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บทคัดย่อ 
 

โรคพิษสุนัขบ้าเป็นโรคติดต่อที่ร้ายแรงของมนุษย์และสัตว์ ในประเทศไทยพาหะของโรคที่ส าคัญมาก
ที่สุดคือสุนัข วัตถุประสงค์ของงานวิจัยนี้เพ่ือศึกษาระบาดวิทยาเชิงโมเลกุลของเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าที่พบในภาค
ตะวันออก ระหว่างปี พ.ศ. 2554-2558 จ านวน 212 ตัวอย่าง โดยท าการวิเคราะห์ความสัมพันธ์เชิงภูมิศาสตร์
สารสนเทศ ด้วยโปรแกรม Quantum GIS ใช้สถิติเชิงพรรณาอธิบายความสัมพันธ์ของพ้ืนที่ที่พบโรคพิษสุนัขบ้า 
และท าการวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ในส่วน nucleoprotein gene ในรูปแบบของ phylogenetic tree 
โดยวิธี  neighbor-joining tree ผลการศึกษา phylogenetic tree พบว่าเชื้ อไวรัสพิษสุนั ขบ้ าในภาค
ตะวันออกมีทั้งกลุ่ม TH1 และ TH2 จากการวิเคราะห์พบว่าเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้ากลุ่ม TH1 พบว่ามีความ
ใกล้เคียงกับเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าที่พบในภาคกลางของประเทศไทย ส่วนกลุ่ม TH2 พบว่ามีความใกล้เคียงกับ
เชื้อพิษสุนัขบ้าที่พบในประเทศเวียดนามและกัมพูชา ข้อมูลที่ได้จากการศึกษาครั้งนี้สามารถน ามาเป็นแนวทาง
ในการป้องกันและควบคุมโรคพิษสุนัขบ้าในภาคตะวันออก และเป็นข้อมูลพ้ืนฐานในการศึกษาระบาดวิทยาใน
ระดับโมเลกุลของโรคพิษสุนัขบ้าในภาพรวมระดับประเทศต่อไป 

 
 
 
 
 
 
 
 

ค าส าคัญ : เชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้า, phylogenetic analysis, Quantum GIS, ภาคตะวันออกของประเทศไทย 
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บทน ำ 
โรคพิษสุนัขบ้าเป็นโรคติดต่อจากสัตว์สู่คนที่ร้ายแรง ก่อโรคได้ในสัตว์เลี้ยงลูกด้วยนมทุกชนิด หากติด

เชื้อและแสดงอาการป่วยจะมีอัตราการตาย 100%  มีสาเหตุจากเชื้อไวรัส rabies virus จากการรายงานของ
องค์การอนามัยโลก (World Health Organization) พบว่าในแต่ละปีมีผู้เสียชีวิตด้วยโรคพิษสุนัขบ้าไม่ต่ ากว่า 
55,000 ราย (WHO, 2012) โดยพาหะของโรคท่ีส าคัญคือ สุนัขและแมว สถานการณ์ในประเทศไทย ระหว่างปี 
พ.ศ. 2554 - 2558 พบผู้เสียชีวิต 30 ราย (ส านักระบาดวิทยา, 2559) นับเป็นปัญหาส าคัญด้านสาธารณสุขที่
ส่งผลกระทบด้านเศรษฐกิจและสังคมของประเทศอีกด้วย  

ในปัจจุบัน ข้อมูลในระดับโมเลกุลของเชื้อเป็นสิ่งที่ส าคัญ เพราะจะท าให้ทราบถึงล าดับสารพันธุกรรม
ซึ่งน ามาใช้ในการวิเคราะห์ถึงที่มาและความสัมพันธ์ของเชื้อที่พบกับเชื้อจากแหล่งต่างๆได้  โดยไวรัสพิษสุนัข
บ้า (Classical rabies virus) แบ่งตามลักษณะล าดับสารพันธุกรรมที่เป็น 6 กลุ่ม ได้แก่ Africa 2, Africa 3, 
Arctic-related, Asian, Cosmopolitan และ Indian subcontinent โดยในทวีปเอเชียพบสายพันธุ์ Arctic-
related, Asian, Cosmopolitan และ Indian subcontinent (Bourhy et al., 2008) จากการศึกษาของ 
Denduangboripant  et al. (2005) พบว่าไวรัสในประเทศไทยแบ่งออกเป็นสายพันธุ์ TH1 และ TH2 โดย 
TH1 พบในกรุงเทพมหานคร ภาคกลาง ภาคตะวันออก ภาคเหนือตอนล่าง และภาคใต้ตอนบนของประเทศ 
ส่วน TH2 พบได้ทั่วประเทศ นอกจากนี้ ยังมีการศึกษาลักษณะพันธุกรรมของไวรัสพิษสุนัขบ้าในแต่ละภูมิภาค 
ได้แก่ ภาคตะวันออกเฉียงเหนือตอนล่าง (Puyati et al., 2014) และภาคใต้ (ศศิวิมลและคณะ, 2557)  

ภาคตะวันออกของประเทศไทยมีพ้ืนที่ติดกับประเทศข้างเคียง เป็นเขตเศรษฐกิจที่ส าคัญและอยู่ติดกับ
กรุงเทพมหานคร อีกทั้งยังไม่มีข้อมูลลักษณะพันธุกรรมไวรัสพิษสุนัขบ้าในพ้ืนที่ที่เป็นปัจจุบัน  การศึกษานี้มี
วัตถุประสงค์เพ่ือศึกษาระบาดวิทยาเชิงโมเลกุลของไวรัสพิษสุนัขบ้าที่พบในภาคตะวันออกของประเทศไทย 
ระหว่างปี พ.ศ. 2554-2558 ซึ่งจะท าให้ทราบถึงลักษณะพันธุกรรมและความสัมพันธ์ของเชื้อที่พบกับเชื้อจาก
แหล่งอ่ืนๆ และน าเสนอข้อมูลในเชิงสารสนเทศภูมิศาสตร์ เพ่ือแสดงลักษณะการกระจายตัวของเชื้อในพ้ืนที่ 
อันจะน าไปสู่การวางแผนป้องกันควบคุมโรคพิษสุนัขบ้าในพ้ืนที่ได้อย่างมีประสิทธิภาพ 

 

อุปกรณ์และวิธีกำร 

ตัวอย่ำง 
สมองสัตว์ที่ส่งตรวจ ณ ศูนย์วิจัยและพัฒนาการสัตวแพทย์ภาคตะวันออกระหว่างปี พ.ศ. 2554 - 

2558 จากตัวอย่างส่ งตรวจทั้ งสิ้น 858 ตัวอย่าง  คัดเลือกตัวอย่างที่ ให้ผลบวกด้วยวิธี  DFA (direct 
fluorescent antibody) จ านวน 212 ตัวอย่าง (ฉะเชิงเทรา 68 ตัวอย่าง ชลบุรี 66 ตัวอย่าง ปราจีนบุรี 36 
ตัวอย่าง สมุทรปราการ 21 ตัวอย่าง จันทบุรี 8 ตัวอย่าง ระยอง 6 ตัวอย่าง สระแก้ว 6 ตัวอย่าง และนครนายก 
1 ตัวอย่าง) จ าแนกตามชนิดสัตว์ได้แก่ สุนัข แมว และโค จ านวน 206, 3 และ 3 ตัวอย่างตามล าดับ  
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กำรเพิ่มปริมำณสำรพันธุกรรมและกำรวิเครำะห์ล ำดับสำรพันธุกรรม 
เตรียมตัวอย่างสมองโดยใช้สมอง 3 ส่วน คือ hippocampus cerebellum และ brainstem รวมกัน

ประมาณ 25 มิลลิกรัม  สกัด RNA ด้วยชุดสกัดส าเร็จรูป QIAamp cador® pathogen kit (QIAGEN, 
Germany) เพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรมของเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้ า โดยใช้  primer ที่ จ าเพาะต่อบริ เวณ 
nucleoprotein (N) gene forward primer CN8 5’– GT(TC) GGA TGT TAT ATG GG -3’ (ล าดับนิวคลีโอ
ไทด์ 1013–1029) reverse primer CN4 5’– GGA TTG AC(AG) AAG ATC TTG CTC AT -3’ (ล าดับนิวคลี
โอไทด์ 1514–1536) PCR product ขนาด 523 bp. (Tenzin et al., 2011) โดยการท า one step RT-PCR 
ใช้น้ ายา QIAGEN OneStep RT-PCR kit (QIAGEN, Germany) master mix 50 µl ประกอบด้วย RNase-
free water 17.75 µl, 5x QIAGEN OneStep RT-PCR buffer 10.0 µl, 5 x Q-solution 10.0 µl, 10 mM 
dNTP mixture 2.0 µl, RNase inhibitor 0.25 µl, forward primer 20 µM 1.5 µl, reverse primer 20 
µM 1.5 µl QIAGEN onestep RT-PCR enzyme mix 2.0 µl และ template RNA 5.0 µl ท าปฏิกิริยา RT-
PCR โดย PCR condition ประกอบด้วย reverse transcription 50ºC 30 นาที initial denaturation 95 
ºC 15 นาที ตามด้วย amplification 35 รอบ ประกอบด้วย denaturation 94 ºC 1 นาท ีannealing 50 ºC 
1 นาท ีextension 72 ºC 1 นาที และ final extension 72 ºC 10 นาที จากนั้นน า PCR product ที่ได้ท าให้
บริสุทธิ์โดยใช้ชุด QIAquick gel purification kit (QIAGEN, Germany) และน า DNA ที่ได้ส่งวิเคราะห์ล าดับ
สารพันธุกรรม โดยบริษัท Solgent® Co., Ltd. (Korea) 
กำรวิเครำะห์ข้อมูลด้ำนระบำดวิทยำ  

ศึกษาด้านระบาดวิทยา จากข้อมูลใบน าส่งตัวอย่างโรคพิษสุนัขบ้าของศูนย์วิจัยและพัฒนาการสัตวแพทย์ 
ภาคตะวันออก ในระหว่างปี พ.ศ. 2554 - 2558 จ านวน 858 ตัวอย่าง (ปราจีนบุรี 250 ตัวอย่าง ชลบุรี 198 
ตัวอย่าง ฉะเชิงเทรา 127 ตัวอย่าง จันทบุรี 80 ตัวอย่าง ต ราด 70 ตัวอย่าง นครนายก 45 ตัวอย่าง 
สมุทรปราการ 39 ตัวอย่าง ระยอง 25 ตัวอย่าง และสระแก้ว 24 ตัวอย่าง)  ใช้สถิติเชิงพรรณนาอธิบาย
ความสัมพันธ์ของระยะเวลาและพ้ืนที่ที่พบโรคพิษสุนัขบ้า  
กำรวิเครำะห์ล ำดับสำรพันธุกรรมและกำรสร้ำง phylogenetic tree 

น าข้อมูลล าดับสารพันธุกรรมของเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าทั้ง 212 ตัวอย่าง มาท าการจัดเรียงล าดับนิวคลี
โอไทด์ด้วย ClustalW และสร้าง phylogenetic tree โดยใช้วิธี neighbor-joining (NJ) โดยใช้โปรแกรม 
MEGA 6.0 ท าการประเมิน model และเลือกใช้  substitution model: Kimura2-parameter model 
ทดสอบความน่าเชื่อถือของข้อมูล 1,000 replicates bootstrap และก าหนดการแสดงค่าความเชื่อมั่นทาง
สถิติ bootstrap เฉพาะกิ่งที่มีค่ามากกว่า 50% 

จากนั้น น าข้อมูลที่ได้มาวิเคราะห์เปรียบเทียบกับเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าที่ เคยพบในประเทศไทยและ
ประเทศใกล้เคียง โดยข้อมูลเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้า (classical rabies virus) ที่น ามาวิเคราะห์ประกอบไปด้วย 
Genbank accession number ดั งนี้  EU086209 (เวียดนาม) EU086172 (กัม พูชา) EU086195 (ลาว ) 
EU086166 (เมียนมาร์) AF155039 (จีน) AY138550 (ศรีลังกา) AF374721 (อินเดีย) และ Mokola virus 
accession number S59448  
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กำรวิเครำะห์ข้อมูลในเชิงสำรสนเทศภูมิศำสตร์ด้วยโปรแกรม Quantum GIS 
น าข้อมูลพ้ืนที่ที่พบโรคพิษสุนัขบ้าในภาคตะวันออกระหว่างปี พ.ศ. 2554 - 2558 มาวิเคราะห์

ความสัมพันธ์เชิงภูมิศาสตร์สารสนเทศ ด้วยโปรแกรม Quantum GIS โดยก าหนดขอบเขตพ้ืนที่ที่พบโรคเป็น
ระดับต าบลเพ่ือศึกษาลักษณะการกระจายของโรค 

 

ผล 
จากข้อมูลตัวอย่างที่ส่งตรวจโรคพิษสุนัขบ้าของศูนย์วิจัยและพัฒนาการสัตวแพทย์ภาคตะวันออก พบ

โรคพิษสุนัขบ้าระหว่างปี พ.ศ. 2554 – 2558 ดังนี้ ปี 2554 พบ 5 ตัวอย่าง ปี 2555 พบ 18 ตัวอย่าง ปี 2556 
พบ 13 ตัวอย่าง ปี 2557 พบ 60 ตัวอย่าง และ ปี 2558 พบ 116 ตัวอย่าง โดยคิดเป็นร้อยละต่อจ านวน
ผลบวกทั้งหมดดังนี้ จังหวัดฉะเชิงเทรา ร้อยละ 32.08 ( 68/212) ชลบุรี ร้อยละ 31.13 (66/212) จังหวัด
ปราจีนบุรี ร้อยละ 16.98 (36/212) จังหวัดสมุทรปราการ ร้อยละ 9.91 (21/212)  จังหวัดจันทบุรี ร้อยละ 
3.77 (8/212) จังหวัดระยอง ร้อยละ 2.83 (6/212) จังหวัดสระแก้ว ร้อยละ 2.83 (6/212) จังหวัดนครนายก 
ร้อยละ 0.47 (1/212)  และจังหวัดตราด ไม่พบรายงานโรคพิษสุนัขบ้า (ตารางท่ี 1)  

 

จังหวัด 
  ปี พ.ศ. 

รวม ร้อยละ 
2554 2555 2556 2557 2558 

ฉะเชิงเทรา 2 4 4 27 31 68 32.08 
ชลบุร ี 1 10 3 16 36 66 31.13 

ปราจีนบุร ี 0 0 3 9 24 36 16.98 
สมุทรปราการ 0 1 1 4 15 21 9.91 

จันทบุร ี 0 1 1 2 4 8 3.77 
ระยอง 2 2 1 0 1 6 2.83 
สระแก้ว 0 0 0 2 4 6 2.83 

นครนายก 0 0 0 0 1 1 0.47 
ตราด 0 0 0 0 0 0 0 
รวม 5 18 13 60 116 212 100 

 
ผลการวิเคราะห์เปรียบเทียบเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าที่พบในภาคตะวันออกระหว่างปี พ.ศ. 2554-2558 

กับเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าในกลุ่ม Asian ซึ่งเป็นกลุ่มที่พบมากในทวีปเอเชีย (Bourhy et al., 2008) แบ่งได้เป็น 2 
กลุ่มหลัก กลุ่มแรกคือกลุ่มที่พบในไทย เวียดนาม กัมพูชา ลาว และเมียนมาร์ กลุ่มที่สองคือกลุ่มที่พบในจีน ศรี
ลังกา และอินเดีย โดยเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าในภาคตะวันออกที่ท าการศึกษาครั้งนี้ จัดอยู่ในกลุ่มแรก และพบว่า
ไวรัสพิษสุนัขบ้าในภาคตะวันออกกลุ่ม TH1 จัดอยู่ในกลุ่มย่อยเดียวกันกับไวรัสพิษสุนัขบ้าที่เคยพบในไทย 
ในขณะที่ไวรัสพิษสุนัขบ้าในภาคตะวันออกกลุ่ม TH2 จัดอยู่ในกลุ่มย่อยเดียวกันกับไวรัสพิษสุนัขบ้าที่พบใน 
เวียดนาม กัมพูชา และลาว (รูปที่ 1) 
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 TH2 rabies virus in Eastern Thailand
 EU086209 Vietnam

 EU086172 Cambodia
 EU086195 Laos

 TH1 rabies virus in Eastern Thailand
 U22653 Thailand

 EU086166 Myanmar
 AF155039 China

 AY138550 Sri Lanka
 AF374721 India

 S59448 Mokola virus

 
 

รูปที่ 1 Neighbor-joining (NJ) tree นิวคลีโอโปรตีน (N) genes ของเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าในภาคตะวันออก 
กลุ่ม TH1 และ TH2 เปรียบเทียบกับไวรัสพิษสุนัขบ้า กลุ่ม Asian (number of bootstrap replication = 
1,000, number along tree branches are > 50% bootstrap supporting-value) 

 

ผลการวิเคราะห์เปรียบเทียบเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าที่พบในภาคตะวันออกระหว่างปี พ.ศ. 2554 -2558 
จ านวน 212 ตัวอย่าง กับไวรัสพิษสุนัขบ้าจากการศึกษาของ Denduangboripant et al. (2005) ในรูปแบบ 
phylogenetic tree ด้วยวิธี neighbor-joining (NJ) พบว่าเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าทั้งกลุ่ม TH1 และ TH2 (รูปที่ 
2) และจากการวิเคราะห์ phylogenetic tree ของเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าในภาคตะวันออกในระดับอ าเภอ พบ
เชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้ากระจายใน 38 อ าเภอ แสดงรายละเอียดจ านวนตัวอย่างของแต่ละ subgroup (ตารางที่ 2) 
โดยพบกลุ่ม TH1 จ านวน 34 ตัวอย่าง พบใน 4 จังหวัดคือ ชลบุรี ฉะเชิงเทรา สมุทรปราการ และจังหวัด
ปราจีนบุรี และพบกลุ่ม TH2 จ านวน 178 ตัวอย่าง สามารถแบ่งได้ 5 subgroup พบกระจายทั่วทั้งภาค 
ยกเว้นจังหวัดตราดซึ่งไม่มีรายงานการพบโรค  
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รูปที่ 2 Neighbor-joining (NJ) tree nucleoprotein (N) genes ของตัวอย่างเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้า
กลุ่ม TH1 และ TH2 เปรียบเทียบกับเชื้อไวรัสพษิสุนัขบ้าของประเทศเวียดนาม กัมพูชา ลาว และเมียนมาร์ 

 Rb97/59 Samut Prakan (Bang Bo) 
 Rb132/59 Rayong (Nikhom Phatthana) 
 Rb125/59 Chachoengsao (Mueang) 
 Rb92/59 Chon Buri (Phan Thong) 
 Rb68/59 Samut Prakan (Bang Sao Thong) 
 Rb49/59 Chachoengsao (Bang Pakong) 
 Rb44/59 Chachoengsao (Mueang) 
 Rb550/58 Chon Buri (Phanat Nikhom) 
 Rb385/58 Chon Buri (Phan Thong ) 
 Rb345/58 Chon Buri (Bo Thong ) 
 Rb334/58 Chachoengsao (Bang Khla) 
 Rb271/57 Chachoengsao (Bang Nam Priao) 
 Rb103/58 Chachoengsao (Ban Pho) 
 Rb40/55 Chanthaburi (Mueang) 
 Rb133/59 Samut Prakan (Bang Phli) 

 Rb368/58 Samut Prakan (Bang Sao Thong) 
 Rb323/57 Chachoengsao (Mueang) 

 Rb61/57 Prachin Buri (Ban Sang) 
 Rb100/57 Prachin Buri (Mueang) 

 Rb112/59 Nakhon Nayok (Ongkharak) 
 Rb546/58 Samut Prakan (Bang Bo) 

 Rb635/58 Prachin Buri (Na mueng) 
 Rb131/59 Prachin Buri (Mueang) 
 Rb301/58 Prachin Buri (Prachantakham) 

 Rb39/54 Chachoengsao (Khlong Khuean) 
 Rb42/54 Chachoengsao (Phanom Sarakham) 
 Rb33/55 Chon Buri (Phanat Nikhom ) 
 Rb66/57 Prachin Buri (Si Maha Phot) 
 Rb186/57 Chachoengsao (Mueang) 
 Rb249/57 Prachin Buri (Ban Sang) 
 Rb274/57 Chachoengsao (Ban Pho) 
 Rb52/58 Prachin Buri (Mueang) 
 Rb70/58 Chachoengsao (Bang Khla) 
 Rb547/58 Chachoengsao (Ratchasan) 
 Rb56/59 Chachoengsao (Ratchasan) 

 Rb276/57 Chachoengsao (Mueang) 
 Rb20/56 Prachin Buri (Ban Sang) 
 Rb24/58 Chachoengsao (Ratchasan) 

 Rb326/57 Sa Kaeo (Khlong Hat) 
 Rb257/58 Chanthaburi (Soi Dao) 
 Rb646/58 Sa Kaeo (Khlong Hat) 

 Rb324/57 Chanthaburi (Pong Nam Ron) 
 Rb24/56 Chanthaburi (Pong Nam Ron) 

 Rb78/58 Sa Kaeo (Ta Phraya) 
 EU086209 Vietnam 

 Rb750/58 Samut Prakan (Phra Samut Chedi) 
 Rb65/59 Samut Prakan (Phra Pradaeng) 
 Rb20/55 Samut Prakan (Phra Samut Chedi) 

 EU086172 Cambodia 
 Rb204/57 Chon Buri (Bang Lamung) 

 Rb68/58 Chon Buri (Bang Lamung) 
 Rb645/58 Chon Buri (Ban Bueng) 
 Rb732/58 Chon Buri (Si Racha) 

 Rb49/58 Chon Buri (Si Racha) 
 Rb12/58 Chanthaburi (Kaeng Hang Maeo) 
 Rb273/58 Chanthaburi (Na Yai Am) 
 Rb35/55 Rayong (Mueang) 

 Rb11/55 Rayong (Mueang) 
 Rb156/58 Chon Buri (Mueang) 

 Rb721/58 Chon Buri (Si Racha) 
 Rb137/59 Chon Buri (Si Racha) 

 AY849222 TH2 Thailand 
 EU086195 Laos 

 EU086166 Myanmar 
 AY849030 TH1 Thailand 

 Rb39/58 Chachoengsao (Bang Pakong) 
 Rb574/58 Samut Prakan (Bang Phli) 
 Rb749/58 Prachin Buri (Mueang) 
 Rb2/59 Samut Prakan (Mueang) 
 Rb64/59 Chachoengsao (Bang Pakong) 
 Rb98/59 Samut Prakan (Bang Phli) 

 Rb29/54 Chon Buri (Ban Bueng) 
 Rb42/59 Chon Buri (Phanat Nikhom) 
 Rb13/58 Chon Buri (Mueang) 
 Rb7/58 Chon Buri (Si Racha) 
 Rb105/58 Chachoengsao (Bang Pakong) 

 Rb722/58 Chon Buri (Si Racha) 
66 

63 

95 
98 

99 

52 
56 

90 

63 

59 

76 

63 

55 

69 

55 60 

0.005 

Subgroup 1 

Subgroup 2 

Subgroup 3 

Subgroup 4 

Subgroup 5 

TH2  

TH1  
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ตารางที่ 2 เชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้า subgroup ต่างๆ จ านวน 212 ตัวอย่าง ที่พบกระจายใน 38 อ าเภอ 

จังหวัด อ ำเภอ 
TH1 group TH2 group 

รวม 
TH1  Subgroup1 Subgroup 2 Subgroup 3 Subgroup 4 Subgroup 5 

ฉะเชิงเทรา เมือง 0 21 5 0 0 0 26 

 
บางปะกง 7 3 0 0 0 0 10 

 
บ้านโพธิ ์ 0 8 2 0 0 0 10 

 
ราชสาส์น 0 0 7 0 0 0 7 

 
บางคล้า 0 1 5 0 0 0 6 

 
พนมสารคาม 0 0 2 0 0 0 2 

 
แปลงยาว 1 0 0 0 0 0 1 

 
คลองเขื่อน 0 0 1 0 0 0 1 

  บางน้ าเปรี้ยว 0 5 0 0 0 0 5 
ชลบุร ี ศรีราชา 8 0 0 0 0 24 32 

 
พนัสนิคม 7 3 1 0 0 0 11 

 
บางละมุง 0 0 0 0 0 9 9 

 
เมือง 5 0 0 0 0 2 7 

 
พานทอง 1 3 0 0 0 0 4 

 
บ้านบึง 1 0 0 0 0 1 2 

  บ่อทอง 0 1 0 0 0 0 1 
ปราจีนบุร ี เมือง 1 1 26 0 0 0 28 

 
บ้านสร้าง 0 1 3 0 0 0 4 

 
ศรีมหาโพธ ิ 0 0 2 0 0 0 2 

 
ประจันตคาม 0 0 1 0 0 0 1 

  ศรีมโหสถ 0 0 1 0 0 0 1 
สมุทรปราการ บางพลี 2 3 0 0 0 0 5 

 
บางบ่อ 0 5 0 0 0 0 5 

 
พระประแดง 0 0 0 0 4 0 4 

 
บางเสาธง 0 3 0 0 0 0 3 

 
เมือง 1 1 0 0 0 0 2 

  พระสมุทรเจดีย์ 0 0 0 0 2 0 2 
จันทบุร ี โป่งน้ าร้อน 0 0 0 4 0 0 4 

 
เมือง 0 1 0 0 0 0 1 

 
สอยดาว 0 0 0 1 0 0 1 

 
นายายอาม 0 0 0 0 0 1 1 

  แก่งหางแมว 0 0 0 0 0 1 1 
ระยอง เมือง 0 0 0 0 0 5 5 
  นิคมพัฒนา 0 1 0 0 0 0 1 
สระแก้ว คลองหาด 0 0 0 3 0 0 3 

 
ตาพระยา 0 0 0 2 0 0 2 

  เมือง 0 0 0 1 0 0 1 
นครนายก องครักษ์ 0 1 0 0 0 0 1 
รวม 34 62 56 11 6 43 212 
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การวิเคราะห์เชิงสารสนเทศภูมิศาสตร์ พบการระบาดของเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าในภาคตะวันออกระหว่าง
ปี พ.ศ. 2554 – 2558 มีแนวโน้มการแพร่กระจายจากจังหวัดที่ติดกับกรุงเทพมหานครไปยังจังหวัดรอบนอก (รูป
ที่ 3)   

 

                 

                 

 

รูปท่ี 3 แผนท่ีแสดงการแพร่กระจายของ

เชือ้ไวรัสพิษสนุขับ้าระดบัจงัหวดัในภาค

ตะวนัออก ในปี พ.ศ. 2554 – 2558 

34 

http://niah.dld.go.th/


 

วารสารสถาบันสขุภาพสัตวแ์ห่งชาติ (Thai-NIAH eJournal) : ISSN 1905-5048 http://niah.dld.go.th Volume 11 Number 2 (Sep-Dec 2016) : 27-39 

ผลการวิเคราะห์ความสัมพันธ์เชิงภูมิศาสตร์สารสนเทศ พบว่าเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าในภาคตะวันออก
กลุ่ม TH1 จะพบในพ้ืนที่จังหวัดฉะเชิงเทรา ชลบุรี สมุทรปราการ และ ปราจีนบุรี เท่านั้น ในขณะที่เชื้อไวรัส
พิษสุนัขบ้าในภาคตะวันออกกลุ่ม TH2 พบกระจายทั่วทั้งภาค ยกเว้นจังหวัดตราด ซึ่งไม่มีรายงานการพบโรค 
(รูปที่ 4) 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
รูปที่ 4 การกระจายตัวของเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าในภาคตะวันออก ในปี พ.ศ. 2554-2558 แบ่งตาม

ลักษณะของเชื้อที่พบ (TH1 และ TH2) 
 

สรุปและวิจำรณ์ 
จากข้อมูลตัวอย่างที่ส่งตรวจโรคพิษสุนัขบ้า ณ ศูนย์วิจัยและพัฒนาการสัตวแพทย์ภาคตะวันออก 

ระหว่างปี พ.ศ. 2554 - 2558 จังหวัดที่พบผลบวกรวมมากที่สุดคือ จังหวัดฉะเชิงเทรา พบร้อยละ 32.08  
รองลงมาคือจังหวัดชลบุรี พบร้อยละ 31.13 จังหวัดปราจีนบุรี พบร้อยละ 16.98 และจังหวัดสมุทรปราการ 
พบร้อยละ 9.91 ซึ่งจังหวัดเหล่านี้เป็นจังหวัดที่อยู่ใกล้กับกรุงเทพมหานคร มีประชากรอาศัยอยู่หนาแน่น ท าให้
มีแหล่งอาหารของสุนัขจรจัดซึ่งเป็นพาหะน าโรคที่ส าคัญ นอกจากนี้ การเคลื่อนย้ายของแรงงานจากภูมิภาค
ต่างๆ เข้ามายังกรุงเทพมหานคร และพ้ืนที่โดยรอบในเขตภาคตะวันออก อาจมีการน าเอาสัตว์เลี้ยงเข้ามาด้วย 
จึงเป็นการเพ่ิมจ านวนประชากรสัตว์พาหะส่งผลให้พบโรคพิษสุนัขบ้าได้มากในพื้นที่เหล่านี้ จังหวัดที่อยู่ห่างไกล
ออกไป เช่น ระยอง จันทบุรี สระแก้ว พบเป็นจ านวนน้อย  ส่วนในจังหวัดตราด ซึ่งไม่พบรายงานโรคเลยนั้น 
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สันนิษฐานว่าเพราะเป็นจังหวัดเล็กพ้ืนที่ส่วนใหญ่ติดทะเล มีจ านวนประชากรน้อยและการเคลื่อนย้ายแรงงาน
น้อย ประกอบกับเป็นจังหวัดท่องเที่ยวท าให้มีมาตรการควบคุมโรคท่ีมีประสิทธิภาพ  

เมื่อวิเคราะห์แนวโน้มของการเกิดโรคพิษสุนัขบ้าในภาคตะวันออกในปี พ.ศ. 2554 – 2558 พบว่าโรค
พิษสุนัขบ้ามีจ านวนเพิ่มมากข้ึน โดยเฉพาะในปี พ.ศ. 2557 -2558 ที่มีอัตราการพบโรคต่อตัวอย่างบวกทั้งหมด
สูงถึงร้อยละ 83.02 (176/212)  และมีแนวโน้มการแพร่กระจายจากจังหวัดที่ติดกับกรุงเทพมหานครไปยัง
จังหวัดใกล้เคียง เป็นที่น่าสังเกตว่าในปี พ.ศ. 2556 เริ่มมีการพบโรคในภาคตะวันออกในพ้ืนที่ต าบลซึ่งติดกับ
ประเทศเพ่ือนบ้าน และในปี พ.ศ. 2557 - 2558 พบรายงานอีกครั้งในพ้ืนที่ต่างต าบลกันแต่เป็นต าบลที่มีพ้ืนที่
ติดกับประเทศเพ่ือนเช่นเดียวกัน โดยการศึกษาของบพิธและจรูญวิทย์ (2557) พบว่า ตัวอย่างที่ส่งมาจากพ้ืนที่
ติดชายแดนมีโอกาสตรวจพบโรคพิษสุนัขบ้าเป็น 11.02 เท่าของพ้ืนที่ไม่ติดชายแดน ข้อมูลนี้แสดงให้เห็นถึง
ความส าคัญของการเฝ้าระวังโรคตามแนวชายแดนระหว่างประเทศที่ควรมีมาตรการที่ชัดเจนและด าเนินการ
อย่างเข้มงวด 

จากการวิเคราะห์เปรียบเทียบลักษณะพันธุกรรมของไวรัสพิษสุนัขบ้าที่พบในภาคตะวันออกระหว่างปี 
พ.ศ. 2554 -2558 ในการศึกษาครั้งนี้กับการศึกษาของ Denduangboripant et al. (2005)  ซึ่งผลจาก
การศึกษาของ Denduangboripant et al. (2005) นั้น พบว่ากลุ่ม TH1 พบเฉพาะในพ้ืนที่กรุงเทพมหานคร 
ภาคกลาง ภาคตะวันออก ภาคเหนือตอนล่าง และภาคใต้ตอนบน ส่วนกลุ่ม TH2 พบได้ทั่วประเทศ โดยผล
การศึกษาในครั้งนี้พบกลุ่ม TH1 ในจังหวัดฉะเชิงเทรา ชลบุรี  สมุทรปราการ และปราจีนบุรี ส่วนกลุ่ม TH2 
พบในทุกจังหวัดในภาคตะวันออกท่ีมีรายงานโรคพิษสุนัขบ้า แสดงให้เห็นว่า ภาคตะวันออกเป็นพ้ืนที่ที่มีความ
หลากหลายของเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้า เนื่องจากพบได้ทั้งกลุ่ม TH1 และ TH2 ในขณะที่การศึกษาของบพิธและ
จรูญวิทย์ (2557) ที่ศึกษาจากตัวอย่างในภาคตะวันออกเฉียงเหนือตอนล่าง ในปี พ.ศ. 2554 - 2556 และ
การศึกษาของศศิวิมลและคณะ (2557) ที่ศึกษาจากตัวอย่างในภาคใต้ ในปี พ.ศ. 2551 – 2556 พบว่าตัวอย่าง
ที่ท าการศึกษาจัดอยู่ในกลุ่ม TH2 เท่านั้น ข้อมูลนี้ยังแสดงให้เห็นว่าจังหวัดฉะเชิงเทรา ชลบุรี สมุทรปราการ ซึ่ง
เป็นจังหวัดที่มีพ้ืนที่ใกล้เคียงกับกรุงเทพมหานคร มีความหลากหลายของเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้ามากกว่าจังหวัด
อ่ืนๆ ทั้งนี้อาจเกิดจากการโยกย้ายถิ่นฐานของมนุษย์และสัตว์เลี้ยงซึ่งอาจน าโรคพิษสุนัขบ้าเข้ามาในพ้ืนที่ 
สอดคล้องกับการศึกษาของ Denduangboripant et al. (2005) ที่พบว่ากรุงเทพมหานครมีความหลากหลาย
ของเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้ามากกว่าพ้ืนที่ อ่ืน  และการศึกษาของ Lumlertdacha et al. (2006) ซึ่งพบว่า
กรุงเทพมหานครและปริมณฑลมีความหลากหลายของเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้ามากกว่าจังหวัดชัยภูมิและ
กาญจนบุรี 

ผลการวิเคราะห์เปรียบเทียบเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าที่พบในภาคตะวันออกระหว่างปี พ.ศ. 2554 -2558 
กับเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าจากประเทศใกล้เคียงแสดงให้เห็นว่าเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าในการศึกษาครั้งนี้จัดอยู่ในกลุ่ม
เดียวกันกับเชื้อไวรัสที่อยู่ในกลุ่มเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ (เวียดนาม กัมพูชา ลาว และ เมียนมาร์) และแตกต่าง
จากไวรัสที่พบในจีน สอดคล้องกับการศึกษาของ Ito et al. (1999) และ Yamagata et al. (2007) นอกจากนี้
ยังพบว่าไวรัสพิษสุนัขบ้าในภาคตะวันออกกลุ่ม TH1 จัดอยู่ในกลุ่มย่อยเดียวกันกับไวรัสพิษสุนัขบ้าที่เคยพบใน
ไทย ในขณะที่ไวรัสพิษสุนัขบ้าในภาคตะวันออกกลุ่ม TH2 จัดอยู่ในกลุ่มย่อยเดียวกันกับไวรัสพิษสุนัขบ้าที่พบ

36 

http://niah.dld.go.th/


 

วารสารสถาบันสขุภาพสัตวแ์ห่งชาติ (Thai-NIAH eJournal) : ISSN 1905-5048 http://niah.dld.go.th Volume 11 Number 2 (Sep-Dec 2016) : 27-39 

ใน เวียดนาม กัมพูชา และลาว โดยกลุ่ม TH1 นั้นเป็นไวรัสกลุ่มเดิมที่พบในประเทศไทย แต่อย่างไรก็ตามใน
การศึกษาครั้งนี้ไม่สามารถสรุปได้ว่าเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้ากลุ่ม TH2 มีการแพร่กระจายจากไทยออกไปสู่ประเทศ
ใกล้เคียงหรือจากประเทศใกล้เคียงเข้ามาในไทย ซึ่งจ าเป็นต้องใช้ข้อมูลการสอบสวนโรคในทางระบาดวิทยา
เพ่ิมเติมในการวิเคราะห์ถึงแหล่งที่มาของเชื้อที่ชัดเจน 

การศึกษาครั้งนี้ แสดงให้เห็นว่าภาคตะวันออกของประเทศไทยในปี พ.ศ. 2554-2558 มีแนวโน้มการ
ระบาดของโรคพิษสุนัขบ้าเพ่ิมขึ้นทุกปี โดยเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าที่พบลักษณะคล้ายกับเชื้อที่พบในประเทศไทย
ตามภูมิภาคต่างๆ ยังไม่พบการกลายพันธุ์ของเชื้อ ข้อมูลลักษณะพันธุกรรมของเชื้อไวรัสพิษสุนัขบ้าที่ได้ในครั้ง
นี้สามารถน ามาเป็นแนวทางในการป้องกันและควบคุมโรคพิษสุนัขบ้าในภาคตะวันออก ซึ่งการแก้ปัญหาโรคพิษ
สุนัขบ้าควรให้ความส าคัญกับการท าวัคซีนพิษสุนัขบ้าเป็นอันดับแรก ควรมีการคุมก าเนิดสัตว์ในพ้ืนที่เสี่ยงและ
มีการรณรงค์ท าหมันสุนัขและแมวจรจัดเพ่ือไม่ให้มีการแพร่พันธุ์เพ่ิมจ านวนขึ้นมากจนยากแก่การควบคุ มโดย
ข้อมูลที่ได้จากการศึกษาในครั้งนี้จะเป็นข้อมูลพื้นฐานในการศึกษาระบาดวิทยาเชิงโมเลกุลของเชื้อไวรัสพิษสุนัข
บ้าในภาพรวมระดับประเทศต่อไป 
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Abstract 
 

Rabies virus is one of the most virulent diseases of human and animals.  In Thailand, the dog 
is very important vector of rabies transmission. The aim of this study was to use molecular 
biological techniques to characterize the presence and movement of rabies virus according 
to geographical locations in Eastern Thailand during 2011-2015.  Nucleoprotein gene 
sequences data of 212 positive rabies samples were entered into this study.  Geographic data 
were analyzed using descriptive statistics and Quantum GIS program to describe distribution 
of diseases.  We then reconstructed a phylogenetic tree to illustrate molecular characteristics 
of virus.  The tree was inferred by the neighbor-joining tree method.  All sequences formed a 
monophyletic tree of 2 distinct phylogroups, TH1 and TH2.  The phylogenetic analysis 
showed that TH1 rabies were highly similar to rabies virus Thailand isolate and TH2 rabies 
were closely related to rabies virus isolates from Vietnam and Cambodia.  This information 
are useful for implementation of rabies prevention and control programs in the Eastern 
Thailand and benefit further studies on genetic diversity of rabies virus in Thailand. 
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