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                เช้ือไวรัสสาเหตุโรคใบด่างจุดวงแหวนคือ เช้ือ Papaya ringspot virus (PRSV) เป็นเช้ือท่ีจดัอยูใ่นกลุ่ม 
Potyvirus มี 2 biotype คือ PRSV-W เขา้ท าลายพืชตระกลูแตงเท่านั้น และ PRSV-P เขา้ท าลายไดท้ั้งมะละกอ
และพืชตระกลูแตง  PRSV เป็นไวรัสท่ีมีจีโนมป็น RNA สายเด่ียวชนิด + ขนาด 10,323 นิวคลีโอไทด ์เป็น
สาเหตุโรคท่ีท าใหเ้กิดความเสียหายรุนแรงถึง 100% มาตรการการควบคุมโรคท าไดโ้ดยก าจดัตน้ท่ีเป็นโรค และ
ก าจดัแมลงท่ีเป็นพาหะโรคกลุ่มเพล้ียอ่อนนั้นไม่ไดผ้ล และไม่มียนีตา้นทานโรคน้ีในมะละกอท่ีปลูกเป็นการคา้ 
การใชม้ะละกอดดัแปรพนัธุกรรมยงัไม่เป็นท่ียอมรับ การใชเ้ช้ือสายพนัธ์ุ PRSV ท่ีอ่อนก าลงัเพ่ือควบคุมโรคยงั
ไม่มีประสิทธิภาพเน่ืองจากสายพนัธ์ุมีความต่างกนัในแต่ละพ้ืนท่ี ดงันั้นการสร้าง infectious clone ท่ีรวดเร็วจะ
เป็นการผลิตเช้ืออ่อนก าลงัท่ีเหมาะสมแต่ละพ้ืนท่ี และน าไปสู่การควบคุมโรคไดอ้ยา่งมีประสิทธิภาพ จึงไดท้ า
การโคลนจีโนมของ PRSV-P จากสายพนัธ์ุสมุทรสาคร (SMK) โดยใชชุ้ด RNeasy kits ของ Qiagen และ
สงัเคราะห์ cDNA ดว้ยชุด Omniscript (Qiagen) โดยใช ้reverseไพรเมอร์ T26-3UTR2 ไดจ้ากการเปรียบเทียบ
ล าดบันิวคลีโอไทดจี์โนมของ PRSV-P จากฮาวาย (X67673), ไตห้วนั (X97215) และไทย (AY162218) เพ่ิม
ปริมาณผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์เตม็จีโนมโดยใช ้ไพรเมอร์ 7 คู่ จะไดผ้ลิตภณัฑท์ั้งหมด 7 ช้ิน ครอบคลุมทั้งจีโนม ซ่ึง
จะมีขนาดตั้งแต่ 500 ถึง 2,700 คู่เบส ผลิตภณัฑพี์ซีอาร์แต่ละช้ินเช่ือมต่อเขา้กบัโคลนน่ิงเวคเตอร์ แลว้น าไปหา
ล าดบันิวคลีโอไทด ์พบวา่จีโนม PRSV-SMK มีขนาด 10,323 คู่เบส ท่ีแปลรหสัโพลีเปเปไทด ์3,343 กรด 
อะมิโน โดยล าดบันิวคลีโอไทด ์มีความคลา้ยคลึง 83-89 เปอร์เซนต ์และล าดบักรดอะมิโนมีความคลา้ยคลึง 90-93 
เปอร์เซนต ์เม่ือเปรียบเทียบกบัขอ้มูลของเช้ือไวรัสใบด่างจุดวงแหวนท่ีมีรายงานบนฐานขอ้มูล GenBank 12 
accessions การสร้าง infectious clone ของ PRSV-SMK แบ่งเป็น 3 โคลนยอ่ย (subgenome 1; P1, HC-Pro, 
subgenome 2; P3, 6K1, CI, 6K2 และ subgenome 3; VPg, NIa, NIb, CP) โดยแต่ละโคลนจะมี T7 Promoter, 
5´UTR, ยนีของไวรัสท่ีแบ่งเป็น 3 ช้ิน และ 3´UTR  โดยท่ี T7 promoter เป็นตวัขบัยนีเพื่อสร้าง RNA transcript 
ในหลอดทดลองน าอาร์เอน็เอท่ีไดไ้ปร่วมปลูกถ่ายกบัเช้ือ PRSV-SMK ในตน้กลา้มะละกอเพื่อทดสอบ
ความสามารถในการทวจี านวนจีโนมยอ่ยในตน้มะละกอ 
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               Papaya ringspot disease caused by Papaya ringspot virus (PRSV) belongs to Potyviridae that 
consisted of two biotypes, PRSV-W which restricted to cucurbits and PRSV-P infected both papaya and 
cucurbits. PRSV genome consists of a single-stranded, positive-sense RNA of 10,326 nucleotides. The 
disease caused up to 100 percent yield losses. The control regimes by rouging infected plants, chemical 
sprayed to control aphid vectors were unsuccessful, and there was no resistant gene to PRSV in the domestic 
papaya. Introducing of transgenic papaya was not acceptable at the presence. Applying the mild strain cross 
protection was ineffective since the variation of the virus strains among the regions. The rapid generation of 
infectious PRSV clone was suitable for effective control diseases in different regions by means of mild strain 
cross protection which was compatible with specific regions. Consequenntly, a full-length genome cloning 
from PRSV-P Samut Sakhon strain (SMK) was performed by extraction total RNAs using the RNeasy kit 
(Qiagen) and cDNA was synthesized by Omniscript (Qiagen) primed by a reverse primer T26-3UTR2. The 
primers were designed from alligned full-length genome from Hawaii (X67673), Taiwan (X97251) and 
Thailand (AY162218) type-P. Seven subgenomic PCR fragments were generated encompassing the whole 
genome that ranged from 500 to 2,700 bp and cloned into cloning vector, and submitted for sequencing. The 
full-length genome sequences of strain Samut Sakhon was 10,323 nucleotides encode for 3,343 deduced 
amino acid. The comparative analysis of our PRSV isolate with 12 accessions of PRSV genome in GenBank 
showed the nucleotide homology at 83-89% and amino acids at 90-93%. Construction of infections clone was 
divide into tree subgenome (subgenome 1; P1, HC-Pro, subgenome 2; P3, 6K1, CI, 6K2 and subgenome 3; 
VPg, NIa, NIb, CP) that each subgenome contained T7 promoter for in vitro RNA transcription, 5´UTR, virus 
genes split into tree fragments, 3´UTR. The RNA transcript was co-infected with the PRSV in order to 
determine the propagation of the subgenome. 
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ของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank 74 

13 เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน 6K1 ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูล
ของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession)  ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล 
GenBank 76 

14 เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน CI ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูล
ของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล 
GenBank 79 

15 เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน 6K2 ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูล
ของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession)  ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล 
GenBank 81 

16 
 

เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน VPg ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูล
ของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล
GenBank 84 

17 เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน NIa ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูล
ของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล 
GenBank 86 

18 เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน NIb ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูล
ของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล 
GenBank 89 

19 เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน CP ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูล
ของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล 
GenBank 91 

20 เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดส่์วน 3´UTR ของจีโนมไวรัส PRSV-SMK 
กบัขอ้มูลของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมีรายงานใน GenBank 94 



 

 

(4) 

สารบัญภาพ 

 

 

ภาพที ่ หน้า 
  

1 อนุภาคเช้ือไวรัสสาเหตุโรคใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ (PRSV) ซ่ึงจดัอยูใ่นกลุ่ม 
โพทีไวรัส (Potyvirus) 12 

2 โครงสร้างโพทีไวรัส (single stranded, positive-sense RNA) แสดงส่วนของยนีท่ี
ก าหนดการสังเคราะห์โปรตีนชนิดต่างๆจากปลายดา้น 5´ ไปสู่ปลายดา้น 3´ 17 

3 ภาพจ าลอง whole genome ของเช้ือไวรัส PRSV-P รวมทั้งต าแหน่งช้ินผลิตภณัฑ์
ของคู่ไพรเมอร์ท่ีไดจ้ากการออกแบบโดยครอบคลุมตลอดทั้งจีโนม 30 

4 ภาพจ าลองแผนท่ียนีของ subgenome ทั้ง 3 ส่วนของเช้ือไวรัส PRSV-SMK ท่ีได้
แสดงส่วนของยนีท่ีก าหนดการสังเคราะห์โปรตีนชนิดต่าง ๆ จากปลายดา้น 5´ ไปสู่
ปลายดา้น 3´ ซ่ึงอยูบ่น subgenome แต่ละโคลน ท่ีอยูภ่ายใตก้ารควบคุมของ T7  
โปรโมเตอร์, 5´UTR และ 3´UTR 42 

5 ลกัษณะของใบมะละกอท่ีแสดงอาการของโรคใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ 49 
6 ตน้มะละกอพนัธ์ุแขกด า อายุประมาณ 2 เดือน ท่ีปลูกเช้ือไวรัสใบด่างจุดวงแหวน 

สายพนัธ์ุสมุทรสาคร (PRSV-SMK) 50 
7 อนุภาคของไวรัสใบด่างจุดวงแหวน สายพนัธ์ุสมุทรสาคร (PRSV-SMK) จากใบ

มะละกอท่ีเป็นโรค ภายใตก้ลอ้งจุลทรรศน์อิเล็กตรอน มีลกัษณะท่อนคดยาว       
ขนาดประมาณ 760-800 นาโนเมตร ท่ีก าลงัขยาย 50,000 เท่า  51 

8 ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์จากการตรวจสอบการเขา้ท าลายของเช้ือ PRSV-SMK ในใบมะละกอ 
ในส่วนของยนี P1 และยนี HC-Pro บางส่วน ดว้ยคู่ไพรเมอร์ VC3 และ VC2 52 

9 ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์แสดงจีโนมของเช้ือ PRSV-SMK 54 
10 แสดงล าดบันิวคลีโอไทดบ์ริเวณ 5´ และ 3´ noncoding regions ของอาร์เอ็นเอจาก 

PRSV-W แต่ละล าดบักรดอะมิโน ส่วน open reading frame ส่วนในต าแหน่ง       
5´-NCR, Potybox “a”, Potybox “b”, 3´-NCR และ TATA box-like motif คือ ส่วนท่ี
ท าสีไว ้ตามล าดบั ล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์ซ ้ ากนัคือ ส่วนท่ีขีดเส้นใตไ้ว ้ 61 

11 แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) จากการเปรียบเทียบ 
ล าดบันิวคลีโอไทด์และกรดอะมิโน 64 



 

 

(5) 

สารบัญภาพ (ต่อ) 

 

 
 

ภาพที ่ หน้า 
  

12 แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของ
ล าดบันิวคลีโอไทด์ในส่วน 5´UTR ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV 
12 accession ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank 67 

13 แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของ 
ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน P1 ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV  
12 accession ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank 68 

14 แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของ 
ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน HC-Pro ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV  
12 accession ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank 72 

15 แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของ 
ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน P3 ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV  
12 accession ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank 73 

16 แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของ 
ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน 6K1 ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV  
12 accession ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank 77 

17 แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของ 
ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน CI ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV  
12 accession ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank 78 

18 แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของ 
ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน 6K2 ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV  
12 accession  ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank 82 

19 แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของ 
ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน VPg ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV  
12 accession ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank 83 
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20 แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของ 
ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน NIa ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV  
12accession ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank 87 

21 แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของ 
ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน NIb ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV  
12 accession ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank 88 

22 แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของ
ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน CP ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV  
12 accession ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank 92 

23 แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของ 
ล าดบันิวคลีโอไทด ์3´UTR ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV  
12 accession ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank 93 

24 อาร์เอน็เอรวมจากใบมะละกอท่ีปลูกเช้ือ PRSV-SMK ตรวจสอบดว้ยเทคนิค        
อิเล็กโตรโฟรีซีสบน 1% อะกาโรสเจล ใน 0.5x TAE buffer 97 

25 ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์สังเคาระห์บน cDNAโดยใชไ้พรเมอร์ท่ีมีความจ าเพาะเจาะจงกบั
เช้ือ PRSV-SMK ในส่วน 5´UTR และยนี P1 บางส่วน และตรวจสอบดว้ยเทคนิค       
อิเล็กโตรโฟรีซีสบน 1% อะกาโรสเจล ใน 0.5X TAE buffer 98 

26 ผลิตภณัฑช้ิ์นส่วนยอ่ยของจีโนมเช้ือ PRSV-SMK และตรวจสอบดว้ยเทคนิค 
อิเล็กโตรโฟรีซีสบน 1% อะกาโรสเจล ใน 0.5X TAE buffer 101 

27 ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์จากการน าช้ินยอ่ยบางช้ินมาเช่ือมต่อกนัแบบเหล่ือมซอ้นโดย
เทคนิค PCR และตรวจสอบดว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีสบน 1% อะกาโรสเจล  
ใน 0.5X TAE buffer 102 
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28 การตรวจสอบช้ินยีนให้บริสุทธ์ิโดยแยกขนาดดว้ย 1% อะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟรีซีส 
ใน 0.5X TAE Buffer 103 

29 การสังเคราะห์อาร์เอ็นเอในหลอดทดลอง โดยการท า in vitro transcription แยก
ขนาดดว้ย 1% อะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟรีซีส ใน 0.5X TAE buffer  104 

30 ตน้มะละกอพนัธ์ุแขกด า อายุประมาณ 2 เดือนท่ีปลูกช้ือโดยมี subgenome 1 และ
subgenome 2 ผสมลงไปกบัใบมะละกอท่ีมีเช้ือ PRSV-SMK แสดงอาการใบด่างท่ี
ยอดและล าตน้ในวนัท่ี 7-21 หลงัจากปลูกเช้ือ 105 

31 ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ของเช้ือ PRSV-SMK ท่ีเพิ่มปริมาณช้ินส่วนยอ่ยของ subgenome 
ดว้ยคู่ไพรเมอร์ VC13 และPC12 แยกขนาดดว้ย 1% อะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟรีซีส 
ใน 0.5X TAE buffer  107 

32 ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ตรวจสอบการ co- replication ในส่วนของยนี CP ดว้ยคู่ 
ไพรเมอร์ SC501 และ SC104 แยกขนาดดว้ย 1% อะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟรีซีส 
ใน 0.5X TAE buffer 108 



 

 

(8) 

สารบัญภาพ (ต่อ) 
 

 

ภาพผนวกที่ หน้า 
  
ก1 เปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์องจีโนมในส่วน 5´UTR  ของเช้ือ PRSV-SMK 

กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน Genbank 12 accession 128 
ก2 เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วน P1 ของเช้ือ  PRSV-SMK กบั

ฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน Genbank 12 accession 129 
ก3 เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วน HC-Pro ของเช้ือ  PRSV-SMK 

กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน Genbank 12 accession 133 
ก4 เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วน P3 ของเช้ือ PRSV-SMK กบั

ฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน Genbank 12 accession 136 
ก5 เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วน 6K1 ของเช้ือ PRSV-SMK กบั

ฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน Genbank 12 accession 139 
ก6 เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วน CI ของเช้ือ PRSV-SMK กบั

ฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน Genbank 12 accession 140 
ก7 เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วน 6K2 ของเช้ือ PRSV-SMK กบั

ฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน Genbank 12 accession 144 
ก8 เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วน VPg ของเช้ือ PRSV-SMK กบั

ฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน Genbank 12 accession 145 
ก9 เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วน NIa ของเช้ือ PRSV-SMK กบั

ฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน Genbank 12 accession 147 
ก10 เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วน NIb ของเช้ือ PRSV-SMK กบั

ฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน Genbank 12 accession 149 
ก11 เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วน CP ของเช้ือ  PRSV-SMK กบั

ฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน Genbank 12 accession 153 
ก12 เปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์องจีโนมในส่วน 3’UTR ของเช้ือ PRSV-SMK 

กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน Genbank 12 accession 155 
ข1 ผลเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์องจีโนมของเช้ือ PRSV-SMK กบัฐานขอ้มูลท่ี

มีรายงานใน Genbank 12 accession 158 
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ภาพผนวกที่ หน้า 
  
ค1 ผลเปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมของเช้ือ PRSV-SMK กบัฐานขอ้มูลท่ีมี

รายงานใน Genbank 12 accession 203 
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ค าอธิบายสัญลกัษณ์และค าย่อ 

 
DNA  = Deoxyribonucleic acid 
cDNA  = Complementary DNA 
ORF  = Open Reading Frame   
RT-PCR  = Reverse transcription polymerase chain reaction 
PCR  =  Polymerase chain reaction 
dNTPs  = Deoxyribonucleotide triphosphates  
Rpm  = Revolutions per minute 
SDS  = Sodium dodecyl sulfate 
TAE  = Tris-acetate-EDTA  
TE   = Tris-EDTA 
EDTA   = Ethylenediaminetetraacetic acid 
dH2O  = Distilled water 
UV  = Ultraviolet 
E. coli   = Escherichia coli 
oC  = Degree celsius 
bp  = base pair 
mg  = milligram 
ml  = millilitre 
mM  = millimolar 
ng  = nanogram 
mg/mL  = milligram per milliliter 
mg/L   = milligrams per litre 
M   = molar 
µM  = micromolar  
pmol  = picomole 
 
 
 

http://en.wikipedia.org/wiki/Polymerase_chain_reaction
http://en.wikipedia.org/wiki/Revolutions_per_minute
http://en.wikipedia.org/wiki/Sodium_dodecyl_sulfate
http://th.wikipedia.org/wiki/Escherichia_coli
http://www.metricamerica.com/milligram.htm


 

 

ล าดับนิวคลโีอไทด์ของจีโนม การสร้างจีโนมย่อย และการทดสอบการก่อโรคของไวรัส
ใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ สายพนัธ์ุสมุทรสาคร (PRSV-SMK) 

 
Nucleotide Sequence, Sub-genomic Construction, and Pathogenicity Test of 

Papaya ringspot virus Strain Samut Sakhon (PRSV-SMK) 
 

ค าน า 
 

มะละกอเป็นพืชเศรษฐกิจท่ีท ารายไดใ้หอ้ยา่งรวดเร็วและเป็นพืชท่ีใหผ้ลผลิตสูงต่อพื้นท่ี
การปลูก ซ่ึงท ารายไดใ้หแ้ก่ประเทศปีละหลายลา้นบาท การระบาดของไวรัสใบด่างจุดวงแหวน 
(Papaya ringspot virus, PRSV) ท่ีเป็นเช้ือสาเหตุของโรคใบด่างจุดวงแหวนท าใหผ้ลผลิตของ
มะละกอลดลงอยา่งมากจนถึงไม่ใหผ้ลผลิตเลย อีกทั้งมะละกอพนัธ์ุต่าง ๆ ทัว่โลก (Carica spp.) ไม่
มียนีตา้นทานต่อไวรัสใบด่างจุดวงแหวน (Dillon et al., 2005) ท าใหโ้รคดงักล่าวระบาดไปทัว่โลก
และทวคีวามรุนแรงข้ึนเร่ือย ๆ ในทุกพื้นท่ีปลูก ไดมี้การพฒันามะละกอตดัแต่งพนัธุกรรมใหมี้
ความตา้นทานต่อโรคน้ี แต่ยงัไม่สามารถปลูกในสภาพไร่นาได ้เน่ืองจากยงัไม่มีกฎหมายรองรับ
และเหตุผลการเมืองบางประการ อีกทั้งโรคน้ีควบคุมไดย้าก มีแมลงพาหะคือ แมลงกลุ่มเพล้ียอ่อนท่ี
สามารถแพร่กระจายโรคไดอ้ยา่งรวดเร็วและมีประสิทธิภาพ ซ่ึงใชเ้วลาเพียง 30 วนิาที และไวรัส
สามารถอาศยัอยูท่ ั้งในพืชตระกลูแตงและวชัพืชหลายชนิด พืชเหล่านั้นจึงเป็นแหล่งสะสมโรคท า
ใหโ้รคอุบติัไดเ้ร็วข้ึนในพื้นท่ีท่ีปลูกซ ้ า ๆ มีรายงานวา่การใชเ้ช้ือไวรัสท่ีอ่อนก าลงั (mild strain) ของ
เช้ือ PRSV สามารถควบคุมโรคไดใ้นระดบัหน่ึง (Sheen et al., 1998) แต่เน่ืองจากเช้ืออ่อนก าลงัหา
ไดย้ากในธรรมชาติและเช้ือแต่ละสายพนัธ์ุก็มีความจ าเพาะกบัแต่ละพื้นท่ีการปลูก รวมถึงมีเช้ือสาย
พนัธ์ุใหม่ ๆ ท่ีรุนแรงเขา้ท าลายได ้(Yeh et al., 1988) 

 
 ปัจจุบนัสามารถทราบล าดบันิวคลีโอไทดข์องจีโนมเช้ือใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ รวมถึง
ทราบหนา้ท่ีของยนีต่าง ๆ เกือบสมบูรณ์แลว้ และมีการเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทด์ระหวา่งสาย
พนัธ์ุท่ีอ่อนก าลงักบัสายพนัธ์ุท่ีท าใหเ้กิดโรครุนแรง (Gal-On, 2000) โดยมีการเปล่ียนแปลงล าดบั
เบสตรงส่วนของ HC-Pro ของไวรัส Zucchini yellow mosaic virus (ZYMV) สายพนัธ์ุท่ีท าใหเ้กิด
โรครุนแรงจากส่วนอนุรักษ ์FRNK ไปเป็น FINK เป็นผลท าใหเ้ช้ืออ่อนก าลงัลงและเกิดอาการของ
โรคไม่รุนแรง ซ่ึงปัจจุบนัสามารถผลิต infectious clone ไดใ้นรูป DNA amplicon ซ่ึงท าใหง่้ายต่อ
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การเปล่ียนแปลงล าดบัเบสในการผลิตเช้ือสายพนัธ์ุอ่อนก าลงัจากสายพนัธ์ุรุนแรงท่ีพบทัว่ไป 
(Freitas and Rezende, 2008) 

 
 ในงานวจิยัน้ี ท าการหาล าดบันิวคลีโอไทดจี์โนมของไวรัสใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ สาย
พนัธ์ุสมุทรสาคร (PRSV-SMK) ใหไ้ดค้รบสมบูรณ์ เพื่อใชใ้นการออกแบบไพรเมอร์ในการสร้าง 
infectious clone จากเช้ือสายพนัธ์ุรุนแรง เน่ืองจากจีโนมของเช้ือ PRSV-SMK มีขนาดใหญ่ จึงไดท้  า
การแบ่งสร้าง infectious clone ของเช้ือ PRSV-SMK เป็น 3โคลนยอ่ย (subgenome) แต่ละโคลนอยู่
ภายใตก้ารควบคุมของ T7 Promoter, 5´UTR และ 3´UTR ซ่ึง T7 promoter จะเป็นตวัขบัยนีเพื่อ
สร้าง RNA transcript ในหลอดทดลอง ซ่ึงถา้ท าไดส้ าเร็จจะน า infectious clone จากเช้ือสายพนัธ์ุ
รุนแรงท่ีไดไ้ปท าการผา่เหล่า (mutate) บริเวณของ FRNK เป็น FINK ในส่วนของยนี HC-Pro ซ่ึง
เป็นการผา่เหล่าของยนีจ าเพาะ เพื่อใหไ้ด ้infectious clone ของเช้ือสายพนัธ์ุอ่อนก าลงั น าไปสร้าง
อาร์เอน็เอในหลอดทดลอง อาร์เอน็เอท่ีไดจ้ะน าไปใชใ้นการปลูกถ่ายเช้ือ PRSV สายพนัธ์ุอ่อนก าลงั
ใหเ้พิ่มทวจี  านวนในตน้กลา้มะละกอ เป็นการเพิ่มภูมิตา้นทานแก่ตน้มะละกอต่อไปในอนาคต และ
ยงัสามารถผลิตเช้ืออ่อนก าลงัไดใ้นระยะเวลาอนัสั้นอีกดว้ย 



 

 

วตัถุประสงค์ 

 
1.  ท าการ clone หาล าดบันิวคลีโอไทดข์องจีโนมเช้ือไวรัสใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ  

สายพนัธ์ุสมุทรสาคร (PRSV-SMK) 
 

2.  ท าการสร้าง infectious clone โดยใช ้T7 Promoter เป็นตวัขบัยนีในการสร้าง RNA  
 Transcript 

 
3.  ทดสอบ infectious clone ในตน้มะละกอ 
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การตรวจเอกสาร 

 
1.  ถิ่นก าเนิดและการแพร่กระจาย 

 
มะละกอ (Carica papaya L.) เป็นผลไมท่ี้มีถ่ินก าเนิดในประเทศแถบร้อนของอเมริกากลาง 

ในประเทศเมก็ซิโกตอนใตแ้ละคอสตาริกา (Purseglove, 1974) มะละกอไดแ้พร่กระจายมายงัทวปี
เอเชียในปี พ.ศ. 2143 โดยการน าเมล็ดไปปลูกในหมู่เกาะมาลคักา อินเดีย และฟิลิปปินส์ (Chandler, 
1958); (Nakasone, 1975) แหล่งปลูกมะละกอในปัจจุบนัอยูใ่นเขต 32º เหนือ ถึง 32º ใต ้และสูงจาก
ระดบัน ้าทะเล 1,500-2,000 เมตร ในการปลูกเป็นการคา้ไม่ควรปลูกในท่ีสูงจากระดบัน ้าทะเลเกิน 
1,500 เมตร และถา้ปลูกเพื่อเอายางปาเปน (papain) ไม่ควรสูงเกินจากระดบัน ้าทะเล 900 เมตร 
(Madamba, 1977); (McGregor, 1976); (Purseglove, 1974) แหล่งปลูกมะละกอท่ีส าคญัของโลก 
ไดแ้ก่ ศรีลงักา อินเดีย คิวบา ฮาวาย เปอร์โตริโก อาฟริกาใต ้อาฟริกากลาง อาฟริกาตะวนัออก 
ออสเตรเลีย  ฟิลิปปินส์ และแอนติลิส  
 

2.  ลกัษณะทัว่ไปของมะละกอ (Carica papaya L.) 
 
มะละกอจดัอยูใ่นวงศ ์(Family) Caricaceae มีช่ือวทิยาศาสตร์วา่ Carica papaya L. ช่ือ

สามญัคือ papaya นอกจากน้ียงัมีช่ือเรียกอีกหลายช่ือ เช่น papaw, pawpaw, papaia, papaya และ 
papai (Bailey, 1957); (Purseglove, 1974) ในทางอนุกรมวธิานไดมี้การจ าแนกมะละกอไวด้งัน้ี 
  

Class: Dicotyledonae 
  Order: Passiflrales 
   Family: Caricaceae 
    Genus: Carica 

  
พืชในวงศ ์(Family) Caricaceae น้ีมีทั้งหมด 4 สกุล (Genera) (Devi, 1952) ไดแ้ก่ 
1.  สกุล Carica มีทั้งหมด 22 ชนิด (species) 
2.  สกุล Jacaratia มีทั้งหมด 6 ชนิด 
3.  สกุล Jarilla มีทั้งหมด 1 ชนิด 
4.  สกุล Cylicomorpha มีทั้งหมด 2 ชนิด 
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สกุล Carica, Jacaratia  และ Jarilla มีถ่ินก าเนิดอยูท่างแถบอเมริกา ส่วนสกุล  
Cylicomorpha มีถ่ินก าเนิดอยูท่างแถบเส้นศูนยสู์ตรของแอฟริกา สกุลท่ีใชรั้บประทานได ้มีเพียง
สกุลเดียว คือ Carica เท่านั้น เช่น C. papaya ใชรั้บประทานไดท้ั้งผลดิบและสุก นอกจากน้ียงัมี   
C. chinensis, C. goudotiana  และ C.monoca ใบใชรั้บประทาน (Storey, 1976) 

 
3.  ลกัษณะทางพฤกษศาสตร์ 

 
มะละกอเป็นไมผ้ลท่ีมีการเจริญเติบโตรวดเร็ว ล าตน้อวบน ้า (herbaceous) ไม่แตก

ก่ิงกา้นสาขา แต่อาจแตกก่ิงขา้งไดเ้ม่ือยอดถูกท าลาย (Chandler, 1958; Popenoe, 1974; Samson, 
1980) ซ่ึงถา้ไดรั้บการดูแลรักษาเป็นอยา่งดีอาจมีอายไุดน้านถึง 25 ปี ตน้อาจสูงตั้งแต่ 2-10 เมตร แต่
ในการปลูกเป็นการคา้จะเก็บผลผลิตเพียง 3 ปีแรกเท่านั้น เพราะหลงัจากน้ีผลผลิตจะลดลง 
(Purseglove, 1974) 

 
ใบเกิดบริเวณยอดของล าตน้ มีรูปร่างแบบ palmately lobe โดยทัว่ ๆ ไปจะมีแฉกใบ 7-11 

แฉก กา้นใบกลวง มีสีเขียวหรือสีม่วงแลว้แต่พนัธ์ุ (Purseglove, 1974) 
 
ดอกมะละกอเกิดบริเวณขอ้ของล าตน้ มี 3 ชนิดคือ ดอกตวัผู ้ดอกตวัเมีย และดอกสมบูรณ์

เพศ (Hofmeyr, 1953); (Purseglove, 1974); (Storey, 1938, 1953, 1958) สามารถแบ่งอยา่งละเอียด
ไดเ้ป็น 8 ชนิดคือ 
 

1.  ดอกตวัผู ้(staminate) เป็นช่อแบบ cymose กา้นช่อดอกยาว 25-75 เซนติเมตร ดอก
ประกอบดว้ยกลีบดอกเช่ือมติดกนัตั้งแต่โคลนเป็นท่อยาว ส่วนปลายแยกจากกนัเป็นกลีบ 5 กลีบ 
เกสรตวัผูมี้ 10 อนั ในจ านวนน้ี 5 อนัเรียงสลบักบักลีบดอก มีกา้นเกสรยาวและอีก 5 อนัเรียงอยูต่รง
ขา้มกบักลีบดอก มีกา้นเกสรสั้น ส่วนเกสรตวัเมียลดรูปลงเหลือเป็น rudimentary pistil เท่านั้น 
 

2.  Teratological staminate เป็นดอกตวัผูท่ี้มีเกสรตวัเมียเจริญข้ึนมา บางคร้ังอาจเกิด stigma 
ท่ีปลายได ้มกัพบในตน้ตวัผูท่ี้มีการเปล่ียนเพศได ้(sex reversal staminate tree) 

 
3.  Reduced elongate พบในตน้สมบูรณ์เพศ เป็นดอกท่ีมีกลีบดอกแขง็ สั้น และหนากวา่

ดอกตวัผู ้ไม่มีเกสรตวัเมีย จึงท าใหไ้ม่มีการติดผล 
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4.  Elongata เป็นดอกสมบูรณ์เพศท่ีมีกลีบดอกเช่ือมติดกนั 3 ใน 4 ของความยาวกลีบดอก 
มีเกสรตวัผูท้ ั้งหมด 10 อนั เรียงอยูใ่นต าแหน่งเช่นเดียวกบัในดอกตวัผู ้เกสรตวัเมียมี 5 carpels 

 
5.  Carpelloid elongate เป็นดอกสมบูรณ์เพศท่ีมีเกสรตวัผู ้2-10 อนั และกา้นของเกสรตวัผู ้

จะเช่ือมติดกบัผนงัรังไข่ 
 
6.  Pentandria เป็นดอกสมบูรณ์เพศท่ีเปล่ียนมาจากดอกตวัเมีย มีเกสรตวัผู ้5 อนัเรียงสลบั

กบักลีบดอก เกสรตวัเมียมี 5 carpels รังไข่เป็นร่อง และเกสรตวัผูท้ ั้ง 5 อนัจะอยูแ่นบชิดกบัร่องของ
รังไข่พอดี 

 
7.  Carpelloid pentandria เป็นดอกชนิด pentandria ท่ีมีกา้นเกสรตวัผูเ้จริญเช่ือมติดกบัผนงั

รังไข่ 
 
8.  ดอกตวัเมีย (pistillate) ประกอบดว้ยกลีบดอก 5 กลีบ แยกออกจากกนัตั้งแต่โคนดอก ไม่

มีเกสรตวัผูห้รือส่วนของเกสรตวัผูอ้ยูเ่ลย เกสรตวัเมียมี 5 carpels 
 
ผลมะละกอจะมีรูปร่างต่าง ๆ กนัแลว้แต่ชนิดของดอก (Hofmeyr, 1953); (Storey, 1938) 

ในตน้สมบูรณ์เพศนั้นจะใหผ้ลท่ีมีลกัษณะเป็นทรงกระบอก (cylindrical shape) หรือผลแบบลูกสาล่ี 
(pear shape) ซ่ึงข้ึนอยูก่บัสายพนัธ์ุ ส่วนผลท่ีเกิดจากตน้เพศเมียนั้น จะใหผ้ลท่ีมีลกัษณะค่อนขา้ง
กลม และช่องวา่งในผลท่ีมีมากกวา่ผลท่ีเกิดจากดอกสมบูรณ์เพศ (Samson, 1980); (Storey, 1953) 

 
เมล็ดมะละกอจะมีเมือกหุม้ลกัษณะคลา้ย ๆ วุน้ (gelatinous sarcotesta) หุม้อยู ่มี cotyledon

และ endosperm เมล็ดมีขนาดเล็ก สีด าหรือสีเทา (Madamba, 1977) ในการเก็บเมล็ดจะตอ้งลา้งเอา
เยือ่หุม้เมล็ดออกให้หมด ผึ่งใหแ้หง้ เก็บในภาชนะท่ีกนัความช้ืนได ้และถา้เก็บไวใ้นท่ีท่ีมีอุณหภูมิ 
10 องศาเซลเซียส ความช้ืนสัมพทัธ์ 50 เปอร์เซ็นต ์จะมีชีวิตอยูไ่ด ้2-3 ปี (Purseglove, 1974) 
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4.  การศึกษาเคร่ืองหมายโมเลกุลในการระบุเพศมะละกอ 
 
ในปัจจุบนัไดมี้การใชเ้ทคนิคต่างๆ ในการหาความสัมพนัธ์และความแตกต่างของส่ิงมีชีวติ 

โดยอาศยัความแตกต่างในระดบัยนีหรือดีเอน็เอ ไดแ้ก่ Restriction Fragment Length Polymorphism 
(RFLP) (Soller and Beckman, 1983) ลายพิมพดี์เอ็นเอ (DNA fingerprinting) (Nyborn et al., 1990) 
และ Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD) (Williams et al., 1990); (Welsh and 
McClelland, 1990) เทคนิคเหล่าน้ีท าใหเ้กิดความแตกต่างในระดบัดีเอ็นเอ ซ่ึงใชใ้นการบ่งช้ีและจดั
จ าแนกส่ิงมีชีวติได ้ช้ินดีเอน็เอท่ีถูกน ามาใชเ้ป็นตวัแทนหรือเคร่ืองหมายของลกัษณะใดลกัษณะ
หน่ึง เรียกวา่ molecular marker ซ่ึงหมายถึง การใชดี้เอ็นเอเป็นเคร่ืองหมายในการตรวจและใช้
ประโยชนจ์ากการเกิดความแตกต่างหรือ polymorphism ของล าดบัดีเอน็เอท่ีแสดงให้เห็นถึงการ
พฒันาทางชีววทิยาโมเลกุล  

 
5.  พนัธ์ุมะละกอทีป่ลูกเป็นการค้า (วชิยั และคณะ, 2545) 
 

การปลูกมะละกอในทอ้งถ่ินใด ควรเลือกใชพ้นัธ์ุท่ีไดรั้บการคดัเลือกแลว้วา่เหมาะสมกบั 
ทอ้งถ่ินนั้น เน่ืองจากมะละกอเป็นพืชท่ีไวต่อการเปล่ียนแปลงของสภาพแวดลอ้มมาก ส าหรับ 
ประเทศไทยมีพนัธ์ุมะละกอพื้นเมืองและพนัธ์ุการคา้อยูห่ลายพนัธ์ุ แต่พนัธ์ุท่ีปลูกเป็นการคา้ยงั 
ไม่ไดม้าตรฐานท่ีดีพอ เพราะพบวา่ยงัมีความผนัแปรทางดา้นขนาดของผลและรูปร่างลกัษณะทั้ง 
ภายนอกและภายในอยูเ่สมอ ส าหรับพนัธ์ุท่ีปลูกเป็นการคา้หรือพนัธ์ุท่ีเป็นท่ีนิยมของตลาดใน 
ปัจจุบนั ไดแ้ก่ 
 

5.1  มะละกอพนัธ์ุแขกด า 
 

เป็นพนัธ์ุท่ีไดรั้บความนิยมปลูกกนัมากและเป็นท่ีตอ้งการของตลาด ลกัษณะเป็น
มะละกอตน้เต้ีย กา้นใบสีเขียว สั้น ใบหนากวา่มะละกอพนัธ์ุอ่ืน ๆ ขนาดผลมีส่วนหวัและทา้ยของ
ผลเกือบเท่ากนั เปลือกหนา สีเขียวเขม้ ผวิขรุขระเล็กนอ้ย ผลสุกมีรสหวาน เมล็ดนอ้ย ช่องวา่ง
ภายในผลแคบ เน้ือแขง็สีแดง 
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5.2  มะละกอพนัธ์ุโกโก ้
 

เป็นมะละกอพนัธ์ุท่ีน ามาปลูกนานแลว้ กา้นใบเป็นสีม่วง ส่วนปลายผลเล็กเรียว 
ส่วนทา้ยผลซ่ึงใกลข้ั้วมีลกัษณะเป็นทรงกระบอกใหญ่ ผวิผลสีเขียวค่อนขา้งเรียบ ช่องวา่งระหวา่ง
ผลกวา้งและเป็นเหล่ียมชดัเจน  

 
5.3  มะละกอพนัธ์ุสายน ้าผึ้ง 
 
       ลกัษณะประจ าพนัธ์ุเป็นมะละกอตน้เต้ีย กา้นใบสีเขียวอ่อนหรือเขียวปนขาว กา้นใบ

กวา้งและยาวกวา่แขกด าแต่ใบบางกวา่ จ านวนแฉกของใบมีนอ้ยกวา่แขกด าและโกโก ้ผลค่อนขา้ง
โตผลดา้นขั้วจะเล็กแลว้ขยายโตข้ึนบริเวณใกลป้ลายผล มีร่องระหวา่งพเูห็นเป็นเหล่ียมชดัเจน 
 

5.4  มะละกอปากช่อง 1 
 

เป็นมะละกอท่ีตน้ค่อนขา้งเต้ียมาก ติดผลดก ใหผ้ลผลิตประมาณ 30-40 กิโลกรัมต่อ
ตน้ต่อปี ผลลกัษณะกลมขนาดเล็ก ซ่ึงเป็นท่ีตอ้งการของตลาดต่างประเทศ เน้ือแขง็กรอบ สีส้ม 

 
5.5  มะละกอพนัธ์ุแขกด าท่าพระ 
 

เป็นมะละกอท่ีมีความตา้นทานโรคใบด่างจุดวงแหวนดีกวา่พนัธ์ุแขกด า 79 เปอร์เซ็นต ์
ใหผ้ลเร็ว ตน้เต้ีย เน้ือหนา ผลดิบกรอบ ผลสุกมีสีเหลืองอมส้ม 

 
5.6  มะละกอพนัธ์ุแขกนวล 
 
 นิยมปลูกเพื่อส่งโรงงานแปรรูป ลกัษณะตน้เต้ีย ใบมีสีเขียวเขม้ ผลมีขนาดปานกลาง

เช่นเดียวกบัพนัธ์ุแขกด า แต่สีเปลือกผลจะมีสีอ่อนกวา่พนัธ์ุแขกด าและสีของผลเห็นเป็นสีนวลอยา่ง
ชดัเจน ผลมีลกัษณะกลมยาว เมล็ดมีขนาดใหญ่สีด า (สุวรรณา, 2539) 
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5.7  มะละกอพนัธ์ุปลกัไมล้าย 
 

เป็นมะละกอสายพนัธ์ุใหม่ มีลกัษณะเด่นคือ ฐานล าตน้ใหญ่คลา้ยทรงเจดีย ์ใบสีเขียว
เขม้ กลางใบมีใบขนาดเล็ก (กระโดงใบ) 1 ใบ กา้นใบสีเขียวอ่อน ตั้งชูไม่โนม้ลงดา้นล่าง ผลมี
ลกัษณะทรงกระบอก เน้ือหนา เป็นท่ีนิยมทั้งตลาดในประเทศและต่างประเทศ (กลุ่มเกษตรกร, 
2547) 
 
6.  โรคทีส่ าคัญของมะละกอ  
 

6.1  ใบด่างจุดวงแหวน  (วชิยั และคณะ, 2545) 
  

สาเหตุของโรค  เกิดจากเช้ือไวรัส Papaya ringspot virus (PRSV) 
 

ลกัษณะอาการของโรค เช้ือเขา้ท าลายไดทุ้กระยะการเจริญเติบโตของมะละกอ  
ระยะตน้กลา้: เช้ือเขา้ท าลายจะท าใหต้น้แคระแกร็น ใบจะด่าง บิดเบ้ียวเสียรูป ใบจะ

หงิกงอ เรียวเล็กเหมือนหางหนู ถา้เป็นรุนแรงใบ จะเหลือแค่เส้นใบดูเหมือนเส้นดา้ย และตน้กลา้
อาจตายไดห้รือไม่เจริญเติบโต ในตน้ท่ีโตแลว้ จะแสดงอาการโดยใบยอดเหลืองซีด ใบมีขนาดเล็ก
ลง กา้นใบสั้น ใบด่างสีเหลืงสลบัเขียว ส่วนตน้หรือกา้นใบจะสังเกตเห็นลกัษณะจุดหรือทางยาวสี
เขียวเขม้ ดูช ้าตามกา้นใบ ล าตน้ มะละกอจะใหผ้ลผลิตนอ้ยหรือจะไม่ใหผ้ลผลิตเลย  

 
ผล: มีจุดเป็นแผลวงแหวนทัว่ทั้งผล บางคร้ังจะเป็นสะเก็ดวงแหวน เน้ือบริเวณท่ีเป็น  

จุดวงแหวนมกัจะเป็นไตแขง็ มีรสขม ถา้เป็นรุนแรงแผลเหล่าน้ีจะมีลกัษณะคลา้ยสะเก็ดหรือหูดนูน
ข้ึนมา บนผวิของผลจะขรุขระ ท าใหคุ้ณภาพของผลผลิตลดลงและไม่มีคุณภาพ เม่ือเป็นโรคแลว้ช่อ
ดอกในชุดต่อ ๆ ไปมกัจะหลุดร่วง ไม่ติดผล 

 
 การแพร่ระบาดของโรค โรคน้ีสามารถแพร่ระบาดไปไดโ้ดยมีเพล้ียอ่อนหลายชนิด

เป็นพาหะ เช่น เพล้ียอ่อนถัว่ เพล้ียอ่อนยาสูบ โดยเฉพาะเพล้ียอ่อนฝ้ายเป็นพาหะส าคญัท่ีแพร่
ระบาดของโรคน้ี โดยเพล้ียอ่อนจะดูดน ้าเล้ียงจากตน้ท่ีเป็นโรค เช้ือไวรัสจะติดอยูก่บัส่วนปากของ
เพล้ียอ่อน และใชเ้วลาในการถ่ายทอดโรคน้ีสั้นมาก (10-30 วนิาที) สามารถเขา้ท าลายพืชตระกลู
แตงต่าง ๆ เช่น แตงป่า ฟักแฟง บวบ หรือต าลึง เป็นตน้ 
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6.2  แอนแทรคโนส (Anthracnose) (วชิยั และคณะ, 2545) 
 

สาเหตุของโรค  เกิดจากเช้ือรา Colletotrichum gloeosporioides 
 

ลกัษณะอาการของโรค 
ใบ: เป็นจุดขอบแผลสีน ้าตาล เน้ือเยือ่ส่วนกลางจะมีสีซีดจาง และมกัจะขาดเป็นรูทะลุ

ในเวลาต่อมา มกัพบจุดด าเล็ก ๆ กระจายทัว่บริเวณแผล ซ่ึงคือส่วนขยายพนัธ์ุของเช้ือรา 
 
ผล: เห็นไดเ้ด่นชดัเม่ือเกิดกบัผลแก่และสุก จะเกิดลกัษณะแผลกลมฉ ่าน ้า และยบุตวั 

บุ๋มลงไปในผล ตรงกลางจุดจะมีสปอร์ของเช้ือสีส้มหรือชมพข้ึูนฟูเป็นวงชั้น ๆ บริเวณแผล และ
แผลจะลุกลามขยายตวัไปท าใหผ้ลมะละกอเน่าเสียในเวลารวดเร็ว โดยเฉพาะในสภาพอากาศ       
อบอา้วและมีความช้ืนสูง เช้ือสาเหตุของโรคจะเขา้ท าลายตั้งแต่ระยะท่ีเป็นผลอ่อนและฟักตวัไม่
แสดงอาการของโรค แต่จะปรากฏอาการของโรคเม่ือผลมะละกอสุก 
 

6.3  โรครากเน่าและโคนเน่า (Root and foot rot) (วชิยั และคณะ, 2545) 
 

สาเหตุของโรค เกิดจากเช้ือรา Pythium aphanidermatum (Edson) Fitz และ 
Phytophthora palmivora (E.J. Butter) E.J. Butter 

 
ลกัษณะอาการของโรค 
ระยะตน้กลา้: ตน้กลา้ท่ีเพาะในกระบะเพาะหรือถุงเพาะท่ีใชว้สัดุเพาะท่ีระบายน ้าไม่ดี

และมีเช้ือติดมา จะพบวา่ตน้กลา้หกัพบับริเวณส่วนคอดินและแหง้ตายเป็นหยอ่ม ๆ และอาจลุกลาม
ท าใหต้ายไปทั้งกระบะ ตน้กลา้ท่ีอายปุระมาณ 1 เดือนท่ีไม่แตกใบใหม่ เจริญเติบโตชา้ ตน้จะแคระ
แกร็น ใบจะเหลืองหรือเขียวซีด เม่ือจบัล าตน้ดึงเบา ๆ จะพบวา่ตน้ขาดหลุดข้ึนมาไดโ้ดยง่าย บริเวณ
รากจะขาดเน่าเป็นสีน ้าตาล 

 
 โรคท่ีเกิดกบัมะละกอตน้โต : มกัพบในแปลงท่ีดินมีการระบายน ้าไม่ดี โดยเช้ือราจะ
เขา้ท าลายรากแขนงและลุกลามไปยงัรากแกว้และระบบรากทั้งตน้ ท าใหร้ากเน่าเป่ือยเป็นสีน ้าตาล
หลุดขาดไดง่้าย ตน้แคระแกร็น ใบเหลือง กา้นใบลู่ลง และหลุดร่วงไดง่้าย ตน้มะละกอจะเหลือใบ
ยอดเป็นกระจุกและตายในท่ีสุด บริเวณโคนตน้จะเน่าชุ่มน ้า มีสีน ้าตาลเยิม้ออกมา และตน้จะหกัลม้ 
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พบับริเวณโคนตน้ไดง่้าย โรคโคนเน่าและรากเน่าของมะละกอตน้โต โดยทัว่ไปจะ
เกิดจากเช้ือรา Phytophthora palmivora 
 

การแพร่ระบาด: เช้ือรา Pythium และ Phytophthora เป็นเช้ือราท่ีแพร่กระจายในดินท่ี
มีน ้าขงั หรือระบายน ้าไม่ดี โดยเช้ือราจะสร้างสปอร์ซ่ึงวา่ยไปตามน ้าไดแ้ละเขา้ท าลายท่ีรากฝอย
และลุกลามต่อไป  

 
7.  ปัญหาส าคัญทีม่ีผลกระทบต่อการผลติมะละกอในเชิงการค้า 
 

ปัญหาท่ีส าคญัในการปลูกมะละกอคือ การระบาดของโรคใบด่างจุดวงแหวน ซ่ึงเป็นโรคท่ี 
พบมากทางภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ โดยพบการระบาดของโรคน้ีในแหล่งท่ีปลูกมะละกอเกือบทุก 
จงัหวดั โดยเฉพาะมะละกอพนัธ์ุแขกด าเป็นพนัธ์ุท่ีอ่อนแอต่อโรคใบด่างจุดวงแหวนมาก โรคใบด่าง
จุดวงแหวน เกิดจากเช้ือ Papaya ringspot virus (PRSV) เช้ือจะเขา้ท าลายมะละกอไดต้ั้งแต่ระยะตน้
กลา้ไปจนถึงระยะติดดอกออกผล การระบาดของโรคน้ีข้ึนกบัปัจจยัหลายชนิดคือ พื้นท่ีปลูก อายุ
ของมะละกอ ช่วงเวลาในการปลูก และปริมาณของเพล้ียอ่อนซ่ึงเป็นพาหะของโรค เช่น เพล้ียอ่อน
ถัว่ และเพล้ียอ่อนฝ้าย ฯ มะละกอท่ีเป็นโรคจะใหผ้ลผลิตลดต ่าลงหรือไม่ใหผ้ลผลิตเลย PRSV เป็น
ไวรัสท่ีสามารถถ่ายทอดโรคภายในเวลาสั้น ๆ โดยเพล้ียอ่อน ในลกัษณะ non-persistent ท าใหก้าร
ใชส้ารเคมีก าจดัแมลงพาหะไม่ไดผ้ลในการควบคุมการแพร่ระบาดของโรค ในประเทศไทยยงัไม่
พบวา่มีมะละกอสายพนัธ์ุใดท่ีตา้นทานต่อโรคน้ี ถึงแมจ้ะมีรายงานวา่มีมะละกอสายพนัธ์ุท่ีค่อนขา้ง
ตา้นทานต่อโรค แต่ก็ไม่สามารถผสมขา้มกบั C. papaya L. ได ้ท าใหก้ารปรับปรุงพนัธ์ุตา้นทานโรค
โดยวธีิการผสมพนัธ์ุพืชเป็นไปไดย้าก (Tennant et al., 1994) 
 
8.  เช้ือสาเหตุโรคใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ 
 

เช้ือไวรัสสาเหตุโรคใบด่างจุดวงแหวนมะละกอมีช่ือเรียกวา่ Papaya ringspot virus 
(PRSV) จดัอยูใ่นกลุ่มโพทีไวรัส (Potyvirus) มีอนุภาคเป็นแบบท่อนคดยาว ความยาวของอนุภาค 
อยูใ่นช่วง 760-800 นาโนเมตร มีเส้นผา่ศูนยก์ลางอนุภาคประมาณ 12 นาโนเมตร (ภาพท่ี 1) 
สามารถตรวจพบอนุภาคไวรัสไดเ้ป็นจ านวนมากในน ้าคั้นของพืชท่ีเป็นโรค มีการจ าแนกเช้ือ 
PRSV ออกเป็น 2 ชนิดคือ ชนิด P (PRSV–P) เป็นเช้ือไวรัสท่ีเขา้ท าลายไดท้ั้งมะละกอและพืช 
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ตระกลูแตง (Cucurbitaceae) และชนิด W (PRSV–W) เป็นเช้ือไวรัสท่ีเขา้ท าลายไดเ้ฉพาะพืชตระกลู
แตงเท่านั้น (Purcifull et al., 1984); (Yeh et al., 1992) 

                                             
 

 

 

 

 

                                     
ภาพที ่1  อนุภาคเช้ือไวรัสสาเหตุโรคใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ (PRSV) ซ่ึงจดัอยูใ่นกลุ่ม 

  โพทีไวรัส (Potyvirus)  
 
ทีม่า: (นุชนาถ และคณะ, 2546) 
 
9.  การถ่ายทอดโรค 
 

เช้ือ PRSV ในธรรมชาติจะถ่ายทอดโรคโดยอาศยัแมลงในวงศ ์Aphideae ไดแ้ก่ เพล้ียอ่อน 
ชนิดต่างๆ เช่น เพล้ียอ่อนฝ้าย (Aphis gossypii) เพล้ียอ่อนยาสูบ (Myzus persicae) และเพล้ียอ่อนถัว่ 
(Aphis cracivora) ในลกัษณะ non-persistent คือ ใชเ้วลาในการดูดกินอาหารจากตน้ท่ีเป็นโรคเพียง 
10-30 วนิาทีเท่านั้น ก็สามารถถ่ายทอดโรคได ้(Riechmann et al.,1989) ขบวนการถ่ายทอดโรคโดย
แมลงพาหะตอ้งการ helper component (HC-Pro) คือ โปรตีนจากยนี HC-Pro ซ่ึงสร้างข้ึนในเซลล์
พืชโดยอาศยัรหสัจากสายอาร์เอน็เอของเช้ือไวรัส เช้ือน้ีสามารถถ่ายทอดไดโ้ดยวธีิกล (mechanical 
transmission) และมีรายงานการถ่ายทอดโรคทางรากได ้3-4 เปอร์เซ็นต ์(วไิล และคณะ, 2525) 

 
เช้ือ PRSV มีพืชอาศยัในวงศ ์Caricaceae และวงศ ์Cucurbitaceae ซ่ึงประกอบดว้ยแตง

หลายชนิด รวมทั้งต าลึง ซ่ึงเป็นพืชท่ีพบไดท้ัว่ไป และเป็นแหล่งแพร่ขยายพนัธ์ุท่ีดีของเพล้ียอ่อน 
(วชิยั และคณะ, 2533) 
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10.  โครงสร้างยนีของไวรัสใบด่างจุดวงแหวน 
 

เช้ือไวรัสสาเหตุโรคใบด่างจุดวงแหวนมะละกอจดัอยูใ่นกลุ่มโพทีไวรัส มีจีโนมเป็น      
อาร์เอน็เอสายเด่ียวแบบเส้นบวก (single-stranded, positive sense RNA) มีความยาวประมาณ 
10,326 นิวคลีโอไทด์ มี open reading frame (ORF) ขนาดยาว 1 ชุด ซ่ึงมีลกัษณะเป็น polycistronic 
คือหลงัจากแปลรหสั (translate) เป็นโปรตีนแลว้จะไดโ้พลีโปรตีน (polyprotein) ขนาดใหญ่หน่ึง
สายซ่ึงเม่ือผา่นขบวนการยอ่ย (polyprotein processing) โดยเอนไซมโ์ปรตีเอส (protease) จะได้
โปรตีนขนาดเล็กหลายชนิดเรียงล าดบัจาก N-terminal (amino- terminal) ถึง C-terminal (carboxy-
terminal) ของโปรตีน (หรือจากปลาย 5´ ถึง 3´ ของจีโนม) ไดแ้ก่ viral genome linked protein 
(VPg), first protein (P1), helper component protein (HC-Pro), third protein (P3), cylindrical 
inclusion protein (CI), small nuclear inclusion protein (NIa), large nuclear inclusion protein (NIb), 
และ coat protein (CP) (Riechmann et al.,1992) (ภาพท่ี 2) VPg และ CP เป็นโปรตีนท่ีตรวจพบได้
จากอนุภาคไวรัส โปรตีนชนิดอ่ืนคือ HC-Pro, CI, NIa และ NIb เป็นโปรตีนท่ีแยกไดจ้ากพืชท่ีถูก
ไวรัสเขา้ท าลาย ส่วน P1 และ P3 เป็นโปรตีนท่ียงัไม่มีรายงานวา่พบในพืชท่ีเป็นโรค (Dougherty 
and Carrington, 1988) โพทีไวรัสเร่ิมแปลรหสัจากนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งท่ี 86-88 (AUG) และ
ส้ินสุดการแปรรหสัจากนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งท่ี 10118-10120 (UAG, UGA, UAA) ซ่ึงประกอบ 
ดว้ยกรดอะมิโน 3,344 ตวั (Yeh et al.,1992) โปรตีนท่ีเก่ียวขอ้งระหวา่งไวรัสกบัพืชอาศยัและ
โปรตีนท่ีเก่ียวขอ้งกบัเพล้ียอ่อนในการถ่ายทอดโรค ไดแ้ก่  
 

10.1  P1 protein (32-64 K) 
 
         เป็นโปรตีนท่ีคาดวา่น่าจะเก่ียวขอ้งกบัปฏิกิริยาท่ีจ  าเพาะเจาะจงระหวา่งไวรัสกบัพืช

อาศยั เน่ืองจากโพทีไวรัสต่างชนิดกนัจะมีล าดบันิวคลีโอไทด์และล าดบักรดอะมิโนต่างกนัมาก 
ทางดา้น 3´ ของ P1 protein เป็นส่วนอนุรักษ ์(H456, A465, GSS499G, P519VVAG523) (Verchot et al., 
1992) ซ่ึงพบไดใ้นโพทีไวรัสทุกชนิด และยงัท าหนา้ท่ีเป็นเอนไซม์ proteinase เน่ืองจากพบวา่
ทางดา้นปลาย 3´ มีคุณสมบติัเป็น trypsin-like serine proteinase ท่ีเก่ียวขอ้งกบัการยอ่ยโปรตีน P1 
และ helper component (HC-Pro) (Verchot et al., 1991) นอกจากน้ียงัท าหนา้ท่ีเก่ียวขอ้งกบัการ
เคล่ือนท่ีของไวรัสพืชในเซลลพ์ืชจากเซลลห์น่ึงไปอีกเซลลห์น่ึง (cell-to-cell movement protein) 
และเก่ียวกบัการแสดงอาการของโรค (symptoms expression) 
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10.2  Helper component protein (HC-Pro) (56-58 K) 
 

เป็นโปรตีนท่ีโพทีไวรัสสร้างข้ึน โดย HC-Pro ของ PRSV เป็น multifunction 
protein มีลกัษณะล าดบันิวคลีโอไทดเ์หมือนกบัล าดบันิวคลีโอไทดข์อง HC-Pro ในโพทีไวรัสชนิด
ต่างๆ ประมาณ 45.1-51.8 เปอร์เซ็นต ์HC-Pro ท าหนา้ท่ีเก่ียวกบัการถ่ายทอดโรคไวรัสดว้ยเพล้ียอ่อน 
เน่ืองจากมีส่วนอนุรักษ ์PTK และ FRNK ท่ีอยูบ่ริเวณส่วนกลางของโปรตีน HC-Pro และ KITC ท่ี
อยูบ่ริเวณดา้นปลาย N-terminus ของ HC-Pro และท าหนา้ท่ีเก่ียวขอ้งกบัการเคล่ือนยา้ยอนุภาคไวรัส
ในพืชแบบ long-distance movement และแบบ cell-to-cell นอกจากน้ียงัท าหนา้ท่ีเป็นเอนไซม ์
proteinase ส าหรับ autolytic cleavage ท่ีต  าแหน่ง HC-Pro กบั P3 เน่ืองจากมีคุณสมบติัของ papain-
like cystein proteinase (Carrington et al., 1989) ไปกดหรือปิดระบบป้องกนัโรคของพืชในยนี 
RdRp ของพืช ท่ีเก่ียวขอ้งกบั RNA silencing ท างานเสริมกบัยนี CP 
 

10.3  P3 protein (37 K) 
 

เป็นโปรตีนท่ีอยูร่ะหวา่ง HC-Pro กบั 6K1 มีลกัษณะล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์เหมือนกบั
โพทีไวรัสชนิดอ่ืนๆ 25.7-33.0 เปอร์เซ็นต ์จากการศึกษาพบวา่ โปรตีน P3 มีความสัมพนัธ์กบั 
cylindrical inclusion protein (CI) ในยาสูบท่ีถูก Tobacco vein mottling virus (TVMV) เขา้ท าลาย 
โดยคาดวา่น่าจะท าหนา้ท่ีเป็น RNA helicases (Rodriguez-Cerezo and Shaw, 1991) และเก่ียวขอ้ง
กบัการแสดงอาการของโรค (symptomatology) และการทวจี  านวนของจีโนมไวรัส 
 

10.4  6 KDa protein (6K1) 
 
         เป็นโปรตีนท่ียงัไม่ทราบหนา้ท่ีอยา่งแน่ชดั แต่จากการศึกษาพบวา่โปรตีนน้ีอาจท า

หนา้ท่ีเก่ียวขอ้งกบัการเพิ่มปริมาณอาร์เอน็เอของเช้ือภายในเซลลพ์ืชท่ีถูกไวรัสเขา้ท าลาย 
(Riechmann et al., 1992) เป็นส่วนท่ีท าใหไ้วรัสจีโนมเกาะติดกบัเยือ่หุม้เซลล ์
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10.5  Cylindrical inclusion protein (CI) (70 K) 
 

เป็นโปรตีนท่ีเก่ียวขอ้งกบัการเพิ่มปริมาณของอาร์เอ็นเอ โดยโปรตีน CI มีกิจกรรม
ของ helicase ในการท าใหส้ายอาร์เอน็เอเกิดการคลายเกลียว เพื่อให้เป็นสายตน้แบบส าหรับการ
สังเคราะห์อาร์เอน็เอคู่สม โดยทัว่ไปจะพบโปรตีน CI อยูท่ ัว่ไประหวา่งเยือ่หุม้เซลล ์(cell membrane) 
ผนงัเซลล ์(cell wall) และอยูร่อบ plasmodesmata นอกจากน้ียงัพบใน endoplasmic reticulum หรือ
อยูเ่ป็นเส้นสายเกาะกนัอยูใ่นไซโตพลาสซึม เรียกโครงสร้างลกัษณะน้ีวา่ pinwheel นอกจากนั้น
โปรตีน CI ยงัมีหนา้ท่ีเก่ียวขอ้งกบัการเคล่ือนยา้ยอนุภาคโพทีไวรัสจากเซลลห์น่ึงไปยงัเซลลข์า้งเคียง 
โดยผา่นทาง plasmodesmata (Shukla et al.,1994) ไป modified รูของ plasmodesmata ระหวา่งเซลล ์
ท าใหไ้วรัสเคล่ือนออกจากเซลลไ์ปสู่ยอดไดง่้ายข้ึน 

 
10.6  6 KDa protein (6K2) 
 

เป็นโปรตีนท่ียงัไม่ทราบหนา้ท่ีอยา่งแน่ชดั แต่จากการศึกษาพบวา่โปรตีนชนิดน้ี 
อาจจะมีบทบาทเก่ียวกบัการเพิ่มปริมาณของไวรัส (Shukla et al., 1994) และสันนิษฐานวา่โปรตีน 
6K2 น้ีจะมีบทบาทในการเคล่ือนยา้ย NIa ภายในเซลล ์เน่ืองจากพบวา่ โปรตีนน้ียบัย ั้งการเคล่ือน 
ยา้ย NIa ไปสู่นิวเคลียส (Restrepo-Hartwig and Carrington, 1992) 

 
10.7  Small nuclear inclusion protein (NIa) (49 K) 

 
          โปรตีน NIa จะพบในเซลลพ์ืชท่ีถูกไวรัสเขา้ท าลาย โดยจะท าหนา้ท่ีเป็นเอนไซม์ 

proteinase ในการตดัสายโพลีโปรตีนทางดา้นปลาย C-terminus เขา้มา 2 ใน 3 ส่วน (Dougherty and 
Carrington, 1988) และ NIa proteinase มีโครงสร้างท่ีสัมพนัธ์กบั trypsin like serine proteinase 
(Bazan and Fletterick, 1988) จากการศึกษาทางอิมมูโนและการเรียงล าดบันิวคลีโอไทด์ของเช้ือ TVMV 
และ TEV ท าใหท้ราบวา่ คร่ึงหน่ึงทางดา้นปลาย C-terminus ของ NIa เป็นส่วนท่ีมีกิจกรรมของ
เอนไซม ์proteinase และทางดา้นปลาย N -terminus จะเป็นส่วนของ viral genome-linked protein 
(VPg) โดยส่วนของโปรตีน VPg จะท าหนา้ท่ีเปรียบเสมือนเป็นไพรเมอร์เร่ิมตน้ในการสังเคราะห์
กรดนิวคลีอิกสายใหม่ของไวรัส (Shahabuddin et al., 1988) เน่ืองจาก VPg ต่อกบักรดนิวคลีอิกดว้ย
พนัธะโควาเลนต ์
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10.8  Large nuclear inclusion protein (NIb) (58 K) 
 

 โปรตีน NIb ของโพทีไวรัสต่างชนิดกนัจะมีล าดบักรดอะมิโนท่ีคลา้ยกนัมากท่ีสุด 
เม่ือเปรียบเทียบกบัโปรตีนชนิดอ่ืนๆ ของโพทีไวรัส ซ่ึงโปรตีน NIb เป็นเอนไซม ์RNA-dependent 
RNA-polymerase ใชแ้ทนของพืช ท่ีเก่ียวขอ้งกบัการสังเคราะห์กรดนิวคลีอิคของไวรัส (genome 
replication) มีการศึกษาล าดบักรดอะมิโนในส่วนของโปรตีน NIb ของเช้ือ PRSV สายพนัธ์ุ HA กบั 
HA 5-1 และ W พบวา่มีความเหมือนกนัของล าดบัเบส 98.7-99.0 เปอร์เซ็นต ์(Yeh et al., 1992)  
 
 10.9  Coat protein (CP) (28-40 K) 
 

          เป็นโปรตีนท่ีห่อหุม้อนุภาคไวรัสในกลุ่มโพทีไวรัส (Dougherty and Carrington, 1988) 
ประกอบดว้ยโปรตีนชนิดเดียว ซ่ึงมีจ านวนประมาณ 2,000 หน่วยยอ่ย (subunit) ต่ออนุภาคไวรัส 
CP มีความส าคญัในการแยกชนิดและ strain ของไวรัสในกลุ่มน้ี จากการศึกษาล าดบันิวคลีโอไทด์
ของเช้ือ PRSV มีการจดัเรียงล าดบันิวคลีโอไทดเ์หมือนกบัโพทีไวรัสชนิดอ่ืนๆ 53.2-56.6 เปอร์เซ็นต ์
ทางดา้นปลาย N-terminus มีส่วนอนุรักษท่ี์เรียกวา่ DAG ซ่ึงส่วนน้ีมีความสัมพนัธ์กบัเพล้ียอ่อนใน
การถ่ายทอดโรค ในขณะท่ี 2 ใน 3 ส่วนของโปรตีนทางดา้น C-terminus มีความคลา้ยคลึงกนัมาก 
(Shukla and Ward, 1988; Ward and Shukla, 1991) 
 

10.10  5´ Non-coding region หรือ untranstable region (5´ UTR) 
 
           จีโนมของโพทีไวรัสจะมีส่วน non-coding region และโพทีไวรัสต่างชนิดกนัจะมี 

noncoding region ขนาดใกลเ้คียงกนัมากคือ ระหวา่ง 144-205 นิวคลีโอไทด์ แต่มีความแตกต่างของ
ล าดบันิวคลีโอไทด์อยา่งชดัเจน ยกเวน้ต าแหน่งท่ีเป็น conserved region (TCAACACAACA) ซ่ึงเรียกวา่ 
Potybox ท่ีไม่แตกต่างกนั (Shukla et al., 1991) โดย Potybox จะท าหนา้ท่ีเก่ียวกบั encapsidation 
และ translation (Lain et al., 1989) 
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10.11  3´ Non-coding region หรือ untranstable region (3´ UTR) 
 

 ปลาย 3´ ของโพทีไวรัสชนิดต่างๆ มีความยาวของสายนิวคลีโอไทดแ์ตกต่างกนั 
ระหวา่ง 147-499 นิวคลีโอไทด ์(Ward and Shukla, 1991) โพทีไวรัสต่างชนิดกนัจะมีความเหมือนกนั
ของล าดบันิวคลีโอไทดบ์ริเวณ 3´ non-coding region ประมาณ 30-53 เปอร์เซ็นต ์แต่ถา้เป็นโพทีไวรัส
ชนิดเดียวกนัแต่คนละสายพนัธ์ุ (strain) จะมีล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์เหมือนกนัมากถึง 83-98 เปอร์เซ็นต ์
(Frenkel et al., 1989) ส่วนของ 3´ (UTR) region ของโพทีไวรัสแต่ละชนิดจะมีล าดบันิวคลีโอไทด์
ท่ีมีส่วนซ ้ ากนั (inverted repeats) ท าใหส้ามารถจบักนัเป็น secondary structure ได ้(Turpen, 1989; 
Bryan et al., 1992) 

 
 
 
 

 
 
 
 
ภาพที ่2  โครงสร้างโพทีไวรัส (single stranded, positive-sense RNA) แสดงส่วนของยีนท่ีก าหนดการ 

  สังเคราะห์โปรตีนชนิดต่างๆจากปลายดา้น 5´ ไปสู่ปลายดา้น 3´ 
 
ทีม่า: Yeh et al. (1992) 

 
VPg  = viral genome-linked protein 

  P1  = P1 protein 
  HC-Pro  = helper component protein 
  P3  = P3 protein 
  6K1  = 6 kDa protein 1 
  CI  = cylindrical inclusion protein  
  6K2  = 6 kDa protein 2 
  NIa-VPg = nuclear  inclusion  protein “a including the VPg” 
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NIa-Pro  = nuclear  inclusion  protein  “a” proteinase 
  NIb  = nuclear  inclusion  protein  “b”  
  CP  = coat protein 

5´ UTR  = 5´ non-coding region 
3´ UTR  = 3´ non-coding region 
Poly (A) = Poly A tail   
 

11.  แนวทางการแก้ไขปัญหาการเกดิโรคใบด่างจุดวงแหวน 
 

วธีิการป้องกนัและก าจดัโรคใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ สามารถท าไดห้ลายวธีิ เช่น ตดัตน้ 
เป็นโรคและท าลายทิ้ง ปลูกพืชอ่ืนหมุนเวยีนและการก าจดัวชัพืชอาศยั แต่วธีิการเหล่าน้ีใชไ้ม่ค่อย 
ไดผ้ลนกั โดยเฉพาะในพื้นท่ี ๆ มีการระบาดรุนแรง การพฒันาพนัธ์ุมะละกอใหต้า้นทานต่อโรคใบ 
ด่างจุดวงแหวนในปัจจุบนัสามารถท าไดด้งัน้ี 
 

11.1  การปรับปรุงพนัธ์ุดว้ยการผสมพนัธ์ุ (conventional breeding)  
 

                  การปรับปรุงพนัธ์ุโดยวิธีปกติเป็นการผสมขา้มพนัธ์ุกบัมะละกอท่ีมีความทนทานต่อ
โรคไวรัสใบด่างจุดวงแหวน เช่น การผสมขา้มพนัธ์ุระหวา่งตน้แม่ซ่ึงเป็นมะละกอไทยพนัธ์ุแขกด า 
กบัตน้พอ่ท่ีเป็นมะละกอพนัธ์ุฟลอริดาท่ีทนทานต่อโรค (Florida Tolerant) ไดม้ะละกอพนัธ์ุแขกด า
ท่าพระ 2 ซ่ึงมีความทนทานโรคใบด่างจุดวงแหวนดีกวา่พนัธ์ุแขกด าเดิม แต่อยา่งไรก็ตาม มะละกอ
พนัธ์ุแขกด าท่าพระ 2 ไม่ใช่พนัธ์ุท่ีตา้นทานโรค ยงัสามารถเป็นโรคไดเ้ม่ือไดรั้บเช้ือไวรัส โดยเฉพาะ
อยา่งยิง่ เม่ือปลูกภายใตส้ภาพแวดลอ้มท่ีมีโรคระบาดรุนแรง (นิพนธ์ และชาลินี, 2546) 

 
11.2  การใชต้น้กลา้มะละกอท่ีสร้างภูมิคุม้กนัโดยการปลูกวคัซีน  
 

           ซ่ึงเช้ือวคัซีนท่ีใชก้็คือ เช้ือไวรัสตวัเดียวกบัเช้ือไวรัสท่ีเป็นสาเหตุของโรคใบด่าง 
จุดวงแหวนมะละกอ แต่เป็นสายพนัธ์ุท่ีไม่ท าใหเ้กิดโรค ซ่ึงเช้ือวคัซีนน้ีอาจไดม้าจากการคดัเลือก
จากธรรมชาติ โดยการแยกเช้ือมาจากมะละกอท่ีเป็นโรคหรืออาจท าเช้ือวคัซีนโดยการน าเช้ือไวรัส
มาท าการกลายพนัธ์ุ โดยใชส้ารเคมีหรือการฉายรังสี แลว้คดัเลือกเช้ือท่ีไม่ก่อใหเ้กิดโรคมาใช ้ 
ถึงแมว้ธีิการน้ีจะช่วยลดปัญหาไดดี้ในระดบัหน่ึง แต่ก็ยงัมีขอ้จ ากดัหลายประการ เช่น ตอ้งปลูกตน้ 
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กลา้มะละกอในโรงเรือนท่ีป้องกนัเพล้ียอ่อนไดใ้นช่วงท่ีรอการปลูกวคัซีน การปลูกวคัซีนตอ้งอาศยั
ความช านาญและการสังเกตอยา่งละเอียดถ่ีถว้น หลงัจากการปลูกเช้ือวคัซีนแลว้ตอ้งเพาะเล้ียงมะละกอ
ในโรงเรือนต่ออีกประมาณ 3-4 สัปดาห์ เพื่อใหเ้ช้ือฟักตวั เป็นตน้ ซ่ึงกระบวนการต่าง ๆ เหล่าน้ี
จะตอ้งใชแ้รงงานและค่าใชจ่้ายท่ีเพิ่มข้ึน ซ่ึงวธีิการสร้างภูมิคุม้กนัให้แก่มะละกอน้ีถือเป็นวธีิแกปั้ญหา
ในระยะเร่งด่วน เพื่อช่วยลดหรือชะลอความเสียหายท่ีเกิดจากโรคท าใหม้ะละกอมีผลผลิตในระดบั
ท่ีน่าพอใจ แต่วธีิการน้ีไม่ใช่วธีิการท่ีจะท าใหม้ะละกอสามารถตา้นทานโรคไดอ้ยา่งถาวร (วชิยั และ
คณะ, 2542) 

 
11.3  การปรับปรุงพนัธ์ุดว้ยวิธีทางพนัธุวศิวกรรม (genetic engineering)  
 
         เน่ืองจากการปรับปรุงพนัธ์ุดว้ยวธีิปกติและการปลูกวคัซีนไม่สามารถพฒันาให้ได้

พนัธ์ุมะละกอท่ีตา้นทานโรคอยา่งแทจ้ริง มะละกอพนัธ์ุแขกด าท่าพระ 2 หรือมะละกอท่ีผา่นการ
ปลูกวคัซีนจึงมีลกัษณะทนทานต่อโรคเท่านั้น ในปัจจุบนัเทคโนโลยทีางดา้นพนัธุวศิวกรรมมี
ความกา้วหนา้มาก สามารถประสบผลส าเร็จในการพฒันาพนัธ์ุมะละกอใหมี้ความตา้นทานต่อไวรัส 
PRSV ไดม้ะละกอพนัธ์ุท่ีตา้นทานต่อเช้ือ PRSV สายพนัธ์ุฮาวาย แต่อยา่งไรก็ตามมะละกอสายพนัธ์ุ
น้ีไม่มีความตา้นทานต่อเช้ือ PRSV ของประเทศไทย (Tennant et al., 1994) ต่อมา Chowpongpang 
et al. (2002) ไดถ่้ายยนีโปรตีนห่อหุม้อนุภาคของเช้ือ PRSV สายพนัธ์ุเชียงใหม่ใหก้บัมะละกอโดย
วธีิ particle bombardment ไดม้ะละกอท่ีมีความตา้นทานต่อเช้ือ PRSV สายพนัธ์ุต่าง ๆ ในประเทศ
ไทย 
 
12. การสร้าง Infectious clone 
 
 การศึกษาทางดา้นพนัธุศาสตร์โมเลกุลในเร่ืองโครงสร้างและหนา้ท่ีของจีโนมของ RNA 
ไวรัส รวมถึงการศึกษาถึงปฏิสัมพนัธ์ระหวา่งไวรัสกบัพืชนั้นมีความกา้วหนา้อยา่งมาก มีรายงาน
การโคลน full-length cDNA ของไวรัส เพื่อใชใ้นการสร้าง mRNA ทั้งในระบบ in vivo และ in vitro 
(Gal-On, 2000) โดยไดมี้การเปล่ียนแปลงล าดบัเบสตรงส่วนของ HC-Pro ของ Zucchini yellow 
mosaic virus (ZYMV) สายพนัธ์ุท่ีท าใหเ้กิดโรครุนแรงจาก FRNK ไปเป็น FINK ส่งผลใหเ้ช้ืออ่อน
ก าลงัลงและเกิดอาการของโรคไม่รุนแรง 
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การสร้าง RNA ในหลอดทดลอง เป็นกระบวนการท่ีตอ้งใช ้RNA Polymerase รวมถึงมี
ส่วนผสมของสารเคมีต่างๆ ท่ีเลียนแบบกระบวนการแปลรหสั (transcription) ในเซลลข์องสัตว ์
ทดลอง และตวัเร่งปฏิกิริยาการสร้างอาร์เอน็เอจากดีเอน็เอแม่แบบ การสังเคราะห์อาร์เอ็นเอใน
หลอดทดลองถูกน ามาใชก้นัอยา่งแพร่หลายในการศึกษาวิจยัต่าง ๆ  
 

13.   การสร้าง RNA ในหลอดทดลอง  
 

13.1  RNA Polymerase 
 

         การออกแบบโคลนของ full length cDNA เพื่อสร้าง infectious RNA ท่ีสามารถท าได ้
2 วธีิคือ การสร้างในหลอดทดลอง (in vitro) และการผลิตในเซลล ์(in vivo) มีส่ิงท่ีตอ้งค านึงถึงคือ
เร่ืองของโปรโมเตอร์ของ RNA polymerase และเทอร์มิเนเตอร์ เน่ืองดว้ยความสามารถของโปรโมเตอร์
มีผลต่อการผลิต RNA ดงันั้นจึงมีการพฒันาโปรโมเตอร์ข้ึนมามากมาย เช่น E. coli Pm ท่ีไดม้าจาก
แบคเทอริโอฟาจแลมดาและโปรโมเตอร์จากแบคเทอริโอฟาจอ่ืนๆ เช่น โปรโมเตอร์ Sp6, T3 และ T7  

 
   ในปี 1984 Ahlquist และ Janda ไดอ้อกแบบและสร้างเวคเตอร์ส าหรับผลิต RNA 

(transcription vector) ข้ึนตวัแรกข้ึนคือ เวคเตอร์ pPM1 ท่ีเช่ือม cDNA ของไวรัสเขา้สู่เวคเตอร์โดยตรง
ในต าแหน่งของ SmaI ใหอ้ยูภ่ายใตก้ารควบคุมของโปรโมเตอร์ Pm ของแบคเทอริโอฟาจ λ แต่
ต่อมาการสังเคราะห์ RNA ในหลอดทดลอง (in vitro transcription) โดยอาศยัการท างานของ RNA 
polymerase ท่ีไดจ้าก E. coli นั้นไม่จ  าเป็นตอ้งเติมล าดบันิวคลีโอไทด์อ่ืนใดท่ีนอกเหนือจากล าดบั  
นิวคลีโอไทดข์องจีโนมของเช้ือไวรัสบริเวณปลาย 5´ ซ่ึงแตกต่างจากการใช ้RNA polymerase sp6 
(Melton et al., 1984) และ T7 (Dunn and Studier, 1983) เน่ืองจาก RNA polymerase จาก E. coli จะ
จบัไดอ้ยา่งแน่นบริเวณ upstream ซ่ึงเป็นส่วนของ initiation site เพื่อเร่ิมกระบวนการแปลรหสั โดย
จะมีการคลายตวัของ DNA บริเวณจุดเร่ิมตน้ของการแปลรหสั (transcription initiation site) (Haeley 
and Mc Clure, 1983) แต่เม่ือเปรียบเทียบกนั พบวา่ RNA polymerase ของแบคเทอริโอฟาจนั้น มี
ความสามารถในการผลิต RNA ไดป้ริมาณมากกวา่ RNA polymerase ท่ีไดจ้าก E. coli (Angenent et al., 
1989) โดยโปรโมเตอร์ของแบคเทอริโอฟาจกลุ่มใหญ่ท่ีมีการน ามาใชป้ระโยชน์ ไดแ้ก่ โปรโมเตอร์ 
T7 และ Sp6 
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โดยทัว่ไปแลว้การเช่ือมล าดบันิวคลีโอไทดข์องโปรโมเตอร์เขา้กบัต าแหน่งเร่ิมตน้
ของล าดบันิวคลีโอไทดข์องไวรัสนั้นท าได ้3 วธีิ ไดแ้ก่ 
 

1)  การใชเ้วคเตอร์ universal transcription ท่ีสร้างข้ึน ซ่ึงเวคเตอร์เหล่าน้ีจะมีการ
สอดแทรกต าแหน่งจุดจดจ าของเอนไซมต์ดัจ าเพาะใหอ้ยูใ่กลก้บัต าแหน่งเร่ิมตน้ของการแปลรหสั 
(transcription initiation) มากท่ีสุด ท าใหเ้ราสามารถเช่ือมต่อล าดบันิวคลีโอไทดข์องไวรัสเขา้ไปใน
ต าแหน่งต่อจากเร่ิมตน้ของการแปลรหสัได ้เวคเตอร์เหล่าน้ีไดถู้กสร้างข้ึนมากมาย ไดแ้ก่ เวคเตอร์
pPM 1/λ Pm (Ahlquist and Janda, 1984) pHST 70/sp6 (Jobling et al., 1988) และ pCa35J/35S 
(Yamaya et al., 1988) ซ่ึงเวคเตอร์เหล่าน้ีสามารถแปลรหสั RNA จาก cDNA ของไวรัส โดยไม่ตอ้ง
อาศยัล าดบัเบสบนเวคเตอร์ (promoter) ในการขบัเคล่ือน 

 
2)  การแยกล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์ไม่เหมาะระหวา่งส่วนโปรโมเตอร์และ cDNA ของ

ไวรัส โดยการท า site directed mutagenesis 
 
3)  ล าดบันิวคลีโอไทดข์องโปรโมเตอร์จะใชเ้ป็นไพรเมอร์ forward ในการจบักบั    

นิวคลีโอไทดข์องไวรัสทางปลาย 5  ́เพื่อสังเคราะห์ cDNA สายท่ีสอง ซ่ึงวธีิการน้ีใชก้นัอยา่งแพร่หลาย 
 

13.2  ผลของการเติมนิวคลีโอไทดเ์พิ่มในจีโนมของไวรัส 
 

         มีการศึกษาพบวา่ การเติมเบสทางดา้น 5´ ของล าดบันิวคลีโอไทดข์องไวรัสนั้น ท าให้
ลดหรือระงบัความสามารถในการเขา้ท าลายของไวรัสได ้แต่กรณีน้ีจะไม่เกิดข้ึนกบัการเติมเบสทางดา้น
ปลาย 3´ เช่น การเติมเบสเพียง 1 หรือ 2 เบส ทางดา้น 5´ ท าใหไ้วรัสมีความสามารถในการเขา้
ท าลายลดลงและการเติมเบสเพิ่มทางปลาย 5´ ของ RNA ของไวรัสพืช ความยาวประมาณ 14-33 เบส 
จะท าใหไ้วรัสนั้นไม่สามารถเขา้ท าลายพืชได ้(Dore et al., Rizzo and Palukaitis, 1990; Chiang and 
Yeh, 1997)  
 

 ไดมี้การสร้าง RNA ในหลอดทดลองจาก cDNA ของไวรัสในกลุ่ม potyvirus หลาย
ชนิดไดแ้ก่ Tobacco vine motting virus (TVMV) (Domier et al., 1989) Plum pox virus (PPV) 
(Riechmann et al., 1990) Zucchini yellow mosaic virus (ZYMV) (Gal-on et al., 1991) Peanut 
stripe virus (PStV) (Flasinski et al., 1996) โดย cDNA ของไวรัสท่ีเช่ือมต่ออยูก่บัเวคเตอร์ไดมี้การ 
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เติมล าดบัเบสเพิ่มเพียง 1 เบส ทางปลาย 5´ พบวา่ RNA ท่ีสร้างไดใ้นหลอดทดลองนั้น มีเปอร์เซ็นต์
ความสามารถในการเขา้ท าลายท่ีแตกต่างกนัออกไป ตั้งแต่ 5, 11, 49 และ 100 เปอร์เซนต ์ตามล าดบั 
ในบางงานวิจยัพบวา่ นิวคลีโอไทดท่ี์เติมเพิ่มบริเวณปลาย 5´ นั้น จะไปขดัขวางการเร่ิมตน้สร้าง RNA 
สายลบจากดีเอน็เอสายลบซ่ึงเป็นสายแม่แบบ ท่ีจะเร่ิมตน้กระบวนการสร้างจากทางปลาย 3´ อยา่ง
สมบูรณ์ อีกทั้งนิวคลีโอไทด์ท่ีเพิ่มเขา้ไปนั้น จะไปขดัขวางกระบวนการแปลรหสัของไวรัสในระบบ 
in vivo เพราะท าใหข้าด codon เร่ิมตน้ แต่ส าหรับการแปลรหสัในหลอดทดลองนั้น (in vitro) พบวา่
ผลิตภณัฑท่ี์ไดมี้ความคลา้ยคลึง (analogous) กบั RNA ของไวรัส wild type ไม่ไดมี้การเปล่ียนแปลง
มากนกั 

 
แต่ส าหรับการเติมล าดบันิวคลีโอไทด์ ขนาด 1-7 นิวคลีโอไทด ์ทางปลาย 3´ ของจีโนม

ไวรัส พบวา่ไม่ค่อยมีผลกบัความสามารถในการเขา้ท าลายของไวรัส มีการทดลองเติมนิวคลีโอไทด์
ขนาด 2,700 นิวคลีโอไทดใ์หก้บั Brome mosaic virus (BMV) (Anlquist et al., 1984) การเติมนิวคลีโอไทด ์
ขนาด 945 นิวคลีโอไทดใ์หก้บั TMV (Dawson et al., 1986) หรือการเติมนิวคลีโอไทด์มากกวา่ 82 
นิวคลีโอไทดใ์หก้บั BMV พบวา่สามารถยบัย ั้งความสามารถในการเขา้ท าลายของไวรัสได ้แต่ใน
การสังเคราะห์ mRNA ของ ไวรัสหลาย ๆ ชนิดพบวา่ ถึงแมมี้การเติมล าดบันิวคลีโอไทดม์ากกวา่ 30 
นิวคลีโอไทดท์างปลาย 3´ RNA ท่ีไดก้็ยงัมีความสามารถในการเขา้ท าลายได ้(Boyer et al., 1993; 
Sit and Abouhaidar, 1993) ดงัเช่นการเติมล าดบันิวคลีโอไทดข์อง poly A โดยเอนไซมข์องเซลลเ์จา้
บา้น (host) หรือในจีโนมของไวรัสพืชมีล าดบันิวคลีโอไทดข์อง poly A tail บริเวณปลาย 3´ ก็เพื่อ
การรักษาสภาพของ RNA (Domier et al., 1989; Holy and Abouhaidar, 1993; Viry et al., 1993) อีก
ทั้งพบวา่สร้าง RNA ในหลอดทดลองของ poliovirus นั้น ความยาวของ poly A บริเวณปลาย 3´ ของ
จีโนม มีผลต่อการเพิ่มความสามารถในการเขา้ท าลายใหสู้งข้ึน (Sarnow, 1989) แต่ใน Cowpea mosaic 
virus (CPMV) พบวา่จะมีการเพิ่มนิวคลีโอไทดข์อง poly A tail ใหก้บั mRNA ในกระบวนการ 
replication ท่ี protoplast ซ่ึงมีสมมุติฐานวา่น่าจะไปมีผลกบัการหลุดของ RNA polymerase อาจจะ
เกิดจากการเติม poly A โดยการท างานของเอนไซม ์terminal nucleotidyl transferase ในเซลลเ์จา้บา้น 
(Eggen et al., 1989)  
 
 13.3  Cap structure (m7G(5´) ppp (5´)G) 
 

   การมีโครงสร้าง 7-methyl guanosine 5´ cap (m7G(5´) ppp (5´)G ทางปลาย 5´ ของ 
mRNA น่าจะช่วยใหก้ารเขา้ท าลาย (infection) ของเช้ือสมบูรณ์ยิง่ข้ึน เน่ืองจากโครงสร้างดงักล่าว 
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ท าให ้mRNA ของไวรัสตา้นทานต่อการท าลายของเอนไซมนิ์วคลีเอสภายในเซลลข์องเจา้บา้นได้
มากข้ึน (Furuichi et al.,1977; Shimotohno et al., 1977) หรืออาจกระตุน้ใหเ้กิดการเร่ิมตน้กระบวน 
การแปลรหสัของ mRNA ไปเป็นกรดอะมิโน (Shin et al.,1976; Contreras et al., 1982)  

 
การจะเช่ือมติดโครงสร้างของ Cap เขา้กบั mRNA นั้น สามารถท าไดใ้นหลอดทดลอง 

โดยการใช ้GTP เติมเขา้ไปในปฏิกิริยาการสังเคราะห์ RNA แต่สารเคมี (reagent) ท่ีใชใ้นการสังเคราะห์
โครงสร้าง Cap ก็มีราคาแพงและบางองคป์ระกอบในปฏิกิริยายงัเป็นตวัท่ีมีผลกบัการลดปริมาณ
ของผลิตภณัฑท่ี์จะไดใ้นปฏิกิริยาอีกดว้ย 

 
ไวรัสพืชท่ีมี RNA เป็นสารพนัธุกรรมหลาย ๆ ชนิด มี VPg (viral protein genome-

liked) อยูท่างดา้นปลาย 5´ ของจีโนม ซ่ึงโครงสร้างดงักล่าว ท าหนา้ท่ีเหมือนกบัโครงสร้าง Cap 
(m7G (5´) ppp (5´)G ในหลายการทดลองพบวา่ RNA ของไวรัสท่ีสร้างในหลอดทดลองนั้น มีความ 
สามารถในการเขา้ท าลายนอ้ยกวา่ไวรัสในธรรมชาติ ซ่ึงอาจมีผลมาจากการท่ี RNA ถูกท าลายโดย
สารเคมีระหวา่งการปลูกเช้ือ ดงันั้นการเช่ือมติดโครงสร้าง Cap ทางดา้นปลาย 5´ ของจีโนมไวรัส 
น่าจะช่วยใหส้ามารถรักษาสภาพของ RNA ใหค้งสภาพไวไ้ด ้แต่ infectious RNA ก็ยงัมีขอ้จ ากดัใน
เร่ืองของราคาและระยะเวลาท่ีใชใ้นกระบวนการสังเคราะห์ 

 
 มีการสร้างโคลน infectious cDNA ของจีโนมไวรัสท่ีมี RNA สายบวกเป็นสาร

พนัธุกรรมข้ึนมากมาย ซ่ึง constructs ท่ีสร้างข้ึนใชโ้ปรโมเตอร์ 35S ของ Cauliflower mosaic virus 
(CaMV) เช่ือมเขา้กบั cDNA ของไวรัสทางปลาย 5´ เพื่อสร้าง RNA ท่ีมีคุณสมบติัในการเขา้ท าลาย
พืชได ้ซ่ึงเทคนิคดงักล่าวน้ี มีประสิทธิภาพในการแกปั้ญหาท่ีเกิดข้ึนจากการสร้าง RNA ในหลอด
ทดลอง (Dessens and Lomonossoff, 1993) คือ RNA ท่ีสร้างในหลอดทดลองสูญเสียความสามารถ
ในการเขา้ท าลายไป 
 
14.  กระบวนการแปลรหัสภายในเซลล์  (in vivo transcription)  
   

14.1  โคลน infectious cDNA ท่ีมีความสามารถในการเขา้ท าลาย (infectious cDNA clones)  
 
          กล่าวไดว้า่ infectious cDNA มีขอ้ดีมากกวา่ infectious RNA ประการแรกคือ DNA 

ยอ่มมีความเสถียรมากกวา่ RNA ท าใหง่้ายต่อการน าไปใชใ้นการปลูกเช้ือ แต่อยา่งไรก็ตาม 
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ความสามารถในการเขา้ท าลายของเช้ือนั้นข้ึนอยูก่บัการเสียสภาพของ RNA ไม่มากนกั เน่ืองจากการ
เสียสภาพของ RNA จะเกิดข้ึนภายในเซลลซ่ึ์งเป็นบริเวณท่ี RNA ถูกสร้างข้ึนเท่านั้น แต่กระบวนการ
เพิ่มปริมาณ RNA (replication) ภายในเซลล ์ก็มีกลไกป้องกนัการเสียสภาพของ RNA อยู ่ประการท่ี
สองคือ การสร้าง RNA ในหลอดทดลองใหไ้ด ้RNA ครบสมบูรณ์ปริมาณมากนั้นยงัท าไดย้าก และ
อีกประการคือ สารเคมีท่ีใชใ้นการสร้างโครงสร้าง Cap และเอนไซม ์RNA polymerase มีราคาแพง
และเทคนิคในการสังเคราะห์ RNA ก็ยงัท าไดย้าก การสร้าง RNA ในหลอดทดลองจึงไม่ไดรั้บความ
นิยมเท่าท่ีควร ประการสุดทา้ยคือ การใช ้infectious cDNA จะไม่ข้ึนอยูก่บัการเพิ่มปริมาณของไวรัส 
ดงันั้นการใช ้infectious cDNA จึงแกปั้ญหาท่ีเกิดจากการใช ้infectious RNA ท่ีมกัพบวา่ RNA ไวรัส
ไม่สามารถเพิ่มปริมาณในเซลลเ์จา้บา้นได ้โดย Van Bakhoven et al., 1993 รายงานวา่ การสร้าง RNA 
ในระบบ in vivo นั้น จะสวนทางกบัการสร้าง mRNA โดยเอนไซม ์RNA polymerase ภายในเซลล์
เจา้บา้น เน่ืองจาก mRNA ดงักล่าวสามารถแปลรหสัเป็นโปรตีนเดิมหรือโปรตีนท่ีกลายพนัธ์ุไป 

 
มีรายงานการแสดงออกของ infectious RNAs ของไวรัสพืชหลายชนิดภายในเซลลเ์จา้

บา้น โดยใชโ้คลนของ infectious cDNA ไวรัส (cDNA ท่ีอยูบ่นเวคเตอร์ ควบคุมโดยโปรโมเตอร์ 
CaMV35S ) ปลูกเช้ือใหก้บัพืชโดยวธีิกล เช่น ใน Plum pox virus (PPV) (Maiss et al., 1992), 
Zucchini yellow mosaic virus (ZYMV) (Gal-on et al., 1995) และ Papaya ringspot virus type P 
(PRSV-P) (Chiang and Yeh, 1997) เป็นตน้ หรือการแสดงออกของ RNA ไวรัสในพืชดดัแปร
พนัธุกรรม (Yamaya et al., 1988) และการถ่ายยนีเขา้สู่พืชโดยใช ้Agrobacterium tumefaciences 
(Leiser et al., 1992) เพื่อใหมี้การแสดงออกของ RNA ไวรัส อีกเทคนิคคือ Particle bombardment ท่ี
เป็นเทคนิคหน่ึงในการน าเอา DNA เขา้สู่พืช (Sanford, 1988; Christou, 1992; Klein et al., 1992) 
เทคนิคน้ีมกัใชใ้นศึกษาการเขา้ท าลายของไวรัสในพืช โดยการใชโ้คลนของ DNA ไวรัส (Garzon-
Tiznado et al., 1993; Hagen et al., 1994) และ RNA ไวรัส (Gal-on et al., 1995; Fakhfakh et al., 
1996) แต่เน่ืองจากเคร่ืองมือท่ีใชใ้นการท า particle bombardment นั้นมีราคาแพง ซ่ึงก็ไดแ้ก่ gas 
cylinder, vacuum chamber และ vacuum pump จึงไดมี้การคิดคน้เทคนิค Hand Gun เพื่อศึกษาการ
เขา้ท าลายของสารพนัธุกรรมของไวรัสท่ีอยูบ่นพลาสมิดเม่ือเขา้สู่พืช เทคนิคน้ีอาศยัหลกัการ
เดียวกนักบั particle bombardment แต่ไม่ตอ้งใช ้vacuum chamber และแก๊สฮีเลียม ท าใหร้าคาถูกลง 
เหมาะกบัการถ่ายโอนพลาสมิดเขา้สู่พืชท่ีมีเน้ือเยือ่บอบบางและตน้อ่อนของพืชได ้เน่ืองจากตน้
อ่อนของพืชส่วนใหญ่ไม่สามารถมีชีวติรอดหลงัไดรั้บการถ่ายโอนยีนโดยวธีิ particle bombardment   
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 14.2  โปรโมเตอร์ CaMV 35S 
  

โปรโมเตอร์ 35S คือ ล าดบันิวคลีโอไทดข์นาดประมาณ 350 bp จากไวรัสใบด่างของ
กระหล ่า อยูม่าทางดา้น upstream ของจุดเร่ิมตน้แปลรหสัของ 35S (ต าแหน่งท่ี -343 ถึง +8) ซ่ึงนิวคลีโอไทด ์
ของโปรโมเตอร์ 35S ขนาดประมาณ 250 bp จะเล่ือมซอ้นกบัปลายทางดา้น 3´ ของยนี VI ซ่ึงเป็น
ยนีท่ีมีขนาดใหญ่ท่ีสุดใน 6 ยนีท่ีมี ORF ขนาดใหญ่ (Odell et al., 1989)  
  

จากการศึกษาของ Fang และคณะ (1989) พบวา่โปรโมเตอร์ 35S มีบริเวณท่ีท างาน    
3 ต าแหน่งดว้ยกนัคือ บริเวณนิวคลีโอไทดใ์นต าแหน่งท่ี -343 ถึง -208 และต าแหน่ง -208 ถึง -90 ท่ีมี
ความสามารถในการเป็นโปรโมเตอร์ได ้50 เปอร์เซนต ์และ 40 เปอร์เซนต ์ตามล าดบั ส่วนต าแหน่ง -
50 ถึง -40 ยงัไม่ทราบหนา้ท่ีท่ีแน่ชดั แต่คาดวา่น่าจะมีหนา้ท่ีในการกระตุน้การท างานในส่วนของ 
TATA box และเหน่ียวน าการแปลรหสัดีเอน็เอในบริเวณ upstream ทั้ง 2 ต าแหน่ง และควบคุม
ความจ าเพาะเจาะจงของเน้ือเยือ่อีกดว้ย (Benfey and Chua, 1990) 
 
15.  Infectious  transcripts และโคลน cDNA ของ potyvirus  
 

ส าหรับไวรัสของพืชนั้น การสร้าง RNA ในหลอดทดลองท่ีมีความสามารถในการเขา้ท าลาย
พืชไดน้ั้น ประสบความส าเร็จเป็นคร้ังแรกใน Brome mosaic virus (BMV) (Ahlquist and Janda, 
1984) และการสร้างโคลนของ infectious cDNA ท่ีมีความสามารถในการเขา้ท าลายพืชไดโ้ดยตรง
นั้น (in vivo transcripts) มีรายงานเป็นคร้ังแรกคือ การสร้าง RNA3 ของ Alflafa mosaic virus (AIMV) 
โดยการปลูกเช้ือร่วมกนั (coinoculation) ระหวา่ง RNAs 1, 2 และ 4 (Dore and Pinck, 1988) อีกทั้ง
โคลนของ cDNA นั้น เราสามารถน าไปใชใ้นการสร้าง RNA ท่ีมีความสามารถในการเขา้ท าลายพืช
ในหลอดทดลอง (in vitro infectious transcripts) หรือภายในเซลล ์(in vivo infectious transcripts) 
ซ่ึงวธีิการทั้ง 2 ท่ีกล่าวมาขา้งตน้ประสบความส าเร็จในไวรัสกลุ่ม potyvirus ซ่ึงเป็น family ของไวรัส
พืชท่ีมีขนาดใหญ่ท่ีสุด  

 
สามารถสังเคราะห์ infectious RNA ของไวรัส genus potyvirus ในหลอดทดลองจากโคลน 

full-length cDNA ได ้ซ่ึงใชโ้ปรโมเตอร์ของฟาจควบคุมกระบวนการสังเคราะห์ RNA ท่ีเกิดจากการ
ท างานของเอนไซม ์RNA polymerase (DNA-dependent RNA polymerase) ท่ีไดจ้ากเช้ือ E. coli ซ่ึง
ไวรัสท่ีท าไดส้ าเร็จไดแ้ก่ Tobacco vein motting virus (TVMV) (Domier et al., 1989; Nicolas et al., 
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1996), Plum pox virus (PPV) (Riechmann et al., 1990), Barley yellow dwarf virus (BYDV) 
(Young et al., 1991), Zucchini yellow mosaic virus (ZYMV) (Gal-On et al.,1991; Lin et al., 
2002), Tobacco etch virus (TEV) (Dolja et al., 1992), Pea seed-borne mosaic virus (PSbMV) 
(Johansen et al., 1996), Peanut stripe virus (PStV) (Flasinski et al., 1996), Potato virus A (PVA) 
(Puurand et al., 1996), Potato virus Y (PVY) (Jakab et al., 1997), Papaya ringspot virus type P 
(PRSV-P) (Chiang and Yeh, 1997), Turnip mosaic virus (TuMV) (Sanchez et al., 1998) และ 
Johnsongrass mosaic virus (JGMV) (Kim et al., 2003) เป็นตน้ RNA ท่ีถูกสร้างข้ึนมาในหลอด
ทดลองก็จะน าไปปลูกเช้ือให้กบัเซลลเ์จา้บา้น (พืช) เพื่อใหไ้วรัสมีการเพิ่มปริมาณต่อไป  

 
 ส าหรับการสังเคราะห์ infectious RNA ภายในเซลล ์(in vivo infectious transcription) นั้น 
จะใชโ้ปรโมเตอร์ CaMV 35S และเทอร์มิเนเตอร์ NOS เป็นตวัควบคุม ซ่ึงโปรโมเตอร์ดงักล่าวน้ี
จดจ าไดโ้ดย RNA polymerase ของเซลลเ์จา้บา้น โดยมีรายงานท าในไวรัสหลายชนิดไดแ้ก่ Plum 
pox virus (PPV) (Maiss et al., 1992; Lopez-Moya and Garcia, 2000), Zucchini yellow mosaic 
virus (ZYMV) (Gal-On et al.,1995), Potato virus Y (PVY) (Fakhfakh et al., 1996; Jakab et al., 
1997), Pea seed-borne mosaic virus (PSbMV) (Johansen, 1996), Papaya ringspot virus type P 
(PRSV-P) (Chiang and Yeh, 1997), Clover yellow vein virus (ClYVV) (Takahashi et al., 1997), 
Turnip mosaic virus (TuMV) (Sanchez et al., 1998) และ Lettuce mosaic virus (LMV) (Yang et al., 
1998) เป็นตน้ 

 
 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

อปุกรณ์และวธีิการ 

 
อุปกรณ์ 

 
1.  วสัดุอุปกรณ์ 

 
1.1  เคร่ือง Thermocycler (Biometra, Germany) 
1.2  เคร่ือง Vortex (Scientific, Thailand)  
1.3  เคร่ืองป่ันเหวีย่ง รุ่น Spectrafuge 16 M (Labnet, USA) 

   1.4  เคร่ืองป่ันเหวีย่ง รุ่น Centrifuge 4515 (Eppendorf, Germany) 
1.5  เคร่ือง Micro centrifuge (Clover Laboratories, USA) 
1.6  เคร่ืองวเิคราะห์ภาพ (Gel documentation) (Syngene, UK) 
1.7  อ่างน ้าควบคุมอุณหภูมิ (water bath) 
1.8  เคร่ืองควบคุมอุณหภูมิอตัโนมติั 37 องศาเซลเซียส (Memmert, Germany)   
1.9  เคร่ืองชัง่ 2 ต าแหน่ง (Ohaus, USA) 
1.10  เคร่ืองชัง่ 3 ต าแหน่ง (Ohaus, USA) 
1.11  เคร่ือง Gel Electrophoresis (i-Myrun, Japan) 
1.12  เคร่ืองไมโครเวฟ (SHARP, Japan) 
1.13  เคร่ืองเขยา่ (Labnet, USA) 
1.14  เคร่ือง Spectophotometer 
1.15  ไมโครปิเปต (Labnet, USA) 
1.16  pipette tip ขนาด 1,000 200 และ 20 ไมโครลิตร 
1.17  microcentrifuge tube ขนาด 1.5  มิลลิลิตร 
1.18  single PCR tube 0.2 มิลลิลิตร 
1.19  rack วางหลอดขนาดต่าง ๆ 
1.20  บีกเกอร์ 
1.21  flask 
1.22  หลอดเล้ียงเช้ือ 
1.23  spreader  
1.24  ถุงมือ 
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2.  สารเคมี 
 

2.1  TB buffer 
2.2  ß-mercaptoethanol 
2.3  Absolute ethanol; C2H5OH  
2.4  RiboLock™ RNase Inhibitor (Fermentas, UK) 
2.5  DMSO (Dimethyl sulfoxide) 
2.6  10X PCR buffer (30 mM Tricine, 250 mM KCl, 1% Thesit, 0.1% gelatin, 20 mM    

MgCl2 pH 8.4) 
2.7  Deoxyribonucleotide triphosphate ; dNTPs (Fermentas, UK) 
2.8  Oligonucleotide primers 
2.9  Taq DNA polymerase 
2.10  Sterile distilled water; dH2O 
2.11  Loading dye (Fermentas, UK) 
2.12  GeneRulerTM 1 kb DNA Ladder (Fermentas, UK) 
2.13  Agarose (Seakam) 
2.14  0.5X TAE buffer 
2.15  สารละลาย ethidium bromide 
2.16  6M NaI (Sodium iodine) 
2.17  wash buffer  
2.18  silica column 
2.19  Escherichia coli สายพนัธ์ุ MachI, DH5α และ Top10 
2.20  อาหารแขง็ 2xYT 
2.21  อาหารเหลว 2xYT 
2.22  RevertAidTM Reverse Transcriptase Kit (Fermentas, UK) 
2.23  RNeasy Plant Mini Kit (Qiagen, USA) 
2.24  pGEM-T Easy vector Kit (Promega, USA) 
2.25  Gateway cloning vector  
         2.25.1  pCR®XL/GW/TOPO® TA Cloning® Kit (Invitrogen, USA) 
         2.25.2  pCR®8/GW/TOPO® TA Cloning® Kit (Invitrogen, USA) 
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2.26  Ampicilin 
2.27  Kanamycin 
2.28  Spectinomycin 
2.29  IPTG (isopropyl thio- ß-D-galactosides)  
2.30  X-Gal (5-bromo-4-chloro-3-indolyl-ß-D-galactosides)  
2.31  TE buffer (10 mM Tris-HCl, 1 mM EDTA) 
2.32  Lysis buffer (0.2N NaOH, 1% SDS) 
2.33  Precipitation (3M acetic acid, 5M KOAC pH 5.2) 
2.34 Chloroform; CHCl3 
2.35  isopropanol 
2.36  70% ethanol 
2.37  RNase A (Fermentas, UK) 
2.38  เอนไซม ์EcoRI (Fermentas, UK) 
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วธีิการ 
 

1.  การออกแบบไพรเมอร์ส าหรับสังเคราะห์ล าดับนิวคลโีอไทด์ของเช้ือไวรัสใบด่างจุดวงแหวน
มะละกอ  
 
 สืบคน้ขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดข์องจีโนมเช้ือไวรัสใบด่างจุดวงแหวนมะละกอท่ีมีอยูใ่น
ฐานขอ้มูล GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) และไดใ้ชล้  าดบันิวคลีโอไทดท่ี์รายงานไวใ้น
ฐานขอ้มูลจ านวน 3 accession คือ X67673, X97251 และ AY126618 ซ่ึงเป็นจีโนมไวรัสใบด่าง      
จุดวงแหวนมะละกอจากมลรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา ประเทศไตห้วนั และประเทศไทย 
ตามล าดบั มาเปรียบเทียบความเหมือนและความแตกต่างกนัของล าดบันิวคลีโอไทด์ดว้ยโปรแกรม 
Clustal W (http://.ebi.ac.uk/clustalw) จากนั้นจึงน าเอาเบสท่ีเหมือนกนัมาวเิคราะห์ล าดบัเบสและ
ต าแหน่งของนิวคลีโอไทดด์ว้ยโปรแกรม FastPCR และ Oligonucleotide Properties Calculator เพื่อ
ออกแบบและวเิคราะห์ไพรเมอร์ ดงัตารางท่ี 4 

 
ภาพที ่3  ภาพจ าลอง whole genome ของเช้ือไวรัส PRSV-P รวมทั้งต าแหน่งช้ินผลิตภณัฑข์องคู่ 

 ไพรเมอร์ท่ีไดจ้ากการออกแบบโดยครอบคลุมตลอดทั้งจีโนม 
 
ตารางที ่1  ขอ้มูลของล าดบันิวคลีโอไทดข์องจีโนมเช้ือไวรัสใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ จาก 
                  ฐานขอ้มูล GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) ท่ีใชใ้นการออกแบบไพรเมอร์  
 

Virus Sources Accession number Genomic region 
1.  PRSV-HA Papaya (Hawaii) X67673 Genomic RNA 
2.  PRSV-YK Papaya (Taiwan) X97251 Genomic RNA 
3.  PRSV-TH Papaya (Thailand) AY162218 Genomic RNA 
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2.  เกบ็ตัวอย่างใบมะละกอที่แสดงอาการโรคใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ 
 
 เก็บตวัอยา่งใบมะละกอท่ีแสดงอาการของโรคใบด่างจุดวงแหวนมะละกอในแปลงปลูก ซ่ึง
จะเลือกเก็บใบบริเวณยอดท่ีแสดงอาการของโรคอยา่งชดัเจน ท่ีสามารถสังเกตไดด้ว้ยตาเปล่าคือ  มี
อาการใบด่างสีเขียวแก่สลบัสีเหลือง บิดเบ้ียวผดิรูปร่าง เน้ือใบเป็นคล่ืน เป็นตน้ 
 
3.  การตรวจสอบอนุภาคเช้ือด้วยกล้องจุลทรรศน์อเิลก็ตรอน แบบวธีิ Decorate (Transmission 
electron microscopy; TEM) (Milne and  Lesemann, 1978) 
 

บดใบพืชท่ีแสดงอาการของโรคแต่ละตวัอยา่ง จากนั้นหยดน ้าคั้นท่ีไดแ้ต่ละตวัอยา่งลงบน
แผน่พาราฟิลม์ท่ีตรึงไวบ้น plate แกว้ คว  ่ากริดให้ดา้นเคลือบเยือ่ฟอร์มวาร์และคาร์บอนท่ีท าลาย
ประจุผวิหนา้แลว้ สัมผสักบัหยดน ้าคั้นจากตวัอยา่งพืชนาน 15 นาที ชะลา้งแผน่กรดดว้ย 0.05 M 
ฟอสเฟตบฟัเฟอร์ pH 7.2 จ านวน 30 หยด ใชก้ระดาษกรองซบัพอหมาด จากนั้นหยดแอนติซีรัม 
PRSV (เจือจางแอนติซีรัม : PBST เท่ากบั 1:1000) ลงบนแผน่พาราฟิลม์จ านวนเท่ากบัตวัอยา่งพืชท่ี
จะทดสอบ แลว้น ากริดดา้นท่ีสัมผสักบัตวัอยา่งของพืชเป็นโรคทบัลงบนหยดแอนติซีรัม PRSV ท่ี
เตรียมไว ้เป็นเวลา 30 นาที ลา้งกริดดว้ยน ้ากลัน่จ  านวน 30 หยด แลว้จึงยอ้มสีดว้ยการชะแผน่กริด
ดว้ยสี 2% uranyl acetate (UA) จ านวน 7 หยด ซบัใหแ้หง้ น าไปตรวจดูดว้ยกลอ้งจุลทรรศน์
อิเล็คตรอน  
 
4.  การแยกสกดัอาร์เอน็เอ 
 

 สกดัอาร์เอน็เอรวมจากใบมะละกอท่ีแสดงอาการของโรคใบด่างจุดวงแหวน โดยใชชุ้ด 
RNeasy Plant Mini Kit ของบริษทั Qiagen โดยชัง่ใบพืชหนกั 0.1- 0.2 กรัม บดในไนโตรเจนเหลว  
จากนั้นน าใบพืชท่ีบดจนเป็นผงละเอียดใส่ลงใน microcentrifuge tube ขนาด 1.5  มิลลิลิตร เติม
บฟัเฟอร์ RLT ปริมาตร 450 ไมโครลิตร ท่ีเติม ß-mercaptoethanol 4.5 ไมโครลิตร ในหลอด microtube 
ผสมใหเ้ขา้กนัโดยการ vortex เป็นเวลา 10 นาที จากนั้นปิเปตสารละลายลงไปใน QIAshredder spin 
column (สีม่วง) ป่ันเหวีย่งท่ี 14,000 รอบต่อนาที ท่ีอุณหภูมิหอ้ง เป็นเวลา 2 นาที ดูดส่วนน ้าใสท่ี
ผา่นการกรองดว้ย QIAshredder spin column (ประมาณ 450 ไมโครลิตร) มาเติมลงใน microcentrifuge 
tube ขนาด 1.5  มิลลิลิตร แลว้เติม absolute ethanol 225 ไมโครลิตร (0.5 เท่าโดยปริมาตร) ผสม
สารละลายใหเ้ขา้กนัโดยการพลิกกบัหลอดเบา ๆ ยา้ยสารละลายดงักล่าวลงใน RNeasy spin column 
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(สีชมพ)ู ป่ันเหวีย่งท่ี 14,000 รอบต่อนาที ท่ีอุณหภูมิห้อง เป็นเวลา 1 นาที เทน ้าใสทิ้ง แลว้ลา้ง column 
ดว้ยการเติมบฟัเฟอร์ RW1 700 ไมโครลิตร แลว้ป่ันเหวีย่งท่ี 14,000 รอบต่อนาที ท่ีอุณหภูมิหอ้ง เป็น
เวลา 1 นาที เทส่วนน ้าใสทิ้ง ลา้ง column โดยการเติมบฟัเฟอร์ RPE 500 ไมโครลิตร จ านวน 2 คร้ัง 
ป่ันเหวีย่งท่ี 14,000 รอบต่อนาที ท่ีอุณหภูมิห้อง เป็นเวลา 1 นาที เทส่วนน ้าใสทิ้งและป่ันเหวีย่ง column 
อีกคร้ังท่ี 14,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 1 นาที เพื่อก าจดับฟัเฟอร์ท่ีติดคา้งอยูบ่น column ใหห้มดไป 
จากนั้นยา้ยเฉพาะส่วน column ไปวางใน microcentrifuge tube ใหม่ ขนาด 1.5  มิลลิลิตร ชะอาร์เอ็นเอ
ดว้ยการเติม RNase free water จ  านวน 45  ไมโครลิตร และ RiboLock™ RNase Inhibitor ของบริษทั 
Fermentas (ผสมในอตัราส่วน 1:0.1 เท่า โดยปริมาตร) เก็บไวท่ี้ -20 องศาเซลเซียส 
 
 ตรวจสอบอาร์เอน็เอท่ีสกดัไดด้ว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส (gel electrophoresis) บน 1%  
อะกาโรสเจล ใน 0.5X TAE buffer เป็นเวลา 25 นาที กระแสไฟฟ้า 135 โวลล ์จากนั้นน าไปแช่
สารละลาย ethidium bromide (0.5 mg/ml) เป็นเวลา 10 นาที ลา้งน ้าเปล่าก่อนน าไปตรวจดูแถบ  
อาร์เอน็เอดว้ยเคร่ือง Gel Documentation (SyngeneR) 
 
5.  การสังเคราะห์ Complementary DNA (cDNA) ของไวรัสใบด่างจุดวงแหวน 
 
 น าอาร์เอน็เอรวมท่ีสกดัไดจ้ากใบพืชท่ีเป็นโรค มาท าการสังเคราะห์ First strand cDNA โดย
ชุด RevertAidTM Reverse Transcriptase ของบริษทั Fermentas ดว้ย reverse transcription-polymerase 
chain reaction (RT-PCR) (Glover and Hames, 1995) โดยใชอ้าร์เอน็เอท่ีแยกได ้5 ไมโครลิตร เติม
ไพรเมอร์ oligo-dT (เขม้ขน้ 20 pmol/µl) เพื่อให้จบักบั poly A tail ท่ีอยูท่างดา้นปลาย 3´ จ านวน  
1 ไมโครลิตร และเติม RNase free water ใหไ้ดป้ริมาตรรวมเท่ากบั 12.5 ไมโครลิตร จากนั้นน าไป
บ่มท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส ในเคร่ือง Thermal Cycler® เป็นเวลา 10 นาที น ามาแช่น ้าแขง็ทนัที 
จากนั้นเติม 5X reaction buffer (250 mM Tris-HCl  pH 8.3, 375 mM KCl, 15 mM MgCl2, 50 mM 
DTT) 4.5 ไมโครลิตร และ 10 mM dNTPs 1 ไมโครลิตร แลว้จึงเติม RevertAidTM M-MuLV Reverse 
Transcriptase 1 ไมโครลิตร (200 U) รวมปริมาตรทั้งหมด 20 ไมโครลิตร ผสมให้เขา้กนั ท าปฏิกิริยา
ท่ีอุณหภูมิ 42 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 90 นาที ต่อมาใชป้ฏิกิริยาท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส เป็น
เวลา 10 นาที  ในเคร่ือง Thermal Cycler® จากนั้นน าไปเก็บไวท่ี้อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียสจนกวา่
จะใช ้
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6.  การเพิม่ปริมาณยนีเป้าหมายโดยเทคนิค Polymerase chain reaction (PCR) 
  
 ในการเพิ่มปริมาณยนีเป้าหมาย โดยใช ้cDNA ท่ีไดจ้ากปฏิกิริยา reverse transcription 
จ านวน 1 ไมโครลิตร เป็นแม่แบบ (template) จะใชป้ริมาตรรวมของปฏิกิริยา 50 ไมโครลิตร ใน
หลอด tube PCR ซ่ึงประกอบดว้ย 10X PCR buffer (300 mM Tricine, 1% Triton X-100, 50 mM    
ß-mercaptoethanol, 20 mM MgCl2, pH 8.4 ) 5 ไมโครลิตร, 2.5 mM dNTPs 2 ไมโครลิตร primer 
forward (20 µM) 1 ไมโครลิตร, primer reverse (20 µM) 1 ไมโครลิตร, Taq DNA polymerase 1 
ไมโครลิตร (1 unit) และ dH2O 39 ไมโครลิตร จากนั้นน าส่วนผสมดงักล่าวไปใส่ในเคร่ือง Thermal 
Cycler® โดยตั้งปฏิกิริยาท่ีอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที ตามดว้ยปฏิกิริยาเพื่อสังเคราะห์  
ดีเอ็นเอเพิ่มปริมาณมากข้ึนในแต่ละรอบดงัน้ี ขั้นท่ี 1 ท่ีอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส เพื่อแยกสาย      
ดีเอน็เอตน้แบบใหเ้ป็นสายเด่ียว (denaturing) 1 นาที ขั้นท่ี 2 ไพรเมอร์จบัคู่กบัดีเอน็เอตน้แบบ (annealing) 
ท่ีอุณหภูมิ 55-70 องศาเซลเซียส (อุณหภูมิขั้นตอนน้ีจะข้ึนอยูก่บัค่า Tm ของ primer แต่ละคู่) 1 นาที 
และขั้นท่ี 3 สังเคราะห์ดีเอน็เอต่อจากไพรเมอร์ (extension) ท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 1 นาที 
(ระยะเวลาในขั้นตอนน้ีจะข้ึนอยูก่บัขนาดของช้ินยนีเป้าหมาย) จ  านวน 35 รอบ และปฏิกิริยาขั้น
สุดทา้ยท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที เพื่อเพิ่มปริมาณดีเอน็เอ 
   
 ตรวจสอบผลจากปฏิกิริยา PCR ท่ีไดด้ว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส (gel electrophoresis) บน 
1% อะกาโรสเจล ใน 0.5X TAE buffer เป็นเวลา  25 นาที กระแสไฟฟ้า 135 โวลล ์จากนั้นน าไปแช่
สารละลาย ethidium bromide (0.5 mg/ml) เป็นเวลา 10 นาที ลา้งน ้าเปล่าก่อนน าไปตรวจดูแถบดีเอน็เอ
ดว้ยเคร่ือง Gel Documentation (SyngeneR) 
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ตารางที ่2  ไพรเมอร์ส าหรับการสังเคราะห์จีโนมของเช้ือ PRSV-SMK ท่ีใชใ้นปฏิกิริยา Reverse     
                   transcription-polymerase chain reaction 
 

Genes Size (bp) Primer Range Sequence (5’ 3’) 
P1 946 VC1 1-22 AAATAAAACATCTCAACACAAC 

  VC8 946-963 AACTCAAGGCTAGCACTC 
P2 2,237 PC11E 869-890 GAAGCAGTGCACCTGGCACTCG 

  PC2 3086-3106 AAAYTCTCCRCCGACAATGTA 
P3 1,569 VC7 3052-3068 CGCCAGAGAGCCGCTCG 

  PC10N 4601-4621 GGTGGGCTCTATTAACAACAC 
P4 1,854 VC13 4420-4440 CAACAACAACACAATTGGCCA 

  PC12 6254-6274 TGCATCCTTAATCATCAATGA 
P5 2,177 VC17 6219-6236 AGCGAGAGTTGGGATTGA 

  VC14 8375-8396 ACTGAGACCCATCTGCATCACA 
P6 1,832 VC15 8315-8337 ACAAAGTTTTATAAAGGCTGGGA 

  3UTR4 10130-10147 GGATCCCAGGCCCGACGAACACAC 
P7 482 CRWTH1 9841-9864 TGCAACTGAGAGGTACATGCCGCG 

  3UTR2 10303-10323 TTTTTTTTTCTCTCATTCTAAGAGGCTCGA 

 
Degenerate bases : R=(A/G), Y=(C/T), M=(A/C), K=(G/T), S=(C/G), W=(A/T), H=(A/C/T), 
B=(A/C/T), V=(A/G/C), D=(A/G/T), N=(A/G/C/T) 
 
7.  การโคลนช้ินย่อยของ Full length cDNA ของ PRSV-SMK 
 
  7.1  การเตรียม cDNA ใหบ้ริสุทธ์ิส าหรับการเช่ือมต่อกบัพลาสมิดพาหะ (vector)  
 
        น าดีเอน็เอท่ีไดจ้ากปฏิกิริยา RT-PCR มาแยกขนาดดว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส (gel 
electrophoresis) บน 1% อะกาโรสเจล ใน 0.5X TAE buffer เป็นเวลา 25 นาที กระแสไฟฟ้า 135 โวลล ์ 
ตดัเจลบริเวณท่ีมีแถบดีเอน็เอขนาดท่ีตอ้งการ ชัง่น ้าหนกัเจลท่ีตดัไดใ้ส่หลอด microtube ท าการแยก
ดีเอ็นเอออกจากเจลโดยการเติม NaI ปริมาตร 3 เท่าของน ้ าหนกัเจล บ่มท่ีอุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส 
เป็นเวลา 10 นาที จนเจลหลอมละลายหมด ผสมให้เขา้กนั ยา้ยสารละลายทั้งหมดใส่ column ป่ันเหวีย่ง
ท่ี 14,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 1 นาที ท่ีอุณหภูมิหอ้ง ทิ้งของเหลวท่ีอยูด่า้นล่างของ column ลา้ง column 
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ดว้ยการเติม wash buffer ปริมาตร 700 ไมโครลิตร ป่ันเหวีย่งท่ี 14,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 1 นาที ท่ี
อุณหภูมิห้อง ท าซ ้ า 2 คร้ัง ทิ้งส่วนของเหลว ป่ันเหวีย่งซ ้ าอีกคร้ัง ยา้ย column ใส่ในหลอด microtube 
เพื่อชะดีเอน็เอออกจาก column โดยการเติม dH2O ปริมาตร 30 ไมโครลิตร บ่มทิ้งไวท่ี้อุณหภูมิหอ้ง 
1 นาที ป่ันเหวีย่งท่ี 14,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 1 นาที เก็บดีเอ็นเอไวท่ี้ -20 องศาเซลเซียส 
 

 ตรวจสอบผลการเตรียม cDNA ใหบ้ริสุทธ์ิดว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส (gel electrophoresis) 
บน 1% อะกาโรสเจล ใน 0.5XTAE buffer เวลา 25 นาที กระแสไฟ 135 โวลล ์จากนั้นน าไปแช่
สารละลาย ethidium bromide (0.5 mg/ml) เป็นเวลา 10 นาที ลา้งน ้าเปล่าก่อนน าไปตรวจดูแถบดีเอน็เอ
ดว้ยเคร่ือง Gel Documentation (SyngeneR) 

 
7.2  การเช่ือมต่อ cDNA กบัยนีพาหะ (vector) 
 

  7.2.1  pCR®8/GW/TOPO® TA Cloning® Kit 
   
   เช่ือมต่อดีเอ็นเอเขา้กบัดีเอน็เอพาหะ Gateway cloning vector (pCR®8/GW/ 
TOPO® TA Cloning® Kit) จากบริษทั Invitrogen ซ่ึงเป็นพลาสมิดท่ีมีขนาด 2.8 kb และมียนีตา้นสาร
ปฏิชีวนะ Spectinomycin โดยการท างานของเอนไซม ์Topoisomerase ซ่ึงองคป์ระกอบของปฏิกิริยา
ท่ีมีปริมาตรรวมทั้งส้ิน 6 ไมโครลิตร ประกอบดว้ย เวคเตอร์ปริมาตร 1 ไมโครลิตร, Salt solution 
ปริมาตร 1 ไมโครลิตร, ช้ินดีเอน็เอจากปฏิกิริยา PCR (~50 นาโนกรัม) ปริมาตร 2 ไมโครลิตร และ
น ้าปริมาตร 2 ไมโครลิตร ดูดสารเคมีทุกตวัท่ีกล่าวมาลงใน microcentrifuge tube ขนาด 1.5 มิลลิลิตร 
ผสมสารใหเ้ขา้กนัดว้ยการดูดข้ึนและลงเบาๆ จากนั้นบ่มไวท่ี้อุณหภูมิหอ้งเป็นเวลา 10 นาที  
 
  7.2.2  pCR®XL/GW/TOPO® TA Cloning® Kit   
 
       เช่ือมต่อดีเอ็นเอเขา้กบัดีเอ็นเอพาหะ Gateway cloning vector (pCR®XL/GW/ 
TOPO® TA Cloning® Kit) จากบริษทั Invitrogen ซ่ึงเป็นพลาสมิดท่ีมีขนาด 3.5 kb และมียนีตา้นสาร
ปฏิชีวนะ Ampicillin  กบั Kanamycin โดยการท างานของเอนไซม ์Topoisomerase ซ่ึงองคป์ระกอบ
ของปฏิกิริยาท่ีมีปริมาตรรวมทั้งส้ิน 6 ไมโครลิตร ประกอบดว้ย เวคเตอร์ปริมาตร 1 ไมโครลิตร, ช้ิน
ดีเอ็นเอจากปฏิกิริยา PCR (~50 นาโนกรัม) ปริมาตร 2 ไมโครลิตร, น ้าปริมาตร 2 ไมโครลิตร ดูด
สารเคมีทุกตวัท่ีกล่าวมาลงใน microcentrifuge tube ขนาด 1.5 มิลลิลิตร ผสมสารใหเ้ขา้กนัดว้ยการ 
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ดูดข้ึนและลงเบา ๆ  บ่มไวท่ี้อุณหภูมิหอ้งเป็นเวลา 5 นาที จากนั้นเติม stop solution ปริมาตร 1 ไมโครลิตร 
บ่มไวท่ี้อุณหภูมิหอ้งเป็นเวลา 5 นาที  

 
 7.2.3  pGEM-T Easy vector Kit   
 

 เช่ือมต่อดีเอ็นเอเขา้กบัดีเอ็นเอพาหะ pGEM®-T Easy vector จากบริษทั Promega® 
ซ่ึงมียนีตา้นทานสารปฏิชีวนะ Ampicillin โดยการท างานของเอนไซม ์T4 DNA ligase องคป์ระกอบ
ของปฏิกิริยาท่ีมีปริมาตรรวมทั้งส้ิน 10 ไมโครลิตร ประกอบดว้ย pGEM-T Easy vector (50 ng/µl) 
1 ไมโครลิตร, ช้ินดีเอน็เอจากปฏิกิริยา PCR (~50 นาโนกรัม) ปริมาตร 2 ไมโครลิตร, 2X Ligation 
Master Mix 5 ไมโครลิตร, เอนไซม ์T4 DNA Ligase ปริมาตร 1 ไมโครลิตร และdH2O ปริมาตร 1 
ไมโครลิตร ดูดสารเคมีทุกตวัท่ีกล่าวมาลงใน microcentrifuge tube ขนาด 1.5 มิลลิลิตร ผสมสารให้
เขา้กนัดว้ยการดูดข้ึนและลงเบา ๆ บ่มท่ีอุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส ขา้มคืน (16-18 ชัว่โมง) 
 

7.3  การถ่ายพลาสมิดลูกผสมเขา้สู่เซลลแ์บคทีเรีย 
 

        ถ่ายโอนพลาสมิดลูกผสมเขา้สู่เซลลแ์บคทีเรีย Escherichia coli สายพนัธ์ุ Top10 และ
MachI ท่ีมีสภาพเป็น competent cell ซ่ึงเป็นชุดส าเร็จรูปท่ีมาพร้อมกบัชุดโคลนน่ิง ดว้ยวิธี heat shock 
transformation (Sambrook and Russell, 2001) โดยดูดสารละลายพลาสมิดลูกผสมจากปฏิกิริยา
ในขอ้ 7.2 ทั้งหมดใส่หลอด competent cell  E. coli สายพนัธ์ุ Top10 หรือ MachI ปริมาตร 50 ไมโครลิตร 
ผสมใหเ้ขา้กนัในหลอด microtube โดยดูดข้ึนและลงเบา ๆ แลว้น าไปแช่ในน ้าแขง็นาน 30 นาที จึง
ยา้ยไปไวใ้นน ้ าท่ีมีอุณหภูมิ 42 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 90 วนิาที จากนั้นแช่ในน ้าแข็งทนัที นาน 3 นาที 
เติมอาหาร 2xYT เหลวปริมาตร 250 ไมโครลิตร น าไปเล้ียงท่ีอุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส เขยา่ดว้ย
ความเร็ว 250 รอบต่อนาที เป็นเวลา 1 ชัว่โมง เม่ือครบเวลาน าไปป่ันเหวีย่งท่ี 8,000 รอบต่อนาที 
เป็นเวลา 1 นาที เพื่อตกตะกอนเซลล ์เทอาหารเหลวทิ้งไปบางส่วนแต่ใหค้งเหลืออยูใ่นหลอดประมาณ 
50 ไมโครลิตร ละลายเซลลด์ว้ยการดีดขา้ง ๆ หลอดดว้ยน้ิวเบา ๆ จากนั้นท าตามขั้นตอนของดีเอ็นเอ
พาหะแต่ละชนิดดงัน้ี  
 
        ส าหรับ pCR®8/GW/TOPO® TA Cloning® Kit น าเซลลท่ี์ละลายไวม้าเกล่ียบนอาหาร 
2xYT แขง็ท่ีผสมสารปฏิชีวนะ spectinomycin ความเขม้ขน้ 100 มิลลิกรัมต่อลิตร บ่มเช้ือไวท่ี้
อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 16 ชัว่โมง 
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   ส าหรับ pCR® XL/GW/TOPO® TA Cloning® Kit น าเซลลท่ี์ละลายไวม้าเกล่ียบนอาหาร 
2xYT แขง็ท่ีผสมสารปฏิชีวนะ Kanamycin 50 มิลลิกรัมต่อลิตร แลว้น าไปบ่มไวท่ี้อุณหภูมิ 37 องศา
เซลเซียส เป็นเวลา 16 ชัว่โมง 
 

      ส าหรับ pGEM®-T Easy Kit น าเซลลท่ี์ละลายไวม้าเกล่ียบนอาหาร 2xYT แขง็ท่ีผสม
สารปฏิชีวนะ Ampicillin 100 มิลลิกรัมต่อลิตร ท่ีเติม IPTG (isopropyl thio- ß-D-galactosides) 100 mM 
ปริมาตร 20 ไมโครลิตร และ X-Gal (5-bromo-4-chloro-3-indolyl-ß-D-galactosides) 20 มิลลิกรัม
ต่อลิตร แลว้น าไปบ่มไวท่ี้อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 16 ชัว่โมง น ามาคดัเลือกเซลลท่ี์มี     
ดีเอน็เอลูกผสม โดยคดัเลือกจากโคโลนีเด่ียวสีขาว ซ่ึงคาดวา่มีดีเอ็นเอลูกผสมแทรกอยู ่
 
8.  การสกดัพลาสมิคของดีเอ็นเอลูกผสม (recombinant DNA)  
 

 สกดัพลาสมิดดีเอน็เอลูกผสมดว้ยวธีิ alkaline lysis ดดัแปลงจาก Sambrook et al. (1989) 
โดยการใชไ้มจ้ิ้มฟันปลายแหลมฆ่าเช้ือแตะท่ีโคโลนี แลว้น ามาเล้ียงในอาหาร 2xYT เหลว ปริมาตร 
5 มิลลิลิตร ท่ีเติมสารปฏิชีวนะตามชนิดของพลาสมิดแต่ละชนิด น าไปเขยา่ดว้ยความเร็ว 250 รอบ
ต่อนาที ท่ีอุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 16-24 ชัว่โมง น าไปป่ันเหวีย่งท่ี 14,000 รอบต่อนาที 
เป็นเวลา 1 นาที เพื่อเก็บตะกอนเซลล ์ดูดเอาอาหารออก จากนั้นเติม TE buffer (10 mM Tris-HCl 
pH 8, 1 mM EDTA) ปริมาตร 200 ไมโครลิตร ลงในหลอด microtube  ผสมใหเ้ขา้กนัดว้ย vortex 
mixer และเติม Lysis buffer (0.2 M NaOH, 1% SDS) ปริมาตร 400 ไมโครลิตร ลงในหลอดผสมให้
เขา้กนัโดยการพลิกหลอดกลบัไปมาเบาๆ แลว้เติม precipitation (5M KOAC (73.14 g), 3M acetic 
acid) ปริมาตร 300 ไมโครลิตร และเติม chloroform 200 ไมโครลิตร ผสมใหเ้ขา้กนัโดยการพลิก
หลอดกลบัไปกลบัมา น าไปแช่น ้าแขง็ 10 นาที ป่ันเหวีย่งท่ีความเร็ว 14,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 
10 นาที ดูดส่วนใสใส่หลอด microtube ขนาด 1.5 มิลลิลิตร หลอดใหม่ ตกตะกอนดีเอ็นเอดว้ยการ
เติม isopropanol ปริมาตร 1 เท่าของสารละลายในหลอด ผสมใหเ้ขา้กนั น าไปป่ันเหวีย่งท่ีความเร็ว 
14,000 รอบต่อนาที  เป็นเวลานาน 5 นาที เทส่วนใสทิ้ง ลา้งตะกอนดว้ย 70% ethanol ปริมาตร 500 
มิลลิลิตร ป่ันเหวีย่งท่ีความเร็ว 14,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 5 นาที ดูดส่วนใสท่ีเหลือทิ้ง ผึ่งตะกอน
ใหแ้หง้ท่ีอุณหภูมิห้อง เป็นเวลานาน 10-15 นาที ละลายตะกอนดว้ยน ้ ากลัน่ 50 ไมโครลิตร ท่ีมี RNase A 
ปริมาตร 20 ไมโครกรัมต่อไมโครลิตร เพื่อขจดัอาร์เอน็เอ บ่มท่ี 37º C เป็นเวลา 1 ชัว่โมง 
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ตรวจสอบผลดว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส (gel electrophoresis) บน 1% อะกาโรสเจล ใน 
0.5X TAE buffer เป็นเวลา 25 นาที กระแสไฟ 135 โวลล ์จากนั้นน าไปแช่สารละลาย ethidium 
bromide (0.5 mg/ml) เป็นเวลา 10 นาที ลา้งน ้าเปล่าก่อนน าไปตรวจดูแถบดีเอ็นเอ ดว้ยเคร่ือง Gel 
Documentation (SyngeneR) 

 
9.  การคัดเลอืกโคลนทีไ่ด้รับพลาสมิดลูกผสม 
 
  9.1  คดัเลือกโคลนท่ีไดรั้บพลาสมิดลูกผสมโดยเทคนิค PCR 
 
         ปฏิกิริยา PCR ปริมาตรรวม 25 ไมโครลิตร ประกอบดว้ย พลาสมิดท่ีสกดัจากโคโลนี
ท่ีสามารถเจริญเติบโตไดบ้นอาหารคดัเลือก ปริมาตร 1 ไมโครลิตร, 10X PCR buffer (300 mM Tricine, 
1% Triton X-100, 50 mM ß-mercaptoethanol, 20 mM MgCl2, pH 8.4 ) 2.5 ไมโครลิตร, 2.5 mM 
dNTPs 1 ไมโครลิตร primer forward (20 µM) 0.5 ไมโครลิตร, primer reverse (20 µM) 0.5 ไมโครลิตร, 
Taq DNA polymerase 0.5 ไมโครลิตร (1 unit) และ dH2O 19 ไมโครลิตร ดูดสารละลายขา้งตน้ลงใน
หลอดพีซีอาร์ผสมให้เขา้กนัดว้ยการดูดข้ึนและลง จากนั้นน าส่วนผสมดงักล่าวไปใส่ในเคร่ือง Thermal 
Cycler® โดยตั้งปฏิกิริยาท่ีอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที ตามดว้ยปฏิกิริยาเพื่อสังเคราะห์  
ดีเอน็เอเพิ่มปริมาณมากข้ึนในแต่ละรอบดงัน้ี ขั้นท่ี 1 ท่ีอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส เพื่อแยกสายดีเอ็นเอ
ตน้แบบให้เป็นสายเด่ียว (denaturing) 1 นาที ขั้นท่ี 2 ไพรเมอร์จบัคู่กบัดีเอน็เอตน้แบบ (annealing) 
ท่ีอุณหภูมิ 55-70 องศาเซลเซียส 1 นาที (ข้ึนอยูก่บัค่า Tm ของ primer แต่ละคู่) และขั้นท่ี 3 สังเคราะห์
ดีเอ็นเอต่อจากไพรเมอร์ (extension) ท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 1 นาที (ข้ึนอยูก่บัขนาดของช้ินยนี
เป้าหมาย) จ านวน 35 รอบ และปฏิกิริยาขั้นสุดทา้ยท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที เพื่อเพิ่ม
ปริมาณดีเอน็เอ  
 
   ตรวจสอบผลดว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส (gel electrophoresis) บน 1% อะกาโรสเจล 
ใน 0.5X TAE buffer เป็นเวลา 25 นาที กระแสไฟ 135 โวลล ์จากนั้นน าไปแช่สารละลาย ethidium 
bromide (0.5 mg/ml) เป็นเวลา 10 นาที ลา้งน ้าเปล่าก่อนน าไปตรวจดูแถบดีเอ็นเอดว้ยเคร่ือง Gel 
Documentation (SyngeneR) 
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  9.2  คดัเลือกโคลนท่ีไดรั้บพลาสมิดลูกผสมโดยการตดัยอ่ยดว้ยเอนไซมต์ดัจ าเพาะ  
 
          น าพลาสมิดท่ีสกดัจากโคโลนีท่ีสามารถเจริญเติบโตไดบ้นอาหารคดัเลือก มาตดั
ดว้ยเอนไซมต์ดัจ าเพาะ FastDigest® EcoRI ของบริษทั Fermentas ซ่ึงปฏิกิริยาประกอบดว้ย พลาสมิด
ปริมาตร 5 ไมโครลิตร (1 µg), 10X FastDigest® buffer 1 ไมโครลิตร, เอนไซม ์FastDigest® EcoRI   
1 ไมโครลิตร (1 unit) แลว้เติมน ้าใหค้รบ 10 ไมโครลิตร ผสมสารละลายใหเ้ขา้กนัโดยการดูดข้ึนลง 
แลว้น าไปบ่มท่ี 37 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 12 ชัว่โมง แลว้ตรวจสอบผลดว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส 
(gel electrophoresis) บน 1% อะกาโรสเจล ใน 0.5XTAE buffer เป็นเวลา 25 นาที กระแสไฟ 135 โวลล ์
จากนั้นน าไปแช่สารละลาย ethidium bromide (0.5 mg/ml) เป็นเวลา 10 นาที ลา้งน ้าเปล่าก่อนน าไป
ตรวจดูแถบดีเอน็เอดว้ยเคร่ือง Gel Documentation (SyngeneR) 
 
10.  การวเิคราะห์ล าดับนิวคลโีอไทด์ของดีเอน็เอโดยเคร่ืองวเิคราะห์อตัโนมัติ 
 
 น าพลาสมิดท่ีท าการทดสอบเบ้ืองตน้ดว้ยเทคนิค PCR และการตดัดว้ยเอนไซมต์ดัจ าเพาะ
แลว้ไดผ้ลเป็นบวก ไปวเิคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด์ ดว้ยเทคนิค dideoxy-chain termination (Sanger 
et al., 1977) โดยใชชุ้ดปฏิกิริยา BigDye® Terminator  Kit ของบริษทัไบโอดีไซน์ และใชไ้พรเมอร์ 
16 สายในการวเิคราะห์ (ตารางท่ี 3)  
 
11.  การเปรียบเทยีบข้อมูลพันธุกรรมและศึกษาความสัมพนัธ์ของเช้ือไวรัสใบด่างจุดวงแหวน สาย 
พนัธ์ุสมุทรสาคร (PRSV-SMK) 
  
 น าล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีไดท้ั้งหมดมาวเิคราะห์โดยใชโ้ปรแกรม CAP3 (http://pbil. univ-
lyon1.fr/cap3.php) เพื่อหาล าดบันิวคลีโอไทดข์องจีโนมของเช้ือ PRSV-SMK ใหไ้ดค้รบสมบูรณ์ 
และแปลรหสัล าดบันิวคลีโอไทดด์งักล่าวเป็นกรดอะมิโนโดยใชโ้ปรแกรมของ Swiss Institute of 
Bioinformatics ใน ExPASy Proteomics Server เมนู Translate tool จากนั้นเปรียบเทียบความ
แตกต่างของล าดบันิวคลีโอไทดแ์ละล าดบักรดอะมิโนของจีโนมของเช้ือ PRSV-SMK ท่ีไดก้บั
ล าดบันิวคลีโอไทดแ์ละล าดบักรดอะมิโนของจีโนมเช้ือ PRSV ท่ีมีอยูใ่นฐานขอ้มูล GenBank 
(ตารางท่ี 4)โดยใชเ้มนู blastn และ blastp ตามล าดบั ผา่นระบบเครือข่ายอินเตอร์เนต http://www. 
ncbi.nlm.gov. เพื่อตรวจสอบความเหมือนของล าดบันิวคลีโอไทด์ดงักล่าว และน าขอ้มูลมาวเิคราะห์
ต่อดว้ยโปรแกรม MEGA 4 เพื่อสร้าง phylogenetic tree 
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ตารางที ่3  ไพรเมอร์ส าหรับการวเิคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด์ 
 

Primer Primer sequence (5’3’) site 

Universal primer 
GW1 

 
GTTGCAACAAATTGATGAGCAATGC 

 
pCR®8/GW/TOPO® 

GW2 GTTGCAACAAATTGATGAGCAATTA pCR®8/GW/TOPO® 
T7 Promoter TAATACGACTCACTATAGGG pCR®XL/GW/TOPO® 
T7 Terminator GCTAGTTATTGCTCAGCGG pCR®XL/GW/TOPO® 
M13F GTAAAACGACGGCCAGT pCR®8/GW/TOPO® 

pCR®XL/GW/TOPO® 
M13R AACAGCTATGACCATG pCR®8/GW/TOPO® 

pCR®XL/GW/TOPO® 
SP6 ATTTAGGTGACACTATAG pGEM®-T Easy 
Specific primer   
VC3N CACACGGCTCAAGTGGTC 1569-1586 
VC5 TGCGGTGAAGTAGCGGCTC 1829-1847 
VC7 CGCCAGAGAGCCGCTCG 3052-3068 
VC8 GACGTGGACAAGAGTGAC 4202-4219 
PC4 CAT TCG TGG ATA TCC A(AG)T GGC 7347-7367 
VC9 GGATATCCACGAATGAYGGYGATT 7353-7374 
VC11 GTCACTGAGCAGTCCATTA 4952-4970 
CPB1 GAA GCT GTG GAT CCT GGT CTT AAT GA 9272-9291 
CPB2 CCA GGA TCC ACA GCT TCA GTT TTG GA 9257-9282 
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ตารางที ่4  แสดงฐานขอ้มูล GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) ท่ีเอามาใชใ้นเปรียบเทียบ 
    ความแตกต่างของล าดบันิวคลีโอไทด์และล าดบักรดอะมิโน 

 
Accession number Strain Sources Host Isolate 

AY010722 W Thailand N/A N/A 
AY231130 P Mexico Papaya Mex-VrPO 
EU126128 P Hawai, USA Papaya PG 

X67673 P Taiwan Papaya HA 
DQ374152 W Brazil Cucurbita pepo PRSV-W-C 
EF017707 P India Papaya DEL 
EU475877 W India N/A N/A 
EF183499 P China Papaya N/A 
AY027810 W Taiwan Luffa cylindrical (Linn.) PRSV-W-CI 
EU882728 P Taiwan Papaya P-5-19 

X97251 P Taiwan N/A YK 
AY162218 P Thailand Papaya N/A 

 
12.  การท า Infectious Clone 
 
 12.1  การออกแบบไพรเมอร์ส าหรับการสังเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด์ทั้งจีโนมของไวรัส
ใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ 
 
      น าขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดข์องเช้ือ PRSV-SMK ท่ีไดเ้ตม็จีโนม มาท าการออกแบบ
ไพรเมอร์เพื่อสร้าง infectious clone ยอ่ย ๆ ของจีโนมเช้ือ PRSV-SMK จ านวน 3 โคลนยอ่ยดว้ยกนั 
ซ่ึงในการทดลองน้ีจะใหช่ื้อวา่ subgenome 1, subgenome 2 และ subgenome 3 ซ่ึงยนีจะอยูภ่ายใต้
การควบคุมของ T7 โปรโมเตอร์, 5´UTR และ 3´UTR (ภาพท่ี 4) และไดท้  าการออกแบบไพรเมอร์
เป็น 3 ส่วนคือ subgenome 1 (ประกอบดว้ยช้ินยอ่ยคือ A และ B) (ภาพท่ี 4 A) ซ่ึงจะประกอบไปดว้ย
ยนี P1 และ HC-Pro,  subgenome 2 (ประกอบดว้ยช้ินยอ่ยคือ C, D และ E) (ภาพท่ี 4 B) 
ประกอบดว้ยยนี P3, 6K1, CI และ 6K2 และ subgenome 3 (ประกอบดว้ยช้ินยอ่ยคือ F และ G) 
ประกอบดว้ยยนี VPg, NIa, NIb และ CP (ภาพท่ี 4 C) ซ่ึงไพรเมอร์ในการสร้างโคลนของ 
subgenome จีโนม รวมถึงส่วนของโปรโมเตอร์, 5´UTR และ 3´UTR นั้นแสดงไวใ้นตารางท่ี 5 โดย 
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ไดแ้สดงค่า melting temperature (Tm) ท่ีค  านวณจากเวบ็ไซต ์tm calculator 
(http://www.basic.northern.edu/biotools/oligocalc.html) ไวด้ว้ย  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
                                                                                 
 
ภาพที ่4  ภาพจ าลองแผนท่ียนีของ subgenome ทั้ง 3 ส่วนของเช้ือไวรัส PRSV-SMK ท่ีไดแ้สดง 

 ส่วนของยนีท่ีก าหนดการสังเคราะห์โปรตีนชนิดต่าง ๆ จากปลายดา้น 5´ ไปสู่ปลายดา้น 3´  
 ซ่ึงอยูบ่น subgenome แต่ละโคลน ท่ีอยูภ่ายใตก้ารควบคุมของ T7 โปรโมเตอร์, 5´UTR    
 และ 3´UTR 
 A. subgenome 1 ประกอบดว้ยส่วนของ T7 โปรโมเตอร์, 5´UTR, ยนี P1, ยนี HC-Pro      
 และ 3´UTR 
 B. subgenome 2 ประกอบดว้ยส่วนของ T7 โปรโมเตอร์, 5´UTR, ยนี P3, ยนี 6K1, ยนี CI,  
 ยนี 6K2 และ 3´UTR 
 C. subgenome 3 ประกอบดว้ยส่วนของ T7 โปรโมเตอร์, 5´UTR, ยนี VPg, ยนี NIa,  
 ยนี NIb, ยนี CP และ 3´UTR 

 
 
 
 
 
 
 

A. B. 

C. 

(ATG) 5´UTR  

T26-3UTR 
T7 

Promoter 

(TGA) 3´UTR  

T7 

Promoter 

(ATG) 5´UTR  (TGA) 3´UTR  

T26-3UTR 

(ATG) 5´UTR  (TGA) 3´UTR  

T7 
Promoter 

 

T26-3UTR 
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ตารางที ่5  แสดงล าดบันิวคลีโอไทดข์องไพรเมอร์ท่ีใชใ้นการท า Infectious clone ยอ่ย ท่ีจะ 
                  ประกอบใหไ้ดเ้ต็มจีโนมของเช้ือ PRSV-SMK 
 

Fragment Primer Sequence (5’  3’) Tm* (oC) Site of gene 
A T7-VC1 GGATCCCGGGTAATACGACTCACTAT

AAAATAAAACATCTCAACACAAC 
 

67 
 

 3U_HC-R GAACACACAAGTGCGAGTATTCAGCC
GACAATGTAGTGTTTCAT 

 
67 

 
    

B HC_3U-F ATGAAACACTACATTGTCGGCTGAAT
ACTCGCACTTGTGTGTTC 

 
67 

 

 T26-3UTR TTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTCTC
TCATTCTAAGAGGCTCGA 

 
58.9 

 

C T7-VC1 GGATCCCGGGTAATACGACTCACTAT
AAAATAAAACATCTCAACACAAC 

 
67 

 

 P3_5U-R CTTGTTGTTGGATCAAATTCTCC   
CATTGTTGTGTTGAGATGTTTTATTT    

 
64.5 

 

D 5U_P3-F AAATAAAACATCTCAACACAACAATG
GGAGAATTTGATCCAACAACAAG 

 
64.5 

 

 3U_6K2-R GAACACACAAGTGCGAGTAT   
TCATTGGTGAAACACGTGGACATTTG 

 
68 

 

E 6K_3U-F CAAATGTCCACGTGTTTCACCAA 
TGAATACTCGCACTTGTGTGTTC 

 
68 

 

 T26-3UTR TTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTCTC
TCATTCTAAGAGGCTCGA 

 
58.9 

 

F T7-VC1 GGATCCCGGGTAATACGACTCACTAT
AAAATAAAACATCTCAACACAAC 

 
69.7 

 

 VPg_5U-R CCGCTGTCGCGCGGAGAAACC 
CATTGTTGTGTTGAGATGTTTTATTT     

 
69.7 

 

G 5U_VPg-F AAATAAAACATCTCAACACAACAATG
GGTTTCTCCGCGCGACAGCGG 

 
50 

 

 T26-3UTR TTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTCTC
TCATTCTAAGAGGCTCGA 

 
58.9 

 

 
* melting temperature 

P1+HC-Pro 

P3+6K1+CI+6K2 

VPg+NIa+NIb+CP 
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 12.2  การแยกสกดัอาร์เอน็เอ 
 
           สกดัอาร์เอน็เอรวมจากใบมะละกอท่ีแสดงอาการโรคใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ 
โดยใช ้RNeasy Plant Mini Kit ของบริษทั Qiagen (ท าตามวธีิการขอ้ 4) และตรวจสอบอาร์เอน็เอท่ี
สกดัไดด้ว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส (gel electrophoresis) และตรวจดูดว้ยเคร่ือง Gel Documentation 
(SyngeneR) 
 

12.3  การสังเคราะห์ Complementary DNA (cDNA) ของเช้ือไวรัสใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ 

 
                   น าอาร์เอ็นเอรวมท่ีสกดัไดจ้ากใบมะละกอท่ีเป็นโรคมาท าการสังเคราะห์ First strand 
cDNA โดย RevertAidTM Reverse Transcriptase Kit ของบริษทั Fermentas ดว้ย reverse transcription-
polymerase chain reaction (RT-PCR) (Glover and Hames, 1995) ท าปฏิกิริยาท่ีอุณหภูมิ 42 องศาเซลเซียส 
เป็นเวลา 90 นาที ต่อมาใชป้ฏิกิริยาท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 10 นาที  ในเคร่ือง Thermal 
Cycler® จากนั้นน าไปเก็บไวท่ี้อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียสจนกวา่จะใช ้เพื่อจะน าไปเป็นแม่แบบ 
(template) ในปฏิกิริยา PCR ต่อไป 
 
 12.4  การเพิ่มปริมาณช้ินส่วนยอ่ยของจีโนม (subgenome) โดยเทคนิค Polymerase chain 
reaction (PCR) 
  
          ในการเพิ่มปริมาณช้ินส่วนยอ่ยของจีโนม (subgenome) ไวรัสใบด่างจุดวงแหวน
มะละกอ (PRSV-SMK) โดยใช ้cDNA ท่ีไดจ้ากปฏิกิริยา reverse transcription มาเป็นแม่แบบ 
(template) 1 ไมโครลิตร และในปฏิกิริยา PCR ปริมาตร 50 µl ยงัประกอบดว้ย 10X PCR buffer      
5 ไมโครลิตร, 2.5 mM dNTPs 2 ไมโครลิตร primer forward (20 µM) 1 ไมโครลิตร, primer reverse 
(20 µM) 1 ไมโครลิตร, Taq DNA polymerase 1 ไมโครลิตร (1 unit) และ dH2O 39 ไมโครลิตร เม่ือ
ดูดสารละลายทุกตวัเติมลงในหลอด PCR และท าการผสมสารละลายใหเ้ขา้กนัดว้ยการดูดข้ึนและลง 
แลว้น าหลอดพีซีอาร์ไปใส่ในเคร่ือง Thermal Cycler® ท่ีไดต้ั้งปฏิกิริยาไวท่ี้อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 
นาน 5 นาที ตามดว้ยปฏิกิริยาเพื่อสังเคราะห์ดีเอน็เอเพิ่มปริมาณมากข้ึนในแต่ละรอบดงัน้ี ขั้นท่ี 1 
denaturing ท่ีอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 1 นาที ขั้นท่ี 2 annealing ท่ีอุณหภูมิ 55-70 องศาเซลเซียส 
(ข้ึนอยูก่บัค่า Tm ของ primer แต่ละคู่) 1 นาที และขั้นท่ี 3 extension ท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส   
1 นาที (ซ่ึงจะเปล่ียนแปลงไปข้ึนอยูก่บัขนาดของช้ินยนีเป้าหมาย โดยความยาวของยีน 1 kb จะใช ้
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เวลา 1 นาที) จ านวน 35 รอบ และปฏิกิริยาขั้นสุดทา้ยท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที  
จากนั้นจึงตรวจสอบผลิตภณัฑ ์PCR ท่ีไดด้ว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส (gel electrophoresis) และ
น าไปตรวจดูแถบดีเอ็นเอดว้ยเคร่ือง Gel Documentation (SyngeneR) 
 
 12.5  การท า PCR แบบเหล่ือมซอ้น (overlapping PCR) เพื่อเช่ือมต่อช้ินยนีแต่ละช้ิน 
 

         ขั้นตอนท่ี 1 น าช้ินยนีแต่ละช้ินยอ่ยท่ีท าใหบ้ริสุทธ์ิไวแ้ลว้ จ านวน 1 ไมโครลิตร มา
เป็นแม่แบบ (template) ในปฏิกิริยา PCR ซ่ึงปฏิกิริยาปริมาตร 50 ไมโครลิตร ประกอบดว้ย 10X 
PCR buffer 5 ไมโครลิตร, 2.5 mM dNTPs 2 ไมโครลิตร, Taq DNA polymerase 1 ไมโครลิตร (1 unit) 
และ dH2O 41 ไมโครลิตร ยกเวน้ primer forward และ primer reverse ดูดสารเคมีทุกตวัลงในหลอด 
PCR ผสมใหเ้ขา้กนั จากนั้นน าไปใส่ในเคร่ือง Thermal Cycler® ท่ีตั้งปฏิกิริยาไวท่ี้อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 
นาน 5 นาที 1 รอบ, 94 องศาเซลเซียส 1 นาที 55-70 องศาเซลเซียส (ข้ึนอยูก่บัค่า Tm ของ primer 
แต่ละคู่) 1 นาที 1 รอบ, 72 องศาเซลเซียส 1 นาที (ข้ึนอยูก่บัขนาดของช้ินยนีเป้าหมาย) จ  านวนทั้ง 
หมด 10 รอบ  
 
  ขั้นตอนท่ี 2 น าผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดใ้นขั้นตอนแรก 1 ไมโครลิตร มาเป็นแม่แบบ 
(template) ในปฏิกิริยาในรอบท่ี 2 โดยปฏิกิริยาปริมาตร 50 ไมโครลิตร ประกอบดว้ย 10X PCR 
buffer 5 ไมโครลิตร, 2.5 mM dNTPs 2 ไมโครลิตร primer forward (20 µM) 1 ไมโครลิตร, primer 
reverse (20 µM) 1 ไมโครลิตร, Taq DNA polymerase 1 ไมโครลิตร (1 unit) และ dH2O 39 ไมโครลิตร 
ดูดสารเคมีแต่ละตวัลงในหลอด PCR ผสมใหเ้ขา้กนั จากนั้นน าไปใส่ในเคร่ือง Thermal Cycler® ท่ี
ไดต้ั้งปฏิกิริยาไวท่ี้อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 5 นาที 1 รอบ, 94 องศาเซลเซียส 1 นาที 1 รอบ, 55-70 
องศาเซลเซียส (ข้ึนอยูก่บัค่า Tm ของ primer แต่ละคู่) 1 นาที 1 รอบ, 72 องศาเซลเซียส 1 นาที 
(ข้ึนอยูก่บัขนาดของช้ินยีนเป้าหมาย) จ านวนทั้งหมด 25-30 รอบ และ 72 องศาเซลเซียส 5 นาที      
1 รอบ จากนั้นตรวจสอบผลิตภณัฑ ์PCR ดว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส (gel electrophoresis) และ
ตรวจดูแถบดีเอน็เอดว้ยเคร่ือง Gel Documentation (SyngeneR) 
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 12.6  การเตรียมช้ินดีเอ็นเอใหบ้ริสุทธ์ิ 
  
      น าดีเอน็เอของแต่ละยีนท่ีไดจ้ากปฏิกิริยา PCR มาแยกขนาดดว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส 
(gel electrophoresis) บน 1% อะกาโรสเจล ใน 0.5X TAE buffer เป็นเวลา 25 นาที กระแสไฟฟ้า 
135 โวลล ์ ยอ้มแผน่เจลดว้ยสารละลาย ethidium bromide (0.5 mg/ml) จากนั้นตดัเจลบริเวณท่ีมี
แถบดีเอ็นเอขนาดท่ีตอ้งการ ชัง่น ้าหนกัเจลท่ีตดัไดใ้ส่หลอด microtube ท าการแยกดีเอ็นเอออกจาก
เจลโดยการเติม NaI ปริมาตร 3 เท่าของน ้าหนกัเจล บ่มท่ีอุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 10 นาที 
จนเจลหลอมละลายหมด ผสมสารละลายใหเ้ขา้กนั แลว้ยา้ยสารละลายทั้งหมดใส่ column ป่ันเหวีย่ง
ท่ี 14,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 1 นาที ท่ีอุณหภูมิหอ้ง ทิ้งของเหลวท่ีอยูด่า้นล่างของ column ไป แลว้
ลา้ง column ดว้ยการเติม wash buffer ปริมาตร 700 ไมโครลิตร ป่ันเหวีย่งท่ี 14,000 รอบต่อนาที เป็น
เวลา 1 นาที ท่ีอุณหภูมิห้อง ท าซ ้ า 2 คร้ัง ทิ้งส่วนของเหลวไป ป่ันเหวีย่งซ ้ าอีกคร้ัง ต่อจากนั้นจึงยา้ย 
column ใส่ในหลอด microtube หลอดใหม่เพื่อชะดีเอ็นเอออกจาก column โดยการเติม dH2O ปริมาตร 
30 ไมโครลิตร บ่มทิ้งไวท่ี้อุณหภูมิห้อง 1 นาที น าไปป่ันเหวีย่งท่ี 14,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 1 นาที 
เก็บดีเอ็นเอท่ีบริสุทธ์ิไวท่ี้ -20 องศาเซลเซียส จนกวา่จะใชง้าน และตรวจสอบผลการเตรียมดีเอน็เอ
ใหบ้ริสุทธ์ิดว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส (gel electrophoresis) จากนั้นตรวจดูแถบดีเอ็นเอดว้ยเคร่ือง 
Gel Documentation (SyngeneR) 
 

12.7  การสังเคราะห์ subgenome ในหลอดทดลอง โดยการท า in vitro transcription 
 

  การสังเคราะห์ RNA ในหลอดทดลองนั้น ปฏิกิริยารวมปริมาตร 20 ไมโครลิตร 
ประกอบดว้ย 100 ไมโครกรัมต่อมิลลิลิตรของดีเอน็เอตน้แบบ 10 ไมโครลิตร,  10X RNA polymerase 
reaction buffer 2 ไมโครลิตร, 100 ไมโครกรัมต่อมิลลิลิตรของ BSA (Bovine serum albumin) 0.2 
ไมโครลิตร, 500 ไมโครโมลาร์ของ rNTP ประกอบดว้ย 25 mM rATP, 25 mM rUTP, 25 mM rCTP 
และ25 mM rGTP 2 ไมโครลิตร และ T7 RNA polymerase (BioLabs, 40 units/µl) 0.4 ไมโครลิตร 
ดูดสารเคมีทุกตวัลงในหลอด PCR ผสมสารใหเ้ขา้กนั จากนั้นบ่มท่ีอุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส เป็น
เวลา 2 ชัว่โมง 

 
       ตรวจสอบผลการสังเคราะห์ RNA ในหลอดทดลอง ดว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส 
(gel electrophoresis) บน 1% อะกาโรสเจล ใน 0.5XTAE buffer เวลา 25 นาที กระแสไฟ 135 โวลล ์
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จากนั้นน าไปแช่สารละลาย ethidium bromide (0.5 mg/ml) เป็นเวลา 10 นาที ลา้งน ้าเปล่าก่อนน าไป
ตรวจดูแถบดีเอน็เอดว้ยเคร่ือง Gel Documentation (SyngeneR) 

 
12.8  ตรวจสอบความสามารถในการติดเช้ือของ RNA ท่ีไดจ้ากการสังเคราะห์ในหลอดทดลอง 
  

  น าตวัอยา่ง RNA ท่ีสังเคราะห์ไดใ้นหลอดทดลองรวมกบัใบมะละกอท่ีแสดงอาการ
เป็นโรคท่ีมีเช้ือ PRSV-SMK เพื่อดูการ infection จากนั้นน าไปปลูกเช้ือลงบนตน้มะละกอ สายพนัธ์ุ
แขกด า ท่ีมีอาย ุ2 เดือน ดว้ยวิธีกล (mechanical method) แลว้สังเกตอาการของโรคท่ีมองเห็นได้
ชดัเจนดว้ยตาเปล่า โดยจะสังเกตอาการตั้งแต่วนัแรกท่ีเร่ิมปลูกเช้ือจนกระทั้งตน้มะละกอแสดง
อาการของโรคดงัต่อไปน้ี  เร่ิมแสดงอาการด่างท่ีใบยอด ลกัษณะอาการด่าง (mosaic) บริเวณล าตน้ 
สีของใบจะมีสีเขียวเขม้สลบัอ่อน จนกระทัง่มีสีเหลืองอ่อน ต่อมาลกัษณะของอาการจะพฒันาเกิด
อาการด่างทัว่ทุกใบไม่เฉพาะบริเวณใบยอด เป็นตน้  
 
 12.9  การสกดัอาร์เอ็นเอ 
 
      สกดัอาร์เอน็เอรวมจากใบมะละกอท่ีปลูกเช้ือดว้ยการสังเคราะห์อาร์เอน็เอในหลอด
ทดลอง โดยใช ้RNeasy Plant Mini Kit ของบริษทั Qiagen (ท าตามวธีิการขอ้ 4) และตรวจสอบอาร์
เอน็เอท่ีสกดัไดด้ว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส (gel electrophoresis) และตรวจดูดว้ยเคร่ือง Gel 
Documentation (SyngeneR) 
 

12.10  การสังเคราะห์ Complementary DNA (cDNA) 
 
                     น าอาร์เอน็เอรวมท่ีสกดัได ้มาท าการสังเคราะห์ First strand cDNA โดย RevertAidTM 
Reverse Transcriptase kit ของบริษทั Fermentas ดว้ย reverse transcription-polymerase chain 
reaction (RT-PCR) (Glover and Hames, 1995) ท าปฏิกิริยาท่ีอุณหภูมิ 42 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 
90 นาที ต่อมาใชป้ฏิกิริยาท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 10 นาที  ในเคร่ือง Thermal 
Cycler® จากนั้นน าไปเก็บไวท่ี้อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียสจนกวา่จะใช ้เพื่อจะน าไปเป็นแม่แบบ 
(template) ในปฏิกิริยา PCR ต่อไป 
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 12.11  ตรวจสอบดว้ยการเพิ่มปริมาณช้ินส่วนยอ่ยของจีโนม (subgenome) โดยเทคนิค 
Polymerase chain reaction (PCR) 
  
            ในการเพิ่มปริมาณช้ินส่วนยอ่ยของจีโนม (subgenome) ไวรัสใบด่างจุดวงแหวน
มะละกอ (PRSV-SMK) โดยใช ้cDNA ท่ีไดจ้ากปฏิกิริยา reverse transcription มาเป็นแม่แบบ 
(template) 1 ไมโครลิตร และในปฏิกิริยา PCR ปริมาตร 50 µl ยงัประกอบดว้ย 10X PCR buffer      
5 ไมโครลิตร, 2.5 mM dNTPs 2 ไมโครลิตร primer forward (20 µM) 1 ไมโครลิตร, primer reverse 
(20 µM) 1 ไมโครลิตร, Taq DNA polymerase 1 ไมโครลิตร (1 unit) และ dH2O 39 ไมโครลิตร เม่ือ
ดูดสารละลายทุกตวัเติมลงในหลอด PCR และท าการผสมสารละลายใหเ้ขา้กนัดว้ยการดูดข้ึนและลง 
แลว้น าหลอดพีซีอาร์ไปใส่ในเคร่ือง Thermal Cycler® ท่ีไดต้ั้งปฏิกิริยาไวท่ี้อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 
นาน 5 นาที ตามดว้ยปฏิกิริยาเพื่อสังเคราะห์ดีเอน็เอเพิ่มปริมาณมากข้ึนในแต่ละรอบดงัน้ี ขั้นท่ี 1 
denaturing ท่ีอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 1 นาที ขั้นท่ี 2 annealing ท่ีอุณหภูมิ 55-70 องศาเซลเซียส 
(ข้ึนอยูก่บัค่า Tm ของ primer แต่ละคู่) 1 นาที และขั้นท่ี 3 extension ท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส   
1 นาที (ซ่ึงจะเปล่ียนแปลงไปข้ึนอยูก่บัขนาดของช้ินยนีเป้าหมาย โดยความยาวของยีน 1 kb จะใช้
เวลา 1 นาที) จ านวน 35 รอบ และปฏิกิริยาขั้นสุดทา้ยท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที  
จากนั้นจึงตรวจสอบผลิตภณัฑ ์PCR ท่ีไดด้ว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีส (gel electrophoresis) และ
น าไปตรวจดูแถบดีเอ็นเอดว้ยเคร่ือง Gel Documentation (SyngeneR) 

 
 
 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 



 

 

ผลและวจิารณ์ 

 
1.  การออกแบบไพร์เมอร์ทีม่ีความจ าเพาะเจาะจงต่อเช้ือ PRSV-SMK 
  
 จากการเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์องจีโนมเช้ือไวรัสใบด่างจุดวงแหวน ท่ีมีอยูใ่น
ฐานขอ้มูล GenBank จ านวน 3 accession จาก PRSV-P คือ X67673, X97251 และ AY126618  โดย
ใชเ้มนู multiple sequence alignment ClustalW2 ใน European Bioinformatics Institute (EBI) 
สามารถออกแบบไพรเมอร์ท่ีมีความจ าเพาะกบัจีโนม PRSV-SMK ดงัตารางท่ี 1  
 
2.  การเตรียมเช้ือไวรัสโรคใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ สายพนัธ์ุสมุทรสาคร (PRSV-SMK) 
  

เก็บตวัอยา่งใบของตน้มะละกอท่ีแสดงอาการของโรคใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ จากจงัหวดั
สมุทรสาคร (PRSV-SMK) ซ่ึงมีลกัษณะใบด่าง สีเขียวเขม้สลบัสีเขียวอ่อน ใบมีรูปร่างบิดเบ้ียว
ผดิปกติ (ภาพท่ี 5)  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
                                                       
                                       
ภาพที ่5  ลกัษณะของใบมะละกอท่ีแสดงอาการของโรคใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ  
 

 น าตวัอยา่งใบมะละกอท่ีแสดงอาการของโรคใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ สายพนัธ์ุสมุทรสาคร 
(PRSV-SMK) มาปลูกเช้ือให้กบัตน้มะละกอสายพนัธ์ุแขกด าปกติ อายปุระมาณ 2 เดือน ดว้ยวธีิกล 
(mechanical method) พบวา่หลงัจากการปลูกเช้ือไวรัสเป็นเวลา 7-14 วนั ตน้มะละกอเร่ิมแสดง 
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อาการด่าง (mosaic) ท่ีใบยอด สีของใบจะมีสีเขียวเขม้สลบัอ่อน จนกระทัง่มีสีเหลืองอ่อน ต่อมา
อาการจะพฒันาโดยจะเกิดอาการด่างทัว่ทุกใบไม่เฉพาะบริเวณใบยอด (ภาพท่ี 6) 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

 
 
                              
ภาพที ่6  ตน้มะละกอพนัธ์ุแขกด า อายปุระมาณ 2 เดือน ท่ีปลูกเช้ือไวรัสใบด่างจุดวงแหวน สาย 

 พนัธ์ุสมุทรสาคร (PRSV-SMK) 
 (ก) ใบมะละกอท่ีแสดงอาการใบด่าง ใบลดรูปบริเวณใบอ่อนและใบยอด หลงัจากการปลูก   
 เช้ือแลว้ 28 วนั 

  (ข) ใบมะละกอปกติ 
 
3.  การตรวจสอบอนุภาคเช้ือด้วยกล้องจุลทรรศน์อเิลก็ตรอน แบบวธีิ Decorate (Transmission 
electron microscopy; TEM) 
  

การตรวจสอบใบมะละกอท่ีแสดงอาการเป็นโรค ดว้ยกลอ้งจุลทรรศน์อิเล็กตรอน แบบวธีิ 
Decorate ท่ีก าลงัขยาย 50,000 เท่า พบวา่มีอนุภาคของไวรัสท่ีมีลกัษณะเป็นแบบท่อนยาวคด ความ
ยาวของอนุภาค อยูใ่นช่วง 760-800 นาโนเมตร (ภาพท่ี 7) ซ่ึงไดข้นาดเท่ากบัอนุภาคของ PRSV-W 
ท่ีไดจ้ากการปลูกเช้ือบนใบฟักทอง มีขนาดอนุภาคไวรัสอยูใ่นช่วง 750-800 นาโนเมตร (Chiampiriyakul, 
2007) อนุภาคไวรัสท่ีไดมี้จ านวนไม่มาก  เป็นเพราะน ้าคั้นมีเศษโปรตีนพืชเจือปนอยู ่ท  าใหมี้ผล
รบกวนการดูดซบัการติดกบัฟิลม์ท่ีเคลือบกริดของไวรัส ดงันั้นการตรวจหาอนุภาคไวรัสจากใบ
มะละกอ จึงควรเตรียมน ้าคั้นท่ีมีความเขม้ขน้พอเหมาะ จากการทดลองของสุจรรยา (2528) ได ้

 ข  ก 
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ท าการศึกษา Bean Yellow Mosaic Virus ของแกลดิโอลสั โดยใชเ้ทคนิคชีวภาพ ซ่ึงเปรียบเทียบ
ความเขม้ขน้ของไวรัสในตวัอยา่ง พบวา่ควรเตรียมในอตัาส่วน 2:1 (น ้าหนกั:ปริมาตร) มีจ านวน
อนุภาคไวรัสมากกวา่ในน ้าคั้นท่ีเตรียมในอตัราส่วน 1:1 และ 3:1 (น ้าหนกั:ปริมาตร) ส่วนท่ีพบวา่
น ้าคั้นซ่ึงเตรียมในอตัราส่วน 3:1 (น ้าหนกั:ปริมาตร) มีจ  านวนอนุภาคไวรัสนอ้ยท่ีสุด 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที ่7  อนุภาคของไวรัสใบด่างจุดวงแหวน สายพนัธ์ุสมุทรสาคร (PRSV-SMK) จากใบมะละกอ 
ท่ีเป็นโรค ภายใตก้ลอ้งจุลทรรศน์อิเล็กตรอน มีลกัษณะท่อนคดยาว ขนาดประมาณ 760-800    
นาโนเมตร ท่ีก าลงัขยาย 50,000 เท่า  

 
4.  การตรวจสอบการเข้าท าลายของเช้ือ PRSV-SMK ด้วยเทคนิคพซีีอาร์ 
 
 สังเคราะห์ cDNA และเพิ่มปริมาณเช้ือ PRSV-SMK จากอาร์เอน็เอรวมท่ีสกดัไดจ้ากใบ
มะละกอท่ีปลูกถ่ายเช้ือ PRSV-SMK ดว้ยวธีิกล โดยใชไ้พรเมอร์ท่ีมีความจ าเพาะเจาะจงกบัเช้ือไวรัส 
PRSV-SMK ในส่วนยนี P1 และยนี HC-Pro ซ่ึงในการตรวจสอบคร้ังน้ีจะใชไ้พรเมอร์ VC3 (forward) 
[5’ CTGGAGTGCTAGCCTTGA 3’] และ VC2 (reverse) [5’ GCGCAGTGCGATGCA CTC 3’] 
เพื่อเพิ่มปริมาณยนีเป้าหมาย ผลพบวา่ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดมี้ขนาดประมาณ 1,632 bp (ภาพท่ี 8) 
ซ่ึงมีขนาดใกลเ้คียงกบัขนาดผลิตภณัฑท่ี์ค านวณไดใ้นขั้นตอนการออกแบบไพรเมอร์ เม่ือท าการ 
 

100 nm 
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ตรวจสอบบน 1% อะกาโรสเจล จึงคาดวา่มะละกอท่ีผา่นการปลูกเช้ือ PRSV-SMK และแสดง
อาการของโรคใบด่างจุดวงแหวน เป็นผลจากการเขา้ท าลายโดยเช้ือ PRSV-SMK จริง เน่ืองจาก
ตรวจพบผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีจ  าเพาะเจาะจงกบัเช้ือ PRSV-SMK ในส่วนยนี P1 และยนี  HC-Pro 
บางส่วน และตน้มะละกอดงักล่าวจะเก็บไวเ้พื่อเป็นแหล่งเช้ือ PRSV-SMK ในการน าไปใชเ้พิ่ม
ปริมาณจีโนมของไวรัสใหไ้ดค้รบสมบูรณ์ดว้ยเทคนิคพีซีอาร์ต่อไป 
                                                                                    
                                                                              
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
                                                                                     
ภาพที ่8  ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์จากการตรวจสอบการเขา้ท าลายของเช้ือ PRSV-SMK ในใบมะละกอ 

 ในส่วนของยนี P1 และยนี HC-Pro บางส่วน ดว้ยคู่ไพรเมอร์ VC3 และ VC2 
 ช่อง M คือ ดีเอน็เอมาตรฐาน 1 kb      
 ช่องท่ี 1 คือ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดจ้ากการเพิ่มปริมาณดว้ยคู่ไพรเมอร์ VC3 และ VC2 ท่ีมี  
 ขนาดประมาณ 1,632 bp  
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5.  การสังเคราะห์จีโนมของไวรัสสาเหตุโรคใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ สายพนัธ์ุสมุทรสาคร 
 
 5.1  จีโนมของเช้ือไวรัส PRSV-SMK 
 
        น าอาร์เอ็นเอรวมท่ีแยกสกดัไดจ้ากใบมะละกอท่ีแสดงอาการโรคใบด่างจุดวงแหวน ท่ี
ผา่นการปลูกเช้ือดว้ย PRSV-SMK มาสังเคราะห์ cDNA ของยนีทั้งหมดของไวรัสคือ ยีน 5´UTR, P1, 
HC-Pro, P3, 6K1, CI, 6K2, NIa-VPg, NIa-Pro, NIb, CP และ 3´UTR โดยใชไ้พรเมอร์ทั้งหมด  7 คู่ 
(ตารางท่ี 2 และภาพท่ี 3) ในการสังเคราะห์ช้ินผลิตภณัฑ์พีซีอาร์ทั้งหมด 7 ช้ิน โดยท าการสังเคราะห์
ช้ิน P1 ดว้ยคู่ไพรเมอร์ VC1 (forward) และ VC8 (reverse) (ตารางท่ี 2) ประกอบดว้ยส่วน 5´UTR 
และยนี P1 บางส่วน ซ่ึงอยูต่  าแหน่ง 1-946 บนจีโนม PRSV-SMK (ตารางท่ี 6) ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ี
ไดมี้ขนาด 946 bp (ภาพท่ี 9); ช้ิน P2 ดว้ยคู่ไพรเมอร์ PC11E (forward) และ PC2 (reverse) (ตารางท่ี 2) 
ประกอบดว้ยยนี P1 บางส่วน, ยนี HC-Pro และยนี P3 บางส่วน ซ่ึงอยูต่  าแหน่ง 869-3106 บนจีโนม 
PRSV-SMK (ตารางท่ี 6) ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดมี้ขนาด 2,237 bp (ภาพท่ี 9); ช้ิน P3 ดว้ยคู่ไพรเมอร์ 
VC7 (forward) และ VC10N (reverse) (ตารางท่ี 2) ประกอบดว้ยยนี P3 บางส่วน, ยนี 6K1 และยนี 
CI บางส่วน ซ่ึงอยูต่  าแหน่ง 3052-4621 บนจีโนม PRSV-SMK (ตารางท่ี 6) ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดมี้
ขนาด 1,569 bp (ภาพท่ี 9); ช้ิน P4 ดว้ยคู่ไพรเมอร์ VC13 (forward) และ PC12 (reverse) (ตารางท่ี 2) 
ประกอบดว้ยยนี CI บางส่วน, ยนี 6K2 และยนี VPg บางส่วน ซ่ึงอยูต่  าแหน่ง 4420-6274 บนจีโนม 
PRSV-SMK (ตารางท่ี 6) ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดมี้ขนาด 1,854 bp (ภาพท่ี 9); ช้ิน P5 ดว้ยคู่ไพรเมอร์ 
VC17 (forward) และ VC14 (reverse) (ตารางท่ี 2) ประกอบดว้ยยนี VPg บางส่วน, ยนี NIa-Pro และ
ยนี NIb บางส่วน ซ่ึงอยูต่  าแหน่ง 6219-8396 บนจีโนม PRSV-SMK (ตารางท่ี 6) ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ี
ไดมี้ขนาด 2,177 bp (ภาพท่ี 9); ช้ิน P6 ดว้ยคู่ไพรเมอร์ VC15 (forward) และ 3UTR4 (reverse) (ตาราง
ท่ี 2) ประกอบดว้ยยนี NIb บางส่วน, ยนี CP และส่วน 3´UTR บางส่วน ซ่ึงอยูต่  าแหน่ง 8315-10147 
บนจีโนม PRSV-SMK (ตารางท่ี 6) ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดมี้ขนาด 1,832 bp (ภาพท่ี 9); ช้ิน P7 ดว้ยคู่
ไพรเมอร์ CRWTH1 (forward) และ 3UTR2 (reverse) (ตารางท่ี 2) ประกอบดว้ยส่วน 3´UTR 
บางส่วน ซ่ึงอยูต่  าแหน่ง 9841-10323 บนจีโนม PRSV-SMK (ตารางท่ี 6) ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดมี้
ขนาด 482 bp (ภาพท่ี 9) ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดแ้ต่ละช้ินมีขนาดใกลเ้คียงกบัขนาดผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์
ท่ีคาดไว ้เม่ือตรวจสอบบน 1 % อะกาโรสเจลเปรียบเทียบกบัขนาดของดีเอ็นเอมาตรฐาน 
 
 
 
 



54 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที ่9  ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์แสดงจีโนมของเช้ือ PRSV-SMK  
  ช่อง M คือ ดีเอน็เอมาตรฐาน 1 kb      

  P1 คือ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดจ้ากการเพิ่มปริมาณดว้ยคู่ไพรเมอร์ VC1 และ VC8 ท่ีมี  
 ขนาดประมาณ 946 bp  
 P2 คือ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดจ้ากการเพิ่มปริมาณดว้ยคู่ไพรเมอร์ PC11E และ PC2 ท่ีมี  
 ขนาดประมาณ 2,237 bp  
 P3 คือ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดจ้ากการเพิ่มปริมาณดว้ยคู่ไพรเมอร์ VC7 และ VC10N ท่ีมี  
 ขนาดประมาณ 1,569 bp  
 P4 คือ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดจ้ากการเพิ่มปริมาณดว้ยคู่ไพรเมอร์ VC13 และ PC12 ท่ีมี  
 ขนาดประมาณ 1,854 bp 
 P5 คือ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดจ้ากการเพิ่มปริมาณดว้ยคู่ไพรเมอร์ VC17 และ VC14 ท่ีมี  
 ขนาดประมาณ 2,177 bp 
 P6 คือ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดจ้ากการเพิ่มปริมาณดว้ยคู่ไพรเมอร์ VC15 และ 3UTR4 ท่ีมี  
 ขนาดประมาณ 1,832 bp 
 P7 คือ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดจ้ากการเพิ่มปริมาณดว้ยคู่ไพรเมอร์ CRWTH1 และ 3UTR2          
 ท่ีมีขนาดประมาณ 482 bp 
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        จากนั้นน าดีเอน็เอท่ีไดจ้ากการเพิ่มปริมาณในแต่ละช้ินยนีทั้งหมด 7 คู่ไพรเมอร์ มาเช่ือม 
ต่อกบัพลาสมิดพาหะ Gateway cloning vector (pCR®8/GW/TOPO® TA Cloning® Kit), Gateway 
cloning vector (pCR®XL/GW/TOPO® TA Cloning® Kit) และ pGEM®-T Easy (promega coporation) 
จะไดพ้ลาสมิดสายผสมของแต่ละยนี แลว้ท าการคดัเลือกโคลนท่ีมีดีเอ็นเอสายผสมดงักล่าว ดว้ยการ
เพิ่มปริมาณยนีแต่ละส่วนอีกคร้ังดว้ยเทคนิคพีซีอาร์ และตดัยอ่ยดว้ยเอนไซมต์ดัจ าเพาะ FastDigest® 
EcoRI จากนั้นน าโคลนท่ีตรวจสอบแลว้ใหผ้ลท่ีเป็นบวกทั้งการตรวจสอบดว้ยเทคนิคพีซีอาร์และตดั
ยอ่ยดว้ยเอนไซมต์ดัจ าเพาะ ไปวเิคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด์ดว้ยเทคนิค dideoxy-chain termination 
ใชชุ้ดปฏิกิริยา Taq dye primer sequencing (Applied Biosystems, ABI) ของบริษทัไบโอดีไซน์ เม่ือ
ไดผ้ลล าดบันิวคลีนิวโอไทด์แลว้ ท าการตรวจสอบและยนืยนัความถูกตอ้งของผลดว้ยโปรแกรม 
BLAST ของเวบ็ไซต ์NCBI (http://blast.ncbi.nlm. nih.gov/Blast.cgi) เพื่อเปรียบเทียบความถูกตอ้ง
ของล าดบันิวคลีโอไทด ์แลว้น าผลท่ีวเิคราะห์ไดใ้นแต่ละยนีมาจดัเรียงต่อกนัดว้ยโปรแกรม CAP3 
(http://pbil.univ-lyon1.fr/cap3 .php) โดยการหาจุดท่ีเหล่ือมซอ้นกนัประกอบเป็นนิวคลีโอไทด์เส้น
ใหม่ท่ีครบสมบูรณ์ทั้งจีโนม โดยจดัเรียงล าดบัเบสตั้งแต่ส่วน 5´UTR จนถึงส่วน 3´UTR พบวา่จีโนม
ของไวรัสจากจงัหวดัสมุทรสาครมีความยาว 10,323 นิวคลีโอไทด ์และสามารถแปลรหสัในการสร้าง
โพลีเปปไทด์ขนาด 3,343 กรดอะมิโน เม่ือเปรียบเทียบกบั PRSV จากฐานขอ้มูล GenBank 12 accession 
(ตารางท่ี 4) พบวา่ขนาดของจีโนมของเช้ือ PRSV-SMK ท่ีเพิ่มปริมาณมาไดน้ั้น มีขนาดเท่ากบัจีโนม
ของเช้ือ PRSV-W (AY010722) และ PRSV-P (AY162218) จากประเทศไทย และ PRSV-P (EF183499) 
จากสาธารณรัฐประชาชนจีน ส่วน PRSV-P (EF017707) จากประเทศอินเดีย มีขนาด 10,317 นิวคลีโอไทด ์
และสามารถแปลรหสัในการสร้างโพลีเปปไทดข์นาด 3,341 กรดอะมิโน PRSV-P (AY231130) 
จากประเทศเมก็ซิโก PRSV-P (EU126128) จากมลรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา และ PRSV-P 
(EU882728) จากประเทศไตห้วนั มีความยาว 10,320 นิวคลีโอไทด ์และสามารถแปลรหสัในการ
สร้างโพลีเปปไทดข์นาด 3,342 กรดอะมิโน PRSV-W (DQ374152) จากประเทศบราซิล PRSV-P 
(X67673) จากมลรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา และ PRSV-P (X97251) จากประเทศไตห้วนั มี
ความยาว 10,326 นิวคลีโอไทด ์และสามารถแปลรหสัในการสร้างโพลีเปปไทดข์นาด 3,344 กรดอะ
มิโน PRSV-W (AY027810) จากประเทศไตห้วนั มีความยาว 10,334 นิวคลีโอไทด ์และสามารถแปล
รหสัในการสร้างโพลีเปปไทดข์นาด 3,346 กรดอะมิโน PRSV-W (EU475877) จากประเทศอินเดีย 
มีความยาว 10,335 นิวคลีโอไทด ์และสามารถแปลรหสัในการสร้างโพลีเปปไทดข์นาด 3,347 กรดอะมิโน 
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ตารางที ่ 6  ต าแหน่งยนีบนจีโนม PRSV-SMK แสดงล าดบันิวคลีโอไทดแ์ละกรดอะมิโนของ  
     PRSV-SMK ภายหลงัเกิดกระบวนการ proteolytic 

 
Putative 
Protein 

Range of amino acid 
sequence 

Size in amino acid 
residues 

Range of nucleotide 
sequence 

Size in nucleotides 

5´UTR - - 1-85 85 
P1 1-547 547 86-1726 1641 

HC-Pro 548-1004 457 1727-3097 1371 
P3 1005-1349 345 3098-4132 1035 

6K1 1350-1401 52 4133-4288 156 
CI 1402-2036 635 4289-6193 1905 

6K2 2037-2093 57 6194-6364 171 
VPg 2094-2282 189 6365-6931 567 

NIa-Pro 2283-2520 238 6932-7645 714 
NIb 2521-3057 517 7646-9196 1551 
CP 3038-3343 286 9197-10114 918 

3´UTR - - 10118-10323 206 

 
        ล าดบัเบสท่ีเร่ิมมีการแปลรหสัเป็นโพลีเปปไทดคื์อ ATG ซ่ึงอยูใ่นต าแหน่งท่ี A86TG 
และในส่วนของ 5’UTR ต าแหน่ง G-G-C-G-G-G-T149-A150UG-G-C-G จะมีความแตกต่างกบัล าดบั      
นิวคลีโอไทดส์ าหรับการเร่ิมตน้แปลรหสัในพืช บริเวณอนุรักษท่ี์ส าคญัส าหรับการเร่ิมตน้การแปล
รหสัในพืชมีล าดบันิวคลีโอไทดคื์อ A-A-C-A-AUG-G-C  พบ “potybox a” และ “potybox b” บริเวณ
ส่วน 5́ UTR โดยมีล าดบันิวคลีโอไทดจ์ านวน 12 นิวคลีโอไทด์ คือ  T15CAACACAACAC และ 7 นิวคลีโอไทด ์
คือ C39CAAGCA45 ตามล าดบั (ภาพท่ี 10) บริเวณดงักล่าวน้ีจดัเป็นส่วนท่ีมีการอนุรักษสู์งมากใน
กลุ่มของโพทีไวรัสท่ีปรากฏในส่วน 5´UTR  (Zhong et al., 2005)  
 

       ในส่วนของโพลีเปปไทด์ พบวา่มีเอนไซมโ์ปติเนส (proteinase) เขา้มาตดัโดยจะตดัยอ่ย
โปรตีนออกเป็น 10 ชนิด คือ P1, HC-Pro, P3, 6K1, CI, 6K2, NIa-VPg, NIa-Pro, NIb และ CP 
(ตารางท่ี 7) ซ่ึงแต่ละโปรตีนมีล าดบักรดอะมิโนบริเวณอนุรักษท่ี์มีความส าคญัต่อการถ่ายทอดไวรัส
โดยแมลงและการเขา้ท าลายพืชของไวรัส เป็นตน้ โปรตีน P1 พบล าดบักรดอะมิโน G194SSG197   
(อยูต่  าแหน่งนิวคลีโอไทดท่ี์ 1574-1585 บนจีโนม PRSV-SMK) (G194XSG197) และ F207IVRGR212 
เป็นล าดบักรดอะมิโนท่ีมีความส าคญัส าหรับ serine protease active site และเป็น proteolytic domain 
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ตามล าดบั ซ่ึงทั้ง 2 บริเวณของกรดอะมิโนถือวา่เป็นล าดบัอะมิโนท่ีอนุรักษส์ าหรับไวรัสกลุ่มโพทีไวรัส 
โปรตีน HC-Pro เป็นโปรตีนท่ีเก่ียวขอ้งกบัการเคล่ือนท่ีของไวรัส การเพิ่มปริมาณจีโนม การถ่ายทอด
ไวรัสโดยเพล้ียอ่อนและมีหนา้ท่ีในการยบัย ั้งการเกิดขบวนการ gene silencing บริเวณ N-terminal 
ของโปรตีน HC-Pro พบล าดบักรดอะมิโน K287ITC290 (อยูต่  าแหน่งนิวคลีโอไทดท่ี์ 1877-1888 บนจีโนม 
PRSV-SMK) ส่วนบริเวณ C-terminal พบล าดบักรดอะมิโน P545TK547 (อยูต่  าแหน่งนิวคลีโอไทดท่ี์ 
2651-2659 บนจีโนม) ทั้ง 2 บริเวณเป็นส่วนท่ีเหมาะสมกบัการถ่ายทอดเช้ือไวรัสของเพล้ียอ่อน โดยท่ี 
stylet จะมีความจ าเพาะกบัล าดบักรดอะมิโน นอกจากน้ี พบวา่โปรตีน CP ท่ีมีล าดบักรดอะมิโน 
D2755AG2757 (อยูต่  าแหน่งนิวคลีโอไทดท่ี์ 9275-9283 บนจีโนม PRSV-SMK) จะท างานร่วมกบัล าดบั
กรดอะมิโนดงักล่าวดว้ย ล าดบักรดอะมิโน C527CCVT และ I552GN554 จะเก่ียว ขอ้งกบัขบวนการเคล่ือนท่ี
แบบ systemic และการเพิ่มปริมาณจีโนมไวรัส ตามล าดบั (Cronin et al., 1995) ส่วนของโปรตีน CI 
มีล าดบักรดอะมิโน G1195AVGSGKST ท่ียงัเป็นบริเวณจดจ าของเอนไซม ์helicase ดว้ย โปรตีน NIa-
VPg มีล าดบักรดอะมิโน M1859MY1861 ท่ีเก่ียวขอ้งกบัการเช่ือมของโปรตีน VPg กบับริเวณ 5´UTR 
(Chen et al., 2003) โปรตีน NIb มีล าดบักรดอะมิโน G2581DD2583 มีความ ส าคญัและพบในไวรัส
หลายชนิด ซ่ึงเก่ียวขอ้งกบัการสังเคราะห์เอนไซม ์RNA dependent RNA polymerase (NIb) ส าหรับ 
Coat protein (CP) พบล าดบักรดอะมิโน R3003X16V3023 RGSX17D3057 เก่ียวขอ้งกบักระบวนการเคล่ือนท่ี
ของไวรัสแบบ cell-to-cell movement 
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ตารางที ่7  แสดงต าแหน่งการตดัของเอนไซมโ์ปรติเอสบนสายโพลีโปรตีนของไวรัสใบด่าง            
    จุดวงแหวน (PRSV-SMK) 
 

 
 

 

Amino acid sequence (N- to C-terminus) adjacent to the putative site 
           P1 Proteinase                        HC-Proteinase                   NIa Proteinase  
            cleavage site                           cleavage site                       cleavage site 
            P1 / HC-Pro                           HC-Pro / P3                           P3 / 6K1 

Consensus -MKMEQY / NDV MKHYIVG / GEF HIPVIHQ / AKS 
AY010722_TH-W RMRMEQY / NDV MKHYIVG / GEF HIPVIHQ / AKS 
AY027810_TW-W RMKMEQY / NDI MKHYIVG / GEF HIPVIHQ / AKS 
EU882728_TW-P RMNMEQY / NDI MKHYIVG / GEF HIPVIHQ / AKS 
X97251_TW-P RMNMEQY / NDV MKHYIVG / GEF HIPVIHQ / AKS 
EF183499_CN-P RMHMEQY / NDV MKHYIVG / GEF YIPVIHQ / AKS 
AY231130_MX-P YARMDQY / NDV MKHYIVG / GEF HIPVIHQ / AKS 
EU126128_HA-P YAKMDQY / NDV MKHYIVG / GEF HIPVIHQ / AKS 
X67673_TW-P YAKMEQY / NDV MKHYIVG / GEF HIPVIHQ / AKS 
DQ374152_BZ-W YAKMEQY / NDV MKHYIVG / GEF HIPVIHQ / AKS 
EF017707_IN-P YAKMEQY / NDV MKHYIVG / GEF HIPVIHQ / AKS 
EU475877_IN-W YAKMEQY / NDV IEALHCG / GEF HIPVIHQ / AKS 
AY162218_TH-P RMRMEQY / NDV MKHYIVG / GEF HIPVIHQ / AKS 
PRSV_TH-P_SMK CMRMEQY / NDV MKHYIVG / GEF HIPVIHP / AKS 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

PRSV-SMK 
isolate 
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ตารางที ่7  (ต่อ) 
 

 
 

 

Amino acid sequence (N- to C-terminus) adjacent to the putative site 
          NIa Proteinase                     NIa Proteinase                    NIa Proteinase 
            cleavage site                         cleavage site                         cleavage site 
              6K1 / CI                                 CI / 6K2                              6K2 / VPg 

Consensus NTNVYHQ / SLD VRAVYHQ / SVD NVHVFHQ / GFS 
AY010722_TH-W NTNVYHQ / SLD VGAVYHQ / SVD NTHVFHQ / GFS 
AY027810_TW-W NTNVYHQ / SLD VRAVYHQ / SVD NVYVFHQ / GFS 
EU882728_TW-P NTDVYHQ / SLD VRAVYHQ / SVD NVHVFHQ / GFS 
X97251_TW-P NSDVYHQ / SLD IRAVYHQ / SVD SVHVFHQ / GFS 
EF183499_CN-P NTSVYHQ / SLD VRAVYHQ / SVD NVHVFHQ / GFS 
AY231130_MX-P DANVYHQ / SLD VRAVYHQ / SVD NVHVFHQ / GFS 
EU126128_HA-P NANVYHQ / SLD VRAVYHQ / SVD NVHVFHQ / GFS 
X67673_TW-P NTNVYHQ / SLD VRAVYHQ / SVD NVHVFHQ / GFS 
DQ374152_BZ-W NTNVYHQ / SLD VRAVYHQ / SVD NVHVFHQ / GFS 
EF017707_IN-P DANVYHQ / SLD VRAVYHQ / SVD NVHVFHQ / GFS 
EU475877_IN-W NTNVYHQ / SLD VRAVYHQ / SVD NVHVFHQ / GFS 
AY162218_TH-P DTNVYHQ / SLD VRAVYHQ / SVD NVHVFHQ / GFS 
PRSV_TH-P_SMK NTDVYHQ / SLD VRAVYHQ / SVD NVHVFHQ / GFS 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

PRSV-SMK 
isolate 
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ตารางที ่7  (ต่อ) 
 

 
 

 

Amino acid sequence (N- to C-terminus) adjacent to the putative site 
          NIa Proteinase                      NIa Proteinase                   NIa Proteinase 
            cleavage site                          cleavage site                       cleavage site 
           VPg / NIa-Pro                       NIa-Pro / NIb                         NIb / CP 

Consensus TKSVHHE / GKS QLNVFEQ / SGS ELLVYHE / SRS 
AY010722_TH-W TKSVHHE / GKS QLNVFEQ / SGS ELLVYHE / SRS 
AY027810_TW-W TKSVHHE / GKS QLNVFEQ / SGS ELLVYHE / SRS 
EU882728_TW-P TKSVHHE / GKS QLNVFEQ / SGS ELLVYYE / SKS 
X97251_TW-P TKSVHHE / GKS QLNVFEQ / SGS ELLVYHE / SRS 
EF183499_CN-P TKSVHHE / GKS QLNVFEQ / SGS ELLVYHE / SRS 
AY231130_MX-P SRSVHHE / GKS QLNAFEQ / SGS ELLVYHE / SKS 
EU126128_HA-P SKSVHHE / GKS QLNAFEQ / SGS ELLVYHE / SRS 
X67673_TW-P SKSVHHE / GKS QLNAFEQ / SGG ELLVYHE / SRG 
DQ374152_BZ-W SKSVHHE / GKS QLNAFEQ / SGS ELLVYHE / SRS 
EF017707_IN-P SKSVHHE / GRS QLNAFEQ / SGS ELLVYHE / SMS 
EU475877_IN-W SKSVHHE / GKS QLNAFEQ / SGS ELLVYHE / SKS 
AY162218_TH-P TKSVHHE / GKS QLNAFEQ / SGS ELLVYHE / SRS 
PRSV_TH-P_SMK TKSVHHE / GKS QLNAFEQ / SGS ELLVYHE / SRS 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

PRSV-SMK 
isolate 
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ภาพที ่10  แสดงล าดบันิวคลีโอไทดบ์ริเวณ 5´ และ 3´ noncoding regions ของอาร์เอ็นเอจาก PRSV-   
                 W แต่ละล าดบักรดอะมิโน ส่วน open reading frame ส่วนในต าแหน่ง 5´-NCR, Potybox  
                 “a”, Potybox “b”, 3´-NCR และ TATA box-like motif คือ ส่วนท่ีท าสีไว ้ตามล าดบั  

    ล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์ซ ้ ากนัคือ ส่วนท่ีขีดเส้นใตไ้ว ้
 
ทีม่า: Chiampiriyakul (2007) 
 

เม่ือน าขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทด์ทั้งจีโนมของเช้ือ PRSV-SMK มาเปรียบเทียบความ 
คลา้ยคลึงกบันิวคลีโอไทดท่ี์มีรายงานอยูใ่นฐานขอ้มูล GenBank ดว้ยโปรแกรม BLASTN 
(www.ncbi.nlm.nih.gor/blast) พบวา่ล าดบันิวคลีโอไทด์ของเช้ือ PRSV-SMK จดัอยูใ่นกลุ่ม Potyvirus 
และเม่ือน าทั้งขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดแ์ละกรดอะมิโนทั้งจีโนมของเช้ือ PRSV-SMK มาเปรียบเทียบ
กบัฐานขอ้มูลทั้งจีโนมของเช้ือ PRSV 12 accession (ตารางท่ี 4) โดยใชโ้ปรแกรม Clustal W พบวา่
เช้ือ PRSV-SMK มีความคลา้ยคลึงของล าดบันิวคลีโอไทด์และล าดบักรดอะมิโนกบัจีโนมของ PRSV 
ทั้ง 12 accession เท่ากบั 83-89 และ 90-93 เปอร์เซ็นต ์ตามล าดบั (ตารางท่ี 8) โดยมีความคลา้ยคลึง 
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กบักลุ่มเช้ือ PRSV-P (AY162218) จากประเทศไทย และPRSV-W (AY027810), PRSV-P (EU882728 
และ X97251) จากประเทศไตห้วนัมากท่ีสุดถึง 89 เปอร์เซ็นต ์และมีความคลา้ยคลึงกบักลุ่มของเช้ือ 
PRSV-W (AY010722) จากประเทศไทย และPRSV-P (EF183499) จากสาธารณรัฐประชาชนจีน ท่ี
ระดบั 88 เปอร์เซ็นต ์ส่วนกรดอะมิโนมีความคลา้ยคลึงกบักลุ่มเช้ือ PRSV-W (AY010722) และ
PRSV-P (AY162218) จากประเทศไทย PRSV-W (AY027810) และ PRSV-P ( X97251) จากประเทศ
ไตห้วนั ท่ีระดบั 93 เปอร์เซ็นต ์และคลา้ยคลึงกบั PRSV-P (EF183499) จากสาธารณรัฐประชาชนจีน 
และ PRSV-P (EU882728) จากประเทศไตห้วนั ท่ีระดบั 92 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 8) เช่นเดียวกบั
รายงานของ Mangrauthia et al. (2009) ในตวัอยา่งของ PRSV-P และ PRSV-W จากประเทศอินเดีย 
เม่ือเปรียบเทียบกบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานมาแลว้ 15 accession พบวา่มีความคลา้ยคลึงของล าดบั     
นิวคลีโอไทดแ์ละล าดบักรดอะมิโนท่ีระดบั 82-89 และ 90-93 เปอร์เซ็นต ์ตามล าดบั 
 
         เม่ือวิเคราะห์ขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดแ์ละกรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-SMK กบัเช้ือ 
PRSV 12 accession ดว้ยการสร้าง Phylogenetic tree โดยใชโ้ปรแกรม MEGA 4 (ภาพท่ี 11) สามารถ
แบ่งกลุ่มของไวรัส PRSV ออกเป็น 2 กลุ่มใหญ่ ดงัน้ี โดยในกลุ่มท่ี 1 เช้ือ PRSV-SMK มีความคลา้ยคลึง
ของล าดบันิวคลีโอไทด์และล าดบักรดอะมิโนกบัเช้ือ PRSV-P (X97251 และ EU882728) และ 
PRSV-W (AY027810) จากประเทศไตห้วนั PRSV-P (AY162218) และ PRSV-W (AY010722) 
จากประเทศไทย PRSV-P (EF183499) จากสาธารณรัฐประชาชนจีน ท่ีระดบั 88-89 เปอร์เซ็นต ์และ 
92-93 เปอร์เซ็นต ์ตามล าดบั ส่วนกลุ่มท่ี 2 เป็นเช้ือ PRSV-W (EU475877) และ PRSV-P (EF017707) 
จากประเทศอินเดีย PRSV-W (DQ374152) จากประเทศบราซิล PRSV-P (AY231130) จากประเทศ
เมก็ซิโก และ PRSV-P (X67673 และ EU126128) จากมลรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา ท่ีมีความ
คลา้ยคลึงของล าดบันิวคลีโอไทดแ์ละล าดบักรดอะมิโน ท่ีระดบั 83 เปอร์เซ็นต ์และ 90 เปอร์เซ็นต ์
ตามล าดบั (ตารางท่ี 8) 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

Accession No. 
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ตารางที่ 8  เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทด์และกรดอะมิโนของจีโนมไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูลของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมี 
    รายงานในฐานขอ้มูล GenBank (ดา้นล่างแสดง amino acid ดา้นบนแสดง nucleotide) 

 
 

nucleotide 

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

AY010722_TH-W 1 100 83 83 83 83 83 83 88 89 89 89 88 88 
AY231130_MX-P 2 91 100 93 94 91 88 86 82 83 83 83 83 83 
EU126128_HA-P 3 91 95 100 98 91 89 86 83 83 83 83 83 83 
X67673_TW-P 4 91 95 98 100 92 89 86 82 83 83 83 83 83 
DQ374152_BZ-W 5 92 94 94 95 100 88 86 83 83 83 83 83 83 
EF017707_IN-P 6 91 92 92 92 92 100 89 82 83 84 84 83 83 
EU475877_IN-W 7 92 92 92 92 92 94 100 82 83 83 83 83 83 
EF183499_CN-P 8 93 90 90 90 90 90 90 100 88 89 89 88 88 
AY027810_TW-W 9 94 90 90 90 91 90 91 93 100 95 95 89 89 
EU882728_TW-P 10 93 90 90 90 90 90 90 93 96 100 96 90 89 
X97251-TW 11 94 90 90 90 91 90 91 93 97 97 100 90 89 
AY162218_TH-P 12 94 91 90 90 91 90 91 93 94 93 93 100 89 
PRSV_TH-P_SMK 13 93 90 90 90 90 90 90 92 93 92 93 93 100 

 

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

amino acid 
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ภาพที ่11  แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) จากการเปรียบเทียบล าดบั         

   นิวคลีโอไทดแ์ละกรดอะมิโน Distance calculation ดว้ยวธีิ Poission correction โดยการ  
   ท า Neibor-Joining และค่า boot strap 100, Diatcance bar = 0.1 
   A. ความสัมพนัธ์ของล าดบันิวคลีโอไทดข์องจีโนมเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส     
   PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank 
   B. ความสัมพนัธ์ของล าดบักรดอะมิโนของจีโนมเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส    

       PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank 

A. 

B. 
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5.2  ล าดบันิวคลีโอไทดส่์วน 5´UTR  
 

        น าล าดบันิวคลีโอไทด์ในส่วน 5´UTR ของเช้ือ PRSV-SMK และเช้ือ PRSV 12 accession 
(ตารางท่ี 4) มาวเิคราะห์ โดยใชโ้ปรแกรม Clustal W พบวา่ เช้ือ PRSV-SMK มีความคลา้ยคลึงของ
ล าดบันิวคลีโอไทดต์ั้งแต่ 66-91 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 9) โดยมีความใกลเ้คียงกบัเช้ือ PRSV-P (AY162218) 
และ PRSV-W (AY010722) ของประเทศไทยมากท่ีสุด ท่ีระดบั 91 เปอร์เซ็นต ์และ 90 เปอร์เซ็นต ์
ตามล าดบั เม่ือจดักลุ่มโดยใช ้Phylogenetic tree สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 2 กลุ่มใหญ่ ซ่ึง
ประกอบดว้ย กลุ่มท่ี 1 เป็นเช้ือ PRSV-P (AY162218) และ PRSV-W (AY010722) ของประเทศไทย 
PRSV-P (X97251 และ EU882728) ของประเทศไตห้วนั PRSV-P (EF183499) ของสาธารณรัฐ
ประชาชนจีน PRSV-W (EU475877) และ PRSV-P (EF017707) ของประเทศอินเดีย และประเทศท่ี
เหลือ (ภาพท่ี 12) ส่วนกลุ่มท่ี 2 เช้ือ PRSV-W (AY027810) จากประเทศไตห้วนั พบวา่ตวัอยา่งของ
เช้ือ PRSV-SMK ถูกจดักลุ่มอยูใ่นสายววิฒันาการเดียวกบักลุ่มเช้ือ PRSV ของประเทศไทย (กลุ่มท่ี 1) 
โดยพิจารณาจากค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรม (pairwire distance) (ภาพท่ี 12) ท่ีสอดคลอ้งกบัการ
เปรียบเทียบความคลา้ยคลึงของล าดบันิวคลีโอไทด ์ดงันั้นเม่ือเช้ือ PRSV-SMK มีค่าระยะห่างของ
สายพนัธุกรรมกบัเช้ือ PRSV ของประเทศไทยนอ้ยท่ีสุด โดยมีค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรมกบั 
PRSV-P (AY162218) เท่ากบั 0.106 และ PRSV-W (AY010722) เท่ากบั 0.121 จึงถูกจดัอยูใ่นกลุ่ม
สายววิฒันาการเดียวกบัเช้ือ PRSV ของประเทศไทย (ตารางท่ี 9) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

Accession No. 

ตารางที่ 9  เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดใ์นส่วน 5´UTR ของจีโนมไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูลของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมี 
    รายงานในฐานขอ้มูล GenBank (ดา้นบนแสดง Identity ดา้นล่างแสดง Pairwire distance) 

 

Identity 

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

   AY010722_TH-W 1   71 72 71 68 84 86 87 86 83 85 88 90 
   AY231130_MX-P 2 0.466   87 91 83 64 66 67 68 68 69 67 68 
   EU126128_HA-P 3 0.432 0.144   94 79 62 62 63 66 62 64 66 67 

X67673_HA-P 4 0.45 0.102 0.061   79 66 63 64 64 63 66 67 68 
DQ374152_BZ-W 5 0.582 0.208 0.26 0.26   69 69 63 66 66 67 68 66 
EF017707_IN-P 6 0.198 0.621 0.648 0.575 0.539   86 83 79 80 80 82 82 
EU475877_IN-W 7 0.167 0.601 0.651 0.623 0.542 0.155   82 85 84 86 84 85 
EF183499_CN-P 8 0.146 0.569 0.62 0.592 0.699 0.209 0.226   84 85 85 85 87 
AY027810_TW-W 9 5.348 4.438 3.937 3.932 3.906 7.22 7.018 5.362   92 94 87 87 
EU882728_TW-P 10 0.215 0.585 0.693 0.662 0.705 0.252 0.203 0.179 7.22   95 83 86 
X97251-TW 11 0.18 0.545 0.624 0.595 0.655 0.248 0.168 0.177 19.335 0.049   85 88 
AY162218_TH-P 12 0.135 0.592 0.598 0.568 0.582 0.23 0.199 0.175 3.922 0.215 0.18   91 

  PRSV_TH-P_SMK 13 0.121 0.57 0.577 0.547 0.683 0.231 0.183 0.146 3.939 0.168 0.136 0.106   

  

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

Pairwire distance 66 
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ภาพที ่12  แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบั 

นิวคลีโอไทดใ์นส่วน 5´UTR ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV 12 accession 
ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank จากการเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทด ์Distance 
calculation ดว้ยวธีิ Poission correction โดยการท า Neibor-Joining และค่า boot strap 
100, Diatcance bar = 0.1 

 
 5.3  โปรตีน P1  
 
  เปรียบเทียบความเหมือนของล าดบักรดอะมิโนส่วนโปรตีน P1 ของเช้ือ PRSV-SMK 
กบัเช้ือ PRSV 12 accession ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank (ตารางท่ี 4) พบวา่มีความคลา้ยคลึง
ของล าดบักรดอะมิโนตั้งแต่ 64-80 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 10) และมีความคลา้ยคลึงกบัเช้ือ PRSV-P 
(AY162218) และ PRSV-W (AY010722) จากประเทศไทยมากท่ีสุดท่ีระดบั 80 เปอร์เซ็นต ์รองลงมา
คือ PRSV-P (X97251 และ EU882728) จากประเทศไตห้วนั ท่ีมีความคลา้ยคลึงของล าดบักรดอะมิโน 
ท่ีระดบั 79 เปอร์เซ็นต ์เม่ือจดักลุ่มโดยใช ้Phylogenetic tree สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสไดเ้ป็น 3 กลุ่ม
คือ กลุ่มท่ี 1 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-P (X97251, EU882728) และ PRSV-W (AY027810) จาก
ประเทศไตห้วนั PRSV-P (AY162218) และ PRSV-W (AY010722) จากประเทศไทย และ PRSV-P 
(EF183499) จากสาธารณรัฐประชาชนจีน กลุ่มท่ี 2 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-W (EU475877) และ 
PRSV-P (EF017707) จากประเทศอินเดีย และกลุ่มท่ี 3 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-P (AY231130) จาก
ประเทศเม็กซิโก  PRSV-W (DQ374152) จากประเทศบราซิล และ PRSV-P (X67673 และ EU126128) 
จากมลรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา (ภาพท่ี 13) ตวัอยา่งของเช้ือ PRSV-SMK ถูกจดักลุ่มทาง
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สายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มท่ี 1 คือ กลุ่มเช้ือ PRSV ของประเทศไทย เน่ืองจากผลของค่าระยะห่าง
ของสายพนัธุกรรม (pairwire distance) (ภาพท่ี 13) มีความสอดคลอ้งกบัการเปรียบเทียบความ
คลา้ยคลึงของล าดบักรดอะมิโน ดงันั้นเช้ือ PRSV-SMK มีววิฒันาการใกลชิ้ดกบัเช้ือ PRSV ของ
ประเทศไทยและประเทศไตห้วนั เน่ืองจากมีค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุด โดยมีระยะห่าง
ของสายพนัธุกรรมกบัเช้ือ PRSV-P (AY162218) จากประเทศไทย เท่ากบั 0.223 รองลงมาคือ 
PRSV-P (X97251) จากประเทศไตห้วนั มีค่าเท่ากบั 0.227 (ตารางท่ี 10) 
                                                                                      
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที ่13  แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบั 
                 กรดอะมิโนโปรตีน P1 ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV 12  accession ท่ีมี 

   รายงานในฐานขอ้มูล GenBank จากการเปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโน Distance calculation   
  ดว้ยวธีิ Poission correction โดยการท า Neibor-Joining และค่า boot strap 100, Diatcance   
  bar = 0.1 
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ตารางที่ 10  เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน P1 ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูลของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมีรายงานใน 
      ฐานขอ้มูล GenBank (ดา้นบนแสดง Identity ดา้นล่างแสดง Pairwire distance)

 

Identity 
  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 

AY010722_TH-W 1   68 66 66 67 69 70 80 81 80 81 82 78 
AY231130_MX-P 2 0.386   86 87 86 76 77 68 67 66 67 69 67 
EU126128_HA-P 3 0.414 0.15   96 84 74 74 66 66 67 66 67 64 
X67673_HA-P 4 0.408 0.139 0.039   85 74 74 66 66 67 67 67 64 
DQ374152_BZ-W 5 0.397 0.15 0.169 0.158   75 75 66 66 65 66 67 65 
EF017707_IN-P 6 0.362 0.277 0.301 0.299 0.286   83 69 68 68 67 69 67 
EU475877_IN-W 7 0.344 0.258 0.291 0.291 0.271 0.18   69 70 70 69 70 68 
EF183499_CN-P 8 0.223 0.395 0.417 0.419 0.422 0.368 0.373   80 80 79 80 77 
AY027810_TW-W 9 0.207 0.405 0.422 0.417 0.411 0.376 0.36 0.23   90 92 81 79 
EU882728_TW-P 10 0.218 0.411 0.408 0.405 0.425 0.376 0.362 0.223 0.104   94 81 79 
X97251-TW 11 0.209 0.405 0.414 0.405 0.417 0.392 0.37 0.232 0.084 0.057   80 80 
AY162218_TH-P 12 0.196 0.376 0.397 0.395 0.397 0.36 0.347 0.22 0.205 0.211 0.218   80 
PRSV_TH-P_SMK 13 0.241 0.405 0.442 0.439 0.431 0.389 0.378 0.265 0.232 0.232 0.227 0.223   

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

Pairwire distance 
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5.4  โปรตีน HC-Pro 
 
  การเปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนโปรตีน HC-Pro ของเช้ือ PRSV-SMK กบัเช้ือ PRSV 
12 accession (ตารางท่ี 4) พบวา่ความคลา้ยคลึงของล าดบักรดอะมิโน มีค่าตั้งแต่ 94-97 เปอร์เซ็นต ์
(ตารางท่ี 11) ความคลา้ยคลึงกบัล าดบักรดอะมิโนของ PRSV-W (AY010722) และ PRSV-P (AY162218) 
จากประเทศไทย และ PRSV-P (EU882728) จากประเทศไตห้วนัมากท่ีสุด ท่ีระดบั 97 เปอร์เซ็นต ์
รองลงมาคือ PRSV-P (EU126128 และ X97251) จากมลรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา PRSV-P 
(EF017707) จากประเทศอินเดีย PRSV-P (EF183499) จากสาธารณรัฐประชาชนจีน และ PRSV-W 
(AY027810) และ PRSV-P (X97251) จากประเทศไตห้วนั ท่ีระดบั 96 เปอร์เซ็นต ์และพบอีกวา่
โปรตีนส่วนน้ีเป็นส่วนท่ีมีความอนุรักษสู์ง เม่ือท าการจดักลุ่มโดยใช ้ Phylogenetic tree สามารถ
แบ่งกลุ่มของไวรัสได ้4 กลุ่มคือ กลุ่มท่ี 1 ประกอบดว้ยเช้ือ PRSV-P (X97251, EU882728) และ 
PRSV-W (AY027810) จากประเทศไตห้วนั และ PRSV-P (AY162218) และ PRSV-W (AY010722) 
จากประเทศไทย กลุ่มท่ี 2 ประกอบดว้ยเช้ือ PRSV-P (EF183499) จากสาธารณรัฐประชาชนจีน 
กลุ่มท่ี 3 เป็นเช้ือ PRSV-P (EF017707) จากประเทศอินเดีย และกลุ่มท่ี 4 เป็นเช้ือ PRSV-P (X67673 
และ EU126128) จากมลรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา และ PRSV-P (AY231130) จากประเทศ
เมก็ซิโก (ภาพท่ี 14) และพบวา่ตวัอยา่งเช้ือ PRSV-SMK มีการจดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่ม
ท่ี 3 คือกลุ่มของประเทศอินเดีย โดยมีค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรม (pairwire distance) (ภาพท่ี 14) 
กบัเช้ือ PRSV-W (AY010722) จากประเทศไทย และ PRSV-P (X97251) จากประเทศไตห้วนั นอ้ย
ท่ีสุดเท่ากบั 0.029 และรองลงมาคือ PRSV-P (AY162218) จากประเทศไทย เท่ากบั 0.031 (ตารางท่ี 11)  
 
 



 

 

Accession No. 

ตารางที่ 11  เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน HC-Pro ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูลของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12  accession) ท่ีมี 
      รายงานในฐานขอ้มูล GenBank (ดา้นบนแสดง Identity ดา้นล่างแสดง Pairwire distance) 

 
 

Identity 

  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 
AY010722_TH-W 1   96 96 96 97 96 95 97 97 97 97 98 97 
AY231130_MX-P 2 0.043   96 96 96 95 95 96 95 96 96 96 95 
EU126128_HA-P 3 0.04 0.038   98 96 95 94 95 95 95 96 96 96 
X67673_HA-P 4 0.036 0.038 0.018   96 95 95 95 95 96 96 96 96 
DQ374152_BZ-W 5 0.029 0.036 0.04 0.036   95 95 96 96 96 96 97 95 
EF017707_IN-P 6 0.043 0.052 0.049 0.047 0.047   94 95 95 96 96 96 96 
EU475877_IN-W 7 0.045 0.045 0.052 0.049 0.047 0.05   95 94 95 95 95 94 
EF183499_CN-P 8 0.031 0.045 0.052 0.047 0.04 0.049 0.047   96 96 96 97 96 
AY027810_TW-W 9 0.033 0.049 0.047 0.047 0.045 0.047 0.052 0.043   98 99 98 96 
EU882728_TW-P 10 0.027 0.045 0.047 0.043 0.04 0.043 0.047 0.036 0.02   99 98 97 
X97251-TW 11 0.031 0.045 0.045 0.045 0.043 0.045 0.049 0.04 0.011 0.013   98 96 
AY162218_TH-P 12 0.02 0.04 0.043 0.038 0.027 0.038 0.043 0.029 0.022 0.02 0.02   97 
PRSV_TH-P_SMK 13 0.029 0.052 0.043 0.038 0.047 0.043 0.054 0.04 0.04 0.033 0.029 0.031   

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

Pairwire distance 
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ภาพที ่14  แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบั 

กรดอะมิโนโปรตีน HC-Pro ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV 12 accession 
ท่ีมีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank จากการเปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโน Distance 
calculation ดว้ยวธีิ Poission correction โดยการท า Neibor-Joining และค่า boot strap 
100, Diatcance bar = 0.1 

 
5.5  โปรตีน P3 

 
         เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนโปรตีน P3 ของเช้ือ PRSV-SMK กบัเช้ือ PRSV 12  accession  
(ตารางท่ี 4) พบวา่ล าดบักรดอะมิโนมีความคลา้ยคลึงตั้งแต่ 91-95 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 12) และล าดบั
กรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-SMK มีความคลา้ยคลึงกบัล าดบักรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-W (AY010722) 
จากประเทศไทย PRSV-W (AY027810) และ PRSV-P (X97251) ของประเทศไตห้วนัมากท่ีสุด ท่ี
ระดบั 95 เปอร์เซ็นต ์รองลงมาคือ PRSV-W (DQ374152) ของประเทศบราซิล PRSV-P (EF183499) 
ของสาธารณรัฐประชาชนจีน และ PRSV-P (EU882728) ของประเทศไตห้วนั ท่ีระดบั  94 เปอร์เซ็นต ์
(ตารางท่ี 12) เม่ือจดักลุ่มสายววิฒันาการโดยใช ้Phylogenetic tree พบวา่สามารถแบ่งกลุ่ม ไวรัสได ้5 กลุ่ม 
ใหญ่ ประกอบดว้ย กลุ่มท่ี 1 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-W (AY010722) จากประเทศไทย ซ่ึงเช้ือ 
PRSV-SMK ก็ถูกจดัอยูใ่นกลุ่มน้ีเช่นกนั ซ่ึงมีค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรม (pairwire distance) 
(ภาพท่ี 15) กบัเช้ือ PRSV-W (AY010722) และ PRSV-P (AY162218) จากประเทศไทยนอ้ยท่ีสุด 
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โดยมีค่าเท่ากบั 0.048 และ 0.054 ตามล าดบั (ตารางท่ี 12) กลุ่มท่ี 2 เป็นเช้ือ PRSV-P  (EU882728 
และ X97251) และ PRSV-W (AY027810) จากประเทศไตห้วนั กลุ่มท่ี 3 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-P 
(EF017707) จากประเทศอินเดีย กลุ่มท่ี 4 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-W (DQ374152) จากประเทศ
บราซิล PRSV-W (EU475877) ของประเทศอินเดีย และPRSV-P (AY162218) ของประเทศไทย 
และกลุ่มท่ี 5 เป็นเช้ือ PRSV-P (EF183499) จากสาธารณรัฐประชาชนจีน PRSV-P (EU126128 และ 
X67673) จากมลรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา  และ PRSV-P (AY231130) ประเทศเมก็ซิโก 
(ภาพท่ี 15)  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที ่15  แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบั 
                 กรดอะมิโนโปรตีน P3 ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV 12 accession ท่ีมี   

   รายงานในฐานขอ้มูล GenBank จากการเปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโน Distance calculation   
    ดว้ยวธีิ Poission correction โดยการท า Neibor-Joining และค่า boot strap 100, Diatcance  
    bar = 0.1 
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ตารางที่ 12  เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน P3 ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูลของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12  accession) ท่ีมีรายงานใน 
      ฐานขอ้มูล GenBank (ดา้นบนแสดง Identity ดา้นล่างแสดง Pairwire distance) 

 
 

Identity 

  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 
AY010722_TH-W 1   93 93 93 94 94 92 94 96 95 96 94 95 
AY231130_MX-P 2 0.073   96 96 94 94 92 94 94 94 94 94 92 
EU126128_HA-P 3 0.076 0.039   98 94 94 91 94 94 94 94 93 91 
X67673_HA-P 4 0.076 0.045 0.024   94 93 91 94 94 94 94 93 91 
DQ374152_BZ-W 5 0.057 0.06 0.057 0.06   94 92 94 95 95 95 95 94 
EF017707_IN-P 6 0.057 0.064 0.06 0.067 0.057   93 93 96 96 95 94 93 
EU475877_IN-W 7 0.06 0.06 0.067 0.073 0.054 0.054   91 92 92 93 92 91 
EF183499_CN-P 8 0.067 0.067 0.067 0.067 0.067 0.067 0.07   94 94 94 93 94 
AY027810_TW-W 9 0.045 0.064 0.064 0.067 0.048 0.042 0.054 0.06   98 98 95 95 
EU882728_TW-P 10 0.048 0.057 0.057 0.06 0.054 0.042 0.054 0.06 0.021   98 94 94 
X97251-TW 11 0.045 0.064 0.064 0.067 0.048 0.045 0.048 0.06 0.021 0.024   95 95 
AY162218_TH-P 12 0.06 0.06 0.07 0.073 0.054 0.064 0.057 0.073 0.054 0.057 0.054   92 
PRSV_TH-P_SMK 13 0.048 0.089 0.092 0.092 0.073 0.067 0.07 0.067 0.054 0.06 0.054 0.079   

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

Pairwire distance 

Accession No. 
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 5.6  โปรตีน 6K1 
 

 เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน 6K1 ของเช้ือ PRSV-SMK กบัเช้ือ PRSV 
12  accession (ตารางท่ี 4) พบวา่ล าดบักรดอะมิโนมีความคลา้ยคลึงตั้งแต่ 84-96 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 13) 
และล าดบักรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-SMK มีความคลา้ยคลึงกบัล าดบักรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-W 
(AY027810) จากประเทศไตห้วนัมากท่ีสุด ท่ีระดบั 96 เปอร์เซ็นต ์รองลงมาคือ PRSV-W (AY010722) 
และ PRSV-P (AY162218) จากประเทศไทย และ PRSV-P (X97251) จากประเทศไตห้วนั ท่ีระดบั  

94 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 13) ท  าการจดักลุ่มเช้ือไวรัสโดยใช ้Phylogenetic tree พบวา่ สามารถแบ่งกลุ่ม 
ไวรัสได ้3 กลุ่มใหญ่ โดยกลุ่มท่ี 1 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-P (EU882728 และ X97251) จากประเทศ
ไตห้วนั กลุ่มท่ี 2 เป็นเช้ือ PRSV-W (AY010722) จากประเทศไทย PRSV-W (AY027810) จาก
ประเทศไตห้วนั PRSV-W (EU475877) จากประเทศอินเดีย PRSV-P (EF183499) จากสาธารณรัฐ
ประชาชนจีน PRSV-P (X67673 และ EU126128) จากมลรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา  และ 
PRSV-W (DQ374152) จากประเทศบราซิล กลุ่มท่ี 3 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-P (AY162218) จาก
ประเทศไทย PRSV-P (AY231130) จากประเทศเมก็ซิโก  และ PRSV-P (EF017707) จากประเทศ
อินเดีย (ภาพท่ี 16) ซ่ึงเช้ือ PRSV-SMK ถูกจดัอยูใ่นกลุ่มท่ี 1 โดยมีค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรม
กบัประเทศไตห้วนั (EU882728 และ X97251) นอ้ยท่ีสุด เท่ากบั 0.042 และรองลงมาคือ PRSV-W 
(AY010722 และ PRSV-P (AY162218) จากประเทศไทย PRSV-W (AY027810) จากประเทศ
ไตห้วนั และ PRSV-W (EU475877) จากประเทศอินเดีย เท่ากบั 0.063 (ตารางท่ี 13)



 

 

ตารางที่ 13  เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน 6K1 ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูลของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12  accession)  ท่ีมีรายงาน 
      ในฐานขอ้มูล GenBank (ดา้นบนแสดง Identity ดา้นล่างแสดง Pairwire distance) 
 

 

Identity 

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

AY010722_TH-W 1   94 96 98 96 89 89 96 100 94 94 96 94 
AY231130_MX-P 2  0.063   94 93 91 94 84 91 94 93 94 98 93 
EU126128_HA-P 3  0.042 0.063    98 93 89 85 93 96 91 93 93 91 
X67673_HA-P 4  0.021  0.085 0.021    94 87 87 94 98 93 93 94 93 
DQ374152_BZ-W 5  0.042  0.108  0.085  0.063   89 85 93 96 94 91 93 91 
EF017707_IN-P 6  0.108  0.042  0.108  0.131  0.108   82 85 89 91 89 93 87 
EU475877_IN-W 7  0.000  0.063  0.042  0.021  0.042  0.108   85 89 84 84 85 84 
EF183499_CN-P 8  0.042  0.108  0.085  0.063  0.085  0.154  0.042   96 93 93 93 93 
AY027810_TW-W 9  0.000  0.063  0.042  0.021  0.042  0.108  0.000  0.042   94 94 96 94 
EU882728_TW-P 10  0.063  0.085  0.108  0.085  0.063  0.085  0.063  0.085 0.063    96 94 96 
X97251-TW 11  0.063  0.063  0.085  0.085  0.108  0.108  0.063  0.085  0.063 0.042    94 96 
AY162218_TH-P 12  0.042  0.021  0.085  0.063  0.085  0.063  0.042  0.085  0.042  0.063  0.063   94 
PRSV_TH-P_SMK 13  0.063  0.085  0.105  0.085  0.108  0.131  0.063  0.085  0.063  0.042  0.042  0.063   

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

Pairwire distance 

Accession No. 
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ภาพที ่16  แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบั 

กรดอะมิโนโปรตีน 6K1 ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV 12 accession ท่ี
มีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank จากการเปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโน Distance calculation 
ดว้ยวธีิ Poission correction โดยการท า Neibor-Joining และค่า boot strap 100, Diatcance 
bar = 0.1 

 
 5.7  โปรตีน CI 
 

 เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน CI ของเช้ือ PRSV-SMK กบัเช้ือ PRSV 12  
accession  (ตารางท่ี 4) พบวา่ล าดบักรดอะมิโนมีความคลา้ยคลึงตั้งแต่ 96-98 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 14) 
และล าดบักรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-SMK มีความคลา้ยคลึงกบัล าดบักรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-W 
(AY010722) จากประเทศไทย ท่ีระดบั 98 เปอร์เซ็นต ์รองลงมาคือ PRSV-P (X67673) ของมลรัฐ
ฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา PRSV-W (DQ374152) ของประเทศบราซิล PRSV-W (AY027810) 
ของประเทศไตห้วนั และ PRSV-P (AY162218) ของประเทศไทย มีความคลา้ยคลึงของล าดบักรด  
อะมิโน ท่ีระดบั  97 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 14) ซ่ึงโปรตีนส่วนน้ีเป็นส่วนท่ีส าคญัเพราะเป็นบริเวณท่ี
อนุรักษสู์ง เม่ือจดักลุ่มโดยใช ้ Phylogenetic tree พบวา่ สามารถแบ่งกลุ่มไวรัสได ้4 กลุ่มใหญ่ ซ่ึง
กลุ่มท่ี 1 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-P (AY162218) จากประเทศไทย กลุ่มท่ี 2 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-W 
(DQ374152) จากประเทศบราซิล PRSV-W (EU475877) จากประเทศอินเดีย PRSV-P (EU882728 
และ X97251) และ PRSV-W (AY027810) จากประเทศไตห้วนั และ PRSV-P (EF183499) จาก
สาธารณรัฐประชาชนจีน กลุ่มท่ี 3 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-P (X67673) และ EU126128)  จากมลรัฐ

I 

II 

III 

 AY010722 TH-W

 AY027810 TW-W

 EU475877 IN-W

 EU126128 HA-P

 X67673 HA-P

 EF183499 CN-P

 DQ374152 BZ-W

 EU882728 TW-P

 X97251 TW-P

 PRSV TH-P SMK

 AY162218 TH-P

 AY231130 MX-P

 EF017707 IN-P

57

54

50

12

20

29

38

47

45

0.005



78 

 

 

ฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา และ PRSV-P (AY231130) จากประเทศเมก็ซิโก กลุ่มท่ี 4 เป็นกลุ่ม
ของประเทศท่ีเหลือคือ PRSV-P (EF017707) จากประเทศอินเดีย (ภาพท่ี 17) โดยตวัอยา่งของเช้ือ 
PRSV-SMK มีการจดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มท่ี 1 คือ กลุ่มของประเทศไทย ท่ีมีค่าระยะห่าง
ของสายพนัธุกรรมกบัเช้ือ PRSV-W (AY010722) จากประเทศไทย นอ้ยท่ีสุดคือ 0.022 และรองลงมา
คือ PRSV-W (DQ374152) จากประเทศบราซิล และ PRSV-W (EU475877) จากประเทศอินเดีย 
และ PRSV-P (AY162218) จากประเทศไทย 0.029 (ตารางท่ี 14) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที ่17  แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบั 

กรดอะมิโนโปรตีน CI ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV 12 accession ท่ีมี
รายงานในฐานขอ้มูล GenBank จากการเปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโน Distance calculation 
ดว้ยวธีิ Poission correction โดยการท า Neibor-Joining และค่า boot strap 100, Diatcance 
bar = 0.1 
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ตารางที่ 14  เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน CI ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูลของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมีรายงานใน 
      ฐานขอ้มูล GenBank (ดา้นบนแสดง Identity ดา้นล่างแสดง Pairwire distance) 

 

Identity 

  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 
AY010722_TH-W 1   98 98 99 99 97 97 97 98 98 98 98 98 
AY231130_MX-P 2 0.018   98 98 98 96 96 97 98 97 97 97 96 
EU126128_HA-P 3 0.016 0.019   99 98 97 96 98 98 97 97 97 96 
X67673_HA-P 4 0.013 0.016 0.006   98 97 97 97 98 97 98 98 97 
DQ374152_BZ-W 5 0.013 0.019 0.019 0.016   97 97 98 99 98 98 98 97 
EF017707_IN-P 6 0.026 0.035 0.032 0.029 0.029   96 96 97 96 96 96 96 
EU475877_IN-W 7 0.019 0.026 0.026 0.022 0.016 0.031   96 97 97 97 96 96 
EF183499_CN-P 8 0.027 0.032 0.024 0.027 0.024 0.039 0.027   98 97 97 96 96 
AY027810_TW-W 9 0.016 0.022 0.022 0.019 0.01 0.032 0.019 0.024   98 98 98 97 
EU882728_TW-P 10 0.024 0.031 0.031 0.027 0.018 0.037 0.022 0.029 0.018   98 97 96 
X97251-TW 11 0.021 0.027 0.027 0.024 0.014 0.037 0.024 0.026 0.014 0.019   97 96 
AY162218_TH-P 12 0.018 0.027 0.027 0.024 0.024 0.037 0.029 0.035 0.024 0.031 0.029   97 
PRSV_TH-P_SMK 13 0.022 0.035 0.035 0.032 0.029 0.039 0.029 0.04 0.032 0.035 0.037 0.029   

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

Pairwire distance 

Accession No. 
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 5.8  โปรตีน 6K2 
 
  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน 6K2 ของเช้ือ PRSV-SMK กบัเช้ือ PRSV 
12 accession  (ตารางท่ี 4) พบวา่ล าดบักรดอะมิโนมีความคลา้ยคลึงตั้งแต่ 87-98 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 
15) ซ่ึงล าดบักรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-SMK มีความคลา้ยคลึงกบัล าดบักรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-W 
(DQ374152) จากประเทศบราซิล และ PRSV-P (EU882728) จากประเทศไตห้วนัมากท่ีสุด ท่ีระดบั  

98 เปอร์เซ็นต ์รองลงมาคือ PRSV-W (AY010722) และ PRSV-P (AY162218) จากประเทศไทย 
PRSV-P (EF183499) จากสาธารณรัฐประชาชนจีน PRSV-W (AY027810) จากประเทศไตห้วนั 
และ PRSV-P (AY162218) จากประเทศไทย ท่ีระดบั  97 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 15) สามารถจดักลุ่ม
เช้ือไวรัสโดยใช ้ Phylogenetic tree พบวา่ แบ่งกลุ่มไวรัสได ้2 กลุ่ม ซ่ึงกลุ่มท่ี 1 เป็นกลุ่มใหญ่ 
ประกอบดว้ยเช้ือ PRSV-W (DQ374152) จากประเทศบราซิล PRSV-P (EU882728 และX97251) 
และ PRSV-W (AY027810) จากประเทศไตห้วนั PRSV-P (AY162218) และ PRSV-W (AY010722) 
จากประเทศไทย PRSV-P (EU126128 และ X67673) จากมลรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา 
PRSV-P (EF183499) จากสาธารณรัฐประชาชนจีน PRSV-P (AY231130) จากประเทศเมก็ซิโก 
และ PRSV-P (EF017707) จากประเทศอินเดีย ส่วนกลุ่มท่ี 2 คือเช้ือ PRSV-W (EU475877) จาก
ประเทศอินเดีย (ภาพท่ี 18) และตวัอยา่งของเช้ือ PRSV-SMK ถูกจดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่น 
กลุ่มเช้ือ PRSV ของประเทศไทย ท่ีมีค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรม (pairwire distance) (ภาพท่ี 18) 
กบั PRSV-W (DQ374152) จากประเทศบราซิล และ PRSV-P (EU882728) จากประเทศไตห้วนั 
นอ้ยท่ีสุดคือ 0.018 และรองลงมาคือ PRSV-P (AY162218) จากประเทศไทย PRSV-P (EU882728 
และ X97251) จากประเทศไตห้วนั และ PRSV-P (EF183499) จากสาธารณรัฐประชาชนจีน 0.032 
(ตารางท่ี 15) 



 

 

ตารางที่ 15  เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน 6K2 ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูลของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมีรายงาน 
      ในฐานขอ้มูล GenBank (ดา้นบนแสดง Identity ดา้นล่างแสดง Pairwire distance) 

 

Identity 
  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 

AY010722_TH-W 1   95 93 95 98 95 87 93 93 95 93 97 97 
AY231130_MX-P 2 0.054   95 93 97 93 85 93 95 93 92 95 95 
EU126128_HA-P 3 0.073 0.073   98 95 93 85 90 90 92 90 95 93 
X67673_HA-P 4 0.054 0.054 0.018   97 95 87 92 92 93 92 97 95 
DQ374152_BZ-W 5 0.018 0.036 0.054 0.036   97 88 95 95 97 95 98 98 
EF017707_IN-P 6 0.054 0.073 0.073 0.054 0.036   88 92 92 93 95 98 95 
EU475877_IN-W 7 2.251 2.251 2.434 2.434 2.251 2.434   83 83 85 83 90 87 
EF183499_CN-P 8 0.073 0.073 0.111 0.092 0.054 0.092 2.251   93 95 93 93 97 
AY027810_TW-W 9 0.073 0.092 0.111 0.092 0.054 0.092 2.251 0.073   98 93 93 97 
EU882728_TW-P 10 0.054 0.073 0.092 0.073 0.036 0.073 2.251 0.054 0.018   95 95 98 
X97251-TW 11 0.073 0.092 0.111 0.092 0.054 0.054 2.251 0.073 0.073 0.054   93 95 
AY162218_TH-P 12 0.036 0.054 0.054 0.036 0.018 0.018 2.243 0.073 0.073 0.054 0.073   97 
PRSV_TH-P_SMK 13 0.036 0.054 0.073 0.054 0.018 0.054 2.251 0.036 0.036 0.018 0.036 0.036   

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

Pairwire distance 

Accession No. 
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ภาพที ่18  แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบั 

กรดอะมิโนโปรตีน 6K2 ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV 12 accession  ท่ี
มีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank จากการเปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโน Distance 
calculation ดว้ยวธีิ Poission correction โดยการท า Neibor-Joining และค่า boot strap 
100, Diatcance bar = 0.1 

 
 5.9  โปรตีน VPg 
 
  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน VPg ของเช้ือ PRSV-SMK กบัเช้ือ PRSV 
12 accession  (ตารางท่ี 4) พบวา่ล าดบักรดอะมิโนมีความคลา้ยคลึงตั้งแต่ 90-97 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 
16) ซ่ึงล าดบักรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-SMK มีความคลา้ยคลึงกบัล าดบักรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-P 
(X97251) จากประเทศไตห้วนัมากท่ีสุด ท่ีระดบั  97 เปอร์เซ็นต ์รองลงมาคือ PRSV-W (AY010722) 
จากประเทศไทย และ PRSV-W (AY027810) จากประเทศไตห้วนั ท่ีระดบั  96 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 16) 
สามารถจดักลุ่มเช้ือไวรัสโดยใช ้ Phylogenetic tree พบวา่ แบ่งกลุ่มไวรัสได ้2 กลุ่ม ซ่ึงกลุ่มท่ี 1 เป็น
กลุ่มใหญ่ของเช้ือ PRSV-P (X97251 และ EU882728) และ PRSV-W (AY027810) จากประเทศ
ไตห้วนั PRSV-W (AY010722) และ PRSV-P (AY162218) จากประเทศไทย และ PRSV-P (EF183499) 
จากสาธารณรัฐประชาชนจีน ส่วนกลุ่มท่ี 2 คือเช้ือ PRSV จากประเทศอินเดีย (EF017707 และ 
EU475877) และ PRSV-W (DQ374152) จากประเทศบราซิล PRSV-P (AY231130) จากประเทศ
เมก็ซิโก PRSV-P (X67673 และ EU126128) จากมลรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา (ภาพท่ี 19) 
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และพบวา่ตวัอยา่งของเช้ือ PRSV-SMK ถูกจดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มเช้ือ PRSV ของ
ประเทศไทย ท่ีมีค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรม (pairwire distance) (ภาพท่ี 19) กบั PRSV-P 
(X97251) และ PRSV-W (AY027810) จากประเทศไตห้วนั นอ้ยท่ีสุดคือ 0.033 และ 0.038 
ตามล าดบั (ตารางท่ี 16) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที ่19  แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบั 

กรดอะมิโนโปรตีน VPg ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV 12 accession ท่ี
มีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank จากการเปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโน Distance 
calculation ดว้ยวธีิ Poission correction โดยการท า Neibor-Joining และค่า boot strap 
100, Diatcance bar = 0.1 

 II 

  I 



 

 

ตารางที่ 16  เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน VPg ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูลของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมีรายงาน 
      ในฐานขอ้มูล GenBank (ดา้นบนแสดง Identity ดา้นล่างแสดง Pairwire distance) 

 
 

Identity 

  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 
AY010722_TH-W 1   95 93 94 95 94 93 96 97 96 97 96 96 
AY231130_MX-P 2 0.055   95 96 96 97 92 92 94 93 94 94 93 
EU126128_HA-P 3 0.072 0.050   98 95 96 91 92 92 91 93 91 92 
X67673_HA-P 4 0.061 0.038 0.022   96 96 92 91 93 92 94 92 93 
DQ374152_BZ-W 5 0.050 0.038 0.050 0.038   97 94 92 95 93 94 94 93 
EF017707_IN-P 6 0.067 0.033 0.044 0.044 0.027   92 92 93 92 94 93 94 
EU475877_IN-W 7 0.044 0.050 0.067 0.055 0.027 0.050   91 91 90 91 90 90 
EF183499_CN-P 8 0.044 0.090 0.090 0.096 0.084 0.084 0.067   95 94 95 95 94 
AY027810_TW-W 9 0.027 0.067 0.084 0.072 0.055 0.072 0.061 0.050   97 98 96 96 
EU882728_TW-P 10 0.038 0.072 0.096 0.084 0.072 0.084 0.067 0.061 0.022   98 94 95 
X97251-TW 11 0.033 0.061 0.078 0.067 0.061 0.067 0.061 0.050 0.016 0.016   95 97 
AY162218_TH-P 12 0.038 0.067 0.096 0.084 0.067 0.072 0.072 0.050 0.044 0.055 0.050   94 
PRSV_TH-P_SMK 13 0.044 0.072 0.090 0.078 0.072 0.067 0.072 0.061 0.038 0.050 0.033 0.061   

  
  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 
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 5.10  โปรตีน NIa 
 
    เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน NIa ของเช้ือ PRSV-SMK กบัเช้ือ PRSV 
12 accession (ตารางท่ี 4) พบวา่ล าดบักรดอะมิโนมีความคลา้ยคลึงตั้งแต่ 92-98 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 
17) ซ่ึงล าดบักรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-SMK มีความคลา้ยคลึงกบัล าดบักรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-P 
(X97251 และ EU882728) จากประเทศไตห้วนัมากท่ีสุด ท่ีระดบั  98 และ 97 เปอร์เซ็นต ์ตามล าดบั 
(ตารางท่ี 17) เม่ือจดักลุ่มโดยใช ้ Phylogenetic tree พบวา่สามารถแบ่งกลุ่มเช้ือไวรัสได ้4 กลุ่ม ซ่ึง
กลุ่มท่ี 1 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-P (X97251 และ EU882728) จากประเทศไตห้วนั และPRSV-P 
(EF183499) สาธารณรัฐประชาชนจีน กลุ่มท่ี 2 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-W (AY027810) จาก
ประเทศไตห้วนั และ PRSV-W (AY010722) จากประเทศไทย กลุ่มท่ี 3 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-P 
(AY162218) จากประเทศไทย และกลุ่มท่ี 4 เป็นกลุ่มของเป็นเช้ือ PRSV-W (DQ374152) จาก
ประเทศบราซิล PRSV-W (EU475877) และ PRSV-P (EF017707) จากประเทศอินเดีย PRSV-P 
(X67673 และ EU126128) จากมลรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา และ PRSV-P (AY231130) 
ประเทศเมก็ซิโก (ภาพท่ี 20) และพบวา่ตวัอยา่งของเช้ือ PRSV-SMK ถูกจดักลุ่มทางสายววิฒันาการ
อยูใ่นกลุ่มท่ี 1 ซ่ึงอยูใ่นกลุ่มของประเทศไตห้วนัและสาธารณรัฐประชาชนจีน ท่ีมีค่าระยะห่างของ
สายพนัธุกรรม (pairwire distance) (ภาพท่ี 20) กบัเช้ือ PRSV-P (X97251 และ EU882728) จาก
ประเทศไตห้วนันอ้ยท่ีสุดคือ 0.017 และ 0.026 ตามล าดบั (ตารางท่ี 17)



 

 

ตารางที่ 17  เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน NIa ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูลของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมีรายงานใน 
      ฐานขอ้มูล GenBank (ดา้นบนแสดง Identity ดา้นล่างแสดง Pairwire distance) 

 
 

Identity 

  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 
AY010722_TH-W 1   93 93 94 95 92 92 93 96 94 95 95 95 
AY231130_MX-P 2 0.075   100 98 97 95 92 93 93 93 95 94 94 
EU126128_HA-P 3 0.075 0.000   98 97 95 92 93 93 93 95 94 94 
X67673_HA-P 4 0.066 0.026 0.026   98 96 93 93 94 93 95 95 94 
DQ374152_BZ-W 5 0.048 0.035 0.035 0.026   95 94 94 95 94 96 96 95 
EF017707_IN-P 6 0.08 0.057 0.057 0.039 0.048   92 93 92 92 94 95 93 
EU475877_IN-W 7 0.053 0.062 0.062 0.044 0.035 0.053   91 92 91 93 94 92 
EF183499_CN-P 8 0.071 0.075 0.075 0.071 0.062 0.075 0.066   95 95 97 95 96 
AY027810_TW-W 9 0.039 0.071 0.071 0.066 0.048 0.08 0.053 0.053   95 97 95 96 
EU882728_TW-P 10 0.057 0.066 0.066 0.062 0.053 0.071 0.057 0.044 0.039   98 95 97 
X97251-TW 11 0.048 0.057 0.057 0.053 0.044 0.062 0.048 0.035 0.03 0.017   96 98 
AY162218_TH-P 12 0.048 0.062 0.062 0.053 0.044 0.057 0.035 0.048 0.057 0.048 0.039   95 
PRSV_TH-P_SMK 13 0.048 0.066 0.066 0.062 0.053 0.071 0.057 0.044 0.039 0.026 0.017 0.048   

  
  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 
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ภาพที ่20  แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบั 

กรดอะมิโนโปรตีน NIa ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV 12 accession ท่ี
มีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank จากการเปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโน Distance 
calculation ดว้ยวธีิ Poission correction โดยการท า Neibor-Joining และค่า boot strap 
100, Diatcance bar = 0.1 

 
 5.11  โปรตีน NIb 
 
    เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนโปรตีน NIb ของเช้ือ PRSV-SMK กบัเช้ือ PRSV 12 
accession  (ตารางท่ี 4) พบวา่ล าดบักรดอะมิโนมีความคลา้ยคลึงตั้งแต่ 91-97 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 
18) ซ่ึงล าดบักรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-SMK มีความคลา้ยคลึงกบัล าดบักรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-
W (AY010722) ของประเทศไทยมากท่ีสุด ท่ีระดบั  97 เปอร์เซ็นต ์และรองลงมาคือ PRSV-P 
(AY231130) จากประเทศเม็กซิโก PRSV-P (EU126128 และ X67673) จากมลรัฐฮาวาย ประเทศ
สหรัฐอเมริกา PRSV-W (AY027810) และ PRSV-P (X97251) จากประเทศไตห้วนั และ PRSV-P 
(AY162218) จากประเทศไทย ท่ีระดบั  96 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 18) เม่ือจดักลุ่มโดยใช ้ Phylogenetic 
tree พบวา่สามารถแบ่งกลุ่มเช้ือไวรัสได ้5 กลุ่ม ซ่ึงกลุ่มท่ี 1 และกลุ่มท่ี 2 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-W 
(AY010722) และ PRSV-P (AY162218) ตามล าดบั จากประเทศไทย กลุ่มท่ี 3 เป็นกลุ่มของเช้ือ 
PRSV-P (EU126128 และ X67673) ของมลรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา PRSV-P (AY231130) 
จากประเทศเมก็ซิโก และ PRSV-W (DQ374152) จากประเทศบราซิล กลุ่มท่ี 4 เป็นกลุ่มของเช้ือ 
PRSV-W (EU475877) และ PRSV-P (EF017707)  ของประเทศอินเดีย และกลุ่มท่ี 5 เป็นกลุ่มของ
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เช้ือ PRSV-W (AY027810) และ PRSV-P (X97251 และ EU882728) จากประเทศไตห้วนั และ 
PRSV-P (EF183499) จากสาธารณรัฐประชาชนจีน (ภาพท่ี 21) และพบวา่ตวัอยา่งของเช้ือ PRSV-SMK 
ถูกจดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มท่ีสอง ซ่ึงอยูใ่นกลุ่มของเช้ือ PRSV-P จากประเทศไทย ท่ีมี
ค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรม (pairwire distance) (ภาพท่ี 21) กบัเช้ือ PRSV-W (AY010722) ของ
ประเทศไทยนอ้ยท่ีสุดคือ 0.03 และรองลงมาคือ PRSV-P (EU126128 และ X67673) จากมลรัฐฮาวาย 
ประเทศสหรัฐอเมริกา และ PRSV-W (AY027810) จากประเทศไตห้วนั 0.026  (ตารางท่ี 18) 
                                                                                  
 
 
 
 

 
 
 

 
 
 
 
ภาพที ่21  แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบั 

กรดอะมิโนโปรตีน NIb ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV 12 accession ท่ี
มีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank จากการเปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโน Distance 
calculation ดว้ยวธีิ Poission correction โดยการท า Neibor-Joining และค่า boot strap 
100, Diatcance bar = 0.1 

 
 
 
 
 
 



 

 

ตารางที่ 18  เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน NIb ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูลของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมีรายงานใน 
      ฐานขอ้มูล GenBank (ดา้นบนแสดง Identity ดา้นล่างแสดง Pairwire distance) 

 

Identity 
  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 

AY010722_TH-W 1   97 97 97 96 93 96 96 97 96 97 96 97 
AY231130_MX-P 2 0.034   97 98 96 92 96 94 96 95 96 95 96 
EU126128_HA-P 3 0.028 0.03   99 96 93 96 95 96 95 96 95 96 
X67673_TW-P 4 0.028 0.026 0.008   96 93 96 95 96 95 96 95 96 
DQ374152_BZ-W 5 0.04 0.044 0.042 0.038   91 94 93 95 94 95 94 95 
EF017707_IN-P 6 0.04 0.044 0.04 0.04 0.054   94 90 92 91 92 91 91 
EU475877_IN-W 7 0.032 0.036 0.036 0.036 0.05 0.012   94 95 94 95 94 95 
EF183499_CN-P 8 0.048 0.064 0.058 0.058 0.073 0.064 0.058   96 96 96 94 94 
AY027810_TW-W 9 0.032 0.046 0.044 0.044 0.054 0.05 0.044 0.048   97 97 96 96 
EU882728_TW-P 10 0.038 0.056 0.052 0.052 0.06 0.054 0.054 0.044 0.03   97 95 95 
X97251-TW 11 0.032 0.046 0.044 0.044 0.056 0.048 0.042 0.042 0.028 0.026   96 96 
AY162218_TH-P 12 0.04 0.054 0.052 0.052 0.06 0.058 0.05 0.06 0.044 0.054 0.048   96 
PRSV_TH-P_SMK 13 0.03 0.048 0.042 0.042 0.05 0.054 0.046 0.06 0.042 0.05 0.046 0.044   

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

Pairwire distance 

Accession No. 
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 5.12  โปรตีนห่อหุม้อนุภาค (CP gene)  
 
                 เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนโปรตีน CP ของเช้ือ PRSV-SMK กบัเช้ือ PRSV 12 
accession (ตารางท่ี 4) พบวา่ล าดบักรดอะมิโนมีความคลา้ยคลึงตั้งแต่ 87-94 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 19) 
ซ่ึงล าดบักรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-SMK มีความคลา้ยคลึงกบัล าดบักรดอะมิโนของเช้ือ PRSV-W 
(AY010722) และ PRSV-P (AY162218) ของประเทศไทยมากท่ีสุด ท่ีระดบั  94 เปอร์เซ็นต ์และ
รองลงมาคือ PRSV-P (EU126128) จากมลรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา PRSV-P (EF183499) 
จากสาธารณรัฐประชาชนจีน ท่ีระดบั  93 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 19) เม่ือจดักลุ่มโดยใช ้ Phylogenetic 
tree พบวา่สามารถแบ่งกลุ่มเช้ือ PRSV ได ้7 กลุ่ม ซ่ึงกลุ่มท่ี 1 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-P (AY162218) 
จากประเทศไทย กลุ่มท่ี 2 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-W (AY010722) จากประเทศไทย และ PRSV-P 
(EF183499) จากสาธารณรัฐประชาชนจีน กลุ่มท่ี 3 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-P (EU126128 และ 
X67673) จากมลรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา กลุ่มท่ี 4 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-W (EU475877) 
และ PRSV-P (EF017707) จากประเทศอินเดีย และ PRSV-P (AY231130) จากประเทศเมก็ซิโก 
กลุ่มท่ี 5 เป็นกลุ่มของเช้ือ PRSV-W (DQ374152) จากประเทศบราซิล กลุ่มท่ี 6 เป็นกลุ่มของเช้ือ 
PRSV-W (AY027810) และ PRSV-P (X97251) จากประเทศไตห้วนั กลุ่มท่ี 7 เป็นกลุ่มของเช้ือ 
PRSV-P (EU882728) จากประเทศไตห้วนั (ภาพท่ี 22) และพบวา่ตวัอยา่งของเช้ือ PRSV-SMK ถูก
จดักลุ่มทางสายววิฒันาการอยูใ่นกลุ่มท่ี 1 ซ่ึงอยูใ่นกลุ่มของเช้ือ PRSV ของประเทศไทย ท่ีมีค่า
ระยะห่างของสายพนัธุกรรม (pairwire distance) (ภาพท่ี 22) กบัเช้ือ PRSV-W (AY010722) จาก
ประเทศไทย นอ้ยท่ีสุดคือ 0.04 และรองลงมาคือ PRSV-P (EU126128) จากมลรัฐฮาวาย ประเทศ
สหรัฐอเมริกา และ PRSV-W (EU475877) จากประเทศอินเดีย เท่ากบั 0.043 (ตารางท่ี 19) 
 



 

 

ตารางที่ 19  เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบักรดอะมิโนโปรตีน CP ของไวรัส PRSV-SMK กบัขอ้มูลของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมีรายงานใน 
         ฐานขอ้มูล GenBank (ดา้นบนแสดง Identity ดา้นล่างแสดง Pairwire distance) 
 

 

Identity 

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

AY010722_TH-W 1   93 94 94 93 88 91 96 94 93 94 94 94 
AY231130_MX-P 2 0.04   97 96 94 89 93 92 93 90 92 91 91 
EU126128_HA-P 3 0.029 0.018   98 95 89 93 93 94 91 93 93 93 
X67673_TW-P 4 0.032 0.022 0.011   95 89 94 93 94 91 93 92 92 
DQ374152_BZ-W 5 0.047 0.04 0.032 0.036   88 91 92 93 90 92 91 91 
EF017707_IN-P 6 0.055 0.036 0.04 0.043 0.062   88 87 88 85 88 86 87 
EU475877_IN-W 7 0.043 0.032 0.029 0.025 0.051 0.043   90 91 88 90 90 91 
EF183499_CN-P 8 0.025 0.047 0.036 0.04 0.055 0.062 0.051   94 92 94 94 93 
AY027810_TW-W 9 0.025 0.029 0.022 0.025 0.04 0.043 0.036 0.029   93 95 93 91 
EU882728_TW-P 10 0.058 0.07 0.058 0.062 0.07 0.085 0.074 0.062 0.051   93 92 89 
X97251-TW 11 0.04 0.047 0.036 0.04 0.055 0.062 0.051 0.036 0.029 0.066   92 90 
AY162218_TH-P 12 0.04 0.051 0.04 0.043 0.062 0.066 0.055 0.047 0.043 0.066 0.058   94 
PRSV_TH-P_SMK 13 0.04 0.051 0.043 0.047 0.058 0.058 0.043 0.047 0.047 0.081 0.062 0.043   

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

Pairwire distance 

Accession No. 
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ภาพที ่22  แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบั 
กรดอะมิโนโปรตีน CP ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV 12 accession ท่ี
มีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank จากการเปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโน Distance 
calculation ดว้ยวธีิ Poission correction โดยการท า Neibor-Joining และค่า boot strap 
100, Diatcance bar = 0.1 

 
 5.13  ล าดบันิวคลีโอไทดส่์วน 3´UTR  
 

         น าล าดบันิวคลีโอไทดใ์นส่วน 3´UTR ของเช้ือ PRSV-SMK เปรียบเทียบกบัเช้ือ 
PRSV 12 accession (ตารางท่ี 4) มาวเิคราะห์ โดยใชโ้ปรแกรม Clustal W พบวา่ เช้ือ PRSV-SMK 
มีความคลา้ยคลึงของล าดบันิวคลีโอไทด์กบัเช้ือ PRSV 12 accession ตั้งแต่ 91-97 เปอร์เซ็นต์ 
(ตารางท่ี 20) โดยมีความใกลเ้คียงกบัเช้ือ PRSV-W (AY010722) จากประเทศไทย และ PRSV-P 
(EU882728) จากประเทศไตห้วนัมากท่ีสุด ท่ีระดบั 97 เปอร์เซ็นต ์รองลงมาคือ PRSV-W (EU475877) 
จากประเทศอินเดีย และ PRSV-P (X97251) จากประเทศไตห้วนั ท่ีระดบั  96 เปอร์เซ็นต ์(ตารางท่ี 20) 
เม่ือจดักลุ่มโดยใช ้Phylogenetic tree สามารถแบ่งกลุ่มของไวรัสออกเป็น 2 กลุ่มใหญ่ ซ่ึงประกอบดว้ย 
กลุ่มท่ี 1 เป็นเช้ือ PRSV-P (AY162218) และ PRSV-W (AY010722) จากประเทศไทย PRSV-P 
(X97251 และ EU882728) จากประเทศไตห้วนั PRSV-W (EU475877) และ PRSV-P (EF017707) 
จากประเทศอินเดีย PRSV-W (DQ374152) จากประเทศบราซิล และ PRSV-P (EF183499) จาก
สาธารณรัฐประชาชนจีน (ภาพท่ี 23) ส่วนกลุ่มท่ี 2 ประกอบดว้ยเช้ือ PRSV-P (EU126128 และ 
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X67673) จากมลรัฐฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา และ PRSV-P (AY231130) ประเทศเมก็ซิโก และ
พบวา่ตวัอยา่งของเช้ือ PRSV-SMK ถูกจดักลุ่มอยูใ่นสายววิฒันาการเดียวกนักบักลุ่มเช้ือ PRSV ของ
ประเทศไทย (กลุ่มท่ี 1) โดยพิจารณาจากค่าระยะห่างของสายพนัธุกรรม (pairwire distance) (ภาพท่ี 23) 
ท่ีสอดคลอ้งกบัการเปรียบเทียบความคลา้ยคลึงของล าดบันิวคลีโอไทด ์พบวา่เช้ือ PRSV-SMK มีค่า
ระยะห่างของสายพนัธุกรรมกบัเช้ือ PRSV-W (AY010722) ของประเทศไทยนอ้ยท่ีสุด โดยมีค่า
ระยะห่างของสายพนัธุกรรม เท่ากบั 0.030 และ PRSV-P (EU882728) จากประเทศไตห้วนั เท่ากบั 
0.035 (ตารางท่ี 20)  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที ่23  แผนภูมิความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ (Phylogenetic tree) แสดงความสัมพนัธ์ของล าดบั 
นิวคลีโอไทด ์3´UTR ของเช้ือไวรัส PRSV-SMK กบัเช้ือไวรัส PRSV 12 accession ท่ีมี
รายงานในฐานขอ้มูล GenBank จากการเปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโน Distance 
calculation ดว้ยวธีิ Poission correction โดยการท า Neibor-Joining และค่า boot strap 
100, Diatcance bar = 0.1 
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ตารางที่ 20  เปรียบเทียบขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดส่์วน 3´UTR ของจีโนมไวรัส  PRSV-SMK กบัขอ้มูลของเช้ือไวรัส PRSV สายพนัธ์ุอ่ืน (12 accession) ท่ีมี 
                    รายงานใน GenBank (ดา้นบนแสดง Identity ดา้นล่างแสดง Pairwire distance) 

 

Identity  

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

AY010722_TH-W 1   93 96 94 95 96 97 96 98 98 98 97 97 
AY231130_MX-P 2 0.072    94 93 91 94 93 91 91 92 92 93 91 
EU126128_HA-P 3 0.045  0.062    98 96 96 95 93 94 94 95 96 94 
X67673_TW-P 4 0.067  0.079  0.020    94 94 93 91 92 92 93 94 92 
DQ374152_BZ-W 5 0.051  0.095  0.040  0.062    95 95 94 93 94 94 95 94 
EF017707_IN-P 6  0.040 0.067  0.045  0.061  0.051    97 96 94 95 96 95 94 
EU475877_IN-W 7 0.035   0.072  0.050  0.072 0.056 0.035    95 95 95 97 96 96 
EF183499_CN-P 8 0.045  0.100  0.072 0.095  0.067  0.046   0.051    95 95 97 95 94 
AY027810_TW-W 9 0.020  0.094  0.067  0.089  0.072  0.061  0.056  0.056    98 98 95 95 
EU882728_TW-P 10 0.015  0.088  0.061  0.083  0.067  0.056  0.050  0.051  0.025    98 96 97 
X97251-TW 11 0.020  0.083 0.056  0.078  0.061  0.040  0.035    0.035 0.020  0.025    96 96 
AY162218_TH-P 12 0.030  0.072  0.045  0.067  0.056  0.051  0.045  0.056  0.051  0.045  0.040    94 
PRSV_TH-P_SMK 13  0.030 0.101  0.067  0.090  0.067  0.051  0.046  0.068  0.051  0.035  0.041  0.062    

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

Pairwire distance 

 

 Accession No. 
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6. การสร้าง Infectious clone 
 

6.1  ออกแบบไพรเมอร์  
 
       น าขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทดจ์ากเช้ือ PRSV-SMK ท่ีไดเ้ตม็จีโนม มาออกแบบ   

ไพรเมอร์เป็น 3 ส่วนคือ subgenome 1 (ประกอบดว้ยช้ินยอ่ยคือ A; ไพรเมอร์ T7-VC1 [5´ GGAT 
CCCGGGTAATACGACTCACTATAAAATAAAACATCTCAACACAAC 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยู่
บริเวณปลาย 5´ และไพรเมอร์ 3U_HC-R [5´ GAACACACAAGTGCGAGTATTCAGCCGACAA 
TGTAGTGTTTCAT 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 3´ และ B; ไพรเมอร์ HC_3U-F [5´ GGATC 
CCGGGTAATACGACTCACTATAAAATAAAACATCTCAACACAAC 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยู่
บริเวณปลาย 5´ และไพรเมอร์ T26-3UTR [5´ TTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTCTCTCATT 
CTAAGAGGCTCGA 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 3´ อยูใ่นส่วนของยนี P1 และยนี HC-Pro 
(ภาพท่ี 4) subgenome 2 (ประกอบดว้ยช้ินยอ่ยคือ C; ไพรเมอร์ T7-VC1 [5´ GGATCCCGGGTA 
ATACGACTCACTATAAAATAAAACATCTCAACACAAC 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 5´ 
และไพรเมอร์ P3_5U-R [5´ CTTGTTGTTGGATCAAATTCTCCCATTGTTGTGTTGAGATGT 
TTTATTT 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 3´, D; ไพรเมอร์ 5U_P3-F [5´ AAATAAAACATCTC 
AACACAACAATGGGAGAATTTGATCCAACAACAAG 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 5´ 
และไพรเมอร์ 3U_6K2-R [5´ GAACACACAAGTGCGAGTATTCATTGGTGAAACACGTGG 
ACATTTG 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 3´ และ E; ไพรเมอร์ 6K_3U-F [5´ CAAATGTCCAC 
GTGTTTCACCAATGAATACTCGCACTTGTGTGT TC 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 5´ และ
ไพรเมอร์ T26-3UTR [5´ TTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTCTCTCATTCTAAGAGGCTC 
GA 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 3´ อยูใ่นส่วนของยนี P3, ยนี 6K1, ยนี CI และยนี 6K2 (ภาพท่ี 4) 
และ subgenome 3 (ประกอบดว้ยช้ินยอ่ยคือ F; ไพรเมอร์ T7-VC1 [5´ GGATCCCGGGTAATA 
CGACTCACTATAAAATAAAACATCTCAACACAAC 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 5´ และ
ไพรเมอร์ VPg_5U-R [5´ CCGCTGTCGCGCGGAGAAACCCATTGTTGTGTTGAGATGTTTT 
ATTT 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 3´ และ G; ไพรเมอร์ 5U_VPg-F [5´ AAATAAAACATCT 
CAACACAACAATGGGTTTCTCCGCGCGACAGCGG 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 5´ และ
ไพรเมอร์ T26-3UTR [5´ TTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTCTCTCATTCTAAGAGGCTC 
GA 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 3´ อยูใ่นส่วนของยีน VPg, ยนี NIa, ยนี NIb และยนี CP (ภาพท่ี 4) 
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ซ่ึงในแต่ละ subgenome จะมีส่วนของ T7 promoter, 5´UTR และ T26-3UTR รวมอยูด่ว้ย ดงัตาราง
ท่ี 5 
 
 6.2  การแยกสกดัอาร์เอน็เอ 
 

       สกดัอาร์เอน็เอรวมจากใบมะละกอท่ีปลูกดว้ยเช้ือ PRSV-SMK ผลพบวา่การแยก    
อาร์เอน็เอจากเน้ือเยือ่ใบเพสลาดไดป้ริมาณอาร์เอน็เอมากกวา่อาร์เอน็เอจากใบแก่  ซ่ึงสอดคลอ้งกบั
การทดลองของ Sharma et al. (2003) ท่ีแยกอาร์เอน็เอจากพืชท่ีมีโพลีแซคคาร์ไรดสู์ง โดยใชส่้วน
ต่างๆ ของพืชท่ีไดจ้ากการเพาะเล้ียงเน้ือเยือ่ จากผลการทดลอง (ภาพท่ี 24) อาร์เอน็เอท่ีแยกไดมี้
คุณภาพดีและถา้ตอ้งการอาร์เอน็เอในปริมาณมากตอ้งเพิ่มปริมาณพืชและเพิ่มปริมาณบฟัเฟอร์ การ
เพิ่มปริมาณบฟัเฟอร์จะช่วยลดความหนืดของสารละลายในขั้นตอนการแยกอาร์เอ็นเอได ้(Salzman 
et al., 1999) และขนาดอาร์เอ็นเอท่ีไดมี้ขนาด 28S และ 18S ตามล าดบั เม่ือท าการตรวจสอบบน 1% 
อะกาโรสเจล เป็นเวลา 5 นาที ทั้งน้ีเพื่อป้องกนัการสลายตวัของอาร์เอน็เอ เน่ืองจากการแยกอาร์เอน็เอ
ตอ้งท าดว้ยความระมดัระวงัไม่วา่จะเป็นขั้นตอนระหวา่งการสกดัอาร์เอ็นเอ รวมถึงอุปกรณ์ท่ีใชใ้น
การสกดัอาร์เอน็เอควรผา่นกระบวนการท าใหป้ลอดจากเอนไซม ์RNase อีกทั้งควรสวมถุงมือทุกคร้ัง
ท่ีตอ้งจบัอุปกรณ์ท่ีใชส้ าหรับการสกดัอาร์เอ็นเอ เพื่อลดการปนเป้ือนของเอนไซม ์RNase จาก
ผวิหนงั เพราะเอนไซม ์RNase มีผลท าใหอ้าร์เอน็เอสลายตวั ซ่ึงจะมีผลต่อปริมาณอาร์เอ็นเอท่ีแยก
ได ้เช่นเดียวกบัท่ี Surzycki (2000) กล่าวไวว้า่ การก าจดัโปรตีนท่ีปนเป้ือนออกมาจากเซลล ์โดยใช้
สารท่ีมีคุณสมบติัในการท าใหโ้ปรตีนเส่ือมสภาพ เช่น guanidium hydrochloride, guanidium 
isothiocyanate, คลอโรฟอร์ม และฟีนอล เป็นส่วนผสมในบฟัเฟอร์ 
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ภาพที ่24  อาร์เอ็นเอรวมจากใบมะละกอท่ีปลูกเช้ือ PRSV-SMK ตรวจสอบดว้ยเทคนิค        
   อิเล็กโตรโฟรีซีสบน 1% อะกาโรสเจล ใน 0.5x TAE buffer  
   ช่อง M คือ ดีเอน็เอมาตรฐาน 1 kb 
   ช่องท่ี 1 คือ อาร์เอ็นเอรวมท่ีได ้มี 2 ขนาดคือ 28S, 18S 

 
6.3  การสังเคราะห์ Complementary DNA (cDNA) ของเช้ือ PRSV-SMK 

 
        น าอาร์เอ็นเอรวมท่ีสกดัไดจ้ากใบมะละกอท่ีเป็นโรค มาท าการสังเคราะห์ cDNA ดว้ย

ไพรเมอร์ T26-3UTR (reverse) [5´TTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTCTCTCATTCTAAGA 
GGCTCGA 3´]  ซ่ึงเป็นไพรเมอร์ oligo-dT ท่ีเติมเบสทางดา้นปลาย 3´UTR ของนิวคลีโอไทด ์
PRSV-SMK เพื่อใหมี้ความจ าเพาะมากยิง่ข้ึน ตรวจสอบผลโดยใชไ้พรเมอร์ท่ีมีความจ าเพาะเจาะจง
กบัเช้ือ PRSV-SMK ในส่วน 5´UTR และยนี P1 บางส่วน ซ่ึงในการตรวจสอบคร้ังน้ีจะใชไ้พรเมอร์
ท่ีไดอ้อกแบบใหม่คือ ไพรเมอร์ T7-VC1 (forward) [5’ GGATCCCGGGTAATACGACTCACTA 
TAAAATAAAACATCTCAACACAAC 3’] และ VC8 (reverse) [5’ AACTCAAGGCTAGCACT 
C 3’] เพื่อเพิ่มปริมาณยนีเป้าหมาย พบวา่ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดมี้ขนาดประมาณ 963 bp (ภาพท่ี 25) 
ซ่ึงมีขนาดใกลเ้คียงกบัขนาดผลิตภณัฑท่ี์ค านวณไดใ้นขั้นตอนการออกแบบไพรเมอร์ เม่ือท าการ
ตรวจสอบบน 1% อะกาโรสเจล ท าใหท้ราบวา่ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดเ้ป็นเช้ือ PRSV-SMK 

 
 

  M            1 

28S 
18S 
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ภาพที ่25  ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์สังเคาระห์บน cDNAโดยใชไ้พรเมอร์ท่ีมีความจ าเพาะเจาะจงกบัเช้ือ     
                 PRSV-SMK ในส่วน 5´UTR และยนี P1 บางส่วน และตรวจสอบดว้ยเทคนิค       

    อิเล็กโตรโฟรีซีสบน 1% อะกาโรสเจล ใน 0.5X TAE buffer  
   โดยช่อง M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 kb 
    ช่องท่ี 2 คือ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดจ้ากการเพิ่มปริมาณดว้ยคู่ไพรเมอร์ T7-VC1 และ  
    VC8 ท่ีมีขนาดประมาณ 963 bp 

 
 จากการตรวจสอบ พบการแสดงออกของยีนในส่วน 5´UTR และยนี P1 บางส่วนของ
เช้ือ PRSV-SMK ในปริมาณสูง จึงน าตวัอยา่งมาเป็นแม่แบบเพื่อใชใ้นการตรวจสอบจีโนมของเช้ือ
ไวรัสใบด่างจุดวงแหวนต่อไป 

 
 6.4  การเพิ่มปริมาณช้ินส่วนยอ่ยของจีโนม (subgenomic) โดยเทคนิค Polymerase chain 
reaction (PCR) 

  
                น า cDNA ท่ีไดจ้ากปฏิกิริยา reverse transcription เป็นแม่แบบ (template) เพื่อใชใ้น
การเพิ่มปริมาณช้ินส่วนยอ่ย (subgenomic) ของจีโนม PRSV-SMK ดว้ยไพรเมอร์ทั้งหมด 7 คู่ไพรเมอร์ 
(ตารางท่ี 2) ดงัต่อไปน้ี คู่ท่ี 1 ช้ิน A; ไพรเมอร์ T7-VC1 [5´ GGATCCCGGGTAATACGACTCAC 
TATAAAATAAAACATCTCAACACAAC 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 5´ และไพรเมอร์ 
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3U_HC-R [5´ GAACACACAAGTGCGAGTATTCAGCCGACAATGTAGTGTTTCAT 3´] ท่ีมี
ต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 3´ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดมี้ขนาดประมาณ 3,097 bp (ภาพท่ี 26) ซ่ึงมีขนาด
ใกลเ้คียงกบัขนาดผลิตภณัฑ์พีซีอาร์ท่ีคาดไว ้เม่ือตรวจสอบบน 1 % อะกาโรสเจล เปรียบเทียบกบั
ขนาดของดีเอน็เอมาตรฐาน คู่ท่ี 2 ช้ิน B; ไพรเมอร์ HC_3U-F [5´ GGATCCCGGGTAATACGAC 
TCACTATAAAATAAAACATCTCAACACAAC 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 5´ และไพรเมอร์ 
T26-3UTR [5´ TTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTCTCTCTTCTAAGAGGCTCG A 3´] ท่ีมี
ต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 3´ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดมี้ขนาดประมาณ 300 bp (ภาพท่ี 26) ซ่ึงมีขนาด
ใกลเ้คียงกบัขนาดผลิตภณัฑ์พีซีอาร์ท่ีคาดไว ้เม่ือตรวจสอบบน 1 % อะกาโรสเจล เปรียบเทียบกบั
ขนาดของดีเอน็เอมาตรฐาน คู่ท่ี 3 ช้ิน C; ไพรเมอร์ T7-VC1 [5´ GGATCCCGGGTAATACGACT 
CACTATAAAATAAAACATCTCAACACAAC 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 5´ และไพรเมอร์ 
P3_5U-R [5´ CTTGTTGTTGGATCAAATTCTCCCATTGTTGTGTTGAGATGTTTTATTT 3´] 
ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 3´ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดมี้ขนาดประมาณ ต ่ากวา่ 250 bp (ภาพท่ี 26) 
ซ่ึงมีขนาดใกลเ้คียงกบัขนาดผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีคาดไว ้เม่ือตรวจสอบบน 1 % อะกาโรสเจล
เปรียบเทียบกบัขนาดของดีเอ็นเอมาตรฐาน ช้ิน D; ไพรเมอร์ 5U_P3-F [5´ AAATAAAACATCTC 
AACACAACAATGGGAGAATTTGATCCAACAACAAG 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 5´ 
และไพรเมอร์ 3U_6K2-R [5´ GAACACACAAGTGCGAGTATTCATTGGTGAAACACGTGG 
ACATTTG 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 3´ ผลิตภณัฑ์พีซีอาร์ท่ีไดมี้ขนาดประมาณ 3,000 bp 
(ภาพท่ี 26) ซ่ึงมีขนาดใกลเ้คียงกบัขนาดผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีคาดไว ้เม่ือตรวจสอบบน 1 % อะกาโรส
เจลเปรียบเทียบกบัขนาดของดีเอ็นเอมาตรฐาน ช้ิน E; ไพรเมอร์ 6K_3U-F [5’ CAAATGTCCACG 
TGTTTCACCAATGAATACTCGCACTTGTGTGTTC 3’] มีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 5´ และ 
ไพรเมอร์ T26-3UTR [5’ TTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTCTCTCATTCTAAGAGGCTC 
GA 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 3´ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดมี้ขนาดประมาณ 300 bp (ภาพท่ี 26) 
ซ่ึงมีขนาดใกลเ้คียงกบัขนาดผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีคาดไว ้เม่ือตรวจสอบบน 1 % อะกาโรสเจล เปรียบ 
เทียบกบัขนาดของดีเอน็เอมาตรฐาน ช้ิน F; ไพรเมอร์ T7-VC1 [5´ GGATCCCGGGTAATACGAC 
TCACTATAAAATAAAACATCTCAACACAAC 3´] ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 5´ และไพรเมอร์ 
VPg_5U-R [5’ CCGCTGTCGCGCGGAGAAACCCATTGTTGTGTTGAGATGTTTTATTT 3’]  
ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 3´ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดมี้ขนาดประมาณ 300 bp (ภาพท่ี 26) ซ่ึงมี
ขนาดใกลเ้คียงกบัขนาดผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีคาดไว ้เม่ือตรวจสอบบน 1 % อะกาโรสเจล เปรียบเทียบ
กบัขนาดของดีเอ็นเอมาตรฐาน ช้ิน G; ไพรเมอร์ 5U_VPg-F [5’ AAATAAAACATCTCAACACA 
ACAATGGGTTTCTCCGCGCGACAGCGG 3’] มีต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 5´ และไพรเมอร์ 
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T26-3UTR [5’ TTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTCTCTCATTCTAAGAGGCTCGA 3´] ท่ีมี
ต าแหน่งอยูบ่ริเวณปลาย 3´ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดมี้ขนาดประมาณ 3,000 bp (ภาพท่ี 26) ซ่ึงมีขนาด
ใกลเ้คียงกบัขนาดผลิตภณัฑ์พีซีอาร์ท่ีคาดไว ้เม่ือตรวจสอบบน 1 % อะกาโรสเจล เปรียบเทียบกบั
ขนาดของดีเอน็เอมาตรฐาน 

 
 6.5  ท า PCR แบบเหล่ือมซอ้น (overlapping PCR) 
 
         เช่ือมต่อผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์แต่ละช้ินยอ่ยดว้ยการท า PCR แบบเหล่ือมซอ้น โดยมีการ
เติมล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์เหล่ือมซอ้นกนัเขา้ไปในไพรเมอร์ท่ีใชใ้นการเพิ่มปริมาณผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์
ของยนีในแต่ละช้ินยอ่ย ซ่ึง subgenome 1 (ประกอบดว้ยช้ินยอ่ย A และ B), subgenome 2 
(ประกอบดว้ยช้ินยอ่ย C, D และ E) และ subgenome 3 (ประกอบดว้ยช้ินยอ่ย F และ G) (ภาพท่ี 27) 
พบวา่ขนาดผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดข้อง subgenome 1 มีขนาดประมาณ 3.2 kb ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ของ 
subgenome 2 มีขนาดประมาณ 3.3 kb แต่ไม่พบผลิตภณัฑ์พีซีอาร์ของ subgenome 3  
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ภาพที ่26  ผลิตภณัฑช้ิ์นส่วนยอ่ยของจีโนมเช้ือ PRSV-SMK และตรวจสอบดว้ยเทคนิค    

   อิเล็กโตรโฟรีซีสบน 1% อะกาโรสเจล ใน 0.5X TAE buffer 
                ช่อง M คือ ดีเอน็เอมาตรฐาน 100 bp plus 
                ช่องท่ี 1 คือ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ช้ิน A ดว้ยไพรเมอร์ T7-VC1 และ 3U_HC-R ขนาด     
                ประมาณ 3,097 bp 
                ช่องท่ี 2 คือ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ช้ิน B ดว้ยไพรเมอร์ HC_3U-F และ T26-3UTR              
                ขนาดประมาณ 300 bp  
                ช่องท่ี 3 คือ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ช้ิน C ดว้ยไพรเมอร์ T7-VC1 และ P3_5U-R ขนาด  
                ประมาณต ่ากวา่ 250 bp 
                ช่องท่ี 4 คือ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ช้ิน D ดว้ยไพรเมอร์ 5U_P3-F และ 3U_6K2-R  
                ขนาดประมาณ 3,000 bp  
                ช่องท่ี 5 คือ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ช้ิน E ดว้ยไพรเมอร์ 6K_3U-F และ T26-3UTR  
                ขนาดประมาณ 300 bp 
   ช่องท่ี 6 คือ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ช้ิน F ดว้ยไพรเมอร์ T7-VC1 และ VPg_5U-R  
                ขนาดประมาณต ่ากวา่ 250 bp     

   ช่องท่ี 7 คือ ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ช้ิน G ดว้ยไพรเมอร์ 5U_VPg-F และ T26-3UTR  
   ขนาดประมาณ 3,000 bp  
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ภาพที ่27  ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์จากการน าช้ินยอ่ยบางช้ินมาเช่ือมต่อกนัแบบเหล่ือมซอ้นโดยเทคนิค  

   PCR และตรวจสอบดว้ยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีสบน 1% อะกาโรสเจล ใน 0.5X TAE  
   buffer 
   ช่อง M คือ ดีเอน็เอมาตรฐาน 1 kb 
   ช่องท่ี 1 คือ subgenome 1 ประกอบดว้ยช้ินยอ่ยคือ A และ B ขนาดผลิตภณัฑท่ี์ได ้   
   ประมาณ 3.2 kb 
   ช่องท่ี 2 คือ subgenome 2 ประกอบดว้ยช้ินยอ่ยคือ C, D และ E ขนาดผลิตภณัฑท่ี์ได ้
   ประมาณ 3.3 kb 

 
 6.6  การเตรียมช้ินดีเอ็นเอให้บริสุทธ์ิ 

      
              น าผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ของ subgenome 1 และ subgenome 2 มาแยกขนาดดว้ยเทคนิค 
อิเล็กโตรโฟรีซีส (ภาพท่ี 27) เน่ืองจากผลิตภณัฑมี์หลายขนาด จึงตดัเจลบริเวณท่ีมีพีซีอาร์ขนาดตรง
ตาม subgenome ท่ีคาดคะเนไว ้น ามาท าใหบ้ริสุทธ์ิ (ภาพท่ี 28) เพื่อใชใ้นการสังเคราะห์ subgenome 
ในหลอดทดลองต่อไป  
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ภาพที ่28  การตรวจสอบช้ินยนีใหบ้ริสุทธ์ิโดยแยกขนาดดว้ย 1% อะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟรีซีส ใน   
       0.5X TAE Buffer 

   ช่อง M คือ ดีเอน็เอมาตรฐาน 1 kb 
   ช่องท่ี 1 คือ subgenome 1 ท่ีตดัขนาดผลิตภณัฑ ์ ประมาณ 3.2 kb  
   ช่องท่ี 2 คือ subgenome 2 ท่ีตดัขนาดผลิตภณัฑ ์ ประมาณ 3.3 kb 

 
6.7  การสังเคราะห์ subgenome ในหลอดทดลอง โดยการท า in vitro transcription 

 
                     ท าการสังเคราะห์อาร์เอ็นเอในหลอดทดลอง จากภาพท่ี 29 ผลพบวา่ปริมาณอาร์เอ็นเอ
ในหลอดทดลองท่ีไดมี้ปริมาณนอ้ย เน่ืองจากดีเอ็นเอท่ีน ามาใชเ้ป็นแม่แบบเร่ิมตน้อาจจะมีปริมาณ
นอ้ย เม่ือน ามาผลิตอาร์เอ็นเอในหลอดทดลอง จึงมีปริมาณนอ้ยตามไปดว้ย เม่ือเปรียบเทียบกบัการ
ทดลองของ (Puurand et al., 1995) ท่ีใชอ้าร์เอ็นเอของเช้ือ Potato virus  A (PVA) 5 µg หรือ 100 µl 
ไปสังเคราะห์อาร์เอน็เอในหลอดทดลอง เพื่อน าไปทดสอบโดยการปลูกเช้ือในตน้ยาสูบ ดงันั้น      
อาร์เอน็เอท่ีน าไปสังเคราะห์ในหลอดทดลองจะมีปริมาณนอ้ย แต่ก็สามารถน าไปทดสอบการก่อ
โรคในพืชได ้เน่ืองจากเป็นผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ตอ้งมีการโคลนเขา้ cloning vector จะให้ผลผลิต RNA 
ในหลอดทดลองดีกวา่ เน่ืองจากแม่แบบท่ีไดมี้ความเขม้ขน้สูง 
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ภาพที ่29  การสังเคราะห์อาร์เอน็เอในหลอดทดลอง โดยการท า in vitro transcription แยกขนาด 

   ดว้ย 1% อะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟรีซีส ใน 0.5X TAE buffer  
   ช่อง M คือ ดีเอน็เอมาตรฐาน 1 kb 
   ช่องท่ี 1 คือ การสังเคราะห์ subgenome 1 ในหลอดทดลอง 
   ช่องท่ี 2 คือ การสังเคราะห์ subgenome 2 ในหลอดทดลอง 
 

 6.8  ตรวจสอบความสามารถในการติดเช้ือของ RNA ท่ีไดจ้ากการสังเคราะห์ในหลอดทดลอง 
  

                     น าตวัอยา่ง RNA ท่ีสังเคราะห์ไดใ้นหลอดทดลอง ไดแ้ก่ subgenome 1 และ 
subgenome 2 ผสมลงในน ้าคั้นจากใบมะละกอท่ีปลูกเช้ือ PRSV-SMK น าไปปลูกเช้ือลงบนตน้
มะละกอ ท่ีมีอาย ุ2 เดือน ดว้ยวธีิกล (mechanical method) จ านวน 11 ตน้ เพื่อทดสอบกระบวนการ 
co-replication สังเกตอาการของโรคท่ีมองเห็นไดช้ดัเจนดว้ยตา โดยจะสังเกตอาการตั้งแต่วนัแรกท่ี
เร่ิมปลูกเช้ือจนกระทั้งตน้มะละกอแสดงอาการของโรค มีระยะเวลาประมาณ 7-21 วนั (ภาพท่ี 30) 
โดยตน้มะละกอจะเร่ิมแสดงอาการด่าง (mosaic) ท่ีใบยอด สีของใบจะมีสีเขียวเขม้สลบัอ่อน และมี
อาการบริเวณล าตน้ ต่อมาลกัษณะของอาการจะพฒันาเกิดอาการด่างทัว่ทุกใบไม่เฉพาะบริเวณใบ
ยอด พบตน้ท่ีเป็นโรคจ านวน 9 ตน้ จากทั้งหมด 11 ตน้ จึงไดน้ าเอาใบมะละกอจากตน้ท่ีเป็นโรคไป
ตรวจหาเช้ือไวรัสใบด่างจุดวงแหวน 
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ภาพที ่30  ตน้มะละกอพนัธ์ุแขกด า อายปุระมาณ 2 เดือนท่ีปลูกช้ือโดยมี subgenome 1 และ 
                 subgenome 2 ผสมลงไปกบัใบมะละกอท่ีมีเช้ือ PRSV-SMK แสดงอาการใบด่างท่ียอด 
                 และล าตน้ในวนัท่ี 7-21 หลงัจากปลูกเช้ือ 
                 ก) และข) ใบมะละกอท่ีแสดงอาการใบด่างบริเวณใบอ่อน หลงัจากการปลูกเช้ือ 11 วนั 

    ค) และง) ใบมะละกอท่ีแสดงอาการใบด่างบริเวณใบยอดและล าตน้ หลงัจากการปลูก 
    เช้ือ 21 วนั 
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 6.9  ตรวจสอบการเพิ่มปริมาณจีโนมและช้ินจีโนมยอ่ย (subgenome) โดยเทคนิค Polymerase 
chain reaction (PCR) 
  
    ท าการตรวจสอบ subgenome 1 และ subgenome 2 เพื่อตรวจสอบผลการเกิดโรคจาก
ใบมะละกอท่ีถูกปลูกเช้ือ จากขอ้ 12.8 มาท าการสกดัอาร์เอน็เอรวม และสังเคราะห์ cDNA เพื่อ
น ามาใชใ้นการตรวจสอบดว้ยดว้ยคู่ไพรเมอร์ T7-VC1 (forward) และ T26-3UTR (reverse) พบวา่
ไม่พบผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ขนาด 3.2 kb และ 3.3 kb ของ subgenome 1, subgenome 2 และขนาดเตม็    
จีโนม 10.3 kb แสดงวา่ ช้ินผลิตภณัฑ ์2 ช้ินดงักล่าว ไม่สามารถเพิ่มปริมาณอาร์เอ็นเอไดใ้นตน้
มะละกอ อาจเป็นเพราะการเพิ่มปริมาณผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ขนาดใหญ่ถึง 10.3 kb นั้นท าไดย้าก ตอ้ง
ใช ้Taq DNA Polymerase ท่ีมีประสิทธิภาพสูง จึงท าการตรวจสอบอีกคร้ังดว้ยคู่ไพรเมอร์ VC13 
(forward) [5’ CAACAACAACACAATTGGCCA 3’] และ PC12 [5’ TGCATCCTTAATCATCA 
ATGA 3’] เป็นคู่ไพรเมอร์ท่ีมีต าแหน่งอยูบ่ริเวณส่วนของยนี CI และยนี 6K1 เพื่อตรวจสอบวา่ช้ิน 
subgenome สามารถเพิ่มปริมาณเช้ือในตน้พืชท่ีปลูกเช้ือไดห้รือไม่ ผลพบผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ขนาด
ประมาณ 1,852 bp (ภาพท่ี 31) ซ่ึงมีขนาดใกลเ้คียงกบัขนาดผลิตภณัฑท่ี์ค านวณไดใ้นขั้นตอนการ
ออกแบบไพรเมอร์ เม่ือท าการตรวจสอบบน 1% อะกาโรสเจล ดงันั้นคาดวา่อาการด่างท่ีเกิดข้ึนกบั
ตน้มะละกอ น่าจะเกิดจากการติดเช้ือ PRSV ทั้งยงัท าการตรวจสอบในส่วนของยนี CP เพื่อยนืยนัผล
การ co-replicationn ของ subgenome 1 และ subgenome 2 กบัเช้ือ PRSV-SMK วา่มีการท างาน
ร่วมกนัในการเพิ่มปริมาณจีโนมของเช้ือไวรัสน้ีไดห้รือไม่ โดยตรวจสอบดว้ยคู่ไพรเมอร์ SC501 
(forward) [5´ AAAGTGGTATGAGGGAGTGAGGAA 3´] และ SC104 (reverse) [5´ATTGCGCA 
TACCTAGGAGAGAGTG 3´] ผลพบวา่ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดมี้ขนาดประมาณ 510 bp (ภาพท่ี 32) 
ซ่ึงมีขนาดใกลเ้คียงกบัขนาดผลิตภณัฑท่ี์ค านวณไดใ้นขั้นตอนการออกแบบ ไพรเมอร์ เม่ือท าการ
ตรวจสอบบน 1% อะกาโรสเจล  

 
ในการทดลองน้ี ตอ้งท าการทดสอบกระบวนการ co-replication เน่ืองจากไม่สามารถ

เพิ่มปริมาณ subgenome 3 ท่ีมีองคป์ระกอบของยนี VPg, ยนี NIa, ยนี NIb และยนี CP ซ่ึงยนี CP มี
ความส าคญักบัการเคล่ือนท่ีของไวรัสไปยงัเซลลอ่ื์น ๆ และเพิ่มปริมาณจีโนมของไวรัส (Cronin et 
al., 1995) ดงันั้น ถา้เราใช ้subgenome 1 และ subgenome 2 ท างานร่วมกนักบัเช้ือ PRSV-SMK 
subgenome 1 และ 2 อาจสามารถใชผ้ลิตภณัฑข์องยนี VPg, ยนี NIa, ยนี NIb และยนี CP ของเช้ือใน
การเพิ่มปริมาณจ านวนและกลไกการก่อโรคได ้ซ่ึงก็พบผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ของยนี CI และยนี 6K2 
รวมถึงยนี CP ใสตวัอยา่งใบมะละกอท่ีผา่นการปลูกเช้ือ แสดงใหเ้ห็นวา่ตน้มะละกอมีการติดเช้ือ 
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PRSV แต่ยงัไม่สามารถอธิบายไดว้า่ เกิดการ co-replication ไดจ้ริงหรือไม่ ซ่ึงตอ้งท าการทดสอบ
โดยละเอียดกวา่น้ี ซ่ึงจะตอ้งใชไ้พรเมอร์ 3´UTR ร่วมกบัไพรเมอร์ท่ีอยูบ่น subgenome แต่ละตวั 
เพราะขนาดผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดจ้ากการเพิ่มปริมาณของ subgenome  กบัเพิ่มจากเช้ือ PRSV ใน
ธรรมชาตินั้นมีขนาดต่างกนั 

 
    

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
ภาพที ่31  ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ของเช้ือ PRSV-SMK ท่ีเพิ่มปริมาณช้ินส่วนยอ่ยของ subgenome ดว้ยคู่ 

 ไพรเมอร์ VC13 และ PC12 แยกขนาดดว้ย 1% อะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟรีซีส ใน 0.5X  
 TAE buffer  
   ช่อง M คือ ดีเอน็เอมาตรฐาน 1 kb 
   ช่องท่ี 1 คือ subgenome 1 ตรวจสอบดว้ยคู่ไพรเมอร์ VC13 และ PC12 ผลิตภณัฑท่ี์ไดมี้  
   ขนาด 1,852 bp 
   ช่องท่ี 2 คือ subgenome 2 ตรวจสอบดว้ยคู่ไพรเมอร์ VC13 และ PC12 ผลิตภณัฑท่ี์ไดมี้  
   ขนาด 1,852 bp 
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ภาพที ่32  ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ตรวจสอบการ co- replication ในส่วนของยนี CP ดว้ยคู่ไพรเมอร์  

SC501 และ SC104 แยกขนาดดว้ย 1% อะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟรีซีส ใน 0.5X TAE 
buffer  

   ช่อง M คือ ดีเอน็เอมาตรฐาน 1 kb 
   ช่องท่ี 1 คือ การตรวจสอบ cDNA ดว้ยคู่ไพรเมอร์ SC501 และ SC104 ผลิตภณัฑท่ี์ได ้
    มีขนาด 510 bp 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

สรุปและข้อเสนอแนะ 
 

สรุป 
 

ในงานวจิยัน้ีไดสื้บคน้ขอ้มูลเตม็จีโนมของไวรัสใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ จากฐานขอ้มูล 
GenBank ซ่ึงมี 3 accession  คือ X67673, X97215 และ AY162218 เพื่อน ามาใชใ้นการออกแบบ 
ไพรเมอร์ใหมี้ความจ าเพาะเจาะจงต่อเช้ือ PRSV-SMK จ  านวนทั้งส้ิน 7 คู่ไพรเมอร์ ดงัต่อไปน้ีคือ 
VC1/VC8, PC11E/PC2, VC7/PC10N, VC13/PC12, VC17/VC14, VC15/3UTR4 และ
CRWTH1/3UTR2 แต่ละคู่ไพรเมอร์ไดผ้ลิตภณัฑพ์ีซีอาร์อยูใ่นช่วง 500-2,700 คู่เบส เม่ือน า
ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์ท่ีไดเ้ช่ือมเขา้กบัเวคเตอร์แลว้หาล าดบันิวคลีโอไทด ์พบวา่ล าดบันิวคลีโอไทดจ์าก
ผลิตภณัฑพ์ีซีอาร์แต่ละช้ินมีการเล่ือมซอ้นกนั ท าใหท้ราบล าดบันิวคลีโอไทดข์องเช้ือ PRSV-SMK
ตลอดทั้งจีโนม มีขนาด 10,323 นิวคลีโอไทด ์สามารถแปลรหสัในการสร้างโพลีเปปไทดข์นาด 
3,343 กรดอะมิโน ซ่ึงมีขนาดเท่ากบัจีโนมของเช้ือ PRSV-W (AY010722) และ PRSV-P (AY162218) 
จากประเทศไทย และ PRSV-P (EF183499) จากประเทศจีน  

 
เม่ือวิเคราะห์เปรียบเทียบความคลา้ยคลึงของล าดบันิวคลีโอไทดแ์ละกรดอะมิโนตลอดทั้ง

จีโนมตั้งแต่ส่วน 5´UTR ถึง 3´UTR เปรียบเทียบกบัจีโนมท่ีมีการรายงานในต่างประเทศ อีก 10 ตวัอยา่ง 
และท่ีมีรายงานในประเทศไทย 2 ตวัอยา่ง พบวา่มีความคลา้ยคลึงกนัของล าดบันิวคลีโอไทดแ์ละ
กรดอะมิโน อยูใ่นช่วงความเหมือน 83-89 เปอร์เซ็นต ์และ 90-93 เปอร์เซนต ์ตามล าดบั โดยมีความ
คลา้ยคลึงกบัสายพนัธ์ุของประเทศไทยและประเทศไตห้วนั ท่ีระดบัความเหมือนของล าดบันิวคลีโอไทด ์
89 เปอร์เซ็นต ์และท่ีระดบัความเหมือนของล าดบักรดอะมิโน 93 เปอร์เซนต ์
 

ส าหรับการสร้าง infectious clone สามารถสร้างได ้2 subgenome จากทั้งหมด 3 subgenome 
เพื่อใหไ้ดจี้โนมของเช้ือ PRSV ท่ีครบสมบูรณ์ ท าใหย้ากต่อการทดสอบความสามารถในการก่อโรค
ใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ แต่สามารถน าขอ้มูลดงักล่าวน้ีไปศึกษาเพิ่มเติม เพื่อสร้างให้ไดค้รบจีโนม 
โดยดดัแปลงใชก้บัวธีิการอ่ืน ๆ 

 
ขอ้มูลจีโนมท่ีไดจ้ากการทดลองในคร้ังน้ีเป็นขอ้มูลท่ีมีประโยชน์และจ าเป็นอยา่งยิง่ เพื่อ

น าไปประยกุตใ์ชใ้นการพฒันาสร้างพืชตา้นทาน เช่น พืชดดัแปรพนัธุกรรมหรือพฒันาการควบคุม
โรคใบด่างจุดวงแหวนมะละกอในประเทศไทยโดยวธีิการ Cross protection ซ่ึงวธีิการน้ี มี
ประสิทธิภาพสูงในการควบคุมโรค ถา้ล าดบันิวคลีโอไทดข์องเช้ืออ่อนก าลงัท่ีน ามาใชมี้ความ 



110 
 

 

เหมือนกบัเช้ือสายพนัธ์ุรุนแรงท่ีระบาดในพื้นท่ี ดงันั้นเม่ือเราทราบล าดบันิวคลีโอไทด์ของเช้ือ 
PRSV สายพนัธ์ุท่ีรุนแรง (PRSV-SMK) ก็สามารถสร้างเช้ือสายพนัธ์ุอ่อนก าลงั ท่ีมีความคลา้ยคลึง
ของล าดบันิวคลีโอไทดก์บัเช้ือดงักล่าวได ้โดยการก่อกลายพนัธ์ุเฉพาะส่วนของยนีท่ีก่อใหเ้กิดการ
รุนแรงของเช้ือ เช่น ยนี HC-Pro, ยนี CP โดยไม่ตอ้งหาเช้ืออ่อนก าลงัในธรรมชาติ
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ข้อเสนอแนะ 
 

1.  จีโนมเช้ือไวรัสใบด่างจุดวงแหวนมะละกอ สายพนัธ์ุสมุทรสาคร (PRSV-SMK) 
  

ในการศึกษาจีโนมไวรัสใบด่างจุดวงแหวน มีขอ้มูลของล าดบันิวคลีโอไทดอ์ยูม่ากมาย
หลายประเทศในฐานขอ้มูล GenBank จ าเป็นตอ้งน าขอ้มูลมาเปรียบเทียบผลในแต่ละชุดการทดลอง
มากกวา่น้ี เพื่อความแม่นย  าของล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์ได ้โดยส่วนใหญ่การออกแบบไพรเมอร์ในแต่
ละคู่ไพรเมอร์นั้น สามารถเพิ่มปริมาณเช้ือ PRSV ไดใ้นทุกสายพนัธ์ุ เพื่อเป็นขอ้มูลเบ้ืองตน้ในการ
ตรวจสอบอาการของโรคท่ีแสดงอาการใบด่างจุดวงแหวน เน่ืองจากการออกแบบไพร์เมอร์ท่ีได ้น า
ขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทด์มาจากฐานขอ้มูล แต่ไดน้ ามาเปรียบเทียบผลนอ้ยเกินไปเพียง 12 accession 
เท่านั้น และสามารถน าผลล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์ไดม้าท าการศึกษาความแปรปรวนของสายพนัธ์ุใน
แต่ละทอ้งท่ีของประเทศไทยต่อไป เพื่อทราบความแปรปรวนท่ีเกิดข้ึนในแต่ละสายพนัธ์ุเพื่อการ
ควบคุมโรคในอนาคต 
 
2.  การท า infectious clone 
 
 ในการศึกษาการสร้าง infectious clone น้ี เป็นการศึกษาหาวธีิการท่ีรวดเร็วในการสร้าง
จีโนมของเช้ือไวรัสใบด่างจุดวงแหวน ซ่ึงถา้ท าไดก้็จะเป็นประโยชน์อยา่งยิง่กบัผูท่ี้ตอ้งการน าไป
ศึกษาต่อในอนาคต เช่น การสร้างเช้ือสายพนัธ์ุอ่อนก าลงัเพื่อการควบคุมโรค เน่ืองจากการสร้าง 
subgenome แต่ละโคลน เป็นการจ าลองจีโนมของไวรัส ท่ีสามารถเพิ่มปริมาณไดใ้นพืช สามารถยน่
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ภาคผนวก ก 
ผลเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดแ์ละกรดอะมิโนในแต่ละส่วนของจีโนมของ 

เช้ือไวรัสใบด่างจุดวงแหวน สายพนัธ์ุสมุทรสาคร (PRSV-SMK) กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน 
GenBank 12 accession 



 

 

                         1                                                                             80 

AY010722_TH-W   (1) --AAATAAAACATCTCAACACAACACAATTAAAAGCATTCAAACACACTCAAGCAAATTTTATTCTCAAATTTCACAATC 

AY162218_TH-P   (1) --AAATAAAACATCTCAACACAACACAATTCAAAGCATTCAAACATACTCAAGCAAACTTTATCTTCATAATTCACAATT 

PRSV_TH-P_SMK   (1) --AAATAAAACATCTCAACACAACACAAATCAAAGCATTCAAAAACACTCAAGCAAACTTTATTTTCAGATTTCATAATT 

AY027810_TW-W   (1) AAAAATAAAACATCTCAACACAACACAATTCAAAGCATTCAAACACACTCGAGCAAACTTTAATCTTAAATCTTATAATT 

EU882728_TW-P   (1) --AAATAAAACATCTCAACACAACACAATTCAAAGCATTCAAACACACTCGAGCAAACTCTAATTTTAAATCTTATCTTT 

  X97251_TW-P   (1) --AAATAAAACATCTCAACACAACACAATTCAAAGCATTCAAACACACTCGAGCAAACTTTAATTTTAAATCTTGTCATT 

AY231130_MX-P   (1) --AAATAAAACATCTCAACACAACATAATCAAAAGCATTTCAACAAACATCAACTTATCTCATTTTAAATTGTTATAGTA 

EU126128_HA-P   (1) --AAATAAAACATCTCAACACAACACAATCAAAAGTACTTCGACAAACATCAACTTATCTCGTTCTCAATTGTCATAACA 

  X67673_HA-P   (1) --AAATAAAACATCTCAACACAACATAATCAAAAGTACTTCAACAAACATCAATTTATCTCATTTTCAATTGTCATAACA 

DQ374152_BZ-W   (1) --AAATAAAACATCTCAACACAACACAACTAAAAGCAATTCCACAAATATCAACTTACTTCACTTTAAACAATTACAGCA 

EF017707_IN-P   (1) --AAATAAAACATCTCAACACAACACAATTCAAAGCAATCAAACACATTCAAGTACCTTCTACTTTCAAACTTTACAATT 

EU475877_IN-W   (1) --AAATAAAACATCTCAACACAACACAATTCAAAGCAATCAAACACACTCAAGCACTCTTTACTTTTGAATTCTACAATC 

EF183499_CN-P   (1) --AAATAAAACATCTCAACACAACACAATTTAAAGCATTCAAGCACGCTCAAGCAAATTTTATTTTCAGATCTTACAATT 

 

                    81 

AY010722_TH-W  (79) TGCAAGC 

AY162218_TH-P  (79) CGCAATC 

PRSV_TH-P_SMK  (79) TGCAATC 

AY027810_TW-W  (81) TGCAATC 

EU882728_TW-P  (79) TACAATC 

  X97251_TW-P  (79) TGCAATC 

AY231130_MX-P  (79) AGCGACA 

EU126128_HA-P  (79) AGCAACA 

  X67673_HA-P  (79) AGCAACA 

DQ374152_BZ-W  (79) AGCAACA 

EF017707_IN-P  (79) TGTAACC 

EU475877_IN-W  (79) TGCAATC 

EF183499_CN-P  (79) TATAATC 

 
ภาพผนวกที ่ก1  เปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์องจีโนมในส่วน 5´UTR ของเช้ือ PRSV-SMK กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน GenBank 12 accession 
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  1                                                                             80 

AY010722_TH-W    (1) MSSLYQLQPIALKDRLLSHKRGKGWIEHKLERKGERGNTRHVGEFVISEGAKILQLVQIGNAEIGRTFLEGDRRTQADIF 

AY027810_TW-W    (1) MSSLYQLQPIALKDRLLSHKRGKGWYEHKLERKGERGNSRHVGEFVISEGARILQLIQIGNAEVGRAFLEGNRRTRADIF 

AY162218_TH-P    (1) MSSLYQLQPIALKDRLLAHERGKGWIEHKLERKGDRGNTRHVGEFVVSEGAKILQLIQIGNAEVGRAFLEGDRKTRADIF 

AY231130_MX-P    (1) MSSLYTLRAAAQYDRRLESKKGAGWIEHKLERKGDKGNTHYCSEFDISKGAKILQLVQIGSAEVGRTFLEGNRFVRANIF 

DQ374152_BZ-W    (1) MSSLYTLRPAAQHDRRLESKKGSGWIEHKLERKGEKGNTHYCSEFDISRGAKILQLVQIGNAEVGRTFLEGNRFVRANIF 

EF017707_IN-P    (1) MSSLYQLQPIALRDRLLGHKKGRGWIEHKLERKGERGNTRHVGEFVVSEGAKILQLVQIGNAEIGRTFLEGSRRVRADIF 

EF183499_CN-P    (1) MSSLYQLQPIALKDRLLSHSRGKGWIEHKLERKGERGNTRHVGEFVISEGAKILQLIQIGNAEVGRTFLEGDRRIRADIF 

EU126128_HA-P    (1) MSSLYTLRAAAQYDRKLESKKGSGWIEHKLERKGERGNTHYCSEFDISKGAKILQLVQIGNTEVGRTFLEGNKFVRANIF 

EU475877_IN-W    (1) MSSLYQLQPIALKDRLLGHKKGRGWIEHKLEMKGDRGNTRHVGEFIVSEGAKILQLVQIGNATIGRTFLEGDRRVRADIF 

EU882728_TW-P    (1) MSSLYQLQPIALKDRLLSHERGKGWIEHKLERKGERGNTRHVGEFVVSEGAKILQLVQIGNTEVGRAFLEGTRRTRADIF 

PRSV_TH-P_SMK    (1) MSSLYQLQPIALKDRLLSHKRGKGWIEHKLERKGDRGNTRHVGEFVVSEGAKILQLIQIGNVEVGRAFLEGNRRTRADIF 

  X67673_HA-P    (1) MSSLYTLRAAAQYDRRLESKKGSGWVEHKLERKGERGNTHYCSEFDISKGAKILQLVQIGNTEVGRTFLEGNRFVRANIF 

  X97251_TW-P    (1) MSSLYQLQPIALKDRLLSHERGKGWIEHKLERKGERGNTRYVGEFVISEGAKILQLVQIGNTEVGRAFLEGNRRIRADIF 

    Consensus    (1) MSSLYQLQPIALKDRLLSHKRGKGWIEHKLERKGERGNTRHVGEFVISEGAKILQLVQIGNAEVGRTFLEGNRRVRADIF 

 

                     81                                                                           160 

AY010722_TH-W   (81) EIIKKTMVGHLGYDFECGLWCCHSCDNTSDKYFKKCDCGEKYYYSERNLIKSMHDLMYQFDMTAAEIDQVGLDYLAEAVD 

AY027810_TW-W   (81) EIVKKTMVGRLGYDFESELWCCHSCDNTSAKYFKKCDCGEKYYYSEGNLIKSMHDLMYQFDMSTSEIEQVGYDYLAEAVN 

AY162218_TH-P   (81) EIVKKTMVGHLGYDFECELWCCHSCDKTSAKYFKKCDCGEKYYYSERNLIKSMHDLMYQFNMTASEIDQVEYNYLAEAVN 

AY231130_MX-P   (81) EIIRKTMVGRLGYDFESELWVCHNCNRTSEKYLKKCDCGEKYYYSERNLMKTMNDLTYQFDMTPSEINSVDFDYLADAVD 

DQ374152_BZ-W   (81) EIIRKTMVGRLGYDFESELWVCHNCSETSEKYFKKCDCGEKYYYSERNLMQTMHDLMYQFDMTPSEIDSVDFDYLTAAVE 

EF017707_IN-P   (81) EIVKKTMVGHLGYDFESELWFCHSCDNTSNKYFKKCNCGDKYYYSERNLIKTMHDLMHQFDMTSLEINAVGYDYLADAVN 

EF183499_CN-P   (81) EIVKKTMVGLLGYDFECELWYCHSCDNTSAKYFKKCNCGEKYYYSERNLIKSIHDLMYQFDMTASEIEQVGLHYLAEAVD 

EU126128_HA-P   (81) EIIRKTMVGRLGYDFESELWVCRNCDKTSEKYFKKCDCGETYYYSERNLMKTMNDLMYQFDMTPSEINSVDLEYLANALD 

EU475877_IN-W   (81) EIVKKTMVGHLGYDFESELWFCHSCDNTSDKYFKKCDCGEKYYYSERNLIKTMHDLMYQFDMTPSEIDAVGYDYLADAVD 

EU882728_TW-P   (81) EIVKKTMVGRLGYDFESELWFCHSCDNTSAKYFKKCDCGEKYYYSEGNLIKSMRDLMYQFDMTTSEIEQVGYGYLAEAVD 

PRSV_TH-P_SMK   (81) EIVKKTMVGLLKYDFECELWCCHSCDRTSEKYFKKCDCGEKYYYSERNLIKSMHDLMYQFDMSASEIEQVGYDYLADAVD 

  X67673_HA-P   (81) EIIRKTMVGRLGYDFESELWVCRNCDKTSEKYFKKCDCGETYYYSERNLMRTMNDLMYQFDMTPSEINSVDLEYLANAVD 

  X97251_TW-P   (81) EIVKKTMVGRLGYDFESELWCCHSCDNTSAKYFKKCDCGEKYYYSEGNLIKSMRDLMYQFDMTTSEIEQVGYDYLAEAVD 

    Consensus   (81) EIVKKTMVGRLGYDFESELW CHSCDNTSEKYFKKCDCGEKYYYSERNLIKSMHDLMYQFDMT SEIEQVGYDYLAEAVD 

 
ภาพผนวกที ่ก2  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนยนี P1 ของเช้ือ PRSV-SMK กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน GenBank 12 accession 
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                     161                                                                          240 

AY010722_TH-W  (161) YAEQSVKKSKVPVPDEPEFVEVLAASEESHLVVPEPEVVSVTTRAEEAWTIQIGEIPVPLVVIRETPVISGVNGMLSSTG 

AY027810_TW-W  (161) FAELSVVESKTPAPEEPEIVNTGASIEGGLLVASEPEIVSITTKVEEAWTIQIGEISVPLVVIKETPVISGMSKTLSSTG 

AY162218_TH-P  (161) FAEQSVIKSKVPVSVEPDFVKPIVASEESLLVVPEPEIVPVTTKVEEAWTIQIGEIPVPLIVIKETPVISGVNGTLESTG 

AY231130_MX-P  (161) YAERSVQKSQVPEPVELVVVEPIAASEEGTLMVSEPEVVPATTKIEDAWTIQIGEIPVPLVVIKETPVISGVNGTLNSTG 

DQ374152_BZ-W  (161) YAERSVERSRFPEPVELAMMEPVAASEESILMVPKPVVTPVTNKVEEAWTIQIGEIPVPLVVIKETPIISGVNGTLNSTG 

EF017707_IN-P  (161) FAEQSAKRPQVLESVELEALKPLKTDEELLATP-EPKVSLVTTKLEDACTIQIGEITVPLVVIKETAVVKGITSNLISAG 

EF183499_CN-P  (161) YAEQSVSKSKVPASVEPEGVEAIADCEVGLLVASEPEVVPVTARVEKAWTIQIGEIPVPLVVIEETPMVSGMNGNLNSTG 

EU126128_HA-P  (161) YAEQLVKRSQVSEPVELAVMEPIVASGEGLLMVSEPEVMPVTTKVEEAWTIQIGEIPVPLVVIKETPVISGVDGTLNSTG 

EU475877_IN-W  (161) YAERSAKEPQVVDPVEHEVLKPVEIDEEPLAVP-EPEVTLVTTKLENAWTIQIGDISVPLVVIKETPVIKGITGSLSSTG 

EU882728_TW-P  (161) FAEQSGVKFKVPTPEELEIVETSTSSEGGLLVASEPEIVPITIKAEEAWTIQIGEISVPLVVIKETPVISGMSGTLSSTG 

PRSV_TH-P_SMK  (161) FAEQSGTKSKVSAPVEPEFVENTVASEGGFLVTPEPEVVTVTAKVEEAWTIQIGEIPVPLVVIKGTPAISGVNGIPNSTG 

  X67673_HA-P  (161) YAEQLVKRSQVPEPVELAMMEPIVASGEGILMVSEPEVMPVTTKVEEAWTIQIGEIPVPLVVIKETPVISGVEGTLNSTG 

  X97251_TW-P  (161) FAEQSGVKFKAPAPEEPEIMETSASSEGGLLVASEPEIVPITTKAEEAWTIQIGEISVPLVVIKETPVISGMSRTLSSTG 

    Consensus  (161) YAEQSV KSKVP PVE EIVEPI ASEEGLLV SEPEVVPVTTKVEEAWTIQIGEIPVPLVVIKETPVISGV GTL STG 

 

                     241                                                                          320 

AY010722_TH-W  (241) FSLEAEIAKPAKSTVPQDEVKEAVHLALEVGNEIAEKKPELKLAPYWSASLELHKRVRKHKEHAKSEALRVRREKERDHR 

AY027810_TW-W  (241) FSLEAEVAKPATSTVPQNEIKEAVHLALEVGNEIAEKKPELKLTPYWSVSLELHKRVRKHKEHAKIEAIRVRKEKERDQR 

AY162218_TH-P  (241) FSLEAEITDSVKSTALQNEIKEAVHLALEVGNEIAEKKPELKLTPYWSASLELYKRVRKHKEHAKTEAIRVQKEKEMNKR 

AY231130_MX-P  (241) FSLEAEITKLVEKEVSQEEVKEAVHLALEVGNEIAEKKPELKLIPYWSASLELHKRIRKHKEHAKIAAIQVQKEREKNQK 

DQ374152_BZ-W  (241) FSLEADTTQLAEKEVLQEEVKEAVHLALEVGNEIAEKKPELKLTPYWSANLELHKRIRKHKEHARIAAIQVRKEREKDQK 

EF017707_IN-P  (240) FSLEAETAGPVKKEVFQEEVKEAVHLALEVGNEIAEKRPELKLTPYWSASLDLHKRIRKHKEHTKILAIQVQQEKERNQK 

EF183499_CN-P  (241) FSLEAEITKPEQSVVSKDKVKEAVHLALEVGNEIAERKPELKLTPYWSASLELHKRIRKHNEHSKIEAIRMRKEKEINKN 

EU126128_HA-P  (241) FSLEADITKLVEKEILQEEVKEAVHLALEVGNDIAKKKPELKLIPYWSASLELHKRIRKHKEHAKIAAIQVQKEREKDQK 

EU475877_IN-W  (240) FYLEAETDRPVESEISREEVKEAVHLALEVGNEIAEQKPELKLTPYWSASLELHKRVRKHKEHAKIAATQVLKEKEKDRK 

EU882728_TW-P  (241) FSLGAEIAKPATNTVLQSKIEEAVHLALEVGNEIAEKKPELKLTPYWSASLELHKRVRKHKEHAKIEAIRVRKEKERDQR 

PRSV_TH-P_SMK  (241) FPPEADITKPAKDTVSQAEIEEAVHLALEVGDEIAEKRPELQLTPYWSASLELHKRVRKHKEHAKIEAMRVRKEKERNNR 

  X67673_HA-P  (241) FSLEADITKLVEKEILQEEVKEAVHLALEVGNEIAEKKPELKLIPYWSASLELHKRIRKHKEHAKIAAIQVQKEREKDQK 

  X97251_TW-P  (241) FSLEAEIAKPATSTVPQSEIEEAAYLALEVGNEIAEKKPELKLTPYWSASLELHKRVRKHKEHAKIEAIRVRKEKERDQR 

    Consensus  (241) FSLEAEITKP    V QEEVKEAVHLALEVGNEIAEKKPELKLTPYWSASLELHKRVRKHKEHAKIEAIRVRKEKERDQK 

 
ภาพผนวกที ่ก2 (ต่อ)  
 130 

 



 

 

 

                          321                                                                          400 

AY010722_TH-W  (321) IFAALEAKLNLKARRQGQVVVCDKRGILKWKKRQQRKRNKMVAQLSDSVVTKIHANFECRTPNLDVETPGIKCATSKVTR 

AY027810_TW-W  (321) IFAALEAKLNLGTRRKGQIVVCDKRGTLKWKKYQKRKKSKVIAQVSDSVVTKIHSNFECETRDLDVAIPGIKCATSKKMW 

AY162218_TH-P  (321) IFAALEGELNLKARRQGKVIVCDKRGTLKWKKRQQCKRSKVIAQVSDSVVTKIHSNFECETRNIDVAIPGVKCATSKKLQ 

AY231130_MX-P  (321) IFSILESKLNLKSRRRNQTVVCDKRGTLKWKTRQGYKKSRLMQQASDSVVTQIYCDFGCEPQYSEPHSSGIKIATSKKVH 

DQ374152_BZ-W  (321) IFSAFELRLNLKVRRRNQTVVCDKRGTLKWKTRQSRKRSKLMPQVSDSVVTQIYCGFGSEPQNSEPNLSGIKRATSKKVC 

EF017707_IN-P  (320) IFSALELKLNLKARRRNQTVICDKRGTFKWKTRQSYKKGKLMQQVSDSVVTQIHCDFGYKPQYSEPHLPGIKRATSKKVC 

EF183499_CN-P  (321) IFAALEVKLNLRARRQGQVIVCDKRGTFKWKKRQQCKKSKVLSQVSDTVVTKIHSDFACKTLNLNTAIPGIKRATSKRMW 

EU126128_HA-P  (321) VFSALELRLNLKSRRRDQAVVCDKRGTLKWKTRRGHKKSKLMQQASDFVVTQIHCDFGCKTQYSEPNIPGIKQSTSKKIC 

EU475877_IN-W  (320) IFSALESKLNLKARRKNQTVVCDRRGTLKWKTRQGHKKSKLMQQVSDSVVTQIHCDLDYKPQYSEFHFSGIKRATSKKVC 

EU882728_TW-P  (321) IFAALEVKLNLGTRRKGQIVVCDKRGTFKWKKCQQRKKSKVVAQVSDFVVTKIHGNFECGTRDLDVAIPGIKCATSKKML 

PRSV_TH-P_SMK  (321) IFADLEAKLSLGVRRRNQVIVCNERGTLRWKKRQQHKKRTVITQVSDSVVTKIHSNFECGARSPDTETPGIKCATSKKMR 

  X67673_HA-P  (321) VFSALELRLNLKSRRRNQAVVCDKRGTLKWETQRGHKKSKLMQQASDFVVTQIHCDFGCKTQYSEPHIPGIKQSTSKKIC 

  X97251_TW-P  (321) IFAALEAKLNLGTRRKGQIVVCDKRGTLKWEKCQQRKKSKVVAQVSDSVVTKIHGNFECETRDLDVAIPGIKCATSKKMW 

    Consensus  (321) IFAALE KLNLKARRR QVVVCDKRGTLKWKKRQ  KKSKLM QVSDSVVTKIH  FEC T   D  IPGIK ATSKKM  

 

                     401                                                                          480 

AY010722_TH-W  (401) KKQTQPKIFGSNKVNYVMKNLCDIIIDRNIPVELITKRCKRRIFRMDGKNYVHLRHMDGNNAPRDVSSSSDMEKLFTRFC 

AY027810_TW-W  (401) KKQKSSKIMGSNKINYVMKNLCEIIVDRNIPVELITKRCRRRIFRKDGKNYVRLRHMSGGNAPQDVSSSPEMERLFTRFC 

AY162218_TH-P  (401) KEQKQFRLVGSNKVNYVMKNLCDIIVDRNIPIELITKRCKRRIFRKDGKNYVQLRHMDGINAPRDVSSSPEMEELFVRLC 

AY231130_MX-P  (401) KPRKQSRIVGNNKINYVMKHLCDTIIERSIPVELVTKRCKRRILQKKGRSYVQLRHMDGIRAQQDVSSSPDMERLFTQFC 

DQ374152_BZ-W  (401) KPRKQSRIVGNNKINYVMENLCDIIIERSIPVELVTKRCKRLILQKEGRSYVQLRHMNGIRAQQDVSSSPDMEQLFTQFC 

EF017707_IN-P  (400) KPRKQLRIVGNNKIHYVMKNLCDIITERGIPVDLITKRCKRRILQKKGRSYVQLRRMDGIRAQRDVSSSPIMEQLFTQFC 

EF183499_CN-P  (401) KRQKQPKIIGSNKVNHVMKNLCDIIIDRNIPIELITKRCRRRIFRKDGKNYVQLRHMTGANKPKDVSSSPEMEKLFTRLC 

EU126128_HA-P  (401) KPRKHSRIVGKSKINYVMKNLCNIIIERGIPVELVTKRCKRRILQKEGRSYVQLRHMNGIRARQDVSSSPDMELLFTQFC 

EU475877_IN-W  (400) KPRKQMRIVGNNKINYVMKNLSGIITERSIPVELITKRCKRRILQKKGKSYVQLRHMEGIRAQRDASSSLEMEQLFTQFC 

EU882728_TW-P  (401) KKQKSSKLMGSNKINYVMKNLCEIIVDSNIPVELITKRCRRSIFRKDGKNYVQLRHMSGGNAPRDVSSSPEMEKLFTRFC 

PRSV_TH-P_SMK  (401) KKQEQSRLVGSRKINYVMKNLCDIITERNIPIELITKRCKRRIFRKNGKNYVQLRYMDGNNAQKDVSSSPEMEKMFTRFC 

  X67673_HA-P  (401) KPRKHSRIVGNSKINYIMKNLCDTIIERGIPVELVTKRCKRRILQKEGRSYVQLRHMNGIRARQDVSSSPDMELLFTQFC 

  X97251_TW-P  (401) KKQKSSKLRGSNKINYVMKNLCEIIVDRNVPVELITKRCRRSIFRKDGKNYVQLRHMSGGNAPRDVSSSPEMEKLFTRFC 

    Consensus  (401) K QKQSRIVGSNKINYVMKNLCDIIIERNIPVELITKRCKRRIFRKDGKNYVQLRHM GINA RDVSSSPEMEKLFTRFC 

 
ภาพผนวกที ่ก2  (ต่อ)  
 131 

 



 

 

 

                          481                                                              548 

AY010722_TH-W  (481) KFLIRKQSINAANLTHGSSGLIFKPKFADRTGRYFGEYFITRGRCEGKLFDGRSKLAKSVRMRMEQY- 

AY027810_TW-W  (481) KFLIRRQSVKAARLTHGSSGLIFKPKFADRIGRYFGEYFITRGRYAGKLFDGRSKLAKSVRMKMEQY- 

AY162218_TH-P  (481) KFLVRRQSVKASCLTHGSSGLIFKPKFADRVGRYFGEYFITRGRCEGKLFDGRSKLAKSVRMRMEQY- 

AY231130_MX-P  (481) KFLVGHKPLKSESLTFGSSGLIFKPKFAANVGRYFGDYFVVRGRLEGKLFDGRSKLARSIYARMEQY- 

DQ374152_BZ-W  (481) KFLVGHKPLKSGNLTFGSSGLIFKPKFADNVGRHFGDYFVVRGRLGGRLFDGRSKLARSIYAKMEQY- 

EF017707_IN-P  (480) KFLVGHKPTKSANLTFGSSGLIFKPKFADNVGRYFGDYFIVRGRLGGKRFDGRSKLAKSIYAKMEQY- 

EF183499_CN-P  (481) KFLIRKQPVKAARLTHGSSGLIFKPKFADRVGRYFGDYFITRGRYEGKLFDGRSKLARSIRMHMEQY- 

EU126128_HA-P  (481) QFLVGHKPLKSKNLTFGSSGLIFKPKFADNVGRYFGDYFVVRGRLGGKLFDGRSKLARSIYAKMDQY- 

EU475877_IN-W  (480) KFLVGHKSLKSSNLTYGSSGLIFKPKFADNVGRYFGDYFVVRGRLGGKRFDGRSKLARSIYAKMEQYN 

EU882728_TW-P  (481) KFLIRRQSVKAARLTHGSSGLIFKPKFADRVGRYFGEYFITRGRYAGKLFDGRSKLARSVRMNMEQY- 

PRSV_TH-P_SMK  (481) KFLIRRQSVKAACLTHGSSGLIFRPKFADRIGRYFGEYFITRGRYGGKLSDGRSKLARSVCMRMEQY- 

  X67673_HA-P  (481) KFLVGHKPLKSKNLTFGSSGLIFKPKFADNVGRYFGDYFVVRGRLGGKLFDGRSKLARSVYAKMDQY- 

  X97251_TW-P  (481) KFLIRRQSVKAARLTHGSSGLIFRPKFADRIGRYFGEYFITRGRYAGKLFDGRSKLARSVRMNMEQY- 

    Consensus  (481) KFLVRRQSVKAA LTHGSSGLIFKPKFADRVGRYFGDYFITRGR GGKLFDGRSKLARSV MKMEQY  

 
ภาพผนวกที ่ก2  (ต่อ)  
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AY010722_TH-W    (1) NDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHVCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKITCNTCMNKVKGRVIDEVGEDLNCELERL 

AY027810_TW-W    (1) NDVAEKFWLGFNRTFLRHRKPADHVCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKITCNTCMNKVKGRVIDEVGEDLNCELERL 

  X97251_TW-P    (1) NDIAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHVCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKITCNTCMNKVKGRVIDEVGEDLNCELERL 

EU882728_TW-P    (1) NDIAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHACTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKITCNTCMNKVKGRVIDEVGEDLNCELERL 

AY162218_TH-P    (1) NDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHVCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKITCNTCMNKVKGRVIDEVGEDLNCELERL 

AY231130_MX-P    (1) NDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHTCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKITCNTCMSRVKGRVIDEVGEDLNSELERL 

EU126128_HA-P    (1) NDVAEKFWLGFNRAFLRHRRPTDHTCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKITCNTCMSKVKGRVIDEVGEDLNCELERL 

  X67673_HA-P    (1) NDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHTCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKITCNTCMSKVKGRVIDEVGEDLNCELERL 

DQ374152_BZ-W    (1) NDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHTCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKITCNTCMSKVKGRVIDEVGEDLNCELERL 

EU475877_IN-W    (1) -DVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHTCTSDMDVTMCGEVAALATIIIFRCHKITCNTCMSRVKGRVIDEVGEDLNCELERL 

EF183499_CN-P    (1) NDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHVCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKITCNTCMIRVKGRVIDEVGEDLNCELERL 

EF017707_IN-P    (1) NDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHTCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKITCNTCMSKVKGRVIDEVGEDLNCELGRL 

PRSV_TH-P_SMK    (1) NDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHVCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKITCNTCMNKVKGRVIDEVGDDLNCELGRL 

    Consensus    (1) NDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDH CTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKITCNTCM KVKGRVIDEVGEDLNCELERL 
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AY010722_TH-W   (81) RETLSSYGGSFGRVSTLLDQLNRVLNARNMNDGAFKEIAKKIDEKKESPWIHMTAINNTLIKGSLATGYEFERASDSLRE 

AY027810_TW-W   (81) RETLSSYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNMNDGAFKEVAKKIDEKKESPWTHLTAINNTLIKGSLATGNEFGKASDSLRE 

  X97251_TW-P   (81) RETLSSYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNMNDGAFKEVAKKIDGKKESPWTHLTAINNTLIKGSLATGNEFGKASDSLRE 

EU882728_TW-P   (81) RETLSSYGGSFGHVSTLLDQLNKVLNARNMNDGAFKEIAKKIDEKKESPWTHLTAINNTLIKGSLATGNEFEKASDSLRE 

AY162218_TH-P   (81) RETLSSYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNMNDGAFKEIAKKIDEKKESPWTHMTAINNTLIKGSLATGNEFEKASDNLRE 

AY231130_MX-P   (81) RETLSSYGGSFGHVSTLLDQMNRVLNARNTNDGAFKEIAKKIDAKKESPWTHMTTINNTLIKGSLATGYEFERASDSLLE 

EU126128_HA-P   (81) RETLSAYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNTNDGAFKEVAKKIDEKKESPWTHMTTINNTLIKGSLATGYEFERASNSLRE 

  X67673_HA-P   (81) RETLSAYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNMNDGAFKEIAKKIDEKKESPWTHMTTINNTLYKGSLATGYEFERASNSLRE 

DQ374152_BZ-W   (81) RETLSSYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNMNDGAFKEIAKKIDEKKESPWIHMTAINNTLIKGSLATGYEFERASGNLLE 

EU475877_IN-W   (80) RETLSSYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNLNDGAFKEIAKKIDEKKESPWTHMTAINNTLIKGSLATGYEFERASDSLRE 

EF183499_CN-P   (81) RETLSSYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNMNDGAFKEIAKKIDERKESPWTHMTAINNTLIKGSLATGYEFERASDNLRE 

EF017707_IN-P   (81) RETLLSYGGSFGHVSALLDQLNRVLNARNMNDGAFKEIAKKIDEKKESPWTHMTAINNTLIKGSLATGNEFERASDSLRE 

PRSV_TH-P_SMK   (81) RETLSSYGGSFGHVSTLLDQLKRVLNARNMNDGAFKEIAKKIDEKKESPWTHMTAINNTLIKGSLVTGHEFERASDSLRE 

    Consensus   (81) RETLSSYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNMNDGAFKEIAKKIDEKKESPWTHMTAINNTLIKGSLATGYEFERASDSLRE 

 
ภาพผนวกที ่ก3  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนยนี HC-Pro ของเช้ือ PRSV-SMK กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน GenBank 12 accession 
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AY010722_TH-W  (161) VVRWHLKRTESIKAGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYEYYSQRQN 

AY027810_TW-W  (161) IVRWHLKRTESIKAGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYEYYSQRQN 

  X97251_TW-P  (161) IVRWHLKRTESIKAGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYEYYSQRQN 

EU882728_TW-P  (161) VVRWHLKRTESIKAGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYEYYSQRQN 

AY162218_TH-P  (161) IVRWHLKRTESIKAGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYEYYCQRQN 

AY231130_MX-P  (161) IVRWHLKRTESIKAGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYEYYSQRQN 

EU126128_HA-P  (161) IVRWHLKRTESIKAGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDKNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYEYYSQRQS 

  X67673_HA-P  (161) IVRWHLKRTESIKAGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDKNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYEYYSQRQN 

DQ374152_BZ-W  (161) IVRWHLKRTESIKAGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYEYYSQRQN 

EU475877_IN-W  (160) IVRWHLKRTESIKAGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYEYYSQRQN 

EF183499_CN-P  (161) VVRWHLNRTESIKAGSVESFRNKRSGKAHFNLALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHNKGYDYYSQRQN 

EF017707_IN-P  (161) IVRWHLKRTESIKAGSVESFRNKRSGKAHFNSALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYEHYSQRQT 

PRSV_TH-P_SMK  (161) VVRWHLKRTESIKAGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDKNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYEYYSQRQN 

    Consensus  (161) IVRWHLKRTESIKAGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYEYYSQRQN 
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AY010722_TH-W  (241) PNGIRKIAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSCVTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSG 

AY027810_TW-W  (241) PNGIRKVAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHYIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSCVTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSG 

  X97251_TW-P  (241) PNGIRKVAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSCVTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSG 

EU882728_TW-P  (241) PNGIRKVAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSCVTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSG 

AY162218_TH-P  (241) PNGIRKIAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSCVTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSG 

AY231130_MX-P  (241) PNGTRKIAIGNLVFSTNLDRFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSCVTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSG 

EU126128_HA-P  (241) PNGIRKIAIGNLVFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSCVTLDDGTPATSELQTPTKNHIVLGNSG 

  X67673_HA-P  (241) PNGIRKIAIGNLVFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSCVTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSG 

DQ374152_BZ-W  (241) PNGIRKIAIGNLVFSTNLERFRQQMIEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSCVTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSG 

EU475877_IN-W  (240) PNGIRKIAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSCVTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSG 

EF183499_CN-P  (241) PNGIRKIAIGNLIFSTNLERFRQQLVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSCVTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSG 

EF017707_IN-P  (241) PNGIRRIAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVWSCVTLDDGTPATSEMKTPTKNQIVLGNSG 

PRSV_TH-P_SMK  (241) PNGIRKIAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSCVTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNAG 

    Consensus  (241) PNGIRKIAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSCVTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSG 

 
ภาพผนวกที ่ก3  (ต่อ)  
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AY010722_TH-W  (321) DPKYVDLPTLESDSMYIAKRGYCYMNIFLAMLINIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLVIFHPDAAN 

AY027810_TW-W  (321) DPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLINIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAAN 

  X97251_TW-P  (321) DPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLINIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAAN 

EU882728_TW-P  (321) DPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLINIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAAN 

AY162218_TH-P  (321) DPKYVDLPTLESDSMYIAKRGYCYMNIFLAMLINIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAAN 

AY231130_MX-P  (321) DPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLINIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAAN 

EU126128_HA-P  (321) DPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLINIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLVIFHPDAAN 

  X67673_HA-P  (321) DPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLINIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLVVFHPDAAN 

DQ374152_BZ-W  (321) DPKYIDLPTLEVDSMYIAKRGYCYMNIFLAMLINIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAAN 

EU475877_IN-W  (320) DPKYVDLPTLESDSMYIAQKGYCYMNIFLAMLINIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAAN 

EF183499_CN-P  (321) DPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLINIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAAN 

EF017707_IN-P  (321) DPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLINIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLTIFHPDAAN 

PRSV_TH-P_SMK  (321) DPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLINIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLTIFHPDAAN 

    Consensus  (321) DPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLINIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAAN 
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AY010722_TH-W  (401) AELPRILVDHRQKTMHVIDSFGSVDSGYHILNANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVG- 

AY027810_TW-W  (401) AELPRILVDHRQKTMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVG- 

  X97251_TW-P  (401) AELPRILVDHRQKTMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVG- 

EU882728_TW-P  (401) AELPRILVDHRQKTMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVG- 

AY162218_TH-P  (401) AELPRILVDHRQKTMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVG- 

AY231130_MX-P  (401) AELPRILVDHRQKTMHVIDSFGSVDSGYHMLKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVG- 

EU126128_HA-P  (401) AELPRILVDHRQKTMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFARDPLDSEMKHYIVG- 

  X67673_HA-P  (401) AELPQILVDHRQKTMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFARDPLDSEMKHYIVG- 

DQ374152_BZ-W  (401) AELPRILVDHRQKTMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVG- 

EU475877_IN-W  (400) AELPRILVDHKQKTMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEIEALHCGG 

EF183499_CN-P  (401) AELPRILVDHRQKTMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVG- 

EF017707_IN-P  (401) AELPRILVDHRQKTMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVG- 

PRSV_TH-P_SMK  (401) AELPRILVDHRQKTMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFARDPLDSEMKHYIVG- 

    Consensus  (401) AELPRILVDHRQKTMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVG  

 
ภาพผนวกที ่ก3  (ต่อ)  
 

135 
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AY010722_TH-W    (1) GEFDPTTSCLHQLIRVIYKPHELRNLLRNEPYLVVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQLCRK 

PRSV_TH-P_SMK    (1) GEFDPTTSCLHQLIRVIYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQFCRK 

AY027810_TW-W    (1) GEFDPTTSCLHQLIRVIYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQLCRK 

EU882728_TW-P    (1) GEFDPTTSCLHQLIRVIYKPHELRNLLSNEPYLMVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQLCRK 

  X97251_TW-P    (1) GEFDPTTSCLHQLIRVIYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQLCRK 

EF017707_IN-P    (1) GEFDPTTSCLHQLIRVIYKPHELRNLLRNEPYLIVIAMMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQLCRK 

AY231130_MX-P    (1) GEFDPTTNCLHQLIRVIYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQLCRK 

EU126128_HA-P    (1) GEFDPTTNCLHQLIRVIYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQLCRK 

  X67673_HA-P    (1) GEFDPTTNCLHQLIRVIYKPHELRSLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAVEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQLCRK 

EF183499_CN-P    (1) GEFDPTTSCLHQLIRVIYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQLCRK 

AY162218_TH-P    (1) GEFDPTTSCLHQLIRVIYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALSYWIKRDQDVVEVIVLVEQLCRK 

DQ374152_BZ-W    (1) GEFDPTTSCLHQLIRVIYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIENALSYWIKRDQDVVEVIVLVEQLCRK 

EU475877_IN-W    (1) -EFDPTTSCLHQLIRVIYKPHELRNLLRKEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKREQDVVEVIVLVEQLCRK 

    Consensus    (1) GEFDPTTSCLHQLIRVIYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQLCRK 
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AY010722_TH-W   (81) VTLARIILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLLKQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQ 

PRSV_TH-P_SMK   (81) VTLARTILDQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLLKQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQ 

AY027810_TW-W   (81) VTLARTILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLLKQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQ 

EU882728_TW-P   (81) VTLARTILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLLKQGFSTLDPRLREAVEKTYATLLQ 

  X97251_TW-P   (81) VTLARTILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLLKQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQ 

EF017707_IN-P   (81) VTLARTILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLPKQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQ 

AY231130_MX-P   (81) VTLARTILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLLKQGFSTLDPRLREAVEKTYATLLQ 

EU126128_HA-P   (81) VTLARTILEQFNEIRQNARDLHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLLKQGFSTLDPRLREAVEKTYATLLQ 

  X67673_HA-P   (81) VTLARTILEQFNEIRQNARDLHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLLKQGFSTLDPRLREAVEKTYATLLQ 

EF183499_CN-P   (81) VTLARTILEQFNGIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLLKQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQ 

AY162218_TH-P   (81) VTLARTILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLLKQGFSTLDPRLREAVEKTYAVLLQ 

DQ374152_BZ-W   (81) VTLARTILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLLKQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQ 

EU475877_IN-W   (80) VTLARTILDQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLLKQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQ 

    Consensus   (81) VTLARTILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLLKQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQ 

 
ภาพผนวกที ่ก4  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนยนี P3 ของเช้ือ PRSV-SMK กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน GenBank 12 accession 
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AY010722_TH-W  (161) EEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRADLKIVYDFSPKYCVHEVG----KALLQPIKAGAEITSRLLNGCGT 

PRSV_TH-P_SMK  (161) EEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRVDLKIVYDFSPKYCVHEVG----KALLQPIKAGVEVTSRLINGCGT 

AY027810_TW-W  (161) EEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRADLKVAYDFSPKYCVHEVG----KTLLQPIKVGAKITSRLINGCGT 

EU882728_TW-P  (161) EEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRADLKIVYDFSPKYCVHEVG----KTLLQPIKVGAKIASRLINGCGT 

  X97251_TW-P  (161) EEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRADLKIVYDFSPKYCVHEVG----KTLLQPIKAGAKITSHLINGCGT 

EF017707_IN-P  (161) EEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRADLKIVYDFSPKYCVHEVG----KTVLQPIKTGAEIASRIINGCGT 

AY231130_MX-P  (161) EEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRADLKIVYDFSPKYCVHEVG----KAFLQPVRAGAKIASRVINGCGT 

EU126128_HA-P  (161) EEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRADLKIVYDFSPKYCVHEVG----KAFLQPVKAGAKIASRIINVCGA 

  X67673_HA-P  (161) EEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRADLKIVYDFSPKYCVHEVG----KAFLLPVKAGAKIASRIINGCGA 

EF183499_CN-P  (161) EEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSECLKPKGRADLKIVYDFSPKYCVHEVG----KALLQPIKAGAEVASRVVNGCGT 

AY162218_TH-P  (161) EEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGCADLKIVYDFSPKYCVHEVG----KALLRPIEAGAKITSRFMSGCGT 

DQ374152_BZ-W  (161) EEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRADLKIVYDFSPKYCVHEVG----KALLHPVKAGAAITSRMINGCGV 

EU475877_IN-W  (160) EEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQQSFSEYLKPKGRADLKIVYDFSPKYCVHEVGKAFGKALLQPVKAGAEIASRAISGCGT 

    Consensus  (161) EEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRADLKIVYDFSPKYCVHEVG    KALLQPIKAGAKIASRLINGCGT 
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AY010722_TH-W  (237) FIRKSAARGCAYIFKDLFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIAMEHIQLKQAKAEAEKQKDYDRLEALYAELCVKNGDQPTT 

PRSV_TH-P_SMK  (237) FIRKSAARGCAYIFKDPFQFVHVILVLSILLQIFRSVQGIATEHIQLKQAKAEAEKQKDFDRLEALYAELCVKIGDQPTT 

AY027810_TW-W  (237) FIRKSAARGCAYIFKDLFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHIQLKQAKAEVEKQKDFDRLEALYAELCVKSGEQPTV 

EU882728_TW-P  (237) FIRKSAARGCAYIFKDLFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHIQLKQAKAEVEKQKDFDRLEALYAELCVKSGEQPTF 

  X97251_TW-P  (237) FIRKSVARGCAYIFKDLFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHIQLKQAKAEVEKQRDFDRLEALYAELCVKSGEQPTF 

EF017707_IN-P  (237) FIRKSAARGCAYIFKDLFQFVHVVLVLSILLQIFRSVQGIATEHIQLKQAKAEVEIQKDFDRLEALYAEMCVKSGEQPTA 

AY231130_MX-P  (237) FIRKSAAKGCAYIFKDLFQFVHVVLVLSILLQIFRNAQGIATEHIQLKQAKAEMERQKDFDRLEALYAELCIKSGEQPTA 

EU126128_HA-P  (237) FIRKSAAKGCAYIFKDLFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHIQLKQAKAEVERQKDFDRLEALYAELCVKSGEQPTA 

  X67673_HA-P  (237) FIRKSAAKGCAYIFKDLFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHLQLKQAKAEVERQKDFDRLEALYAELCVKSGEQPTT 

EF183499_CN-P  (237) FIRKSAAKGCAYIFKDLFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIVTEHLQLKQAKAEVEKQKDFDRLEALYAELCVKGGEQPTA 

AY162218_TH-P  (237) FIRRSAARGCAYIFKDLFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHIQLKQAKAEVERQKDFDRLEALYAELCVKGGEQPTA 

DQ374152_BZ-W  (237) FIRKSAAKGCAYIFKDLFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHIQLKQAKAEVEKQKDFDRLEALYAELCVKSGEQPTA 

EU475877_IN-W  (240) FIGKSAARGCAYIFKDLFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHIQLKQAKAEVEKQRDFDRLEALYAELCVKSGEQPTA 

    Consensus  (241) FIRKSAARGCAYIFKDLFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHIQLKQAKAEVEKQKDFDRLEALYAELCVKSGEQPTA 

 
ภาพผนวกที ่ก4  (ต่อ) 
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                     321                       349 

AY010722_TH-W  (317) EEFLDFVMEREPRLKDQAYSLIHIPVIHQ 

PRSV_TH-P_SMK  (317) EEFLDFVMDREPRLKDQVYSLIHIPVIHQ 

AY027810_TW-W  (317) EEFLDFVMEREPRLKDQVYSLIHIPVIHQ 

EU882728_TW-P  (317) EEFLDFVMEREPRLKDQVYSLIHIPVIHQ 

  X97251_TW-P  (317) EEFLDFVMEREPRLKDQVYSLIHIPVIHQ 

EF017707_IN-P  (317) EEFLDFVMEREPRLKDQAYSLIHIPVIH- 

AY231130_MX-P  (317) EEFIDFVKEREPRLKDQAYNLIHIPVIHQ 

EU126128_HA-P  (317) EEFLDCVMEREPRLKDQAYNLVYIPVIHQ 

  X67673_HA-P  (317) EEFLDFVMEREPRLKDQAYNLIYIPVIHQ 

EF183499_CN-P  (317) EEFLDFVIDREPRLKDQVYNLIYIPVIHQ 

AY162218_TH-P  (317) EEFIDFVMEREPRLKDQAYSLIHIPVIHQ 

DQ374152_BZ-W  (317) EEFLDFVMEREPRLEGQAYSLIHIPVIHQ 

EU475877_IN-W  (320) EEFIDFVMEREPRLKDQAYSLIHIPV--- 

    Consensus  (321) EEFLDFVMEREPRLKDQAYSLIHIPVIHQ 

 
ภาพผนวกที ่ก4  (ต่อ) 
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                     1                                                    55 

AY010722_TH-W   (1) ---AKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDKSDCVYRILNKFKGVINSCNTNVYHQ 

AY162218_TH-P   (1) ---AKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDKSDCVYRILNKFKGVIKSCDTNVYHQ 

AY231130_MX-P   (1) ---AKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDKSDCVYRILNKFKGVIKSCDANVYHQ 

EF017707_IN-P   (1) --QAKSDNEKKLEQIIAFITLILMMVDVDKSDCVYRILNKFKGVIKSCDANVYHQ 

EU882728_TW-P   (1) ---AKSDNEKKLEQIIAFITLILMMIDVDKSDCVYRILNKFKGVIKSCNTDVYHQ 

PRSV_TH-P_SMK   (1) ---AKSDNEKKLEQVIAFITLVLMMIDVDKSDCVYRILNKFKGVIKSCNTDVYHQ 

  X97251_TW-P   (1) ---AKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDKSDCVYRILNKFKGVIKSCNSDVYHQ 

DQ374152_BZ-W   (1) ---AKSDNERKLEQIIAFITLILMMIDVDKSDCVYRILNKFKGVINSCNTNVYHQ 

EF183499_CN-P   (1) ---AKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDKSDCVYKILNKFKGVINSCNTSVYHQ 

EU126128_HA-P   (1) ---AKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDKSDCVYRILNKFKGVINSSNANVYHQ 

  X67673_HA-P   (1) ---AKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDKSDCVYRILNKFKGVINSSNTNVYHQ 

AY027810_TW-W   (1) ---AKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDKSDCVYRILNKFKGVINSCNTNVYHQ 

EU475877_IN-W   (1) IHQAKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDKSDCVYRILNKFKGVINSCNTNV--- 

    Consensus   (1)    AKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDKSDCVYRILNKFKGVINSCNTNVYHQ 

 
ภาพผนวกที ่ก5  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนยนี 6K1 ของเช้ือ PRSV-SMK กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน GenBank 12 accession 
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AY010722_TH-W    (1) ---SLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTFEKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRSNAATVASEIAHSP 

AY162218_TH-P    (1) ---SLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTFEKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGAFVEFSRVNAATVASEIAHSP 

PRSV_TH-P_SMK    (1) ---SLDDIRDFYEDNQLTIDFDITGENQINRGPIDVTFEKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGMFVEFSRSNAATVASEIAHSP 

EF017707_IN-P    (1) ---SLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGESQINRGPIDVTFEKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRSNAATVASEIAHSP 

AY231130_MX-P    (1) ---SLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTFEKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRSTAATVASEIAHSP 

EU126128_HA-P    (1) ---SLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTFEKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRVNAATVASEIAHSP 

  X67673_HA-P    (1) ---SLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTFEKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRVNAATVASEIAHSP 

EU475877_IN-W    (1) YHQSLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGETQINRGPIDVTFEKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGMFVEFSRSNAATVASEIAHSP 

EF183499_CN-P    (1) ---SLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTFEKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRSYAATVASEIAHSP 

AY027810_TW-W    (1) ---SLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTFEKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRSNAATVASEIAHSP 

DQ374152_BZ-W    (1) ---SLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTFEKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRSNAATVASEIAHSP 

EU882728_TW-P    (1) ---SLDDIRDFYEDKQLTIDFDINGENQINRGPIDVTFEKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGIFVEFSRSNAATVASEIAHSP 

  X97251_TW-P    (1) ---SLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPVDVTFEKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRSNAATVASEIAHSP 

    Consensus    (1)    SLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTFEKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRSNAATVASEIAHSP 

 

                     81                                                                           160 

AY010722_TH-W   (78) EREFLVRGAVGSGKSTNLPFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFALHY 

AY162218_TH-P   (78) DREFLVRGAVGSGKSTNLPFLLSKHGNVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFALHY 

PRSV_TH-P_SMK   (78) EREFLVRGAVGSGKSTNLPFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFALHY 

EF017707_IN-P   (78) EREFLVRGAVGSGKSTNLPFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFALHY 

AY231130_MX-P   (78) DREFLVRGAVGSGKSTNLPFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFALHY 

EU126128_HA-P   (78) EREFLVRGAVGSGKSTNLPFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFALHY 

  X67673_HA-P   (78) EREFLVRGAVGSGKSTNLPFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFALHY 

EU475877_IN-W   (81) EREFLVRGAVGSGKSTNLPFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFALHY 

EF183499_CN-P   (78) EREYLVRGAVGSGKSTNLPFLLSKHGNVLLIEPTRPLCENVCKQLRSEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFALHY 

AY027810_TW-W   (78) EREFLVRGAVGSGKSTNLPFLLSKHGNVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFALHY 

DQ374152_BZ-W   (78) EREFLVRGAVGSGKSTNLPFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFALHY 

EU882728_TW-P   (78) EREFLVRGAVGSGKSTNLPFLLSRHGNVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFALHY 

  X97251_TW-P   (78) EREFLVRGAVGSGKSTNLPFLLSKHGNVLLIEPTRPLCENVCKQLRSEPFHCNPTIRMRGLTAFDSTNITIMTSGFALHY 

    Consensus   (81) EREFLVRGAVGSGKSTNLPFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFALHY 

 
ภาพผนวกที ่ก6 เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนยนี CI ของเช้ือ PRSV-SMK กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน GenBank 12 accession 
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                     161                                                                          240 

AY010722_TH-W  (158) YAHNLQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKVLKVSATPPGREVEFSTQFPTKIVTEQSISFKQLVDNFG 

AY162218_TH-P  (158) YAHNLQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKVLKVSATPPGREVEFSTQFPIRIVTEQSISFKQLVDNFG 

PRSV_TH-P_SMK  (158) YAHNLQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLLEGNAIEKKVLKVSATPPGREVEFTTQFPIKIVTEQSISFKQLVDNFG 

EF017707_IN-P  (158) YAHNIQQLKLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFSTQFPIKIVTEQSISFKQLVDNFG 

AY231130_MX-P  (158) YAHNVQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFSTQFPTKIVTEQSISFKQLVDNFG 

EU126128_HA-P  (158) YAHNIQQLRLFDFVIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFSTQFPTKIVTEQSISFKQLVDNFG 

  X67673_HA-P  (158) YAHNIQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFSTQFPTKIVTEQSISFKQLVDNFG 

EU475877_IN-W  (161) YAHNIQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFSTQFPTKIVVEQSISFKQLVDNFG 

EF183499_CN-P  (158) YAHNIQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFSTQFPTKIVTEQSISFKQLVDSFG 

AY027810_TW-W  (158) YAHNIPQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFSTQYPTKIVTEQSISFKQLVDNFG 

DQ374152_BZ-W  (158) YAHNIQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFSTQFPTKIVTEQSISFKQLVDNFG 

EU882728_TW-P  (158) YAHNIQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFSTQFPTKIVTEQSISFKQLVDNFG 

  X97251_TW-P  (158) YAHNIQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFSTQFPTKIVTEQSISFKQLVDNFG 

    Consensus  (161) YAHNIQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFSTQFPTKIVTEQSISFKQLVDNFG 

 

                     241                                                                          320 

AY010722_TH-W  (238) TGANSDVTAFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLVTKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIE 

AY162218_TH-P  (238) TGANSDVTIFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLVTKIDGRTMKVGRTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIE 

PRSV_TH-P_SMK  (238) TGENSDVTAFADNIFVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLVTKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIE 

EF017707_IN-P  (238) TGANSDVTASADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLVTKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIE 

AY231130_MX-P  (238) TGANSDVTVFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLVTKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIE 

EU126128_HA-P  (238) TGANSDVTAFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLVTKIDGRTMKVGKTEISTSGTKFKKHFIVATNIIENGVTLDIE 

  X67673_HA-P  (238) TGANSDVTAFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLVTKIDGRTMKVGKTEISTSGTKFKKHFIVATNIIENGVTLDIE 

EU475877_IN-W  (241) TGANSDVTAFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLVTKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIE 

EF183499_CN-P  (238) TGANSDVTAFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLVTKIDGRTMKVGKTEISTSGTKFKKHFIVATNIIENGVTLDIE 

AY027810_TW-W  (238) TGANSDVTAFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLVTKIDGRTMKVGKTEISTSGMKSKKHFIVATNIIENGVTLDIE 

DQ374152_BZ-W  (238) TGANSDVTAFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLVTKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIE 

EU882728_TW-P  (238) TGANSDVTAFADNVLVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLVTKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIE 

  X97251_TW-P  (238) TGANSDVTAFADNVLVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLVTKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIE 

    Consensus  (241) TGANSDVTAFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLVTKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIE 

 
ภาพผนวกที ่ก6  (ต่อ) 
 141 
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AY010722_TH-W  (318) AVIDFGMKVVPEMDSDNRMIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLPVM 

AY162218_TH-P  (318) AVIDFGMKVVPEMDSDNRMIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLPVM 

PRSV_TH-P_SMK  (318) AVIDFGMKVVPEMDLDNRMIRYSKQAISLGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLPVM 

EF017707_IN-P  (318) AVIDFGTKVVPEMDSDNRMIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLPVM 

AY231130_MX-P  (318) AVIDFGMKVVPEMDSDNRMIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLPVM 

EU126128_HA-P  (318) AVIDFGMKVVPEMDSDNRMIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLPVM 

  X67673_HA-P  (318) AVIDFGMKVVPEMDSDNRMIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLPVM 

EU475877_IN-W  (321) AVIDFGMKVVPEMDSDNRMIRYSKQSISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLPVM 

EF183499_CN-P  (318) AVIDFGVKVVPEMDSDNRMIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMVATEAAFLSFTYGLPVM 

AY027810_TW-W  (318) AVIDFGMKVVPEMDSDNRMIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLPVM 

DQ374152_BZ-W  (318) AVIDFGMKVVPEMDSDNRMIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLPVM 

EU882728_TW-P  (318) AVIDFGMKVVPEMDSDNRMIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFKYGLPVM 

  X97251_TW-P  (318) AVIDFGMKVVPEMDSDNRMIRYSKQAVSFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLPVM 

    Consensus  (321) AVIDFGMKVVPEMDSDNRMIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLPVM 

 

                     401                                                                          480 

AY010722_TH-W  (398) THNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEVRLSEAAIPHGVQSIWMSAREYE 

AY162218_TH-P  (398) THNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEIRLSEAAIPHGVQSIWMSAREYE 

PRSV_TH-P_SMK  (398) THNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDMLLRPYKLRDCEIRLSEAAIPHGVQSIWMSAREYE 

EF017707_IN-P  (398) THNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTHNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCKVRLSEAVIPQGVQSIWMSAREYE 

AY231130_MX-P  (398) THNVGLSLLKNCTVRQARTMHQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDILLRPYKLRDCEVRLSEAAIPHGVQSIWLSARDYE 

EU126128_HA-P  (398) THNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEVRLSEAAIPHGVQSIWLSARDYE 

  X67673_HA-P  (398) THNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEVRLSEAAIPHGVQSIWLSARDYE 

EU475877_IN-W  (401) THNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKVDVLLRPYKLRDCEIRLSEAAIPHGVQSIWMSAREYE 

EF183499_CN-P  (398) THNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEIRLSEAAIPHGVQSIWMTAREYE 

AY027810_TW-W  (398) THNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEIRLSEAAIPHGVQSIWMSAREYE 

DQ374152_BZ-W  (398) THNVGLSLLKSCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEIRLSEAAIPHGVQSIWMSAREYE 

EU882728_TW-P  (398) THNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEIRLSEAAIPHGVQSIWMSAREYE 

  X97251_TW-P  (398) THNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEIRLSEAAIPHGVQSIWMSAREYE 

    Consensus  (401) THNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEIRLSEAAIPHGVQSIWMSAREYE 

 
ภาพผนวกที ่ก6  (ต่อ) 
 142 

 



 

 

 

                     481                                                                          560 

AY010722_TH-W  (478) AVGGRLCLEGDVRIPFLIKDVPERLYKELWDIVQTYKRDFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENM 

AY162218_TH-P  (478) AVGGRLCLEGDVRIPFLIKDVPERLYKELWDIVQTYKRDYTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENM 

PRSV_TH-P_SMK  (478) AVGGRLCLEGDVRIPFLIKDVPERLYKELWDVVQTYKRDFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENM 

EF017707_IN-P  (478) AVGGRLCLEGDVRIPFLIKDVPERLYKGLWDVVQTYKRDFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENM 

AY231130_MX-P  (478) AVGGRLCLESDVRIPFLIKDVPERLYKELWDIVQTYKRDFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENM 

EU126128_HA-P  (478) AVGGRLCLEGDIRIPFLIKDVPERLYKELWDIVQTYKRDFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENM 

  X67673_HA-P  (478) AVGGRLCLEGDVRIPFLIKDVPERLYKELWDIVQTYKRDFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENM 

EU475877_IN-W  (481) AVGGRLCLESDVRIPFLIKDVPERLYKELWDVVQTYKRDFTFGRISSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENM 

EF183499_CN-P  (478) AVGGRLCLESDIRIPFLIKDVPERLYKELWDVVQTYKRDFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENM 

AY027810_TW-W  (478) AVGGRLCLESDVRIPFLIKDVPERLYRELWDIVQTYKRDFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENM 

DQ374152_BZ-W  (478) AVGGRLCLESDVRIPFLIKDVPERLYRELWDIVQTYKRDFTFGRINSVSAGKIAYTLGTDVYSIPRTLITIDKLIESENM 

EU882728_TW-P  (478) AVGGRLCLESDVRLPFLVKDVPERLYRELWDVVQTYKRDFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENM 

  X97251_TW-P  (478) AVGGRLCLESDVRIPFLIKDVPERLYRELWDIVQTYKRDFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENM 

    Consensus  (481) AVGGRLCLESDVRIPFLIKDVPERLYKELWDIVQTYKRDFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENM 

 

                     561                                                                        638 

AY010722_TH-W  (558) KHAHFKAMTSCTGLNSSFSLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVGAVYHQ 

AY162218_TH-P  (558) KHAHFKAMTSCTGLNSSFSLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 

PRSV_TH-P_SMK  (558) KHAHFKAMTSCTGLNSSFSLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLHLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 

EF017707_IN-P  (558) KHAHFIAMTSCTGLNSSFSLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEANVQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 

AY231130_MX-P  (558) KHAHFKAMTSCTGLNSSFSLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 

EU126128_HA-P  (558) KHAHFKAMTSCTGLNSSFSLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVESLIQSLGAVRAVYHQ 

  X67673_HA-P  (558) KHAHFKAMTSCTGLNSSFSLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHMQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 

EU475877_IN-W  (561) KHAHFKAMTSCTGLNSSFSLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVRAV--- 

EF183499_CN-P  (558) KHAHFKAMTSCTGLNSSFSLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVESLIQSLGAVRAVYHQ 

AY027810_TW-W  (558) KHAHFKAMTSCTGLNSSFSLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 

DQ374152_BZ-W  (558) KHAHFKAMTSCTGLNSSFSLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 

EU882728_TW-P  (558) KHAHFKAMTSCTGLNSSFSLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 

  X97251_TW-P  (558) KHAHFKAMTSCTGLNSSFSLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAIRAVYHQ 

    Consensus  (561) KHAHFKAMTSCTGLNSSFSLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 

 
ภาพผนวกที ่ก6  (ต่อ) 
 

143 
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AY010722_TH-W   (1) ---SVDGVKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNIHVFHQ 

DQ374152_BZ-W   (1) ---SVDGVKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNVHVFHQ 

AY162218_TH-P   (1) ---SVDGIKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNVHVFHQ 

EU475877_IN-W   (1) YHQSVDGIKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNVHV--- 

EF017707_IN-P   (1) ---GVDGIKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNVHVFHQ 

EU126128_HA-P   (1) ---SVDGFKHIKRELGLKGIWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKFTNVHVFHQ 

  X67673_HA-P   (1) ---SVDGFKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKFTNVHVFHQ 

AY231130_MX-P   (1) ---SVDGVKHIKRELGLKGIWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDRLTNVHVFHQ 

EF183499_CN-P   (1) ---SVDGVKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDALVCGFTMAGGAMLLYQHFRNELTNVHVFHQ 

AY027810_TW-W   (1) ---SVDGVKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDALICGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNVYVFHQ 

EU882728_TW-P   (1) ---SVDGVKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDALICGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNVHVFHQ 

PRSV_TH-P_SMK   (1) ---SVDGVKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDALVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNVHVFHQ 

  X97251_TW-P   (1) ---GVDGVKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDALVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTSVHVFHQ 

    Consensus   (1)    SVDGVKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNVHVFHQ 

 
ภาพผนวกที ่ก7  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนยนี 6K2 ของเช้ือ PRSV-SMK กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน GenBank 12 accession 
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AY010722_TH-W    (1) ---GFSARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGRMHGMGVKTRKFVATYGFKPEDYSYVRYLD 

AY027810_TW-W    (1) ---GFSARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATYGFKPEDYSYVRYLD 

EU882728_TW-P    (1) ---GFSARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATYGFKPEDYSYVRYLD 

  X97251_TW-P    (1) ---GFSARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATYGFKPEDYSYVRYLD 

PRSV_TH-P_SMK    (1) ---GFSARQRQKLRFKSTANAKLGREVYGDDGTIEYYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATYGFKPEDYSYVRYLD 

AY162218_TH-P    (1) ---GFSARQRQKLRFRSAANAKLGREIYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGRMHGMGVKTRKFVATYGFKPEDYSYVRYLD 

EF183499_CN-P    (1) ---GFSARQRQKLRFRSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGRMHGMGVKTRKFVATYGFKPGDYSYVRYLD 

AY231130_MX-P    (1) ---GFSARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATYGFKPEDYSYVRYLD 

EF017707_IN-P    (1) ---GFSARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEYYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATYGFKPEDYSYVRYLD 

EU126128_HA-P    (1) ---GFSARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATYGFKPDDYSYVRYLD 

  X67673_HA-P    (1) ---GFSARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATYGFKPEDYSYVRYLD 

DQ374152_BZ-W    (1) ---GFSARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATYGFKPEDYSYVRYLD 

EU475877_IN-W    (1) FHQGFSARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGRMHGMGVKTRKFVATYGFKPEDYSYVRYLD 

    Consensus    (1)    GFSARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATYGFKPEDYSYVRYLD 
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AY010722_TH-W   (78) PLTGETLDESPQTDISMVQEHFGDIRNKYMGSDSFDRQALIANNVIKAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDTKLTIAG 

AY027810_TW-W   (78) PLTGETLDESPQTDISMVQEHFGDIRNKYMESDSFDRQSLIANNVIKAYYIRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDTKLTIAG 

EU882728_TW-P   (78) PLTGETLDENPQTDISMVQEHFGNIRNKYMESDSFDRQSLIANNVIKAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDTKLTIAG 

  X97251_TW-P   (78) PLTGETLDENPQTDISMVQEHFGDIRNKYMESDSFDRQSLIANNVIKAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDTKLTIAG 

PRSV_TH-P_SMK   (78) PFTGETLDESPQTDISMVQEHFGDIRNKYMESDSFDRQSLIANNVIKAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDTKLTIAG 

AY162218_TH-P   (78) PLTGETLDESPQTDISMVQEHFGDIRNKYMESDSFDRQSLIANNVIKAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDNKLTIAG 

EF183499_CN-P   (78) PLTGETLDESPQTDISIVQEHFGDVRNKYMESDSFDRQSLIANNVIKAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDTKLTIAG 

AY231130_MX-P   (78) PLTGETLDESPQTDISMVQEHFGEIRNKYMDSDSFDRQALIANNTIKAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDNKLTIAG 

EF017707_IN-P   (78) PLTGETLDESPQTDISIVQEHFGDIRSKYMDSDSFDRQTLIANNTIKAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDNKLTIAG 

EU126128_HA-P   (78) SLTGETLDESPQTDISIVQDHFSDIRRKYMDSDSFDRQALIANNTIKAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDNKLTIAG 

  X67673_HA-P   (78) PLTGETLDESPQTDISMVQDHFSDIRRKYMDSDSFDRQALIANNTIKAYYVRNSAKAALEVDLTPHNPLKVCDNKLTIAG 

DQ374152_BZ-W   (78) PLTGETLDESPQTDISMVQEHFGDIRSKYMDSDSFDKQTLIANNTIKAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDNKLTIAG 

EU475877_IN-W   (81) PLTGETLDESPQTDISMVQEHFGDIRNQYMDSDSFDKQTLIANNTIKAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDTKLTIAG 

    Consensus   (81) PLTGETLDESPQTDISMVQEHFGDIRNKYMDSDSFDRQSLIANNVIKAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDTKLTIAG 

 
ภาพผนวกที ่ก8  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนยนี VPg ของเช้ือ PRSV-SMK กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน GenBank 12 accession 
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AY010722_TH-W  (158) FPDREAELRQTGPPRTILADQVPPPTKSVHHE 

AY027810_TW-W  (158) FPDREAELRQTGPPKTILADQVPPPTKSVHHE 

EU882728_TW-P  (158) FPDREAELRQTGPPKTILADRVPPPTKSVYHE 

  X97251_TW-P  (158) FPDREAELRQTGPPKTILVDQVPPPTKSVHHE 

PRSV_TH-P_SMK  (158) FPDREAELRQSGPPRTILVDQVPPPTKSVHHE 

AY162218_TH-P  (158) FPDRESELRQTGPPRTILANQVPPPTKSVHHE 

EF183499_CN-P  (158) FPDREAELRQTGPPRSILIDQVPPPTKSVHHE 

AY231130_MX-P  (158) FPDREAELRQTGPPRTIQVNQVPPPSRSVHHE 

EF017707_IN-P  (158) FPDREAELRQTGPPRTIQVNQVPPPSKSVHHE 

EU126128_HA-P  (158) FPDREAELRQTGPPRTIQVDQVPPPSKSVHHE 

  X67673_HA-P  (158) FPDREAELRQTGPPRTIQVDQVPPPSKSVHHE 

DQ374152_BZ-W  (158) FPDREAELRQTGPPRTIQADQVPPPSKSVHHE 

EU475877_IN-W  (161) FPDREAELRQTGPPRTIQIDQVPPPSKSV--- 

    Consensus  (161) FPDREAELRQTGPPRTILVDQVPPPTKSVHHE 

 
ภาพผนวกที ่ก8  (ต่อ) 
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AY010722_TH-W    (1) ---GKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGDGRSLFGVGYNSFIITNRHLFKENNGELIVKSQHGKFVVKNTSTLRIAPIG 

AY027810_TW-W    (1) ---GKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGDGRSLFGVGYNSFIITNRHLFKENNGELIVKSQHGKFVVKNTATLRLAPVG 

AY162218_TH-P    (1) ---GKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGKGRSLFGVGYNSFIITNRHLFKENNGELIVKSQHGKFVVKNTTTLRIAPVG 

AY231130_MX-P    (1) ---GKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGKGKSLFGIGYNSFIITNRHLFKENNGELIVKSQHGKFVVKNTTTLRVAPVG 

EU126128_HA-P    (1) ---GKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGKGKSLFGIGYNSFIITNRHLFKENNGELIVKSQHGKFVVKNTTTLRVAPVG 

  X67673_HA-P    (1) ---GKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGKGKSLFGIGYNSFIITNRHLFKENNGELIVKSQHGKFIVKNTTTLQIAPVG 

EF017707_IN-P    (1) ---GRSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGKGKSLFGIGYNSFIITNRHLFKENNGELIVKSQHGKFVVKNTTTLQIAPVG 

DQ374152_BZ-W    (1) ---GKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGDGRSLFGIGYNSFIITNRHLFKENNGELIVKSQHGKFVVKNTTTLRIAPVG 

EU475877_IN-W    (1) HHEGKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGDGRSLFGVGYNSFIITNRHLFKENNGELIVKSQHGKFVVRNTTTLQIAPVG 

EF183499_CN-P    (1) ---GKSLCQGMRNYSGIASVVCHLKNTSGKGRSLFGVGYNSFIITNRHLFKENNGELIVKSQHGKFVVKNTTTLRLAPVG 

PRSV_TH-P_SMK    (1) ---GKSLCQGMRNYNGIASVVCRLKNTSGKGRSLFGVGCNSFIITNRHLFKENNGELIVKSQHGKFVVKNTTTLRLAPIG 

EU882728_TW-P    (1) ---GKSLCQGR-NYNGIASVVCHLKNTSGKGRSLFGVGYNSFIITNRHLFKENNGELIVKSQHGKFVVKNTTTLRLAPVG 

  X97251_TW-P    (1) ---GKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGKGRSLFGVGYNSFIITNRHLFKENNGELIVKSQHGKFVVKNTTTLRLAPVG 

    Consensus    (1)    GKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGKGRSLFGVGYNSFIITNRHLFKENNGELIVKSQHGKFVVKNTTTLRIAPVG 
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AY010722_TH-W   (78) KTDLLIIRMPKDFPPSHSRARFRTMKAGDKVCMIGVDYQENHIASKVSETSIISEGTGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVS 

AY027810_TW-W   (78) KTDLLIIRMPNDFPPFHSRAKFRAMKAGDKVCMIGVDYQENHIASKVSETSIISEGTGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVS 

AY162218_TH-P   (78) KTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVDYQENHIASKVSETSIISDGSGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVS 

AY231130_MX-P   (78) KTDLLIIQMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVDYQENHIASKVSETSIISEGTGDFGCHWISTNDGDCGNPLVSVS 

EU126128_HA-P   (78) KTDLLIIQMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVDYQENHIASKVSETSIISEGTGDFGCHWISTNDGDCGNPLVSVS 

  X67673_HA-P   (78) KTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVDYQENHIASKVSETSIISEGTGDFGCHWISTNDGDCGNPLVSVS 

EF017707_IN-P   (78) KTDLLIIRMPKDSPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVDYQENHIASKVSETSIISEGSGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVS 

DQ374152_BZ-W   (78) KTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVDYQENHIASKVSETSIISEGTGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVS 

EU475877_IN-W   (81) KTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVDYQENHIASKVSETSIISEGTGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVS 

EF183499_CN-P   (78) KTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMVGVDYQENHIASKVSETSIISEGSGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVS 

PRSV_TH-P_SMK   (78) KTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVDYQENHIASKVSETSIISEGMGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVS 

EU882728_TW-P   (77) KTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVDYQENHIASKVSETSIISEGMGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVS 

  X97251_TW-P   (78) KTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVDYQENHIASKVSETSIISEGMGEFGSHWISTNDGDCGNPLVSVS 

    Consensus   (81) KTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVDYQENHIASKVSETSIISEGTGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVS 

 
ภาพผนวกที ่ก9  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนยนี NIa ของเช้ือ PRSV-SMK กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน GenBank 12 accession 
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AY010722_TH-W  (158) DGFIVGLHSLSTSTGDQNFFAKIPAFFEEKVLRRIDDLTWSKHWSYNVNELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEIDQLNVFE 

AY027810_TW-W  (158) DGYIVGLHSLSTSTGDQNFFAKIPAFFEEKVLRRIDDLTWSKHWSYNVNELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEINQLNVFE 

AY162218_TH-P  (158) DGFIVGLHSLSTSTGDQNFFAKIPALFEEKILRQIDDLTWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEIDQLNVFE 

AY231130_MX-P  (158) DGFIVGLHSLSTSTGDQNFFAKIPAQFEEKVLKKIDDLTWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEVNQLNAFE 

EU126128_HA-P  (158) DGFIVGLHSLSTSTGDQNFFAKIPAQFEEKVLKKIDDLTWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEVNQLNAFE 

  X67673_HA-P  (158) DGFIVGLHSLSTSTGDQNFFAKIPAQFEEKVLRKIDDLTWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEVNQLNVFE 

EF017707_IN-P  (158) GGFIVGLHSLSTSTGDQNFFAKIPAQFEESVLRKIDNLTWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEINQLNVFE 

DQ374152_BZ-W  (158) DGFIVGLHSLSTSTGDQNFFAKIPAQFEEKVLRKIDDLAWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEVNQLNVFE 

EU475877_IN-W  (161) DGFIVGLHSLSTSTGDQNFFAKIPALFEEKILRKIDELTWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEINQLNV-- 

EF183499_CN-P  (158) DGYIVGLHSLSPSNGDQNFFAKIPAFFEEKVLRQIDDLTWSKQWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEINQLNVFE 

PRSV_TH-P_SMK  (158) DGYIVGLHSLSTSTGDQNFFAKIPAFFEEKVLRRIDDLTWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEINQLNVFE 

EU882728_TW-P  (157) DGYIVGLHSLSTSTGDQNFFAKIPEFFEEKVLRRIDDLTWSKHWSYNINELSWGALKVWDSRPEAIFNAQKDINQLNVFE 

  X97251_TW-P  (158) DGYIVGLHSLSTSTGDQNFFAKIPAFFEEKVLRRIDDLTWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEINQLNVFE 

    Consensus  (161) DGFIVGLHSLSTSTGDQNFFAKIPA FEEKVLRKIDDLTWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEINQLNVFE 

 

                     241 

AY010722_TH-W  (238) Q 

AY027810_TW-W  (238) Q 

AY162218_TH-P  (238) Q 

AY231130_MX-P  (238) Q 

EU126128_HA-P  (238) Q 

  X67673_HA-P  (238) Q 

EF017707_IN-P  (238) Q 

DQ374152_BZ-W  (238) Q 

EU475877_IN-W  (239) - 

EF183499_CN-P  (238) Q 

PRSV_TH-P_SMK  (238) Q 

EU882728_TW-P  (237) Q 

  X97251_TW-P  (238) Q 

    Consensus  (241) Q 

 
ภาพผนวกที ่ก9  (ต่อ) 
 

148 
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AY010722_TH-W    (1) ---SGSRWLFDKLHGNLKGVSSAPSNLVTKHVVKGVCPLFRSYLECDEEAKAFFSPLMGHYMKSVLSKEAYVKDLLKYSS 

AY231130_MX-P    (1) ---SGSRWLFDKLHGNLKGVSSAPSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECDKEAKAFFSPLMGHYMKSVLSKEAYIKDLFKYSS 

EU126128_HA-P    (1) ---SGSRWLFDKLHGNLKGVSSAPSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECDEEAKAFFSPLMGHYMKSVLSKEAYIKDLLKYSS 

  X67673_HA-P    (1) ---SGGRWLFDKLHGNLKGVSSAPSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECDEEAKAFFSPLMGHYMKSVLSKEAYIKDLLKYSS 

DQ374152_BZ-W    (1) ---SGSRWLFDKLHGNLKGVSSAPSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECDEEAKVFFSPLMGHYMKSILSKEAYTKDLLKYSS 

EF017707_IN-P    (1) ---SGSRWLFDRLHGNLKGVGSAPSNLVTKHVVKGICPLFRNYLESDEEAKAFFSPLMGHYMKSVLSKEAYIKDLMKYSS 

EU475877_IN-W    (1) FEQSGSRWLFDRLHGNLKGVGSAPSNLVTKHVVKGICPLFRNYLESDEEAKAFFSPLMGHYMKSVLSKEAYIKDLMKYSS 

AY027810_TW-W    (1) ---SGSRWLFDKLHGNLKGVSSASSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECNEEAKTFFSPLMGHYMKSVLSKEAYVKDLLKYSS 

EF183499_CN-P    (1) ---SGSRWLFDKLHGNLKGVSSASSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECDEEAKTFFNPLMGHYMRSVLSKEAYVKDLLKYSS 

EU882728_TW-P    (1) ---SGSRWLFDKLHDNLKGVSSASSNLVTKHVVKGICPLFRSYLECNEEAKTFFNPLMGHYMKSVLSKEAYVKDLLKYSS 

  X97251_TW-P    (1) ---SGSRWLFDKLHGNLKGVSSASSNLVTKHVVKGICPLFRSYLECNEEAKTFFNPLMGHYMKSVLSKEAYVKDLMKYSS 

AY162218_TH-P    (1) ---SGSRWLFDKLHGSLKGISSASSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECDEEAKAFFSPLMGHYMKSVLSKEAYVKDLLKYSS 

PRSV_TH-P_SMK    (1) ---SGSRWLFDKLHGNLKGVSSASSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECDEEAKAFFSPLMGHYMKSVLSKEAYVKDLLKYSS 

    Consensus    (1)    SGSRWLFDKLHGNLKGVSSAPSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECDEEAKAFFSPLMGHYMKSVLSKEAYVKDLLKYSS 
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AY010722_TH-W   (78) DIIVGEVDHDVFEDSVAQVIELLNDHECPELEYVTDSEVIIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCER 

AY231130_MX-P   (78) DIVVGEVNHDIFEDSVAQVVELLNDHECFELEYITDSEVIIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCER 

EU126128_HA-P   (78) DIVVGEVNHDVFEDSVAQVIELLNDHECPELEYITDSEVIIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCER 

  X67673_HA-P   (78) DIVVGEVNHDVFEDSVAQVIELLNDHECPELEYITDSEVIIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCER 

DQ374152_BZ-W   (78) DIVIGEVDHDVFEDSVAQVIELLNDHECPELEYITDSEVIIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCER 

EF017707_IN-P   (78) DIIVGEVDHDVFEDSVAQVVELLNDHECPELEYITDSEVITQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCER 

EU475877_IN-W   (81) DIIVGEVDHDVFEDSVAQVVELLNDHECPELEYITDSEVITQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCER 

AY027810_TW-W   (78) DIIVGEVDHDVFEESVAQVVELLNDHECPELEYITDSEVIIQALNMDAAVGALYKGKKRKYFEGSTVEHRHTLVRKSCER 

EF183499_CN-P   (78) EIIVGEVDHEVFEESVEQVVELLNDHECPELEYVTDSEVIVQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCER 

EU882728_TW-P   (78) DIIVGEVDHDVFEESVTQVVELLNDHECPELEYITDSEVIIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRHALVRKSCER 

  X97251_TW-P   (78) DIIVGEVDHDVFEESVAQVVELLNDHECPELEYITDSEVIIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCER 

AY162218_TH-P   (78) DIIVGEVDHDVFEESVAQVVELLNDHECPELEYITDSEVIIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVDHRQALVRKSCER 

PRSV_TH-P_SMK   (78) DIIVGEVDHDVFEDSVVQVIELLNDHECPELEYITDSEVIIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEQRQALVRKSCER 

    Consensus   (81) DIIVGEVDHDVFEDSVAQVVELLNDHECPELEYITDSEVIIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCER 

 
ภาพผนวกที ่ก10  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนยนี NIb ของเช้ือ PRSV-SMK กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน GenBank 12 accession 
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                                    161                                                                          240 
AY010722_TH-W  (158) LYEGRMGVWNGSLKAELRPAEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRKF 

AY231130_MX-P  (158) LYEGRMGVWNGSLKAELRPAEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLKKF 

EU126128_HA-P  (158) LYEGRMGVWNGSLKAELRPAEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRKF 

  X67673_HA-P  (158) LYEGRMGVWNGSLKAELRPAEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLKKF 

DQ374152_BZ-W  (158) LYEGRMGIWNGSLKAELRPAEKVLAKKTRPFTAAPLDTLLGAKACVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLKKF 

EF017707_IN-P  (158) LYEGRMGVWNGSLKAELRPAEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRRF 

EU475877_IN-W  (161) LYEGRMGVWNGSLKAELRPAEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRRF 

AY027810_TW-W  (158) LYEGRMGVWNGSLKAELRPAEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRKF 

EF183499_CN-P  (158) LYEGRMGVWNGSLKAELRPAEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRKF 

EU882728_TW-P  (158) LYEGRMGVWNGSLKAELRPTEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRKF 

  X97251_TW-P  (158) LYGGQMGVWNGSLKAELRPAEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRKF 

AY162218_TH-P  (158) LYEGRMGIWNGSLKAELRPAEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRKF 

PRSV_TH-P_SMK  (158) LYEGRMGIWNGSLKAELRPAEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRKF 

    Consensus  (161) LYEGRMGVWNGSLKAELRPAEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRKF 
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AY010722_TH-W  (238) PDGWVYCGADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGAQMLKNLYGEITYTPILTPDGTIVKKFKGNNSGQPSTVVD 

AY231130_MX-P  (238) PEGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGEQMLKNLYGEITYTPILTPDGTIVKKFKGNNSGQPSTVVD 

EU126128_HA-P  (238) PDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGEQMLKNLYGEITYTPILTPDGTIVKKFKGNNSGQPSTVVD 

  X67673_HA-P  (238) PDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGEQMLKNLYGEITYTPILTPDGTIVKKFKGNNSGQPSTVVD 

DQ374152_BZ-W  (238) PDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDVGEQMLKNLYGEITYTPILTPDGTIVKKFKGNNSGQPSTVVD 

EF017707_IN-P  (238) PDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGEQMLKNLYGEITYTPILTPDGTIVKKFKGNNSGQPSTVVD 

EU475877_IN-W  (241) PDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGEQMLKNLYGEITYTPILTPDGTIVKKFKGNNSGQPSTVVD 

AY027810_TW-W  (238) PDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGAQMLKNLYGEITYTPILTPDGTIVKKFKGNNSGQPSTVVD 

EF183499_CN-P  (238) PDGWIYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGTQMLKNLYGEITYTPILTPDGTIVKKFKGNNSGQPSTVVD 

EU882728_TW-P  (238) PDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGAQMLKNLYGEITYTPILTPDGTIVKKFKGNNSGQPSTVVD 

  X97251_TW-P  (238) PDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGSQMLKNLYGEITYTPILTPDGTIVKKFKGNNSGQPSTVVD 

AY162218_TH-P  (238) PDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGAQMLKNLYGEITYTPILTPDGTIVKKFKGNNSGQPSTVVD 

PRSV_TH-P_SMK  (238) PDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEEWEIGAQMLKNLYGEITYTPILTPDGTIVKKFKGNNSGQPSTVVD 

    Consensus  (241) PDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIG QMLKNLYGEITYTPILTPDGTIVKKFKGNNSGQPSTVVD 

 
ภาพผนวกที ่ก10  (ต่อ) 
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AY010722_TH-W  (318) NTLMVLITMYYALRKAGYDTKAQEDMCVFYINGDDLCIAIHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFTQRHRNKQDLWFMSHR 

AY231130_MX-P  (318) NTLMVLITMYYALRKIGYDTKAQEDMCVFYINGDDLCIAIHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFTQRHRNKQDLWFMSHR 

EU126128_HA-P  (318) NTLMVLITMYYALRKAGYDTKTQEDMCVFYINGDDLCIAIHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFAQRHRNKQNLWFMSHR 

  X67673_HA-P  (318) NTLMVLITMYYALRKAGYDTKTQEDMCVFYINGDDLCIAIHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFAQRHRNKQNLWFMSHR 

DQ374152_BZ-W  (318) NTLMVLITMYYALRKAGYDAKAQEDMCVFYINGDDLCIAIHPDHEHVLDSFSSSFSELGLKYDFTQRHRNKQDLWFMSHR 

EF017707_IN-P  (318) NTLMVLITMYYALRKAGYDTRAQEDMCVFYINGDDLCIAIHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFTQRHRSKQDLWFMSHR 

EU475877_IN-W  (321) NTLMVLITMYYALRKAGYDTRAQEDMCVFYINGDDLCIAIHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFTQRHRSKQDLWFMSHR 

AY027810_TW-W  (318) NTLMVLITMYYALRKAGYDTKAQEDMCVFYINGDDLCIAIHPNHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFTQRHRNKQDLWFMSHR 

EF183499_CN-P  (318) NTLMVLITMYYALRKAGYDTKAQEEMCVFYINGDDLCIAIHPDHEHVLDSFSNSFAELGLKYDFTQRHRDKQNLWFMSHR 

EU882728_TW-P  (318) NTLMVLITMYYALRKAGYDTKAQEDMCVFYINGDDLCIAIHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFTQRHRNKQDLWFMSHR 

  X97251_TW-P  (318) NTLMVLITMYYALRKAGYDTKAQEDMCVFYINGDDLCIAIHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFNQRHRNKQDLWFMSHR 

AY162218_TH-P  (318) NTLMVLITMYYALRKAGYDTEAQKELCVFYINGDDLCIAIHPDHEHVLVSFSSSFAELGLKYDFTQRHRNKQDLWFMSHR 

PRSV_TH-P_SMK  (318) NTLMVLITVCYALRKAGYDTKAQEDMCVFYINGDDLCIAIHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFTQRHRNKQDLWFMSHR 

    Consensus  (321) NTLMVLITMYYALRKAGYDTKAQEDMCVFYINGDDLCIAIHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFTQRHRNKQDLWFMSHR 
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AY010722_TH-W  (398) GILIDDIYIPKLEPERIVAILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYGELTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVSE 

AY231130_MX-P  (398) GILIDDIYIPKLEPERIVAILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYGELTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVSE 

EU126128_HA-P  (398) GILIDDIYIPKLEPERIVAILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGHGDLTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVSE 

  X67673_HA-P  (398) GILIDDIYIPKLEPERIVAILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYGDLTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVSE 

DQ374152_BZ-W  (398) GILIDDIYIPKLEPERIVAILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYGELTHQIRRFYQWVHEQAPFNELARQGRAPYVSE 

EF017707_IN-P  (398) GILIDDIYIPKLEPERIVAILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYSDLTHQIRRFYQWVLEQAPFSELARQGRAPYVSE 

EU475877_IN-W  (401) GILIDDIYIPKLEPERIVAILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYGELTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVSE 

AY027810_TW-W  (398) GILIDDIYIPKLEPERIVAILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYEELTHQIRRFYQWVLEQAPYNELAKQGRAPYVSE 

EF183499_CN-P  (398) GILIDDIYIPKLEPERIVAILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYEELTHQIRRFYKWVLEQAPFNELAKQGRAPYVSE 

EU882728_TW-P  (398) GILIDDIYIPKLEPERIVAILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYEKLTNQIRRFYQWVLEQAPFNELARQGRAPYVSE 

  X97251_TW-P  (398) GILIDDIYIPKLEPERIVAILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYEELTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVSE 

AY162218_TH-P  (398) GILIGDTYIPKLEPERIVAILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYGELTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVSE 

PRSV_TH-P_SMK  (398) GILIDDVYIPNLEPERTVAILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYGELTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVSE 

    Consensus  (401) GILIDDIYIPKLEPERIVAILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYGELTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVSE 

 
ภาพผนวกที ่ก10  (ต่อ) 
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AY010722_TH-W  (478) VGLRRLYTSERGSMDELEAYIDKYFERERGDSPELLVYHE------------------- 

AY231130_MX-P  (478) VGLRRLYTSERGSMDELEAYIDKYFERERGESPELLVYHE------------------- 

EU126128_HA-P  (478) VGLRRLYTSERGSMDELGAYIDKYFERERGDSPELLVYHE------------------- 

  X67673_HA-P  (478) VGLRRLYTSERGSMDELEAYIDKYFERERGDSPELLVYHE------------------- 

DQ374152_BZ-W  (478) VGLKRLYTSERGSMDELEAYIDKYFERERGDSPELLVYHE------------------- 

EF017707_IN-P  (478) VGLRRLYTSERGSMDELEAYVDKYFERERGDSPELLVYHESMSTNDNQLVRSSNTHVFH 

EU475877_IN-W  (481) VGLRRLYTSERGTMDELEAYIDKYFERERGDSPELLV---------------------- 

AY027810_TW-W  (478) VGLRRLSTSERGSMDELEAYIDKYFERERGDSPELLVYHE------------------- 

EF183499_CN-P  (478) VGLRRLYTSKRGSMDELEAYINKYFERERGDAPELLVYHE------------------- 

EU882728_TW-P  (478) VGLRRLYTSKRGSMDELEAYINKYFERERGDSPELLVYYE------------------- 

  X97251_TW-P  (478) VGLRRLYTSKRGSMDELEAYIDKYFERERGDSPELLVYHE------------------- 

AY162218_TH-P  (478) VGLRRLYTSERGSMDELEVYIDKYFERERGDSPDLLVYHE------------------- 

PRSV_TH-P_SMK  (478) VGLRRLYTSERGSMDELEAYIDKYFERERGDSPELLVYHE------------------- 

    Consensus  (481) VGLRRLYTSERGSMDELEAYIDKYFERERGDSPELLVYHE                    

 
ภาพผนวกที ่ก10  (ต่อ) 
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AY010722_TH-W    (1) ---SRSTDDYQLVCGESTHVFHQSKNEAVDAGLNEKFKEKEK---QKEEKDKQKDKNNDGASDGNDVSTSTKTGERDRDV 

EF183499_CN-P    (1) ---SRSTDDHQFVCGSHAHVFHQSKNEAVDAGLNEKLKEKEK---QKEGKDKQKDKNNDGTSDGNDVSTSTKTGERDRDV 

AY162218_TH-P    (1) ---SRSADDHHFVCGNDTHVFHQSKNEAVDAGLNEKLKEKEK---QREEKDKQKGKDNNGASDGNDVSTSTKTGERDRDV 

PRSV_TH-P_SMK    (1) ---SRSVDDYQFVGSDDTHVFHQSKTEAVDAGLNDKLKDKEN---QKEEKDNQKGKENNEASDGNDVSTSTKTGERDRDV 

AY231130_MX-P    (1) ---SKSTDDYQLVCNNNAHVFHQSKNEAVDAGLNEKLKEKEK--QKEKEK--QKEKEKDDASDGNDVSTSTRTGEKDRDV 

EU126128_HA-P    (1) ---SRSTDDYQLVCSNDTHVFHQSKNEAVDAGLNEKLKEKEK--QKEKEK--QKEKEKDGASDGNDVSTSTKTGERDRDV 

  X67673_HA-P    (1) ---SRGTDDYQLVCSNNTHVFHQSKNEAVDAGLNEKLKEKEK--QKEKEKEKQKEKEKDGASDGNDVSTSTKTGERDRDV 

DQ374152_BZ-W    (1) ---SRSIDDYQPVCNSNTHVFHQSKNEAVDAGLNEKRKEKGN--QKEKEEEKQKEKEKDNASDGNDVSTSTKTGERDRDV 

EF017707_IN-P    (1) ----------------------QSKTEAVDAGLNEKLKEKEK--QKEKEKEKQKEK--DDASDGNTVSTSPKTGERDRDV 

EU475877_IN-W    (1) YHESKSNDGYQLVCGGDVHVYHQSKPEAVDAGLNDKLKEKEK--SKEKEKEKQKEKEKDDASDGNDVSTSTKTGERDRDV 

AY027810_TW-W    (1) ---SRSADDHQLACGSNTHVFHQSKNEAVDAGLNEKLKEKEKEKQKEKEKDEQKDKDNDGASDGNDVSTSTKTGERDRDV 

EU882728_TW-P    (1) ---SKSTDDHQLTCGSNTHVFHQSQNEAVNAGLNEKLKEKEK----QKEKDKQKDKDNDGASDGNDMSTSTKAGERDRDV 

  X97251_TW-P    (1) ---SRSTDNHQLTRGSNTHVFHQSKNEAVDTGLNEKLKEKEK--QKEKEKDKQQDKDNDGASDGNDVSTSTKTGERDRDV 

    Consensus    (1)    SRSTDDYQLVCG  THVFHQSKNEAVDAGLNEKLKEKEK  QKEKEKDKQKEKENDGASDGNDVSTSTKTGERDRDV 
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AY010722_TH-W   (75) NAGTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEGVRNDYGLNDNEMQVMLNG 

EF183499_CN-P   (75) NAGTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGKTVLNLNHLLQYNPKQIDISNTRATQSQFEKWYEGVRNDYGLSDNEMQVMLNG 

AY162218_TH-P   (75) NAGTSGTFTVPRIKSFTDKMILPKIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEGVRNDYGLNDNEMQLMLNG 

PRSV_TH-P_SMK   (75) NAGTSGTFNVPRIKSFTDKMILPRIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEGVRNDYGLNDNEMQVMLNG 

AY231130_MX-P   (74) NVGTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEGVRNDYGLNDNEMQVMLNG 

EU126128_HA-P   (74) NVGTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGKAVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEGVRNDYGLNDNEMQVMLNG 

  X67673_HA-P   (76) NVGTSGTFTVPRIKSFTDKMVLPRIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATHSQFEKWYEGVRNDYGLNDNEMQVMLNG 

DQ374152_BZ-W   (76) NVGTSGTFTVPRTKSFTDKMILPRIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEGVRNDYGLNDNEMQIMLNG 

EF017707_IN-P   (55) NAGTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGKTVLHLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEGVRNDYGLNDDEMQVMLNG 

EU475877_IN-W   (79) NAGTSGTFTVPRIKSFTDKMVLPRIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEGVRNDYGLNDNEMQVMLNG 

AY027810_TW-W   (78) NAGTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEGVRDDYGLNDNEMQVMLNG 

EU882728_TW-P   (74) NAGTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGNTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEGVRNDYGLNDNEMQIMLNG 

  X97251_TW-P   (76) NAGTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGKTVLNLNHLLQYNPKQVDISNTRATQSQFEKWYEGVRNDYGLNDNEMQVMLNG 

    Consensus   (81) NAGTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEGVRNDYGLNDNEMQVMLNG 

 
ภาพผนวกที ่ก11  เปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมในส่วนยนี CP ของเช้ือ PRSV-SMK กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน GenBank 12 accession 
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AY010722_TH-W  (155) LMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSFRQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDIS 

EF183499_CN-P  (155) LMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSFRQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDIS 

AY162218_TH-P  (155) LMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQAEYPIKPLIEHATPSFRQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDIS 

PRSV_TH-P_SMK  (155) LMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSFRQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDIS 

AY231130_MX-P  (154) LMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGEIQVDYPIKPLIEHATPSFRQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDIS 

EU126128_HA-P  (154) LMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSFRQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDIS 

  X67673_HA-P  (156) LMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSFRQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDIS 

DQ374152_BZ-W  (156) LMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSFRQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDIS 

EF017707_IN-P  (135) LMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGEIQVDYPVKPLIEHATPSFRQIMAHFSNAAEAYITKRNATERYMPRYGIKRNLTDIS 

EU475877_IN-W  (159) LMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSFRQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDIS 

AY027810_TW-W  (158) LMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGENQVDYPIKPLIEHATPSFRQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDIS 

EU882728_TW-P  (154) LMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLLEHATPSFRQIIAHFSNAAEAYIAKRNAIERYMPRYGIKRSLTDIS 

  X97251_TW-P  (156) LMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSFRQIMAHFSNAAEAYIAKRNATEKYMPRYGIKRNLTDIS 

    Consensus  (161) LMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSFRQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDIS 
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AY010722_TH-W  (235) LARYAFDFYEVNSKTPDRAREAHMQMKAAALRNTGRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNKDMHSLLGMRN 

EF183499_CN-P  (235) LARYAFDFYEVNSKTPDRAREAHMQMKAAALRNTNRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 

AY162218_TH-P  (235) LARYAFDFYEVNSKTPDRAREAHMQMKAAALRNASRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 

PRSV_TH-P_SMK  (235) LARYAFDFYEVNSKTPDRAREAHMQMKAAALRNTSRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 

AY231130_MX-P  (234) LARYAFDFYEVNSKTPDRAREAHMQMKAAALRNTSRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 

EU126128_HA-P  (234) LARYAFDFYEVNSKTPDRAREAHMQMKAAALRNTSRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 

  X67673_HA-P  (236) LARYAFDFYEVNSKTPDRAREAHMQMKAAALRNTSRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 

DQ374152_BZ-W  (236) LARYAFDFYEVNSKTPDRAREAHMQMKAAALRNTNRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 

EF017707_IN-P  (215) LARYAFDFYEVNSKTPDRAREAHMQMKAAALRNTSRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 

EU475877_IN-W  (239) LARYAFDFYEVNSKTPDRAREAHMQMKAAALQNTSRRLFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 

AY027810_TW-W  (238) LARYAFDFYEVNSKTPDRAREAHMQMKAAALRNTNRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 

EU882728_TW-P  (234) LARYAFDFYEVNSKTPDRAREAHMQMKAAALRNANRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 

  X97251_TW-P  (236) LARYAFDFYEVNSKTPDRAREAHMQMKAAALRNTNRKMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 

    Consensus  (241) LARYAFDFYEVNSKTPDRAREAHMQMKAAALRNTSRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 

 
ภาพผนวกที ่ก11  (ต่อ) 
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AY010722_TH-W    (1) ATACTCGCGCTAGTGTGTTCGTCGGGCCTGGCTCGACCCTGTTTCACCTTATAATACTATATAAGCATTAGAATACAGTG 

AY027810_TW-W    (1) ATACTCGCGCTAGTGTGTTCGTCGGGCCTGGCTCGACCCTGTTTCACCTTATAATACTATGTAAGCATTAGAATACAGTG 

EU882728_TW-P    (1) ATACTCGCATTAGTGTGTTCGTCGGGCCTGGCTCGACCCTGTTTCACCTTATAATACTATATAAGCATTAGAATACAGTG 

  X97251_TW-P    (1) ATACTCGCGCTAGTGTGTTTGTCGGGCCTGGCTCGACCCTGTTTCACCTTATAATACTATGTAAGCATTAGAATATAGTG 

PRSV_TH-P_SMK    (1) ATACTCGCACTTGTGTGTTCGTCGGGCCTGGATCCACCCTGTTTCACCTTATAATACTATATAAGCATTAGAATATAGTG 

AY162218_TH-P    (1) ATACTCGCGCTAGTGTGTTTATCGGGCCTGGCTCGAACCTGTTTCACCTTATAGTACTATATAAGCATTAGAATACAATG 

AY231130_MX-P    (1) ATACTCGCGCTGGTGTGTTTGTCGAGCTCGACTCGACCTTGTTTCACCTTATAGTACTAAATAAGCATTAGAATACAGTG 

EU126128_HA-P    (1) ATACTCGCGCTTGTGTGTTTGTTGAGTCTGACTCGACCCTGTTTCACCTTATGGTACTATATAAGCATTAGAATACAGTG 

  X67673_HA-P    (1) ATACCTGCGCTTGTGTGTTTGTTGAGTCTGACTCGACCCTGTTTCACCTTATGGTACTATATAAGCATTAGAATACAGAG 

DQ374152_BZ-W    (1) ATACTCGCGCTTGTGTGTTTGTTGGGCCTGGCTCAACCCTGTTTCACCTTATGTTACTATATAAGCATTAGAATACAGTG 

EF017707_IN-P    (1) ATACTCGTGCTTGTGTGTTTGTCGAGCCTGGCTCGACCCTGTTTCACCTTATAATACTATATAAGCATTAGAATATAGTG 

EF183499_CN-P    (1) ATACTCGCGCTAGTGTGTTTGTCGGGCCTGGCTCGACCCTGTTTCACCTTATAATACTATATAAGCATTAGAATATAGTG 

EU475877_IN-W    (1) ATACTCGCGCTTGTGTGTTTGTCGGGCCTAGCTCGACCCTGTTTCGCCTTATAATACTATATAAGCATTAGAATATAGTG 

    Consensus    (1) ATACTCGCGCT GTGTGTTTGTCGGGCCTGGCTCGACCCTGTTTCACCTTATAATACTATATAAGCATTAGAATACAGTG 
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AY010722_TH-W   (81) TGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTACAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTGTTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCAT 

AY027810_TW-W   (81) TGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTACAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTGTTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCAT 

EU882728_TW-P   (81) TGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTACAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTGTTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCAT 

  X97251_TW-P   (81) TGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTACAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTGTTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCAT 

PRSV_TH-P_SMK   (81) TGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTACAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTGTTATTCGCGTTCTCTGAGTCTCCAT 

AY162218_TH-P   (81) TGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTACAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTATTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCAT 

AY231130_MX-P   (81) TGGCTGTGCCACCACTTCTATTTTACAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTATTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCAT 

EU126128_HA-P   (81) TGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTACAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTATTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCAT 

  X67673_HA-P   (81) TGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTACAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTATTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCAT 

DQ374152_BZ-W   (81) TGGCTGCGCCACCGCTTCTACTTTATAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTATCATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCAT 

EF017707_IN-P   (81) TGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTATAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTATTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCAT 

EF183499_CN-P   (81) TGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTATAGTGAGGGTTGCCCTCCGTGCTTTTAGTATTATTCGAGTTCTTTGAGTTTCCAT 

EU475877_IN-W   (81) TGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTACAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTATTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCAT 

    Consensus   (81) TGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTACAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTATTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCAT 

 
ภาพผนวกที ่ก12  เปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์องจีโนมในส่วน 3´UTR ของเช้ือ PRSV-SMK กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน GenBank 12 accession 
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                          161                                        206 

AY010722_TH-W  (161) ACAGTGTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAGCCTCTTAGAATGAGAG 

AY027810_TW-W  (161) ACATTGTGGGTGGCCCACGCGCTATTCGAGCCTCTTGGAATGAGAG 

EU882728_TW-P  (161) ACAGTGTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAGCCTCTTGGAATGAGAG 

  X97251_TW-P  (161) ACAGTGTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAGCCTCTTGGAATGAGAG 

PRSV_TH-P_SMK  (161) ACAGTGTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAGCCTCTTAGAATGAGAG 

AY162218_TH-P  (161) ACAGTGTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAGCCTCTTAGAATGAGAG 

AY231130_MX-P  (161) ACAGTGTGGGTGGCCCACGTGTTATTTGAGCCTCTTAGAATGAGAG 

EU126128_HA-P  (161) ACAGTGTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAGCCTCTTAGAATGAGAG 

  X67673_HA-P  (161) ACAGTGTGGGTGGCCCACGTGATATTCGAGCCTCTTAGAATGAGAG 

DQ374152_BZ-W  (161) ACAGTGTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAGCCTCTTAGAATGAGAG 

EF017707_IN-P  (161) ACAGTGTGGGTGGCCCACGTGTTATTCGAGCCTCTTAGAATGAGAG 

EF183499_CN-P  (161) ACAGTGTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAACCTCTTGGAATGAGAG 

EU475877_IN-W  (161) ACAGTGTGGGTGGCCCACGTGCTATTTGAGCCTCTTAGAATGAGAG 

    Consensus  (161) ACAGTGTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAGCCTCTTAGAATGAGAG 

 
ภาพผนวกที ่ก12  (ต่อ) 
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97251-TW           --AAATAAAACATCTCAACACAACACAATTCAAAGCATTCAAACACACTCGAGCAAACTT 58 

AY010722_TH-W      --AAATAAAACATCTCAACACAACACAATTAAAAGCATTCAAACACACTCAAGCAAATTT 58 

EU882728_TW-P      --AAATAAAACATCTCAACACAACACAATTCAAAGCATTCAAACACACTCGAGCAAACTC 58 

AY027810_TW-W      AAAAATAAAACATCTCAACACAACACAATTCAAAGCATTCAAACACACTCGAGCAAACTT 60 

EU475877_IN-W      --AAATAAAACATCTCAACACAACACAATTCAAAGCAATCAAACACACTCAAGCACTCTT 58 

PRSV_TH-P_SMK      --AAATAAAACATCTCAACACAACACAAATCAAAGCATTCAAAAACACTCAAGCAAACTT 58 

EU126128_HA-P      --AAATAAAACATCTCAACACAACACAATCAAAAGTACTTCGACAAACATCAACTTATCT 58 

X67673_TW-P        --AAATAAAACATCTCAACACAACATAATCAAAAGTACTTCAACAAACATCAATTTATCT 58 

EF017707_IN-P      --AAATAAAACATCTCAACACAACACAATTCAAAGCAATCAAACACATTCAAGTACCTTC 58 

EF183499_CN-P      --AAATAAAACATCTCAACACAACACAATTTAAAGCATTCAAGCACGCTCAAGCAAATTT 58 

AY231130_MX-P      --AAATAAAACATCTCAACACAACATAATCAAAAGCATTTCAACAAACATCAACTTATCT 58 

DQ374152_BZ-W      --AAATAAAACATCTCAACACAACACAACTAAAAGCAATTCCACAAATATCAACTTACTT 58 

AY162218_TH-P      --AAATAAAACATCTCAACACAACACAATTCAAAGCATTCAAACATACTCAAGCAAACTT 58 

                     *********************** **   **** * *     *      *         

 

X97251-TW          TAATTTTAAATCTTGTCATTTGCAATCATGTCTTCATTATACCAATTGCAACCAATAGCA 118 

AY010722_TH-W      TATTCTCAAATTTCACAATCTGCAAGCATGTCTTCGTTGTACCAATTGCAACCAATTGCA 118 

EU882728_TW-P      TAATTTTAAATCTTATCTTTTACAATCATGTCTTCATTATACCAATTGCAACCAATAGCA 118 

AY027810_TW-W      TAATCTTAAATCTTATAATTTGCAATCATGTCTTCATTGTACCAATTGCAACCAATAGCA 120 

EU475877_IN-W      TACTTTTGAATTCTACAATCTGCAATCATGTCTTCGCTGTACCAATTGCAACCAATTGCA 118 

PRSV_TH-P_SMK      TATTTTCAGATTTCATAATTTGCAATCATGTCTTCATTGTACCAACTGCAACCGATAGCG 118 

EU126128_HA-P      CGTTCTCAATTGTCATAACAAGCAACAATGTCTTCTTTGTACACTCTTCGAGCAGCAGCT 118 

X67673_TW-P        CATTTTCAATTGTCATAACAAGCAACAATGTCTTCTTTGTACACTCTTCGAGCAGCAGCT 118 

EF017707_IN-P      TACTTTCAAACTTTACAATTTGTAACCATGTCTTCGCTGTACCAATTGCAACCAATTGCA 118 

EF183499_CN-P      TATTTTCAGATCTTACAATTTATAATCATGTCTTCATTGTACCAATTGCAACCGATAGCA 118 

AY231130_MX-P      CATTTTAAATTGTTATAGTAAGCGACAATGTCTTCTTTGTATACTTTGCGAGCAGCAGCT 118 

DQ374152_BZ-W      CACTTTAAACAATTACAGCAAGCAACAATGTCTTCTTTGTACACTTTGCGACCAGCAGCT 118 

AY162218_TH-P      TATCTTCATAATTCACAATTCGCAATCATGTCTTCATTGTACCAACTGCAACCGATAGCA 118 

                        *                  *  ********  * **     * * * *    **  

 

X97251-TW          CTAAAAGACCGTCTCTTATCTCACGAGAGAGGAAAAGGTTGGATCGAGCACAAACTCGAA 178 

AY010722_TH-W      CTGAAGGACCGTCTCTTGTCTCACAAGAGAGGAAAAGGTTGGATTGAGCACAAGCTCGAA 178 

EU882728_TW-P      CTGAAAGACCGTCTCTTGTCTCACGAGAGAGGAAAAGGTTGGATCGAGCACAAACTCGAA 178 

AY027810_TW-W      CTAAAAGACCGTCTCTTGTCTCACAAGAGAGGAAAAGGTTGGTACGAGCACAAACTCGAA 180 

EU475877_IN-W      CTGAAAGACCGCCTGCTAGGTCACAAGAAAGGAAGAGGATGGATCGAGCATAAGCTCGAA 178 

PRSV_TH-P_SMK      CTGAAGGACCGTCTTTTGTCTCACAAGAGAGGGAAGGGTTGGATCGAGCATAAACTCGAA 178 

EU126128_HA-P      CAGTACGATAGGAAGTTGGAAAGCAAGAAAGGTTCTGGTTGGATCGAACACAAACTCGAA 178 

X67673_TW-P        CAGTACGATAGGAGGTTGGAAAGCAAGAAAGGTTCTGGTTGGGTCGAGCACAAACTCGAA 178 

EF017707_IN-P      CTGAGAGACCGTCTGTTAGGTCATAAGAAAGGAAGAGGATGGATCGAGCATAAACTCGAG 178 

EF183499_CN-P      CTGAAGGACCGTCTTTTGTCTCACAGTAGAGGGAAAGGCTGGATCGAGCACAAGCTCGAA 178 

AY231130_MX-P      CAATACGATAGGAGGTTGGAGAGTAAGAAAGGTGCTGGCTGGATCGAGCACAAACTCGAG 178 

DQ374152_BZ-W      CAGCATGATAGGAGGTTGGAGAGCAAGAAAGGCTCTGGCTGGATCGAGCACAAACTCGAA 178 

AY162218_TH-P      CTGAAGGACCGTCTCTTGGCTCACGAGAGAGGGAAAGGCTGGATTGAGCACAAGCTTGAA 178 

                   *     **  *     *          * ***    ** ***   ** ** ** ** **  

 

X97251-TW          AGAAAAGGGGAGAGAGGAAACACTCGTTATGTTGGCGAGTTTGTGATCAGTGAAGGAGCA 238 

AY010722_TH-W      AGGAAAGGAGAGAGAGGAAACACTCGTCATGTTGGCGAGTTTGTGATCAGTGAGGGAGCA 238 

EU882728_TW-P      AGAAAAGGGGAGAGAGGAAACACTCGTCATGTTGGCGAGTTTGTGGTCAGTGAGGGAGCA 238 

AY027810_TW-W      AGAAAAGGGGAGAGAGGAAACTCTCGTCATGTTGGCGAGTTTGTAATCAGTGAGGGAGCA 240 

EU475877_IN-W      ATGAAAGGGGATAGAGGAAACACTCGTCATGTTGGCGAGTTTATTGTAAGTGAAGGAGCT 238 

PRSV_TH-P_SMK      AGAAAAGGAGATAGAGGAAACACTCGTCATGTTGGCGAGTTTGTGGTTAGTGAAGGAGCA 238 

EU126128_HA-P      AGGAAAGGTGAGAGAGGAAACACTCACTATTGTAGTGAGTTTGACATTAGTAAGGGCGCC 238 

X67673_TW-P        AGGAAAGGTGAGAGAGGAAACACTCACTATTGTAGTGAGTTTGACATTAGTAAGGGTGCC 238 

EF017707_IN-P      AGGAAAGGAGAAAGAGGAAACACTCGCCATGTTGGTGAGTTTGTTGTGAGTGAAGGAGCT 238 

EF183499_CN-P      AGGAAAGGTGAGAGAGGAAACACTCGTCATGTTGGTGAGTTCGTAATTAGTGAGGGAGCG 238 

AY231130_MX-P      AGGAAAGGGGATAAAGGAAACACTCACTATTGTAGTGAGTTTGACATTAGCAAGGGTGCC 238 

DQ374152_BZ-W      AGAAAAGGAGAGAAAGGAAACACTCACTACTGTAGTGAGTTTGACATTAGTAGGGGTGCC 238 

AY162218_TH-P      AGAAAAGGGGACAGAGGAAACACTCGTCATGTTGGCGAGTTCGTAGTTAGTGAAGGAGCT 238 

                   *  ***** ** * ******* ***   *   * * *****     * **    ** **  
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X97251-TW          AAGATTCTGCAGCTCGTTCAAATTGGAAACACTGAAGTTGGCAGGGCCTTCCTGGAGGGC 298 

AY010722_TH-W      AAAATTTTGCAACTCGTGCAAATTGGAAACGCTGAAATTGGCAGGACCTTCCTGGAAGGT 298 

EU882728_TW-P      AAGATTCTGCAGCTCGTTCAAATTGGAAACACTGAAGTTGGCAGGGCCTTCCTGGAAGGC 298 

AY027810_TW-W      AGGATTCTGCAGCTCATTCAGATTGGAAACGCTGAAGTTGGCAGAGCCTTCCTGGAGGGC 300 

EU475877_IN-W      AAAATCCTTCAGCTTGTTCAAATTGGCAATGCTACGATCGGGAGAACCTTCCTGGAAGGT 298 

PRSV_TH-P_SMK      AAAATTCTGCAGCTTATCCAAATTGGAAATGTAGAAGTGGGCAGGGCCTTCCTGGAAGGA 298 

EU126128_HA-P      AAGATCCTGCAATTGGTGCAGATTGGTAACACTGAAGTTGGAAGGACCTTCCTGGAAGGT 298 

X67673_TW-P        AAAATCCTGCAATTGGTGCAGATTGGTAACACTGAAGTTGGAAGGACCTTCCTGGAAGGT 298 

EF017707_IN-P      AAAATCCTTCAGCTTGTTCAGATTGGTAATGCTGAGATTGGAAGAACCTTCCTGGAAGGT 298 

EF183499_CN-P      AAAATTCTGCAACTTATCCAAATTGGAAATGCCGAGGTTGGCAGGACCTTCCTAGAAGGT 298 

AY231130_MX-P      AAAATTCTGCAATTGGTGCAAATTGGTAGCGCTGAAGTTGGAAGGACCTTCCTGGAGGGT 298 

DQ374152_BZ-W      AAAATTCTGCAATTGGTGCAGATTGGCAACGCTGAAGTTGGAAGGACATTCCTGGAAGGT 298 

AY162218_TH-P      AAAATTCTACAACTCATCCAAATTGGGAACGCTGAAGTGGGCAGGGCATTCCTAGAAGGC 298 

                   *  **  * **  *  * ** ***** *         * ** **  * ***** ** **  

 

X97251-TW          AATAGGAGAATTCGAGCTGACATTTTTGAAATTGTTAAGAAAACAATGGTCGGCCGCCTG 358 

AY010722_TH-W      GATAGGAGAACTCAAGCTGACATTTTTGAAATTATCAAAAAGACGATGGTCGGCCACCTG 358 

EU882728_TW-P      ACTAGGAGAACTCGAGCTGACATTTTTGAAATTGTCAAGAAAACAATGGTCGGCCGCCTG 358 

AY027810_TW-W      AATAGGAGAACTCGAGCTGACATTTTTGAAATTGTCAAGAAAACAATGGTTGGCCGTCTG 360 

EU475877_IN-W      GATCGAAGAGTTCGCGCTGATATTTTTGAAATCGTCAAGAAAACGATGGTCGGCCACCTT 358 

PRSV_TH-P_SMK      AATAGAAGAACACGTGCTGACATTTTTGAAATTGTCAAGAAAACAATGGTCGGCCTCCTG 358 

EU126128_HA-P      AACAAATTTGTTCGTGCGAATATATTTGAGATTATCCGGAAAACCATGGTTGGTCGTCTG 358 

X67673_TW-P        AACAGATTTGTTCGTGCGAATATATTTGAGATTATCCGGAAAACCATGGTTGGTCGTCTG 358 

EF017707_IN-P      AGTCGGCGAGTTCGCGCTGATATTTTTGAAATCGTCAAGAAGACGATGGTCGGCCATCTG 358 

EF183499_CN-P      GACAGGAGGATTCGAGCTGATATTTTTGAAATTGTCAAGAAAACTATGGTCGGCCTCCTT 358 

AY231130_MX-P      AACAGATTTGTCCGTGCGAACATATTTGAGATCATCCGGAAAACCATGGTTGGTCGTCTA 358 

DQ374152_BZ-W      AATAGATTTGTCCGTGCAAATATATTTGAGATTATCCGGAAAACCATGGTTGGTCGTCTG 358 

AY162218_TH-P      GACCGGAAAACTCGAGCTGACATTTTCGAAATTGTCAAGAAAACAATGGTCGGCCACCTT 358 

                               *  **  * ** ** ** **  *    ** ** ***** ** *  **  

 

X97251-TW          GGATACGACTTTGAAAGTGAATTATGGTGCTGTCATTCTTGTGACAATACATCTGCAAAG 418 

AY010722_TH-W      GGGTACGACTTCGAATGTGGGTTATGGTGCTGTCACTCTTGTGACAACACATCTGACAAG 418 

EU882728_TW-P      GGATACGACTTTGAAAGTGAATTATGGTTCTGTCATTCTTGTGACAATACATCTGCAAAG 418 

AY027810_TW-W      GGATACGACTTTGAAAGTGAATTATGGTGTTGTCATTCTTGTGACAATACATCTGCAAAG 420 

EU475877_IN-W      GGCTACGACTTCGAAAGCGAACTATGGTTTTGTCATTCGTGTGACAATACTTCTGATAAG 418 

PRSV_TH-P_SMK      AAGTACGACTTCGAATGTGAGCTGTGGTGCTGTCATTCTTGTGACAGAACATCAGAAAAG 418 

EU126128_HA-P      GGATATGATTTCGAAAGTGAACTATGGGTCTGTCGCAACTGTGACAAAACTTCTGAAAAA 418 

X67673_TW-P        GGATATGATTTCGAAAGTGAACTATGGGTCTGTCGCAACTGTGACAAAACTTCTGAAAAA 418 

EF017707_IN-P      GGATACGACTTTGAAAGTGAACTATGGTTTTGCCATTCATGTGACAACACTTCAAACAAG 418 

EF183499_CN-P      GGGTATGACTTTGAATGTGAGTTATGGTACTGTCATTCCTGTGACAATACATCAGCAAAG 418 

AY231130_MX-P      GGATATGATTTCGAGAGTGAACTATGGGTCTGTCATAACTGCAACAGAACTTCTGAAAAA 418 

DQ374152_BZ-W      GGATATGATTTCGAAAGTGAACTATGGGTTTGTCACAACTGCAGTGAAACTTCTGAAAAA 418 

AY162218_TH-P      GGATACGACTTTGAATGTGAGCTCTGGTGCTGTCACTCCTGTGACAAAACATCTGCAAAG 418 

                      ** ** ** **  * *   * ***   ** *     **       ** **    **  

 

X97251-TW          TACTTCAAGAAATGCGACTGCGGTGAGAAGTACTATTACTCAGAGGGAAATTTAATTAAG 478 

AY010722_TH-W      TACTTCAAGAAGTGTGATTGCGGTGAGAAGTACTATTATTCAGAGAGGAATTTGATTAAG 478 

EU882728_TW-P      TACTTCAAGAAATGCGACTGTGGTGAGAAGTACTATTACTCAGAGGGAAATTTAATTAAG 478 

AY027810_TW-W      TACTTCAAGAAATGCGACTGCGGTGAGAAGTACTACTACTCAGAGGGAAATTTGATTAAG 480 

EU475877_IN-W      TATTTCAAGAAATGTGACTGTGGGGAAAAGTACTACTACTCTGAAAGGAATCTGATTAAA 478 

PRSV_TH-P_SMK      TACTTCAAGAAATGTGACTGTGGAGAGAAGTACTACTATTCGGAAAGGAACTTAATTAAG 478 

EU126128_HA-P      TACTTCAAGAAATGTGACTGCGGGGAAACATATTATTATTCTGAAAGAAATCTGATGAAG 478 

X67673_TW-P        TACTTCAAGAAATGTGACTGTGGGGAAACATATTATTATTCTGAAAGAAACCTGATGAGG 478 

EF017707_IN-P      TATTTCAAGAAATGTAACTGTGGGGATAAATATTACTACTCCGAAAGGAATCTGATAAAG 478 

EF183499_CN-P      TACTTCAAGAAGTGCAACTGCGGTGAGAAGTATTATTATTCAGAGAGAAATTTAATTAAG 478 

AY231130_MX-P      TACCTCAAGAAATGTGACTGCGGGGAAAAATATTATTACTCTGAAAGAAACCTGATGAAA 478 

DQ374152_BZ-W      TATTTTAAGAAATGTGACTGTGGAGAGAAATATTATTATTCTGAAAGAAATCTGATGCAA 478 

AY162218_TH-P      TACTTCAAGAAATGTGACTGCGGTGAGAAGTACTACTACTCAGAGAGAAATTTAATTAAG 478 

                   **  * ***** **  * ** ** ** *  ** ** ** ** **  * **  * **     

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
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X97251-TW          TCAATGCGTGATTTGATGTATCAGTTCGACATGACAACCTCTGAGATTGAACAAGTAGGA 538 

AY010722_TH-W      TCAATGCATGACTTGATGTACCAGTTTGACATGACAGCCGCTGAAATTGACCAAGTAGGT 538 

EU882728_TW-P      TCAATGCGTGATTTGATGTATCAGTTCGACATGACAACCTCTGAGATTGAACAAGTAGGA 538 

AY027810_TW-W      TCAATGCATGATTTGATGTATCAGTTTGACATGTCAACCTCTGAGATTGAACAAGTGGGA 540 

EU475877_IN-W      ACGATGCATGACCTGATGTATCAATTTGACATGACCCCATCTGAGATTGACGCAGTTGGA 538 

PRSV_TH-P_SMK      TCAATGCACGATCTGATGTATCAATTCGACATGTCAGCTTCCGAGATTGAACAAGTAGGA 538 

EU126128_HA-P      ACTATGAACGACCTGATGTATCAGTTTGACATGACACCATCAGAGATCAATTCTGTCGAT 538 

X67673_TW-P        ACAATGAATGACCTGATGTATCAGTTTGACATGACACCATCAGAGATCAATTCTGTCGAT 538 

EF017707_IN-P      ACGATGCATGATTTGATGCATCAATTTGACATGACTTCATTGGAGATTAACGCAGTTGGA 538 

EF183499_CN-P      TCAATACATGATTTAATGTATCAATTCGACATGACAGCCTCTGAGATCGAACAAGTGGGA 538 

AY231130_MX-P      ACAATGAACGACCTGACGTATCAATTTGACATGACACCATCAGAGATCAACTCCGTCGAT 538 

DQ374152_BZ-W      ACAATGCATGATCTGATGTATCAGTTTGACATGACACCATCAGAAATTGACTCCGTCGAT 538 

AY162218_TH-P      TCAATGCATGACTTAATGTATCAATTCAATATGACAGCCTCTGAGATTGATCAAGTAGAA 538 

                    * **    **  * * * * ** **  * *** *  *    ** **  *    ** *   

 

X97251-TW          TATGACTACTTGGCTGAGGCTGTGGATTTTGCTGAACAATCTGGGGTGAAATTCAAGGCT 598 

AY010722_TH-W      CTTGACTACTTGGCTGAAGCTGTGGACTATGCTGAACAGTCCGTCAAGAAATCAAAGGTT 598 

EU882728_TW-P      TATGGCTACTTGGCTGAGGCTGTGGATTTTGCTGAACAATCTGGAGTGAAATTCAAGGTT 598 

AY027810_TW-W      TACGACTACTTGGCTGAGGCTGTGAATTTTGCTGAACTATCTGTGGTGGAGTCCAAGACT 600 

EU475877_IN-W      TATGACTATCTAGCTGACGCGGTGGATTATGCTGAAAGATCTGCCAAAGAACCTCAAGTC 598 

PRSV_TH-P_SMK      TATGACTACTTAGCTGACGCTGTGGATTTTGCTGAACAGTCTGGAACGAAATCAAAGGTT 598 

EU126128_HA-P      CTCGAATATCTTGCTAATGCGTTGGATTATGCTGAACAGTTAGTTAAGAGATCTCAAGTT 598 

X67673_TW-P        CTCGAATATCTTGCTAATGCGGTGGACTATGCTGAACAGTTAGTCAAGAGATCTCAAGTT 598 

EF017707_IN-P      TATGATTATTTAGCTGATGCGGTAAATTTTGCTGAACAATCTGCCAAAAGACCTCAAGTC 598 

EF183499_CN-P      CTTCACTATTTGGCTGAAGCTGTGGACTATGCTGAACAGTCTGTTAGTAAATCTAAGGTG 598 

AY231130_MX-P      TTTGATTACCTTGCTGATGCAGTGGATTATGCTGAACGGTCAGTCCAGAAATCTCAAGTT 598 

DQ374152_BZ-W      TTTGATTATCTTACTGCTGCCGTGGAATATGCTGAGCGGTCAGTAGAGAGATCTCGATTT 598 

AY162218_TH-P      TATAACTACTTAGCCGAAGCTGTAAACTTTGCTGAGCAGTCTGTAATTAAGTCAAAGGTT 598 

                         **  *  *    **  *  * * ******    *  *                  

 

X97251-TW          CCAGCACCTGAGGAGCCTGAGATTATGGAGACTAGCGCGT-CTAGTGAAGGAGGTCTTCT 657 

AY010722_TH-W      CCGGTACCTGATGAACCTGAGTTTGTGGAGGTCCTCGCGG-CGAGTGAGGAGAGTCATCT 657 

EU882728_TW-P      CCAACACCTGAGGAGCTTGAGATTGTGGAGACTAGCACGT-CTAGTGAAGGAGGTCTTCT 657 

AY027810_TW-W      CCGGCACCTGAAGAGCCCGAGATTGTGAACACTGGCGCGT-CTATTGAAGGAGGTCTTCT 659 

EU475877_IN-W      GTAGATCCTGTAGAGCATGAGGTATTAAAACCTGTGGAA----ATTGATGAGGAACCTCT 654 

PRSV_TH-P_SMK      TCGGCACCTGTGGAACCCGAGTTTGTGGAGAACACCGTAG-CCAGCGAGGGAGGTTTTCT 657 

EU126128_HA-P      TCGGAACCTGTGGAACTTGCAGTGATGGAACCAATTGTGG-CTAGTGGGGAAGGTCTTCT 657 

X67673_TW-P        CCGGAACCTGTGGAACTTGCAATGATGGAACCAATTGTGG-CTAGTGGGGAAGGTATTCT 657 

EF017707_IN-P      TTGGAATCTGTAGAGCTTGAGG-CGTTAAAGCCTTTGAAAACTGATGAGGAA---CTTCT 654 

EF183499_CN-P      CCAGCATCTGTAGAACCTGAGGGTGTGGAGGCCATCGCGGATTG-TGAGGTAGGTCTTCT 657 

AY231130_MX-P      CCGGAACCTGTGGAACTTGTAGTGGTGGAACCAATTGCGG-CTAGTGAGGAAGGTACTCT 657 

DQ374152_BZ-W      CCGGAACCTGTGGAACTTGCAATGATGGAACCAGTTGCGG-CTAGTGAGGAGAGTATCCT 657 

AY162218_TH-P      CCGGTATCTGTGGAACCTGATTTTGTGAAGCCCATTGTGG-CAAGTGAGGAAAGTCTTCT 657 

                          ***  ** *  *      *  *                 *  *        ** 

 

X97251-TW          GGTGGCTTCTGAACCAGAAATCGTGCCTATAACTACCAAAGCTGAAGAAGCATGGACGAT 717 

AY010722_TH-W      GGTGGTTCCTGAGCCAGAAGTTGTTTCTGTAACTACAAGAGCTGAAGAAGCATGGACGAT 717 

EU882728_TW-P      GGTGGCTTCTGAACCAGAAATCGTACCTATAACTATCAAAGCTGAAGAAGCATGGACGAT 717 

AY027810_TW-W      GGTGGCTTCTGAACCAGAAATTGTGTCTATAACTACCAAAGTTGAAGAAGCATGGACGAT 719 

EU475877_IN-W      GGCGGTGCCTGAGCCAGAAGTAACATTAGTTACCACAAAGCTAGAAAATGCTTGGACTAT 714 

PRSV_TH-P_SMK      GGTGACCCCTGAACCAGAAGTTGTGACTGTGACTGCAAAAGTTGAAGAAGCATGGACGAT 717 

EU126128_HA-P      AATGGTTTCTGAACCAGAAGTTATGCCTGTAACTACCAAAGTTGAAGAAGCATGGACAAT 717 

X67673_TW-P        AATGGTTTCTGAACCAGAAGTTATGCCCGTAACTACCAAAGTTGAAGAAGCATGGACAAT 717 

EF017707_IN-P      GGCGACGCCTGAGCCAAAAGTATCATTAGTTACCACGAAACTGGAGGATGCCTGTACAAT 714 

EF183499_CN-P      GGTGGCTTCTGAACCAGAAGTTGTGCCTGTAACTGCAAGAGTTGAAAAAGCATGGACAAT 717 

AY231130_MX-P      AATGGTTTCTGAACCAGAAGTTGTACCTGCAACTACCAAAATTGAAGATGCATGGACAAT 717 

DQ374152_BZ-W      AATGGTTCCTAAACCAGTGGTTACGCCTGTAACTAATAAAGTTGAAGAAGCATGGACGAT 717 

AY162218_TH-P      GGTAGTTCCTGAGCCAGAGATTGTGCCTGTAACTACCAAAGTTGAAGAGGCATGGACGAT 717 

                           ** * ***    *          **    *     **  * ** ** ** ** 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 
 
 



161 
 

 

 

X97251-TW          ACAGATTGGGGAAATTTCTGTCCCACTCGTCGTCATTAAGGAAACACCAGTGATCAGCGG 777 

AY010722_TH-W      ACAAATTGGGGAAATTCCTGTCCCACTTGTCGTCATAAGGGAGACGCCAGTAATCAGTGG 777 

EU882728_TW-P      ACAGATTGGGGAAATTTCTGTCCCACTCGTCGTCATTAAGGAAACACCAGTGATCAGCGG 777 

AY027810_TW-W      ACAGATTGGGGAAATTTCTGTCCCACTCGTCGTCATTAAGGAAACACCAGTGATCAGCGG 779 

EU475877_IN-W      ACAAATTGGGGATATTTCTGTCCCACTTGTAGTCATCAAGGAAACGCCAGTTATCAAGGG 774 

PRSV_TH-P_SMK      ACAAATTGGGGAGATTCCTGTCCCACTTGTTGTTATAAAGGGAACACCAGCCATCAGTGG 777 

EU126128_HA-P      ACAGATTGGGGAAATTCCTGTCCCACTTGTTGTCATCAAGGAAACGCCAGTTATCAGTGG 777 

X67673_TW-P        ACAGATTGGGGAAATTCCTGTCCCACTTGTCGTCATCAAGGAAACGCCAGTTATCAGTGG 777 

EF017707_IN-P      ACAAATTGGAGAAATTACTGTTCCACTTGTTGTCATTAAGGAAACGGCGGTGGTTAAGGG 774 

EF183499_CN-P      ACAGATTGGGGAAATTCCTGTCCCACTTGTTGTCATCGAGGAAACGCCAATGGTCAGTGG 777 

AY231130_MX-P      ACAGATTGGGGAAATTCCTGTCCCACTTGTCGTCATCAAAGAGACGCCAGTTATCAGTGG 777 

DQ374152_BZ-W      TCAAATTGGGGAAATTCCTGTCCCACTTGTCGTCATCAAGGAAACACCAATTATCAGTGG 777 

AY162218_TH-P      ACAGATTGGTGAAATTCCTGTCCCACTTATCGTCATAAAAGAAACTCCTGTTATCAGTGG 777 

                    ** ***** ** *** **** *****  * ** **    *  **  *     * *  ** 

 

X97251-TW          TATGAGTAGAACTCTAAGCTCAACCGGTTTTTCACTTGAAGCTGAAATTGCAAAACCGGC 837 

AY010722_TH-W      TGTGAATGGAATGCTGAGCTCAACTGGTTTTTCACTTGAAGCGGAAATTGCAAAACCGGC 837 

EU882728_TW-P      TATGAGTGGAACTCTAAGCTCAACCGGTTTTTCACTTGGAGCTGAGATTGCAAAACCGGC 837 

AY027810_TW-W      TATGAGTAAGACTCTGAGCTCAACCGGTTTTTCCCTTGAAGCTGAGGTTGCAAAACCGGC 839 

EU475877_IN-W      GATCACAGGCAGTCTGAGCTCAACTGGGTTTTACCTGGAAGCTGAGACTGATAGGCCAGT 834 

PRSV_TH-P_SMK      TGTGAATGGAATTCCGAATTCAACTGGTTTTCCACCCGAAGCTGATATTACTAAGCCGGC 837 

EU126128_HA-P      TGTTGATGGAACTCTGAACTCAACTGGTTTCTCACTTGAAGCTGATATTACAAAACTGGT 837 

X67673_TW-P        TGTGGAAGGAACTCTGAACTCAACTGGTTTCTCACTTGAAGCTGATATTACAAAACTGGT 837 

EF017707_IN-P      AATCACAAGCAATCTGATATCCGCTGGGTTTTCACTCGAAGCTGAAACTGCAGGGCCAGT 834 

EF183499_CN-P      CATGAATGGGAATCTTAACTCAACCGGTTTCTCACTCGAGGCTGAGATTACAAAGCCGGA 837 

AY231130_MX-P      TGTGAACGGAACTTTGAACTCAACTGGTTTCTCACTTGAAGCTGAGATTACAAAACTGGT 837 

DQ374152_BZ-W      TGTAAATGGAACTCTAAACTCAACTGGTTTCTCACTTGAAGCTGATACTACACAACTGGC 837 

AY162218_TH-P      TGTTAACGGAACTCTGGAATCGACTGGTTTTTCACTTGAAGCTGAGATTACAGATTCGGT 837 

                     *       *        **  * ** **    *  *  ** **   *         *  

 

X97251-TW          AACAAGTACAGTTCCTCAAAGTGAGATAGAGGAAGCAGCGTACCTGGCACTCGAAGTCGG 897 

AY010722_TH-W      TAAAAGTACGGTTCCTCAAGATGAAGTGAAGGAAGCAGTGCACCTGGCACTCGAGGTCGG 897 

EU882728_TW-P      AACAAATACAGTTCTTCAAAGTAAGATAGAGGAAGCAGTGCACTTGGCACTCGAAGTCGG 897 

AY027810_TW-W      AACAAGTACAGTTCCTCAAAATGAGATAAAGGAAGCAGTGCACCTGGCACTCGAGGTCGG 899 

EU475877_IN-W      GGAAAGTGAAATTTCGCGAGAGGAGGTGAAAGAAGCAGTACACTTAGCACTTGAAGTTGG 894 

PRSV_TH-P_SMK      AAAAGACACAGTTTCCCAAGCGGAGATTGAGGAAGCAGTGCACCTGGCACTTGAAGTTGG 897 

EU126128_HA-P      AGAAAAGGAAATTCTTCAGGAAGAGGTGAAAGAAGCAGTGCACCTGGCACTCGAAGTTGG 897 

X67673_TW-P        GGAAAAGGAAATCCTTCAGGAAGAGGTGAAAGAAGCAGTGCACCTGGCACTCGAAGTTGG 897 

EF017707_IN-P      GAAAAAAGAAGTTTTTCAAGAAGAGGTGAAAGAAGCAGTACATCTAGCACTTGAAGTTGG 894 

EF183499_CN-P      ACAAAGCGTAGTTTCAAAGGATAAAGTGAAGGAAGCAGTGCATTTGGCTCTTGAAGTTGG 897 

AY231130_MX-P      GGAGAAGGAAGTCTCTCAAGAAGAGGTTAAAGAAGCAGTGCATCTGGCACTCGAAGTTGG 897 

DQ374152_BZ-W      GGAGAAGGAAGTCCTTCAGGAAGAGGTGAAAGAAGCAGTGCATCTGGCACTTGAAGTTGG 897 

AY162218_TH-P      GAAAAGTACAGCTCTTCAAAACGAGATAAAGGAAGCGGTGCACCTGGCACTTGAAGTCGG 897 

                                          *  *  * ***** *   *  * ** ** ** ** ** 

 

X97251-TW          TAATGAAATTGCTGAGAAGAAACCTGAACTCAAACTAACACCATATTGGAGTGCTAGTCT 957 

AY010722_TH-W      CAATGAAATCGCCGAAAAGAAACCTGAACTCAAATTGGCACCATACTGGAGTGCTAGCCT 957 

EU882728_TW-P      TAATGAAATAGCTGAGAAGAAACCTGAACTCAAACTAACACCATATTGGAGTGCTAGTCT 957 

AY027810_TW-W      CAATGAGATTGCTGAGAAGAAACCTGAACTCAAGCTAACACCATATTGGAGTGTTAGTCT 959 

EU475877_IN-W      TAATGAAATAGCTGAACAGAAGCCTGAACTTAAGTTGACACCATACTGGAGTGCCAGCCT 954 

PRSV_TH-P_SMK      CGATGAAATAGCTGAGAAGAGGCCTGAACTCCAACTAACACCATACTGGAGTGCTAGCCT 957 

EU126128_HA-P      TAACGATATTGCTAAGAAGAAGCCTGAACTCAAGCTAATACCATATTGGAGTGCTAGCCT 957 

X67673_TW-P        TAACGAGATTGCTGAGAAGAAGCCTGAACTCAAGCTAATACCATATTGGAGTGCTAGCCT 957 

EF017707_IN-P      TAATGAAATTGCTGAGAAGAGGCCTGAACTTAAACTGACACCATACTGGAGTGCTAGCCT 954 

EF183499_CN-P      CAATGAAATCGCTGAGCGGAAACCTGAGCTCAAACTCACGCCATACTGGAGCGCTAGTCT 957 

AY231130_MX-P      TAACGAGATTGCTGAGAAGAAGCCTGAACTCAAGCTAATACCATACTGGAGTGCTAGCCT 957 

DQ374152_BZ-W      CAACGAAATTGCTGAAAAGAAGCCTGAACTCAAGCTAACACCATATTGGAGTGCCAACCT 957 

AY162218_TH-P      CAATGAAATTGCTGAGAAGAAGCCTGAACTCAAGCTTACACCATACTGGAGTGCTAGCCT 957 

                     * ** ** **  *   **  ***** **  *  *    ***** ***** *  *  ** 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 
 
 



162 
 

 

 

X97251-TW          TGAGTTACATAAAAGAGTTCGTAAGCACAAGGAACATGCTAAAATTGAAGCAATTCGAGT 1017 

AY010722_TH-W      TGAGTTGCACAAGAGAGTCCGCAAACACAAGGAACACGCTAAATCTGAAGCACTTCGAGT 1017 

EU882728_TW-P      TGAGTTACATAAAAGAGTTCGTAAGCACAAGGAACATGCAAAAATTGAAGCAATTCGAGT 1017 

AY027810_TW-W      TGAATTACATAAAAGAGTTCGTAAGCACAAGGAACATGCTAAAATTGAAGCAATTCGAGT 1019 

EU475877_IN-W      TGAATTGCACAAGAGAGTTCGTAAGCATAAGGAGCATGCTAAGATCGCAGCTACTCAAGT 1014 

PRSV_TH-P_SMK      TGAGTTACACAAAAGAGTCCGTAAGCACAAGGAACACGCCAAAATTGAAGCAATGCGAGT 1017 

EU126128_HA-P      TGAGTTGCACAAGAGAATTCGTAAGCATAAGGAGCATGCTAAGATTGCAGCAATTCAAGT 1017 

X67673_TW-P        TGAGTTGCACAAGAGAATTCGTAAGCATAAGGAGCATGCTAAGATTGCAGCAATTCAAGT 1017 

EF017707_IN-P      TGATTTGCACAAGAGAATCCGTAAGCATAAGGAGCATACTAAAATTTTAGCGATTCAAGT 1014 

EF183499_CN-P      CGAGTTACACAAAAGAATTCGCAAGCACAATGAACATTCCAAAATCGAAGCAATTCGAAT 1017 

AY231130_MX-P      TGAGTTGCACAAGAGAATTCGTAAGCATAAGGAGCATGCTAAGATTGCAGCAATTCAAGT 1017 

DQ374152_BZ-W      TGAGTTACACAAAAGAATTCGCAAGCACAAGGAGCATGCTAGAATTGCAGCAATTCAAGT 1017 

AY162218_TH-P      TGAGTTATACAAAAGAGTCCGCAAGCACAAGGAACATGCTAAGACTGAAGCAATTCGAGT 1017 

                    ** **  * ** *** * ** ** ** ** ** **  * *       ***    * * * 

 

X97251-TW          TCGAAAGGAGAAGGAAAGGGACCAGAGGATATTTGCTGCTTTGGAAGCAAAACTGAACTT 1077 

AY010722_TH-W      TCGAAGAGAGAAGGAAAGAGATCATAGGATATTTGCTGCTTTAGAAGCAAAGCTGAATTT 1077 

EU882728_TW-P      TCGAAAGGAGAAGGAAAGGGACCAGAGGATATTTGCTGCTTTGGAAGTAAAACTGAACTT 1077 

AY027810_TW-W      TCGAAAGGAGAAAGAAAGGGACCAGAGGATATTTGCTGCTTTGGAGGCAAAACTGAACTT 1079 

EU475877_IN-W      TTTGAAGGAAAAAGAAAAGGACCGAAAAATATTCTCTGCTCTGGAGTCAAAGCTTAACTT 1074 

PRSV_TH-P_SMK      TCGGAAAGAGAAGGAGAGGAACAATAGAATATTTGCTGACTTAGAAGCAAAACTGAGCTT 1077 

EU126128_HA-P      TCAGAAGGAAAGAGAAAAAGACCAAAAGGTATTCTCAGCTTTGGAGTTAAGGCTTAACTT 1077 

X67673_TW-P        TCAGAAGGAAAGAGAAAAAGACCAAAAGGTATTCTCAGCTCTGGAGTTAAGGCTTAACTT 1077 

EF017707_IN-P      TCAGCAAGAAAAAGAAAGGAACCAAAAGATATTTTCTGCTCTGGAATTGAAGCTTAACTT 1074 

EF183499_CN-P      GCGAAAAGAAAAGGAGATAAACAAGAATATATTTGCCGCCTTAGAAGTAAAGCTGAACTT 1077 

AY231130_MX-P      CCAGAAGGAAAGAGAAAAGAACCAAAAGATATTCTCAATTCTAGAGTCGAAGCTCAACTT 1077 

DQ374152_BZ-W      TCGGAAGGAAAGGGAAAAAGACCAAAAGATATTTTCAGCTTTTGAGTTAAGGCTTAACTT 1077 

AY162218_TH-P      TCAAAAAGAGAAGGAAATGAACAAGAGGATATTTGCTGCTTTAGAAGGAGAGCTGAACTT 1077 

                          ** *  ** *   *    *   ****  *     * **       ** *  ** 

 

X97251-TW          GGGAACCAGAAGGAAGGGGCAAATTGTTGTTTGCGACAAGAGGGGCACTTTAAAATGGGA 1137 

AY010722_TH-W      GAAAGCAAGGAGGCAAGGCCAAGTTGTTGTTTGCGACAAGAGAGGTATTTTAAAATGGAA 1137 

EU882728_TW-P      GGGAACTAGAAGGAAGGGGCAAATTGTTGTTTGCGACAAGAGGGGCACTTTTAAATGGAA 1137 

AY027810_TW-W      GGGAACTAGAAGGAAGGGACAAATTGTTGTTTGCGACAAGAGGGGCACTCTGAAGTGGAA 1139 

EU475877_IN-W      AAAAGCCAGGAGGAAAAATCAGACTGTGGTCTGTGATAGGAGGGGCACACTCAAATGGAA 1134 

PRSV_TH-P_SMK      AGGAGTTAGGAGGCGAAATCAAGTCATTGTCTGCAATGAGAGAGGCACTTTGAGGTGGAA 1137 

EU126128_HA-P      AAAATCCAGGAGAAGAGATCAAGCTGTAGTTTGTGACAAAAGAGGCACACTTAAATGGAA 1137 

X67673_TW-P        AAAATCCAGGAGAAGAAATCAAGCTGTAGTTTGTGACAAAAGAGGCACACTTAAATGGGA 1137 

EF017707_IN-P      AAAGGCCAGGAGGAGAAACCAAACTGTTATCTGTGACAAAAGAGGCACATTTAAATGGAA 1134 

EF183499_CN-P      GAGAGCTAGGAGGCAAGGACAAGTTATTGTATGTGACAAGAGGGGCACTTTTAAATGGAA 1137 

AY231130_MX-P      AAAATCCAGGAGGAGAAATCAAACTGTGGTCTGTGACAAAAGAGGCACACTTAAATGGAA 1137 

DQ374152_BZ-W      AAAAGTCAGGAGGAGAAATCAAACTGTTGTTTGTGACAAAAGAGGCACACTCAAATGGAA 1137 

AY162218_TH-P      GAAAGCTAGGAGGCAAGGGAAAGTTATTGTCTGTGACAAGAGAGGCACTTTGAAGTGGAA 1137 

                          ** **        *     *  * **  *    ** ** *   * *  *** * 

 

X97251-TW          AAAATGTCAACAACGCAAGAAAAGCAAAGTGGTTGCACAAGTGAGTGACTCTGTTGTCAC 1197 

AY010722_TH-W      AAAGCGTCAACAGCGGAAGAGGAACAAAATGGTTGCGCAATTAAGTGACTCTGTCGTCAC 1197 

EU882728_TW-P      AAAATGTCAACAACGCAAGAAAAGCAAAGTGGTTGCGCAAGTAAGTGACTTTGTTGTCAC 1197 

AY027810_TW-W      GAAGTATCAAAAACGCAAGAAAAGCAAAGTGATCGCGCAAGTGAGTGACTCTGTTGTCAC 1199 

EU475877_IN-W      GACCCGACAAGGTCACAAGAAGAGCAAGTTGATGCAACAAGTGAGTGACTCTGTTGTCAC 1194 

PRSV_TH-P_SMK      GAAGCGTCAGCAACATAAGAAGAGAACAGTGATCACGCAAGTAAGTGATTCTGTTGTCAC 1197 

EU126128_HA-P      AACCCGAAGAGGTCACAAGAAGAGTAAATTAATGCAACAAGCAAGTGATTTTGTTGTCAC 1197 

X67673_TW-P        GACCCAAAGAGGTCACAAGAAGAGTAAATTAATGCAACAAGCAAGTGATTTTGTTGTCAC 1197 

EF017707_IN-P      GACCCGACAAAGTTACAAGAAGGGAAAATTAATGCAACAAGTGAGTGACTCTGTTGTCAC 1194 

EF183499_CN-P      GAAGCGTCAACAATGTAAGAAAAGCAAAGTGCTTTCGCAAGTGAGTGACACTGTCGTCAC 1197 

AY231130_MX-P      AACCCGGCAAGGTTACAAGAAGAGTAGACTAATGCAACAAGCGAGTGACTCTGTTGTCAC 1197 

DQ374152_BZ-W      AACCCGACAAAGCCGCAAAAGAAGTAAATTAATGCCACAAGTGAGTGATTCTGTCGTCAC 1197 

AY162218_TH-P      GAAGCGCCAACAATGTAAGAGAAGCAAAGTAATTGCACAAGTGAGTGACTCCGTTGTCAC 1197 

                    *              ** *     *   *  *    ***   *****    ** ***** 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 
 
 



163 
 

 

 

X97251-TW          AAAAATTCATGGTAATTTTGAGTGCGAAACTCGAGATCTTGATGTCGCAATTC-CTGGCA 1256 

AY010722_TH-W      GAAAATTCACGCCAATTTTGAGTGCAGGACTCCTAATCTTGATGTTGAAACTC-CTGGCA 1256 

EU882728_TW-P      AAAAATTCATGGTAATTTTGAGTGCGGAACTCGAGATCTTGACGTTGCAATTC-CTGGCA 1256 

AY027810_TW-W      AAAAATTCATAGTAATTTTGAGTGCGAAACTCGAGATCTCGATGTTGCAATCC-CTGGCA 1258 

EU475877_IN-W      CCAAATTCATTGTGATCTTGACTACAAGCCTCAGTACTCTGA-ATTTCACTTTTCTGGCA 1253 

PRSV_TH-P_SMK      GAAAATCCACAGTAATTTTGAGTGCGGAGCTCGAAGTCCTGATACTGAAACTC-CTGGTA 1256 

EU126128_HA-P      TCAAATTCATTGTGATTTTGGTTGCAAAACTCAATATTCTGA-GCCTAACATCCCTGGCA 1256 

X67673_TW-P        TCAAATTCATTGTGATTTTGGTTGCAAAACTCAATATTCTGA-ACCTCACATCCCTGGCA 1256 

EF017707_IN-P      TCAAATCCATTGTGATTTTGGTTATAAGCCTCAATATTCTGA-GCCTCATCTTCCTGGCA 1253 

EF183499_CN-P      AAAGATTCACAGTGATTTTGCATGCAAAACTTTAAATCTTAATACCGCAA-TTCCCGGTA 1256 

AY231130_MX-P      TCAGATTTACTGTGATTTTGGTTGTGAACCTCAATATTCTGA-ACCTCACTCTTCTGGCA 1256 

DQ374152_BZ-W      TCAGATCTATTGTGGTTTTGGATCTGAGCCTCAAAATTCTGA-GCCAAACCTTTCTGGTA 1256 

AY162218_TH-P      AAAAATTCACAGTAATTTTGAGTGTGAAACTCGAAATATTGATGTTGCAAT-TCCTGGTG 1256 

                     * **  *      * ***  *      **          *      *     * **   

 

X97251-TW          TTAAATGCGCAACTTCAAAGAAAATGTGGAAAAAGCAAAAGTCATCCAAGCTTAGGGGCA 1316 

AY010722_TH-W      TTAAGTGTGCAACCTCGAAGGTGACGCGGAAGAAACAAACGCAACCCAAGATATTTGGCA 1316 

EU882728_TW-P      TCAAATGCGCAACTTCAAAGAAAATGTTGAAAAAGCAAAAGTCATCCAAGCTTATGGGTA 1316 

AY027810_TW-W      TCAAATGTGCAACTTCAAAGAAAATGTGGAAAAAGCAAAAGTCATCCAAGATTATGGGCA 1318 

EU475877_IN-W      TTAAGCGAGCAACATCTAAGAAGGTCTGCAAACCACGCAAGCAAATGAGAATTGTTGGCA 1313 

PRSV_TH-P_SMK      TCAAATGCGCAACTTCAAAGAAAATGCGGAAGAAGCAGGAGCAATCCAGGTTAGTTGGCA 1316 

EU126128_HA-P      TTAAGCAATCTACATCTAAGAAGATCTGCAAACCGCGCAAGCATTCGAGAATTGTCGGTA 1316 

X67673_TW-P        TTAAGCAATCTACATCTAAGAAGATCTGCAAACCGCGTAAGCATTCGAGAATTGTCGGTA 1316 

EF017707_IN-P      TTAAGCGAGCTACATCTAAGAAGGTCTGCAAACCACGTAAGCAATTGAGAATTGTTGGTA 1313 

EF183499_CN-P      TTAAACGTGCGACTTCAAAGAGGATGTGGAAAAGACAGAAGCAGCCCAAGATAATTGGCA 1316 

AY231130_MX-P      TTAAAATAGCGACATCTAAGAAGGTCCACAAACCGCGCAAGCAATCGAGGATTGTTGGTA 1316 

DQ374152_BZ-W      TCAAGCGAGCTACATCCAAGAAGGTCTGCAAACCGCGCAAGCAATCGAGAATTGTTGGTA 1316 

AY162218_TH-P      TTAAATGCGCGACTTCGAAGAAATTGCAGAAAGAGCAAAAGCAATTTAGGCTAGTCGGCA 1316 

                   * **     * ** ** ***         **    *    *      *   *    ** * 

 

X97251-TW          GCAATAAGATCAATTATGTCATGAAAAATCTGTGTGAAATAATTGTTGATAGAAACGTCC 1376 

AY010722_TH-W      GCAACAAGGTCAATTATGTCATGAAAAATCTGTGTGACATAATCATCGACAGGAACATTC 1376 

EU882728_TW-P      GCAATAAGATCAATTATGTCATGAAAAATCTGTGTGAAATAATTGTTGACAGCAACATCC 1376 

AY027810_TW-W      GCAATAAAATCAATTATGTCATGAAAAATCTGTGTGAGATAATTGTTGACAGAAACATCC 1378 

EU475877_IN-W      ACAACAAGATAAATTATGTCATGAAAAATCTGAGTGGCATAATCACCGAAAGGAGCATTC 1373 

PRSV_TH-P_SMK      GCAGAAAGATCAATTATGTCATGAAAAATCTGTGTGACATAATTACTGAAAGGAACATTC 1376 

EU126128_HA-P      AGAGCAAAATAAATTATGTCATGAAAAATCTTTGTAACATAATTATTGAAAGAGGCATTC 1376 

X67673_TW-P        ATAGCAAGATAAATTATATCATGAAAAATCTTTGTGACACAATTATTGAAAGAGGCATTC 1376 

EF017707_IN-P      ATAACAAGATACATTATGTCATGAAAAATCTGTGTGATATAATTACCGAAAGAGGCATTC 1373 

EF183499_CN-P      GCAATAAGGTCAATCATGTCATGAAAAATCTGTGTGACATAATCATTGACAGGAACATTC 1376 

AY231130_MX-P      ATAACAAGATAAATTATGTCATGAAACATCTATGTGACACAATTATCGAAAGAAGCATTC 1376 

DQ374152_BZ-W      ATAACAAGATAAATTATGTTATGGAAAATCTGTGTGACATAATTATCGAAAGAAGCATTC 1376 

AY162218_TH-P      GCAACAAGGTTAATTATGTCATGAAAAATCTGTGTGACATAATTGTCGACAGGAACATTC 1376 

                     *  **  *  ** ** * *** ** ****  **   * ***    ** **   * * * 

 

X97251-TW          CTGTCGAATTAATCACAAAGCGCTGCAGAAGAAGTATTTTTCGAAAAGATGGGAAAAATT 1436 

AY010722_TH-W      CTGTTGAGTTAATCACGAAGCGCTGCAAAAGGAGGATTTTCCGTATGGACGGGAAAAACT 1436 

EU882728_TW-P      CTGTCGAATTAATCACAAAGCGCTGCAGAAGAAGTATTTTTCGAAAAGATGGGAAAAATT 1436 

AY027810_TW-W      CTGTCGAGTTAATTACAAAGCGCTGCAGAAGAAGGATTTTCCGAAAAGATGGGAAAAATT 1438 

EU475877_IN-W      CTGTGGAGCTAATCACGAAGCGATGCAAGAGGAGAATTCTTCAAAAGAAAGGTAAAAGTT 1433 

PRSV_TH-P_SMK      CTATCGAGTTGATCACGAAGCGCTGCAAAAGAAGAATTTTCCGTAAAAACGGGAAAAATT 1436 

EU126128_HA-P      CTGTGGAGCTTGTTACGAAGCGATGCAAGAGAAGAATCCTTCAGAAAGAGGGCAGAAGCT 1436 

X67673_TW-P        CTGTGGAGCTTGTTACGAAGCGATGCAAGAGAAGAATTCTTCAGAAAGAGGGTAGAAGCT 1436 

EF017707_IN-P      CTGTGGATCTTATCACGAAGCGATGCAAGAGACGAATTCTTCAGAAGAAAGGTAGAAGCT 1433 

EF183499_CN-P      CCATTGAATTAATCACGAAGCGCTGCAGAAGAAGGATTTTCCGTAAAGACGGGAAAAATT 1436 

AY231130_MX-P      CTGTAGAGCTTGTTACAAAGCGATGCAAGAGAAGGATTCTTCAGAAGAAAGGTAGAAGCT 1436 

DQ374152_BZ-W      CTGTGGAGCTTGTTACGAAGCGATGTAAGAGATTAATTCTACAGAAGGAAGGTAGAAGCT 1436 

AY162218_TH-P      CTATCGAGTTGATTACGAAGCGCTGCAAAAGAAGGATCTTCCGTAAAGACGGAAAGAATT 1436 

                   *  * **  *  * ** ***** ** *  **    **  * *  *   * ** *  *  * 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 
 
 



164 
 

 

 

X97251-TW          ATGTGCAATTAAGACACATGAGCGGTGGTAATGCACCACGGGATGTAAGTAGTTCACCAG 1496 

AY010722_TH-W      ATGTGCACTTAAGACACATGGATGGCAACAATGCACCACGGGATGTAAGCAGCTCGTCAG 1496 

EU882728_TW-P      ATGTGCAATTAAGACACATGAGCGGTGGTAATGCACCACGGGATGTAAGTAGCTCACCAG 1496 

AY027810_TW-W      ATGTGCGATTGAGACACATGAGTGGTGGTAATGCACCACAGGATGTGAGTAGTTCACCAG 1498 

EU475877_IN-W      ATGTGCAATTGAGGCACATGGAAGGTATTCGTGCACAACGGGATGCGAGCAGCTCGCTTG 1493 

PRSV_TH-P_SMK      ATGTGCAATTGAGATACATGGATGGCAACAATGCACAAAAGGATGTGAGTAGTTCGCCGG 1496 

EU126128_HA-P      ATGTGCAGTTGAGGCACATGAATGGCATTCGTGCACGACAAGATGTGAGCAGTTCGCCTG 1496 

X67673_TW-P        ATGTGCAGTTGAGGCACATGAATGGCATTCGTGCACGACAAGATGTGAGCAGTTCGCCCG 1496 

EF017707_IN-P      ATGTGCAGTTGAGGCGTATGGACGGTATTCGTGCACAACGAGATGTGAGTAGCTCGCCCA 1493 

EF183499_CN-P      ACGTGCAATTAAGGCACATGACCGGCGCTAACAAACCAAAGGATGTAAGTAGTTCACCAG 1496 

AY231130_MX-P      ATGTGCAGTTGAGGCACATGGATGGCATTCGTGCACAACAAGATGTGAGCAGCTCGCCTG 1496 

DQ374152_BZ-W      ATGTGCAGTTGAGACACATGAATGGTATTCGTGCACAACAAGATGTGAGCAGCTCGCCCG 1496 

AY162218_TH-P      ATGTGCAGTTGAGACATATGGACGGTATTAATGCACCACGGGATGTAAGCAGTTCACCAG 1496 

                   * ****  ** **    ***   **         ** *   ****  ** ** **      

 

X97251-TW          AAATGGAGAAGTTATTTACACGCTTTTGTAAATTCTTGATCAGGAGACAGTCGGTTAAAG 1556 

AY010722_TH-W      ACATGGAGAAGTTGTTTACGCGCTTTTGCAAATTTTTAATCAGGAAGCAGTCGATCAACG 1556 

EU882728_TW-P      AAATGGAGAAGTTATTTACACGCTTTTGTAAATTCTTGATCAGGAGACAGTCGGTTAAAG 1556 

AY027810_TW-W      AAATGGAGAGGTTGTTTACACGCTTTTGCAAATTCTTGATCAGGAGGCAGTCGGTTAAAG 1558 

EU475877_IN-W      AGATGGAGCAGTTATTTACACAATTCTGTAAATTTTTAGTTGGACATAAATCACTCAAGT 1553 

PRSV_TH-P_SMK      AAATGGAGAAGATGTTCACGCGCTTTTGCAAATTTTTGATCCGAAGGCAGTCAGTTAAGG 1556 

EU126128_HA-P      ATATGGAGCTGTTATTTACGCAATTTTGCCAATTCCTAGTTGGACATAAACCACTCAAAT 1556 

X67673_TW-P        ATATGGAGCTGTTATTTACGCAATTTTGCAAATTCCTGGTTGGACATAAACCACTCAAAT 1556 

EF017707_IN-P      TTATGGAGCAGTTATTTACGCAATTTTGCAAGTTTTTAGTTGGGCACAAACCAACCAAAT 1553 

EF183499_CN-P      AAATGGAGAAGTTATTTACACGCCTTTGCAAATTCCTGATCAGGAAGCAGCCAGTTAAAG 1556 

AY231130_MX-P      ATATGGAGCGGTTATTCACGCAATTTTGCAAATTTTTAGTTGGGCACAAACCACTCAAAT 1556 

DQ374152_BZ-W      ATATGGAGCAGCTGTTTACGCAATTTTGCAAATTCTTAGTTGGACACAAACCACTTAAAT 1556 

AY162218_TH-P      AGATGGAGGAGTTGTTTGTGCGCCTTTGCAAATTCTTGGTCAGAAGGCAGTCGGTTAAAG 1556 

                     ******  * * **    *   * **  * **  *  *  *     *  *    **   

 

X97251-TW          CTGCGCGCTTAACACACGGCTCAAGTGGTCTCATTTTTAGACCAAAATTTGCTGACAGAA 1616 

AY010722_TH-W      CAGCGAATCTAACACATGGTTCAAGTGGTCTCATCTTTAAACCGAAGTTCGCTGACCGAA 1616 

EU882728_TW-P      CTGCGCGCTTAACACATGGCTCAAGTGGTCTCATTTTTAAACCAAAATTCGCTGACAGAG 1616 

AY027810_TW-W      CTGCGCGCTTAACACACGGCTCAAGTGGTCTCATCTTTAAGCCAAAATTTGCTGACAGAA 1618 

EU475877_IN-W      CTTCGAATCTGACGTACGGTTCTAGTGGATTGATTTTTAAGCCAAAGTTTGCTGACAATG 1613 

PRSV_TH-P_SMK      CTGCGTGCTTAACACACGGCTCAAGTGGTCTAATTTTTAGACCAAAATTTGCTGACAGAA 1616 

EU126128_HA-P      CCAAAAATCTGACGTTCGGTTCTAGTGGTCTAATTTTCAAGCCGAAATTTGCCGACAACG 1616 

X67673_TW-P        CCAAAAATCTGACGTTCGGTTCTAGTGGTCTGATTTTCAAGCCGAAGTTTGCCGACAACG 1616 

EF017707_IN-P      CTGCAAATTTGACATTTGGTTCTAGTGGTTTGATTTTCAAACCGAAGTTTGCTGACAATG 1613 

EF183499_CN-P      CCGCGCGTTTAACGCATGGCTCAAGCGGTCTAATCTTCAAACCGAAATTCGCTGACAGAG 1616 

AY231130_MX-P      CTGAAAGTCTGACGTTTGGTTCTAGTGGTCTGATTTTTAAGCCAAAGTTTGCCGCCAATG 1616 

DQ374152_BZ-W      CTGGAAACCTGACGTTCGGTTCTAGTGGTCTGATTTTCAAGCCAAAGTTTGCCGACAATG 1616 

AY162218_TH-P      CTTCATGTTTAACACACGGCTCAAGTGGTCTCATATTCAAACCGAAATTCGCTGATAGAG 1616 

                   *        * **    ** ** ** **  * ** ** *  ** ** ** ** *       

 

X97251-TW          TAGGTCGATATTTTGGTGAATATTTCATCACGCGTGGGCGTTACGCAGGGAAATTATTTG 1676 

AY010722_TH-W      CAGGGCGATATTTTGGTGAATATTTTATCACGCGTGGACGATGTGAAGGAAAGCTATTTG 1676 

EU882728_TW-P      TGGGTCGATATTTTGGTGAATATTTCATCACGCGTGGGCGTTACGCAGGGAAATTATTTG 1676 

AY027810_TW-W      TAGGTCGATATTTTGGTGAATATTTCATTACGCGTGGGCGTTATGCAGGGAAGTTATTTG 1678 

EU475877_IN-W      TGGGGCGATATTTTGGCGACTATTTTGTTGTTCGAGGACGTCTCGGAGGAAAGCGATTTG 1673 

PRSV_TH-P_SMK      TAGGGCGATATTTTGGAGAATATTTTATTACGCGTGGACGCTATGGAGGAAAATTGTCTG 1676 

EU126128_HA-P      TGGGGCGATATTTTGGCGACTATTTCGTTGTTCGAGGACGTCTTGGAGGTAAGTTATTTG 1676 

X67673_TW-P        TGGGGCGATATTTCGGCGACTATTTCGTTGTTCGAGGACGTCTTGGAGGTAAGTTATTTG 1676 

EF017707_IN-P      TGGGGCGATACTTTGGTGACTATTTTATTGTTCGAGGACGTCTTGGAGGTAAGCGATTTG 1673 

EF183499_CN-P      TAGGTCGATATTTTGGTGATTATTTCATCACGCGAGGACGCTATGAAGGAAAATTATTTG 1676 

AY231130_MX-P      TGGGGCGATATTTTGGTGATTATTTCGTTGTTCGAGGACGTCTTGAAGGTAAGCTATTTG 1676 

DQ374152_BZ-W      TAGGGCGACACTTTGGTGACTATTTCGTTGTTCGAGGACGTTTAGGAGGTAGGCTATTTG 1676 

AY162218_TH-P      TAGGTCGATATTTTGGTGAATATTTTATCACTCGTGGACGCTGTGAAGGAAAGTTATTTG 1676 

                     ** *** * ** ** ** *****  *    ** ** **    * *** *     * ** 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 
 
 



165 
 

 

 

X97251-TW          ATGGAAGATCCAAGCTGGCTAGATCGGTTCGCATGAACATGGAGCAATACAACGATATTG 1736 

AY010722_TH-W      ATGGGAGATCAAAACTGGCTAAGTCGGTTCGCATGCGTATGGAACAATACAATGATGTCG 1736 

EU882728_TW-P      ATGGAAGATCCAAGCTGGCTAGATCGGTTCGCATGAACATGGAACAATACAACGATATTG 1736 

AY027810_TW-W      ACGGAAGATCTAAGCTGGCTAAATCGGTTCGCATGAAAATGGAACAATACAACGATGTTG 1738 

EU475877_IN-W      ATGGTAGATCAAAACTAGCGAGGTCGATCTATGCTAAGATGGAGCAATACAATGATGTGG 1733 

PRSV_TH-P_SMK      ATGGAAGATCAAAGCTAGCTAGATCGGTTTGCATGAGAATGGAGCAATACAACGATGTTG 1736 

EU126128_HA-P      ATGGTAGATCAAAACTAGCGAGATCGATCTATGCCAAAATGGATCAATACAATGACGTGG 1736 

X67673_TW-P        ATGGTAGATCAAAACTAGCGAGATCGGTCTATGCCAAAATGGATCAATACAATGACGTGG 1736 

EF017707_IN-P      ATGGTAGATCAAAACTGGCAAAGTCAATCTATGCTAAGATGGAGCAGTACAATGACGTGG 1733 

EF183499_CN-P      ATGGAAGATCAAAGCTGGCTAGATCGATTCGCATGCATATGGAGCAATACAACGATGTCG 1736 

AY231130_MX-P      ATGGTAGATCAAAACTAGCGAGATCGATCTATGCCAGGATGGAGCAATACAATGATGTGG 1736 

DQ374152_BZ-W      ATGGTAGATCAAAACTAGCGAGATCGATCTACGCCAAGATGGAGCAATACAATGATGTGG 1736 

AY162218_TH-P      ATGGAAGATCAAAGCTGGCTAAATCGGTTCGCATGCGGATGGAGCAATATAATGATGTTG 1736 

                   * ** ***** ** ** ** *  **  *          ***** ** ** ** **  * * 

 

X97251-TW          CTGAAAAATTCTGGCTCGGTTTCAACAGGGCTTTCTTGCGACACAGGAAACCAACGGATC 1796 

AY010722_TH-W      CTGAGAAGTTCTGGCTCGGTTTTAACAGGGCTTTCTTACGGCACAGGAAGCCGACGGATC 1796 

EU882728_TW-P      CTGAAAAATTCTGGCTCGGTTTCAACAGGGCTTTTTTACGACACAGGAAACCAACGGATC 1796 

AY027810_TW-W      CTGAAAAATTCTGGCTCGGTTTCAACAGGACTTTCTTGCGACACAGGAAACCAGCGGATC 1798 

EU475877_IN-W      CTGAAAAATTCTGGCTCGGTTTCAATAGGGCTTTTCTGCGACACAGAAAACCAACGGACC 1793 

PRSV_TH-P_SMK      CCGAAAAATTCTGGCTTGGTTTCAACAGGGCTTTCTTGAGGCATAGGAAGCCAACGGATC 1796 

EU126128_HA-P      CTGAAAAATTCTGGCTTGGTTTTAATAGGGCTTTTCTGCGTCATAGAAGACCAACGGACC 1796 

X67673_TW-P        CTGAAAAATTCTGGCTTGGTTTTAATAGGGCTTTTCTGCGGCATAGAAAACCAACGGACC 1796 

EF017707_IN-P      CTGAAAAATTCTGGCTTGGTTTTAATAGGGCTTTTCTGCGGCACAGAAAACCAACGGACC 1793 

EF183499_CN-P      CTGAGAAATTCTGGCTCGGTTTCAACAGGGCTTTCTTGCGGCACAGGAAGCCAACGGATC 1796 

AY231130_MX-P      CCGAAAAATTTTGGCTCGGTTTTAATAGGGCTTTTCTACGGCATAGAAAACCAACGGATC 1796 

DQ374152_BZ-W      CTGAAAAATTCTGGCTCGGCTTTAATAGGGCTTTTCTACGGCATAGAAAACCAACGGACC 1796 

AY162218_TH-P      CTGAAAAATTCTGGCTCGGTTTCAACAGGGCTTTCTTGCGACACAGGAAACCAACGGATC 1796 

                   * ** ** ** ***** ** ** ** *** ****  *  * ** ** *  **  **** * 

 

X97251-TW          ATGTGTGCACATCTGATATGGATGTTACGATGTGTGGTGAAGTAGCGGCTTTGGCAACCA 1856 

AY010722_TH-W      ATGTGTGCACGTCTGATATGGATGTTACCATGTGTGGTGAAGTGGCGGCTCTTGCAACCA 1856 

EU882728_TW-P      ATGCGTGCACATCTGACATGGATGTTACGATGTGTGGTGAAGTAGCGGCTTTGGCAACCA 1856 

AY027810_TW-W      ATGTGTGCACATCTGATATGGATGTTACGATGTGTGGTGAAGTGGCGGCTTTGGCAACCA 1858 

EU475877_IN-W      ACACTTGCACGTCTGACATGGATGTCACGATGTGTGGGGAGGTGGCGGCTCTTGCAACTA 1853 

PRSV_TH-P_SMK      ATGTGTGCACATCTGACATGGATGTTACAATGTGCGGTGAAGTAGCGGCTCTAGCAACCA 1856 

EU126128_HA-P      ACACTTGCACGTCTGACATGGACGTTACAATGTGTGGGGAGGTAGCAGCCCTTGCAACTA 1856 

X67673_TW-P        ACACTTGCACGTCTGACATGGACGTTACAATGTGTGGGGAGGTAGCAGCTCTTGCAACTA 1856 

EF017707_IN-P      ACACTTGCACGTCTGATATGGATGTTACAATGTGCGGGGAAGTGGCAGCTCTTGCAACTA 1853 

EF183499_CN-P      ATGTGTGCACATCTGACATGGATGTTACAATGTGCGGTGAGGTGGCAGCTCTGGCAACCA 1856 

AY231130_MX-P      ACACTTGCACGTCTGATATGGATGTTACAATGTGTGGGGAGGTAGCAGCTCTGGCAACTA 1856 

DQ374152_BZ-W      ACACTTGCACGTCCGACATGGATGTAACAATGTGTGGGGAGGTAGCAGCTCTTGCAACTA 1856 

AY162218_TH-P      ATGTGTGCACGTCTGATATGGATGTTACAATGTGCGGTGAAGTGGCGGCTCTGGCAACCA 1856 

                   *    ***** ** ** ***** ** ** ***** ** ** ** ** **  * ***** * 

 

X97251-TW          TAATCTTGTTTCCGTGTCATAAGATAACTTGCAACACTTGCATGAACAAGGTAAAGGGGA 1916 

AY010722_TH-W      TAATCCTGTTTCCATGTCATAAGATAACTTGTAACACTTGCATGAACAAGGTAAAGGGAA 1916 

EU882728_TW-P      TAATCTTGTTCCCGTGTCATAAGATAACTTGCAACACTTGCATGAACAAGGTGAAGGGGA 1916 

AY027810_TW-W      TAATCTTGTTTCCGTGTCATAAGATAACTTGCAACACTTGCATGAACAAGGTAAAGGGGA 1918 

EU475877_IN-W      TAATTATTTTCCGATGTCACAAGATAACTTGCAACACTTGTATGAGCAGAGTAAAGGGGA 1913 

PRSV_TH-P_SMK      TAATCTTGTTTCCGTGTCATAAGATAACTTGCAATACATGCATGAACAAGGTCAAGGGGA 1916 

EU126128_HA-P      TAATCCTGTTTCCGTGCCACAAGATAACTTGCAACACTTGCATGAGCAAAGTAAAGGGAA 1916 

X67673_TW-P        TAATCCTGTTTCCGTGCCACAAGATAACTTGCAACACTTGCATGAGCAAAGTAAAGGGAA 1916 

EF017707_IN-P      TAATTTTGTTCCCATGTCACAAGATAACTTGCAACACTTGCATGAGCAAAGTAAAGGGGA 1913 

EF183499_CN-P      TAATCTTGTTTCCGTGTCATAAGATAACTTGCAACACTTGCATGATTAGAGTAAAGGGAA 1916 

AY231130_MX-P      TAATTTTGTTTCCGTGCCACAAAATAACTTGCAACACTTGCATGAGCAGAGTGAAGGGAA 1916 

DQ374152_BZ-W      TAATTCTATTTCCGTGTCACAAGATAACTTGCAACACTTGCATGAGCAAAGTAAAGGGGA 1916 

AY162218_TH-P      TAATCTTGTTTCCGTGTCACAAGATCACTTGCAACACTTGCATGAACAAGGTAAAGGGGA 1916 

                   ****  * ** *  ** ** ** ** ***** ** ** ** ****  *  ** ***** * 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
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X97251-TW          GAGTAATTGACGAAGTTGGTGAGGACTTGAATTGTGAACTTGAACGTTTACGTGAAACTC 1976 

AY010722_TH-W      GAGTCATTGACGAGGTCGGTGAGGATCTGAATTGTGAGCTCGAACGTTTGCGCGAAACCC 1976 

EU882728_TW-P      GAGTAATTGACGAAGTTGGTGAGGACTTGAATTGTGAGCTTGAACGTTTACGTGAAACTC 1976 

AY027810_TW-W      GAGTAATTGACGAAGTTGGTGAGGATTTGAATTGTGAGCTTGAACGTTTACGTGAAACTC 1978 

EU475877_IN-W      GAGTCATTGACGAAGTTGGTGAGGATTTGAACTGTGAGCTCGAACGTTTACGTGAAACTC 1973 

PRSV_TH-P_SMK      GAGTTATTGACGAAGTTGGTGACGACTTAAATTGTGAGCTCGGACGTTTACGTGAAACTC 1976 

EU126128_HA-P      GAGTAATTGACGAAGTCGGTGAGGATTTGAATTGTGAGCTTGAACGTTTACGTGAAACTC 1976 

X67673_TW-P        GAGTAATTGACGAAGTTGGTGAGGATTTGAATTGTGAGCTTGAACGTTTACGTGAAACTC 1976 

EF017707_IN-P      GAGTTATTGACGAAGTTGGTGAGGATCTGAATTGTGAGCTTGGACGTTTGCGTGAAACTC 1973 

EF183499_CN-P      GAGTTATTGACGAAGTCGGCGAGGATTTAAATTGTGAGCTTGAACGTTTACGTGAAACTC 1976 

AY231130_MX-P      GAGTAATTGACGAAGTTGGTGAGGATTTGAATTCTGAGCTTGAACGTTTACGTGAAACTC 1976 

DQ374152_BZ-W      GAGTTATTGACGAAGTCGGTGAGGATTTAAATTGTGAGCTCGAACGTTTACGTGAAACTC 1976 

AY162218_TH-P      GAGTCATTGATGAGGTCGGTGAGGATTTAAATTGTGAACTCGAACGCTTGCGTGAAACTC 1976 

                   **** ***** ** ** ** ** **  * ** * *** ** * *** ** ** ***** * 

 

X97251-TW          TCTCGTCATATGGAGGCTCATTCGGTCATGTTTCAACATTACTCGACCAACTGAACAGAG 2036 

AY010722_TH-W      TCTCGTCGTATGGAGGCTCATTTGGTCGTGTTTCAACATTGCTTGATCAATTAAACAGAG 2036 

EU882728_TW-P      TCTCGTCATATGGAGGCTCATTCGGTCATGTTTCAACATTACTCGACCAACTGAACAAAG 2036 

AY027810_TW-W      TCTCGTCATATGGAGGCTCATTCGGTCATGTTTCAACATTACTCGACCAACTGAACAGAG 2038 

EU475877_IN-W      TTTCGTCATATGGAGGGTCTTTCGGGCATGTCTCAACATTGCTTGATCAACTCAACAGAG 2033 

PRSV_TH-P_SMK      TCTCGTCATATGGAGGCTCATTTGGCCATGTTTCAACGTTACTTGATCAATTGAAAAGAG 2036 

EU126128_HA-P      TTTCAGCATATGGAGGGTCATTCGGACATGTCTCAACATTACTTGATCAATTAAACAGAG 2036 

X67673_TW-P        TTTCAGCATATGGAGGGTCATTCGGACATGTCTCAACATTACTTGATCAATTAAACAGAG 2036 

EF017707_IN-P      TTTTGTCATATGGAGGATCATTCGGGCATGTTTCAGCACTACTTGACCAACTAAACAGAG 2033 

EF183499_CN-P      TTTCGTCATATGGAGGTTCATTCGGTCATGTTTCAACATTACTTGATCAATTGAATAGAG 2036 

AY231130_MX-P      TTTCTTCATATGGAGGGTCATTCGGACATGTTTCAACATTACTTGATCAAATGAATAGAG 2036 

DQ374152_BZ-W      TTTCATCATATGGAGGATCATTTGGACATGTCTCAACATTACTTGATCAATTAAACAGAG 2036 

AY162218_TH-P      TCTCATCATATGGAGGATCATTCGGTCATGTTTCAACATTACTGGATCAACTGAACAGAG 2036 

                   * *   * ******** ** ** ** * *** *** *  * ** ** *** * ** * ** 

 

X97251-TW          TTTTGAATGCACGTAACATGAACGACGGAGCTTTTAAAGAGGTTGCAAAGAAGATTGATG 2096 

AY010722_TH-W      TTTTAAATGCGCGTAACATGAATGATGGAGCTTTTAAGGAGATCGCGAAGAAGATTGATG 2096 

EU882728_TW-P      TTTTGAATGCACGTAACATGAACGATGGAGCTTTTAAAGAGATTGCAAAGAAGATTGATG 2096 

AY027810_TW-W      TTTTGAATGCACGCAACATGAACGACGGAGCTTTTAAAGAGGTTGCAAAGAAGATTGATG 2098 

EU475877_IN-W      TTTTAAATGCGCGGAACTTGAACGATGGAGCTTTTAAAGAAATTGCAAAGAAGATTGATG 2093 

PRSV_TH-P_SMK      TTTTGAATGCGCGAAACATGAACGATGGAGCTTTTAAAGAGATTGCGAAGAAGATTGATG 2096 

EU126128_HA-P      TTTTGAATGCGCGGAACACGAACGATGGAGCTTTTAAAGAGGTTGCGAAAAAGATTGATG 2096 

X67673_TW-P        TTTTGAATGCGCGGAACATGAACGATGGAGCTTTTAAAGAGATTGCGAAGAAGATTGATG 2096 

EF017707_IN-P      TTTTGAATGCCCGGAATATGAACGATGGAGCTTTTAAAGAAATTGCAAAGAAGATTGATG 2093 

EF183499_CN-P      TTTTGAATGCACGTAACATGAACGATGGAGCCTTTAAAGAGATCGCAAAGAAGATTGATG 2096 

AY231130_MX-P      TTTTGAATGCGCGGAACACAAACGATGGAGCTTTTAAAGAGATTGCGAAGAAGATTGATG 2096 

DQ374152_BZ-W      TTTTGAATGCACGGAACATGAACGATGGAGCTTTTAAAGAGATTGCGAAGAAGATTGATG 2096 

AY162218_TH-P      TTTTGAATGCACGCAACATGAATGACGGGGCTTTTAAAGAGATCGCAAAGAAGATTGATG 2096 

                   **** ***** ** **    ** ** ** ** ***** **  * ** ** ********** 

 

X97251-TW          GAAAGAAAGAAAGTCCTTGGACCCACCTAACAGCCATCAATAACACGCTCATTAAAGGTT 2156 

AY010722_TH-W      AGAAGAAAGAAAGCCCTTGGATTCACATGACGGCCATCAACAATACGCTTATTAAAGGTT 2156 

EU882728_TW-P      AAAAGAAAGAAAGTCCTTGGACCCACCTGACAGCCATCAATAACACGCTTATTAAAGGTT 2156 

AY027810_TW-W      AAAAGAAAGAAAGTCCTTGGACCCACCTGACAGCCATCAATAACACGCTTATTAAAGGTT 2158 

EU475877_IN-W      AGAAGAAAGAGAGCCCTTGGACTCACATGACAGCCATCAATAACACGCTCATCAAAGGTT 2153 

PRSV_TH-P_SMK      AAAAGAAAGAAAGTCCTTGGACCCACATGACAGCCATCAATAATACACTTATTAAAGGTT 2156 

EU126128_HA-P      AAAAGAAAGAGAGTCCTTGGACTCACATGACAACCATCAACAACACGCTCATCAAAGGTT 2156 

X67673_TW-P        AAAAGAAAGAGAGTCCTTGGACTCACATGACAACCATCAACAACACGCTCTACAAAGGTT 2156 

EF017707_IN-P      AAAAGAAAGAGAGTCCTTGGACTCACATGACAGCTATCAACAACACGCTCATTAAAGGTT 2153 

EF183499_CN-P      AAAGGAAAGAAAGTCCTTGGACCCACATGACTGCCATCAATAACACGCTTATTAAAGGTT 2156 

AY231130_MX-P      CAAAGAAAGAGAGTCCTTGGACTCACATGACAACTATCAACAACACGCTCATCAAAGGTT 2156 

DQ374152_BZ-W      AAAAGAAGGAGAGTCCTTGGATTCACATGACAGCCATCAACAACACGCTCATCAAAGGTT 2156 

AY162218_TH-P      AAAAGAAGGAAAGCCCTTGGACCCACATGACAGCCATCAACAACACGCTTATTAAAGGTT 2156 

                     * *** ** ** *******  *** * **  * ***** ** ** **    ******* 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 
 
 



167 
 

 

 

X97251-TW          CGTTGGCAACTGGCAATGAATTTGGAAAAGCATCTGATAGCCTGCGGGAGATTGTGAGGT 2216 

AY010722_TH-W      CATTAGCAACTGGCTATGAATTTGAGAGAGCGTCTGATAGTTTACGAGAAGTTGTAAGAT 2216 

EU882728_TW-P      CGTTAGCAACTGGTAATGAATTTGAAAAAGCATCTGATAGCCTGCGGGAAGTTGTGAGGT 2216 

AY027810_TW-W      CGTTGGCAACTGGCAATGAATTTGGAAAAGCATCTGATAGCCTGCGAGAAATTGTGAGGT 2218 

EU475877_IN-W      CGCTAGCAACTGGCTACGAATTTGAAAGAGCGTCTGATAGCCTTCGAGAGATTGTGAGGT 2213 

PRSV_TH-P_SMK      CTTTGGTAACTGGCCATGAATTTGAAAGAGCGTCTGATAGTCTGCGAGAAGTTGTGAGAT 2216 

EU126128_HA-P      CGTTAGCAACTGGCTACGAATTCGAGAGAGCATCTAATAGTCTCCGAGAGATCGTTAGAT 2216 

X67673_TW-P        CGTTAGCAACTGGCTACGAATTTGAGAGAGCATCTAATAGTCTCCGAGAGATCGTTAGAT 2216 

EF017707_IN-P      CGCTAGCAACTGGCAACGAATTTGAAAGAGCATCCGATAGCCTTCGAGAGATCGTGAGAT 2213 

EF183499_CN-P      CATTAGCAACTGGTTATGAATTTGAAAGAGCATCCGACAATCTGCGGGAAGTTGTGAGAT 2216 

AY231130_MX-P      CGCTAGCAACTGGTTACGAATTTGAAAGAGCGTCTGATAGTCTCCTAGAGATTGTGAGAT 2216 

DQ374152_BZ-W      CATTAGCAACTGGCTATGAATTCGAGAGAGCATCTGGTAATCTTCTAGAGATCGTGAGAT 2216 

AY162218_TH-P      CGTTAGCAACTGGCAATGAATTCGAAAAAGCGTCTGATAATCTGCGAGAAATTGTGAGAT 2216 

                   *  * * ******  * ***** *  * *** **    *   * *  **  * ** ** * 

 

X97251-TW          GGCATCTCAAAAGAACAGAGTCAATAAAAGCTGGTAGTGTTGAGAGCTTTAGAAACAAGC 2276 

AY010722_TH-W      GGCATCTCAAGAGAACAGAGTCAATCAAAGCTGGCAGTGTTGAGAGCTTCAGAAACAAAC 2276 

EU882728_TW-P      GGCATCTCAAAAGAACAGAGTCGATAAAAGCTGGCAGTGTTGAGAGCTTCAGAAACAAGC 2276 

AY027810_TW-W      GGCATCTCAAAAGAACAGAGTCAATAAAAGCTGGCAGTGTTGAGAGCTTCAGAAACAAGC 2278 

EU475877_IN-W      GGCACCTCAAAAGAACTGAATCAATAAAGGCTGGCAGTGTTGAAAGTTTCAGAAATAAGC 2273 

PRSV_TH-P_SMK      GGCATCTTAAAAGGACAGAATCAATAAAAGCTGGCAGTGTTGAGAGTTTTAGAAACAAAC 2276 

EU126128_HA-P      GGCACCTCAAAAGGACAGAATCAATAAAAGCTGGCAGCGTTGAAAGTTTTAGAAATAAGC 2276 

X67673_TW-P        GGCACCTCAAAAGGACAGAATCAATAAAAGCTGGCAGCGTTGAAAGTTTTAGAAATAAGC 2276 

EF017707_IN-P      GGCATCTCAAAAGGACAGAATCAATAAAAGCTGGCAGCGTGGAAAGTTTCAGAAATAAGC 2273 

EF183499_CN-P      GGCATCTCAATAGGACGGAGTCAATAAAAGCTGGCAGCGTTGAGAGCTTCAGAAACAAAC 2276 

AY231130_MX-P      GGCATCTCAAAAGGACAGAATCAATAAAAGCTGGCAGCGTTGAGAGTTTTAGAAATAAGC 2276 

DQ374152_BZ-W      GGCATCTTAAAAGAACAGAATCAATAAAAGCTGGCAGTGTTGAAAGTTTTAGAAATAAGC 2276 

AY162218_TH-P      GGCACCTCAAAAGGACAGAGTCAATAAAAGCTGGCAGTGTTGAAAGCTTCAGAAACAAGC 2276 

                   **** ** ** ** ** ** ** ** ** ***** ** ** ** ** ** ***** ** * 

 

X97251-TW          GTTCTGGGAAAGCTCACTTCAACCCAGCTCTTACGTGCGACAATCAATTGGACAGAAATG 2336 

AY010722_TH-W      GTTCTGGAAAAGCTCATTTCAACCCGGCCCTCACATGTGACAATCAATTGGACAGAAATG 2336 

EU882728_TW-P      GTTCTGGAAAAGCTCATTTCAATCCAGCTCTTACGTGTGACAATCAATTGGACAGAAATG 2336 

AY027810_TW-W      GTTCTGGGAAAGCTCACTTCAACCCAGCTCTTACGTGTGACAATCAATTGGACAGAAATG 2338 

EU475877_IN-W      GTTCTGGAAAAGCTCATTTTAATCCAGCTCTTACGTGTGATAATCAATTGGACAGAAATG 2333 

PRSV_TH-P_SMK      GTTCTGGAAAAGCTCACTTCAACCCAGCTCTCACGTGTGACAATCAATTGGACAAAAACG 2336 

EU126128_HA-P      GTTCTGGAAAAGCTCACTTCAACCCAGCTCTTACGTGTGATAATCAGTTGGATAAGAATG 2336 

X67673_TW-P        GTTCTGGGAAAGCTCACTTCAACCCAGCTCTTACGTGTGATAATCAGTTGGATAAGAATG 2336 

EF017707_IN-P      GTTCTGGAAAAGCTCACTTCAACTCAGCTCTTACGTGTGATAATCAATTGGACAGGAATG 2333 

EF183499_CN-P      GTTCTGGAAAAGCTCATTTTAACCTAGCTCTCACGTGTGACAATCAATTGGACAGAAATG 2336 

AY231130_MX-P      GTTCTGGGAAAGCTCACTTCAACCCAGCTCTTACGTGTGATAATCAGTTGGATAGGAATG 2336 

DQ374152_BZ-W      GTTCTGGAAAAGCTCACTTCAACCCAGCCCTTACATGTGACAATCAGTTGGACAGGAATG 2336 

AY162218_TH-P      GTTCTGGAAAAGCCCACTTCAACCCAGCTCTTACATGTGATAATCAATTGGACAGAAATG 2336 

                   ******* ***** ** ** **    ** ** ** ** ** ***** ***** *  ** * 

 

X97251-TW          GCAACTTCTTATGGGGTGAAAGACAATATCACGCCAAAAGATTCTTTGCTAACTACTTTG 2396 

AY010722_TH-W      GCAATTTCTTATGGGGTGAGAGACAATATCATGCCAAAAGATTCTTTGCTAATTACTTTG 2396 

EU882728_TW-P      GCAACTTCTTATGGGGTGAAAGACAATATCACGCCAAAAGATTCTTTGCTAACTACTTTG 2396 

AY027810_TW-W      GCAATTTCTTATGGGGTGAAAGACAATATCACGCCAAAAGGTTCTTTGCTAATTACTTTG 2398 

EU475877_IN-W      GGAATTTCTTATGGGGTGAAAGGCAATATCACGCCAAAAGATTCTTCGCAAATTACTTTG 2393 

PRSV_TH-P_SMK      GCAATTTCTTATGGGGTGAGAGACAGTATCACGCTAAAAGATTCTTTGCCAACTACTTTG 2396 

EU126128_HA-P      GTAATTTCTTATGGGGTGAAAGGCAGTACCACGCTAAAAGATTCTTTGCCAACTATTTTG 2396 

X67673_TW-P        GTAATTTCTTATGGGGTGAAAGGCAGTACCACGCTAAAAGATTCTTTGCCAACTATTTTG 2396 

EF017707_IN-P      GTAATTTCTTATGGGGTGAGAGGCAATACCACGCCAAAAGGTTCTTTGCAAACTATTTTG 2393 

EF183499_CN-P      GGAATTTCTTATGGGGTGAGAGACAATATCACGCCAAAAGATTCTTTGCTAATTACTTTG 2396 

AY231130_MX-P      GTAATTTCTTATGGGGTGAAAGGCAATACCACGCCAAAAGATTCTTTGCCAACTATTTCG 2396 

DQ374152_BZ-W      GTAATTTCTTATGGGGTGAGAGGCAATACCACGCCAAAAGATTCTTTGCCAACTATTTTG 2396 

AY162218_TH-P      GCAATTTCTTATGGGGTGAGAGACAGTATCATGCCAAAAGATTCTTTGCTAACTATTTTG 2396 

                   * ** ************** ** ** ** ** ** ***** ***** ** ** ** ** * 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
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X97251-TW          AAAAGATTGATCACAGTAAGGGTTATGAGTACTATAGTCAACGCCAAAACCCAAATGGCA 2456 

AY010722_TH-W      AGAAGATTGATCACAGTAAGGGTTATGAGTACTACAGTCAACGCCAAAACCCAAATGGAA 2456 

EU882728_TW-P      AAAAGATTGATCACAGTAAGGGTTATGAATACTATAGTCAACGCCAAAACCCAAATGGCA 2456 

AY027810_TW-W      AAAAGATTGATCACAGTAAGGGTTATGAATATTATAGCCAACGCCAAAACCCAAATGGCA 2458 

EU475877_IN-W      AGAAAATTGATCACAGTAAGGGTTATGAGTACTACAGCCAACGCCAAAACCCAAATGGTA 2453 

PRSV_TH-P_SMK      AAAAGATTGATCACAGTAAGGGCTATGAGTACTACAGTCAGCGCCAAAACCCAAATGGTA 2456 

EU126128_HA-P      AGAAGATTGATCATAGTAAAGGTTATGAGTACTATAGTCAACGCCAAAGCCCAAATGGTA 2456 

X67673_TW-P        AGAAGATTGATCATAGTAAGGGTTATGAGTACTATAGTCAACGCCAAAACCCAAATGGTA 2456 

EF017707_IN-P      AAAAGATTGATCACAGTAAGGGTTATGAGCACTATAGTCAACGCCAGACCCCAAATGGCA 2453 

EF183499_CN-P      AGAAGATTGATCACAATAAGGGCTATGATTACTATAGTCAACGCCAAAATCCAAATGGCA 2456 

AY231130_MX-P      AGAAGATTGATCATAGTAAGGGTTATGAGTACTATAGTCAACGCCAAAACCCAAATGGTA 2456 

DQ374152_BZ-W      AGAAGATCGATCATAGTAAGGGTTATGAGTACTACAGTCAACGCCAAAACCCAAATGGTA 2456 

AY162218_TH-P      AGAAGATTGATCACAGTAAAGGTTATGAGTACTATTGTCAGCGCCAGAACCCAAATGGCA 2456 

                   * ** ** ***** * *** ** *****  * **  * ** ***** *  ******** * 

 

X97251-TW          TTCGAAAGGTTGCCATTGGTAATTTAATATTCTCCACAAATTTGGAGAGGTTTCGACAGC 2516 

AY010722_TH-W      TTAGAAAGATTGCCATTGGTAATCTAATATTCTCCACAAATTTGGAGAGGTTTCGGCAGC 2516 

EU882728_TW-P      TTCGAAAGGTTGCCATTGGTAATTTAATATTCTCCACAAATTTGGAGAGGTTTCGGCAGC 2516 

AY027810_TW-W      TTCGAAAGGTTGCCATTGGTAATTTAATATTCTCTACAAATTTGGAGAGGTTTCGGCAGC 2518 

EU475877_IN-W      TCAGGAAAATTGCCATTGGCAATTTAATATTTTCGACAAATTTGGAGAGGTTTCGGCAGC 2513 

PRSV_TH-P_SMK      TTCGAAAGATCGCCATTGGTAATCTAATCTTTTCCACAAATTTGGAGAGGTTTCGGCAGC 2516 

EU126128_HA-P      TCAGGAAAATTGCTATTGGTAATTTGGTATTTTCAACAAATTTGGAGAGATTTCGGCAGC 2516 

X67673_TW-P        TCAGGAAAATTGCCATTGGTAATTTGGTATTTTCAACAAATTTGGAGAGATTTCGGCAGC 2516 

EF017707_IN-P      TTAGGAGAATTGCCATTGGCAATTTGATATTCTCAACAAATTTGGAGAGGTTTCGGCAGC 2513 

EF183499_CN-P      TTCGAAAGATTGCAATCGGTAACCTGATATTCTCTACAAATTTGGAGAGGTTTCGGCAGC 2516 

AY231130_MX-P      CCAGGAAAATTGCCATTGGTAATTTAGTATTTTCAACAAATTTGGATAGATTTCGGCAGC 2516 

DQ374152_BZ-W      TCAGGAAAATTGCCATTGGCAATTTGGTATTTTCAACAAATTTGGAACGATTTCGGCAGC 2516 

AY162218_TH-P      TTCGAAAGATTGCCATTGGTAATTTAATATTTTCCACAAATTTGGAGAGGTTTCGGCAGC 2516 

                      * *   * ** ** ** **  *  * ** ** ***********  * ***** **** 

 

X97251-TW          AAATGGTTGAACATCATATTGACCAGGGACCAATCACTCGCGAGTGTATCGCACTGCGCA 2576 

AY010722_TH-W      AAATGGTTGAACATCACATTGACCAGGGACCAATCACTCGTGAGTGTATCGCACTGCGCA 2576 

EU882728_TW-P      AAATGGTTGAACATCATATTGACCAGGGACCAATCACTCGAGAGTGTATCGCACTGCGCA 2576 

AY027810_TW-W      AAATGGTTGAACATTATATTGACCAGGGACCAATCACTCGTGAGTGTATCGCACTGCGCA 2578 

EU475877_IN-W      AAATGGTTGAACACCACATTGATCAAGGGCCAATCACTCGTGAGTGCATTGCATTGCGCA 2573 

PRSV_TH-P_SMK      AAATGGTTGAACATCACATTGACCAGGGACCAATCACTCGTGAGTGCATCGCACTGCGCA 2576 

EU126128_HA-P      AAATGGTTGAACACCATATTGATCAAGGACCAATTACTCGTGAGTGCATTGCATTGCGTA 2576 

X67673_TW-P        AAATGGTTGAACACCATATTGATCAAGGACCAATTACTCGTGAGTGCATTGCATTGCGTA 2576 

EF017707_IN-P      AAATGGTTGAACACCACATTGATCAAGGACCAATCACTCGTGAGTGCATTGCATTACGTA 2573 

EF183499_CN-P      AACTGGTCGAACATCATATTGATCAGGGACCAATCACCCGTGAGTGTATTGCTTTGCGCA 2576 

AY231130_MX-P      AAATGGTTGAACACCACATTGATCAAGGACCAATCACTCGTGAGTGCATCGCATTGCGCA 2576 

DQ374152_BZ-W      AAATGATTGAACATCACATTGATCAAGGACCAATCACTCGTGAGTGCATCGCATTGCGTA 2576 

AY162218_TH-P      AAATGGTGGAACATCATATTGACCAGGGACCAATCACTCGTGAGTGTATCGCACTACGAA 2576 

                   ** ** * *****  * ***** ** ** ***** ** ** ***** ** **  * ** * 

 

X97251-TW          ACAACAATTACGTTCATGTATGTAGCTGCGTCACCTTAGATGATGGAACTCCAGCAACGA 2636 

AY010722_TH-W      ATAACAATTATGTTCATGTATGTAGCTGCGTGACCTTAGATGATGGAACTCCAGCGACGA 2636 

EU882728_TW-P      ACAACAATTATGTTCATGTATGTAGCTGCGTGACCTTGGATGATGGAACTCCAGCGACGA 2636 

AY027810_TW-W      ACAACAATTATGTTCATGTATGTAGCTGCGTGACCTTAGATGATGGAACTCCAGCAACGA 2638 

EU475877_IN-W      ATAATAATTATGTTCATGTATGTAGCTGTGTTACTTTAGATGACGGAACTCCAGCAACAA 2633 

PRSV_TH-P_SMK      ATAATAATTACGTTCATGTATGTAGTTGCGTGACCTTAGATGATGGAACTCCAGCAACGA 2636 

EU126128_HA-P      ATAACAATTACGTTCATGTATGTAGCTGCGTAACTTTAGATGATGGAACTCCAGCGACAA 2636 

X67673_TW-P        ATAACAATTACGTCCATGTATGTAGCTGCGTAACTTTAGATGATGGAACTCCAGCGACAA 2636 

EF017707_IN-P      ATAACAATTACGTTCATGTTTGGAGCTGTGTTACTTTAGATGATGGAACCCCCGCAACAA 2633 

EF183499_CN-P      ACAACAATTACGTTCATGTATGTAGCTGCGTGACCTTAGATGATGGAACTCCAGCAACAA 2636 

AY231130_MX-P      ATAACAATTATGTTCATGTATGTAGCTGTGTAACTTTAGATGATGGAACTCCAGCAACAA 2636 

DQ374152_BZ-W      ATAACAATTATGTTCATGTATGTAGCTGCGTAACTCTGGATGACGGAACTCCAGCAACAA 2636 

AY162218_TH-P      ACAACAATTATGTTCATGTATGTAGCTGTGTTACTTTAGACGATGGAACTCCAGCGACGA 2636 

                   * ** ***** ** ***** ** ** ** ** **  * ** ** ***** ** ** ** * 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
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X97251-TW          GTGAATTGAAAACTCCCACCAAGAATCACATTGTTCTTGGTAATTCTGGTGATCCTAAGT 2696 

AY010722_TH-W      GCGAATTGAAAACTCCCACCAAGAATCACATTGTTCTTGGTAATTCTGGTGATCCTAAGT 2696 

EU882728_TW-P      GTGAATTGAAAACTCCCACCAAGAATCACATTGTTCTTGGTAATTCTGGTGATCCTAAGT 2696 

AY027810_TW-W      GTGAATTGAAAACTCCCACCAAGAATCACATTGTTCTTGGTAATTCTGGTGATCCTAAGT 2698 

EU475877_IN-W      GTGAGTTGAAGACTCCTACCAAGAATCATATCGTTCTTGGTAATTCTGGTGATCCTAAGT 2693 

PRSV_TH-P_SMK      GTGAATTAAAAACTCCTACCAAGAATCACATTGTTCTTGGTAATGCCGGTGATCCTAAGT 2696 

EU126128_HA-P      GTGAGTTGCAAACTCCTACCAAGAATCACATCGTTCTTGGTAATTCTGGTGATCCTAAGT 2696 

X67673_TW-P        GTGAGTTGAAAACTCCTACCAAGAATCACATCGTTCTTGGTAATTCTGGTGATCCTAAGT 2696 

EF017707_IN-P      GTGAAATGAAAACTCCTACCAAGAACCAAATCGTTCTGGGTAATTCTGGTGATCCTAAGT 2693 

EF183499_CN-P      GTGAATTGAAAACACCCACCAAGAATCACATTGTTCTTGGTAATTCTGGAGATCCTAAAT 2696 

AY231130_MX-P      GTGAGTTGAAGACTCCTACCAAGAATCATATCGTTCTTGGTAATTCTGGTGATCCCAAGT 2696 

DQ374152_BZ-W      GTGAGTTGAAGACTCCCACCAAGAATCACATTGTTCTTGGTAATTCTGGTGATCCTAAGT 2696 

AY162218_TH-P      GTGAATTGAAAACTCCCACCAAGAATCACATTGTTCTTGGTAATTCTGGTGATCCTAAGT 2696 

                   * **  *  * ** ** ******** ** ** ***** ****** * ** ***** ** * 

 

X97251-TW          ATGTTGACTTGCCGACTCTTGAGTCTGATTCAATGTACATAGCTAAGAAAGGTTATTGTT 2756 

AY010722_TH-W      ATGTCGATTTGCCGACTCTTGAGTCTGACTCAATGTATATAGCTAAGAGAGGCTATTGCT 2756 

EU882728_TW-P      ATGTTGACTTGCCGACTCTTGAGTCTGATTCAATGTACATAGCTAAGAAAGGTTATTGCT 2756 

AY027810_TW-W      ATGTTGACTTGCCGACTCTTGAGTCTGATTCAATGTACATAGCTAAGAAAGGTTATTGCT 2758 

EU475877_IN-W      ACGTAGACTTGCCGACTCTGGAGTCCGATTCGATGTACATAGCCCAGAAAGGTTACTGCT 2753 

PRSV_TH-P_SMK      ATGTTGACTTACCGACTCTTGAGTCTGATTCAATGTACATAGCTAAGAAAGGTTACTGCT 2756 

EU126128_HA-P      ACGTTGACCTGCCGACTCTTGAGTCTGATTCGATGTACATAGCTAAAAAGGGTTATTGCT 2756 

X67673_TW-P        ACGTTGACCTGCCGACTCTTGAGTCTGATTCGATGTACATAGCTAAAAAGGGTTATTGCT 2756 

EF017707_IN-P      ACGTTGACCTGCCGACTCTTGAGTCCGATTCGATGTACATAGCCAAGAAAGGTTACTGTT 2753 

EF183499_CN-P      ATGTTGATTTGCCAACTCTTGAGTCAGATTCAATGTATATAGCGAAGAAAGGTTATTGCT 2756 

AY231130_MX-P      ACGTTGACTTGCCGACTCTTGAGTCTGATTCAATGTACATAGCCAAAAAAGGTTATTGCT 2756 

DQ374152_BZ-W      ATATTGACTTACCGACTCTCGAAGTTGATTCGATGTATATAGCCAAGAGGGGCTATTGCT 2756 

AY162218_TH-P      ATGTTGACTTGCCAACTCTTGAGTCGGATTCAATGTACATAGCTAAAAGAGGTTATTGTT 2756 

                   *  * **  * ** ***** **    ** ** ***** *****  * *  ** ** ** * 

 

X97251-TW          ACATGAACATCTTTCTGGCGATGCTCATAAACATACCTGAGAATGAGGCAAAGGACTTTA 2816 

AY010722_TH-W      ACATGAACATCTTCCTGGCGATGCTCATAAACATACCTGAGAATGAAGCGAAGGACTTTA 2816 

EU882728_TW-P      ATATGAACATCTTTTTAGCGATGCTCATAAACATACCTGAGAATGAGGCGAAGGACTTTA 2816 

AY027810_TW-W      ATATGAACATCTTTCTGGCGATGCTCATAAACATACCTGAGAATGAGGCGAAGGACTTTA 2818 

EU475877_IN-W      ACATGAACATCTTTTTAGCGATGCTCATAAATATACCTGAGAATGAGGCGAAGGACTTTA 2813 

PRSV_TH-P_SMK      ACATGAACATTTTTCTGGCGATGCTCATAAACATACCTGAGAATGAGGCGAAGGACTTTA 2816 

EU126128_HA-P      ACATGAACATTTTCTTAGCTATGCTCATAAACATACCTGAAAATGAGGCGAAGGACTTCA 2816 

X67673_TW-P        ACATGAACATTTTTTTAGCTATGCTCATAAACATACCTGAAAATGAGGCGAAGGACTTCA 2816 

EF017707_IN-P      ACATGAACATTTTTTTGGCGATGCTCATAAACATACCTGAAAACGAGGCGAAGGACTTTA 2813 

EF183499_CN-P      ACATGAACATTTTCCTGGCGATGCTTATAAACATACCTGAGAATGAGGCGAAGGACTTTA 2816 

AY231130_MX-P      ACATGAACATATTTTTAGCGATGCTCATAAATATACCTGAGAATGAGGCGAAAGATTTCA 2816 

DQ374152_BZ-W      ACATGAACATCTTTTTAGCGATGCTCATAAACATACCTGAGAACGAGGCGAAGGACTTCA 2816 

AY162218_TH-P      ACATGAACATTTTTCTGGCGATGCTCATAAACATACCTGAGAATGAGGCGAAGGATTTTA 2816 

                   * ******** **  * ** ***** ***** ******** ** ** ** ** ** ** * 

 

X97251-TW          CGAAGAGAGTTCGCGATCTAGTAGGTTCAAAGCTTGGGGAGTGGCCAACGATGCTAGATG 2876 

AY010722_TH-W      CAAAGAGAGTTCGTGATCTTGTAGGTTCAAAACTTGGTGAGTGGCCAACGATGTTAGATG 2876 

EU882728_TW-P      CGAAGAGAGTTCGCGATCTTGTAGGTTCAAAGCTTGGGGAGTGGCCAACGATGCTAGATG 2876 

AY027810_TW-W      CGAAGAGAGTTCGTGATCTTGTAGGTTCAAAGCTTGGGGAGTGGCCAACGATGCTAGATG 2878 

EU475877_IN-W      CAAAGAGAGTTCGTGATCTCGTGGGCTCAAAACTTGGTGAATGGCCAACAATGTTAGATG 2873 

PRSV_TH-P_SMK      CGAAGAGAGTTCGTGATCTTGTAGGTTCAAAACTTGGAGAATGGCCGACGATGTTAGATG 2876 

EU126128_HA-P      CAAAAAGGGTTCGTGACCTTGTGGGTTCAAAACTTGGAGAGTGGCCAACGATGCTAGATG 2876 

X67673_TW-P        CAAAAAGGGTTCGTGACCTTGTGGGTTCAAAACTTGGAGAGTGGCCAACGATGCTAGATG 2876 

EF017707_IN-P      CGAAGAGGGTTCGTGATCTTGTGGGTTCAAAACTCGGAGAGTGGCCAACGATGTTAGATG 2873 

EF183499_CN-P      CAAAGAGGGTTCGTGATCTTGTGGGTTCAAAACTTGGAGAGTGGCCAACGATGTTAGATG 2876 

AY231130_MX-P      CAAAGAGAGTTCGCGACCTCGTGGGTTCAAAACTTGGAGAGTGGCCAACGATGTTGGATG 2876 

DQ374152_BZ-W      CAAAGAGAGTTCGTGACCTTGTGGGCTCAAAACTTGGAGAGTGGCCGACAATGTTAGATG 2876 

AY162218_TH-P      CAAAGAGAGTTCGTGATCTTGTAGGTTCAAAACTTGGAGAGTGGCCAACGATGCTGGATG 2876 

                   * ** ** ***** ** ** ** ** ***** ** ** ** ***** ** *** * **** 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
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X97251-TW          TCGCGACATGCGCTAATCAATTGATTATCTTCCATCCCGATGCAGCCAATGCGGAATTGC 2936 

AY010722_TH-W      TCGCAACATGCGCCAACCAACTGGTTATCTTTCATCCTGATGCAGCCAATGCGGAATTGC 2936 

EU882728_TW-P      TCGCGACATGCGCCAATCAATTGATTATCTTCCATCCCGATGCAGCCAATGCAGAACTGC 2936 

AY027810_TW-W      TCGCGACATGTGCTAATCAATTGATCATCTTCCATCCCGACGCAGCCAATGCGGAACTGC 2938 

EU475877_IN-W      TGGCGACGTGCGCGAATCAGCTTATTATCTTCCATCCTGACGCTGCCAATGCAGAATTGC 2933 

PRSV_TH-P_SMK      TCGCGACATGCGCAAATCAATTGACCATCTTTCATCCCGATGCAGCCAATGCGGAATTGC 2936 

EU126128_HA-P      TCGCAACATGCGCAAATCAGCTGGTAATTTTTCATCCTGACGCAGCCAACGCAGAATTAC 2936 

X67673_TW-P        TCGCAACATGCGCAAATCAGCTGGTAGTTTTTCATCCTGACGCAGCCAACGCAGAATTAC 2936 

EF017707_IN-P      TCGCAACATGCGCAAATCAGCTGACAATCTTTCATCCTGACGCAGCTAATGCAGAATTGC 2933 

EF183499_CN-P      TCGCTACATGTGCCAATCAATTGATTATCTTTCATCCTGATGCGGCCAACGCGGAATTGC 2936 

AY231130_MX-P      TCGCAACATGCGCAAATCAGCTGATAATCTTTCATCCTGACGCAGCCAATGCAGAATTGC 2936 

DQ374152_BZ-W      TCGCAACATGCGCAAATCAACTGATAATTTTCCATCCTGACGCAGCTAATGCAGAATTGC 2936 

AY162218_TH-P      TCGCGACATGCGCCAATCAATTGATTATCTTCCATCCCGATGCAGCAAATGCGGAGTTGC 2936 

                   * ** ** ** ** ** **  *     * ** ***** ** ** ** ** ** **  * * 

 

X97251-TW          CGCGAATTTTAGTGGATCACCGACAGAAGACAATGCACGTGATTGATTCGTTTGGATCTG 2996 

AY010722_TH-W      CACGAATCTTAGTGGATCATCGACAGAAAACAATGCATGTTATTGATTCGTTTGGATCTG 2996 

EU882728_TW-P      CGCGAATTTTAGTGGATCACCGACAGAAGACAATGCACGTAATTGATTCGTTTGGATCTG 2996 

AY027810_TW-W      CGCGAATTTTAGTGGATCACCGACAGAAGACAATGCACGTAATTGATTCGTTTGGATCTG 2998 

EU475877_IN-W      CGCGAATCTTAGTCGATCATAAGCAGAAAACAATGCATGTTATTGACTCGTTTGGTTCTG 2993 

PRSV_TH-P_SMK      CGCGAATCCTAGTTGATCACCGACAGAAAACAATGCATGTCATTGATTCGTTTGGATCCG 2996 

EU126128_HA-P      CGCGAATTCTAGTGGATCACCGACAGAAAACAATGCATGTCATTGATTCTTTTGGGTCCG 2996 

X67673_TW-P        CGCAAATTCTAGTGGATCACCGACAGAAAACAATGCATGTCATCGATTCTTTTGGGTCCG 2996 

EF017707_IN-P      CGCGAATCTTAGTGGACCACCGACAGAAAACAATGCATGTTATTGACTCTTTTGGGTCCG 2993 

EF183499_CN-P      CACGAATCTTAGTGGATCACCGACAGAAAACAATGCATGTCATCGATTCATTTGGATCAG 2996 

AY231130_MX-P      CGCGAATTTTAGTGGACCATCGACAGAAAACAATGCATGTTATTGACTCTTTTGGTTCCG 2996 

DQ374152_BZ-W      CGCGAATTTTAGTGGACCATCGACAGAAAACGATGCATGTCATTGACTCTTTTGGTTCCG 2996 

AY162218_TH-P      CTCGAATCTTAGTGGATCACCGACAGAAAACAATGCATGTCATTGATTCGTTTGGGTCTG 2996 

                   * * ***  **** ** **    ***** ** ***** ** ** ** ** ***** ** * 

 

X97251-TW          TTGATTCTGGATATCATATACTGAAGGCTAACACAGTTAATCAGTTGATCCAGTTCGCCA 3056 

AY010722_TH-W      TAGACTCTGGATATCACATACTGAATGCGAACACAGTGAATCAGTTGATTCAGTTTGCCA 3056 

EU882728_TW-P      TTGATTCTGGATATCATATACTGAAGGCTAACACAGTTAATCAGTTGATCCAATTCGCTA 3056 

AY027810_TW-W      TTGACTCTGGCTATCATATACTGAAGGCTAACACAGTTAATCAGTTGATCCAATTCGCCA 3058 

EU475877_IN-W      TGGATTCCGGCTACCACATATTGAAGGCAAACACAGTTAATCAATTGATTCAGTTCGCTC 3053 

PRSV_TH-P_SMK      TGGATTCTGGATACCATATACTAAAGGCAAACACAGTTAATCAGTTGATCCAGTTCGCCA 3056 

EU126128_HA-P      TGGATTCTGGATATCATATATTGAAGGCAAATACAGTCAATCAACTGATTCAATTTGCTA 3056 

X67673_TW-P        TGGATTCTGGATATCATATATTGAAGGCAAATACAGTCAATCAGCTGATCCAATTCGCTA 3056 

EF017707_IN-P      TGGATTCTGGATATCACATATTAAAGGCAAACACAGTTAATCAGCTGATCCAATTTGCTA 3053 

EF183499_CN-P      TAGATTCTGGATATCATATATTGAAAGCAAACACAGTAAATCAGTTAATCCAATTTGCAA 3056 

AY231130_MX-P      TGGATTCTGGATATCATATGTTGAAGGCAAACACAGTTAATCAGCTAATCCAATTCGCTA 3056 

DQ374152_BZ-W      TGGATTCTGGATACCACATATTGAAGGCAAACACAGTTAATCAGTTAATCCAATTCGCTA 3056 

AY162218_TH-P      TAGATTCTGGATACCATATACTGAAAGCGAACACAGTAAACCAGTTGATCCAGTTCGCCA 3056 

                   * ** ** ** ** ** **  * ** ** ** ***** ** **  * ** ** ** **   

 

X97251-TW          GAGAACCGCTCGATAGTGAAAT-GAAACACTACATTGTCGGTGGAGAATTTGATCCAACC 3115 

AY010722_TH-W      GAGAGCCACTTGATAGTGAAAT-GAAGCACTACATTGTTGGTGGAGAGTTTGATCCAACT 3115 

EU882728_TW-P      GAGAACCGCTCGATAGTGAAAT-GAAACACTACATTGTCGGTGGAGAATTTGATCCAACC 3115 

AY027810_TW-W      GAGAACCGCTCGATAGTGAAAT-GAAACACTACATTGTCGGTGGAGAATTTGATCCAACC 3117 

EU475877_IN-W      GAGAACCGCTCGACAGCGAAATTGAAGCACTACATTGT-GGGGGAGAGTTCGATCCAACC 3112 

PRSV_TH-P_SMK      GGGATCCACTTGATAGTGAGAT-GAAGCACTACATTGTCGGCGGAGAATTTGATCCAACA 3115 

EU126128_HA-P      GGGACCCACTCGATAGTGAAAT-GAAGCACTACATTGTCGGCGGAGAGTTTGACCCGACT 3115 

X67673_TW-P        GGGACCCACTCGATAGTGAAAT-GAAGCACTACATTGTCGGCGGAGAGTTTGACCCGACT 3115 

EF017707_IN-P      GGGAACCACTCGATAGTGAAAT-GAAGCACTACATTGTCGGCGGAGAGTTCGACCCAACT 3112 

EF183499_CN-P      GAGAGCCACTCGATAGTGAAAT-GAAGCACTACATTGTTGGTGGAGAATTCGATCCAACT 3115 

AY231130_MX-P      GAGAGCCACTCGATAGTGAAAT-GAAGCACTACATCGTTGGTGGAGAGTTTGACCCAACT 3115 

DQ374152_BZ-W      GGGAGCCACTCGATAGTGAAAT-GAAGCACTATATTGTCGGTGGGGAATTCGATCCAACT 3115 

AY162218_TH-P      GAGAACCACTCGATAGTGAAAT-GAAGCACTACATTGTTGGCGGAGAATTTGATCCAACT 3115 

                   * ** ** ** ** ** ** ** *** ***** ** ** ** ** ** ** ** ** **  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



171 
 

 

 

X97251-TW          ACTAGTTGCTTGCATCAATTAATACGCGTCATTTACAAGCCTCATGAACTCCGCAATCTA 3175 

AY010722_TH-W      ACTAGTTGCTTGCATCAGTTGATACGCGTCATCTATAAGCCCCATGAACTCCGCAATCTG 3175 

EU882728_TW-P      ACTAGTTGCTTGCATCAGTTAATACGCGTCATTTACAAGCCTCATGAACTTCGCAATCTA 3175 

AY027810_TW-W      ACTAGTTGCTTGCATCAGTTAATACGCGTCATTTACAAGCCTCATGAACTTCGCAATCTA 3177 

EU475877_IN-W      ACTAGCTGCTTGCACCAACTCATTCGCGTCATCTATAAACCTCATGAGCTTCGGAATTTA 3172 

PRSV_TH-P_SMK      ACAAGTTGCTTGCATCAGTTGATACGCGTCATTTACAAGCCTCATGAACTCCGTAACTTG 3175 

EU126128_HA-P      ACTAACTGCTTGCATCAGTTGATTCGTGTCATCTATAAGCCTCATGAACTCCGGAACCTG 3175 

X67673_TW-P        ACTAACTGCTTGCACCAGTTGATTCGTGTCATCTACAAGCCTCATGAACTCCGGAGCCTG 3175 

EF017707_IN-P      ACTAGTTGCCTACATCAGCTGATTCGTGTCATTTATAAGCCTCATGAACTTCGAAATTTG 3172 

EF183499_CN-P      ACTAGTTGCTTGCACCAGCTAATACGCGTCATTTACAAGCCTCATGAACTCCGCAATCTG 3175 

AY231130_MX-P      ACTAACTGCTTGCATCAGTTGATTCGTGTCATCTACAAGCCTCATGAACTCCGGAACTTG 3175 

DQ374152_BZ-W      ACTAGCTGCTTGCATCAGTTGATTCGCGTCATTTACAAGCCTCATGAACTTCGGAATTTG 3175 

AY162218_TH-P      ACTAGTTGTTTGCATCAATTGATACGCGTTATTTACAAGCCTCACGAACTCCGCAATCTG 3175 

                   ** *  **  * ** **  * ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** *   *  

 

X97251-TW          CTCAGGAATGAACCATATCTGATAGTGATTGCATTGATGTCACCAAGCGTACTTTTAACT 3235 

AY010722_TH-W      CTCAGAAATGAACCATATCTAGTAGTGATTGCATTGATGTCGCCAAGTGTACTTTTGACT 3235 

EU882728_TW-P      CTTAGTAATGAACCGTATCTGATGGTGATTGCACTGATGTCACCAAGCGTACTTTTAACT 3235 

AY027810_TW-W      CTCAGGAATGAACCATATCTGATAGTGATTGCACTGATGTCACCAAGCGTACTTTTAACT 3237 

EU475877_IN-W      CTCAGAAAAGAACCATATCTTATAGTGATCGCATTGATGTCGCCAAGCGTACTCTTAACT 3232 

PRSV_TH-P_SMK      CTCAGAAATGAACCATATTTAATAGTAATCGCACTGATGTCGCCAAGCGTGCTTTTAACT 3235 

EU126128_HA-P      CTCAGGAATGAACCGTACCTGATTGTGATTGCATTGATGTCACCAAGTGTACTTTTGACT 3235 

X67673_TW-P        CTCAGGAATGAACCGTACCTAATTGTGATTGCATTGATGTCACCAAGTGTACTTTTGACT 3235 

EF017707_IN-P      CTCAGGAATGAACCATATCTGATAGTGATTGCAATGATGTCACCAAGTGTGCTTTTAACT 3232 

EF183499_CN-P      CTAAGAAATGAACCGTATCTAATAGTGATTGCTCTGATGTCACCAAGCGTACTCTTAACT 3235 

AY231130_MX-P      CTCAGGAATGAACCGTACCTGATTGTGATTGCATTGATGTCACCAAGTGTACTTTTGACT 3235 

DQ374152_BZ-W      CTCAGGAATGAACCGTATCTGATAGTAATTGCATTGATGTCACCAAGTGTACTTTTAACT 3235 

AY162218_TH-P      CTCAGAAATGAACCATATCTAATAGTGATTGCATTGATGTCGCCAAGCGTACTTTTAACT 3235 

                   ** ** ** ***** **  *  * ** ** **  ******* ***** ** ** ** *** 

 

X97251-TW          CTGTTTAATAGTGGTGCAATCGAGCATGCATTGAATTATTGGATTAAAAGGGACCAAGAT 3295 

AY010722_TH-W      TTGTTTAATAGTGGCGCAATTGAGCATGCATTGAATTATTGGATCAAAAGGGACCAAGAT 3295 

EU882728_TW-P      CTGTTTAATAGTGGTGCAATCGAGCATGCATTGAATTATTGGATCAAAAGGGACCAAGAT 3295 

AY027810_TW-W      CTGTTCAATAGTGGTGCAATTGAGCATGCATTGAATTATTGGATCAAAAGGGACCAAGAT 3297 

EU475877_IN-W      TTGTTCAACAGTGGTGCGATTGAACACGCATTGAACTATTGGATCAAGAGGGAACAAGAC 3292 

PRSV_TH-P_SMK      CTATTTAATAGTGGAGCAATCGAGCATGCATTGAATTACTGGATCAAAAGGGATCAAGAT 3295 

EU126128_HA-P      TTGTTCAATAGTGGTGCGATTGAGCACGCGTTGAATTATTGGATCAAAAGAGATCAAGAT 3295 

X67673_TW-P        TTGTTCAATAGTGGTGCGGTTGAGCACGCGTTGAATTATTGGATCAAAAGAGATCAAGAT 3295 

EF017707_IN-P      TTATTCAATAGTGGTGCGATTGAGCACGCGTTGAATTATTGGATTAAAAGGGACCAAGAT 3292 

EF183499_CN-P      CTATTTAATAGTGGTGCAATTGAGCATGCGTTGAATTATTGGATCAAACGAGACCAAGAT 3295 

AY231130_MX-P      TTGTTCAATAGTGGTGCGATTGAGCACGCGTTGAATTACTGGATCAAAAGAGATCAAGAT 3295 

DQ374152_BZ-W      TTGTTTAATAGTGGTGCAATTGAGAACGCGTTGAGTTATTGGATCAAAAGAGATCAAGAT 3295 

AY162218_TH-P      CTGTTTAATAGTGGTGCGATTGAACATGCACTGAGCTATTGGATCAAAAGGGATCAAGAT 3295 

                    * ** ** ***** **  * **  * **  ***  ** ***** **  * ** *****  

 

X97251-TW          GTTGTTGAGGTTATTGTTTTAGTAGAGCAATTATGTCGCAAAGTGACGCTTGCTAGAACA 3355 

AY010722_TH-W      GTTGTTGAGGTTATTGTTTTGGTGGAGCAATTGTGTAGGAAAGTGACGCTTGCTAGAATA 3355 

EU882728_TW-P      GTTGTTGAGGTCATTGTTTTAGTAGAGCAATTATGTCGTAAAGTGACGCTTGCTAGAACA 3355 

AY027810_TW-W      GTTGTTGAGGTTATTGTTTTGGTGGAGCAATTATGTCGTAAAGTGACGCTTGCTAGAACA 3357 

EU475877_IN-W      GTTGTTGAAGTGATTGTCTTGGTTGAACAGCTGTGCAGAAAGGTTACACTTGCTAGAACA 3352 

PRSV_TH-P_SMK      GTCGTTGAGGTCATTGTTCTAGTCGAGCAGTTTTGTCGTAAGGTGACGCTTGCTAGAACA 3355 

EU126128_HA-P      GTTGTTGAGGTCATTGTTTTAGTGGAGCAATTATGCAGGAAAGTGACGCTTGCTAGAACA 3355 

X67673_TW-P        GTTGTTGAGGTCATTGTTTTAGTGGAGCAATTATGCAGGAAAGTGACGCTTGCTAGAACA 3355 

EF017707_IN-P      GTCGTTGAGGTCATTGTTTTAGTTGAGCAATTGTGCAGAAAAGTGACGCTTGCTAGAACA 3352 

EF183499_CN-P      GTTGTTGAGGTTATTGTTTTAGTAGAGCAACTGTGTCGCAAGGTGACGCTTGCTAGAACA 3355 

AY231130_MX-P      GTTGTTGAGGTCATTGTTTTGGTGGAGCAATTATGCAGGAAAGTTACACTTGCTAGAACA 3355 

DQ374152_BZ-W      GTCGTTGAGGTTATTGTTTTAGTGGAGCAATTATGCAGGAAAGTGACGCTTGCTAGAACA 3355 

AY162218_TH-P      GTTGTTGAGGTTATTGTTTTAGTAGAGCAATTATGTCGCAAAGTGACGCTTGCTAGAACA 3355 

                   ** ***** ** *****  * ** ** **  * **  * ** ** ** ********** * 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



172 
 

 

 

X97251-TW          ATCCTGGAACAGTTTAATGAAATTCGCCAAAACGCACGAGATATACATGAGCTAATGGAT 3415 

AY010722_TH-W      ATCTTGGAGCAATTCAATGAGATTCGCCAAAATGCACGAGATATACACGAGCTAATGGAT 3415 

EU882728_TW-P      ATCTTGGAGCAGTTTAATGAAATTCGCCAAAACGCACGAGATATACACGAACTAATGGAT 3415 

AY027810_TW-W      ATCCTGGAACAGTTTAATGAAATTCGCCAAAACGCACGAGATATACATGAGTTAATGGAT 3417 

EU475877_IN-W      ATCTTGGATCAATTCAATGAGATTCGTCAAAATGCAAGGGACATACATGAACTAATGGAT 3412 

PRSV_TH-P_SMK      ATCCTGGACCAGTTTAACGAGATTCGTCAAAACGCAAGAGACATACATGAGCTAATGGAT 3415 

EU126128_HA-P      ATCCTGGAGCAGTTTAATGAGATTCGTCAAAATGCGAGAGATTTACATGAGCTAATGGAT 3415 

X67673_TW-P        ATCCTGGAGCAGTTTAATGAGATTCGTCAAAATGCGAGAGATTTACATGAGCTAATGGAT 3415 

EF017707_IN-P      ATCCTGGAACAGTTTAATGAGATTCGTCAAAATGCGAGAGATATACATGAGCTAATGGAT 3412 

EF183499_CN-P      ATCCTAGAGCAGTTTAACGGAATTCGCCAGAACGCAAGAGACATACATGAGCTAATGGAT 3415 

AY231130_MX-P      ATCCTGGAGCAATTTAATGAGATTCGTCAAAATGCGAGAGATATACATGAGCTAATGGAT 3415 

DQ374152_BZ-W      ATCCTGGAGCAGTTTAATGAAATTCGTCAAAATGCGAGAGATATACATGAGCTCATGGAT 3415 

AY162218_TH-P      ATCCTTGAACAGTTTAACGAAATTCGCCAGAACGCAAGGGACATTCATGAGCTAATGGAT 3415 

                   *** * ** ** ** ** *  ***** ** ** **  * **  * ** **  * ****** 

 

X97251-TW          CGAAATAATAAACCTTGGATTTCATACGATCGATCATTAGAGTTATTGAGCGTGTATGCG 3475 

AY010722_TH-W      CGAAATAATAAACCTTGGATTTCATACGATCGATCATTAGAGCTACTAAGTGTGTATGCG 3475 

EU882728_TW-P      CGAAATAATAAACCTTGGATTTCATATGATCGATCATTAGAGTTATTGAGCGTGTATGCG 3475 

AY027810_TW-W      CGAAATAATAAACCTTGGATTTCATATGATCGATCATTAGAGTTATTGAGCGTGTATGCG 3477 

EU475877_IN-W      CGAAACAATAAACCCTGGATCTCATATGATCGTTCATTGGAATTACTAAGTGTCTATGCG 3472 

PRSV_TH-P_SMK      CGAAACAATAAACCTTGGATTTCATATGATCGATCATTGGAGCTATTAAGTGTGTATGCA 3475 

EU126128_HA-P      CGAAACAACAAGCCTTGGATTTCATATGATCGCTCATTAGAACTATTGAGTGTGTATGCG 3475 

X67673_TW-P        CGAAACAACAAGCCTTGGATTTCATATGATCGCTCATTAGAACTATTGAGTGTGTATGCG 3475 

EF017707_IN-P      CGAAACAATAAACCTTGGATTTCATATGATCGCTCATTGGAACTATTGAGTGTGTATGCG 3472 

EF183499_CN-P      CGAAATAATAAACCTTGGATTTCGTATGATCGGTCATTAGAGCTATTGAGTGTGTACGCG 3475 

AY231130_MX-P      CGAAACAATAAGCCTTGGATTTCATATGATCGCTCATTGGAACTATTGAGTGTGTATGCG 3475 

DQ374152_BZ-W      CGAAACAATAAGCCTTGGATTTCGTATGATCGCTCATTGGAACTATTGAGTGTGTATGCG 3475 

AY162218_TH-P      CGAAATAATAAGCCTTGGATTTCATACGATCGATCACTAGAGCTATTGAGTGTGTATGCG 3475 

                   ***** ** ** ** ***** ** ** ***** *** * **  ** * ** ** ** **  

 

X97251-TW          AATTCGCAGTTGACGGATGAAGGCCTGCTCAAGCAGGGATTTTCAACACTGGATCCTAGA 3535 

AY010722_TH-W      AATTCGCAATTAACGGATGAGGGCCTGCTCAAGCAAGGTTTTTCAACACTGGACCCTAGA 3535 

EU882728_TW-P      AATTCGCAGTTGACGGATGAAGGCCTGCTTAAGCAGGGATTTTCAACATTGGATCCTAGA 3535 

AY027810_TW-W      AATTCACAGTTGACGGATGAAGGCCTGCTTAAACAGGGGTTTTCAACACTGGATCCTAGA 3537 

EU475877_IN-W      AACTCGCAGTTAACGGATGAAGGGCTCCTCAAGCAAGGATTTTCAACGCTAGACCCCAGG 3532 

PRSV_TH-P_SMK      AACTCGCAGTTGACGGATGAAGGCCTACTCAAGCAAGGATTTTCGACATTAGATCCTAGA 3535 

EU126128_HA-P      AATTCGCAGTTGACGGATGAAGGTCTACTCAAGCAAGGATTTTCAACATTAGATCCTAGG 3535 

X67673_TW-P        AATTCGCAGTTGACGGATGAAGGTCTACTCAAGCAAGGATTTTCAACATTAGATCCTAGG 3535 

EF017707_IN-P      AATTCGCAGTTGACGGATGAAGGTCTACCCAAGCAAGGATTTTCAACATTGGATCCTAGA 3532 

EF183499_CN-P      AATTCGCAGTTGACGGATGAAGGTCTGCTCAAGCAAGGATTTTCAACGCTGGATCCTCGG 3535 

AY231130_MX-P      AATTCGCAGTTGACGGATGAAGGTCTACTCAAGCAAGGATTTTCAACATTAGATCCTAGG 3535 

DQ374152_BZ-W      AATTCGCAGCTGACGGATGAGGGTCTACTCAAGCAAGGGTTTTCAACACTGGATCCTAGG 3535 

AY162218_TH-P      AATTCACAGCTGACTGATGAAGGCCTGCTTAAGCAAGGATTTTCAACACTCGATCCTAGA 3535 

                   ** ** **  * ** ***** ** ** *  ** ** ** ***** **  * ** **  *  

 

X97251-TW          CTGCGTGAGGCTGTGGAAAAAACCTACGCCGCTCTCTTGCAGGAAGAGTGGCGTGCTTTA 3595 

AY010722_TH-W      TTGCGTGAAGCTGTTGAAAAAACCTACGCCGCTCTTTTGCAGGAAGAGTGGCGTGCTTTA 3595 

EU882728_TW-P      CTGCGAGAGGCTGTGGAAAAAACCTATGCCACTCTTTTGCAGGAAGAGTGGCGTGCTTTA 3595 

AY027810_TW-W      CTGCGAGAGGCTGTGGAAAAAACCTACGCCGCTCTCTTGCAGGAAGAGTGGCGTGCTTTA 3597 

EU475877_IN-W      CTGCGTGAGGCTGTTGAAAAAACCTACGCCGCTCTTTTGCAGGAAGAATGGCGTGCGCTA 3592 

PRSV_TH-P_SMK      TTGCGTGAAGCTGTTGAAAAAACCTACGCCGCTCTTTTGCAGGAAGAATGGCGTGCCTTA 3595 

EU126128_HA-P      TTGCGTGAAGCTGTGGAAAAAACCTACGCCACTCTTTTGCAGGAAGAATGGCGTGCGTTA 3595 

X67673_TW-P        TTGCGTGAAGCTGTGGAAAAAACCTACGCCACTCTTTTGCAGGAAGAATGGCGTGCGTTA 3595 

EF017707_IN-P      TTGCGTGAAGCTGTGGAAAAAACCTACGCCGCTCTTTTGCAGGAAGAATGGCGTGCTTTA 3592 

EF183499_CN-P      TTGCGTGAAGCTGTTGAAAAAACCTATGCCGCTCTCTTGCAGGAAGAGTGGCGTGCTTTA 3595 

AY231130_MX-P      TTGCGTGAAGCTGTGGAAAAAACCTACGCCACTCTTTTACAGGAAGAATGGCGTGCGTTA 3595 

DQ374152_BZ-W      TTGCGTGAAGCTGTAGAAAAAACCTACGCCGCTCTATTGCAGGAAGAATGGCGTGCATTA 3595 

AY162218_TH-P      CTGCGTGAAGCTGTGGAAAAAACTTACGCCGTTCTCTTGCAGGAAGAGTGGCGTGCTTTA 3595 

                    **** ** ***** ******** ** ***  *** ** ******** ********  ** 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
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X97251-TW          AGTTTGTTTCAAAAATTGCACTTAAGGTACTTTGCATTCAAATCACAACCATCTTTTTCC 3655 

AY010722_TH-W      AGTTTGTTTCAAAAGTTGCACTTAAGGTACTTTGCATTCAAATCACAACCATCTTTTTCC 3655 

EU882728_TW-P      AGTTTGTTTCAAAAATTGCACTTAAGATACTTTGCATTCAAGTCACAACCATCTTTTTCC 3655 

AY027810_TW-W      AGTTTGTTTCAAAAGTTGCACTTAAGGTACTTTGCATTCAAATCACAACCATCTTTTTCC 3657 

EU475877_IN-W      AGTTTGTTTCAGAAGTTGCACTTAAGATACTTTGCATTCAAGTCACAACAGTCTTTTTCA 3652 

PRSV_TH-P_SMK      AGTTTGTTTCAAAAGTTGCACTTAAGGTACTTTGCATTCAAATCACAACCATCCTTTTCC 3655 

EU126128_HA-P      AGTTTGTTTCAAAAGTTGCACTTAAGGTACTTTGCGTTCAAATCACAACCGTCTTTTTCC 3655 

X67673_TW-P        AGTTTGTTTCAAAAGTTGCACTTAAGGTACTTTGCGTTCAAATCACAACCGTCTTTTTCC 3655 

EF017707_IN-P      AGCTTGTTTCAAAAGTTGCACTTAAGATACTTTGCATTCAAGTCACAACCATCTTTTTCC 3652 

EF183499_CN-P      AGTTTGTTTCAAAAGTTGCACTTAAGGTACTTTGCATTCAAATCACAACCATCTTTTTCC 3655 

AY231130_MX-P      AGTTTGTTTCAAAAGTTGCACTTAAGGTACTTTGCGTTCAAATCACAACCGTCTTTTTCC 3655 

DQ374152_BZ-W      AGTTTGTTTCAAAAGTTGCACTTAAGGTACTTTGCGTTCAAATCACAACCATCTTTTTCC 3655 

AY162218_TH-P      AGTTTGTTTCAAAAGTTGCACTTAAGGTACTTTGCATTCAAATCGCAACCATCTTTTTCC 3655 

                   ** ******** ** *********** ******** ***** ** ****  ** *****  

 

X97251-TW          GAGTATTTAAAGCCAAAAGGGCGCGCAGATTTGAAAATTGTGTACGACTTCTCACCGAAG 3715 

AY010722_TH-W      GAGTATTTAAAGCCGAAAGGGCGCGCAGATTTGAAAATTGTGTACGACTTCTCACCGAAG 3715 

EU882728_TW-P      GAGTATTTAAAGCCAAAAGGGCGCGCAGATTTGAAAATTGTGTACGACTTCTCACCGAAG 3715 

AY027810_TW-W      GAGTATTTAAAGCCAAAAGGGCGCGCAGATTTGAAAGTTGCGTACGACTTCTCACCGAAG 3717 

EU475877_IN-W      GAGTATTTAAAGCCAAAAGGGCGCGCAGATTTAAAAATTGTGTACGACTTCTCACCGAAG 3712 

PRSV_TH-P_SMK      GAGTATTTAAAGCCAAAAGGGCGCGTAGATTTGAAAATTGTGTACGACTTCTCACCGAAG 3715 

EU126128_HA-P      GAGTATTTAAAGCCAAAAGGGCGCGCAGATTTAAAAATTGTATACGACTTCTCACCGAAG 3715 

X67673_TW-P        GAGTATTTAAAGCCAAAAGGGCGCGCAGATTTAAAAATTGTATACGACTTCTCACCGAAA 3715 

EF017707_IN-P      GAATATTTAAAACCAAAAGGGCGCGCAGATTTGAAAATTGTATACGACTTCTCACCGAAG 3712 

EF183499_CN-P      GAGTGTTTAAAGCCAAAAGGGCGCGCAGATTTAAAAATTGTGTACGACTTCTCACCGAAG 3715 

AY231130_MX-P      GAGTATTTAAAGCCAAAAGGGCGCGCAGATTTAAAAATTGTATACGACTTCTCACCGAAG 3715 

DQ374152_BZ-W      GAGTATTTAAAGCCAAAAGGGCGCGCAGATTTGAAAATTGTGTACGACTTCTCACCGAAA 3715 

AY162218_TH-P      GAGTATTTAAAGCCAAAAGGGTGCGCAGATTTGAAAATTGTGTACGACTTCTCACCGAAG 3715 

                   ** * ****** ** ****** *** ****** *** ***  *****************  

 

X97251-TW          TACTGTGTACACGAGGTCGGAAAGACGTT------------ATTGCAGCCAATCAAAGCT 3763 

AY010722_TH-W      TACTGTGTACACGAGGTCGGAAAGGCGTT------------GCTCCAACCAATTAAAGCT 3763 

EU882728_TW-P      TACTGTGTACACGAGGTCGGAAAGACGTT------------ATTGCAGCCAATCAAAGTT 3763 

AY027810_TW-W      TACTGTGTACACGAGGTCGGAAAGACGTT------------ATTACAGCCAATCAAAGTT 3765 

EU475877_IN-W      TACTGTGTACACGAGGTCGGAAAGGCGTTCGGAAAGGCGCTGTTACAGCCAGTCAAGGCT 3772 

PRSV_TH-P_SMK      TACTGTGTACACGAGGTCGGAAAGGCATT------------GCTACAGCCAATTAAAGCT 3763 

EU126128_HA-P      TATTGTGTACACGAGGTCGGAAAGGCGTT------------CCTACAGCCAGTCAAGGCT 3763 

X67673_TW-P        TATTGTGTACACGAGGTCGGAAAAGCGTT------------CCTACTGCCAGTCAAGGCT 3763 

EF017707_IN-P      TATTGTGTACACGAGGTCGGAAAGACGGT------------GTTACAGCCAATCAAGACT 3760 

EF183499_CN-P      TATTGTGTACACGAGGTCGGAAAGGCATT------------GTTGCAGCCAATCAAAGCT 3763 

AY231130_MX-P      TATTGTGTACACGAGGTCGGAAAGGCGTT------------TCTACAACCAGTCAGGGCT 3763 

DQ374152_BZ-W      TATTGTGTACACGAGGTCGGAAAGGCATT------------GCTACATCCAGTCAAAGCC 3763 

AY162218_TH-P      TACTGTGTACACGAGGTCGGAAAGGCGTT------------GCTGCGACCAATCGAAGCT 3763 

                   ** ********************  *  *              * *  *** *        

 

X97251-TW          GGAGCTAAAATCACATCACATCTCATCAATGGTTGTGGAACGTTCATTCGGAAAAGTGTC 3823 

AY010722_TH-W      GGAGCTGAAATCACATCACGTCTCCTAAACGGTTGTGGAACGTTTATCCGGAAAAGTGCC 3823 

EU882728_TW-P      GGAGCTAAGATCGCATCACGTCTCATCAATGGTTGTGGAACGTTCATTCGGAAGAGTGCC 3823 

AY027810_TW-W      GGAGCTAAAATCACATCACGTCTCATCAATGGTTGTGGAACATTCATTCGGAAGAGTGCC 3825 

EU475877_IN-W      GGGGCTGAAATCGCATCACGGGCTATCAGTGGTTGTGGAACATTTATTGGGAAGAGTGCT 3832 

PRSV_TH-P_SMK      GGAGTTGAAGTCACATCGCGTCTCATAAATGGTTGTGGAACATTCATTCGGAAAAGTGCT 3823 

EU126128_HA-P      GGGGCTAAAATCGCATCACGAATCATTAATGTTTGTGGAGCTTTCATTCGGAAGAGTGCC 3823 

X67673_TW-P        GGGGCTAAAATCGCATCGCGAATCATTAATGGTTGCGGAGCTTTCATTCGGAAGAGTGCC 3823 

EF017707_IN-P      GGAGCTGAGATCGCGTCGCGAATCATTAATGGGTGTGGAACATTCATTCGGAAGAGTGCC 3820 

EF183499_CN-P      GGAGCTGAAGTTGCGTCGCGTGTCGTAAACGGTTGTGGAACGTTCATTCGGAAAAGTGCC 3823 

AY231130_MX-P      GGGGCTAAAATTGCATCGCGAGTCATTAATGGTTGCGGAACTTTCATTCGGAAGAGTGCC 3823 

DQ374152_BZ-W      GGGGCTGCAATCACATCGCGAATGATTAATGGTTGTGGAGTGTTCATTCGAAAGAGTGCA 3823 

AY162218_TH-P      GGAGCTAAAATCACATCACGTTTCATGAGTGGTTGCGGGACGTTTATTCGGAGAAGTGCT 3823 

                   ** * *    *  * ** *      * *  *  ** **    ** **  * *  ****   

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



174 
 

 

 

X97251-TW          GCAAGAGGCTGTGCTTACATCTTTAAGGATCTTTTTCAATTTGTTCACGTAGTGTTAGTG 3883 

AY010722_TH-W      GCAAGGGGATGTGCATACATTTTTAAGGACCTCTTCCAGTTTGTTCATGTGGTGTTGGTG 3883 

EU882728_TW-P      GCAAGAGGCTGTGCTTACATTTTTAAGGATCTTTTTCAGTTTGTTCACGTAGTGTTAGTG 3883 

AY027810_TW-W      GCAAGAGGCTGTGCTTACATTTTTAAGGATCTTTTTCAGTTTGTTCACGTAGTGTTAGTG 3885 

EU475877_IN-W      GCGAGAGGTTGTGCTTACATTTTTAAGGATCTCTTCCAGTTTGTACATGTAGTATTAGTT 3892 

PRSV_TH-P_SMK      GCAAGAGGATGTGCTTACATTTTTAAGGATCCTTTTCAGTTTGTACATGTAATATTAGTG 3883 

EU126128_HA-P      GCAAAAGGCTGTGCCTACATTTTCAAGGATCTTTTCCAATTTGTACATGTGGTGTTAGTT 3883 

X67673_TW-P        GCAAAAGGCTGTGCTTACATTTTCAAGGATCTTTTCCAATTTGTACATGTGGTGTTAGTT 3883 

EF017707_IN-P      GCAAGAGGCTGTGCTTACATTTTTAAGGATCTTTTCCAATTTGTACATGTAGTACTCGTT 3880 

EF183499_CN-P      GCAAAAGGCTGCGCTTACATTTTTAAGGACCTTTTTCAGTTCGTTCACGTAGTGTTAGTG 3883 

AY231130_MX-P      GCAAAAGGCTGTGCTTACATTTTTAAGGATCTTTTCCAGTTTGTACATGTAGTGTTAGTT 3883 

DQ374152_BZ-W      GCAAAAGGCTGTGCTTACATTTTCAAGGATCTTTTCCAGTTTGTGCACGTAGTGTTGGTT 3883 

AY162218_TH-P      GCAAGAGGTTGTGCCTACATTTTTAAGGATCTTTTTCAGTTTGTTCACGTAGTATTGGTA 3883 

                   ** *  ** ** ** ***** ** ***** *  ** ** ** ** ** **  *  * **  

 

X97251-TW          TTAAGCATTTTACTACAGATATTTAGGAGTGCACAAGGAATAGCCACGGAGCACATACAA 3943 

AY010722_TH-W      TTAAGCATTTTGTTACAGATATTCAGGAGCGCACAAGGGATTGCCATGGAGCATATACAA 3943 

EU882728_TW-P      TTAAGCATTCTACTACAAATATTTAGGAGCGCACAAGGAATCGCCACGGAGCACATACAA 3943 

AY027810_TW-W      TTAAGCATTCTACTACAGATATTTAGGAGCGCACAAGGAATCGCTACGGAACACATACAA 3945 

EU475877_IN-W      TTAAGCATTTTATTACAAATATTTAGGAGTGCGCAAGGAATCGCCACAGAACATATACAA 3952 

PRSV_TH-P_SMK      TTGAGCATTTTACTACAGATATTTAGGAGTGTGCAAGGAATTGCCACAGAGCATATACAA 3943 

EU126128_HA-P      TTAAGCATTTTATTACAAATCTTTAGGAGTGCGCAAGGAATTGCCACAGAGCATATACAA 3943 

X67673_TW-P        TTAAGCATTTTATTACAAATCTTTAGGAGTGCGCAAGGAATTGCCACAGAGCATCTACAA 3943 

EF017707_IN-P      TTGAGCATTCTATTACAAATCTTTAGGAGTGTGCAAGGTATTGCCACAGAGCATATACAA 3940 

EF183499_CN-P      TTAAGCATTTTATTACAAATATTTAGGAGCGCACAGGGAATTGTTACAGAGCATTTACAA 3943 

AY231130_MX-P      TTAAGCATTTTATTACAGATCTTTAGGAATGCGCAAGGAATTGCCACAGAGCATATACAA 3943 

DQ374152_BZ-W      TTAAGCATTTTGTTACAAATCTTTAGAAGTGCGCAAGGAATTGCCACAGAGCATATACAA 3943 

AY162218_TH-P      TTAAGCATTCTCCTACAAATATTTAGGAGCGCGCAAGGTATCGCCACGGAGCATATACAA 3943 

                   ** ****** *  **** ** ** ** *  *  ** ** ** *  *  ** **  ***** 

 

X97251-TW          TTGAAGCAAGCAAAGGCAGAAGTGGAGAAACAGAGAGACTTTGATCGGTTGGAAGCTTTA 4003 

AY010722_TH-W      CTAAAGCAAGCAAAGGCGGAAGCGGAAAAGCAGAAAGATTATGATCGGTTAGAAGCTTTA 4003 

EU882728_TW-P      TTGAAGCAAGCAAAGGCGGAAGTTGAGAAACAGAAAGACTTTGATCGGTTGGAAGCTTTA 4003 

AY027810_TW-W      TTGAAGCAAGCCAAGGCGGAAGTGGAGAAACAGAAAGACTTTGATCGATTGGAAGCTTTA 4005 

EU475877_IN-W      TTGAAGCAGGCAAAGGCAGAAGTGGAGAAGCAGAGGGATTTTGATCGACTGGAGGCTCTA 4012 

PRSV_TH-P_SMK      TTAAAGCAGGCGAAGGCGGAAGCGGAAAAACAGAAAGACTTTGATCGGTTAGAAGCTTTG 4003 

EU126128_HA-P      TTGAAGCAGGCGAAGGCAGAAGTGGAAAGACAAAAGGATTTTGATCGTCTGGAGGCTCTA 4003 

X67673_TW-P        TTGAAGCAGGCGAAGGCAGAAGTGGAGAGACAGAAGGATTTTGATCGTCTGGAGGCTCTA 4003 

EF017707_IN-P      TTAAAGCAGGCGAAGGCAGAAGTGGAGATACAGAAGGATTTCGATCGACTAGAGGCTCTA 4000 

EF183499_CN-P      TTAAAGCAAGCAAAAGCAGAGGTTGAAAAGCAGAAAGATTTTGATCGGTTGGAAGCTCTA 4003 

AY231130_MX-P      TTGAAGCAGGCTAAGGCAGAAATGGAAAGACAGAAAGATTTTGATCGTCTGGAGGCTCTA 4003 

DQ374152_BZ-W      TTAAAGCAGGCGAAGGCAGAAGTGGAGAAACAGAAGGACTTTGATCGACTGGAAGCTCTA 4003 

AY162218_TH-P      TTGAAGCAAGCAAAGGCAGAAGTGGAGAGACAGAAAGATTTCGATCGGTTGGAAGCTTTA 4003 

                    * ***** ** ** ** **    ** *  ** *  ** *  *****  * ** *** *  

 

X97251-TW          TACGCTGAACTGTGCGTTAAGAGTGGTGAGCAGCCGACGTTTGAAGAATTCCTCGATTTT 4063 

AY010722_TH-W      TACGCGGAACTGTGCGTTAAGAATGGTGATCAGCCGACGACTGAAGAATTCCTTGATTTT 4063 

EU882728_TW-P      TACGCTGAACTGTGCGTTAAGAGTGGTGAGCAGCCGACGTTTGAAGAATTCCTCGATTTT 4063 

AY027810_TW-W      TACGCTGAATTGTGCGTTAAGAGTGGTGAGCAGCCGACAGTCGAAGAATTCCTCGATTTT 4065 

EU475877_IN-W      TACGCTGAACTGTGCGTCAAGAGTGGTGAGCAACCAACTGCTGAAGAGTTTATTGATTTC 4072 

PRSV_TH-P_SMK      TACGCTGAACTGTGCGTCAAGATTGGTGATCAACCGACGACTGAAGAATTCCTTGATTTC 4063 

EU126128_HA-P      TACGCTGAATTGTGCGTTAAGAGCGGTGAGCAACCAACTGCTGAAGAATTTCTTGATTGT 4063 

X67673_TW-P        TACGCTGAATTGTGCGTTAAGAGCGGTGAGCAACCAACTACTGAAGAATTTCTTGATTTT 4063 

EF017707_IN-P      TACGCTGAGATGTGCGTAAAGAGCGGTGAGCAACCGACTGCTGAAGAATTTCTTGATTTT 4060 

EF183499_CN-P      TACGCTGAGTTGTGCGTTAAGGGTGGTGAGCAGCCGACGGCTGAAGAATTTCTTGATTTT 4063 

AY231130_MX-P      TACGCTGAATTGTGCATTAAGAGCGGTGAGCAACCAACTGCTGAAGAATTTATTGATTTT 4063 

DQ374152_BZ-W      TACGCTGAACTGTGCGTTAAGAGCGGTGAGCAACCGACTGCTGAAGAATTTCTTGATTTT 4063 

AY162218_TH-P      TACGCGGAACTGTGCGTTAAGGGTGGTGAGCAACCGACGGCGGAAGAATTCATCGACTTT 4063 

                   ***** **  ***** * ***   ***** ** ** **    ***** **  * ** *   

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



175 
 

 

 

X97251-TW          GTGATGGAGCGTGAACCAAGACTCAAAGATCAAGTTTATAGCTTGATTCACATACCAGTA 4123 

AY010722_TH-W      GTGATGGAGCGTGAACCAAGGCTCAAGGATCAAGCTTATAGCTTGATTCACATACCAGTC 4123 

EU882728_TW-P      GTAATGGAGCGTGAACCAAGGCTCAAGGATCAAGTTTATAGCTTGATTCACATACCAGTA 4123 

AY027810_TW-W      GTGATGGAGCGTGAACCAAGACTCAAGGATCAAGTTTATAGCTTGATTCACATACCAGTA 4125 

EU475877_IN-W      GTGATGGAACGTGAACCAAGGCTTAAGGATCAAGCTTACAGTTTAATTCACATACCGGTG 4132 

PRSV_TH-P_SMK      GTGATGGATCGTGAACCAAGGCTCAAGGATCAAGTTTACAGTTTGATTCACATACCAGTA 4123 

EU126128_HA-P      GTGATGGAGCGTGAGCCAAGGCTTAAGGATCAAGCTTACAATTTAGTATACATACCAGTG 4123 

X67673_TW-P        GTGATGGAGCGTGAGCCAAGGCTTAAGGATCAAGCTTACAATTTAATATACATACCAGTG 4123 

EF017707_IN-P      GTGATGGAGCGTGAGCCAAGGCTTAAGGATCAAGCTTACAGTTTGATCCACATACCAGTG 4120 

EF183499_CN-P      GTGATAGATCGTGAACCAAGGCTCAAGGATCAGGTTTACAACTTGATTTACATACCAGTA 4123 

AY231130_MX-P      GTGAAGGAGCGTGAGCCAAGGCTTAAGGATCAAGCTTACAATTTAATACACATACCAGTG 4123 

DQ374152_BZ-W      GTGATGGAGCGTGAACCAAGACTTGAGGGTCAAGCATACAGTTTAATTCACATACCAGTG 4123 

AY162218_TH-P      GTGATGGAGCGTGAACCAAGGCTCAAGGATCAAGCTTATAGCTTGATTCACATACCAGTG 4123 

                   ** *  ** ***** ***** **  * * *** *  ** *  **  *  ******* **  

 

X97251-TW          ATTCATCAAGCAAAATCAGACAATGAAAAGAAACTCGAACAAGTAATTGCATTCATCACA 4183 

AY010722_TH-W      ATTCATCAAGCAAAATCAGACAATGAAAAGAAACTTGAACAGGTCATTGCATTCATAACA 4183 

EU882728_TW-P      ATTCATCAAGCAAAATCAGACAATGAAAAGAAACTCGAACAAATCATTGCATTCATTACA 4183 

AY027810_TW-W      ATCCATCAAGCAAAATCAGATAATGAAAAGAAACTCGAACAAGTCATTGCATTCATTACA 4185 

EU475877_IN-W      ATTCATCAAGCAAAATCGGACAATGAAAAGAAGCTCGAACAAGTCATTGCGTTCATAACA 4192 

PRSV_TH-P_SMK      ATTCATCCAGCGAAATCGGACAACGAAAAGAAACTCGAGCAAGTCATCGCATTCATAACA 4183 

EU126128_HA-P      ATTCATCAAGCAAAATCAGACAATGAGAAAAAGCTCGAGCAAGTCATTGCATTCATCACA 4183 

X67673_TW-P        ATTCATCAAGCAAAATCAGACAATGAGAAAAAGCTCGAGCAAGTCATTGCATTCATCACA 4183 

EF017707_IN-P      ATTCATCAAGCAAAATCAGATAATGAAAAGAAGCTCGAGCAAATCATCGCATTCATTACA 4180 

EF183499_CN-P      ATTCATCAAGCAAAATCGGACAATGAAAAGAAACTCGAACAAGTCATTGCATTTATAACA 4183 

AY231130_MX-P      ATTCATCAAGCAAAATCGGACAATGAGAAAAAGCTCGAGCAAGTCATTGCATTCATTACA 4183 

DQ374152_BZ-W      ATCCATCAAGCTAAATCGGACAATGAGAGAAAACTCGAGCAGATCATTGCATTCATTACA 4183 

AY162218_TH-P      ATTCATCAGGCAAAATCGGACAATGAAAAGAAACTCGAACAAGTCATTGCATTCATAACA 4183 

                   ** ****  ** ***** ** ** ** *  ** ** ** **  * ** ** ** ** *** 

 

X97251-TW          TTAATTCTAATGATGATCGACGTGGACAAGAGTGACTGTGTTTATAGAATCTTGAACAAA 4243 

AY010722_TH-W      TTAATTTTAATGATGATCGACGTGGATAAGAGCGACTGTGTTTATCGAATCTTGAACAAA 4243 

EU882728_TW-P      TTAATTTTAATGATGATTGACGTGGACAAGAGCGACTGTGTTTACAGGATCTTGAACAAA 4243 

AY027810_TW-W      TTAATTTTAATGATGATCGACGTGGACAAGAGTGATTGTGTTTATAGGATCTTGAACAAA 4245 

EU475877_IN-W      TTAATTTTGATGATGATCGATGTGGACAAGAGTGACTGCGTCTATAGAATCTTAAATAAA 4252 

PRSV_TH-P_SMK      TTGGTTCTGATGATGATTGACGTGGACAAGAGTGACTGCGTTTATAGAATCTTGAATAAA 4243 

EU126128_HA-P      TTAATTCTAATGATGATCGACGTGGATAAGAGTGATTGTGTTTATAGAATCTTAAACAAA 4243 

X67673_TW-P        TTAATTCTAATGATGATCGACGTGGATAAGAGTGATTGCGTTTATAGAATCTTAAACAAG 4243 

EF017707_IN-P      TTAATTTTAATGATGGTCGACGTGGATAAGAGTGATTGCGTTTATAGAATCTTGAATAAG 4240 

EF183499_CN-P      TTAATTTTGATGATGATTGACGTAGACAAGAGTGACTGTGTTTATAAGATCTTGAACAAA 4243 

AY231130_MX-P      TTAATTTTAATGATGATCGATGTTGATAAGAGTGATTGTGTCTATAGAATCCTAAATAAA 4243 

DQ374152_BZ-W      TTAATTTTAATGATGATTGACGTGGACAAGAGTGATTGTGTTTATAGAATCTTGAATAAG 4243 

AY162218_TH-P      TTAATTTTAATGATGATTGACGTGGACAAGAGTGACTGCGTTTACAGGATTTTGAACAAA 4243 

                   **  ** * ****** * ** ** ** ***** ** ** ** **    **  * ** **  

 

X97251-TW          TTTAAAGGCGTAATTAAATCTTGCAACTCAGATGTTTATCATCAGTCTTTAGATGACATT 4303 

AY010722_TH-W      TTTAAAGGCGTGATAAACTCTTGCAACACAAATGTTTATCACCAGTCTTTAGATGATATT 4303 

EU882728_TW-P      TTTAAAGGCGTGATTAAATCTTGCAACACAGATGTTTATCATCAGTCTTTAGATGACATT 4303 

AY027810_TW-W      TTTAAAGGCGTGATCAACTCCTGCAACACAAACGTTTATCATCAGTCTTTAGACGACATT 4305 

EU475877_IN-W      TTTAAAGGCGTGATAAACTCTTGCAATACAAATGTTTATCATCAGTCTTTGGATGACATT 4312 

PRSV_TH-P_SMK      TTTAAAGGTGTGATAAAATCTTGCAACACAGATGTTTATCATCAATCTTTAGATGACATT 4303 

EU126128_HA-P      TTTAAAGGCGTGATAAATTCTAGCAACGCTAATGTTTATCACCAGTCTTTAGATGACATT 4303 

X67673_TW-P        TTTAAAGGCGTGATAAATTCTAGCAACACAAATGTTTATCACCAGTCTTTAGATGACATT 4303 

EF017707_IN-P      TTTAAAGGCGTGATAAAATCTTGCGACGCAAACGTTTATCATCAGTCTTTAGATGACATT 4300 

EF183499_CN-P      TTTAAAGGCGTGATAAACTCTTGCAATACAAGTGTTTATCATCAATCTTTGGATGACATT 4303 

AY231130_MX-P      TTTAAAGGCGTGATAAAATCTTGCGATGCAAATGTTTATCACCAGTCTTTAGATGACATT 4303 

DQ374152_BZ-W      TTTAAAGGCGTGATAAATTCTTGCAACACAAATGTTTATCACCAGTCTTTAGATGACATT 4303 

AY162218_TH-P      TTTAAAGGTGTGATAAAATCTTGTGACACAAATGTTTATCATCAGTCTTTAGATGACATT 4303 

                   ******** ** ** ** **  *  *  *    ******** ** ***** ** ** *** 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 
 

 

 



176 
 

 

 

97251-TW          CGGGACTTCTATGAAGACAAGCAATTGACTATTGATTTTGATATCACTGGTGAAAATCAG 4363 

AY010722_TH-W      CGAGACTTCTATGAAGACAAGCAATTAACCATCGATTTTGACATCACTGGTGAGAATCAG 4363 

EU882728_TW-P      CGAGACTTCTATGAAGACAAGCAATTGACCATTGATTTTGACATCAATGGTGAAAATCAG 4363 

AY027810_TW-W      CGGGACTTCTATGAAGACAAGCAATTGACTATTGACTTTGACATCACTGGTGAAAATCAG 4365 

EU475877_IN-W      CGGGATTTCTATGAAGACAAGCAATTAACAATTGATTTCGATATCACTGGAGAAACTCAG 4372 

PRSV_TH-P_SMK      CGGGATTTCTATGAGGATAACCAATTGACCATTGATTTCGACATCACTGGGGAAAATCAG 4363 

EU126128_HA-P      CGGGATTTCTATGAAGACAAGCAGTTGACTATTGACTTTGACATTACTGGAGAAAATCAG 4363 

X67673_TW-P        CGGGATTTCTATGAAGACAAGCAGTTGACTATTGACTTTGATATTACTGGAGAAAATCAG 4363 

EF017707_IN-P      CGGGACTTTTATGAAGACAAGCAATTGACCATTGACTTTGATATCACTGGAGAAAGTCAG 4360 

EF183499_CN-P      CGGGACTTCTATGAAGATAAGCAATTGACCATTGACTTTGATATCACTGGTGAAAATCAA 4363 

AY231130_MX-P      CGGGATTTCTATGAAGACAAGCAGTTGACTATTGATTTCGATATCACTGGAGAAAATCAG 4363 

DQ374152_BZ-W      CGGGACTTCTATGAAGACAAGCAGTTGACTATTGACTTTGATATTACTGGAGAAAATCAG 4363 

AY162218_TH-P      CGAGATTTCTATGAGGACAAGCAATTAACTATTGATTTTGATATCACTGGCGAGAATCAA 4363 

                   ** ** ** ***** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** * *** ** * ***  

 

X97251-TW          ATCAATCGTGGACCTGTAGATGTCACGTTTGAGAAATGGTGGGACAATCAATTGTCCAAC 4423 

AY010722_TH-W      ATCAACAGAGGGCCTATAGATGTCACGTTCGAGAAATGGTGGGACAATCAATTGTCCAAC 4423 

EU882728_TW-P      ATCAATCGTGGTCCTATAGATGTCACGTTCGAGAAATGGTGGGACAATCAACTGTCCAAC 4423 

AY027810_TW-W      ATCAATCGTGGACCTATAGATGTCACGTTCGAGAAATGGTGGGACAATCAACTATCCAAC 4425 

EU475877_IN-W      ATCAATCGAGGACCTATAGATGTTACGTTCGAAAAATGGTGGGACAACCAACTGTCCAAC 4432 

PRSV_TH-P_SMK      ATCAATCGCGGGCCAATCGATGTCACATTTGAAAAATGGTGGGATAATCAACTGTCCAAC 4423 

EU126128_HA-P      ATCAATCGAGGACCTATAGACGTTACGTTTGAGAAATGGTGGGATAATCAATTGTCCAAC 4423 

X67673_TW-P        ATCAATCGAGGACCTATAGACGTTACGTTTGAGAAATGGTGGGATAATCAATTGTCCAAC 4423 

EF017707_IN-P      ATCAATCGAGGGCCTATAGACGTCACATTCGAGAAATGGTGGGACAACCAACTGTCCAAC 4420 

EF183499_CN-P      ATTAATCGTGGACCTATAGATGTCACGTTCGAGAAATGGTGGGACAATCAACTGTCCAAT 4423 

AY231130_MX-P      ATCAATCGAGGACCTATAGACGTTACGTTTGAGAAATGGTGGGACAATCAATTGTCCAAT 4423 

DQ374152_BZ-W      ATCAATCGAGGACCTATAGATGTTACGTTCGAGAAATGGTGGGACAACCAACTGTCCAAC 4423 

AY162218_TH-P      ATTAATCGTGGACCTATAGATGTCACGTTCGAAAAATGGTGGGACAATCAACTGTCCAAC 4423 

                   ** **  * ** **  * ** ** ** ** ** *********** ** *** * *****  

 

X97251-TW          AACAACACAATTGGCCATTATCGAATTGGAGGAACATTCGTTGAATTCTCACGAAGCAAC 4483 

AY010722_TH-W      AACAACACAATTGGCCATTACCGAATTGGGGGAACGTTCGTTGAATTTTCACGGAGCAAC 4483 

EU882728_TW-P      AATAACACAATTGGTCATTATCGAATTGGAGGGATATTCGTTGAGTTCTCACGAAGCAAC 4483 

AY027810_TW-W      AATAACACAATTGGCCATTATCGAATTGGAGGAACATTCGTTGAATTCTCACGAAGCAAC 4485 

EU475877_IN-W      AACAACACAATTGGTCATTATCGAATTGGGGGAATGTTTGTTGAATTTTCACGGAGTAAT 4492 

PRSV_TH-P_SMK      AATAACACAATTGGCCATTATCGAATTGGAGGAATGTTTGTCGAGTTCTCACGAAGCAAC 4483 

EU126128_HA-P      AACAATACGATTGGCCATTATCGAATCGGGGGAACGTTTGTTGAGTTTTCACGGGTTAAT 4483 

X67673_TW-P        AACAATACAATTGGCCATTATCGAATCGGGGGAACGTTTGTTGAGTTTTCACGGGTTAAT 4483 

EF017707_IN-P      AACAACACAATTGGCCATTATCGAATTGGGGGAACGTTTGTTGAATTTTCACGGAGTAAT 4480 

EF183499_CN-P      AACAACACAATAGGTCATTACCGAATTGGAGGAACATTCGTTGAGTTCTCACGAAGCTAC 4483 

AY231130_MX-P      AACAACACAATTGGTCATTATCGAATCGGGGGAACGTTTGTTGAATTTTCACGAAGTACT 4483 

DQ374152_BZ-W      AACAACACAATTGGCCATTATCGAATTGGAGGAACATTTGTTGAATTTTCACGGAGTAAT 4483 

AY162218_TH-P      AACAACACAATTGGCCATTACCGGATTGGAGGAGCGTTCGTTGAATTCTCGCGCGTCAAC 4483 

                   ** ** ** ** ** ***** ** ** ** **    ** ** ** ** ** **        

 

X97251-TW          GCAGCTACTGTGGCTAGCGAAATAGCTCATAGTCCCGAACGTGAATTCTTAGTTCGTGGA 4543 

AY010722_TH-W      GCAGCCACTGTGGCTAGTGAAATAGCCCACAGTCCTGAACGCGAATTTCTAGTTCGCGGA 4543 

EU882728_TW-P      GCAGCTACTGTGGCTAGCGAAATAGCTCATAGTCCCGAACGTGAATTCTTAGTTCGCGGA 4543 

AY027810_TW-W      GCAGCTACTGTGGCTAGCGAAATAGCTCATAGTCCCGAACGTGAATTCTTAGTTCGCGGA 4545 

EU475877_IN-W      GCAGCTACTGTGGCTAGTGAGATAGCTCACAGTCCTGAACGCGAGTTTTTAGTTCGCGGG 4552 

PRSV_TH-P_SMK      GCAGCTACTGTGGCTAGTGAAATAGCTCACAGTCCCGAACGCGAATTCTTAGTTCGCGGA 4543 

EU126128_HA-P      GCAGCCACTGTGGCTAGTGAGATAGCTCATAGTCCTGAGCGTGAGTTTCTTGTTCGCGGA 4543 

X67673_TW-P        GCAGCCACTGTGGCTAGTGAGATAGCTCATAGTCCTGAGCGTGAGTTTCTTGTTCGCGGA 4543 

EF017707_IN-P      GCAGCCACTGTGGCTAGCGAGATAGCTCATAGTCCTGAACGTGAGTTTCTAGTTCGCGGG 4540 

EF183499_CN-P      GCAGCTACTGTGGCTAGTGAAATAGCTCATAGTCCTGAACGCGAATACCTGGTTCGTGGA 4543 

AY231130_MX-P      GCAGCAACTGTGGCTAGTGAGATAGCTCATAGTCCTGATCGTGAGTTTCTTGTTCGCGGA 4543 

DQ374152_BZ-W      GCAGCCACCGTGGCTAGTGAGATAGCTCATAGTCCTGAACGTGAGTTTCTCGTCCGCGGA 4543 

AY162218_TH-P      GCAGCTACTGTGGCTAGTGAAATAGCACATAGTCCCGACCGCGAATTCCTAGTTCGCGGA 4543 

                   ***** ** ******** ** ***** ** ***** ** ** ** *   * ** ** **  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
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X97251-TW          GCCGTTGGTAGTGGTAAGTCAACGAATCTTCCGTTCTTACTCAGTAAGCATGGCAATGTG 4603 

AY010722_TH-W      GCTGTTGGTAGTGGTAAATCAACAAACCTTCCTTTCTTACTTAGTAAGCATGGTAGTGTG 4603 

EU882728_TW-P      GCTGTTGGTAGTGGTAAGTCAACGAATCTTCCGTTTTTACTCAGTAGGCATGGCAATGTG 4603 

AY027810_TW-W      GCCGTTGGTAGCGGTAAGTCTACGAATCTCCCATTTTTGCTCAGTAAGCATGGCAATGTG 4605 

EU475877_IN-W      GCTGTTGGTAGTGGTAAATCAACAAACCTTCCATTCCTGCTTAGTAAGCATGGCAGTGTG 4612 

PRSV_TH-P_SMK      GCTGTTGGTAGTGGTAAGTCAACAAACCTTCCGTTCTTGCTTAGTAAGCATGGCAGCGTG 4603 

EU126128_HA-P      GCTGTTGGTAGTGGTAAATCAACGAACCTTCCTTTCTTGCTTAGCAAGCATGGTAGTGTG 4603 

X67673_TW-P        GCTGTTGGTAGTGGTAAATCAACGAACCTTCCTTTCTTGCTCAGCAAGCATGGTAGTGTG 4603 

EF017707_IN-P      GCTGTTGGTAGTGGTAAATCAACAAATCTTCCGTTCTTACTTAGCAAGCATGGCAGCGTG 4600 

EF183499_CN-P      GCCGTTGGTAGTGGTAAGTCAACGAATCTTCCGTTCTTACTTAGCAAGCATGGAAATGTG 4603 

AY231130_MX-P      GCTGTTGGTAGTGGTAAATCAACGAATCTTCCTTTCTTGCTTAGTAAGCATGGTAGCGTG 4603 

DQ374152_BZ-W      GCTGTTGGTAGCGGTAAGTCAACTAATCTTCCATTCTTGCTTAGTAAGCATGGTAGCGTG 4603 

AY162218_TH-P      GCCGTTGGTAGTGGTAAGTCAACGAACCTACCGTTCCTGCTTAGTAAGCATGGCAACGTG 4603 

                   ** ******** ***** ** ** ** ** ** **  * ** ** * ****** *  *** 

 

X97251-TW          TTATTAATAGAGCCCACCAGACCTCTTTGCGAAAATGTTTGCAAGCAACTGCGCAGTGAG 4663 

AY010722_TH-W      TTGTTAATAGAGCCCACCAGACCCCTTTGCGAAAATGTTTGCAAGCAATTGCGCGGTGAG 4663 

EU882728_TW-P      TTACTAATAGAGCCCACCAGACCCCTTTGCGAAAATGTTTGCAAGCAACTGCGCGGTGAA 4663 

AY027810_TW-W      TTGTTAATAGAGCCCACCAGACCCCTCTGCGAAAATGTTTGCAAGCAACTGCGCGGTGAA 4665 

EU475877_IN-W      TTGTTAATAGAGCCCACCAGACCTCTTTGTGAGAATGTTTGTAAACAACTACGTGGTGAA 4672 

PRSV_TH-P_SMK      TTGCTGATAGAGCCCACTAGACCCCTTTGCGAAAATGTCTGCAAGCAACTGCGTGGTGAA 4663 

EU126128_HA-P      TTGTTAATAGAGCCCACCAGACCTCTTTGTGAGAACGTTTGTAAGCAATTGCGTGGTGAA 4663 

X67673_TW-P        TTGTTAATAGAGCCCACCAGACCTCTTTGTGAGAACGTTTGTAAGCAATTACGTGGTGAA 4663 

EF017707_IN-P      TTGTTAATAGAGCCCACCAGACCTCTTTGTGAGAATGTTTGTAAGCAACTACGTGGTGAG 4660 

EF183499_CN-P      TTGTTAATAGAGCCCACCAGGCCCCTTTGTGAAAATGTTTGCAAACAACTGCGCAGTGAA 4663 

AY231130_MX-P      TTGTTAATAGAGCCCACCAGACCTCTTTGTGAGAACGTCTGTAAGCAATTACGTGGTGAA 4663 

DQ374152_BZ-W      CTGTTAATAGAGCCCACTAGACCCCTTTGTGAAAACGTTTGTAAGCAACTACGTGGTGAA 4663 

AY162218_TH-P      TTACTTATAGAGCCCACCAGACCTCTTTGTGAGAATGTTTGCAAGCAACTGCGCGGTGAG 4663 

                    *  * *********** ** ** ** ** ** ** ** ** ** *** * **  ****  

 

X97251-TW          CCGTTTCACTGTAATCCAACCATTCGCATGCGTGGATTAACGGCTTTTGATTCAACCAAT 4723 

AY010722_TH-W      CCGTTTCATTGTAATCCAACCATTCGCATGCGTGGGTTAACGGCCTTTGGTTCGACCAAT 4723 

EU882728_TW-P      CCGTTTCACTGTAATCCAACCATTCGTATGCGTGGATTAACGGCTTTTGGTTCAACCAAT 4723 

AY027810_TW-W      CCGTTTCACTGTAATCCAACCATTCGTATGCGTGGATTAACGGCTTTTGGTTCAACCAAT 4725 

EU475877_IN-W      CCATTCCATTGCAATCCAACTATTCGAATGCGTGGATTAACGGCTTTTGGTTCTACCAAC 4732 

PRSV_TH-P_SMK      CCATTTCATTGTAATCCAACCATTCGCATGCGTGGATTAACGGCTTTTGGTTCTACCAAT 4723 

EU126128_HA-P      CCATTCCATTGTAATCCAACTATTCGCATGCGCGGATTAACGGCTTTTGGTTCTACCAAC 4723 

X67673_TW-P        CCATTCCATTGTAATCCAACTATTCGCATGCGCGGATTAACGGCTTTTGGTTCTACCAAC 4723 

EF017707_IN-P      CCATTTCATTGTAATCCAACCATTCGCATGCGAGGATTAACGGCTTTTGGATCCACCAAC 4720 

EF183499_CN-P      CCGTTTCATTGTAATCCAACTATTCGCATGCGTGGATTAACGGCTTTTGGTTCGACCAAT 4723 

AY231130_MX-P      CCGTTCCATTGTAATCCAACCATTCGCATGCGTGGATTAACAGCTTTTGGTTCTACCAAC 4723 

DQ374152_BZ-W      CCATTCCATTGCAATCCAACTATTCGCATGCGTGGATTAACGGCTTTCGGTTCCACCAAC 4723 

AY162218_TH-P      CCATTTCACTGTAATCCAACCATTCGCATGCGTGGACTAACGGCTTTTGGTTCGACCAAT 4723 

                   ** ** ** ** ******** ***** ***** **  **** ** ** *  ** *****  

 

X97251-TW          ATCACAATCATGACGAGTGGGTTTGCTTTACACTACTATGCACACAACATTCAACAATTA 4783 

AY010722_TH-W      ATCACTATCATGACGAGTGGATTTGCTTTACACTATTATGCTCATAACCTTCAGCAATTA 4783 

EU882728_TW-P      ATCACAATCATGACGAGTGGGTTTGCTTTACACTACTATGCGCATAACATTCAACAATTA 4783 

AY027810_TW-W      ATCACAATCATGACGAGTGGGTTTGCTTTACACTACTATGCGCACAATATTCCACAATTA 4785 

EU475877_IN-W      ATCACAATAATGACGAGCGGTTTCGCTTTACATTACTATGCTCACAACATTCAACAATTG 4792 

PRSV_TH-P_SMK      ATCACAATCATGACGAGTGGATTTGCTTTACATTATTATGCTCATAACCTTCAACAATTA 4783 

EU126128_HA-P      ATCACAATAATGACAAGCGGATTCGCTTTACATTATTATGCTCACAATATTCAACAATTG 4783 

X67673_TW-P        ATCACAATAATGACAAGCGGATTCGCTTTACATTATTACGCTCACAATATTCAACAATTG 4783 

EF017707_IN-P      ATAACAATAATGACAAGCGGATTCGCTTTACATTATTATGCTCACAACATTCAACAATTG 4780 

EF183499_CN-P      ATCACAATCATGACGAGCGGATTTGCCTTGCATTATTATGCTCATAATATTCAACAATTA 4783 

AY231130_MX-P      ATCACAATAATGACAAGCGGATTTGCTTTACATTATTATGCTCACAATGTTCAACAATTG 4783 

DQ374152_BZ-W      ATCACAATAATGACAAGCGGATTCGCTTTACATTATTATGCTCACAACATTCAACAATTG 4783 

AY162218_TH-P      ATCACAATCATGACGAGTGGATTTGCCTTGCATTATTATGCTCATAATCTTCAACAATTG 4783 

                   ** ** ** ***** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** **  ***  *****  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
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X97251-TW          AGGCTTTTTGATTTCATAATTTTCGATGAATGCCATGTCATAGATAGCCAAGCAATGGCC 4843 

AY010722_TH-W      AGGCTCTTTGATTTCATAATTTTCGATGAATGTCATGTTATAGATAGTCAAGCAATGGCT 4843 

EU882728_TW-P      AGACTTTTTGATTTCATAATTTTCGATGAATGTCATGTCATAGATAGCCAAGCAATGGCC 4843 

AY027810_TW-W      AGGCTTTTCGATTTCATAATTTTCGATGAATGTCATGTCATAGATAGCCAAGCAATGGCC 4845 

EU475877_IN-W      AGGCTCTTCGATTTCATAATTTTTGATGAATGTCATGTCATAGACAGTCAAGCCATGGCC 4852 

PRSV_TH-P_SMK      AGACTCTTTGATTTTATAATTTTTGATGAATGTCATGTCATAGATAGCCAAGCAATGGCC 4843 

EU126128_HA-P      AGGCTCTTTGATTTCGTAATCTTTGATGAATGTCATGTCATAGATAGTCAAGCCATGGCC 4843 

X67673_TW-P        AGGCTCTTTGATTTCATAATCTTTGATGAATGTCATGTCATAGATAGTCAAGCCATGGCC 4843 

EF017707_IN-P      AAGCTTTTTGATTTTATAATCTTTGATGAATGTCATGTCATAGATAGCCAAGCCATGGCC 4840 

EF183499_CN-P      AGGCTCTTTGATTTCATAATCTTTGATGAATGTCATGTCATAGATAGCCAAGCAATGGCC 4843 

AY231130_MX-P      AGACTCTTTGATTTCATAATCTTTGATGAATGTCATGTCATAGATAGCCAAGCCATGGCT 4843 

DQ374152_BZ-W      AGGCTCTTTGATTTTATAATCTTTGATGAATGTCATGTCATAGATAGCCAAGCCATGGCC 4843 

AY162218_TH-P      AGGCTCTTTGATTTTATAATCTTTGATGAATGTCATGTCATAGACAGCCAAGCAATGGCC 4843 

                   *  ** ** *****  **** ** ******** ***** ***** ** ***** *****  

 

X97251-TW          TTTTATTGTTTGATGGAGGGAAATGCGATTGAAAAGAAAATTCTTAAAGTTTCTGCCACG 4903 

AY010722_TH-W      TTCTACTGTCTGATGGAAGGGAACGCGATTGAGAAGAAAGTTCTTAAAGTTTCTGCCACG 4903 

EU882728_TW-P      TTTTATTGTTTGATGGAGGGGAATGCGATTGAAAAGAAAATTCTTAAAGTTTCTGCCACG 4903 

AY027810_TW-W      TTTTATTGTTTGATGGAAGGGAATGCGATTGAAAAGAAAATTCTCAAAGTTTCTGCCACG 4905 

EU475877_IN-W      TTCTATTGTCTAATGGAGGGAAACGCAATTGAAAAGAAGATTCTCAAAGTGTCTGCCACG 4912 

PRSV_TH-P_SMK      TTTTATTGCTTGTTGGAGGGGAATGCGATTGAAAAGAAAGTTCTCAAAGTTTCTGCGACG 4903 

EU126128_HA-P      TTCTATTGTCTGATGGAGGGGAACGCTATTGAAAAGAAGATCCTTAAAGTTTCTGCTACG 4903 

X67673_TW-P        TTCTATTGTCTGATGGAGGGGAACGCTATTGAGAAGAAGATCCTTAAAGTTTCTGCTACG 4903 

EF017707_IN-P      TTTTATTGTCTGATGGAGGGGAATGCTATCGAAAAGAAGATTCTTAAAGTTTCTGCCACG 4900 

EF183499_CN-P      TTTTATTGTTTGATGGAGGGTAATGCGATTGAAAAGAAAATTCTTAAAGTTTCTGCAACG 4903 

AY231130_MX-P      TTCTATTGTCTGATGGAGGGGAACGCTATTGAGAAAAAGATCCTTAAAGTTTCTGCTACG 4903 

DQ374152_BZ-W      TTCTATTGTCTGATGGAGGGGAATGCTATTGAGAAGAAGATCCTTAAAGTTTCTGCTACA 4903 

AY162218_TH-P      TTTTACTGTTTAATGGAGGGGAACGCGATTGAAAAGAAAGTTCTTAAAGTTTCAGCCACG 4903 

                   ** ** **  *  **** ** ** ** ** ** ** **  * ** ***** ** ** **  

 

X97251-TW          CCACCTGGGCGTGAAGTTGAATTCTCAACGCAATTCCCAACAAAAATTGTCACTGAGCAG 4963 

AY010722_TH-W      CCACCTGGGCGTGAGGTTGAATTCTCAACGCAATTCCCAACAAAAATTGTCACTGAGCAA 4963 

EU882728_TW-P      CCACCTGGGCGTGAAGTTGAATTCTCAACGCAATTCCCAACAAAAATTGTCACTGAGCAA 4963 

AY027810_TW-W      CCACCTGGGCGTGAAGTTGAATTCTCAACGCAATACCCAACAAAAATTGTCACTGAACAG 4965 

EU475877_IN-W      CCACCTGGGCGTGAAGTTGAGTTTTCGACGCAATTCCCAACAAAGATTGTTGTTGAACAA 4972 

PRSV_TH-P_SMK      CCACCTGGGCGTGAAGTTGAGTTTACAACGCAATTCCCAATAAAAATTGTCACTGAGCAG 4963 

EU126128_HA-P      CCACCTGGGCGTGAGGTTGAGTTTTCAACACAATTCCCAACAAAGATTGTAACGGAACAG 4963 

X67673_TW-P        CCACCTGGGCGTGAGGTTGAGTTTTCAACACAATTCCCAACAAAGATTGTAACGGAACAA 4963 

EF017707_IN-P      CCACCTGGGCGTGAGGTTGAGTTTTCAACACAATTCCCAATAAAGATCGTAACTGAACAA 4960 

EF183499_CN-P      CCACCTGGGCGTGAGGTTGAATTCTCAACGCAATTTCCAACAAAAATTGTCACTGAACAG 4963 

AY231130_MX-P      CCACCTGGGCGTGAGGTTGAATTTTCAACACAATTCCCAACAAAGATTGTAACGGAACAG 4963 

DQ374152_BZ-W      CCACCTGGGCGTGAGGTTGAGTTTTCAACACAATTCCCAACAAAGATTGTAACTGAACAA 4963 

AY162218_TH-P      CCACCTGGGCGTGAAGTTGAATTCTCAACGCAATTCCCAATAAGAATTGTCACCGAGCAA 4963 

                   ************** ***** **  * ** ****  **** **  ** **    ** **  

 

X97251-TW          TCCATAAGCTTTAAACAGTTAGTTGACAATTTTGGTACTGGTGCGAATAGTGATGTAACT 5023 

AY010722_TH-W      TCCATAAGTTTCAAACAGTTGGTTGATAATTTCGGCACTGGCGCGAATAGCGATGTGACT 5023 

EU882728_TW-P      TCCATAAGCTTTAAACAGTTAGTTGACAACTTCGGTACTGGTGCGAATAGTGATGTGACT 5023 

AY027810_TW-W      TCCATAAGTTTTAAACAGTTGGTTGACAATTTCGGTACTGGTGCGAATAGTGATGTGACT 5025 

EU475877_IN-W      TCTATAAGCTTTAAACAGTTGGTTGATAACTTTGGCACTGGTGCGAATAGCGATGTTACT 5032 

PRSV_TH-P_SMK      TCCATTAGCTTTAAACAGTTGGTTGACAATTTTGGTACTGGTGAGAACAGTGATGTAACC 5023 

EU126128_HA-P      TCCATAAGCTTTAAGCAGTTGGTTGACAACTTTGGTACTGGTGCGAACAGTGATGTGACT 5023 

X67673_TW-P        TCCATAAGCTTTAAGCAGTTGGTTGACAACTTTGGTACTGGTGCGAACAGTGATGTGACT 5023 

EF017707_IN-P      TCCATAAGCTTCAAACAGTTGGTTGACAACTTCGGTACTGGTGCGAATAGTGATGTGACT 5020 

EF183499_CN-P      TCTATAAGCTTCAAGCAGTTGGTCGATAGTTTTGGTACTGGTGCAAATAGTGACGTGACT 5023 

AY231130_MX-P      TCCATAAGCTTTAAGCAGTTGGTTGATAACTTTGGTACTGGTGCGAATAGTGATGTGACC 5023 

DQ374152_BZ-W      TCTATAAGCTTCAAGCAGTTGGTCGACAACTTCGGTACTGGTGCAAATAGTGATGTGACT 5023 

AY162218_TH-P      TCCATAAGCTTTAAACAGTTGGTTGACAATTTTGGTACTGGTGCGAACAGTGACGTGACT 5023 

                   ** ** ** ** ** ***** ** ** *  ** ** ***** *  ** ** ** ** **  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



179 
 

 

 

X97251-TW          GCCTTCGCGGACAACGTACTGGTTTATGTTGCGAGTTATAATGAAGTAGATCAACTAAGT 5083 

AY010722_TH-W      GCCTTCGCAGACAACATACTGGTTTATGTTGCAAGCTATAATGAAGTGGATCAACTAAGT 5083 

EU882728_TW-P      GCCTTCGCGGACAACGTACTAGTTTATGTTGCGAGTTACAATGAAGTAGATCAACTAAGT 5083 

AY027810_TW-W      GCCTTCGCGGACAACATACTGGTTTATGTTGCGAGTTACAATGAAGTAGATCAACTAAGT 5085 

EU475877_IN-W      GCCTTCGCCGACAACATACTAGTTTATGTTGCGAGCTACAATGAAGTGGATCAACTAAGT 5092 

PRSV_TH-P_SMK      GCTTTCGCGGACAACATATTTGTCTATGTTGCAAGCTACAATGAAGTGGATCAACTAAGT 5083 

EU126128_HA-P      GCTTTTGCTGATAACATATTAGTTTATGTCGCAAGTTACAATGAAGTGGATCAACTAAGT 5083 

X67673_TW-P        GCCTTTGCTGATAACATATTAGTTTATGTCGCAAGTTACAATGAAGTGGATCAACTAAGT 5083 

EF017707_IN-P      GCCTCTGCTGACAACATACTAGTTTATGTTGCAAGTTACAATGAAGTGGACCAACTAAGT 5080 

EF183499_CN-P      GCCTTCGCGGATAACATACTGGTCTATGTTGCGAGCTATAATGAAGTGGACCAACTAAGC 5083 

AY231130_MX-P      GTTTTTGCTGATAACATATTAGTTTATGTTGCCAGTTACAATGAAGTAGATCAACTAAGT 5083 

DQ374152_BZ-W      GCCTTTGCTGACAACATATTGGTCTATGTCGCAAGTTACAATGAAGTGGACCAACTCAGT 5083 

AY162218_TH-P      ATCTTCGCGGACAACATACTGGTTTATGTTGCGAGCTACAATGAGGTGGATCAACTAAGT 5083 

                      *  ** ** *** ** * ** ***** ** ** ** ***** ** ** ***** **  

 

X97251-TW          AAGCTTTTATCTGACAAAGGCTACTTAGTCACCAAAATTGATGGGAGGACGATGAAAGTT 5143 

AY010722_TH-W      AAGCTTTTATCCGATAAAGGCTACTTAGTTACTAAAATCGATGGGCGGACAATGAAGGTT 5143 

EU882728_TW-P      AAGCTTTTATCCGACAAAGGCTACTTAGTCACCAAAATTGATGGTAGGACAATGAAAGTT 5143 

AY027810_TW-W      AAGCTTTTATCCGACAAAGGCTACTTAGTCACCAAAATTGATGGTAGGACAATGAAAGTT 5145 

EU475877_IN-W      AAGCTCTTATCCGATAAGGGTTACTTAGTCACCAAAATCGATGGGAGAACGATGAAGGTT 5152 

PRSV_TH-P_SMK      AAGCTTTTGTCTGACAAAGGCTACTTAGTCACCAAAATCGATGGGAGGACAATGAAGGTT 5143 

EU126128_HA-P      AAGCTCTTATCCGATAAAGGCTACTTGGTCACTAAAATCGATGGAAGAACAATGAAAGTT 5143 

X67673_TW-P        AAGCTCTTATCCGATAAAGGCTACTTGGTCACTAAAATCGATGGAAGAACGATGAAAGTT 5143 

EF017707_IN-P      AAGCTCTTATCCGATAAAGGCTACTTAGTTACTAAAATTGATGGAAGAACGATGAAGGTT 5140 

EF183499_CN-P      AAGCTTTTGTCCGACAAAGGCTACTTAGTAACCAAAATAGATGGGAGAACAATGAAGGTT 5143 

AY231130_MX-P      AAGCTCTTATCCGATAAAGGCTACTTAGTCACTAAAATCGATGGAAGAACGATGAAAGTT 5143 

DQ374152_BZ-W      AAGCTCTTGTCTGATAAAGGCTACTTGGTCACTAAAATTGATGGAAGGACGATGAAAGTT 5143 

AY162218_TH-P      AAGCTTTTATCTGACAAAGGCTACTTAGTCACCAAAATTGATGGGAGGACGATGAAAGTT 5143 

                   ***** ** ** ** ** ** ***** ** ** ***** *****  * ** ***** *** 

 

X97251-TW          GGAAAAACTGAAATTTCCACTAGTGGCACAAAGTCCAAGAAGCATTTTATAGTTGCCACA 5203 

AY010722_TH-W      GGAAAAACTGAAATTTCAACTAGTGGCACAAAATCTAAGAAGCATTTCATAGTTGCCACT 5203 

EU882728_TW-P      GGAAAAACTGAAATTTCCACTAGTGGCACAAAGTCAAAGAAGCATTTTATAGTTGCCACA 5203 

AY027810_TW-W      GGAAAAACTGAAATTTCCACTAGTGGCATGAAGTCCAAGAAGCATTTCATAGTTGCTACA 5205 

EU475877_IN-W      GGAAAGACTGAAATTTCCACTAGTGGCACGAAATCCAAGAAACATTTTATAGTTGCCACA 5212 

PRSV_TH-P_SMK      GGAAAAACTGAAATTTCCACTAGTGGCACAAAGTCCAAGAAGCACTTCATAGTTGCCACA 5203 

EU126128_HA-P      GGAAAGACTGAAATTTCCACTAGTGGCACAAAATTCAAGAAGCATTTCATAGTTGCCACA 5203 

X67673_TW-P        GGAAAGACTGAAATTTCCACTAGTGGCACAAAATTCAAGAAGCATTTCATAGTTGCCACA 5203 

EF017707_IN-P      GGGAAAACTGAAATTTCCACTAGTGGCACAAAATCCAAGAAGCATTTCATTGTTGCCACA 5200 

EF183499_CN-P      GGAAAAACTGAAATTTCCACTAGCGGAACAAAGTTCAAGAAGCACTTTATAGTTGCCACA 5203 

AY231130_MX-P      GGAAAAACTGAAATTTCCACTAGTGGCACAAAATCCAAGAAGCATTTCATAGTTGCCACG 5203 

DQ374152_BZ-W      GGAAAGACTGAAATTTCAACTAGTGGCACAAAATCCAAGAAGCATTTCATAGTTGCCACA 5203 

AY162218_TH-P      GGAAGAACTGAAATCTCCACTAGTGGCACAAAGTCAAAGAAGCATTTTATAGTTGCCACA 5203 

                   ** *  ******** ** ***** ** *  ** *  ***** ** ** ** ***** **  

 

X97251-TW          AACATTATCGAGAATGGTGTCACACTTGACATAGAAGCTGTCATTGATTTTGGAATGAAA 5263 

AY010722_TH-W      AACATTATTGAAAATGGCGTCACACTTGACATAGAAGCTGTTATTGATTTTGGAATGAAA 5263 

EU882728_TW-P      AACATTATCGAGAATGGTGTCACACTTGACATAGAAGCTGTCATTGATTTTGGAATGAAA 5263 

AY027810_TW-W      AACATTATCGAGAATGGTGTCACACTTGACATAGAAGCTGTCATTGATTTTGGAATGAAA 5265 

EU475877_IN-W      AACATTATCGAGAATGGCGTCACACTTGACATAGAAGCTGTCATAGATTTTGGAATGAAA 5272 

PRSV_TH-P_SMK      AACATCATCGAGAATGGTGTCACACTTGACATAGAAGCCGTCATTGATTTTGGAATGAAA 5263 

EU126128_HA-P      AATATCATCGAGAATGGCGTCACACTTGACATAGAAGCCGTTATAGATTTTGGGATGAAA 5263 

X67673_TW-P        AATATCATCGAGAATGGCGTCACACTTGACATAGAAGCCGTTATAGATTTTGGGATGAAG 5263 

EF017707_IN-P      AATATCATCGAGAATGGCGTCACACTTGACATAGAAGCTGTCATAGATTTTGGAACGAAA 5260 

EF183499_CN-P      AACATTATAGAGAATGGCGTCACACTTGATATAGAAGCCGTTATTGACTTTGGAGTAAAA 5263 

AY231130_MX-P      AATATCATTGAGAATGGCGTCACACTTGACATAGAAGCCGTTATAGATTTTGGGATGAAA 5263 

DQ374152_BZ-W      AATATCATCGAGAATGGCGTCACACTTGACATAGAAGCTGTCATAGATTTTGGAATGAAA 5263 

AY162218_TH-P      AACATCATTGAGAATGGCGTCACACTTGATATAGAAGCTGTCATTGATTTTGGAATGAAA 5263 

                   ** ** ** ** ***** *********** ******** ** ** ** *****    **  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
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X97251-TW          GTAGTACCTGAGATGGATTCGGATAATCGCATGATTAGGTACTCAAAGCAGGCAGTTAGC 5323 

AY010722_TH-W      GTCGTGCCTGAAATGGACTCGGATAATCGCATGATCAGATACTCGAAGCAAGCGATCAGC 5323 

EU882728_TW-P      GTAGTACCTGAGATGGATTCGGATAATCGCATGATTAGGTACTCAAAGCAAGCAATCAGC 5323 

AY027810_TW-W      GTAGTACCTGAGATGGATTCGGATAATCGCATGATTAGGTACTCAAAGCAAGCAATCAGC 5325 

EU475877_IN-W      GTGGTACCTGAGATGGATTCAGACAATCGCATGATTCGGTACTCGAAGCAATCAATTAGC 5332 

PRSV_TH-P_SMK      GTGGTGCCTGAAATGGATTTAGACAACCGCATGATTAGGTACTCGAAACAGGCAATCAGC 5323 

EU126128_HA-P      GTAGTACCTGAGATGGATTCAGACAATCGCATGATTCGGTACTCGAAGCAAGCAATCAGT 5323 

X67673_TW-P        GTAGTACCTGAGATGGATTCAGACAATCGCATGATCCGGTACTCGAAGCAAGCAATCAGT 5323 

EF017707_IN-P      GTAGTACCTGAGATGGATTCAGACAATCGTATGATTCGTTATTCGAAGCAAGCAATTAGT 5320 

EF183499_CN-P      GTGGTGCCTGAGATGGACTCGGACAATCGCATGATTAGGTATTCGAAGCAGGCAATTAGC 5323 

AY231130_MX-P      GTTGTACCTGAGATGGATTCAGATAATCGCATGATTCGGTACTCAAAGCAAGCGATCAGT 5323 

DQ374152_BZ-W      GTAGTACCTGAGATGGATTCAGACAATCGCATGATTCGGTACTCGAAGCAAGCAATTAGT 5323 

AY162218_TH-P      GTAGTGCCTGAGATGGATTCGGACAATCGTATGATCAGGTACTCAAAGCAAGCAATCAGC 5323 

                   ** ** ***** ***** *  ** ** ** *****  * ** ** ** **  *  * **  

 

X97251-TW          TTCGGAGAGAGAATCCAACGACTTGGTCGCGTTGGAAGACATAAAGAGGGAATTGCACTA 5383 

AY010722_TH-W      TTTGGAGAGAGAATTCAACGGCTTGGCCGCGTTGGGAGACATAAAGAGGGAATTGCACTT 5383 

EU882728_TW-P      TTCGGAGAGAGAATCCAACGACTTGGTCGCGTTGGAAGACATAAAGAAGGAATTGCACTA 5383 

AY027810_TW-W      TTCGGAGAGAGAATCCAACGACTTGGTCGCGTTGGAAGGCATAAAGAGGGAATTGCACTA 5385 

EU475877_IN-W      TTTGGAGAGAGAATTCAAAGACTTGGTCGTGTGGGACGGCACAAAGAGGGAATTGCACTA 5392 

PRSV_TH-P_SMK      CTTGGAGAGAGAATCCAGCGACTTGGCCGCGTTGGAAGACATAAAGAGGGAATTGCACTG 5383 

EU126128_HA-P      TTTGGAGAGAGAATTCAACGACTTGGCCGAGTGGGAAGACACAAAGAGGGAATTGCACTT 5383 

X67673_TW-P        TTTGGAGAGAGAATTCAAAGACTTGGTCGAGTGGGAAGACACAAAGAGGGAATTGCACTT 5383 

EF017707_IN-P      TTTGGAGAGAGAATTCAAAGACTTGGTCGCGTGGGAAGGCACAAAGAGGGAATTGCACTA 5380 

EF183499_CN-P      TTTGGAGAAAGAATCCAACGACTTGGCCGTGTTGGGAGACATAAAGAGGGAATCGCATTG 5383 

AY231130_MX-P      TTTGGAGAGAGAATTCAAAGACTTGGCCGAGTGGGAAGACATAAAGAGGGGATTGCACTT 5383 

DQ374152_BZ-W      TTTGGAGAGAGAATTCAAAGGCTCGGCCGAGTGGGGAGACACAAAGAGGGAATTGCACTA 5383 

AY162218_TH-P      TTTGGAGAGAGAATTCAACGACTTGGCCGCGTTGGAAGACATAAAGAGGGAATTGCGCTA 5383 

                    * ***** ***** **  * ** ** ** ** **  * ** ***** ** ** **  *  

 

X97251-TW          AGAATCGGTCACACTGAAAAGGGCATCCAAGAAATCCCAGAAATGGCAGCTACTGAAGCA 5443 

AY010722_TH-W      AGAATCGGTCACACTGAGAAAGGCATTCAAGAAATCCCAGAAATGGCGGCTACTGAGGCG 5443 

EU882728_TW-P      AGAATTGGTCACACTGAAAAGGGCATCCAAGAAATCCCAGAAATGGCAGCTACTGAAGCA 5443 

AY027810_TW-W      AGAATTGGTCACACTGAGAAGGGCATCCAAGAAATCCCAGAAATGGCAGCTACTGAAGCA 5445 

EU475877_IN-W      AGAATTGGGCACACAGAGAAAGGCATCCAAGAAATCCCAGAGATGGCAGCAACTGAAGCG 5452 

PRSV_TH-P_SMK      AGAATTGGTCACACAGAGAAGGGCATCCAAGAAATTCCAGAAATGGCGGCTACTGAGGCG 5443 

EU126128_HA-P      AGAATTGGGCACACAGAGAAAGGTATTCAAGAAATTCCAGAGATGGCAGCTACCGAAGCG 5443 

X67673_TW-P        AGAATTGGGCACACAGAGAAAGGTATCCAAGAAATTCCAGAGATGGCAGCTACTGAAGCG 5443 

EF017707_IN-P      AGAATTGGGCACACAGAGAAAGGTATCCAAGAAATTCCAGAGATGGCAGCCACTGAAGCG 5440 

EF183499_CN-P      AGAATTGGACACACCGAGAAAGGCATTCAAGAAATCCCAGAGATGGTAGCCACTGAAGCG 5443 

AY231130_MX-P      AGAATTGGGCACACAGAGAAAGGTATCCAAGAAATTCCAGAGATGGCAGCTACTGAAGCA 5443 

DQ374152_BZ-W      AGAATTGGGCACACAGAGAAAGGCATTCAAGAAATTCCAGAGATGGCAGCTACTGAAGCG 5443 

AY162218_TH-P      AGAATTGGTCATACCGAGAAGGGCATCCAAGAAATCCCAGAAATGGCAGCTACTGAGGCG 5443 

                   ***** ** ** ** ** ** ** ** ******** ***** ****  ** ** ** **  

 

X97251-TW          GCTTTCCTGAGTTTCACGTATGGCTTGCCTGTGATGACTCATAATGTGGGATTAAGTTTA 5503 

AY010722_TH-W      GCTTTCCTGAGCTTCACGTATGGCTTGCCTGTCATGACTCATAATGTGGGACTGAGTTTA 5503 

EU882728_TW-P      GCTTTCCTGAGCTTCAAGTATGGCTTGCCTGTTATGACTCACAATGTGGGATTAAGTTTA 5503 

AY027810_TW-W      GCTTTCCTGAGCTTCACGTATGGCTTGCCTGTTATGACTCATAATGTGGGATTAAGCTTA 5505 

EU475877_IN-W      GCTTTCCTGAGCTTCACGTATGGCTTGCCTGTCATGACTCACAATGTAGGATTGAGTTTA 5512 

PRSV_TH-P_SMK      GCTTTCCTGAGCTTCACGTATGGCTTACCTGTCATGACTCATAATGTGGGGTTGAGCTTA 5503 

EU126128_HA-P      GCTTTTCTGAGCTTCACGTATGGCCTGCCTGTTATGACCCACAATGTAGGGTTAAGCTTG 5503 

X67673_TW-P        GCTTTTCTGAGCTTCACGTATGGCCTGCCTGTTATGACCCACAATGTAGGGTTAAGCTTG 5503 

EF017707_IN-P      GCTTTCTTGAGCTTCACGTATGGCTTGCCTGTTATGACTCACAATGTAGGACTAAGTTTA 5500 

EF183499_CN-P      GCTTTCCTGAGCTTTACGTATGGTCTGCCTGTCATGACTCACAATGTGGGACTGAGTTTA 5503 

AY231130_MX-P      GCTTTTCTGAGCTTCACGTATGGCTTGCCTGTTATGACTCACAATGTAGGGTTAAGCTTG 5503 

DQ374152_BZ-W      GCTTTTCTGAGCTTCACGTATGGCCTGCCCGTAATGACTCACAATGTAGGACTAAGCTTA 5503 

AY162218_TH-P      GCTTTCCTGAGCTTCACGTACGGCTTGCCTGTCATGACTCATAATGTGGGATTAAGTTTG 5503 

                   *****  **** ** * *** **  * ** ** ***** ** ***** **  * ** **  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
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X97251-TW          CTCAAAAACTGCACTGTAAGGCAAGCACGCACAATGCAACAGTACGAATTGAGTCCGTTC 5563 

AY010722_TH-W      CTCAAGAACTGCACCGTGAGGCAAGCACGTACAATGCAGCAGTATGAGTTAAGCCCATTT 5563 

EU882728_TW-P      CTCAAAAACTGTACTGTAAGACAAGCACGCACAATGCAACAGTATGAGTTGAGCCCGTTT 5563 

AY027810_TW-W      CTCAAAAACTGCACTGTAAGGCAAGCACGCACAATGCAACAGTATGAGTTGAGCCCGTTT 5565 

EU475877_IN-W      CTCAAAAACTGCACTGTAAGACAAGCGCGCACAATGCAACAGTATGAGTTAAGCCCATTC 5572 

PRSV_TH-P_SMK      CTCAAAAATTGCACTGTAAGGCAAGCGCGCACAATGCAACAGTACGAGTTAAGCCCATTT 5563 

EU126128_HA-P      CTCAAAAACTGCACTGTGAGACAAGCACGCACAATGCAACAGTATGAACTAAGCCCGTTC 5563 

X67673_TW-P        CTCAAAAACTGCACTGTGAGACAAGCACGCACAATGCAACAGTATGAACTAAGCCCGTTC 5563 

EF017707_IN-P      CTCAAAAACTGCACTGTAAGACAAGCACGTACAATGCAACAGTATGAGCTAAGCCCATTC 5560 

EF183499_CN-P      CTCAAAAACTGCACCGTAAGGCAAGCACGCACAATGCAACAATATGAGTTAAGCCCTTTT 5563 

AY231130_MX-P      CTTAAAAATTGCACTGTGAGACAAGCACGCACAATGCATCAGTATGAACTGAGCCCATTC 5563 

DQ374152_BZ-W      CTCAAAAGCTGCACTGTGAGACAAGCACGTACAATGCAACAGTATGAATTGAGCCCGTTC 5563 

AY162218_TH-P      CTCAAAAACTGCACCGTGAGGCAAGCACGCACAATGCAACAGTATGAGCTGAGCCCTTTT 5563 

                   ** ** *  ** ** ** ** ***** ** ******** ** ** **  * ** ** **  

 

X97251-TW          TTCACACAAAATTTGGTCAATTTTGATGGCACAGTACACCCCAAGATCGATGTGCTATTA 5623 

AY010722_TH-W      TTCACACAAAATTTGGTTAACTTCGATGGAACAGTGCACCCCAAGATCGATGTGTTGTTG 5623 

EU882728_TW-P      TTCACACAAAATTTGGTCAATTTCGATGGCACAGTACACCCCAAGATTGATGTGCTGTTA 5623 

AY027810_TW-W      TTCACGCAAAATTTAGTCAATTTCGATGGCACAGTACACCCCAAGATCGATGTGCTGTTA 5625 

EU475877_IN-W      TTCACACAGAATTTGGTGAACTTCGATGGAACAGTGCACCCCAAAGTTGACGTTTTGTTA 5632 

PRSV_TH-P_SMK      TTCACACAAAATTTGGTTAATTTCGATGGCACAGTGCACCCCAAGATTGACATGTTACTT 5623 

EU126128_HA-P      TTTACACAAAATTTGGTGAACTTTGATGGAACAGTGCACCCCAAGATTGATGTTTTGTTA 5623 

X67673_TW-P        TTTACACAAAATTTAGTGAACTTTGATGGGACAGTGCACCCCAAGATTGATGTCTTGTTA 5623 

EF017707_IN-P      TTCACACACAATTTAGTGAACTTTGATGGGACAGTGCACCCCAAGATTGATGTTCTGTTA 5620 

EF183499_CN-P      TTCACACAAAATTTGGTTAATTTTGATGGTACAGTACACCCCAAGATTGATGTGCTATTA 5623 

AY231130_MX-P      TTTACACAAAATTTGGTAAATTTTGATGGGACAGTGCACCCCAAGATTGATATTCTGTTA 5623 

DQ374152_BZ-W      TTCACACAAAATTTAGTAAACTTTGACGGGACAGTGCACCCCAAGATTGATGTTTTGTTA 5623 

AY162218_TH-P      TTTACACAAAATTTGGTCAACTTTGATGGCACAGTGCACCCGAAGATTGATGTATTACTA 5623 

                   ** ** ** ***** ** ** ** ** ** ***** ***** **  * **  *  *  *  

 

X97251-TW          CGTCCTTACAAGTTGAGGGATTGTGAGATCAGATTAAGTGAAGCAGCGATACCGCATGGA 5683 

AY010722_TH-W      CGTCCTTACAAATTGAGGGATTGTGAAGTCAGATTAAGCGAAGCAGCGATACCGCATGGA 5683 

EU882728_TW-P      CGTCCTTACAAGTTGAGGGATTGTGAGATTAGATTAAGTGAGGCAGCAATACCGCATGGA 5683 

AY027810_TW-W      CGTCCTTATAAGTTGAGGGATTGTGAGATCAGACTAAGTGAGGCAGCAATACCACATGGA 5685 

EU475877_IN-W      CGCCCGTATAAATTGAGAGATTGCGAAATTAGATTGAGTGAAGCAGCGATACCACATGGA 5692 

PRSV_TH-P_SMK      CGTCCTTACAAGTTGAGGGATTGTGAGATCAGATTAAGTGAGGCAGCGATACCGCATGGA 5683 

EU126128_HA-P      CGTCCCTATAAGCTGAGAGATTGTGAAGTCAGATTAAGTGAAGCAGCAATACCGCATGGG 5683 

X67673_TW-P        CGTCCCTATAAGCTGAGAGATTGTGAAGTCAGATTAAGTGAAGCAGCAATACCGCATGGG 5683 

EF017707_IN-P      CGTCCCTACAAGTTGAGAGATTGTAAAGTTAGATTAAGCGAAGCAGTGATACCGCAGGGA 5680 

EF183499_CN-P      CGCCCCTACAAATTGAGGGATTGTGAGATCAGATTAAGTGAGGCAGCGATACCGCATGGT 5683 

AY231130_MX-P      CGTCCCTATAAGCTGAGAGATTGTGAAGTCAGATTAAGTGAAGCAGCAATTCCGCATGGG 5683 

DQ374152_BZ-W      CGTCCCTATAAGCTGAGAGATTGTGAAATCAGATTAAGCGAAGCAGCTATACCGCATGGG 5683 

AY162218_TH-P      CGTCCCTACAAGTTGAGGGATTGTGAGATCAGATTGAGCGAGGCAGCAATACCGCACGGA 5683 

                   ** ** ** **  **** *****  *  * *** * ** ** ****  ** ** ** **  

 
X97251-TW          GTGCAATCTATTTGGATGTCTGCTAGGGAGTATGAAGCAGTTGGTGGTCGTCTTTGCCTG 5743 

AY010722_TH-W      GTACAATCTATTTGGATGTCCGCTAGGGAATATGAAGCTGTTGGTGGACGCCTTTGTCTG 5743 

EU882728_TW-P      GTTCAATCTATTTGGATGTCTGCTAGGGAGTATGAAGCAGTTGGTGGTCGTCTTTGCCTG 5743 

AY027810_TW-W      GTGCAATCTATTTGGATGTCTGCTAGGGAGTATGAAGCAGTCGGTGGTCGTCTTTGCCTG 5745 

EU475877_IN-W      GTACAATCTATTTGGATGTCTGCTCGGGAATATGAAGCAGTTGGGGGTCGTCTTTGCCTA 5752 

PRSV_TH-P_SMK      GTGCAATCTATATGGATGTCTGCTAGGGAGTACGAAGCAGTTGGTGGTCGCCTTTGCCTG 5743 

EU126128_HA-P      GTACAGTCTATTTGGTTGTCTGCTCGGGATTATGAAGCAGTTGGAGGCCGTCTTTGCCTG 5743 

X67673_TW-P        GTACAGTCTATTTGGTTGTCTGCTCGGGATTATGAAGCAGTTGGAGGCCGTCTTTGCCTG 5743 

EF017707_IN-P      GTACAATCTATTTGGATGTCTGCTCGAGAGTATGAAGCAGTTGGGGGCCGCCTTTGCTTA 5740 

EF183499_CN-P      GTGCAATCTATTTGGATGACTGCTAGGGAATATGAAGCAGTTGGTGGTCGTCTTTGCCTA 5743 

AY231130_MX-P      GTACAGTCTATTTGGTTGTCTGCGCGGGATTATGAAGCAGTTGGAGGTCGTCTTTGCTTG 5743 

DQ374152_BZ-W      GTACAGTCTATTTGGATGTCTGCTCGAGAGTATGAAGCAGTTGGAGGCCGTCTTTGCCTA 5743 

AY162218_TH-P      GTGCAATCTATTTGGATGTCTGCTAGGGAGTATGAAGCGGTTGGTGGTCGCCTTTGCCTG 5743 

                   ** ** ***** *** ** * **  * ** ** ***** ** ** ** ** *****  *  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 



182 
 

 

 

X97251-TW          GAAAGTGATGTTCGAATACCGTTCCTCATTAAGGATGTGCCTGAGCGATTATATAGGGAA 5803 

AY010722_TH-W      GAAGGTGATGTTCGGATACCATTCTTGATCAAGGATGTGCCTGAGCGATTGTACAAGGAA 5803 

EU882728_TW-P      GAGAGTGATGTTCGATTACCGTTCCTCGTTAAGGATGTGCCTGAGCGATTATATAGGGAA 5803 

AY027810_TW-W      GAGAGTGATGTTCGAATACCGTTCCTCATTAAGGATGTGCCTGAGCGATTGTATAGGGAA 5805 

EU475877_IN-W      GAGAGTGATGTCCGAATACCATTTCTCATTAAGGATGTGCCTGAGCGATTGTACAAGGAA 5812 

PRSV_TH-P_SMK      GAAGGTGATGTTCGAATACCATTCCTCATTAAGGATGTGCCTGAGCGATTGTACAAGGAA 5803 

EU126128_HA-P      GAGGGTGATATCCGAATACCATTCCTCATTAAGGATGTTCCTGAGCGATTATATAAAGAA 5803 

X67673_TW-P        GAGGGTGATGTCCGAATACCATTCCTCATTAAGGATGTTCCTGAGCGATTATATAAAGAA 5803 

EF017707_IN-P      GAGGGTGATGTTCGAATACCATTCCTCATCAAGGACGTTCCTGAGCGATTATACAAAGGA 5800 

EF183499_CN-P      GAGAGCGATATTCGAATACCGTTCTTAATTAAAGATGTGCCCGAGCGATTGTACAAGGAG 5803 

AY231130_MX-P      GAGAGCGATGTTCGAATACCATTCCTCATTAAGGATGTTCCTGAGCGGTTATACAAAGAA 5803 

DQ374152_BZ-W      GAAAGTGATGTCCGAATACCATTCCTCATTAAAGATGTTCCTGAGCGATTGTACAGAGAA 5803 

AY162218_TH-P      GAAGGTGATGTTCGAATACCGTTCCTCATTAAGGATGTGCCTGAGCGGTTGTATAAGGAA 5803 

                   **  * *** * **  **** **  *  * ** ** ** ** ***** ** ** *  *   

 

X97251-TW          TTGTGGGATATTGTTCAAACCTATAAGCGTGATTTCACATTCGGGCGAATTAATTCTGTA 5863 

AY010722_TH-W      CTGTGGGACATTGTCCAAACTTACAAGCGTGACTTCACATTTGGGCGAATTAATTCTGTA 5863 

EU882728_TW-P      TTGTGGGATGTTGTTCAAACCTACAAGCGTGATTTCACATTCGGGCGAATTAATTCTGTA 5863 

AY027810_TW-W      TTGTGGGATATTGTTCAAACCTACAAGCGTGATTTCACATTCGGGCGAATTAATTCTGTA 5865 

EU475877_IN-W      TTGTGGGATGTCGTGCAGACATATAAGCGTGACTTCACGTTTGGGCGAATTAGTTCTGTA 5872 

PRSV_TH-P_SMK      TTGTGGGATGTTGTTCAAACTTATAAGCGTGACTTCACATTTGGGCGAATTAACTCTGTT 5863 

EU126128_HA-P      TTGTGGGACATCGTGCAGACCTACAAGCGTGACTTCACATTTGGGCGAATTAATTCTGTG 5863 

X67673_TW-P        TTGTGGGACATCGTGCAGACCTACAAGCGTGACTTTACATTTGGGCGAATTAATTCTGTG 5863 

EF017707_IN-P      TTGTGGGATGTCGTGCAAACCTACAAACGTGACTTCACATTTGGGCGGATAAATTCTGTG 5860 

EF183499_CN-P      TTATGGGATGTCGTTCAAACTTACAAGCGTGACTTCACGTTTGGGCGAATCAATTCTGTA 5863 

AY231130_MX-P      TTGTGGGATATCGTGCAGACCTACAAGCGTGACTTTACATTTGGGCGAATTAATTCTGTG 5863 

DQ374152_BZ-W      TTGTGGGATATCGTGCAGACTTACAAGCGTGACTTCACGTTTGGGCGAATTAATTCTGTG 5863 

AY162218_TH-P      TTGTGGGACATTGTTCAAACATACAAGCGTGACTACACATTTGGACGAATTAATTCTGTA 5863 

                    * *****  * ** ** ** ** ** ***** *  ** ** ** ** ** *  *****  

 

X97251-TW          TCTGCTGGAAAAATTGCATATACATTAAGAACTGATGTGTATTCAATTCCCAGAACTCTC 5923 

AY010722_TH-W      TCCGCTGGAAAAATTGCATACACATTAAGAACTGATGTGTATTCAATTCCCAGAACTCTC 5923 

EU882728_TW-P      TCTGCTGGAAAAATTGCATATACATTAAGAACTGATGTGTATTCAATTCCCAGAACTCTC 5923 

AY027810_TW-W      TCTGCTGGAAAAATTGCATATACATTAAGAACTGATGTGTATTCAATTCCCAGAACTCTC 5925 

EU475877_IN-W      TCTGCTGGGAAAATTGCGTACACATTAAGGACTGATGTGTATTCTATTCCTAGAACTCTC 5932 

PRSV_TH-P_SMK      TCTGCTGGAAAGATTGCATATACGTTGAGAACTGATGTGTATTCGATTCCCAGAACTCTA 5923 

EU126128_HA-P      TCTGCTGGGAAAATTGCGTACACATTAAGAACCGATGTGTATTCTATTCCTAGAACTCTC 5923 

X67673_TW-P        TCTGCTGGAAAAATTGCGTACACATTAAGAACCGATGTGTATTCTATTCCTAGAACTCTC 5923 

EF017707_IN-P      TCTGCTGGGAAAATAGCGTACACATTAAGAACTGATGTGTATTCTATTCCTAGAACTCTC 5920 

EF183499_CN-P      TCTGCTGGAAAAATTGCATACACATTAAGGACTGATGTGTATTCAATTCCAAGAACTCTC 5923 

AY231130_MX-P      TCTGCTGGGAAAATTGCGTACACATTAAGGACTGATGTGTATTCTATTCCTAGAACTCTC 5923 

DQ374152_BZ-W      TCCGCTGGGAAAATTGCATACACATTAGGAACTGATGTGTATTCTATTCCTAGAACTCTC 5923 

AY162218_TH-P      TCTGCTGGGAAAATTGCATATACATTAAGAACTGATGTCTATTCAATCCCCAGAACTCTC 5923 

                   ** ***** ** ** ** ** ** **  * ** ***** ***** ** ** ********  

 

X97251-TW          ATAACGATCGATAAACTGATTGAGAGTGAAAATATGAAACACGCTCATTTTAAAGCCATG 5983 

AY010722_TH-W      ATAACGATTGATAAACTGATTGAGAGTGAAAACATGAAGCACGCTCACTTTAAAGCCATG 5983 

EU882728_TW-P      ATAACGATCGATAAACTGATTGAGAGTGAAAATATGAAACACGCTCATTTTAAAGCCATG 5983 

AY027810_TW-W      ATCACGATCGATAAACTGATTGAAAGTGAAAATATGAAACACGCTCATTTCAAAGCCATG 5985 

EU475877_IN-W      ATAACAATTGACAAACTGATTGAAAGTGAAAACATGAAGCATGCCCATTTCAAAGCTATG 5992 

PRSV_TH-P_SMK      ATAACGATCGATAAACTGATTGAGAGTGAAAATATGAAACACGCTCATTTTAAAGCCATG 5983 

EU126128_HA-P      ATAACGATTGATAAACTGATTGAAAGTGAAAACATGAAGCATGCCCATTTTAAAGCTATG 5983 

X67673_TW-P        ATAACGATTGACAAACTGATTGAAAGTGAAAACATGAAGCATGCCCATTTTAAAGCCATG 5983 

EF017707_IN-P      ATAACGATTGACAAACTAATTGAAAGTGAAAACATGAAGCATGCCCACTTCATAGCTATG 5980 

EF183499_CN-P      ATAACGATTGATAAACTGATTGAGAGTGAAAATATGAAACACGCCCATTTCAAAGCCATG 5983 

AY231130_MX-P      ATAACGATTGACAAGCTGATTGAGAGTGAAAACATGAAGCATGCCCATTTTAAAGCCATG 5983 

DQ374152_BZ-W      ATAACGATTGACAAGCTGATTGAGAGTGAAAACATGAAGCATGCCCATTTTAAAGCTATG 5983 

AY162218_TH-P      ATAACGATCGATAAATTGATTGAGAGTGAGAATATGAAGCATGCTCATTTTAAAGCCATG 5983 

                   ** ** ** ** **  * ***** ***** ** ***** ** ** ** ** * *** *** 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



183 
 

 

 

X97251-TW          ACAAGTTGCACTGGTCTTAACTCTAGTTTTTCTCTCCTTGGTGTCATAAACACCATTCAG 6043 

AY010722_TH-W      ACAAGTTGTACTGGTCTTAACTCTAGTTTCTCTCTCCTTGGTGTCATAAACACTATTCAG 6043 

EU882728_TW-P      ACAAGTTGCACTGGTCTTAACTCTAGTTTTTCTCTCCTTGGTGTCATAAACACCATTCAG 6043 

AY027810_TW-W      ACAAGTTGCACTGGTCTTAACTCTAGCTTCTCTCTCCTTGGTGTCATAAACACCATTCAG 6045 

EU475877_IN-W      ACAAGTTGCACTGGCCTTAACTCTAGCTTCTCTCTCCTTGGCGTCATAAACACTATCCAG 6052 

PRSV_TH-P_SMK      ACAAGTTGTACTGGTCTCAATTCTAGCTTCTCTCTCCTTGGTGTTATAAACACCATCCAG 6043 

EU126128_HA-P      ACAAGCTGCACTGGTCTAAACTCTAGCTTCTCTCTCCTTGGTGTTATAAACACTATCCAG 6043 

X67673_TW-P        ACAAGTTGCACTGGCCTAAACTCTAGCTTCTCTCTCCTTGGTGTTATAAACACTATCCAG 6043 

EF017707_IN-P      ACAAGTTGCACTGGCCTCAACTCTAGTTTCTCTCTCCTTGGTGTTATAAACACTATTCAG 6040 

EF183499_CN-P      ACAAGTTGTACTGGTCTTAACTCTAGTTTTTCTCTCCTTGGTGTCATAAACACCATTCAG 6043 

AY231130_MX-P      ACAAGTTGCACTGGCTTAAACTCCAGCTTTTCTCTCCTTGGTGTTATAAACACTATCCAG 6043 

DQ374152_BZ-W      ACAAGTTGCACTGGCCTTAACTCTAGCTTCTCTCTCCTTGGTGTTATAAACACTATCCAG 6043 

AY162218_TH-P      ACAAGCTGTACTGGTCTTAACTCTAGTTTCTCTCTCCTTGGTGTGATAAACACCATCCAG 6043 

                   ***** ** *****  * ** ** ** ** *********** ** ******** ** *** 

 

X97251-TW          AGCAGATACTTAGTTGACCACTCGGTTGAAAACATTAGGAAACTTCAGCTGGCAAAGGCC 6103 

AY010722_TH-W      AGTAGATACTTGGTTGACCATTCGGTTGAAAATATCAGAAAGCTTCAGCTGGCAAAGGCC 6103 

EU882728_TW-P      AGTAGATACTTAGTTGACCACTCGGTTGAGAACATTAGGAAACTTCAGCTGGCAAAGGCC 6103 

AY027810_TW-W      AGTAGATACTTAGTTGACCACTCGGTTGAAAACATTAGGAAACTTCAGCTGGCGAAGGCC 6105 

EU475877_IN-W      AGCAGATACCTAGTGGATCATTCAGTTGAAAACATTAGAAAACTTCAACTAGCGAAGGCC 6112 

PRSV_TH-P_SMK      AGTAGATACTTAGTTGACCATTCGGTGGAAAATATTAGAAAACTTCATCTGGCAAAGGCC 6103 

EU126128_HA-P      AGTAGATATCTAGTTGACCACTCAGTTGAAAATATCAGAAAACTTCAACTGGCAAAGGCC 6103 

X67673_TW-P        AGTAGATATCTAGTTGACCACTCAGTTGAAAATATCAGAAAACTTCAACTGGCAAAGGCC 6103 

EF017707_IN-P      AGTAGATACCTAGTTGACCATTCGGTTGAAAACATCAGAAAACTTCAACTGGCGAAGGCT 6100 

EF183499_CN-P      AGTAGATACTTAGTTGACCACTCGGTTGAAAATATCAGGAAACTCCAACTAGCGAAGGCT 6103 

AY231130_MX-P      AGTAGATATCTAGTTGATCATTCAGTTGAAAATATCAGGAAACTTCAACTAGCGAAGGCC 6103 

DQ374152_BZ-W      AGTAGATATCTAGTTGATCATTCAGTTGAAAATATCAGAAAACTTCAGCTGGCAAAGGCT 6103 

AY162218_TH-P      AGTAGATACTTAGTTGATCATTCGGTTGAAAACATTAGGAAACTTCAGCTGGCAAAGGCC 6103 

                   ** *****  * ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** *****  

 

X97251-TW          CAAATTCAACAACTTGAAGCACACGTGCAGGAAAACAATGTTGAAAACCTGATTCAATCT 6163 

AY010722_TH-W      CAAATTCAACAACTTGAAGCTCACGTGCAGGAAAACAATGTTGAAAATCTGATTCAATCT 6163 

EU882728_TW-P      CAAATTCAACAACTTGAAGCTCACGTGCAGGAGAACAATGTAGAAAACCTGATTCAATCT 6163 

AY027810_TW-W      CAAATTCAACAATTAGAAGCTCACGTGCAAGAAAACAATGTTGAAAACCTGATTCAATCT 6165 

EU475877_IN-W      CAGATTCAGCAACTTGAAGCTCATGTACAGGAGAACAATGTTGAGAATCTCATTCAATCT 6172 

PRSV_TH-P_SMK      CAGATTCAGCAACTTGAAGCTCACGTGCAGGAAAATAATGTTGAGAACCTGATTCAATCT 6163 

EU126128_HA-P      CAGATTCAACAACTTGAAGCTCATGTGCAAGAAAACAATGTTGAAAGTTTAATTCAATCT 6163 

X67673_TW-P        CAGATTCAACAACTTGAAGCTCACATGCAGGAAAACAATGTTGAAAATTTAATTCAATCT 6163 

EF017707_IN-P      CAAATTCAACAACTTGAAGCTAATGTGCAAGAGAACAATGTCGAGAATCTAATCCAATCT 6160 

EF183499_CN-P      CAAATTCAGCAACTTGAGGCTCACGTGCAAGAAAATAATGTTGAAAGTCTGATTCAATCT 6163 

AY231130_MX-P      CAGATTCAACAACTTGAAGCTCATGTGCAAGAAAACAATGTTGAAAATTTAATTCAATCT 6163 

DQ374152_BZ-W      CAGATTCAACAACTTGAAGCCCATGTTCAAGAGAACAACGTTGAAAATCTCATTCAATCT 6163 

AY162218_TH-P      CAAATTCAACAACTTGAAGCTCATGTGCAAGAGAATAATGTCGAAAACCTGATTCAGTCT 6163 

                   ** ***** *** * ** **  *  * ** ** ** ** ** ** *   * ** ** *** 

 

X97251-TW          CTTGGTGCTATAAGAGCCGTTTATCATCAAGGTGTTGATGGAGTTAAGCACATAAAGCGA 6223 

AY010722_TH-W      CTTGGTGCAGTGGGAGCCGTTTATCATCAGAGTGTGGATGGAGTCAAACACATAAAGCGA 6223 

EU882728_TW-P      CTTGGTGCTGTAAGAGCCGTTTATCATCAAAGTGTTGATGGAGTTAAACACATAAAGCGA 6223 

AY027810_TW-W      CTTGGTGCTGTAAGAGCCGTTTACCATCAAAGTGTTGATGGGGTTAAACACATAAAGCGA 6225 

EU475877_IN-W      CTTGGTGCCGTTAGAGCCGTTTACCATCAGAGTGTGGATGGAATCAAGCACATAAAGCGA 6232 

PRSV_TH-P_SMK      CTTGGTGCAGTGAGAGCTGTTTATCATCAAAGTGTTGATGGAGTTAAGCACATAAAGCGA 6223 

EU126128_HA-P      CTTGGTGCTGTCAGAGCTGTTTACCATCAAAGTGTTGATGGATTTAAACACATAAAGCGA 6223 

X67673_TW-P        CTTGGTGCTGTAAGAGCTGTTTACCATCAAAGTGTTGATGGATTTAAACACATAAAGCGA 6223 

EF017707_IN-P      CTTGGTGCTGTCAGAGCGGTTTATCATCAAGGTGTTGATGGAATCAAGCATATAAAGCGA 6220 

EF183499_CN-P      CTTGGTGCCGTGAGGGCTGTGTATCATCAAAGCGTTGATGGGGTTAAGCACATAAAGCGA 6223 

AY231130_MX-P      CTTGGTGCTGTTAGAGCTGTTTACCATCAAAGTGTTGATGGAGTCAAGCACATAAAGCGA 6223 

DQ374152_BZ-W      CTTGGCGCTGTCAGAGCTGTCTATCATCAAAGCGTTGATGGAGTCAAGCACATAAAGCGA 6223 

AY162218_TH-P      CTTGGTGCTGTTAGGGCCGTATATCATCAAAGCGTTGATGGAATTAAGCACATTAAGCGA 6223 

                   ***** **  *  * ** ** ** *****  * ** *****  * ** ** ** ****** 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
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X97251-TW          GAGTTGGGTTTGAAAGGAGTCTGGGATGGTTCATTGATGATTAAGGATGCACTTGTATGC 6283 

AY010722_TH-W      GAGTTGGGTTTAAAAGGAGTCTGGGATGGCTCATTGATGATTAAGGATGCAATTGTATGC 6283 

EU882728_TW-P      GAGTTGGGTTTGAAAGGAGTCTGGGATGGTTCATTGATGATTAAGGATGCACTTATATGC 6283 

AY027810_TW-W      GAATTGGGTTTGAAAGGAGTCTGGGATGGTTCATTGATGATTAAGGACGCACTTATATGC 6285 

EU475877_IN-W      GAGTTGGGCCTGAAAGGAGTTTGGGATGGCTCGTTGATGATTAAGGATGCAATTGTATGC 6292 

PRSV_TH-P_SMK      GAGTTGGGATTGAAAGGAGTCTGGGACGGTTCATTGATGATTAAGGATGCACTTGTATGC 6283 

EU126128_HA-P      GAGTTGGGTTTGAAAGGAATTTGGGATGGCTCATTGATGATTAAGGATGCGATTGTATGC 6283 

X67673_TW-P        GAGTTGGGTTTGAAAGGAGTTTGGGATGGCTCATTGATGATTAAGGATGCGATTGTATGC 6283 

EF017707_IN-P      GAGCTGGGCTTAAAAGGAGTTTGGGATGGCTCATTGATGATTAAAGATGCAATTGTGTGT 6280 

EF183499_CN-P      GAGTTGGGCTTGAAGGGAGTCTGGGATGGTTCATTGATGATTAAGGATGCACTTGTATGC 6283 

AY231130_MX-P      GAGTTGGGCTTGAAGGGAATTTGGGATGGTTCATTGATGATCAAGGATGCGATTGTATGC 6283 

DQ374152_BZ-W      GAGTTGGGCTTAAAAGGAGTATGGGATGGCTCATTGATGATCAAAGATGCAATTGTATGC 6283 

AY162218_TH-P      GAGTTGGGCTTAAAAGGAGTATGGGATGGTTCACTGATGATTAAGGATGCAATTGTATGC 6283 

                   **  ****  * ** *** * ***** ** **  ******* ** ** **  ** * **  

 

X97251-TW          GGTTTTACGATGGCTGGTGGCGCAATGCTATTGTATCAACACTTTCGTGATAAGCTCACA 6343 

AY010722_TH-W      GGCTTTACAATGGCTGGTGGTGCGATGCTATTGTACCAACATTTTCGTGATAAGCTCACC 6343 

EU882728_TW-P      GGCTTCACGATGGCTGGTGGCGCAATGCTATTGTATCAACACTTTCGTGATAAGCTTACA 6343 

AY027810_TW-W      GGCTTTACGATGGCTGGTGGCGCAATGCTATTGTACCAACACTTTCGTGATAAGCTCACA 6345 

EU475877_IN-W      GGCTTCACAATGGCTGGTGGCGCGATGCTTTTGTACCAACACTTTCGCGACAAGCTCACA 6352 

PRSV_TH-P_SMK      GGCTTCACGATGGCTGGTGGTGCGATGCTATTGTATCAACACTTTCGTGATAAGCTTACA 6343 

EU126128_HA-P      GGTTTCACAATGGCTGGCGGTGCGATGCTTTTGTACCAACACTTTCGTGATAAGTTTACA 6343 

X67673_TW-P        GGTTTCACAATGGCTGGCGGTGCGATGCTTTTGTACCAACACTTTCGTGATAAGTTTACA 6343 

EF017707_IN-P      GGATTCACAATGGCTGGTGGCGCGATGCTCTTGTACCAACACTTTCGTGATAAGCTTACA 6340 

EF183499_CN-P      GGCTTTACAATGGCTGGTGGTGCTATGCTATTGTATCAACATTTTCGCAATGAGCTCACA 6343 

AY231130_MX-P      GGTTTCACAATGGCTGGCGGTGCGATGCTTTTGTACCAACACTTTCGTGATAGGCTTACA 6343 

DQ374152_BZ-W      GGTTTCACAATGGCTGGCGGCGCGATGCTTCTGTACCAACACTTTCGTGATAAGCTCACT 6343 

AY162218_TH-P      GGCTTTACAATGGCTGGTGGCGCGATGCTATTGTATCAACACTTTCGTGATAAGCTCACA 6343 

                   ** ** ** ******** ** ** *****  **** ***** *****  *   * * **  

 

X97251-TW          AGCGTTCACGTATTTCACCAAGGTTTCTCCGCGCGACAGCGACAAAAATTAAGGTTCAAA 6403 

AY010722_TH-W      AATATTCATGTGTTTCATCAAGGTTTCTCTGCGCGACAGCGACAAAAGTTAAGATTCAAG 6403 

EU882728_TW-P      AACGTTCACGTATTTCACCAAGGTTTCTCCGCGCGACAGCGACAAAAGCTTAGATTCAAA 6403 

AY027810_TW-W      AACGTTTACGTGTTTCACCAAGGTTTCTCCGCGCGGCAGCGACAAAAGTTAAGATTTAAA 6405 

EU475877_IN-W      AATGTTCATGTGTTTCATCAAGGTTTCTCTGCGCGACAGCGACAGAAGTTGAGGTTTAAG 6412 

PRSV_TH-P_SMK      AATGTTCACGTGTTTCATCAAGGTTTCTCCGCGCGACAGCGGCAAAAGCTCAGATTCAAA 6403 

EU126128_HA-P      AATGTTCATGTGTTTCACCAAGGTTTCTCTGCGCGACAGAGACAAAAGTTAAGATTTAAG 6403 

X67673_TW-P        AATGTTCATGTGTTTCACCAAGGTTTCTCTGCGCGACAGAGACAAAAGTTAAGATTTAAG 6403 

EF017707_IN-P      AATGTTCATGTGTTTCACCAAGGTTTCTCTGCCCGACAGCGACAAAAGTTAAGATTCAAG 6400 

EF183499_CN-P      AATGTTCACGTGTTCCATCAAGGTTTCTCCGCGCGACAGCGACAAAAGCTAAGATTCAGG 6403 

AY231130_MX-P      AATGTTCATGTGTTTCACCAAGGTTTCTCTGCGCGACAGAGACAAAAGTTAAGATTTAAG 6403 

DQ374152_BZ-W      AATGTTCATGTGTTTCACCAAGGTTTCTCTGCGCGACAGCGACAAAAGTTAAGATTTAAG 6403 

AY162218_TH-P      AACGTTCACGTATTTCATCAAGGTTTCTCTGCCCGACAGCGACAAAAGTTAAGATTCAGG 6403 

                   *   ** * ** ** ** *********** ** ** *** * ** **  * ** ** *   

 

X97251-TW          TCAGCAGCAAATGCAAAGCTTGGCCGAGAAGTTTATGGAGATGATGGAACAATCGAGCAT 6463 

AY010722_TH-W      TCTGCAGCAAATGCTAAACTTGGTCGAGAAGTTTACGGAGATGATGGAACAATTGAGCAT 6463 

EU882728_TW-P      TCTGCAGCTAATGCCAAGCTTGGTCGAGAAGTTTATGGAGATGATGGAACAATCGAGCAT 6463 

AY027810_TW-W      TCTGCAGCTAATGCCAAGCTTGGCCGAGAAGTTTATGGAGATGATGGAACAATCGAGCAT 6465 

EU475877_IN-W      TCAGCGGCGAATGCTAAGCTTGGTCGTGAGGTTTATGGAGATGACGGCACGATTGAACAT 6472 

PRSV_TH-P_SMK      TCTACAGCAAATGCTAAGCTCGGTCGAGAAGTTTATGGAGATGATGGAACAATTGAATAT 6463 

EU126128_HA-P      TCAGCAGCGAATGCTAAGCTTGGTCGAGAAGTCTATGGAGATGATGGGACAATTGAGCAC 6463 

X67673_TW-P        TCAGCAGCGAATGCTAAGCTTGGTCGAGAGGTCTATGGAGATGATGGGACAATTGAGCAC 6463 

EF017707_IN-P      TCAGCAGCAAATGCTAAGCTTGGTCGAGAGGTTTATGGAGATGATGGAACAATTGAGTAC 6460 

EF183499_CN-P      TCCGCAGCAAATGCTAAGCTTGGTCGAGAAGTTTATGGTGATGATGGAACAATCGAACAC 6463 

AY231130_MX-P      TCAGCAGCAAATGCTAAGCTTGGTCGAGAGGTCTATGGAGATGATGGAACAATTGAGCAC 6463 

DQ374152_BZ-W      TCAGCAGCAAATGCTAAGCTTGGTCGAGAGGTCTATGGGGATGATGGAACAATTGAGCAC 6463 

AY162218_TH-P      TCTGCAGCAAATGCCAAGCTTGGTCGGGAGATTTATGGAGATGATGGGACAATTGAACAT 6463 

                   **  * ** ***** ** ** ** ** **  * ** ** ***** ** ** ** **  *  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



185 
 

 

 

X97251-TW          TATTTCGGAGAGGCGTACACGAAGAAGGGGAACAAGAAAGGAAAGATGCATGGCATGGGT 6523 

AY010722_TH-W      TACTTCGGAGAGGCGTACACGAAGAAGGGGAACAAGAAAGGAAGGATGCACGGCATGGGC 6523 

EU882728_TW-P      TATTTCGGAGAGGCGTACACAAAGAAAGGAAACAAGAAAGGAAAGATGCATGGCATGGGA 6523 

AY027810_TW-W      TATTTCGGAGAAGCGTACACGAAGAAAGGAAACAAGAAAGGAAAGATGCATGGCATGGGT 6525 

EU475877_IN-W      TATTTTGGAGAAGCGTACACAAAGAAAGGTAATAAGAAAGGGCGGATGCACGGCATGGGT 6532 

PRSV_TH-P_SMK      TATTTCGGAGAGGCGTACACGAAGAAAGGAAACAAGAAAGGGAAGATGCACGGCATGGGT 6523 

EU126128_HA-P      TATTTTGGAGAAGCGTACACGAAGAAAGGAAACAAGAAAGGAAAGATGCATGGCATGGGT 6523 

X67673_TW-P        TATTTTGGAGAAGCGTACACGAAGAAAGGAAACAAGAAAGGAAAGATGCATGGCATGGGT 6523 

EF017707_IN-P      TATTTCGGAGAAGCTTACACGAAGAAAGGAAACAAGAAAGGAAAGATGCATGGTATGGGT 6520 

EF183499_CN-P      TATTTCGGAGAAGCGTATACGAAGAAAGGCAACAAGAAAGGAAGGATGCACGGCATGGGT 6523 

AY231130_MX-P      TACTTTGGAGAGGCGTACACGAAGAAAGGAAACAAGAAAGGAAAGATGCATGGCATGGGC 6523 

DQ374152_BZ-W      TATTTCGGAGAAGCGTACACGAAGAAAGGAAACAAGAAAGGAAAGATGCATGGCATGGGT 6523 

AY162218_TH-P      TATTTCGGAGAAGCATACACAAAGAAAGGAAACAAGAAGGGAAGGATGCATGGCATGGGT 6523 

                   ** ** ***** ** ** ** ***** ** ** ***** **   ****** ** *****  

 

X97251-TW          GTTAAAACAAGGAAATTCGTCGCAACGTACGGATTCAAACCAGAGGATTACTCGTACGTA 6583 

AY010722_TH-W      GTTAAGACAAGGAAATTCGTTGCTACATACGGATTTAAACCAGAGGATTATTCATATGTG 6583 

EU882728_TW-P      GTTAAAACAAGGAAATTCGTCGCAACGTACGGATTCAAGCCAGAGGATTACTCGTACGTA 6583 

AY027810_TW-W      GTTAAAACAAGAAAATTCGTCGCAACGTACGGATTCAAACCAGAGGATTACTCGTACGTA 6585 

EU475877_IN-W      GTTAAGACGAGGAAATTTGTTGCTACATATGGATTCAAGCCCGAAGACTATTCATACGTG 6592 

PRSV_TH-P_SMK      GTCAAAACAAGGAAGTTCGTTGCAACATACGGATTCAAACCAGAGGATTACTCATACGTG 6583 

EU126128_HA-P      GTTAAGACGAGAAAGTTTGTTGCGACATATGGATTTAAACCGGATGATTACTCGTACGTG 6583 

X67673_TW-P        GTTAAGACGAGAAAGTTTGTTGCGACATATGGATTTAAACCGGAGGATTACTCGTACGTG 6583 

EF017707_IN-P      GTTAAAACGAGAAAGTTCGTTGCAACATACGGATTTAAACCAGAAGACTACTCGTATGTG 6580 

EF183499_CN-P      GTGAAGACAAGGAAATTCGTTGCAACATACGGATTTAAACCAGGAGATTATTCATACGTG 6583 

AY231130_MX-P      GTTAAAACGAGGAAATTTGTTGCGACATATGGATTTAAACCGGAGGATTACTCGTATGTG 6583 

DQ374152_BZ-W      GTTAAAACGAGAAAGTTTGTTGCGACATATGGATTTAAACCAGAAGATTACTCGTACGTG 6583 

AY162218_TH-P      GTTAAAACAAGGAAATTCGTTGCAACATACGGATTTAAACCAGAGGATTACTCATACGTG 6583 

                   ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ***** ** ** *  ** ** ** ** **  

 

X97251-TW          CGTTATCTGGACCCCTTAACAGGCGAGACGCTGGATGAGAATCCTCAGACTGATATCTCA 6643 

AY010722_TH-W      CGTTATCTGGACCCCTTAACAGGTGAGACATTAGATGAGAGTCCTCAGACTGACATCTCA 6643 

EU882728_TW-P      CGTTATCTGGATCCCCTAACAGGCGAGACGTTGGATGAGAATCCTCAGACTGATATCTCA 6643 

AY027810_TW-W      CGTTATCTGGATCCCCTAACAGGCGAGACGCTGGATGAGAGTCCTCAAACCGATATCTCA 6645 

EU475877_IN-W      CGATATTTGGACCCTCTCACTGGTGAAACATTGGATGAAAGTCCACAGACTGATATCTCA 6652 

PRSV_TH-P_SMK      CGTTATTTGGACCCCTTTACAGGCGAAACACTGGATGAAAGTCCTCAAACTGATATCTCA 6643 

EU126128_HA-P      CGGTACCTGGACTCTTTAACAGGTGAGACTTTGGATGAAAGCCCACAGACTGATATCTCA 6643 

X67673_TW-P        CGGTACTTGGACCCTTTAACAGGTGAGACTTTGGATGAAAGCCCACAGACTGATATCTCA 6643 

EF017707_IN-P      CGTTATTTAGATCCTTTGACAGGTGAGACATTGGATGAAAGCCCACAGACTGATATCTCA 6640 

EF183499_CN-P      CGGTATCTGGATCCCCTGACAGGTGAGACACTTGATGAGAGTCCTCAGACTGATATCTCA 6643 

AY231130_MX-P      CGGTACTTGGATCCTTTAACAGGTGAGACTTTAGATGAAAGCCCACAGACTGATATCTCA 6643 

DQ374152_BZ-W      CGATATTTGGATCCTTTAACAGGTGAGACTTTGGATGAAAGCCCACAGACTGATATCTCA 6643 

AY162218_TH-P      CGTTACCTGGATCCCCTAACAGGTGAGACGCTGGATGAGAGTCCCCAGACTGATATCTCA 6643 

                   ** **  * **  *  * ** ** ** **  * ***** *  ** ** ** ** ****** 

 

X97251-TW          ATGGTGCAGGAACACTTTGGTGACATACGAAACAAGTACATGGAATCGGACAGTTTCGAT 6703 

AY010722_TH-W      ATGGTGCAAGAACATTTTGGTGACATAAGAAATAAGTACATGGGTTCGGACAGCTTCGAT 6703 

EU882728_TW-P      ATGGTGCAGGAACACTTTGGTAACATACGAAACAAGTACATGGAATCTGACAGCTTTGAT 6703 

AY027810_TW-W      ATGGTACAGGAACACTTTGGTGACATACGAAACAAGTACATGGAATCGGACAGTTTTGAT 6705 

EU475877_IN-W      ATGGTACAAGAGCATTTTGGCGATATACGGAACCAGTACATGGATTCAGACAGTTTTGAC 6712 

PRSV_TH-P_SMK      ATGGTGCAGGAACACTTTGGTGACATACGGAATAAGTACATGGAATCGGACAGCTTCGAT 6703 

EU126128_HA-P      ATAGTACAAGATCATTTTAGTGATATTCGGAGAAAGTACATGGATTCAGACAGCTTCGAT 6703 

X67673_TW-P        ATGGTGCAAGATCATTTTAGTGATATTCGGAGAAAGTACATGGATTCAGACAGCTTCGAT 6703 

EF017707_IN-P      ATAGTGCAGGAACATTTTGGTGATATTCGAAGCAAGTACATGGATTCGGACAGTTTCGAC 6700 

EF183499_CN-P      ATAGTGCAAGAACACTTTGGTGACGTGCGAAACAAATACATGGAATCAGACAGCTTCGAT 6703 

AY231130_MX-P      ATGGTGCAAGAACATTTTGGTGAAATTCGGAATAAGTACATGGATTCAGACAGCTTCGAC 6703 

DQ374152_BZ-W      ATGGTGCAAGAGCATTTTGGTGATATTCGGAGTAAGTACATGGATTCAGACAGCTTCGAC 6703 

AY162218_TH-P      ATGGTGCAGGAACACTTTGGTGATATACGAAACAAGTATATGGAATCGGACAGCTTTGAT 6703 

                   ** ** ** ** ** *** *  *  *  * *   * ** ****  ** ***** ** **  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



186 
 

 

 

X97251-TW          CGACAGTCATTAATCGCAAATAACGTGATTAAAGCCTACTACGTCCGGAACTCTGCCAAG 6763 

AY010722_TH-W      CGGCAGGCATTGATAGCAAATAACGTGATTAAAGCCTATTACGTCCGGAACTCCGCCAAA 6763 

EU882728_TW-P      CGACAGTCATTAATCGCAAATAACGTGATTAAAGCCTACTACGTCCGGAATTCTGCTAAA 6763 

AY027810_TW-W      CGACAGTCATTGATCGCAAATAACGTGATCAAAGCATACTACATCCGGAACTCTGCTAAG 6765 

EU475877_IN-W      AAGCAGACTTTGATAGCAAATAACACGATCAAAGCCTATTATGTTCGTAATTCAGCAAAG 6772 

PRSV_TH-P_SMK      CGACAGTCATTGATTGCGAATAATGTAATCAAGGCTTATTATGTCCGGAACTCTGCTAAG 6763 

EU126128_HA-P      AGGCAGGCTTTAATAGCAAACAATACAATTAAGGCTTATTATGTCCGAAACTCCGCTAAG 6763 

X67673_TW-P        AGGCAGGCTTTAATAGCAAACAATACAATTAAGGCTTATTATGTCCGAAACTCCGCGAAG 6763 

EF017707_IN-P      AGGCAGACTTTAATAGCAAACAATACAATTAAGGCCTATTATGTCCGAAACTCTGCGAAG 6760 

EF183499_CN-P      CGACAATCACTGATTGCGAATAACGTGATTAAAGCCTATTATGTCCGAAATTCTGCCAAG 6763 

AY231130_MX-P      AGGCAAGCTTTGATAGCAAACAATACAATTAAGGCCTATTATGTCCGAAACTCCGCGAAG 6763 

DQ374152_BZ-W      AAGCAGACTTTAATAGCTAACAATACAATTAAGGCCTATTATGTCCGAAACTCCGCGAAG 6763 

AY162218_TH-P      CGACAGTCATTGATCGCGAACAACGTGATCAAGGCTTACTACGTCCGCAACTCAGCCAAG 6763 

                      **  *  * ** ** ** **    ** ** ** ** **  * ** ** ** ** **  

 

X97251-TW          ACTGCATTAGAAGTTGATTTGACACCACATAACCCACTCAAGGTTTGTGATACTAAGTTG 6823 

AY010722_TH-W      ACTGCATTAGAAGTTGATTTAACACCACATAACCCACTCAAGGTTTGTGATACTAAGTTG 6823 

EU882728_TW-P      ACTGCATTAGAAGTTGATTTAACACCACATAACCCACTCAAGGTTTGTGATACTAAGTTG 6823 

AY027810_TW-W      ACTGCATTAGAAGTTGATTTAACACCACATAATCCACTCAAGGTTTGTGACACTAAGTTG 6825 

EU475877_IN-W      ACGGCATTGGAGGTTGACTTAACGCCACATAACCCCTTGAAGGTTTGTGACACTAAGTTA 6832 

PRSV_TH-P_SMK      ACTGCATTAGAAGTTGATTTAACACCACATAACCCACTTAAGGTTTGTGACACTAAGTTG 6823 

EU126128_HA-P      ACAGCATTGGAAGTCGATCTGACACCGCACAACCCTCTCAAAGTTTGTGACAATAAATTG 6823 

X67673_TW-P        GCAGCATTGGAAGTCGATCTGACACCGCACAACCCTCTCAAAGTTTGTGACAATAAATTG 6823 

EF017707_IN-P      ACAGCATTGGAAGTCGATCTGACACCGCACAACCCTCTGAAAGTTTGTGACAACAAATTG 6820 

EF183499_CN-P      ACTGCACTGGAAGTTGATTTAACACCACATAACCCACTCAAGGTTTGTGACACTAAGTTG 6823 

AY231130_MX-P      ACAGCATTGGAAGTTGATCTGACACCGCACAACCCTCTTAAAGTTTGTGACAATAAGTTG 6823 

DQ374152_BZ-W      ACAGCACTGGAAGTCGATTTGACACCGCACAACCCTCTGAAAGTTTGTGACAACAAATTG 6823 

AY162218_TH-P      ACTGCACTAGAAGTTGATTTAACACCACATAACCCACTGAAAGTTTGTGATAACAAGTTG 6823 

                    * *** * ** ** **  * ** ** ** ** **  * ** ******** *  ** **  

 

X97251-TW          ACAATTGCAGGGTTTCCTGATAGAGAAGCTGAGTTAAGGCAAACAGGCCCACCCAAAACA 6883 

AY010722_TH-W      ACGATTGCAGGGTTTCCTGATAGAGAAGCTGAATTGAGGCAAACAGGTCCACCGAGAACA 6883 

EU882728_TW-P      ACAATTGCAGGATTTCCTGATAGAGAAGCTGAGTTAAGGCAAACAGGCCCACCCAAAACA 6883 

AY027810_TW-W      ACAATTGCAGGTTTTCCTGATAGAGAAGCTGAGTTAAGGCAAACAGGCCCACCCAAAACA 6885 

EU475877_IN-W      ACAATCGCAGGATTCCCTGATAGAGAAGCTGAGCTGCGACAGACTGGCCCACCTCGAACA 6892 

PRSV_TH-P_SMK      ACAATCGCAGGGTTTCCTGATAGAGAAGCTGAGTTAAGGCAATCAGGCCCACCCAGAACA 6883 

EU126128_HA-P      ACCATCGCAGGATTTCCTGACAGGGAAGCTGAGCTGAGACAAACAGGTCCGCCCAGAACC 6883 

X67673_TW-P        ACCATTGCAGGATTTCCTGACAGGGAAGCTGAGCTAAGACAAACAGGCCCGCCCAGAACT 6883 

EF017707_IN-P      ACCATTGCAGGATTTCCTGACAGGGAAGCTGAGCTAAGACAAACAGGCCCACCTAGGACT 6880 

EF183499_CN-P      ACAATTGCAGGGTTTCCTGATAGAGAAGCTGAGTTACGGCAAACAGGCCCACCTAGATCG 6883 

AY231130_MX-P      ACCATTGCAGGATTTCCAGACAGGGAAGCTGAGCTGAGACAAACAGGCCCGCCCAGAACT 6883 

DQ374152_BZ-W      ACCATTGCAGGATTTCCTGACAGGGAAGCTGAGCTAAGACAAACAGGCCCGCCTAGAACT 6883 

AY162218_TH-P      ACAATTGCAGGGTTTCCTGATAGAGAATCTGAGCTAAGACAAACAGGCCCACCCAGAACA 6883 

                   ** ** ***** ** ** ** ** *** ****  *  * **  * ** ** **     *  

 

X97251-TW          ATTTTGGTCGACCAAGTTCCACCACCAACAAAATCTGTTCATCATGAGGGAAAAAGTCTT 6943 

AY010722_TH-W      ATCTTAGCTGACCAAGTTCCACCACCAACAAAGTCTGTTCATCACGAAGGAAAGAGTCTC 6943 

EU882728_TW-P      ATTTTGGCTGACCGAGTCCCACCACCAACAAAATCTGTTTACCATGAAGGAAAGAGTCTT 6943 

AY027810_TW-W      ATTTTGGCCGACCAAGTCCCACCACCAACAAAATCTGTTCACCATGAAGGAAAGAGTCTT 6945 

EU475877_IN-W      ATTCAGATTGATCAAGTTCCACCACCATCAAAATCCGTGCACCATGAAGGAAAAAGTCTT 6952 

PRSV_TH-P_SMK      ATTTTGGTTGACCAAGTTCCACCACCAACAAAATCTGTTCATCATGAAGGAAAGAGTCTT 6943 

EU126128_HA-P      ATTCAAGTAGATCAAGTGCCACCACCCTCGAAATCAGTTCATCACGAAGGAAAAAGTCTT 6943 

X67673_TW-P        ATTCAAGTAGATCAAGTGCCACCACCCTCGAAATCAGTTCATCACGAAGGAAAAAGTCTT 6943 

EF017707_IN-P      ATCCAAGTTAACCAGGTCCCACCACCATCGAAATCTGTCCATCACGAAGGAAGAAGTCTT 6940 

EF183499_CN-P      ATTTTGATTGACCAAGTTCCACCACCAACAAAATCTGTTCACCATGAAGGAAAGAGTCTT 6943 

AY231130_MX-P      ATTCAAGTCAATCAAGTGCCACCACCTTCAAGATCAGTTCATCATGAAGGAAAAAGTCTT 6943 

DQ374152_BZ-W      ATTCAAGCTGATCAAGTTCCACCACCCTCGAAATCAGTTCATCACGAAGGAAAAAGTCTT 6943 

AY162218_TH-P      ATTTTGGCTAATCAAGTCCCACCACCAACAAAATCCGTTCATCATGAAGGAAAAAGTCTT 6943 

                   **        * *  ** ********  * *  ** **  * ** ** ****  *****  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



187 
 

 

 

X97251-TW          TGCCAAGGCATGAGGAACTACAATGGCATAGCTTCTGTGGTTTGCCATTTGAAGAACACG 7003 

AY010722_TH-W      TGCCAAGGTATGAGAAATTACAATGGCATAGCTTCTGTGGTTTGCCATTTAAAGAACACA 7003 

EU882728_TW-P      TGCCAAGGCATGAGGAATTACAATGGCATAGCTTCTGTGGTTTGCCATTTGAAGAACACA 7003 

AY027810_TW-W      TGCCAAGGCATGAGGAATTACAATGGCATAGCTTCTGTGGTTTGCCATTTGAAGAACACG 7005 

EU475877_IN-W      TGTCAAGGAATGAGGAATTACAATGGCATAGCTTCTGTGGTTTGCCATCTGAAAAATACG 7012 

PRSV_TH-P_SMK      TGCCAAGGCATGAGAAATTACAATGGCATAGCTTCTGTGGTTTGCCGTTTGAAGAATACA 7003 

EU126128_HA-P      TGTCAAGGCATGAGAAATTACAATGGCATAGCTTCTGTGGTTTGCCATTTGAAAAACACA 7003 

X67673_TW-P        TGTCAAGGCATGAGAAATTACAATGGCATAGCTTCTGTGGTTTGCCATTTGAAAAACACA 7003 

EF017707_IN-P      TGTCAAGGTATGAGAAACTACAATGGTATAGCTTCTGTGGTTTGCCATTTGAAAAACACA 7000 

EF183499_CN-P      TGCCAAGGCATGAGAAACTACAGTGGCATAGCTTCCGTGGTTTGCCATTTGAAGAACACA 7003 

AY231130_MX-P      TGTCAAGGCATGCGAAATTACAATGGCATAGCTTCTGTAGTTTGCCATTTGAAAAACACA 7003 

DQ374152_BZ-W      TGTCAAGGTATGAGAAATTACAATGGCATAGCTTCTGTGGTTTGCCACTTGAAAAACACA 7003 

AY162218_TH-P      TGCCAGGGCATGAGGAATTACAATGGCATAGCTTCTGTGGTTTGCCACTTAAAGAACACG 7003 

                   ** ** ** *** * ** **** *** ******** ** *******   * ** ** **  

 

X97251-TW          TCAGGGAAAGGACGAAGCTTGTTTGGAGTTGGTTACAATTCTTTCATCATTACGAACCGA 7063 

AY010722_TH-W      TCAGGAGATGGTCGAAGCTTATTTGGGGTCGGTTACAACTCTTTCATCATTACAAACCGA 7063 

EU882728_TW-P      TCAGGGAAAGGACGAAGCTTATTTGGAGTTGGCTACAATTCTTTCATCATCACAAACCGA 7063 

AY027810_TW-W      TCAGGGGATGGACGAAGCTTATTTGGAGTTGGCTACAATTCTTTCATCATTACAAACCGA 7065 

EU475877_IN-W      TCAGGAGATGGGCGTAGTCTGTTTGGTGTCGGATATAATTCATTCATCATCACGAATCGG 7072 

PRSV_TH-P_SMK      TCAGGAAAAGGACGAAGCTTGTTTGGAGTCGGTTGTAATTCTTTCATCATTACAAACCGA 7063 

EU126128_HA-P      TCAGGAAAGGGGAAGAGCTTGTTTGGAATCGGATATAATTCATTCATCATTACCAACCGA 7063 

X67673_TW-P        TCAGGAAAGGGGAAGAGCTTGTTTGGAATTGGATATAATTCATTCATCATTACCAACCGA 7063 

EF017707_IN-P      TCAGGAAAAGGAAAGAGCCTATTTGGAATCGGATATAATTCATTCATTATCACAAATCGG 7060 

EF183499_CN-P      TCAGGAAAAGGACGAAGCTTGTTTGGAGTCGGGTACAATTCTTTCATCATCACAAACCGA 7063 

AY231130_MX-P      TCAGGAAAGGGGAAGAGCTTATTTGGAATCGGATATAATTCATTCATCATTACCAACCGA 7063 

DQ374152_BZ-W      TCAGGAGATGGGAGGAGCCTATTTGGAATCGGGTACAACTCATTCATCATCACAAACCGA 7063 

AY162218_TH-P      TCAGGAAAAGGACGAAGCTTATTTGGAGTCGGTTACAATTCTTTCATTATCACGAACCGA 7063 

                   *****  * **    **  * *****  * ** *  ** ** ***** ** ** ** **  

 

X97251-TW          CATTTATTTAAGGAGAACAATGGTGAACTCATTGTGAAATCCCAACATGGAAAGTTTGTT 7123 

AY010722_TH-W      CATTTGTTCAAAGAGAATAATGGTGAGCTTATTGTGAAATCCCAACATGGAAAGTTTGTT 7123 

EU882728_TW-P      CATTTATTTAAAGAGAACAATGGTGAACTCATTGTAAAATCCCAACATGGAAAGTTTGTT 7123 

AY027810_TW-W      CATTTATTTAAAGAGAACAATGGTGAACTCATTGTGAAATCCCAACATGGAAAGTTTGTC 7125 

EU475877_IN-W      CACTTATTCAAAGAGAACAATGGTGAGCTCATTGTTAAATCCCAACATGGAAAGTTTGTT 7132 

PRSV_TH-P_SMK      CATTTATTCAAAGAGAACAATGGTGAGCTCATCGTGAAGTCCCAACATGGAAAGTTTGTT 7123 

EU126128_HA-P      CATTTGTTCAAAGAGAATAATGGTGAACTTATAGTGAAATCCCAACACGGTAAGTTTATT 7123 

X67673_TW-P        CATTTGTTCAAGGAGAATAATGGTGAACTTATAGTGAAATCCCAACACGGTAAGTTTATT 7123 

EF017707_IN-P      CATTTGTTTAAGGAGAATAATGGTGAACTCATAGTGAAATCCCAACACGGGAAGTTTGTG 7120 

EF183499_CN-P      CATTTATTCAAAGAAAACAATGGTGAACTTATTGTGAAATCTCAACATGGGAAGTTTGTT 7123 

AY231130_MX-P      CATTTGTTCAAGGAGAATAATGGTGAACTTATAGTGAAATCCCAACACGGTAAGTTTGTC 7123 

DQ374152_BZ-W      CATTTGTTCAAGGAGAATAACGGTGAACTTATAGTGAAATCCCAGCACGGTAAGTTCGTT 7123 

AY162218_TH-P      CATTTATTCAAGGAGAACAATGGTGAACTCATTGTGAAGTCCCAACATGGAAAGTTTGTT 7123 

                   ** ** ** ** ** ** ** ***** ** ** ** ** ** ** ** ** *****  *  

 

X97251-TW          GTTAAAAACACTACAACACTCCGGCTAGCCCCAGTTGGCAAGACTGATCTTCTTATCATT 7183 

AY010722_TH-W      GTTAAGAACACTTCAACACTTCGGATAGCTCCGATTGGAAAGACTGATCTTCTTATCATT 7183 

EU882728_TW-P      GTTAAAAACACTACAACACTCCGGCTAGCTCCAGTTGGCAAGACTGATCTTCTTATCATT 7183 

AY027810_TW-W      GTTAAAAACACTGCAACACTTCGGTTAGCTCCAGTTGGCAAGACTGATCTTCTCATCATT 7185 

EU475877_IN-W      GTCAGGAACACCACGACACTCCAAATAGCTCCAGTTGGAAAAACTGACCTTTTGATTATC 7192 

PRSV_TH-P_SMK      GTCAAAAACACCACAACGCTCCGGTTAGCTCCAATTGGAAAGACTGATCTCCTTATTATC 7183 

EU126128_HA-P      GTCAAGAACACCACAACACTCCGAATTGCTCCAGTTGGAAAGACTGATCTTTTAATTATT 7183 

X67673_TW-P        GTCAAGAACACCACAACACTCCAAATTGCTCCAGTTGGAAAGACTGATCTTTTAATTATT 7183 

EF017707_IN-P      GTCAAGAACACCACAACGCTTCAAATTGCTCCAGTTGGAAAGACTGATCTTTTAATTATT 7180 

EF183499_CN-P      GTTAAAAACACCACGACACTCCGCTTAGCTCCAGTTGGAAAGACTGATCTTCTTATCATT 7183 

AY231130_MX-P      GTCAAGAACACCACGACGCTCCGAGTTGCTCCAGTTGGTAAGACTGATCTTTTAATTATT 7183 

DQ374152_BZ-W      GTCAAGAACACCACAACGCTCCGGATTGCTCCAGTTGGAAAGACTGATCTTTTAATTATT 7183 

AY162218_TH-P      GTTAAAAACACTACAACACTCCGGATTGCTCCTGTTGGAAAGACTGATCTCCTTATCATT 7183 

                   ** *  *****  * ** ** *   * ** **  **** ** ***** **  * ** **  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



188 
 

 

 

X97251-TW          AGAATGCCGAAGGACTTTCCACCATTCCACAGCAGAGCAAGGTTCAGGGCCATGAAGGCT 7243 

AY010722_TH-W      AGGATGCCAAAGGATTTTCCACCATCCCATAGCAGAGCAAGGTTCAGAACCATGAAAGCT 7243 

EU882728_TW-P      AGGATGCCGAAGGACTTTCCACCATTCCACAGCAGAGCAAGGTTCAGGGCCATGAAGGCT 7243 

AY027810_TW-W      AGGATGCCGAACGATTTTCCACCATTCCACAGCAGAGCAAAGTTCAGGGCCATGAAGGCT 7245 

EU475877_IN-W      AGAATGCCAAAGGACTTCCCGCCTTTCCATAGCAGAGCAAGATTCAGAGCTATGAAGGCT 7252 

PRSV_TH-P_SMK      AGGATGCCGAAGGATTTTCCACCATTCCACAGCAGAGCAAGGTTTAGGGCTATGAAGGCT 7243 

EU126128_HA-P      CGGATGCCGAAAGATTTTCCTCCATTCCATAGCAGAGCTAGGTTTAGGGCCATGAAAGCT 7243 

X67673_TW-P        CGGATGCCGAAAGATTTTCCTCCATTCCATAGCAGAGCTAGGTTTAGGGCCATGAAAGCT 7243 

EF017707_IN-P      CGGATGCCGAAAGATTCTCCTCCATTCCACAGCAGAGCTAGGTTTAGGGCCATGAAAGCT 7240 

EF183499_CN-P      AGGATGCCGAAGGACTTTCCACCATTTCACAGTAGAGCAAGGTTCAGGGCCATGAAAGCT 7243 

AY231130_MX-P      CAAATGCCGAAAGATTTTCCTCCATTTCATAGCAGAGCTAGGTTTAGGGCCATGAAAGCT 7243 

DQ374152_BZ-W      CGGATGCCAAAAGATTTTCCTCCATTCCACAGCAGAGCTAGATTTAGGGCCATGAAAGCT 7243 

AY162218_TH-P      AGGATGCCGAAGGACTTTCCACCATTCCATAGCAGAGCAAGGTTTAGGGCCATGAAGGCT 7243 

                      ***** ** ** *  ** ** *  ** ** ***** *  ** **  * ***** *** 

 

X97251-TW          GGTGATAAGGTTTGTATGATTGGCGTTGATTATCAAGAAAATCATATTGCTAGTAAAGTG 7303 

AY010722_TH-W      GGTGACAAGGTTTGTATGATTGGTGTAGATTACCAAGAAAACCATATCGCTAGTAAGGTG 7303 

EU882728_TW-P      GGTGATAAGGTTTGTATGATTGGCGTCGATTATCAAGAAAATCACATTGCTAGTAAAGTG 7303 

AY027810_TW-W      GGTGATAAGGTTTGTATGATTGGCGTTGACTATCAAGAAAATCATATTGCTAGTAAAGTG 7305 

EU475877_IN-W      GGTGACAAAGTTTGTATGATAGGCGTCGATTATCAAGAAAATCACATCGCAAGCAAGGTT 7312 

PRSV_TH-P_SMK      GGCGATAAGGTCTGCATGATTGGCGTTGATTATCAAGAAAACCATATTGCTAGTAAAGTG 7303 

EU126128_HA-P      GGGGACAAAGTTTGCATGATAGGTGTTGACTACCAAGAAAATCATATTGCGAGCAAAGTA 7303 

X67673_TW-P        GGGGACAAGGTTTGCATGATAGGTGTTGACTACCAAGAGAATCATATCGCGAGCAAAGTA 7303 

EF017707_IN-P      GGGGACAAAGTTTGCATGATAGGTGTTGACTATCAAGAGAATCACATTGCGAGTAAAGTA 7300 

EF183499_CN-P      GGTGATAAGGTTTGTATGGTTGGCGTTGATTATCAAGAAAATCACATCGCTAGTAAGGTG 7303 

AY231130_MX-P      GGGGACAAGGTTTGCATGATAGGTGTTGATTACCAAGAGAATCATATCGCGAGCAAAGTG 7303 

DQ374152_BZ-W      GGGGACAAGGTGTGCATGATAGGTGTTGATTACCAAGAGAATCACATCGCTAGCAAAGTA 7303 

AY162218_TH-P      GGCGATAAGGTTTGTATGATTGGCGTTGATTATCAAGAAAACCATATCGCTAGTAAAGTG 7303 

                   ** ** ** ** ** *** * ** ** ** ** ***** ** ** ** ** ** ** **  

 

X97251-TW          TCTGAGACTTCAATCATCAGTGAGGGCATGGGAGAATTTGGTAGCCATTGGATATCCACG 7363 

AY010722_TH-W      TCTGAGACCTCAATCATTAGTGAGGGCACGGGGGAATTTGGTTGCCACTGGATATCCACG 7363 

EU882728_TW-P      TCTGAGACTTCAATCATAAGTGAGGGCATGGGAGAATTTGGTTGCCACTGGATATCCACG 7363 

AY027810_TW-W      TCTGAAACTTCAATTATCAGTGAGGGCACGGGAGAATTTGGTTGCCATTGGATATCCACG 7365 

EU475877_IN-W      TCTGAGACGTCAATCATTAGTGAGGGCACAGGAGAGTTTGGATGCCACTGGATATCAACG 7372 

PRSV_TH-P_SMK      TCTGAAACTTCAATCATCAGTGAGGGCATGGGAGAGTTTGGTTGTCATTGGATATCTACG 7363 

EU126128_HA-P      TCTGAAACCTCTATCATCAGTGAGGGCACGGGAGATTTTGGATGCCACTGGATATCCACG 7363 

X67673_TW-P        TCTGAAACCTCTATCATCAGTGAGGGCACGGGAGATTTTGGATGCCACTGGATATCCACG 7363 

EF017707_IN-P      TCTGAGACTTCCATCATTAGTGAAGGTTCGGGAGAGTTTGGATGTCACTGGATATCCACA 7360 

EF183499_CN-P      TCCGAAACTTCAATCATCAGTGAGGGCTCGGGAGAATTTGGTTGTCATTGGATATCCACG 7363 

AY231130_MX-P      TCTGAAACTTCTATCATCAGTGAGGGCACGGGAGATTTTGGATGCCACTGGATTTCCACG 7363 

DQ374152_BZ-W      TCTGAGACTTCTATCATCAGTGAAGGCACGGGAGAGTTTGGGTGTCACTGGATATCCACG 7363 

AY162218_TH-P      TCTGAGACGTCAATCATCAGTGATGGCTCGGGAGAATTTGGTTGCCATTGGATATCCACG 7363 

                   ** ** ** ** ** ** ***** **    ** ** *****  * ** ***** ** **  

 

X97251-TW          AATGATGGCGATTGTGGCAATCCACTGGTTAGTGTCTCCGATGGCTACATAGTGGGACTG 7423 

AY010722_TH-W      AATGATGGTGACTGTGGTAATCCACTGGTCAGCGTCTCCGATGGCTTCATAGTGGGACTG 7423 

EU882728_TW-P      AATGATGGCGACTGTGGCAATCCACTGGTTAGTGTCTCCGACGGCTACATAGTGGGACTG 7423 

AY027810_TW-W      AATGATGGCGATTGTGGCAATCCACTGGTTAGTGTCTCCGACGGCTACATAGTGGGACTG 7425 

EU475877_IN-W      AACGATGGTGATTGCGGGAATCCACTTGTTAGCGTCTCAGATGGCTTCATTGTTGGCTTG 7432 

PRSV_TH-P_SMK      AATGATGGCGATTGCGGCAATCCGTTGGTTAGTGTCTCTGATGGCTACATAGTGGGATTG 7423 

EU126128_HA-P      AATGACGGTGATTGCGGTAATCCTTTAGTTAGTGTTTCAGATGGTTTCATTGTCGGCTTA 7423 

X67673_TW-P        AATGACGGTGATTGCGGTAATCCTTTAGTTAGTGTTTCAGATGGTTTTATTGTCGGCTTG 7423 

EF017707_IN-P      AATGACGGTGATTGCGGCAATCCACTAGTTAGTGTTTCGGGTGGTTTCATTGTTGGCTTG 7420 

EF183499_CN-P      AATGATGGTGATTGTGGCAATCCATTGGTCAGCGTCTCTGATGGCTACATAGTGGGACTA 7423 

AY231130_MX-P      AATGACGGTGATTGCGGCAATCCATTAGTTAGTGTTTCAGATGGTTTTATTGTTGGCTTG 7423 

DQ374152_BZ-W      AATGATGGTGATTGCGGTAATCCACTAGTTAGTGTTTCAGATGGTTTTATTGTTGGCTTG 7423 

AY162218_TH-P      AATGATGGCGATTGTGGCAATCCATTGGTTAGTGTCTCCGATGGTTTCATAGTGGGATTG 7423 

                   ** ** ** ** ** ** *****  * ** ** ** ** *  ** *  ** ** **  *  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



189 
 

 

 

X97251-TW          CACAGTCTGTCAACCTCGACCGGCGATCAGAATTTCTTTGCTAAAATACCAGCGTTCTTT 7483 

AY010722_TH-W      CACAGTCTATCGACCTCGACTGGTGATCAAAATTTCTTTGCAAAAATACCAGCATTCTTT 7483 

EU882728_TW-P      CACAGTTTGTCAACCTCAACCGGCGATCAGAATTTCTTTGCTAAGATACCAGAGTTCTTT 7483 

AY027810_TW-W      CACAGTCTGTCGACCTCAACCGGCGATCAGAATTTCTTTGCTAAGATACCAGCGTTCTTT 7485 

EU475877_IN-W      CATAGTCTATCAACATCAACTGGTGATCAAAATTTCTTTGCTAAAATACCCGCACTATTT 7492 

PRSV_TH-P_SMK      CACAGTTTGTCGACTTCGACTGGTGATCAGAATTTTTTCGCTAAGATACCAGCATTCTTT 7483 

EU126128_HA-P      CATAGTTTGTCGACATCAACTGGAGATCAAAATTTCTTTGCTAAAATACCCGCACAATTT 7483 

X67673_TW-P        CATAGTTTGTCGACATCAACTGGAGATCAAAATTTCTTTGCCAAAATACCCGCACAATTT 7483 

EF017707_IN-P      CATAGTCTGTCAACATCAACCGGAGATCAAAATTTCTTCGCTAAAATACCTGCACAGTTT 7480 

EF183499_CN-P      CACAGTCTGTCGCCCTCGAATGGTGATCAGAATTTCTTCGCTAAAATACCAGCATTCTTT 7483 

AY231130_MX-P      CATAGTCTGTCGACATCAACTGGAGATCAAAATTTCTTCGCTAAAATACCCGCACAATTT 7483 

DQ374152_BZ-W      CATAGTTTGTCGACATCAACCGGAGATCAAAATTTCTTTGCTAAGATACCCGCACAATTC 7483 

AY162218_TH-P      CACAGTCTGTCGACTTCGACCGGCGATCAGAATTTCTTCGCAAAAATACCAGCACTCTTC 7483 

                   ** *** * **  * ** *  ** ***** ***** ** ** ** ***** *     **  

 

X97251-TW          GAAGAGAAGGTTCTTAGGCGGATTGATGATTTAACTTGGAGTAAACACTGGAGCTACAAT 7543 

AY010722_TH-W      GAGGAGAAGGTTCTCAGGCGGATTGATGACTTGACATGGAGCAAACACTGGAGCTACAAT 7543 

EU882728_TW-P      GAAGAGAAGGTTCTCAGGCGGATTGATGATTTAACTTGGAGTAAACACTGGAGCTACAAT 7543 

AY027810_TW-W      GAGGAAAAGGTTCTCAGGCGGATTGATGATTTAACTTGGAGCAAACACTGGAGCTACAAT 7545 

EU475877_IN-W      GAGGAAAAGATTTTGAGAAAGATAGATGAGTTAACTTGGAGTAAACACTGGAGTTATAAT 7552 

PRSV_TH-P_SMK      GAAGAGAAGGTTCTCAGGCGAATTGATGACTTAACTTGGAGCAAACACTGGAGCTATAAC 7543 

EU126128_HA-P      GAAGAAAAGGTCCTTAGGAAGATTGATGATTTAACTTGGAGCCAACACTGGAACTATAAT 7543 

X67673_TW-P        GAAGAAAAGGTCCTTAGGAAGATTGATGATTTAACTTGGAGCAAACACTGGAGCTATAAT 7543 

EF017707_IN-P      GAAGAAAGTGTCCTAAGGAAGATTGATAATTTGACCTGGAGCAAACACTGGAGTTATAAT 7540 

EF183499_CN-P      GAGGAAAAGGTTCTCAGGCAAATTGATGACTTGACTTGGAGCAAACAGTGGAGCTACAAC 7543 

AY231130_MX-P      GAAGAAAAGGTCCTGAAGAAGATTGATGATTTAACTTGGAGCAAACACTGGAGCTATAAT 7543 

DQ374152_BZ-W      GAAGAAAAGGTCCTGAGAAAAATTGACGATTTAGCTTGGAGCAAACACTGGAGCTACAAT 7543 

AY162218_TH-P      GAGGAAAAAATTCTCAGACAAATTGATGACTTAACTTGGAGTAAACACTGGAGTTATAAT 7543 

                   ** ** *   *  * *     ** **  * **  * *****  **** ****  ** **  

 

X97251-TW          ATTAATGAATTGAGCTGGGGAGCTTTGAAAGTGTGGGAGAGTCGACCAGAGGCTATATTC 7603 

AY010722_TH-W      GTTAATGAATTGAGCTGGGGGGCTTTGAAAGTGTGGGAGAGCCGGCCAGAGGCTATTTTT 7603 

EU882728_TW-P      ATCAATGAATTGAGCTGGGGAGCTTTAAAAGTGTGGGATAGTCGACCAGAGGCTATATTC 7603 

AY027810_TW-W      GTCAATGAATTGAGCTGGGGAGCTTTGAAAGTGTGGGAGAGTCGACCAGAGGCTATATTC 7605 

EU475877_IN-W      ATCAATGAACTGAGTTGGGGAGCTCTAAAAGTGTGGGAAAGTCGGCCCGAAGCAATTTTT 7612 

PRSV_TH-P_SMK      ATTAATGAATTGAGCTGGGGAGCCTTGAAAGTGTGGGAGAGTCGGCCAGAGGCCATATTC 7603 

EU126128_HA-P      ATTAATGAACTGAGTTGGGGAACTCTCAAAGTGTGGGACAGTCGGCCCGAAGCAATTTTT 7603 

X67673_TW-P        ATTAATGAACTGAGTTGGGGAGCTCTCAAAGTGTGGGAAAGTCGGCCCGAAGCAATTTTT 7603 

EF017707_IN-P      ATCAATGAACTGAGTTGGGGAGCTCTAAAAGTGTGGGAAAGTCGGCCCGAAGCAATTTTT 7600 

EF183499_CN-P      ATTAATGAATTGAGCTGGGGAGCTTTGAAAGTGTGGGAAAGTCGGCCAGAGGCTATATTC 7603 

AY231130_MX-P      ATTAATGAACTGAGTTGGGGGGCTCTCAAAGTGTGGGAAAGTCGACCCGAAGCAATTTTT 7603 

DQ374152_BZ-W      ATTAATGAACTGAGTTGGGGAGCTCTAAAAGTGTGGGAAAGTCGGCCAGAGGCGATTTTC 7603 

AY162218_TH-P      ATCAATGAACTGAGCTGGGGAGCGTTGAAAGTGTGGGAAAGTCGACCGGAGGCCATATTC 7603 

                    * ****** **** *****  *  * *********** ** ** ** ** ** ** **  

 

X97251-TW          AATGCGCAGAAAGAGATCAATCAATTGAATGTTTTTGAACAAAGTGGAAGTCGATGGCTC 7663 

AY010722_TH-W      AACGCGCAGAAGGAAATCGATCAATTAAATGTATTTGAGCAGAGTGGAAGTCGATGGCTC 7663 

EU882728_TW-P      AATGCGCAGAAAGATATCAATCAATTGAATGTTTTTGAGCAAAGTGGGAGTCGATGGCTT 7663 

AY027810_TW-W      AATGCGCAGAAAGAGATCAATCAATTGAACGTTTTTGAGCAAAGTGGAAGTCGATGGCTT 7665 

EU475877_IN-W      AACGCGCAAAAAGAAATCAATCAATTAAACGTTTTCGAACAAAGCGGTAGTCGTTGGCTC 7672 

PRSV_TH-P_SMK      AATGCGCAGAAGGAGATCAATCAGTTGAATGTTTTTGAGCAAAGTGGAAGTCGATGGTTA 7663 

EU126128_HA-P      AACGCGCAAAAGGAAGTTAATCAATTGAATGTTTTCGAGCAAAGTGGTAGTCGTTGGCTT 7663 

X67673_TW-P        AACGCACAAAAGGAAGTTAATCAATTGAATGTTTTCGAGCAAAGTGGTGGTCGTTGGCTC 7663 

EF017707_IN-P      AACGCGCAAAAAGAAATCAATCAATTAAACGTTTTCGAACAAAGCGGTAGTCGTTGGCTC 7660 

EF183499_CN-P      AATGCGCAGAAGGAAATCAATCAATTAAATGTTTTTGAGCAGAGTGGAAGTCGATGGCTT 7663 

AY231130_MX-P      AACGCGCAAAAGGAAGTTAATCAATTGAATGCCTTCGAGCAAAGTGGTAGTCGTTGGCTC 7663 

DQ374152_BZ-W      AATGCGCAAAAAGAAGTTAACCAATTAAACGTTTTTGAGCAAAGTGGTAGTCGTTGGCTC 7663 

AY162218_TH-P      AATGCGCAAAAGGAAATCGATCAATTGAATGTTTTTGAGCAGAGTGGGAGTCGCTGGCTC 7663 

                   ** ** ** ** **  *  * ** ** ** *  ** ** ** ** **  **** *** *  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



190 
 

 

 

X97251-TW          TTCGATAAGTTACACGGCAATCTTAAGGGAGTGAGCTCAGCTTCTAGCAATTTAGTCACG 7723 

AY010722_TH-W      TTTGACAAGCTGCATGGCAACCTAAAGGGAGTGAGCTCAGCTCCCAGCAATTTAGTCACG 7723 

EU882728_TW-P      TTTGATAAGTTACACGATAACCTTAAGGGAGTGAGCTCAGCTTCTAGTAATTTGGTCACG 7723 

AY027810_TW-W      TTTGATAAGTTACACGGCAACCTTAAGGGAGTGAGCTCAGCTTCTAGCAATTTAGTCACG 7725 

EU475877_IN-W      TTTGATAGATTACACGGCAATTTGAAAGGTGTAGGTTCCGCTCCTAGCAATTTGGTGACA 7732 

PRSV_TH-P_SMK      TTCGATAAATTGCACGGCAACCTTAAGGGAGTGAGCTCGGCATCCAGTAATTTAGTCACA 7723 

EU126128_HA-P      TTTGACAAATTACACGGCAATTTGAAAGGAGTGAGCTCCGCTCCTAGCAATTTGGTGACA 7723 

X67673_TW-P        TTTGACAAATTACACGGCAATTTGAAAGGAGTTAGCTCCGCTCCTAGCAATTTGGTGACA 7723 

EF017707_IN-P      TTTGATAGATTACACGGCAATTTGAAAGGTGTAGGTTCCGCTCCTAGCAATTTGGTGACA 7720 

EF183499_CN-P      TTTGACAAGTTACACGGCAACCTTAAAGGAGTGAGCTCGGCATCCAGCAATTTAGTCACG 7723 

AY231130_MX-P      TTTGACAAACTACACGGCAATTTGAAAGGAGTAAGTTCCGCTCCTAGCAATTTGGTGACA 7723 

DQ374152_BZ-W      TTTGACAAATTACACGGCAATTTGAAGGGTGTGAGTTCTGCTCCTAGCAATTTGGTAACA 7723 

AY162218_TH-P      TTTGATAAGTTACACGGCAGCCTTAAAGGGATAAGCTCAGCCTCTAGCAATTTGGTCACG 7723 

                   ** ** *   * ** *  *   * ** **  *  * ** **  * ** ***** ** **  

 

X97251-TW          AAGCATGTTGTGAAAGGCATCTGTCCCCTCTTTCGTAGCTACCTTGAGTGTAATGAGGAA 7783 

AY010722_TH-W      AAGCACGTTGTGAAAGGAGTCTGTCCTCTCTTTAGGAGTTACCTTGAGTGTGATGAAGAA 7783 

EU882728_TW-P      AAGCATGTTGTGAAAGGCATCTGTCCCCTCTTCCGTAGTTATCTTGAGTGTAATGAGGAA 7783 

AY027810_TW-W      AAGCATGTTGTGAAAGGCATCTGTCCCCTCTTCCGTAATTACCTTGAGTGTAATGAGGAA 7785 

EU475877_IN-W      AAGCATGTTGTCAAAGGTATTTGTCCTCTCTTCAGAAACTATCTCGAAAGTGATGAAGAA 7792 

PRSV_TH-P_SMK      AAGCACGTTGTGAAAGGTATTTGTCCTCTCTTCAGAAATTACCTCGAATGTGATGAAGAA 7783 

EU126128_HA-P      AAGCACGTTGTTAAAGGCATTTGTCCTCTTTTCAGGAACTATCTCGAGTGTGATGAAGAG 7783 

X67673_TW-P        AAGCACGTTGTTAAAGGAATTTGTCCTCTTTTCAGGAACTATCTCGAGTGTGATGAAGAG 7783 

EF017707_IN-P      AAGCATGTTGTCAAAGGTATTTGTCCTCTCTTCAGAAACTATCTCGAAAGTGATGAAGAA 7780 

EF183499_CN-P      AAGCACGTCGTGAAAGGCATCTGTCCTCTCTTCAGGAATTACCTTGAGTGTGATGAAGAG 7783 

AY231130_MX-P      AAGCACGTTGTTAAAGGTATTTGTCCTCTCTTTAGAAACTATCTCGAGTGTGATAAAGAG 7783 

DQ374152_BZ-W      AAGCACGTTGTTAAAGGCATTTGTCCTCTCTTCAGGAACTATCTCGAGTGTGATGAGGAG 7783 

AY162218_TH-P      AAGCATGTTGTGAAAGGAATATGCCCTCTTTTTAGGAATTACCTTGAGTGTGATGAGGAA 7783 

                   ***** ** ** *****  * ** ** ** **  * *  ** ** **  ** ** * **  

 

X97251-TW          GCCAAGACTTTCTTTAATCCGCTAATGGGACACTACATGAAGAGTGTTCTAAGCAAGGAA 7843 

AY010722_TH-W      GCCAAGGCTTTCTTTAGTCCGCTGATGGGACACTACATGAAGAGCGTTCTAAGCAAGGAG 7843 

EU882728_TW-P      GCCAAGACTTTCTTTAATCCGCTAATGGGGCACTATATGAAAAGCGTTCTAAGCAAAGAA 7843 

AY027810_TW-W      GCCAAGACTTTCTTTAGTCCGCTAATGGGACACTATATGAAAAGCGTTCTAAGCAAGGAA 7845 

EU475877_IN-W      GCTAAGGCTTTCTTTAGTCCACTTATGGGTCACTACATGAAGAGTGTTCTTAGCAAGGAA 7852 

PRSV_TH-P_SMK      GCTAAGGCTTTCTTTAGTCCACTAATGGGGCACTACATGAAGAGCGTTTTGAGCAAGGAA 7843 

EU126128_HA-P      GCTAAAGCTTTCTTTAGTCCACTTATGGGTCACTACATGAAGAGTGTTCTGAGCAAGGAA 7843 

X67673_TW-P        GCTAAAGCTTTCTTTAGTCCACTTATGGGTCACTACATGAAGAGTGTTCTGAGCAAGGAA 7843 

EF017707_IN-P      GCTAAGGCTTTCTTTAGTCCACTTATGGGTCACTACATGAAGAGTGTTCTTAGCAAGGAA 7840 

EF183499_CN-P      GCTAAGACTTTTTTCAATCCGCTGATGGGACACTACATGAGGAGCGTTTTAAGCAAGGAA 7843 

AY231130_MX-P      GCGAAAGCTTTCTTTAGTCCACTTATGGGTCACTACATGAAGAGTGTTCTGAGCAAGGAA 7843 

DQ374152_BZ-W      GCTAAGGTTTTCTTTAGTCCACTTATGGGTCACTATATGAAGAGTATTCTGAGCAAGGAA 7843 

AY162218_TH-P      GCTAAGGCTTTCTTTAGCCCGCTGATGGGACACTACATGAAGAGCGTTTTGAGCAAAGAG 7843 

                   ** **   *** ** *  ** ** ***** ***** ****  **  ** * ***** **  

 

X97251-TW          GCATACGTTAAGGATTTAATGAAATATTCAAGTGACATAATTGTTGGTGAAGTTGACCAC 7903 

AY010722_TH-W      GCATACGTGAAGGATTTATTGAAATATTCGAGTGACATAATTGTTGGCGAAGTTGACCAC 7903 

EU882728_TW-P      GCATACGTTAAGGACTTATTGAAATACTCAAGCGACATAATTGTTGGTGAAGTTGACCAC 7903 

AY027810_TW-W      GCATACGTTAAGGACTTATTGAAATACTCAAGTGACATAATTGTTGGTGAAGTTGACCAC 7905 

EU475877_IN-W      GCATACATCAAGGACTTAATGAAGTATTCAAGTGACATTATCGTAGGAGAAGTTGACCAT 7912 

PRSV_TH-P_SMK      GCCTATGTAAAGGACTTGTTGAAGTATTCAAGTGACATAATTGTTGGTGAAGTTGATCAC 7903 

EU126128_HA-P      GCGTACATTAAGGATTTATTGAAATATTCAAGTGATATTGTCGTTGGAGAAGTCAACCAT 7903 

X67673_TW-P        GCGTACATTAAGGATTTATTGAAATATTCAAGTGATATTGTCGTTGGAGAAGTCAACCAT 7903 

EF017707_IN-P      GCATACATCAAGGACTTAATGAAGTATTCAAGTGACATTATCGTAGGAGAAGTTGACCAT 7900 

EF183499_CN-P      GCATATGTGAAGGATTTATTGAAATATTCAAGTGAGATAATTGTCGGTGAAGTTGACCAC 7903 

AY231130_MX-P      GCATACATTAAGGATTTATTTAAATATTCAAGTGACATTGTCGTTGGAGAAGTCAACCAT 7903 

DQ374152_BZ-W      GCATACACAAAGGATTTATTGAAATATTCAAGTGACATCGTCATTGGAGAAGTTGACCAC 7903 

AY162218_TH-P      GCATATGTTAAGGACTTATTGAAGTACTCAAGTGACATAATTGTTGGTGAAGTTGACCAC 7903 

                   ** **    ***** **  * ** ** ** ** ** **  *  * ** *****  * **  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



191 
 

 

 

X97251-TW          GATGTGTTTGAGGAAAGTGTTGCGCAAGTTGTCGAGTTGCTAAACGACCACGAGTGTCCT 7963 

AY010722_TH-W      GATGTGTTTGAGGATAGCGTCGCACAAGTTATCGAGTTGCTAAATGACCACGAGTGCCCT 7963 

EU882728_TW-P      GATGTGTTTGAGGAAAGTGTTACACAAGTTGTCGAGTTGTTAAACGACCACGAGTGTCCT 7963 

AY027810_TW-W      GATGTGTTTGAGGAAAGTGTTGCACAAGTTGTCGAGTTGCTAAACGACCACGAGTGTCCT 7965 

EU475877_IN-W      GATGTTTTTGAAGATAGTGTCGCACAAGTTGTCGAACTGTTAAATGATCACGAGTGTCCT 7972 

PRSV_TH-P_SMK      GATGTGTTTGAGGACAGTGTTGTGCAAGTTATTGAATTGCTAAATGACCACGAGTGTCCT 7963 

EU126128_HA-P      GATGTTTTTGAGGATAGTGTTGCGCAAGTTATCGAGCTGTTAAATGATCATGAGTGTCCC 7963 

X67673_TW-P        GATGTTTTTGAGGATAGTGTTGCGCAAGTTATCGAGCTGTTAAATGATCATGAGTGTCCC 7963 

EF017707_IN-P      GATGTTTTTGAAGATAGTGTCGCACAAGTTGTCGAACTGTTAAATGATCACGAGTGTCCT 7960 

EF183499_CN-P      GAAGTGTTTGAGGAAAGCGTTGAACAAGTTGTTGAGTTGCTAAATGACCATGAGTGTCCT 7963 

AY231130_MX-P      GATATTTTTGAGGATAGTGTCGCGCAAGTTGTCGAACTGTTGAACGATCACGAGTGTTTT 7963 

DQ374152_BZ-W      GATGTTTTTGAGGATAGTGTTGCGCAAGTTATCGAGCTGTTGAATGATCATGAATGTCCT 7963 

AY162218_TH-P      GATGTGTTTGAAGAAAGCGTTGCACAAGTTGTCGAGTTGCTAAATGACCACGAATGCCCT 7963 

                   **  * ***** ** ** **    ****** * **  ** * ** ** ** ** **     

 

X97251-TW          GAGCTTGAATACATCACAGATAGCGAGGTCATCATACAAGCTCTAAATATGGATGCTGCT 8023 

AY010722_TH-W      GAGCTCGAATACGTCACAGACAGCGAGGTCATCATACAAGCTCTAAACATGGATGCAGCG 8023 

EU882728_TW-P      GAGCTCGAATACATCACAGATAGCGAGGTCATCATACAAGCTCTAAATATGGATGCTGCT 8023 

AY027810_TW-W      GAACTCGAATACATCACAGATAGCGAGGTCATCATACAAGCTCTAAATATGGATGCTGCT 8025 

EU475877_IN-W      GAACTTGAATACATCACAGACAGTGAGGTGATAACTCAAGCTTTGAACATGGACGCAGCT 8032 

PRSV_TH-P_SMK      GAACTCGAGTACATTACAGATAGCGAGGTCATCATACAAGCTCTCAATATGGATGCTGCT 8023 

EU126128_HA-P      GAACTTGAATACATTACAGACAGTGAAGTCATTATACAAGCCTTGAACATGGATGCAGCT 8023 

X67673_TW-P        GAACTTGAATACATAACAGACAGTGAAGTGATTATACAAGCCTTGAACATGGATGCAGCT 8023 

EF017707_IN-P      GAACTTGAATACATCACAGACAGTGAGGTGATAACTCAAGCTTTGAACATGGACGCAGCT 8020 

EF183499_CN-P      GAACTCGAATACGTCACAGATAGCGAAGTCATCGTACAAGCTTTAAATATGGATGCTGCT 8023 

AY231130_MX-P      GAACTTGAATATATTACAGACAGTGAAGTGATTATTCAGGCCTTGAACATGGATGCAGCT 8023 

DQ374152_BZ-W      GAACTTGAATACATAACAGATAGTGAAGTGATTATTCAAGCTTTGAACATGGATGCAGCT 8023 

AY162218_TH-P      GAACTCGAATACATCACAGATAGCGAGGTCATTATACAAGCTCTAAACATGGATGCTGCT 8023 

                   ** ** ** **  * ***** ** ** ** **    ** **  * ** ***** ** **  

 

X97251-TW          GTTGGGGCTCTATACACAGGAAAGAAAAGAAAATATTTCGAAGGATCAACGGTTGAGCAC 8083 

AY010722_TH-W      GTCGGAGCTTTGTACACAGGAAAGAAGAGAAAATACTTCGAAGGATCAACAGTTGAGCAC 8083 

EU882728_TW-P      GTTGGGGCTTTGTACACAGGAAAGAAAAGAAAATATTTCGAAGGATCAACGGTTGAGCAC 8083 

AY027810_TW-W      GTTGGGGCCTTGTACAAAGGAAAGAAAAGGAAATATTTCGAAGGATCAACGGTTGAGCAT 8085 

EU475877_IN-W      GTCGGGGCCTTGTACACAGGAAAGAAAAGGAAATATTTCGAGGGTTCGACAGTGGAACAT 8092 

PRSV_TH-P_SMK      GTTGGAGCTTTATACACAGGAAAGAAAAGGAAATACTTCGAAGGCTCAACAGTCGAACAA 8083 

EU126128_HA-P      GTTGGAGCCTTATATACGGGAAAGAAACGGAAATATTTTGAGGGATCAACAGTGGAGCAT 8083 

X67673_TW-P        GTCGGAGCCTTATATACGGGAAAGAAAAGGAAATATTTTGAGGGATCAACAGTGGAGCAT 8083 

EF017707_IN-P      GTCGGGGCCTTGTACACAGGAAAGAAAAGGAAATATTTCGAGGGTTCGACAGTGGAACAT 8080 

EF183499_CN-P      GTTGGAGCTTTGTACACAGGAAAGAAAAGAAAATATTTTGAAGGATCAACAGTTGAGCAT 8083 

AY231130_MX-P      GTTGGAGCCTTGTACACAGGAAAGAAAAGGAAATATTTTGAGGGTTCAACAGTGGAGCAT 8083 

DQ374152_BZ-W      GTCGGAGCCCTCTACACGGGAAAGAAAAGGAAATATTTTGAGGGGTCGACAGTGGAGCAT 8083 

AY162218_TH-P      GTCGGAGCTTTGTACACAGGAAAGAAAAGGAAATACTTCGAGGGATCGACAGTTGATCAC 8083 

                   ** ** **  * ** *  ********  * ***** ** ** ** ** ** ** ** **  

 

X97251-TW          AGACAGGCTCTAGTGCGGAAAAGTTGTGAGCGTCTGTATGGAGGGCAGATGGGTGTGTGG 8143 

AY010722_TH-W      AGACAGGCCCTAGTTCGGAAAAGTTGCGAGCGTCTTTATGAAGGGCGGATGGGTGTTTGG 8143 

EU882728_TW-P      AGGCATGCTCTAGTGCGGAAAAGTTGTGAGCGTTTGTATGAAGGGCGGATGGGTGTGTGG 8143 

AY027810_TW-W      AGACATACTCTAGTGCGGAAAAGTTGTGAGCGTTTGTATGAAGGGCGGATGGGTGTGTGG 8145 

EU475877_IN-W      AGACAAGCCCTTGTACGGAAAAGCTGTGAACGTCTCTATGAAGGGCGGATGGGAGTCTGG 8152 

PRSV_TH-P_SMK      AGACAGGCTCTAGTGCGCAAGAGTTGTGAGCGTCTATACGAGGGGCGAATGGGTATTTGG 8143 

EU126128_HA-P      AGACAAGCTCTTGTACGGAAAAGCTGTGAGCGTCTCTACGAAGGGAGAATGGGCGTCTGG 8143 

X67673_TW-P        AGACAAGCTCTTGTACGGAAAAGCTGTGAGCGTCTCTACGAAGGGAGAATGGGCGTCTGG 8143 

EF017707_IN-P      AGACAAGCCCTTGTACGGAAAAGCTGTGAACGTCTCTATGAAGGGCGGATGGGAGTCTGG 8140 

EF183499_CN-P      AGACAAGCCCTAGTGCGGAAGAGTTGTGAACGCCTGTATGAAGGTCGGATGGGCGTTTGG 8143 

AY231130_MX-P      AGACAAGCACTTGTGCGGAAAAGCTGTGAGCGTCTCTATGAAGGGAGAATGGGAGTCTGG 8143 

DQ374152_BZ-W      AGACAAGCTCTTGTGCGGAAAAGCTGTGAGCGTCTCTATGAAGGGCGAATGGGAATCTGG 8143 

AY162218_TH-P      AGACAAGCCTTAGTGCGAAAGAGTTGTGAGCGTCTGTATGAAGGACGAATGGGCATATGG 8143 

                   ** **  *  * ** ** ** ** ** ** **  * ** *  **    *****  * *** 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



192 
 

 

 

X97251-TW          AACGGATCATTAAAGGCCGAGCTGCGACCTGCAGAGAAAGTTCTAGCCAAAAAGACAAGA 8203 

AY010722_TH-W      AATGGATCGTTGAAGGCCGAGCTGCGACCTGCAGAGAAAGTTCTAGCCAAAAAGACAAGA 8203 

EU882728_TW-P      AATGGATCATTAAAGGCCGAGCTGCGACCCACAGAGAAAGTTCTGGCCAAAAAGACAAGA 8203 

AY027810_TW-W      AATGGATCATTAAAGGCCGAGCTGCGACCCGCAGAAAAAGTTCTGGCCAAAAAGACAAGA 8205 

EU475877_IN-W      AACGGATCGTTGAAGGCTGAACTGAGACCAGCTGAGAAAGTGCTCGCGAAGAAAACAAGG 8212 

PRSV_TH-P_SMK      AACGGATCGCTAAAGGCTGAGTTGCGACCTGCAGAGAAAGTCTTAGCTAAAAAGACAAGA 8203 

EU126128_HA-P      AACGGTTCGCTGAAGGCAGAACTGAGACCAGCTGAGAAAGTGCTCGCGAAAAAGACAAGG 8203 

X67673_TW-P        AACGGTTCGCTGAAGGCAGAACTGAGACCAGCTGAGAAAGTGCTCGCGAAAAAGACAAGG 8203 

EF017707_IN-P      AACGGATCGTTGAAGGCTGAACTGAGACCAGCTGAGAAAGTGCTCGCGAAGAAAACAAGG 8200 

EF183499_CN-P      AATGGATCACTAAAAGCTGAGTTGCGACCTGCAGAGAAAGTCTTAGCCAAAAAGACAAGG 8203 

AY231130_MX-P      AATGGGTCGCTAAAGGCTGAACTGAGACCAGCTGAAAAAGTGCTCGCGAAAAAGACAAGG 8203 

DQ374152_BZ-W      AACGGTTCATTGAAGGCTGAATTGAGACCAGCGGAAAAAGTGCTCGCGAAGAAAACTAGG 8203 

AY162218_TH-P      AATGGATCGCTAAAGGCCGAGCTGCGACCTGCAGAAAAAGTTTTGGCCAAAAAGACAAGA 8203 

                   ** ** **  * ** ** **  ** ****  * ** *****  * ** ** ** ** **  

 

X97251-TW          TCTTTCACTGCGGCGCCTCTCGACACTTTGTTGGGAGCCAAAGTTTGTGTTGATGATTTC 8263 

AY010722_TH-W      TCTTTCACAGCAGCGCCTCTCGACACTTTGTTGGGAGCTAAAGTTTGCGTTGATGATTTC 8263 

EU882728_TW-P      TCTTTCACTGCGGCACCTCTCGACACTTTGTTGGGAGCCAAAGTTTGTGTTGATGATTTC 8263 

AY027810_TW-W      TCTTTCACTGCGGCGCCTCTCGACACTTTGTTGGGAGCCAAAGTTTGTGTTGATGATTTC 8265 

EU475877_IN-W      TCATTTACAGCAGCTCCTCTTGACACATTGTTAGGAGCCAAAGTCTGCGTTGATGACTTC 8272 

PRSV_TH-P_SMK      TCTTTCACCGCAGCGCCCCTTGATACTTTGCTGGGAGCCAAAGTTTGTGTTGATGATTTC 8263 

EU126128_HA-P      TCATTTACAGCAGCCCCTCTTGACACACTATTAGGAGCCAAAGTCTGCGTTGATGATTTC 8263 

X67673_TW-P        TCATTTACAGCAGCCCCTCTTGACACACTATTAGGAGCCAAAGTCTGCGTTGATGATTTC 8263 

EF017707_IN-P      TCATTTACAGCAGCTCCTCTTGACACATTGTTAGGAGCCAAAGTCTGCGTTGATGACTTC 8260 

EF183499_CN-P      TCTTTCACTGCGGCACCTCTCGACACTTTGTTGGGAGCTAAAGTTTGTGTTGATGATTTC 8263 

AY231130_MX-P      TCATTTACAGCAGCTCCTCTTGACACACTGTTAGGAGCCAAAGTCTGCGTTGATGATTTC 8263 

DQ374152_BZ-W      CCATTTACAGCAGCTCCTCTTGACACACTGTTGGGAGCCAAGGCCTGCGTTGATGATTTC 8263 

AY162218_TH-P      TCTTTCACTGCGGCGCCTCTCGATACTTTGTTGGGAGCTAAGGTTTGTGTTGATGACTTC 8263 

                    * ** ** ** ** ** ** ** **  *  * ***** ** *  ** ******** *** 

 

X97251-TW          AATAATTGGTTCTACAGCAAAAATATGGAGTGTCCTTGGACTGTTGGCATGACAAAGTTT 8323 

AY010722_TH-W      AACAATTGGTTCTACAGCAAAAATATGGAGTGTCCCTGGACTGTTGGCATGACGAAGTTT 8323 

EU882728_TW-P      AATAATTGGTTCTACAGCAAAAACATGGAGTGTCCTTGGACTGTTGGCATGACGAAGTTT 8323 

AY027810_TW-W      AATAATTGGTTTTACAGCAAAAATATGGAGTGTCCTTGGACTGTTGGCATGACCAAGTTT 8325 

EU475877_IN-W      AATAACTGGTTCTACAGTAAGAATATGGAATGCCCGTGGACCGTCGGGATGACAAAATTT 8332 

PRSV_TH-P_SMK      AATAATTGGTTCTACAGCAAAAATATGGAATGTCCTTGGACTGTTGGTATGACAAAGTTT 8323 

EU126128_HA-P      AACAACTGGTTTTACAGTAAGAATATGGAGTGCCCATGGACCGTCGGGATGACAAAATTT 8323 

X67673_TW-P        AACAACTGGTTTTACAGTAAGAATATGGAGTGCCCATGGACCGTCGGGATGACAAAATTT 8323 

EF017707_IN-P      AATAACTGGTTCTACAGTAAGAATATGGAATGCCCGTGGACCGTCGGGATGACAAAATTT 8320 

EF183499_CN-P      AATAATTGGTTCTACAGCAAAAACATGGAATGTCCTTGGACTGTTGGCATGACAAAGTTT 8323 

AY231130_MX-P      AACAACTGGTTCTACAGTAAGAACATGGAATGTCCATGGACCGTTGGGATGACAAAATTT 8323 

DQ374152_BZ-W      AACAACTGGTTTTATAGTAAAAATATGGAATGCCCATGGACTGTTGGGATGACAAAATTT 8323 

AY162218_TH-P      AACAATTGGTTCTACAGCAAAAACATGGAGTGTCCTTGGACTGTTGGCATGACAAAGTTT 8323 

                   ** ** ***** ** ** ** ** ***** ** ** ***** ** ** ***** ** *** 

 

X97251-TW          TATAAAGGCTGGGACGAATTTTTGAGAAAATTTCCTGATGGCTGGGTTTATTGTGATGCA 8383 

AY010722_TH-W      TACAAAGGCTGGGACGAATTTTTGAGGAAATTCCCTGATGGTTGGGTTTACTGCGGTGCA 8383 

EU882728_TW-P      TATAAAGGCTGGGATGAATTCTTGAGAAAATTTCCTGATGGCTGGGTTTATTGCGATGCA 8383 

AY027810_TW-W      TATAAAGGCTGGGACGAATTCTTGAGGAAATTTCCTGATGGCTGGGTTTACTGTGATGCA 8385 

EU475877_IN-W      TACAAAGGCTGGGACGAGTTTCTGAGAAGATTTCCCGACGGCTGGGTGTATTGTGACGCA 8392 

PRSV_TH-P_SMK      TATAAAGGCTGGGACGAATTTTTGAGGAAATTCCCTGATGGTTGGGTTTATTGTGATGCG 8383 

EU126128_HA-P      TACAAAGGCTGGGATGAGTTCCTGAGGAAATTTCCTGACGGCTGGGTGTACTGTGATGCA 8383 

X67673_TW-P        TACAAAGGCTGGGATGAGTTCCTGAAGAAATTTCCTGACGGCTGGGTGTACTGTGATGCA 8383 

EF017707_IN-P      TACAAAGGCTGGGACGAGTTTCTGAGAAGATTTCCCGACGGCTGGGTGTATTGTGACGCA 8380 

EF183499_CN-P      TACAAAGGCTGGGATGAATTTTTAAGAAAATTTCCTGACGGTTGGATTTATTGCGATGCA 8383 

AY231130_MX-P      TACAAAGGCTGGGATGAGTTTCTGAAGAAGTTTCCTGAAGGCTGGGTGTATTGTGATGCA 8383 

DQ374152_BZ-W      TACAAAGGCTGGGACGAGTTTTTGAAGAAATTTCCTGACGGCTGGGTGTATTGTGATGCA 8383 

AY162218_TH-P      TATAAAGGCTGGGATGAATTTTTGAGAAAATTTCCTGATGGTTGGGTTTATTGTGATGCA 8383 

                   ** *********** ** **  * *  *  ** ** ** ** *** * ** ** *  **  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



193 
 

 

 

X97251-TW          GATGGATCTCAGTTTGATAGCTCTTTGACACCATATTTGCTTAATGCTGTGTTGTCAATT 8443 

AY010722_TH-W      GATGGATCTCAGTTCGATAGTTCTTTGACACCATATTTGCTTAATGCTGTGTTGTCTATC 8443 

EU882728_TW-P      GATGGATCTCAGTTTGATAGCTCTTTAACACCATATTTGCTTAATGCTGTGTTATCAATT 8443 

AY027810_TW-W      GATGGATCTCAGTTCGATAGCTCTTTGACACCATATTTGCTTAATGCTGTGTTGTCAATT 8445 

EU475877_IN-W      GATGGTTCCCAGTTCGATAGCTCATTAACACCATACTTGTTGAACGCTGTGTTATCAATT 8452 

PRSV_TH-P_SMK      GACGGGTCTCAATTTGATAGCTCTTTGACACCATACTTGCTTAATGCTGTATTGTCAATT 8443 

EU126128_HA-P      GACGGTTCCCAGTTCGATAGCTCATTAACACCATACTTGTTGAATGCTGTGCTATCAATT 8443 

X67673_TW-P        GATGGTTCCCAGTTCGATAGCTCATTAACACCATACTTGTTGAATGCTGTGCTATCAATT 8443 

EF017707_IN-P      GATGGTTCCCAGTTCGATAGCTCATTAACACCATACTTGTTGAACGCTGTGTTATCAATT 8440 

EF183499_CN-P      GATGGATCCCAGTTTGACAGTTCTTTGACACCATACTTGCTAAATGCTGTATTATCAATT 8443 

AY231130_MX-P      GATGGCTCCCAGTTCGATAGCTCATTGACACCATACTTGTTAAATGCTGTGTTGTCAATC 8443 

DQ374152_BZ-W      GATGGCTCCCAGTTTGATAGCTCATTAACACCATACTTGTTGAATGCTGTGCTATCAATT 8443 

AY162218_TH-P      GATGGGTCTCAGTTCGATAGCTCTTTGACACCATACTTGCTTAATGCTGTATTGTCAATT 8443 

                   ** ** ** ** ** ** ** ** ** ******** *** * ** *****  * ** **  

 

X97251-TW          CGATTGTGGGCTATGGAAGATTGGGATATTGGATCTCAGATGCTTAAGAATTTATATGGA 8503 

AY010722_TH-W      CGACTGTGGGCTATGGAGGATTGGGACATTGGAGCTCAGATGCTTAAGAACTTGTATGGA 8503 

EU882728_TW-P      CGACTGTGGGCTATGGAAGATTGGGATATTGGAGCTCAAATGCTTAAGAATCTATATGGA 8503 

AY027810_TW-W      CGATTGTGGGCTATGGAAGATTGGGACATTGGAGCTCAGATGCTTAAAAATCTGTATGGA 8505 

EU475877_IN-W      CGATTATGGGCGATGGAAGATTGGGATATTGGAGAGCAAATGCTCAAGAATTTGTATGGG 8512 

PRSV_TH-P_SMK      CGACTGTGGGCTATGGAGGAATGGGAGATTGGAGCGCAAATGCTTAAAAATCTATATGGA 8503 

EU126128_HA-P      CGGTTATGGGCGATGGAAGATTGGGATATTGGAGAGCAAATGCTTAAGAACTTGTACGGG 8503 

X67673_TW-P        CGGTTATGGGCGATGGAGGATTGGGATATTGGAGAGCAAATGCTTAAGAACTTGTACGGG 8503 

EF017707_IN-P      CGATTATGGGCGATGGAAGATTGGGATATTGGAGAGCAAATGCTCAAGAATTTGTATGGG 8500 

EF183499_CN-P      CGACTGTGGGCTATGGAAGATTGGGATATTGGAACTCAAATGCTTAAAAATTTATACGGA 8503 

AY231130_MX-P      CGGTTATGGGCAATGGAGGATTGGGATATTGGAGAGCAAATGCTTAAGAATTTGTATGGG 8503 

DQ374152_BZ-W      CGGTTATGGGCAATGGAGGATTGGGATGTTGGAGAGCAAATGCTTAAAAACCTGTATGGG 8503 

AY162218_TH-P      CGACTGTGGGCTATGGAAGATTGGGATATTGGAGCTCAGATGCTCAAGAACCTGTATGGA 8503 

                   **  * ***** ***** ** *****  *****   ** ***** ** **  * ** **  

 

X97251-TW          GAAATTACATACACACCTATTTTGACACCTGATGGGACGATTGTCAAGAAATTCAAAGGA 8563 

AY010722_TH-W      GAAATCACTTACACACCTATTTTGACACCTGATGGGACGATTGTCAAGAAGTTTAAAGGA 8563 

EU882728_TW-P      GAAATTACGTACACACCTATTTTGACACCTGATGGAACGATTGTCAAGAAATTCAAAGGG 8563 

AY027810_TW-W      GAAATTACATACACACCTATTTTGACACCTGATGGAACGATTGTCAAGAAATTCAAAGGG 8565 

EU475877_IN-W      GAGATCACATACACGCCAATCTTAACACCAGACGGAACAATTGTCAAGAAGTTCAAAGGA 8572 

PRSV_TH-P_SMK      GAAATTACATACACACCCATTTTGACACCTGATGGGACAATTGTCAAGAAGTTTAAAGGG 8563 

EU126128_HA-P      GAAATCACTTACACGCCAATATTGACACCAGATGGAACAATTGTCAAGAAATTCAAGGGC 8563 

X67673_TW-P        GAAATCACTTACACGCCAATACTGACGCCAGATGGAACAATTGTCAAGAAATTCAAGGGC 8563 

EF017707_IN-P      GAGATCACATACACGCCAATCTTAACACCAGACGGAACAATTGTCAAGAAGTTCAAAGGA 8560 

EF183499_CN-P      GAAATAACATATACACCTATTTTAACACCCGATGGGACAATTGTTAAGAAATTCAAAGGG 8563 

AY231130_MX-P      GAAATTACTTACACGCCAATATTGACACCGGATGGGACAATCGTCAAGAAGTTCAAAGGA 8563 

DQ374152_BZ-W      GAAATTACTTACACACCAATATTGACACCGGATGGAACAATTGTTAAAAAATTCAAGGGA 8563 

AY162218_TH-P      GAAATTACATACACCCCTATCTTGACACCTGATGGAACAATTGTCAAGAAATTCAAAGGG 8563 

                   ** ** ** ** ** ** **  * ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** **  

 

X97251-TW          AATAATAGTGGTCAACCTTCAACAGTTGTTGATAACACACTGATGGTTTTAATTACAATG 8623 

AY010722_TH-W      AACAACAGTGGCCAACCCTCAACAGTTGTCGATAATACATTGATGGTTTTAATCACAATG 8623 

EU882728_TW-P      AATAATAGTGGTCAACCTTCAACAGTTGTCGATAACACACTGATGGTTTTAATCACAATG 8623 

AY027810_TW-W      AATAATAGTGGTCAACCTTCAACAGTTGTCGATAACACACTAATGGTTTTAATCACAATG 8625 

EU475877_IN-W      AATAATAGTGGCCAACCTTCGACAGTTGTCGACAATACATTAATGGTTCTAATTACAATG 8632 

PRSV_TH-P_SMK      AATAATAGTGGCCAACCTTCAACAGTCGTCGACAACACACTGATGGTTTTGATCACAGTG 8623 

EU126128_HA-P      AATAATAGTGGCCAACCTTCGACAGTTGTTGATAATACATTAATGGTTTTAATCACAATG 8623 

X67673_TW-P        AATAATAGTGGCCAACCTTCGACAGTTGTTGATAATACATTGATGGTTTTAATCACAATG 8623 

EF017707_IN-P      AATAATAGTGGCCAACCTTCGACAGTTGTCGACAATACATTAATGGTTCTAATTACAATG 8620 

EF183499_CN-P      AATAATAGTGGTCAGCCTTCGACAGTTGTCGATAACACACTGATGGTTTTAATCACAATG 8623 

AY231130_MX-P      AATAATAGTGGTCAACCTTCGACAGTTGTTGATAATACATTAATGGTTTTAATCACAATG 8623 

DQ374152_BZ-W      AATAATAGTGGCCAACCTTCGACAGTTGTCGACAATACACTAATGGTTTTAATCACAATG 8623 

AY162218_TH-P      AATAATAGTGGCCAACCTTCAACAGTTGTCGATAACACACTGATGGTTTTAATCACAATG 8623 

                   ** ** ***** ** ** ** ***** ** ** ** *** * ****** * ** *** ** 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 
 
 



194 
 

 

 

X97251-TW          TATTACGCGCTACGCAAGGCTGGTTATGACACAAAGGCTCAGGAGGACATGTGTGTGTTT 8683 

AY010722_TH-W      TATTACGCACTACGCAAGGCTGGCTACGACACGAAGGCCCAGGAAGATATGTGCGTATTT 8683 

EU882728_TW-P      TATTACGCGCTACGCAAGGCTGGTTACGACACAAAGGCTCAGGAGGACATGTGTGTGTTT 8683 

AY027810_TW-W      TATTACGCGCTACGCAAGGCTGGTTACGACACAAAGGCTCAGGAGGACATGTGTGTGTTC 8685 

EU475877_IN-W      TATTACGCACTGCGAAAGGCTGGTTACGATACGAGGGCCCAAGAAGATATGTGTGTATTT 8692 

PRSV_TH-P_SMK      TGCTACGCGCTACGCAAGGCTGGTTACGACACGAAGGCCCAGGAAGATATGTGTGTGTTT 8683 

EU126128_HA-P      TATTACGCACTGCGGAAGGCTGGTTACGATACGAAGACTCAAGAAGATATGTGTGTATTT 8683 

X67673_TW-P        TATTACGCACTACGGAAGGCTGGTTACGATACGAAGACTCAAGAAGATATGTGTGTATTT 8683 

EF017707_IN-P      TATTACGCACTGCGAAAGGCTGGTTACGATACGAGGGCCCAAGAAGATATGTGTGTATTT 8680 

EF183499_CN-P      TATTATGCGTTACGCAAGGCTGGTTACGACACGAAGGCTCAGGAGGAAATGTGTGTGTTT 8683 

AY231130_MX-P      TATTACGCACTACGGAAGATTGGTTATGATACGAAGGCTCAAGAAGACATGTGTGTATTT 8683 

DQ374152_BZ-W      TATTACGCACTGCGGAAGGCTGGTTACGATGCAAAGGCTCAAGAGGATATGTGTGTATTC 8683 

AY162218_TH-P      TACTACGCGCTGCGTAAGGCTGGTTACGACACGGAGGCCCAGAAAGAATTGTGTGTGTTT 8683 

                   *  ** **  * ** ***  *** ** **  *   * * **  * **  **** ** **  

 

X97251-TW          TATATCAATGGTGATGATCTCTGTATTGCCATCCACCCAGATCATGAACATGTTCTTGAC 8743 

AY010722_TH-W      TATATCAATGGTGATGATCTCTGTATCGCCATCCACCCTGATCACGAGCATGTTCTTGAC 8743 

EU882728_TW-P      TATATTAATGGTGATGATCTCTGTATTGCCATCCACCCAGATCATGAGCATGTTCTTGAC 8743 

AY027810_TW-W      TATATCAATGGTGATGATCTCTGTATTGCCATTCACCCAAATCATGAACATGTTCTTGAC 8745 

EU475877_IN-W      TATATCAATGGTGATGATCTCTGTATTGCCATTCACCCGGATCATGAGCATGTTCTTGAC 8752 

PRSV_TH-P_SMK      TATATCAATGGTGATGATCTCTGTATCGCCATTCACCCGGATCACGAACATGTTCTTGAC 8743 

EU126128_HA-P      TATATCAATGGTGATGATCTCTGTATTGCCATTCACCCGGATCATGAGCATGTTCTTGAC 8743 

X67673_TW-P        TATATCAATGGTGATGATCTCTGTATTGCCATTCACCCGGATCATGAGCATGTTCTTGAC 8743 

EF017707_IN-P      TATATCAATGGTGATGATCTCTGTATTGCCATTCACCCGGATCATGAGCATGTTCTTGAC 8740 

EF183499_CN-P      TATATCAATGGCGATGATCTCTGTATTGCCATACACCCGGATCATGAACATGTTCTTGAC 8743 

AY231130_MX-P      TATATCAATGGTGATGACCTCTGTATTGCAATTCACCCGGATCATGAGCATGTTCTTGAC 8743 

DQ374152_BZ-W      TACATAAACGGTGATGATCTCTGTATCGCCATTCACCCGGATCACGAGCACGTTCTTGAC 8743 

AY162218_TH-P      TATATCAATGGCGATGATCTCTGTATCGCCATTCACCCAGATCATGAACATGTTCTTGTC 8743 

                   ** ** ** ** ***** ******** ** ** *****  **** ** ** ******* * 

 

X97251-TW          TCATTCTCTAGTTCATTTGCTGAACTTGGACTTAAGTATGATTTCAATCAAAGACACCGA 8803 

AY010722_TH-W      TCATTCTCTAGTTCATTTGCTGAGCTTGGACTCAAATATGATTTCACTCAAAGACACCGG 8803 

EU882728_TW-P      TCATTCTCTAGCTCATTTGCTGAGCTTGGACTTAAGTACGATTTCACTCAAAGGCACCGA 8803 

AY027810_TW-W      TCATTCTCTAGTTCATTTGCTGAACTTGGGCTTAAGTATGATTTCACTCAAAGGCACCGA 8805 

EU475877_IN-W      TCATTTTCTAGTTCATTTGCTGAGCTTGGCCTTAAGTATGACTTCACACAAAGGCACCGA 8812 

PRSV_TH-P_SMK      TCATTCTCTAGTTCATTTGCTGAGCTTGGACTCAAGTATGATTTCACTCAAAGGCACCGA 8803 

EU126128_HA-P      TCATTCTCTAGTTCATTTGCTGAGCTTGGGCTTAAGTATGATTTCGCACAAAGGCATCGG 8803 

X67673_TW-P        TCATTCTCTAGTTCATTTGCTGAGCTTGGGCTTAAGTATGATTTCGCACAAAGGCATCGG 8803 

EF017707_IN-P      TCATTTTCTAGTTCATTTGCTGAGCTTGGCCTTAAGTATGACTTCACACAAAGGCACCGA 8800 

EF183499_CN-P      TCATTCTCTAACTCATTCGCTGAGCTTGGACTTAAATATGATTTCACTCAAAGGCACCGA 8803 

AY231130_MX-P      TCATTCTCTAGTTCATTTGCTGAGCTTGGGCTTAAGTATGACTTCACACAAAGGCACCGG 8803 

DQ374152_BZ-W      TCATTCTCTAGCTCATTTTCTGAGCTCGGGCTTAAGTATGATTTCACACAGAGGCATCGG 8803 

AY162218_TH-P      TCATTCTCTAGTTCATTTGCTGAGCTTGGACTCAAATATGATTTCACTCAAAGACACCGA 8803 

                   ***** ****  *****  **** ** ** ** ** ** ** ***   ** ** ** **  

 

X97251-TW          AATAAACAAGATTTGTGGTTCATGTCACATCGAGGTATTCTGATCGATGACATTTATATC 8863 

AY010722_TH-W      AATAAACAAGATCTGTGGTTCATGTCGCATCGAGGTATTCTGATCGATGACATTTACATT 8863 

EU882728_TW-P      AATAAACAAGATTTGTGGTTCATGTCACATCGAGGTATTCTGATCGATGACATCTACATC 8863 

AY027810_TW-W      AATAAACAAGATTTGTGGTTCATGTCACATCGAGGTATTCTGATCGATGACATCTATATC 8865 

EU475877_IN-W      AGTAAACAGGATTTGTGGTTTATGTCGCATCGAGGTATTCTGATCGACGACATTTACATT 8872 

PRSV_TH-P_SMK      AACAAGCAAGATTTGTGGTTTATGTCGCATCGAGGTATTCTGATCGATGACGTTTACATT 8863 

EU126128_HA-P      AATAAACAGAATTTGTGGTTCATGTCGCATCGAGGTATTCTAATTGATGACATTTACATT 8863 

X67673_TW-P        AATAAACAGAATTTGTGGTTTATGTCGCATCGAGGTATTCTGATTGATGACATTTACATT 8863 

EF017707_IN-P      AGTAAACAGGATTTGTGGTTTATGTCGCATCGAGGTATTCTGATCGACGACATTTACATT 8860 

EF183499_CN-P      GATAAACAAAATTTGTGGTTCATGTCACATCGAGGTATTCTGATCGATGACATTTATATT 8863 

AY231130_MX-P      AATAAACAGGATTTGTGGTTTATGTCGCATCGAGGTATTCTGATCGATGACATTTACATT 8863 

DQ374152_BZ-W      AATAAACAGGATTTGTGGTTTATGTCGCATCGAGGTATTCTGATCGATGACATTTACATC 8863 

AY162218_TH-P      AACAAACAAGATTTGTGGTTCATGTCGCATCGAGGTATTCTGATCGGTGACACTTACATT 8863 

                      ** **  ** ******* ***** ************** ** *  ***   ** **  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
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X97251-TW          CCCAAACTTGAACCTGAAAGAATTGTAGCCATCCTTGAGTGGGACAAATCTAAGCTTCCA 8923 

AY010722_TH-W      CCTAAACTTGAACCCGAGAGAATTGTGGCCATCCTTGAGTGGGACAAATCTAAGCTTCCG 8923 

EU882728_TW-P      CCCAAACTTGAACCTGAAAGAATTGTGGCCATCCTTGAGTGGGACAAATCTAAGCTTCCA 8923 

AY027810_TW-W      CCCAAACTTGAACCTGAAAGAATCGTGGCCATCCTTGAATGGGACAAATCTAAGCTTCCA 8925 

EU475877_IN-W      CCAAAACTTGAACCTGAGCGAATTGTCGCAATTCTTGAGTGGGACAAATCCAAGCTTCCG 8932 

PRSV_TH-P_SMK      CCTAATCTTGAACCTGAGAGAACTGTGGCTATCCTTGAGTGGGACAAATCTAAGCTTCCA 8923 

EU126128_HA-P      CCAAAACTTGAACCTGAGCGAATTGTCGCAATTCTTGAATGGGACAAATCTAAGCTCCCG 8923 

X67673_TW-P        CCAAAACTTGAACCTGAGCGAATTGTCGCAATTCTTGAATGGGACAAATCTAAGCTTCCG 8923 

EF017707_IN-P      CCAAAACTTGAACCTGAGCGAATTGTCGCAATTCTTGAGTGGGACAAATCCAAGCTTCCG 8920 

EF183499_CN-P      CCTAAACTTGAACCTGAAAGAATCGTAGCTATTCTTGAGTGGGACAAATCTAAGCTTCCA 8923 

AY231130_MX-P      CCGAAACTTGAACCTGAGCGAATTGTTGCAATTCTTGAATGGGACAAATCTAAGCTTCCA 8923 

DQ374152_BZ-W      CCGAAACTTGAACCTGAGCGAATTGTTGCAATTCTTGAATGGGACAAATCTAAGCTTCCG 8923 

AY162218_TH-P      CCTAAACTTGAACCTGAAAGAATCGTGGCTATCCTTGAGTGGGACAAATCTAAGCTTCCA 8923 

                   ** ** ******** **  ***  ** ** ** ***** *********** ***** **  

 

X97251-TW          GAACATCGATTGGAAGCTATTACAGCAGCAATGATAGAATCATGGGGATACGAGGAGCTA 8983 

AY010722_TH-W      GAACATCGGTTGGAAGCTATTACAGCAGCAATGATAGAGTCATGGGGATACGGGGAGTTA 8983 

EU882728_TW-P      GAACATCGATTGGAAGCTATTACAGCAGCAATGATAGAGTCATGGGGATATGAGAAGTTA 8983 

AY027810_TW-W      GAACATCGATTGGAAGCTATCACAGCAGCAATGATAGAGTCATGGGGATATGAGGAGTTA 8985 

EU475877_IN-W      GAGCATCGATTGGAGGCAATCACGGCAGCAATGATAGAGTCATGGGGTTATGGAGAGCTA 8992 

PRSV_TH-P_SMK      GAACATCGATTGGAAGCTATAACAGCAGCAATGATAGAGTCATGGGGATACGGGGAGTTG 8983 

EU126128_HA-P      GAGCATCGATTGGAGGCAATCACAGCGGCAATGATAGAGTCATGGGGTCATGGTGATCTA 8983 

X67673_TW-P        GAGCATCGATTGGAGGCAATCACAGCGGCAATGATAGAGTCATGGGGTTATGGTGATCTA 8983 

EF017707_IN-P      GAGCATCGATTGGAGGCAATCACGGCAGCAATGATAGAGTCATGGGGTTATAGTGATTTA 8980 

EF183499_CN-P      GAACACCGGTTAGAAGCTATAACAGCAGCAATGATAGAATCATGGGGATACGAGGAATTG 8983 

AY231130_MX-P      GAGCATCGATTAGAGGCAATCACAGCAGCAATGATAGAGTCATGGGGTTATGGTGAGCTA 8983 

DQ374152_BZ-W      GAACACCGATTGGAGGCGATCACAGCAGCAATGATAGAATCATGGGGTTATGGTGAGCTA 8983 

AY162218_TH-P      GAGCATCGATTAGAGGCTATCACAGCAGCAATGATAGAATCATGGGGATACGGGGAATTG 8983 

                   ** ** ** ** ** ** ** ** ** *********** ********  *     *  *  

 

X97251-TW          ACGCACCAGATCCGCAGGTTCTATCAATGGGTGCTTGAGCAGGCTCCATTCAATGAATTA 9043 

AY010722_TH-W      ACGCACCAGATCCGCAGATTTTATCAATGGGTACTCGAGCAGGCTCCATTCAATGAGTTA 9043 

EU882728_TW-P      ACGAACCAGATTCGCAGGTTCTATCAATGGGTGCTTGAGCAAGCTCCATTCAATGAATTA 9043 

AY027810_TW-W      ACGCACCAGATTCGCAGATTCTACCAATGGGTGCTTGAGCAGGCTCCATATAATGAATTA 9045 

EU475877_IN-W      ACACATCAAATTCGTAGGTTTTACCAATGGGTTCTTGAACAAGCTCCGTTCAATGAGTTA 9052 

PRSV_TH-P_SMK      ACGCACCAGATCCGCAGGTTTTACCAATGGGTTCTTGAGCAGGCTCCATTCAATGAATTA 9043 

EU126128_HA-P      ACACACCAGATTCGCAGATTTTACCAATGGGTTCTTGAGCAAGCTCCATTCAATGAGTTG 9043 

X67673_TW-P        ACACACCAGATTCGTAGATTTTACCAATGGGTTCTTGAGCAAGCTCCATTCAATGAGTTG 9043 

EF017707_IN-P      ACACACCAGATTCGCAGATTTTACCAATGGGTTCTTGAGCAAGCTCCATTCAGTGAGTTG 9040 

EF183499_CN-P      ACGCATCAGATCCGCAGGTTTTATAAATGGGTGCTTGAACAAGCTCCATTCAATGAATTA 9043 

AY231130_MX-P      ACACACCAAATTCGTAGATTTTATCAATGGGTTCTTGAACAAGCTCCATTCAATGAGTTG 9043 

DQ374152_BZ-W      ACACACCAGATTCGTAGATTTTATCAGTGGGTTCATGAACAAGCTCCGTTTAATGAGTTG 9043 

AY162218_TH-P      ACACACCAAATCCGTAGATTTTATCAGTGGGTACTTGAGCAGGCTCCATTCAATGAACTG 9043 

                   **  * ** ** ** ** ** **  * ***** *  ** ** ***** *  * ***  *  

 

X97251-TW          GCGAAGCAGGGCAGGGCTCCATATGTGTCTGAGGTTGGATTGAGGCGCTTATACACTAGT 9103 

AY010722_TH-W      GCGAAGCAGGGCAGGGCTCCATATGTGTCTGAAGTTGGATTGAGGCGCTTGTACACTAGT 9103 

EU882728_TW-P      GCGAGGCAGGGCAGGGCTCCATATGTGTCTGAGGTTGGATTGAGGCGCTTATACACTAGT 9103 

AY027810_TW-W      GCGAAACAAGGTAGGGCTCCATATGTGTCTGAGGTTGGATTGAGGCGCTTATCCACTAGT 9105 

EU475877_IN-W      GCCAAACAGGGCAGAGCTCCGTATGTGTCTGAGGTTGGATTGAGGCGCCTGTACACGAGT 9112 

PRSV_TH-P_SMK      GCGAAGCAGGGCAGGGCTCCATATGTGTCTGAGGTTGGATTGAGGCGCCTGTACACTAGT 9103 

EU126128_HA-P      GCGAAACAAGGGAGGGCCCCATACGTCTCGGAAGTTGGATTGAGAAGATTGTACACGAGT 9103 

X67673_TW-P        GCGAAACAAGGAAGGGCCCCATACGTCTCGGAAGTTGGATTAAGAAGATTGTACACAAGT 9103 

EF017707_IN-P      GCAAGACAAGGAAGGGCCCCATACGTCTCAGAGGTTGGATTAAGAAGATTGTACACAAGT 9100 

EF183499_CN-P      GCGAAGCAGGGCAGAGCTCCATATGTGTCTGAAGTTGGATTAAGGCGCCTATACACCAGC 9103 

AY231130_MX-P      GCGAAACAAGGAAGGGCCCCATACGTCTCAGAAGTTGGATTAAGAAGATTGTATACGAGT 9103 

DQ374152_BZ-W      GCGAGACAAGGAAGGGCCCCATACGTCTCGGAAGTTGGATTAAAAAGATTGTATACAAGT 9103 

AY162218_TH-P      GCAAAGCAAGGTAGGGCTCCATATGTGTCCGAGGTTGGATTAAGGCGCTTATACACTAGT 9103 

                   ** *  ** ** ** ** ** ** ** ** ** ******** *   *  * *  ** **  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
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X97251-TW          AAGCGTGGGTCAATGGATGAATTGGAGGCCTACATAGATAAATATTTTGAACGAGAGAGA 9163 

AY010722_TH-W      GAGCGTGGGTCAATGGACGAATTGGAGGCCTACATAGATAAATATTTTGAGCGAGAGAGA 9163 

EU882728_TW-P      AAGCGTGGGTCAATGGATGAATTGGAGGCCTACATAAATAAATATTTTGAGCGAGAAAGG 9163 

AY027810_TW-W      GAGCGTGGGTCAATGGATGAATTGGAGGCCTACATAGATAAATATTTTGAGCGAGAAAGG 9165 

EU475877_IN-W      GAGCGTGGGACAATGGATGAACTGGAAGCCTATATAGATAAATATTTTGAGCGTGAAAGA 9172 

PRSV_TH-P_SMK      GAGCGTGGGTCAATGGATGAGCTAGAAGCCTACATAGATAAATATTTTGAGCGAGAAAGG 9163 

EU126128_HA-P      GAACGTGGATCAATGGACGAATTAGGAGCGTATATAGATAAATACTTTGAGCGTGAGAGA 9163 

X67673_TW-P        GAACGTGGATCAATGGACGAATTAGAAGCGTATATAGATAAATACTTTGAGCGTGAGAGA 9163 

EF017707_IN-P      GAACGCGGATCAATGGATGAATTGGAGGCGTATGTAGATAAATACTTTGAGCGTGAGAGA 9160 

EF183499_CN-P      AAGCGTGGTTCGATGGATGAGTTAGAAGCCTACATAAATAAATATTTTGAGCGAGAAAGG 9163 

AY231130_MX-P      GAACGTGGATCAATGGATGAATTGGAAGCGTATATAGATAAGTACTTTGAGCGTGAGAGG 9163 

DQ374152_BZ-W      GAACGTGGGTCAATGGATGAATTGGAAGCGTATATAGATAAGTATTTTGAACGTGAGAGG 9163 

AY162218_TH-P      GAGCGTGGTTCGATGGATGAGTTAGAAGTCTACATAGATAAATATTTTGAGCGAGAAAGG 9163 

                    * ** **  * ***** **  * *  *  **  ** **** ** ***** ** ** **  

 

X97251-TW          GGAGACTCACCCGAATTACTAGTGTACCATGAATCGAGAAGCACTGACAATCATCAATTA 9223 

AY010722_TH-W      GGAGATTCGCCTGAACTATTGGTGTATCATGAATCCAGAAGTACTGATGATTATCAGCTT 9223 

EU882728_TW-P      GGAGATTCGCCTGAGCTACTGGTGTATTATGAATCGAAAAGCACTGATGATCATCAGTTA 9223 

AY027810_TW-W      GGAGATTCGCCTGAGCTACTGGTGTATCATGAATCGAGAAGCGCTGATGATCATCAGTTA 9225 

EU475877_IN-W      GGAGACTCACCTGAGTTGCTGGTTTACCATGAATCAAAGAGTAATGATGGCTATCAGCTT 9232 

PRSV_TH-P_SMK      GGAGATTCACCTGAGTTACTAGTGTATCATGAATCGAGAAGCGTCGACGATTATCAGTTT 9223 

EU126128_HA-P      GGAGACTCGCCCGAATTACTAGTGTACCATGAATCAAGGAGCACTGATGATTATCAACTT 9223 

X67673_TW-P        GGAGACTCGCCCGAATTACTAGTGTACCATGAATCAAGGGGCACTGATGATTATCAACTT 9223 

EF017707_IN-P      GGAGATTCACCTGAATTACTAGTGTATCACGAATCGATGAGCACTAATGATAATCAGCTT 9220 

EF183499_CN-P      GGAGACGCACCTGAGTTACTGGTATATCATGAATCAAGAAGCACAGACGATCATCAGTTT 9223 

AY231130_MX-P      GGAGAATCACCCGAATTACTAGTGTATCATGAATCGAAGAGCACCGATGATTATCAACTT 9223 

DQ374152_BZ-W      GGAGACTCACCCGAATTACTGGTGTACCATGAATCAAGGAGCATTGATGATTATCAACCT 9223 

AY162218_TH-P      GGAGACTCACCTGATCTACTGGTATATCATGAATCGAGAAGCGCTGATGATCACCATTTT 9223 

                   *****  * ** **  *  * ** **  * ***** *   *     *     * **     

 

X97251-TW          ACCCGCGGCAGTAATACACATGTGTTTCACCAGTCTAAAAATGAAGCTGTGGATACCGGT 9283 

AY010722_TH-W      GTTTGCGGTGAGAGCACACACGTGTTCCACCAGTCCAAAAATGAAGCTGTGGATGCTGGT 9283 

EU882728_TW-P      ACTTGCGGCAGTAACACACATGTGTTTCACCAGTCCCAAAATGAAGCTGTGAATGCTGGT 9283 

AY027810_TW-W      GCCTGCGGCAGCAACACACATGTGTTTCACCAGTCTAAAAATGAAGCTGTGGATGCTGGT 9285 

EU475877_IN-W      GTTTGCGGTGGTGACGTGCATGTGTACCATCAGTCTAAACCAGAAGCTGTGGACGCTGGT 9292 

PRSV_TH-P_SMK      GTTGGCAGTGATGACACACATGTGTTTCACCAGTCTAAAACTGAAGCTGTGGATGCTGGT 9283 

EU126128_HA-P      GTTTGTAGCAACGATACGCATGTGTTTCATCAGTCCAAAAATGAAGCTGTGGATGCTGGT 9283 

X67673_TW-P        GTTTGTAGCAACAATACGCATGTGTTTCATCAGTCCAAGAATGAAGCTGTGGATGCTGGT 9283 

EF017707_IN-P      GTTCGTAGCAGTAACACGCATGTGTTTCATCAGTCCAAAACTGAAGCTGTAGATGCTGGC 9280 

EF183499_CN-P      GTCTGCGGCAGTCATGCACATGTATTTCACCAGTCCAAAAATGAAGCTGTGGATGCTGGT 9283 

AY231130_MX-P      GTTTGTAATAACAATGCACATGTGTTTCATCAGTCAAAAAATGAAGCTGTGGATGCTGGT 9283 

DQ374152_BZ-W      GTTTGTAATAGCAATACACATGTGTTTCATCAGTCCAAAAATGAAGCTGTGGATGCTGGT 9283 

AY162218_TH-P      GTTTGCGGCAATGACACACATGTGTTTCACCAGTCCAAAAATGAAGCTGTGGATGCTGGT 9283 

                       *             ** ** *  ** *****  *    ********  *  * **  

 

X97251-TW          CTGAATGAGAAGCTCAAAGAAAAAG------AAAAGCAG------AAAGAAAAAGAAAAA 9331 

AY010722_TH-W      CTGAATGAAAAGTTCAAAGAGAAAG------AGAAACAA------AAAGAA---GAAAAA 9328 

EU882728_TW-P      CTGAATGAGAAGCTCAAAGAAAAAG------AAAAACAG------AAAGAA------AAA 9325 

AY027810_TW-W      CTGAATGAGAAGCTCAAAGAAAAAG------AAAAAGAAAAACAGAAAGAAAAAGAAAAA 9339 

EU475877_IN-W      CTTAATGATAAGCTCAAAGAGAAAG------AAAAATCA------AAAGAAAAAGAAAAA 9340 

PRSV_TH-P_SMK      CTTAATGATAAGCTCAAAGATAAAG------AAAACC---------AGAAAGAAGAAAAA 9328 

EU126128_HA-P      TTGAATGAAAAACTCAAAGAGAAGG------AAAAACAG------AAAGAA------AAA 9325 

X67673_TW-P        TTGAATGAAAAACTCAAAGAGAAGG------AAAAACAG------AAAGAA------AAA 9325 

EF017707_IN-P      TTGAATGAGAAGCTCAAAGAAAAAG------AAAAACAG------AAAGAA------AAA 9322 

EF183499_CN-P      CTGAATGAGAAGCTCAAAGAAAAAG------AAAAACAA------AAAGAAG---GAAAA 9328 

AY231130_MX-P      TTGAATGAAAAACTCAAAGAAAAAG------AAAAACAGA------AAGAA------AAA 9325 

DQ374152_BZ-W      TTAAATGAAAAGCGTAAAGAAAAAGGGAACCAAAAAGAAA------AAGAA------GAA 9331 

AY162218_TH-P      CTAAATGAGAAACTCAAAGAGAAAG------AGAAACAGAGA---GAAGAA------AAA 9328 

                    * ***** **    ***** ** *      * **           *  **       ** 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



197 
 

 

 

X97251-TW          GATAAA------CAACAAGATAAAGACAATGATGGAGCTAGTGACGGAAACGATGTGTCA 9385 

AY010722_TH-W      GATAAA------CAAAAAGATAAGAATAATGATGGAGCTAGTGACGGAAACGATGTGTCA 9382 

EU882728_TW-P      GATAAA------CAAAAAGACAAAGACAACGATGGAGCTAGTGACGGAAATGATATGTCA 9379 

AY027810_TW-W      GATGAA------CAAAAAGATAAAGACAATGATGGAGCTAGTGACGGAAACGATGTGTCA 9393 

EU475877_IN-W      GAAAAA------CAAAAAGAAAAAGAAAAAGATGATGCTAGTGACGGGAATGATGTGTCA 9394 

PRSV_TH-P_SMK      GATAAC------CAAAAAGGTAAAGAAAATAATGAAGCTAGTGACGGAAACGATGTGTCA 9382 

EU126128_HA-P      GAAAAA------CAAAAAGAGAAAGAAAAAGACGGTGCTAGTGACGGAAATGATGTGTCA 9379 

X67673_TW-P        GAAAAAGAAAAACAAAAAGAGAAAGAAAAAGACGGTGCTAGTGACGGAAATGATGTGTCA 9385 

EF017707_IN-P      GAAAAA------GAAAAACAAAAAGAAAAAGATGATGCTAGCGATGGAAATACTGTGTCG 9376 

EF183499_CN-P      GATAAA------CAAAAGGATAAAAATAATGATGGTACTAGTGACGGAAATGATGTGTCA 9382 

AY231130_MX-P      GAAAAA------CAAAAAGAGAAAGAAAAAGACGATGCTAGTGACGGAAATGATGTGTCG 9379 

DQ374152_BZ-W      GAAAAA------CAAAAAGAGAAAGAAAAAGACAATGCTAGTGACGGAAACGATGTGTCA 9385 

AY162218_TH-P      GATAAA------CAAAAAGGAAAAGACAATAATGGAGCTAGTGACGGAAACGATGTGTCA 9382 

                   **  *        ** *    **  * **  *     **** ** ** **   * ****  

 

X97251-TW          ACTAGCACAAAAACTGGAGAGAGAGATAGGGATGTCAATGCCGGAACTAGTGGAACCTTC 9445 

AY010722_TH-W      ACTAGCACAAAAACTGGAGAGAGAGATAGAGATGTCAATGCTGGAACTAGTGGAACTTTC 9442 

EU882728_TW-P      ACTAGCACAAAAGCTGGAGAGAGAGATAGAGACGTCAATGCCGGAACTAGTGGAACCTTC 9439 

AY027810_TW-W      ACTAGCACAAAAACTGGAGAGAGGGATAGAGACGTCAATGCCGGAACTAGTGGAACTTTC 9453 

EU475877_IN-W      ACTAGCACAAAAACTGGAGAGAGAGATAGAGATGTCAATGCCGGGACTAGTGGGACCTTC 9454 

PRSV_TH-P_SMK      ACTAGCACAAAAACTGGAGAGAGAGATAGAGATGTCAATGCCGGAACTAGTGGTACTTTC 9442 

EU126128_HA-P      ACTAGTACAAAAACTGGAGAGAGAGATAGAGATGTCAATGTTGGGACTAGTGGAACTTTC 9439 

X67673_TW-P        ACTAGCACAAAAACTGGAGAGAGAGATAGAGATGTCAATGTTGGGACCAGTGGAACTTTC 9445 

EF017707_IN-P      ACTAGCCCAAAAACTGGAGAGAGAGATAGAGATGTCAATGCTGGGACCAGTGGAACTTTT 9436 

EF183499_CN-P      ACTAGTACAAAAACTGGAGAGAGAGATAGGGATGTCAATGCCGGAACTAGTGGGACTTTC 9442 

AY231130_MX-P      ACTAGCACAAGAACTGGAGAGAAAGATAGAGATGTCAATGTCGGGACCAGTGGAACTTTC 9439 

DQ374152_BZ-W      ACTAGCACAAAAACTGGAGAGAGAGACAGAGATGTCAATGTTGGGACTAGTGGAACTTTC 9445 

AY162218_TH-P      ACTAGCACGAAAACTGGAGAGAGAGATAGAGATGTTAATGCTGGAACTAGTGGAACTTTC 9442 

                   *****  * * * *********  ** ** ** ** ****  ** ** ***** ** **  

 

X97251-TW          ACTGTTCCGAGGATAAAGTCATTTACTGATAAGATGATCTTACCAAGAATTAAGGGAAAA 9505 

AY010722_TH-W      ACTGTTCCAAGGATAAAGTCATTTACTGATAAGATGATTTTACCAAGAATTAAGGGAAAA 9502 

EU882728_TW-P      ACTGTTCCGAGGATAAAGTCATTTACTGATAAGATGATTTTACCAAGAATTAAGGGAAAT 9499 

AY027810_TW-W      ACCGTTCCGAGGATAAAGTCATTTACTGATAAGATGATTTTACCAAGAATTAAAGGAAAA 9513 

EU475877_IN-W      ACTGTTCCGAGAATTAAGTCATTTACTGATAAGATGGTTCTACCAAGAATTAAGGGAAAG 9514 

PRSV_TH-P_SMK      AATGTTCCGAGAATAAAATCATTTACTGATAAGATGATTTTACCAAGAATTAAGGGGAAA 9502 

EU126128_HA-P      ACTGTTCCGAGAATTAAATCATTTACTGATAAGATGATTCTACCGAGAATTAAGGGGAAG 9499 

X67673_TW-P        ACTGTTCCGAGAATTAAATCATTTACTGATAAGATGGTTCTACCGAGAATTAAGGGGAAG 9505 

EF017707_IN-P      ACTGTTCCAAGAATAAAGTCATTTACTGATAAGATGATTTTACCGAGAATTAAGGGAAAG 9496 

EF183499_CN-P      ACTGTTCCGAGGATAAAATCATTTACTGATAAGATGATTTTACCAAGAATTAAGGGAAAA 9502 

AY231130_MX-P      ACGGTTCCGAGAATTAAATCATTCACTGATAAGATGATTCTACCAAGAATTAAGGGAAAG 9499 

DQ374152_BZ-W      ACTGTTCCGAGAACAAAATCATTTACTGATAAGATGATTTTACCTAGAATTAAGGGAAAG 9505 

AY162218_TH-P      ACTGTTCCGAGGATAAAATCATTTACTGATAAGATGATTTTACCAAAAATTAAGGGAAAA 9502 

                   *  ***** ** *  ** ***** ************ *  **** * ****** ** **  

 

X97251-TW          ACTGTCCTTAATTTAAATCATCTTCTTCAGTATAATCCGAAACAAGTTGACATCTCAAAC 9565 

AY010722_TH-W      ACTGTCCTTAATTTGAATCATCTTCTTCAGTACAACCCGCAACAGATTGACATCTCAAAC 9562 

EU882728_TW-P      ACTGTCCTTAATTTAAATCATCTTCTTCAGTATAATCCGCAACAAATTGACATCTCAAAC 9559 

AY027810_TW-W      ACTGTCCTTAATTTAAATCATCTTCTCCAGTATAATCCGCAACAAATTGACATCTCAAAC 9573 

EU475877_IN-W      ACTGTCCTTAATTTAAATCATCTCCTGCAGTATAATCCGCAACAAATTGACATCTCCAAT 9574 

PRSV_TH-P_SMK      ACTGTCCTTAATTTAAATCATCTTCTTCAGTATAATCCGCAACAAATAGACATCTCAAAC 9562 

EU126128_HA-P      GCTGTCCTTAATTTAAATCATCTTCTTCAGTACAATCCGCAACAAATTGACATTTCTAAC 9559 

X67673_TW-P        ACTGTCCTTAATTTAAATCATCTTCTTCAGTACAATCCGCAACAAATTGACATTTCTAAC 9565 

EF017707_IN-P      ACTGTCCTTCATTTAAATCATCTTCTTCAGTATAACCCGCAACAAATTGACATTTCTAAT 9556 

EF183499_CN-P      ACTGTCCTTAATTTGAATCATCTTCTTCAGTATAATCCGAAACAAATTGACATCTCAAAC 9562 

AY231130_MX-P      ACTGTCCTTAATTTAAATCATCTTCTTCAGTATAATCCGCAACAAATTGACATTTCTAAC 9559 

DQ374152_BZ-W      ACTGTCCTTAATTTAAATCATCTCCTTCAGTATAATCCGCAACAAATTGACATTTCTAAC 9565 

AY162218_TH-P      ACTGTCCTTAATTTAAATCATCTTCTTCAGTATAATCCGCAACAAATTGACATCTCAAAC 9562 

                    ******** **** ******** ** ***** ** *** ****  * ***** ** **  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



198 
 

 

 

X97251-TW          ACTCGCGCCACTCAATCTCAATTTGAGAAGTGGTATGAGGGAGTGAGAAATGATTATGGC 9625 

AY010722_TH-W      ACTCGTGCCACTCAGTCTCAATTTGAGAAGTGGTATGAGGGAGTGAGGAATGATTATGGT 9622 

EU882728_TW-P      ACTCGTGCCACTCAATCTCAATTTGAGAAGTGGTATGAGGGAGTGAGGAATGATTATGGT 9619 

AY027810_TW-W      ACTCGTGCCACTCAATCTCAATTTGAGAAGTGGTATGAGGGAGTGAGGGATGATTATGGC 9633 

EU475877_IN-W      ACTCGTGCCACTCAATCACAGTTTGAAAAGTGGTATGAGGGAGTAAGAAATGATTACGGT 9634 

PRSV_TH-P_SMK      ACTCGTGCCACTCAATCTCAATTCGAAAAGTGGTATGAGGGAGTGAGGAATGATTACGGT 9622 

EU126128_HA-P      ACTCGTGCCACTCAGTCACAGTTTGAGAAGTGGTATGAGGGAGTGAGGAATGATTATGGC 9619 

X67673_TW-P        ACTCGTGCCACTCATTCACAATTTGAGAAGTGGTATGAGGGAGTGAGGAATGATTATGGC 9625 

EF017707_IN-P      ACTCGTGCCACTCAATCACAATTTGAGAAGTGGTATGAGGGAGTGAGGAATGATTATGGC 9616 

EF183499_CN-P      ACTCGCGCCACTCAATCTCAATTTGAGAAGTGGTACGAGGGAGTGAGGAATGATTACGGT 9622 

AY231130_MX-P      ACTCGTGCCACTCAGTCACAATTTGAGAAATGGTATGAGGGAGTGAGGAATGATTATGGT 9619 

DQ374152_BZ-W      ACTCGTGCCACTCAATCACAATTTGAGAAGTGGTATGAGGGAGTGAGGAATGATTATGGC 9625 

AY162218_TH-P      ACTCGTGCCACTCAATCTCAATTTGAAAAGTGGTATGAGGGAGTGAGGAATGATTACGGT 9622 

                   ***** ******** ** ** ** ** ** ***** ******** **  ******* **  

 

X97251-TW          CTTAATGATAACGAAATGCAAGTAATGTTAAATGGTTTGATGGTTTGGTGTATCGAAAAT 9685 

AY010722_TH-W      CTTAATGACAATGAGATGCAGGTGATGTTGAATGGTTTGATGGTTTGGTGTATCGAAAAT 9682 

EU882728_TW-P      CTTAATGATAACGAGATGCAAATAATGTTAAATGGTTTGATGGTTTGGTGTATCGAAAAT 9679 

AY027810_TW-W      CTTAATGATAACGAAATGCAAGTAATGTTAAATGGTTTAATGGTTTGGTGTATCGAAAAT 9693 

EU475877_IN-W      CTCAATGATAATGAGATGCAAGTGATGTTGAATGGTTTAATGGTCTGGTGTATTGAGAAT 9694 

PRSV_TH-P_SMK      CTTAATGATAACGAAATGCAAGTGATGTTAAATGGTTTGATGGTTTGGTGCATCGAAAAT 9682 

EU126128_HA-P      CTTAATGATAATGAAATGCAAGTGATGCTAAATGGTTTGATGGTTTGGTGTATCGAGAAT 9679 

X67673_TW-P        CTTAATGATAATGAAATGCAAGTGATGCTAAATGGTTTGATGGTTTGGTGTATCGAGAAT 9685 

EF017707_IN-P      CTTAATGATGATGAAATGCAAGTGATGTTGAATGGCTTGATGGTTTGGTGTATTGAGAAT 9676 

EF183499_CN-P      CTGAGTGATAACGAAATGCAGGTAATGTTAAACGGTTTGATGGTTTGGTGTATCGAAAAT 9682 

AY231130_MX-P      CTGAATGATAATGAAATGCAAGTGATGCTGAATGGCTTGATGGTTTGGTGTATCGAGAAT 9679 

DQ374152_BZ-W      CTTAATGATAATGAAATGCAAATAATGCTAAATGGCTTGATGGTTTGGTGTATCGAAAAC 9685 

AY162218_TH-P      CTTAATGATAACGAAATGCAGTTGATGTTAAATGGTCTGATGGTTTGGTGTATCGAAAAT 9682 

                   ** * ***  * ** *****  * *** * ** **  * ***** ***** ** ** **  

 

X97251-TW          GGTACATCTCCAGATATATCTGGTGTCTGGGTTATGATGGATGGGGAAACCCAAGTCGAT 9745 

AY010722_TH-W      GGTACATCTCCAGACATATCTGGTGTCTGGGTTATGATGGATGGGGAAACCCAAGTCGAT 9742 

EU882728_TW-P      GGTACATCTCCAGACATATCTGGTGTCTGGGTAATGATGGATGGGGAAACCCAAGTCGAC 9739 

AY027810_TW-W      GGTACATCTCCAGACATATCTGGTGTCTGGGTGATGATGGATGGGGAAAACCAAGTTGAT 9753 

EU475877_IN-W      GGAACATCTCCAGACATATCTGGTGTCTGGGTAATGATGGATGGGGAGACCCAAGTGGAT 9754 

PRSV_TH-P_SMK      GGTACATCCCCAGACATATCTGGTGTCTGGGTGATGATGGATGGGGAAACTCAAGTCGAT 9742 

EU126128_HA-P      GGTACATCTCCAGACATATCTGGTGTCTGGGTTATGATGGATGGGGAAACCCAAGTTGAT 9739 

X67673_TW-P        GGTACATCTCCAGACATATCTGGTGTCTGGGTTATGATGGATGGGGAAACCCAAGTTGAT 9745 

EF017707_IN-P      GGTACATCTCCAGACATATCTGGTGTCTGGGTTATGATGGATGGGGAAATCCAAGTTGAT 9736 

EF183499_CN-P      GGTACATCTCCAGACATATCTGGTGTCTGGGTTATGATGGATGGGGAAACTCAAGTCGAT 9742 

AY231130_MX-P      GGTACATCTCCAGACATATCTGGTGTTTGGGTTATGATGGATGGGGAAATTCAAGTTGAC 9739 

DQ374152_BZ-W      GGTACATCTCCAGACATATCTGGTGTCTGGGTTATGATGGATGGGGAGACCCAGGTTGAT 9745 

AY162218_TH-P      GGTACATCTCCGGACATATCTGGTGTCTGGGTAATGATGGATGGGGAAACTCAAGCTGAA 9742 

                   ** ***** ** ** *********** ***** ************** *  ** *  **  

 

X97251-TW          TATCCCATTAAACCTTTGATTGAACACGCAACTCCTTCATTTAGGCAAATCATGGCTCAC 9805 

AY010722_TH-W      TATCCTATCAAACCTTTGATTGAGCACGCAACTCCTTCATTCAGGCAAATCATGGCTCAC 9802 

EU882728_TW-P      TATCCCATCAAACCTTTGCTTGAACACGCAACTCCTTCATTTAGGCAAATCATAGCTCAC 9799 

AY027810_TW-W      TATCCCATTAAACCTTTGATTGAACACGCAACTCCTTCATTTAGGCAAATTATGGCTCAC 9813 

EU475877_IN-W      TATCCAATCAAGCCTCTAATTGAGCATGCTACTCCATCATTTAGGCAAATCATGGCTCAC 9814 

PRSV_TH-P_SMK      TATCCCATCAAGCCTTTGATCGAACATGCAACTCCTTCGTTCAGGCAAATCATGGCTCAC 9802 

EU126128_HA-P      TATCCAATCAAGCCTTTAATTGAGCATGCTACTCCGTCATTTAGGCAAATTATGGCTCAC 9799 

X67673_TW-P        TATCCAATCAAGCCTTTGATTGAGCATGCTACTCCGTCATTTAGGCAAATTATGGCTCAC 9805 

EF017707_IN-P      TATCCGGTCAAGCCTTTAATTGAGCACGCTACTCCGTCATTTAGGCAGATTATGGCTCAC 9796 

EF183499_CN-P      TACCCCATCAAACCTTTAATTGAGCACGCAACTCCTTCGTTTAGACAGATCATGGCTCAC 9802 

AY231130_MX-P      TATCCAATCAAGCCTTTAATTGAGCATGCTACCCCGTCATTTAGGCAGATTATGGCTCAC 9799 

DQ374152_BZ-W      TATCCAATCAAGCCTTTAATTGAGCACGCTACTCCGTCATTTAGGCAAATTATGGCTCAT 9805 

AY162218_TH-P      TATCCCATCAAACCTTTGATTGAACATGCAACTCCTTCATTCAGACAAATCATGGCTCAC 9802 

                   ** **  * ** *** *  * ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** *****  

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
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X97251-TW          TTCAGTAACGCGGCAGAGGCATACATCGCGAAGAGGAATGCAACTGAGAAGTACATGCCG 9865 

AY010722_TH-W      TTTAGCAACGCGGCAGAGGCATACATTGCGAAAAGGAATGCAACTGAGAGGTACATGCCG 9862 

EU882728_TW-P      TTCAGCAACGCGGCAGAGGCATACATCGCAAAGAGGAATGCAATTGAGAGGTACATGCCG 9859 

AY027810_TW-W      TTCAGTAACGCGGCAGAGGCATACATCGCAAAGAGGAATGCAACTGAGAGGTACATGCCG 9873 

EU475877_IN-W      TTCAGTAACGCGGCAGAAGCATACATCGCAAAGAGAAATGCTACTGAGAGGTATATGCCG 9874 

PRSV_TH-P_SMK      TTCAGCAACGCGGCAGAGGCATACATCGCGAAGAGGAATGCTACTGAGAGGTACATGCCG 9862 

EU126128_HA-P      TTTAGTAACGCGGCAGAAGCATACATTGCGAAGAGAAATGCTACTGAGAGGTATATGCCG 9859 

X67673_TW-P        TTTAGTAACGCGGCAGAAGCATACATTGCGAAGAGAAATGCTACTGAGAGGTACATGCCG 9865 

EF017707_IN-P      TTCAGCAACGCGGCAGAAGCATACATTACAAAGAGAAATGCCACTGAGAGGTACATGCCG 9856 

EF183499_CN-P      TTTAGTAACGCGGCAGAAGCATACATTGCGAAGAGGAATGCAACTGAGAGGTACATGCCG 9862 

AY231130_MX-P      TTTAGTAACGCGGCAGAAGCATATATTGCAAAGAGAAATGCCACTGAGAGGTACATGCCG 9859 

DQ374152_BZ-W      TTCAGTAACGCGGCAGAAGCATACATTGCAAAGAGGAATGCTACTGAGAGGTACATGCCG 9865 

AY162218_TH-P      TTCAGTAACGCGGCAGAGGCATACATCGCGAAGAGGAACGCAACCGAGAGGTACATGCCG 9862 

                   ** ** *********** ***** **  * ** ** ** ** *  **** *** ****** 

 

X97251-TW          CGGTATGGAATCAAGAGAAATTTGACTGACATTAGTCTCGCTAGATATGCTTTCGATTTC 9925 

AY010722_TH-W      CGGTATGGAATCAAGAGGAATTTGACTGACATTAGCCTCGCTAGATATGCTTTCGATTTC 9922 

EU882728_TW-P      CGGTATGGAATCAAGAGGAGTTTGACTGACATTAGTCTCGCTAGATATGCTTTCGATTTC 9919 

AY027810_TW-W      CGGTATGGAATCAAGAGAAATTTGACTGACATTAGTCTCGCTAGATATGCTTTCGATTTC 9933 

EU475877_IN-W      CGGTATGGAATCAAGAGAAATTTGACTGACATTAGCCTCGCTAGATACGCTTTCGATTTC 9934 

PRSV_TH-P_SMK      CGGTATGGAATTAAGAGAAATTTGACTGACATTAGTCTCGCTAGATATGCTTTCGACTTC 9922 

EU126128_HA-P      CGGTATGGAATCAAGAGAAATTTGACTGACATTAGCCTCGCTAGATACGCTTTCGACTTT 9919 

X67673_TW-P        CGGTATGGAATCAAGAGAAATTTGACTGACATTAGCCTCGCTAGATACGCTTTCGACTTC 9925 

EF017707_IN-P      CGGTATGGAATCAAGAGAAATTTGACTGACATTAGCCTCGCTAGATACGCTTTCGATTTC 9916 

EF183499_CN-P      CGGTATGGAATCAAGAGAAATTTGACTGACATTAGCCTCGCTAGATATGCTTTCGATTTC 9922 

AY231130_MX-P      CGGTATGGAATCAAGAGAAATTTGACTGACATTAGCCTCGCTAGATACGCTTTCGATTTC 9919 

DQ374152_BZ-W      CGGTATGGGATCAAGAGAAATTTGACTGACATTAGTCTCGCTAGATACGCTTTCGATTTC 9925 

AY162218_TH-P      CGGTATGGGATCAAGAGAAATTTGACTGACATTAGTCTCGCTAGATACGCTTTCGATTTC 9922 

                   ******** ** ***** * *************** *********** ******** **  

 

X97251-TW          TATGAGGTGAATTCGAAAACACCTGATAGGGCTCGTGAAGCTCATATGCAGATGAAGGCT 9985 

AY010722_TH-W      TATGAGGTGAATTCAAAAACACCTGATAGGGCTCGTGAAGCTCATATGCAGATGAAAGCT 9982 

EU882728_TW-P      TATGAGGTGAATTCAAAAACACCTGATAGGGCTCGTGAAGCTCATATGCAGATGAAGGCT 9979 

AY027810_TW-W      TATGAGGTGAATTCGAAAACACCTGATAGGGCTCGTGAAGCTCATATGCAGATGAAGGCT 9993 

EU475877_IN-W      TATGAGGTAAATTCAAAAACACCTGATAGGGCTCGTGAAGCGCACATGCAGATGAAAGCT 9994 

PRSV_TH-P_SMK      TATGAGGTGAACTCAAAAACACCTGATAGGGCTCGTGAAGCTCATATGCAGATGAAGGCT 9982 

EU126128_HA-P      TATGAGGTGAATTCGAAAACACCTGATAGGGCTCGCGAAGCTCACATGCAGATGAAGGCT 9979 

X67673_TW-P        TATGAGGTGAATTCGAAAACACCTGATAGGGCTCGCGAAGCTCACATGCAGATGAAGGCT 9985 

EF017707_IN-P      TATGAAGTGAATTCGAAAACACCTGATAGGGCTCGCGAAGCTCACATGCAGATGAAAGCT 9976 

EF183499_CN-P      TATGAGGTGAATTCAAAAACTCCTGATAGGGCTCGTGAAGCTCATATGCAGATGAAAGCT 9982 

AY231130_MX-P      TATGAGGTTAATTCGAAAACACCTGATAGGGCTCGCGAAGCTCACATGCAGATGAAAGCT 9979 

DQ374152_BZ-W      TATGAGGTGAATTCGAAAACACCTGATAGGGCTCGCGAAGCTCACATGCAGATGAAGGCT 9985 

AY162218_TH-P      TATGAGGTCAATTCAAAAACGCCTGATAGAGCTCGTGAAGCTCATATGCAGATGAAAGCT 9982 

                   ***** ** ** ** ***** ******** ***** ***** ** *********** *** 

 

X97251-TW          GCAGCGCTACGCAATACTAATCGCAAAATGTTTGGAATGGACGGCAGTGTCAGTAACAAG 10045 

AY010722_TH-W      GCAGCACTACGCAATACTGGTCGTAGAATGTTTGGAATGGACGGCAGTGTCAGTAACAAG 10042 

EU882728_TW-P      GCAGCGCTACGCAATGCTAATCGCAGAATGTTTGGAATGGACGGCAGTGTCAGCAACAAG 10039 

AY027810_TW-W      GCAGCGCTACGCAATACTAATCGCAGAATGTTTGGAATGGACGGCAGTGTCAGTAACAAG 10053 

EU475877_IN-W      GCAGCACTGCAGAACACTAGTCGCAGGTTGTTTGGTATGGATGGCAGTGTCAGTAACAAG 10054 

PRSV_TH-P_SMK      GCAGCGCTGCGCAACACTAGTCGCAGAATGTTTGGAATGGACGGCAGTGTCAGTAACAAG 10042 

EU126128_HA-P      GCAGCGCTGCGCAACACCAGTCGCAGAATGTTTGGTATGGACGGCAGTGTCAGTAACAAG 10039 

X67673_TW-P        GCAGCGCTGCGAAACACCAGTCGCAGAATGTTTGGTATGGACGGCAGTGTTAGTAACAAG 10045 

EF017707_IN-P      GCAGCGTTGCGAAACACTAGTCGCAGAATGTTTGGTATGGACGGCAGTGTCAGTAACAAG 10036 

EF183499_CN-P      GCAGCGCTGCGCAACACTAATCGCAGAATGTTTGGAATGGACGGCAGTGTCAGTAACAAG 10042 

AY231130_MX-P      GCAGCGCTGCGAAACACTAGTCGCAGAATGTTTGGTATGGACGGCAGTGTTAGTAATAAG 10039 

DQ374152_BZ-W      GCAGCGCTGCGAAACACTAATCGCAGAATGTTTGGTATGGACGGCAGTGTCAGTAACAAG 10045 

AY162218_TH-P      GCAGCGCTGCGCAATGCTAGTCGCAGAATGTTTGGAATGGACGGCAGTGTCAGTAACAAG 10042 

                   *****  * *  **  *   *** *   ******* ***** ******** ** ** *** 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



200 
 

 

 

X97251-TW          GAAGAAAACACGGAGAGACACACAGTGGAAGATGTCAACAGAGACATGCACTCTCTCCTG 10105 

AY010722_TH-W      GAAGAAAACACGGAGAGACACACAGTGGAAGATGTCAACAAAGACATGCACTCTCTCCTG 10102 

EU882728_TW-P      GAAGAAAACACGGAGAGACACACAGTGGAAGATGTCAACAGAGACATGCACTCTCTCCTG 10099 

AY027810_TW-W      GAAGAAAACACGGAGAGACACACAGTGGAAGATGTCAACAGAGACATGCACTCTCTCCTG 10113 

EU475877_IN-W      GAAGAAAACACGGAGAGACACACAGTGGAAGATGTCAATAGAGACATGCACTCTCTCCTG 10114 

PRSV_TH-P_SMK      GAAGAAAACACGGAGAGACACACAGTGGAAGATGTTAACAGAGACATGCACTCTCTCCTG 10102 

EU126128_HA-P      GAAGAAAACACGGAGAGACACACAGTGGAAGATGTCAATAGAGACATGCACTCTCTCCTG 10099 

X67673_TW-P        GAAGAAAACACGGAGAGACACACAGTGGAAGATGTCAATAGAGACATGCACTCTCTCCTG 10105 

EF017707_IN-P      GAAGAAAACACGGAGAGACACACAGTGGAAGATGTCAATAGAGACATGCACTCTCTCCTG 10096 

EF183499_CN-P      GAAGAAAACACGGAGAGACACACAGTGGAAGATGTCAACAGAGACATGCACTCTCTCCTG 10102 

AY231130_MX-P      GAAGAAAACACGGAGAGACACACAGTGGAAGATGTCAATAGAGACATGCACTCTCTCCTG 10099 

DQ374152_BZ-W      GAAGAAAACACGGAGAGACACACAGTGGAAGATGTCAATAGAGACATGCACTCTCTCCTG 10105 

AY162218_TH-P      GAAGAAAACACGGAGAGACACACAGTGGAAGATGTCAACAGAGACATGCACTCTCTCCTG 10102 

                   *********************************** ** * ******************* 

 

X97251-TW          GGTATGCGCAATTGAATACTCGCGCTAGTGTGTTTGTCGGGCCTGGCTCGACCCTGTTTC 10165 

AY010722_TH-W      GGTATGCGCAATTGAATACTCGCGCTAGTGTGTTCGTCGGGCCTGGCTCGACCCTGTTTC 10162 

EU882728_TW-P      GGTATGCGCAATTGAATACTCGCATTAGTGTGTTCGTCGGGCCTGGCTCGACCCTGTTTC 10159 

AY027810_TW-W      GGTATGCGCAATTGAATACTCGCGCTAGTGTGTTCGTCGGGCCTGGCTCGACCCTGTTTC 10173 

EU475877_IN-W      GGTATGCGCAACTGAATACTCGCGCTTGTGTGTTTGTCGGGCCTAGCTCGACCCTGTTTC 10174 

PRSV_TH-P_SMK      GGTATGCGCAATTGAATACTCGCACTTGTGTGTTCGTCGGGCCTGGATCCACCCTGTTTC 10162 

EU126128_HA-P      GGTATGCGCAACTAAATACTCGCGCTTGTGTGTTTGTTGAGTCTGACTCGACCCTGTTTC 10159 

X67673_TW-P        GGTATGCGCAACTAAATACCTGCGCTTGTGTGTTTGTTGAGTCTGACTCGACCCTGTTTC 10165 

EF017707_IN-P      GGTATGCGCAACTGAATACTCGTGCTTGTGTGTTTGTCGAGCCTGGCTCGACCCTGTTTC 10156 

EF183499_CN-P      GGTATGCGTAATTGAATACTCGCGCTAGTGTGTTTGTCGGGCCTGGCTCGACCCTGTTTC 10162 

AY231130_MX-P      GGTATGCGCAACTGAATACTCGCGCTGGTGTGTTTGTCGAGCTCGACTCGACCTTGTTTC 10159 

DQ374152_BZ-W      GGTATGCGCAACTGAATACTCGCGCTTGTGTGTTTGTTGGGCCTGGCTCAACCCTGTTTC 10165 

AY162218_TH-P      GGTATGCGCAATTGAATACTCGCGCTAGTGTGTTTATCGGGCCTGGCTCGAACCTGTTTC 10162 

                   ******** ** * *****  *   * *******  * * *      ** * * ****** 

 

X97251-TW          ACCTTATAATACTATGTAAGCATTAGAATATAGTGTGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTA 10225 

AY010722_TH-W      ACCTTATAATACTATATAAGCATTAGAATACAGTGTGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTA 10222 

EU882728_TW-P      ACCTTATAATACTATATAAGCATTAGAATACAGTGTGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTA 10219 

AY027810_TW-W      ACCTTATAATACTATGTAAGCATTAGAATACAGTGTGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTA 10233 

EU475877_IN-W      GCCTTATAATACTATATAAGCATTAGAATATAGTGTGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTA 10234 

PRSV_TH-P_SMK      ACCTTATAATACTATATAAGCATTAGAATATAGTGTGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTA 10222 

EU126128_HA-P      ACCTTATGGTACTATATAAGCATTAGAATACAGTGTGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTA 10219 

X67673_TW-P        ACCTTATGGTACTATATAAGCATTAGAATACAGAGTGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTA 10225 

EF017707_IN-P      ACCTTATAATACTATATAAGCATTAGAATATAGTGTGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTA 10216 

EF183499_CN-P      ACCTTATAATACTATATAAGCATTAGAATATAGTGTGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTA 10222 

AY231130_MX-P      ACCTTATAGTACTAAATAAGCATTAGAATACAGTGTGGCTGTGCCACCACTTCTATTTTA 10219 

DQ374152_BZ-W      ACCTTATGTTACTATATAAGCATTAGAATACAGTGTGGCTGCGCCACCGCTTCTACTTTA 10225 

AY162218_TH-P      ACCTTATAGTACTATATAAGCATTAGAATACAATGTGGCTGCGCCACCGCTTCTATTTTA 10222 

                    ******  *****  ************** *  ******* ****** ****** **** 

 

X97251-TW          CAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTGTTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCATACAGT 10285 

AY010722_TH-W      CAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTGTTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCATACAGT 10282 

EU882728_TW-P      CAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTGTTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCATACAGT 10279 

AY027810_TW-W      CAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTGTTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCATACATT 10293 

EU475877_IN-W      CAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTATTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCATACAGT 10294 

PRSV_TH-P_SMK      CAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTGTTATTCGCGTTCTCTGAGTCTCCATACAGT 10282 

EU126128_HA-P      CAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTATTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCATACAGT 10279 

X67673_TW-P        CAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTATTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCATACAGT 10285 

EF017707_IN-P      TAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTATTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCATACAGT 10276 

EF183499_CN-P      TAGTGAGGGTTGCCCTCCGTGCTTTTAGTATTATTCGAGTTCTTTGAGTTTCCATACAGT 10282 

AY231130_MX-P      CAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTATTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCATACAGT 10279 

DQ374152_BZ-W      TAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTATCATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCATACAGT 10285 

AY162218_TH-P      CAGTGAGGGTAGCCCTCCGTGCTTTTAGTATTATTCGAGTTCTCTGAGTCTCCATACAGT 10282 

                    ********* ****************** * ***** ***** ***** ******** * 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



201 
 

 

 

X97251-TW          GTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAGCCTCTTGGAATGAGAG 10326 

AY010722_TH-W      GTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAGCCTCTTAGAATGAGAG 10323 

EU882728_TW-P      GTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAGCCTCTTGGAATGAGAG 10320 

AY027810_TW-W      GTGGGTGGCCCACGCGCTATTCGAGCCTCTTGGAATGAGAG 10334 

EU475877_IN-W      GTGGGTGGCCCACGTGCTATTTGAGCCTCTTAGAATGAGAG 10335 

PRSV_TH-P_SMK      GTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAGCCTCTTAGAATGAGAG 10323 

EU126128_HA-P      GTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAGCCTCTTAGAATGAGAG 10320 

X67673_TW-P        GTGGGTGGCCCACGTGATATTCGAGCCTCTTAGAATGAGAG 10326 

EF017707_IN-P      GTGGGTGGCCCACGTGTTATTCGAGCCTCTTAGAATGAGAG 10317 

EF183499_CN-P      GTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAACCTCTTGGAATGAGAG 10323 

AY231130_MX-P      GTGGGTGGCCCACGTGTTATTTGAGCCTCTTAGAATGAGAG 10320 

DQ374152_BZ-W      GTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAGCCTCTTAGAATGAGAG 10326 

AY162218_TH-P      GTGGGTGGCCCACGTGCTATTCGAGCCTCTTAGAATGAGAG 10323 

                   ************** * **** ** ****** ********* 

 
ภาพผนวกที ่ข1  (ต่อ)
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ภาคผนวก ค 
ผลเปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมของเช้ือไวรัสใบด่างจุดวงแหวน สายพนัธ์ุสมุทรสาคร 

(PRSV-SMK)กบัฐานขอ้มูลท่ีมีรายงานใน GenBank 12 accession 
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X97251_TW-P        MSSLYQLQPIALKDRLLSHERGKGWIEHKLERKGERGNTRYVGEFVISEGAKILQLVQIG 60 

EU882728_TW-P      MSSLYQLQPIALKDRLLSHERGKGWIEHKLERKGERGNTRHVGEFVVSEGAKILQLVQIG 60 

AY027810_TW-W      MSSLYQLQPIALKDRLLSHKRGKGWYEHKLERKGERGNSRHVGEFVISEGARILQLIQIG 60 

EF183499_CN-P      MSSLYQLQPIALKDRLLSHSRGKGWIEHKLERKGERGNTRHVGEFVISEGAKILQLIQIG 60 

AY162218_TH-P      MSSLYQLQPIALKDRLLAHERGKGWIEHKLERKGDRGNTRHVGEFVVSEGAKILQLIQIG 60 

PRSV_TH-P_SMK      MSSLYQLQPIALKDRLLSHKRGKGWIEHKLERKGDRGNTRHVGEFVVSEGAKILQLIQIG 60 

AY010722_TH-W      MSSLYQLQPIALKDRLLSHKRGKGWIEHKLERKGERGNTRHVGEFVISEGAKILQLVQIG 60 

EU126128_HA-P      MSSLYTLRAAAQYDRKLESKKGSGWIEHKLERKGERGNTHYCSEFDISKGAKILQLVQIG 60 

X67673_TW-P        MSSLYTLRAAAQYDRRLESKKGSGWVEHKLERKGERGNTHYCSEFDISKGAKILQLVQIG 60 

AY231130_MX-P      MSSLYTLRAAAQYDRRLESKKGAGWIEHKLERKGDKGNTHYCSEFDISKGAKILQLVQIG 60 

DQ374152_BZ-W      MSSLYTLRPAAQHDRRLESKKGSGWIEHKLERKGEKGNTHYCSEFDISRGAKILQLVQIG 60 

EF017707_IN-P      MSSLYQLQPIALRDRLLGHKKGRGWIEHKLERKGERGNTRHVGEFVVSEGAKILQLVQIG 60 

EU475877_IN-W      MSSLYQLQPIALKDRLLGHKKGRGWIEHKLEMKGDRGNTRHVGEFIVSEGAKILQLVQIG 60 

                   ***** *:. *  ** *  .:* ** ***** **::**::: .** :*.**:****:*** 

 

X97251_TW-P        NTEVGRAFLEGNRRIRADIFEIVKKTMVGRLGYDFESELWCCHSCDNTSAKYFKKCDCGE 120 

EU882728_TW-P      NTEVGRAFLEGTRRTRADIFEIVKKTMVGRLGYDFESELWFCHSCDNTSAKYFKKCDCGE 120 

AY027810_TW-W      NAEVGRAFLEGNRRTRADIFEIVKKTMVGRLGYDFESELWCCHSCDNTSAKYFKKCDCGE 120 

EF183499_CN-P      NAEVGRTFLEGDRRIRADIFEIVKKTMVGLLGYDFECELWYCHSCDNTSAKYFKKCNCGE 120 

AY162218_TH-P      NAEVGRAFLEGDRKTRADIFEIVKKTMVGHLGYDFECELWCCHSCDKTSAKYFKKCDCGE 120 

PRSV_TH-P_SMK      NVEVGRAFLEGNRRTRADIFEIVKKTMVGLLKYDFECELWCCHSCDRTSEKYFKKCDCGE 120 

AY010722_TH-W      NAEIGRTFLEGDRRTQADIFEIIKKTMVGHLGYDFECGLWCCHSCDNTSDKYFKKCDCGE 120 

EU126128_HA-P      NTEVGRTFLEGNKFVRANIFEIIRKTMVGRLGYDFESELWVCRNCDKTSEKYFKKCDCGE 120 

X67673_TW-P        NTEVGRTFLEGNRFVRANIFEIIRKTMVGRLGYDFESELWVCRNCDKTSEKYFKKCDCGE 120 

AY231130_MX-P      SAEVGRTFLEGNRFVRANIFEIIRKTMVGRLGYDFESELWVCHNCNRTSEKYLKKCDCGE 120 

DQ374152_BZ-W      NAEVGRTFLEGNRFVRANIFEIIRKTMVGRLGYDFESELWVCHNCSETSEKYFKKCDCGE 120 

EF017707_IN-P      NAEIGRTFLEGSRRVRADIFEIVKKTMVGHLGYDFESELWFCHSCDNTSNKYFKKCNCGD 120 

EU475877_IN-W      NATIGRTFLEGDRRVRADIFEIVKKTMVGHLGYDFESELWFCHSCDNTSDKYFKKCDCGE 120 

                   .. :**:**** :  :*:****::***** * ****. ** *:.*..** **:***:**: 

 

X97251_TW-P        KYYYSEGNLIKSMRDLMYQFDMTTSEIEQVGYDYLAEAVDFAEQSGVKFKAPAPEEPEIM 180 

EU882728_TW-P      KYYYSEGNLIKSMRDLMYQFDMTTSEIEQVGYGYLAEAVDFAEQSGVKFKVPTPEELEIV 180 

AY027810_TW-W      KYYYSEGNLIKSMHDLMYQFDMSTSEIEQVGYDYLAEAVNFAELSVVESKTPAPEEPEIV 180 

EF183499_CN-P      KYYYSERNLIKSIHDLMYQFDMTASEIEQVGLHYLAEAVDYAEQSVSKSKVPASVEPEGV 180 

AY162218_TH-P      KYYYSERNLIKSMHDLMYQFNMTASEIDQVEYNYLAEAVNFAEQSVIKSKVPVSVEPDFV 180 

PRSV_TH-P_SMK      KYYYSERNLIKSMHDLMYQFDMSASEIEQVGYDYLADAVDFAEQSGTKSKVSAPVEPEFV 180 

AY010722_TH-W      KYYYSERNLIKSMHDLMYQFDMTAAEIDQVGLDYLAEAVDYAEQSVKKSKVPVPDEPEFV 180 

EU126128_HA-P      TYYYSERNLMKTMNDLMYQFDMTPSEINSVDLEYLANALDYAEQLVKRSQVSEPVELAVM 180 

X67673_TW-P        TYYYSERNLMRTMNDLMYQFDMTPSEINSVDLEYLANAVDYAEQLVKRSQVPEPVELAMM 180 

AY231130_MX-P      KYYYSERNLMKTMNDLTYQFDMTPSEINSVDFDYLADAVDYAERSVQKSQVPEPVELVVV 180 

DQ374152_BZ-W      KYYYSERNLMQTMHDLMYQFDMTPSEIDSVDFDYLTAAVEYAERSVERSRFPEPVELAMM 180 

EF017707_IN-P      KYYYSERNLIKTMHDLMHQFDMTSLEINAVGYDYLADAVNFAEQSAKRPQVLESVELEAL 180 

EU475877_IN-W      KYYYSERNLIKTMHDLMYQFDMTPSEIDAVGYDYLADAVDYAERSAKEPQVVDPVEHEVL 180 

                   .***** **::::.** :**:*:. **: *   **: *:::**    . :   . *   : 

 

X97251_TW-P        ETSASSEGGLLVASEPEIVPITTKAEEAWTIQIGEISVPLVVIKETPVISGMSRTLSSTG 240 

EU882728_TW-P      ETSTSSEGGLLVASEPEIVPITIKAEEAWTIQIGEISVPLVVIKETPVISGMSGTLSSTG 240 

AY027810_TW-W      NTGASIEGGLLVASEPEIVSITTKVEEAWTIQIGEISVPLVVIKETPVISGMSKTLSSTG 240 

EF183499_CN-P      EAIADCEVGLLVASEPEVVPVTARVEKAWTIQIGEIPVPLVVIEETPMVSGMNGNLNSTG 240 

AY162218_TH-P      KPIVASEESLLVVPEPEIVPVTTKVEEAWTIQIGEIPVPLIVIKETPVISGVNGTLESTG 240 

PRSV_TH-P_SMK      ENTVASEGGFLVTPEPEVVTVTAKVEEAWTIQIGEIPVPLVVIKGTPAISGVNGIPNSTG 240 

AY010722_TH-W      EVLAASEESHLVVPEPEVVSVTTRAEEAWTIQIGEIPVPLVVIRETPVISGVNGMLSSTG 240 

EU126128_HA-P      EPIVASGEGLLMVSEPEVMPVTTKVEEAWTIQIGEIPVPLVVIKETPVISGVDGTLNSTG 240 

X67673_TW-P        EPIVASGEGILMVSEPEVMPVTTKVEEAWTIQIGEIPVPLVVIKETPVISGVEGTLNSTG 240 

AY231130_MX-P      EPIAASEEGTLMVSEPEVVPATTKIEDAWTIQIGEIPVPLVVIKETPVISGVNGTLNSTG 240 

DQ374152_BZ-W      EPVAASEESILMVPKPVVTPVTNKVEEAWTIQIGEIPVPLVVIKETPIISGVNGTLNSTG 240 

EF017707_IN-P      KPLKTDEE-LLATPEPKVSLVTTKLEDACTIQIGEITVPLVVIKETAVVKGITSNLISAG 239 

EU475877_IN-W      KPVEIDEE-PLAVPEPEVTLVTTKLENAWTIQIGDISVPLVVIKETPVIKGITGSLSSTG 239 

                   :         * ..:* :   * : *.* *****:*.***:**. *. :.*:     *:* 

 
ภาพผนวกที ่ค1  ผลเปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนของจีโนมของเช้ือ PRSV-SMK กบัฐานขอ้มูลท่ี  
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X97251_TW-P        FSLEAEIAKPATSTVPQSEIEEAAYLALEVGNEIAEKKPELKLTPYWSASLELHKRVRKH 300 

EU882728_TW-P      FSLGAEIAKPATNTVLQSKIEEAVHLALEVGNEIAEKKPELKLTPYWSASLELHKRVRKH 300 

AY027810_TW-W      FSLEAEVAKPATSTVPQNEIKEAVHLALEVGNEIAEKKPELKLTPYWSVSLELHKRVRKH 300 

EF183499_CN-P      FSLEAEITKPEQSVVSKDKVKEAVHLALEVGNEIAERKPELKLTPYWSASLELHKRIRKH 300 

AY162218_TH-P      FSLEAEITDSVKSTALQNEIKEAVHLALEVGNEIAEKKPELKLTPYWSASLELYKRVRKH 300 

PRSV_TH-P_SMK      FPPEADITKPAKDTVSQAEIEEAVHLALEVGDEIAEKRPELQLTPYWSASLELHKRVRKH 300 

AY010722_TH-W      FSLEAEIAKPAKSTVPQDEVKEAVHLALEVGNEIAEKKPELKLAPYWSASLELHKRVRKH 300 

EU126128_HA-P      FSLEADITKLVEKEILQEEVKEAVHLALEVGNDIAKKKPELKLIPYWSASLELHKRIRKH 300 

X67673_TW-P        FSLEADITKLVEKEILQEEVKEAVHLALEVGNEIAEKKPELKLIPYWSASLELHKRIRKH 300 

AY231130_MX-P      FSLEAEITKLVEKEVSQEEVKEAVHLALEVGNEIAEKKPELKLIPYWSASLELHKRIRKH 300 

DQ374152_BZ-W      FSLEADTTQLAEKEVLQEEVKEAVHLALEVGNEIAEKKPELKLTPYWSANLELHKRIRKH 300 

EF017707_IN-P      FSLEAETAGPVKKEVFQEEVKEAVHLALEVGNEIAEKRPELKLTPYWSASLDLHKRIRKH 299 

EU475877_IN-W      FYLEAETDRPVESEISREEVKEAVHLALEVGNEIAEQKPELKLTPYWSASLELHKRVRKH 299 

                   *   *:      .   : :::**.:******::**:::***:* ****..*:*:**:*** 

 

X97251_TW-P        KEHAKIEAIRVRKEKERDQRIFAALEAKLNLGTRRKGQIVVCDKRGTLKWEKCQQRKKSK 360 

EU882728_TW-P      KEHAKIEAIRVRKEKERDQRIFAALEVKLNLGTRRKGQIVVCDKRGTFKWKKCQQRKKSK 360 

AY027810_TW-W      KEHAKIEAIRVRKEKERDQRIFAALEAKLNLGTRRKGQIVVCDKRGTLKWKKYQKRKKSK 360 

EF183499_CN-P      NEHSKIEAIRMRKEKEINKNIFAALEVKLNLRARRQGQVIVCDKRGTFKWKKRQQCKKSK 360 

AY162218_TH-P      KEHAKTEAIRVQKEKEMNKRIFAALEGELNLKARRQGKVIVCDKRGTLKWKKRQQCKRSK 360 

PRSV_TH-P_SMK      KEHAKIEAMRVRKEKERNNRIFADLEAKLSLGVRRRNQVIVCNERGTLRWKKRQQHKKRT 360 

AY010722_TH-W      KEHAKSEALRVRREKERDHRIFAALEAKLNLKARRQGQVVVCDKRGILKWKKRQQRKRNK 360 

EU126128_HA-P      KEHAKIAAIQVQKEREKDQKVFSALELRLNLKSRRRDQAVVCDKRGTLKWKTRRGHKKSK 360 

X67673_TW-P        KEHAKIAAIQVQKEREKDQKVFSALELRLNLKSRRRNQAVVCDKRGTLKWETQRGHKKSK 360 

AY231130_MX-P      KEHAKIAAIQVQKEREKNQKIFSILESKLNLKSRRRNQTVVCDKRGTLKWKTRQGYKKSR 360 

DQ374152_BZ-W      KEHARIAAIQVRKEREKDQKIFSAFELRLNLKVRRRNQTVVCDKRGTLKWKTRQSRKRSK 360 

EF017707_IN-P      KEHTKILAIQVQQEKERNQKIFSALELKLNLKARRRNQTVICDKRGTFKWKTRQSYKKGK 359 

EU475877_IN-W      KEHAKIAATQVLKEKEKDRKIFSALESKLNLKARRKNQTVVCDRRGTLKWKTRQGHKKSK 359 

                   :**::  * :: :*:* :..:*: :* .*.*  **:.: ::*:.** ::*:. :  *:   

 

X97251_TW-P        VVAQVSDSVVTKIHGNFECETRDLDVAIPGIKCATSKKMWKKQKSSKLRGSNKINYVMKN 420 

EU882728_TW-P      VVAQVSDFVVTKIHGNFECGTRDLDVAIPGIKCATSKKMLKKQKSSKLMGSNKINYVMKN 420 

AY027810_TW-W      VIAQVSDSVVTKIHSNFECETRDLDVAIPGIKCATSKKMWKKQKSSKIMGSNKINYVMKN 420 

EF183499_CN-P      VLSQVSDTVVTKIHSDFACKTLNLNTAIPGIKRATSKRMWKRQKQPKIIGSNKVNHVMKN 420 

AY162218_TH-P      VIAQVSDSVVTKIHSNFECETRNIDVAIPGVKCATSKKLQKEQKQFRLVGSNKVNYVMKN 420 

PRSV_TH-P_SMK      VITQVSDSVVTKIHSNFECGARSPDTETPGIKCATSKKMRKKQEQSRLVGSRKINYVMKN 420 

AY010722_TH-W      MVAQLSDSVVTKIHANFECRTPNLDVETPGIKCATSKVTRKKQTQPKIFGSNKVNYVMKN 420 

EU126128_HA-P      LMQQASDFVVTQIHCDFGCKTQYSEPNIPGIKQSTSKKICKPRKHSRIVGKSKINYVMKN 420 

X67673_TW-P        LMQQASDFVVTQIHCDFGCKTQYSEPHIPGIKQSTSKKICKPRKHSRIVGNSKINYIMKN 420 

AY231130_MX-P      LMQQASDSVVTQIYCDFGCEPQYSEPHSSGIKIATSKKVHKPRKQSRIVGNNKINYVMKH 420 

DQ374152_BZ-W      LMPQVSDSVVTQIYCGFGSEPQNSEPNLSGIKRATSKKVCKPRKQSRIVGNNKINYVMEN 420 

EF017707_IN-P      LMQQVSDSVVTQIHCDFGYKPQYSEPHLPGIKRATSKKVCKPRKQLRIVGNNKIHYVMKN 419 

EU475877_IN-W      LMQQVSDSVVTQIHCDLDYKPQYSEFHFSGIKRATSKKVCKPRKQMRIVGNNKINYVMKN 419 

                   :: * ** ***:*: .:   .   :   .*:* :***   * :   :: *. *::::*:: 

 

X97251_TW-P        LCEIIVDRNVPVELITKRCRRSIFRKDGKNYVQLRHMSGGNAPRDVSSSPEMEKLFTRFC 480 

EU882728_TW-P      LCEIIVDSNIPVELITKRCRRSIFRKDGKNYVQLRHMSGGNAPRDVSSSPEMEKLFTRFC 480 

AY027810_TW-W      LCEIIVDRNIPVELITKRCRRRIFRKDGKNYVRLRHMSGGNAPQDVSSSPEMERLFTRFC 480 

EF183499_CN-P      LCDIIIDRNIPIELITKRCRRRIFRKDGKNYVQLRHMTGANKPKDVSSSPEMEKLFTRLC 480 

AY162218_TH-P      LCDIIVDRNIPIELITKRCKRRIFRKDGKNYVQLRHMDGINAPRDVSSSPEMEELFVRLC 480 

PRSV_TH-P_SMK      LCDIITERNIPIELITKRCKRRIFRKNGKNYVQLRYMDGNNAQKDVSSSPEMEKMFTRFC 480 

AY010722_TH-W      LCDIIIDRNIPVELITKRCKRRIFRMDGKNYVHLRHMDGNNAPRDVSSSSDMEKLFTRFC 480 

EU126128_HA-P      LCNIIIERGIPVELVTKRCKRRILQKEGRSYVQLRHMNGIRARQDVSSSPDMELLFTQFC 480 

X67673_TW-P        LCDTIIERGIPVELVTKRCKRRILQKEGRSYVQLRHMNGIRARQDVSSSPDMELLFTQFC 480 

AY231130_MX-P      LCDTIIERSIPVELVTKRCKRRILQKKGRSYVQLRHMDGIRAQQDVSSSPDMERLFTQFC 480 

DQ374152_BZ-W      LCDIIIERSIPVELVTKRCKRLILQKEGRSYVQLRHMNGIRAQQDVSSSPDMEQLFTQFC 480 

EF017707_IN-P      LCDIITERGIPVDLITKRCKRRILQKKGRSYVQLRRMDGIRAQRDVSSSPIMEQLFTQFC 479 

EU475877_IN-W      LSGIITERSIPVELITKRCKRRILQKKGKSYVQLRHMEGIRAQRDASSSLEMEQLFTQFC 479 

                   *.  * : .:*::*:****:* *:: .*:.**:** * * .  :*.***  ** :*.::* 

 
ภาพผนวกที ่ค1  (ต่อ) 
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X97251_TW-P        KFLIRRQSVKAARLTHGSSGLIFRPKFADRIGRYFGEYFITRGRYAGKLFDGRSKLARSV 540 

EU882728_TW-P      KFLIRRQSVKAARLTHGSSGLIFKPKFADRVGRYFGEYFITRGRYAGKLFDGRSKLARSV 540 

AY027810_TW-W      KFLIRRQSVKAARLTHGSSGLIFKPKFADRIGRYFGEYFITRGRYAGKLFDGRSKLAKSV 540 

EF183499_CN-P      KFLIRKQPVKAARLTHGSSGLIFKPKFADRVGRYFGDYFITRGRYEGKLFDGRSKLARSI 540 

AY162218_TH-P      KFLVRRQSVKASCLTHGSSGLIFKPKFADRVGRYFGEYFITRGRCEGKLFDGRSKLAKSV 540 

PRSV_TH-P_SMK      KFLIRRQSVKAACLTHGSSGLIFRPKFADRIGRYFGEYFITRGRYGGKLSDGRSKLARSV 540 

AY010722_TH-W      KFLIRKQSINAANLTHGSSGLIFKPKFADRTGRYFGEYFITRGRCEGKLFDGRSKLAKSV 540 

EU126128_HA-P      QFLVGHKPLKSKNLTFGSSGLIFKPKFADNVGRYFGDYFVVRGRLGGKLFDGRSKLARSI 540 

X67673_TW-P        KFLVGHKPLKSKNLTFGSSGLIFKPKFADNVGRYFGDYFVVRGRLGGKLFDGRSKLARSV 540 

AY231130_MX-P      KFLVGHKPLKSESLTFGSSGLIFKPKFAANVGRYFGDYFVVRGRLEGKLFDGRSKLARSI 540 

DQ374152_BZ-W      KFLVGHKPLKSGNLTFGSSGLIFKPKFADNVGRHFGDYFVVRGRLGGRLFDGRSKLARSI 540 

EF017707_IN-P      KFLVGHKPTKSANLTFGSSGLIFKPKFADNVGRYFGDYFIVRGRLGGKRFDGRSKLAKSI 539 

EU475877_IN-W      KFLVGHKSLKSSNLTYGSSGLIFKPKFADNVGRYFGDYFVVRGRLGGKRFDGRSKLARSI 539 

                   :**: ::. ::  **.*******:**** . **:**:**:.***  *:  *******:*: 

 

X97251_TW-P        RMNMEQYNDIAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHVCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKIT 600 

EU882728_TW-P      RMNMEQYNDIAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHACTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKIT 600 

AY027810_TW-W      RMKMEQYNDVAEKFWLGFNRTFLRHRKPADHVCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKIT 600 

EF183499_CN-P      RMHMEQYNDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHVCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKIT 600 

AY162218_TH-P      RMRMEQYNDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHVCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKIT 600 

PRSV_TH-P_SMK      CMRMEQYNDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHVCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKIT 600 

AY010722_TH-W      RMRMEQYNDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHVCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKIT 600 

EU126128_HA-P      YAKMDQYNDVAEKFWLGFNRAFLRHRRPTDHTCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKIT 600 

X67673_TW-P        YAKMDQYNDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHTCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKIT 600 

AY231130_MX-P      YARMEQYNDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHTCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKIT 600 

DQ374152_BZ-W      YAKMEQYNDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHTCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKIT 600 

EF017707_IN-P      YAKMEQYNDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHTCTSDMDVTMCGEVAALATIILFPCHKIT 599 

EU475877_IN-W      YAKMEQYNDVAEKFWLGFNRAFLRHRKPTDHTCTSDMDVTMCGEVAALATIIIFRCHKIT 599 

                     .*:****:**********:*****:*:**.********************:* ***** 

 

X97251_TW-P        CNTCMNKVKGRVIDEVGEDLNCELERLRETLSSYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNMNDG 660 

EU882728_TW-P      CNTCMNKVKGRVIDEVGEDLNCELERLRETLSSYGGSFGHVSTLLDQLNKVLNARNMNDG 660 

AY027810_TW-W      CNTCMNKVKGRVIDEVGEDLNCELERLRETLSSYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNMNDG 660 

EF183499_CN-P      CNTCMIRVKGRVIDEVGEDLNCELERLRETLSSYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNMNDG 660 

AY162218_TH-P      CNTCMNKVKGRVIDEVGEDLNCELERLRETLSSYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNMNDG 660 

PRSV_TH-P_SMK      CNTCMNKVKGRVIDEVGDDLNCELGRLRETLSSYGGSFGHVSTLLDQLKRVLNARNMNDG 660 

AY010722_TH-W      CNTCMNKVKGRVIDEVGEDLNCELERLRETLSSYGGSFGRVSTLLDQLNRVLNARNMNDG 660 

EU126128_HA-P      CNTCMSKVKGRVIDEVGEDLNCELERLRETLSAYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNTNDG 660 

X67673_TW-P        CNTCMSKVKGRVIDEVGEDLNCELERLRETLSAYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNMNDG 660 

AY231130_MX-P      CNTCMSRVKGRVIDEVGEDLNSELERLRETLSSYGGSFGHVSTLLDQMNRVLNARNTNDG 660 

DQ374152_BZ-W      CNTCMSKVKGRVIDEVGEDLNCELERLRETLSSYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNMNDG 660 

EF017707_IN-P      CNTCMSKVKGRVIDEVGEDLNCELGRLRETLLSYGGSFGHVSALLDQLNRVLNARNMNDG 659 

EU475877_IN-W      CNTCMSRVKGRVIDEVGEDLNCELERLRETLSSYGGSFGHVSTLLDQLNRVLNARNLNDG 659 

                   ***** :**********:***.** ****** :******:**:****:::****** *** 

 

X97251_TW-P        AFKEVAKKIDGKKESPWTHLTAINNTLIKGSLATGNEFGKASDSLREIVRWHLKRTESIK 720 

EU882728_TW-P      AFKEIAKKIDEKKESPWTHLTAINNTLIKGSLATGNEFEKASDSLREVVRWHLKRTESIK 720 

AY027810_TW-W      AFKEVAKKIDEKKESPWTHLTAINNTLIKGSLATGNEFGKASDSLREIVRWHLKRTESIK 720 

EF183499_CN-P      AFKEIAKKIDERKESPWTHMTAINNTLIKGSLATGYEFERASDNLREVVRWHLNRTESIK 720 

AY162218_TH-P      AFKEIAKKIDEKKESPWTHMTAINNTLIKGSLATGNEFEKASDNLREIVRWHLKRTESIK 720 

PRSV_TH-P_SMK      AFKEIAKKIDEKKESPWTHMTAINNTLIKGSLVTGHEFERASDSLREVVRWHLKRTESIK 720 

AY010722_TH-W      AFKEIAKKIDEKKESPWIHMTAINNTLIKGSLATGYEFERASDSLREVVRWHLKRTESIK 720 

EU126128_HA-P      AFKEVAKKIDEKKESPWTHMTTINNTLIKGSLATGYEFERASNSLREIVRWHLKRTESIK 720 

X67673_TW-P        AFKEIAKKIDEKKESPWTHMTTINNTLYKGSLATGYEFERASNSLREIVRWHLKRTESIK 720 

AY231130_MX-P      AFKEIAKKIDAKKESPWTHMTTINNTLIKGSLATGYEFERASDSLLEIVRWHLKRTESIK 720 

DQ374152_BZ-W      AFKEIAKKIDEKKESPWIHMTAINNTLIKGSLATGYEFERASGNLLEIVRWHLKRTESIK 720 

EF017707_IN-P      AFKEIAKKIDEKKESPWTHMTAINNTLIKGSLATGNEFERASDSLREIVRWHLKRTESIK 719 

EU475877_IN-W      AFKEIAKKIDEKKESPWTHMTAINNTLIKGSLATGYEFERASDSLREIVRWHLKRTESIK 719 

                   ****:***** :***** *:*:***** ****.** ** :**..* *:*****:****** 

 
ภาพผนวกที ่ค1  (ต่อ) 
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X97251_TW-P        AGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYE 780 

EU882728_TW-P      AGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYE 780 

AY027810_TW-W      AGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYE 780 

EF183499_CN-P      AGSVESFRNKRSGKAHFNLALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHNKGYD 780 

AY162218_TH-P      AGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYE 780 

PRSV_TH-P_SMK      AGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDKNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYE 780 

AY010722_TH-W      AGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYE 780 

EU126128_HA-P      AGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDKNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYE 780 

X67673_TW-P        AGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDKNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYE 780 

AY231130_MX-P      AGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYE 780 

DQ374152_BZ-W      AGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYE 780 

EF017707_IN-P      AGSVESFRNKRSGKAHFNSALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYE 779 

EU475877_IN-W      AGSVESFRNKRSGKAHFNPALTCDNQLDRNGNFLWGERQYHAKRFFANYFEKIDHSKGYE 779 

                   ****************** *********:**************************.***: 

 

X97251_TW-P        YYSQRQNPNGIRKVAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSC 840 

EU882728_TW-P      YYSQRQNPNGIRKVAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSC 840 

AY027810_TW-W      YYSQRQNPNGIRKVAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHYIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSC 840 

EF183499_CN-P      YYSQRQNPNGIRKIAIGNLIFSTNLERFRQQLVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSC 840 

AY162218_TH-P      YYCQRQNPNGIRKIAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSC 840 

PRSV_TH-P_SMK      YYSQRQNPNGIRKIAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSC 840 

AY010722_TH-W      YYSQRQNPNGIRKIAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSC 840 

EU126128_HA-P      YYSQRQSPNGIRKIAIGNLVFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSC 840 

X67673_TW-P        YYSQRQNPNGIRKIAIGNLVFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSC 840 

AY231130_MX-P      YYSQRQNPNGTRKIAIGNLVFSTNLDRFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSC 840 

DQ374152_BZ-W      YYSQRQNPNGIRKIAIGNLVFSTNLERFRQQMIEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSC 840 

EF017707_IN-P      HYSQRQTPNGIRRIAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVWSC 839 

EU475877_IN-W      YYSQRQNPNGIRKIAIGNLIFSTNLERFRQQMVEHHIDQGPITRECIALRNNNYVHVCSC 839 

                   :*.***.*** *::*****:*****:*****::**:********************* ** 

 

X97251_TW-P        VTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSGDPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLI 900 

EU882728_TW-P      VTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSGDPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLI 900 

AY027810_TW-W      VTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSGDPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLI 900 

EF183499_CN-P      VTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSGDPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLI 900 

AY162218_TH-P      VTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSGDPKYVDLPTLESDSMYIAKRGYCYMNIFLAMLI 900 

PRSV_TH-P_SMK      VTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNAGDPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLI 900 

AY010722_TH-W      VTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSGDPKYVDLPTLESDSMYIAKRGYCYMNIFLAMLI 900 

EU126128_HA-P      VTLDDGTPATSELQTPTKNHIVLGNSGDPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLI 900 

X67673_TW-P        VTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSGDPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLI 900 

AY231130_MX-P      VTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSGDPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLI 900 

DQ374152_BZ-W      VTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSGDPKYIDLPTLEVDSMYIAKRGYCYMNIFLAMLI 900 

EF017707_IN-P      VTLDDGTPATSEMKTPTKNQIVLGNSGDPKYVDLPTLESDSMYIAKKGYCYMNIFLAMLI 899 

EU475877_IN-W      VTLDDGTPATSELKTPTKNHIVLGNSGDPKYVDLPTLESDSMYIAQKGYCYMNIFLAMLI 899 

                   ************::*****:*****:*****:****** ******::************* 

 

X97251_TW-P        NIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAANAELPRILVDHRQK 960 

EU882728_TW-P      NIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAANAELPRILVDHRQK 960 

AY027810_TW-W      NIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAANAELPRILVDHRQK 960 

EF183499_CN-P      NIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAANAELPRILVDHRQK 960 

AY162218_TH-P      NIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAANAELPRILVDHRQK 960 

PRSV_TH-P_SMK      NIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLTIFHPDAANAELPRILVDHRQK 960 

AY010722_TH-W      NIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLVIFHPDAANAELPRILVDHRQK 960 

EU126128_HA-P      NIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLVIFHPDAANAELPRILVDHRQK 960 

X67673_TW-P        NIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLVVFHPDAANAELPQILVDHRQK 960 

AY231130_MX-P      NIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAANAELPRILVDHRQK 960 

DQ374152_BZ-W      NIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAANAELPRILVDHRQK 960 

EF017707_IN-P      NIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLTIFHPDAANAELPRILVDHRQK 959 

EU475877_IN-W      NIPENEAKDFTKRVRDLVGSKLGEWPTMLDVATCANQLIIFHPDAANAELPRILVDHKQK 959 

                   ************************************** :***********:*****:** 

 
ภาพผนวกที ่ค1  (ต่อ) 
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X97251_TW-P        TMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVGGEFDPTTSCLHQLIRV 1020 

EU882728_TW-P      TMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVGGEFDPTTSCLHQLIRV 1020 

AY027810_TW-W      TMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVGGEFDPTTSCLHQLIRV 1020 

EF183499_CN-P      TMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVGGEFDPTTSCLHQLIRV 1020 

AY162218_TH-P      TMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVGGEFDPTTSCLHQLIRV 1020 

PRSV_TH-P_SMK      TMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFARDPLDSEMKHYIVGGEFDPTTSCLHQLIRV 1020 

AY010722_TH-W      TMHVIDSFGSVDSGYHILNANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVGGEFDPTTSCLHQLIRV 1020 

EU126128_HA-P      TMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFARDPLDSEMKHYIVGGEFDPTTNCLHQLIRV 1020 

X67673_TW-P        TMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFARDPLDSEMKHYIVGGEFDPTTNCLHQLIRV 1020 

AY231130_MX-P      TMHVIDSFGSVDSGYHMLKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVGGEFDPTTNCLHQLIRV 1020 

DQ374152_BZ-W      TMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVGGEFDPTTSCLHQLIRV 1020 

EF017707_IN-P      TMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEMKHYIVGGEFDPTTSCLHQLIRV 1019 

EU475877_IN-W      TMHVIDSFGSVDSGYHILKANTVNQLIQFAREPLDSEIEALHCGGEFDPTTSCLHQLIRV 1019 

                   ****************:*:************:*****::    ********.******** 

 

X97251_TW-P        IYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQ 1080 

EU882728_TW-P      IYKPHELRNLLSNEPYLMVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQ 1080 

AY027810_TW-W      IYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQ 1080 

EF183499_CN-P      IYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQ 1080 

AY162218_TH-P      IYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALSYWIKRDQDVVEVIVLVEQ 1080 

PRSV_TH-P_SMK      IYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQ 1080 

AY010722_TH-W      IYKPHELRNLLRNEPYLVVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQ 1080 

EU126128_HA-P      IYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQ 1080 

X67673_TW-P        IYKPHELRSLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAVEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQ 1080 

AY231130_MX-P      IYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQ 1080 

DQ374152_BZ-W      IYKPHELRNLLRNEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIENALSYWIKRDQDVVEVIVLVEQ 1080 

EF017707_IN-P      IYKPHELRNLLRNEPYLIVIAMMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKRDQDVVEVIVLVEQ 1079 

EU475877_IN-W      IYKPHELRNLLRKEPYLIVIALMSPSVLLTLFNSGAIEHALNYWIKREQDVVEVIVLVEQ 1079 

                   ********.** :****:***:**************:*:**.*****:************ 

 

X97251_TW-P        LCRKVTLARTILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLL 1140 

EU882728_TW-P      LCRKVTLARTILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLL 1140 

AY027810_TW-W      LCRKVTLARTILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLL 1140 

EF183499_CN-P      LCRKVTLARTILEQFNGIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLL 1140 

AY162218_TH-P      LCRKVTLARTILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLL 1140 

PRSV_TH-P_SMK      FCRKVTLARTILDQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLL 1140 

AY010722_TH-W      LCRKVTLARIILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLL 1140 

EU126128_HA-P      LCRKVTLARTILEQFNEIRQNARDLHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLL 1140 

X67673_TW-P        LCRKVTLARTILEQFNEIRQNARDLHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLL 1140 

AY231130_MX-P      LCRKVTLARTILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLL 1140 

DQ374152_BZ-W      LCRKVTLARTILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLL 1140 

EF017707_IN-P      LCRKVTLARTILEQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLP 1139 

EU475877_IN-W      LCRKVTLARTILDQFNEIRQNARDIHELMDRNNKPWISYDRSLELLSVYANSQLTDEGLL 1139 

                   :******** **:*** *******:**********************************  

 

X97251_TW-P        KQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQEEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRAD 1200 

EU882728_TW-P      KQGFSTLDPRLREAVEKTYATLLQEEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRAD 1200 

AY027810_TW-W      KQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQEEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRAD 1200 

EF183499_CN-P      KQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQEEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSECLKPKGRAD 1200 

AY162218_TH-P      KQGFSTLDPRLREAVEKTYAVLLQEEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGCAD 1200 

PRSV_TH-P_SMK      KQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQEEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRVD 1200 

AY010722_TH-W      KQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQEEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRAD 1200 

EU126128_HA-P      KQGFSTLDPRLREAVEKTYATLLQEEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRAD 1200 

X67673_TW-P        KQGFSTLDPRLREAVEKTYATLLQEEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRAD 1200 

AY231130_MX-P      KQGFSTLDPRLREAVEKTYATLLQEEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRAD 1200 

DQ374152_BZ-W      KQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQEEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRAD 1200 

EF017707_IN-P      KQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQEEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQPSFSEYLKPKGRAD 1199 

EU475877_IN-W      KQGFSTLDPRLREAVEKTYAALLQEEWRALSLFQKLHLRYFAFKSQQSFSEYLKPKGRAD 1199 

                   ********************.************************* **** ***** .* 

 
ภาพผนวกที ่ค1  (ต่อ) 
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X97251_TW-P        LKIVYDFSPKYCVHEVG----KTLLQPIKAGAKITSHLINGCGTFIRKSVARGCAYIFKD 1256 

EU882728_TW-P      LKIVYDFSPKYCVHEVG----KTLLQPIKVGAKIASRLINGCGTFIRKSAARGCAYIFKD 1256 

AY027810_TW-W      LKVAYDFSPKYCVHEVG----KTLLQPIKVGAKITSRLINGCGTFIRKSAARGCAYIFKD 1256 

EF183499_CN-P      LKIVYDFSPKYCVHEVG----KALLQPIKAGAEVASRVVNGCGTFIRKSAAKGCAYIFKD 1256 

AY162218_TH-P      LKIVYDFSPKYCVHEVG----KALLRPIEAGAKITSRFMSGCGTFIRRSAARGCAYIFKD 1256 

PRSV_TH-P_SMK      LKIVYDFSPKYCVHEVG----KALLQPIKAGVEVTSRLINGCGTFIRKSAARGCAYIFKD 1256 

AY010722_TH-W      LKIVYDFSPKYCVHEVG----KALLQPIKAGAEITSRLLNGCGTFIRKSAARGCAYIFKD 1256 

EU126128_HA-P      LKIVYDFSPKYCVHEVG----KAFLQPVKAGAKIASRIINVCGAFIRKSAAKGCAYIFKD 1256 

X67673_TW-P        LKIVYDFSPKYCVHEVG----KAFLLPVKAGAKIASRIINGCGAFIRKSAAKGCAYIFKD 1256 

AY231130_MX-P      LKIVYDFSPKYCVHEVG----KAFLQPVRAGAKIASRVINGCGTFIRKSAAKGCAYIFKD 1256 

DQ374152_BZ-W      LKIVYDFSPKYCVHEVG----KALLHPVKAGAAITSRMINGCGVFIRKSAAKGCAYIFKD 1256 

EF017707_IN-P      LKIVYDFSPKYCVHEVG----KTVLQPIKTGAEIASRIINGCGTFIRKSAARGCAYIFKD 1255 

EU475877_IN-W      LKIVYDFSPKYCVHEVGKAFGKALLQPVKAGAEIASRAISGCGTFIGKSAARGCAYIFKD 1259 

                   **:.*************    *:.* *:..*. ::*: :. **.** :*.*:******** 

 

X97251_TW-P        LFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHIQLKQAKAEVEKQRDFDRLEALYAELCVKSGE 1316 

EU882728_TW-P      LFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHIQLKQAKAEVEKQKDFDRLEALYAELCVKSGE 1316 

AY027810_TW-W      LFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHIQLKQAKAEVEKQKDFDRLEALYAELCVKSGE 1316 

EF183499_CN-P      LFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIVTEHLQLKQAKAEVEKQKDFDRLEALYAELCVKGGE 1316 

AY162218_TH-P      LFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHIQLKQAKAEVERQKDFDRLEALYAELCVKGGE 1316 

PRSV_TH-P_SMK      PFQFVHVILVLSILLQIFRSVQGIATEHIQLKQAKAEAEKQKDFDRLEALYAELCVKIGD 1316 

AY010722_TH-W      LFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIAMEHIQLKQAKAEAEKQKDYDRLEALYAELCVKNGD 1316 

EU126128_HA-P      LFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHIQLKQAKAEVERQKDFDRLEALYAELCVKSGE 1316 

X67673_TW-P        LFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHLQLKQAKAEVERQKDFDRLEALYAELCVKSGE 1316 

AY231130_MX-P      LFQFVHVVLVLSILLQIFRNAQGIATEHIQLKQAKAEMERQKDFDRLEALYAELCIKSGE 1316 

DQ374152_BZ-W      LFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHIQLKQAKAEVEKQKDFDRLEALYAELCVKSGE 1316 

EF017707_IN-P      LFQFVHVVLVLSILLQIFRSVQGIATEHIQLKQAKAEVEIQKDFDRLEALYAEMCVKSGE 1315 

EU475877_IN-W      LFQFVHVVLVLSILLQIFRSAQGIATEHIQLKQAKAEVEKQRDFDRLEALYAELCVKSGE 1319 

                    ******:***********..***. **:******** * *:*:*********:*:* *: 

 

X97251_TW-P        QPTFEEFLDFVMEREPRLKDQVYSLIHIPVIHQAKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDK 1376 

EU882728_TW-P      QPTFEEFLDFVMEREPRLKDQVYSLIHIPVIHQAKSDNEKKLEQIIAFITLILMMIDVDK 1376 

AY027810_TW-W      QPTVEEFLDFVMEREPRLKDQVYSLIHIPVIHQAKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDK 1376 

EF183499_CN-P      QPTAEEFLDFVIDREPRLKDQVYNLIYIPVIHQAKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDK 1376 

AY162218_TH-P      QPTAEEFIDFVMEREPRLKDQAYSLIHIPVIHQAKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDK 1376 

PRSV_TH-P_SMK      QPTTEEFLDFVMDREPRLKDQVYSLIHIPVIHPAKSDNEKKLEQVIAFITLVLMMIDVDK 1376 

AY010722_TH-W      QPTTEEFLDFVMEREPRLKDQAYSLIHIPVIHQAKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDK 1376 

EU126128_HA-P      QPTAEEFLDCVMEREPRLKDQAYNLVYIPVIHQAKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDK 1376 

X67673_TW-P        QPTTEEFLDFVMEREPRLKDQAYNLIYIPVIHQAKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDK 1376 

AY231130_MX-P      QPTAEEFIDFVKEREPRLKDQAYNLIHIPVIHQAKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDK 1376 

DQ374152_BZ-W      QPTAEEFLDFVMEREPRLEGQAYSLIHIPVIHQAKSDNERKLEQIIAFITLILMMIDVDK 1376 

EF017707_IN-P      QPTAEEFLDFVMEREPRLKDQAYSLIHIPVIHQAKSDNEKKLEQIIAFITLILMMVDVDK 1375 

EU475877_IN-W      QPTAEEFIDFVMEREPRLKDQAYSLIHIPVIHQAKSDNEKKLEQVIAFITLILMMIDVDK 1379 

                   *** ***:* * :*****:.*.*.*::***** ******:****:******:***:**** 

 

X97251_TW-P        SDCVYRILNKFKGVIKSCNSDVYHQSLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPVDVTF 1436 

EU882728_TW-P      SDCVYRILNKFKGVIKSCNTDVYHQSLDDIRDFYEDKQLTIDFDINGENQINRGPIDVTF 1436 

AY027810_TW-W      SDCVYRILNKFKGVINSCNTNVYHQSLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTF 1436 

EF183499_CN-P      SDCVYKILNKFKGVINSCNTSVYHQSLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTF 1436 

AY162218_TH-P      SDCVYRILNKFKGVIKSCDTNVYHQSLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTF 1436 

PRSV_TH-P_SMK      SDCVYRILNKFKGVIKSCNTDVYHQSLDDIRDFYEDNQLTIDFDITGENQINRGPIDVTF 1436 

AY010722_TH-W      SDCVYRILNKFKGVINSCNTNVYHQSLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTF 1436 

EU126128_HA-P      SDCVYRILNKFKGVINSSNANVYHQSLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTF 1436 

X67673_TW-P        SDCVYRILNKFKGVINSSNTNVYHQSLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTF 1436 

AY231130_MX-P      SDCVYRILNKFKGVIKSCDANVYHQSLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTF 1436 

DQ374152_BZ-W      SDCVYRILNKFKGVINSCNTNVYHQSLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGENQINRGPIDVTF 1436 

EF017707_IN-P      SDCVYRILNKFKGVIKSCDANVYHQSLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGESQINRGPIDVTF 1435 

EU475877_IN-W      SDCVYRILNKFKGVINSCNTNVYHQSLDDIRDFYEDKQLTIDFDITGETQINRGPIDVTF 1439 

                   *****:*********:*.::.***************:********.**.******:**** 

 
ภาพผนวกที ่ค1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



209 
 

 

 

X97251_TW-P        EKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRSNAATVASEIAHSPEREFLVRGAVGSGKSTNL 1496 

EU882728_TW-P      EKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGIFVEFSRSNAATVASEIAHSPEREFLVRGAVGSGKSTNL 1496 

AY027810_TW-W      EKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRSNAATVASEIAHSPEREFLVRGAVGSGKSTNL 1496 

EF183499_CN-P      EKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRSYAATVASEIAHSPEREYLVRGAVGSGKSTNL 1496 

AY162218_TH-P      EKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGAFVEFSRVNAATVASEIAHSPDREFLVRGAVGSGKSTNL 1496 

PRSV_TH-P_SMK      EKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGMFVEFSRSNAATVASEIAHSPEREFLVRGAVGSGKSTNL 1496 

AY010722_TH-W      EKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRSNAATVASEIAHSPEREFLVRGAVGSGKSTNL 1496 

EU126128_HA-P      EKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRVNAATVASEIAHSPEREFLVRGAVGSGKSTNL 1496 

X67673_TW-P        EKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRVNAATVASEIAHSPEREFLVRGAVGSGKSTNL 1496 

AY231130_MX-P      EKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRSTAATVASEIAHSPDREFLVRGAVGSGKSTNL 1496 

DQ374152_BZ-W      EKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRSNAATVASEIAHSPEREFLVRGAVGSGKSTNL 1496 

EF017707_IN-P      EKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGTFVEFSRSNAATVASEIAHSPEREFLVRGAVGSGKSTNL 1495 

EU475877_IN-W      EKWWDNQLSNNNTIGHYRIGGMFVEFSRSNAATVASEIAHSPEREFLVRGAVGSGKSTNL 1499 

                   ********************* ******  ************:**:************** 

 

X97251_TW-P        PFLLSKHGNVLLIEPTRPLCENVCKQLRSEPFHCNPTIRMRGLTAFDSTNITIMTSGFAL 1556 

EU882728_TW-P      PFLLSRHGNVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFAL 1556 

AY027810_TW-W      PFLLSKHGNVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFAL 1556 

EF183499_CN-P      PFLLSKHGNVLLIEPTRPLCENVCKQLRSEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFAL 1556 

AY162218_TH-P      PFLLSKHGNVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFAL 1556 

PRSV_TH-P_SMK      PFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFAL 1556 

AY010722_TH-W      PFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFAL 1556 

EU126128_HA-P      PFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFAL 1556 

X67673_TW-P        PFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFAL 1556 

AY231130_MX-P      PFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFAL 1556 

DQ374152_BZ-W      PFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFAL 1556 

EF017707_IN-P      PFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFAL 1555 

EU475877_IN-W      PFLLSKHGSVLLIEPTRPLCENVCKQLRGEPFHCNPTIRMRGLTAFGSTNITIMTSGFAL 1559 

                   *****:**.*******************.*****************.************* 

 

X97251_TW-P        HYYAHNIQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFST 1616 

EU882728_TW-P      HYYAHNIQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFST 1616 

AY027810_TW-W      HYYAHNIPQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFST 1616 

EF183499_CN-P      HYYAHNIQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFST 1616 

AY162218_TH-P      HYYAHNLQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKVLKVSATPPGREVEFST 1616 

PRSV_TH-P_SMK      HYYAHNLQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLLEGNAIEKKVLKVSATPPGREVEFTT 1616 

AY010722_TH-W      HYYAHNLQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKVLKVSATPPGREVEFST 1616 

EU126128_HA-P      HYYAHNIQQLRLFDFVIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFST 1616 

X67673_TW-P        HYYAHNIQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFST 1616 

AY231130_MX-P      HYYAHNVQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFST 1616 

DQ374152_BZ-W      HYYAHNIQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFST 1616 

EF017707_IN-P      HYYAHNIQQLKLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFST 1615 

EU475877_IN-W      HYYAHNIQQLRLFDFIIFDECHVIDSQAMAFYCLMEGNAIEKKILKVSATPPGREVEFST 1619 

                   ******: **:****:******************:********:**************:* 

 

X97251_TW-P        QFPTKIVTEQSISFKQLVDNFGTGANSDVTAFADNVLVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLV 1676 

EU882728_TW-P      QFPTKIVTEQSISFKQLVDNFGTGANSDVTAFADNVLVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLV 1676 

AY027810_TW-W      QYPTKIVTEQSISFKQLVDNFGTGANSDVTAFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLV 1676 

EF183499_CN-P      QFPTKIVTEQSISFKQLVDSFGTGANSDVTAFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLV 1676 

AY162218_TH-P      QFPIRIVTEQSISFKQLVDNFGTGANSDVTIFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLV 1676 

PRSV_TH-P_SMK      QFPIKIVTEQSISFKQLVDNFGTGENSDVTAFADNIFVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLV 1676 

AY010722_TH-W      QFPTKIVTEQSISFKQLVDNFGTGANSDVTAFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLV 1676 

EU126128_HA-P      QFPTKIVTEQSISFKQLVDNFGTGANSDVTAFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLV 1676 

X67673_TW-P        QFPTKIVTEQSISFKQLVDNFGTGANSDVTAFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLV 1676 

AY231130_MX-P      QFPTKIVTEQSISFKQLVDNFGTGANSDVTVFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLV 1676 

DQ374152_BZ-W      QFPTKIVTEQSISFKQLVDNFGTGANSDVTAFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLV 1676 

EF017707_IN-P      QFPIKIVTEQSISFKQLVDNFGTGANSDVTASADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLV 1675 

EU475877_IN-W      QFPTKIVVEQSISFKQLVDNFGTGANSDVTAFADNILVYVASYNEVDQLSKLLSDKGYLV 1679 

                   *:* :**.***********.**** *****  ***::*********************** 

 
ภาพผนวกที ่ค1  (ต่อ) 
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X97251_TW-P        TKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIEAVIDFGMKVVPEMDSDNR 1736 

EU882728_TW-P      TKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIEAVIDFGMKVVPEMDSDNR 1736 

AY027810_TW-W      TKIDGRTMKVGKTEISTSGMKSKKHFIVATNIIENGVTLDIEAVIDFGMKVVPEMDSDNR 1736 

EF183499_CN-P      TKIDGRTMKVGKTEISTSGTKFKKHFIVATNIIENGVTLDIEAVIDFGVKVVPEMDSDNR 1736 

AY162218_TH-P      TKIDGRTMKVGRTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIEAVIDFGMKVVPEMDSDNR 1736 

PRSV_TH-P_SMK      TKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIEAVIDFGMKVVPEMDLDNR 1736 

AY010722_TH-W      TKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIEAVIDFGMKVVPEMDSDNR 1736 

EU126128_HA-P      TKIDGRTMKVGKTEISTSGTKFKKHFIVATNIIENGVTLDIEAVIDFGMKVVPEMDSDNR 1736 

X67673_TW-P        TKIDGRTMKVGKTEISTSGTKFKKHFIVATNIIENGVTLDIEAVIDFGMKVVPEMDSDNR 1736 

AY231130_MX-P      TKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIEAVIDFGMKVVPEMDSDNR 1736 

DQ374152_BZ-W      TKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIEAVIDFGMKVVPEMDSDNR 1736 

EF017707_IN-P      TKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIEAVIDFGTKVVPEMDSDNR 1735 

EU475877_IN-W      TKIDGRTMKVGKTEISTSGTKSKKHFIVATNIIENGVTLDIEAVIDFGMKVVPEMDSDNR 1739 

                   ***********:******* * ************************** ******* *** 

 

X97251_TW-P        MIRYSKQAVSFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLP 1796 

EU882728_TW-P      MIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFKYGLP 1796 

AY027810_TW-W      MIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLP 1796 

EF183499_CN-P      MIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMVATEAAFLSFTYGLP 1796 

AY162218_TH-P      MIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLP 1796 

PRSV_TH-P_SMK      MIRYSKQAISLGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLP 1796 

AY010722_TH-W      MIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLP 1796 

EU126128_HA-P      MIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLP 1796 

X67673_TW-P        MIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLP 1796 

AY231130_MX-P      MIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLP 1796 

DQ374152_BZ-W      MIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLP 1796 

EF017707_IN-P      MIRYSKQAISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLP 1795 

EU475877_IN-W      MIRYSKQSISFGERIQRLGRVGRHKEGIALRIGHTEKGIQEIPEMAATEAAFLSFTYGLP 1799 

                   *******::*:**********************************.*********.**** 

 

X97251_TW-P        VMTHNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEI 1856 

EU882728_TW-P      VMTHNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEI 1856 

AY027810_TW-W      VMTHNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEI 1856 

EF183499_CN-P      VMTHNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEI 1856 

AY162218_TH-P      VMTHNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEI 1856 

PRSV_TH-P_SMK      VMTHNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDMLLRPYKLRDCEI 1856 

AY010722_TH-W      VMTHNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEV 1856 

EU126128_HA-P      VMTHNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEV 1856 

X67673_TW-P        VMTHNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEV 1856 

AY231130_MX-P      VMTHNVGLSLLKNCTVRQARTMHQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDILLRPYKLRDCEV 1856 

DQ374152_BZ-W      VMTHNVGLSLLKSCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCEI 1856 

EF017707_IN-P      VMTHNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTHNLVNFDGTVHPKIDVLLRPYKLRDCKV 1855 

EU475877_IN-W      VMTHNVGLSLLKNCTVRQARTMQQYELSPFFTQNLVNFDGTVHPKVDVLLRPYKLRDCEI 1859 

                   ************.*********:*********:************:*:**********:: 

 

X97251_TW-P        RLSEAAIPHGVQSIWMSAREYEAVGGRLCLESDVRIPFLIKDVPERLYRELWDIVQTYKR 1916 

EU882728_TW-P      RLSEAAIPHGVQSIWMSAREYEAVGGRLCLESDVRLPFLVKDVPERLYRELWDVVQTYKR 1916 

AY027810_TW-W      RLSEAAIPHGVQSIWMSAREYEAVGGRLCLESDVRIPFLIKDVPERLYRELWDIVQTYKR 1916 

EF183499_CN-P      RLSEAAIPHGVQSIWMTAREYEAVGGRLCLESDIRIPFLIKDVPERLYKELWDVVQTYKR 1916 

AY162218_TH-P      RLSEAAIPHGVQSIWMSAREYEAVGGRLCLEGDVRIPFLIKDVPERLYKELWDIVQTYKR 1916 

PRSV_TH-P_SMK      RLSEAAIPHGVQSIWMSAREYEAVGGRLCLEGDVRIPFLIKDVPERLYKELWDVVQTYKR 1916 

AY010722_TH-W      RLSEAAIPHGVQSIWMSAREYEAVGGRLCLEGDVRIPFLIKDVPERLYKELWDIVQTYKR 1916 

EU126128_HA-P      RLSEAAIPHGVQSIWLSARDYEAVGGRLCLEGDIRIPFLIKDVPERLYKELWDIVQTYKR 1916 

X67673_TW-P        RLSEAAIPHGVQSIWLSARDYEAVGGRLCLEGDVRIPFLIKDVPERLYKELWDIVQTYKR 1916 

AY231130_MX-P      RLSEAAIPHGVQSIWLSARDYEAVGGRLCLESDVRIPFLIKDVPERLYKELWDIVQTYKR 1916 

DQ374152_BZ-W      RLSEAAIPHGVQSIWMSAREYEAVGGRLCLESDVRIPFLIKDVPERLYRELWDIVQTYKR 1916 

EF017707_IN-P      RLSEAVIPQGVQSIWMSAREYEAVGGRLCLEGDVRIPFLIKDVPERLYKGLWDVVQTYKR 1915 

EU475877_IN-W      RLSEAAIPHGVQSIWMSAREYEAVGGRLCLESDVRIPFLIKDVPERLYKELWDVVQTYKR 1919 

                   *****.**:******::**:***********.*:*:***:********: ***:****** 

 
ภาพผนวกที ่ค1  (ต่อ) 
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X97251_TW-P        DFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENMKHAHFKAMTSCTGLNSSF 1976 

EU882728_TW-P      DFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENMKHAHFKAMTSCTGLNSSF 1976 

AY027810_TW-W      DFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENMKHAHFKAMTSCTGLNSSF 1976 

EF183499_CN-P      DFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENMKHAHFKAMTSCTGLNSSF 1976 

AY162218_TH-P      DYTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENMKHAHFKAMTSCTGLNSSF 1976 

PRSV_TH-P_SMK      DFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENMKHAHFKAMTSCTGLNSSF 1976 

AY010722_TH-W      DFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENMKHAHFKAMTSCTGLNSSF 1976 

EU126128_HA-P      DFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENMKHAHFKAMTSCTGLNSSF 1976 

X67673_TW-P        DFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENMKHAHFKAMTSCTGLNSSF 1976 

AY231130_MX-P      DFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENMKHAHFKAMTSCTGLNSSF 1976 

DQ374152_BZ-W      DFTFGRINSVSAGKIAYTLGTDVYSIPRTLITIDKLIESENMKHAHFKAMTSCTGLNSSF 1976 

EF017707_IN-P      DFTFGRINSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENMKHAHFIAMTSCTGLNSSF 1975 

EU475877_IN-W      DFTFGRISSVSAGKIAYTLRTDVYSIPRTLITIDKLIESENMKHAHFKAMTSCTGLNSSF 1979 

                   *:*****.*********** *************************** ************ 

 

X97251_TW-P        SLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAIRAVYHQ 2036 

EU882728_TW-P      SLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 2036 

AY027810_TW-W      SLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 2036 

EF183499_CN-P      SLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVESLIQSLGAVRAVYHQ 2036 

AY162218_TH-P      SLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 2036 

PRSV_TH-P_SMK      SLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLHLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 2036 

AY010722_TH-W      SLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVGAVYHQ 2036 

EU126128_HA-P      SLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVESLIQSLGAVRAVYHQ 2036 

X67673_TW-P        SLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHMQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 2036 

AY231130_MX-P      SLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 2036 

DQ374152_BZ-W      SLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 2036 

EF017707_IN-P      SLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEANVQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 2035 

EU475877_IN-W      SLLGVINTIQSRYLVDHSVENIRKLQLAKAQIQQLEAHVQENNVENLIQSLGAVRAVYHQ 2039 

                   *************************:***********::******.*******: ***** 

 

X97251_TW-P        GVDGVKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDALVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTSVHVFHQGFS 2096 

EU882728_TW-P      SVDGVKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDALICGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNVHVFHQGFS 2096 

AY027810_TW-W      SVDGVKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDALICGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNVYVFHQGFS 2096 

EF183499_CN-P      SVDGVKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDALVCGFTMAGGAMLLYQHFRNELTNVHVFHQGFS 2096 

AY162218_TH-P      SVDGIKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNVHVFHQGFS 2096 

PRSV_TH-P_SMK      SVDGVKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDALVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNVHVFHQGFS 2096 

AY010722_TH-W      SVDGVKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNIHVFHQGFS 2096 

EU126128_HA-P      SVDGFKHIKRELGLKGIWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKFTNVHVFHQGFS 2096 

X67673_TW-P        SVDGFKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKFTNVHVFHQGFS 2096 

AY231130_MX-P      SVDGVKHIKRELGLKGIWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDRLTNVHVFHQGFS 2096 

DQ374152_BZ-W      SVDGVKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNVHVFHQGFS 2096 

EF017707_IN-P      GVDGIKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNVHVFHQGFS 2095 

EU475877_IN-W      SVDGIKHIKRELGLKGVWDGSLMIKDAIVCGFTMAGGAMLLYQHFRDKLTNVHVFHQGFS 2099 

                   .***.***********:**********::*****************:.:*.::******* 

 

X97251_TW-P        ARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATY 2156 

EU882728_TW-P      ARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATY 2156 

AY027810_TW-W      ARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATY 2156 

EF183499_CN-P      ARQRQKLRFRSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGRMHGMGVKTRKFVATY 2156 

AY162218_TH-P      ARQRQKLRFRSAANAKLGREIYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGRMHGMGVKTRKFVATY 2156 

PRSV_TH-P_SMK      ARQRQKLRFKSTANAKLGREVYGDDGTIEYYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATY 2156 

AY010722_TH-W      ARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGRMHGMGVKTRKFVATY 2156 

EU126128_HA-P      ARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATY 2156 

X67673_TW-P        ARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATY 2156 

AY231130_MX-P      ARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATY 2156 

DQ374152_BZ-W      ARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATY 2156 

EF017707_IN-P      ARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEYYFGEAYTKKGNKKGKMHGMGVKTRKFVATY 2155 

EU475877_IN-W      ARQRQKLRFKSAANAKLGREVYGDDGTIEHYFGEAYTKKGNKKGRMHGMGVKTRKFVATY 2159 

                   *********:*:********:********:**************:*************** 

 
ภาพผนวกที ่ค1  (ต่อ) 
 
 

 

 

 

 

 



212 
 

 

 

X97251_TW-P        GFKPEDYSYVRYLDPLTGETLDENPQTDISMVQEHFGDIRNKYMESDSFDRQSLIANNVI 2216 

EU882728_TW-P      GFKPEDYSYVRYLDPLTGETLDENPQTDISMVQEHFGNIRNKYMESDSFDRQSLIANNVI 2216 

AY027810_TW-W      GFKPEDYSYVRYLDPLTGETLDESPQTDISMVQEHFGDIRNKYMESDSFDRQSLIANNVI 2216 

EF183499_CN-P      GFKPGDYSYVRYLDPLTGETLDESPQTDISIVQEHFGDVRNKYMESDSFDRQSLIANNVI 2216 

AY162218_TH-P      GFKPEDYSYVRYLDPLTGETLDESPQTDISMVQEHFGDIRNKYMESDSFDRQSLIANNVI 2216 

PRSV_TH-P_SMK      GFKPEDYSYVRYLDPFTGETLDESPQTDISMVQEHFGDIRNKYMESDSFDRQSLIANNVI 2216 

AY010722_TH-W      GFKPEDYSYVRYLDPLTGETLDESPQTDISMVQEHFGDIRNKYMGSDSFDRQALIANNVI 2216 

EU126128_HA-P      GFKPDDYSYVRYLDSLTGETLDESPQTDISIVQDHFSDIRRKYMDSDSFDRQALIANNTI 2216 

X67673_TW-P        GFKPEDYSYVRYLDPLTGETLDESPQTDISMVQDHFSDIRRKYMDSDSFDRQALIANNTI 2216 

AY231130_MX-P      GFKPEDYSYVRYLDPLTGETLDESPQTDISMVQEHFGEIRNKYMDSDSFDRQALIANNTI 2216 

DQ374152_BZ-W      GFKPEDYSYVRYLDPLTGETLDESPQTDISMVQEHFGDIRSKYMDSDSFDKQTLIANNTI 2216 

EF017707_IN-P      GFKPEDYSYVRYLDPLTGETLDESPQTDISIVQEHFGDIRSKYMDSDSFDRQTLIANNTI 2215 

EU475877_IN-W      GFKPEDYSYVRYLDPLTGETLDESPQTDISMVQEHFGDIRNQYMDSDSFDKQTLIANNTI 2219 

                   **** *********.:*******.******:**:**.::* :** *****:*:*****.* 

 

X97251_TW-P        KAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDTKLTIAGFPDREAELRQTGPPKTILVDQVPPPT 2276 

EU882728_TW-P      KAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDTKLTIAGFPDREAELRQTGPPKTILADRVPPPT 2276 

AY027810_TW-W      KAYYIRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDTKLTIAGFPDREAELRQTGPPKTILADQVPPPT 2276 

EF183499_CN-P      KAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDTKLTIAGFPDREAELRQTGPPRSILIDQVPPPT 2276 

AY162218_TH-P      KAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDNKLTIAGFPDRESELRQTGPPRTILANQVPPPT 2276 

PRSV_TH-P_SMK      KAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDTKLTIAGFPDREAELRQSGPPRTILVDQVPPPT 2276 

AY010722_TH-W      KAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDTKLTIAGFPDREAELRQTGPPRTILADQVPPPT 2276 

EU126128_HA-P      KAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDNKLTIAGFPDREAELRQTGPPRTIQVDQVPPPS 2276 

X67673_TW-P        KAYYVRNSAKAALEVDLTPHNPLKVCDNKLTIAGFPDREAELRQTGPPRTIQVDQVPPPS 2276 

AY231130_MX-P      KAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDNKLTIAGFPDREAELRQTGPPRTIQVNQVPPPS 2276 

DQ374152_BZ-W      KAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDNKLTIAGFPDREAELRQTGPPRTIQADQVPPPS 2276 

EF017707_IN-P      KAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDNKLTIAGFPDREAELRQTGPPRTIQVNQVPPPS 2275 

EU475877_IN-W      KAYYVRNSAKTALEVDLTPHNPLKVCDTKLTIAGFPDREAELRQTGPPRTIQIDQVPPPS 2279 

                   ****:*****:****************.***********:****:***::*  ::****: 

 

X97251_TW-P        KSVHHEGKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGKGRSLFGVGYNSFIITNRHLFKENNGEL 2336 

EU882728_TW-P      KSVYHEGKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGKGRSLFGVGYNSFIITNRHLFKENNGEL 2336 

AY027810_TW-W      KSVHHEGKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGDGRSLFGVGYNSFIITNRHLFKENNGEL 2336 

EF183499_CN-P      KSVHHEGKSLCQGMRNYSGIASVVCHLKNTSGKGRSLFGVGYNSFIITNRHLFKENNGEL 2336 

AY162218_TH-P      KSVHHEGKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGKGRSLFGVGYNSFIITNRHLFKENNGEL 2336 

PRSV_TH-P_SMK      KSVHHEGKSLCQGMRNYNGIASVVCRLKNTSGKGRSLFGVGCNSFIITNRHLFKENNGEL 2336 

AY010722_TH-W      KSVHHEGKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGDGRSLFGVGYNSFIITNRHLFKENNGEL 2336 

EU126128_HA-P      KSVHHEGKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGKGKSLFGIGYNSFIITNRHLFKENNGEL 2336 

X67673_TW-P        KSVHHEGKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGKGKSLFGIGYNSFIITNRHLFKENNGEL 2336 

AY231130_MX-P      RSVHHEGKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGKGKSLFGIGYNSFIITNRHLFKENNGEL 2336 

DQ374152_BZ-W      KSVHHEGKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGDGRSLFGIGYNSFIITNRHLFKENNGEL 2336 

EF017707_IN-P      KSVHHEGRSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGKGKSLFGIGYNSFIITNRHLFKENNGEL 2335 

EU475877_IN-W      KSVHHEGKSLCQGMRNYNGIASVVCHLKNTSGDGRSLFGVGYNSFIITNRHLFKENNGEL 2339 

                   :**:***:*********.*******:******.*:****:* ****************** 

 

X97251_TW-P        IVKSQHGKFVVKNTTTLRLAPVGKTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVD 2396 

EU882728_TW-P      IVKSQHGKFVVKNTTTLRLAPVGKTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVD 2396 

AY027810_TW-W      IVKSQHGKFVVKNTATLRLAPVGKTDLLIIRMPNDFPPFHSRAKFRAMKAGDKVCMIGVD 2396 

EF183499_CN-P      IVKSQHGKFVVKNTTTLRLAPVGKTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMVGVD 2396 

AY162218_TH-P      IVKSQHGKFVVKNTTTLRIAPVGKTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVD 2396 

PRSV_TH-P_SMK      IVKSQHGKFVVKNTTTLRLAPIGKTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVD 2396 

AY010722_TH-W      IVKSQHGKFVVKNTSTLRIAPIGKTDLLIIRMPKDFPPSHSRARFRTMKAGDKVCMIGVD 2396 

EU126128_HA-P      IVKSQHGKFIVKNTTTLRIAPVGKTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVD 2396 

X67673_TW-P        IVKSQHGKFIVKNTTTLQIAPVGKTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVD 2396 

AY231130_MX-P      IVKSQHGKFVVKNTTTLRVAPVGKTDLLIIQMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVD 2396 

DQ374152_BZ-W      IVKSQHGKFVVKNTTTLRIAPVGKTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVD 2396 

EF017707_IN-P      IVKSQHGKFVVKNTTTLQIAPVGKTDLLIIRMPKDSPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVD 2395 

EU475877_IN-W      IVKSQHGKFVVRNTTTLQIAPVGKTDLLIIRMPKDFPPFHSRARFRAMKAGDKVCMIGVD 2399 

                   *********:*:**:**::**:********:**:* ** ****:**:*********:*** 

 
ภาพผนวกที ่ค1  (ต่อ) 
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X97251_TW-P        YQENHIASKVSETSIISEGMGEFGSHWISTNDGDCGNPLVSVSDGYIVGLHSLSTSTGDQ 2456 

EU882728_TW-P      YQENHIASKVSETSIISEGMGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVSDGYIVGLHSLSTSTGDQ 2456 

AY027810_TW-W      YQENHIASKVSETSIISEGTGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVSDGYIVGLHSLSTSTGDQ 2456 

EF183499_CN-P      YQENHIASKVSETSIISEGSGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVSDGYIVGLHSLSPSNGDQ 2456 

AY162218_TH-P      YQENHIASKVSETSIISDGSGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVSDGFIVGLHSLSTSTGDQ 2456 

PRSV_TH-P_SMK      YQENHIASKVSETSIISEGMGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVSDGYIVGLHSLSTSTGDQ 2456 

AY010722_TH-W      YQENHIASKVSETSIISEGTGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVSDGFIVGLHSLSTSTGDQ 2456 

EU126128_HA-P      YQENHIASKVSETSIISEGTGDFGCHWISTNDGDCGNPLVSVSDGFIVGLHSLSTSTGDQ 2456 

X67673_TW-P        YQENHIASKVSETSIISEGTGDFGCHWISTNDGDCGNPLVSVSDGFIVGLHSLSTSTGDQ 2456 

AY231130_MX-P      YQENHIASKVSETSIISEGTGDFGCHWISTNDGDCGNPLVSVSDGFIVGLHSLSTSTGDQ 2456 

DQ374152_BZ-W      YQENHIASKVSETSIISEGTGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVSDGFIVGLHSLSTSTGDQ 2456 

EF017707_IN-P      YQENHIASKVSETSIISEGSGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVSGGFIVGLHSLSTSTGDQ 2455 

EU475877_IN-W      YQENHIASKVSETSIISEGTGEFGCHWISTNDGDCGNPLVSVSDGFIVGLHSLSTSTGDQ 2459 

                   *****************:* *:**.******************.*:********.*.*** 

 

X97251_TW-P        NFFAKIPAFFEEKVLRRIDDLTWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEINQLN 2516 

EU882728_TW-P      NFFAKIPEFFEEKVLRRIDDLTWSKHWSYNINELSWGALKVWDSRPEAIFNAQKDINQLN 2516 

AY027810_TW-W      NFFAKIPAFFEEKVLRRIDDLTWSKHWSYNVNELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEINQLN 2516 

EF183499_CN-P      NFFAKIPAFFEEKVLRQIDDLTWSKQWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEINQLN 2516 

AY162218_TH-P      NFFAKIPALFEEKILRQIDDLTWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEIDQLN 2516 

PRSV_TH-P_SMK      NFFAKIPAFFEEKVLRRIDDLTWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEINQLN 2516 

AY010722_TH-W      NFFAKIPAFFEEKVLRRIDDLTWSKHWSYNVNELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEIDQLN 2516 

EU126128_HA-P      NFFAKIPAQFEEKVLRKIDDLTWSQHWNYNINELSWGTLKVWDSRPEAIFNAQKEVNQLN 2516 

X67673_TW-P        NFFAKIPAQFEEKVLRKIDDLTWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEVNQLN 2516 

AY231130_MX-P      NFFAKIPAQFEEKVLKKIDDLTWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEVNQLN 2516 

DQ374152_BZ-W      NFFAKIPAQFEEKVLRKIDDLAWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEVNQLN 2516 

EF017707_IN-P      NFFAKIPAQFEESVLRKIDNLTWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEINQLN 2515 

EU475877_IN-W      NFFAKIPALFEEKILRKIDELTWSKHWSYNINELSWGALKVWESRPEAIFNAQKEINQLN 2519 

                   *******  ***.:*::**:*:**::*.**:******:****:***********:::*** 

 

X97251_TW-P        VFEQSGSRWLFDKLHGNLKGVSSASSNLVTKHVVKGICPLFRSYLECNEEAKTFFNPLMG 2576 

EU882728_TW-P      VFEQSGSRWLFDKLHDNLKGVSSASSNLVTKHVVKGICPLFRSYLECNEEAKTFFNPLMG 2576 

AY027810_TW-W      VFEQSGSRWLFDKLHGNLKGVSSASSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECNEEAKTFFSPLMG 2576 

EF183499_CN-P      VFEQSGSRWLFDKLHGNLKGVSSASSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECDEEAKTFFNPLMG 2576 

AY162218_TH-P      VFEQSGSRWLFDKLHGSLKGISSASSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECDEEAKAFFSPLMG 2576 

PRSV_TH-P_SMK      VFEQSGSRWLFDKLHGNLKGVSSASSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECDEEAKAFFSPLMG 2576 

AY010722_TH-W      VFEQSGSRWLFDKLHGNLKGVSSAPSNLVTKHVVKGVCPLFRSYLECDEEAKAFFSPLMG 2576 

EU126128_HA-P      VFEQSGSRWLFDKLHGNLKGVSSAPSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECDEEAKAFFSPLMG 2576 

X67673_TW-P        VFEQSGGRWLFDKLHGNLKGVSSAPSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECDEEAKAFFSPLMG 2576 

AY231130_MX-P      AFEQSGSRWLFDKLHGNLKGVSSAPSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECDKEAKAFFSPLMG 2576 

DQ374152_BZ-W      VFEQSGSRWLFDKLHGNLKGVSSAPSNLVTKHVVKGICPLFRNYLECDEEAKVFFSPLMG 2576 

EF017707_IN-P      VFEQSGSRWLFDRLHGNLKGVGSAPSNLVTKHVVKGICPLFRNYLESDEEAKAFFSPLMG 2575 

EU475877_IN-W      VFEQSGSRWLFDRLHGNLKGVGSAPSNLVTKHVVKGICPLFRNYLESDEEAKAFFSPLMG 2579 

                   .*****.*****:**..***:.**.***********:*****.***.::***.**.**** 

 

X97251_TW-P        HYMKSVLSKEAYVKDLMKYSSDIIVGEVDHDVFEESVAQVVELLNDHECPELEYITDSEV 2636 

EU882728_TW-P      HYMKSVLSKEAYVKDLLKYSSDIIVGEVDHDVFEESVTQVVELLNDHECPELEYITDSEV 2636 

AY027810_TW-W      HYMKSVLSKEAYVKDLLKYSSDIIVGEVDHDVFEESVAQVVELLNDHECPELEYITDSEV 2636 

EF183499_CN-P      HYMRSVLSKEAYVKDLLKYSSEIIVGEVDHEVFEESVEQVVELLNDHECPELEYVTDSEV 2636 

AY162218_TH-P      HYMKSVLSKEAYVKDLLKYSSDIIVGEVDHDVFEESVAQVVELLNDHECPELEYITDSEV 2636 

PRSV_TH-P_SMK      HYMKSVLSKEAYVKDLLKYSSDIIVGEVDHDVFEDSVVQVIELLNDHECPELEYITDSEV 2636 

AY010722_TH-W      HYMKSVLSKEAYVKDLLKYSSDIIVGEVDHDVFEDSVAQVIELLNDHECPELEYVTDSEV 2636 

EU126128_HA-P      HYMKSVLSKEAYIKDLLKYSSDIVVGEVNHDVFEDSVAQVIELLNDHECPELEYITDSEV 2636 

X67673_TW-P        HYMKSVLSKEAYIKDLLKYSSDIVVGEVNHDVFEDSVAQVIELLNDHECPELEYITDSEV 2636 

AY231130_MX-P      HYMKSVLSKEAYIKDLFKYSSDIVVGEVNHDIFEDSVAQVVELLNDHECFELEYITDSEV 2636 

DQ374152_BZ-W      HYMKSILSKEAYTKDLLKYSSDIVIGEVDHDVFEDSVAQVIELLNDHECPELEYITDSEV 2636 

EF017707_IN-P      HYMKSVLSKEAYIKDLMKYSSDIIVGEVDHDVFEDSVAQVVELLNDHECPELEYITDSEV 2635 

EU475877_IN-W      HYMKSVLSKEAYIKDLMKYSSDIIVGEVDHDVFEDSVAQVVELLNDHECPELEYITDSEV 2639 

                   ***:*:****** ***:****:*::***:*::**:** **:******** ****:***** 

 
ภาพผนวกที ่ค1  (ต่อ) 
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X97251_TW-P        IIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCERLYGGQMGVWNGSLKAELRP 2696 

EU882728_TW-P      IIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRHALVRKSCERLYEGRMGVWNGSLKAELRP 2696 

AY027810_TW-W      IIQALNMDAAVGALYKGKKRKYFEGSTVEHRHTLVRKSCERLYEGRMGVWNGSLKAELRP 2696 

EF183499_CN-P      IVQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCERLYEGRMGVWNGSLKAELRP 2696 

AY162218_TH-P      IIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVDHRQALVRKSCERLYEGRMGIWNGSLKAELRP 2696 

PRSV_TH-P_SMK      IIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEQRQALVRKSCERLYEGRMGIWNGSLKAELRP 2696 

AY010722_TH-W      IIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCERLYEGRMGVWNGSLKAELRP 2696 

EU126128_HA-P      IIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCERLYEGRMGVWNGSLKAELRP 2696 

X67673_TW-P        IIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCERLYEGRMGVWNGSLKAELRP 2696 

AY231130_MX-P      IIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCERLYEGRMGVWNGSLKAELRP 2696 

DQ374152_BZ-W      IIQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCERLYEGRMGIWNGSLKAELRP 2696 

EF017707_IN-P      ITQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCERLYEGRMGVWNGSLKAELRP 2695 

EU475877_IN-W      ITQALNMDAAVGALYTGKKRKYFEGSTVEHRQALVRKSCERLYEGRMGVWNGSLKAELRP 2699 

                   * *************.************::*::********** *:**:*********** 

 

X97251_TW-P        AEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRK 2756 

EU882728_TW-P      TEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRK 2756 

AY027810_TW-W      AEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRK 2756 

EF183499_CN-P      AEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRK 2756 

AY162218_TH-P      AEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRK 2756 

PRSV_TH-P_SMK      AEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRK 2756 

AY010722_TH-W      AEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRK 2756 

EU126128_HA-P      AEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRK 2756 

X67673_TW-P        AEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLKK 2756 

AY231130_MX-P      AEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLKK 2756 

DQ374152_BZ-W      AEKVLAKKTRPFTAAPLDTLLGAKACVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLKK 2756 

EF017707_IN-P      AEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRR 2755 

EU475877_IN-W      AEKVLAKKTRSFTAAPLDTLLGAKVCVDDFNNWFYSKNMECPWTVGMTKFYKGWDEFLRR 2759 

                   :*********.*************.*********************************:: 

 

X97251_TW-P        FPDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGSQMLKNLYGEITYTPILTP 2816 

EU882728_TW-P      FPDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGAQMLKNLYGEITYTPILTP 2816 

AY027810_TW-W      FPDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGAQMLKNLYGEITYTPILTP 2816 

EF183499_CN-P      FPDGWIYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGTQMLKNLYGEITYTPILTP 2816 

AY162218_TH-P      FPDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGAQMLKNLYGEITYTPILTP 2816 

PRSV_TH-P_SMK      FPDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEEWEIGAQMLKNLYGEITYTPILTP 2816 

AY010722_TH-W      FPDGWVYCGADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGAQMLKNLYGEITYTPILTP 2816 

EU126128_HA-P      FPDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGEQMLKNLYGEITYTPILTP 2816 

X67673_TW-P        FPDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGEQMLKNLYGEITYTPILTP 2816 

AY231130_MX-P      FPEGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGEQMLKNLYGEITYTPILTP 2816 

DQ374152_BZ-W      FPDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDVGEQMLKNLYGEITYTPILTP 2816 

EF017707_IN-P      FPDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGEQMLKNLYGEITYTPILTP 2815 

EU475877_IN-W      FPDGWVYCDADGSQFDSSLTPYLLNAVLSIRLWAMEDWDIGEQMLKNLYGEITYTPILTP 2819 

                   **:**:**.***************************:*::* ****************** 

 

X97251_TW-P        DGTIVKKFKGNNSGQPSTVVDNTLMVLITMYYALRKAGYDTKAQEDMCVFYINGDDLCIA 2876 

EU882728_TW-P      DGTIVKKFKGNNSGQPSTVVDNTLMVLITMYYALRKAGYDTKAQEDMCVFYINGDDLCIA 2876 

AY027810_TW-W      DGTIVKKFKGNNSGQPSTVVDNTLMVLITMYYALRKAGYDTKAQEDMCVFYINGDDLCIA 2876 

EF183499_CN-P      DGTIVKKFKGNNSGQPSTVVDNTLMVLITMYYALRKAGYDTKAQEEMCVFYINGDDLCIA 2876 

AY162218_TH-P      DGTIVKKFKGNNSGQPSTVVDNTLMVLITMYYALRKAGYDTEAQKELCVFYINGDDLCIA 2876 

PRSV_TH-P_SMK      DGTIVKKFKGNNSGQPSTVVDNTLMVLITVCYALRKAGYDTKAQEDMCVFYINGDDLCIA 2876 

AY010722_TH-W      DGTIVKKFKGNNSGQPSTVVDNTLMVLITMYYALRKAGYDTKAQEDMCVFYINGDDLCIA 2876 

EU126128_HA-P      DGTIVKKFKGNNSGQPSTVVDNTLMVLITMYYALRKAGYDTKTQEDMCVFYINGDDLCIA 2876 

X67673_TW-P        DGTIVKKFKGNNSGQPSTVVDNTLMVLITMYYALRKAGYDTKTQEDMCVFYINGDDLCIA 2876 

AY231130_MX-P      DGTIVKKFKGNNSGQPSTVVDNTLMVLITMYYALRKIGYDTKAQEDMCVFYINGDDLCIA 2876 

DQ374152_BZ-W      DGTIVKKFKGNNSGQPSTVVDNTLMVLITMYYALRKAGYDAKAQEDMCVFYINGDDLCIA 2876 

EF017707_IN-P      DGTIVKKFKGNNSGQPSTVVDNTLMVLITMYYALRKAGYDTRAQEDMCVFYINGDDLCIA 2875 

EU475877_IN-W      DGTIVKKFKGNNSGQPSTVVDNTLMVLITMYYALRKAGYDTRAQEDMCVFYINGDDLCIA 2879 

                   *****************************: ***** ***:.:*:::************* 

 
ภาพผนวกที ่ค1  (ต่อ) 
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X97251_TW-P        IHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFNQRHRNKQDLWFMSHRGILIDDIYIPKLEPERIVA 2936 

EU882728_TW-P      IHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFTQRHRNKQDLWFMSHRGILIDDIYIPKLEPERIVA 2936 

AY027810_TW-W      IHPNHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFTQRHRNKQDLWFMSHRGILIDDIYIPKLEPERIVA 2936 

EF183499_CN-P      IHPDHEHVLDSFSNSFAELGLKYDFTQRHRDKQNLWFMSHRGILIDDIYIPKLEPERIVA 2936 

AY162218_TH-P      IHPDHEHVLVSFSSSFAELGLKYDFTQRHRNKQDLWFMSHRGILIGDTYIPKLEPERIVA 2936 

PRSV_TH-P_SMK      IHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFTQRHRNKQDLWFMSHRGILIDDVYIPNLEPERTVA 2936 

AY010722_TH-W      IHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFTQRHRNKQDLWFMSHRGILIDDIYIPKLEPERIVA 2936 

EU126128_HA-P      IHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFAQRHRNKQNLWFMSHRGILIDDIYIPKLEPERIVA 2936 

X67673_TW-P        IHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFAQRHRNKQNLWFMSHRGILIDDIYIPKLEPERIVA 2936 

AY231130_MX-P      IHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFTQRHRNKQDLWFMSHRGILIDDIYIPKLEPERIVA 2936 

DQ374152_BZ-W      IHPDHEHVLDSFSSSFSELGLKYDFTQRHRNKQDLWFMSHRGILIDDIYIPKLEPERIVA 2936 

EF017707_IN-P      IHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFTQRHRSKQDLWFMSHRGILIDDIYIPKLEPERIVA 2935 

EU475877_IN-W      IHPDHEHVLDSFSSSFAELGLKYDFTQRHRSKQDLWFMSHRGILIDDIYIPKLEPERIVA 2939 

                   ***:***** ***.**:******** ****.**:***********.* ***:***** ** 

 

X97251_TW-P        ILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYEELTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVS 2996 

EU882728_TW-P      ILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYEKLTNQIRRFYQWVLEQAPFNELARQGRAPYVS 2996 

AY027810_TW-W      ILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYEELTHQIRRFYQWVLEQAPYNELAKQGRAPYVS 2996 

EF183499_CN-P      ILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYEELTHQIRRFYKWVLEQAPFNELAKQGRAPYVS 2996 

AY162218_TH-P      ILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYGELTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVS 2996 

PRSV_TH-P_SMK      ILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYGELTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVS 2996 

AY010722_TH-W      ILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYGELTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVS 2996 

EU126128_HA-P      ILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGHGDLTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVS 2996 

X67673_TW-P        ILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYGDLTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVS 2996 

AY231130_MX-P      ILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYGELTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVS 2996 

DQ374152_BZ-W      ILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYGELTHQIRRFYQWVHEQAPFNELARQGRAPYVS 2996 

EF017707_IN-P      ILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYSDLTHQIRRFYQWVLEQAPFSELARQGRAPYVS 2995 

EU475877_IN-W      ILEWDKSKLPEHRLEAITAAMIESWGYGELTHQIRRFYQWVLEQAPFNELAKQGRAPYVS 2999 

                   **************************: .**:******:** ****:.***:******** 

 

X97251_TW-P        EVGLRRLYTSKRGSMDELEAYIDKYFERERGDSPELLVYHESRSTDNHQLTRGSNTHVFH 3056 

EU882728_TW-P      EVGLRRLYTSKRGSMDELEAYINKYFERERGDSPELLVYYESKSTDDHQLTCGSNTHVFH 3056 

AY027810_TW-W      EVGLRRLSTSERGSMDELEAYIDKYFERERGDSPELLVYHESRSADDHQLACGSNTHVFH 3056 

EF183499_CN-P      EVGLRRLYTSKRGSMDELEAYINKYFERERGDAPELLVYHESRSTDDHQFVCGSHAHVFH 3056 

AY162218_TH-P      EVGLRRLYTSERGSMDELEVYIDKYFERERGDSPDLLVYHESRSADDHHFVCGNDTHVFH 3056 

PRSV_TH-P_SMK      EVGLRRLYTSERGSMDELEAYIDKYFERERGDSPELLVYHESRSVDDYQFVGSDDTHVFH 3056 

AY010722_TH-W      EVGLRRLYTSERGSMDELEAYIDKYFERERGDSPELLVYHESRSTDDYQLVCGESTHVFH 3056 

EU126128_HA-P      EVGLRRLYTSERGSMDELGAYIDKYFERERGDSPELLVYHESRSTDDYQLVCSNDTHVFH 3056 

X67673_TW-P        EVGLRRLYTSERGSMDELEAYIDKYFERERGDSPELLVYHESRGTDDYQLVCSNNTHVFH 3056 

AY231130_MX-P      EVGLRRLYTSERGSMDELEAYIDKYFERERGESPELLVYHESKSTDDYQLVCNNNAHVFH 3056 

DQ374152_BZ-W      EVGLKRLYTSERGSMDELEAYIDKYFERERGDSPELLVYHESRSIDDYQPVCNSNTHVFH 3056 

EF017707_IN-P      EVGLRRLYTSERGSMDELEAYVDKYFERERGDSPELLVYHESMSTNDNQLVRSSNTHVFH 3055 

EU475877_IN-W      EVGLRRLYTSERGTMDELEAYIDKYFERERGDSPELLVYHESKSNDGYQLVCGGDVHVYH 3059 

                   ****:** **:**:**** .*::********::*:****:** . :. : . .  .**:* 

 

X97251_TW-P        QSKNEAVDTGLNEKLKEKEK--QKEKEKDKQQDKDNDGASDGNDVSTSTKTGERDRDVNA 3114 

EU882728_TW-P      QSQNEAVNAGLNEKLKEKEK--QKEK--DKQKDKDNDGASDGNDMSTSTKAGERDRDVNA 3112 

AY027810_TW-W      QSKNEAVDAGLNEKLKEKEKEKQKEKEKDEQKDKDNDGASDGNDVSTSTKTGERDRDVNA 3116 

EF183499_CN-P      QSKNEAVDAGLNEKLKEKEK--QKEG-KDKQKDKNNDGTSDGNDVSTSTKTGERDRDVNA 3113 

AY162218_TH-P      QSKNEAVDAGLNEKLKEKEK--QREE-KDKQKGKDNNGASDGNDVSTSTKTGERDRDVNA 3113 

PRSV_TH-P_SMK      QSKTEAVDAGLNDKLKDKEN--QKEE-KDNQKGKENNEASDGNDVSTSTKTGERDRDVNA 3113 

AY010722_TH-W      QSKNEAVDAGLNEKFKEKEK--QKEE-KDKQKDKNNDGASDGNDVSTSTKTGERDRDVNA 3113 

EU126128_HA-P      QSKNEAVDAGLNEKLKEKEK--QKEKEK--QKEKEKDGASDGNDVSTSTKTGERDRDVNV 3112 

X67673_TW-P        QSKNEAVDAGLNEKLKEKEK--QKEKEKEKQKEKEKDGASDGNDVSTSTKTGERDRDVNV 3114 

AY231130_MX-P      QSKNEAVDAGLNEKLKEKEK--QKEKEK--QKEKEKDDASDGNDVSTSTRTGEKDRDVNV 3112 

DQ374152_BZ-W      QSKNEAVDAGLNEKRKEKGN--QKEKEEEKQKEKEKDNASDGNDVSTSTKTGERDRDVNV 3114 

EF017707_IN-P      QSKTEAVDAGLNEKLKEKEK--QKEKEKEKQKEK--DDASDGNTVSTSPKTGERDRDVNA 3111 

EU475877_IN-W      QSKPEAVDAGLNDKLKEKEK--SKEKEKEKQKEKEKDDASDGNDVSTSTKTGERDRDVNA 3117 

                   **: ***::***:* *:* :  .:*     *: *  : :**** :***.::**:*****. 

 
ภาพผนวกที ่ค1  (ต่อ) 
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X97251_TW-P        GTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGKTVLNLNHLLQYNPKQVDISNTRATQSQFEKWYEG 3174 

EU882728_TW-P      GTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGNTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEG 3172 

AY027810_TW-W      GTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEG 3176 

EF183499_CN-P      GTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGKTVLNLNHLLQYNPKQIDISNTRATQSQFEKWYEG 3173 

AY162218_TH-P      GTSGTFTVPRIKSFTDKMILPKIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEG 3173 

PRSV_TH-P_SMK      GTSGTFNVPRIKSFTDKMILPRIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEG 3173 

AY010722_TH-W      GTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEG 3173 

EU126128_HA-P      GTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGKAVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEG 3172 

X67673_TW-P        GTSGTFTVPRIKSFTDKMVLPRIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATHSQFEKWYEG 3174 

AY231130_MX-P      GTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEG 3172 

DQ374152_BZ-W      GTSGTFTVPRTKSFTDKMILPRIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEG 3174 

EF017707_IN-P      GTSGTFTVPRIKSFTDKMILPRIKGKTVLHLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEG 3171 

EU475877_IN-W      GTSGTFTVPRIKSFTDKMVLPRIKGKTVLNLNHLLQYNPQQIDISNTRATQSQFEKWYEG 3177 

                   ******.*** *******:**:***::**:*********:*:********:********* 

 

X97251_TW-P        VRNDYGLNDNEMQVMLNGLMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSF 3234 

EU882728_TW-P      VRNDYGLNDNEMQIMLNGLMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLLEHATPSF 3232 

AY027810_TW-W      VRDDYGLNDNEMQVMLNGLMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGENQVDYPIKPLIEHATPSF 3236 

EF183499_CN-P      VRNDYGLSDNEMQVMLNGLMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSF 3233 

AY162218_TH-P      VRNDYGLNDNEMQLMLNGLMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQAEYPIKPLIEHATPSF 3233 

PRSV_TH-P_SMK      VRNDYGLNDNEMQVMLNGLMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSF 3233 

AY010722_TH-W      VRNDYGLNDNEMQVMLNGLMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSF 3233 

EU126128_HA-P      VRNDYGLNDNEMQVMLNGLMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSF 3232 

X67673_TW-P        VRNDYGLNDNEMQVMLNGLMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSF 3234 

AY231130_MX-P      VRNDYGLNDNEMQVMLNGLMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGEIQVDYPIKPLIEHATPSF 3232 

DQ374152_BZ-W      VRNDYGLNDNEMQIMLNGLMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSF 3234 

EF017707_IN-P      VRNDYGLNDDEMQVMLNGLMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGEIQVDYPVKPLIEHATPSF 3231 

EU475877_IN-W      VRNDYGLNDNEMQVMLNGLMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQVDYPIKPLIEHATPSF 3237 

                   **:****.*:***:**************************** *.:**:***:******* 

 

X97251_TW-P        RQIMAHFSNAAEAYIAKRNATEKYMPRYGIKRNLTDISLARYAFDFYEVNSKTPDRAREA 3294 

EU882728_TW-P      RQIIAHFSNAAEAYIAKRNAIERYMPRYGIKRSLTDISLARYAFDFYEVNSKTPDRAREA 3292 

AY027810_TW-W      RQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDISLARYAFDFYEVNSKTPDRAREA 3296 

EF183499_CN-P      RQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDISLARYAFDFYEVNSKTPDRAREA 3293 

AY162218_TH-P      RQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDISLARYAFDFYEVNSKTPDRAREA 3293 

PRSV_TH-P_SMK      RQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDISLARYAFDFYEVNSKTPDRAREA 3293 

AY010722_TH-W      RQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDISLARYAFDFYEVNSKTPDRAREA 3293 

EU126128_HA-P      RQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDISLARYAFDFYEVNSKTPDRAREA 3292 

X67673_TW-P        RQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDISLARYAFDFYEVNSKTPDRAREA 3294 

AY231130_MX-P      RQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDISLARYAFDFYEVNSKTPDRAREA 3292 

DQ374152_BZ-W      RQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDISLARYAFDFYEVNSKTPDRAREA 3294 

EF017707_IN-P      RQIMAHFSNAAEAYITKRNATERYMPRYGIKRNLTDISLARYAFDFYEVNSKTPDRAREA 3291 

EU475877_IN-W      RQIMAHFSNAAEAYIAKRNATERYMPRYGIKRNLTDISLARYAFDFYEVNSKTPDRAREA 3297 

                   ***:***********:**** *:*********.*************************** 

 

X97251_TW-P        HMQMKAAALRNTNRKMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 3344 

EU882728_TW-P      HMQMKAAALRNANRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 3342 

AY027810_TW-W      HMQMKAAALRNTNRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 3346 

EF183499_CN-P      HMQMKAAALRNTNRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 3343 

AY162218_TH-P      HMQMKAAALRNASRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 3343 

PRSV_TH-P_SMK      HMQMKAAALRNTSRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 3343 

AY010722_TH-W      HMQMKAAALRNTGRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNKDMHSLLGMRN 3343 

EU126128_HA-P      HMQMKAAALRNTSRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 3342 

X67673_TW-P        HMQMKAAALRNTSRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 3344 

AY231130_MX-P      HMQMKAAALRNTSRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 3342 

DQ374152_BZ-W      HMQMKAAALRNTNRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 3344 

EF017707_IN-P      HMQMKAAALRNTSRRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 3341 

EU475877_IN-W      HMQMKAAALQNTSRRLFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN 3347 

                   *********:*:.*::***********************:********** 

 

ภาพผนวกที ่ค1  (ต่อ)



 

 

 

ประวตัิการศึกษาและการท างาน 

 
ช่ือ –นามสกุล นางสาววจิิตรา  โชคบุญ 
เกดิวนัที่ 7  พฤษภาคม  2529 
สถานทีเ่กดิ  อ าเภอท่าใหม่  จงัหวดัจนัทบุรี 
ประวตัิการศึกษา วท.บ. (การจดัการศตัรูพืช)  มหาวทิยาลยัเกษตรศาสตร์   
ต าแหน่งปัจจุบัน - 
สถานทีท่ างานปัจจุบัน - 
ทุนการศึกษาทีไ่ด้รับ ทุนอุดหนุนงานวจิยัจากศูนยค์วามเป็นเลิศดา้นเทคโนโลยชีีวภาพเกษตร 

ส านกัพฒันาบณัฑิตศึกษาและวจิยัดา้นวทิยาศาสตร์และเทคโนโลยี
ส านกังานคณะกรรมการการอุดมศึกษา กระทรวงศึกษาธิการ  

ผลงานทางวชิาการ - น าเสนอผลงานทางวชิาการแบบบรรยายไทย เร่ือง การสร้างเช้ือไวรัส
ใบด่างจุดวงแหวนมะละกอสายพนัธ์ุอ่อนก าลงั เพื่อการควบคุมโรค 
ในการประชุมทางวชิาการพืชสวนแห่งชาติ คร้ังท่ี 8 พ.ศ. 2552 
- น าเสนอผลงานทางวชิาการแบบโปสเตอร์ เร่ือง Papaya ringspot 
virus (PRSV) genome sequences for controlling ในการประชุมทาง
วชิาการระดบันานาชาติ ISSAAS International Congress 2009 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 




