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วิทยานิพนธฉบับนี้สําเร็จลุลวงได ผูเขียนขอกราบขอบพระคุณเปนอยางสงูในความกรุณา

ของ รองศาสตราจารยนายแพทยสมชาย จงวุฒิเวศย อาจารยที่ปรึกษา ภาควิชาปรสิตวิทยา คณะ

แพทยศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย ทีไ่ดกรุณาใหความรู ขอแนะนาํในการแกปญหาตางๆ ใน

การศึกษาวิจัยและใหความชวยเหลือตอขาพเจาเปนอยางดีตลอดจนแกไขขอบกพรองวทิยานพินธ

ฉบับนี้ใหมีความสมบูรณมากยิ่งขึน้ และขอกราบขอบพระคุณ ผูชวยศาสตราจารย ดร.จตุรงค            

พุทธพรทพิย อาจารยทีป่รึกษารวม ภาควิชาปรสิตวิทยา คณะแพทยศาสตร จุฬาลงกรณ

มหาวิทยาลยั ที่ไดกรุณาใหความรู สนับสนุน ความคิดเห็นตางๆ ในการศึกษาวิจัย ตลอดจนแกไข

ขอบกพรองวทิยานพินธมาดวยดียิ่ง ขาพเจาขอกราบขอบพระคุณเปนอยางสูงไว ณ ทีน่ี้   

 ขอกราบขอบพระคุณ รองศาสตราจารยณัฐรส จันทชมุ และผูชวยศาสตราจารย

นายแพทยประเสริฐ สิทธเิจริญชัย ภาควิชาปรสิตวทิยา คณะแพทยศาสตร จุฬาลงกรณ

มหาวิทยาลยั  ที่ไดกรุณาใหคําแนะนํา และแกไขวิทยานพินธฉบับนี้ใหมีความถูกตองและสมบูรณ

มากยิง่ขึ้น 

 ขอขอบพระคุณ อาจารยสุนีย สีธรรมใจ ภาควิชาชวีวทิยา คณะวทิยาศาสตร 

มหาวิทยาลยันเรศวร ตลอดจนคณาจารยและเจาหนาที ่ ภาควิชาปรสิตวิทยา คณะแพทยศาสตร 

จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย โดยเฉพาะอยางยิ่ง คุณมาลี เจริญกร คุณอุรัสยา พฒันวงศ คุณทวีศักดิ์ 

แซเตีย ที่ไดใหคําแนะนํา ความชวยเหลือและมิตรภาพอนัดีเสมอมา   

 สุดทายนี้ขาพเจาขอกราบขอบพระคุณ บดิา-มารดา พี่นอง และเพื่อนๆ ทุกคนที่ให

กําลังใจ คําปรึกษาและใหการสนับสนนุขาพเจาในการทาํวทิยานพินธคร้ังนี้มาโดยตลอด 
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บทที่  1 
 

 บทนํา 
 

มาลาเรียหรือไขจับส่ันเปนโรคติดเชื้อที่เปนปญหาสาํคัญทางสาธารณสุขของประเทศไทย

และประเทศอืน่ๆ ในเขตรอนทั่วโลก โดยทาํใหเกิดอันตรายตอสุขภาพและชีวิตของประชาชน    

องคการอนามยัโลกประมาณวาประชากรทั่วโลกกวา 300 ถึง 500 ลานคน มีการตดิเชื้อมาลาเรีย

ในแตละป (1) และพบวาผูปวยที่ติดเชื้อมาลาเรียมีอัตราการเสียชวีติประมาณ 1-2 ลานคนตอป 
(2) 

สําหรับประเทศไทยพบเชื้อมาลาเรียไดในหลายจังหวัดทางแถบชายแดนดานตะวนัออก

ติดกับประเทศกัมพูชาเชน ตราด จนัทบรีุ ปราจนีบุรี ทางดานตะวันตกติดกับประเทศพมาเชน 

กาญจนบุรี ตาก แมฮองสอน และทางภาคใตเชน ยะลา นครศรีธรรมราช นราธิวาส ปตตาน ีโดยผู

ติดเชื้อมาลาเรียสวนใหญมกัพบในวัยทํางาน โดยเฉพาะอยางยิง่ผูทีใ่ชแรงงาน ซึ่งเปนการสูญเสีย

ผลผลิตของประเทศสงผลกระทบตอเศรษฐกจิและการพฒันาของประเทศ 

มาลาเรียเปนโรคที่เกิดจากเชื้อโปรโตซัว ซึ่งจัดอยูใน phylum Apicomplexa  class 

Sporozoa และ genus Plasmodium โดยมียุงกนปลองเพศเมยี (Anopheles spp.) เปนพาหะ  

นําโรค เชื้อมาลาเรียทีท่ําใหเกิดโรคในคนม ี4 ชนิด ไดแก Plasmodium falciparum, Plasmodium 

vivax, Plasmodium ovale และ Plasmodium malariae เชื้อมาลาเรียมีระยะตางๆ ในการเจริญ

หลายระยะและมีวงชีวิตในการสืบพันธุแบบอาศัยเพศ (sexual reproduction) ในยุง และการ

สืบพันธุแบบไมอาศัยเพศ (asexual reproduction) ในคน โดยเกิดขึ้นที่เซลลตับเปนระยะเริ่มตน  

และเขาสูเม็ดเลือดแดงในทีสุ่ด ซึ่งเชื้อที่พบบอยคือเชื้อ P. falciparum และเชื้อ P. vivax โดยเชือ้ 

P. falciparum เปนเชื้อที่กอความรุนแรงมากที่สุดในบรรดาเชื้อทั้งหมด 

ปญหาสาํคัญที่เปนอุปสรรคในการรักษาปองกันและควบคุมโรค คือการดื้อยาหลายชนิด

ของเชื้อมาลาเรียในเขตพื้นทีก่อโรค และยุงกนปลองที่เปนพาหะนาํโรคสามารถปรบัตัวใหมีความ

ทนทานตอยาฆาแมลง ดงันั้นมาตรการอนัหนึ่งทีน่าจะมีประโยชนในการควบคุมการแพรกระจาย

ของโรคมาลาเรียคือ การผลติวัคซีนสําหรบัปองกนัโรคมาลาเรีย (3) 

ภายหลงัการตดิเชื้อมาลาเรียระบบภูมิคุมกนัของรางกายจะมีการตอบสนองตอแอนติเจน 

(antigen) ที่ผิวของเชื้อมาลาเรยีในแตละระยะของการเจริญเติบโต โดยแตละระยะมีรูปราง

ลักษณะตลอดจนโปรตีนซึง่เปนองคประกอบแตกตางกนัตามระยะทีเ่ปลี่ยนแปลงไป ทาํใหภูมิ

ตานทานที่เกดิขึ้นในคนมีความจาํเพาะตอระยะของเชือ้เชนกนั ดงันัน้การผลิตวคัซีนปองกนัโรค

มาลาเรียที่ดีจงึควรมีองคประกอบของโปรตีนที่ไดมาจากหลายระยะในวงชีวิตของมาลาเรีย (4) 



 
2 

ระยะสปอรโรซอยตเปนระยะหนึง่ที่มีความสําคัญอยางยิ่งในวงชีวิตของเชื้อมาลาเรยี 

เนื่องจากระยะสปอรโรซอยตเปนระยะติดตอและอยูเปนอิสระในกระแสเลือดชวงสัน้ๆ กอนที่จะเขา

สูเซลลตับ ดังนัน้จึงมีโอกาสถูกทําลายไดโดยแอนติบอดี ระยะดงักลาวจงึนาจะเปนเปาหมาย

สําคัญในการผลิตวัคซีนเพือ่ปองกันโรคมาลาเรียได โดยเริ่มตนจากการใชสปอรโรซอยตของ                   

P. gallinaceum ซึ่งผานการฉายดวยรังสีอุลตราไวโอเลตฉีดเขาไปในสัตวปก พบวาสามารถ

กระตุนใหเกิดภูมิตานทานตอการติดเชื้อมาลาเรียได (5) เมื่อทําการศึกษาโดยฉดีสปอรโรซอยต

ของ  P. berghei ที่ผานการฉายรังสีเอก็ซเขาไปในหลอดเลือดดําของหนูทดลอง ตอมาภายหลังจึง

ทําการฉีดเชื้อมาลาเรียระยะสปอรโรซอยตที่สามารถกอโรคไดในหนดูังกลาว พบวาภูมิตานทานที่

เกิดขึ้นจากการฉีดเชื้อที่ผานการฉายรงัสีเอก็ซนัน้สามารถปองกนัการติดเชื้อมาลาเรียได (6) ซึ่ง

พบวาแอนติบอดีที่หนูสรางขึ้นนัน้สามารถทําใหโปรตีนบนผิวของสปอรโรซอยต เกิดการเกาะกลุม

กันรอบๆ สปอรโรซอยต จึงเรียกชื่อโปรตนีชนิดนี้วา circumsporozoite protein (CSP) และ

นับเปนโปรตีนชนิดแรกบนผวิของสปอรโรซอยตที่นาํมาทดลองใชในการผลิตวัคซีนปองกันโรค

มาลาเรีย (7) จากการศึกษาในภายหลงัพบวา CSP เปนโปรตีนที่มนี้ําหนกัโมเลกลุประมาณ 40   

กิโลดาลตัน ซึง่มีโครงสรางคอื ดาน N-terminus และ C-terminus ประกอบดวยบริเวณที่มกีรด  

อะมิโนคลายกนัระหวาง CSP ของเชื้อมาลาเรียตาง species กันเรียกวา region I และ region II 

ตามลําดับ (8)  และบริเวณสวนกลางมกีรดอะมิโน 4 ตัวเรียงตัวซ้าํกันเปนชุดคอื asparagine, 

alanine, asparagine, proline (NANP) และ asparagine, valine, glutamic acid, proline 

(NVDP) (9) โดยพบวาบริเวณ repeat ใน CSP ของ P. falciparum ประกอบดวย B cell epitope 

ซึ่งแอนติบอดีตอบริเวณดังกลาวสามารถยับยั้งการลุกลามของสปอรโรซอยตเขาสูเซลลตับในการ

ทดลองในหองปฏิบัติการ (10) และยับยัง้ความสามารถในการเปนระยะติดตอของสปอรโรซอยต

ของ P. falciparum และ P. vivax (11) 

จากการศึกษาบริเวณที่เปน T cell epitope ใน CSP ของ P. falciparum พบวามีบริเวณ

ดังกลาวใน C-terminus ประกอบดวย T helper epitope อยางนอย 2 ตําแหนงคอื Th2R และ 

Th3R (12)  ซึ่งเปนบริเวณที่มีความหลากหลายในลาํดับเบสสูง เนือ่งจากบริเวณเหลานี้มีรูปแบบ

การแทนที่ของเบสใน codon ของ epitope แตกตางกนัตามสายพันธุของเชื้อ และการแทนที่ของ

เบสใน Th2R และ Th3R จะทําให codon นั้นเปลี่ยนชนิดของกรดอะมิโนเสมอ (13),(14)  ซึ่งการ

เปลี่ยนแปลงของกรดอะมิโนนี้ทาํใหการตอบสนองของ T cell ตอบริเวณดังกลาวลดลงหรือไม

ตอบสนองเลย จากการศึกษาความหลากหลายในลาํดับเบสที่เกิดขึน้จึงสามารถอธิบายการหลบ

หลีกของเชื้อมาลาเรียตอระบบภูมิคุมกันของโฮสตได (15) ดวยเหตุนี้จึงเริ่มมีการทดลองคนหา

โปรตีนชนิดใหมเพื่อเพิ่มประสิทธิภาพใหกบัวัคซีนในระยะนี ้ ซึ่งภายหลังพบวาจากการทดลองใช 

CSP รวมกับ thrombospondin-related adhesion protein (TRAP) ของ P. yoelli ซึ่งเปนเชื้อ
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มาลาเรียของหนู เพื่อศึกษาประสทิธิภาพของวัคซีน พบวาเมื่อใชโปรตีนทัง้ 2 ชนิดรวมกนั

สามารถกระตุนใหหนูเกิดภูมิตานทานตอการติดเชื้อมาลาเรียดังกลาวไดอยางสมบรูณ ในขณะที่

ถาใชโปรตีนเพียงชนิดใดชนิดหนึ่ง พบวาสามารถกระตุนภูมิตานทานตอการติดเชื้อมาลาเรีย

ดังกลาวไดไมสมบูรณ แสดงวาภูมิตานทานที่ใหประสิทธิภาพสมบูรณสําหรับวัคซนีปองกัน

มาลาเรียในระยะกอนที่เชื้อจะเขาสูเม็ดเลือดแดง (pre-erythrocytic stage vaccine) เปนผลรวม

จากการกระตุนดวยโปรตีนบนผิวสปอรโรซอยตมากกวา 1 ชนิด (16) นอกจาก CSP และ TRAP ที่

จัดวาเปนโปรตีนที่สําคัญตอการพัฒนาวคัซีนปองกนัมาลาเรียในระยะกอนที่เชื้อจะเขาสูเม็ดเลือด

แดงแลว ยังมโีปรตีนอื่นๆ ทีพ่บในระยะดังกลาว อีกทัง้นาจะมีบทบาทในการเปนองคประกอบของ

วัคซีน เชน sporozoite threonine-asparagine-rich protein (STARP) (17), sporozoite and 

liver stage antigen (SALSA) (18) และ liver-stage-specific antigen 1,2 และ 3 (LSA 1,2,3) 

(19) เปนตน 

เนื่องจากการศึกษาเกีย่วกับ STARP ยังมอียูอยางจํากัด ดังนั้นองคความรูเกี่ยวกับโปรตีน

ชนิดนี้จงึตองมีการศึกษาตอไป อยางไรก็ตามพบวา STARP เปนโปรตีนที่พบบนผิวของระยะ   

สปอรโรซอยต และระยะทีเ่ชื้อมาลาเรยีเริ่มเจริญในเซลลตับ มีน้ําหนกัโมเลกุลประมาณ 78 กิโล

ดาลตัน มีขนาดความยาวของยีนประมาณ 2.7 กิโลเบส โดยมีโครงสรางคือ มีบริเวณ exon และมี

บริเวณ intron คั่นกลาง ทางดาน 5' และ 3' มีสวนที่เปน non-repetitive region และในสวนกลาง 

มีสวน repetitive region ซึ่งแบงออกเปน 3 สวน คือ mosaic (M) region, Rp45 region เปน

บริเวณที่ม ี repeat ที่มีกรดอะมิโนซ้าํกนัชดุละ 45 ตัว มทีั้งหมด 2 ชุด และ Rp10 region 

ประกอบดวย repeat ที่มีกรดอะมิโน 10 ตัว เรียงซ้ํากนัประมาณ 26 ชุด เปนทีน่าสังเกตวากรด   

อะมิโนที่เปนองคประกอบในสวนกลางของ STARP มักเปนกรดอะมิโนชนิดชอบน้ํา (hydrophilic) 

อยางไรก็ตามขอบเขตความหลากหลายของยีนดงักลาว ยังไมทราบชัดเจนเนื่องจากปจจุบนัมี

ขอมูลลําดับเบสของยีนดงักลาวจาก 3 ตัวอยางเทานั้น (17) แมวาจะมกีารศึกษาความ

หลากหลายของยีน STARP จากตวัอยางที่ไดจากเขตปรากฏโรคบางแหง แตการศึกษาดังกลาว

เปนการตรวจสอบเพียงขนาดความยาวของยีนเทานัน้ (20) ซึ่งไมสามารถบอกความแตกตางใน

ระดับกรดอะมิโนได 

สําหรับหนาทีข่องโปรตีน STARP ตอระยะสปอรโรซอยตนั้นยังไมทราบชัดเจน แตจาก

การศึกษาผลของแอนติบอดีตอ STARP กับการลุกลามของระยะสปอรโรซอยตเขาสูเซลลตับนัน้

พบวา แอนติบอดีดังกลาวสามารถยับยัง้การลุกลามของสปอรโรซอยตไดอยางมีประสิทธิภาพถึง

รอยละ 90 ซึ่งมีคาสงูกวาผลของแอนติบอดีตอ CSP ในการยับยั้งระยะสปอรโรซอยตไมใหเขาสู

เซลลตับ และยังพบวาความสามารถในการยับยัง้การลกุลามดังกลาวของแอนติบอดีตอ STARP  

มีความแปรผนัโดยตรงกับปริมาณแอนติบอดี (21) และจากการทดลองใช synthetic peptide จาก
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สวนตางๆ ของโปรตีน STARP เพื่อทําการเกาะติดกับเซลลตับในหลอดทดลองพบวาม ีsynthetic 

peptide อยางนอย 12 ชนดิ สามารถเกาะติดกับเซลลตับไดดีมาก โดยพบวา peptide เหลานี้พบ

ไดทั้งสวน N-terminus บริเวณสวนกลางที่มี repeat และทางดาน C-terminus ดังนั้นจงึเปนการ

สนับสนนุวา STARP มีสวนสําคัญในข้ันตอนการเกาะติดของสปอรโรซอยตกับเซลลตบัใน

กระบวนการลกุลามเขาสูเซลลตับ (22) การศึกษาศักยภาพของ STARP ในการเปนองคประกอบ

ของวคัซีนนั้น พบวาเมื่อใช synthetic peptide ที่ผนวกสวนของ STARP เขากับสวนของ LSA 1, 

LSA 3 และ SALSA พบวา peptide ดังกลาวสามารถกระตุนทัง้ T cell และ B cell ไดดีรวมทั้งยงัมี

ความจาํเพาะตอโปรตีนเหลานีท้ี่อยูบนผิวของสปอรโรซอยต และระยะเริ่มแรกที่เชื้อมาลาเรียเจริญ

ในเซลลตับทัง้ในกรณีที่ใชลิง Aotus (23) และลิง chimpanzee (24) ในการทดลอง นอกจากนี้ยงั

พบ cytotoxic T cell epitope ใน STARP ซึ่งนาจะเปนเปาหมายสาํคญัตอกระบวนการทาํลายเชื้อ

มาลาเรียที่อยูในเซลลตับตอไป (25) 

อยางไรก็ตามอุปสรรคสําคัญประการหนึง่ของการพัฒนาวัคซีนปองกันโรคมาลาเรยีคือ

ความหลากหลายในรูปแบบแอนติเจนของเชื้อมาลาเรยี (antigenic polymorphism) เนื่องจากเชื้อ

มาลาเรียมีการแลกเปลี่ยนสารพันธุกรรมเกิดขึ้นในระหวางที่มีการสืบพันธุแบบอาศัยเพศ ทําใหเชื้อ

มาลาเรียรุนถดัไปอาจมีองคประกอบทางพันธกุรรมแตกตางกนั สงผลใหเกิดความหลากหลายใน

รูปแบบของโปรตีนรวมถงึแอนติเจน ทําใหเกิดผลกระทบตอการตอบสนองของภูมคิุมกันของคนทัง้

ปฏิกิริยาตอแอนติบอดีและการตอบสนองของ T lymphocyte (26) อีกทัง้การศึกษาเกี่ยวกับ

โปรตีน STARP ยังไมมีการศึกษาขอบเขตความหลากหลายในรูปแบบแอนติเจนอยางกวางขวาง 

ดังนัน้งานวิจัยนี้จึงมุงเนนที่จะศึกษาขอบเขตความหลากหลายในรูปแบบแอนติเจนของเชื้อ

มาลาเรียที่เกดิขึ้นในธรรมชาติในประเทศไทย อีกทัง้ขอมูลลําดับนวิคลีโอไทดของยีนดังกลาวจาก

ผูปวยในประเทศไทยยงัไมมผูีทําการศึกษามากอน การใชตัวอยางที่ไดจากผูปวยดังกลาวจะ

นําไปสูความเขาใจพื้นฐานทางดานพนัธกุรรมของยีนทีส่รางโปรตีนชนิดนี้ไดดียิ่งขึน้ ซึง่จะเปน

ประโยชนตอการพัฒนาวัคซนีปองกนัโรคมาลาเรียตอไป 



บทที่ 2 
 

เอกสารและงานวิจัยที่เก่ียวของ 
 
อนุกรมวธิานของเชื้อมาลาเรีย  
  

เชื้อมาลาเรียจดัเปนโปรโตซวัชนิดหนึง่ ที่จัดอยูในกลุมยูคาริโอต (eukaryote) ซึ่งมี

องคประกอบของเยื่อหุมนวิเคลียส (nucleus membrane) และสามารถแยกนิวเคลียสออกจาก   

ไซโตพลาสซึม (cytoplasm)ไดอยางชัดเจน สามารถจัดหมวดหมูในอนุกรมวธิานไดดังนี ้

          

 Kingdom Protista 

    Subkingdom Protozoa  

       Phylum Apicomplexa 

         Class Sporozoa 

             Subclass Coccidia 

                Order Eucoccidiida 

                   Suborder Haemosporina 

                      Family Plasmodiiae 

                         Genus Plasmodium         

           

 เชื้อมาลาเรียใน genus Plasmodium ประกอบดวย species ประมาณ 120 ชนิด ซึ่งมทีั้ง

ที่พบในสตัวปก สัตวฟนแทะหรือในลิงไดแก Plasmodium  galiinaceum, Plasmodium yoelli  

และ Plasmodium knowlesi  เรียงตามลาํดับ แตเชื้อมาลาเรียชนิดทีพ่บและทาํใหเกิดโรคในคนมี 

4 ชนิด ไดแก Plasmodium falciparum, Plasmodium vivax, Plasmodium malariae และ 

Plasmodium ovale ซึ่งในจาํนวนเชื้อมาลาเรียทัง้หมดนี ้Plasmodium falciparum มีความสาํคัญ

ทางการแพทยมากที่สุดเพราะเปนชนิดทีก่อความรุนแรงในคนมากที่สุดรองลงมาคือ Plasmodium 

vivax นอกจากนี้ยงัพบวา Plasmodium ที่พบในลงิ primate หลายชนิดสามารถติดตอสูคนเชน 

Plasmodium knowlesi, Plasmodium cynomolgi และ Plasmodium simium เปนตน 
(27,28,29)  
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การกระจายทางภูมศิาสตร 
  
 การแพรกระจายของเชื้อมาลาเรียนัน้พบไดทั่วโลกระหวางเสนรุงที่ 64 องศาเหนือถึง 32 

องศาใต โดยเฉพาะประเทศที่อยูในบริเวณแถบรอนจะมีการกระจายของโรคมากกวาบริเวณอื่น 

ไดแกประเทศในทวีปเอเชีย อเมริกาตอนกลางและตอนใต ยุโรป และแอฟริกา ดงัแสดงในรูปที ่ 2 

ตามการรายงานขององคการอนามัยโลกพบวาวาประชากรทั่วโลกกวา 300 ถึง 500 ลานคนมกีาร

ติดเชื้อมาลาเรียในแตละป (1) และพบวาผูปวยทีต่ิดเชื้อมาลาเรียมีอัตราการเสียชีวิตประมาณ        

1-2 ลานคนตอป (2) โดยที่รอยละ 60 ของผูปวย และรอยละ80 ของการตายจากโรคมาลาเรีย

ทั้งหมดเกิดขึน้ในทวีปแอฟริกาและประชากรแอฟริกาทีต่ายดวยโรคมาลาเรียปละมากกวา 1 ลาน

คน ซึง่เกิดขึ้นจากการไดรับเชื้อ P.falciparum (30)  

สําหรับการแพรกระจายของเชื้อมาลาเรยีแตละชนิดในพืน้ที่ตางๆ พบวาเชื้อมาลาเรียที่

เปนสาเหตุของโรคสวนใหญเกิดจาก P.falciparum และ P.vivax โดยพบมากในเขตรอนและเขต

อบอุนในทวีปแอฟริกา อเมริกาและเอเชีย สวน P.vivax พบมากในประเทศแถบละตนิอเมริกา จนี 

ตุรกี และอินเดีย สําหรับ P.malariae พบการแพรกระจายไดทัว่ไปแมจะมีอุบัติการณพบเชื้อตํ่า

และ P.ovale พบไดนอยเชนกันแตมักพบมากในทวีปแอฟริกามากวาบริเวณอื่นๆ  

 สําหรับในประเทศไทยในป พ.ศ. 2546 พบผูปวยจาการติดเชื้อมาลาเรียชุกชมุในบาง

บริเวณของประเทศโดยเฉพาะจังหวัดที่ตดิกับชายแดนของประเทศพมา ลาว มาเลเซยี และ

กัมพูชาไดแก พืน้ที่ในจังหวัด ตาก ยะลา กาญจนบุรี จนัทบุรี แมฮองสอน เชียงใหม  

ประจวบคีรีขันธ นครศรีธรรมราช ชุมพร สุราษฎรธานี ดงัแสดงในรูปที ่ 3 ปจจุบันการติดเชื้อ

มาลาเรียมีแนวโนมลดลงมากจากที่เคยพบผูปวยชาวไทยจํานวน 168,370 คน ในป พ.ศ. 2535 

เหลือเพยีง 30,612 คน ในป พ.ศ. 2547 คิดเปนอัตราปวยหรือมีอุบัติการณของโรคมาลาเรีย 0.51 

ตอประชากร 1000 คนและมีผูปวยตายจากโรคมาลาเรีย 230 คน (31) แมวาจํานวนผูปวยจะ

ลดลงอยางมากโดยลําดับแตโรคมาลาเรียยังถือเปนโรคประจําทองถิน่ที่ตองเฝาระวงัของประเทศ

ไทย ซึง่การระบาดของโรคมาลาเรียในประเทศไทยปรากฏมากใน 2 ชวงของป ไดแก ในชวงฤดูฝน 

คือเดือนมิถุนายนถึงสงิหาคม และฤดูหนาว คือเดือน พฤศจิกายนถงึธันวาคม (32) โดยมาตรการ

ควบคุมและปองกันโรคมาลาเรียดําเนินงานโดยกองมาลาเรีย กรมควบคุมโรคติดตอ กระทรวง

สาธารณสุข      
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วงชวีิตและการเจริญเติบโตของมาลาเรีย  
 
 วงชวีิตของเชือ้มาลาเรียประกอบดวยการเจริญเติบโตแบบอาศัยเพศในยุงกนปลองเพศ

เมีย (sexual development) และการเจริญเติบโตแบบไมอาศัยเพศในคน (asexual    

development) ซึ่งประกอบดวยการเจริญในเซลลตับและการเจริญในเม็ดเลือดแดงตามลําดับ  

 เมื่อยุงกนปลองเพศเมยีดูดเลือดคนที่มีเชือ้มาลาเรียโดยอาจมีเชื้อปะปนกนัหลายระยะแต

ระยะ gametocyte เทานั้นที่จะเจริญตอไปเมื่อเขาไปในกระเพาะอาหารของยุง ซึ่งแกมมีโตไซตจะ

เจริญเปนแกมมีต (gamete) โดยแกมมีโตไซตเพศผู (microgametocyte) จะมกีารแบงนิวเคลียส

เปน 3 คร้ังและมีการสรางแฟลกเจลลา (flagella) กระบวนการดังกลาวนี้เรียกวา exflagellation 

ซึ่งจะไดเซลลสืบพันธุเพศผู (microgametes) จํานวน 8 ตัว มีลักษณะยาวรีคลายเสนดาย 

นิวเคลียสอยูตรงกลางเซลลมีลักษณะอัดแนน (compact) และยืดยาวออกเนื่องจากการเรียงตวั

ของโครโมโซม การเจริญดังกลาวใชเวลาประมาณ 1 ชั่วโมง สวนแกมมีโตไซตเพศเมีย 

(macrogametocyte) จะเจริญเปนเซลลสืบพันธุเพศเมยี (macrogamete) เมื่อเซลลสืบพันธุเพศผู

ปฏิสนธิกับเซลลสืบพันธุเพศเมียแลวจะเจริญเปนไซโกต (zygote) มขีนาดประมาณ 6 ไมโครเมตร 

มีรูปรางกลม ซึ่งกระบวนการดังกลาวยังคงอยูภายในชองวาง (lumen) กระเพาะอาหารของยุง  

หลังจากนั้นประมาณ 20 นาที ไซโกตจะเริ่มเปลี่ยนแปลงรูปราง โดยมีการยืดตวัยาวขึ้น

และเจริญเปนโอโอไคนีต (ookinete) ซึ่งมีขนาดประมาณ 15-19 ไมโครเมตร กวาง 1-2.7 

ไมโครเมตร บางสวนของไซโตพลาสซมึจะเปลี่ยนเปนเทาเทียม (pseudopod) เพื่อการเคลื่อนที่

ผานผนังกระเพาะอาหารของยุง จากนัน้จะเคลื่อนที่ไชผานเซลลเยื่อบุกระเพาะอาหารแลวเจริญอยู

ที่ผิวดานนอกกระเพาะอาหารของยุง โดยมีเยื่อบุกระเพาะอาหารดานนอกปกคลุมอยู เรียกระยะนี้

วาโอโอซีสต (oocyst) ซึ่งมีเสนผาศนูยกลางประมาณ 50 ไมโครเมตร และภายในมสีปอรโรบลาส 

(sporoblast) เมื่อโอโอซีสตเจริญตอไป สปอรโรบลาสภายในจะมกีารแบงตัวเพิม่จํานวนเกิดเปน

สปอรโรซอยต (sporozoite) ซึ่งในระยะแรกจะยังมีสวนติดกันอยู เมื่อสปอรโรซอยตเจริญเต็มที่

สปอรโรบลาสจะมีขนาดเล็กลงและสลายไปในที่สุด  

สปอรโรซอยตที่เกิดขึ้นจะมีจาํนวนประมาณ 1,000-2,000 ตัวในโอโอซีสตดังกลาว (33)  

ซึ่งระยะนี้โอโอซีสตจะมีขนาดใหญมากขึน้เปนลําดับโดยมีเสนผาศูนยกลางประมาณ 50 ไมครอน 

โดยยุงหนึง่ตัวอาจมีโอโอซิสตอยูเปนจาํนวนมาก เมือ่สปอรโรซอยตเจริญเต็มที่จะแตกออกจาก   

โอโอซิสต ซึง่มีความยาวประมาณ 11 ไมโครเมตร และความกวางประมาณ 1 ไมโครเมตร โดยจะ

กระจายไปตามชองวางในทรวงอก (thoracic cavity) และเคลื่อนที่ไปสูตอมน้ําลายของยงุและ

สะสมอยูในน้าํลายเปนจาํนวนมาก ระยะนี้ยงุทีม่ีสปอรโรซอยตในตอมน้ําลายของยุงสามารถแพร

เชื้อมาลาเรียโดยสปอรโรซอยตซึ่งปะปนมากับน้าํลายยงุขณะกัดคนหรอืสัตวมีกระดกูสันหลังที่

 



 

8 
เหมาะสมจะเปนโฮสตตอไป ระยะเวลาที่เชื้อมาลาเรียเจริญในยุงแตกตางกนัไปขึ้นอยูกับ

อุณหภูมิของสภาพแวดลอม ซึ่งโดยทั่วไประยะเวลาที่เจริญในยุงประมาณ 8-35 วนั อีกทั้งอยูกับ

ชนิดของเชื้อมาลาเรียเชน อุณหภูมิ 28 องศาเซลเซยีส P.falciparum ใชเวลาประมาณ 9-10 วนั 

ใกลเคียงกับ P.vivax ซึ่งใชเวลา 8-10 วัน ในขณะที่ P.malariae และ P.ovale ใชเวลาประมาณ 

14-16 วนั และ 12-14 วนั ตามลําดับ (34)  

 ยุงกนปลอง (Anopheles spp.) ซึ่งเปนพาหะนําเชื้อมาลาเรียสูคนมหีลายชนิดโดยมีการ

แพรกระจายแตกตางกนัไปตามสภาวะทางภูมิศาสตร เชน ในทวีปแอฟริกายุงพาหะหลกัคือ        

A.gambiae complex สวนในทวีปอเมริกาใตไดแก A.darlingi สําหรับยุง A.stephensi พบมากใน

ประเทศอินเดยี สําหรับในประเทศไทยยุงกนปลองที่เปนพาหะที่สําคัญไดแก A.dirus, A.minimus 

และ A.maculatus โดยที่ A.dirus มีแหลงเพาะพันธุบริเวณแหงน้ําสะอาดบริเวณซอกหนิหรือตาม

หลุมน้าํในปา A.minimus มีแหลงเพาะพันธุบริเวณลําธารที่น้ําสะอาดและไหลเอื่อย A.maculatus 

มีแหลงเพาะพนัธุบริเวณซอกหนิที่แสงแดดสองถึง (35) ยุงในกลุมนี้มีบทบาทสาํคัญตอการแพร

เชื้อมาลาเรียในพืน้ทีท่ี่ภูมิประเทศเปนปาเขา สวนยางและสวนผลไม ปจจัยที่สําคัญที่มีอิทธิพลตอ

การแพรเชื้อมาลาเรียในธรรมชาติไดแก การแพรกระจายชนิดของยุง นิสัยการกัด อายุขัยของยุง

และความหนาแนนในแตละฤดูกาล 

 เมื่อยุงกนปลองเพศเมยีทีม่ีเชื้อมาลาเรยีกดัคนจะปลอยเชื้อระยะสปอรโรซอยต ภายใน

เวลาประมาณ 30 นาท ี ถึง 1 ชั่วโมง สปอรโรซอยตจะเขาสูเซลลตับโดยอาศัยกระบวนการที่

ซับซอนและเกดิขึ้นอยางรวดเร็วจึงเชื่อวานาจะเกีย่วของกับกลไกที่อาศัยตัวตอบรับ (receptor 

mediated mechanism) โดยมีปฏิสัมพนัธระหวางสปอโรซอยตและเซลลตับ (hepatocyte) ซึ่ง

เกี่ยวของกับ thrombospondin domain หรือ region II-plus ซึ่งเปน cell-adhesive motif 

ประกอบดวยกลุมของกรดอะมิโนที่เปนเบส (basic) และไมชอบน้ํา (hydrophobic) (36) โดยจะ

พบใน circumsporozoite protein (CSP) และ thrombospondin-related adhesion protein 

(TRAP) ซึ่งเปนโปรตีนที่พบบนผิวของสปอรโรซอยต โดยจะจับกับ sulfated glycans ที่บริเวณ 

basolateral domain ของเซลลตับ ในสวนของ Disse space (37) โดยแอนติบอดีตอ 

circumsporozoite protein และ thrombospondin-related adhesion protein สามารถยับยั้ง

การลุกลามของสปอรโรซอยตเขาสูเซลลตับไดอยางมีประสิทธิภาพในหลอดทดลอง (38-42)   

 เมื่อสปอรโรซอยตลุกลามเขาสูเซลลตับแลวจะเจริญเติบโตเพิ่มจาํนวนมากขึ้นแบบไม

อาศัยเพศ เรียกระยะตางๆทีอ่ยูในเซลลตับนี้วา exo-erythrocytic stage หรือ hepatic stage หรือ 

pre-erythrocytic stage ระยะนีจ้ะมกีารแบงนิวเคลียสหลายครัง้ภายในไซโตพลาสซึมอันเดียวกัน

ทําใหเกิดระยะไชซอนต (schizont) เมื่อระยะไชซอนตเจริญเต็มที่ไซโตพลาสซึมจะถูกแยกไปอยูกับ

แตละนิวเคลียส ทาํใหแตละเซลลมีนวิเคลียสเดียวเรียกวาเมอรโรซอยต (merozoite) ซึ่งมีขนาด
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ประมาณ 1 ไมโครเมตร กระบวนการเพิ่มจาํนวนเซลลโดยไมอาศัยเพศดังกลาวนั้นเรียกวา  

schizogony ภายในเมอรโรซอยตไมมีองคประกอบของ malaria pigment หรือ hemozoin 

เนื่องจากระยะที่เชื้อมาลาเรยีเจริญในตับไมไดอาศัยฮีโกลบินเปนอาหาร เชื้อมาลาเรียตางชนิดกัน

จะมีจํานวนเมอรโรซอยตแตกตางกนั กลาวคือ P.falciparum จะมีจาํนวนเมอรรโรซอยตประมาณ 

30,000    ถึง    40,000    ตัว   ทีเ่กิดจากสปอรโรซอยตเพียงตัวเดียว   ในขณะที่ P.vivax นั้นแตละ 

สปอรโรซอยต จะเจริญเปนเมอรรโรซอยต ประมาณ 10,000 ตัว สวน P.ovale และ P.malariae มี

ประมาณ 15,000 ตัว นอกจากนี้ระยะเวลาที่สปอรโรซอยตเจริญจนเกิดเปนเมอรรโรซอยตในตับมี

ความแตกตางกันขึ้นอยูกับชนิดของเชื้อมาลาเรียกลาวคอื P.falciparum ใชเวลาประมาณ 5.5-7 

วัน P.vivax ใชเวลาประมาณ 6-8 วัน P.ovale ใชเวลาประมาณ 9 วัน P.malariae ใชเวลา

ประมาณ 14-16 วัน (34,43)  

 สําหรับระยะสปอรโรซอยตของ P.falciparum และ P.malariae เมื่อเขาสูเซลลตับแลวจะ

มีการเจริญเตบิโตตอไปตลอดระยะ pre-erythrocytic stage ทั้งหมดโดยไมมีระยะที่หยุดพกัการ

เจริญซอนอยูในตับ แตสําหรับ P.vivax และ P.ovale นอกจากจะมกีารเจริญเติบโตเขาสูเซลลตับ

ตลอดระยะดังกลาวแลว จะมีการหยุดพกัการเจริญชั่วขณะจนกวาจะถึงระยะเวลาหนึง่จึงกลับมา

เจริญตอไปอีกซึ่งใชเวลาแตกตางกนัขึ้นกบัสายพนัธุและชนิดของเชื้อมาลาเรีย โดยอาจใชเวลา

เพียงไมกี่เดือนหรืออาจจะนานเปนป เรียกระยะที่เชื้อมาลาเรียหยุดพักการเจริญเติบโตในเซลลตับ

วา hypnozoite (44,45) ซึ่งระยะดังกลาวจะเปนสาเหตทุําใหผูปวยมอีาการของไขกลับ (relapse)  

 หลังจากที่เมอรโรซอยตแตกออกจากเซลลตับจะออกมาอยูภายนอกเซลลในกระแสเลือด

ในระยะเวลาเพียงชั่วขณะเพื่อลุกลามเขาสูเม็ดเลือดแดง จึงเปนเวลาที่เมอรโรซอยตมีโอกาสสัมผัส

กับสารตางๆ ในกระแสเลือดโดยตรงรวมทั้งแอนติบอดีและสารอื่นๆ ดังนัน้ภายในระยะเวลาเพียง

ประมาณ 30-60 วนิาที เมอรโรซอยตจะเขาสูเม็ดเลือดแดง ซึง่กระบวนการเขาสูเมด็เลือดแดงนี้มี

ความซับซอนประกอบดวยหลายขัน้ตอนไดแก ข้ันตอนการเกาะติดกับเม็ดเลือดแดงแบบไม

เฉพาะเจาะจง    (nonspecific attachment)     โดยใชดานใดของเมอรโรซอยตก็ได    หลังจากนั้น   

เมอรโรซอยตจะหนัดานหนาใหสัมผัสกับผิวเม็ดเลือดแดง (reorientation) ซึ่งระยะนี้เม็ดเลือดแดง

จะมีการเปลีย่นแปลงรูปรางชั่วขณะ (deformation of the erythrocyte) ระยะตอมาจะมีการสราง

รอยเชื่อมตอ (junction) ระหวางบริเวณดานหนา (apical end) ของเมอรโรซอยต กับผิวเม็ดเลือด

แดง หลังจากนั้นเมอรโรซอยตจะเคลื่อนที่เขาสูเม็ดเลือดแดงโดยมีการเคลื่อนตัวของรอยเชื่อม

ดังกลาว จนในที่สุดจะมีการเชื่อมปด (sealing) ของเยือ่หุมเม็ดเลือดแดงพรอมกับการเกิดเยื่อหุม 

vacuole ลอมรอบเมอรโรซอยต (46) โดยกระบวนการทั้งหมดนั้นเชื่อวาเปนกลไกที่ตองอาศัยตัว

ตอบรับเชนกนั โดยพบวาโปรตนีบนผวิเมอรโรซอยตที่สําคญัที่นาจะมีสวนเกี่ยวของกับ

กระบวนการดงักลาวมหีลายชนิด ไดแก merozoite surface protein 1 (MSP-1) (47), merozoite 
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surface protein 2 (MSP-2) (48), erythrocyte binding protein (49) สวนตัวตอบรับบนผิว   

เม็ดเลือดแดงที่นาจะมีสวนเกี่ยวของสาํหรบั P.falciparum ไดแก erythrocyte glycophorin A 

และ erythrocyte glycophorin B (50) สําหรับ P.vivax ไดแก Duffy positive blood group (51) 

นอกจากนีม้าลาเรียตางชนดิกันยงัสามารถลุกลามเขาเม็ดเลือดแดงทีม่ีอายุแตกตางกัน กลาวคอื 

P.vivax และ P.ovale สามารถลุกลามเขาไดเฉพาะเมด็เลือดแดงที่มอีายุนอย (reticulocyte) สวน 

P.malariae ลุกลามเขาในเม็ดเลือดแดงที่มีอายมุาก (senescent erythrocyte) แตสําหรับ 

P.falciparum     สามารถลกุลามเขาเม็ดเลือดแดงไดทุกชวงอายุ     จงึทําใหมีอัตราการพบเชื้อใน 

เม็ดเลือดแดงไดสูงกวาเชื้อมาลาเรียชนิดอืน่ๆ (52)   

 ภายหลงัจากเมอรโรซอยตเขาสูเม็ดเลือดแดงแลวจะมีการเจริญเติบโตตอไป เมอโรซอยต

ในเม็ดเลือดแดงจะมีการเปลี่ยนแปลงรูปรางลักษณะคลายวงแหวน โดยเมื่อยอมเลอืดดวยสียิมซา 

(Giemsa) จะเหน็ไซโตพลาสซึมติดสีน้าํเงินเปนเรือนแหวนและมนีิวเคลียสที่ตดิสีมวงหรือแดงเปน

หัวแหวน เรียกระยะดังกลาววาระยะวงแหวน (ring stage หรือ ring form) โดยมี vacuole ขนาด

ใหญอยูภายในเซลลทําใหนวิเคลียสถูกดนัไปดานใดดานหนึง่ของเซลล ซึ่งการเจริญของเชื้อ

มาลาเรียภายในเม็ดเลือดแดงจะดําเนินตอไปภายในเยือ่หุมมาลาเรียเรียกวา parasitophorous 

vacuole ดังนั้นเชื้อมาลาเรียจึงไมไดสัมผัสโดยตรงกับไซโตพลาสซึมของเม็ดเลือดแดง เมื่อเชือ้

มาลาเรียมีการเจริญเติบโตตอไป ไซโตพลาสซึมจะมีการขยายตัวออกแตยังไมมีการแบงตัว ทาํใหมี

รูปรางลักษณะไมแนนอน อาจพบลกัษณะคลายเทาเทยีม (pseudopod) และสวนของ vacuole มี

ขนาดเล็กลง เรียกระยะดังกลาววา ระยะโทรโฟซอยตทีก่ําลังเจริญเติบโต (growing trophozoite)    

ระยะนี้เชื้อที่กาํลังเจริญเติบโตจะอาศัยสารตางๆ ในเม็ดเลือดแดงเปนหลกั โดยอาหาร

สวนใหญจะไดจากกระบวนการยอยสลายฮีโมโกลบนิ ซึ่งจะถกูยอยสลายเปนฮีม (heme) และ

โกลบิน (globin) แตเชื้อมาลาเรียไมสามารถยอยสลายฮีมใหสมบูรณ โดยสิ้นสุดการยอยสลายฮมี

ใหเปน ferriprotoporphyrin IX ซึ่งเปนสารมพีิษตอเชื้อมาลาเรีย ดังนั้นเชื้อมาลาเรียจึงมี

กระบวนการกาํจัดสารดังกลาวในรูปกากอาหาร ซึง่มีลักษณะเปนเม็ดสีน้ําตาลทองหรือน้ําตาลปน

ดําอยูในไซโตพลาสซึมของเชื้อมาลาเรยี เรียกลักษณะดังกลาววา malarial pigment  หรือ 

hemozoin ซึ่งเปนโพลีเมอรของฮีมและไมมีพิษ (53) ในระยะโทรโพซอยตนี้เชื้อมาลาเรยีจะ

ปลดปลอยโปรตีนหลายชนดิสูเม็ดเลือดแดง อาจจะอยูในรูปของ caveola-vesicle complex ซึ่ง

สามารถพบไดในไซโตพลาสซึมของเมด็เลอืดแดงโดยอยูติดกับดานในของเยื่อหุมเซลล (54) เมือ่

ยอมดวยสยีิมซาและดูดวยกลองจุลทรรศนจะเห็นเปนจดุสีชมพ ู มลัีกษณะรูปรางแตกตางกันไป

ตามชนิดของเชื้อมาลาเรยี โดยที่ P.falciparum จะพบ Meurer’s dots มีลักษณะรูปรางเปนจดุ

ใหญหรือแทงสั้นๆ สวน P.vivax และ P.ovale จะพบ Schuffner’s dots มีลักษณะรูปรางเปนจุด

เล็กๆ ขนาดที่เทากนักระจายทั่วไป สวน P.malariae จะพบ Ziemann’s dots เห็นเปนจุดละเอียด
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กระจายทั่วไป ในขณะเดียวกันเม็ดเลือดแดงที่มีเชื้อมาลาเรียตั้งแตระยะ growing trophozoite 

เปนตนไปจะมกีารเปลี่ยนแปลงรูปรางและการติดสียิมซาโดย P.vivax เม็ดเลือดแดงจะมีขนาดโต

ข้ึนและติดสีซีดลง สวน P.ovale มีขนาดโตขึ้นเล็กนอยและมักเปนรูปรีโดยมีปลายแตละดานเปน

แฉก (fimbriation) ในขณะที่ P.falciparum และ P.malariae ไมพบการเปลี่ยนแปลงชัดเจน ซึ่ง

ความแตกตางของเหลานี้สามารถใชในการจําแนกเชื้อมาลาเรียได (34)  

 ระยะโทรโฟซอยตซึ่งมนีิวเคลียสเดียวนั้นเมื่อเจริญตอไปจะมกีารแบงนวิเคลียสหลายครั้ง

ภายในไซโตพลาสซึมเดียวกนัทาํใหเกิดระยะไชซอนตระยะแรก (early schizont) และเมื่อไชซอนต

เจริญเต็มที่จะมีการแบงไซโตพลาสซึมทําใหแตละเซลลมีนิวเคลยีสเดยีวเรียกระยะนี้วา ไชซอนต

ระยะหลงั (late schizont) และภายในประกอบดวยเมอรโรซอยต เรียกกระบวนการแบงตัวนี้วา 

schizogony ในชวงนี ้malarial pigment จะถูกกาํจัดออกนอกเซลลของเชื้อมาลาเรียและทิ้งไวใน 

parasitophorous vacuole จํานวนเมอรโรซอยตที่เกิดขึน้ภายในเม็ดเลือดแดงจะมจีํานวนแตกตาง

กันไปตามชนดิของเชื้อมาลาเรีย โดย P.falciparum จะมีจํานวนเมอรโรซอยตประมาณ 8-26 ตัว 

สวน P.vivax มีจํานวน 12-24 ตัว สําหรับ P.malariae และ P.ovale มีจํานวนตั้งแต 6-12 ตัว (34) 

เมื่อเม็ดเลือดแดงแตก (hemolysis) เมอรโรซอยตในระยะหลังจะออกมาอยูในกระแสเลือดและ

พรอมที่จะเขาสูเม็ดเลือดแดงใหมและมีการเจริญเปนระยะดังกลาวตอไป เรียกระยะที่มีการเจริญ

และเพิ่มจาํนวนโดยไมใชเพศภายในเม็ดเลือดแดงวา asexual erythrocytic cycle ซึ่งระยะเวลาที่

ใชในการเจรญิเติบโตและเพิ่มจํานวนแบบไมอาศัยเพศในเม็ดเลือดแดงตั้งแตระยะวงแหวนจนถึง

ระยะเมอรโรซอยตจะแตกตางกนั กลาวคอื P.falciparum ใชเวลาประมาณ 36-48 ชั่วโมง เรียกวา 

subtertian หรือ malignant tertian malaria สําหรับ P.vivax และ P.ovale ใชเวลาประมาณ 48 

ชั่วโมง เรียกวา tertian malaria สวน P.malariae ใชเวลาประมาณ 72 ชั่วโมง เรียกวา quartan 

malaria ชวงเวลาที่เมอรโรซอยตแตกออกจากเม็ดเลอืดแดงจะมีความสมัพนัธกบัการเกิดอาการ

แสดงของโรคในผูปวยมาลาเรีย โดยจะทําใหเกิดมีอาการไขหนาวสั่น (55) 

 เมื่อเมอรโรซอยตเขาสูเม็ดเลอืดแดงและเจริญเติบโตตอไปหลายๆ รอบจะมีเมอรโรซอยต

บางตัวไมเขาสูวงจรการเจริญเติบโตแบงตัว           แตจะมีการเจริญตอไปเปนเซลลสืบพันธุระยะ 

แกมมีโตไซต (gametocyte) ซึ่งเกิดขึน้เมือ่อยูในมาม ไขกระดูกและอวัยวะภายในอื่นๆ ทัง้นี้ปจจัย

ที่กระตุนการเปลี่ยนแปลงดงักลาวมหีลายประการ สวนหนึง่เกีย่วของกับการที่ระยะการเจริญแบบ

ไมอาศัยเพศในเม็ดเลือดแดงไดรับแรงกดดัน เชนการไดรับยาตานมาลาเรีย การสรางแอนติบอดี

ของโฮสต ตลอดจนสารจากตัวเชื้อเอง ซึ่งระยะแกมมโีตไซตประกอบดวยแกมมโีตไซตเพศผูและ

เพศเมีย   โดยในระยะแกมมโีตไซตของ P.falciparum จะมีรูปรางคลายพระจนัทรเสีย้ว (crescent 

form) แกมมีโตไซตเพศผูมีลักษณะอวนและสั้นกวาแกมมีโตไซตเพศเมีย ในขณะที่แกมมโีตไซต
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ของ P.vivax P.malariae และ P.ovale จะมีรูปรางกลมรี (oval shape) เมื่อยอมสียิมซาพบวา

แกมมีโตไซตเพศเมียไซโตพลาสซึมติดสีฟาเขม       นิวเคลียสมีขนาดเล็กติดสีแดงเขม       สวน  

แกมมีโตไซตเพศผูไซโตพลาสซึมจะติดสีฟาจางกวา นิวเคลยีสมีขนาดใหญและติดสีออนกวา 

เนื่องจากจาํนวน ไรโบโซมของแกมมีโตไซตเพศเมียมมีากกวาแกมมีโตไซตเพศผู สําหรับระยะเวลา

ที่แกมมีโตไซตเร่ิมปรากฏในกระแสเลือดนัน้มีความแตกตางกนัขึ้นอยูกับชนิดของเชือ้มาลาเรียโดย 

P.falciparum ใชเวลาประมาณ 8-15 วนั สวน P.vivax และ P.ovale ใชเวลาประมาณ 5 วัน 

สําหรับ P.malariae ใชเวลาประมาณ 5-23 วัน หลงัจากทียุ่งกนปลองเพศเมยีดูดเลือดคนที่มีเชือ้

ระยะแกมมีโตไซตเขาไป เชื้อมาลาเรยีจะเจริญเติบโตในกระเพาะอาหารของยุงตอไป (56) ดัง

แสดงในรูปที่ 1  

 

 

 

 

 

 

  

     

  

  

 

 

 

  

 
 

 

 

 

 

 

รูปที่ 1 แสดงวงชวีิตของเชื้อมาลาเรีย(www.dpd.cdc.gov) 
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รูปที่ 2 แสดงการกระจายทางภูมิศาสตรของเชื้อมาลาเรยี (www.med.cmu.ac.th) 
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รูปที่ 3 แสดงจังหวัดที่มีอัตราการติดเชื้อมาลาเรีย โดยเรียงลําดับจากมากไปนอย ในประเทศไทย 

          ปพ.ศ. 2546 หมายเลข 1 คือ ตาก, หมายเลข 2 คือ ยะลา, หมายเลข3 คือ กาญจนบุรี,  

          หมายเลข 4 คือ จันทบุรี หมายเลข 5 คือ แมฮองสอน, หมายเลข 6 คือ เชียงใหม,    

          หมายเลข 7 คือ ประจวบคีรีขันธ, หมายเลข 8 คือ นครศรีธรรมราช, หมายเลข 9 คือ ชุมพร  

          และหมายเลข 10 คือ สุราษฏรธาน ี(กรมควบคุมโรค กระทรวงสาธารณสุข) 
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B   
 
 
รูปที่ 4 แสดงระยะตางๆ ในวงชีวิตของเชื้อ P.falciparum โดยรูป A คือ ระยะวงแหวน   

          (ring form) และรูป B คือ ระยะแกมมีโตไซตเพศผูและเพศเมีย (www.phil.cdc.gov) 
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อาการแสดงของโรคมาลาเรีย 
  

 อาการของผูปวยที่ไดรับเชื้อมาลาเรียจะมอีาการไข หนาวสั่น ซึ่งอาการเหลานี้จะเกิดขึ้น

ซ้ําๆ เปนชวงเวลาคอนขางสม่ําเสมอ ซึ่งประกอบดวย 3 ระยะคือ 

 1. ระยะหนาวสั่น (cold stage) ผูปวยจะมีอาการหนาวสั่นทัง้ตัว ไขข้ึน รวมกับอาการปวด

ศีรษะ ปวดกลามเนื้อ ปวดเมื่อยตามตวั คลื่นไส ผิวหนงัซีด แรงดันเลือดเพิ่มข้ึน ใชเวลาประมาณ 

15-60 นาท ี

 2. ระยะไขตัวรอน (hot stage) ผูปวยจะมีไขสูง คลื่นไส อาเจียน หนาแดง ตวัแดง ชีพจร

เตนแรง ระยะนี้ใชเวลาประมาณ 1-4 ชั่วโมง 

 3. ระยะเหงื่อออก (sweating stage) ผูปวยจะมีเหงื่อออกทั่วตวั ไมมีไข แตระยะนี้ผูปวย

มักจะมีอาการออนเพลยีและมักจะนอนพักในระยะนี้ ใชเวลาประมาณ 1 ชั่วโมง 

 การเกิดอาการเหลานี้ซ้ําๆกนั โดยเวนชวงเวลาที่ใกลเคียงกนั ซึง่เรียกวา paroxysm โดย

อาการที่เกิดขึน้จะสัมพันธกบัระยะที่เมอรโรซอยตแตกตัวออกจากเม็ดเลือดแดง (57) ดังนั้นเมื่อ

ครบรอบการเจริญเติบโตแบบไมอาศัยเพศในเม็ดเลือดแดงแลวจะทําใหมีอาการไขหนาวสั่นเกิดขึ้น 

โดยที่เชื้อชนิด P.falciparum จะทําใหเกดิอาการไขทุกๆ 36-48 ชั่วโมง สําหรับ P.vivax และ 

P.ovale จะมกีารจับไขทุกๆ 48 ชั่วโมงหรอืมีไขวันเวนวนั สวน P.malariae มีไขทุกๆ 72 ชั่วโมงหรือ

มีไขวันเวนสองวนั เชื่อวาอาการที่เกดิขึ้นมีสาเหตุจากการปลดปลอยสารพิษของเชื้อมาลาเรยี

กระตุนให macrophage หลั่ง tumor necrosis factor-α (TNF-α) และ interleukin-1 นอกจาก

อาการดังกลาวแลวเชื้อมาลาเรียยงัทาํใหผูปวยมีอาการซีด    (anemia)    โดยกลไกการแตกของ 

เม็ดเลือดแดงที่มีเชื้อมาลาเรียในระยะที่เมอรโรซอยตออกจากเซลล การแตกของเม็ดเลือดแดงปกติ

โดยปฏิกิริยาทางอิมมนูและภาวะที่ไขกระดูกมีการสรางเม็ดเลือดแดงลดลง (dyseythropoiesis) 

ทําใหการสรางเม็ดเลือดแดงไมมีประสิทธภิาพ (ineffective erythropoiesis) (58)  

 ถึงแมวาเชื้อมาลาเรียทั้ง 4 ชนิด ทาํใหเกิดอาการไขหนาวสั่นคลายกัน แตเชื้อมาลาเรีย

ชนิด P.falciparum ทําใหเกิดพยาธิสภาพและภาวะแทรกซอนที่รุนแรงมากที่สุดและเปนสาเหตุ

ของการเสียชวีิตได สําหรับอาการแทรกซอนที่พบไดแก ภาวะมาลาเรียขึน้สมอง (cerebral 

malaria) ภาวะไตวายเฉียบพลัน (acute renal failure) ภาวะน้าํทวมปอดเฉียบพลัน (acute 

pulmonary edema) ภาวะเลือดเปนกรด (metabolic acidosis) ภาวะไขสูงผิดปกติ 

(hyperpyrexia) ภาวะดีซาน (jaundice) ภาวะการหายใจลมเหลวเฉียบพลนั (acute respiratory 

insufficiency)   ภาวะความดันเลือดต่ําจนเกิดอาการชอ็ค   (algid malaria)   ภาวะน้ําตาลใน 

กระแสเลือดต่ํากวาปกต ิ (hypoglycemia) แตอาการแทรกซอนที่สําคัญและเปนสาเหตุการตาย

จากการติดเชื้อ P.falciparum ที่อันตรายที่สุดคือ ภาวะมาลาเรียขึน้สมอง (57,59)  
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 ปจจุบันพบวา สาเหตุสําคญัที่ทาํใหเกิดโรคมาลาเรียชนิดรุนแรงและมาลาเรียขึน้สมอง

คือ sequestration หรือการที่เม็ดเลือดแดงที่ติดเชื้อมาลาเรียระยะที่เจริญมากกวาระยะวงแหวน 

หลบซอนอยูในหลอดเลือดที่หลอเลีย้งอวยัวะภายใน เนื่องจากเม็ดเลือดแดงดังกลาวมีคุณสมบัติ

การเกาะติดเปนกลุมกอนและเกาะติดผนังหลอดเลือด ทาํใหเกดิการอุดตันภายในหลอดเลอืด 

(microvascular obstruction) ดังนั้นสารอาหารและออกซิเจนจึงไปเลี้ยงอวยัวะตางๆ ไดไม

เพียงพอ อยางไรก็ตามหลงัจากที่อาการไขมาลาเรียหายไปแลว แตถายังมีเชื้อมาลาเรียเหลืออยูใน

รางกาย ซึง่อาจจะลดลงจากการไดรับยารักษาโรคมาลาเรียจนตรวจไมพบไดดวยวธิีการตรวจฟลม

เลือด แตหลังจากนั้นเชื้อมาลาเรียที่ดื้อยาหรือหลงเหลืออยูในรางกาย เพิม่จํานวนมากขึ้นจนตรวจ

พบไดอีกครั้งพรอมกับอาการไขกลับ เรียกกระบวนการนี้วา recrudescence  

 
อณูชีววิทยาของเชื้อมาลาเรีย 
  
 การศึกษาอณูชีววทิยาของเชื้อมาลาเรยีทาํใหเกิดองคความรูใหมๆ ที่เปนประโยชนตอ

การศึกษาเชื้อมาลาเรียทัง้ในดานของวทิยาศาสตรพืน้ฐาน วทิยาศาสตรประยุกตเพื่อเปนประโยชน

ตอการรักษาและควบคุมโรคมาลาเรียไดอยางถูกตอง โดยการวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดทีเ่ปน

องคประกอบของเชื้อมาลาเรียและเปรียบเทียบระหวางแตละชนิด ทําใหพบวา P.falciparum มี

สายววิัฒนาการที่ใกลเคียงกับ P.galinaceum ซึ่งเปนเชื้อมาลาเรียที่พบในนก (60) ซึ่งการ

วิเคราะหดังกลาวนั้นเปนการวิเคราะหโดยใชยีน small subunit ribosomal RNA (SSU rRNA) 

ดังนัน้ P.falciparum อาจเกดิขึ้นจากการววิัฒนาการขามโฮสตของเชือ้มาลาเรียทีพ่บในนกมาสูคน 

นอกจากนีจ้ากการวเิคราะหลําดับนิวคลโีอไทดของ SSU rRNA, CSP, STARP พบวาสาย

วิวัฒนาการของ P.falciparum จัดอยูในกลุมเดียวกับเชื้อมาลาเรียทีพ่บในลิงชิมแฟนซีคอื 

P.reichenowi  (20,61,62) สําหรับเชื้อ P.vivax จัดอยูในกลุมเดยีวกบัเชื้อมาลาเรียทีท่ําใหเกิดโรค

ในลิง macaque ไดแก P.simium, P.inui, P.knowlesi และ P.cynomolgi (61)                     

 จากการศึกษาดังกลาวไดแสดงความสมัพนัธของสายววิฒันาการของเชื้อมาลาเรยีทีท่ําให

เกิดโรคในคน พบวาในแตละชนิดมีอายุสายวิวัฒนาการที่แตกตางกัน โดย P.vivax และ 

P.malariae มสีายววิัฒนาการที่ใกลเคียงกันมากกวา P.falciparum  สําหรับ P.ovale แมวาจะมี

ตนกําเนิดของสายววิัฒนาการแตกตางจากทั้ง 3 ชนิด แตมีระยะเวลาของววิัฒนาการที่ใกลเคยีง

กับ P.vivax มากกวา P.falciparum และ P.malariae (62)     

 จากการศึกษาโครโมโซมของเชื้อมาลาเรีย โดยวิธกีารแยกโดยใชกระแสไฟฟาเปนหวง 

(pulse field gel electrophoresis) พบวา P.falciparum ประกอบดวยโครโมโซมทั้งหมด           

14 แทง จากการวัดขนาดจีโนมของเชื้อมาลาเรียชนิด P.falciparum และ P.berghei โดยวิธี 
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cytofluorimetry, reassociation kinetics และ purification yield pluse field electrophoresis 

พบวามีขนาดจีโนมประมาณ 2-4 x 107 bp ตอจีโนม haploid (63) โดยแตละโครโมโซมมีขนาด

แตกตางกนัและโครโมโซมเดียวกนัในสายพันธุที่ตางกนัก็จะมีขนาดแตกตางกนั ซึ่งมีขนาดตั้งแต 

800 – 3500 kb สําหรับโครโมโซมในสายพันธุเดียวกนั ถึงแมวาระยะการเจริญเติบโตจะแตกตาง

กันแตจํานวนโครโมโซมนัน้เทากนั โดยจํานวนโครโมโซมเกือบทุกระยะของการเจริญเติบโตสวน

ใหญจะมีเพียงชุดเดียว    (haploid)    ซึง่ไดแกระยะเมอรโรซอยต    แกมมีโตไซต    แกมมีต    และ 

สปอโรซอยต ยกเวนระยะเดียวทีม่ีจํานวนโครโมโซมสองชุดคือ ระยะไซโกต (64)     
 
 
 
  
         

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
  

 

รูปที่ 5 แสดงจํานวนชุดโครโมโซมทีพ่บในวงชวีิตของเชือ้มาลาเรีย (65) 
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จากการศึกษาลําดับเบสของจีโนมของเชื้อมาลาเรียชนิดตางๆ จะมีองคประกอบของเบส 

adenine (A) และ thymine (T) สูงถึงรอยละ 70-80 โดย P.falciparum มีองคประกอบของเบส A

และ T รอยละ 82 (66) ในขณะที่เมื่อเปรียบเทียบกับดีเอน็เอของ Escherichia coli มีองคประกอบ

ของ A และ T ใกลเคียงกับ guanine (G) และ cytosine (C) โดยองคประกอบของ A และ T พบได

มากในบริเวณที่ไมไดสรางโปรตีน (noncoding region) สูงถึงรอยละ 80-90 (67,68) สําหรับใน

บริเวณที่มกีารสรางโปรตีน(coding region) พบรอยละ 70 ดงันั้นคณุลักษณะดังกลาวอาจแสดง

ใหทราบวาบรเิวณใดเปนบริเวณที่มกีารสรางโปรตีน และยงัมีผลตอการใชเอ็นไซมตัดจําเพาะ

ภายใน (restriction endonucleases) ตัดดีเอ็นเอของเชื้อมาลาเรียแตกตางจากดีเอ็นเอของ

ส่ิงมีชีวิตอืน่ๆ 

 จากการศึกษาลําดับนิวคลีโอไทดของยีนที่สรางแอนติเจนตางๆ พบวาสวนใหญมี

องคประกอบของลําดับนวิคลีโอไทดซ้ํากนัเปนชุด (tandem DNA repeat) โดยมีเพยีงสวนนอย

เทานั้นที่ไมมีดเีอ็นเอทีม่ีลําดบัซํ้ากนัเลย นอกจากนี้องคประกอบและจํานวนลําดบันิวคลีโอไทดซ้ํา

กันเปนชุดของสายพนัธุที่ตางกันก็มักจะตางกนัดวย เชนลักษณะโครงสรางในบริเวณปลายสุดของ

โครโมโซมทัง้ 2 ขาง (telomere) มีองคประกอบของเบสในลําดับนวิคลีโอไทดเรียงซ้ํากนัเปนชุดๆ 

ติดตอกัน ประกอบดวย GGGTT(T/C)A หรือเรียกวา G-rich tandem repeats (69) ซึ่งบริเวณ

ดังกลาวอาจมบีทบาทเกีย่วของกับกระบวนการแลกเปลี่ยนสารพนัธกุรรมในขณะที่เซลลกําลัง

แบงตัวแบบไมโอซิส (meiosis) ทําใหลําดับนวิคลีโอไทดที่มีการเรียงตัวซ้ํากนัมีโอกาสเกิดการ

เปลี่ยนแปลงมากกวาบริเวณที่ไมมีการเรียงซ้ํากัน (70) ซึ่งยนีที่มบีริเวณดังกลาวอาจมีสวนในการ

สรางแอนติเจนทีท่ําใหเกิดการตอบสนองทางภูมิคุมกนัของโฮสตที่ไมมีประสิทธิภาพ (ineffective 

immune response) ทําใหเชื้อมาลาเรยีไมถูกทําลายไปจากระบบภมูิคุมกันของโฮสต  
  
วัคซีนปองกนัโรคมาลาเรยี        
          

 ปญหาสาํคัญที่เปนอุปสรรคในการรักษาปองกันและควบคุมโรค คือการดื้อยาหลายชนิด

ของเชื้อมาลาเรียในเขตพื้นทีก่อโรค และยุงกนปลองที่เปนพาหะนาํโรคสามารถปรบัตัวใหมีความ

ทนทานตอยาฆาแมลง ดงันั้นมาตรการอนัหนึ่งทีน่าจะมีประโยชนในการควบคุมการแพรกระจาย

ของโรคมาลาเรียคือ การผลิตวัคซีนสําหรับปองกันโรคมาลาเรีย (3) แตเนื่องจากเชื้อมาลาเรียมี

การเปลี่ยนแปลงรูปรางและระยะตางๆ ระหวางการเจรญิเติบโตในวงชีวติ รวมทั้งโปรตีนที่ถกูสราง

ข้ึนในแตละระยะมีความแตกตางกนั สงผลใหคุณสมบัติการเปนแอนติเจนสวนใหญมคีวาม  

จําเพาะสาํหรบัเชื้อมาลาเรียแตละระยะ ดังนัน้ภมูิตานทานทีเ่กิดขึ้นมักมีความจําเพาะสําหรับ    

 



 

20 
แตละระยะของเชื้อมาลาเรียเชนกนัเชน ภูมิตานทานตอระยะสปอรโรซอยตจะไมมีผลตอระยะ

เมอรโรซอยตเปนตน (71)  

ดังนัน้แนวทางการพัฒนาวัคซีนปองกันโรคมาลาเรียจึงตองคํานงึถงึคณุลักษณะดังกลาว 

โดยสามารถแบงชนิดของวัคซีนตามเปาหมายในการยบัยั้งหรือทําลายเชื้อมาลาเรียตามระยะในวง

ชีวิตของเชื้อมาลาเรีย         

 1. วัคซีนปองกันมาลาเรยีในระยะกอนที่เชื้อจะเขาสูเม็ดเลือดแดง (pre-erythrocytic 

stage vaccine) วัตถุประสงคคือ เพื่อปองกันสปอรโรซอยตเขาสูเซลลตับและยับยั้งการ

เจริญเติบโตของเชื้อมาลาเรยีในเซลลตับ โปรตีนที่สําคัญไดแก circumsporozoite protein (CSP) 

(7), thrombospondin related adhesive protein (TRAP) (42), sporozoite threonine 

aspargine rich protein (STARP) (17), liver-stage-specific antigen 1, 2 และ 3 (LSA 1,2,3) 

(19) เปนตน   

 2. วัคซีนปองกันมาลาเรียระยะทีเ่จริญในเม็ดเลือดแดง (asexual erythrocytic stage 

vaccine) วัตถุประสงคคือ เพื่อยบัยั้งการเจริญเติบโตของเชื้อมาลาเรียและปองกันการบุกรุกของ

เชื้อมาลาเรียเขาสูเม็ดเลือดแดง โปรตีนทีสํ่าคัญไดแก merozoite surface protein 1, 2, 3 (MSP 

1, 2, 3) (47,48,72), apical membrane protein 1 (AMA1) (73), ring-infected erythrocyte 

surface antigen (RESA) (74) เปนตน 

 3. วัคซีนปองกันการแพรกระจายเชื้อมาลาเรียระยะที่มกีารสืบพนัธุโดยอาศัยเพศ (sexual 

stage vaccine) วัตถุประสงคคือ เพื่อสรางภูมิตานทานยับยั้งการการเจรญิเติบโตของเซลล

สืบพันธุของเชือ้มาลาเรียในยุงพาหะกลาวคือผูที่ไดรับวัคซีนจะไมมีภูมติานทานตอการติดเชื้อ

มาลาเรีย แตสามารถยับยัง้การเจริญเติบโตของเชื้อมาลาเรียที่อยูในยุงพาหะ โดยผูที่ไดรับวัคซนี

รางกายจะมีการสรางแอนตบิอดีตอบสนองตอเชื้อมาลาเรียในระยะที่มกีารสรางเซลลสืบพันธุ 

ดังนัน้ยุงที่กัดผูไดรับวัคซีนจะไมสามารถกระจายเชื้อไปสูผูอ่ืนได Pfs230 (75), Pfs25 (76), Pfs28 

(77) เปนตน  

 อยางไรก็ตาม วัคซีนปองกันมาลาเรยีที่มีประสิทธภิาพจึงควรครอบคลุมเชื้อในหลายๆ

ระยะพรอมกนั เพื่อปองกันการหลุดรอดจากการทําลายของภูมิคุมกันของรางกายเมื่อเชื้อมีการ

เปลี่ยนแปลงระยะของการเจริญเติบโต สําหรับโปรตีนในระยะกอนทีเ่ชื้อจะเขาสูระยะเม็ดเลือด

แดงนั้นเปนระยะแรกที่เชื้อมาลาเรียเขาสูรางกายของคน ซึ่งมบีทบาทมากที่สุดอยางหนึ่งในการ

พิจารณาเปนองคประกอบของวัคซีนปองกันเชื้อมาลาเรีย  
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Circumsporozoite protein        
   

เปนโปรตีนที่พบมากที่สุดบนผิวของระยะสปอโรซอยตซึ่งทําปฏิกิริยากบัแอนติบอดีทีเ่กิด

จากการกระตุนดวยสปอรโรซอยตที่ผานการฉายรังสีเอก็ซ ปฏิกิริยาดงักลาวทําให CSP หลุดลอก

ออกจากผวิของระยะสปอรโรซอยต    โดยการเกิด    cross-linking    กับแอนติบอดี   (78)   ทาํให 

สปอรโรซอยตตายในที่สุด (7) จากการศึกษา CSP สําหรับเชื้อมาลาเรยีของหนู ลิง และคน พบวา

แมโปรตีนเหลานี้จะมีน้าํหนกัโมเลกุลตางกัน โดยมนี้ําหนกัตั้งแต 40-79 กิโลดาลตัน แตพบวา 

CSP มีโครงสรางโดยทั่วไปคลายกนักลาวคือดาน N-terminus และ C-terminus ของโปรตีน

ประกอบดวยบริเวณที่มีลําดับกรดอะมิโนคลายกันระหวาง CSP ของเชื้อมาลาเรียตางสปชีสกัน 

เรียกวา region I และ region II ตามลําดับ (8) สําหรบับริเวณสวนกลางของโปรตีนประกอบดวย

ลําดับกรดอะมิโนเรียงตัวซ้าํกันเปนชุด (repeat) ซึ่งใน CSP ของ P.falciparum ประกอบดวย

กรดอะมิโน   4   ตัวเรียงตัวซ้ํากนัเปนชุด  (tetrapeptide repeats)  โดยสวนใหญประกอบดวยกรด  

อะมิโน asparagine, alanine, asparagine และ praline (NANP) และสวนนอยประกอบดวย

กรดอะมิโน asparagines, valine, glutamic acid และ praline (NVDP) โดยจํานวนชุดของลาํดับ

กรดอะมิโน NANP และ NVDP มีความแตกตางกนัตามสายพันธุของเชื้อเชน จากการศึกษา

ตัวอยางเชื้อ  P.falciparum จากผูปวยในประเทศไทยพบจํานวน   tetrapeptide repeats   ตั้งแต  

40-51 หนวย แตกตางตามสายพนัธุของเชื้อ (14)  

 บริเวณ repeats ใน CSP ของ P.falciparum ประกอบดวย B cell epitope ซึ่งแอนติบอดี

ตอบริเวณดังกลาวสามารถยับยั้งการลุกลามของสปอรโรซอยตเขาสูเซลลตับในการทดลองได (10) 

และยับยั้งความสามารถในการเปนระยะติดตอของสปอรโรซอยตของ P.falciparum และ P.vivax 

(11) นอกจากนี้แอนติบอดีชนิดโคลนเดียว (monoclonal antibody) ตอ repeats ของ CSP ของ 

P.berghei เมื่อฉีดเขาหนทูดลองพบวาสามารถปองกนัการติดเชื้อมาลาเรียชนิดเดียวกนัได (79) 

แอนติบอดีนี้อาจทาํหนาที่ปดกั้นตัวจับ (ligand) และตัวรับ (receptor) ระหวางสปอรโรซอยตกับ

เซลลตับ (39) หรือทําใหสปอรโรซอยตไมสามารถเคลื่อนที่ได (80)  

 แมวาแอนติบอดีตอ tetrapeptide repeats ใน CSP ของ P.falciparum สามารถยับยัง้

การลุกลามของสปอรโรซอยตเขาสูเซลลตับและมีความสัมพันธกับการเกิดภาวะภูมคิุมกันตอเชื้อ

มาลาเรียจากการทดลองในอาสาสมัคร แตในธรรมชาติกลบัพบวาผูที่อยูในเขตปรากฏโรค

มาลาเรียสวนใหญมีแอนติบอดี repeats และยงัคงติดเชื้อมาลาเรียไดเชนเดียวกับผูที่ไมมี

แอนติบอดี แสดงวาแอนติบอดีดังกลาวยงัไมเพยีงพอตอการปองกันโรคมาลาเรียไดในธรรมชาติ 
(81)  
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Sporozoite threonine-asparagine-rich protein  
               

บนผิวของระยะสปอรโรซอยตของเชื้อมาลาเรียชนิด P.falciparum มีโปรตีนที่เปน

องคประกอบอยูหลายชนิด ซึ่งนอกจากจะพบโปรตีน CSP แลวยังมโีปรตีนอีกชนิดหนึ่งที่มี

ความสามารถในการเปน    candidate vaccine    โปรตีนดังกลาวคือ    sporozoite threonine   

-asparagine-rich protein    จากการศึกษาพบวา    STARP    เปนโปรตีนที่พบบนผวิของระยะ 

สปอรโรซอยต, ระยะที่เชื้อมาลาเรียเริ่มเจริญในเซลลตับ และระยะเริ่มตนกอนเขาเม็ดเลือดแดง 

โดยมีน้าํหนักโมเลกุลประมาณ 78 กิโลดาลตัน มีขนาดความยาวของยีนประมาณ 2.7 กิโลเบส 

โดยมีโครงสรางคือ มีบริเวณ exon และมีบริเวณ intron คั่นกลางขนาด 175 bp ที่มี typical 

consensus splice donor/acceptor sites ทางดาน 5' และ 3' มีสวนที่เปน non-repetitive 

region และในสวนกลาง มีสวน repetitive region ซึ่งแบงออกเปน 3 สวน คอื mosaic (M) 

region, Rp45 region เปนบริเวณที่ม ี repeat ที่มีกรดอะมิโนซ้าํกนัชดุละ 45 ตัว มีทั้งหมด 2 ชุด 

และ Rp10 region ประกอบดวย repeat ที่มีกรดอะมิโน 10 ตวั เรียงซ้ํากนัประมาณ 26 ชุด (17) 

ดังแสดงใน รูปที่ 6     

ลําดับเบสของยีน STARP ประกอบดวยกรดอะมิโนชนดิ asparagine รอยละ 25.2 และ 

threonine รอยละ 19.3 ซึ่งเปนกรดอะมิโนที่พบมากที่สุดในการถอดรหัสยีน STARP เนื่องจาก

สวนประกอบที่เปนกรดอะมโินดังกลาวทาํใหโปรตีนนี้มีจาํนวนของ N-linked glycosylation  

(Asn-X-Ser/Thr) site ปริมาณสูงมากถงึ 38 พันธะจากทั้งหมด ลําดับของกรดอะมิโนจากปลาย 

N-terminus จะมีสวนไรประจุและ hydrophobic ซึ่งสวนที่มีประจุบวกสั้นๆ อยูนาํหนาและมีสวน  

ที่มีข้ัวและประจุอยูตามหลัง สวนตางๆดังกลาวนี้ไดแสดงบทบาทเปน signal sequence peptide 

(82) และยังมีสวนที่เปน hydrophobic อีกสวนอยูทีป่ลาย C-terminus ซึ่งเปนสวนไรประจุและ 

hydrophobic ส้ันๆ 2 สวน  

  บริเวณ Rp45 region และ Rp10 region จะมีสวนเหลื่อมลํ้ากันอยู ซึ่งบริเวณ Rp45 

region นัน้สวนซ้าํทัง้สองจะถูกรักษาสภาพไวอยางสมบูรณในระดับกรดอะมิโนและนิวคลีโอไทด 

ในทางตรงกันขามสวนซ้ําใน Rp10 region นั้นจะมีความยาวแตกตางกัน อีกทั้งมกีารแทนที่และ  

ขาดหายอยางมีลําดับของกรดอะมิโน โดยมี 24 - 26 สวนซ้าํ ลําดับซํ้าดังกลาวนีอ้าจเปนเกราะ

กําบังตอ epitope ที่เกี่ยวของก็เปนไดในรูปแบบที่คลายคลึงกับ gametocyte-specific antigen 

Pf11-1 (83) ทัง้ๆที่มีการแทนที่และขาดหายไปของกรดอะมิโน แตสวนใหญบริเวณ Rp10 นั้นก็

ยังคงโครงสราง β-turn structure ซึ่งเปนตัวบอกถึงขอจํากัดทางโครงสรางมากกวาทีเ่ปน

โครงสรางขั้นปฐมภูมิ ที่อาจจะเกิดกระบวนการตางๆไดบนบริเวณนี ้ เหมือนกับโปรตีน CSP ซึ่งม ี

repeat variant  ที่เหมาะกับการคงโครงสราง β-turn structure ซึ่งมีอยูเปนปกติใน NANP 
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repeats จากการศึกษา immunofluorescence assay (IFA) และ immunoelectron 

microscopy (IEM) ซึ่งใชแอนติบอดีของหนูและมนษุยมาตรวจสอบ STARP ซึ่งเกี่ยวของกับ

แอนติเจนที่ผิว  พบวามกีารกระจายของโปรตีนที่ผิวผิดปกติไปซึ่งตางจากการกระจายตัวของ CSP 

และ sporozoite antigen อ่ืนๆที่มกัจะอยูแยกจากกันบนพืน้ผิวอยางชัดเจน อยางไรก็ตาม STARP 

ก็ยังแตกตางจาก TRAP ตรงที่ไดผลบวกโดย IFA ที่ใช anti-STARP antibodies (84) ดังนัน้การ

แสดงออกของ STARP อยางคงทีอ่าจจะใหเปาหมายทีม่ีประสิทธิภาพสําหรับ sporozoite              

–specific antibodies อยางไรก็ตามขอบเขตความหลากหลายของยนีดังกลาว ยังไมทราบชัดเจน

เนื่องจากปจจุบันมีขอมูลลําดับเบสของยีนดังกลาวจาก 3 ตัวอยางเทานัน้ (17) แมวาจะมี

การศึกษาความหลากหลายของยีน STARP จากตัวอยางที่ไดจากเขตปรากฏโรคบางแหง แต

การศึกษาดังกลาวเปนการตรวจสอบเพียงขนาดความยาวของยีนเทานั้น (20) ซึ่งไมสามารถบอก

ความแตกตางในระดับกรดอะมิโนได 

สําหรับหนาทีข่องโปรตีน STARP ตอระยะสปอรโรซอยตนั้นยังไมทราบชัดเจน แตจาก

การศึกษาผลของแอนติบอดีตอ STARP ในบริเวณ Rp10 กับการลกุลามของระยะสปอรโรซอยต

เขาสูเซลลตับนั้นพบวา แอนติบอดีดังกลาวสามารถยบัยั้งการลุกลามของสปอรโรซอยตไดอยางมี

ประสิทธิภาพถึงรอยละ 48 - 90 ซึ่งมคีาสูงกวาผลของแอนติบอดีตอ CSP ในการยับยัง้ระยะ  

สปอรโรซอยตไมใหเขาสูเซลลตับ และยังพบวาความสามารถในการยับยั้งการลุกลามดังกลาวของ

แอนติบอดีตอ STARP มีความแปรผันโดยตรงกับปริมาณแอนติบอดี (21) และจากการทดลองใช 

synthetic peptide จากสวนตางๆ ของโปรตีน STARP เพื่อทาํการเกาะติดกับเซลลตับในหลอด

ทดลองพบวามี   synthetic peptide   อยางนอย 12 ชนดิ   สามารถเกาะติดกับเซลลตับไดดีมาก 

โดยพบวา peptide เหลานีพ้บไดทั้งสวน N-terminus บริเวณสวนกลางที่ม ี repeat และทางดาน 

C-terminus โดยพบเปนจํานวน 3, 7 และ 2 ตําแหนง ตามลําดับ ทําใหสนับสนุนวาแอนติบอดีตอ

บริเวณ Rp10 มีความสาํคัญตอการยับยัง้สปอรโรซอยตของ P.falciparum เขาสูเซลลตับ (22)  

การศึกษาศักยภาพของ STARP ในการเปนองคประกอบของวัคซีนนัน้ พบวาเมื่อใช 

synthetic peptide ที่ผนวกสวนของ STARP เขากับสวนของ LSA 1, LSA 3 และ SALSA พบวา 

peptide ดังกลาวสามารถกระตุนทัง้ T cell และ B cell ไดดีรวมทัง้ยังมีความจําเพาะตอโปรตนี

เหลานี้ที่อยูบนผิวของสปอรโรซอยต และระยะเริ่มแรกที่เชื้อมาลาเรยีเจริญในเซลลตับทั้งในกรณีที่

ใชลิง Aotus (23) และลิง chimpanzee (24) ในการทดลอง นอกจากนี้ยังพบ cytotoxic T cell 

epitope ใน STARP ซึง่นาจะเปนเปาหมายสาํคัญตอกระบวนการทําลายเชื้อมาลาเรียที่อยูใน

เซลลตับตอไป (25) ดังนัน้จงึเปนการสนับสนุนวา STARP มีสวนสาํคญัในข้ันตอนการเกาะติดของ

สปอรโรซอยตกับเซลลตับในกระบวนการลกุลามเขาสูเซลลตับ อีกทัง้บางบริเวณ epitope ตอ

โปรตีน STARP สามารถนําไปใชประโยชนตอการผลิตวัคซีนปองกนัเชื้อมาลาเรยีได 
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รูปที่ 6 แสดงโครงสรางของยีน STARP ใน P.falciparum  

 



บทที่ 3 

วิธีดําเนินการวิจัย 

 
รูปแบบการวจิัย 

เปนการศึกษาเชิงพรรณนา (descriptive study) 

วัตถุประสงคของการวิจยั  
1. เพื่อศึกษาลาํดับนิวคลีโอไทดของยนี STARP ในเชื้อ Plasmodium falciparum จาก        

ตัวอยางในประเทศไทย 

 2. เพื่อวิเคราะหการแทนที่ของนวิคลีโอไทด ในแตละตําแหนงของอัลลีลที่แตกตางกนั และ

ในระดับกรดอะมิโน 

 
คําจํากัดความที่ใชในการวิจัย 
 ประชากรเปาหมาย (target population) คือ ผูปวยมาลาเรียทีม่ารับบริการตรวจรักษา ณ 

หนวยควบคุมโรคติดตอนําโดยแมลง ในจงัหวัดตาก และจังหวัดกาญจนบุรี 

 ประชากรตัวอยาง (population sample) คือ กลุมตัวอยางเลือด (whole blood) ที่เก็บมา

จากประชากรเปาหมาย 

 ปฏิกิริยาลูกโซโพลิเมอรเรส (polymerase chain reaction) เปนวิธกีารเพิ่มปริมาณ         

ดีเอ็นเอเฉพาะสวนอยางจําเพาะในหลอดทดลอง โดยอาศัยเอนไซมจําเพาะเปนตัวเรงการเกดิ

ปฏิกริยา ภายใตสภาวะที่เหมาะสม 

 การตรวจฟลมเลือดหนา (thick blood film) คือ การตรวจวินจิฉัยดวยการยอมสีเลอืดบน

กระจกสไลด การยอมลักษณะนีจ้ะไมเห็นเม็ดเลือดแดง ทําใหพบเชื้อมาลาเรียไดงายกวาแต

บางครั้งไมสามารถบอกไดวาเปนเชื้อมาลาเรียชนิดใด จําเปนที่จะตองเปรียบเทียบกับวิธีการตรวจ

ฟลมเลือดบาง  

 การตรวจฟลมเลือดบาง (thin blood film) คือ การตรวจวนิิจฉัยดวยการยอมสีเลอืดบน

กระจกสไลด การยอมลักษณะนี้จะมีการตรึงดวย absolute methanol กอนที่จะนําไปยอมสี 

เพื่อที่จะใหเหน็เม็ดเลอืดแดง ดงันัน้จงึสามารถวนิิจฉัยโดยใชลักษณะของเม็ดเลือดแดงและตัวเชือ้

มาลาเรียเปรียบเทียบกันได  
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ขนาดของกลุมประชากร 
  

การคํานวณตวัอยางอาศัยขอมูลดานระบาดวิทยาจากรายงานประจําป พ.ศ. 2548 ของ 

สํานักงานโรคติดตอนําโดยแมลง กรมควบคุมโรค กระทรวงสาธารณสุข พบวามีอัตราการติดเชื้อ

มาลาเรียในจงัหวัดตาก รอยละ 1.27 ดังนัน้จึงกําหนดให 

 

ผูปวยมีอัตราการติดเชื้อมาลาเรียในจงัหวดัตาก 1.27% (P = 0.0127) 

และกําหนดใหมีคาความคลาดเคลื่อนไดไมเกิน 5% (d = 0.05) 

กําหนดใหระดบัความเชื่อมั่นในการสรุปขอมูล 95% 

 

สูตร    Zα/2=  Z0.05/2 = 1.96 (two tail) 

 

P = อัตราการเกิดโรค = 0.0127 

Q = 1-0.0127 = 0.987 

d = acceptable error = 0.05 

n = ขนาดตัวอยาง 

 

แทนคาสูตร  n = Z2
α/2

 PQ/d  2

  n = (1.96)2(0.0127)(0.987)/(0.05)2

   n = 20 คน 

  

แตเนื่องจากเพื่อใหการวิเคราะหขอมูลที่ไดมีความถกูตองมากขึ้น จงึทําการศึกษาตัวอยาง  

ประชากร 50 ตัวอยาง 
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เครื่องมือและสารเคมทีี่ใชในการวจิัย 
 
อุปกรณ 

 เครื่องปนความเร็วสูงที่ควบคุมอุณหภูมิและเวลาได (high speed refrigerated 

microcentrifuge, Tomy) 

 เครื่องปนความเร็วสูงขนาดเล็ก       

 เครื่องชั่งน้าํหนักละเอยีดอานคาไดทศนยิม 4 ตําแหนง 

 ตูเย็น 4 องศาเซลเซียส 

 ตูเย็น -20 องศาเซลเซียส 

 ตูเย็น -80 องศาเซลเซียส 

 ไมโครปเปตตอัตโนมัติ (automatic adjustable micropipette) ขนาด 10, 100  และ 

1,000 ไมโครลิตร  

 เครื่อง laminar flow  

 กลองจุลทรรศน 

 เครื่องควบคุมอุณหภูมิและเวลาอัตโนมัติ (PCR cycle) 

เครื่องแยกแถบดีเอ็นเอโดยกระแสไฟฟา 

 เครื่องวัดความเปนกรด-ดาง 

 ตูปลอดเชื้อ 

 ตูเลี้ยงเชื้อพรอมเครื่องเขยา 

 ตูอบสําหรับเพาะเชื้อ 

 ตูอบแหง 

 หมอนึง่ปลอดเชื้อภายใตความดันและอุณหภูมิสูง 

 หนากากกนัแสงอุลตราไวโอเลต 

แหลงกาํเนิดแสงอุลตราไวโอเลต 

 กลองถายภาพดิจิตอล        

 เครื่องยิงกระแสไฟฟา (E.coli pulser)      

 นาฬิกาจับเวลา         

 อางน้ําปรับอุณหภูมิ        

 เครื่องจายกระแสไฟฟา        

 เครื่องไมโครเวฟ         
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วัสดุ          
 กระจกสไลด ขนาด 2.5 x 75 เซนติเมตร      

 กระบอกฉีดน้าํ        

 กระบอกตวง ขนาด 10, 50, 100 และ 1000 มิลลิลิตร   

 กลองโฟมใสน้าํแข็ง        

 กระดาษติดฉลาก       

 กลองพลาสตกิ         

 ขวดสําหรับใสสารเคมี        

 ถุงมือยาง         

 ถุงพลาสติก         

 ที่วางหลอดทดลอง สําหรับหลอดขนาด 0.5 และ 1.5 มลิลิลิตร   

 แทงแกวสาํหรับคน        

 บีกเกอร ขนาด 10, 50, 100, 200, 500, 1000 มิลลิลิตร    

 ปเปตตทิพ (pipette tip) ขนาด 10, 100, 1000 ไมโครลิตร    

 พาราฟลม         

 ไมจิ้มฟน         

 หลอดทดลองขนาดเล็กชนิดมีฝาปด (microtube) ขนาด 0.1, 0.5, 1.5 มิลลิลิตร 

 แผนพสาสตกิอยางบาง        

 สําลี          

 หนงัยาง       

สารเคม ี         
  1. สารเคมีทั่วไป        

 absolute ethanol       

 absolute methanol        

 agarose          

 agarose, low gelling temperature      

 cleaning solution        

 disodium ethylenediamine tetracetic acid (EDTA)    

 disodium hydrogen phosphate      

 sodium oxaloacetaye 
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double distilled water        

 ethidium bromide        

 giemsa stain         

 glycerol         

 mineral oil         

           

  2. สารเคมีที่เปน Reagent Kit      

 QIAGEN DNA Extraction Kit       

 QIAGEN PCR Reagent Kit       

 QIAGEN DNA Purification Kit       

 ABI Prism BigDye Terminator Cycle Sequencing Ready Reaction Kit 

          

  3. เอ็นไซม        

 proteinase K         

 LA Taq polymerase        

 T4 DNA ligase         

           

  4. Oligonucleotides       

 STARPF0 : 5’-CATAAGAAAATCTTTATACCACCAG-3’    

 STARPR0 : 5’-TTAGTACATAAAAACTACATATAG-3’    

 STARPF1 : 5’-CACAGGCACAAAGGAAACAG-3’    

 STARPR1 : 5’-GTATTAGTATTATCCGTGGTTGTTG-3’  

           

  5.  ดีเอ็นเอมาตรฐาน       

 λ/Hind III marker      
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การเก็บตัวอยางเลือด 

 เก็บตัวอยางเลือดโดยใชวิธเีจาะจากหลอดเลือดดําที่แขนปริมาตร 3 มิลลิลิตร เก็บใน

หลอดที่มีสารกันเลือดแข็งตวัคือ ethylene diamine tetracetic acid (EDTA) นาํตัวอยางเลือด

ดังกลาวเก็บไวในตูเยน็ที่อุณหภูมิประมาณ -20 องศาเซลเซียส กอนนําไปสกัดดีเอน็เอ ซึ่งนาํแตละ

ตัวอยางมาทําการตรวจวนิิจฉัยโดยการยอมฟลมเลือดชนิดหนาและบางดวยสียิมซาแลวตรวจหา

เชื้อดวยกลองจุลทรรศนทีห่องปฏิบัติการของภาควิชาปรสิตวิทยา คณะแพทยศาสตร จุฬาลงกรณ

มหาวิทยาลยั เพื่อตรวจแยกชนิด ปริมาณเชื้อมาลาเรยี 

 การนบัจํานวนเชื้อ 

 วิธีการตรวจฟลมเลือดบาง (thin blood film)     
  หยดเลือดประมาณ 1-2 ไมโครลิตร ลงบนสไลดกระจกทีส่ะอาด โดยหยดเลือดอยู

หางจากปลายดานหนึง่ของสไลด ทําการไถเลือดทีห่ยดไวดวยปลายสไลดอีกแผนหนึ่งที่มีขอบ

เรียบโดยแตะปลายดังกลาวที่หยดเลือดทาํมุมเอียงกับแผนสไลดที่มีเลอืดหยดประมาณ 30-45 

องศา เลื่อนสไลดสําหรับไถถอยหลังใหขอบดานหนึง่แตะกับหยดเลอืด แลวทําการไถเลือดดวย

ความเร็วสม่ําเสมอไปในทิศทางตรงขามกบัตําแหนงทีห่ยดเลือดไวในตอนแรก รอใหฟลมเลือดแหง

สนิท จากนั้นนําไปตรึงดวย absolute methanol เปนเวลา 1 นาที ทิง้ไวใหแหงสนทิ จากนัน้นาํไป

ยอมสีในอัตราสวนสียมิซา 1 สวน ตอ บัฟเฟอร 20 สวน เปนเวลา 30 นาที จงึลางสีออกดวย

น้ําประปา ทิ้งไวใหแหง แลวนําไปตรวจดูดวยกลองจุลทรรศน    

  

วิธีการนับจํานวนเชื้อ        
  ใชกลองจุลทรรศนกําลังขยาย objective lens 40x เลื่อนหาบริเวณที่              

เม็ดเลือดแดงมีการกระจายตัวสม่ําเสมอและเรียงตัวกันเปนชั้นเดียว โดยปกติแลวจะพบในบริเวณ

สวนปลายของฟลมเลือด จากนั้นเปลีย่นกําลงัขยายเปน objective lens 100x นับจํานวน        

เม็ดเลือดแดงทั้งหมดทีพ่บใน 3 วงกลอง คํานวณหาจาํนวนวงกลองที่จะพบเม็ดเลอืดแดงทั้งหมด 

10,000 เซลล แลวนับจํานวนเม็ดเลือดแดงที่มเีชื้อมาลาเรียตอเม็ดเลือดแดงทั้งหมด 10,000  เซลล 

โดยนับจํานวนเม็ดเลือดแดงที่มเีชื้อมาลาเรียที่พบในวงกลองเทากับจาํนวนวงกลองที่คํานวณได

แลวคํานวณเปนคารอยละ ตัวอยางเชน นับจํานวนเมด็เลือดแดงในวงกลอง 3 วงกลองไดเทากับ 

990 เซลล จาํนวนวงกลองที่จะพบเม็ดเลอืดแดงทั้งหมด 10,000 เซลลเทากับ 10,000 x 3/990 

เทากับ 30 วงกลอง ดังนัน้จะตองนับจํานวนเม็ดเลือดแดงที่มีเชื้อทีพ่บใน 30 วงกลอง สมมุตวิานบั
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จํานวนเม็ดเลอืดแดงที่มีเชื้อเทากับ 50 เซลลตอเม็ดเลือดแดงทั้งหมด 10,000 เซลล คิดเปนอัตรา

การติดเชื้อในเลือดของผูปวยรายนีเ้ทากับรอยละ 0.50  

 วิธีการตรวจฟลมเลือดชนิดหนา (thick blood film)    
  การยอมฟลมเลือดชนิดหนาวิธีนี้คลายกับวิธีการยอมฟลมเลือดชนิดบาง ยกเวน

ข้ันตอนการตรึงดวย absolute methanol ซึ่งไมตองใชสําหรับการยอมฟลมเลือดชนิดหนา 

เนื่องจากตองการใหเม็ดเลือดแดงแตกในระหวางขัน้ตอนการยอม ซึ่งมีข้ันตอนคือ หยดเลือด

ประมาณ 3-5 ไมโครลิตร โดยหยดลงที่จดุศูนยกลางของสไลด ทําการเกลี่ยเลือดใหเปนวงโดยใช

มุมของสไลดอีกแผนหนึ่ง โดยมีเสนผาศูนยกลางประมาณ 1.5-2 เซนติเมตร เมือ่เลือดแหงสนทิ

แลวจึงนําไปยอมดวยสียิมซาในอัตราสวนเชนเดียวกับวธิีการยอมสีชนิดบาง ซึง่ตองระวงัไมให

ฟลมเลือดนัน้หนามากจนเกนิไปเพราะจะทําใหการติดสไีมดีอาจหลุดลอกออกจากสไลดในขั้นตอน

การยอมสี ในทางตรงขามถาฟลมเลือดบางเกนิไปจะทาํใหเสยีเวลาในกรตรวจหาเชื้อมาลาเรีย

ภายใตกลองจลุทรรศน          

วิธีการนับจํานวนเชื้อ        
  ใชกลองจุลทรรศนกําลังขยาย objective lens 40x เลื่อนหาเม็ดเลือดขาวใน

บริเวณที่มกีารกระจายตวัสม่าํเสมอ แลวเปลี่ยนกาํลังขยาย objective lens เปน 100x นับจํานวน

เชื้อมาลาเรียตอเม็ดเลือดขาว 200 ตัว แลวสามารถคํานวณหาเชื้อตอเลือด 1 มิลลิลิตร โดย

คาเฉลี่ยเม็ดเลอืดขาวเทากับ 8,000 เซลลตอเลือด 1 ไมโครลิตร ตัวอยางเชน นับจํานวนเชื้อ

มาลาเรียในแตละวงกลองพบจํานวนเชื้อมาลาเรีย 100 ตัวตอเม็ดเลือดขาว 200 ตัว ถาประมาณ

วาเลือด 1 ไมโครลิตร มีเม็ดเลือดขาวเฉลี่ยประมาณ 8,000 ตัว ดังนัน้ความหนาแนนของเชือ้

มาลาเรียในเลอืด มีจํานวนประมาณ 4,000 ตัว  

การสกัดดีเอ็นเอ 

1. ทําการสกัดโดยใชชุดสกัดดีเอ็นเอของบริษัท  QIAGEN   โดยนําเลอืด  20  ไมโครลิตร   

มาเติมบัฟเฟอรATL 160 ไมโครลิตร แลวผสมใหเขากนั  

2. เติม   Proteinase K   20   ไมโครลิตร    ผสมใหเขากนั    แลวนาํไปบมไวที่อุณหภูมิ 56  

องศาเซลเซยีส ประมาณ 12 ชั่วโมง หรือจนกวาจะละลาย 

3. นําหลอดทีบ่มไวมาเติมบัฟเฟอร AL 200 ไมโครลิตร ผสมใหเขากัน แลวนาํไปบมที่

อุณหภูมิ 70 องศาเซลเซยีส เปนเวลา 10 นาท ี

4. เติม เอทานอล (96-100%) 200 ไมโครลิตร แลวผสมใหเขากนั 
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5. ดูดสารละลายในหลอด ใสลงใน     QIAamp    Spin    Column    แลวนําไปปนดวย

เครื่องปนความเร็วสูง  8000 rpm เปนเวลา 1 นาที   จากนัน้จึงนํา QIAamp Spin Column  มาใส   

ใน collection tube หลอดใหม  

6. เติมบัฟเฟอร    AW1   500   ไมโครลิตร   แลวนาํไปปนดวยเครื่องปนความเร็วสงู   

8000 rpm  เปนเวลา  1  นาที    จากนัน้จงึนาํ   QIAamp   Spin   Column    มาใสใน   collection 

tube  หลอดใหม  

7. เติมบัฟเฟอร  AW2   500  ไมโครลิตร    แลวนําไปปนดวยเครื่องปนความเร็วสูง   

14000   rpm  เปนเวลา   3   นาที    จากนัน้จึงนาํ  QIAamp   Spin   Column   มาใสใน    

collection tube หลอดใหมแลวนําไปปนดวยเครื่องปนความเร็วสงู 14000 เปนเวลา 1 นาท ี

8. นาํ QIAamp Spin Column มาใสใน collection tube หลอดใหม  เติม บัฟเฟอร AE 

แลวทิ้งไวที่อุณหภูมิหอง เปนเวลา 5 นาท ี แลวจงึนาํไปปนดวยเครือ่งปนความเรว็สูง 8000 rpm 

เปนเวลา 1 นาท ี 

9. ดูดดีเอ็นเอที่ไดเก็บไวในหลอดทดลองขนาดกลาง   0.5   มิลลิลิตร   นําดีเอ็นเอที่สกัด

ไดเก็บไวที่ –20 องศาเซลเซยีส เพื่อใชเปน template สําหรับทาํ PCR ตอไป    
 
การออกแบบ oligonucleotides สําหรบัใชเปน PCR Primer 
        

 การออกแบบ Primer โดยเปรียบเทยีบลําดับนิวคลีโอไทดที่สมบูรณของ sporozoite 

threonine-asparagines-rich protein หรือ STARP เปนตนแบบ ซึ่งใชขอมูลอางอิงจาก 

www.ncbi.nlm.nih.gov หมายเลข Z 26314 ของ P. falciparum (clone T9/96) ทําการออกแบบ

primer โดยคํานวณจากสูตรอุณหภูมิหลอมตัว (Melting temperature, Tm) ของ primer  

          
             Tm =  4 ( G+C ) + 2 ( A+T )        
 

 ขอควรระวังในการออกแบบ primer คือ    

 1. ตองคํานงึถึงความยาวของ primer ซึ่งควรมีความยาว 20-30 นิวคลีโอไทด 

ประกอบดวยเบสชนิด guanine และ cytosine ประมาณรอยละ 50-60 ข้ึนไป และมีการกระจาย

ตัวของเบสตางๆ เหมือนกันกับลําดับเบสที่ตองการจะเพิ่มจํานวน   

 2. ควรหลีกเลีย่งการใช primer ที่ม ีpolypurines หรือ polypyrimidine  

 3. ในสวนบริเวณปลาย 3’ ของ primer ไมควรมีลําดับเบสที่เปน complementary กัน 

เพื่อปองกันการจับคูกันเองของ primer (primer-dimer)      

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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 4. การเรียงลาํดับนิวคลีโอไทดของ primer แตละสวนไมควรมีลําดับเบสที่เหมือนกนั

เมื่ออานจากทศิทาง 5’ ไปทาง 3’ และ 3’ ไปทาง 5’ เพื่อปองกันปลาย 3’ งอมาจับกบั primer สาย

เดียวกนัเกิดเปนโครงสรางทุติยภูมิ (secondary structure)   

 5. คา Tm ของ primer ควรใกลเคียงกนัและอยูในชวง 50-80 องศาเซลเซียส  

 
 
 STARPF0       STARPF1 
             

   

  Exon1    Intron          Exon2 

    STARPR1                               STARPR0 
 

 

รูปที่ 7 แสดงตําแหนงของ primer ตางๆ ที่ใชในทาํ PCR  

 

STARPF0 : 5’-CATAAGAAAATCTTTATACCACCAG-3’    

        (ตรงกับตําแหนงเบสที่ 681-705 ของยีน STARP ใน P.falciparum) 

STARPR0 : 5’-TTAGTACATAAAAACTACATATAG-3’    

        (ตรงกับตําแหนงเบสที่ 2730-2753 ของยีน STARP ใน P.falciparum) 

STARPF1 : 5’-CACAGGCACAAAGGAAACAG-3’    

        (ตรงกับตําแหนงเบสที่ 1788-1807 ของยีน STARP ใน P.falciparum) 

STARPR1 : 5’-GTATTAGTATTATCCGTGGTTGTTG-3’  

       (ตรงกับตําแหนงเบสที่ 1853-1877 ของยีน STARP ใน P.falciparum) 

            

โดยในขั้นตอนการทาํ PCR จะใช STARPF0 และ STARPR0 สวนในขั้นตอนการหาลําดับ

เบส (sequencing) จะใช primer ทัง้ 4 แบบ ดังแสดงในรูปที่ 7 
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การเพิม่ปริมาณดีเอ็นเอในหลอดทดลองโดยปฏกิรยิาลกูโซโพลเีมอรเรส 
           

 1. นําดีเอน็เอที่สกัดไวมาใชเปนแมแบบสําหรับทํา PCR โดยจะตองใชองคประกอบที่  

จําเปนตอการทําปฏิกิริยาตอ 1 ตัวอยาง ในปริมาณสารละลายสทุธ ิ 30 ไมโครลิตร ประกอบดวย  

ดีเอ็นเอที่สกัดไว 2 ไมโครลติร, primer ทั้ง forward และ reverse อยางละ 0.26 ไมโครลิตร, 10X 

PCR Buffer 3  ไมโครลิตร, MgCl2 3 ไมโครลิตร, dNTP 2.5 มิลลิโมลาร จาํนวน 4.8 ไมโครลิตร 

เพื่อเปนสารตั้งตนของการทาํปฏิกริยาสงัเคราะหลําดับนิวคลีโอไทด, Taq DNA polymerase 0.3  

ไมโครลิตร เพื่อใชเปนเอ็นไซมเรงปฏิกิริยา และน้ํากลัน่ 16.38 ไมโครลิตร  

 2. นาํหลอดทีม่ีสวนผสมของการทํา PCR เขาเครื่องควบคุมอุณหภูมิและเวลาอัตโนมัติ 

ซึ่งประกอบดวยขั้นตอนการทําใหดีเอ็นเอแยกสาย (DNA denaturation) ที่อุณหภูม ิ 94          

องศาเซลเซยีส เปนเวลา 1 นาท,ี ข้ันตอนการทําให primer จับกับสายดีเอ็นเอแมแบบ (primer-

template annealing) ที่อุณหภูมิ 50 องศาเซลเซียส เปนเวลา 0.4 นาที และข้ันตอนการสังเคราะห

สายดีเอ็นเอ (primer extension) ที่อุณหภูมิ 62 องศาเซลเซียส เปนเวลา 3 นาที ซึ่งทาํปฏิกิริยา

ทั้งหมด 35 รอบ จากนัน้นาํ PCR products ที่ไดนําไปตรวจผลิตผล PCR  

 
การตรวจผลติผล PCR โดยวิธ ีgel electrophoresis 

 

เตรียมอะกาโรสที่มีความเขมขนรอยละ 1 และ 1X TBE  300 มิลลิลิตร ใน 

electrophoresis chamber นําผลิตผล PCR ที่เตรียมไวผสมกับ loading dye 1 ไมโครลิตร หยอด

ลงในหลุมเจล ซึ่งใช λHind III เปนดีเอ็นเอบอกขนาด (marker) เพื่อใชเปรียบเทียบขนาดกับ

ผลิตผล PCR โดยใชกระแสไฟฟา 100 โวลต เปนเวลา 30 นาที หลังจากนัน้นาํเจลไปยอมดวย 

ethidium bromide 15 นาที นําไปดูการเรืองแสงของดีเอ็นเอ ภายใตแสงอุลตราไวโอเลต และ

ถายภาพไวเพือ่วัดขนาดของแถบดีเอ็นเอ โดยเปรียบเทยีบกับดีเอ็นเอบอกขนาด  
 

การ purify PCR product โดยใช QIAquick PCR Purification Kit      
 

1. ใส 5 เทาของ PB buffer ตอปริมาตร 1 เทา PCR product และเขยาใหเขา                

กัน ดูดทั้งหมดใสใน QIAquick spin column ปน 13,000 รอบตอนาท ีที่ 4 องศา เซลเซียส 1 นาที 

ทิ้งสวนใสที่อยูในหลอดขางลาง column ไป และใสกลับที่เดิม   

2. เติม PE buffer ปริมาตร 750 ไมโครลิตร ใน column และปน 13,000 รอบตอนาท ี ที ่4    

องศาเซลเซยีส เปนเวลา 1 นาที ทิ้งสวนใสที่อยูในหลอดขางลาง column และใสหลอดกลับที่เดมิ 
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          3. ปนให column แหงที่ 13,000 รอบตอนาท ี ที่ 4 องศาเซลเซยีส เปนเวลา 1 นาที  

จากนั้นทิ้งหลอดที่อยูดานลางcolumn ไป นาํหลอด 1.5 มิลลิลิตรมาใสแทน  

            4. เติม EB buffer 30 ไมโครลิตร ตรงกลาง membrane ของ column  ตั้งทิง้ไวประมาณ  

5  นาท ีและนาํไปปน 13,000 รอบตอนาท ีที ่4 องศาเซลเซียส เปนเวลา 1 นาท ี
 

การวิเคราะหลําดับเบสของ DNA       
           
 เปนการวิเคราะหลําดับเบสโดยใชเครื่องวิเคราะหอัตโนมตัิ (automated DNA 

sequencing) เปนวิธีการหาลาํดับเบสของ DNA โดยอาศัยหลกัการของ dideoxy chain 

termination แตกตางกนัตรงที่การติดฉลาก DNA จะใชสารเรืองแสง เชน dRhodamine dye 

terminator แทนการใชสารกัมมันตภาพรงัสี โดยอาศัยการติดตามการเรืองแสงของสีตางๆ กัน 4 

ชนิด สําหรับเบส 4 ตัว คือ A C G T สีที่ใชในการติดฉลากแตละตัว เมื่อถูกกระตุนดวยแสงเลเซอร 

จะเรืองแสงในชวงความยาวคลื่นแตกตางกัน และแสงที่ปรากฏจะแตกตางกนั โดยจะเหน็เปนสี

เขียว สีดํา สีน้าํเงนิ และสีแดง ตามลําดับ ดวยเครื่อง ABI Prism 310 Genetic Analyzer   

 เมื่อไดผลของลําดับเบสทัง้หมดของยนี STARP นํามาศกึษาลําดับเบสโดยการทาํ 

alignment ดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร Bioedit และ ClustalX เพื่อวิเคราะหความหลากหลายของ

ลําดับเบสที่เกดิขึ้นในยนี STARP  

 

 

 

 



บทที่  4 
 

ผลการทดลอง 

 

 ตัวอยางเชื้อมาลาเรียชนิด P.falciparum ที่ใชในการศึกษาครั้งนี ้ ทาํการเก็บรวบรวม

ระหวางป พ.ศ. 2548 จํานวน 15 ตัวอยาง ไดแกตัวอยาง TM2, TM5, TM27, TM32 จากจังหวัด

กาญจนบุรี และ TM3, TM9, TM11, TM21, TM22, TM23, TM24, TM25, TM26, TM33 และ 

TM45 จากจงัหวัดตาก  พบอัตราการตดิเชื้อมาลาเรียโดยประมาณจากจาํนวนเมด็เลือดแดงที่มี

เชื้อมาลาเรียอยู (parasitemia) ตรวจพบตัง้แตนอยกวารอยละ 0.01 ถึง 0.06 ระยะการเจริญของ 

P.falciparum   ที่ตรวจพบนั้นพบมหีลายระยะ ไดแก ระยะวงแหวน ระยะโทรโฟซอยต ระยะ       

ไชซอนต และระยะแกมมีโตไซต นอกจากนีย้ังมีตัวอยางเชื้อมาลาเรีย (ตัวอยางเชื้อไดรับความ

อนุเคราะหจาก รองศาสตราจารย นายแพทย สมชาย จงวฒุิเวศย) จํานวน 29 ตัวอยาง ซึง่เก็บ

รวบรวมในป พ.ศ. 2547 จากจังหวัดตาก ไดแกตัวอยาง A83, A99, A100, AF1, AF3, AF4, AF5, 

B82, B91, B111, B112, B113, B114, CH1, CH7, CH13, K59, MK32, MK109, PN18, RB5, 

S118, S151, SK1, SK20, SK37, T137, TD505 และ TD511 รวมทัง้หมด 44 ตัวอยาง   
  
ผลการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของยีน STARP โดยอาศัยปฏิกิรยิาลูกโซโพลีเมอรเรส 
           

 การเพิม่ปริมาณดีเอ็นเอของยีน STARP โดยอาศัยปฏิกริิยาลูกโซโพลีเมอรเรส จากการใช 

primer คือ STARPF0 และ STARPR0 ซึ่งครอบคลุมยนี STARP จากการวเิคราะหผลิตผล PCR 

จํานวน 44 ตัวอยาง ดวยวธิี agarose gel electrophoresis โดยใช agarose gel ความเขมขน  

รอยละ 1 และเปรียบเทยีบกับดีเอ็นเอมาตรฐานบอกขนาดคือ λ/Hind III พบวาผลิตผลที่นาํมา

วิเคราะหมีขนาดประมาณ 2,000 bp ซึ่งเปนขนาดที่อยูในชวงที่ตองการศึกษา อยางไรก็ตามพบวา

ตัวอยางสวนใหญพบทั้งแถบดีเอ็นเอเขมสามารถสงัเกตไดอยางชัดเจนและมีบางตัวอยางทีพ่บ

แถบดีเอ็นเอจาง ทัง้นี้อาจจะเกี่ยวของกับปริมาณของดีเอ็นเอในตัวอยางที่ใชในการศึกษา 

เนื่องจากบางตัวอยางมีดีเอน็เออยูนอยเกนิไปและเก็บไวเปนเวลานาน เมื่อนาํมาใชในการทดลอง

จึงใหแถบดีเอน็เอที่จางกวาตัวอยางอื่นๆ แตอยางไรก็ตามจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของยีน 

STARP โดยอาศัยปฏิกิริยาลูกโซโพลีเมอรเรส ไมพบแถบดีเอ็นเอมากกวา 1 แถบในตัวอยาง

เดียวกนั 



 
37 

                                   

                                

                                   

                               1        2       3        4       M                                                               

                                                                                              

                                       
23.1 Kbp  

9.4 Kbp  

6.6 Kbp 

4.4 Kbp 

 

2.3 Kbp 

2.0 Kbp 

                                                                                              

 

                                                                                                

                                                                                        

          

          

              

รูปที่ 8 แสดงผลการวิเคราะหผลิตผล PCR  ดวยวิธี agarose gel electrophoresis      

เรียงตามหมายเลข 1, 2, 3, 4 คือ ตัวอยาง Tm43, TM47, B84 และ B85 ตามลําดับ    

และตัวอักษร M คือดีเอ็นเอบอกขนาด (marker) โดยใช λ/Hind III     
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ตารางที่ 1 แสดงลําดับนวิคลีโอไทดในตําแหนงที่เปลีย่นแปลงไปของยีน STARP 

 

Isolates 

             

nucleotide 

position* 

 

codon 

 

amino acid 

type of 

nucleotide 

substitution 

Tm3, SK20, K59, PN18, A 83, AF5, 

S151, Tm33, AF1, AF4, MK109, 

Tm21, Tm27, CH7, A100, A99, 

CH1, CH13, MK32, RB5, SK1, 

TD511, SK37, TM11, TM23, TM9, 

B91, AF3, B82, B111, B112, B113, 

B114, T137, TM5, TM22, TM24, 

TM26, TM32, TM45, TD505 

                                                        

B111, B112, B113, B114, T137, 

TM5, TM22, TM24, TM26, TM32, 

TM45 

   

CH7                      

  

20 

 

 

 

 

             

             

1123 

 

             

1321 

 

             

1382, 13833   

AGG 

AAG 

 

 

 

       

GAT 

AAT 

       

ACA 

CCA 

       

ACA

AAC

Arg 

Lys 

 

 

 

           

Asp 

Asn 

           

Thr 

Pro 

           

Thr 

Asn 

Transition 

 

 

 

 

             

Transition 

 

  

Transversion 

 

             

Transversion 

 

TM3, SK20, K59, PN18, TM2, S118, 

TM25, TM27, TM21, MK109, AF4, 

AF1, TM33, S151, AF5, A83              

 

 

* ตําแหนงตามลําดับเบสในสายพนัธุ T9/96 ซึ่งไมรวม intron 
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ตารางที่ 2 แสดงการเปลี่ยนแปลงนิวคลีโอไทดในบริเวณ Intron  

 

samples repeats 

T9/96 

AF4 

A83, AF1, TM21 

B91, Tm3, SK20, K59, PN18, AF5, 

S151, Tm33, MK109, Tm27, CH7, 

A100, A99, CH1, CH13, MK32, 

RB5, SK1, TD511, SK37, TM11, 

TM23, TM9, AF3, B82, B111, 

B112, B113, B114, T137, TM5, 

TM22, TM24, TM26, TM32, TM45, 

TD505, TM25, TM2, S118 

 

ATATATATATATATATATATAT- - 

 ATATATATATATATATATATATAT 

            ATATATATATATATATATAT- - - - 

                                         

                                         

ATATATATATATAT- - - - - - - - - - 
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ตารางที่ 3 แสดงการเปลี่ยนแปลงนิวคลีโอไทดในสวนของ Rp45  

ตัวอยาง จํานวน copy ของ Rp45 

Tm3, SK20, K59, PN18, A 83, AF5, S151, Tm33, 

AF1, AF4, MK109, Tm21, Tm27, CH7, A100, 

A99, CH1, CH13, MK32, RB5, SK1, TD511, 

SK37, TM11, TM23, TM9, AF3, B82, B111, B112, 

B113, B114, T137, TM5, TM22, TM24, TM26, 

TM32, TM45, TD505, TM25, TM2, S118                  

                                         

B91, T9/96                                 

            

1  

 

                                               

 

2  
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ตารางที่ 4 แสดงการเปลี่ยนแปลงนิวคลีโอไทดในสวนของ Rp10 

 

ตําแหนงทีม่ีการเปลี่ยนแปลงใน Rp10*             

ตัวอยาง ตําแหนงที ่ 

1454-1483 

ตําแหนงที ่     

1483-1484 

ตําแหนงที ่     

1547-1576 

B91, AF3, B82, B111, B112, B113, 

B114, T137, TM5, TM22, TM24, TM26, 

TM32, TD45, TD505 

A83, AF4,AF1, TM21, AF5, S151, 

MK109, TM33, TM27, TM2, S118, TM25  

                                                             

PN18, TM3, SK20, K59 

  

Deletion       

 

              

- 

              

-             

 

insertion 

 

              

insertion 

              

insertion 

- 

 

              

deletion 

              

- 

 

* ตําแหนงตามลําดับเบสในสายพนัธุ T9/96 ซึ่งไมรวม intron 
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การวิเคราะหลําดับนวิคลีโอไทดของยีน STARP 

 จากการวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดของยนี STARP จากทั้งหมด 44 ตัวอยางเปรียบเทียบ

กับยีน STARP จาก T9/96 ซึ่งเปนตนแบบลําดับนวิคลีโอไทดที่เคยมกีารศึกษา (17) พบวาลาํดบั     

นิวคลีโอไทดทีย่าวที่สุดคือ B91 มีความยาว 1979 bp เทียบเทากับกรดอะมิโน 604 ตัวและลําดับ

นิวคลีโอไทดทีส้ั่นที่สุดมีความยาว 1844 bp หรือกรดอะมิโน 559 ตัว โดยในสวนของลําดับ          

นิวคลีโอไทดนบัรวมสวนที่เปน intron และพบวาสวนของ G-C content  และ A-T content คิดเปน

รอยละ 21 และ 78 เรียงตามลําดับ โดยในการวิเคราะหแตละสวนของยีน STARP พบวามีการ

แทนที่นวิคลีโอไทด 4 ตําแหนง ไดแก ตําแหนงที ่20, 1123, 1321, 1382   

 ในตําแหนงที่ 20 ซึ่งเปนสวนของ exon 1 มีการแทนที่ของนวิคลีโอไทดจาก G เปน A 

สงผลให codon เปลี่ยนจาก AGG เปน AAG โดย codon ทั้ง 2 ชนิดเปนรหัสที่ใชในการสราง

กรดอะมิโนตางชนิดกนั ดังนัน้เมื่อมกีารแทนที่ของนวิคลีโอไทดตามลําดับดังกลาว จะทําใหเปลี่ยน

ชนิดของกรดอะมิโนจาก Arg เปน Lys ซึง่พบในตัวอยาง Tm3, SK20, K59, PN18, A 83, AF5, 

S151, Tm33, AF1, AF4, MK109, Tm21, Tm27, CH7, A100, A99, CH1, CH13, MK32, RB5, 

SK1, TD511, SK37, TM11, TM23, TM9, B91, AF3, B82, B111, B112, B113, B114, T137, 

TM5, TM22, TM24, TM26, TM32, TM45 และ TD505  สําหรับตําแหนงที ่1123 ซึ่งเปนสวนของ 

exon 2 มีการเปลี่ยนแปลงของนวิคลีโอไทดจาก A เปน G สงผลให codon เปลี่ยนจาก AAT เปน 

GAT และทาํใหกรดอะมิโนเปลี่ยนจาก Asn เปน Asp ซึ่งพบในตัวอยาง B111, B112, B113, 

B114, T137, TM5, TM22, TM24, TM26, TM32 และ TM45 ในตําแหนงที ่1321 มีการแทนที่ของ

นิวคลีโอไทดจาก A เปน C  ทําให codon เปลี่ยนจาก ACA เปน CCA จึงทาํใหกรดอะมิโนเปลี่ยน

จาก Thr เปน Pro ซึ่งพบในตัวอยางเดียวคือ CH7 และในตําแหนงที่ 1382 มีการแทนที่               

นิวคลีโอไทดเกิดขึ้น 2 แบบใน 1 codon คือ เปลี่ยนจาก A เปน C และ C เปน A หรือ AAC เปน 

ACA ทาํใหกรดอะมิโนเปลีย่นจาก Thr เปน Asn ดังแสดงในตารางที ่ 1 ทั้งนี้การเปรียบเทียบการ

แทนที่ของ codon ใชลําดับนิวคลีโอไทดจากสายพนัธุ T9/96 เปนมาตรฐาน   

  ในสวนของ intron มีการเปลี่ยนแปลงแบบ insertion และ deletion เกิดขึ้น โดย

บริเวณนี้เร่ิมตนจากตําแหนงที ่73 ถึง 239 (นับตําแหนงจากยนีที่รวม intron) การเปลี่ยนแปลง

ดังกลาวจะเกดิขึ้นในบริเวณที่เปน T-A ซ้ําๆ ดังแสดงในตารางที่ 2 ซึ่งเปนสวนที่ไมมคีวามสาํคัญใน

การถอดรหัสเปนโปรตีน นอกจากนี้ในบริเวณ intron ของ STARP ไมพบการแทนทีข่อง                

นิวคลีโอไทด นอกจากการแทนที่แบบ point mutation ที่เกิดขึ้นในบริเวณ exon1 และ exon2 แลว 

ยังมีการเปลี่ยนแปลงของลาํดับนิวคลีโอไทดที่ซ้ํากนัเปนชุดทั้งในสวนของ Rp45 และ Rp10 

เกิดขึ้นโดยทําการเปรียบเทยีบกับลําดับนวิคลีโอไทดที่เคยมีการศึกษาคือ สายพนัธุ T9/96 ในสวน

ของ Rp45 มีลําดับซํ้าขาดไป 1 ชุด คือตัวอยาง Tm3, SK20, K59, PN18, A 83, AF5, S151, 
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Tm33, AF1, AF4, MK109, Tm21, Tm27, CH7, A100, A99, CH1, CH13, MK32, RB5, SK1, 

TD511, SK37, TM11, TM23, TM9, AF3, B82, B111, B112, B113, B114, T137, TM5, TM22, 

TM24, TM26, TM32, TM45, TD505, TM25, TM2 และ S118 ยกเวนตัวอยาง B91 และในสวน

ของ Rp10 มีการเปลี่ยนแปลงลําดับนิวคลีโอไทดที่ซ้ํากนั 3 ตําแหนง คือ ตําแหนงที ่1454-1483 มี 

deletion เกิดขึ้น 15 ตัวอยางไดแก B91, AF3, B82, B111, B112, B113, B114, T137, TM5, 

TM22, TM24, TM26, TM32, TD45 และ TD505 ระหวางตาํแหนงที ่ 1483-1484 มี insertion 

เกิดขึ้น 31 ตัวอยาง ไดแก B91, AF3, B82, B111, B112, B113, B114, T137, TM5, TM22, 

TM24, TM26, TM32, TD45, TD505, A83, AF4,AF1, TM21, AF5, S151, MK109, TM33, 

TM27, TM2, S118, TM25,PN18, TM3, SK20 และ K59 และตําแหนงที ่1547-1576 มี deletion 

เกิดขึ้น 12 ตัวอยาง ไดแก A83, AF4,AF1, TM21, AF5, S151, MK109, TM33, TM27, TM2, 

S118 และ TM25 ดังแสดงในตารางที ่4  

การวิเคราะหกรดอะมิโนของยีน STARP 

 การแทนที่ของลําดับนิวคลีโอไทดที่เกิดขึ้นในตารางที ่ 1 ทําใหกรดอะมิโนเปลีย่นแปลง 4 

ตัว จาก Arg, Asp, Thr, Thr เปน Lys, Asn, Pro, Asn ในตําแหนงที ่7, 375, 441, 461 ตามลําดบั 

เมื่อพิจารณาคุณสมบัติของกรดอะมิโนดงักลาวพบวา ตําแหนงที ่ 375 เปลี่ยนจาก Asp (มีประจุ

เปนกรด) เปน Asn (ไมมีประจุ) แตยังเปนกรดอะมิโนทีม่ีข้ัว (polar) และในตําแหนงที่ 441 เปลี่ยน

จาก Threonine (มีข้ัว) เปน Proline (ไมมีข้ัว) นอกจากนัน้เปนการเปลี่ยนแปลงกรดอะมิโนที่คง

คุณสมบัติเหมอืนเดิม          

 การเปลี่ยนแปลงลําดับซํ้าที่เกิดขึ้นในสวนของ Rp45 และ Rp10 จากตารางที่ 3 และ 4 ทํา

ใหเกิดกรดอะมิโนเพิ่มข้ึน (insertion) และหายไป (deletion) เปนลาํดับสวนแตกตางกนัไป โดย

กรดอะมิโนตําแหนงที่ 182-226 พบการหายไปของลาํดับกรดอะมิโน NTSTENTSATKKVTENVI 

TNQILTGN NNTTTNTSTTEHNNNINTNT พบในทุกตัวอยางยกเวนตัวอยาง B91 เทานั้น ใน

ตําแหนงของกรดอะมิโนที ่ 427-436 พบการหายไปของลําดับกรดอะมิโน NTKATDNNNT ของ

ตัวอยาง B91, AF3, B82, B111, B112, B113, B114, T137, TM5, TM22, TM24, TM26, TM32, 

TD45 และ TD505  ในตําแหนงระหวางกรดอะมโินที่ 436-437 พบการเพิ่มข้ึนของลําดับกรด     

อะมิโน KIISPDNNNT ซึ่งพบในตัวอยาง A83, AF4,AF1, TM21, AF5, S151, MK109, TM33, 

TM27, TM2, S118, TM25, PN18, TM3, SK20, K59, B91, AF3, B82, B111, B112, B113, 

B114, T137, TM5, TM22, TM24, TM26, TM32, TD45 และ TD505 และในกรดอะมิโนตาํแหนง

ที ่   467-477 พบการหายไปของลําดบักรดอะมิโน KTISNDNNNT ซึ่งพบในตัวอยาง A83, 

AF4,AF1, TM21, AF5, S151, MK109, TM33, TM27, TM2, S118 และ TM25 
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ตารางที่ 5 แสดงลักษณะอัลลีลที่พบทั้งหมดของยีน STARP 

Isolates ตําแหนงที่ 20 
ตําแหนงที่ 

1123 

ตําแหนงที่ 

1321 

ตําแหนงที่ 

1382 
intron Rp45 

Rp10 1454-

1483 

Rp10 1483-

1484 

Rp10   1547-

1576 

T9/96 A G A CA 11 2 ปกติ ปกติ ปกติ 

TM2  A G A AC 7 1 ปกติ + - 

TM25  A G A AC 7 1 ปกติ + - 

S118 A G A AC 7 1 ปกติ + - 

TM5  G A A CA 7 1 - + ปกติ 

TM22  G A A CA 7 1 - + ปกติ 

TM24  G A A CA 7 1 - + ปกติ 

TM26  G A A CA 7 1 - + ปกติ 

TM32  G A A CA 7 1 - + ปกติ 

TM45  G A A CA 7 1 - + ปกติ 

B111 G A A CA 7 1 - + ปกติ 

B112 G A A CA 7 1 - + ปกติ 

B113 G A A CA 7 1 - + ปกติ 

B114 G A A CA 7 1 - + ปกติ 

T137 G A A CA 7 1 - + ปกติ 

CH7 G G C CA 7 1 ปกติ ปกติ ปกติ 

SK37 G G A CA 7 1 ปกติ ปกติ ปกติ 

TM9  G G A CA 7 1 ปกติ ปกติ ปกติ 

TM11  G G A CA 7 1 ปกติ ปกติ ปกติ 

TM23  G G A CA 7 1 ปกติ ปกติ ปกติ 

TD511 G G A CA 7 1 ปกติ ปกติ ปกติ 

A99 G G A CA 7 1 ปกติ ปกติ ปกติ 

A100 G G A CA 7 1 ปกติ ปกติ ปกติ 

CH1 G G A CA 7 1 ปกติ ปกติ ปกติ 

CH13 G G A CA 7 1 ปกติ ปกติ ปกติ 

MK32 G G A CA 7 1 ปกติ ปกติ ปกติ 

RB5 G G A CA 7 1 ปกติ ปกติ ปกติ 

SK1 G G A CA 7 1 ปกติ ปกติ ปกติ 

AF3 G G A CA 7 1 - + ปกติ 

TD505 G G A CA 7 1 - + ปกติ 

B82 G G A CA 7 1 - + ปกติ 

B91 G G A CA 7 2 - + ปกติ 

K59 G G A AC 7 1 ปกติ + ปกติ 

PN18 G G A AC 7 1 ปกติ + ปกติ 

SK20 G G A AC 7 1 ปกติ + ปกติ 

TM3  G G A AC 7 1 ปกติ + ปกติ 

TM27  G G A AC 7 1 ปกติ + - 

TM33  G G A AC 7 1 ปกติ + - 

AF5 G G A AC 7 1 ปกติ + - 

MK109 G G A AC 7 1 ปกติ + - 

S151 G G A AC 7 1 ปกติ + - 

A83 G G A AC 10 1 ปกติ + - 

AF1 G G A AC 10 1 ปกติ + - 

TM21  G G A AC 10 1 ปกติ + - 

AF4 G G A AC 12 1 ปกติ + - 
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การวิเคราะหลักษณะอัลลลีที่พบทั้งหมดของยีน STARP   

  จากการวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดของยนี STARP จากทั้งหมด 44 ตัวอยางเปรียบเทียบ

กับยีน STARP จาก T9/96 ซึ่งเปนตนแบบลําดับนวิคลีโอไทดที่เคยมกีารศึกษา   (17)   พบวาเมือ่

เรียงลําดับตามลักษณะความแตกตางของอัลลีลสามารถแบงกลุมอัลลีลเปน 10 แบบ ไดแก      

อัลลีลที่ 1 คือ TM2, TM25, S118                                 

อัลลีลที่ 2 คือ TM5, TM22, TM24, TM26, TM32, TM45, B111, B112, B113, B114, T137                     

อัลลีลที่ 3 คือ CH7                   

อัลลีลที่ 4 คือ SK37, TM9, TM11, TM23, TD511, A99, A100, CH1, CH13, MK32, RB5, SK1  

อัลลีลที่ 5 คือ AF3, TD505, B82                                              

อัลลีลที่ 6 คือ B91                                          

อัลลีลที่ 7 คือ K59, PN18, SK20, TM3                             

อัลลีลที ่8 คือ TM27, TM33, AF5, MK109, S151                                                                           

อัลลีลที่ 9 คือ A83, AF1, TM21                                                                                                        

อัลลีลที่ 10 คือ AF4          

 โดยพบวาอัลลีลที่ 2 และ 4 พบไดมากที่สุดคือ 11 และ 12 ตัวอยาง คดิเปนรอยละ 24 

และ 27 เรียงตามลําดับ พบอัลลีลที่  3, 6 และ 10  นอยที่สุด   คือพบเพียงอยางละ 1 ตัวอยาง       

คิดเปนรอยละอยางละ 2.2 ดังแสดงในตารางที ่5  

 

 

 

 

 

 

 

 



บทที่ 5 

                 อภิปรายผลการทดลองและขอเสนอแนะ 

         

 ปจจุบันโรคมาลาเรียยงัคงเปนโรคติดเชื้อที่เปนปญหาสําคัญทางสาธารณสุขของโลก ทํา

ใหเกิดอัตราการเจ็บปวยและเสียชีวิตของประชากรโลกนับลานคนตอป (1),(2) สําหรับในประเทศ

ไทยจะพบโรคมาลาเรียในบริเวณชายแดนที่ติดกับประเทศเพื่อนบานเชน ทางดานที่ติดกับพมา 

และกัมพูชา ซึ่งพบโรคนี้ไดทั้งในเด็กและผูใหญ ทาํใหสงผลเสียตอการพัฒนาประเทศทัง้ในดาน

แรงงานและเศรษฐกิจของประเทศ โดยปญหาที่เปนอุปสรรคสําคัญตอการรักษาปองกันและ

ควบคุมโรคมาลาเรีย คือการดื้อยารักษาโรคมาลาเรีย และการปรับตัวของยงุกนปลองที่เปนพาหะ

ของโรค ใหสามารถทนทานตอยาฆาแมลงและมีพฤตกิรรมการหากนิที่แตกตางจากเดิม ถงึแมวา

จะมีมาตรการปองกันและควบคุมโรคมาลาเรีย เชนการใหสุขศึกษาที่ดีแกชุมชน การใชมุงอาบ

สารเคมี การทําลายแหลงเพาะพันธุของยุงพาหะ มาตรการดังกลาวนัน้ยงัไมสามารถที่จะควบคุม

โรคมาลาเรียได ดังนัน้มาตรการอันหนึง่ทีน่าจะเพิ่มประสิทธิภาพของการควบคมุการแพรกระจาย

ของโรคมาลาเรียไดคือ การพัฒนาวัคซนีปองกันโรคมาลาเรีย (3) ซึ่งวัคซีนที่มีประสิทธิภาพควรจะ

มีองคประกอบจากหลายระยะของเชื้อมาลาเรีย (4)     

 STARP เปนโปรตีนชนิดหนึ่งที่พบบนผวิของระยะสปอรโรซอยต ระยะที่เชื้อมาลาเรียเริ่ม

เจริญในเซลลตับ และระยะเริ่มตนกอนเขาเม็ดเลือดแดง (17) ซึ่งมีคุณสมบัติที่เหมาะสมตอการ

นํามาใชเปนองคประกอบของวัคซนี (vaccine candidate) เนื่องจากมีการศึกษาผลของ

แอนติบอดีตอ STARP กับการลุกลามของระยะสปอรโรซอยตเขาสูเซลลตับนั้นพบวา แอนติบอดี

ตอ STARP ที่เกิดขึ้นสามารถยับยั้งการลุกลามของสปอรโรซอยตไมใหเขาสูเซลลตับไดถึงรอยละ 

90 โดยผลที่ไดมีคามากกวาผลของแอนติบอดีตอโปรตีน CSP (circumsporozoite protein) ซึ่ง

เปนโปรตีนที่พบบนผิวของสปอรโรซอยตและมีหนาที่เกีย่วของกับกระบวนการเขาสูเซลลตับ (21) 

และจากการศึกษาโดยใชโปรตีนสังเคราะหจากสวนตางๆของโปรตีน STARP กับเซลลตับในหลอด

ทดลองพบวา มีโปรตนีหลายชนิดที่สามารถเกาะติดกับเซลลตับในหลอดทดลองได ซึ่งโปรตนี

เหลานี้พบไดทัง้ในบริเวณ N-terminus บริเวณสวนกลางที่ม ี repeat และทางดาน C-terminus 

ดังนัน้จึงเปนขอสนับสนนุวา STARP นาจะมีหนาที่เกีย่วของกับการเกาะติดของสปอรโรซอยตกับ

เซลลตับในกระบวนการลุกลามเขาสูเซลลตับเชนเดียวกับทีพ่บในโปรตีน CSP (22) การศึกษา  

คร้ังนี้เปนการศึกษาครั้งแรก เพื่อดู variation ของยีน STARP จากตัวอยางในประเทศไทย พบวา 

variation ของยีนดงักลาวมีอยูในระดับต่ํา เนื่องจากพบการเปลี่ยนแปลงในลาํดับนิวคลีโอไทด

แบบ point mutation เพียง 4 ตําแหนงเทานัน้ นอกจากนั้นเปนการเปลี่ยนแปลงของลาํดับ           
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นิวคลีโอไทดทีซ่้ํากนัเปนชุดที่พบในสวน Rp45 และ Rp10 แตสวนอื่นๆของยีน ไมมีการ

เปลี่ยนแปลง ซึ่งแสดงวายีนนี้มีลําดับนวิคลีโอไทดที่คงรูปแบบของยนี โดยเฉพาะทางดานปลาย 

N-terminus ซึ่งเปนตาํแหนงที่เปน signal peptide และทางดานปลาย C-terminus โดยพบการ

แทนที่ของนวิคลีโอไทดทั้งชนิด transition และ transversion โดยพบทั้ง 2 ชนิด อยางละเทาๆกนั 

คือรอยละ 50 และ รอยละ 50 ตามลําดับ เปนทีน่าสังเกตวาการแทนที่และการขาดหายไปของ

ลําดับนิวคลีโอไทดที่ซ้ํากันเปนชุดในบริเวณ Rp45 และ Rp10 จะเปลี่ยนแปลงไปอยางมีลําดบั 

โดยเฉพาะบริเวณ Rp10 ซึ่งเปนบริเวณทีม่ีลําดับนวิคลโีอไทดเรียงซ้าํกันเปนชุดโดยแตละชุดอาจมี

ลําดับเบสที่แตกตางกนั (degeneration sequence) การเปลี่ยนแปลงที่เกิดขึ้นลกัษณะนี้ นาจะ

เกี่ยวของกับกลไก slipped strand mispairing ระหวางสวนของยนีที่มีลําดับนวิคลีโอไทดซ้ํากนั

เปนชุด โดยเกิดขึ้นจากการแลกเปลี่ยนสารพันธุกรรมของเชื้อมาลาเรียในขณะที่มกีารสืบพันธุแบบ

ไมอาศัยเพศซึง่เปนรูปแบบอยางหนึ่งที่ทาํใหเกิดความหลากหลายในรูปแบบแอนติเจน (antigenic 

polymorphism) ของเชื้อมาลาเรีย (85)       

 สําหรับหนาทีข่องยีน STARP ยังไมทราบถึงหนาที่อยางแนชัด ยงัคงตองทําการศึกษา

ตอไป อยางไรก็ตามโดยทั่วไปโปรตีนสวนที่มีกรดอะมิโนซ้ําๆกนั มักจะสามารถกระตุน B cell ได

โดยไมอาศัย T cell (T independent B cell response) คลายกับบริเวณของ tetrapeptide 

repeats ของ CSP ซึ่งสามารถกระตุน B cell ใหมีการสรางแอนติบอดีโดยไมตองอาศัย T cell แต

ประสิทธิภาพของแอนติบอดีที่สรางขึน้อาจมีประสิทธิภาพต่ํา เนื่องจากแอนติบอดีที่เกิดขึ้นจะจบั

กับแอนติเจนไดไมดี (low affinity) และมักไมเกิดการจดจําแอนติเจนในภายหลัง (poor memory 

formation) ทาํใหการทําลายเชื้อมาลาเรียไมมีประสิทธิภาพอยางเต็มที่ (86) ดังนัน้ความ

หลากหลายของลําดับกรดอะมิโนในบริเวณดังกลาว อาจสงผลตอการกระตุนการตอบสนองตอ

ภูมิคุมกันใหสรางแอนติบอดีเพื่อทาํลายและยับยัง้เชื้อมาลาเรียที่ไมมีประสิทธิภาพเกดิขึ้น ซึ่งอาจ

เปนกลไกอยางหนึ่งทีท่ําใหเชื้อมาลาเรยีสามารถหลบเลีย่งการตอบสนองของโฮสตได  สงผลใหไม

สามารถปองกนัการติดเชื้อมาลาเรยีได ดงันั้นในบริเวณ Rp10 ของยีน STARP จึงนาจะเกิดกลไกนี้

เชนเดียวกนั ซึง่เปนบริเวณทีม่ีลักษณะคลายกับบริเวณดังกลาวในยนี CSP   

 นอกจากนี้ในสวนของยีน CSP ของ P. falciparum ยังพบบริเวณที่เปน T cell epitope ซึ่ง

เปน T helper epitope และพบ cytotoxic T cell epitope โดยใน epitope เหลานีเ้ปนบริเวณที่มี

ความหลากหลายของลาํดับนิวคลีโอไทดสูง (12) และการแทนทีท่ี่เกิดขึ้นนั้นจะทําให codon 

เปลี่ยนชนิดเสมอ (13),(14) ซึ่งการเปลี่ยนแปลงของกรดอะมิโนนี้ทาํใหการตอบสนองของ T cell 

ตอ epitope ดังกลาวลดลงหรือไมตอบสนองเลย เรียกกระบวนการทีเ่กิดขึ้นวา altered peptide 

ligand antagonism (15) แตจากการศึกษาครั้งนี้พบวากระบวนการดังกลาวไมนาจะเกี่ยวของกบั

ยีน STARP เนื่องจากการแทนที่เกิดขึ้นนัน้ไมไดทําใหกรดอะมิโนเปลีย่นคุณสมบัตแิตกตางไปจาก
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เดิม ดังนั้นแอนติบอดีตอ STARP จึงนาจะกระตุนบริเวณที่เปน epitope ของ STARP ไดดีกวาใน 

CSP สงผลใหรางกายกระตุนการตอบสนองตอเชื้อมาลาเรียไดดีมากยิ่งขึ้น    

 อยางไรก็ตามสําหรับองคประกอบของวัคซนีปองกนัมาลาเรียทีม่ีประสิทธิภาพ นอกจาก

จะตองทาํลายเชื้อไดหลายระยะแลว แอนติเจนที่เปนองคประกอบนั้นไมควรมีความหลากหลายสงู

มากเกินไปและสามารถกระตุนระบบภูมิคุมกันของรางกายทัง้ B cell และ T cell จึงจะมี

ประสิทธภิาพตอการทําลายหรือยับยัง้การเจริญของเชื้อมาลาเรียไดอยางสมบูรณและจะสงผลให

ภูมิคุมกันดังกลาวสามารถคงอยูไดเปนระยะเวลานาน โดยเฉพาะอยางยิ่งในยนี STARP ที่พบ

บริเวณที่มีความเกีย่วของกบัการเกาะติดกับเซลลตับ อีกทัง้ยงัพบวายนี STARP นั้นมีความ

หลากหลายของลําดับนวิคลีโอไทดต่ํา (polymorphism) ประกอบกับมีการศึกษาพบวา เมื่อใช

โปรตีน CSP และ TRAP รวมกันสามารถกระตุนภูมิตานทานตอการติดเชื้อมาลาเรียไดดีกวาการใช

โปรตีนชนิดใดชนิดหนึ่งเพียงอยางเดยีว (16) ดวยขอสนบัสนุนดงักลาวนัน้จึงไมนาจะเปนอุปสรรค

ของการนาํมาเปนองคประกอบของวัคซีนปองกันโรคมาลาเรีย หรืออาจจะนําไปใชรวมกับโปรตีน

ชนิดอื่นๆ เพื่อเพิ่มประสทิธิภาพของวัคซีนดังกลาวใหครอบคลุมเชื้อมาลาเรียไดดีมากยิง่ขึ้น ดงันั้น

การพบความหลากหลายของยีน STARP ในการศึกษานี้จึงเปนขอมูลพืน้ฐานที่สําคัญในการ

พัฒนาองคประกอบของวัคซนีจาก STARP ตอไป 
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ขอเสนอแนะ 

1. การศึกษาโดยใชจํานวนตัวอยางเชื้อมากขึ้นอาจทาํใหพบความหลากหลายของยีน STARP      

ไดมากยิ่งขึน้ หรือทําใหทราบขอบเขตของความหลากหลายไดดข้ึีนและอาจทาํใหการวิเคราะห

ความสัมพันธระหวางลาํดับนิวคลีโอไทดในแตละกลุมตวัอยางไดดียิ่งขึ้น อันจะเปนประโยชนใน

การเขาใจกลไกทางพันธกุรรมที่กอใหเกิดความหลากหลายดังกลาวตอไป            

2. การศึกษาเพื่อหาความสมัพันธของการตอบสนองของแอนติบอดีตอ STARP โดยเฉพาะบริเวณ 

Rp10 กับความสามารถในการปองกนัการติดเชื้อมาลาเรียในประเทศไทย หรือการใชโปรตีน

สังเคราะหที่ประกอบดวยโปรตีน STARP รวมกับโปรตีนชนิดอืน่ๆ จะมีสวนเพิม่ศักยภาพในการ

พัฒนาวัคซนีปองกันเชื้อมาลาเรียตอไปไดหรือไม   
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ภาคผนวก ก 
 

แสดงรหัสพนัธุกรรม (genetics code) 

 

Second Position  

 U C A G  

 

U 

UUU 

UUC         Phe 

UUA       Leu  

UUG 

UCU                

UCC          Ser  

UCA                 

UCG 

UAU        Tyr  

UAC                   

UAA*       Stop  

UAG*        Stop  

UGU      Cys  

UGC             

UGA*    Stop  

UGG           Trp 

U    

C     

A    

G 

 

C 

CUU         

CUC       Leu 

CUA         

CUG 

CCU             

CCC        Pro  

CCA          

CCG 

CAU            

CAC          His  

CAA          Gln 

CAG          

CGU 

CGC           Arg 

CGA 

CGG 

U    

C     

A    

G 

 

A 

AUU         

AUC        Ile 

AUA               

AUG+

ACU           

ACC         Thr  

ACA                

ACG 

AAU                 

AAC          Asn  

AAA          Lys  

AAG 

AGU 

AGC            Ser 

AGA            Arg 

AGG 

U    

C     

A    

G 

 

G 

GUU               

GUC       Val  

GUA             

GUG 

GCU               

GCC          Ala  

GCA               

GCG 

GAU               

GAC           Asp  

GAA         Glu 

GAG 

GGU 

GGC           Gly 

GGA 

GGG 

U    

C     

A    

G 

 

* chain termination, or “nonsense,” codon                                             
+ the initiator codon   
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ภาคผนวก ข 
แสดงรหัสและตัวยอสําหรับกรดอะมิโน 

 

Amino acid Three-letter abbreviation One-letter symbol 

Alanine 

Arginine 

Asparagine 

Aspartic acid 

Cysteine 

Glutamine 

Glutamic acid 

Glycine 

Histidine 

Isoleucine 

Leucine 

Lysine 

Methionine 

Phenylalanine 

Proline 

Serine 

Threonine 

Tryptophan 

Tyrosine 

Valine 

 

Ala 

Arg 

Asn 

Asp 

Cys 

Gln 

Glu 

Gly 

His 

Ile 

Leu 

Lys 

Met 

Phe 

Pro 

Ser 

Thr 

Trp 

Tyr 

val 

A 

R 

N 

D 

C 

Q 

E 

G 

H 

I 

L 

K 

M 

F 

P 

S 

T 

W 

Y 

V 
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ภาคผนวก ค 
 

                                             การเตรียมสารเคมี 
 

การเตรยีม 0.5 EDTA (pH 8.0) 
  EDTA    186.1 g .    

  double distilled water  800   ml. 

นําสวนผสมทัง้ 2 อยางนีม้ากวนดวย magnetic stirrer จนสารละลายเปนเนื้อ

เดียวกนั ปรับ pH ดวย NaOH ใหมีคา pH = 8 และปรับปริมาตรใหได 1 ลิตร ดวยน้าํกลั่น 

จากนั้นนําไปนึ่งฆาเชื้อดวยหมอนึง่ปลอดเชื้อ*  

 
การเตรยีม TBE buffer (10x)  
  Tris base    108 g. 

  Boric acid      55 g. 

  EDTA       7.4 g. 

 ปรับคา pH และปริมาตรใหเทากับ 8.3 และ 1 ลิตร จากนัน้จึงนําไปนึ่งดวยหมอ

นึ่งปลอดเชื้อเชนเดียวกัน* 

 
การเตรยีม marker 
  DNA marker       20 μl. 

  Dye       80 μl. 

  TE buffer               360 μl. 

 
การเตรยีม TE buffer (10x) 
  1 M Tris     800 ml. 

  0.5 M EDTA    200 ml. 

  ผสมใหเขากนัแลวนําไปนึ่งฆาเชื้อดวยหมอนึ่งปลอดเชือ้กอนทีจ่ะใช *
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การเตรยีม 1 M Tris (pH 7.8)  
  Tris base           121.1 g. 

  น้ํากลัน่               800 ml. 

 นําสวนผสมทัง้ 2 มาละลายใหเปนเนื้อเดยีวดวย magnetic stirrer จากนั้นปรับ 

pH ดวย HCl ใหมีคา pH เทากับ 7.4 และปรับปริมาตรใหเทากับ 1 ลิตร โดยใชน้ํากลั่น 

และนําไปนึง่ดวยหมอปลอดเชื้อกอนที่จะนาํไปใช * 

 
* ภายใตความดัน 15 ปอนดตอตารางนิว้ ที่อุณหภูมิ 121 องศาเซลเซยีส เปนเวลา 20 นาท ี  

 
การเตรยีม gel-loading buffers 
  bromophenol blue  0.25 g. 

  xylene cyanol FF   0.25 g. 

  glycerol in water      30 g. 

  ละลายในน้าํกลั่น โดยปรับปริมาตรใหเทากับ 1 ลิตร   
 
การเตรยีมส ีGiemsa (stock)  
  สี Giemsa (ผง)     25 g. 

    Absolute Methanol           1650 ml. 

  Glycerine            1650 ml. 

  บดผงสีกอน โดยคอยๆเติม glycerine ไปทีละนอยๆ จากนัน้นําไปอุนที่อุณหภูมิ 

55-60 องศาเซลเซียส พรอมกับเท glycerine ที่เหลือผสมใหเขากัน จากนัน้เติม absolute 

methanol ลงไปเขยาใหเขากัน และนําเอา stock solution นี้เก็บไวในขวดสีน้าํตาลประมาณ 1-3 

เดือน กอนนาํมาใชจะทําใหการยอมสีดีกวาใชในขณะทีเ่ตรียมเสร็จใหมๆ  
 
การเตรยีม buffer ยอมส ี(stock buffer)  
buffer I  Na2H2PO4.H2O   9.2 g. 

  น้ํากลัน่            1000 ml. 

Buffer II Na2HPO4   9.5 g. 

  น้ํากลัน่            1000 ml. 
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ภาคผนวก ง 
แสดง electrophoregram ของยีน STARP 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 



  

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

ภาคผนวก จ 
ขอมูลแสดงลําดับนิวคลีโอไทดของยนี STARP    

                      10         20         30         40         50         60         70         80         90        100                           
Tm3          ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
SK20         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
K59          ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
PN_18        ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
Tm_2         ATGATACATA TTTTTTATAA GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
S118         ATGATACATA TTTTTTATAA GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
Tm25         ATGATACATA TTTTTTATAA GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
Tm27         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
Tm21         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
MK109        ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
AF4          ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
AF1          ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
Tm_33        ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
S_151        ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
AF_5         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
A_83         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
CH7          ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
Tm9          ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
Tm23         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
Tm11         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
SK37         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
TD511        ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
SK1          ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
RB5          ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
MK32         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
CH13         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
CH1          ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
A99          ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
A100         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
T9\96        ATGATACATA TTTTTTATAA GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
B_91         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
AF3          ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
B82          ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
B_111        ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
B_112        ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
B_113        ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
B_114        ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
T137         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
Tm5          ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
Tm22         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
Tm24         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
Tm26         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
Tm32         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
Tm45         ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
TD505        ATGATACATA TTTTTTATAG GACAGCCATA TTTACTCTCT CAATCTGGAC AACACTGTTA TATTCTAATA AAAATTTAAA ATGTAATTTT TATTATAATA  
Clustal Co   ********** *********  ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** **********  
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* คือตําแหนงที่มีลําดับนิวคลีโอไทดเหมือนกนั  

- คือตําแหนงที่ไมมีลําดับนวิคลีโอไทด     



  

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  
                     110        120        130        140        150        160        170        180        190        200                   
Tm3          ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
SK20         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
K59          ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
PN_18        ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
Tm_2         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
S118         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
Tm25         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
Tm27         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
Tm21         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
MK109        ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
AF4          ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
AF1          ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
Tm_33        ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
S_151        ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
AF_5         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
A_83         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
CH7          ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
Tm9          ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
Tm23         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
Tm11         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
SK37         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
TD511        ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
SK1          ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
RB5          ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
MK32         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
CH13         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
CH1          ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
A99          ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
A100         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
T9\96        ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
B_91         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
AF3          ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
B82          ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
B_111        ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
B_112        ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
B_113        ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
B_114        ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
T137         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
Tm5          ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
Tm22         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
Tm24         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
Tm26         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
Tm32         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
Tm45         ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
TD505        ACAACAACTT ATCAACATAC GTTATAAAGC ATAACAGATT TTTATCAGAA TATCAATCGA ACTTTCTTGG TGGGGGATAT AGTGCAGCTT TAAAATTAGT  
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                     210        220        230        240        250        260        270        280        290        300                   
Tm3          AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
SK20         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
K59          AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
PN_18        AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
Tm_2         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
S118         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
Tm25         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
Tm27         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
Tm21         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
MK109        AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
AF4          AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
AF1          AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
Tm_33        AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
S_151        AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
AF_5         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
A_83         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
CH7          AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
Tm9          AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
Tm23         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
Tm11         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
SK37         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
TD511        AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
SK1          AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
RB5          AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
MK32         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
CH13         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
CH1          AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
A99          AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
A100         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
T9\96        AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
B_91         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
AF3          AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
B82          AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
B_111        AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
B_112        AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
B_113        AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
B_114        AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
T137         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
Tm5          AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
Tm22         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
Tm24         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
Tm26         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
Tm32         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
Tm45         AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
TD505        AAATAGTAAA AAATCCGGAA CAAATGTAAA TACAAAGTAT AATTCAGAAA ATACCAATAC AAATAATAAT ATACCAGAAA GTAGTAGTAC ATATACAAAT  
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                     310        320        330        340        350        360        370        380        390        400                   
Tm3          ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
SK20         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
K59          ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
PN_18        ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
Tm_2         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
S118         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
Tm25         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
Tm27         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
Tm21         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
MK109        ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
AF4          ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
AF1          ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
Tm_33        ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
S_151        ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
AF_5         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
A_83         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
CH7          ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
Tm9          ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
Tm23         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
Tm11         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
SK37         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
TD511        ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
SK1          ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
RB5          ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
MK32         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
CH13         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
CH1          ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
A99          ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
A100         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
T9\96        ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
B_91         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
AF3          ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
B82          ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
B_111        ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
B_112        ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
B_113        ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
B_114        ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
T137         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
Tm5          ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
Tm22         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
Tm24         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
Tm26         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
Tm32         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
Tm45         ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
TD505        ACAAGGTTAG CAGCAAATAA CAGTACAACT ACAAGCACTA CAAAAGTAAC AGATAATAAT AAAACAAATA TTAAATTAAC AGGAAACAAT AGTACAACTA  
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                     410        420        430        440        450        460        470        480        490        500                   
Tm3          TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
SK20         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
K59          TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
PN_18        TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
Tm_2         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
S118         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
Tm25         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
Tm27         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
Tm21         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
MK109        TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
AF4          TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
AF1          TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
Tm_33        TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
S_151        TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
AF_5         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
A_83         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
CH7          TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
Tm9          TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
Tm23         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
Tm11         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
SK37         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
TD511        TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
SK1          TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
RB5          TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
MK32         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
CH13         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
CH1          TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
A99          TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
A100         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
T9\96        TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
B_91         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
AF3          TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
B82          TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
B_111        TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
B_112        TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
B_113        TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
B_114        TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
T137         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
Tm5          TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
Tm22         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
Tm24         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
Tm26         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
Tm32         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
Tm45         TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
TD505        TAAATACAAA TTCAACAGAA AATACTAGTG CTACCAAAAA AGTAACCGAA AATGTTATTA CAAATCAAAT ATTAACAGGA AATAACAATA CAACCACAAA  
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                     510        520        530        540        550        560        570        580        590        600                   
Tm3          TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
SK20         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
K59          TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
PN_18        TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
Tm_2         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
S118         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
Tm25         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
Tm27         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
Tm21         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
MK109        TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
AF4          TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
AF1          TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
Tm_33        TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
S_151        TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
AF_5         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
A_83         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
CH7          TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
Tm9          TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
Tm23         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
Tm11         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
SK37         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
TD511        TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
SK1          TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
RB5          TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
MK32         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
CH13         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
CH1          TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
A99          TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
A100         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
T9\96        TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACAAATTCAA CAGAAAATAC TAGTGCTACC AAAAAAGTAA CCGAAAATGT TATTACAAAT  
B_91         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACAAATTCAA CAGAAAATAC TAGTGCTACC AAAAAAGTAA CCGAAAATGT TATTACAAAT  
AF3          TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
B82          TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
B_111        TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
B_112        TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
B_113        TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
B_114        TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
T137         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
Tm5          TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
Tm22         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
Tm24         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
Tm26         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
Tm32         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
Tm45         TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
TD505        TACATCCACG ACAGAACATA ATAATAATAT TAACACAAAT ACA------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
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                     610        620        630        640        650        660        670        680        690        700                   
Tm3          ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
SK20         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
K59          ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
PN_18        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
Tm_2         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
S118         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
Tm25         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
Tm27         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
Tm21         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
MK109        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
AF4          ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
AF1          ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
Tm_33        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
S_151        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
AF_5         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
A_83         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
CH7          ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
Tm9          ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
Tm23         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
Tm11         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
SK37         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
TD511        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
SK1          ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
RB5          ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
MK32         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
CH13         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
CH1          ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
A99          ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
A100         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
T9\96        CAAATATTAA CAGGAAATAA CAATACAACC ACAAATACAT CCACGACAGA ACATAATAAT AATATTAACA CAAATACAAA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
B_91         CAAATATTAA CAGGAAATAA CAATACAACC ACAAATACAT CCACGACAGA ACATAATAAT AATATTAACA CAAATACAAA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
AF3          ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
B82          ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
B_111        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
B_112        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
B_113        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
B_114        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
T137         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
Tm5          ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
Tm22         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
Tm24         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
Tm26         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
Tm32         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
Tm45         ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
TD505        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --------AA TTCAACAGAT AATAGTAATA  
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                     710        720        730        740        750        760        770        780        790        800                   
Tm3          CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
SK20         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
K59          CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
PN_18        CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
Tm_2         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
S118         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
Tm25         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
Tm27         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
Tm21         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
MK109        CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
AF4          CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
AF1          CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
Tm_33        CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
S_151        CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
AF_5         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
A_83         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
CH7          CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
Tm9          CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
Tm23         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
Tm11         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
SK37         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
TD511        CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
SK1          CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
RB5          CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
MK32         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
CH13         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
CH1          CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
A99          CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
A100         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
T9\96        CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
B_91         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
AF3          CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
B82          CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
B_111        CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
B_112        CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
B_113        CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
B_114        CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
T137         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
Tm5          CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
Tm22         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
Tm24         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
Tm26         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
Tm32         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
Tm45         CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
TD505        CTAATACAAA TTTAACCGAT AATACTTCTA CAACTAAAAA GTTGACTGAT AATATAAACA CAACACAAAA TTTAACAACA AGTACTAATA CAACTACAGT  
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                     810        820        830        840        850        860        870        880        890        900                   
Tm3          ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
SK20         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
K59          ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
PN_18        ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
Tm_2         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
S118         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
Tm25         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
Tm27         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
Tm21         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
MK109        ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
AF4          ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
AF1          ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
Tm_33        ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
S_151        ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
AF_5         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
A_83         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
CH7          ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
Tm9          ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
Tm23         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
Tm11         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
SK37         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
TD511        ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
SK1          ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
RB5          ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
MK32         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
CH13         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
CH1          ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
A99          ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
A100         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
T9\96        ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
B_91         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
AF3          ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
B82          ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
B_111        ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
B_112        ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
B_113        ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
B_114        ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
T137         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
Tm5          ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
Tm22         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
Tm24         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
Tm26         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
Tm32         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
Tm45         ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
TD505        ATCAACCGAT AATAATAATA TAAATACAAA ACCCATTGAT AATAATAACA CAGATATAAA ATCGACAGAT AATTATAACA CAGGCACAAA GGAAACAGAT  
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                     910        920        930        940        950        960        970        980        990        1000                  
Tm3          AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
SK20         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
K59          AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
PN_18        AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
Tm_2         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
S118         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
Tm25         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
Tm27         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
Tm21         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
MK109        AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
AF4          AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
AF1          AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
Tm_33        AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
S_151        AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
AF_5         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
A_83         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
CH7          AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
Tm9          AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
Tm23         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
Tm11         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
SK37         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
TD511        AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
SK1          AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
RB5          AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
MK32         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
CH13         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
CH1          AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
A99          AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
A100         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
T9\96        AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
B_91         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
AF3          AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
B82          AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
B_111        AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
B_112        AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
B_113        AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
B_114        AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
T137         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
Tm5          AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
Tm22         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
Tm24         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
Tm26         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
Tm32         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
Tm45         AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
TD505        AATAAGAACA CAGACATAAA AGCAACAGAC AATAATAATA TTACAACAAC CACGGATAAT ACTAATACAA ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA  
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                     1010       1020       1030       1040       1050       1060       1070       1080       1090       1100                  
Tm3          ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
SK20         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
K59          ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
PN_18        ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
Tm_2         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
S118         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
Tm25         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
Tm27         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
Tm21         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
MK109        ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
AF4          ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
AF1          ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
Tm_33        ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
S_151        ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
AF_5         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
A_83         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
CH7          ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
Tm9          ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
Tm23         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
Tm11         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
SK37         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
TD511        ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
SK1          ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
RB5          ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
MK32         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
CH13         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
CH1          ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
A99          ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
A100         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
T9\96        ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
B_91         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
AF3          ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
B82          ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
B_111        ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
B_112        ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
B_113        ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
B_114        ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
T137         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
Tm5          ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
Tm22         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
Tm24         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
Tm26         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
Tm32         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
Tm45         ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
TD505        ATGTAATATC AACAGATAAT AGTAAAACAA ATACAATATC AACAGATAAT GATAATGCAG ATACAATATT AACAGATAAT GATAATAATA CAGATATAAT  
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                     1110       1120       1130       1140       1150       1160       1170       1180       1190       1200                  
Tm3          ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
SK20         ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
K59          ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
PN_18        ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
Tm_2         ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
S118         ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
Tm25         ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
Tm27         ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
Tm21         ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
MK109        ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
AF4          ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
AF1          ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
Tm_33        ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
S_151        ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
AF_5         ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
A_83         ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
CH7          ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
Tm9          ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
Tm23         ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
Tm11         ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
SK37         ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
TD511        ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
SK1          ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
RB5          ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
MK32         ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
CH13         ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
CH1          ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
A99          ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
A100         ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
T9\96        ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
B_91         ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
AF3          ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
B82          ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
B_111        ATTAACAGAT AATAATAATA CAAATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
B_112        ATTAACAGAT AATAATAATA CAAATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
B_113        ATTAACAGAT AATAATAATA CAAATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
B_114        ATTAACAGAT AATAATAATA CAAATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
T137         ATTAACAGAT AATAATAATA CAAATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
Tm5          ATTAACAGAT AATAATAATA CAAATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
Tm22         ATTAACAGAT AATAATAATA CAAATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
Tm24         ATTAACAGAT AATAATAATA CAAATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
Tm26         ATTAACAGAT AATAATAATA CAAATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
Tm32         ATTAACAGAT AATAATAATA CAAATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
Tm45         ATTAACAGAT AATAATAATA CAAATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
TD505        ATTAACAGAT AATAATAATA CAGATACAAT ATCAACAGAT AATGATAATG CAGATACAAA AGCAACAGAT AATAATAATA ATACAAATAC AAAAGCAACA  
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Tm3          GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
SK20         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
K59          GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
PN_18        GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
Tm_2         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
S118         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
Tm25         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
Tm27         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
Tm21         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
MK109        GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
AF4          GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
AF1          GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
Tm_33        GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
S_151        GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
AF_5         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
A_83         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
CH7          GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
Tm9          GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
Tm23         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
Tm11         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
SK37         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
TD511        GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
SK1          GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
RB5          GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
MK32         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
CH13         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
CH1          GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
A99          GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
A100         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
T9\96        GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACAAA TACAAAAGCA ACAGATAATA  
B_91         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~  
AF3          GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~  
B82          GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~  
B_111        GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~  
B_112        GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~  
B_113        GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~  
B_114        GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~  
T137         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~  
Tm5          GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~  
Tm22         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~  
Tm24         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~  
Tm26         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~  
Tm32         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~  
Tm45         GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~  
TD505        GATAATAATA ATACAAAAAT AATATCACCA GATAATAATA ATACAAAAAC AACATCAACA GATAATAATA ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~  
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Tm3          ATAATACAAA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
SK20         ATAATACAAA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
K59          ATAATACAAA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
PN_18        ATAATACAAA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
Tm_2         ATAATACAAA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
S118         ATAATACAAA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
Tm25         ATAATACAAA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
Tm27         ATAATACAAA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
Tm21         ATAATACAAA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
MK109        ATAATACAAA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
AF4          ATAATACAAA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
AF1          ATAATACAAA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
Tm_33        ATAATACAAA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
S_151        ATAATACAAA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
AF_5         ATAATACAAA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
A_83         ATAATACAAA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
CH7          ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~AA AACAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
Tm9          ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~AA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
Tm23         ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~AA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
Tm11         ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~AA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
SK37         ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~AA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
TD511        ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~AA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
SK1          ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~AA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
RB5          ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~AA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
MK32         ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~AA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
CH13         ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~AA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
CH1          ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~AA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
A99          ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~AA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
A100         ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~AA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
T9\96        ATAATACA~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~~~ ~~~~~~~~AA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
B_91         ~~~~~~~~AA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
AF3          ~~~~~~~~AA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
B82          ~~~~~~~~AA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
B_111        ~~~~~~~~AA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
B_112        ~~~~~~~~AA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
B_113        ~~~~~~~~AA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
B_114        ~~~~~~~~AA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
T137         ~~~~~~~~AA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
Tm5          ~~~~~~~~AA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
Tm22         ~~~~~~~~AA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
Tm24         ~~~~~~~~AA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
Tm26         ~~~~~~~~AA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
Tm32         ~~~~~~~~AA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
Tm45         ~~~~~~~~AA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
TD505        ~~~~~~~~AA AATAATATCA CCAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA  
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Tm3          AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
SK20         AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
K59          AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
PN_18        AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
Tm_2         AACAATATCA AACGATAATA ATAATACA-- ---------- ---------- --------AA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
S118         AACAATATCA AACGATAATA ATAATACA-- ---------- ---------- --------AA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
Tm25         AACAATATCA AACGATAATA ATAATACA-- ---------- ---------- --------AA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
Tm27         AACAATATCA AACGATAATA ATAATACA-- ---------- ---------- --------AA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
Tm21         AACAATATCA AACGATAATA ATAATACA-- ---------- ---------- --------AA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
MK109        AACAATATCA AACGATAATA ATAATACA-- ---------- ---------- --------AA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
AF4          AACAATATCA AACGATAATA ATAATACA-- ---------- ---------- --------AA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
AF1          AACAATATCA AACGATAATA ATAATACA-- ---------- ---------- --------AA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
Tm_33        AACAATATCA AACGATAATA ATAATACA-- ---------- ---------- --------AA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
S_151        AACAATATCA AACGATAATA ATAATACA-- ---------- ---------- --------AA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
AF_5         AACAATATCA AACGATAATA ATAATACA-- ---------- ---------- --------AA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
A_83         AACAATATCA AACGATAATA ATAATACA-- ---------- ---------- --------AA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
CH7          AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
Tm9          AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
Tm23         AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
Tm11         AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
SK37         AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
TD511        AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
SK1          AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
RB5          AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
MK32         AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
CH13         AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
CH1          AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
A99          AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
A100         AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
T9\96        AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
B_91         AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
AF3          AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
B82          AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
B_111        AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
B_112        AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
B_113        AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
B_114        AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
T137         AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
Tm5          AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
Tm22         AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
Tm24         AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
Tm26         AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
Tm32         AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
Tm45         AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
TD505        AACAATATCA ACAGATAATA ATAATACAAA AACAATATCA AACGATAATA ATAATACAAA TACAATATCA ACAGATAATA ATAATAATAA TACAAACCAA  
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Tm3          TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
SK20         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
K59          TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
PN_18        TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
Tm_2         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
S118         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
Tm25         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
Tm27         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
Tm21         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
MK109        TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
AF4          TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
AF1          TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
Tm_33        TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
S_151        TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
AF_5         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
A_83         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
CH7          TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
Tm9          TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
Tm23         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
Tm11         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
SK37         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
TD511        TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
SK1          TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
RB5          TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
MK32         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
CH13         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
CH1          TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
A99          TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
A100         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
T9\96        TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
B_91         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
AF3          TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
B82          TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
B_111        TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
B_112        TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
B_113        TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
B_114        TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
T137         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
Tm5          TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
Tm22         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
Tm24         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
Tm26         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
Tm32         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
Tm45         TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
TD505        TATGTCTTTG CTAACAATTA TAATGAAACA ACTTCTGATG ATGAACTAAA TAAAGATTCC TGTGATTATT CAGAAGAAAA AGAAAATATA AAATCAATGA  
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Tm3          TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
SK20         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
K59          TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
PN_18        TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
Tm_2         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
S118         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
Tm25         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
Tm27         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
Tm21         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
MK109        TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
AF4          TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
AF1          TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
Tm_33        TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
S_151        TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
AF_5         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
A_83         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
CH7          TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
Tm9          TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
Tm23         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
Tm11         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
SK37         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
TD511        TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
SK1          TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
RB5          TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
MK32         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
CH13         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
CH1          TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
A99          TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
A100         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
T9\96        TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
B_91         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
AF3          TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
B82          TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
B_111        TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
B_112        TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
B_113        TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
B_114        TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
T137         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
Tm5          TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
Tm22         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
Tm24         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
Tm26         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
Tm32         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
Tm45         TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
TD505        TTAACGCTTA TTTAGACAAG TTAGATTTAG AAACTGTTCG TAAAATACAT TCAGATATAA GTACATGTAT TGAAAAAAAA AATAATCCTA GGAATCAAAT  
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Tm3          AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
SK20         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
K59          AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
PN_18        AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
Tm_2         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
S118         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
Tm25         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
Tm27         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
Tm21         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
MK109        AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
AF4          AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
AF1          AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
Tm_33        AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
S_151        AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
AF_5         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
A_83         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
CH7          AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
Tm9          AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
Tm23         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
Tm11         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
SK37         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
TD511        AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
SK1          AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
RB5          AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
MK32         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
CH13         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
CH1          AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
A99          AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
A100         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
T9\96        AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
B_91         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
AF3          AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
B82          AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
B_111        AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
B_112        AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
B_113        AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
B_114        AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
T137         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
Tm5          AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
Tm22         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
Tm24         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
Tm26         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
Tm32         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
Tm45         AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
TD505        AACACATTTA AACAATTTAA AAAATATGTA TAATATAATT AAATTTATAG TGGTTATATA TATTGCTTTT AATTGGAGTG AAGTAATATA TAAATATGTA  
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             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....| 
                     1810       1820       1830       1840              
Tm3          GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
SK20         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
K59          GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
PN_18        GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
Tm_2         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
S118         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
Tm25         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
Tm27         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
Tm21         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
MK109        GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
AF4          GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
AF1          GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
Tm_33        GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
S_151        GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
AF_5         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
A_83         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
CH7          GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
Tm9          GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
Tm23         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
Tm11         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
SK37         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
TD511        GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
SK1          GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
RB5          GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
MK32         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
CH13         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
CH1          GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
A99          GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
A100         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
T9\96        GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
B_91         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
AF3          GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
B82          GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
B_111        GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
B_112        GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
B_113        GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
B_114        GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
T137         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
Tm5          GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
Tm22         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
Tm24         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
Tm26         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
Tm32         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
Tm45         GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
TD505        GGAAAATTAA TTTTAGCTTT TGCTTTATAT ATGTTAATTA AT--- 
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ประวัติผูเขียนวิทยานิพนธ 
 

 นายเกรียงไกร   การชัยศร ี เกิดเมื่อวนัที ่ 6 พฤษภาคม 2526 จังหวัดกรุงเทพมหานคร 

สําเร็จการศึกษาปริญญาตรีวิทยาศาสตรบัณฑิต สาขาชีววทิยา คณะวิทยาศาสตร มหาวิทยาลยั

ศรีนครินทรวิโรฒ ในปการศึกษา 2547 และเขาศึกษาตอในหลักสูตรวิทยาศาสตรมหาบัณฑติ 

สาขาวิชาปรสติวิทยาทางการแพทย ภาควิชาปรสิตวทิยา คณะแพทยศาสตร  จุฬาลงกรณ

มหาวิทยาลยั ในปการศึกษา 2548 
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