEDSADVTAVEHSWCLSNSCGRLLSSTEIDAYKTM 

 
ภาพผนวกที ่ข7  (ต่อ)  
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                      161                                                                          240 

       A18 p61  (161) VFTKTFDSNVSGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKHTDNPLLTGMLIEFCLEN 

  AB046398 p61  (161) VFTKTFDSGVFGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKYTDNPLLTGMLIEFCLEN 

  EU076703 p61  (161) VFTKTFDSGVFGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKYTDNPLLTGMLIEFCLEN 

  DQ151548 p61  (161) VFTKTFNSGVFGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKCTDNPLLTGMLIEFCLEN 

  FJ525436 p61  (161) VFTKTFDSGVFGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDNDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKYTDNPLLTGMLIEFCLEN 

  EU857538 p61  (161) VFTKTFDSGVFGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKHTDNPLLTGMLIEFCLEN 

  EU937519 p61  (161) VFTKTFDSGVFGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYYNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKHTDNPLLTGMLIEFCLEN 

  HM573451 p61  (161) VFTKTFDSNVSGVATKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKHTDNPLLTGMLIEFCLGN 

  GQ454869 p61  (161) VFTKNFDSSVSGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKHTDNPLLTGMLIEFCLEN 

  GQ454870 p61  (161) VFTKNFDSSVSGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKHTDNPLLTGMLIEFCLEN 

  AY170468 p61  (161) VFTKNFDSNVSGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKHADNPLLTGMLIEFCLEN 

  EU937521 p61  (161) VFTKNFDSNVSGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKHADNPLLTGMLIEFCLEN 

  AY340974 p61  (161) VFTKNFDSNVSGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKHADNPLLTGMLIEFCLEN 

  CTU16304 p61  (161) VFTKNFDSNVSGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKHADNPLLTGMLIEFCLEN 

 NC_001661 p61  (161) VFTKNFDSNVSGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKHADNPLLTGMLIEFCLEN 

  DQ272579 p61  (160) VFTKNFDSNVSRVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNQILPMFNCLMKVLASLGLFYENHADNPLLTGMLIEFCLEN 

  FJ525431 p61  (161) VFTKNFDSSISGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKHTDNPLLTGMLIEFCLEN 

  FJ525433 p61  (161) VFTKNFDSSVSGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKHTDNPLLTGMLIEFCLEN 

  FJ525434 p61  (161) VFTENFDSSVSGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKHTDNPLLTGMLIEFCLEN 

  FJ525435 p61  (161) VFTKNFDSSVSKVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKHTDNPLLTGMLVELCLEN 

  FJ525432 p61  (161) MFTKSFDSSVSGVITKLQTYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLDLIDEKLTDHALLTGMLIEFCLEN 

  AF260651 p61  (161) VFTKNFDSNVSGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLIAPMFNCLVKVLASLGLFYEKHTDNPLLTGMLIEFCLKN 

  EU937520 p61  (161) VFTKNFDSNVSGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLITPMFNCLVKVLASLGLFYEKHTDNPLLTGMLIEFCLEN 

CTAF001623 p61  (161) VFTKNFDSNVSGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKNDDYFNLITPMFNCLVKVLASLGLFYEKHTDNPLLTGMLIEFCLEN 

    Y18420 p61  (161) VFTKNFDSNVSGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDNYFNLITPMFNCLVKVLASLGLFYEKHTDNPLLTGMLIEFCLEN 

     Consensus  (161) VFTKNFDS VSGVTTKLETYLSYCISLYKKHCMKDDDYFNLILPMFNCLMKVLASLGLFYEKHTDNPLLTGMLIEFCLEN 

 
ภาพผนวกที ่ข7  (ต่อ)  
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       A18 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERVLVPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLEHVVES 

  AB046398 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERTLVPFDPTDFVLDIPKLNIHDTMVVVGNQIRHLEHVVES 

  EU076703 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWNISEPDDPADERTLVPFDPTDFVLDIPKLNIHDTMVVVGNQIRHLEHVVES 

  DQ151548 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERTLVPFDPTDFVLDIPKLNIHDTMVVVGNQIRHLEHVVES 

  FJ525436 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERTLVPFDPTDFVLDIPKLNIHDTMVVVGNQIRHLEHVVES 

  EU857538 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERTLVPFDPTDFVLDIPKLNIHDTMVVVGNQIRHLEHVVES 

  EU937519 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERTLIPFDPTDFVLDIPKLNIHDTMVVVGNQIRHLEHVVES 

  HM573451 p61  (241) KVYHSTFKVNLDNVRLFKSRVLPVVLTVWDISEPDDPVDERTLIPFDPTDFMLDIPKLNIHDTMVVG-NQIRHLEHVVES 

  GQ454869 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDEGVLIPFDPMDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRRLEHVVES 

  GQ454870 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDEGVLIPFDPMDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRRLEHVVES 

  AY170468 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERVLIPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLEYVVES 

  EU937521 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERVLIPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLEYVVES 

  AY340974 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPMDERVLIPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLEYVVES 

  CTU16304 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPMDERVLIPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLEYVVES 

 NC_001661 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPMDERVLIPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLEYVVES 

  DQ272579 p61  (240) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPMDERVLIPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLEYVVES 

  FJ525431 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERVLIPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLECVVES 

  FJ525433 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRSFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERVLIPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLECVVES 

  FJ525434 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRSFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERVLIPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLECVVEG 

  FJ525435 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERVLIPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLECVVES 

  FJ525432 p61  (241) KVYYSTFKYNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDYPMDERGLIPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLEYVVES 

  AF260651 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERVLIPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLEYVVES 

  EU937520 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERVLIPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLEYVVES 

CTAF001623 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERVLIPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLEYVVES 

    Y18420 p61  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERVLIPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLEYVVES 

     Consensus  (241) KVYYSTFKVNLDNVRLFKSKVLPVVLTVWDISEPDDPVDERVLIPFDPTDFVLDLPKLNIHDTMVVVGNQIRQLEYVVES 

 
ภาพผนวกที ่ข7  (ต่อ)  
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       A18 p61  (321) DALDDLSQHVDLRLAADNPDLRVDLRWAGMFVYYGIYRCAVDREVERPALFRLPQKLLNQDDGESCSLRMSSVEALFNLV 

  AB046398 p61  (321) DALDDLSQHVDLNLAADNPDLRVDLRWAGMFVYYGIYRCAVDRVVERPALFNLPRKLLNQDDGESCLLRMSSVETLFNLV 

  EU076703 p61  (321) DALDDLSQHVDLNLAADNPDLRVDLRWAGMFVYYGVYRCAVDRVVERPALFNLPRKLLSQDDGESCLLRMSSVETLFNLV 

  DQ151548 p61  (321) DALDDLSQHVDLNLAADNPDLRVDLRWAGMFVYYGIYRCAVHRVVERPALFNLPRKLLNQDDGESCLLRMSSVETLFNLV 

  FJ525436 p61  (321) DALDDLSQHVDLNLAADNPDLRVDLRWAGMFVYYGIYRCAVDRVVERPALFNLPRKLLNQDDGESCLLRMSSVETLFNLV 

  EU857538 p61  (321) EALDDLSQHVDLNLAADNPDLRVNLRWAGMFVYYGIYRCAADRVVERPALFNLLQKLLSQDDGESCLLRMSSVETLFNLV 

  EU937519 p61  (321) DALDDLSQHVDLNLAADNPDLRVDLRWAGMFVYYGIYRCAADRVVERPALFNLPQKLLSQDDGESCLLRMSSVETLFNLV 

  HM573451 p61  (320) DALDDLSQHVDLNLAADNPDLRVDLRWAGMFVYYGIYRCAVDRVVERPALFNLPRKLLNQDDGESCLLRMSSVETLFNLV 

  GQ454869 p61  (321) DALDDLSQHVDVRLAAANPDLRIDLRWAGMFVYYGIYRCAADREVERPALFRLPQKLLNQDDGESCSLCMSSVEALFSLV 

  GQ454870 p61  (321) DALDDLSQHVDVRLAAANPDLRIDLRWAGMFVYYGIYRCAADREVERPALFRLPQKLLNQDDGESCSLCMSSVEALFSLV 

  AY170468 p61  (321) DALGDLSQHVDLRLAADNPDLRVGLRWAGMFVYYGVYRCAVDRAVERPTLFRLPQKLLSQDDGESCSLHMGSVEALFNLV 

  EU937521 p61  (321) DALDDLSQHVDLRLAADNPDLRVGLRWAGMFVYYGVYRCAVDRAVERPTLFRLPQKLLSQDEGESCSLHMGSVEALFNLV 

  AY340974 p61  (321) DALDDLSQHVDLRLAADNPDLRVGLRWAGMFVYYGVYRCVVDRAVERPTLFRLPQKLLSQDDGESCSLHMGSVEALFNLV 

  CTU16304 p61  (321) DALDDLSQHVDLRLAADNPDLRVGLRWAGMFVYYGVYRCVVDRAVERPTLFRLPQKLLSQDDGESCSLHMGSVEALFNLV 

 NC_001661 p61  (321) DALDDLSQHVDLRLAADNPDLRVGLRWAGMFVYYGVYRCVVDRAVERPTLFRLPQKLLSQDDGESCSLHMGSVEALFNLV 

  DQ272579 p61  (320) DALDDLSQHVDLRLAADNPDLRVCLRWAGMFVYYAVYRCVVDRAVERPTLFRLPQKLLTQDDGESCSLHMGSVEALFNLV 

  FJ525431 p61  (321) DALDDLSQHVDIRLAADNPNLRVDLRWAGMFVYYGVYRCAIDRAVERPTLFRLPQKLLSQDDGESCSLRMSAVEALFNLV 

  FJ525433 p61  (321) DALDDLSQHVDIRLAADNPDLRVDLRWAGMFVYYGVYRCAIDRAVERPTLFRLPQKLLSQDDGESCSLRMSAVEALFNLV 

  FJ525434 p61  (321) DALDDLSQHVDIRLAADNPDLRVDLRWAGMFVYYGVYRCAIDRAVERPTLFRLPQKLLSQDDGESCSLRMSAVEALFNLV 

  FJ525435 p61  (321) DALDDLSQHVDVRLAADNPDLRVDLRWAGMFVYYGVYRCAIDRAVERPSLFRLPQKLLNQDDGESCSLRMSAVEALFNLV 

  FJ525432 p61  (321) DALDDLSQHVDIRLAADNPDLRVDLRWAGMFVYYGVYRCAIDRVVERPTLFRLPQKLLNQDDGESCSLRMSAVEALFNLV 

  AF260651 p61  (321) DALDDLSQHVDIRLAADNPDLRVDLRWAGMFVYYGVYRCAIDRVVERPALFRLPQKLLSQDDGESCSLRMSAVEALFNLV 

  EU937520 p61  (321) DALDDLSQHVDIRLAADNPDLRVDLRWAGMFVYYGVYRCAIDRVVERPALFRLPQKLLSQDDGESCSLRMSAVEALFNLV 

CTAF001623 p61  (321) DALDDLSQHVDIRLAADNPDLRVGLRWAGMFVYYGVYRCAIDRVVERPTLFRLPQKLLSQDDGESCSLRMSAVEALFNLV 

    Y18420 p61  (321) DALDDLSQHVDIRLAADNPDLRVDLRWAGMFVYYGVYRCAIDRVVERPTLFRLPQKLLRQDDGESCSLRMSAVEALFNLV 

     Consensus  (321) DALDDLSQHVDLRLAADNPDLRVDLRWAGMFVYYGVYRCAVDR VERPTLFRLPQKLLSQDDGESCSLRMSSVEALFNLV 

 
ภาพผนวกที ่ข7  (ต่อ)  
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       A18 p61  (401) QKVNKDINIRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLRFPPISSVRLPAHHGYLYVDFYKRVPDDAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

  AB046398 p61  (401) QKVNKDINIRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLKFPPISSVRLPAHHGYLYVDFYKRIPDNAVDADELESLRQLRSSVDVMCK 

  EU076703 p61  (401) QKVNKDINIRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLKFPPISSVRLPAHHGYLYVDFYKRIPDNAVDADELESLRQLRSSVDVMCK 

  DQ151548 p61  (401) QKVNKDINIRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLKFPPISSVRLPAHHGYLYVDFYKRIPDNAVDADELESLRQLRSSVDVMCK 

  FJ525436 p61  (401) QKVNKDINIRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLKFPPISSVRLPAHHGYLYVDFYKRIPDNAVDADELESLRQLRSSVDVMCK 

  EU857538 p61  (401) QKVNKDINIRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLKFPPISSVRLPAHHGYLYVDFYKRIPDNAVDADELESLRQLRSSVDVMCK 

  EU937519 p61  (401) QKVNKDINIRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLKFPPISSVRLPAHHGYLYVDFYKRIPDNAVDADELESLRQLRSSVDVMCK 

  HM573451 p61  (400) QKVNKDINIRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLKFPPISSVRLPAHHGYLYVDFYKRIPDNAVDADELEGLRQLRSSVDVMCK 

  GQ454869 p61  (401) QKVNRDINIRRQFMGRHSKVALRLYRSLGLKFPTISSVRLPAHHGHLYVDFYKRVPDDAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

  GQ454870 p61  (401) QKVNRDINIRRQFMGRHSKVALRLYRSLGLKFPPISSVRLPAHHGHLYVDFYKRVPDDAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

  AY170468 p61  (401) QKVNKDINVRRQFMGRHSEVALRLYRNLGLRFPPISSVRLPAHHGYLYVDFYKRVPDGAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

  EU937521 p61  (401) QKVNKDINVRRQFMGRHSEVALRLYRNLGLRFPPISSVRLPAHHGYLYVDFYKRIPDGAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

  AY340974 p61  (401) QKVNKDINVRRQFMGRHSEVALRLYRNLGLRFPPISSVRLPAHHGYLYVDFYKRVPDGAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

  CTU16304 p61  (401) QKVNKDINVRRQFMGRHSEVALRLYRNLGLRFPPISSVRLPAHHGYLYVDFYKRVPDGAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

 NC_001661 p61  (401) QKVNKDINVRRQFMGRHSEVALRLYRNLGLRFPPISSVRLPAHHGYLYVDFYKRVPDGAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

  DQ272579 p61  (400) QKVNKDIYVRRQFMGRHSEVAFRLYRNLGLRFPPISSVRLPAHHGYLYVDFYKRVPDGAVTAVELESLRQLRSSVDVMCK 

  FJ525431 p61  (401) QKVNRDINVRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLRFPPISSVRLPAHHSYLYVDFYKRVPDDAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

  FJ525433 p61  (401) QKVNRDINVRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLRFPPISSVRLPVHHSYLYVDFYKRVPDDAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

  FJ525434 p61  (401) QKVNRDINVRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLRFPPISSVRLPVHHSYLYVDFYKRVPDDAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

  FJ525435 p61  (401) QKVNRDINVRRQFMGRHSKVALRLYRNSGLRFPPISSVRLPVHHGYLYVDFYKRVPDDAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

  FJ525432 p61  (401) QKVNRDINVRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLRFPPISSVRLPVHHGYLYVDFYKRVPDDAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

  AF260651 p61  (401) QKVNRDINVRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLRFPPISSVRLPVHHGYLYVDFYKRVPDDAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

  EU937520 p61  (401) QKVNRDINVRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLRFPPISSVRLPVHHGYLYVDFYKRVPDDAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

CTAF001623 p61  (401) QKVNRDINVRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLRFPPISSVRLPVHHGYLYVDFYKRVPDDAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

    Y18420 p61  (401) QKVNRDINVRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLRFPPISSVRLPVHHGYLYVDFYKRVPDDAVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

     Consensus  (401) QKVNKDINVRRQFMGRHSKVALRLYRNLGLRFPPISSVRLPAHHGYLYVDFYKRVPD AVTADELESLRQLRSSVDVMCK 

 
ภาพผนวกที ่ข7  (ต่อ)  
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       A18 p61  (481) DRVSITPPPFNRHRRGSSRILRGRGARGASSRHMSRDVATSGFNLAFHHGRLYDTS--- 

  AB046398 p61  (481) DRVSITPPPFNRHRRGSSRILRGRGAAGASSRYMSRDVATSGFNLPFHHGGLHDAS--- 

  EU076703 p61  (481) DRVSVTPPPFNRHRRGSSRILRGRGARGASSRYMSRDVATSGFNLPFHHGGLHDAS--- 

  DQ151548 p61  (481) DRVSITPPPFNRHRRGSSRILRGRGARGASSRYMSRDVATSGFNLPFHHGGLHDASQN- 

  FJ525436 p61  (481) DRVSVTPPPFNRHRRGSSRILRGRGARGASSRYMSRDVATSGFNLPFHYGGLHDASQN- 

  EU857538 p61  (481) DRVSITPPPFNRHRRGSSRILRGRGARGASSRYMSRDVATTGFNLPFRYGRSHDTS--- 

  EU937519 p61  (481) DRVSITPPPFNRHRRGSSRILRGRGARGASSRYMSRDVATTGFNLPFHYGRLHDAS--- 

  HM573451 p61  (480) DRVSITPPPFNRHRRGSSRILRGRGARGASSRHMSRDVATSGFNLPFRHGRLHDTSQS- 

  GQ454869 p61  (481) DRVSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRGARGASSRHLSRDVATSGFNLPYHG-RSYNTS--- 

  GQ454870 p61  (481) DRVSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRSARGASSRHLSRDVATSGFNLPYHG-RSYNTS--- 

  AY170468 p61  (481) DRVSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRGARGASSRHMSRDVATSGFNLPYHG-RLYSTS--- 

  EU937521 p61  (481) DRVSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRGARGASSRHMSRDVATSGFNLPYHG-RLYSTS--- 

  AY340974 p61  (481) DSLSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRGARGASSRHMSRDVATSGFNLPFHG-RLYSTS--- 

  CTU16304 p61  (481) DRVSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRGARGASSRHMSRDVATSGFNLPYHG-RLYSTS--- 

 NC_001661 p61  (481) DRVSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRGARGASSRHMSRDVATSGFNLPYHG-RLYSTS--- 

  DQ272579 p61  (480) DRVSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRGARGASSGHMSRDVATSGFNLPYHG-RLYSTS--- 

  FJ525431 p61  (481) DRVSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRGARGASSRHMGRDVATSGFNLPYHG-RSYNTS--- 

  FJ525433 p61  (481) DRVSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRGARGASSRHMSRDVATSGFNLPYHG-RSYNTS--- 

  FJ525434 p61  (481) DRVSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRGARGASSRHMSRDVATSGFNLPYHG-RSYNTS--- 

  FJ525435 p61  (481) DRVSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRGARGASSRHMSRDVATSGFNLPYHG-RSYNTS--- 

  FJ525432 p61  (481) DRVSITPPPFNRLRRGSSRIFRGRGARGASSRHMSRDVATSGFNLPYHG-RLHNAS--- 

  AF260651 p61  (481) DRVSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRGARGASSRHMSRDVATSGFNLPYHG-RLYNTS--- 

  EU937520 p61  (481) DRVSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRGARGASSRHMSRDVATSGFNLPYHG-RLYNTS--- 

CTAF001623 p61  (481) DRVSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRGARGASSRHMSRDVATSGFNLPYHG-RLYNTS--- 

    Y18420 p61  (481) DRVSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRGARGASSRHMSRDVATSGFNLPYHG-RLYDTS--- 

     Consensus  (481) DRVSITPPPFNRLRRGSSRTFRGRGARGASSRHMSRDVATSGFNLPYHG RLY TS    

 
ภาพผนวกที ่ข7  (ต่อ)  
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       A18 p27    (1) MAGYTILPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVTNRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEQLKYVMVTMDTFLL 

  HM573451 p27    (1) MAGYTILPKADDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVTNRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEQLKYVMVTMDTFLL 

  AF260651 p27    (1) MAGYTTLPNTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVANRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEHLKYVMVTMDAFLL 

  EU937520 p27    (1) MAGYTTLPNTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVANRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEHLKYVMVTMDAFLL 

    Y18420 p27    (1) MAGYTTLPNTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVANRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEHLKYVMVTMDAFLL 

CTAF001623 p27    (1) MAGYTTLPNTDDKEMNPVSAAVPGKYPDVIEKFVANRSVDALIESKLD----NSIYEDSTEKFTGLYMVTMFLEY----- 

  FJ525432 p27    (1) MAGYTMLPNTEDKEMNPVSAAVPGKYPDVIEKFVTNRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEYLKYVMVTMDTFLL 

  AY170468 p27    (1) MAGYTVLPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVANRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEHLKYVMVTMDTFLL 

  CTU16304 p27    (1) MAGYTVLPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVANRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEHLKYVMVTMDTFLL 

  DQ272579 p27    (1) MAGYTVLPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVANRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEHLKYVMVTMDTFLL 

 NC_001661 p27    (1) MAGYTVLPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVANRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEHLKYVMVTMDTFLL 

  AY340974 p27    (1) MAGYTVLPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVANRSVDALIEGVISKLDTPSIYEDSTEKFTGEHLKYVMVTMDTFLL 

  EU937521 p27    (1) MAGYTVLPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVANRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEHLKYVMVTMDTFLL 

  FJ525431 p27    (1) MAGHTILPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVVEKFVANRSVDALIEGVISKLDTSSIYEDSTEKFTGEYLKYVMVTMDTFLL 

  FJ525433 p27    (1) MAGHTILPKIDDKEMDPVSAAVPGKYPDVVEKFVANRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEYLKYVMVTMDTFLL 

  FJ525434 p27    (1) MAGHTILPKIDDKEMDPVSAAVPGKYPDVVEKFVANRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEYLKYVMVTMDTFLL 

  FJ525435 p27    (1) MAGHTILPNIDDKEMDPVSAAVPGKYPDVVEKFVANRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEYLKYVMVTMDTFLL 

  GQ454869 p27    (1) MAGHTILPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVANRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEHLKYVMVTMDIFLL 

  GQ454870 p27    (1) MAGHTILPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVANRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEHLKYVMVTMDIFLL 

  AB046398 p27    (1) MAGYTMLPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVTNRQVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEQLKYVMVTMDTFLL 

  DQ151548 p27    (1) MAGYTMLPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVTNRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEQLKYVMVTMDTFLL 

  EU076703 p27    (1) MAGYTMLPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVTNRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFAGEQLKYVMVTMDTFLL 

  FJ525436 p27    (1) MAGYTMLPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVTNRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEQLKYVMVTMDTFLL 

  EU857538 p27    (1) MAGHTILPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEEFVTNRSVDALIESVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEQLKYVMVTMDTFLL 

  EU937519 p27    (1) MAGYTMLPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVTNRSVDALIESVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEQLKYVMVTMDTFLL 

     Consensus    (1) MAGYTILPKTDDKEMDPVSAAVPGKYPDVIEKFVANRSVDALIEGVISKLDTNSIYEDSTEKFTGEHLKYVMVTMDTFLL 

 
ภาพผนวกที ่ข8  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p27  ของเช้ือ Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18  

อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p27  ของเช้ือไวรัส CTV   
ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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       A18 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLCTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGLRYKLMDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKYACTFEE 

  HM573451 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLCTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGLRYKLFDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKYACTFEE 

  AF260651 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLYTTSTSTKTKFRDKGCISYVQGGSRYKLMDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKYACTFEE 

  EU937520 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLYTTSTSTKTKFRDKGCISYVQGGSRYKLMDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKYACTFEE 

    Y18420 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLCTTSTSTKTKFRDKGCISYVQGGSRYKLMDKVVFPFIISKFTHRETPNALRKYACTFEE 

CTAF001623 p27   (72) ----TKTEDLVH---AMQKRLCTTTKTDKG-------CSYVQGG-RYKLMD--VFPFII--FTDRET-NALRKYAT--EE 

  FJ525432 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLCTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGSRYKLMDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKYACTFEE 

  AY170468 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLTMIQKRLYTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGLRYKLLDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKFACTFEE 

  CTU16304 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLTMIQKRLYTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGLRYKLLDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKFACTFEE 

  DQ272579 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLTMIQKRLYTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGLRYKLLDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKFACTFEE 

 NC_001661 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLTMIQKRLYTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGLRYKLLDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKFACTFEE 

  AY340974 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLTMIQKRLYTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGLRYKLLDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKFACTFEE 

  EU937521 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLTMIQKRLYTISTSAKTKFRDKGCISYVQGGLRYKLLDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKFACTFEE 

  FJ525431 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLCTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGSRYKLMDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKYACTFEE 

  FJ525433 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLCTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGSRYKLMDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKYACTFEE 

  FJ525434 p27   (81) ENYKTKTEDLLVRLAMIQKRLCTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGSRYKLMDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKYACTFEE 

  FJ525435 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLCTVSTSTKTKFRDKGCISYVQGGSRYKLMDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKYACTFEE 

  GQ454869 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLCTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGSRYKLLDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKYACTFEE 

  GQ454870 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLCTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGSRYKLLDKVVFPFIISRFTDRETPNALRKYACTFEE 

  AB046398 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLCTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGLRYKLMDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKYACTFEE 

  DQ151548 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLCTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGLRYKLMDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKYACAFEE 

  EU076703 p27   (81) ENYKTKAEDLLVHLAMIQKRLCTISTSTKTKYRDKGCISYVQGGLRYKLMDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKYACTFEE 

  FJ525436 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLCTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGLRYKLMDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKYACTFEE 

  EU857538 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLCTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGLRYKLMDKVVFPFIMSKFTDRETPNALRKYACTFEE 

  EU937519 p27   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLCTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGLRYKLMDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKYACTFEE 

     Consensus   (81) ENYKTKTEDLLVHLAMIQKRLCTISTSTKTKFRDKGCISYVQGGLRYKLMDKVVFPFIISKFTDRETPNALRKYACTFEE 

 
ภาพผนวกที ่ข8  (ต่อ)  
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       A18 p27  (161) LHLWMARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLTGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  HM573451 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLTGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYI 

  AF260651 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  EU937520 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

    Y18420 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

CTAF001623 p27  (130) LHLMAR--RPDLYEKR--------TKGTHLGLSFLG---LPYSEHER---ILRASSMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  FJ525432 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  AY170468 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTRAGTPHLKGYLSADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  CTU16304 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTRAGTPHLKGYLSADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  DQ272579 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTRAGTPHLKGYLSADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

 NC_001661 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTRAGTPHLKGYLSADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  AY340974 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTRAGTPHLKGYLSADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  EU937521 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTRAGTPHLKGYLSADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  FJ525431 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  FJ525433 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  FJ525434 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  FJ525435 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  GQ454869 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLAADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYV 

  GQ454870 p27  (161) LHLCMAGLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLAADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYV 

  AB046398 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLTGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  DQ151548 p27  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLTGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  EU076703 p27  (161) LHLCTARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLTGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  FJ525436 p27  (161) LHLCTARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLTGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  EU857538 p27  (161) LHLCTARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLTGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

  EU937519 p27  (161) LHLCTARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLTGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

     Consensus  (161) LHLCMARLRPDLYENKRTTKAGTPHLKGYLSADFLSGSLPGYSEHERGIILRASESMLARRQGYEEATELLNLRDLGKYL 

 
ภาพผนวกที ่ข8  (ต่อ)  
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       A18 p27  (241) - 

  HM573451 p27  (241) - 

  AF260651 p27  (241) - 

  EU937520 p27  (241) - 

    Y18420 p27  (241) - 

CTAF001623 p27  (194) - 

  FJ525432 p27  (241) - 

  AY170468 p27  (241) - 

  CTU16304 p27  (241) - 

  DQ272579 p27  (241) - 

 NC_001661 p27  (241) - 

  AY340974 p27  (241) - 

  EU937521 p27  (241) - 

  FJ525431 p27  (241) - 

  FJ525433 p27  (241) - 

  FJ525434 p27  (241) - 

  FJ525435 p27  (241) - 

  GQ454869 p27  (241) - 

  GQ454870 p27  (241) - 

  AB046398 p27  (241) - 

  DQ151548 p27  (241) - 

  EU076703 p27  (241) - 

  FJ525436 p27  (241) - 

  EU857538 p27  (241) - 

  EU937519 p27  (241) - 

     Consensus  (241)   

 
ภาพผนวกที ่ข8  (ต่อ)  
 
 
 



 

 

215 

                      1                                                                             80 

       A18 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFGSVNLHIDPTLIAMNDVRQLGTQQNAALNRDLFLTLKGKYPNLSDKDKDFHI 

  EU857538 p25    (1) MDDETKKLKNKNKEVKEGDDVVAAESSFGSVNLHIDPTLIAMNDVRQLGTQQNAALNRDLFLTLKGKYPNLSDKDKDFHI 

  EU937519 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDNVVAAESSFGSVNLHIDPTLIAMNDVRRLGTQQNAALNRDLFLTLKEKYPNLSDKDKDFHL 

  AF260651 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDEVVAAESSFGSVNLHIDPTLITMNDVRQLSTQQNAALNRDLFLALKGKYPNLPDKDKDFHI 

  EU937520 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDEVVAAESSFGSVNLHIDPTLITMNDVRQLSTQQNAALNRDLFLALKGKYPNLPDKDKDFHI 

    Y18420 p25    (1) MDDETKKLKNKNKEMKEGDDVVAAESSFGSVNLHIDPTLITMNDVRQLSTQQNAALNRDLFLALKGKYPNLPDKDKDFHI 

  AY170468 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFSSVNLHIDPTLITMNDVRQLSTQQNAALNRDLFLTLKGKHPNLPDKDKDFHI 

  AY340974 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFSSVNLHIDPTLITMNDVRQLSTQQNAALNRDLFLTLKGKHPNLPDKDKDFRI 

  CTU16304 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFSSVNLHIDPTLITMNDVRQLSTQQNAALNRDLFLTLKGKHPNLPDKDKDFRI 

  DQ272579 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFSSVNLHIDPTLITMNDVRQLSTQQNAALNRDLFLTLKGKHPNLPDKDKDFRI 

 NC_001661 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFSSVNLHIDPTLITMNDVRQLSTQQNAALNRDLFLTLKGKHPNLPDKDKDFRI 

  EU937521 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFSSVNLHIDPTLITMNDVRQLSTQQNAALNRDLFLTLKGKHPNLPDKDKDFHI 

  FJ525431 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDNVVAAESSFGSLNLHIDPTLIAMNDVRQLGTQQNAALNRDLFLTLKGKHPNLPDKDKDFHL 

  FJ525433 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFGSLNLHIDPTLIAMNDVRQLGTQQNAALNRDLFLTLKGKHPNLPDKDKDFHL 

  FJ525434 p25    (1) MDDETKKLKNKDKETKEGDDVVAAESSFGSLNLHIDPTLIAMNDVRQLGTQQNAALNRDLFLTLKGKHPNLPDKDKDFHL 

  FJ525435 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFGSINLHIDPTLIAMNDVRQLGTQQNAALNRDLFLTLKGKHPNLPDKDKDFHL 

  GQ454869 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFGSVNLHIDPTLIAMNDVRQLGTQQNAALNRDLFLTLKGKYPNLPDKDKDFHI 

  GQ454870 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFGSVNLHIDPTLIAMNDVRQLGTQQNAALNRDLFLTLKGKYPNLPDKDKDFHI 

  HM573451 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFASVNLHIDPTLIAMNDVRQLGTQQNAALNRDLFLTLKGKYPNLPDKDKDFHI 

  FJ525432 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFGSLNLHIDPTLIAMNDVRQLGTQQNAALNRDLFLTLKGKYPNLPDKDKDFHI 

  AB046398 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFGSLNLHIDPTLIAMNDVRQLGTQQNAALNRDLFLTLKGKYPNLSDKDKDFHL 

  DQ151548 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFGSLNLHIDPTLIAMNDVRQLSTQQNAALNRDLFLTLKGKYPNLSDKDKDFHI 

CTAF001623 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFGSLNLHIDPTLIAMNDVRQLGTQQNAALNRDLFLTLKGKYPNLSDKDKDFHI 

  EU076703 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFGSLNLHIDPTLIAMNDVRQLGTQQNAALNRDLFLTLKGKYPNLSDKDKDFHI 

  FJ525436 p25    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFGSLNLHIDPTLIAMNDVRQLGTQQNAALNRDLFLTLKGKYPNLSDKDKDFHI 

     Consensus    (1) MDDETKKLKNKNKETKEGDDVVAAESSFGSVNLHIDPTLIAMNDVRQLGTQQNAALNRDLFLTLKGKYPNLPDKDKDFHI 

 
ภาพผนวกที ่ข9  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p25  ของเช้ือ Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18  

อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p25  ของเช้ือไวรัส CTV 
ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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       A18 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGITYTREGVEVDLSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  EU857538 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGITYTREGVEVDLSDKLWTDIVFNSKGIGNRANALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  EU937519 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGITYTREGVEVDLSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  AF260651 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGITYTREGVEVDLSDKLWTDIVYNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  EU937520 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGITYTREGVEVDLSDKLWTDIVYNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

    Y18420 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGITYTREGVEVDLSDKLWTDIVYNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  AY170468 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDATGITYTREGVEVDLSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  AY340974 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDATGITYTREGVEVDLSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  CTU16304 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDATGITYTREGVEVDLSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  DQ272579 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDATGITYTREGVEVDLSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

 NC_001661 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDATGITYTREGVEVDLSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  EU937521 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDATGITYTREGVEVDLSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  FJ525431 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDATGITYTREGVEVDLPDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  FJ525433 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGITYTREGVEVDLPDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  FJ525434 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGITYTREGVEVDLPDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  FJ525435 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGITYTREGVEVDLPDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  GQ454869 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGMTYTREGVEVELSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  GQ454870 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGMTYTREGVEVELSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  HM573451 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGMTYTREGVEVELSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRSNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  FJ525432 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGITYTREGVEVDLSDKLWADVVFNSKGIGDRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  AB046398 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGITYTREGVEVDLSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRSNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  DQ151548 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGITYTREGVEVDLSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRSNDALYLAFCRQNRNLSYG 

CTAF001623 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGITYTREGVEVDLSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRSNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  EU076703 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGITYTREGVEVDLSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRSNDALYLAFCRQNRNLSYG 

  FJ525436 p25   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGITYTREGVEVDLSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRSNDALYLAFCRQNRNLSYG 

     Consensus   (81) AMMLYRLAVKSSSLQSDDDTTGITYTREGVEVDLSDKLWTDVVFNSKGIGNRTNALRVWGRTNDALYLAFCRQNRNLSYG 

 
ภาพผนวกที ่ข9  (ต่อ)  
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       A18 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFNTR- 

  EU857538 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFNTR- 

  EU937519 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFNTR- 

  AF260651 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFNTR- 

  EU937520 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFNTR- 

    Y18420 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFNTR- 

  AY170468 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADDVVVTNVRQLGKFNTR- 

  AY340974 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADDVVVTNVRQLGKFNTR- 

  CTU16304 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADDVVVTNVRQLGKFNTR- 

  DQ272579 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADDVVVTNVRQLGKFNTR- 

 NC_001661 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADDVVVTNVRQLGKFNTR- 

  EU937521 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADDVVVTNVRQLGKFNTR- 

  FJ525431 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFSTR- 

  FJ525433 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFSTR- 

  FJ525434 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFSTR- 

  FJ525435 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFSAR- 

  GQ454869 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFNTR- 

  GQ454870 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFNTR- 

  HM573451 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFNTR- 

  FJ525432 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAREQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFNTR- 

  AB046398 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFNTR- 

  DQ151548 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYVQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFNTR- 

CTAF001623 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFNTR- 

  EU076703 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFNTR- 

  FJ525436 p25  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFNTR- 

     Consensus  (161) GRPLDAGIPAGYHYLCADFLTGAGLTDLECAVYIQAKEQLLKKRGADEVVVTNVRQLGKFNTR  

 
ภาพผนวกที ่ข9  (ต่อ)  
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       A18 p18    (1) MSGSLGNLTHVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPSEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLEGMN 

  AF260651 p18    (1) MSGSLGNLTHVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGDTIVRFALHVPNEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLESMN 

  EU937520 p18    (1) MSGSLGNLTHVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPNEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLESMN 

    Y18420 p18    (1) MSGSLGNLTHVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPNEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLESMN 

  AY170468 p18    (1) MSGSLGNSTHVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPNEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLEGMN 

  AY340974 p18    (1) MSGSLGNSTHVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPNEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLEGMN 

  CTU16304 p18    (1) MSGSLGNSTHVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPNEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLEGMN 

  EU937521 p18    (1) MSGSLGNSTHVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPNEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLEGMN 

 NC_001661 p18    (1) MSGSLGNSTHVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPNEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLEGMN 

  DQ272579 p18    (1) MSGSLGNSTHVDLLRSDSRLLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVSNEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVLDLLEGMN 

  FJ525431 p18    (1) MSGSLGNLAHVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPNEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLEGMN 

  FJ525433 p18    (1) MSGSLGNLAHVDLLRSDSRFLPGWWSFIVNAGDIIVRFALHVPNEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLEGMN 

  FJ525434 p18    (1) MSGSLGNLAHVDLLRSDSRFLPGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPNEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLEGMN 

  FJ525435 p18    (1) MSGSLGNLAHVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPNEDMLNSFSAISNCMIIADGSALLKDNTVVDRLEGMN 

  FJ525432 p18    (1) MSGSLGNLTHVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPNEDMLNSFSAVSNCTIIADSSALLKDNTVVDRLEGTN 

  DQ151548 p18    (1) MSGSLGNLTHVDLLRSESRFLSGWWSFVVNVGDIIVRFALHVPSEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLESMN 

  GQ454869 p18    (1) MSGSLGNLTHVDILRSDSRFISGWWSFVVNVGDIIVRFALHVPSEEMLNDFSAISNCTIIADGSALLKDNIVFDRLEGMN 

  GQ454870 p18    (1) MSGSLGNLTHVDILRSDSRFISGWWSFVVNVGDIIVRFALHVPSEEMLNDFSAISNCTIIADGSALLKDNIVFDRLEGMN 

  HM573451 p18    (1) MSGSLGNLTHVDLLRSESRFISGWWSFVVNVGDIIVRFALHVPSEEMLNDFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLEGMN 

CTAF001623 p18    (1) MSGSLGNLTHVDLLRCDSRFLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPSEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDCLESMN 

  EU857538 p18    (1) MSGSLGNLTHVDLLRSDSRFVSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPSEDVLNSFSAVSNCTIIADGSALLKDNTVVDRLESMN 

  EU937519 p18    (1) MSGSLGNLTRVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPSEDVLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDHLESMN 

  AB046398 p18    (1) MSGSLGNLTHVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPSEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLESMN 

  EU076703 p18    (1) MSGSLGNLTHVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGEIIVRFALHVPSEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLESMN 

  FJ525436 p18    (1) MSGSLGNLTHVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPSEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLESMN 

     Consensus    (1) MSGSLGNLTHVDLLRSDSRFLSGWWSFIVNVGDIIVRFALHVPNEDMLNSFSAISNCTIIADGSALLKDNTVVDRLEGMN 

 
ภาพผนวกที ่ข10  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p18  ของเช้ือ Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18  

  อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p18  ของเช้ือไวรัส   
  CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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       A18 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVIMGTNVDDSRCGCSIWFYNNGTFQNGLTRCNNL 

  AF260651 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAVTSDRVLFKVIMGANVDDSRCGCSIWFYNNGTFQNGLTRCNNL 

  EU937520 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVIMGANVDDSRCGCSIWFYNNGTFQNGLTRCNNL 

    Y18420 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVIMGANVDDSRCGCSIWFYNNGTFQNGLTRCNNL 

  AY170468 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVVKGTNVDDSRCGCSIWFYNNGTFQNGLIRCNNL 

  AY340974 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVVMGTNVDDSRCGCSIWFYNNGTFQNGLIRCNNL 

  CTU16304 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVVMGTNVDDSRCGCSIWFYNNGTFQNGLIRCNNL 

  EU937521 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVVMGTNVDDSRCGCSIWFYNNGTFQNGLIRCNNL 

 NC_001661 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVVMGTNVDDSRCGCSIWFYNNGTFQNGLIRCNNL 

  DQ272579 p18   (81) PLAYLFKLAKTTTTICFSMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVVMGTNVDDSRCGCSIWFYNNGTFQNGFIRCNNL 

  FJ525431 p18   (81) PLAYLLNLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVIMGTNVDDSRCGCSIWFYDNGTFQNGLIRCNNL 

  FJ525433 p18   (81) PLAYLLNLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVIMGTNVDDSRCGCSIWFYDNGTFQNGLIRCNNL 

  FJ525434 p18   (81) PLAYLLNLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVIMGTNVDDSRCGCSIWFYDNGTFQNGLIRCNNL 

  FJ525435 p18   (81) PLAYLLNLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAIASDRVLFEVIMGTNVDDSRCGCSIWFYNNGTFQNGLIRCNNL 

  FJ525432 p18   (81) PLAYLLNLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAIASDRVLFKVIMGTNVDDSRCGCSIWFYNNGTFQNGLIRCNNL 

  DQ151548 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVIMGTNVDDSRCGCSIWFYNNGTFLNGLTRCNNL 

  GQ454869 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVVMGTNVDDTRCGCSIWFYNNGMFRNGLTRCDNL 

  GQ454870 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVVMGTNVDDTRCGCSIWFYNNGMFRNGLTRCDNL 

  HM573451 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVVMGTNVDDTRCGCSIWFYNNGMFRNGLTRCDNL 

CTAF001623 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVIMGTNADDSRCGCSIWFYNNGTFQNGLTRCNNL 

  EU857538 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVIMGTNVDDSRCGCSIWFYNNGMFQNGLTRCNNL 

  EU937519 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAISSDRVLFKVIIGTNVDDSRCGCSIWFYDNGMFQNGLTRCNNL 

  AB046398 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVIMGTNVDDSRCGCSIWFYNNGTFQNGLTRCNNL 

  EU076703 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVIMGINVDDSRCGCSIWFYNNGTFQNGLTRCNNL 

  FJ525436 p18   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVIMGINVDDSRCGCGIWFYNNGTFQNGLTRCNNL 

     Consensus   (81) PLAYLLKLAKTTTTICFTMSNKVLFGTTKSEPLSCLAITSDRVLFKVIMGTNVDDSRCGCSIWFYNNGTFQNGLTRCNNL 

 
ภาพผนวกที ่ข10  (ต่อ)  
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       A18 p18  (161) VALFSAT- 

  AF260651 p18  (161) VTLFSAT- 

  EU937520 p18  (161) VTLFSAT- 

    Y18420 p18  (161) VTLFSAT- 

  AY170468 p18  (161) VTLFSVT- 

  AY340974 p18  (161) VTLFSVT- 

  CTU16304 p18  (161) VTLFSVT- 

  EU937521 p18  (161) VTLFSVT- 

 NC_001661 p18  (161) VTLFSVT- 

  DQ272579 p18  (161) VTLFSVT- 

  FJ525431 p18  (161) VALFSAT- 

  FJ525433 p18  (161) VALFSAT- 

  FJ525434 p18  (161) VALFSAT- 

  FJ525435 p18  (161) VALFSAT- 

  FJ525432 p18  (161) VALFSAT- 

  DQ151548 p18  (161) VALFSAT- 

  GQ454869 p18  (161) VTLFSAT- 

  GQ454870 p18  (161) VTLFSAT- 

  HM573451 p18  (161) VTLFSAT- 

CTAF001623 p18  (161) VALFSAT- 

  EU857538 p18  (161) VALFSAT- 

  EU937519 p18  (161) VALFSAT- 

  AB046398 p18  (161) VALFSAT- 

  EU076703 p18  (161) VALFSAT- 

  FJ525436 p18  (161) VALFSAT- 

     Consensus  (161) VALFSAT  

 
ภาพผนวกที ่ข10  (ต่อ)  
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       A18 p13    (1) MSIRRVWLKVMAVITVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNVSYAKKCYDLANFDLDFLRIVVIPLSGGTANESR 

  GQ454869 p13    (1) MSIRRVWLKVVAVITVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNISYAKKCYDLANFDLDFLRVVVIPLSGSTANESR 

  GQ454870 p13    (1) MSIRRVWLKVVAVITVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNISYAKKCYDLANFDLDFLRVVVIPLSGSTANESR 

  HM573451 p13    (1) MSIRRVWLKVVAVITVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNISYAKKCYDLANFDLDFLRVVVIPLSGSTANESR 

  AB046398 p13    (1) MGIRRVWLKIMAVITVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNVSYAKKCYELANFDLDFLRIVIIPLSGGAVNESR 

CTAF001623 p13    (1) MGIRRVWLKIMAVITVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNVSYAKKCYELAKFDLDFLRIVIIPLSGGAVNESH 

  DQ151548 p13    (1) MGIRRVWLKIMAVITVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNASYAKKCYELANFDLDFLRIVIIPLSGGAVNESR 

  EU076703 p13    (1) MGIRRVWLKVMAVITVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDAHFSNVSYAKKCYELANFDLDFLRIVIIPLSGGAVNESR 

  FJ525436 p13    (1) MGIRRVWLKVMAVITVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDAHFSNVSYAKKCYELANFDLDFLRIVIIPLSGGAVNESR 

  EU937519 p13    (1) MSIRRVWLKVMAVITVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNVSYAKKCYELANFDLDFLRIVIIPLSGGAVNESR 

  EU857538 p13    (1) MSIRRVWLKVMAVITVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNVSYAKKCYELANFDLDFLRIVVIPLSGGAVNESR 

  AF260651 p13    (1) MSIRRVWLKVIAVITVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNVSYAKKCYDLANFDLDFLRIVIIPLSGGTANESR 

  EU937520 p13    (1) MSIRRVWLKVIAVITVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNVSYAKKCYDLANFDLDFLRIVIIPLSGGTANESR 

    Y18420 p13    (1) MSIRRVWLKVIAVITVLWYCKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNVSYAKKCYDLANFDLDFLRIVIIPLSGGTANESR 

  FJ525431 p13    (1) MSFRRLWLKVIAVVTVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNVSYAKKCYDLANFDLDFLRIVIIPLSGGTVNESR 

  FJ525434 p13    (1) MSFRRLWLKVIAVVTVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNVSYAKKCYDLANFDLDFLRIVIIPLSGGTVNESR 

  FJ525433 p13    (1) MSFRRLWLKVIAVVTVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNVSYAKKCYDLANFDLDFLRIVIIPLSCGTVNESR 

  FJ525435 p13    (1) MSFRRLWLKVIAVVTVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNVSYAKKCYDLANFDLDFLRIVIIPLSSGTVNESH 

  FJ525432 p13    (1) MSFRRMWLKVMAVVTVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNVSYAKKCYDLANFDLDFLRIVIIPLSGGTVNESR 

  AY170468 p13    (1) MSFRRLWLKVMAVVTVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFTNVSYAKKCYDLANFDLDFLRIVIIPLSGGTVNESR 

  EU937521 p13    (1) MSFRRLWLKVMAVVTVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFTNVSYAKKCYDLANFDLDFLRIVIIPLSGGTVNESR 

  DQ272579 p13    (1) MSIRRSWFKVMAVVTVLWYGNEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFTNGSYAKKCYDFANFDLDFLRIVIIPLSGGTVNESR 

  AY340974 p13    (1) MSIRRSWLKVMAVVTVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFTNVSYAKKCYDLANFDLDFLRIVIIPLSGGTVNESR 

  CTU16304 p13    (1) MSIRRSWLKVMAVVTVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFTNVSYAKKCYDLANFDLDFLRIVIIPLSGGTVNESR 

 NC_001661 p13    (1) MSIRRSWLKVMAVVTVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFTNVSYAKKCYDLANFDLDFLRIVIIPLSGGTVNESR 

     Consensus    (1) MSIRRVWLKVMAVITVLWYGKEPSISEGYNALMNDDFKFIDTHFSNVSYAKKCYDLANFDLDFLRIVIIPLSGGTVNESR 

 
ภาพผนวกที ่ข11  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p13  ของเช้ือ Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18  

อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p13  ของเช้ือไวรัส       
CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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       A18 p13   (81) ADRANISEIVESHVSDRDRMNILLRNKRIQIPSLLPCDN- 

  GQ454869 p13   (81) ADRANISEIVESHVSDRDRMNILLRNKRIQIPSLLPCGN- 

  GQ454870 p13   (81) ADRANISEIVESHVSDRDRMNILLRNKRIQIPSLLPCGN- 

  HM573451 p13   (81) ADRANISEIVESHVSDRDRMNILLRNKRIQIPSLLPCGN- 

  AB046398 p13   (81) ADRANVSEIVESHVSDRDRMKILLRNKRIQIPSLLPCDN- 

CTAF001623 p13   (81) ADRTNVSEIVESHMSDRDRMKILLRNKRIQIPSLLPCDN- 

  DQ151548 p13   (81) ADRANVSEIVESHMSDRDRMKILLRNKRIQIPSLLPCDN- 

  EU076703 p13   (81) ADRANVSEIVESHMSDRDRMKVLLRNKRIQIPSLLPCDN- 

  FJ525436 p13   (81) ADRANVSEIVESHMSDRDRMKVLLRNKRIQIPSLLPCDN- 

  EU937519 p13   (81) ADRANVSEIVESHMSDRDRMNILLRNKRIQIPSLLPCDN- 

  EU857538 p13   (81) ADRANVSEIVESHMSDRDRMSILLRNKRIQIPSLLPCGN- 

  AF260651 p13   (81) SDRTNVSEIVESHVSDRDRMHILLRNKRIQIPSLLPCDN- 

  EU937520 p13   (81) SDRTNVSEIVESHVSDRDRMHILLRNKRIQIPSLLPCDN- 

    Y18420 p13   (81) SDRTNVSEIVESHVSDRDRMHILLRNKRIQIPSLLPCDN- 

  FJ525431 p13   (81) ANHANVSEIVESHISDRDRMSILLRNKRIQIPSLLPCGD- 

  FJ525434 p13   (81) ANHANVSEIVESHISDRDRMSILLRNKRIQIPSLLPCGD- 

  FJ525433 p13   (81) ANHANVSEIVESHISDRDRMSILLRNKRIQIPSLLPCGD- 

  FJ525435 p13   (81) ANRTNVSEIVESHISDRDRMSILLRNKRIQIPSLLPCGD- 

  FJ525432 p13   (81) ANPTNVSEIVESHMSDRDRMSILLRNKRIQIPSLLPCGD- 

  AY170468 p13   (81) ADRTNVSEIVESHVSDRDRMSILLRNKRIQIPSLLPCDN- 

  EU937521 p13   (81) ADRTNVSEIVESHVSDRDRMSILLRNKRIQIPSLLPCDN- 

  DQ272579 p13   (81) ADRTNVSEIVESHVSDRDRMSILLRNKRIQIPSLLPCDN- 

  AY340974 p13   (81) ADRTNVSEIVESHVSDRDRMSILLRNKRIQIPSLLPCDN- 

  CTU16304 p13   (81) ADRTNVSEIVESHVSDRDRMSILLRNKRIQIPSLLPCDN- 

 NC_001661 p13   (81) ADRTNVSEIVESHVSDRDRMSILLRNKRIQIPSLLPCDN- 

     Consensus   (81) ADRANVSEIVESHVSDRDRM ILLRNKRIQIPSLLPCDN  

 
ภาพผนวกที ่ข11  (ต่อ)  
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       A18 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGAVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  DQ272579 p20    (1) MRAYFSVNNYISLLAKVSAVVERLCDPSVTLTEVIDEIDEFNSFLALVHSMKSDVNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  GQ454869 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLANVGAAVERLCDPSVTLTEVIDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  GQ454870 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLANVGAAVERLCDPSVTLTEVIDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  AF260651 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGSVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  EU937520 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGSVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

    Y18420 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGSVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  FJ525431 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGAVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  FJ525432 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGAVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  FJ525433 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGAVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  FJ525434 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGAVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  FJ525435 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGAVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  AY170468 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVSAVVERLCDPSVTLAEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  AY340974 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVSAVVERLCDPSVTLAEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  CTU16304 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVSAVVERLCDPSVTLAEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  EU937521 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVSAVVERLCDPSVTLAEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

 NC_001661 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVSAVVERLCDPSVTLAEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  EU076703 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGAVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  FJ525436 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGAVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  EU857538 p20    (1) MRAYFSVNDYISLSAKVGAVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  EU937519 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGAVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  AB046398 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGAVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

CTAF001623 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGAVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  DQ151548 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGAVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

  HM573451 p20    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGAVVERLYDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

     Consensus    (1) MRAYFSVNDYISLLAKVGAVVERLCDPSVTLTEVMDEINDFNSFLALVHSMKSDMNGDHQDGHHEMGEHKSRLLCNIEAK 

 
ภาพผนวกที ่ข12  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p20  ของเช้ือ Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18  

  อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p20  ของเช้ือไวรัส   
  CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 

 



 

 

224 

                      81                                                                           160 

       A18 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTREKLLCTSAVDVMGFFVMRYMSSSHTSFESVMRT-ELKLVVKVVLSDLSRTHKLDFSERAFAAYGIL 

  DQ272579 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTREKLLCTSAVDVMGFFVMRYMSSSHTKLRVCNENGVEVSSLKVVLSDLSRAHKLDFSERAFAAYGIL 

  GQ454869 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTREKLLCTSAVDVMGFFVMRYMSSSHTSFESVMRT-ELKLVVKVVLSDLSRAHKLDFSERAFTAYGIL 

  GQ454870 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTREKLLCTSAVDVMGFFVMRYMSSSHTSFESVMRT-ELKLVVKVVLSDLSRAHKLDFSERAFTAYGIL 

  AF260651 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTREKLLCTSATDVVGFFVVRYMSSSHTSFETVMRT-ELKLVVKAVLSELSRTHKLDFSERAFTAYGIL 

  EU937520 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTREKLLCTSATDVVGFFVVRYMSSSHTSFETVMRT-ELKLVVKAVLSELSRTHKLDFSERAFTAYGIL 

    Y18420 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTREKLLCTSATDVVGFFVVRYMSSSHTSFETVMRT-ELKLVVKAVLSELSRTHKLDFSERAFTAYGIL 

  FJ525431 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTREKLLCTSATDVMGFFVVRYMSSSHTSFESVMHT-ELKLVVKAVLSDLSRTHKLDFSERAFAAYGIL 

  FJ525432 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTREKLLCTSATDVMGFFVVRYMSSSHTSFESVMHT-ELKLVVKAVLSDLSRTHKLDFSERAFAAYAIL 

  FJ525433 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTREKLLCTSATDVMGFFVVRYMSSSHTSFESVMHT-ELKLVVKAVLSDLSRTHKLDFSERAFAAYGIL 

  FJ525434 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTREKLLCTSATDVMGFFVVRYMSSSHTSFESVMHT-ELKLVVKAVLSDLSRTHKLDFSERAFAAYGIL 

  FJ525435 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTREKLLCTSATDVMGFVVMRYMSSSHTSFESVMRT-ELKLVVKAVLSDLSRTHKLDFSERAFAAYGIL 

  AY170468 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTRDKLLCTSATDVMGFFVMRYMSSSHTSFESVMRT-ELRLVVKAVLSDLSRAHKLDFSERAFAAYGIL 

  AY340974 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTRDKLLCTSATDVMGFFVMRYMSSSHTSFESVMRT-ELRLVVKAVLSDLSRAHKLDFSERAFAAYGIL 

  CTU16304 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTRDKLLCTSATDVMGFFVMRYMSSSHTSFESVMRT-ELRLVVKAVLSDLSRAHKLDFSERAFAAYGIL 

  EU937521 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTRDKLLCTSATDVMGFFVMRYMSSSHTSFESVMRT-ELRLVVKAVLSDLSRAHKLDFSERAFAAYGIL 

 NC_001661 p20   (81) LRVLLDIIRRRFTRDKLLCTSATDVMGFFVMRYMSSSHTSFESVMRT-ELRLVVKAVLSDLSRAHKLDFSERAFAAYGIL 

  EU076703 p20   (81) LRILLDIIRRRFTRDKLLCTSATDVMGFFVMRYMSSSHTSFESVMRT-ELKLVVKAVLSDLSRAHKLDFSERAFAAYGIL 

  FJ525436 p20   (81) LRILLDIIRRRFTRDKLLCTSATDVMGFFVMRYMSSSHTSFESVMRT-ELKLVVKAVLSDLSRAHKLDFSERAFAAYGIL 

  EU857538 p20   (81) LRILLDIIRRRFTRDKLLCTSATDTLGFFVMRYMSSSHTSFESVMRT-ELKLVVKAVLSDLSRTHKLDFSERAFAAYGIL 

  EU937519 p20   (81) LRILLDIIRRRFTRDKLLCTSATDTMGFFVMRYMSSSHTSFESVMRT-ELKLVVKAVLSDLSRTHKLDFSERAFAAYGIL 

  AB046398 p20   (81) LRILLDIIRRRFTRDKLLCTSATDVMGFFVMRYMSSSHTSFESVMRT-ELKLVVKAVLSDLSRAHKLDFSERAFAAYGIL 

CTAF001623 p20   (81) LRILLDIIRRRFTRDKLLCTSATDVMGFFVMRYMSSSHTSFESVMRT-ELKLVVKAVLSDLSRAHKLDFSERAFAAYGIL 

  DQ151548 p20   (81) LRILLDIIRRRFTRDKLLCTSATDVMGFFVMRYMSSSHTSFESVMRT-ELKLVVKAVLSDLSRAHKLDFSERAFAAYGIL 

  HM573451 p20   (81) LRILLDIIRRRFTRDKLLCTSATDVMGFFVMRYMASSHTSFESVMRT-ELKLVVKAVLSDLSRAHKLDFSERAFAAYGIL 

     Consensus   (81) LRVLLDIIRRRFTRDKLLCTSATDVMGFFVMRYMSSSHTSFESVMRT ELKLVVKAVLSDLSRAHKLDFSERAFAAYGIL 

 
ภาพผนวกที ่ข12  (ต่อ)  
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       A18 p20  (160) LQKGTVSTVCGQFDINLVSPSCV- 

  DQ272579 p20  (161) LQKGTVSTVCGQFDINLVSPSCV- 

  GQ454869 p20  (160) LQKGTVSTVCGQFDINLVSPSCV- 

  GQ454870 p20  (160) LQKGTVSTVCGQFDINLVSPSCV- 

  AF260651 p20  (160) LQKGTVATVCGQFDINLVSPSCV- 

  EU937520 p20  (160) LQKGTVATVCGQFDINLVSPSCV- 

    Y18420 p20  (160) LQKGTVATVCGQFDINLVSPSCV- 

  FJ525431 p20  (160) LQKGAVATVCSQFDINLVSPSCV- 

  FJ525432 p20  (160) LQKGAVATVCSQFDINLVSPSCV- 

  FJ525433 p20  (160) LQKGAVATVCSQFDINLVSPSCV- 

  FJ525434 p20  (160) LQKGAVATVCSQFDINLVSPSCV- 

  FJ525435 p20  (160) LQKGAVATVCSQFDINLVSPSCV- 

  AY170468 p20  (160) LQKGTVSTVCGQFDINLVSPSCV- 

  AY340974 p20  (160) LQKGTVSTVCGQFDINLVSPSCV- 

  CTU16304 p20  (160) LQKGTVSTVCGQFDINLVSPSCV- 

  EU937521 p20  (160) LQKGTVSTVCGQFDINLVSPSCV- 

 NC_001661 p20  (160) LQKGTVSTVCGQFDINLVSPSCV- 

  EU076703 p20  (160) LQKGTVSTVCGQFDINLVSPSCV- 

  FJ525436 p20  (160) LQKGTVSTVCGQFDINLVSPSCV- 

  EU857538 p20  (160) LQKGTVATVCGQFDIKLVSPSCV- 

  EU937519 p20  (160) LQKGTVATVCGQFDISLVSPSCV- 

  AB046398 p20  (160) LQKGTVATVCGQFDINLVSPSCV- 

CTAF001623 p20  (160) LQKGTVATVCGQFDINLVSPSCV- 

  DQ151548 p20  (160) LQKGTVATVCGQFDINLVSPSCV- 

  HM573451 p20  (160) LQKGTVATVCGQFDINLVSPSCV- 

     Consensus  (161) LQKGTVATVCGQFDINLVSPSCV  

 
ภาพผนวกที ่ข12  (ต่อ)  
 
 
 



 

 

226 

                      1                                                                             80 

       A18 p23    (1) MDSTSGQTFVSVNLSDESNTASTEVKTVSSEADRLEFLRKMN-PFIIDALIRKNSYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKGL 

  AF260651 p23    (1) MDYTSGQTFVSVNLSDESNTASTKVENVKSEADRLEFLRKMN-PFIVDALVRKTNYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKAL 

  EU937520 p23    (1) MDDTSGQTFVSVNLSDESNTASTKVENVKSEADRLEFLRKMN-PFIVDALVRKTNYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKAL 

    Y18420 p23    (1) MDDTSGQTFVSVNLSDESNTASTKVENVKSEADRLEFLRKMN-PFIVDALVRKTNYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKAL 

  FJ525431 p23    (1) MNDTSGQTFVSVNLSDESNTASTRVENVKSEADRLEFLRKMN-PVIIDALVRKTNYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKAL 

  FJ525433 p23    (1) MNDTSGQTFVSVNLSDESNTASTRVENVKPEADRLEFLRKMN-PLTIDALVRKTNYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDRAL 

  FJ525434 p23    (1) MNDTSGQTFVSVNLSDESNTASTRVENVKPEADRLEFLRKMN-PLTIDALVRKTNYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDRAL 

  FJ525435 p23    (1) MNDTSGQTFVSVNLSDESNTASTRVENVKSEADRLEFLRKMN-PSIIDALVRKTNYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKAL 

  FJ525432 p23    (1) MDDTSGQTFVSVNLSDESNTASTRVENVKSEADRLEFLRKMN-PFIIDALVRKTNYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKAL 

  GQ454869 p23    (1) MDSTSGQTFVSVNLSDESNTASTAVRTVSSEADRLEFLRKMN-PFIIDALVRKTSYQGARFRAKIIGVCVDCGRKHDKGL 

  GQ454870 p23    (1) MDSTSGQTFVSVNLSDESNTASTAVRTVSSEADRLEFLRKMN-PFIIDALVRKTSYQGARFRAKIIGVCVDCGRKHDKGL 

  AY170468 p23    (1) MDNTSGQTFVSVNLSDESNTATTDVKPVSSEADRLDFLQKMN-PIIIDALIRKNSYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKGL 

  EU937521 p23    (1) MDNTSGQTFVSVNLSDESNTATTDVKPVSSEADRLDFLQKMN-PIIIDALIRKNSYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKGL 

  AY340974 p23    (1) MDNTSGQTFVSVNLSDESNTATTDVEPVSSEADRLDFLQKMN-PIIIDALIRKNSYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKGL 

  CTU16304 p23    (1) MDNTSGQTFVSVNLSDESNTATTDVEPVSSEADRLDFLQKMN-PIIIDALIRKNSYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKGL 

  DQ272579 p23    (1) MDNTSGQTFVSVNLSDESNTATTDVEPVSSEADRLDFLQKMNNPIIIDALIRKNSYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKGL 

 NC_001661 p23    (1) MDNTSGQTFVSVNLSDESNTATTDVEPVSSEADRLDFLQKMN-PIIIDALIRKNSYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKGL 

  HM573451 p23    (1) MNDTSGQTFISVNLSDESNTASTEVKTVSSEADRLEFLRKMN-PFIIDALIRKTSYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKGS 

  EU857538 p23    (1) MDDTSGQTFVSVNLSDESNTASTEVKTVSLEAGRLEFLRKMN-PFIIDALIRKTTYQGARFRARIIGVCMDCGRKHDKAS 

  EU937519 p23    (1) MDDTSGQTFISVNLSDESNTASTEVKTVSLEADRLEFLRKMN-PFIIDALIRKTSYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKAS 

  EU076703 p23    (1) MDDTSGQTFISVNLSDESNTASTETKAVSSEVDRLEFLRKMN-PFIIDALIRKNSYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKAS 

  FJ525436 p23    (1) MNDTSGQTFISVNLSDESNTASTEIKAVSSEADRLEFLRKMN-PFIIDALIRKNSYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKAS 

CTAF001623 p23    (1) MDDTSGQTFISVNLSDESNTASTEIKTVSSEADRLEFLRKMN-PFIIDALIRKNNYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKAS 

  AB046398 p23    (1) MDDTSGQTFISVNLSDESNTASTEIKTVSSEADRLEFLRKMN-PFIIDALIRKNSYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKAS 

  DQ151548 p23    (1) MDDTSGQTFISVNLSDESNTASTEIKTVSSEADRLEFLRKMN-PFIIDALIRKNSYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKAS 

     Consensus    (1) MDDTSGQTFVSVNLSDESNTASTEVK VSSEADRLEFLRKMN PFIIDALIRKTSYQGARFRARIIGVCVDCGRKHDKAL 

 
ภาพผนวกที ่ข13  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p23  ของเช้ือ Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18  

  อาการล าตน้บุ๋มท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนโปรตีน p23  ของเช้ือไวรัส   
  CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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       A18 p23   (80) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEMFAIDLVMYTKERQLAVDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  AF260651 p23   (80) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEMFAIELVSYTKERQLAVDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  EU937520 p23   (80) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEMFAIELVSYTKERQLAVDLAAEREKTRLARRHPIRSPEE 

    Y18420 p23   (80) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEMFAIELVLYTKERQLAVDLAAEREKTRLARRHPIRSPEE 

  FJ525431 p23   (80) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEMFAIELVLHTKEKQLAVDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  FJ525433 p23   (80) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEMFAIELVLYTKEKQLAVDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  FJ525434 p23   (80) KTERKCKVNNTQSQNGVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEMFAIELVLYTKEKQLAVGLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  FJ525435 p23   (80) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEMFAIELVSYTKEKQLAVDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  FJ525432 p23   (80) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAETFAIELVLYTKEKQLAVDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  GQ454869 p23   (80) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNEGKARAFSNAEMFAIDLVMYTKEKQLAINLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  GQ454870 p23   (80) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNEGKARAFSNAEMFAIDLVMYTKEKQLAINLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  AY170468 p23   (80) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEIFAIDLVMYTKERQLAIDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  EU937521 p23   (80) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEIFAIDLVMYTKERQLAIDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  AY340974 p23   (80) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEIFAIDLVMYTKERQLAIDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  CTU16304 p23   (80) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEIFAIDLVMYTKERQLAIDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  DQ272579 p23   (81) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEIFAIDLVMYTKERQLAIDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

 NC_001661 p23   (80) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEIFAIDLVMYTKERQLAIDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  HM573451 p23   (80) RTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVMYLSKRKARAFSNAETFAIDLVMYTKERQLAVDLAAEREKTRLARKHPMRSPEE 

  EU857538 p23   (80) RTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLKKRKARAFSNAEMFAIDLVMHTKERQLAVDLAAERERTRLARRHPMRSPEE 

  EU937519 p23   (80) RTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEMFAIDLVMHTKERQLAVDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  EU076703 p23   (80) RTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKREARAFSNAEMFAIDLVMHTKERQLAVDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  FJ525436 p23   (80) RTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKGKARAFSNAEMFAIDLVMHTKERQLAVDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

CTAF001623 p23   (80) RTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEMFAIDLVMHTKERQLAVDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  AB046398 p23   (80) RTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEMFAIDLVMHTKERQLAVDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

  DQ151548 p23   (80) RTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEMFAIDLVMYTKERQLAVDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

     Consensus   (81) KTERKCKVNNTQSQNEVAHMLMHDPVKYLNKRKARAFSNAEMFAIDLVMYTKERQLAVDLAAEREKTRLARRHPMRSPEE 

 
ภาพผนวกที ่ข13  (ต่อ)  
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       A18 p23  (160) TPEHYKFGMTAKAMLPDINAVDVGDNEDTSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

  AF260651 p23  (160) TPEYYKFGMTAKAMLPDINAVDVGDNEETSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

  EU937520 p23  (160) TPEHYKFGMTAKAMLPDINAVDVGDNEETSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

    Y18420 p23  (160) TPEHYKFGMTAKAMLPDINAVDVGDNEETSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

  FJ525431 p23  (160) TPEHYKFGMTAKAMLPELNAVGVGDNEDTSSEYPVSLSVSGGVLREHHFV- 

  FJ525433 p23  (160) TPEHYKFGMTAKAMLPELNAVGVGDNEDTSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

  FJ525434 p23  (160) TPEHYKFGMTAKAMLPELNAVGVGDNGDTSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

  FJ525435 p23  (160) TPEFYKFGMTAKAMLPELNAVGVDDNEDTSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

  FJ525432 p23  (160) TPEHYKFGMTAKAMLPEFNAVGVGDNEDTSSEYPVSLSISGGVLREHHFI- 

  GQ454869 p23  (160) TPEHYKFGMTAKAMLPDVNAVDVGDNEDTSSEYPVSLSVSGGVLREHHFV- 

  GQ454870 p23  (160) TPEHYKFGMTAKAMLPDVNAVDVGDNEDTSSEYPVSLSVSGGVLREHHFV- 

  AY170468 p23  (160) TPEYYKFGRTAKAMLPDINAVDVGDNEETSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

  EU937521 p23  (160) TPEYYKFGRTAKAMLPDINAVDVGDNEETSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

  AY340974 p23  (160) TPEYYKFGRTAKAMLPDINAVDVGDNEETSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

  CTU16304 p23  (160) TPEYYKFGRTAKAMLPDINAVDVGDNEETSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

  DQ272579 p23  (161) TPEYYKFGRTAKAMLPDINAVDVGDNEETSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

 NC_001661 p23  (160) TPEYYKFGRTAKAMLPDINAVDVGDNEETSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

  HM573451 p23  (160) TPEHYKFGMTAKAMLPDVNVVDVGDNEDTSSEYPVSLSISGGVLREHHFI- 

  EU857538 p23  (160) TPEHYKFGMTAKATLPDINAIDVGDNEDTSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

  EU937519 p23  (160) TPEHYKFGMTAKAMLPNINAIDVGDNEDTSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

  EU076703 p23  (160) TPEHYKFGMTAKAMLPNINAVDVGDNEDTSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

  FJ525436 p23  (160) TPEHYKFGMTAKAMLPNINAVDVGDNEDTSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

CTAF001623 p23  (160) TPEHYKFGMTAKAMLPDINAIDVGDNEDTSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

  AB046398 p23  (160) TPEHYKFGMTAKAMLPDINAVDVGDNEDTSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

  DQ151548 p23  (160) TPEHYKFGMTAKAMLPDINAVDVGDNEDTSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI- 

     Consensus  (161) TPEHYKFGMTAKAMLPDINAVDVGDNEDTSSEYPVSLSVSGGVLREHHFI  

 
ภาพผนวกที ่ข13  (ต่อ)  
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       A18 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTCGCGGAACTTTATGTCGGGTTGGTAAAAACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  AY170468 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTCGCGGAACTTTGTGTTGGGTTGGTAAAGACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  EU937521 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTCGCGGAACTTTGTGTTGGGTTGGTAAAGACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  AY340974 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTCGCGGAACTTTGTGTTGGGTTGGTAAAGACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  CTU16304 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTCGCGGAACTTTGTGTTGGGTTGGTAAAGACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

 NC_001661 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTCGCGGAACTTTGTGTTGGGTTGGTAAAGACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  DQ272579 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTCGCGGAACTTTGTGTTGGGTTGGTAAAGACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  AF260651 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTTGCGGAACTTTAAGTCGGGTTGGTAAAAATCCTTTATGATGGTGATGTATCACTAG 

  EU937520 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTTGCGGAACTTTAAGTCGGGTTGGTAAAAACCCTTTATGATGGTGATGTATCACTAG 

    Y18420 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTTGCGGAACTTTAAGTCGGGTTGGTAAAAACCCTTTATGATGGTGATGTATCACTAG 

  EU857538 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTTGCGGAACTTTATGTCGGGTTGGTAAAAACCCTT-ATGATGGTGATGTATCACTAG 

  EU937519 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTTGCGGAACTTTATGTCGGGTTGGTAAAAACCCTT-ATGATGGTGATGTATCACTAG 

  FJ525431 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTTGCGGAACTTTATATCGGGTTGATAAAAACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  FJ525432 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTTGCGGAACTTTATATCGGGTTGGTAAGAACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  FJ525433 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTTGCGGAACTTTATATCGGGTTGGTAAAAACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  FJ525434 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTTGCGGAACTTTATATCGGGTTGGTAAAAACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  FJ525435 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTTGCGGAACTTTATATCGGGTTGGTAAAAACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  GQ454869 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTTGCGGAACTTTATGTCGGGTTGGTAAAAACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  GQ454870 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTTGCGGAACTTTATGTCGGGTTGGTAAAAACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  HM573451 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTTTTGGAACTTTATGTCGGGTTGGTAAAAACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  AB046398 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTCGCGGAACTATATGTCGGGTTGGTAAAAACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  EU076703 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTCGCGGAACTATATGTCGGGTTGGTAAAAACCCTT-ATGATGGTGATTTATCACTAG 

CTAF001623 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTCGCGGAACTATATGTCGGGTTGGTAAAAACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  DQ151548 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTCGCGGAACTATATGTCGGGTCGGTAAAAACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

  FJ525436 3'UTR    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTCGCGGAACTATATGTCGGGTTGGTAAAAACCCTT-ATGATGGTGATATATCACTAG 

       Consensus    (1) TTGAAGTGGACGGAATAAGTTCCTTGCGGAACTTTATGTCGGGTTGGTAAAAACCCTT ATGATGGTGATATATCACTAG 

 
ภาพผนวกที ่ข14  เปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์องจีโนมในส่วน 3’UTR  ของเช้ือ Citrus Tristeza Virus (CTV) สายพนัธ์ุ A18 อาการล าตน้บุ๋ม  

  ท่ีพบในจงัหวดัเชียงใหม่ ประเทศไทย กบัตวัอยา่งขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดส่์วน 3’UTR  ของเช้ือไวรัส CTV ท่ีมีรายงานใน GENBANK 
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       A18 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  AY170468 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  EU937521 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  AY340974 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  CTU16304 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

 NC_001661 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  DQ272579 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  AF260651 3'UTR   (81) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  EU937520 3'UTR   (81) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

    Y18420 3'UTR   (81) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  EU857538 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACCATATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  EU937519 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACCATATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  FJ525431 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAAGATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  FJ525432 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAAGATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  FJ525433 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAAGATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  FJ525434 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAAGATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  FJ525435 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAAGATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  GQ454869 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGTGGGGAAA-ATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  GQ454870 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGTGGGGAAA-ATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  HM573451 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAAGATTAACCATATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  AB046398 3'UTR   (80) ACAATAACCAGGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACTGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  EU076703 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACCATATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

CTAF001623 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACCATATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  DQ151548 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACCATATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

  FJ525436 3'UTR   (80) ACAATAACC-GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA-ATTAACCATATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

       Consensus   (81) ACAATAACC GGATGGGTAAAGTCTTTAAAATGATCGAGGGGAAA ATTAACCGTATCCTCTCGTTGGTCTAAGCTCCCA 

 
ภาพผนวกที ่ข14  (ต่อ)  
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       A18 3'UTR  (158) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

  AY170468 3'UTR  (158) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

  EU937521 3'UTR  (158) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACC- 

  AY340974 3'UTR  (158) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

  CTU16304 3'UTR  (158) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

 NC_001661 3'UTR  (158) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

  DQ272579 3'UTR  (158) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

  AF260651 3'UTR  (159) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

  EU937520 3'UTR  (159) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACC- 

    Y18420 3'UTR  (159) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

  EU857538 3'UTR  (158) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

  EU937519 3'UTR  (158) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACC- 

  FJ525431 3'UTR  (159) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGTGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTATGTGTTGTTTACCC 

  FJ525432 3'UTR  (159) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGTGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTCAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

  FJ525433 3'UTR  (159) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCCTAACGTATGTGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

  FJ525434 3'UTR  (159) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGTGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

  FJ525435 3'UTR  (159) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGTGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

  GQ454869 3'UTR  (158) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAATGTGTGTTGTTTACCC 

  GQ454870 3'UTR  (158) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAATGTGTGTTGTTTACCC 

  HM573451 3'UTR  (159) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

  AB046398 3'UTR  (159) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

  EU076703 3'UTR  (158) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

CTAF001623 3'UTR  (158) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

  DQ151548 3'UTR  (158) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

  FJ525436 3'UTR  (158) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

       Consensus  (161) CAGAGTGGTAGTGGTCTCAAGTGAGGCTTAACGTATGCGTGAACCAAAGAAGTTCTCCTTAGAGTGTGTGTTGTTTACCC 

 
ภาพผนวกที ่ข14  (ต่อ)  
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       A18 3'UTR  (238) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

  AY170468 3'UTR  (238) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

  EU937521 3'UTR  (237) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCCCAACATAGGTCCA 

  AY340974 3'UTR  (238) AACGCACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

  CTU16304 3'UTR  (238) AACGCACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

 NC_001661 3'UTR  (238) AACGCACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

  DQ272579 3'UTR  (238) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

  AF260651 3'UTR  (239) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

  EU937520 3'UTR  (238) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCCCAACATAGGTCCA 

    Y18420 3'UTR  (239) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

  EU857538 3'UTR  (238) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

  EU937519 3'UTR  (237) AACACACTGTCCCTATGGGGGGGCCAACATAGGTCCA 

  FJ525431 3'UTR  (239) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

  FJ525432 3'UTR  (239) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

  FJ525433 3'UTR  (239) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

  FJ525434 3'UTR  (239) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

  FJ525435 3'UTR  (239) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

  GQ454869 3'UTR  (238) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATA------ 

  GQ454870 3'UTR  (238) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATA------ 

  HM573451 3'UTR  (239) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

  AB046398 3'UTR  (239) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCC- 

  EU076703 3'UTR  (238) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

CTAF001623 3'UTR  (238) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

  DQ151548 3'UTR  (238) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

  FJ525436 3'UTR  (238) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC-AACATAGGTCCA 

       Consensus  (241) AACACACTGTCCCTATGGGGGGCC AACATAGGTCCA 

 
ภาพผนวกที ่ข14  (ต่อ)  
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