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Biological markers are normally used to evaluate the candidate of live-attenuated 
dengue vaccines. D3V 16562 Vero 23 and D3V 16562 Vero 33 which were derivatives 
of D3V 16562, parental strain, showed the similar biological data. We used molecular 
techniques and computational tools to evaluate these derivatives. The nucleotide and 
amino acid sequences of the derivatives were compared to their parent. The secondary 
structures of untranslated regions and B-cell epitopes were predicted. The results showed 
that nucleotide substitutions mostly occurred in NS5 and NS5 of V2 was unusual because 
of amino acid change at 3349 (tryptophan →stop codon). The nucleotide substitutions in 
5' UTR, prM, E, NS1, NS2A, NS3, and 3' UTR were 4, 1, 2, 2, 1, 3, and 2, respectively. 
The secondary structure of 5' UTR of V2 was different from P and V1. The secondary 
structure of 3' UTR of V2 was similar to P and certainly distinct from V1. Furthermore, 
B-cell epitopes prediction revealed that there were 21 epitopes of envelope and the 
interesting epitope was at position 297-309 because it was in domain III in which the 
neutralizing antibody is induced. For this study, the attenuation of derivatives was caused 
by the nucleotide substitutions in 5' UTR, 3' UTR, and NS5 regions. The genotypic data 
and B-cell epitope make the derivatives attractive for the chimeric and peptide DENV 
vaccine development. 

 
 
   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Department of Biology                        Graduate School, Silpakorn University  
Student’s signature …………………………….                                 Academic Year 2014 
Thesis Advisor’s signature 1…...………………….……2……………...………………… 
 

   ส
ำนกัหอ

สมุดกลาง



iv 
 

53303804: สาขาชีววิทยา 
คําสําคัญ:    เชื้อไวรัสเด็งกี่/ เคร่ืองหมายทางชีววิทยา / B-cell epitopes 

ศิริวัฒน์ ไทยสนธิ: การเปรียบเทียบลําดบันิวคลโีอไทด์ระหว่างเชื้อไวรัสเด็งกี่ซีโรไทป์ 3 สายพันธ์ุพ่อแม่ 
และอนุพันธ์ และการทํานาย B-cell epitopes จากส่วนเปลอืก อาจารย์ท่ีปรึกษาวิทยานิพนธ์: ผศ.ดร. จันทร์ดี 
ระแบบเลิศ  และ รศ.ดร.นพ. สุธี ยกส้าน     หน้า 
  
 เคร่ืองหมายทางชีววิทยานิยมใช้ในการประเมินคุณสมบัติของวัคซีนเด็งกี่ชนิดเช้ือเป็นอ่อนฤทธ์ิ  ขัอมูล
ทางชีววิทยาระบุว่า วัคซีนเด็งกี่ชนิดเช้ือเป็นอ่อนฤทธ์ิซีโรทัยป์ 3 สายพันธ์ุ 16562-Vero 23 และ สายพันธ์ุ 
16562-Vero 33 มีคุณสมบัติเหมือนกันกับ เชื้อไวรัสเด็งกี่ซีโรทัยป์ 3 สายพันธ์ุพ่อแม่ 16562 ผู้วิจัยเลือกเทคนิค
อณูโมเลกุลและชีวสารสนเทศในการประเมินคุณสมบัติของเช้ือไวรัสและอนุพันธ์ โดย ศึกษาลําดับนิวคลีไทด์ ลําดับ
กรดอะมิโน โครงสร้างทุติยภูมิ (secondary structure) ของส่วนที่ไม่มีการแปลรหัส (Untranslated region, 
UTR)  ร่วมกับตําแหน่ง B-cell epitopes ผลการศึกษาพบว่าลําดับนิวคลีโอไทด์ของสายพันธ์ุ 16562-Vero 33 
มีการเปลี่ยนแปลงมากท่ีสุด บริเวณส่วนโครงสร้างท่ีไม่ใช่โปรตีนตําแหน่งท่ี 5 (Non-structural, NS 5) ส่งผลทํา
ให้รหัสของกรดอะมิโนทริปโตเฟนที่ตําแหน่ง 3349 เปลี่ยนเป็นรหัสหยุด การเปลี่ยนแปลงลําดับนิวคลีโอไทด์พบ
ในบริเวณ ส่วนท่ีไม่มีการแปลรหัส (UTR) ตําแหน่ง 5’, เมมเบรน (Pre-membrane, prM), เปลือก (Envelope, 
E), ส่วนโครงสร้างท่ีไม่ใช่โปรตีน (NS)1, 2A, 3, และ ส่วนท่ีไม่มีการแปลรหัส (UTR) ตําแหน่ง 3’ ซ่ึงได้แก่ 4, 1, 
2, 2, 1, 3 และ 2 ตามลําดับ โครงสร้างทุติยภูมิส่วนท่ีไม่มีการแปลรหัส (UTR) ตําแหน่ง 5’ของ สายพันธ์ุ 16562 
Vero 33 มีความแตกต่างจากสายพันธ์ุพ่อแม่ และสายพันธ์ุ 16562 Vero 23 ในขณะท่ี โครงสร้างทุติยภูมิส่วนที่
ไม่มีการแปลรหัส (UTR) ตําแหน่ง 3’ของ สายพันธ์ุ 16562 Vero 33 มีโครงสร้างท่ีคล้ายกับสายพันธ์ุพ่อแม่ แต่
แตกต่างจากสายพันธ์ุ 16562 Vero 23 นอกจากน้ี ในการทํานาย B-cell epitopes แสดงให้เห็นว่าส่วนเปลือก
ของไวรัสประกอบด้วย epitopes จํานวน 21 ตําแหน่ง โดยตําแหน่งท่ี 297-309 มีความสําคัญ เน่ืองจากเป็น
ส่วนโดเมน(domain) III ของส่วนเปลือก ซ่ึงเป็นบริเวณท่ีมีการสร้างแอนติบอดีลบล้างฤทธ์ิ (neutralizing 
antibody) แสดงให้เห็นว่า การเปลี่ยนแปลงรหัสของกรดอะมิโนในบริเวณ 5'UTR, 3'UTR, และ NS5 ส่งผลทํา
ให้เช้ือไวรัสเกิดการอ่อนฤทธ์ิ   
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