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 วิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการจากโมเลกุลตัวรับชนิดโทลล มีความสําคัญ
ในการสงสัญญาณเพื่อกระตุนใหเกิดกระบวนการตอบสนองตอเชื้อโรค และสิ่งแปลกปลอมที่เขาสู
รางกายของสิ่งมีชีวิต ในสวนของกระบวนการเอโพพโทสิสเปนกระบวนการที่มีความสําคัญใน
กระบวนการกอเกิดรูปรางเปนเนื้อเยื่อ และพัฒนาโครงสรางในตัวออน ของคนและสัตวหลายเซลล 
 งานวิจัยน้ีเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนในวิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของ
กระบวนการจากโมเลกุลตัวรับชนิดโทลล (89 โปรตีน) และกระบวนการเอโพพโทสิสของคน (83 
โปรตีน) จากฐานขอมูลของ Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes (KEGG) กับฐานขอมูล
โปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด ที่มีการศึกษารหัสจีโนมแลว ไดแก Caenorhabditis 
briggsae, Caenorhabditis elegans, Anopheles gambiae, Apis mellifera, Drosophila 
melanogaster และ Drosophila pseudoobscura  โดยใชโปรแกรม BLASTP เวอรชัน 2.2.13 ใน
การเปรียบเทียบ สําหรับผลของ E-value ที่ไดจากการใชโปรแกรม BLASTP เวอรชัน 2.2.13 ใน
การเปรียบเทียบ จะตัดคาที่มากกวา 10-4 ออก และใชโปรตีนที่มีคา E-value 3 อันดับสูงสุดของคนที่
เปรียบเทียบกับสัตวไมมีกระดูกสันหลังมาทํา Multiple sequence alignment โดยใชโปรแกรม 
PROBCONS เวอรชัน 1.1  และโปรแกรม ClustalQt เวอรชัน 1.5a และทํา Phylogenetics 
analysis โดยใชโปรแกรม PHYLIP เวอรชัน 3.67 เพ่ือยืนยันผลการเปรียบเทียบจากโปรแกรม 
BLASTP เวอรชัน 2.2.13 
 ผลการวิจัยพบวา มีโปรตีนจํานวน 48-51 ชนิด และ 54-61 ชนิด ของคน ที่มีลําดับกรดอะมิ
โนคลายกับของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด ในวิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการ
จากโมเลกุลตัวรับชนิดโทลล และกระบวนการเอโพพโทสิส ตามลําดับ และพบวามีโปรตีนจํานวน 
39-41 ชนิด และ 22-29 ชนิด จากวิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการจากโมเลกุลตัวรับ
ชนิดโทลล และกระบวนการเอโพพโทสิส ตามลําดับ ของคน หายไปจากสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 
ชนิด ซึ่งสามารถนําขอมูลที่ไดมาสรุปเปนแผนภาพแสดงวิถีการสงผานสัญญานภายในเซลลใน
กระบวนการทั้งสองของสัตวไมมีกระดูกสันหลังอีกดวย 
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   Toll-mediated and apoptosis signal transduction pathways are important for human 
and animals alike.  They play roles in morphogenesis and body development as well as 
signaling for defense responses against infectious pathogens.  
   We are interested in comparing these signal transduction pathways between 
human and a group of invertebrates whose genome sequences have already been 
published.  We used BLASTP program (BLAST version 2.2.13) to query 83 human protein 
sequences from apoptosis and query 89 human protein sequences from Toll pathways with 
all proteins predicted from the whole genomes of Caenorhabditis briggsae, Caenorhabditis 
elegans, Anopheles gambiae, Apis mellifera, Drosophila melanogaster and Drosophila 
pseudoobscura  with the E-value cut off of 10-4.  Top 3 ranked proteins by E-values for 
each human protein from each invertebrate species returned from the program were then 
used to conduct multiple sequence alignment (MSA) by PROBCONS (version 1.1), 
ClustalQt (Version 1.5a) and phylogenetics analysis by PHYLIP (version 3.67). 
   Our result suggested the list of invertebrate proteins, 48-51 and 54-61 proteins, 
which are encoded by orthologous genes corresponding to Toll and apoptosis pathways of 
human, respectively.  Moreover, 39-41 proteins were missing in invertebrates' Toll pathway 
and 22-29 were missing from apoptosis pathway when compared to the human based 
reference schemes.  We then created biochemical maps comparing invertebrate versions of 
the two pathways with the known human pathways.  Our consensus map of the two 
pathways should be useful for further study relevant reactions of other invertebrate species 
whose genome sequences are not yet available.  
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 ปริญญานิพนธฉบับนี้สําเร็จลุลวงไดดวยดี ดวยความกรุณาอยางสูงจาก อาจารยที่ปรึกษา
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บุรชัย   สนธยานนท ที่ไดใหความรู คําแนะนํา คําปรึกษา และขอแกไขปญหาตางๆ ที่เปนประโยชน
ในการทําปริญญานิพนธจนสําเร็จเปนที่เรียบรอย ขอขอบพระคุณ ผูชวยศาสตราจารย ดร.สิริธร  
สโมสร และรองศาสตราจารย ดร. ตวงพร  สุทธิพงษชัย ที่สละเวลาเปนกรรมการสอบ และไดให
คําแนะนําตลอดจนตรวจแกไขปริญญานิพนธ ขอขอบพระคุณ อาจารยทุกทานของภาควิชาเคมี 
คณะวิทยาศาสตร มหาวิทยาลัยศรีนครินทรวิโรฒ ที่ไดใหความรู รวมทั้งแนวคิด ตลอดจนขอคิดเห็น
ตางๆ ที่เปนประโยชนตอกาศึกษาวิจัยในครั้งน้ี ขอขอบคุณ คุณอลิษา วิลันโท ที่สอนวิธีการใช
โปรแกรม BLASTP เวอรชัน 2.2.13 ในการวิจัยแกขาพเจา ขอขอบพระคุณ ศูนยพันธุวิศวกรรม 
และเทคโนโลยีชีวภาพแหงชาติ ที่อนุเคราะหทุนในการทําวิจัยในครั้งนี้  
  ขอบคุณเพ่ือนรวมรุน พ่ีทิพยวรรณ พ่ีนันทกานต พ่ีพัชรี ที่เปนกําลังใจ คอยใหคําปรึกษา 
และชวยเหลือกันตลอดมา อีกทั้งเพ่ือนๆ พ่ีๆ นองๆ ภาควิชาเคมีทุกคน สําหรับน้ําใจไมตรี และ
ความปราถนาดีที่มีให 
 ทายสุดนี้ ขาพเจาขอนอมรําลึกถึงพระคุณบิดามารดา ผูมีพระคุณทุกทาน ที่ใหความรัก 
ความเขาใจ ความเอาใจใส ความอบอุน และทุนการศึกษา ตลอดจนเปนกําลังใจอันยิ่งใหญของ
ขาพเจามาโดยตลอด 
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งานวิจัยนี้ไดรับทุนอุดหนุนการวิจัย 
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สํานักงานพัฒนาวิทยาศาสตร และเทคโนโลยีแหงชาต ิ

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



สารบัญ 
 
บทที ่            หนา 
       1 บทนํา................................................................................................................    1 
 บทนําทัว่ไป………………………………………………………………...……….    1 
 เอกสาร และงานวิจัยที่เกี่ยวของ.......................................................................    3 
  ระบบภูมิคุมกนั...........................................................................................    3 

    กระบวนการจากโมเลกุลตวัรับชนิดโทลล.....................................................    4 
    กระบวนการเอโพพโทสิส.............................................................................    8 
    ชีวสารสนเทศศาสตร…………………………………………………………..   15 
    งานวิจัยที่เกี่ยวของ………………………………………………………………   24 

 วัตถุประสงค....................................................................................................   29 
 ความสําคัญของการศึกษาวจัิย…………………………………………………….   29 
 ขอบเขตของการวิจัย.......................................................................................   29 
 นิยามศัพทเฉพาะ...........................................................................................   30 
 
       2 วัสดุ และวิธีการทดลอง...............................................................................   31 
 วัสดุ และอุปกรณที่ใชในการทดลอง................................................................   31 

 วิธีการ และขัน้ตอนการทดลอง.......................................................................   32 
  รวบรวมขอมูลเกี่ยวกับวิถกีารสงผานสัญญาณภายในเซลลของ 

     กระบวนการจากโมเลกุลตวัรับชนิดโทลล กระบวนการเอโพพโทสิส 
   ของคน และฐานขอมูลโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด.........   34 
  เปรียบเทียบลาํดับกรดอะมิโนกับฐานขอมูลโปรตีนสตัว 
     ไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด โดยใชโปรแกรม BLASTP เวอรชัน 2.2.13..   38 
    ยืนยันผลการเปรียบเทยีบดวยวธิีการ Multiple sequence alignment  
     โดยโปรแกรม PROBCONS เวอรชัน 1.1............................................   39 
    ยืนยันผลการเปรียบเทยีบดวยวธิ ีPhylogenetic analysis  
     ดวยโปรแกรม PHYLIP เวอรชัน 3.67……………………………………   40 
    เสนอรายชื่อ และจํานวนของโปรตีนที่พบ และไมพบใน 
     สัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด……………………………………………   41 
    เสนอแผนภาพแสดงวิถีการสงผานสัญญาณภายในเซลลของ 
    กระบวนการจากโมเลกุลตวัรับชนิดโทลล และกระบวนการเอโพพโทสิส 
     ของสัตวไมมีกระดูกสันหลงั 6 ชนิด………………………………………   42 



สารบัญ (ตอ) 
 
บทที ่            หนา 
       3 ผลการทดลอง................................................................................................   43 
 ผลการศึกษาขอมูลลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนของคน……………………….   43 
  ผลการศึกษาขอมูลลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนในวิถกีาร 
   สงผานสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการจากโมเลกุล 

   ตัวรบัชนิดโทลลของคน..…………………………………….………..   43 
  ผลการศึกษาลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนในวิถีการสงผาน 

    สัญญาณภายในเซลลของกระบวนการเอโพพโทสิสของคน…………   50 
 ผลการศึกษา และรวบรวมฐานขอมูลโปรตีนของ 
           สัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด................................................................   57 
          ผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนในคน  
           กับฐานขอมูลโปรตีนของสตัวไมมีกระดกูสันหลัง 6 ชนิด  
           โดยใชโปรแกรม BLASTP เวอรชัน 2.2.13…………………………………   58 
          การยืนยันผลการเปรียบเทยีบลําดับกรดอะมิโน ของโปรตีนในคน  
           กับโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด ดวยวิธ ี 
           Multiple sequence alignment โดยโปรแกรม PROBCONS เวอรชัน 1.1…   65 
          การยืนยันผลการเปรียบเทยีบลําดับกรดอะมิโน ของโปรตีนในคน  
           กับโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด ดวย 
           วิธ ีPhylogenetic analysis โดยโปรแกรม PHYLIP เวอรชัน 3.67……….   73 
 
       4 อภิปรายผลการทดลอง........................................................................ ....   79 
 
บรรณานุกรม.........................................................................................................   97 
 
ภาคผนวก..............................................................................................................   102 
 
ประวตัิยอผูวิจัย.....................................................................................................   136 

 
 
 
 



บัญชตีาราง 
 

ตาราง            หนา 
 

       1 แสดงโมเลกุลตวัรับชนิดโทลลของสัตวเลี้ยงลูกดวยนม  
    และลิแกนดที่จําเพาะกับโมเลกุลตวัรับชนิดโทลลแตละชนิด...........................   6 

       2 กลุมโปรแกรมยอยของโปรแกรม BLAST…………………………………….......  20 
       3 แสดงความหมายของสัญลักษณที่ปรากฎในแผนภาพแสดง 

    วิถีการสงผานสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการจากโมเลกุล 
    ตัวรับชนิดโทลลของคน..............................................................................  45 

       4 แสดงโปรตีน 89 ชนิด ซึ่งเกี่ยวของกับวิถีการสงผานสัญญาณภายในเซลล 
    ของกระบวนการจากโมเลกุลตัวรับชนิดโทลลของคน……………………….… 46-49 

       5 แสดงโปรตีน 83 โปรตีนที่เกี่ยวของในวิถีการสงผานสัญญาณภายในเซลล 
    ของกระบวนการเอโพพโทสิสของคน………………………………………..…. 53-56 

       6 ฐานขอมูลโปรตีนที่ใชในการเปรียบเทียบของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด…… 57 
       7 แสดงตัวอยางของผลสรุปจากการเปรียบเทียบโปรตีนของคน (TLR1)  

    ในวิถีการสงผานสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการจากโมเลกุลตัว 
    รับชนิดโทลล กับโปรตีนของ Drosophila melanogaster จากฐานขอมูล  
    โดยโปรแกรม BLASTP เวอรชัน 2.2.1………………………………………..  59 

       8 ตารางแสดงความหมายของคาที่ไดจากการเปรียบเทียบโดยโปรแกรม  
    BLASTP เวอรชัน 2.2.13...........................................................................  60 

       9 แสดงรายชื่อโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลงัที่มีลําดับกรดอะมิโน 
    คลายคลึงมากที่สุด เม่ือเปรียบเทียบกบัลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน 
    ในวิถีการสงผานสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการจากโมเลกุล 
    ตัวรับชนิดโทลลของคน………………..………………………………………. 61-62 

      10 แสดงรายชื่อโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลงัที่มีลําดับกรดอะมิโน 
     คลายคลึงมากที่สุด เม่ือเปรียบเทียบกบัลําดับกรดอะมิโนของ 
     โปรตีนในวิถีการสงผานสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการ 
      เอโพพโทสิสของคน................................................................................... 63-64 
 
 
 
 



บัญชตีาราง (ตอ) 
 

ตาราง            หนา 
 

       11 แสดงตัวอยางของผลสรุปจากการเปรียบเทียบโปรตีนของคน (TLR1)  
      ในวิถีการสงผานสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการจากโมเลกุล 
      ตัวรับชนิดโทลล กับโปรตีนของ Drosophila melanogaster  
      คือ CG5528-PA, CG6890-PA และ CG5490-PB โดยโปรแกรม BLASTP   

        เวอรชัน 2.2.13 เพ่ือพิจารณาความสอดคลองกันกับ Phylogram  
      จากโปรแกรม PHYLIP เวอรชัน 3.67………………………………………  73 

       12 แสดงผลการยืนยนัการเปรียบเทียบลําดบักรดอะมิโนของโปรตีน 
      ในวิถีการสงผานสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการจากโมเลกุล 
      ตัวรับชนดิโทลลของคน กับโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลงั 6 ชนิด  
      จากโปรแกรม BLASTP เวอรชัน 2.2.13 ดวยวิธ ีPhylogenetic analysis  

        โดยโปรแกรม PHYLIP เวอรชัน 3.67……………………………………… 75-76 
       13 แสดงผลการยืนยนัการเปรียบเทียบลําดบักรดอะมิโนของโปรตีนใน 

      วิถีการสงผานสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการเอโพพโทสิสของคน  
      กับโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด จากโปรแกรม BLASTP  
      เวอรชัน 2.2.13 ดวยวธิ ีPhylogenetic analysis โดยโปรแกรม PHYLIP  
      เวอรชัน 3.67………………………………………………………………… 77-78 

       14 แสดงจํานวน และรายชื่อโปรตีนในวิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของ 
      กระบวนการจากโมเลกุลตัวรับชนิดโทลลของคน ที่ไมพบใน 
      สัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด……………………………………………… 19-80 

       15 แสดงจํานวน และรายชื่อโปรตีนในวิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของ 
      กระบวนการเอโพพโทสิสของคน ที่ไมพบในสัตวไมมี 
      กระดูกสันหลัง 6 ชนิด………………………………………………………. 83-84 

 
 
 
 
 
 
 



บัญชีภาพประกอบ 
 

ภาพประกอบ          หนา 
 
       1 แสดงโครงสรางของโมเลกุลตวัรบัชนิดโทลลบนผิวเซลล.................................   5 
       2 แสดงภาพรวมของการเปลี่ยนแปลงของโมเลกุลตวัรับที่สําคัญในการสงสัญญาณ 
   หลังจากโมเลกุลตัวรบัชนดิโทลลถูกกระตุนจากลิแกนด..............................   7 
       3 แสดงการสงผานสัญญาณจากโมเลกุลตัวรบัชนิดโทลลมายงั Adapter และผลของ 
      การสงผานสัญญาณจาก Adapter………………………….…………..….…   8 
       4 แสดงลักษณะการเปลี่ยนแปลงทางโครงสรางรูปรางของเซลลโดยกระบวนการ 
       เอโพพโทสิส และกระบวนการเน็คโครสิส.................................................  10 
       5 แสดงโครงสรางของ Domain ของเอนไซมคาสเพส ระหวางการเกิดกระบวนการ 
         โปรตีโอไลสิส..........................................................................................  11 
       6 แสดงโครงสรางตัวอยางของ Death receptor TNF-R1.................................  12 
       7 แสดง Extrinsic apoptosis pathways (Death receptor pathway.................  13 
       8 แสดง Intrinsic apoptosis pathways………………………………………….  14 
       9 แสดงความสมดุลระหวาง Cell survival และ Cell death..............................  14 
       10 แสดง PHYLIP format ของโปรตีน TLR1 ซึ่งเปนโปรตีนในวิถีการ 
    สงสัญญาณของกระบวนการจากโมเลกุลตวัรับชนิดโทลล  
    และ โปรตีนของ Anopheles gambiae (ANGP25661 ANGP29611  
    และANGP29576)………………………………………………………… 17-19 
       11 แสดงตัวอยาง Phylogenetic tree และองคประกอบของ  
    Phylogenetic tree...............................................................................  22 
       12 แสดง ตัวอยางของ Phylogenetic tree แบบ Rooted tree และ  
    Unrooted tree................................................................................... .  23 
       13 แสดงขั้นตอนการดําเนินงาน…………………………………………………  33 
       14 แสดงขั้นตอนหลักของการสืบคนขอมูล โดยใชเว็บไซต  
     http://www.genome.jp ....................................................................  35-36 
       15 แสดงการใชโปรแกรม Crimson editor ในการจัดรูปแบบ…………………   37 
       16 แสดงภาพรวมของวิธีการการใชโปรแกรม BLASTP เวอรชัน 2.2.13…….    38 
       17 แสดงตัวอยาง FastA format ของโปรตีนของคน (AKT1) และ 
     โปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง (ANGP19348, ANGP22036  
     และANGP8680)………………..………………………………………  39-40 

http://www.genome.jp/


บัญชีภาพประกอบ (ตอ) 
 

ภาพประกอบ          หนา 
 
       18 แสดงวิถีการสงผานสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการจากโมเลกุล 
     ตัวรับชนิด โทลลของคน จากฐานขอมูล KEGG.................................   44 
       19 แสดงขอมูลของลําดับกรดอะมิโน 786 Amino acid ของโปรตีน TLR1 จาก 
        ฐานขอมูล KEGG……………………………………..…………………  50      
       20 แสดงวิถีการสงผานสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการเอโพพโทสิสของคน  
          จากฐานขอมูล KEGG……………..……………………………………   51 
       21 แสดงขอมูลของลําดับกรดอะมิโน 277 Amino acid ของโปรตีน CASP3 จาก 
          ฐานขอมูล KEGG……………………………..………………………..   56 
       22 ผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน TLR1 ในกระบวนการสงผาน 
        สัญญาณภายในเซลลของกระบวนการจากโมเลกุลตวัรับชนิดโทลลของคน  
     กับโปรตีนของ Drosophila melanogaster (CG6890-PA, CG5528-PA  
     และ CG5490-PB) ดวยวิธ ีMultiple sequence alignment  
     โดยโปรแกรม PROBCONS…………………………….…………….  68-70 
       23 ผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน IL1R1 ในกระบวนการสงผาน 
        สัญญาณภายในเซลลของกระบวนการเอโพพโทสิสของคน กับโปรตีนของ  
      Drosophila melanogaster (CG16857-PA, CG7121-PA และ  
     CG5490-PB) ดวยวิธ ีMultiple sequence alignment โดยโปรแกรม  
     PROBCONS เวอรชัน 1.1................................................................  70-72 
       24 แสดง Phylogram จากโปรแกรม PHYLIP เวอรชัน 3.67 ซึ่งแสดงความสัมพันธ 
        ของโปรตีนของคน (TLR1) ในวิถีการสงผานสัญญาณภายในเซลลของ 
     กระบวนการจากโมเลกุลตัวรับชนิดโทลล กับโปรตีนของ  
      Drosophila melanogaster คือ CG5528-PA, CG6890-PA และ  
        CG5490-PB……………………………………..………………………   74 
       25 แสดงวิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการจากโมเลกุล 
        ตัวรับชนิดโทลลของทั้ง Caenorhabditis briggsae และ Caenorhabditis  
           Elegans…………………………………………………………………   87 
       26 วิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการเอโพพโทสิส 
        ของทั้ง Caenorhabditis briggsae และ Caenorhabditis elegans…   88 
        



บัญชีภาพประกอบ (ตอ) 
 

ภาพประกอบ          หนา 
 
       27 แสดงวิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการจากโมเลกุล 
        ตัวรับชนิดโทลลของทั้ง Anopheles gambie, Apis mellifera, Drosophila   
           melanogaster และ Drosophila pseudoobscura...............................   90 
       28 แสดงวิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของกระบวนการ 
        เอโพพโทสิสของทั้ง Anopheles gambiae, Apis mellifera,  
        Drosophila  melanogaster และ Drosophila pseudoobscura.............   91 
       29 แสดงวิถีการสงสญัญาณภายในเซลลของกระบวนการจากโมเลกุลตวัรับชนิดโทลล 
        ของสัตวไมมีกระดูสันหลัง 6 ชนิดเปรียบเทียบกับวถิีการสงผานสัญญาณภายใน 
     เซลลของคนโดยโปรตนีที่แสดงดวยสีแดงเปนโปรตีนของคนที่ไมพบในสัตว 
     ไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิด  โปรตีนที่แสดงดวยสีเหลืองเปนโปรตีนที่ไมพบ 
     ในสัตวไมมีกระดูกสันหลังบางชนิด และโปรตีนที่แสดงสีขาวเปนโปรตีนของคน 
     ที่พบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิด……………………………..  95 
       30 แสดงวิถีการสงสญัญาณภายในเซลลของกระบวนการเอโพพโทสิสของสัตวไมมี  
        กระดูกสันหลัง 6 ชนิดเปรียบเทยีบกบัวิถีการสงผานสัญญาณภายในเซลล 
     ของคน โดยโปรตีนที่แสดงดวยสีแดงเปนโปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมี 
     กระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิด โปรตีนที่แสดงดวยสีเหลืองเปนโปรตีนทีไ่มพบ 
     ในสัตวไมมีกระดูกสันหลังบางชนิด และโปรตีนที่แสดงสีขาวเปนโปรตีนของคน 
     ที่พบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิด............................................ 96 
       31 แสดงหนาเว็บไซตดาวนโหลดโปรแกรม BLASTจาก NCBI ที่เว็บ 
           ftp://ftp.ncbi.nih.gov/blast/executables/release/2.2.17...................... 103 
       32 แสดงหนาเว็บไซตในการศึกษาขอมูลของการใชโปรแกรม BLASTP เวอรชัน  
         2.2.13 จาก http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Education/BLASTinfo/
      information3.html………………………………………………………….  104 
       33 แสดงหนาจอของเว็บไซต http://probcons.stanford.edu/download.html สําหรับ 

        ดาวนโหลดโปรแกรม PROBCONS เวอรชัน 1.1....................................  106 

       34 แสดงการดาวนโหลดโปรแกรม PHYLIP 3.67..........................................   108 
       35 แสดงโปรแกรมทั้งหมดของ PHYLIP เวอรชัน 3.67..................................    109 
         
 

ftp://ftp.ncbi.nih.gov/blast/executables/release/2.2.17
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Education/BLASTinfo/
http://probcons.stanford.edu/download.html


บัญชีภาพประกอบ (ตอ) 
 

ภาพประกอบ          หนา 
 
       36 การนําลําดับกรดอะมิโนเขามาในโปรแกรมโดยเปดไฟล  
     resultTLR1_Toll_Dp.txt…………………………………………..…….  110 
       37 แสดงการตั้งคา output เปน PHYLIP format………………………………   111 
       38 แสดงคําสั่ง Do Complete Alignment………………………………………  112 
       39 แสดงไฟลผลที่ไดจากการทํา Alignment ดวยโปรแกรม CLUSTALX  
     เวอรชัน 3.67b…………………………………………………………..   113 
       40 แสดงการทํางานของโปรแกรมในการจัดเรียงลําดับกรดอะมิโน…………...   114 
       41 แสดงไฟล resultTLR1_Toll_Dp.phy เปดดูโดยโปรแกรม text editor……   115 
       42 แสดงไฟล resultTLR1_Toll_Dp.dnd เปดดวยโปรแกรม TreeView……..   115 
       43 แสดงการเตรียมไฟลสําหรับใชงานในโปรแกรม PHYLIP เวอรชัน 3.67....   116 
       44 แสดงหนาตางที่เกดิจากโปรแกรม seqboot.exe......................................   117 
       45 แสดงการเปลี่ยนแปลงคาจํานวนชุดขอมูล replication.............................   118 
       46 แสดงการกําหนดคา Random number seed ในโปรแกรม seqboot.exe.......  118 
       47 แสดงการเปลี่ยนแปลงคา Categories model ของโปรแกรม Protdist.exe.....  119 
       48 แสดงหนาจอของโปรแกรม neighbor.exe....................................................  119 
       49 แสดงการเปลี่ยนแปลงคาในโปรแกรม neighbor.exe....................................  120 
       50 แสดงขอมูลในลักษณะรายละเอียดขอมูลความสัมพันธของโปรตีนโดยการเปด  
     outfile ที่ไดจากการใช neighbor.exe.....................................................  121 
       51 แสดง Phylogenetic tree ที่เปดโดยโปรแกรม TreeView จากโปรแกรม  
     neighbor.exe……………………………………………………………….  122 
       52 แสดงแผนภาพแสดงวิถีการสงสญัญาณภายในเซลลของ 
     กระบวนการจากโมเลกุลตวัรับชนิดโทลลของ Caenorhabditis briggsae...  123  
       53 แสดงแผนภาพแสดงวิถีการสงสญัญาณภายในเซลลของ 
     กระบวนการจากโมเลกุลตวัรับชนิดโทลลของ Caenorhabditis elegans…  124  
       54 แสดงแผนภาพแสดงวิถีการสงสญัญาณภายในเซลล 
     ของกระบวนการจากโมเลกุลตัวรบัชนิดโทลลของ Anopheles gambiae…  125 
       55 แสดงแผนภาพแสดงวิถีการสงสญัญาณภายในเซลลของ 
     กระบวนการจากโมเลกุลตวัรับชนิดโทลลของ Apis mellifera……………..  126 
          



         บัญชภีาพประกอบ (ตอ) 
 

ภาพประกอบ          หนา 
 
       56 แสดงแผนภาพแสดงวิถีการสงสญัญาณภายในเซลลของ 
     กระบวนการจากโมเลกุลตวัรับชนิดโทลลของ Drosophila melanogaster…  127 
       57 แสดงแผนภาพแสดงวิถีการสงสญัญาณภายในเซลลของ 
     กระบวนการจากโมเลกุลตวัรับชนิดโทลลของ Drosophila pseudoobscura..  128 
       58 แผนภาพแสดงวิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของ 
     กระบวนการเอโพพโทสิสของ Caenorhabditis briggsae……………………  129 
       59 แผนภาพแสดงวิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของ 
     กระบวนการเอโพพโทสิสของ Caenorhabditis elegans……………………  130 
       60 แผนภาพแสดงวิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของ 
     กระบวนการเอโพพโทสิสของ Anopheles gambiae……………………….  131 
       61 แผนภาพแสดงวิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของ 
     กระบวนการเอโพพโทสิสของ Apis mellifera……………………..………..  132 
       62 แผนภาพแสดงวิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของ 
     กระบวนการเอโพพโทสิสของ Drosophila melanogaster………………… 133  
       63 แผนภาพแสดงวิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของ 
     กระบวนการเอโพพโทสิสของ Drosophila pseudoobscura....................... 134 
       64 แสดงแผนภาพแสดงสัญลักษณ และความหมายที่ปรากฎภายใน 
     แผนภาพแสดงวิถีการสงสัญญาณภายในเซลลของทั้งสองกระบวนการ....... 135 
 
  
 
  
 
 

 
 
 
 

 



 1 

����� 1 
����	 

 
 
1.1 ����	����
� 

 �������	
���
�������� (Metazoans) ��� !!"��#$%&�ก�
()�

&�(�*ก)�+�,�#*�-.�ก.�/� (�*�0&�
��1"��2
�1��ก�� ��1
 ��3	/�� .����#� -!$(����� 4���� -� ���5#6!���
#, �.7
�&
 ������
#,(�*��
�1�����#����
�

���.8� !!"��#$%&�ก�
���1�
�1��2
ก��/��1�/,0/������+�กก���#,��3	/ 2
�����
���	����ก,&��
���1
$
 � !!"��#$%&�ก�
.� ก/!,&��ก��()���
�1��ก�
0/� 3 �1�
2
:1; $3/ � !!
��&��-/
��	!/,�	+�ก�����(�*��+�ก��<,��3/,0���
#,!�-����� (B-cell) -� � !!.A/�ก�
,&�������
B,���<,��3/,0���
#,(�-����� (T-cell) ���DE��1�
(�*�.7
B.���
�1��; (�	�(�*/��1!
F#������-� �/�
/��1
/ก����� �E*���

&�(�*�1��+�!�#*�-.�ก.�/� -� !/ก$���-�ก�1��0/�-�1� ����� ก��()���

�1��ก�
,��ก�1��+E�()�2
&�1��ก�������Dก)�+�,��3	/B�$
�3/�#*�-.�ก.�/�4,&��ก���
����
#,
/�1��+)��5� �+� +� (Specific) (1,2) 

2
�����4�1��ก� ,�ก��

��� (Invertebrates) (�*���#��Q
�ก����กก�1� 500 �&�
.8 -� �ก#,
0E	
��ก1/
��������	����ก,&��
� ��3*/�1�4�1��� !!"��#$%&�ก�
(�*��!�&/
 
�3/+)��5� �
�3/
2
��������	��
��ก,&��
� �5�� 
���;�
#,�1�����#�4�1�����ก -� �����D�3!5�
T�4,& � !!.A/�ก�

��ก+E�4�1��
� !!-/
��	!/,�	/�1��2
��������	����ก,&��
� -�1ก�4กก���/!�
/�"��2
�����0/�� !!.A/�ก�

2
�����4�1��ก� ,�ก��

��� -� ��������	����ก,&��
�
1�+ 4�1-�ก�1��ก�
��ก (3) 

�#D�ก���1�F1�
��::�U"��2
�����0/�ก� !�
ก��+�กB���ก%������!�
#,B(��� (Toll-
mediated intracellular signal transduction pathway) ��B���ก%������!�
#,B(��� (Toll-mediated 
receptor 
�3/ Toll-like receptor) �.7
/�$�.� ก/!�)�$�:�1/ก�����++�!B���ก%�!
��3	/B�$ 
(pathogen) �E*�/�$�.� ก/!,��ก�1��+ ก� �%&
2
&�ก#,ก� !�
ก���/!�
/��1/�&�
��3	/B�$ B���ก%�
�����!�
#,B(���D3/�.7
,1�
-�ก0/�ก��.A/�ก�
��3	/B�$(�*�0&���1�1��ก�� �E*���$����ก�*��5�
ก�!�����
2
� !!"��#�&�
(�
 B���ก%������!�
#,B(���()�2
&�����"��#�&�
(�
�
�1�
�	+)�-
ก4,&�1��#*�2,�.7
 
��3	/B�$ -� �#*�2,�.7
���0/���
�/� (4) 

+�กก��_Eก6�2
$
 5!�1�B���ก%������!�
#,B(��� ��$��������D2
ก��+,+)�(�*+)��5� 
ก�!�1�
.� ก/!0/���3	/B�$ (Microbial component) 

E*�; B,������
�/�+ ()�

&�(�*�.7
 
Pattern-Recognition Receptors (PRRs) $/�+,+)�B$����&��0/���3	/B�$ (�*����ก�1� Pathogen-
Associated Molecular Patterns (PAMPs) �E*��.7
�1�
�)�$�:�)�
��!ก��/��1�/,0/���3	/B�$ -� 4�1
��ก���.��*�
-.�� ���/�1��0/� PAMPs ��1
 Lipopolysaccharides (LPS), flagellin, 
unmethylated CpG dinucleotide -�  dsDNA (5,6) ��3*/�ก#,ก�����F��ก�
� 
�1�� PAMPs !
��3	/
B�$ก�!B���ก%������!�
#,B(���(�*()�

&�(�*�.7
 PRRs !
F#������ ()�2
&�ก#,ก� !�
ก���1�F1�




 2 

��::�U"��2
����� (signal transduction) �.7
(/,; 4.��������!/3*
; "��2
����� ��1
 NFkB, 
JNK/p38, NF/IL6 -�  IRF n�n �53*/ก� �%&
ก��()���
2
&�ก#,ก���.��*�
-.���1��; ��1
 ก���ก#, 
Pro-inflammatory  cytokines, T cell stimulation, antimicrobial response, apoptosis pathway, 
antiviral effects n�n ,��
�	
ก���1�F1�
��::�U+�กB���ก%������!�
#,B(���+E��.7
ก��ก� �%&
ก��
�/!�
/�0/�� !!"��#$%&�ก�
�1/��3	/B�$(�*�0&���1�1��ก�� (7) 

ก� !�
ก���/B55B(�#� (Apoptosis 
�3/ programmed cell death) �.7
/�ก

E*�0�	
�/

�)�$�:2
� !!"��#$%&�ก�
 -� ��

&�(�*2
ก��ก���0/������ (Differentiation) 
�3/ก��-!1�����5#*�
+)�
�
0/������ (Proliferation) ก� !�
ก���/B55B(�#�$�!$%�ก��ก)�+�,�����(�*4�1�.7
.� B��
� 
-� �����(�*�.7
/�
����2
�
3	/��3*/(�*�+�#:��<�(�* ก� !�
ก���/B55B(�#�����ก6U (�*�)�$�: 2 
��ก6U  $3/ ��ก6U (��,&�
B$����&����.�1�� (Morphological characteristics) -� ��ก6U (��
����$�� (Biological characteristics) (8) 

��ก6U (��,&�
B$����&����.�1��0/������2
ก� !�
ก���/B55B(�#� $3/ ��ก��
,���0/�
�����(�	�
#��$���� -� 4�B��/� ก����:������ก6U 0/�4�B$��#�4� -� �ก#,ก��-�ก���//ก�.7
 
Apoptotic bodies 
�3/ Fragmented bodies +�ก
�	
+ D�กก#
B,� Macrophages +E�4�1�ก#,ก��
/�ก��!ก�!�����0&���$��� ��ก6U ,��ก�1��()�2
&ก� !�
ก���/B55B(�#� -�ก�1��+�กก� !�
ก�� 
Necrosis �)�
��!��ก6U �)�$�:(��,&�
����$��0/�ก� !�
ก���/B55B(�#�+)��.7
�&/�/�_��ก��
()���
0/���
��
�����
�� (9) 

+�ก$����)�$�:0/��#D�ก���1�F1�
��::�U"��2
�����0/�ก� !�
ก��+�กB���ก%������!
�
#,B(��� -� ก� !�
ก���/B55B(�#� +E��.7
(�*��0/�$����
2+2
��
�#+��
�	�1�2
�����4�1��
ก� ,�ก��

���(�*���#��Q
�ก����กก�1� 500 �&�
.8�E*���3*/�(��!ก�!�#��Q
�ก��0/���������	����ก,&��

�(�*���#��Q
�ก��.� ��U 10-20 �&�
.8 2
��3*/��#D�ก���1�F1�
��::�U"��2
�����0/�
ก� !�
ก��+�กB���ก%������!�
#,B(��� -� ก� !�
ก���/B55B(�#� 0/�(�	������4�1��ก� ,�ก��


���-� ��������	����ก,&��
� ��$����
�3/
-� -�ก�1��ก�
/�1��4� 
 ,��
�	
 2
��
�#+��
�	+E��.���!�(��!�)�,�!ก�,/ �#B
0/�B.���
+)�
�
 172 �
#,0/�$
 
+�กq�
0&/���0/� Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes (KEGG: www.genome.jp) 2

�#D�(������$��0/�ก� !�
ก��+�กB���ก%������!�
#,B(��� (89 B.���
) -� ก� !�
ก���/B55B(
�#� (83 B.���
) ก�!q�
0&/���B.���
0/������4�1��ก� ,�ก��

��� 6 �
#, (�*��ก��_Eก6��
��+�B
�
-�&� 4,&-ก1 Caenorhabditis elegans, Caenorhabditis briggsae, Drosophila melanogaster, 
Drosophila pseudoobscura, Anopheles gambiae -�  Apis mellifera B,�2�&B.�-ก�� BLASTP 
��/����
 2.2.13 2
ก���.���!�(��! �)�
��!F�0/� E value (�*4,&+�กก��2�&B.�-ก�� BLASTP 2

ก���.���!�(��! + ��,$1�(�*��กก�1� 10-4 //ก -� 2�&B.���
(�*��$1� E value 3 /�
,�!����%,0/�$
(�*
�.���!�(��!ก�!�����4�1��ก� ,�ก��

�����()� Multiple sequence alignment B,�2�&B.�-ก�� 
PROBCONS ��/����
 1.1 -� ()� Phylogenetic analysis ,&��B.�-ก�� PHYLIP ��/����
 3.67 
�53*/�.7
ก���3
��
F�ก���.���!�(��!+�กB.�-ก�� BLASTP ��/����
 2.2.13 



 3 
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� !!"��#$%&�ก�
(�*��!(!�(�)�$�:��ก2
ก���1/�&�
��3	/B�$
+)�5�ก Intracellular microorganism -� � ��<�  
 
  1.2.1.2 ������ �!"� ก��#���$�%
 ( �ก��'�ก���)��� 

�#*������#�4�1��ก� ,�ก��

��� (Invertebrates) ��� !!"��#$%&�ก�


E*�(�*�)�$�:�1/ก�� 
.A/�ก�
$�������
��-� ก���#,��3	/�)�,�!-�กB,��z5� 5�ก Arthropod $3/ B$����&��"��
/ก 
(Exoskeleton) �E*��.7
� !!"��#$%&�ก�
(��ก��"�5 (Physical barriers) ,1�
-�ก -�1ก<�����B/ก��(�*
+ �#,��3	/$1/
0&���1��2
�1��� 
�1��ก���/ก$��!ก1/
F#���	

/ก (Cuticle) 2
�1+ -0<� +E���ก��
���#�ก��.A/�ก�
(���$�� (Chemical barriers) B,�ก����&�����(�*��$%U��!��#�1/�&�
��3	/B�$ ��1
 
2
-��,�( ��+ ��ก��
��*����4ก�B$B.���
F1�
�1/�2
ก� ,/��53*/�/!�
/��1/ก���#,��3	/  
ก�U�0/������(�*���1��ก��/1/

%1�2
ก�%1� Coelenterates, annelids, molluscus -�  
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protochordates + 2�&��3/ก (Mucus) 
1/
%&��1��ก�� �E*�� !!,��ก�1��D3/�.7
,1�
-�ก0/�ก��
.A/�ก�
0/������2
ก�%1�
�	 (�*+ ,�ก+�!/
%"�$ -!$(����� -� �#*������#�0
�,��<ก/3*
;4�& 
/ก+�ก
� !!(�*4,&ก�1�� ��������(�*B���ก%������D� ���
	)� ��1
 ��$�#
 (Lectins) 4��#
 (Lysins) 
Protease inhibitor -�  ���5�ก Antimicrobial + D�ก
��*�//ก��(�*��3/ก �53*/()�

&�(�*|1�
�3/,�ก
+�!�#*������#�0
�,��<ก (12) 

� !!"��#$%&�ก�
2
-���(�*�)�$�:.� ก/!,&�� � !!"��#$%&�ก�
�
#,F1�
���
	)� (Humoral 
immune response) -� "��#$%&�ก�
�
#,F1�
����� (Cellular immune response) � !!"��#$%&�ก�

�
#,F1�
���
	)�B,�}�B�4��� (Heamocyte) -�  fat body + ��&���..4(,�(�*�����D��!��	���3	/B�$ 
4,&-ก1 ,��~
�#
 (Defensin), ��B$�5#
 (Cecropin), (��
��~/�#
 (Transferrin) �.7
�&
  -� .�1/�
�0&���/��12
� !!
�%
����
��3/,0/�-����E*��.7
� !!�.�, �E*�.� ก/!,&����3/,(�*����ก�1� }#B�
�#�~� (Haemolymph)  �)�
��!ก���/!�
/�(��"��#$%&�ก�
�
#,F1�
�������}�B�4��� (Haemocyte) 
()�

&�(�*2
ก��ก�3
ก#
0/������ -� �ก�*��0&/�ก�!ก���ก#,ก� !�
ก����&���������
#
 (Melanin) 
��
%&��#*�-.�ก.�/�(�*����ก�1� Melanotic encapsulation (13) 
 ���/�1��ก��_Eก6�� !!"��#$%&�ก�
2
-��� ��1
 ก��_Eก6�}�B�4���2
-���
��* 
(Drosophila melanogaster) 5!�1��������(�*�ก�*��0&/� 4 �
#, 4,&-ก1 �����
��*� (Secretory cell) 
5�����B�4��� (Plasmatocyte) �����B�4��� (Lamellocyte) -� $�#��������� (Crystal cells) 
B,������
��*���

&�(�*��&���..4(,�(�*�����D��!��	���3	/B�$ 5�����B�4���()�

&�(�*+�!ก#
�#*�
-.�ก.�/� �����B�4����ก�*��0&/�ก�!ก� !�
ก��(�*�����+ �0&�4.
%&��#*�-.�ก.�/� 0U (�*
$�#����������ก�*��0&/�ก�!ก� !�
ก����&���������
#
��
%&�
1/�#*�-.�ก.�/�(�*��0
�,2
:1�E*�4�1
�����DD�ก+�!ก#
4,& (14) 
 

1.2.2 ก�����ก	��	ก* ��ก"�$�����+��'*���% 
�#D�ก���1�F1�
��::�U"��2
�����0/�ก� !�
ก��+�กB���ก%������!�
#,B(���4,&��#*�

_Eก6�2
-���
��* (Drosophila) B,��#D�,��ก�1���ก�*��0&/�ก�!ก��-!1�-�กก�
0/��1�

��� (Dorsal) 
ก�!�1/�(&/� (Ventral) 
�3/.��ก�ก��U� Dorsoventral polarity 0/�-���
��*2
� � 0/�ก��
�+�#:��#!B��.7
�/�!�#B/ (Embryo) -� 5!�1��#D�,��ก�1���ก�*��0&/�ก�!ก���/!�
/�0/�� !!
"��#$%&�ก�
-!!(�*������	�-�1ก)��
#,�1/ก���#,��3	/+�ก+%�#
(����2
-���
��*/�ก,&�� (15) 

4,&��ก��_Eก6�2
��������	����ก,&��
� B,��z5� $
5!�1� �#D�ก���1�F1�
��::�U"��2

�����0/�ก� !�
ก��+�กB���ก%������!�
#,B(��� B���ก%������!�
#,B(��� (Toll-mediated 
receptor family) �����D-!1�4,&�.7
 10 �
#, -� �.7
����#ก0/������! Interleukin-1 receptors 

�3/ IL-1Rs �E*���$����)�$�:2
 Cytoplasm B,�B���ก%������!�
#,B(���+ ��ก�,/ �#B
.� ��U 
200 ���#,#����
�3/
 IL-1R (16) 
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B$����&��0/�B���ก%������!�
#,B(���.� ก/!,&�� LRR domain (Leucine-rich repeat 
domain) /��1"��
/ก����� -�  TIR domain (Toll/IL-1R domain) /��12
����� �E*� TIR domain 
.� ก/!,&�� �%,0/�ก�,/ �#B
 3 �%,(�*��$����)�$�:�1/ก���1���::�U �)�
��! LRR domain 
�.7
!�#��U(�*�ก#,+�กก��-!1�+�กB���ก%������!�
#,B(��� .� ก/!,&��+)�
�
ก�,/ �#B
(�*�	)� B,�
-�1� $������+ �	)� 24-29 ���#,#��� �E*�����.-!!�.7
 xxLxLxx  -� B$����&��0/����5/���5.
4(,�2
 LRR 
�	
.� ก/!,&��-F1
 β -� �ก���� α ��3*/��1/ก�
�.7
��$�&����.�ก3/ก�&� �)�
��!


&�(�*0/� LRR �ก�*��0&/�ก�!ก��+,+)���3	/B�$�1��; B$����&��0/�B���ก%������!�
#,B(���!
F#�
�����-�,�,��"�5.� ก/! 1 (16,17) 
 
 

 
 

 
 
 
 
 

 
 

"�5.� ก/! 1 -�,�B$����&��0/�B���ก%������!�
#,B(���!
F#������ (16) 
 
 B���ก%������!�
#,B(������#-ก
,� (Ligand) (�*+)��5� �+� +� 
�3/��$��������D2
ก��
+,+)�(�*+)��5� ก�!��3	/B�$-�1� �
#, ��1
 Toll-like receptor 4 (TLR4) ��$���+)��5� �1/ 
Lipopolysaccharides -�12
(�����0&�� Toll-like receptor 3 (TLR3) 4�1��$���+)��5� �1/ 
Lipopolysaccharides -�1 Toll-like receptor 3 ��$���+)��5� �1/ dsRNA �)�
��!B���ก%������!
�
#,B(���0/���������	����ก,&��
� -� �#-ก
,�(�*+)��5� ก�!B���ก%������!�
#,B(���-�1� �
#, 
-�,�,������� 1 (5,6) 
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����� 1 -�,�B���ก%������!�
#,B(���0/���������	����ก,&��
� -� �#-ก
,�(�*+)��5� ก�!B���ก%� 
     �����!�
#,B(���-�1� �
#, (5,6) 
 
B���ก%������!�
#,B(���0/���������	����ก,&��
� �#-ก
,�(�*+)��5�  
TLR2+TLR1 
TLR2+TLR6 
TLR3 
TLR4 
TLR5 
TLR7 
TLR9 

Diacyl lipopeptides 
Triacyl lipopeptides 
dsRNA 
LPS 
Flagellin 
Imidazoquinoline 
CpG DNA 

 
ก���1���::�U0/�B���ก%������!�
#,B(�����3*/4,&��!ก��ก� �%&
+�กB���ก%�(�*+)��5� +�ก

"��
/ก�����-�&� B���ก%������!�
#,B(���+ �1���::�UF1�
�����!"��2
����� -� �1���::�U
�1/4.��������!�1��; B,������!(�*�)�$�: 4,&-ก1 Adaptor molecule MyD88 (MyD88), IL-1RI-
associated protein kinase (IRAK1), transforming growth factor (TGF)-β-activated kinase 
(TAK1), TAK1-binding protein 1 (TAB1), TAK1-binding protein 2 (TAB2) ��� tumor necrosis 
factor receptor associated factor 6 (TRAF6) 	
��
�� (18) 

	����B���ก%������!�
#,B(���D�กก� �%&
+ ()�2
 �	ก��ก�������������� MyD88 	ก��	
��

� ��!	"��#��� (Receptor complex) $�ก��%�$�	ก��ก��� �
� ก�! IL-1RI-associated protein 
kinase IRAK4 ��� IRAK1 ��� ���	ก��ก��� �
� $�	ก��ก��	
�&�'��
���(
�!!)�����	"��#���
�&% ก��	
�&�'��
���(
�������ก��� $�*+���� IRAK4 �&, �� ���-  ���ก��
.�����	ก��ก��	
����(�
/��	/
�'�����ก (Hyperphoshorylation) �� IRAK1 ก��	
����(�/��	/
���ก��� $�*+����
	ก��
0�ก���'���� ������	"��#���ก�! TRAF6 ก��'	
�����	"��#��� IRAK4-IRAK1-TRAF6 #1��ก��
� �
� ก�����ก��� ��� ��� MyD88, IRAK4, IRAK1 ��� TRAF6 ����$�กก��ก��
.��2���B���ก%�
�����!�
#,B(���()�2
&�ก#,ก��.�,.�1/� IRAK4-IRAK1-TRAF6 ��ก$�ก
� ��!	"��#��� MyD88 
����$�ก��%����	"��#��� IRAK4-IRAK1-TRAF6 $�	ก��
0�ก���'�*&�	'����.��	#��3ก�!���	"��#�������*&�

��ก�!�� ' TAK1, TAB1 ��� TAB2 #1��ก��	ก��
0�ก���'����ก��� ก�!���	"��#��� (TAK1-TAB1-
TAB2) *&�2� 	#��3$�"�ก�+����	ก��
0�ก���'�ก��	
����(�/��	/
*&� TAB2 ��� TAK1 ����$�ก��%�$�
	ก��ก��5'ก'��')�� TRAF6 ��� TAB1 $�ก	'����.��	#��3��'��-#5
6���#1� $�ก��%� TRAF6 $�
$�!ก�! TAB2  ��� �����%� TAK1$�ก���	"��#��� (TRAF2-TAB2-TAK1-TAB1)  $�7(กก��
.����-#
5
6��#1����*+����	ก��ก��ก��
.�� IKKs *&�-�� ���-  ��-#5
6��#1���� ���-  ���*+����	ก��ก��
	
����(�/��	/
�� IκB ก�!ก��*+���' IκB 2�$�กก��! �ก�����ก��� 	
��2�*+����	ก��ก��
���' 
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NF-κB #1��, !,.�ก�� transcription )��'&��3*&�$+�	6��
��	�8�	����)� "���
���9*&��&�� ��� �ก�!
ก����ก	�!  ���ก��ก��
.��)�� TAK1 '�����2����	ก��ก��ก��
.�� Mitogen activated protein 
kinase (MAP kinase) ��� c-Jun NH2-terminal kinase (JNK) -���&ก�� ' (19,20) ;�6� �)��ก��
	
�&�'��
��)��5�	�ก.�
� ��!*&��+�,����ก���������������$�กB���ก%������!�
#,B(���7(กก��
.��
$�ก���ก��3 �������"�5.� ก/! 2 

 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 

 
"�5.� ก/! 2 ����;�6� �)��ก��	
�&�'��
��)��5�	�ก.�
� ��!*&��+�,����ก����������� 

        ����$�กB���ก%������!�
#,B(���7(กก��
.��$�ก���ก��3 (18) 
 

�����%������7��.
	���*��)��ก�����������$�ก5�	�ก.�
� ��!"���5*��3-
'��5�	�ก.�

� ��!
���9-�����"�5.� ก/! 3 
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"�5.� ก/! 3 ����ก�����2���������$�ก5�	�ก.�
� ��!"���5*��3��'�� Adapter ���2�)�� 
       ก�����2���������$�ก Adapter (21) 
 

ก��ก��
.��$�ก5�	�ก.����ก��3;�'��ก	#��3 (Diacyl lipopeptides, triacyl lipopeptides, 
dsRNA, LPS, flagellin, imidazoquinoline ��� CpG DNA =�=) ก�!B���ก%������!�
#,B(���*&�2� 
	#��3 $�*+����	ก��ก�����������-
'��5�	�ก.�
� ��!���'
� 	
��*��9����ก>��)�� �7&ก�����
������
��-
 #1��2�)��ก�������������%������7*+����	ก��2�
���9*&�	ก&�' )���ก�!ก��

�!����*��;(��,.��ก�� 	"�� Proinflammatory effects, chemotactic effects, ก��ก��
.�� T-cell 
	
��
�� (7) 
 

1.2.3 ก�����ก	���*--*����  
ก� !�
ก���/B55B(�#�
�3/B.�-ก��ก�����0/������ �.7
.��ก�ก��U�ก�����0/�

�����(�*�ก#,0E	
2
T������#2
0U (�*�1��ก��0/��#*������#���ก��5�Q
�ก��+�ก���/1/
�.7
�����<���� 
��1
 ก��5�Q
�0/���ก/�/,4.�.7
ก! + �ก#,ก� !�
ก���/B55B(�#�0E	
ก�!5��53,� 
�1��
#	� 
�3/
ก��ก1/��.-!!0/�
#	��3/ -� 
#	��(&�0/�(��ก2
$��"� �.7
�&
 (8)   

$)�+)�ก�,$���0/�ก� !�
ก���/B55B(�#���#*�������	�-�1����ก��กB,�
���DE� ก���,�� 

�3/
&/��� (Falling off 
�3/ Dropping) -� 2
.8 1964 4,&��ก����
/�ก�*��ก�!ก�����0/�������1�
�ก#,0E	
2
� 
�1��ก���+�#:��#!B� ���)�,�!0/�ก���ก#, -� �ก#,0E	
B,�!���/#:���T������# 

���+�ก
�	
 2
.8 1972 4,&��ก����5#�5��/ก����ก�*��ก�!ก� !�
ก���/B55B(�#� B,� Kerr, Wyllie 
-�  Currie B,�/T#!���ก�*��ก�!��ก6U ก� !�
ก���.��*�
-.��B$����&����.�1��(�*�ก#,+�กก��(�*
�����()��������/� -� 2
.8 1974 Brenner 4,&_Eก6�/�1��+�#�+��2
4�&�,3/
���ก�� 
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Caenorhabditis elegans �E*�ก��_Eก6�,��ก�1��4,&��!ก��0
�

���1��.7
 �&
-!!0/�ก��_Eก6�
��3*/�ก� !�
ก���/B55B(�#� (Model of apoptosis process) �.7
�&
 (22,23) 

�)�
��!2
$
 ก� !�
ก���/B55B(�#��.7
ก� !�
ก��

E*�(�*��!(!�(�)�$�:2
ก��
�+�#:��#!B� ก��-!1������ -� ก���5#*�+)�
�
�����0/��#*������#�
�������� B,�(�*.��ก�ก��U�
,��ก�1��+ ()���������(�*4�1+)��.7
 -� �����(�*�.7
/�
���� ก� !�
ก���/B55B(�#�(�*F#,.ก�#+ 
�����D()�2
&�ก#,B�$
����
#, ��1
 ก���ก#,ก� !�
ก���/B55B(�#�(�*��ก�ก#
4.()�2
&�ก#, 
Neurodegenerative disorder, AIDS, Ischaemic n�n (24) 

���
�%(�*����������+�ก 2 ���
�%�)�$�: $3/ ก� !�
ก���/B55B(�#� -� ก� !�
ก���
<$
B$��#� (Necrosis) B,�ก� !�
ก���/B55B(�#�����ก6U (�*�z5�  2 ��ก6U  $3/ ��ก6U (��
B$����&����.�1�� -�  ��ก6U (������$�� �)�
��!��ก6U �z5� (��B$����&����.�1��0/�
.��ก�ก��U��/B55B(�#� 4,&-ก1 
#��$����!���1�

�%,4.�.7
 Micronuclei (Chromatin 
condensation) ,��/<
�/-�ก
�ก�.7
(1/
; 0
�, 180-200 bp (DNA fragmentation) 0
�,0/�
�����
,��<ก�� ��3*/
%&������F#,.ก�# -� .�#-�ก�.7
�#	
; �ก#, Apoptotic bodies -�  Apoptotic 
bodies D�ก+�!ก#
B,� Macrophage �.7
�&
 2
�1�
0/���ก6U �z5� (������$��0/�ก� !�
ก��
�/B55B(�#� + �ก#,ก��()���� Chromatin B,�ก��ก� �%&
0/� Proteolysis enzyme �E*�+ ()�2
&
0
�,+�ก��#*��&
(�* 50-300 Kb �
�3/0
�,�5��� 200 bp �.7
 Monomers -�  polymers (25) 

 ��3*/�.���!�(��!���
�%ก�����(�*�)�$�:(�	��/�0/������ $3/ ก� !�
ก���/B55B(�#� 
-� ก� !�
ก���
<$B$��#� 5!�1�(�	��/�����ก6U (�*-�ก�1��ก�
2

����1�
 B,�(�*.��ก�ก��U�
�
<$B$��#��ก#,+�กก��(�*�����D�กก� (!ก� �(3/
-�&�()�2
&������ก#,!�,�+<! �E*����
�%,��ก�1��()�
2
&�����B.�� 5/� ���� -� .�1/�/�$�.� ก/!�1��;2
4�B�5���E�//ก��1�����0&���$��� 
ก� !�
ก��,��ก�1��+ ()�2
&�����(�*/��1�/!0&�������(�*�ก#,ก� !�
ก���
<$B$��#� �ก#,$���
����
�� -� 
)�4.��1ก��/�ก��!0/��
3	/��3*/4,& (26) ��%.��ก6U ก���.��*�
-.��(��B$����&��
��.�1��0/������B,�ก� !�
ก���/B55B(�#� -� ก� !�
ก���
<$B$��#� -�,�,��"�5.� ก/! 4 
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"�5.� ก/! 4 -�,���ก6U ก���.��*�
-.��(��B$����&����.�1��0/������B,�ก� !�
ก�� 
          �/B55B(�#� -� ก� !�
ก���
<$B$��#� (25) 
 

ก��ก� �%&
2
&�ก#,ก� !�
ก���/B55B(�#������Dก� �%&
4,&+�ก(�	�"��
/ก����� ��1
 
ก��ก� �%&
+�ก�#-ก
,�0/������!(�*F#�0/������ ก��z������� 
�3/����$��(�*��5#6�1/�����  -� 
"��2
����� ��1
 ก���1���::�U2
&�������� (Death signal) 
�3/$�������
��0/� DNA �.7
�&
 
(26) 

ก� !�
ก���/B55B(�#�0/���������	����ก,&��
� ���/
4����1/�����B.���

������ 
(Proteolytic enzyme) (�*�ก�*��0&/� �/
4����
�1�
�	����ก�1� $���5� (Caspases 
�3/ Cysteine-
depent aspartate-specific protease) �E*��� Cysteine /��12
�)�-

1� Active site -� �0&�4.�1/�
-�กB.���
�.A�
�������)�-

1��z5� $3/ �)�-

1�(�*��ก�,/ �#B
�/�5�����(  

�/
4���$���5� .ก�#+ /��12
��.4�1()���
 (Inactive) 2
4�B(5���E� �E*�4�15�&/�+ ()�


&�(�* -�1+ �.��*�
�.7
 Active form ��3*/+�!������ก�
�.7
 Heterodimer �E*���.-!!,��ก�1��
�����DD�ก�/
4����$���5����/3*
 �����
�/� 
�3//�+�.7
�/
4�����
#,/3*
 ก� �%&
2
&5�&/�()�


&�(�*4,&�1/4.  

�)�
��!B$����&��0/�$���5�+ .� ก/!,&�� 3 �1�
 4,&-ก1 Prodomain, large subunit 
-�  small subunit ��3*/ Procaspases D�กก� �%&
+ ()�2
&!�#��U0/� large subunit -�  small 
subunit D�ก.�,.�1/�+�กB.��/
4��� B,�ก��-�ก�1�
0/� Asp-X � 
�1�� Prodomain -�  
large subunit  

2
0U �,���ก�
  Large subunit -�  small subunit ก<+ D�ก-�ก//ก+�กก�
(�*�)�-

1� 
Asp-X � 
�1�� domain (�	��/� �E*��.7
F�2
&�ก#,�/
4���$���5�2
��.5�&/�()���
,��
"�5.� ก/! 5 
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"�5.� ก/! 5 -�,�B$����&��0/� Domain 0/��/
4���$���5� � 
�1��ก���ก#,ก� !�
ก�� 

        B.���B/4��#� (27)  
 

�/
4���$���5�2
ก� !�
ก���/B55B(�#�-!1��.7
 2 ก�%1� 4,&-ก1 ก�%1� Initiator 
caspases -� ก�%1� Executioner caspases B,�(�* Initiator caspases ���1�
 Prodomain ��� 
�����Dก� �%&
,&������/�,&��ก�����ก�%1�0/�����/� Initiator caspases .� ก/!,&�� 
Procaspase -2, -8, -9, -10  -�12
ก�%1� Executioner caspases ���1�
0/� Prodomain ��	
 D�ก
ก� �%&
4,&�&/�4,&��!ก��ก� �%&
+�ก Initiator caspases �E*��/
4���$���5�2
ก�%1� Executioner 
caspases .� ก/!,&�� Procaspase -3, -6, -7 �.7
�&
  

ก� !�
ก���/B55B(�#�0/���������	����ก,&��
�.� ก/!,&��ก� !�
ก���)�$�: 2 �1�
 
4,&-ก1 ก��ก� �%&
$���5� (Activation of caspases) -�  ก��$�!$%�ก��ก� �%&
$���5� (Control 
of caspase activation)  

ก��ก� �%&
$���5��.7
ก� !�
ก��(�*()�2
&�ก#,ก������0/�B.���
�.A�
���(�*+)��5�  
(Specific target proteins) �E*��1�
2
:1��ก6U ก���.��*�
-.��(��B$����&����.�1��
�	
+ �����
�%
��+�ก$���5� B,�(�*ก��ก� �%&
$���5��.7
F���+�ก0�	
�/
�1/� 2 0�	
�/
 $3/ Extrinsic 
apoptosis pathway -�  intrinsic apoptosis pathway (27, 28, 30) 

2
ก� !�
ก��ก� �%&
$���5�+�ก Extrincsic apoptosis pathway (Death receptor 
pathway) �.7
ก��ก� �%&
,&��ก���1�F1�
��::�U+�ก"��
/กB,�F1�
�����! �E*������!,��ก�1��
����ก�1� Death receptor �)�
��! Death receptor �.7
����#ก0/�ก�%1� Tumor necrosis factor 
receptor (TNFR) ��B$����&��(�*.� ก/!,&�� 2 �1�
 $3/ �1�
0/� Extracellular domain -�  �1�

0/� Cytoplasmic domain ,��"�5.� ก/! 6  
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"�5.� ก/! 6 -�,�B$����&�����/�1��0/� Death receptor TNF-R1 (28) 
 
 Death receptor 2
ก� !�
ก��ก� �%&
$���5�+�ก Extrinsic pathway .� ก/!,&�� 
TNFR-1, Fas/CD95, TRAIL-R1/DR-4 -�  TRAIL-R2/DR-5 B,��#-ก
,�+�ก
/ก����� ��1
 FasL 

�3/ TNF-α + +�!ก�!�����!(�*F#�0/������ (Cell surface receptor) ()�2
&�ก#, Trimerization 0/�
�����!(�*F#������ -� ()�2
&�ก#,ก��ก� �%&
0/� Death receptor  +�ก
�	
ก���1���::�U+�กก��
ก� �%&
0/��#-ก
,�(�* Death receptor ,��ก�1��+ �1�F1�
��::�U�1/B,��#D�ก���1���::�U2
4�
B�5���E� �E*�2
�#D�,��ก�1��+ .� ก/!,&���)�,�!ก��/
%��ก6� (Conserved sequence) 2
 death 
domain -� ���1�
0/� Adapter molecule ��1
 Fas-Associated Death domain (FADD) 
�3/ 
TRADD 2
ก� !�
ก���1���::�U Death domains + ��!��::�U+�ก Death receptor (�*D�ก
ก� �%&
,&���#-ก
,� �E*���.-!!ก���1���::�U,��ก�1������ก�1� Death including signaling 
complex (DISC) -� 2
 Death domain 0/� FADD ���.� ก/!,&�� Death effector domain 
(DED) �E*�+ �ก#,.�#ก#�#��ก�
� 
�1�� Death domain ก�! Death effector domain 0/� FADD 
(DED-DED interation) +�ก
�	
B.�$���5�(�*B,,�,�*��+ �0&���1 Death including signaling 
complex -� + D�กก� �%&
2
&�.��*�
�.7
$���5�(�*�1/�4� (Active caspase) B,�ก� !�
ก�� 
Autoproteolytic  +�ก
�	
+ ��#*�ก� !�
ก���1�F1�
��::�U-!! Cascade ()�2
&�ก#,ก� !�
ก��
�/B55B(�#� (27,28) "�5���0/� Extrinsic apoptosis pathways -�,�,��"�5.� ก/! 7 
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"�5.� ก/! 7 -�,� Extrinsic apoptosis pathways (Death receptor pathway) (29) 
 

ก��ก� �%&
$���5�/�ก��ก6U 

E*�$3/ก��ก� �%&
+�ก,&�
2
0/������ 
�3/ Intrinsic 
apoptosis pathway (Mitochondrial pathway) �.7
ก� !�
ก��ก� �%&
2
&�ก#,ก� !�
ก���/B55
B(�#�+�ก2
����� B,�(�*4�B($/
�,��� (Mitochondria) ��!(!�(�)�$�:2
ก���1�F1�
��::�U 
ก�1��$3/ 4�B($/
�,���+ �.7
���(�*��� (Integration) -� -5�1��::�U (Propagation) 0/� 
Death signal +�ก"��2
0/������ ��1
 $�������
��0/�,��/<
�/ $����$���,�
3*/�+�ก.�#ก#�#��
//ก�#�,��
 (Oxidative stress) ���(�	�����$�� ,&��  
 �1�
2
:1ก� !�
ก���/B55B(�#�B,�ก��ก� �%&
+�ก4�B($/
�,���+ D�ก��ก
)�B,�ก��
.�1/� Apoptogenic factors //ก+�ก4�B($/
�,��� ��1
 Cytochrome C B,�(�* Cytochrome C 
+ ก� �%&
2
&�ก#, Apoptosome ก���1�F1�
��::�U�.7
(/,;0/�$���5� (Caspase cascade) 
Aoptosis-inducing factor (AIF) -�  Smac/Diablo �E*�ก���E�F1�
0/� Apoptogenic factors //ก
+�ก4�B($/
�,����.7
�#*��)�$�:2
ก����#*��&
0/�.��ก�ก��U��/B55B(�#� 2
ก���E�F1�
0/� 
Apoptogenic factors 
�	
+ ��B.���
�
#,

E*�$3/ Bcl-2 family �.7
���$�!$%�ก���E�F1�
//ก��1
"��
/ก4�B($/
�,���  

�)�
��! Bcl-2 family (�*$�!$%�ก���E�//ก Apoptogenic factors .� ก/!,&�! Large 
group of anti-apoptotic �E*�-�,�//ก��3*/�&/�ก��.A/�ก�
4�12
&�ก#,ก� !�
ก���/B55B(�#� -�  
Large of pro-apoptotic B,�-�,�//ก��3*/�&/�ก��2
&�ก#,ก� !�
ก���/B55B(�#� $�����,%�0/�
(�	��/�/�$�.� ก/!0/� Bcl-2 family members + �.7
����)�$�:(�*��/#(T#5��1/ก���ก#,ก� !�
ก��
�/B55B(�#�0E	
2
�����  

ก��� ��! (Suppression) 4�12
&�ก#,ก� !�
ก���/B55B(�#�B,� Anti-apoptotic member 

�3/ ก��ก� �%&
2
&�ก#,ก� !�
ก���/B55B(�#�B,� Pro-apoptotic member 0/� Bcl-2 family + 
()�2
&�ก#,ก��.��!�.��*�
��3*/��3/กF1�
0/�4�B($/
�,��� �E*��1�F�2
&�ก#,ก��.�1/� Cythchrome 
C 2
4�B(�/� (Cytosol) B,� Cythchrome C (�*.�1/�//ก��+�ก4�B($/
�,���+ F�ก�#,ก�!
B.���
 Apaf-1 (Apoptotic protease activating factor-1), procaspase-9 -�  ATP 2
��.0/�
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B.���
��#��&/
 ����ก�1� Apoptosome  
2
ก�U�
�	 ก���ก#, Dimerization 0/�B.�$���5� 9 (�* Apaf-1 �.7
���ก� �%&
2
&�ก#,$��

�5� 9 �E*��.7
 Initiator caspases (�*�����Dก� �%&
2
&�ก#, Proteolytic ก�! Effector procaspase-3, 
-6 -�  -7 ก��ก� �%&
,��ก�1��+ ()�2
&�ก#, Effector caspase-3, -6 -�  -7 �E*�()�2
&�ก#,ก���1�
��::�U -� ()�2
&�ก#,ก� !�
ก���/B55B(�#�0E	
 (30) ,��"�5.� ก/! 8 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

"�5.� ก/! 8 -�,� Intrinsic apoptosis pathways (29) 
 
 �)�
��!(�*ก�1����0&���&
�ก�*��ก�!0�	
�/
0/�ก��ก� �%&
$���5� �E*��.7
ก� !�
ก��
ก� �%&
2
&�ก#,�ก#,ก� !�
ก���/B55B(�#� �����/�กก� !�
ก��

E*�(�*�.7
ก� !�
ก��(�*$�!$%�
ก���ก#,.���ก��U��/B55B(�#� ก�1��B,���%.�)�
��!0�	
�/

�	��B.���
2
ก�%1� Bcl-2 family �.7

���$�!$%�ก���ก#,ก� !�
ก���/B55B(�#� (30) ,��"�5.� ก/! 9 
  
 
 
 
 
 
 

"�5.� ก/! 9 -�,�$�����,%�� 
�1�� Cell survival -�  Cell death (29) 
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1.2.4 +���	�����//	�$�% 
 �������
�(__����� 
�3/ Bioinformatics �.7
_�����(�*�1�,&��ก��
)�0&/���(������#(��
��2�&/�1���.7
� !! ���(�	�ก��+�,�ก<! ก��5�Q
�B.�-ก��.� �%ก��-!!�1��; �)�
��!
�.���!�(��! �#�$�� 
� �)�
�U -� .� ��#
F�0&/���(�*4,&+�กก���3!$&
+�ก$/�5#���/��� ,�!
/�$�ก�
�3/� 
�1��/�$�ก� (�	�2
 -� �1��.� �(_ F1�
�$�3/01������
�(_�1��; �������
�(_
_�����4,&D�ก2�&2
ก��
�$)��/!
�3/�/!$)�D��(��,&�
�#(��_��������"�52

�����.-!! �E*�
�,#�()�4,&��ก
�3/4�1/�+()�4,&��� �������
�(__�����+E��.7
�$�3*/��3/(�*.��!�.��*�
��.-!!
��ก
0/�ก��$&
$�&��#+�� +�ก-!!,�	��,#� �E*�2�&�����1�
2
:12

&/�.�#!��#ก��-�1/�1���,��� ���.7
ก��
F��F��
ก�!ก���3!$&
 �#�$�� 
� 
�3/-�&ก� (�*�()�ก��(,�/�!
�$�3*/�$/�5#���/��B,�ก��
+)��/� (Simulation) B,�2�&0&/����.7
���D%,#! +�ก
�	
+E�ก��!���#+��2

&/�.�#!��#ก�� �53*/�3
��

F���5T�(�*4,&+�กก��.� ��#

�3/ �#�$�� 
�F�+�ก0&/����
�1�
�	
 /�
�.7
ก��.� 
��,(�	�����-� 
�!.� ��Uก���#+�� (31) 

1.2.4.1 ����������01 ��� ����	'��������!��*�
�'% �����	'��ก�'�� �*�  
(Sequence format) 
  ก���#�$�� 
��)�,�!�!�
#�$��B/4(,�0/�,��/<
�/ -� �)�,�!ก�,/ �#B
0/�B.���

�	
 
B,�2�&B.�-ก���1��; 0E	
ก�!���D%.� ��$�2
ก���#�$�� 
� -�1�
3*/�+�กB.�-ก����$����&/�ก��
��.-!!4~��0&/���-�ก�1��ก�
4. ,��
�	
��.-!!-~A�0&/���+E��.7
�#*�+)��.7
�)�
��!ก��������0&/���
�)�
��!ก���#�$�� 
� �53*/2
&2�&B.�-ก��4,&/�1����.� �#(T#"�5 2
�������
�(__���������.-!!
-~A�0&/���+)�
�
��ก
�����.-!! (Format) -�1�)�
��!2
��
�#+��
�	2�&��.-!!-~A�0&/���0/�
�)�,�!ก�,/ �#B
 2 -!! $3/  
   1.2.4.1.1 FastA sequence format 

2
ก���#+��
�	4,&2�&��.-!!4~��-!! FastA sequence format �)�
��! 
������0&/���2
ก���#�$�� 
�B,�B.�-ก��$/�5#���/���.7

��ก B,�2�&��.-!!-~A�0&/���,��ก�1��
2
B.�-ก�� BLASTP ��/����
 2.2.13 -� B.�-ก�� PROBCONS ��/����
 1.1 �E*� FastA 
sequence format .� ก/!,&�� 3 �1�

��ก �1�
-�ก�.7
$)�/T#!���E*���#*��&
,&���$�3*/�
��� �>� 
���,&���3*/ 
�3/-
�1�(�*��0/�0&/��� �1�
(�* 2 �.7
0&/����)�,�!�!�
#�$��B/4(,�
�3/ก�,/ �#B
 
�1�
(�* 3 �.7
�$�3*/�
��� �*� -�,�DE�+%,�#	
�%,0/�0&/��� B,��1�

�	+ ��
�3/4�1��ก<4,& �$�3*/�
��� 
�*� /�++)��.7
�&/�2�&2
!��B.�-ก�� FASTA sequence format �.7
��.-!!(�*D�ก2�&��ก(�*�%,2

ก���#�$�� 
� �
3*/�+�ก FastA sequence format 2�&��
�1�� B,��5���()�ก��$�,�/ก0&/���(�	�
�,

�3/�1�
2,�1�


E*�4.���

&��1��0/�B.�-ก�� (32) 
 ���/�1�� FastA sequence format 0/� B.���
 LBP, LY96 -�  TLR1 �E*��.7
B.���
2

�#D�ก���1���::�U0/�ก� !�
ก��+�กB���ก%������!�
#,B(��� 
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>LBP 
MGALARALPSILLALLLTSTPEALGANPGLVARITDKGLQYAAQEGLLALQSELLRITLP 
DFTGDLRIPHVGRGRYEFHSLNIHSCELLHSALRPVPGQGLSLSISDSSIRVQGRWKVRK 
SFFKLQGSFDVSVKGISISVNLLLGSESSGRPTVTASSCSSDIADVEVDMSGDLGWLLNL 
FHNQIESKFQKVLESRICEMIQKSVSSDLQPYLQTLPVTTEIDSFADIDYSLVEAPRATA 
QMLEVMFKGEIFHRNHRSPVTLLAAVMSLPEEHNKMVYFAISDYVFNTASLVYHEEGYLN 
FSITDDMIPPDSNIRLTTKSFRPFVPRLARLYPNMNLELQGSVPSAPLLNFSPGNLSVDP 
YMEIDAFVLLPSSSKEPVFRLSVATNVSATLTFNTSKITGFLKPGKVKVELKESKVGLFN 
AELLEALLNYYILNTFYPKFNDKLAEGFPLPLLKRVQLYDLGLQIHKDFLFLGANVQYMR 
V 
>LY96 
MLPFLFFSTLFSSIFTEAQKQYWVCNSSDASISYTYCDKMQYPISINVNPCIELKGSKGL 
LHIFYIPRRDLKQLYFNLYITVNTMNLPKRKEVICRGSDDDYSFCRALKGETVNTTISFS 
FKGIKFSKGKYKCVVEAISGSPEEMLFCLEFVILHQPNSN 
>IFNB1 
MTNKCLLQIALLLCFSTTALSMSYNLLGFLQRSSNFQCQKLLWQLNGRLEYCLKDRMNFD 
IPEEIKQLQQFQKEDAALTIYEMLQNIFAIFRQDSSSTGWNETIVENLLANVYHQINHLK 
TVLEEKLEKEDFTRGKLMSSLHLKRYYGRILHYLKAKEYSHCAWTIVRVEILRNFYFINR 
LTGYLRN 
>TLR1 
MTSIFHFAIIFMLILQIRIQLSEESEFLVDRSKNGLIHVPKDLSQKTTILNISQNYISEL 
WTSDILSLSKLRILIISHNRIQYLDISVFKFNQELEYLDLSHNKLVKISCHPTVNLKHLD 
LSFNAFDALPICKEFGNMSQLKFLGLSTTHLEKSSVLPIAHLNISKVLLVLGETYGEKED 
PEGLQDFNTESLHIVFPTNKEFHFILDVSVKTVANLELSNIKCVLEDNKCSYFLSILAKL 
QTNPKLSNLTLNNIETTWNSFIRILQLVWHTTVWYFSISNVKLQGQLDFRDFDYSGTSLK 
ALSIHQVVSDVFGFPQSYIYEIFSNMNIKNFTVSGTRMVHMLCPSKISPFLHLDFSNNLL 
TDTVFENCGHLTELETLILQMNQLKELSKIAEMTTQMKSLQQLDISQNSVSYDEKKGDCS 
WTKSLLSLNMSSNILTDTIFRCLPPRIKVLDLHSNKIKSIPKQVVKLEALQELNVAFNSL 
TDLPGCGSFSSLSVLIIDHNSVSHPSADFFQSCQKMRSIKAGDNPFQCTCELGEFVKNID 
QVSSEVLEGWPDSYKCDYPESYRGTLLKDFHMSELSCNITLLIVTIVATMLVLAVTVTSL 
CSYLDLPWYLRMVCQWTQTRRRARNIPLEELQRNLQFHAFISYSGHDSFWVKNELLPNLE 
KEGMQICLHERNFVPGKSIVENIITCIEKSYKSIFVLSPNFVQSEWCHYELYFAHHNLFH 
EGSNSLILILLEPIPQYSIPSSYHKLKSLMARRTYLEWPKEKSKRGLFWANLRAAINIKL 
TEQAKK 

 
  1.2.4.1.2 PHYLIP format  

2
ก���#+��
�	2�& PHYLIP format �)�
��!�.7
��.-!!0/�0&/���2
ก�� 
�#�$�� 
� B.�-ก�� PHYLIP ��/����
 3.67 �E*��.7
B.�-ก��(�*�#�$�� 
�$������5�
T�0/��#*������#�
-�1� �
#,2
-�1ก���#��Q
�ก�� B,�ก���.���!�(��!$���2ก�&�$���0/��)�,�!�!�!
���,��/<
�/ 

�3/ �)�,�!ก�,/ �#B
!
���B.���
 �)�
��!��ก6U 0/� PHYLIP format ��,���1/4.
�	 (33) 

1. �1�
(�*-�,�+)�
�
����)�,�!�!�0/����,��/<
�/ 
�3/+)�
�
����)�,�!ก�, 
/ �#B
0/�B.���
 -� +)�
�
�!�0/����,��/<
�/ 
�3/+)�
�
ก�,/ �#B
0/�B.���
 (��&/�ก���#
�$�� 
�,&��B.�-ก�� PHYLIP ��/����
 3.67 

2. �3*/0/� ,��/<
�/ 
�3/B.���
 �&/���+)�
�
���/�ก6�0/��3*/4�1�ก#
 10 ���/�ก6�  
3. �1/��1��2�&��:��ก6U�-(
,&�� � - � 
4. 2
�1�
0&/���(�*��:
�� 
�3/No match0/��!�0/����,��/<
�/ 
�3/ก�,/ �#B
 

0/�B.���
 (No sequence) 2�&��:��ก6U� �?� �E*��.7
�1�
�)�$�:2
�/
+!0/�0&/���  
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5.  2
�1�
0&/����!�0/����,��/<
�/ 
�3/0&/���ก�,/ �#B
0/�B.���
  
(Alignment blocks) + ���1/��1��$�*
� 
�1��0&/���,��ก�1�� �E*�/��1(%ก; Alignment block B,�2
-�1
�  Alignment block �&/���+)�
�
0/�0&/����!� 
�3/ก�,/ �#B
4�1�ก#
 10 �
#,0/��!� 
�3/
ก�,/ �#B
 
 �)�
��!���/�1��0/� PHYLIP format -�,�,��"�5.� ก/! 10 -�,� PHYLIP format 
0/�B.���
 TLR1 �E*��.7
B.���
2
�#D�ก���1���::�U0/�ก� !�
ก��+�กB���ก%������!�
#,B(��� 
-�  B.���
0/� Anopheles gambiae (ANGP25661 ANGP29611 -� ANGP29576)  
 
     4   1300 
ANGP25661  MRPSPALLTV LFGTIFGVFG ASLSKSLVSQ APDECRWDGY TEDDLTLLCR  
ANGP29611  ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
ANGP29576  ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
TLR1       ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
 
           LRTINSELEN TNFSVLHPEN TVRLRLQCND GLFFQSSLSP GSFKQLTKLH  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
 
           ALSIEYCKIA NLSEGSFQGL KQLVNLTLRT HNTDWSSISL DIAPQVFTSE  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
 
           LAKLQRLDLS QNNMWSVPDG FICPLARLSY INLTQNRLRD LSVFHFSASL  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
 
           STRLSKKCGS SIVTLDLSHN TIDNLPPAIF SGLGKLTDLR LQSNGLNYIA  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
 
           DRAFEGLVSL SRLELSLNRL TNLPPELFSE AKHIKEIYLQ NNSLNVLAPG  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
 
           IFSDLKQLLV LDLSNNELTS EWINPATPGV VQAHPTRSFK QQNNEARAHD  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
 
           LPRSDQRAGV ALRKTSSKAS AKTFLGLGAL HTVILSNNRL CTVDHFTFSG  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
 
           LNSLALLSLD YNRISRIDRQ ALRNHSALQE LHLNGNKLLQ VPDALYDVPL  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ------MTSI FHFAIIFMLI  
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           LRTLDLGENH ISNIDNASFR HMAHLYGLRL TENNIEIIRR GTFEAMKSLH  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           LQIRIQLSEE SEFLVDRSKN GLIHVPKDLS QKTTILNISQ NYISELWTSD  
 
           ILNLSQNRLK TVEQASFDNN -TKLQAIRLD GNYLTDIAGL FTKLPNLLWL  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ILSLSKLRIL IISHNRIQYL DISVFKFNQE LEYLDLSHNK LVKISCHPTV  
 
           NISDNHLEVF DYALIPTGLQ WLDIHANKIT ELGNYFEIES QLALSTIDAS  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           NLKHLDLSFN AFDALPICKE FGNMSQLKFL GLSTTHLEKS SVLPIAHLNI  
 
           SNQLTEITGS AIPNSVELLY LNDNLISKVQ SYTFFKKPNL TRVDLFGNKI  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- -MRNCSLRTL PEAFFRNVNL EYLFLSHNRI  
           SKVLLVLGET YGEKEDPEGL QDFNTESLHI VFPTNKEFHF ILDVSVKTVA  
 
           TTLDPNALRI SAVPDDRPLP EFYIGGNPYQ CDCNLNWLQK SNIDSRTQPR  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           TTLPAEIFYP LRSLLHLDLS NMDTRRTGEE RIENPFMKLI AGVD-LHQDI  
           NLELSNIKCV LEDNKCSYFL SILAKLQTNP KLSNLTLNNI ETTWNSFIRI  
 
           LMDLDSIYCK LLYNRGRTYV PLVEALPNQF LCKYDTHCFA LCHCCDFYAC  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           FFPLISLVFL DLSNTRLEYQ AFIALRSVQR RVQYVSYCNI GLPAIVDYLF  
           LQLVWHTTVW YFSISNVKLQ GQLDFRDFDY SGTSLKALSI HQVVSDVFGF  
 
           DCKMECPKQC TCYHDQSWSS NVVDCSRAGY DDRLPDQIPM DSTQIYLDGN  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           VS-KKIA--M ---LDISYNV GVAQSLHSAS FTLLADSLEV L----YFKDS  
           PQSYIYEIFS N-MNIKNFTV SGTRMVHMLC PSKISPFLHL DFSNNLLTDT  
 
           NFRSLSSHAF LGRKRLKILF LNGSNVETVS NRTFYGLKEL EILQLDHNLL  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           MVQQLN--WL VPLQRLRVLN LRGNILRMLQ RESFANLTNL EQLDLSYNYI  
           VFENCG---H LTELETLILQ MNQLKELSKI AEMTTQMKSL QQLDISQNSV  
 
           TALNGFEFEG LDSLKELFLQ YNRIASIANH TFDHLHGLKI LRLDHNRLVE  
           ---------- ---MIELYLE QNMIKELSN- VGEGWNTIRR LNIANNSFTT  
           SAWNQQILTT TTALQSVNLR NNSIVILTTD MLYDFSRLSA MGLGGNTIQC  
           SYD-EKKGDC SWTKSLLSLN MSSNILTDTI FRCLPPRIKV LDLHSNKIKS  
 
           FNVWLLPKQL NDIRLAFNAW SCECDYVTRF QEYLKTYDFV RDRHKIRCAS  
           LPGDSLPEQL ELLDVSG--- ------NQ-L TEVDAAFIIK LNHTALRNIS  
           SCNYVKFLRN ILHNRTD--- -----VAGAY TISAEPLIVG RRGSGTISNK  
           IPKQVVKLEA LQELNVAFN- SLTDLPGCGS FSSLSVLIID HNSVSHPSAD  
 
           YVSSNATIAP ATQ---PADA SQASPAEEPL PDGAGTGDFL VYYDNSSTLC  
           LS-AN----- ------PWDC HCENPLLAFA VDNAAR---I TGY--STLQC  
           LSLQHVQLFD YE----ESEY LCMNFTSNQK LDPLELQDCM IPE--DELIN  
           FFQSCQKMRS IKAGDNPFQC TCELGEFVKN IDQVSSEVLE GWP--DSYKC  
 
           TGAIPLENVI NGNLTSRKTI LSPQPIEGYI PLLVTGLFGF SLVIILTLVL  
           SDGQPIN--- SATLN--DLC AWPTTLKFYI SAAVSLVLAA CLLAIWLYMK  
           -SDIPEE--- GEDEPAHAKN HTLVYILVSV AVSFLILTGV GLFYYWFHIK  
           DYPESYR--- GTLLKDFHMS ELSCNITLLI VTIVATMLVL AVTVTSLCSY  
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           FVFRQEMRVW FHSKFGVRLF YRNADIDKNE RDKLFDAFIS YSSKDEAFVA  
           YSL--EIKVW LFKHNLLQWL VTEEQIDMDK R---YDAFIS YSHKDEEFVT  
           YFFKIMKNSA VLSFFNDEKL YLDKSGLLKE ADFHYDVFVS YSNADRSWVL  
           LDLP-WYLRM VCQWTQTRRR ARNIPLEELQ RNLQFHAFIS YSGHDSFWVK  
 
           EELAPMLENE DPSYKLCLHY RDFPVGAYIA DNILQAVESS RRTIMVLSEN  
           DQLLPRLESE ELNFKICWHV RDFMPGEMIA TQITKAVEDS RRTIIILSLN  
           DHLLPNMEG- VSQINLCLHE RDFEVGYGIL ENIISCMDRS RCLMLIVSES  
           NELLPNLEK- -EGMQICLHE RNFVPGKSIV ENIITCIEKS YKSIFVLSPN  
 
           FIKSEWCRFE FKSAHHQVLR DRRRRLIVIL LGEVPQKD-- -LDPDIRLYL  
           YLESVWGQME FNTAYLQSLE DKRNRVIPII YQDIGDIDQ- -LDPELRAYL  
           FLLSHWCQFE MHLAQHRLLE TRRDELILVL LEDIPRRK-- -CPKTLSYLL  
           FVQSEWCHYE LYFAHHNLFH EGSNSLILIL LEPIPQYSIP SSYHKLKSLM  
 
 
           KTNTYLQWGD KLFWEKLRFA LPDVPNNQRR QHQPNISLTH SNVRNSYQLT  
           KTNTYVRWDD PWFWDKLHYA MPHKRRPKGV QATDNMRMAS VDKLNLLKAP  
           KTKTYIKWPT KSVHEQALFW KRLHKTLLTS KA-------- ----------  
           ARRTYLEWPK EKSKRGLFWA NLRAAINIKL TEQAKK---- ----------  
 
           RVAPSNRTNN QLTAQHQDP- RGPQGRSTDY HATQQPLPLP GLASE-----  
           AIMTPASSET TPPVEHAEKG IAHDGPLGCY GDPSKPSTMP PFIISNGMSN  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
           ---------- ---------- ---------- ---------- ----------  
 

 

 
"�5.� ก/! 10 -�,� PHYLIP format 0/�B.���
 TLR1 �E*��.7
B.���
2
�#D�ก���1���::�U0/� 
      ก� !�
ก��+�กB���ก%������!�
#,B(��� -�  B.���
0/� Anopheles gambiae (ANGP25661  
      ANGP29611 -� ANGP29576) 
 

1.2.4.2 *���ก�  BLASTP 
B.�-ก�� BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) 0/� NCBI �.7
ก�%1� 

0/�B.�-ก��$/�5#���/���)�
��!$&

�B,�ก���.���!�(��!$����
�3/
 (Identity) 
�3/ $���
$�&��$�E� (Similarity) 0/��)�,�!�
��
#�$��B/4(,�2
,��/<
�/ 
�3/�)�,�!0/�ก�,/ �#B
2
B.���
 (�*
����
2+ ก�!0&/����
��q�
0&/��� (Homology 
�3/ Similarity search) (34) 
 B.�-ก�� BLAST �.7
B.�-ก��(�*()���
 -� -�,�F�4,&$1/
0&����<� .� ก/!,&��
B.�-ก�� 5 B.�-ก�� (35) $3/ 

1.2.4.2.1. BLASTN �.7
B.�-ก���)�
��!�.���!�(��!�)�,�!�!�!
���,� 
�/<
�/ ก�!�)�,�!�!�0/�,��/<
�/ (�*/��12
q�
0&/��� 

1.2.4.2.2. BLASTP �.7
B.�-ก���)�
��!�.���!�(��!�)�,�!ก�,/ �#B
 
0/�5/�#�..4(,� ก�!�)�,�!ก�,/ �#B
0/�5/�#�..4(,�(�*/��12
q�
0&/��� 
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1.2.4.2.3. BLASTX �.7
B.�-ก���)�
��!�.���!�(��!�)�,�!ก�,/ �#B
(�	�  
6 Reading frame (�*4,&+�กก��-.��
���)�,�!�!�0/����,��/<
�/ (�*�
2+ (+�ก�)�,�!�!�0/�,��/<

�/ (�	� 2 ���) B,��.���!�(��!ก�!�)�,�!ก�,/ �#B
0/�5/�#�..4(,�(�*/��12
q�
0&/��� 

1.2.4.2.4. TBLASTN �.7
B.�-ก���)�
��!�.���!�(��!�)�,�!ก�,/ �#B
 
0/�5/�#�..4(,�ก�!�)�,�!ก�,/ �#B
(�	� 6 Reading frames (�*4,&+�กก��-.��
���)�,�!�!�0/�
���,��/<
�/ (�*/��12
q�
0&/��� 

1.2.4.2.5. TBLASTX �.7
B.�-ก���)�
��!�.���!�(��!�)�,�!ก�,/ �#B
 
(�	� 6 Reading frames (�*4,&+�กก��-.��
���)�,�!�!�0/����,��/<
�/ (�*
1��
2+ (+�ก�)�,�!�!�
0/�,��/<
�/ (�	� 2 ���) B,��.���!�(��!ก�!�)�,�!ก�,/ �#B
(�	� 6 Reading frames (�*4,&+�กก��
-.��
���)�,�!�!�0/����,��/<
�/ (�*/��12
q�
0&/��� �E*������D��%.0&/���0&���&
4,&,������� 2 
 
����� 2 ก�%1�B.�-ก���1/�0/�B.�-ก�� BLAST (34) 
 
B.�-ก�� �
#,����)�,�!(�*�&/�ก�����+�/! �
#,q�
0&/���(�*2�&�.���!�(��! 

 
Blastn 
Blastp 
Blastx 
Tblastn 
Tblastx 


#�$��B/4(,� 
�5.4(,� 

#�$��B/4(,� 
�5.4(,� 

#�$��B/4(,� 


#�$��B/4(,� 
B.���
 
B.���
 

#�$��B/4(,� 

#�$��B/4(,� 
 

  
1.2.4.3 ��E�ก	���	 Sequence alignment 

  �#T�ก��()� Sequence alignment 
�3/ก���.���!�(��!$����
�3/
� 
�1��ก�%1�0/�
���,��/<
�/ -� B.���
 �.7
ก� !�
ก��2
ก���.���!�(��!�)�,�!�!� 
�3/�)�,�!ก�,/ �#B
 2 �%,

�3/��กก�1� B,�ก�����+
���ก6U (�*�
�3/
ก�
2
�)�,�!�!� 
�3/�)�,�!ก�,/ �#B

�	
; �53*/
.� B��
�2
ก��//ก-!! Primer 2
.�#ก#�#�� PCR F���5T�+�กก��()� Sequence alignment 

)�4.��1ก��()�
����ก6U B$����&��(��(%�#�"��# ��#�"��#0/�,��/<
�/ 
�3/B.���
4,& 
/ก+�ก
�	
F���5T�(��ก��()�
��B$���1��,��ก�1�����
)���2�&-!1�ก�%1�B.���
 -� _Eก6�$������5�
T�(��
�#��Q
�ก��0/��#*������#�4,&/�ก,&�� (36) 
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ก���.���!�(��! Sequence alignment -!1�//ก4,&�.7
 2 �#T� (37) 
 1. Pairwise Sequence alignment �.7
ก���.���!�(��!$����
�3/
� 
�1�����,��/<
�/ 

�3/B.���
 2 ��� B,�����)�,�!(�	� 2 ���+ D�ก��#��1/��1��-(�ก�0&�4.�53*/2
&����)�,�!(�	��/���
$�������(1�ก�
 -�&�+E�-�,�$1�$����
�3/
ก�
(�*���(�*�%, B,��(��!(�� ���/�ก6� �E*����/�1��
B.�-ก�� -� ��<!4���(�*2
&!�#ก�� 4,&-ก1 
  - ALIGN: http://www2.igh.cnrs.fr/bin/align-guess.cgi 
  - LFASTA: http://pbil.univ-lyon1.fr/lfasta.html 
  - SIM: http://us.expasy.org/tools/sim-prot.html 
  - DIALIGN: http://www.genomatix.de/cgi-bin/dialign/dialign.pl 
  - BSM: http://www.cbi.cnptia.embrapa.br/SMS/bbnet/wbi/ 

2. Multiple sequence alignment �.7
ก���.���!�(��!$����
�3/
� 
�1�����,��/<
�/ 

�3/B.���

������2
$����,���ก�
 B,�ก��+�,������.7
��.��*�
��*��F3
F&� �E*�-�1� -D�+ 
.� ก/!,&������)�,�! 1 ��&
(�*/�+���1/��1��-(�ก/��1 -� ��ก���
&
�)�-

1�(�*�
�3/
ก�
 
(Similarity) 
�3/��ก��/
%��ก6� ก���.���!�(��!����)�,�!5�&/�ก�

�����&
/�1���
�� ��+ �&/�
2
&$1�$ -

(�*�
�� �� 
���DE�� ,�!$����
�3/
ก�
(�*��ก(�*�%, 
�3/��ก����:�����*)�(�*�%,  

�)�
��!B.�-ก��$/�5#���/��(�*2�&()� Multiple sequence alignment ��
���B.�-ก�� B,�
B.�-ก��(�*
)���2�&2
ก��()� Multiple sequence alignment �53*/�3
��
F�ก���.���!�(��!+�กก��
2�&B.�-ก�� BLASTP ��/����
 2.2.13 2
��
�#+��$��	�
�	$3/ B.�-ก�� PROBCONS ��/����
 1.1 
�E*��.7
B.�-ก�� Open source �)�
��!ก��()� Sequence alignment B,��.���!�(��!$����
�3/

� 
�1���)�,�!ก�,/ �#B
0/�B.���

������2
$��	��,��� (56) 

 
1.2.4.4 Phylogenetic analysis  

  �.7
�#T�ก��(�*��$����)�$�:2
ก��+�,+)�-
กก�%1� -� _Eก6�DE�$������5�
T�0/�
�#*������#�-�1� �
#,2
-�1ก���#��Q
�ก�� (+%,ก)��
#,) B,�ก���.���!�(��!$���2ก�&�$���0/��)�,�!
�!�!
���,��/<
�/ 
�3/ �)�,�!ก�,/ �#B
!
���B.���
-�&�-�,�B,�2�&-F
"�5 Phylogenetic 
tree -�,�$������5�
T�(���#��Q
�ก��� 
�1��ก�%1�0/��#*������#�(�*
�$������5�
T� (38) 
 �)�
��! Phylogenetic tree .� ก/!,&�� (39) 

1. .� (Node): �.7
�1�
(�*-�,�DE��#*�(�*�&/�()�ก��_Eก6� 
�3/

1��(��/
%ก���#T�
 
(Taxonomic unit) ��1
 �.8���� .� ��ก� 
�3/�#*������#�-�1� �
#, 

2. ก#*� (Branch): �1�
(�*-�,�DE�$������5�
T�� 
�1�� Taxonomic unit 2
��ก6U 0/� 
!��5!%�%6 -� ��ก
��
 B,�(�*ก#*�

E*�ก#*��1/��3*/�� 
�1��.��/�.��(1�
�	
  

3. � � 
1��� 
�1�� Species A ก�! Species B �(1�ก�! AA + BB  
4. Branch length: +)�
�
0/�ก���.��*�
-.��(�*�ก#,0E	
!
ก#*�
�	
; 
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5. Root: !��5!%�%6�1�� (Common ancestor) 0/��#*������#�!
 Phylogenetic tree -� 
!/กDE���&
(��+�ก.�(�*�.7
!��5!%�%6
�	
4.��1.�/3*
; (�*�.7
�%1
��ก �%1

��
 

6. Distance scale: /����(�*-�,�2
&�
<
+)�
�
0/�$���-�ก�1��� 
�1�� Sequences 
���/�1����1
 0.1 
���DE� ��$���-�ก�1��� 
�1�� Sequence /��1 10 �./����<
��  

�)�
��!���/�1�� Phylogenetic tree ,��"�5.� ก/! 11 -�,����/�1�� Phylogenetic tree 
-� /�$�.� ก/!0/� Phylogenetic tree 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 

"�5.� ก/! 11 -�,����/�1�� Phylogenetic tree -� /�$�.� ก/!0/� Phylogenetic tree (57) 
 
��.-!!ก��ก��-!1�ก#*�0/� Phylogenetic tree ����ก�1� Topology B,������D-!1���.-!!

0/� Phylogenetic tree 4,&�.7
 2 �
#, $3/ Rooted tree + ��ก#*�(�*-�,�!��5!%6�1��0/��#*������#�
(�	�
�, -�  Unrooted tree + -�,�$������5�
T�0/��#*������#�(�	�
�, B,�4�1� !%�)�-

1�0/�
!��5!%�%6�1�� �E*����/�1��0/� Phylogenetic tree -!! Rooted tree -�  Unrooted tree -�,�,��
"�5.� ก/! 12 
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"�5.� ก/! 12 -�,����/�1��0/� Phylogenetic tree -!! Rooted tree -�   
                  Unrooted tree (39, 57) 
 
 

�)�
��!B.�-ก��$/�5#���/��(�*2�&2
ก��()� Phylogenetic analysis �53*/�3
��
F�ก��
�.���!�(��!+�กก��2�&B.�-ก�� BLASTP ��/����
 2.2.13 2
��
�#+��$��	�
�	$3/ B.�-ก�� PHYLIP 
��/����
 3.67 �E*��.7
B.�-ก�� Open source �)�
��!ก��()� Phylogenetic tree B,�ก���#�$�� 
�
$������5�
T�2
-�1�#��Q
�ก��� 
�1��B.���
2
�#D�ก���1�F1�
��::�U"��2
�����0/�
ก� !�
ก��+�กB���ก%������!�
#,B(��� -� ก� !�
ก���/B55B(�#�0/�$
 ก�!q�
0&/���B.���

0/������4�1��ก� ,�ก��

��� 6 �
#,+�ก Phylogram (�*4,&+�กB.�-ก�� PHYLIP ��/����
 3.67  
�53*/�3
��
F�ก���.���!�(��!0&/����)�,�!ก�,/ �#B
0/�B.���
+�กB.�-ก�� BLASTP ��/����
 
2.1.13 -�  F�ก���3
��
ก���.���!�(��!,&��B.�-ก�� PROBCONS ��/����
 1.1 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 24 

1.2.5 �	����������ก��������  
��
�ก�#(��_�����
���(1�
4,&()�ก��_Eก6��ก�*��ก�!�#D�ก���1���::�U"��2
�����0/�

ก� !�
ก��+�กB���ก%������!�
#,B(��� -� ก� !�
ก���/B55B(�#�2

���.� �,<
 4,&-ก1  
Aliprantis A.O. -� $U  4,&_Eก6��ก�*��ก�!�#D�ก���1���::�U0/�ก� !�
ก���/B55B(�#�

(�*D�กก� �%&
B,�B���ก%������!�
#,B(��� �
#,(�* 2 (Toll-like receptor-2) 2
$
 B,�2
� !!
"��#$%&�ก�
(�*������	�-�1ก)��
#,��ก��2�&ก�%1�0/�B���ก%������!�
#,B(����.7
����1���::�U2
ก��
.A/�ก�
 B,��z5� 2
 Toll-like receptor 2 ��3*/D�กก� �%&
+�ก Bacterial lipoproteins �E*�+ ()�2
&
�ก#,ก���1���::�U�1/4.��� MyD88, FADD -�  $���5� 8 ����)�,�! �E*�+�ก$���5� 8 �����D
ก� �%&
2
&�ก#,�#D�ก���1���::�U"��2
ก� !�
ก���/B55B(�#�4,& (40) 

Irving P. -� $U  4,&_Eก6�$������5�
T%�0/�ก��()���
0/���
(�	�� !! (Genome-wide) 
2
ก���/!�
/�(��"��#$%&�ก�
0/� Drosophila (Cinnabar brow flies) �1/ก���#,��3	/0/�-!$(����� 
-� ��3	/�� �E*�4,&-ก1 Gram-positive bacteria (Micrococus luteus), Gram-negative bacteria 
(Escherichia coli) -�  Fungi (Beauveria bassiana) B,�2�& Oligonucleotide DNA microarrays 
2
ก��_Eก6� �E*�+�กก��_Eก6�5!�1�  
 1. ����
0/� Immune defense (�*D�ก��&��0E	
+�กก���#,��3	/B,�-!$(����� -� ��3	/�� 
 2. 5!+)�
�
0/���
 Immune-induced (�*4�1�$�5!��ก1/
2
.�#��U(�*��
���)�$�:  
 3. ��
(�*5!.� ก/!,&�� corin-, Stubble- ,easter-, snake- -�  masquerade-like  
genes �E*� corin- -�  Stubble-like genes �.7
 Type II transmembrane domain �1�
 easter- 
-�  snake-like genes ��!(!�(2
 Toll pathway -�  masquerade-like genes �ก�*��0&/�ก�! 
Enzyme regulation (41) 

Gregorio E. D. -� $U  4,&+)�-
ก��ก6U 0/�  Toll -�  Imd pathway (Immune 
deficiency signal pathway) 0/� Drosophila 2
-�1ก��$�!$%���
�1��; +�ก"�� 0/�ก���#,��3	/ 
B,� 

1. �.���!�(��!$���4� (Susceptibility) 0/�-���
��*�E*�
)�4.ก���5�
T%� �E*���F�ก� (!�1/ 
ก���1��1/0/���::�U"��2
ก� !�
ก�� Toll -�  Imd ก�!ก���#,��3	/+�ก-!$(����� -� ��3	/��

����
#, B,�5#+��U�+�ก Survival test 

2. �#�$�� 
�ก��-�,�//ก0/� AMP genes 2
ก��ก���5�
T%�0/�-���
��*-�1� �
#, B,� 
Northern blots  

3. 2�& Oligonucleotide microarrays 2
ก���#,���F�0/�ก��ก���5�
T%�(�*���1/ Toll -�  
Imd pathway (�*�ก#,+�กก��!�,�+<!2
 Drosophila  

+�กก��_Eก6�5!�1�(�	� Toll -�  Imd pathway �.7
���$�!$%��)�$�:0/�ก���/!�
/�2
 
Drosophila (42) 
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Roach J. C. -� $U  
�$������5�
T%�2
��#��#��Q
�ก��� 
�1�� TLR genes sequence 
0/� Tiger blowfish (Takifugu rubripes) ก�! TLR genes 0/� Vertebrate (�*4,&��ก��_Eก6�4�&
��!��U�-�&� ��1
 ก! (Xenopus tropicalis) 4ก1 (Gallus gallus) B,�2�&B.�-ก�� PHYLIP package 
�E*�+�กก��_Eก6�5!�1� ก��+,+)�0/� TLR (TLR recognition) �1/ PAMP (Pathogen-associated 
molecular patterns) ���DE� �)�,�!0/�+�B
�(�*��ก��ก)�

,

&�(�* (Coding sequence) -� �#D�ก��
�1���::�U (Signaling pathway) (�*��#*��&
B,� TLR ��ก��/
%��ก6�4�&2
 Vertebrate (%ก�
#, ,��
�	
 
TLRs +E��.7
���/�1��0/��#��Q
�ก��(�*/
%��ก6�2

���;� !!0/�� !!(�����"�5 ��1
 ��
 
B.���
 -� �$�3/01��0/�B.���
 (43) 

Yang L. -� $U  4,&_Eก6��ก�*��ก�! Toll-like recptor 2
ก%&�0�� (Litopenaeus vannamei) 
B,�ก��B$�

#*� cDNA 0/� Toll-like receptor +�กก%&�0�� (lToll) (�*��0
�, 926 residues ก�! 
Putative signal peptide +)�
�
 19 residues �E*�B.���
(�*4,&.� ก/!,&����ก6U (��B$����&�� 
-� 

&�(�*(�*���$�-!!0/� Toll-like receptor B,��� Extracellular domain .� ก/!,&�� 16 
Leucine-rich repeats (PRRs) �E*�0
�!0&��,&�� Cysteine-rich motifs -� 2
�1�
 Intracellular 
domain �.7
�1�
0/� Toll/interleukin-1 receptor (TIR) domain �E*�+�กก��(,�/!5!�1�2
�1�

0/� lToll/interleukin-1 receptor (TIR) domain ��$���$�&��$�E�ก�! Apis mellifer Toll -�  
Drosophila melanogaster Toll DE� 59.9% -�  54.3% ����)�,�! ��3*/(,�/!,&���#T� RT-PCR 
analysis (Reverse Transcriptase Polymerase Chain Reaction) 5!�1� lToll + -�,�//ก2
 
Hemocyte �
�3/ก 
��2+ ��/� �)�4�& ก� �5�  -� ก�&���
3	/ �1�
(�*5!ก��-�,�//ก0/� lToll 

&/���ก 4,&-ก1 ก&�
�� -�  Hepatopancreas �)�
��!ก��+)�-
ก�
#,0/� lToll �����D�1��
/T#!��DE� Toll pathway 2
� !!"��#$%&�ก�
(�*������	�-�1ก)��
#,2
ก%&�4,& (44) 

Purcell M. K. -� $U  4,&_Eก6��ก�*��ก�!ก��/
%��ก6�0/��#D�ก���1���::�U+�กB���ก%�
�����!�
#,B(���2
 teleost fish ,&��ก���#�$�� 
�$������5�
T%�ก�
2
��#��#��Q
�ก�� (Molecular 
phylogenetic analysis) 0/� Key component (MYD88, TIRAP, TRIF, TRAF, IRF3 -�  IRF7) 
2
 TLR-signaling pathway 0/� teleost fish B,�F�ก��_Eก6�5!�1� ��ก��/
%��ก6�0/� TLR-
signaling pathway molecule 2
 Vertebrate ��	2
&�
<
�1� TLR-signaling pathway molecule �.7
 
Basic program 0/���
(�*$�!$%� TLR-signaling pathway �E*��/,$�&/�ก�!ก��_Eก6� Leukocyte 
0/� Rainbow trout (Oncorhynchus mykiss) (�*D�กก� �%&
B,� know mammalian TLR agonists 
(�*.� ก/!,&�� Diacylated and triacylated forms of lipoprotein, flagellin, two forms of LPS, 
synthetic double-stranded RNA, and two imidazoquinoline compounds �E*�F�ก��_Eก6�
,��ก�1��5!�1� F�ก���/!�
/�0/� Leukocyte 2

�/,(,�/� �1/���ก� �%&
,��ก�1�� �/,$�&/�
ก�!ก���/!�
/�2
 Mamalian +E������D��%.4,&�1���ก��/
%��ก6�(�	� TLR recognition -�  
Signaling function � 
�1���ก#,ก���#��Q
�ก��0/� Vertebrate (45) 
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Zambon R. A. -� $U  4,&_Eก6��ก�*��ก�!ก���/!�
/��1/��3	/4����0/�ก� !�
ก�� Toll 
pathway 2
 Drosophila B,�ก��5�Q
��#T�ก�� in vivo Drosophila X virus-based screening 
system �)�
��!-�ก-� $����1/�4�2
ก���#,��3	/4���� ,&��ก����, DXV�s anoxia-induced death 
pathology �53*/$�,��3/ก-���
��* �E*�+�กก��(,�/�5!�1� Toll pathway �.7
�1�


E*�2
ก��
�1/�&�
4����0/� Drosophila B,�D&�2
 Toll pathway /��12
�"�5 Inactive + ก� �%&
2
&�ก#,ก��
��#*�0/� anoxia induced death 2
ก���#,��3	/0/�-���
��* �E*�+�กก��_Eก6�5!�1� Toll pathway 
��.� �#(T#"�52
ก����!��	� DXV replication 2
 Drosophila -� F�ก��(,�/�4,&-�,�DE�$���
��!��U�0/�ก��2�&5�
T%_�����2
ก��+)�-
ก��
 -� �#D�(�*2�&2
ก��.A/�ก�
4����2
 Drosophila /�ก
,&�� (46)  

Honda K. -� $U  4,&_Eก6��ก�*��ก�!!(!�(0/� Transductional-transcriptional 
processor complex (�*�ก�*��0&/�ก�! MyD88 -�  IRF-7 2
ก���1���::�U+�กB���ก%������!�
#,
B(��� (Toll-like receptor signaling) 2


� B,�F�ก��_Eก6� -� 0&/���/&��/#�5!�1�  
Transcription 0/� IRF-7 + ��.�#���5�
T%�ก�! MyD88, IRAK4 -�  TRAF6 �.7
-!!��#��&/
2
 
Cytoplasm �E*���ก6U ��#��&/
,��ก�1���.7
�#*�(�*-�,�2
&�
<
DE�ก����3*/��1/ก�
� 
�1��ก���1�
��::�U0/� Adaptor -�  effector kinase molecule ก�!ก�� Transcription factor (�*$�!$%�ก��
-�,�//ก0/���::�U(�*�1�//ก
/ก����� +�ก(�*ก�1��0&���&
-�,��1� Moleccular complex /�++ 
��

&�(�* Transductional-transcriptional processor 2
 Cytoplasm (47)  

Bunchaleamchai A. 4,&_Eก6�ก��-�ก -� �#�$�� 
���
(�*$�!$%�ก� !�
ก���/B55B(�#� 
2
 Lymphatic filarial nematode 
�3/ 5��T#B�$�(&��&�� (Brugia malayai) B,�ก��2�&��
0/� 
Caenorhabditis elegans �.7
�&
-!! �53*/-�ก��
0/�ก� !�
ก���/B55B(�#�+�ก5��T# B. 

malayai ,&���($
#$ PCR -� �($
#$ Open Reading Frame �53*/�#�$�� 
�!�#��U(�*���
���)�
��!
ก����&��B.���
 �E*�F�ก��_Eก6�5!�1� �1�
0/���
(�*4,&��+�ก,��/<
�/0/� B .malayai ��$���
�
�3/
ก�!��
0/�ก� !�
ก���/B55B(�#�2
 C. elegans .� ��U 50% (25) 

Phudendaen C. 4,&()�ก��_Eก6��ก�*��ก�!ก� !�
ก���ก#,�/B55B(�#� -� B.���
(�*
�ก�*��0&/�2
� ��<�(1/
	)�,� -� �
3	/��3*/��!.ก�# 5�&/�(�	��#�$�� 
�
�$������5�
T%�� 
�1�� 
apoptotic index (AI) -� ก��-�,�//ก0/� p53, Fas, Bcl-2, Ki-67 histology type -� /�����/,
���#� �E*�+�กก��_Eก6�5!�1�B.���
(�*�ก�*��0&/�ก�!ก���ก#,ก� !�
�/B55B(�#� (�	�ก�%1�(�*��ก��
-�,�//ก -� 4�1��ก��-�,�//ก2
� ��<�(1/
	)�,���/����ก���/,���#�4�1-�ก�1��ก�
 �E*��.7
0&/���
53	
q�
,&�
ก���ก#,ก� !�
ก���/B55B(�#�2
� ��<�(1/
	)�,� �53*/.� �%ก��2�&2
(��$��
#ก�1/4. 
(48) 
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Prangsaengtong O. 4,&()�ก��_Eก6��ก�*��ก�!ก���

�*��
)�2
&��������-!!�/B55B(�#�

B,�4�1�&/�/�_���/
4��� Caspase-3 B,� Flavone VR-3623 2
������ ��<���&�
�$
 B,�_Eก6�
ก�4ก0/���� VR-3623 (�*��F��1/ก����!��	�ก��-!1����0/������� ��<���&�
�0/�$
 (MCF-7) �E*�
+�กก��_Eก6�5!�1� 

1. ������ ��<���&�
�(�*4,&��!�����/���-3623 (�* 4 $����0&�0&
 $3/ 0.8, 2, 4 -�  8  
4�B$�B����� �.7
����
�
 3-72 ��*�B�� ������� MCF-7 D�ก��ก
)�2
&���-!!�/B55B(�#���ก0E	

���$����0&�0&
 -�  � � ����0/�ก��()�ก��(,�/�  

2. ก��()� Western blot 5!�#	
�1�
0/� PARP (�*D�ก�1/�0
�, 85 kDa 2
�1������ 24-
72 ��*�B�� �E*�!1���	DE�ก���ก#,�/B55B(�#��
3*/���+�ก�/
4���$���5�2
�1������,��ก�1�� 

3. ก��2�1�����!��	��/
4���$���5��
#,��� (Z-VAD-FMK) �.7
ก��_Eก6�$����ก�*��0&/�
0/� Caspase ก�!ก��()�2
&�ก#,ก�����0/������B,������/���-3623  

+�ก0&/���(�	�
�,0&���&
��%.4,&�1������/���-3623 ��!��	�ก���+�#:��#!B�0/�� ��<���&�
�
0/�$
 (MCF-7) B,��

�*��
)�2
&��������-!!�/B55B(�#�B,�F1�
 Caspase-7
/ก+�ก
�	 
Caspase -3 4�12�1.�++��(�*�)�$�:(�*���~��B�
���
�	2�&2
ก���

�*��
)�2
&�ก#,ก�����-!!�/B55B(
�#�2
������ ��<���&�
�$
 (49) 

Kunwittaya S. 4,&_Eก6�ก� !�
ก���/B55B(�#�0/������-�<,��3/,-,����/1/
2
 β-
thalassemic patients B,�_Eก6�DE�ก� !�
ก���/B55B(�#�0/� Nucleated red blood cell 
(NRBCs) -�  Peripheral blood mononuclear cell (PBMCs) 0/�F�&.��� β-thalassemic -� 
_Eก6�F�0/�5�����F�&.����1/ก���ก#,ก� !�
ก���/B55B(�#� �E*�+�กก��_Eก6�5!�1�  
ก� !�
ก���/B55B(�#�0/� NRBCs �.7
ก�4ก/�1��

E*�2
ก���

�*��
)�2
&�ก#,ก��()����,��/<

�/0/� NRBCs ()�2
&�ก#,ก����&����<,��3/,-,�(�*4�1��.� �#(T#"�5 -� �ก#,"�� B�
#�+����3	/��� 
�E*� Oxidative stress 0/����/
%���/#�� 0/�//ก�#�+
 -� �
�<ก/#//
2
5�����/�++ ��!(!�(
�)�$�:2
ก���ก#,ก� !�
ก���/B55B(�#� (50) 
 
�ก�#(��_�����
���(1�
4,&
)�$�����&(��B.�-ก���������
�(__�������.� �%ก��2�&
ก�!��3*/�(�*�ก�*��0&/�ก�!��
�#+��
�	 ��1
 Grun D. -� $U  _Eก6���3*/�0/�ก��()�
���ก�*��ก�! 
MicroRNA �E*��.7
 non-coding genes $�!$%�ก����&��B.���
 B,�2�& Algorithm PicTar 
(http://pictar.bio.nyu.edu.) 2
ก��()�
�� -� �.���!�(��!�#*������#�0&���
#, (Cross-species 
comparisons to predict) � 
�1�� -���
��* 7 �
#, (4,&-ก1 Drosophila melanogaster, Drosophila 
yakuba, Drosophila erecta, Drosophila ananassae, Drosophila pseudoobscura, Drosophila 

mojavensis -�  Drosophila virilis) ก�!��������	����ก,&��
� (Homo sapien) 5!�1� ����
(�*$�!$%�
ก��F�#� MicroRNA 0/�-���
��*(�	� 7 �
#,.��ก�(�	�2
-���
��* -� �
%6�� (51) 
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 Balakrishnan R. -� $U  _Eก6��)�,�!+�B
�0/������ Saccharomyces B,�2�&B.�-ก�� 
BLASTP -� 4,&
)�+�B
�0/�������.���!�(��!ก�!�#*������#��
#,�1��; ��1
 A. gossypii, H. sapiens, 
A. thaliana, D. melanogaster -�  C. elegans ()�2
&(��!DE�$���$�&��$�E�ก�
 -� �#��Q
�ก��(�*
-�ก�1��ก�
0/��#*������#�-�1� �
#, (52) 
 Leeb T.-�  Muller M. _Eก6�ก���.���!�(��!�)�,�!�!�!
���,��/<
�/0/� ICAM gene 
(Intercellular adhesion molecule gene) 0/�$
 
�� mouse -� 

� B,�2�&B.�-ก�� BLAST 2

ก��+)�-
ก�1�
(�*�.7
 Homologous sequence 0/������(�	� 4 �
#, �)�
��! ICAM genes �.7
ก�%1�
��
(�*5!!
B$�B�B��0/�$
(�*�)�-

1� 19p13.2 -� �.7
ก�%1���
(�*�ก�*��0&/�ก�!� !!"��#$%&�ก�
 
��1
 ก���/!�
/�0/� T cell 
�3/ก��+,+)�0/������ (Cell-cell recognition) �.7
�&
 �)�
��!
F���%.0/�ก���#+��
�	5!�1� genomic sequences 0/� ICAM genes 2
�����(�	� 4 �
#, ��ก��
/
%��ก6� 
�3/$�4�&0/��)�,�!�!�!
,��/<
�/0/���
(�*-�,�//ก�.7
$1�(�*��� -� 4�1��ก���.��*�
-.�� 
(53) 
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1.3 ��$M"�����!% 
1.3.1 �.���!�(��!�)�,�!ก�,/ �#B
0/�B.���
 172 �
#,2
�#D�ก���1�F1�
��::�U"��2


�����0/�ก� !�
ก��+�กB���ก%������!�
#,B(��� -� ก� !�
ก���/B55B(�#�� 
�1��0/�$
 ก�!
B.���
0/������4�1��ก� ,�ก��

��� 6 �
#, 4,&-ก1 Caenorhabditis elegans, Caenorhabditis 
briggsae, Drosophila melanogaster, Drosophila pseudoobscura, Anopheles gambiae -�  
Apis mellifera  

1.3.2 �3
��
F�ก���.���!�(��!,&���#T� Multiple sequence alignment B,�B.�-ก�� 
PROBCONS ��/����
 1.1  

1.3.3 �3
��
F�ก���.���!�(��!,&���#T� Phylogenetic analysis ,&��B.�-ก�� PHYLIP 
��/����
 3.67 

 
1.4 !�	 ��	!�N���ก	�/OกP	����� 

ก��	
�&'!	*&'!ก������5�)��5
�
&���,� ก�!?��)���(�5
�
&�)����
 3-���&ก���(ก���
���� 6 "��� 	
��ก��	
�&'!	*&'!	6���	�����'"���)��5
�
&�*&�6! ���-��6!�������&"& �
-���&
ก���(ก������� 6 �
#, )���(����ก��� �+�-
�(�ก��	����2�;�6 (Consensus maps) �����#D�ก��
�1�F1�
��::�U"��2
�����0/�ก� !�
ก��+�กB���ก%������!�
#,B(��� -� ก� !�
ก���/B55
B(�#�)����
 3-���&ก���(ก������� #1��	
��-
�(��0/�ก��_Eก6�2
��#�0/� Cross annotation data 
��
��0&���
#,0/��#*������#�/�ก,&�� 

 
1.5 �����$���ก	������ 
 1.4.1 �.���!�(��!�)�,�!ก�,/ �#B
0/�B.���
 172 �
#,2
�#D�ก���1�F1�
��::�U
"��2
�����0/�ก� !�
ก��+�กB���ก%������!�
#,B(��� -� ก� !�
ก���/B55B(�#�� 
�1��0/�
$
 ก�!B.���
0/������4�1��ก� ,�ก��

��� 6 �
#, 4,&-ก1 Caenorhabditis elegans, Caenorhabditis 
briggsae, Drosophila melanogaster, Drosophila pseudoobscura, Anopheles gambiae -�  
Apis mellifera 
 1.4.2 �.���!�(��!�)�,�!ก�,/ �#B
0/�B.���
 172 �
#,2
�#D�ก���1�F1�
��::�U
"��2
�����0/�ก� !�
ก��+�กB���ก%������!�
#,B(��� -� ก� !�
ก���/B55B(�#�� 
�1��0/�
$
 ก�!B.���
0/������4�1��ก� ,�ก��

��� 6 �
#, B,�2�&B.�-ก�� BLASTP ��/����
 2.2.13 

1.4.3 �3
��
F�ก���.���!�(��!+�กB.�-ก�� BLASTP ��/����
 2.2.13 ,&���#T� Multiple 
sequence alignment B,�B.�-ก�� PROBCONS ��/����
 1.1  

1.4.4 �3
��
F�ก���.���!�(��!+�กB.�-ก�� BLASTP ��/����
 2.2.13 ,&���#T� 
Phylogenetic analysis ,&��B.�-ก�� PHYLIP ��/����
 3.67 
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1.4.5 �+�2�ก��	
�&'!	*&'!$�ก*�%�)�� 2 ��� 3 ��.
��'"���5
�
&�*&�6! ���-��6!����
 3
-���&ก���(ก�������*�%� 6 �
#, 

1.4.6 
)�F���%.+�ก0&/ 1.4.5 	����2�;�6�����#D�ก���1�F1�
��::�U"��2
�����0/� 
ก� !�
ก��+�กB���ก%������!�
#,B(��� -� ก� !�
ก���/B55B(�#�)����
 3-���&ก���(ก�������
*�%� 6 �
#, 
 
1.6 ���	 /�-�%�R-	� 
 1.6.1 ก	��(���NN	S�	�#��T��% 
���DE� ก� !�
ก��0/�ก���/!�
/��1/�#*���&�(�*
�ก#,0E	
"��
/ก�����B,�2�&�#-ก
,� ก���1���::�U� 
�1�������! -�&�()�2
&�ก#,ก���.��*�
-.��
"��2
����� B,�/�_�����ก���(�*�.7
 Receptors, Effectors -�  Messengers 
���;�
#, (�*5!
/��1!�#��UF#������ -� "��2
������.7
����1���::�UF1�
ก�
�.7
(/,; �53*/ก� �%&
ก��()���

0/�������B���ก%��.A�
��� F�+�กก���1���::�U()�2
&������ก#,ก���.��*�
-.�� ��1
 ก��
-!1���� 
�3/ก���.��*�
-.����.�1�������   
 1.6.2 ก�����ก	��	ก* ��ก"�$�����+��'*���% 
���DE� ก� !�
ก���1�F1�
��::�U
+�กB���ก%������!�
#,B(��� 4.��������!/3*
; 2
������53*/�/!�
/��1/5��T#�"�5(�*�0&���1�1��ก�� 
�E*�
)�4.��1ก���/!�
/�(��"��#$%&�ก�
�1��; ��1
 �ก#, Pro-inflammatory cytokines, T cell 
stimulation, antimicrobial response, apoptosis pathway, antiviral effects �.7
�&
  
 1.6.3 ก�����ก	���*--*���� 
���DE� .��ก�ก��U�ก�����0/������(�*�ก#,0E	
2

T������# �E*��ก#,+�กก��(�*��
��(�*$�!$%�B.�-ก��ก�����D�กก� �%&
2
&()���
 +�ก ����$�� ����� 
$����&/
 ��3	/B�$�1��; �.7
�&
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����� 2 
��	
� �
�����ก���

�� 

 
 
2.1 ��	
� �
����ก�����������ก���

�� 
 2.1.1 ���	
�ก
	�����������
���������ก�
��������
��� !�"��#$��%���ก
����ก�

&�ก��#�ก'��
�

�(��	�)��%���*� &����� 89 ��
��� -��&�กก
����ก�
#��..�)������*� 
&����� 83 ��
��� 
 2.1.2 /���0��1�
2
����	
����ก
	����������
�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	 
3	0-ก� 

2.1.2.1 Caenorhabditis elegans: &�ก http://www.wormbase.org/; (Release  
wormpep 150, �
�)�J 20/10/05) &����� 22,858 (��	  

2.1.2.2 Caenorhabditis briggsae: &�ก http://www.wormbase.org/ &�����  
19,334 (��	 

2.1.2.3 Drosophila melanogaster: &�ก http://www.flybase.net/ (Release 4.2.1)  
&����� 19,178 (��	 

2.1.2.4 Drosophila pseudoobscura: &�ก http://www.flybase.net/ (Relase 2.0,  
�
�)�J 11/11/2005) &����� 9,871 (��	 

2.1.2.5 Anophleles gambiae: &�ก www.ensembl.org; (Ensemble V36 S  
Dec.2005) &�ก &����� 15,802 (��	 

2.1.2.6 Apis mellifera: &�ก www.ensembl.org (Ensemble V36 S Dec.2005)  
&����� 27,755 (��	 
 
 2.1.3 *��.��#��
%)�J�(0��ก�
)����&
"  
  2.1.3.1 
����V��
��ก�
 WindowXP Professional Version 2002 Service Pack2, 
Inter(R) Celeron(R) M processor 1.50 GHz -�� 504 MB of RAM 
  2.1.3.2 
����V��
��ก�
 OS-X 10.4.11, 2 GB of RAM 
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 2.1.4 ��
-ก
�*��.��#��
%)�J�(0��ก�
��#*
��2% 
  2.1.4.1 ��
-ก
� BLASTP #��
%(
� 2.2.13 (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/)  
  2.1.4.2 ��
-ก
� PROBCONS #��
%(
� 1.1 
  2.1.4.3 ��
-ก
� ClustalX #��
%(
� 1.64b 
  2.1.4.4 ��
-ก
� PHYLIP #��
%(
� 3.67 
  2.1.4.5 ��
-ก
� TreeView32 #��
%(
� 1.6.6 
 
2.2 ����ก�� �
��� �!��ก���

�� 
 ก�
)	����
�ก��	0�" ก�

��
���0��1�#ก�J"�ก
�����ก�
��������
��� !�"��#$��%
���ก
����ก�
&�ก��#�ก'��
�

�(��	�)��% ก
����ก�
#��..�)������*� -��
��
��
/���0��1���
�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	 #.nJ�#�
�"��0��1����2

�ก�
#�
�"�#)�"�	0�"
��
-ก
� BLASTP #��
%(
� 2.2.13 �	"#�nJ�#�
�"�#)�"�	0�"��
-ก
� BLASTP #��
%(
� 2.2.13 
-�0� &�"n�"
���ก�
#�
�"�#)�"�	0�"��o� Multiple sequence alignment �	"��
-ก
� 
PROBCONS #��
%(
� 1.1 -��"n�"
���ก�
#�
�"�#)�"���ก*

q�	0�"��o� Phylogenetic analysis 
	0�"��
-ก
� PHYLIP #��
%(
� 3.67 #.nJ������)�J3	03�#���
�"(nJ���
���)�J.� -��3��.����
��%
3����ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	 $rJ�)0�")�J�'	&����3��1�ก�
#���-��!�.-�	�ก�
����
��� !�"��
#$��%���ก
����ก�
&�ก��#�ก'��
�

�(��	�)��% -��ก
����ก�
#��..�)�������
��%3����
ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	 ���3� !�.
������
q����ก�
	��#������ -�	�	
�!�.�
�ก�� 13 
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�����"���"#
$ก��%�ก����&�ก��	'�('��	�))��*�%��$+

����ก�����ก��,�ก-"$
ก�

!��������
-�

� ก�����ก��$�-..-�	�	���/� �
�0�����"#
-��!�����	�!��1"'"� 

ก��
#ก	��2
�� 6 ���
  

$���%�$��%�
4�
��ก�
��"�-����/�ก��0�����"#
-��!��	�!��1"'"�ก��
#ก	��2
�� 
6 ���
 -
%���-���ก�" BLASTP $������� 2.2.13 

 

%<�%��(
ก��$���%�$��%�,�ก-���ก�" BLASTP $������� 2.2.13 

��%���� Multiple sequence alignment 
��%-���ก�" PROBCONS $������� 1.1 

 

$	����%�<��-��!�����.� �
�1"'.���	�!��1"'"�ก��
#ก	��2
�� 6 ���
 

$	���(�*�.�	
�ก��	'�	�))��*�%��$+

����ก�����ก��,�ก-"$
ก�
 
!��������
-�

� �
�ก�����ก��$�-..-�	�	���	�!��1"'"�ก��
#ก	��2
�� 6 ���
 

 

%<�%��(
ก��$���%�$��%�,�ก-���ก�" BLASTP $������� 2.2.13 

��%���� Phylogenetic analysis -
%-���ก�" PHYLIP $������� 3.67 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

!�.�
�ก�� 13 -�	��
q����ก�
	��#������ 
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2.2.1 �����"���"#
$ก��%�ก����&�ก��	'�('��	�))��*�%��$+

����ก�����ก��
,�ก-"$
ก�
!��������
-�

� ก�����ก��$�-..-�	�	���/� �
�0�����"#
-��!�����
	�!��1"'"�ก��
#ก	��2
�� 6 ���
  

#�s�ก�
#�
�"��0��1�)�J#ก�J"��0�� #(�� ��
���)�J#ก�J"��0�� -�����	
�ก
	�����������
���)�J
#ก�J"��0��������ก�
��������
��� ���ก
����ก�
)
q���� #.nJ��(0#�s��0��1����2

�ก�

#�
�"�#)�"�	0�"��
-ก
� BLASTP #��
%(
� 2.2.13 �	"����
�
��
���0��1�����t 3	0&�ก
#�u�3$�%/���0��1���� Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes 2
n� #�u�3$�% 
http://www.genome.jp #�s�2�
ก $rJ��0��1����*
�)�J
��
�����2

�ก�
#�
�"�#)�"�	0�"��
-ก
� 
BLASTP #��
%(
� 2.2.13 3	0-ก� 

- (nJ� -��&����������
���)�J#ก�J"��0��������ก�
��������
��� ���ก
����ก�
&�ก
��#�ก'��
�

�(��	�)��% -��ก
����ก�
#��..�)���  

- �0��1����	
�ก
	�����������
���)�J#ก�J"��0��������ก�
��������
��� ���ก
����ก�

&�ก��#�ก'��
�

�(��	�)��% -��ก
����ก�
#��..�)��� 

�
q����#.nJ��203	0�0��1����*
�)�Jก�����0���0���	
����3���q 
2.2.1.1 &�ก2�0�-
ก���#�u�3$�% http://www.genome.jp ��������� Search #.nJ� 

#�n�ก/���0��1�)�J���& -����(���.���%*�����*
�)�J�0��ก�
�n�*0� ��)�J��q#�n�ก/���0��1� KEGG -��
�(0*�����*
� Toll pathway 2
n� Apoptosis pathway &�ก�
q�*��ก)�J Go &�#�0��1�2�0��
	3� $rJ�#�s�
�����ก�
�n�*0����#�u�3$�%)�J-�	��0��1�)
q�2�	#ก�J"�ก
�*�����*
� ��)�J��q�(0*�����*
� Apoptosis 
pathway  

2.2.1.2 &�ก�
q�#�n�ก�0��1�)�J#ก�J"��0��ก
�*�����*
��
q� $rJ�&�#�0��1�
�"��#��"	����t  
ก����*n� #�nJ�#�n�ก2
��0� path: has04210 Apoptosis S Homo sapiens (human) &��
�กx-���
!�.-�	�����ก�
��������
��� !�"��#$��%���ก
����ก�
#��..�)��� �	"&�ก-���!�.��q
����
�#�0��1�
�"��#��"	����t�����
���)�J#ก�J"��0��ก
�����ก�
��������
��� 	
�ก����3	0  

2.2.1.3 #�n�ก*��ก)�J 
�"(nJ������
���)�J�
�กx!�"��-���!�. $rJ�&��
�กx 

�"��#��"	�0��1�����t #(�� (nJ������
��� 
2
������
��� 2�0�)�J�����
��� 
2
����	
�ก
	����
�� 
2
����	
�#�� y�y )�J#ก�J"��0��ก
���
���!�"������ก�
��������
���   

!�.��o�ก�
�n�*0� -�	�	
�!�.�
�ก�� 14 -�	��
q����2�
ก���ก�
�n�*0��0��1� �	"�(0
#�u�3$�% http://www.genome.jp  

2��"#2�' ก�
�n�*0��	"�(0*�����*
� Toll pathway �(0�
q���� *�0�"ก
�ก�
�(0*�����*
� 
Apoptosis pathway 
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�
q����)�J 1 
������� Search )�J�(0��
ก�
#�n�ก/���0��1�)�J���& 
-����(���.���%*�����*
�)�J
�0��ก�
�n�*0� 
 
 
 
 
 

�
q����)�J 2 
���� �ก�
�n �*0 ��� �
# �u � 3$�% )�J - �	 ��0 � �1 �
)
q�2�	#ก�J"�ก
�*�����*
� 
 
 
 
 
 
 

�
q����)�J 3 
#�n�ก�0��1�)�J#ก�J"��0��ก
�
*�����*
��
q� 
 
 
 
 
 
 
 



 36 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

 
!�.�
�ก�� 14 -�	��
q����2�
ก���ก�
�n�*0��0��1� �	"�(0#�u�3$�% http://www.genome.jp 

�
q����)�J 4 
-���!�.-�	�����ก�

��������
��� !�"��
#$��%���ก
����ก�
)�J
���& 
 
 
 
 
 

�
q����)�J 5 
#�n�ก
�"(nJ������
���)�J�
�กx!�"��
-���!�. $rJ�&��
�กx
�"��#��"	�0��1�
����t #(�� (nJ������
��� 
2
������
��� 
2�0�)�J�����
��� 
2
����	
�ก
	������ 

2
����	
�#�� y�y )�J#ก�J"��0��ก
���
���
!�"������ก�
��������
���  
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2.2.1.4 #�
�"����	
�ก
	�����������
����
�

�����t ������ก�
��������
���  
!�"��#$��%���ก
����ก�
&�ก��#�ก'��
�

�(��	�)��% -��ก
����ก�
#��..�)������*� �	"
ก�
#�
�"��0��1�������	
�ก
	�������������)
q����ก
����ก�
�20�"1���
1�-����� FastA format 
�	"�(0��
-ก
� Crimson editor ��ก�
&
	
1�-��)
q�2�	 �
��"������ก�
�(0��
-ก
� Crimson 
editor ��ก�
&
	
1�-��-�	�	
�!�.�
�ก�� 15 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

!�.�
�ก�� 15 -�	�ก�
�(0��
-ก
� Crimson editor ��ก�
&
	
1�-�� 
 

2.2.1.5 ก�

��
���0��1�#ก�J"�ก
�/���0��1���
�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
� 6  
(��	 
��
���0��1���
�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
�)
q� 6 (��	 &�ก#�u�3$�%/���0��1�����
��%3��
��ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	 	
���q 

2.2.1.5.1 Caenorhabditis elegans: http://www.wormbase.org/; Release  
wormpep 150, date 20/10/05 

2.2.1.5.2 Caenorhabditis briggsae: http://www.wormbase.org/  
2.2.1.5.3 Drosophila melanogaster: http://www.flybase.net/; Release  

4.2.1 
2.2.1.5.4 Drosophila pseudoobscura: http://www.flybase.net/; Relase  

2.0, dated 11/11/2005 
2.2.1.5.5 Anophleles gambiae: www.ensembl.org: Ensembl V36 S 

Dec.2005  
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2.2.1.5.6 Apis mellifera: www.ensembl.org: Ensembl V36 SDec.2005 
$rJ�#�u�3$�%/���0��1���
�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
�)
q� 6 (��	�0���0� #�s��0��1����*
�

���2

�#�
�"�#)�"�ก
��0��1����	
�ก
	�����������
���������ก�
��������
��� !�"��#$��%���
ก
����ก�
&�ก��#�ก'��
�

�(��	�)��% -��ก
����ก�
#��..�)������*� �	"��
-ก
� 
BLASTP #��
%(
� 2.2.13 ���
q�������3�  

 
2.2.2 $���%�$��%�
4�
��ก�
��"�-�ก��0�����"#
-��!��	�!��1"'"�ก��
#ก	��2
�� 6 

���
 -
%���-���ก�" BLASTP $������� 2.2.13 
��
-ก
� BLASTP #��
%(
� 2.2.13 #�s���
-ก
�)�J�(0��o�ก�
 Local pairwise alignment 

2�*����
�.
�o%
�2�������	
�ก
	�����������
�����*%�
�ก��������ก�
��������
��� !�"��
#$��%���ก
����ก�
&�ก��#�ก'��
�

�(��	�)��% -��ก
����ก�
#��..�)������*� ก
�
/���0��1���
�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	 )�J
��
��3	0���
q����)�J 3.3.5 �	"��ก�

#�
�"�#)�"���ก�
ก��2�	�
�-�
��ก�
	��#���ก�
�����
-ก
� *n� �
	��ก�
#�
�"�#)�"�)�J��*�� 
E-value #)��ก
�-����กก��� 10-4 )�q� $rJ�#�nJ�3	0��ก�
#�
�"�#)�"� 2
n� raw data &��ก
	��ก�

#�
�"�#)�"���ก��#{.��������� (nJ���
�����ก
����ก�
)�J���&���*� (nJ���
�������
��%3����
ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	)�J#�
�"�#)�"�ก
���
������*� -��*�� e-value #.nJ�.�&�
 �*���
*�0�"*�r�ก
�������	
�ก
	���������*� -���
��%3����ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	 2�
�&�ก�
q�&�
�
'���ก�
#�
�"�#)�"�ก
	�����������
�����*� -�����	
�ก
	����������
��%3����ก
�	1ก�
�
2�
� 6 (��	 )�J��*���*�0�"*�r���ก)�J�'	 #.nJ��
'�#�s���
�����3� �	"!�.!�.
�������o�ก�

ก�
�(0��
-ก
� BLASTP #��
%(
� 2.2.13 -�	�	
�!�.�
�ก�� 16 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

!�.�
�ก�� 16 -�	�!�.
�������o�ก�
ก�
�(0��
-ก
� BLASTP #��
%(
� 2.2.13 (55) 
   

Genome spp1 Genome spp2 

BLASTP at cut off = 0.0001  

Extract BLAST result using Bioperl 
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2��"#2�' 
 1. Genome spp1 -)� �0��1����	
�ก
	���������*���
1� FastA format 
 2. Genome spp2 -)� /���0��1���
�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	 

 
 �
q������q	��#���ก�
��#*
nJ�� Sun V880 Server )�J~1�"%.
�o'��~�ก

� -��
#)*����"�(��!�.-2��(��� -����o�ก�
�(0��
-ก
� BLASTP #��
%(
� 2.2.13 &�-�	���!�*���ก 
 

2.2.3 %<�%��(
ก��$���%�$��%�
��%����ก�� Multiple sequence alignment -
%
-���ก�" PROBCONS $������� 1.1 

ก�
"n�"
�*����1ก�0�����ก�
#�
�"�#)�"�&�ก��
-ก
� BLASTP #��
%(
� 2.2.13 	0�"
��
-ก
� PROBCONS ���
q����	
����3���q 

2.2.3.1 ����0��1�)�J3	0&�ก��
-ก
� BLASTP #��
%(
� 2.2.13 )�J�ก
	#��#{.�� 
�����0��1����	
�ก
	������)�J��*�� E-value 	�)�J�'	 (*�� E-value �J���'	) ����
�	
�-
ก����
��%3����
ก
�	1ก�
�2�
� ��&
	��
1���� FastA $rJ��
�ก��	0�"���	
�ก
	�����������
������*� -��
���	
�ก
	�����������
�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
�)�J��*�� E-value 	�)�J�'	 #�s� Input ���
��
-ก
� PROBCONS #��
%(
� 1.1	
�!�.�
�ก�� 17 -�	��
��"��� FastA format �����
���
���*� AKT1 -����
������ Anophleles gambiae 3	0-ก� ANGP19348, ANGP22036 -�� 
ANGP8680 )�J�� E-value 	�)�J�'	#�nJ�#�
�"�#)�"�ก
���
������*� 
 
>AKT1 (�<��-��!�����/�) 
MSDVAIVKEGWLHKRGEYIKTWRPRYFLLKNDGTFIGYKERPQDVDQREAPLNNFSVAQC 
QLMKTERPRPNTFIIRCLQWTTVIERTFHVETPEEREEWTTAIQTVADGLKKQEEEEMDF 
RSGSPSDNSGAEEMEVSLAKPKHRVTMNEFEYLKLLGKGTFGKVILVKEKATGRYYAMKI 
LKKEVIVAKDEVAHTLTENRVLQNSRHPFLTALKYSFQTHDRLCFVMEYANGGELFFHLS 
RERVFSEDRARFYGAEIVSALDYLHSEKNVVYRDLKLENLMLDKDGHIKITDFGLCKEGI 
KDGATMKTFCGTPEYLAPEVLEDNDYGRAVDWWGLGVVMYEMMCGRLPFYNQDHEKLFEL 
ILMEEIRFPRTLGPEAKSLLSGLLKKDPKQRLGGGSEDAKEIMQHRFFAGIVWQHVYEKK 
LSPPFKPQVTSETDTRYFDEEFTAQMITITPPDQDDSMECVDSERRPHFPQFSYSASGTA 

>ANGP19348 (�<��-��!�����	�!��1"'"�ก��
#ก	��2
��: Anophleles gambiae )  
pep:novel chromosome:MOZ2a:2R:16629994:16635565:1 gene: 
ENSANGG00000016859 transcript:ENSANGT00000019348     
MSISSADSAMVAGSSSSGSGIGCSTIVKEGWLYKRGEHIKTWRSRYFILKSDGTLEGYKI 
RPDPQVPTEPSNKFTVRDCQIMSIDRPRPFTFIIRGLQWTTVIERMFHVEDENDRKDWVE 
AIRSVANKLNEEEVYQATLPNQAADDDCEMGSIAEDELVNEKPVYGTATDKVSGKRKVTL 
ENFEFLKVLGKGTFGKVILCREKTSSKLYAIKILKKDVIIQKDEVAHTMAESRVLKTTNH 
PFLISLKYSFQTVDRLCFVMQYVNGGELFFHLSRERIFPEDRTRFYAAEIISALGYLHSH 
GIIYRDLKLENLLLDKDGHIKIADFGLCKEDITYGRTTKTFCGTPEYLAPEVLEDNDYGH 
AVDWWGTGVVMYEMICGRLPFYNRDHDILFTLILMEEVKFPRNISPNARSLLSGLLVKNP 
KQRLGGGPDDAKEIMAHPFFASINWTDLVQKRITPPFKPQVTSDTDTRYFDREFTGESVE 
LTPSDSNGPLGAIQEEPHFSEFSYQDMASTMNTPSYMNHSHNFHPMQ 

>ANGP22036 (�<��-��!�����	�!��1"'"�ก��
#ก	��2
��: Anophleles gambiae)  
pep:novel chromosome:MOZ2a:2R:26644360:26657277:1 gene: 
ENSANGG00000019547 transcript:ENSANGT00000022036  
FIMFTGTLRLKVCEAIGLRPTDFQTRHTMTFGRLGDQLIDPYVSIDVDEKFIDRSTTKPR 
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TFDPVWNESFIHEVENANVLGMTIFHEGPITDVFVANTTIAFDDLVTRNESEQQDFWVDL 
EPQGRLHVKIDLRWTQDANNVASQNSCRRAVVKDQPFLNRRRGAMRRRVHQVNGHKFMAT 
FLRQPTFCSHCREFIWGLGKQGYQCQVCTCVVHKRCHSSVVTKCPKKKDEVKVKFEQCPQ 
RFNVNMPHRFSVHSFKRLTFCDHCGSLLYGIIRQGLKCEVCSMNIHRRCEGNVANNCGIN 
TKQLAELLNEMGITMDKTPPRRSKVGEVRCIKMQHSLLMLTYFSFICNQYSNQTTSDNLS 
MSERSDDTSSLDTLSTKSGAEGELAGHSSKAGGPTMGMLVNLGTDDDGNARPMPGKVFLN 
DFNFIKVLGKGSFGKVMLAEKKGTDEVYAIKVLKKDVILQDDDVDCTMTEKRILALAAKH 
PFLTALHSCFQTPDRLFFVMEYVNGGDLMFQIQRARKFDEPRAAFYAAEVTLALQFLHRN 
GVIYRDLKLDNILLDAEGHCKLADFGMCKEGITGDNLTSTFCGTPDYIAPEILQELDYGP 
SVDWWALGVLMYEMMAGQPPFEADNEDDLFEAILRDDVLYPVWLSREAVSILKGFMTKNA 
AKRLGCTDGENQIRSHPFFKDMDWEALEQRKVRPPFRPRVRSARDALNFDTEFTKEDPVL 
TPVPNDIIRCINQDEFAGFSFTNPEFGPERKIV 

>ANGP8680 (�<��-��!�����	�!��1"'"�ก��
#ก	��2
��: Anophleles gambiae)  
pep:novel chromosome:MOZ2a:3L:35226050:35233005:-1 gene: 
ENSANGG00000012848 transcript:ENSANGT00000008680   
SIYRRGARRWRKLYRINGHIFQAKRFNRKAFCAFCHDRIWGLGRQGFKCIQCKLLVHKKC 
HKLGNKPCSNEHVEPVFKERDVSMTCFAPLDYPSELHSGDGCDQVPVEVNDNVEETLEPV 
TQRQYSLNDFELIRVIGRGSYAKVLMVELKKTRRIYAMKVIKKALVTDDEDIDWVQTEKH 
VFETASNHPFLVGLHSCFQTPSRLFFVIEFVRGGDLMFHMQRQRRLPEEHARFYAAEISL 
ALNFLHEKGIIYRDLKLDNVLLDHEGHIKLTDYGMCKEGIRPGDTTSTFCGTPNYIAPEI 
LRGEDYGFSVDWWALGVLLYEMLAGRSPFDIAGASENPDQNTEDYLFQVILEKTIRIPRS 
LSVKAASVLKGFLNKNPADRLGCNRDSAFLDIMNHSFFKSIDWEMLEQKQITPPFRPRLD 
SDRDLANFPPEFTDEPVHLTPDDDRVIDKIDQSEFEGFEYVNPLLMSLEDCV 

 
!�.�
�ก�� 17 -�	��
��"��� FastA format �����
������*� (AKT1) -����
�������
��%3���� 
      ก
�	1ก�
�2�
� (ANGP19348, ANGP22036 -��ANGP8680) 
 
  2.2.3.2 �
q������ก�
#�
�"�#)�"�	0�"��
-ก
� PROBCONS #��
%(
� 1.1 &��(0
��
-ก
�	
�ก������#*
nJ��*��.��#��
% Macbook $rJ��
q������ก�
�(0��
-ก
� PROBCONS 
#��
%(
� 1.1 -�	���!�*���ก 
 

2.2.4 %<�%��(
ก��$���%�$��%�
��%���� Phylogenetic analysis 
��%-���ก�" 
PHYLIP $������� 3.67 

ก�
"n�"
�*����1ก�0�����ก�
#�
�"�#)�"�&�ก��
-ก
� BLASTP #��
%(
� 2.2.13 	0�"
��o� Phylogenetic analysis �	"��
-ก
� PHYLIP #��
%(
� 3.67 ���
q����2�
ก 4 �
q����	
���q 
  2.2.4.1. �
q����ก�
&
	#
�"����	
� (Alignment) ����0��1�)
q�2�	 (	�#�u�#� 2
n�
��
���) ��
1���� PHYLIP format 	0�"��
-ก
��nJ� #(�� ClutalW 2
n� ClustalX #�s��0� $rJ�ก�

&
	#
�"�	
�ก����#�s�ก�
�
0��-��&������0��1� (Data model) -��#���J"��20�"1���
1����('	�0��1�
#.nJ�.
0��#�0��1� Substitution model (54) 
  2.2.4.2. �
q����#�n�ก-��&��������ก�
-)�)�J Substitution model #.nJ�.�&�
 ��r�
*����
�-�
������	
� 
  2.2.4.3. �
q������� Tree construction �	"��~
" Application �����
-ก
� 
PHYLIP  
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  2.2.4.4. �
q������� Tree evaluation #�s��
q�����'	)0�"��ก�
�

�-��� 
Phylogenetic tree 	0�"��
-ก
� Tree viewer/editor #(�� ��
-ก
� TreeView 32 
 $rJ��
�#ก�'�����ก�
�
0�� Phylogenetic tree �20���1
 %-�� ���
q����)�J 1 -�� �
q����
)�J 4 &��#�s��0����~
"��
-ก
��nJ�t ��)��2�0�)�J	
�ก���� �	"��
-ก
�)�J�(0#.�J�#������
q������� 
Phylogenetic analysis 	0�"��
-ก
� PHYLIP #��
%(
� 3.67 �������&
"��q 3	0-ก�  

- ��
-ก
� ClustalX #�s���
-ก
�)�J�(0��ก�
&
	#
�"����	
��0��1�#
�J��0� ก����*n�&
	�0��1�
���	
�ก
	��������
1� FastA �20#�s��0��1���
1�-�� PHYLIP �	"��
-ก
� ClustalX )�J�(0��
�����&
"��q#�s���
-ก
� ClustalX #��
%(
� 1.64b $rJ�����
�)�������
����V��
��ก�
 Windows 
-������
�#�s���
-ก
� Open source ����
�	���%�2�	 3	0)�J http://www-igbmc.u-
strasbg.fr/BioInfo/ClustalX/Top/html 

- ��
�-ก
� TreeView32 #�s���
-ก
� Tree viewer/editor -��#�s���
-ก
� Open 
source ����
�	���%�2�	3	0)�J http;//taxonomy.zoology.gla.uk/rod/treeview.html 

�	"��ก�
"n�"
���ก�
#�
�"�#)�"� &�.�&�
 �*�� E-value )�J3	0&�กก�
#�
�"�#)�"�
���	
�ก
	�����������
���	0�"��
-ก
� BLASTP #��
%(
� 2.2.13 ���*� ก
��
��%3����ก
�	1ก
�
�2�
� 6 (��	 -��.�&�
 � Phylogram )�J3	0&�ก��
-ก
� PHYLIP #��
%(
� 3.67 �����*���
��	*�0��ก
�2
n�3�� &�ก�
q��
'��0��1�*�����	*�0��ก
����)
q������
-ก
����3� 

��o�ก�
�(0��
-ก
� PHYLIP #��
%(
� 3.67 &�-�	���!�*���ก 
2.2.5 $	����%�<�� �
�,4�������-��!�����.� �
�1"'.���	�!��1"'"�ก��
#ก	��2
�� 

6 ���
 
 �����)�J�ก
	3	0&�กก�
#�
�"�#)�"�	0�"��
-ก
� BLASTP #��
%(
� 2.2.13 ��ก�

"n�"
�ก�
#�
�"�#)�"�	0�"��
-ก
� PROBCONS #��
%(
� 1.1 -����ก�
"n�"
�	0�"��o� 
Phylogenetic analysis �	"��
-ก
� PHYLIP #��
%(
� 3.67 �
'�#�s�
�"��#��"		
���q 

2.2.5.1. 
�"(nJ���
�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	 )�J�����	
�ก
	������ 
*�0�"ก
� ���	
�ก
	�����������
���������ก�
����
��� ���ก
����ก�
&�ก��#�ก'��
�

�(��	
�)��%���*� -��
�"(nJ���
�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	)�J�����	
�ก
	������3��.��0��1�
��ก�
#�
�"�#)�"� 

2.2.5.2. 
�"(nJ���
�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	 )�J�����	
�ก
	������ 
*�0�"ก
� ���	
�ก
	�����������
���������ก�
����
��� ���ก
����ก�
ก
����ก�
#��..�)
������*� -��
�"(nJ���
�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	)�J�����	
�ก
	������3��.��0��1���
ก�
#�
�"�#)�"� 
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2.2.5.3. ��
��-�	�&�������
�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	 )�J�����	
� 
ก
	������*�0�"ก
� ���	
�ก
	�����������
���������ก�
����
��� ���ก
����ก�
&�ก��#�ก'�
�
�

�(��	�)��%���*� -��
�"(nJ���
�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	)�J�����	
�ก
	������
3��.��0��1���ก�
#�
�"�#)�"� 

2.2.5.4. ��
��-�	�&�������
�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	 )�J�����	
� 
ก
	������*�0�"ก
� ���	
�ก
	�����������
���������ก�
����
��� ���ก
����ก�
ก
����ก�

#��..�)������*� -��
�"(nJ���
�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
� 6 (��	)�J�����	
�ก
	������3��
.��0��1���ก�
#�
�"�#)�"� 
 

2.2.6 $	���(�*�.�	
���&�ก��	'�('��	�))��*�%��$+

����ก�����ก��,�ก
-"$
ก�
!��������
-�

� �
�ก�����ก��$�-..-�	�	���	�!��1"'"�ก��
#ก	��2
�� 6 ���
 
 ����0��1�&�ก�0� 3.8 -��('	
�"ก�
�0�������*� (Human based reference schemes) 
�
'�#�s�-��!�.-�	�����ก�
��������
��� !�"��#$��%���ก
����ก�
&�ก��#�ก'��
�

�(��	
�)��% -��ก
����ก�
#��..�)�������
��%3����ก
�	1ก�
�2�
�)
q� 6 (��	 $rJ�-��!�.)�J#���
�
�ก��	0�"�����
�ก�� 3 ���� 3	0-ก� 
   2.2.6.1 
�"(nJ���
���������ก�
��������
��� !�"��#$��%���ก
����ก�
&�ก
��#�ก'��
�

�(��	�)��% -��ก
����ก�
#��..�)������*�)�J3��.����
��%3����ก
�	1ก�
�2�
�)
q� 
6 (��	  
  2.2.6.2 
�"(nJ���
���������ก�
��������
��� !�"��#$��%���ก
����ก�
&�ก
��#�ก'��
�

�(��	�)��% -��ก
����ก�
#��..�)������*�)�J3��.������(��	����
��%3����
ก
�	1ก�
�2�
�  
  2.2.6.3 
�"(nJ���
���������ก�
��������
��� !�"��#$��%���ก
����ก�
&�ก
��#�ก'��
�

�(��	�)��% -��ก
����ก�
#��..�)������*�)�J.����
��%3����ก
�	1ก�
�2�
�)
q� 6 
(��	  
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����� 3   
��ก
����
� 

 
 
3.1  ��ก
���ก�
��
�����
���ก��
������
��������
� � 
 3.1.1 ��ก
���ก�
��
�����
���ก��
������
�������!�"�#�ก
�$%��%
�$�&&
'
(
)!�*+��,�
�ก���"�ก
�-
ก��*�ก.���"���/�������,�
� � 

��ก��	
ก���
�����ก����ก��������ก�������������� ��!���ก�����
��ก����"�ก��#$�%$��
#�&&�'(�����)��*���ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��*���.� +�ก/���
���� KEGG 
3��$�  

3.1.1.1 ��ก��6#��(�3�����"�ก��#$�%$��#�&&�'(�����)��*���ก�����ก�� 
+�ก����ก,� �����-����!��*���.� �����6%�(�3���ก7ก�,$������� ��8���ก�,$�!���ก�����
��
ก��ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��* )
����6 $��ก�,$������� ��(����ก�����ก����ก��
6#���!��! 8�
�!�� 6 ก $����ก9� ��ก�,$������� �� �-$�  
    3.1.1.1.1 ก�,$������� �� ���������:���)��* �-$� ����ก,� �����!��.�
��
�!��* (Toll-like receptor) 

3.1.1.1.2 ก�,$������� �� ��ก���!��#$�#�&&�'(�����)��* $�+�ก��� �� 
 ���������:���)��* �-$� MyD88, TRAM, Rac1 6�� TRIF S�S 

3.1.1.1.3 ก�,$������� ��!����T�%�%�� +�กก��#$�#�&&�'�����ก��T� 
��� ��#��8���#$�#�&&�'9��������ก,� ���������:���)��*����)��*�
���.��� �-$� Inflammatory 
cytokines 6�� Co-stimulatory molecules ก�,$���� ��!��ก�� ,
��8
�ก��ก�����ก�����33�!#�# 
��T� 
� 

6%�(�3��"�ก��#$�%$��#�&&�'(�����)��*���ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��*
���.� !��9�
+�ก/���
���� KEGG 6#�����(�3���ก�� 18 
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(�3���ก�� 18 6#����"�ก��#$�%$��#�&&�'(�����)��*���ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��*���.� +�ก/���
���� KEGG (54) 
 

#��8���6%�(�36#����"����ก�$����#�&��ก�'*!��6#���\�#��3��]* (Interaction) ��8�$����� ��(����ก�����ก��#$�#�&&�'(�����)��* )
��
#����"#�,�#�&��ก�'* $��^ !�����ก7��6%�(�39�
��� ���� 3 
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+p 

 ���� 3 6#��.���8������#�&��ก�'*!�����ก7��6%�(�36#����"�ก��#$�%$��#�&&�'(���� 
     �)��*���ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��*���.� (54) 

 
Symbol 

 
Explanation 

 
 
 
 

 
��� ��!���ก�����
����ก�����ก�� 

 
 
 
 

 
����ก,��:��^!���ก�����
����ก�����ก�� 
#$���8&$��T�9���� -������ก,�������cก 
8�:� �8����ก,� �-$� DNA 
 

 
 
 
 

 
�\�#��3��]*������ ����ก�����ก�� 

 
 
 

 
�\�#��3��]*�-:������9����ก�����ก���:�� 

 

 
 

 
ก��ก�� ,
���8�$����� ����ก�����ก�� 

 
 
 

 
ก���ก��ก�����ก�� Phosphorylation 
��8�$����� ����ก�����ก�� 

 

 
 

 
ก���ก�����ก\ก��'*����
�� (Indirect 
effect) ������ ����ก�����ก�� 

 

 

 
ก�� ,
��8
�ก�� Expression ������ 
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3.1.1.2 ����� �����.�!���ก�����
����ก�����ก��+����� 89 ��� �� �����8�
�!�� 
6 ก $��ก��9� ��ก�,$������� �� �-$���� �� TLR 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 6�� 9 ��T���� �� �����!��
%���)��* 8�:� RAC1, TOLLIP, MYD88, TIRAP, TICAM2 6�� TICAM1 ��T���� ����ก�,$� 
Adapters ���#�&&�'+�ก��� �� �����!��%���)��* S�S )
��#$���8&$��� ��!�����ก7��6%�(�3+���
8�
�!���ก�����
��ก��ก��!�����������(���.,
�ก�� �-$� Proinflammatory effects, Chemotactic 
effects (ก�� ,
�ก��!�������� Neutrophil, NK cell), T cell stimulation, Antiviral effects S�S 
 +�กก��	
ก���
�� 
�#����"�#��-:����� �� 89 ��� ��!���ก�����
��ก����"�ก��#$�%$��
#�&&�'(�����)��*���ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��*���.� ��� ���� 4 
 
 ���� 4 6#����� �� 89 -��� )
���ก�����
��ก����"�ก��#$�%$��#�&&�'(�����)��*���ก�����ก�� 
     +�ก����ก,� �����-����!��*���.� (54) 
 
Human proteinps 
abbreviated name 

Full name 
 

AKT3 
 

v-akt murine thymoma viral oncogene homolog 3 (protein kinase B, 
gamma) 

AKT2 v-akt murine thymoma viral oncogene homolog 2 
AKT1 v-akt murine thymoma viral oncogene homolog 1 
FOS v-fos FBJ murine osteosarcoma viral oncogene homolog 
JUN jun oncogene 

CASP8 caspase 8, apoptosis-related cysteine peptidase 
CD14 CD14 molecule 
CD40 CD40 molecule, TNF receptor superfamily member 5 
CD80 CD80 molecule 
CD86 CD86 molecule 
FADD Fas (TNFRSF6)-associated via death domain 
IFNA1 interferon, alpha 1 
IFNA2 interferon, alpha 2 
IFNA4 interferon, alpha 4 
IFNA5 interferon, alpha 5 
IFNA6 interferon, alpha 6 
IFNA7 interferon, alpha 7 
IFNA8 interferon, alpha 8 
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 ���� 4 ( $�) 
  
Human proteinps 
abbreviated name 

Full name 
 

IFNA10 interferon, alpha 10 
IFNA13 interferon, alpha 13 
IFNA14 interferon, alpha 14 
IFNA16 interferon, alpha 16 
IFNA17 interferon, alpha 17 
IFNA21 interferon, alpha 21 
IFNAR1 interferon (alpha, beta and omega) receptor 1 
IFNAR2 interferon (alpha, beta and omega) receptor 2 
IFNB1 interferon, beta 1, fibroblast 
NFKBIA 

 
nuclear factor of kappa light polypeptide gene enhancer in B-cells inhibitor, 
alpha 

CHUK conserved helix-loop-helix ubiquitous kinase 
IKBKB inhibitor of kappa light polypeptide gene enhancer in B-cells, kinase beta 
IKBKE inhibitor of kappa light polypeptide gene enhancer in B-cells, kinase epsilon 

IKBKG, IP2, IP1 
 

inhibitor of kappa light polypeptide gene enhancer in B-cells, kinase 
gamma 

IL1B interleukin 1, beta 
IL6 interleukin 6 (interferon, beta 2) 
IL8 interleukin 8 
IL12A 
 

interleukin 12A (natural killer cell stimulatory factor 1, cytotoxic lymphocyte 
maturation factor 1, p35) 

IL12B 
 

interleukin 12B (natural killer cell stimulatory factor 2, cytotoxic lymphocyte 
maturation factor 2, p40) 

CXCL10 chemokine (C-X-C motif) ligand 10 
IRAK1 interleukin-1 receptor-associated kinase 1 
IRAK4 interleukin-1 receptor-associated kinase 4 
IRF3 interferon regulatory factor 3 

CXCL11 chemokine (C-X-C motif) ligand 11 
MAPK8 mitogen-activated protein kinase 8 
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 ���� 4 ( $�) 
  
Human proteinps 
abbreviated name 

Full name 
 

MAPK9 mitogen-activated protein kinase 9 
MAPK10 mitogen-activated protein kinase 10 
LBP lipopolysaccharide binding protein 
LY96 Lymphocyte antigen 96 
CXCL9 chemokine (C-X-C motif) ligand 9 

CCL3, SCYA3 chemokine (C-C motif) ligand 3 
CCL4 chemokine (C-C motif) ligand 4 

MAP2K3 mitogen-activated protein kinase kinase 3 
MAP2K6 mitogen-activated protein kinase kinase 6 
MAP2K4 mitogen-activated protein kinase kinase 4 
MYD88 myeloid differentiation primary response gene (88) 
NFKB1 nuclear factor of kappa light polypeptide gene enhancer in B-cells 1 (p105) 
NFKB2 

 
nuclear factor of kappa light polypeptide gene enhancer in B-cells 2 
(p49/p100) 

MAPK14 mitogen-activated protein kinase 14 
MAPK11 mitogen-activated protein kinase 11 
MAPK13 mitogen-activated protein kinase 13 
MAPK12 mitogen-activated protein kinase 12 
PIK3R5 phosphoinositide-3-kinase, regulatory subunit 5 
PIK3CA phosphoinositide-3-kinase, catalytic, alpha polypeptide 
PIK3CB phosphoinositide-3-kinase, catalytic, beta polypeptide 
PIK3CD phosphoinositide-3-kinase, catalytic, delta polypeptide 
PIK3CG phosphoinositide-3-kinase, catalytic, gamma polypeptide 
PIK3R1 phosphoinositide-3-kinase, regulatory subunit 1 (p85 alpha) 
PIK3R2 phosphoinositide-3-kinase, regulatory subunit 2 (p85 beta) 
PIK3R3 phosphoinositide-3-kinase, regulatory subunit 3 (p55, gamma) 
RAC1 

 
ras-related C3 botulinum toxin substrate 1 (rho family, small GTP binding 
protein Rac1) 

CCL5 chemokine (C-C motif) ligand 5 
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 ���� 4 ( $�) 
  
Human proteinps 
abbreviated name 

Full name 
 

STAT1 signal transducer and activator of transcription 1 
MAP3K7IP1 mitogen-activated protein kinase kinase kinase 7 interacting protein 1 
MAP3K7IP2 mitogen-activated protein kinase kinase kinase 7 interacting protein 2 

MAP3K7, TAK1 mitogen-activated protein kinase kinase kinase 7 
TBK1 TANK-binding kinase 1 
TIRAP toll-interleukin 1 receptor (TIR) domain containing adaptor protein 
TLR1 toll-like receptor 1 
TLR2 toll-like receptor 2 
TLR3 toll-like receptor 3 
TLR4 toll-like receptor 4 
TLR5 toll-like receptor 5 
TLR6 toll-like receptor 6 
TLR7 toll-like receptor 7 
TLR9 toll-like receptor 9 

TNF, TNFA tumor necrosis factor (TNF superfamily, member 2) 
TOLLIP toll interacting protein 
TRAF6 TNF receptor-associated factor 6 
TICAM2 toll-like receptor adaptor molecule 2 
TICAM1 

 
toll-like receptor adaptor molecule 1 
 

 
3.1.1.3 ���
����������ก�������������� �� 89 ��� ���
�� 
�����"�ก��#$�%$�� 

#�&&�'(�����)��*���ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��*���.� )
����T��
��������� 
� 
(Input) #��8���ก���������!���ก���8�#��� ��+�ก/���
�������#� �*9�$��ก����ก#��8��� 6 -��� 
�
�����6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 �-$� ��� �� TLR1 �
����������ก����������� TLR1 +�ก
�
�������/���
���� KEGG 3��$���.���������ก��������!�z�8�� 786 Amino acid 6���
����
���������ก�������� 786 amino acid 6#�����(�3���ก�� 19 
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>TLR1 
MTSIFHFAIIFMLILQIRIQLSEESEFLVDRSKNGLIHVPKDLSQKTTILNISQNYISEL 
WTSDILSLSKLRILIISHNRIQYLDISVFKFNQELEYLDLSHNKLVKISCHPTVNLKHLD 
LSFNAFDALPICKEFGNMSQLKFLGLSTTHLEKSSVLPIAHLNISKVLLVLGETYGEKED 
PEGLQDFNTESLHIVFPTNKEFHFILDVSVKTVANLELSNIKCVLEDNKCSYFLSILAKL 
QTNPKLSNLTLNNIETTWNSFIRILQLVWHTTVWYFSISNVKLQGQLDFRDFDYSGTSLK 
ALSIHQVVSDVFGFPQSYIYEIFSNMNIKNFTVSGTRMVHMLCPSKISPFLHLDFSNNLL 
TDTVFENCGHLTELETLILQMNQLKELSKIAEMTTQMKSLQQLDISQNSVSYDEKKGDCS 
WTKSLLSLNMSSNILTDTIFRCLPPRIKVLDLHSNKIKSIPKQVVKLEALQELNVAFNSL 
TDLPGCGSFSSLSVLIIDHNSVSHPSADFFQSCQKMRSIKAGDNPFQCTCELGEFVKNID 
QVSSEVLEGWPDSYKCDYPESYRGTLLKDFHMSELSCNITLLIVTIVATMLVLAVTVTSL 
CSYLDLPWYLRMVCQWTQTRRRARNIPLEELQRNLQFHAFISYSGHDSFWVKNELLPNLE 
KEGMQICLHERNFVPGKSIVENIITCIEKSYKSIFVLSPNFVQSEWCHYELYFAHHNLFH 
EGSNSLILILLEPIPQYSIPSSYHKLKSLMARRTYLEWPKEKSKRGLFWANLRAAINIKL 
TEQAKK 
 

(�3���ก�� 19 6#���
�������������ก�������� 786 Amino acid ������ �� TLR1 +�ก 
          /���
���� KEGG �����6�� FastA 

 
 

3.1.2 ��ก
���ก�
��
���ก��
������
�������!�"�#�ก
�$%��%
�$�&&
'(
)!�
*+��,�
�ก���"�ก
�*
�11��$�$�
� � 

+�ก/���
���� KEGG 3��$�  
3.1.2.1 ��ก��6#��6%�(�3��"�ก��#$�%$��#�&&�'(�����)��*���ก�����ก�� 

���33�!#�#���.� )
�����ก7ก�,$������� ��!���ก�����
����ก�����ก�� �-$�  
- ��� ����ก�,$� .�#�3# )
����T���� ��ก�,$� Cystein-rich aspartate  

proteins !��ก$��8
�ก��ก���������6����-��#�����!������)��*��ก�����ก�����33�!#�# 9�
6ก$ 
CASP3, 6, 7 S�S  

- ��� ����ก�,$�!��.��.,�ก���ก��ก�����ก�����33�!#�# 9�
6ก$ BCL2,  
BAX S�S  

- ��� ����ก�,$� �����!��%���)��*!��+���3�� $���6ก��*!����ก�� ,
��8
�ก��  
8�:������z�ก�����ก�����33�!#�# 9�
6ก$ Fas-L, TRAIL, TNFα  S�S 

6%�(�36#����"�ก��#$�%$��#�&&�'(�����)��*���ก�����ก�����33�!#�#���.� !��
9�
+�ก/���
���� KEGG ���(�3���ก�� 20 
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(�3���ก�� 20 6#����"�ก��#$�%$��#�&&�'(�����)��*���ก�����ก�����33�!#�#���.� +�ก/���
���� KEGG (54) 
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3.1.2.2 ��6%�(�3��#�&��ก�'* $��^ !��6#���\�#��3��]* (Interaction) ��8�$�� 
��� ��(����ก�����ก��#$�#�&&�'(�����)��*�-$������ก��ก�����ก��+�ก����ก,� �����-���
�!��* 

3.1.2.3 ����� ��!���ก�����
����ก�����ก�����33�!#�#+����� 83 ��� �� ��� 
8�
�!�������� ��!��������9�
 +���8�
�!��6 ก $��ก�� �-$� FASLG, TNFSF10, TNF, IL1A, IL1B 
��T���� ��!����8�
�!����T� Death Ligand (ก�� ,
��8
�ก��ก�����ก�����33�!#�#) 8�:� NGFB 6�� 
IL3 ��T���� ��!����8�
�!�� Survival Factors (ก�� ,
�9�$�8
�ก��ก�����ก�����33�!#�#) S�S 

)
��+�กก��	
ก��#����"�#��-:����� �� 83 ��� ��!���ก�����
��ก����"�ก��#$�%$��#�&&�'
(�����)��*���ก�����ก�����33�!#�#���.� ��� ���� 5  
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 ���� 5 6#����� �� 83 ��� ��!���ก�����
������"�ก��#$�%$��#�&&�'(�����)��*���ก�����ก�� 
      ���33�!#�#���.� (53) 
 

Human proteinps 
abbreviated name 

Full name 
 

FASLG Fas ligand  
TNFSF10 tumor necrosis factor (ligand) superfamily, member 10 
TNF, TNFA tumor necrosis factor 

IL1A interleukin 1, alpha 
IL1B interleukin 1, beta 
NGFB nerve growth factor, beta polypeptide 
IL3 interleukin 3 
FAS Fas (TNF receptor superfamily, member 6) 

TNFRSF10D 
 

tumor necrosis factor receptor superfamily, member 10d, decoy with 
truncated death domain 

TNFRSF10C 
 

tumor necrosis factor receptor superfamily, member 10c, decoy without 
an intracellular domain 

TNFRSF10B tumor necrosis factor receptor superfamily, member 10b 
TNFRSF10A tumor necrosis factor receptor superfamily, member 10a 
TNFRSF1A tumor necrosis factor receptor superfamily, member 1A 
IL1R1 interleukin 1 receptor, type I 
IL1RAP interleukin 1 receptor accessory protein 
NTRK1 neurotrophic tyrosine kinase, receptor, type 1 
CSF2RB 

 
colony stimulating factor 2 receptor, beta, low-affinity (granulocyte-
macrophage) 

IL3RA interleukin 3 receptor, alpha (low affinity) 
FADD Fas (TNFRSF6)-associated via death domain 
TRADD TNFRSF1A-associated via death domain 
RIPK1 receptor (TNFRSF)-interacting serine-threonine kinase 1 
TRAF2 TNF receptor-associated factor 2 
MYD88 myeloid differentiation primary response gene (88) 
IRAK interleukin-1 receptor-associated kinase 3 
IRAK1 interleukin-1 receptor-associated kinase 1 
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 ���� 5 ( $�) 
  

Human proteinps 
abbreviated name 

Full name 
 

IRAK2 interleukin-1 receptor-associated kinase 2 
IRAK4 interleukin-1 receptor-associated kinase 4 
PIK3R5 phosphoinositide-3-kinase, regulatory subunit 5, p101 
PIK3CA phosphoinositide-3-kinase, catalytic, alpha polypeptide 
PIK3CB phosphoinositide-3-kinase, catalytic, beta polypeptide 
PIK3CD phosphoinositide-3-kinase, catalytic, delta polypeptide 
PIK3CG phosphoinositide-3-kinase, catalytic, gamma polypeptide 
PIK3R1 phosphoinositide-3-kinase, regulatory subunit 1 (p85 alpha) 
PIK3R3 phosphoinositide-3-kinase, regulatory subunit 3 (p55, gamma) 
PIK3R2 phosphoinositide-3-kinase, regulatory subunit 2 (p85 beta) 
MAP3K14 mitogen-activated protein kinase 14 
CFLAR CASP8 and FADD-like apoptosis regulator 
CHUK conserved helix-loop-helix ubiquitous kinase  
IKBKB 

 
inhibitor of kappa light polypeptide gene enhancer in B-cells, kinase 
beta 

IKBKG, IP2, IP1 
 

inhibitor of kappa light polypeptide gene enhancer in B-cells, kinase 
beta 

AKT1 v-akt murine thymoma viral oncogene homolog 1 
AKT2 v-akt murine thymoma viral oncogene homolog 2 
AKT3 

 
v-akt murine thymoma viral oncogene homolog 3 (protein kinase B, 
gamma) 

PRKAR1A 
 

protein kinase, cAMP-dependent, regulatory, type I, alpha (tissue 
specific extinguisher 1) 

PRKAR1B protein kinase, cAMP-dependent, regulatory, type I, beta 
PRKAR2A protein kinase, cAMP-dependent, regulatory, type II, alpha 
PRKAR2B protein kinase, cAMP-dependent, regulatory, type II, beta 
PRKACA protein kinase, cAMP-dependent, catalytic, alpha 
PRKACB protein kinase, cAMP-dependent, catalytic, beta 
PRKACG protein kinase, cAMP-dependent, catalytic, gamma 
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 ���� 5 ( $�) 
  

Human proteinps 
abbreviated name 

Full name 
 

CHP calcium binding protein P22 
PPP3CA, CALN, CALNA protein phosphatase 3 (formerly 2B), catalytic subunit, alpha isoform 

PPP3CB, CALNB protein phosphatase 3 (formerly 2B), catalytic subunit, beta isoform 
PPP3CC protein phosphatase 3 (formerly 2B), catalytic subunit, gamma isoform 
PPP3R1 

 
protein phosphatase 3 (formerly 2B), regulatory subunit B, alpha 
isoform 

PPP3R2 protein phosphatase 3 (formerly 2B), regulatory subunit B, beta isoform 
CAPN1 calpain 1 
CAPN2 calpain 2 
BCL2 B-cell CLL/lymphoma 2 
BCL2L1 BCL2-like 1 
CASP10 caspase 10, apoptosis-related cysteine peptidase 
CASP8 caspase 8, apoptosis-related cysteine peptidase 
BID BH3 interacting domain death agonist 
CYCS cytochrome c, somatic 
APAF1 apoptotic peptidase activating factor 1 
NFKBIA 

 
nuclear factor of kappa light polypeptide gene enhancer in B-cells 
inhibitor, alpha 

NFKB1 
 

nuclear factor of kappa light polypeptide gene enhancer in B-cells 1 
(p105) 

NFKB2 
 

nuclear factor of kappa light polypeptide gene enhancer in B-cells 2 
(p49/p100) 

CASP6 caspase 6, apoptosis-related cysteine peptidase 
CASP3 caspase 3, apoptosis-related cysteine peptidase 
CASP7 caspase 7, apoptosis-related cysteine peptidase 
BIRC2 baculoviral IAP repeat-containing 2 
BIRC3 baculoviral IAP repeat-containing 3 
BIRC4 baculoviral IAP repeat-containing 4 
CASP9 caspase 9, apoptosis-related cysteine peptidase  
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 ���� 5 ( $�) 
  

Human proteinps 
abbreviated name 

Full name 
 

BAD BCL2-antagonist of cell death 
BAX BCL2-associated X protein 
DFFB 
 

DNA fragmentation factor, 40kDa, beta polypeptide (caspase-activated 
Dnase) 

DFFA DNA fragmentation factor, 45kDa, alpha polypeptide 
AIFM1 apoptosis-inducing factor, mitochondrion-associated, 1 
ENDOG endonuclease G 
TP53 tumor protein p53 (Li-Fraumeni syndrome) 

ATM, ATA, ATDC, ATC, 
ATD 
 

ataxia telangiectasia mutated (includes complementation groups A, C 
and D) 
 

 
3.1.2.4 ���
����������ก�������������� �� 83 ��� ������"�ก��#$�%$��#�&&�' 

(�����)��*���ก�����ก�����33�!#�#���.� )
����T��
��������� 
� (Input) #��8���ก��
�������!���ก��/���
�������#� �*9�$��ก����ก#��8��� 6 -��� �
�����6ก�� BLASTP ����*-�� 
2.2.13 �-$� ��� �� CASP3 �
����������ก����������� CASP3 +�กก��	
ก�� 6���������
����
���/���
���� KEGG 3��$���.���������ก��������!�z�8�� 277 Amino acid 6���
�������
������ก�������� 277 amino acid 6#�����(�3���ก�� 21 
 
>CASP3 
MENTENSVDSKSIKNLEPKIIHGSESMDSGISLDNSYKMDYPEMGLCIIINNKNFHKSTG 
MTSRSGTDVDAANLRETFRNLKYEVRNKNDLTREEIVELMRDVSKEDHSKRSSFVCVLLS 
HGEEGIIFGTNGPVDLKKITNFFRGDRCRSLTGKPKLFIIQACRGTELDCGIETDSGVDD 
DMACHKIPVEADFLYAYSTAPGYYSWRNSKDGSWFIQSLCAMLKQYADKLEFMHILTRVN 
RKVATEFESFSFDATFHAKKQIPCIVSMLTKELYFYH 
 
 
(�3���ก�� 21 6#���
�������������ก�������� 277 Amino acid ������ �� CASP3 +�ก 

         /���
���� KEGG �����6�� FastA 
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3.2 ��ก
���ก�
 2���"��"�3
���
����������
�$��",4�%��ก����ก$��5��� 6 
/��� 
 +�กก��	
ก�� 6���������
������� �����#� �*9�$��ก����ก#��8��� 6 -��� +�ก��c�9) *
 $ � � ^  3 � �$ �  �� � �c � 9 )  * +� � � � �  3  � �c � 9 )  *  9 �
 6 ก$  http://www.wormbase.org/, 
http://www.flybase.net/ 6�� http://www.ensembl.org !����T�/���
������� �����#� �*9�$��ก����ก
#��8��� �����6 $����c�9) *+����
������� �����#� �*9�$��ก����ก#��8�����6 $��-��� �-$� 
http://www.wormbase.org/ ����*-�� wormpep 150, 20/10/05 ��T���c�9) */���
������� 
Caenorhabditis elegans )
����+�������� �� 22,858 -��� 6����T���c�9) */���
������� 
Caenorhabditis briggsae ����*-�� wormpep 150, 20/10/05  )
����+�������� �� 19,334 -��� 
 �������� #��8����
�������#� �*9�$��ก����ก#��8���-����:�� 6#����� ���� 6  
 
 ���� 6 /���
������� ��!���-
��ก���������!������#� �*9�$��ก����ก#��8��� 6 -���  
 

Invertebrate species Databases Version of database Amount of protein 
in database 
22,858 Caenorhabditis elegans 

 
Caenorhabditis briggsae 

  

http://www.wormbase.org/ 
 
http://www.wormbase.org/ 

Release wormpep 150, 
20/10/05 
Release wormpep 150, 
20/10/05 

19,334 

Release 4.2.1 19,178 Drosophila melanogaster 

  
Drosophila pseudoobscura 
 

http://www.flybase.net/ 
 
http://www.flybase.net/ 
 

Release 2.0, 11/11/2005 9,871 

Ensemble V36 ~ Dec.2005 15,802 Anopheles gambiae  
 
Apis mellifera 

www.ensembl.org 
 
www.ensembl.org 
 

Ensemble V36 ~ Dec.2005 
 

27,755 

 
 +�ก ���� 6 #����"���/���
������� �����#� �*9�$��ก����ก#��8��� 6 -��� +�ก
��c�9) *!�z� 3 ��c�9) * �������!���ก���
����������ก�������������"�ก��#$�%$��#�&&�'(����
�)��*���ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��* 6��ก�����ก�����33�!#�#���.� �
��
���6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 9�
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3.3 ��ก
�*���)�*��)���
���ก��
������
�������!� � ก��3
���
���������
�
�$��",4�%��ก����ก$��5��� 6 /��� ��)!/����2ก�� BLASTP *"
�,/�� 2.2.13 
 ��z� ����ก���������!���������ก�������������� �����.� ก��/���
������� �����
#� �*9�$��ก����ก#��8��� 6 -��� ����� 
��������
����������ก�������������� ������"�ก��#$�%$��
#�&&�'(�����)��*���ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��*���.�+����� 89 ��� �� 6��
+�กก�����ก�����33�!#�#���.�+����� 83 ��� �� ��+���กc��
������������ FastA ���
 ����$�� 6#��ก��+���กc��
���������6����� FastA ������ �� LBP, LY96 6�� TLR1 )
����T�
��� ������"�ก��#$�%$��#�&&�'(�����)��*���ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��*���.� 
 
>LBP 
MGALARALPSILLALLLTSTPEALGANPGLVARITDKGLQYAAQEGLLALQSELLRITLP 
DFTGDLRIPHVGRGRYEFHSLNIHSCELLHSALRPVPGQGLSLSISDSSIRVQGRWKVRK 
SFFKLQGSFDVSVKGISISVNLLLGSESSGRPTVTASSCSSDIADVEVDMSGDLGWLLNL 
FHNQIESKFQKVLESRICEMIQKSVSSDLQPYLQTLPVTTEIDSFADIDYSLVEAPRATA 
QMLEVMFKGEIFHRNHRSPVTLLAAVMSLPEEHNKMVYFAISDYVFNTASLVYHEEGYLN 
FSITDDMIPPDSNIRLTTKSFRPFVPRLARLYPNMNLELQGSVPSAPLLNFSPGNLSVDP 
YMEIDAFVLLPSSSKEPVFRLSVATNVSATLTFNTSKITGFLKPGKVKVELKESKVGLFN 
AELLEALLNYYILNTFYPKFNDKLAEGFPLPLLKRVQLYDLGLQIHKDFLFLGANVQYMR 
V 
>LY96 
MLPFLFFSTLFSSIFTEAQKQYWVCNSSDASISYTYCDKMQYPISINVNPCIELKGSKGL 
LHIFYIPRRDLKQLYFNLYITVNTMNLPKRKEVICRGSDDDYSFCRALKGETVNTTISFS 
FKGIKFSKGKYKCVVEAISGSPEEMLFCLEFVILHQPNSN 
>IFNB1 
MTNKCLLQIALLLCFSTTALSMSYNLLGFLQRSSNFQCQKLLWQLNGRLEYCLKDRMNFD 
IPEEIKQLQQFQKEDAALTIYEMLQNIFAIFRQDSSSTGWNETIVENLLANVYHQINHLK 
TVLEEKLEKEDFTRGKLMSSLHLKRYYGRILHYLKAKEYSHCAWTIVRVEILRNFYFINR 
LTGYLRN 
>TLR1 
MTSIFHFAIIFMLILQIRIQLSEESEFLVDRSKNGLIHVPKDLSQKTTILNISQNYISEL 
WTSDILSLSKLRILIISHNRIQYLDISVFKFNQELEYLDLSHNKLVKISCHPTVNLKHLD 
LSFNAFDALPICKEFGNMSQLKFLGLSTTHLEKSSVLPIAHLNISKVLLVLGETYGEKED 
PEGLQDFNTESLHIVFPTNKEFHFILDVSVKTVANLELSNIKCVLEDNKCSYFLSILAKL 
QTNPKLSNLTLNNIETTWNSFIRILQLVWHTTVWYFSISNVKLQGQLDFRDFDYSGTSLK 
ALSIHQVVSDVFGFPQSYIYEIFSNMNIKNFTVSGTRMVHMLCPSKISPFLHLDFSNNLL 
TDTVFENCGHLTELETLILQMNQLKELSKIAEMTTQMKSLQQLDISQNSVSYDEKKGDCS 
WTKSLLSLNMSSNILTDTIFRCLPPRIKVLDLHSNKIKSIPKQVVKLEALQELNVAFNSL 
TDLPGCGSFSSLSVLIIDHNSVSHPSADFFQSCQKMRSIKAGDNPFQCTCELGEFVKNID 
QVSSEVLEGWPDSYKCDYPESYRGTLLKDFHMSELSCNITLLIVTIVATMLVLAVTVTSL 
CSYLDLPWYLRMVCQWTQTRRRARNIPLEELQRNLQFHAFISYSGHDSFWVKNELLPNLE 
KEGMQICLHERNFVPGKSIVENIITCIEKSYKSIFVLSPNFVQSEWCHYELYFAHHNLFH 
EGSNSLILILLEPIPQYSIPSSYHKLKSLMARRTYLEWPKEKSKRGLFWANLRAAINIKL 
TEQAKK 

 
 

+�ก��z�����
����!��+�������6�� FastA ���!�z�#��ก�����ก���������!���ก��/���
����
��� �����#� �*9�$��ก����ก#��8���!�z� 6 -��� ����-
���6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 )
��%����
ก���������!����
�����6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 6#����� ���� 7 6#�� ����$�����
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%�#�,�+�กก���������!������ �����.� (TLR1) ����"�ก��#$�%$��#�&&�'(�����)��*���
ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��* ก����� ����� Drosophila melanogaster �-$� CG5528-
PA, CG6890-PA, CG5490-PB, CG5490-PA ��T� 
� 
  
 ���� 7 6#�� ����$�����%�#�,�+�กก���������!������ �����.� (TLR1) ����"�ก��#$�%$�� 
     #�&&�'(�����)��*���ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��* ก����� ����� Drosophila  
       melanogaster +�ก/���
���� ������6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 

 

Human 
protein 

Drosophila 

melanogaster 

proteins 

E-value Length of 
sequences 

Percent 
identity 

Score 
(bits) 

TLR1 CG5528-PA 1.00E-30 828 42.65734 131 
TLR1 CG6890-PA 5.00E-24 143 21.8599 109 

TLR1 CG5490-PB 6.00E-21 341 25.80645 99.8 
TLR1 CG5490-PA 6.00E-21 341 25.80645 99.8 

TLR1 CG7250-PA 2.00E-14 351 24.78632 77.8 
TLR1 CG7121-PA 3.00E-14 362 23.20442 77.4 

TLR1 CG9431-PA 9.00E-11 391 23.52941 65.9 
TLR1 CG8561-PA 3.00E-10 532 22.93233 63.9 

TLR1 CG1149-PA 4.00E-09 238 23.94958 60.5 
TLR1 CG18241-PA 2.00E-06 130 25.38462 51.2 

TLR1 CG10255-PA 4.00E-06 166 27.10843 50.4 
TLR1 CG7896-PA 5.00E-06 342 22.51462 50.1 

TLR1 CG8355-PC 5.00E-06 135 22.96296 50.1 
TLR1 CG8355-PB 5.00E-06 135 22.96296 50.1 

TLR1 CG8355-PA 5.00E-06 135 22.96296 50.1 
TLR1 CG9611-PA 2.00E-05 175 26.28571 48.1 

TLR1 CG9611-PB 2.00E-05 175 26.28571 48.1 
TLR1 
 

CG5819-PB 
 

2.00E-05 
 

496 
 

22.58065 
 

48.1 
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+�ก%�ก���������!�����8�$����� �� TLR1 ก����� ����� Drosophila melanogaster 
3��$�.$�!��9�
+�กก���������!���������6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 8���.$� 9�
6ก$ E-value, 
Length of sequences, Percent identity 6�� Score (bits) )
����T�.$�!��#����"���9����.���8*"
�
�����.����8�:�� 8�:�.�
��ก�����ก���������!���ก����8�$���
����ก�������������� ����
ก�����ก��!�z�#�����.� ก��/���
������� �����#� �*9�$��ก����ก#��8��� 6 -��� ���.���]����
���.$�!��9�
+�กก���������!���������6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 #����"#�,�9�
��� ���� 8 
 
 ���� 8  ����6#��.���8������.$�!��9�
+�กก���������!���������6ก�� BLASTP ����*-��  
     2.2.13 (34) 
 
.$�!��9�
+�กก���������!������

���6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 
.���]���� 

E-value .$����!��#"� ����ก���������!����
����]� Pairwise alignment 
���"
�.$� E-value ��.$��
�� ":��$�.$� E-value 6#��"
�ก�������
!��#"� � 8�:���.���.�
��ก����ก  
 

Length of sequences .������ 8�:�+��������ก������������� �����#� �*9�$��
ก����ก#��8���!���������!��� ก���
����������ก�����������.� 
 

Percent identity ����*�)c� *��ก��ก�'* 8�:�����*�)c� *ก�����������#� �*9�$��
ก����ก#��8���!���8�:��ก��ก�����������.� )
���!���ก��ก������
��!�z�8�����#� �*9�$��ก����ก#��8��� 
 

Score (bits) �����'!���ก��+�กก��������%� ��68�$����ก�������� 6��
-$���$�� ���"
�.$���� Score (bits) #��6#���$���ก��
�������!�����8�$��������ก��������#���#
���.���.�
��ก����ก 
 

 
ก�����.���8*%�ก���������!���������6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 �3:�����9�#�$ก��

#�,�%�ก���������!��� ��8��ก3�+��'������z  
1. 3�+��'�.$� E-value ��T�#��.�& ก�$��.:��-
.$� E-value ��ก�����.���8*�����.���

�8�:�� 8�:�.���.�
��ก����8�$��ก�������������� ����ก�����ก��!�z�#�����.� ก���
����
ก�������������� �����#� �*9�$��ก����ก#��8��� 6 -���  
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2. %���� E-value !��9�
+�กก���������!����
�����6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 +�
 ��.$� E-value !����.$��!$�ก�� 6����กก�$� 10-4 !�z� �3:��.���#���ก��ก�����.���8* ��:���+�ก
�
����!��9�
��+�������ก  

3. ��ก��3�+��'�.$� E-value �3:��ก��#�,�%�ก���������!���+�3�+��'�.$� E-value !����
.$� ���!��#,� (��.����8�:�� 8�:�.�
����ก#,�) ���ก���������!�����6 $��.��z�8�
��.$� )
����ก��
3�+��'����ก�$�����9�#�$ก��#�,����-:����� �����#� �*9�$��ก����ก#��8��� 6 -���!����������ก������
��.�
��.�
�ก��.���ก!��#,�  
 )
��+�กก��3�+��'�%��������!���������ก�������������� ������"�ก��#$�%$��#�&&�'
���ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��* 6��ก�����ก�����33�!#�#���.� ก��/���
����
��� �����#� �*9�$��ก����ก#��8��� 6 -��� ������6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 #����"#�,�%�
ก���������!���9�
��� ���� 9 6�� ���� 10 
 
 ���� 9 6#�����-:����� �����#� �*9�$��ก����ก#��8���!����������ก��������.�
��.�
���ก!��#,�  
      ��:���������!���ก��������ก�������������� ������"�ก��#$�%$��#�&&�'(�����)��*��� 
      ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��*���.� 
 

Invertebrates abbreviationps name 
 

Human Toll-mediated 
proteins name 

Caenorhabditis briggsae Caenorhabditis elegans Anopheles gambiae Apis mellifera Drosophila melanogaster Drosophila pseudoobscura 
AKT3 CBP02324 C12D8.10b ENSANGP00000019348  ENSAPMP00000010132 CG4006-PC GA17848-PA 
AKT2 CBP02324 C12D8.10b ENSANGP00000019348 ENSAPMP00000010132 CG4006-PC GA17848-PA 
AKT1 CBP02324 C12D8.10b ENSANGP00000019348 ENSAPMP00000010132 CG4006-PC GA17848-PA 
FOS No match No match ENSANGP00000014048 No match CG33956-PE GA13774-PA 
JUN CBP14528 T24H10.7c ENSANGP00000020405 ENSAPMP00000026493 CG2275-PA GA15338-PA 
CASP8 CBP20994 C48D1.2 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA 
CD14 No match No match No match No match No match GA18727-PA 
CD40 No match No match No match No match No match No match 
CD80 CBP10584 No match No match No match CG33103-PB GA17283-PA 
CD86 No match No match ENSANGP00000012373 ENSAPMP00000010893 CG32600-PA GA11692-PA 
FADD CBP08227 No match No match No match CG12297-PA GA11540-PA 
IFNA1 No match No match No match No match No match No match 
IFNA2 No match No match No match No match No match No match 
IFNA4 No match No match No match No match No match No match 
IFNA5 No match No match No match No match No match No match 
IFNA6 No match No match No match No match No match No match 
IFNA7 No match No match No match No match No match No match 
IFNA8 No match No match No match No match No match No match 
IFNA10 No match No match No match No match No match No match 
IFNA13 No match No match No match No match No match No match 
IFNA14 No match No match No match No match No match No match 
IFNA16 No match No match No match No match No match No match 
IFNA17 No match No match No match No match No match No match 
IFNA21 No match No match No match No match No match No match 
IFNAR1 CBP00623 C09D8.1b 6��C09D8.1a No match No match No match No match 
IFNAR2 No match No match No match No match No match No match 
IFNB1 No match No match No match No match No match No match 
NFKBIA CBP08227 B0350.2g ENSANGP00000010014 ENSAPMP00000033636 CG5848-PC GA19176-PA 
CHUK CBP01266 B0496.3b ENSANGP00000016752 ENSAPMP00000016355 CG4201-PA GA18025-PA 
IKBKB CBP00612 Y38F1A.10 ENSANGP00000016752 ENSAPMP00000003533 CG4201-PA GA18025-PA 
IKBKE CBP02053 K07A9.2 ENSANGP00000020964 ENSAPMP00000016355 CG2615-PB GA15402-PA 
IKBKG, IP2, IP1 CBP03287 F35D11.11d ENSANGP00000018440 ENSAPMP00000006990 CG6450-PC GA22026-PA 
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Invertebrates abbreviationps name 
 

Human Toll-mediated 
proteins name 

Caenorhabditis briggsae Caenorhabditis elegans Anopheles gambiae Apis mellifera Drosophila melanogaster Drosophila pseudoobscura 
IL1B No match No match No match No match No match No match 
IL6 No match No match No match No match No match No match 
IL8 No match No match No match No match No match No match 
IL12A No match No match No match No match No match No match 
IL12B No match No match No match No match No match No match 
CXCL10 No match No match No match No match No match No match 
IRAK1 CBP20987 K09B11.1 ENSANGP00000010886 ENSAPMP00000022922 CG5974-PA GA19272-PA 
IRAK4 CBP20987 K09B11.1 ENSANGP00000010886 ENSAPMP00000024057 CG5974-PA GA19272-PA 
IRF3 No match No match No match No match No match No match 
CXCL11 No match No match No match No match No match No match 
MAPK8 CBP01561 B0478.1b ENSANGP00000017000 ENSAPMP00000020918 CG5680-PB GA18909-PA 
MAPK9 CBP01561 B0478.1b ENSANGP00000017000 ENSAPMP00000020918 CG5680-PB GA20320-PA 
MAPK10 CBP01561 B0478.1b ENSANGP00000017000 ENSAPMP00000020918 CG5680-PB GA18909-PA 
LBP CBP18353 T19C3.5 No match No match No match No match 
LY96 No match No match No match No match No match No match 
CXCL9 No match No match No match No match No match No match 
CCL3, SCYA3 No match No match No match No match No match No match 
CCL4 No match No match No match No match No match No match 
MAP2K3 CBP10341 R03G5.2 ENSANGP00000015596 ENSAPMP00000007414 CG12244-PA GA11504-PA 
MAP2K6 CBP10341 R03G5.2 ENSANGP00000015596 ENSAPMP00000007415 CG12244-PA GA11504-PA 
MAP2K4 CBP00513 F42G10.2 ENSANGP00000018682 ENSAPMP00000007414 CG9738-PA GA21998-PA 
MYD88 No match No match ENSANGP00000015749 ENSAPMP00000017610 CG2078-PA GA15226-PA 
NFKB1 CBP08227 B0350.2g ENSANGP00000011101 ENSAPMP00000011860 CG6667-PA GA19765-PA 
NFKB2 CBP08227 B0350.2g ENSANGP00000011101 ENSAPMP00000011860 CG6667-PA GA19765-PA 
MAPK14 CBP00415 B0218.3 ENSANGP00000014018 ENSAPMP00000029824 CG7393-PA GA20320-PA 
MAPK11 CBP00415 B0218.3 ENSANGP00000014018 ENSAPMP00000029824 CG7393-PA GA20320-PA 
MAPK13 CBP00415 B0218.3 ENSANGP00000014018 ENSAPMP00000029824 CG7393-PA GA20320-PA 
MAPK12 CBP00415 B0218.3 ENSANGP00000014018 ENSAPMP00000029824 CG7393-PA GA20320-PA 
PIK3R5 No match No match No match No match No match No match 
PIK3CA CBP14469 B0334.8 ENSANGP00000020426 ENSAPMP00000019322 CG4141-PB GA17984-PA 
PIK3CB CBP14469 B0334.8 ENSANGP00000020426 ENSAPMP00000010543 CG4141-PB GA17984-PA 
PIK3CD CBP14469 B0334.8 ENSANGP00000020426 ENSAPMP00000026753 CG4141-PB GA17984-PA 
PIK3CG CBP14469 B0334.8 ENSANGP00000020426 ENSAPMP00000026753 CG4141-PB GA17984-PA 
PIK3R1 CBP02618 Y110A7A ENSANGP00000017664 ENSAPMP00000015612 CG2699-PA GA15435-PA 
PIK3R2 CBP02618 Y110A7A.10 ENSANGP00000017664 ENSAPMP00000015613 CG2699-PA GA15435-PA 
PIK3R3 CBP02618 Y110A7A.10 ENSANGP00000017664 ENSAPMP00000015612 CG2699-PA GA15435-PA 
RAC1 CBP09230 C09G12.8b ENSANGP00000014228 ENSAPMP00000009484 CG2248-PA GA15321-PA 
CCL5 No match No match No match No match No match No match 
STAT1 CBP03337 Y51H4A.17 ENSANGP00000008156 ENSAPMP00000005800 CG4257-PF No match 
MAP3K7IP1 CBP07679 C44H4.5 ENSANGP00000011051 ENSAPMP00000017382 CG17746-PA GA15122-PA 
MAP3K7IP2 No match No match No match No match No match No match 
MAP3K7, TAK1 CBP18714 Y105C5A.24 ENSANGP00000010888 ENSAPMP00000024926 CG18492-PA GA14958-PA 
TBK1 CBP02053 Y60A3A.1 ENSANGP00000020964 ENSAPMP00000016355 CG2615-PB GA15402-PA 
TIRAP No match No match No match No match No match GA19932-PA 
TLR1 CBP00712 C56E6.6 ENSANGP00000029576 ENSAPMP00000013907 CG5528-PA GA18952-PA 
TLR2 CBP01065 Y71F9B.8 ENSANGP00000025661 ENSAPMP00000026671 CG6890-PA GA19932-PA 
TLR3 CBP00712 C56E6.6 ENSANGP00000015265 ENSAPMP00000024226 CG5195-PA GA18003-PA 
TLR4 CBP00712 C56E6.6 ENSANGP00000025661 ENSAPMP00000013907 CG7121-PA GA19932-PA 
TLR5 CBP00712 C56E6.6 ENSANGP00000017229 ENSAPMP00000013910 CG4168-PA GA19831-PA 
TLR6 CBP04719 C56E6.6 ENSANGP00000029576 ENSAPMP00000026671 CG6890-PA GA18952-PA 
TLR7 CBP00712 C56E6.6 ENSANGP00000019508 ENSAPMP00000027588 CG7896-PA GA20668-PA 
TLR9 CBP00712 C56E6.6 ENSANGP00000015265 ENSAPMP00000014162 CG7896-PA GA20668-PA 
TNF, TNFA No match No match No match No match No match No match 
TOLLIP CBP06247 F25H2.1 ENSANGP00000027130 ENSAPMP00000020569 No match No match 
TRAF6 CBP11708 F45G2.6 ENSANGP00000017658 ENSAPMP00000015862 CG10961-PA GA10670-PA 
TICAM2 No match No match ENSANGP00000025661 No match No match No match 
TICAM1 
 

No match No match No match No match No match No match 

 
 



 63 

 ���� 10 6#�����-:����� �����#� �*9�$��ก����ก#��8���!����������ก��������.�
��.�
���ก!��#,�  
     ��:���������!���ก��������ก�������������� ������"�ก��#$�%$��#�&&�'(�����)��*��� 
     ก�����ก�����33�!#�#���.� 

 
Invertebrates abbreviationps name 

 
Human apoptosis 
proteins name 

Caenorhabditis briggsae Caenorhabditis elegans Anopheles gambiae Apis mellifera Drosophila melanogaster Drosophila pseudoobscura 
FASLG No match No match No match No match No match No match 
TNFSF10 No match No match No match No match No match No match 
TNF, TNFA No match No match No match No match No match No match 

IL1A No match No match No match No match No match No match 
IL1B No match No match No match No match No match No match 
NGFB No match No match No match No match No match No match 
IL3 No match No match No match No match No match No match 
FAS No match No match No match No match No match No match 

TNFRSF10D No match No match No match ENSAPMP00000019163 No match GA19372-PA 
TNFRSF10C No match No match No match No match No match No match 
TNFRSF10B No match No match No match No match No match No match 
TNFRSF10A No match No match No match No match No match No match 
TNFRSF1A No match No match No match No match No match No match 
IL1R1 CBP10276 W06H8.8g ENSANGP00000016889 ENSAPMP00000026671 CG7121-PA GA20117-PA 
IL1RAP CBP18615 No match ENSANGP00000016889 ENSAPMP00000026671 CG5490-PB GA18922-PA 
NTRK1 CBP04741 C01G6.8c ENSANGP00000020604 ENSAPMP00000000549 CG4926-PA GA17849-PA 
CSF2RB No match No match No match ENSAPMP00000035067 CG8581-PB No match 
IL3RA No match No match No match No match No match No match 
FADD CBP08227 No match No match No match CG12297-PA GA11540-PA 
TRADD No match No match No match No match No match No match 
RIPK1 CBP02144 Y48G1C.2 ENSANGP00000004762 ENSAPMP00000031288 CG31421-PA GA17894-PA 
TRAF2 CBP11708 F45G2.6 ENSANGP00000024649 ENSAPMP00000015862 CG3048-PB GA15869-PA 
MYD88 No match No match ENSANGP00000015749 ENSAPMP00000017610 CG2078-PA GA15226-PA 
IRAK3 CBP20987 K09B11.1 ENSANGP00000010886 ENSAPMP00000028924 CG5974-PA GA19272-PA 
IRAK1 CBP20987 K09B11.1 ENSANGP00000010886 ENSAPMP00000022922 CG5974-PA GA19272-PA 
IRAK2 CBP20987 K09B11.1 ENSANGP00000010886 ENSAPMP00000024057 CG5974-PA GA19272-PA 
IRAK4 CBP20987 K09B11.1 ENSANGP00000010886 ENSAPMP00000024057 CG5974-PA GA19272-PA 
PIK3R5 No match No match No match No match No match No match 
PIK3CA CBP14469 B0334.8 ENSANGP00000020426 ENSAPMP00000019322 CG4141-PB GA17984-PA 
PIK3CB CBP14469 B0334.8 ENSANGP00000020426 ENSAPMP00000010543 CG4141-PB GA17984-PA 
PIK3CD CBP14469 B0334.8 ENSANGP00000020426 ENSAPMP00000026753 CG4141-PB GA17984-PA 
PIK3CG CBP14469 B0334.8 ENSANGP00000020426 ENSAPMP00000026753 CG4141-PB GA17984-PA 
PIK3R1 CBP02618 Y110A7A.10 ENSANGP00000017664 ENSAPMP00000015612 CG2699-PA GA15435-PA 
PIK3R3 CBP02618 Y110A7A.10 ENSANGP00000017664 ENSAPMP00000015612 CG2699-PA   GA15435-PA 
PIK3R2 CBP02618 Y110A7A.10 ENSANGP00000017664 ENSAPMP00000015613 CG2699-PA   GA15435-PA 
MAP3K14 CBP04455 T19A5.2c ENSANGP00000018180 ENSAPMP00000008496 CG7717-PB GA20540-PA 
CFLAR No match C48D1.2 ENSANGP00000015118 ENSAPMP00000034579 CG14902-PA GA18828-PA 
CHUK CBP01266 B0496.3b ENSANGP00000016752 ENSAPMP00000016355 CG4201-PA GA18025-PA 
IKBKB CBP00612 Y38F1A.10 ENSANGP00000016752 ENSAPMP00000003533 CG4201-PA GA18025-PA 

IKBKG, IP2, IP1 CBP03287 F35D11.11d ENSANGP00000018440 ENSAPMP00000006990 CG6450-PC GA22026-PA 
AKT1 CBP02324 C12D8.10b ENSANGP00000019348 ENSAPMP00000010132 CG4006-PC GA17848-PA 
AKT2 CBP02324 C12D8.10b ENSANGP00000019348 ENSAPMP00000010132 CG4006-PC GA17848-PA 
AKT3 CBP02324 C12D8.10b ENSANGP00000019348 ENSAPMP00000010132 CG4006-PC GA17848-PA 

PRKAR1A CBP03598 R07E4.6a ENSANGP00000014053 ENSAPMP00000017491 CG3263-PA GA17030-PA 
PRKAR1B CBP03598 R07E4.6a ENSANGP00000014053 ENSAPMP00000017491 CG3263-PA GA17030-PA 
PRKAR2A CBP03598 R07E4.6a ENSANGP00000022232 ENSAPMP00000029947 CG15862-PB GA13988-PA 
PRKAR2B CBP03598 R07E4.6b ENSANGP00000022232 ENSAPMP00000029947 CG15862-PB GA13988-PA 
PRKACA CBP04602 ZK909.2f ENSANGP00000016916 ENSAPMP00000018561 CG4379-PA GA18145-PA 
PRKACB CBP04602 ZK909.2f ENSANGP00000016916 ENSAPMP00000018561 CG4379-PA GA18145-PA 
PRKACG CBP04602 ZK909.2a ENSANGP00000016916 ENSAPMP00000030266 CG4379-PA GA18145-PA 
CHP CBP02311 ZK856.8 ENSANGP00000013323 ENSAPMP00000030334 CG2185-PA GA18033-PA 

PPP3CA, CALN, 
CALNA 

 
 
 

CBP02044 C02F4.2a ENSANGP00000022906 ENSAPMP00000014333 CG9819-PA GA22069-PA 
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Invertebrates abbreviationps name 
 

Human apoptosis 
proteins name 

Caenorhabditis briggsae Caenorhabditis elegans Anopheles gambiae Apis mellifera Drosophila melanogaster Drosophila pseudoobscura 
PPP3CB, CALNB CBP02044 C02F4.2a ENSANGP00000022906 ENSAPMP00000014333 CG9819-PA GA22069-PA 

PPP3CC CBP02044 C02F4.2a ENSANGP00000022906 ENSAPMP00000014333 CG9842-PA GA22069-PA 
PPP3R1 CBP24418 F55C10.1 ENSANGP00000024230 ENSAPMP00000023121 CG11217-PA GA18033-PA 
PPP3R2 CBP24418 F55C10.1 ENSANGP00000024230 ENSAPMP00000023121 CG11217-PA GA18033-PA 
CAPN1 CBP05450 C06G4.2b ENSANGP00000016570 ENSAPMP00000035920 CG8107-PA GA20829-PA 
CAPN2 CBP05450 C06G4.2b ENSANGP00000016570 ENSAPMP00000030317 CG8107-PA GA20829-PA 
BCL2 No match No match ENSANGP00000015933 ENSAPMP00000013524 CG33134-PA GA17309-PA 
BCL2L1 No match No match No match No match No match No match 
CASP10 CBP20994 C48D1.2 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG5370-PA GA18828-PA 
CASP8 CBP20994 C48D1.2 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA 
BID No match No match No match No match No match No match 
CYCS CBP08026 E04A4.7 ENSANGP00000020091 ENSAPMP00000005757 CG17903-PA GA14714-PA 
APAF1 CBP00384 Y45F10B.10 ENSANGP00000021164 ENSAPMP00000017924 CG17437-PA GA14510-PA 
NFKBIA CBP08227 B0350.2g ENSANGP00000010014 ENSAPMP00000033636 CG5848-PC GA19176-PA 
NFKB1 CBP08227 B0350.2g ENSANGP00000011101 ENSAPMP00000011860 CG6667-PA GA19765-PA 
NFKB2 CBP08227 B0350.2g ENSANGP00000011101 ENSAPMP00000011860 CG6667-PA GA19765-PA 
CASP6 CBP20994 C48D1.2 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA 
CASP3 CBP20994 C48D1.2 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA 
CASP7 CBP20994 C48D1.2 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA18828-PA 
BIRC2 CBP22108 K11D12.9 ENSANGP00000016568 ENSAPMP00000025386 CG8293-PB GA20963-PA 
BIRC3 CBP22108 K11D12.9 ENSANGP00000016568 ENSAPMP00000013496 CG8293-PB GA20963-PA 
BIRC4 CBP22108 K11D12.9 ENSANGP00000016568 ENSAPMP00000025386 CG8293-PB GA20963-PA 
CASP9 CBP20994 C48D1.2 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG5370-PA GA20588-PA 
BAD No match No match No match No match No match No match 
BAX No match No match ENSANGP00000015394 ENSAPMP00000001501 No match No match 
DFFB No match No match No match No match No match No match 
DFFA CBP08991 No match ENSANGP00000016940 ENSAPMP00000018628 CG8357-PA GA15166-PA 
AIFM1 No match No match No match No match No match No match 
ENDOG CBP01016 C41D11.8 ENSANGP00000018575 ENSAPMP00000030013 CG8862-PA GA21375-PA 
TP53 No match No match ENSANGP00000014785 No match CG33336-PB  No match 

ATM, ATA, ATDC, 
ATC, ATD 

 

CBP05253 Y48G1BL.2 ENSANGP00000025430 
 

ENSAPMP00000005964 CG6535-PA GA19668-PA 
 

 
8����8 , 

1. Invertebrates abbreviationps name 6#�����-:����� �����#� �*9�$��ก����ก#��8��� 6 
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 ��ก���:����%�ก���������!����
�����6ก�� PROBCONS ����*-�� 1.1 ��T�ก��
�������!����3:���:����%����ก���������!���+�ก���6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 )
��
+����T� 
��#ก������
����������ก�����������.� 6��������ก�����������#� �*9�$��ก����ก#��8��� 
3 ������6�ก!����.$� E-value ��!��#,� ( ���!��#,� 3 ������6�ก) ��+���
���������6����� FastA �3:��
��T��
��������� 
����ก���������!����
�����6ก�� PROBCONS  $�9� 

 ����$�� FastA format ���������ก�������������� �� TLR1 ���.� ก��������ก������
�������� �� 3 ��������� Drosophila melanogaster )
��9�
6ก$ CG6890-PA, CG5528-PA 6�� 
CG5490-PB  
 
>TLR1 
MTSIFHFAIIFMLILQIRIQLSEESEFLVDRSKNGLIHVPKDLSQKTTILNISQNYISEL 
WTSDILSLSKLRILIISHNRIQYLDISVFKFNQELEYLDLSHNKLVKISCHPTVNLKHLD 
LSFNAFDALPICKEFGNMSQLKFLGLSTTHLEKSSVLPIAHLNISKVLLVLGETYGEKED 
PEGLQDFNTESLHIVFPTNKEFHFILDVSVKTVANLELSNIKCVLEDNKCSYFLSILAKL 
QTNPKLSNLTLNNIETTWNSFIRILQLVWHTTVWYFSISNVKLQGQLDFRDFDYSGTSLK 
ALSIHQVVSDVFGFPQSYIYEIFSNMNIKNFTVSGTRMVHMLCPSKISPFLHLDFSNNLL 
TDTVFENCGHLTELETLILQMNQLKELSKIAEMTTQMKSLQQLDISQNSVSYDEKKGDCS 
WTKSLLSLNMSSNILTDTIFRCLPPRIKVLDLHSNKIKSIPKQVVKLEALQELNVAFNSL 
TDLPGCGSFSSLSVLIIDHNSVSHPSADFFQSCQKMRSIKAGDNPFQCTCELGEFVKNID 
QVSSEVLEGWPDSYKCDYPESYRGTLLKDFHMSELSCNITLLIVTIVATMLVLAVTVTSL 
CSYLDLPWYLRMVCQWTQTRRRARNIPLEELQRNLQFHAFISYSGHDSFWVKNELLPNLE 
KEGMQICLHERNFVPGKSIVENIITCIEKSYKSIFVLSPNFVQSEWCHYELYFAHHNLFH 
EGSNSLILILLEPIPQYSIPSSYHKLKSLMARRTYLEWPKEKSKRGLFWANLRAAINIKL 
TEQAKK 
>CG6890-PA type=protein; loc=3L:15201380..15205417;  ID=CG6890-PA; 
name=Tollo-PA; 
db_xref=FlyBase:FBpp0075360,GB_protein:AAF49650.1,F lyBase:FBgn0029114,Ga
dfly:CG6890-PA; release=r4.2.1; species=dmel; len=1 346 
MLATTHMLYVLIATCVIPIFGAALSKTVLYQAPDECRWSGGGEHDITLVCHLRTINSELE 
NTNFSVIQPQNTVRLRLECNDALFFQSSLSPDSFRSLVELRDLTIEYCKLGNLTDGSFRG 
LQELRNLTIRTHNGDWSTMSLEMASNSFVEFRQLERLDLSLNNIWLIPDGMVCPLKSLQH 
LNASYNKIQDISNFYFSASLSSRKARVCGSTLQSLDLSANKMVSLPTAMLSALGRLTHLN 
MAKNSMSFLADRAFEGLLSLRVVDLSANRLTSLPPELFAETKQLQEIYLRNNSINVLAPG 
IFGELAELLVLDLASNELNSQWINAATFVGLKRLMMLDLSANKISRLEAHIFRPLASLQI 
LKLEDNYIDQLPGGIFADLTNLHTLILSRNRISVIEQRTLQGLKNLLVLSLDFNRISRMD 
QRSLVNCSQLQDLHLNDNKLQAVPEALAHVQLLKTLDVGENMISQIENTSITQLESLYGL 
RMTENSLTHIRRGVFDRMSSLQILNLSQNKLKSIEAGSLQRNSQLQAIRLDGNQLKSIAG 
LFTELPNLVWLNISGNRLEKFDYSHIPIGLQWLDVRANRITQLGNYFEIESELSLSTFDA 
SYNLLTEITASSIPNSVEVLYLNDNQISKIQPYTFFKKPNLTRVDLVRNRLTTLEPNALR 
LSPIAEDREIPEFYIGHNAYECDCNLDWLQKVNRESRTQPQLMDLDQIHCRLAYARGSSH 
VSLIEAKSDDFLCKYASHCFALCHCCDFQACDCKMECPDRCSCYHDQSWTSNVVDCSRAS 
YEQTLPSHIPMDSTQLYLDGNNFRELQSHAFIGRKRLKVLHLNHSRIEVLHNRTFYGLLE 
LEVLQLQSNQLKALNGNEFQGLDNLQELYLQHNAIATIDTLTFTHLYHLKILRLDHNAIT 
SFAVWNFLPSYLNELRLASNPWTCSCEFIDKLRDYINRHEYVVDKLKMKCDVISGNSTQQ 
MVIYPGSGEPASLPVVQCSQTLPLGLDNNFNYAEQAGGENASNATSTKMILNQPPKLDYI 
PILVAILTAFIFVMICISLVFIFRQEMRVWCHSRFGVRLFYNAQKDVDKNEREKLFDAFV 
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SYSSKDELFVNEELAPMLEMGEHRYKLCLHQRDFPVGGYLPETIVQAIDSSRRTIMVVSE 
NFIKSEWCRFEFKSAHQSVLRDRRRRLIVIVLGEVPQKELDPDLRLYLKTNTYLQWGDKL 
FWQKLRFALPDVSSSQRSNVAGQSCHVPINHASYHHHHHVHQQAMPLPHSVHHHQQQFML 
PPPPQQPGSFRRQPSLHQQQQQQQQIRGNNNTTQQQQQQQAALLMGGGSVGGPAPQMIPL 
AGGIQQQSLPLPPNQQPTPASRNLHM 
>CG5528-PA type=protein; 
loc=3L:complement(20295884..20296088,20296150..2029 6277,20296348..202979
66,20298182..20298403,20298507..20298737,20299465.. 20299759); ID=CG5528-
PA; name=Toll-9-PA; 
db_xref=FlyBase:FBpp0077898,GB_protein:AAF51581.1,F lyBase:FBgn0036978,Ga
dfly:CG5528-PA; release=r4.2.1; species=dmel; len=9 00 
MCPKYIWDVIVLVCLFLGNVREAYTEFSIQDGLIIEPDSATTSSEEAEEVSKERTDLKSL 
MLKYESDDGNSCLLDLIKDEVIWWQFPNGTLRDSTKKYAHKLYLDLSHGNLKDDSDLFRE 
AKLSRKVTIWRTEVFSAAFNTLTAAPFRTLYSMRESLKLLSLRGNNFAELIPDAEDFARF 
VNESRLEASNSVPHHCELLLLHNTTDLYDRECYLYFNNNTNMGQSITTGRNYTNFIKVLK 
DRFDQHGSSSQSIAWATFPKMPRLVELDISNCSIEYVSKEAFRNVSNLRRLFMSDNKIMT 
ISHDTFYYVQGVQYLDLSFTNFLTYSYQLQLPTLEMALSLIYGLKIQQNVFKYLPELIYL 
DLSHSKMTRNSAVAFAHLGDKLKFLSLCYTAIPMVSSTIFKNTVLEGLDLSGNPYLSYNI 
IDDAFDGIANTLKYLYFERSNIKDLEWSKSLKNLQVLGLAGNNINALTPAMFQSLESLEI 
LDLSSNHVGNWYRSAFHNNSALRVLNLRSNTINMLSNEMLKDFERLDYLSLGDNDFICDC 
HLRAVVEVAAANNKDADCSYRLLNYSQNAVGEEVISLAESLIIDRKLWQSRYIPWLQRSY 
SNIREFNRANHIIKLRFSSEDYMVAKCSAAQPYHLGDLDGDLTLKFQLLDYEASQYYCFN 
NTDQLQVDELNCQIRSMSDLAEELHHVTNTVIAVMGSLVGACILGFIIYLKRWHIHYYYS 
SLKSAALLSSASKESVNKFTNISQRDPSAVYDIFISYCQNDRTWVLNELLPNVEETGDVS 
ICLHERDFQIGVTILDNIISCMDRSYSLMLIISSKFLLSHWCQFEMYLAQHRIFEVSKEH 
LILVFLEDIPRRKRPKTLQYLMDVKTYIKWPTAKEDRKLFWKRLKRSLEVIGINSREISV 
>CG5490-PB type=protein; 
loc=3R:join(22663459..22664678,22664796..22666866);  ID=CG5490-PB; 
name=Tl-PB; 
db_xref=FlyBase:FBpp0084431,GB_protein:AAN14086.1,F lyBase:FBgn0003717,Ga
dfly:CG5490-PB; release=r4.2.1; species=dmel; len=1 097 
MSRLKAASELALLVIILQLLQWPGSEASFGRDACSEMSIDGLCQCAPIMSEYEIICPANA 
ENPTFRLTIQPKDYVQIMCNLTDTTDYQQLPKKLRIGEVDRVQMRRCMLPGHTPIASILD 
YLGIVSPTTLIFESDNLGMNITRQHLDRLHGLKRFRFTTRRLTHIPANLLTDMRNLSHLE 
LRANIEEMPSHLFDDLENLESIEFGSNKLRQMPRGIFGKMPKLKQLNLWSNQLHNLTKHD 
FEGATSVLGIDIHDNGIEQLPHDVFAHLTNVTDINLSANLFRSLPQGLFDHNKHLNEVRL 
MNNRVPLATLPSRLFANQPELQILRLRAELQSLPGDLFEHSTQITNISLGDNLLKTLPAT 
LLEHQVNLLSLDLSNNRLTHLPDSLFAHTTNLTDLRLEDNLLTGISGDIFSNLGNLVTLV 
MSRNRLRTIDSRAFVSTNGLRHLHLDHNDIDLQQPLLDIMLQTQINSPFGYMHGLLTLNL 
RNNSIIFVYNDWKNTMLQLRELDLSYNNISSLGYEDLAFLSQNRLHVNMTHNKIRRIALP 
EDVHLGEGYNNNLVHVDLNDNPLVCDCTILWFIQLVRGVHKPQYSRQFKLRTDRLVCSQP 
NVLEGTPVRQIEPQTLICPLDFSDDPRERKCPRGCNCHVRTYDKALVINCHSGNLTHVPR 
LPNLHKNMQLMELHLENNTLLRLPSANTPGYESVTSLHLAGNNLTSIDVDQLPTNLTHLD 
ISWNHLQMLNATVLGFLNRTMKWRSVKLSGNPWMCDCTAKPLLLFTQDNFERIGDRNEMM 
CVNAEMPTRMVELSTNDICPAEKGVFIALAVVIALTGLLAGFTAALYYKFQTEIKIWLYA 
HNLLLWFVTEEDLDKDKKFDAFISYSHKDQSFIEDYLVPQLEHGPQKFQLCVHERDWLVG 
GHIPENIMRSVADSRRTIIVLSQNFIKSEWARLEFRAAHRSALNEGRSRIIVIIYSDIGD 
VEKLDEELKAYLKMNTYLKWGDPWFWDKLRFALPHRRPVGNIGNGALIKTALKGSTDDKL 
ELIKPSPVTPPLTTPPAEATKNPLVAQLNGVTPHQAIMIANGKNGLTNLYTPNGKSHGNG 
HINGAFIINTNAKQSDV 
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ก���������!����
�����6ก�� PROBCONS ����*-�� 1.1 ��T�ก���������!���.���
.�
��.�
����������ก��������8���^ �#
���.��������ก�� (#��������ก����������� ��.� 1 
�#
� ก��������ก�����������#� �*9�$��ก����ก#��8��� 3 �#
�) )
��%�ก���������!���!��9�
+�ก
���6ก�����ก�$��6#����ก�� 4 ��ก�'�  .:� 

3.4.1 � * �  6#���$�ก���������� ��68�$�!���������!���ก���8�:��ก��!,ก�#
� �-$�  
ก���������!��������� �� TLR1 ก�� ��� �� CG6890-PA, CG5528-PA 6�� CG5490-PB ��� 
Drosophila melanogaster 
 
TLR1         MTSIFHFAIIFMLILQIRI--Q--------L------- -----SEESEFLVDRSKNGL-- 
CG6890-PA    MLATTHMLYVLIATCVIPI--F---GAALSKTVLYQAP DECRWSGGGEHDI----TLVCH 
CG5528-PA    MCPKYIWDVIVLVCLFLGN--V--------R------- -----EAYTEFSI---QDGL-- 
CG5490-PB    MSRLKAASELALLVIILQLLQWPGSEASFGR------- -----DACSEMSI----DGLCQ 
             *        : :    :         *::.             .   *  :   :  :*: 

 
3.4.2 � : �  6#���$�ก���������� ��68�$�!���������!���ก��9�$�8�:��ก��8�
�� 

�#
� #$���#
�!���8�:��8�:��ก��  �-$� ก���������!��������� �� TLR1 ก�� ��� �� CG6890-PA, 
CG5528-PA 6�� CG5490-PB ��� Drosophila melanogaster 
 
TLR1        MTSIFHFAIIFMLILQIRI--Q--------L-------- ----SEESEFLVDRSKNGL-- 
CG6890-PA   MLATTHMLYVLIATCVIPI--F---GAALSKTVLYQAPD ECRWSGGGEHDI----TLVCH 
CG5528-PA   MCPKYIWDVIVLVCLFLGN--V--------R-------- ----EAYTEFSI---QDGL-- 
CG5490-PB   MSRLKAASELALLVIILQLLQWPGSEASFGR-------- ----DACSEMSI----DGLCQ 
            *        : :    :         *::.             .   *  :   :  :*:  

3.4.3 � . �  6#���$�ก���������� ��68�$�!���������!���ก����.����8�:��ก�� 
�
����ก ก�$��.:���+�8�:��ก���3��� ��68�$������  �-$� ก���������!��������� �� TLR1 ก�� 
��� �� CG6890-PA, CG5528-PA 6�� CG5490-PB ��� Drosophila melanogaster 
 
TLR1        MTSIFHFAIIFMLILQIRI--Q--------L-------- ----SEESEFLVDRSKNGL-- 
CG6890-PA   MLATTHMLYVLIATCVIPI--F---GAALSKTVLYQAPD ECRWSGGGEHDI----TLVCH 
CG5528-PA   MCPKYIWDVIVLVCLFLGN--V--------R-------- ----EAYTEFSI---QDGL-- 
CG5490-PB   MSRLKAASELALLVIILQLLQWPGSEASFGR-------- ----DACSEMSI----DGLCQ 

*        : :    :         *::.             .   *  :    :  :*:  
3.4.4 ��ก�'���T�-$���$�� 6#���$� ก���������� ��68�$�!���������!���ก��9�$�� 

.����8�:��ก���� ��68�$�!���������!��� 
%����ก���������!����
�����6ก�� PROBCONS +�9�
�
������ก��T�+�������ก �����z�

��ก������#��%�ก��!��������z� ����z+�����#���3��� ����$�����#$�����%�ก���������!���
�
����ก���������
����]� Mutiple sequence alignment ������6ก�� PROBCONS ���
(�3���ก�� 22 6#��%�ก���������!���������ก�������������� �� TLR1 ��ก�����ก��
#$�%$��#�&&�'(�����)��*���ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��*���.� ก����� ����� 
Drosophila melanogaster (CG6890-PA, CG5528-PA 6�� CG5490-PB) 
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PROBCONS version 1.1 multiple sequence alignment 
 
TLR1         MTSIFHFAIIFMLILQIRI—Q--------L-------- ----SEESEFLVDRSKNGL— 
CG6890-PA    MLATTHMLYVLIATCVIPI—F---GAALSKTVLYQAPD ECRWSGGGEHDI----TLVCH 
CG5528-PA    MCPKYIWDVIVLVCLFLGN—V--------R-------- ----EAYTEFSI---QDGL— 
CG5490-PB    MSRLKAASELALLVIILQLLQWPGSEASFGR------- -----DACSEMSI----DGLCQ 
             *        : :    :         *::.             .   *  :   :  :*: 
TLR1         -----------------------IHVPKDLSQ------ ---------------------- 
CG6890-PA    LRTINSELE--------NTNFS-VIQPQNTVRLRLECN DALFFQSSLSPDSFRSLVELRD 
CG5528-PA    -----------------------IIEPDSATTSSEEA- --------------------EE 
CG5490-PB    CAPIMSEYEIICPANAENPTFRLTIQPKDYVQIMCNLT DTTDYQQ—LPKKLR-IGEVDR 
               .* ** *        *..*     *..      : . *:  :*.   *..:* : *:   
TLR1         ------------------KTTILNISQNYISELWTSDI LSLS--------KLRILIISHN 
CG6890-PA    LTIEYCKLGNLTDGSFRGLQELRNLTIRTHNGDWSTMSLEMASNSFVEFRQLERLDLSLN 
CG5528-PA    VSKE--------------RTDLKSLMLKYESDDGNSCL LDLI--------KDEVIWWQFP 
CG5490-PB    VQMRRCMLPGHTPIA-SILDYLGIVSPTTLIFESDNLG MNITRQHLDRLHGLKRFRFTTR 
             :  . * * . *  :      :  :          .  :.:  : : .::  . :      
TLR1         RIQYLDISVFKFNQELEYLDLSHNKLV---------KI S-CHPTV---NLKHLDLSFNAF 
CG6890-PA    NIWLIPDGMVCPLKSLQHLNASYNKIQDISNFYFSASLSSRKARVCGSTLQSLDLSANKM 
CG5528-PA    NGT-LRDSTKKYAHKL-YLDLSHGNLKDDSDLFREAKLS-RKVTIWR—TEVFSAAFNTL 
CG5490-PB    RLTHIPANLLTDMRNLSHLELRAN-IEEMPSHLFD--- ----DLE---NLESIEFGSNKL 
             .   :  .     :.*.:*:   .:: : ..   .*.: *  :      . : :. . * : 
TLR1         DALPICKEFGNMSQLKFLGLSTTHLEK----------- ---------------------- 
CG6890-PA    VSLPTA-MLSALGRLTHLNMAKNSMSFLADRAFEGLLSLRVVDLSANRLTSLPPEL---- 
CG5528-PA    TAAPFRTLYSMRESLKLLSLR----------------- -------GNNFAELIPDAEDFA 
CG5490-PB    RQMPRG-IFGKMPKLKQLNLWSNQLHNLTKHDFEGATSVLGIDIHDNGIEQLPHDV---- 
                *  .  .    *. *.: .. :  *:.: ***  * :  :*:  * : .*  :      
TLR1         ----------SSVLPI-------AHL-NI—SKVLLVLG ETYGEKE----DPEGLQDFNT 
CG6890-PA    ---------------F-------AETKQL—QEIYLR-- -NNSINV----LAPGIFGELA 
CG5528-PA    RFVNESRLEASNSVPHHCELLLLHNTTDLYDRECYLY—FNNNTNMGQSITTGRNYTNFI 
CG5490-PB    ---------------F-------AHLTNV—TDINLS-- -ANLFRS----LPQGLFDHNK 
                       *. :*         . .::   .  *        .      .         
TLR1         ESLHIVFPTNKE----FHFILDVSVKTVANL-----EL SNIKCVLEDNKC-SYFLSILAK 
CG6890-PA    ELLVLDLASNELNSQWINAATFVGLKRLMMLDLSANKISRLEAHIFRPLASLQILKLEDN 
CG5528-PA    KVLKDRFDQHGSSSQSIAWATFPKMPRLVELDISNCSIEYVSKEAFRN------------ 
CG5490-PB    HLNEVRLMNNRV------------------------PL ATLPSRLFANQPELQILRLRAE 
             .     :  :  .** :       :  :  **:*   :   :         .  :* :  : 
TLR1         -LQTNPKLSNLT—LNNIETTWNSFIRILQLVWHTTVWY FSISNVKLQGQLDFRDFDYSG 
CG6890-PA    YIDQLPGG—IFADLTNLHTLILSRNRISV-IEQRTLQG L—KNLLV-LSLDFNRISRMD 
CG5528-PA    --------------VSNLRRLFMSDNKIMT-ISHDTFY YV—QGVQY-LDLSFTNFLTYS 
CG5490-PB    -LQSLPGD—LFEH------------------------- --------------------- 
              ::  *    :  .:.*:.    *  :*   : : *.  .  ..:    .*.*  :   . 
TLR1         TSLKALSIHQVVSDVFGFP-QSYIYEIF------SNMN IKNFTVSGTRMVHMLC—PSKI 
CG6890-PA    -QRSLVN----CSQLQDLHLNDNKLQAVPEALA-HVQL LKTLDVGENMISQIENTSITQL 
CG5528-PA    YQLQLPTLEMALSLIYGLKIQQNVFKYLP--------E LIYLDLSHSKMTRNSAVAFAHL 
CG5490-PB    -----------STQITNISLGDNLLKTLPATLLEHQVN LLSLDLSNNRLTHLPDSLFAHT 
              . .  .:. . : : .: : .   : .* :*      :  : :. . : :      ::  
TLR1         SPFLHLDFSNNLLTDTVFENCGHLTELETLILQMNQLK ELSKIAEMTT------------ 
CG6890-PA    ESLYGLRMTENSLTHIRRGVFDRMSSLQILNLSQNKLKSIEAGSLQRNSQLQAIRLDGNQ 
CG5528-PA    -------------------------------------- -------------------GDK 
CG5490-PB    TNLTDLRLEDNLLTGISGDIFSNLGNLVTLVMSRNRLRTIDSRAFVSTNGLRHLHLDHND 
               :  * : :* **       ..: .*  * :. *:*:  :.  :   .. *: ::** :. 
TLR1         -------------------------------------- ------------------QMKS 
CG6890-PA    LKSIAGLFTELPNLVWLNISGNRLEKFDYSHIPIGLQWLDVRANRITQLGNYFEIESELS 
CG5528-PA    LKFLSLCYTAIPMVSSTIFKNTVLEGLDLSGNPY---- ---------------------- 
CG5490-PB    IDLQQPLLD-------IMLQTQINSPFGYMH---GLLT LNLRNNSIIFVYNDWK-NTMLQ 
             :.        :* :    :.    . :.    * **  *::* * *  : * :: :   . 
TLR1         LQQLDISQNSVSYDEK----------------KG---- ---------------------- 
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CG6890-PA    LSTFDASYNLLTEITASSIPNSVEVLYLNDNQISKIQP YTFFKKPNLTRVDLVRNRLT-T 
CG5528-PA    -----LSYNIIDDA-FDGIANTLKYLYFERSNIK---- ---------------------- 
CG5490-PB    LRELDLSYNNISSLGY----------------ED---- L----------AFLSQNRLHVN 
             *  :* * * :     ..*.*::: **:: .:                 . * :***  . 
TLR1         -------------------------------------- ---------------------- 
CG6890-PA    LEPNALRLSPIAEDREIPEFY--------IGHNAYECD CNLDWLQKVNRES----RTQPQ 
CG5528-PA    -------------------------------------- ---------------------- 
CG5490-PB    MTHNKIRRIALPEDVHLGEGYNNNLVHVDLNDNPLVCDCTILWFIQLVRGVHKPQYSRQF 
             :  * :*  .:.** .: * *        :..*.  ** *.: *: :: *       ::   
TLR1         -------------------------------------- ---------------------- 
CG6890-PA    LMDLDQIHCRLAYARGSSHVSLIEAKSDDFLCKYASHCFALCHCCDFQACDCKMECPDRC 
CG5528-PA    -------------------------------------- ---------------------- 
CG5490-PB    KLRTDRLVCSQPNVLEGTPVRQIEPQT----------- --LICPLDFSDDPRERKCPRGC 
              :  *:: *  . .  .: *  **.::             *    **.    : :**  *  

TLR1         ----DCSWTKSLLSL----------------------- ---------------------- 
CG6890-PA    SCYHDQSWTSNVVDCSRASYEQTLPSHIPMDSTQLYLDGNNFRELQSHAFIGRKRLKVLH 
CG5528-PA    ----DLEWSKSLKNL----------------------- ---------------------- 
CG5490-PB    NCHVRTYDKALVINCHSGNLT-----HVP--------- ----------------RLPNLH 
             .*:     .  : .   ..       *:*                         **  ** 
TLR1         -NMSS-NILTDTIFRCLPPRIKVLDLHSNKIKSIPK-Q VVKLEALQELNVAFNSLTDLPG 
CG6890-PA    LNHSRIEVLHNRTFYGLL-ELEVLQLQSNQLKALNGNEFQGLDNLQELYLQHNAIATIDT 
CG5528-PA    ---------------------QVLGLAGNNINALTPAM FQSLESLEILDLSSNHVGNWYR 
CG5490-PB    KN---------------M-QLMELHLENNTLLRLPSAN TPGYESVTSLHLAGNNLTSIDV 
              * *  ::* :  *  *  .:  * * .* :  :        : :  * :  * :      
TLR1         --C-GSFSSLSVLIIDHNSVSHPSA-DFFQSCQKMRSI KAGDNPFQCTCELGEFVK---- 
CG6890-PA    LTF-THLYHLKILRLDHNAITSFAVWNFLPSY—LNELRLASNPWTCSCEFIDKLR---- 
CG5528-PA    SAF-HNNSALRVLNLRSNTINMLSN-EMLKDFERLDYLSLGDNDFICDCHLRAVVEVAAA 
CG5490-PB    DQLPTNLTHLDI-SWNHLQMLNATVLGFLNRTMKWRSVKLSGNPWMCDCTAKPLLL---- 
                      * :*      :   :   ::    :   :   ..* : * *     :      
TLR1         -------------------------------------- -------------------NID 
CG6890-PA    -------------------------------------- ---------DYINRHEYVVDKL 
CG5528-PA    NNKDADCSYRLLNYSQNAVGEEVISLAESLIIDRKLWQSRYIPWLQRSYSNIREFNRANH 
CG5490-PB    -------------------------------------- ---------FTQDNFERIGDRN 
                                                             :  *       
TLR1         QVSSEVLEGWPDSYKCDYPESYRGTLLKDF-------- -------------------HMS 
CG6890-PA    KMKCDVISGNSTQQMVIYPGSGEPASLPVVQCSQTLPLGLDN-------NFNYAEQAGGE 
CG5528-PA    IIK---LRFSSEDYMVAKCSAAQPYHLGDLDGDLTLKF QLLDYEASQYYCFNNTDQLQVD 
CG5490-PB    EMMCVN-AEMP------------------T-------- -------------------RMV 
              : .  :   . .       : .   *   : . ** :  * :        ** ::*     
TLR1         E----LSCNITL----------LIVTIVATMLVLA-VT VTSLCSYLDLPWYLRMVCQWTQ 
CG6890-PA    NASNATSTKMIL—NQPPKLDYIP-ILVAILTAFIFVMI CISLVFIF-RQEMR---VWCH 
CG5528-PA    E----LNCQIRSMSDLAEELHHVTNTVIAVMGSLVGAC ILGFIIYLK-RWHIH---YYYS 
CG5490-PB    E----LSTNDIC---PAEKGVFIA-LAVVIALTGLLAG FTAALYYKF-QTEIK---IWLY 
             :     . :     : . :  .:    :.       . .     :      ::    :   
TLR1         TRRRARN—I----------PLEELQRNLQFHAFISYSG HDSFWVKNELLPNLEKE—GM 
CG6890-PA    SRFGVRLFYNAQK-------DVDKNEREKLFDAFVSYS SKDELFVNEELAPMLEMGEHRY 
CG5528-PA    SLKSAALLSSASKESVNKFTNISQRDPSAVYDIFISYCQNDRTWVLNELLPNVEETG-DV 
CG5490-PB    AHN-LLLWFV----------TEEDLDKDKKFDAFISYS HKDQSFIEDYLVPQLEHGPQKF 
             :         *.*         .. : .  :. *:**.  :*  :: : * * :*   :   
TLR1         QICLHERNFVPGKSIVENIITCIEKSYKSIFVLSPNFV QSEWCHYELYFAHHNLFHEGSN 
CG6890-PA    KLCLHQRDFPVGGYLPETIVQAIDSSRRTIMVVSENFIKSEWCRFEFKSAHQSVLRDRRR 
CG5528-PA    SICLHERDFQIGVTILDNIISCMDRSYSLMLIISSKFL LSHWCQFEMYLAQHRIFEVSKE 
CG5490-PB    QLCVHERDWLVGGHIPENIMRSVADSRRTIIVLSQNFIKSEWARLEFRAAHRSALNEGRS 
             .:*:*:*::  *  : :.*: .:  *   ::::* :*:  *.*.: *:  *::  :.     
TLR1         SLILILLEPIPQY-SIPSSYHKLKSLMARRTYLEWPKE KSKRGLFWANLRAAINIK---- 
CG6890-PA    RLIVIVLGEVPQK-ELDP---DLRLYLKTNTYLQWGD- ----KLFWQKLRFALPDVSSSQ 
CG5528-PA    HLILVFLEDIPRR-KRPK---TLQYLMDVKTYIKWPTA KEDRKLFWKRLKRSLEVI---- 
CG5490-PB    RIIVIIYSDIGDVEKLDE---ELKAYLKMNTYLKWGD- ----PWFWDKLRFALPHRRPV- 
              :*::.   :    .       *:  :  .**::*   *..*  ** .*: ::    .   
TLR1         -------------------------------------- ---------------------- 
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CG6890-PA    RSNVAGQSCHVPINHASYHHHHHVHQQAMPLPHSVHHHQQQFMLPPPPQQPGSFRRQPSL 
CG5528-PA    -------------------------------------- ---------------------- 
CG5490-PB    -GNIG---NGALIKTALKGSTDDKLELIKPSP------ ----VTPPLTTPPAEATKNPLV 
              .*:.     . *: *     ..  :   * *          : ** .  *..  ::* :  

TLR1         -------------------------------------- ---------------------- 
CG6890-PA    HQQQQQQQQIRGNNNTTQQQQQQQAALLMGGGSVGGPAP-QMIPLAGGIQQQSLPLPPNQ 
CG5528-PA    -------------------------------------- ---------------------- 
CG5490-PB    AQLN-------------------------------GVT PHQAIMIANGKNGLTNLYTPNG 
              * :                               * : * * * :*.* :  :   .**  
TLR1         ----------------LTEQAKK 
CG6890-PA    QP------------TPASRNLHM 
CG5528-PA    --------------GINSREISV 
CG5490-PB    KSHGNGHINGAFIINTNAKQSDV 
             :.               :.:    

 
(�3���ก�� 22 %�ก���������!���������ก�������������� �� TLR1 ��ก�����ก��#$�%$�� 

         #�&&�'(�����)��*���ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��*���.� ก����� �����  
          Drosophila melanogaster (CG6890-PA, CG5528-PA 6�� CG5490-PB)  �
����]� Multiple  
        sequence alignment ������6ก�� PROBCONS 
 

6��(�3���ก�� 23 6#��%�ก���������!���������ก�������������� �� IL1R1 ��
ก�����ก��#$�%$��#�&&�'(�����)��*���ก�����ก�����33�!#�#���.� ก����� ����� 
Drosophila melanogaster (CG16857-PA, CG7121-P 6�� CG5490-PB)      
 
PROBCONS version 1.1 multiple sequence alignment 
 
IL1R1         MKVLL--------------------RLICFIALL--- -I—SSLEADKCKERE------- 
CG16857-PA    MPAKRS--------RTFRQSGSALLALLAIILLM--- NISCTSAARDHRRQTNLEAKVGS 
CG7121-PA     MLTYLPVVWLFFALLVLRSATGQIIPLPTFCLGL--- SPQCTCAAE-------------- 
CG5490-PB     MSRLKA---------------ASELALLVIILQLLQW PGSEASFGRDACSEMSIDGLCQC 
              *    .         .:*.: .  : *  :   :     . :.   *   : .::.   . 
IL1R1         ------------------------------------- --------EKIILVSSANEIDVR 
CG16857-PA    HVVFNCY-IDFPFDAPIP—YLVHWTKDNKKIFTWYEQETSTSEL--------------- 
CG7121-PA     ---GNVVRFHCPDEY---AMLLEV-SEPGASLYMSYY ASTELQWLPR-FNISSLVKIEFD 
CG5490-PB     APIMSEYEIICPANAENPTFRLTIQPKDYVQIMCNLT DTTDYQQLPKKLRIGEVDRVQMR 
                : .  .:  * :   *:: *   .:   .:       *. . * : : :..  .::.  
IL1R1         PCPLNPNEHK------------GTITWYKDDSKT--- -----------------PVSTEQ 
CG16857-PA    ------------------------------------- ----------------------F 
CG7121-PA     AYIFWPEKFLSDLLKTLGVQTVKTIIFRDRTLETVVT RDVLNSGNGYMETSQPENITTWH 
CG5490-PB     RCMLPGHTPIASILDYLGIVSPTTLIFESDNLGM--- -----------------NITRQH 
                 :  .   :.:*. **: :  *: : .                          ::    
IL1R1         ASRIHQHKEK--------------------------- ----------------------- 
CG16857-PA    NGRLHLVEN-------HPEFG-------------RAS VNLTAIRESDQGWYHCQVSFPNR 
CG7121-PA     FGSVPGLKKFKFFSH-VPELQESIFHGFDTLRDLHLSVNVTT--------------LPGN 
CG5490-PB     LDRLHGLKRFRFTTRRLTHIPANLLTDMRNLSHLELRANIEE--------------MPSH 
               . :   :. :* ::  ..:  .:: .: .* .*.  .*:                :*.. 
IL1R1         ------------------------------------- ----------------------- 
CG16857-PA    SPSVRNNGTAYHLAVQGGSLIRIP-PV---NQTIREG QTA—FFHCV------------- 
CG7121-PA     MLST-VNGTLKTLTIESPGIVSFGNPLLRELQQLRNL SLA—LIHPF------------- 
CG5490-PB     LFDD-LE-NLESIEFGSNKLRQMPRGIFGKMPKLKQL NLWSNQLHNLTKHDFEGATSVLG 
                .   :*.   : . .  :  : . :: :   ::: .     :* .              
IL1R1         ------------------------------------- ---LW------------------ 
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CG16857-PA    ---MKHPE-NSQASWYKDGVLLQEVQDLVRRFYMGPDG-SLS------------------ 
CG7121-PA     ---HERDK-QLQPHFFGSMTNLEEVRLA--------S A-TSS------------------ 
CG5490-PB     IDIHDNGIEQLPHDVFAHLTNVTDINLS--------A NLFRSLPQGLFDHNKHLNEVRLM 
                  ..   :     :   . : ::.                                   
IL1R1         --------FVPAKVEDSGHYYCVVRNSSYCLRIKISA KFVENEPNLCYNAQAIFKQKLPV 
CG16857-PA    --------IDPTMMSDLGEYECKVRNSDGELQTAKAF LNIQYKAKVIYAPPEVF---LPY 
CG7121-PA     --------VNRSMFKGTNKLQLIKMNGNDDL------ ---------MELPGEIF---LDQ 
CG5490-PB     NNRVPLATLPSRLFANQPELQILRLR—AEL------- --------QSLPGDLF---EHS 
                      .    . .  .      ...  *:   :   :: :.::   .  :*       
IL1R1         AGDGGLVCPYMEFFKNENNELPKLQWYKDCKPLLLDN IHFSGVK----DRLIVMNVAEKH 
CG16857-PA    GQPAVLDCHF-----RANPPLKNLRWEKD—GLLFDSYNVPGVFYKMNGSLFFAKVDENH 
CG7121-PA     VNLKTLDLSC-----NAIVTLHED------------- ------VFKGLGNLTLLDL---- 
CG5490-PB     TQITNISLGD-----NLLKTLPAT------------- ------LLEHQVNLLSLDL---- 
                   :         .    *   :* **   **:*.  :..**  :    *   .: *:* 
IL1R1         RGNYTCHASYTYLGKQYPITRVIEFITLEENKPTRPV IVSPANETMEV-DLGSQIQLICN 
CG16857-PA    AGSYTCT-PYNDLGTDGP-SPVISVIVL------RPP IFSVTPKAIYIQKLGEAAELPCE 
CG7121-PA     ----------------------------SKNRLTNLS STIFAPLTSLN-VLRLNKNSLTA 
CG5490-PB     ----------------------------SNNRLTHLP DSLFAHTTNLT-DLRLEDNLLTG 
               *.***  .*. **.: * : **..*.*.:*: *.      :  :     *    :     
IL1R1         VTGQL-S----D------------------------- ----------------------- 
CG16857-PA    AIDRD-GNNRPS------------------------- ----------------------- 
CG7121-PA     MSPSVFQ----DVVSLNYIEMVN-------TQ----- ----------------------- 
CG5490-PB     ISGDIFS----NLGNLVTLVMSRNRLRTIDSRAFVST NGLRHLHLDHNDIDLQQPLLDIM 
                   *     .: .*  : * .       ::                             
IL1R1         --------------------------IAYWKWNGSVI ----------------DEDDPVL 
CG16857-PA    --------------------------IIWGRKDGQ-- ---------------------PL 
CG7121-PA     ------------------------------------- ----------------------- 
CG5490-PB     LQTQINSPFGYMHGLLTLNLRNNSIIFVYNDWKNTMLQLRELDLSYNNISSLGYEDLAFL 
                                        : :   .. ::                  ** . * 
IL1R1         GEDYYSVENPANKRR---------------------- ----------------------- 
CG16857-PA    PADRFSLSG---------------------------- ----------------------- 
CG7121-PA     ------------------------------------- ----------------------- 
CG5490-PB     SQNRLHVNMTHNKIRRIALPEDVHLGEGYNNNLVHVDLNDNPLVCDCTILWFIQLVRGVH 
                :   :. . ** *                                              
IL1R1         ---------------------------------STLI TVLNISEIESR------------ 
CG16857-PA    ----------------------------------GNL TITGLVEGDRG------------ 
CG7121-PA     --FYGATLLMNYEAVVCTNDEACQ------------- ------Y-KSAEWQCDPRCICWV 
CG5490-PB     KPQYSRQFKLRTDRLVCSQPNVLEGTPVRQIEPQTLICPLDFSD-DPRERKCPRGCNCHV 
                 *.  : :. : :**:: :. :         .  :    .:   .  * :*   * * * 
IL1R1         ------------------------------------- ----------------------- 
CG16857-PA    ------------------------------------- ----------------------- 
CG7121-PA     QRSVGSLIVDCRGTSLEELPDLPRT—TLLSTVLKVGNNSLTSLPTVSEHSGYANVSGLF 
CG5490-PB     RTYDKALVINCHSGNLTHVPRLPNLHKNMQLMELHLENNTLLRLPSAN-TPGYESVTSLH 
              :    :*:::*:. .* .:* **.   .:    *:: **:*  **:..  .** .*:.*. 
IL1R1         ------------------------------------- -------------FYKHPFTCFA 
CG16857-PA    ------------------------------------- -------------IYE----CSA 
CG7121-PA     LSDNNLTSLGSGDQLPDNLTHLDVRGNQIQSLSDEFLLFLQEPNNTMTLSLSGNPITCGC 
CG5490-PB     LAGNNLTSID-VDQLPTNLTHLDISWNHLQMLNATVLGFLNRTMKWRSVKLSGNPWMCDC 
              *:.*****:.  **** ******:  *::* *.  .*  **:.. :  ::.:  :*  * . 
IL1R1         KNTHGIDAAYIQ-LIYPVTNFQKH------------- --------MI-------GICVTL 
CG16857-PA    TNEAATITAEAELMIENIAPRAPY------------- --------NL-------TANSTE 
CG7121-PA     E-------SLSL-LFFVRTNPQRVRDIADIVCTKQKK SF—QQMEAFELCPSY—VLLIS 
CG5490-PB     T-------AKPL-LLFTQDNFERIGDRNEMMCVNAEM PTRMVELSTNDICPAEKGVFIAL 
               *  .  ::    ::          *  :::*.: : .    ::.  ::**:         
IL1R1         T------VIIVC-SVFIYKIFKIDIVLWYRD—S-CYD FLPIKAS-------------DG 
CG16857-PA    T------CITIR-WQPGYLRPNLEYTVWYRL—MEAPE WRTLRVLDKKVMEATVQHLQPG 
CG7121-PA     CVVGGL-VIVICLLTVFYLMFQQELKIWLYNNNL-CL WWVSEEELD------------KD 
CG5490-PB     AVVIALTGLLAGFTAALYYKFQTEIKIWLYAHNL-LL WFVTEEDLD------------KD 
               ** .*  :   :    *   : :  :*   :*     : . .  *             . 
IL1R1         KTYDAYILYPKTVGEGSTSDCDIFVF-KVLPEVLEKQ CGYKLFIYGRDDYVGEDIVEVIN 
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CG16857-PA    KEYEFMVLSQDKYGDGMFSK—QFRF-QTLPSPIRA-----------DDFDAQQLQHDLG 
CG7121-PA     KTYDAFISYSH-------KDEE-LIS-KLLPKLESGP HPFRLCLHDRDWLVGDCIPEQIV 
CG5490-PB     KKFDAFISYSH-------KDQS-FIEDYLVPQLEHGP QKFQLCVHERDWLVGGHIPENIM 
              * ::  :   .. *:*  .. . :     :*.       ::* :: **   .  : . :  
IL1R1         ENVKKSRRLIIILVRETSGFSWLGGSSEEQIAMYNAL VQDGIKVVLLELEKIQDYEKMPE 
CG16857-PA    QV--------------TAPAGGL-------------- -------------------GAPW 
CG7121-PA     RTVDDSKRVIIVLSQHFIDSVWA—RMEFRIAYQATLQDKRKRIIIILYRELEHMNGIDS 
CG5490-PB     RSVADSRRTIIVLSQNFIKSEWA—RLEFRAAHRSALNEGRSRIIVIIYSDIGDVEKLDE 
              . * .*:* **:* :.           * : *   :*  :   :::::   .: . :     
IL1R1         SIKFIKQKHGA-IRWSGDF—TQGPQSAKTRFWKNVRY HMPVQRRSPS------------ 
CG16857-PA    NLTAISNQQGWLLHWEHPVQGLEGLRLYAVRWWKEPEHFLIGHAETFD---NYYQLRHLK 
CG7121-PA     ELRAYLKLNTY-LKWGD------------PLFWSKLY YAMPHNRRVLK------------ 
CG5490-PB     ELKAYLKMNTY-LKWGD------------PWFWDKLR FALPHRRPVGNIGNGALIKTALK 
              .:    : :   ::*   .   :* :     :*.:  . :  .    .   .      ** 
IL1R1         ----SKHQLLSPA-------------TKEK------- ----------------------- 
CG16857-PA    EDTLFKVQVLAVG-------------TETQQSVPSHE LLIDVPSQRKVRALIIGSSVGVI 
CG7121-PA     ------------------------------------- ----------------------- 
CG5490-PB     GSTDDKLELIKPSPVTPPLTTPPAEATKNP------- -----------------LVAQLN 
               .*  * :::  .             *:                            . :  
IL1R1         ------------------------------------- -------LQRE----AHVPLG 
CG16857-PA    FLLCALCAFLYVKRSCLRHLFAKDSSASEDEDTAESGDCDSDEQDQRDRDSIKIRQST 
CG7121-PA     ------------------------------------- -------GQKK----HAGPLI 
CG5490-PB     GVTPHQAIMIANGKNGLTNLYTPNGKS------HGNG HINGAFIINTN----AKQSDV 
               :    . ::   :. * :*:: :..:        .* . :.    : .           

 
(�3���ก�� 23 %�ก���������!���������ก�������������� �� IL1R1 ��ก�����ก��#$�%$�� 

        #�&&�'(�����)��*���ก�����ก�����33�!#�#���.� ก����� ����� Drosophila  
          melanogaster (CG16857-PA, CG7121-PA 6�� CG5490-PB) �
����]� Multiple sequence  
        alignment ������6ก�� PROBCONS ����*-�� 1.1  
 
 ก���:����%�ก���������!���+�ก���6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 �
�����6ก�� 
PROBCONS ����*-�� 1.1 ��T�ก����6����
�.����8�:�����ก���������!���������ก����������
6 $�� ��68�$�����
����#����� ��!���������!���ก��8����#
��!$���z� )
��%�ก���������!���
���ก�$��9�$9�
��ก"
������.����8�:����ก��T� �����!��#"� ��8�:�������6ก�� BLASTP 
����*-�� 2.2.13 �����z�+
�+����T� 
����	���
����+�กก�����.���8*�
�����6ก���:���3���� �� �����
��z� �� $�9�+��-
�
����!��9�
+�กก�����.���8*�
����]� Phylogenetic analysis �
�����6ก�� 
PHYLIP ����*-�� 3.67 )
��3�+��'� Phylogram !��9�
+�กก�����.���8*��T��
�����3���� �� �3:��
�:����%�ก���������!���������ก�������������� ����.� ก��/���
������� �����#� �*9�$��
ก����ก#��8��� 6 -���+�ก���6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13  $�9� 
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3.5 ก
�)>�)����ก
�*���)�*��)���
���ก��
����� �
�������!� � ก��������
�
�$��",4�%��ก����ก$��5��� 6 /��� ��")"�?� Phylogenetic analysis ��)���2ก�� 
PHYLIP *"
�,/�� 3.67 
 ��T�ก��3�+��'�.���#��.�
��ก�����%�!��9�
+�กก���������!���������ก�����������
��� ����.� ก��/���
������� �����#� �*9�$��ก����ก#��8��� 6 -���������6ก�� BLASTP 
����*-�� 2.2.13 ก�� Phylogram +�ก���6ก�� PHYLIP ����*-�� 3.67 )
��.���#��.�
�����!�z�
#�����6ก�����ก�$����8��ก3�+��'������z  

3.5.1. %�!��9�
+�ก���6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 !��3�+��'���.$� E-value  
�
��6#���$�ก���������!�����.���.�
��ก����ก ��� ���� 11  
 
 ���� 11 6#�� ����$�����%�#�,�+�กก���������!������ �����.� (TLR1) ����"�ก��#$�%$�� 
     #�&&�'(�����)��*���ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��* ก����� ����� Drosophila  
       melanogaster .:� CG5528-PA, CG6890-PA 6�� CG5490-PB ������6ก�� BLASTP   
      ����*-�� 2.2.13 �3:��3�+��'�.���#��.�
��ก��ก�� Phylogram +�ก���6ก�� PHYLIP   
      ����*-�� 3.67 

 
+�ก ���� 11 3��$���� ����� Drosophila melanogaster .:���� �� CG5528-PA ��

.���.�
��ก��ก��������ก�������������� �� TLR1 ��ก!��#,� �3�����.$� E-value �
��!��#,� 
(1.00E-30) ��:���!���ก����� �� CG6890-PA 6�� CG5490-PB )
����.$� E-value ��T� 5.00E-24 
6�� 6.00E-21  ��������  

3.5.2. %�+�ก Phylogram ������6ก�� PHYLIP ����*-�� 3.67 6#�� 
.���#��3��]*���-���������ก�������� �����.� ก����� �����#� �*��9�$ก����ก#��8��� ���
��� ��!�����������ก���ก�
�.���ก�� 3�+��'�+�กก��������� �����#� �*9�$��ก����ก#��8���!������
�-:��� $�ก��ก��������� �����.� �����!���-:��� $�ก���!�z�#��ก������ก�$����T�#$��!��6#�����3�,�,�

Human 
protein 

Drosophila 

melanogaster 

proteins 

E-value Length of 
sequences 

Percent 
identity 

Score 
(bits) 

TLR1 CG5528-PA 1.00E-30 828 42.65734 131 
TLR1 CG6890-PA 5.00E-24 143 21.8599 109 
TLR1 
 

CG5490-PB 
 

6.00E-21 
 

341 
 

25.80645 
 

99.8 
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�$�����!�z�#����� �� 6����� ��!�������3�,�,��$��ก�� (��� ��!�������$��ก��) +���T���� ��ก�,$�
3��ก�,$��
�� (Sister groups) ก�� )
��6#��"
�.����ก�
�.���ก������������ก�������� ��!�z�#�� 
 ����$�����(�3���ก�� 24 6#�� Phylogram +�ก���6ก�� PHYLIP ����*-�� 3.67 )
��6#��
.���#��3��]*������ �����.� ก����� ����� Drosophila melanogaster 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
(�3���ก�� 24 6#�� Phylogram +�ก���6ก�� PHYLIP ����*-�� 3.67 )
��6#��.���#��3��]* 
        ������ �����.� (TLR1) ����"�ก��#$�%$��#�&&�'(�����)��*���ก�����ก��+�ก    
        ����ก,� �����-����!��* ก����� ����� Drosophila melanogaster .:� CG5528-PA,  
        CG6890-PA 6�� CG5490-PB  
  
 +�ก(�3���ก�� 24 3��$�ก��������� �� TLR1 6����� �� CG5528-PA ����!��
 ��68�$� X�-:��� $���8�$��!�z�#��ก��� ��������ก�$����T� ��68�$�!��6#��"
����3�,�,��$��ก�����
��� �� TLR1 6����� �� CG5528-PA (��:���!���ก����� ��!�������8�.���#��3��]*) )
��+�กก��
3�+��'�ก��������� ��!�z�#��+�ก Phylogram 3��$���� ��!�z�#����T���� ��ก�,$�3��ก�,$��
��ก�� 
8�:���T���� ��!����.����ก�
�.���ก����6�$�������ก�� 

+�กก���:����%�ก���������!����
����]� Phylogenetic analysis ������6ก�� PHYLIP 
����*-�� 3.67 #����"�-
8��ก3�+��'����
�!�� 1 6���
� 2 ��ก��3�+��'��3:��#�,���T� ����
6#��%��:����ก���������!���������ก�������������� ������"�ก��#$�%$��#�&&�'(�����)��*
���ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��* 6��ก�����ก�����33�!#�#���.� ก����� �����
#� �*9�$��ก����ก#��8��� 6 -��� +�ก���6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 �
����]� Phylogenetic 
analysis ������6ก�� PHYLIP ����*-�� 3.67 6#����� ���� 12 6��  ���� 13 
 
 

 

X 
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 ���� 12 6#��%�ก���:����ก���������!���������ก�������������� ������"�ก��#$�%$�� 
     #�&&�'(�����)��*���ก�����ก��+�ก����ก,� �����-����!��*���.� ก����� �����#� �* 
     9�$��ก����ก#��8��� 6 -��� +�ก���6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 �
����]� Phylogenetic  
     analysis ������6ก�� PHYLIP ����*-�� 3.67 
 

Invertebrates abbreviationps name 
 

Human Toll-mediated 
proteins name 

Caenorhabditis briggsae Caenorhabditis elegans Anopheles gambiae Apis mellifera Drosophila melanogaster Drosophila pseudoobscura 
AKT3 � F28H6.1a � � � � 
AKT2 � F28H6.1a � � � � 
AKT1 � F28H6.1a � � � � 
FOS - - � - � � 
JUN CBP06714 � � ENSAPMP00000018607 � GA13774-PA 
CASP8 � � ENSANGP00000021365 � CG14902-PA GA13340-PA 
CD14 - - - - - � 
CD40 - - - - - - 
CD80 � - - - � � 
CD86 - - ENSANGP00000013862 � � � 
FADD � - - - � � 
IFNA1 - - - - - - 
IFNA2 - - - - - - 
IFNA4 - - - - - - 
IFNA5 - - - - - - 
IFNA6 - - - - - - 
IFNA7 - - - - - - 
IFNA8 - - - - - - 
IFNA10 - - - - - - 
IFNA13 - - - - - - 
IFNA14 - - - - - - 
IFNA16 - - - - - - 
IFNA17 - - - - - - 
IFNA21 - - - - - - 
IFNAR1 � � - - - - 
IFNAR2 - - - - - - 
IFNB1 - - - - - - 
NFKBIA CBP01890 B0350.2f � ENSAPMP00000006012 � GA19171-PA 
CHUK CBP00612 F49C5.4 � � � � 
IKBKB CBP01266 � � ENSAPMP00000016355 � � 
IKBKE � � ENSANGP00000019651 � CG4201-PA � 
IKBKG, IP2, IP1 CBP06204 F35D11.11c � ENSAPMP00000032688 CG9774-PA � 
IL1B - - - - - - 
IL6 - - - - - - 
IL8 - - - - - - 
IL12A - - - - - - 
IL12B - - - - - - 
CXCL10 - - - - - - 
IRAK1 � � ENSANGP00000010749 ENSAPMP00000026765 � � 
IRAK4 CBP17589 � � � CG8789-PC � 
IRF3 - - - - - - 
CXCL11 - - - - - - 
MAPK8 � T07A9.3 � ENSAPMP00000029824 � GA17089-PA 
MAPK9 � T07A9.3 � ENSAPMP00000029824 � GA17089-PA 
MAPK10 � T07A9.3 � ENSAPMP00000029824 � GA17089-PA 
LBP CBP00922 � - - - - 
LY96 - - - - - - 
CXCL9 - - - - - - 
CCL3, SCYA3 - - - - - - 
CCL4 - - - - - - 
MAP2K3 � � � ENSAPMP00000014764 � � 
MAP2K6 � � � ENSAPMP00000014764 � GA13960-PA 
MAP2K4 CBP10341 R03G5.2 � ENSAPMP00000014764 CG4353-PC � 
MYD88 - - � � � � 
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 ���� 12 ( $�) 
 

      

Invertebrates abbreviationps name 
 

Human Toll-mediated 
proteins name 

Caenorhabditis briggsae Caenorhabditis elegans Anopheles gambiae Apis mellifera Drosophila melanogaster Drosophila pseudoobscura 
NFKB1 � � ENSANGP00000010014 ENSAPMP00000002179 � � 
NFKB2 CBP03314 � ENSANGP00000010014 ENSAPMP00000002179 � GA11317-PA 
MAPK14 CBP24154 � ENSANGP00000017000 � � GA17089-PA 
MAPK11 CBP24154 � � � � GA17089-PA 
MAPK13 CBP01561 � � � � GA17089-PA 
MAPK12 CBP01561 � ENSANGP00000017000 � � GA17089-PA 
PIK3R5 - - - - - - 
PIK3CA � � � � CG11621-PC � 
PIK3CB � � � ENSAPMP00000019322 CG11621-PC � 
PIK3CD � � � ENSAPMP00000019322 CG11621-PC � 
PIK3CG � � � ENSAPMP00000010544 CG11621-PC � 
PIK3R1 � � ENSANGP00000013117 � � � 
PIK3R2 CBP10173 � � � � � 
PIK3R3 CBP10173 � ENSANGP00000014190 ENSAPMP00000015613 � � 
RAC1 CBP04155 � � � � � 
CCL5 - - - - - - 
STAT1 � � ENSANGP00000022856 � CG4257-PG - 
MAP3K7IP1 � � � � CG10417-PA � 
MAP3K7IP2 - - - - - - 
MAP3K7, TAK1 � � � � CG10417-PA � 
TBK1 � K07A9.2 � � CG4201-PA � 
TIRAP - - - - - � 
TLR1 CBP18964 K09C8.5 � � � � 
TLR2 CBP14163 � ENSANGP00000022945 � CG5528-PA GA18952-PA 
TLR3 CBP15945 Y71F9B.8 ENSANGP00000019508 ENSAPMP00000014173 CG4168-PA GA18003-PA 
TLR4 � � ENSANGP00000029576 � CG6890-PA GA18952-PA 
TLR5 � � � ENSAPMP00000014478 � GA18003-PA 
TLR6 CBP05284 F43C1.1 � � � � 
TLR7 CBP01065 � ENSANGP00000029296 ENSAPMP00000013841 CG5195-PA � 
TLR9 CBP01065 � ENSANGP00000006849 ENSAPMP00000014166 CG5195-PA GA19932-PA 
TNF, TNFA - - - - - - 
TOLLIP � � � � - - 
TRAF6 � Y110A7A.2 ENSANGP00000015141 � � GA21478-PA 
TICAM2 - - � - - - 
TICAM1 
 

- - - - - - 

 
8����8 ,  

1. �.�:���8���"�ก (�) 6#����� �����#� �*9�$��ก����ก#��8���!�� Phylogram #��.�
�� 
ก��%�ก���������!����
�����6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13  

2. ���-:����� ��!��6#���� ���� 6#�����-:����� �����#� �*9�$��ก����ก#��8��� 6 -��� 
!��Phylogram 9�$#��.�
��ก��%�ก���������!����
�����6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13  
 3. �.�:���8��� �-� 6#��ก��9�$���ก7�
����!�z���ก������������!����
�����6ก�� 
BLASTP ����*-�� 2.2.13 6��ก���:����%�ก���������!����
�����6ก�� PHYLIP ����*-�� 3.67 
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 ���� 13 6#��%�ก���:����ก���������!���������ก�������������� ������"�ก��#$�%$�� 
     #�&&�'(�����)��*���ก�����ก�����33�!#�#���.� ก����� �����#� �*9�$��ก����ก#�� 
     8��� 6 -��� +�ก���6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13 �
����]� Phylogenetic analysis ��� 
     ���6ก�� PHYLIP ����*-�� 3.67 

 
Invertebrates abbreviationps name 

 
Human apoptosis 
proteins name 

Caenorhabditis briggsae Caenorhabditis elegans Anopheles gambiae Apis mellifera Drosophila melanogaster Drosophila pseudoobscura 
FASLG - - - - - - 
TNFSF10 - - - - - - 
TNF, TNFA - - - - - - 

IL1A - - - - - - 
IL1B - - - - - - 
NGFB - - - - - - 
IL3 - - - - - - 
FAS - - - - - - 

TNFRSF10D - - - � - � 
TNFRSF10C - - - - - - 
TNFRSF10B - - - - - - 
TNFRSF10A - - - - - - 
TNFRSF1A - - - - - - 
IL1R1 CBP02425 � ENSANGP00000029611 � CG16857-PA GA21443-PA 
IL1RAP � - ENSANGP00000008963 � CG7250-PA GA20210-PA 
NTRK1 � � ENSANGP00000007679 ENSAPMP00000029679 CG8250-PA GA20930-PA 
CSF2RB - - - ENSAPMP00000032178 � - 
IL3RA - - - - - - 
FADD � - - - � � 
TRADD - - - - - - 
RIPK1 CBP17544 � ENSANGP00000006391 � � � 
TRAF2 � Y110A7A.2 ENSANGP00000017658 � CG4394-PA GA10670-PA 
MYD88 - - � � � � 
IRAK3 � � ENSAPMP00000010749 � � � 
IRAK1 � � ENSANGP00000010749 ENSAPMP00000026765 � � 
IRAK2 � � � � � � 
IRAK4 CBP17589 � � � CG8789-PC � 
PIK3R5 - - - - - - 
PIK3CA � � � � CG11621-PC � 
PIK3CB � � � ENSAPMP00000019322 CG11621-PC � 
PIK3CD � � � ENSAPMP00000019322 CG11621-PC � 
PIK3CG � � � ENSAPMP00000010544 CG11621-PC � 
PIK3R1 � � ENSANGP00000013117 � � � 
PIK3R3 CBP10173 � ENSANGP00000014190 ENSAPMP00000015613 � � 
PIK3R2 CBP10173 � � � � � 
MAP3K14 � T19A5.2cb � � CG5169-PA GA18707-PA 
CFLAR -  � � � GA13340-PA 
CHUK CBP00612 F49C5.4 � � � � 
IKBKB CBP01266 � � ENSAPMP00000016355 � � 

IKBKG, IP2, IP1 CBP06204 F35D11.11c � ENSAPMP00000032688 CG9774-PA � 
AKT3 � F28H6.1a � � � � 
AKT2 � F28H6.1a � � � � 
AKT1 � F28H6.1a � � � � 

PRKAR1A � F55A8.2e � ENSAPMP00000029947 CG3263-PJ � 
PRKAR1B � F55A8.2e � ENSAPMP00000031558 CG3263-PB � 
PRKAR2A � F55A8.2e ENSANGP00000014053 ENSAPMP00000025591 CG15862-PC � 
PRKAR2B � F55A8.2e ENSANGP00000014053 ENSAPMP00000025591 CG15862-PA � 
PRKACA � ZK909.2h � � � � 
PRKACB � ZK909.2g � ENSAPMP00000027450 CG4379-PC � 
PRKACG � ZK909.2h � ENSAPMP00000027450 � � 
CHP CBP16736 Y71H2AL.1 � � � GA17158-PA 

PPP3CA, CALN, 
CALNA 

CBP02044 Y49E10.3a � ENSAPMP00000014330 CG9842-PA � 

PPP3CB, CALNB � Y49E10.3a � � CG9842-PA � 
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 ���� 13 ( $�) 
 

      

Invertebrates abbreviationps name 
 

Human Toll-
mediated proteins 

name Caenorhabditis briggsae Caenorhabditis elegans Anopheles gambiae Apis mellifera Drosophila melanogaster Drosophila pseudoobscura 
PPP3CC � Y49E10.3a � ENSAPMP00000014330 � � 
PPP3R1 � � ENSANGP00000027082 � CG2185-PA � 
PPP3R2 � � ENSANGP00000013463 � CG2185-PA � 
CAPN1 � C06G4.2a � � � GA17616-PA 
CAPN2 � � � ENSAPMP00000035920 � � 
BCL2 - - ENSANGP00000015394 � CG8238-PA GA20921-PA 
BCL2L1 - - - - - - 
CASP10 � � � � CG14902-PA GA13340-PA 
CASP8 � � ENSANGP00000021365 � CG14902-PA GA13340-PA 
BID - - - - - - 
CYCS CBP06075 � � � � � 
APAF1 CBP05016 C14B1.4 � � CG17437-PA GA17451-PA 
NFKBIA CBP01890 B0350.2f � ENSAPMP00000006012 � GA19171-PA 
NFKB1 � � ENSANGP00000010014 ENSAPMP00000002179 � � 
NFKB2 CBP03314 � ENSANGP00000010014 ENSAPMP00000002179 � GA11317-PA 
CASP6 � � ENSANGP00000021367 � CG14902-PA GA13340-PA 
CASP3 � � � � CG14902-PA GA13340-PA 
CASP7 � � � � CG14902-PA GA13340-PA 
BIRC2 � � ENSANGP00000009540 ENSAPMP00000013496 CG12284-PB GA11532-PA 
BIRC3 � � ENSANGP00000009540 � CG12284-PB � 
BIRC4 � � ENSANGP00000017960 ENSAPMP00000013496 CG12284-PB � 
CASP9 � � � � CG14902-PA GA13340-PA 
BAD - - - - - - 
BAX - - ENSANGP00000015933 � - - 
DFFB - - - - - - 
DFFA � - ENSANGP00000013838 ENSAPMP00000014362 CG1975-PA � 
AIFM1 - - - - - - 
ENDOG � � � � � GA12733-PA 
TP53 - - ENSANGP00000013376 - CG33336-PA  - 

ATM, ATA, ATDC, 
ATC, ATD 

 

CBP17577 � � � � � 

 
8����8 ,  

1. �.�:���8���"�ก (�) 6#����� �����#� �*9�$��ก����ก#��8���!�� Phylogram #��.�
�� 
ก��%�ก���������!����
�����6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13  

2. ���-:����� ��!��6#���� ���� 6#�����-:����� �����#� �*9�$��ก����ก#��8��� 6 -��� 
!��Phylogram 9�$#��.�
��ก��%�ก���������!����
�����6ก�� BLASTP ����*-�� 2.2.13  
 3. �.�:���8��� �-� 6#��ก��9�$���ก7�
����!�z���ก������������!����
�����6ก�� 
BLASTP ����*-�� 2.2.13 6��ก���:����%�ก���������!����
�����6ก�� PHYLIP ����*-�� 3.67 
  

+�ก ���� 12 6�� 13 %�ก���:����ก���������!����
����]� Phylogenetic analysis ���
���6ก�� PHYLIP ����*-�� 3.67 3��$�����"�ก��#$�%$��#�&&�'(�����)��*���ก�����ก��+�ก
����ก,� �����-����!��*������*�)c� *.���#��.�
��ก�����%�ก���������!����
�����6ก�� 
BLASTP ����*-�� 2.2.13 ก��%�+�ก Phylogram ���$��8�$�� 75% "
� 83% 6��ก�����ก����
�33�!#�#������*�)c� *.���#��.�
��ก�����%����ก�$�� ���$��8�$�� 61% "
� 82%  
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����� 4 

��	
��
��ก������� 

 

 

 ก����	��
���	�กก��
�����
����������ก��������������������� �ก��!"��"��
!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(�������& )��ก�����ก��
������!�!
���*� ก��+���,��-����������!���&.�"��ก���-ก!��/��� 6 (��� �,�����)ก�� BLASTP 
���&(�� 
2.2.13 ก���;������ก��
�����
�����,�����)ก�� PROBCONS 
���&(�� 1.1 )��ก���;������
ก��
�����
�����,��ก��/�*���!�����@&
(������A��ก��������)ก�� PHYLIP 
���&(�� 3.67 
���"������������*����� �ก��!"��"��!�##�
$����
%��&���ก��������ก�"��/�����������E.�"
��*���*�,��*�F� /�;�.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 6 (��� ���!���� !�'�	����������� )��
���(;E����������*����� �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(�������& 
��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 6 (��� .�,�������� 14  
 
����� 14 )!��	����� )�����(;E����������� �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก 
     ��
�ก'�������(�������&���*� ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 6 (��� 
 

Invertebrates abbreviationRs name 
 

Human Toll-
mediated proteins 

name Caenorhabditis 

briggsae 
Caenorhabditis 

elegans 
Anopheles gambiae 

 
Apis mellifera 

 
Drosophila 

melanogaster 
Drosophila 

pseudoobscura 
IFNA1 No match No match No match No match No match No match 
IFNA2 No match No match No match No match No match No match 
IFNA4 No match No match No match No match No match No match 
IFNA5 No match No match No match No match No match No match 
IFNA6 No match No match No match No match No match No match 
IFNA7 No match No match No match No match No match No match 
IFNA8 No match No match No match No match No match No match 
IFNA10 No match No match No match No match No match No match 
IFNA13 No match No match No match No match No match No match 
IFNA14 No match No match No match No match No match No match 
IFNA16 No match No match No match No match No match No match 
IFNA17 No match No match No match No match No match No match 
IFNA21 No match No match No match No match No match No match 
IFNAR2 No match No match No match No match No match No match 
IFNB1 No match No match No match No match No match No match 
IL1B No match No match No match No match No match No match 
IL6 No match No match No match No match No match No match 
IL8 No match No match No match No match No match No match 
IL12A No match No match No match No match No match No match 
IL12B No match No match No match No match No match No match 
 No match No match No match No match No match No match 
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����� 14 (�"�) 
       

Invertebrates abbreviationRs name 
 

Human Toll-
mediated proteins 

name Caenorhabditis 

briggsae 
Caenorhabditis 

elegans 
Anopheles gambiae 

 
Apis mellifera 

 
Drosophila 

melanogaster 
Drosophila 

pseudoobscura 
CXCL10 No match No match No match No match No match No match 
IRF3 No match No match No match No match No match No match 
CXCL11 No match No match No match No match No match No match 
CD40 No match No match No match No match No match No match 
LY96 No match No match No match No match No match No match 
CXCL9 No match No match No match No match No match No match 
CCL3, SCYA3 No match No match No match No match No match No match 
CCL4 No match No match No match No match No match No match 
PIK3R5 No match No match No match No match No match No match 
CCL5 No match No match No match No match No match No match 
MAP3K7IP2 No match No match No match No match No match No match 
TNF, TNFA No match No match No match No match No match No match 
TICAM1 No match No match No match No match No match No match 
CD14 No match No match No match No match No match  
TIRAP No match No match No match No match No match  
TICAM2 No match No match  No match No match No match 
IFNAR1   No match No match No match No match 
LBP   No match No match No match No match 
CD80  No match No match No match   
FADD  No match No match No match   
FOS No match No match  No match   
CD86 No match No match     
MYD88 No match No match     
TOLLIP     No match No match 
STAT1 
 

     No match 

Number of missing 
proteins from 
Toll-mediated 

 

39 41 39 40 39 38 

Number of proteins 
present in 

Toll-mediated 
 

50 48 50 49 50 51 

 

/���
/�' 
 hNo matchi )!����ก��
�����
�����,�����)ก�� BLASTP 
���&(�� 2.1.13 ��/�"��
������ก��������������������*� ��E.�"
/�;��ก�����������!���&.�"��ก���-ก!��/���)�"��(���  
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 	�ก����� 14 ���"������������� �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก
��
�ก'�������(�������&���*� ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 (��� )��.�"����!���&.�"��
ก���-ก!��/������(��� %FE�!���� !�'�.�,�����j 

4.1. ������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(���
����&���*� 	����� 33 ������ ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 (��� ������������*���j� 
33 ������ .�,)ก" IFNA1, IFNA2, IFNA4, IFNA5, IFNA6, IFNA7, IFNA8, IFNA10, IFNA13, 
IFNA14, IFNA16, IFNA17, IFNA21, IFNAR2, IFNB1, IL1B, IL6, IL8, IL12A, IL12B, CXCL10, 
IRF3, CXCL11, CD40, LY96, CXCL9, CCL3, CCL4, PIK3R5, CCL5, MAP3K7IP2, TNF )�� 
TICAM1  

�����������j�/�� 33 ������ !���� )�"�
�k�ก�'"����(������������ .�,)ก"  
4.1.1. ��������ก�'"� Cytokine %FE�
�k�!��*��/��E��"��n��E!�,�� )��/��E����
%��& 

����"��ก�� ���������$-��*',�ก����j� Non-specific immunity )�� Specific immunity (51) !��/���
���
$������������ก�'"� Cytokine ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 (��� .�,)ก"   

4.1.1.1 ก�'"������� Cytokine ���
$� Interferon ��E��o�@�p�������ก�� 

��E�	��������.���! (51) %FE����������*���E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 (��� ��ก�'"���j 
.�,)ก" IFNA1, IFNA2, IFNA4, IFNA5, IFNA6, IFNA7, IFNA8, IFNA10, IFNA13, IFNA14, 
IFNA16, IFNA17, IFNA21, IFNAR2, IFNB1 )�� IRF3 
�k��,�  

4.1.1.2 ก�'"������� Cytokine ���
$� Interleukin ��������� Specific  
immunity )��
ก�E��ก�� ก��!�,��
�;��/�;� Hematopoiesis (51) ������������*���E.�"����!���&
.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 (��� ��ก�'"���j .�,)ก" IL1B, IL6, IL8, IL12A )�� IL12B 
�k��,� 

4.1.1.3 ก�'"������� Cytokine ���
$� Chemokine 
�k���������E 

ก�E���,��ก�� Macrophage Inflammatory Proteins (52) %FE����������*���E.�"����!���&.�"��
ก���-ก!��/�����j� 6 (��� ��ก�'"���j .�,)ก" CXCL9, CXCL10, CXCL11, CCL4 )�� CCL5 
�k��,� 

4.1.1.4 ก�'"������� Cytokine ���
$� Tumor necrosis factor 
�k� 
��������E
ก�E���,��ก��/�,���E/�����"�� 
("� !"�
!��� Inflammatory response ก���',�
%��&�"��n 
�/,/��E� IL-1, IL-6, IL-8 )�� TNF 
�� (51) ������������*���E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 
6 (��� ��ก�'"���j .�,)ก" TNF 
  4.1.2. ��������ก�'"� Costimulatory molecules ���������ก��ก���',��/,
ก��ก��
��������� T-cell %FE����������*���E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 (�����ก�'"���j .�,)ก" 
CD40 
  4.1.3. ��������ก�'"�
��.%�& Phosphoinositide 3-kinases ���������ก��
���/�-"
q�!
q������)/�"���E 3 ��� Hydroxyl group �� Inositol ring ��� Phosphatidylinositol (53) 
!��/������������*���E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 (��� ��ก�'"���j .�,)ก" PIK3R5  
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  4.1.4. ��������ก�'"� Extracellular adaptor 
�k���������E���/�,���E��ก��ก���',��/,

ก��ก��	��ก����/�"�� TLR 4 ก�� LPS (Lipopolysaccharides) (51) !��/������������*���E.�"��
��!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 (��� .�,)ก" LY96 /�;� MD-2 

4.1.5. ��������ก�'"� Mitogen-activated protein kinase 
�k���������E���/�,���E 
*��*'�ก�����������
%��&��/�,���E/��ก�"��n .�,)ก" ก��ก���(������
%��& ก��
��E�	�����

%��& )��ก��������
%��&  (54) !��/������������*���E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 
(��� ��ก�'"���j .�,)ก" MAP3K7IP2 

4.1.6. ��������ก�'"� Toll-like receptor adaptor molecule 
�k���������E���/�,���E 
���!�##�
	�ก Toll-like receptor 
�;E�!"�!�##�
�/,ก����
�ก'��������"��n$����.%�����%F�
�"�.� ������������*���E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 (��� ��ก�'"���j .�,)ก" TICAM1 
 4.2. ������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(���
����&���*� ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 5 (��� �ก
�,� Drosophila pseudoobscura 
	����� 2 ������ *;� CD14 )�� TIRAP  
 4.3. ������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(���
����&���*� ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 5 (��� �ก
�,� Anopheles gambiae 	����� 1 
������ *;� TICAM 2 
 4.4. ������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(���
����&���*� ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 4 (��� �ก
�,� Caenorhabditis briggsae )�� 
Caenorhabditis elegans 	����� 2 ������ *;� IFNAR2 )�� LBP 
 4.5. ������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(���
����&���*� ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 3 (��� �ก
�,� Caenorhabditis briggsae, 
Drosophila melanogaster )�� Drosophila pseudoobscura 	����� 2 ������ *;� CD80 )�� 
FADD 
 4.6. ������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(���
����&���*� ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 2 (��� �ก
�,� Caenorhabditis briggsae, 
Caenorhabditis elegans, Anopheles gambiae )�� Apis mellifera 	����� 1 ������ *;� TOLLIP 
 4.7. ������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(���
����&���*� ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 1 (��� �ก
�,� Caenorhabditis briggsae, 
Caenorhabditis elegans, Anopheles gambiae, Apis mellifera )�� Drosophila melanogaster 
	����� 1 ������ *;� STAT1 
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4.8. �����������*�	����� 48-51 (��� ��E��������ก��������*�,��ก�����!���&.�"��ก���-ก
!��/��� 6 (��� ���� �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(�������& )��
���"������������*�	����� 39-41 (��� ���!���&.�"��ก���-ก!��/��� 6 (��� /��.�
�;E�
����	�ก
('����ก���,�������*� 
 !��/����� �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
������!�!���*� !���� !�'�
	����������� )�����(;E����������*����� �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
����
��!�! ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 6 (��� .�,�������� 15 
 
����� 15 )!��	����� )�����(;E����������� �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
���� 
     ��!�!���*� ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 6 (��� 
 

Invertebrates abbreviationRs name 
 

Human 
apoptosis 

proteins name Caenorhabditis 

briggsae 
Caenorhabditis 

elegans 

Anopheles gambiae Apis mellifera Drosophila 

melanogaster 
Drosophila 

pseudoobscura 
FASLG No match No match No match No match No match No match 
TNFSF10 No match No match No match No match No match No match 
TNF, TNFA No match No match No match No match No match No match 

IL1A No match No match No match No match No match No match 
IL1B No match No match No match No match No match No match 
NGFB No match No match No match No match No match No match 
IL3 No match No match No match No match No match No match 
FAS No match No match No match No match No match No match 

TNFRSF10C No match No match No match No match No match No match 
TNFRSF10B No match No match No match No match No match No match 
TNFRSF10A No match No match No match No match No match No match 
TNFRSF1A No match No match No match No match No match No match 
IL3RA No match No match No match No match No match No match 
TRADD No match No match No match No match No match No match 
PIK3R5 No match No match No match No match No match No match 
BCL2L1 No match No match No match No match No match No match 
BID No match No match No match No match No match No match 
BAD No match No match No match No match No match No match 
DFFB No match No match No match No match No match No match 
AIFM1 No match No match No match No match No match No match 

TNFRSF10D No match No match No match  No match  
CSF2RB No match No match No match   No match 
TP53 No match No match  No match  No match 
BAX No match No match   No match No match 
FADD  No match No match No match   
MYD88 No match No match     
BCL2 No match No match     
IL1RAP  No match     
DFFA  No match 
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����� 15 (�"�)       
       

Invertebrates abbreviationRs name 
 

Human 
apoptosis 

proteins name Caenorhabditis 

briggsae 
Caenorhabditis 

elegans 
Anopheles gambiae Apis mellifera Drosophila 

melanogaster 
Drosophila 

pseudoobscura 
CFLAR No match      

Number of 
missing proteins 
from apoptosis 

 

27 29 27 29 22 23 

Number of 
proteins present 
in apoptosis 

 

56 54 56 54 61 60 

 
/���
/�' 
 hNo matchi )!����ก��
�����
�����,�����)ก�� BLASTP 
���&(�� 2.1.13 ��/�"��
������ก��������������������*� ��E.�"
/�;��ก�����������!���&.�"��ก���-ก!��/���)�"��(���  

 
	�ก����� 15 ���"������������� �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
������

!�!���*� ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 (��� )��.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/������
(��� %FE�!���� !�'�.�,�����j 

4.9. ������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
������!�!���*� 
	����� 20 ������ ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 (��� ������������*���j� 20 ������
.�,)ก" FASLG, TNFSF10, TNF, IL1A, IL1B, NGFB, IL3, FAS, TNFRSF10C, TNFRSF10B, 
TNFRSF10A, TNFRSF1A, IL3RA, TRADD, PIK3R5, BCL2L1, BID, BAD, DFFB )�� AIFM1 

�����������j�/�� 20 ������ !���� )�"�
�k�ก�'"����(������������ .�,)ก"  
4.9.1 ��������ก�'"� Cytokine ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 (��� .�,)ก"   

4.9.1.1 ก�'"������� Cytokine ���
$� Interleukin (52) ������ 
���*���E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 (��� ��ก�'"���j .�,)ก" IL1A, IL1B, IL3 )�� IL3RA 

�k��,� 

4.9.1.2 ก�'"������� Cytokine ���
$� Tumor necrosis factor  
������������*���E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 (��� ��ก�'"���j .�,)ก" TNFSF10, 
TNFRSF10C, TNFRSF10B, TNFRSF10A, TNF, FAS )�� TRADD 
  4.9.2 ��������ก�'"� B-cell CLL/lymphoma 2 ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 
6 (��� ��ก�'"���j .�,)ก" BCL2L1 )�� BAD    
  4.9.3 ��������ก�'"�
��.%�& Phosphoinositide 3-kinases ��E.�"����!���&.�"��
ก���-ก!��/�����j� 6 (��� ��ก�'"���j .�,)ก" PIK3R5 
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  4.9.4 ��������ก�'"� Nerve growth factor ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 
(��� ��ก�'"���j .�,)ก" NGFB 
  4.9.5 ��������ก�'"� Apoptosis-inducing factor ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/���
��j� 6 (��� ��ก�'"���j .�,)ก" AIFM1 
  4.9.6 ��������ก�'"� DNA fragmentation factor ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/���
��j� 6 (��� ��ก�'"���j .�,)ก" DFFB 
  4.9.7 ��������ก�'"� BH3 interacting domain death agonist ��E.�"����!���&.�"��
ก���-ก!��/�����j� 6 (��� ��ก�'"���j .�,)ก" BID 
  4.9.8 ��������E
�k� FAS ligand ��E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 (��� ��ก�'"�
��j .�,)ก" FAS 
 4.10 ������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
������!�!���*� ��E.�"
����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 4 (��� �ก
�,� Apis mellifera )�� Drosophila pseudoobscura 
	����� 1 ������ *;� TNFRSF10D 
 4.11 ������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
������!�!���*� ��E.�"
����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 4 (��� �ก
�,� Apis mellifera )�� Drosophila melanogaster 
	����� 1 ������ *;� CSF2RB 
 4.12 ������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
������!�!���*� ��E.�"
����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 4 (��� �ก
�,� Anopheles gambiae )�� Drosophila melanogaster 
	����� 1 ������ *;� TP53 
 4.13 ������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
������!�!���*� ��E.�"
����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 4 (��� �ก
�,� Anopheles gambiae )�� Apis mellifera 	����� 1 
������ *;� BAX 
 4.14 ������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
������!�!���*� ��E.�"
����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 3 (��� �ก
�,� Caenorhabditis briggsae, Drosophila melanogaster 
)�� Drosophila pseudoobscura 	����� 1 ������ *;� FADD 
 4.15 ������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
������!�!���*� ��E.�"
����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 2 (��� �ก
�,� Anopheles gambiae, Apis mellifera, Drosophila 
melanogaster )�� Drosophila pseudoobscura 	����� 2 ������ *;� MyD88 )�� BCL2 
  
 4.16 ������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
������!�!���*� ��E.�"
����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 1 (��� �ก
�,� Caenorhabditis elegans, Anopheles gambiae, Apis 
mellifera, Drosophila melanogaster )�� Drosophila pseudoobscura 	����� 1 ������ *;� 
CFLAR 
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 4.17 ������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
������!�!���*� ��E.�"
����!���&.�"��ก���-ก!��/��� 1 (��� �ก
�,� Caenorhabditis briggsae, Anopheles gambiae, 
Apis mellifera, Drosophila melanogaster )�� Drosophila pseudoobscura 	����� 2 ������ *;� 
IL1RAP )�� DFFA 

 4.18 ��������	����� 54-61 (��� ���*� ��E��������ก��������*�,��ก�����!���&.�"��
ก���-ก!��/��� 6 (��� ���� �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
������!�! )�����"���
������	����� 22-29 (��� ���!���&.�"��ก���-ก!��/��� 6 (��� /��.�
�;E�
����	�ก('����ก��
�,�������*�	�ก�� �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��ก�����ก��
������!�! 


�;E����*���
�,��	��ก����'��กw&.�,%FE��� �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก
��
�ก'�������(�������& )��ก�����ก��
������!�!���!���&.�"��ก���-ก!��/�����ก�'"�/���	F�
.�,�����������E�� )��.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����E
�����
�����,�����)ก�� BLASTP 

���&(�� 2.2.13 ���ก�"�� .�
����)��$��
�;E�)!����������E�� )��.�"������ �ก��!"�!�##�

$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(�������& )��ก�����ก��
������!�!�����j� 
Caenorhabditis briggsae )�� Caenorhabditis elegans ��E�,�����)��$��	�ก+���,��-� KEGG 
%FE�)!�����$�����ก�� 25 )�� 26 
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$�����ก�� 25 )!���� �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(�������&�����j� Caenorhabditis briggsae )�� Caenorhabditis 
        elegans 
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$�����ก�� 26 )!���� �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
������!�!�����j� Caenorhabditis briggsae )�� Caenorhabditis elegans 
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/���
/�' 
 ���(;E���������E)!����$�����ก����j�!���,�����	�ก���(;E����������� �ก�� 
!"��"��!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(�������& )��ก�����ก��
����
��!�!���*� 
 

)!�� ���������*���E���� Caenorhabditis briggsae )�� Caenorhabditis 
elegans 
)!�� ���������*���E.�"���� Caenorhabditis briggsae )�� Caenorhabditis 
elegans 
)!�� ���������*���E.�"���� Caenorhabditis briggsae 
)!�� ���������*���E.�"���� Caenorhabditis elegans 

 
	�ก$�����ก�� 25 )!������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก

��
�ก'�������(�������&��� Caenorhabditis briggsae )�� Caenorhabditis elegans ���"� ��
��������E.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j�!��(��� .�,)ก" IFNA1, IFNA2, IFNA4, IFNA5, 
IFNA6, IFNA7, IFNA8, IFNA10, IFNA13, IFNA14, IFNA16, IFNA17, IFNA21, IFNAR2, 
IFNB1, IL1B, IL6, IL8, IL12A, IL12B, CXCL10, IRF3, CXCL11, CD40, LY96, CXCL9, CCL3, 
CCL4, PIK3R5, CCL5, MAP3K7IP2, TNF, TICAM1, TICAM2, FOS, CD86 )�� MyD88 %FE�
������!"���/#"��E.�"��
�k���������E
ก�E���,��ก��ก�����!������$-��*',�ก�� ��ก	�ก��j��������
��������E��
x��� Caenorhabditis elegans .�,)ก" CD80 )�� FADD  

	�ก$�����ก�� 26 )!������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
�
�����!�!��� Caenorhabditis briggsae )�� Caenorhabditis elegans ���"� ����������E.�"����
!���&.�"��ก���-ก!��/�����j�!��(��� .�,)ก" FASLG, TNFSF10, TNF, IL1A, IL1B, NGFB, IL3, 
FAS, TNFRSF10C, TNFRSF10B, TNFRSF10A, TNFRSF1A, IL3RA, TRADD, PIK3R5, 
BCL2L1, BID, BAD, DFFB, AIFM1, TP53, BAX, MyD88 )�� BCL2 %FE�!"���/#"
�k���������
ก�'"� Cytokine ���
$� Interleukin )�� Tumor necrosis factor 
�k��,� 
 !��/���ก����
*���/&��������E��ก����'��กw&.�,��ก�'"����)��� ����@���
*���/&*�,��ก��
��@�ก����
*���/&��ก�'"����/��� %FE�!���� 
����)��$��
�;E�)!����������E�� )��.�"������ �
ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(�������& )��ก�����ก��
����
��!�!�����j� Anopheles gambiae Apis mellifera Drosophila  melanogaster )�� Drosophila 
pseudoobscura ��E�,�����)��$��	�ก+���,��-� KEGG %FE�)!�����$�����ก�� 27 )�� 28 

 
 
 



 90 

 
 
$�����ก�� 27 )!���� �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(�������&�����j� Anopheles gambiae Apis mellifera Drosophila 
       melanogaster )�� Drosophila pseudoobscura 
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$�����ก�� 28 )!���� �ก��!"�!�##�
$����
%��&���ก�����ก��
������!�!�����j� Anopheles gambiae Apis mellifera Drosophila  melanogaster 
      )�� Drosophila pseudoobscura 
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/���
/�' 
���(;E���������E)!����$�����ก����j�!���,�����	�ก���(;E����������� �ก�� 

!"��"��!�##�
$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(�������& )��ก�����ก��
����
��!�!���*� 
 

)!�� ���������*���E���� Anopheles gambiae, Apis mellifera, Drosophila  
melanogaster )�� Drosophila pseudoobscura 
)!�� ���������*���E.�"���� Anopheles gambiae, Apis mellifera, Drosophila  
melanogaster )�� Drosophila pseudoobscura 
)!�� ���������*���E.�"���� Anopheles gambiae, Apis mellifera )�� 
Drosophila  melanogaster  
)!�� ���������*���E.�"���� Apis mellifera, Drosophila  melanogaster )�� 
Drosophila pseudoobscura 
)!�� ���������*���E.�"���� Drosophila  melanogaster )�� Drosophila 
pseudoobscura 
)!�� ���������*���E.�"���� Apis mellifera  
)!�� ���������*���E.�"���� Drosophila pseudoobscura 
)!�� ���������*���E.�"���� Apis mellifera )�� Anopheles gambiae 

  
	�ก$�����ก�� 27 )�� 28 )!������������ �ก��!"�!�##�
$����
%��&���

ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(�������& )��ก�����ก��
������!!��� Anopheles gambiae, 
Apis mellifera, Drosophila  melanogaster )�� Drosophila pseudoobscura ���"� ����������E.�"
����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 4 (��� ���������!"���/#"��*���)����,����ก��.�"��������
���*����� �ก��!"�!�##�
���ก�����ก����j�!�� *�,��ก����������E.�"������ �ก��!"�!�##�

$����
%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(�������&��� Caenorhabditis briggsae )�� 
Caenorhabditis elegans �����������E.�"��!"���/#"���� �ก��!"�!�##�
$����
%��&���
ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(�������&���!���&.�"��ก���-ก!��/�����ก�'"�)�����j� 4 (��� 
�k�
��������E
ก�E���,��ก��ก�����!������$-��*',�ก�� 
("� Cytokines, chemokines, adaptor protein 
���� �ก��!"�!�##�
���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(�������& 
�k��,� )����������E.�"��!"��
�/#"��ก�����ก��
������!�!���!���&.�"��ก���-ก!��/�����ก�'"�)�����j� 4 (��� 
�k���������E

ก�E���,��ก�� ��)ก��&��Eก���',��/,
ก��ก�����ก��
������!�! ��������������E
�;E�
%��& Adaptor 
protein ��ก�����ก��
������!�! 
�k��,� 
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��!�'��,���,�
�k�ก��!�'���E
ก��ก����
*���/&��	�กก���(,���)ก�� BLASTP 
���&(�� 
2.2.13 ��ก����
*���/&
������"��
���� 
�;E��/,!�'�����*����"�
(;E� ;�	F��(,���)ก���;E���ก��
��
*���/&
��E�
��� ���ก�����������ก�������������������!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 ��E��*"� E-
value ��E����E!'� 3 ������)�ก	�ก��������)ก�� BLASTP 
���&(�� 2.2.13 .�
�����
�����,����@� 
Multiple sequence alignment ������)ก�� PROBCONS 
���&(�� 1.1 %FE�	�กก��
�����
����
�,�����)ก�����ก�"�� ��ก��
�����
���������������E��ก��.�"!���� ��ก*���(��
	���ก��

�����
����.�, ก�"��*;� 
�k�ก����ก��E	���	��
��"����������!���&.�"��ก���-ก!��/���(�������
*���*�,��*�F�ก�����������*���ก��E!'� 	F��(,��@�ก����� Phylogenetics analysis �,�����)ก�� 
PHYLIP 
���&(�� 3.67 ��ก����	��
�*���!�����@&
(������A��ก�� ��� Phylogram (�(,���)ก�� 
ClustalQt 
���&(�� 1.5a 
�k����)ก����ก��!�,�� input file )ก"���)ก�� PHYLIP) %FE�	�กก��
��
*���/&���"���	�ก���)ก�����ก�"��!���� ��ก*���!�����@&��
(������A��ก����E!��*�,��ก��
��ก�������
����	�ก���)ก�� BLASTP 
���&(�� 2.2.13 �����j�!���� �ก��!"�!�##�
$����

%��&���ก�����ก��	�ก��
�ก'�������(�������& )��ก�����ก��
������!�! .�, 75%  F� 80% 
)�� 61%  F� 82% ���������  

	�กก��
�����
�����,�����)ก�� BLASTP 
���&(�� 2.1.13 ���"����������!���&.�"��
ก���-ก!��/���!"���/#"��������ก����������������*�,��ก������������ �ก��!"�!�##�
	�ก
��
�ก'�������(�������& )��ก�����ก��
������!�!���*� %FE�)!���"���!���&.�"��ก���-ก!��/��� 
6 (�����E|Fกw���ก����'��กw&�� �ก��!"�!�##�
$����
%��&�����j�!��ก�����ก��.�, )��.�,���ก��
 "�������	�ก�����'�'w�"��ก�� )�"��)������������A��ก����E�"��ก�� !��/������������*���E.�"
����!���&.�"��ก���-ก!��/�����j� 6 (��� )��.�"����!���&.�"��ก���-ก!��/������(��� ������/���
���
�k���������E
ก�E���,��ก��ก�����!���������$-��*',�ก�� Adaptor protein $����ก�����ก��
��j�!�� )����������E
ก�E���,����ก�����ก��
������!�! %FE�)!���/,
/}��"�!���&
��j���-ก�,���� 

("� *� ������A��ก�����ก�.ก$-��*',�ก��!-�ก�"�!���&.�"��ก���-ก!��/�����E!"���/#"����	�(����!�j� 
)��
�;E��	�ก
%��&���!���&
��j���-ก�,������ก��)�ก
�k�(����"��n 	�������ก��E������)�ก�"��
ก�� %FE� -กก������!$��)���,����E�"��ก�� 	F�����/,)������������A��ก�����
%��&�"��ก�� 
��������E.�"�������Eก�"���,���,���	.�"��*���	��
�k��"�ก�������(�������!���&.�"��ก���-ก!��/��� 
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unzip +�PK�Z�(��-��9�Z���X 
 6. ��	
� Extract ��9���� 3 KY�* 
��ก��+Y�����*�,�Z�7
T	
� PHYLIP +�P��	
����pก�OH�P��

�-��ก�9�()P +Y�����*PZ�PX .����	
����pก��(�K-��+Y�����* yexe{ 
�I9��PT	
����+-�.ก��
����,����� PHYLIP ���H�I-��ก�9 35 
 

 
 

H�I-��ก�9 35 .J��+-�.ก������,����� PHYLIP �)��*T�� 3.67 
 

+�P�7
 
  - doc: -��ก�9K-�()PKY�*TZ)P�,�	� 
  - exe: �)�JZ)����+-�.ก������,����� PHYLIP 
  - src: �)� source code ���+-�.ก�� 
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7. �J�8
J����������ก���������+-�.ก�� PHYLIP )�b7��7Pก�T(.�Z��+-�.ก���T()�b7ก����9�9���
���pก�7
K�����7
�(��ก���T( 
 
 ก�	
��
�	�ก	� PHYLIP 
 ��)�PZ���7
���ก��J�b�� �-\�ก������(��O������9ก������+����+-��7� TLR1 LU
��-\�
+-��7���)��9)�N7ก��JZ�J�����
�กก��9)�ก��
�ก+���กj���)��9T���+���*����� ก�9+-��7���� 
Drosophila melanogaster �	� CG5528-PA, CG6890-PA .�� CG5490-PB ��VUก��,�
�)��J��I��b*���)�)����ก�����+-��7� +�P�7�����������7� 
 1. ���
��(��()P�������ก��
����7P������9ก������+� +�P�T(+-�.ก�� CLUSTALX �)��*T�� 
1.64b +�Pก����9�9������pก�7
K����   (ClustalX.exe) 
�ก������	�ก���J�
� File > Load 
Sequences �-x�KY�*�7
T	
� resultTLR1_Toll_Dp 
�K�(���H�I-��ก�9 36 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
H�I-��ก�9 36 ก����������9ก������+���(�����+-�.ก��+�P�-x�KY�* resultTLR1_Toll_Dp.txt 
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 2. �T(���J�
�lZ�����O Edit > Select All Sequences �I	
���	�ก�����9�9J����,���7
�(��ก��
�������()P.N9J7��� 
�ก������(�K-���pก��JZ)����O���J�
� Alignment > Output Format Option 
�
-��กw,�(��Z���,(ก��,���Z��Z��X ��	
��
�ก+-�.ก�� PHYLIP �(����V�P�(��O����
��(��7
lZ��ก��

����7P������9ก������+�.�() .���(���POZ���O-��� PHYLIP format 
U��(�������Z� output �-\� 
PHYLIP format ���H�I-��ก�9 37 
�ก����ก� CLOSE 
 

 
 

H�I-��ก�9 37 .J��ก�������Z� output �-\� PHYLIP format 
 
 3. �T(���J�
�lZ�����O Alignment > Do Complete Alignment ���H�I-��ก�9 38 
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H�I-��ก�9 38 .J�����J�
� Do Complete Alignment 
 
 4. ��	
���	�ก
�-��กw,�(��Z���U�����,�Z9�ก���.,�Z� .��T	
�KY�* ���l��7

�K�(
�กก��

����7P������9ก������+��()P+-�.ก�� CLUSTALX �)��*T�
� 1.67b +�P���+�����+-�.ก��
�
�����P Phylogenetic guide tree �,(�()PLU
�
�9���Uก�POZ��KY�* �7
�7���Jกj� .dnd .��KY�* 
Alignment LU
�
��7���Jกj��-\� .phy ���H�I-��ก�9 39 
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H�I-��ก�9 39 .J��KY�*l��7
K�(
�กก����� Alignment �()P+-�.ก�� CLUSTALX �)��*T�� 
         3.67b 
 
 5. ��	
���	�ก�7
���J�
� ALIGN +-�.ก��
����
������� ��	
��J�8
J�9O��*
�.J��l� ���
H�I-��ก�9 40 
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H�I-��ก�9 40 .J��ก�����������+-�.ก����ก��
����7P������9ก������+� 
 

6. 
�ก��������7
 5 ��	
���(�K-P�� Folder �7

���ก89l�ก��
����7P������9ก������+�
�I9 
ก�9KY�*�7
�7 2 .99 �	� resultTLR1_Toll_Dp.phy .�� resultTLR1_Toll_Dp.dnd LU
� 
resultTLR1_Toll_Dp.phy 
�J����N�-x��OK�(+�P��V�P+-�.ก�� text editor �TZ� notepad ,�	� 
wordpad 
�K�(��ก������H�I-��ก�9 41 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 115 

 
H�I-��ก�9 41 .J��KY�* resultTLR1_Toll_Dp.phy �-x��O+�P+-�.ก�� text editor 

 
 JZ)� resultTLR1_Toll_Dp.dnd LU
��-\� guide tree J����N�-x�K�(�()P+-�.ก��-���H� 
TreeView 
�K�(l����H�I-��ก�9 42 
 

 
 

H�I-��ก�9 42 .J��KY�* resultTLR1_Toll_Dp.dnd �-x��()P+-�.ก�� TreeView 

 



 116 

Seqboot.exe

 7. 
�ก��������7
 6 �,(�T(���J�
� Rename ���ก���-�7
P�T	
� resultTLR1_Toll_Dp.phy �-\� 
infile +�PK�Z�(���JZ���Jกj� .�()P(�P infile K-K)(��+Y�����* yexe{ ���+-�.ก�� PHYLIP �I	
�
���7P�I�(����ก�����K-�T(ก�9Tj�+-�.ก�� PHYLIP ���H�I-��ก�9 43 
 

 
 

H�I-��ก�9 43 .J��ก�����7P�KY�*K)(�T(�����+-�.ก�� PHYLIP �)��*T�� 3.67 
 
 8. 
�ก��������7
 7 
����
�ก��������
�ก+-�.ก�� seqboot.exe �-\�ก����� 
bootstrapping ����,(�ก��Tj��(��O�
���)���ก �-\�-��+PT�*���K-�T(��ก������)��I	
�ก��J�(��
�)��J��I��b*���I��bjก��� (Phylogenetic tree) )�b7ก���	� ��9�9������pก�7
K����  
�
-��กr,�(��Z�����H�I-��ก�9 44 
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H�I-��ก�9 44 .J��,�(��Z���7
�ก��
�ก+-�.ก�� seqboot.exe 
 
 LU
�)�b7��ก���-�7
P�.-���Z��Z��X J����N���K�(+�Pก��I���*��)��ก�����,�(���.�Z��
.N)�7
�(��ก���-�7
P� ��)�PZ���TZ� �(��ก���-�7
P�
���)�Tj��(��O� Replication ��.N) R 
�ก 100 
�-\� 1000 Tj� �,(I���*��ก�����,�(�.N)�	� R .�()ก� enter +-�.ก��
��U�����N���,(�JZ
���)� 
1000 .�()ก� enter 
�J���ก���)����-�7
P��-\� 1000 ���H�I-��ก�9 45 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

H�I-��ก�9 45 .J��ก���-�7
P�.-���Z�
���)�Tj��(��O� replication 
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�ก������9�ก���Z��7
����K)+�Pก��ก� y .�() enter +-�.ก��
�N���Z� random 
number seed �,(�JZ 777 .�() enter ���
�ก��������+�P���+����� ��	
��J�8
,�(��Z��J7Y��
�,�PK- 
กZ��
�-��กrl��7
K�(�-\�KY�*�7
T	
� outfile ��ก�����H�I-��ก�9 46 
 

 
 

H�I-��ก�9 46 .J��ก��ก��,���Z� Random number seed ��+-�.ก�� seqboot.exe 
 
 9. 
�ก��������7
 8 N(��(��ก��9���Uก input �����ก89K)(�,(�T(���J�
� cut/paste K-K)(��
+Y�����*�	
��7
�(��ก�� 
�ก������
�T(���J�
� rename �-�7
P�KY�*�-\�T	
��	
�X K�( JZ)� outfile �7
K�(��
�,�Z���� J����N���K-lZ��ก��9)�ก���Z�K-K�(
��(���-�7
P�T	
��-\� infile 
�ก����
U���7Pก�T(
+-�.ก���Z�K-�	� protdist.exe 
�-��กr���H�I-��ก�9 47 .���,(���ก���-�7
P�.-���Z� 
Categories model 
�ก Jones-Taylor-Thornton matrix �-\� Dayhoff PAM Matrix +�Pก��ก� P 
2 �����  
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H�I-��ก�9 47 .J��ก���-�7
P�.-���Z� Categories model ���+-�.ก�� Protdist.exe 
  
 10. ���ก���-�7
P�.-��T	
�KY�*�7
K�(
�ก��������7
 9 (outfile) �-\� infile .�����ก��
���ก89
KY�* output K)( ��	
��-�7
P�T	
�KY�*��7P9�(�P
U���7Pก�T(+-�.ก�� neighbor.exe ���H�I-��ก�9 48 
 

 
 

H�I-��ก�9 48 .J��,�(�
����+-�.ก�� neighbor.exe 
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 11. ���ก���-�7
P��Z��Z��X ��+-�.ก������7� 
  11.1 �-�7
P�.-���Z� Lower-triangular data matrix 
�ก No �-\� Yes 
  11.2 �-�7
P�.-���Z� Outgroup root 
�ก No �-\� Yes .��ก��,�� Outgroup 
species �-\� 1  
 ก���-�7
P�.-���Z�����,��.J�����H�I-��ก�9 49 
 

 
 

H�I-��ก�9 49 .J��ก���-�7
P�.-���Z���+-�.ก�� neighbor.exe 
 
 11. l��7
K�(
�ก������� 10 ��ก
�ก outfile ���-ก��.�()P��
��7l��7
T	
� outtree ��ก��
�()P LU
���ก��7��� outfile ��	
��-x��()P text editor �TZ� notepad 
��-\��(��O�����ก���
��P����7P��(��O��)��J��I��b*���+-��7� ���H�I-��ก�9 50 
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H�I-��ก�9 50 .J���(��O�����ก�����P����7P��(��O��)��J��I��b*���+-��7�+�Pก���-x� 

         outfile �7
K�(
�กก���T( neighbor.exe 
 

��JZ)���� outtree J����N�-x�K�(+�P�T(+-�.ก��-���H� tree editor/viewer �TZ� 
TreeView32 
�K�(��ก������ tree ���H�I-��ก�9 51 
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H�I-��ก�9  51 .J�� Phylogenetic tree �7
�-x�+�P+-�.ก�� TreeView 
�ก+-�.ก�� 
            neighbor.exe 
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������ก ) 
�����6�-%)�'>�ก�	-/)-�??�@�� 
��A##�(�)ก	&!��ก�	9�ก
��#กB#,��	�!��'%
"##� 

(�)-�,��.�/��ก	&%+ก-��0#�)�,/#&��'% 
 

 
 

H�I-��ก�9 52 .J��.l�H�I.J��)�N7ก��JZ�J�����H�P���L��*���ก��9)�ก��
�ก+���กj���)��9T���+���*��� Caenorhabditis briggsae 
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H�I-��ก�9 53 .J��.l�H�I.J��)�N7ก��JZ�J�����H�P���L��*���ก��9)�ก��
�ก+���กj���)��9T���+���*��� Caenorhabditis elegans 
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H�I-��ก�9 54 .J��.l�H�I.J��)�N7ก��JZ�J�����H�P���L��*���ก��9)�ก��
�ก+���กj���)��9T���+���*��� Anopheles gambiae 
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H�I-��ก�9 55 .J��.l�H�I.J��)�N7ก��JZ�J�����H�P���L��*���ก��9)�ก��
�ก+���กj���)��9T���+���*��� Apis mellifera 
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H�I-��ก�9 56 .J��.l�H�I.J��)�N7ก��JZ�J�����H�P���L��*���ก��9)�ก��
�ก+���กj���)��9T���+���*��� Drosophila melanogaster 
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H�I-��ก�9 57 .J��.l�H�I.J��)�N7ก��JZ�J�����H�P���L��*���ก��9)�ก��
�ก+���กj���)��9T���+���*��� Drosophila pseudoobscura 
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������ก 9 
�����6�-%)�'>�ก�	-/)-�??�@�� 
��A##�(�)ก	&!��ก�	��
66
"-'-(�)-�,��.�/��ก	&%+ก-��0#�)�,/#&��'% 

 

 
 
 

H�I-��ก�9 58 .l�H�I.J��)�N7ก��JZ�J�����H�P���L��*���ก��9)�ก����+II+�J�J��� Caenorhabditis briggsae 
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H�I-��ก�9 59 .l�H�I.J��)�N7ก��JZ�J�����H�P���L��*���ก��9)�ก����+II+�J�J��� Caenorhabditis elegans 
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H�I-��ก�9 60 .l�H�I.J��)�N7ก��JZ�J�����H�P���L��*���ก��9)�ก����+II+�J�J��� Anopheles gambiae 
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H�I-��ก�9 61 .l�H�I.J��)�N7ก��JZ�J�����H�P���L��*���ก��9)�ก����+II+�J�J��� Apis mellifera 
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H�I-��ก�9 62 .l�H�I.J��)�N7ก��JZ�J�����H�P���L��*���ก��9)�ก����+II+�J�J��� Drosophila melanogaster 
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H�I-��ก�9 63 .l�H�I.J��)�N7ก��JZ�J�����H�P���L��*���ก��9)�ก����+II+�J�J��� Drosophila pseudoobscura 
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������ก C 
�����6�-%)-�?#�กD@� �#&����0�� "�8�	�กE�� 
������6�-%)�'>�ก�	-/)-�??�@�� 
��A##�(�)"�F)-�)ก	&!��ก�	 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

H�I-��ก�9  64 .J��.l�H�I.J��J����ก��* .���)��,��P�7
-��กrH�P��.l�H�I.J��)�N7ก��JZ�J�����H�P���L��*�������J�� 
                ก��9)�ก�� (53)
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