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บทคัดยอ 
  

การศึกษาครั้งนี้มีวัตถุประสงคเพื่อใชคลังของฟาจเปปไทดที่มีเปปไทดที่แตกตางกันบนผิวฟาจ T7
และ M13 ในการคัดเลือกมิโมโทปจากซีรัมผูปวยจํานวน 5 ตัวอยาง  และโมโนโคลนัลแอนติบอดีจํานวน 1
ตัวอยางที่จําเพาะตอพยาธิตัวจี๊ด โดยสกัด IgG จากซีรัมผูปวยพยาธิตัวจี๊ดกอนทําการคัดเลือกและเพิ่มจํานวน
โปรตีนเปาหมายโดยวิธี bio-panning ฟาจที่ถูกคัดเลือกแลวจะทําการทดสอบการจับอยางจําเพาะตอ
แอนติบอดีของพยาธิตัวจี๊ดโดยวิธี ELISA และ Immunoblot จากนั้นใช PCR เทคนิคในการเพิ่ม
จํานวนปริมาณดีเอ็นเอและวิเคราะหหาลําดับเบสจากฟาจที่ใหผลบวกกับวิธี ELISA และ Immunoblot
นํ ามิโมโทปที่ ไดจาก  T7 40 ตัวอยางและจาก  M13 5 ตัวอยางเปรียบเทียบกับลําดับโปรตีนของ
Caenorhabditis elegans จากการใช BLASTP ซอฟแวร พบวาฟาจจํานวน 9 ตัวอยางที่มีมิโมโทป
TPCDP  มีลําดับกรดอะมิโนเหมือนกับลําดับโปรตีน  hypothetical  T06E6.10  (22.5%)  ฟาจ
จํานวน 3 ตัวอยางที่มีมิโมโทป PCRKS มีลําดับกรดอะมิโนเหมือนกับลําดับโปรตีน hypothetical
T07D10.2 (7.5%) และ ฟาจจํานวน 2 ตัวอยางที่มีมิโมโทป  PTXPGNC และ CTINGI (5%)
โดยมิโมโทป TPCDP พบทั้งโมโนโคลนัลแอนติบอดีและซีรัมผูปวย มิโมโทป CRSKKXXSNC จาก
โมโนโคลนัลแอนติบอดี พบวามีลําดับกรดอะมิโนเหมือนกับลําดับโปรตีน zinc metalloproteinase
nas-31 precursor ข อ ง  C. elegans จ าก ก า ร ใ ช  PSORT II ซ อ ฟ แ ว ร  พ บ ว า  มิ โ ม โ ท ป
WMKTGT มีลําดับกรดอะมิโนเหมือนกับลําดับโปรตีน  hypothetical K09B11.10 มิโมโทป
DTRKRS มี ลําดับกรดอะมิโนเหมือนกับลําดับโปรตีน  tyramine beta hydroxylase family
member (tbh-1) และพบวาโปรตีนทั้ง 2 ตัวนี้เปนโปรตีนที่พบในสวนภายนอกเซลล คิดเปนรอยละ
77.8 และ 66.7 ตามลําดับ 57.8% ของฟาจมิโมโทป พบวา มีลําดับกรดอะมิโนเหมือนกับลําดับโปรตีน
hypothetical ของ C. elegans จากผลการวิจัยพบวาเทคโนโลยีการแสดงเปปไทดบนผิวฟาจมีความ
สามารถในการคนหามิโมโทปจากโมโนโคลนัลแอนติบอดีและซีรัมผูปวยที่จําเพาะตอพยาธิตัวจี๊ด 
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ABSTRACT 
 

 
Random heptapeptides with cysteine flanking T7 and random 12-mer M13

phage libraries were used to identify mimotopes from five gnathostomiasis patient’s
sera and MAb specific to G. spinigerum, respectively. IgG from gnathostomiasis
patient’s sera and MAb were purified, coated on to microtiter plate, and then
incubated with phage libraries. The bound phages, selected from bio-panning with
each antibody, were confirmed using ELISA and Western blot, before being further
amplified and checked for phage peptide sequence using PCR and DNA sequencing.
Forty T7 and five M13 phages were selected. Using BLASTP software, all phage
mimotopes were compared with Caenorhabditis elegans protein sequences from the
GenBank database. The predominant mimotopes were sequence TPCDP, which
matched hypothetical protein T06E6.10, found in 9 phages (22.5%), followed by
PCRKS, which matched hypothetical protein T07D10.2, found in 3 phages (7.5%),
and 2 phages (5%) each with mimotopes PTXPGNC and CTINGI. Interestingly,
mimotopes TPCDP reacted with both G. spinigerum MAb and patient’s sera.
Moreover, mimotope CRSKKXXSNC, from phage T7/MAb GN6/24, matched part
of the amino acid sequence from zinc metalloproteinase nas-31 precursor of C.
elegans. Using PSORT II software, the mimotope matched proteins of C. elegans
namely hypothetical protein K09B11.10 (matched with mimotope WMKTGT) and
tyramine beta hydroxylase family member (tbh-1) (matched with mimotope
DTRKRS) were found to locate at the extracellular region of C. elegans, at 77.8 and
66.7%, respectively. 57.8% of phage mimotopes were found to match hypothetical
protein C. elegans. The results demonstrate that the phage display technique could
successfully identify mimotopes that interact with G. spinigerum MAb and patient’s
sera. 
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