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บทคัดย่อ 

 โรคพิษสุนัขบ้า เป็นโรคติดต่อระหว่างสัตว์สู่คนที่ส าคัญ มีรายงานผู้เสียชีวิตทั่วโลกเนื่องจากโรค      
พิษสุนัขบ้ามากกว่า 55,000 ราย ประเทศไทยยังมีรายงานการพบโรค การศึกษาครั้งนี้มีวัตถุประสงค์เพ่ือ
วิเคราะห์ด้านระบาดวิทยาและลักษณะทางพันธุกรรมโดยใช้ complete nucleoprotein gene ของไวรัส  พิษ
สุนัขบ้าในสัตว์ในประเทศไทยระหว่างปี พ.ศ. 2556-2557 จากฐานข้อมูลเพื่อการเฝ้าระวังโรคพิษสุนัขบ้าในการ
วิเคราะห์ข้อมูลทางระบาดวิทยา คัดเลือกตัวอย่างสมองสัตว์จ านวน 93 ตัวอย่างจากตัวอย่างทั้งหมด 352 
ตัวอย่างที่ให้ผลบวกต่อโรคพิษสุนัขบ้าโดยวิธี direct fluorescent antibody จากสถาบันสุขภาพสัตว์แห่งชาติ
และศูนย์วิจัยและพัฒนาการสัตวแพทย์ทั่วประเทศ มีการเพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรมด้วยวิธี PCR จากนั้นน ามา
หาล าดับสารพันธุกรรมด้วยวิธี Sanger sequencing และน ามาจ าแนกศึกษาลักษณะทางพันธุกรรมในรูปแบบ 
phylogenetic tree โดยวิธี Maximum likelihood analysis ด้วยโปรแกรม MEGA version 6 แล้วน าไป
แสดงผลการกระจายตัวของไวรัสพิษสุนัขบ้าแต่ละกลุ่มย่อยในเชิงสารสนเทศภูมิศาสตร์โดยใช้โปรแกรม QGIS 
version 2.2.0 ผลการวิเคราะห์ลักษณะทางพันธุกรรมพบว่าไวรัสในการศึกษาครั้งนี้จัดอยู่ในกลุ่ม Southeast 
Asia จ านวน 81 ตัวอย่าง และพบไวรัสกลุ่มใหม่ซึ่งจัดอยู่ในกลุ่ม China จ านวน 12 ตัวอย่าง โดยไวรัสกลุ่มหลัง
พบในพ้ืนที่ตามแนวชายแดนติดต่อกับประเทศเพ่ือนบ้านในภาคเหนือและภาคตะวันออกเฉียงเหนือตอนบน 
การศึกษาครั้งนี้แสดงให้เห็นถึงความส าคัญของการศึกษาทางระบาดวิทยาโดยศึกษาลักษณะทางพันธุกรรมของ
ไวรัสร่วมกับการวิเคราะห์ในเชิงสารสนเทศภูมิศาสตร์ ซึ่งควรด าเนินการอย่างเป็นระบบและต่อเนื่อง เพ่ือ
น าไปใช้ในการวางมาตรการ เฝ้าระวังโรคในพื้นที่เสี่ยงของประเทศและเป็นข้อมูลพื้นฐานในการศึกษาครั้งต่อไป   
 
 
 
 
 
ค าส าคญั : ไวรัสพิษสุนัขบา้ ลักษณะทางพันธุกรรม Southeast Asia China สารสนเทศภูมิศาสตร์ ประเทศไทย  
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บทน ำ 

 โรคพิษสุนัขบ้าเป็นโรคสัตว์สู่คนที่ส าคัญ มีรายงานผู้เสียชีวิตทั่วโลกเนื่องจากโรคพิษสุนัขบ้ามากกว่า 
55,000 รายในแต่ละปี (Knobel, 2005) ในระหว่างปี พ.ศ. 2549 ถึง พ.ศ. 2555 ประเทศไทยมีรายงาน
ผู้เสียชีวิตจากโรคพิษสุนัขบ้าจ านวน 105 ราย (Bureau of Epidemiology, 2012) นอกจากนี้ ผลการตรวจ
โรคพิษสุนัขบ้าในสัตว์จากห้องปฏิบัติการตรวจชันสูตรโรคพิษสุนัขบ้าทั่วประเทศ ระหว่างปี พ.ศ. 2556 - 2557 
พบสัตว์ที่ให้ผลบวกถึง 352 ตัว (ส านักควบคุมป้องกันบ าบัดโรคสัตว์, 2558) แสดงให้เห็นถึงการระบาดของโรค
ที่ยังมีอยู่ในประเทศไทย ปัญหาโรคพิษสุนัขบ้านับเป็นปัญหาระดับนานาชาติ โดยองค์การอนามัยโลก (WHO) 
และองค์การโรคระบาดสัตว์ระหว่างประเทศ (OIE) ได้ก าหนดให้ประเทศสมาชิกรวมถึงประเทศไทยเร่งรัดก าจัด
โรคพิษสุนัขบ้าให้หมดไปภายในปี พ.ศ.2563 (WHO, 2013) ซึ่งการแก้ปัญหาการติดเชื้อในสัตว์จะลดความ
เสี่ยงต่อการติดเชื้อในคน ลดความสูญเสียทั้งชีวิตและเศรษฐกิจโดยรวมของประเทศได้  กรมปศุสัตว์ได้
ด าเนินการแก้ไขปัญหาโรคพิษสุนัขบ้า โดยได้จัดท าระบบฐานข้อมูลเพ่ือการเฝ้าระวังป้องกันและควบคุมโรค 
พิษสุนัขบ้า และเป็นฐานข้อมูลในการวิเคราะห์ด้านระบาดวิทยา นอกจากนี้ ยังมีโครงการรณรงค์ฉีดวัคซีน
ป้องกันโรคพิษสุนัขบ้า ท าหมันสุนัขและแมวอย่างต่อเนื่อง อีกทั้งพัฒนาห้องปฏิบัติการในการตรวจวินิจฉัยโรค
พิษสุนัขบ้าทั่วประเทศจนได้รับการรับรองระบบมาตรฐานทางห้องปฏิบัติการ ISO/IEC 17025:2005  
 ปัจจุบัน ข้อมูลในระดับสารพันธุกรรมของเชื้อเป็นสิ่งที่ส าคัญ เพราะจะท าให้ทราบถึงลักษณะของเชื้อ
ที่ถูกต้อง ซึ่งน ามาใช้ในการวิเคราะห์ถึงที่มาและความสัมพันธ์ของเชื้อที่ตรวจพบกับเชื้อจากแหล่งต่างๆที่ได้
ก่อนหน้านี้เป็นต้น รวมทั้งการศึกษาด้านระบาดวิทยาเพ่ือค้นหาปัจจัยเสี่ยงของการเกิดโรค จากการศึกษา
ลักษณะพันธุกรรมของไวรัสพิษสุนัขบ้าในต่างประเทศ เช่น การพบไวรัสพิษสุนัขบ้ากลุ่มใหม่ในเนปาล บริเวณ
รอยต่อระหว่างประเทศเนปาลและอินเดีย (Pant et al., 2013) การศึกษาไวรัสพิษสุนัขบ้าในประเทศลาวมี
ความสัมพันธ์กับกลุ่มไวรัสพิษสุนัขบ้าจากประเทศเวียดนาม กัมพูชาและไทย (Ahmed et al., 2015) อย่างไรก็
ตามการศึกษาในประเทศไทยที่ผ่านมาเป็นเพียงการศึกษาในแต่ละภูมิภาค ได้แก่การศึกษาโรคพิษสุนัขบ้าใน
ภาคตะวันออกเฉียงเหนือตอนล่าง (Puyati et al., 2014) และการศึกษาโรคพิษสุนัขบ้าในภาคใต้ (ศศิวิมล และ
คณะ 2557) แม้ว่าจะมีรายงานการศึกษาไวรัสพิษสุนัขบ้าทั่วประเทศ (Denduangboripant et al., 2005) แต่
ในการศึกษาครั้งนั้นเป็นการศึกษาเพียงบางส่วนของนิวคลีโอโปรตีนยีน (Partial nucleoprotein gene) ซ่ึงให้
ข้อมูลเพ่ือใช้ในการวิเคราะห์ลักษณะทางพันธุกรรมได้ไม่ครบถ้วนสมบูรณ์เมื่อเทียบกับการศึกษาทั้งส่วนของยีน 
โดยการศึกษาท้ังส่วนของยีนจะช่วยให้เห็นความแตกต่างของไวรัสได้ดีขึ้น (Complete nucleoprotein gene) 
ดังนั้น การศึกษานี้จึงมีวัตถุประสงค์เพ่ือรวบรวมตัวอย่างไวรัสพิษสุนัขบ้าในสัตว์จากทั่วประเทศและน ามา
วิเคราะห์ลักษณะทางพันธุกรรมทั้งส่วนของนิวคลีโอโปรตีนยีน เพ่ือให้เห็นภาพรวมการระบาดและความ
หลากหลายของลักษณะทางพันธุกรรมของไวรัสพิษสุนัขบ้าในประเทศไทย ซึ่งจะใช้เป็นข้อมูลในการวางแผน
ป้องกันและควบคุมโรคพิษสุนัขบ้าได้อย่างมีประสิทธิภาพ 
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อุปกรณ์และวิธีกำร  

 ตัวอย่ำง: สมองสัตว์จากสถาบันสุขภาพสัตว์แห่งชาติ และศูนย์วิจัยและพัฒนาการสัตวแพทย์ประจ า
ภาคทั้ง 8 แห่ง ซึ่งส่งตรวจโรคพิษสุนัขบ้า ระหว่าง ปี พ.ศ. 2556-2557 และให้ผลบวกด้วยวิธี Direct 
fluorescent antibody test (DFA) จ านวน 352 ตัวอย่าง (ตารางที่ 1) คัดเลือกตัวอย่างให้ครอบคลุมทุกพื้นที่
ในระดับอ าเภอ อ าเภอละ 1 ตัวอย่าง ในปี 2556 และ 2557 ท าการเก็บรักษาตัวอย่างที่คัดเลือกจ านวน 93 
ตัวอย่างไว้ที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส จากนั้นเพิ่มปริมาณและวิเคราะห์ล าดับพันธุกรรม 
 ขั้นตอนกำรศึกษำหำล ำดับสำรพันธุกรรม: ออกแบบไพรเมอร์ ที่มีความจ าเพาะกับนิวคลีโอโปรตีนยีน
(N) ของไวรัสพิษสุนัขบ้า โดยใช้ข้อมูลล าดับสารพันธุกรรมของ Rabies virus isolate 8743THA, Genbank 
accession number EU293121 GI:167507602 ที่บันทึกไว้ในฐานข้อมูล Genbank เป็นต้นแบบไพรเมอร์ที่
ได้จ านวน 4 คู่ มีล าดับ ดังตารางที่ 2 

สกัดสารพันธุกรรมจากตัวอย่างสมองสัตว์ด้วยชุดสกัดส าเร็จรูป E.Z.N.A.® Total RNA Kit I (OMEGA® 

, USA) โดยด าเนินการตามที่ผู้ผลิตแนะน า เพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรมด้วยวิธี one step RT-PCR ตามวิธีการใช้
งานของน้ ายาเพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรม SuperScript® III One-Step RT-PCR System with Platinum® 

Taq DNA Polymerase (Invitrogen®, USA) ดังนี้ขั้นตอน cDNA synthesis (reverse transcription) 55ºC 
30 นาที initial denaturation 94 ºC 15 วินาที ตามด้วยปฏิกิริยา PCR จ านวน 35 รอบ ได้แก่ denaturation 
ที่อุณหภูมิ 94ºC นาน 15 วินาที primer annealing ที่อุณหภูมิ 50ºC นาน 30 วินาที และ extension ที่
อุณหภูมิ 68ºC นาน 1 นาที ตามด้วย final extension ที่อุณหภูมิ 68ºC นาน 10 นาที ในขั้นตอนสุดท้าย 
จากนั้นน ามาตรวจดู PCR product โดยวิธี electrophoresis โดยใช้ 1.5% agarose gel น า PCR product 
ที่ได้ท าให้บริสุทธิ์โดยใช้ชุดน้ ายาส าเร็จรูป FavoPrepTM GEL/PCR Purification Mini kit (FAVORGEN®, 
Taiwan) และน า DNA ที่ได้มาวิเคราะห์หาล าดับสารพันธุกรรมโดยเครื่อง Applied Biosystems 3130 
Genetic Analyzers (Applied Biosystems®, USA) ด้วยวิธี Sanger DNA sequencing จากนั้นน าข้อมูลจาก
ไพรเมอร์ทั้ง 4 คู่มาจัดเรียงด้วยโปรแกรม BioEdit (Yuan et al., 1999) โดยขนาดของ PCR product ซึ่งเป็น 
complete gene หลังจากจัดเรียงแล้วมีขนาด 1,463 bp. 

กำรสร้ำง Phylogenetic tree และกำรวิเครำะห์ข้อมูลในเชิงสำรสนเทศภูมิศำสตร์ด้วยโปรแกรม 
QGIS: วิเคราะห์ล าดับพันธุกรรมส่วนนิวคลีโอโปรตีนยีนของไวรัสในการศึกษาครั้งนี้กับไวรัสพิษสุนัขบ้าที่เคย
พบในไทยและในภูมิภาคอ่ืนๆซึ่งมีข้อมูลบันทึกไว้ในฐานข้อมูล Genbank โดยคัดเลือกตัวอย่างในการวิเคราะห์
ตามการศึกษาของ Ahmed et al. (2015) น าข้อมูลสารพันธุกรรมมาท าการจัดเรียงด้วยวิธี Clustal W 
Alignment โดยใช้โปรแกรม BioEdit จากนั้นวิเคราะห์ความสัมพันธ์ในรูปแบบ phylogenetic tree ด้วยวิธี  
Maximum likelihood analysis ท า bootstrapping 1000 ครั้งโดยโปรแกรม MEGA version 6 (Sohpal 
et al., 2010) แสดงผลการกระจายตัวของไวรัสพิษสุนัขบ้าแต่ละกลุ่มย่อยในเชิงสารสนเทศภูมิศาสตร์โดยใช้
โปรแกรม QGIS version 2.2.0 (GRASS Development Team, 2008) 
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กำรวิเครำะห์ข้อมูลด้ำนระบำดวิทยำ: ใช้ข้อมูลการน าส่งตัวอย่างจากฐานข้อมูลของระบบสารสนเทศ
เพ่ือการเฝ้าระวังโรคพิษสุนัขบ้า (ส านักควบคุมป้องกันและบ าบัดโรคสัตว์, 2558) ในระหว่าง พ.ศ. 2556-2557 
ใช้สถิติเชิงพรรณนาวิเคราะห์ข้อมูลและอธิบายสถานการณ์ของโรค  

ผลกำรศึกษำ 

 เมื่อวิเคราะห์ตามพ้ืนที่ที่ส่งตัวอย่างในระดับจังหวัด พบว่าในปี พ.ศ. 2556-2557 มีจังหวัดที่พบโรค 
พิษสุนัขบ้าจ านวน 31 จังหวัด (ตารางที่ 1) โดยมีจังหวัดที่พบมากกว่า 20 ตัวอย่าง คือ กรุงเทพมหานคร 
(69/352, 19.60%) รองลงมาคือสงขลา (57/352, 16.19%) และเชียงราย (42/352, 11.93%) ดังแสดงตาม
แผนที่ในภาพที่ 1 ส่วนชนิดสัตว์ที่ตรวจพบโรคพิษสุนัขบ้ามากท่ีสุดคือ สุนัข (322/352, 91.48%) รองลงมาคือ 
โค และกระบือ (18/352, 5.11%) และแมว (12/352, 3.41%) (ตารางที่ 3) 
 ผลการวิเคราะห์ข้อมูลจากตัวอย่างที่ส่งตรวจโรคพิษสุนัขบ้าในสัตว์ในประเทศไทย จากฐานข้อมูล 
ระบบสารสนเทศเพ่ือการเฝ้าระวังโรคพิษสุนัขบ้า ระหว่างปี พ.ศ. 2556-2557 (ส านักควบคุม ป้องกันและ
บ าบัดโรคสัตว์, 2558) พบว่า จ านวนตัวอย่างทั้งหมด 8,474 ตัวอย่าง แบ่งเป็นการส่งตรวจเพ่ือชันสูตร (เฝ้า
ระวังเชิงรับ) 1,390 ตัวอย่าง การส่งตรวจเพ่ือขอรับรองเป็นพ้ืนที่ปลอดโรคพิษสุนัขบ้า (เฝ้าระวังเชิงรุก) 7,084 
ตัวอย่าง พบผลบวกจ านวน 352 ตัวอย่าง โดยพบในการส่งเพ่ือชันสูตรจ านวน 338 ตัวอย่าง คิดเป็นร้อยละ 
96.02 (338/352) และพบในการส่งตรวจเพ่ือขอรับรองเป็นพ้ืนที่ปลอดโรคพิษสุนัขบ้า จ านวน 14 ตัวอย่าง คิด
เป็นร้อยละ 3.98 (14/352) เมื่อแบ่งตามรายชนิดสัตว์ พบผลบวกในสุนัข 322 ตัวอย่าง (322/352) คิดเป็นร้อย
ละ 91.48  โค-กระบือ 18 ตัวอย่าง (18/352) คิดเป็นร้อยละ 5.11 และแมว 12 ตัวอย่าง (12/352) คิดเป็น
ร้อยละ 3.41 (ตารางที่ 3) 
 จากการศึกษาล าดับสารพันธุกรรมส่วนนิวคลีโอโปรตีนยีนของไวรัสพิษสุนัขบ้า จากตัวอย่างสมองสุนัข 
จ านวน 93 ตัวอย่าง ในรูปแบบ Phylogenetic tree โดยเปรียบเทียบกับข้อมูลจากฐานข้อมูล Genbank 
(Ahmed et al., 2015) พบว่า ไวรัสพิษสุนัขบ้าในการศึกษาครั้งนี้ จัดอยู่ในกลุ่ม Southeast Asia จ านวน 81
ตัวอย่าง และจัดอยู่ในกลุ่ม China จ านวน 12 ตัวอย่าง โดยทั้ง 12 ตัวอย่างจัดอยู่ในกลุ่มย่อย China I และมีค่า
ความเชื่อมั่นในการทดสอบ bootstrap (bs) 1,000 ครั้ง มากกว่า 50 โดยมีค่า bs อยู่ที่ 100 85 และ 100 
ตามล าดับ (ภาพท่ี 2)  

 ผลการวิเคราะห์ทางสารสนเทศภูมิศาสตร์ด้วยโปรแกรม QGIS พบว่า การกระจายตัวของไวรัส      พิษ
สุนัขบ้าของกลุ่มที่พบอยู่เดิมในประเทศไทยซึ่งจัดอยู่ในกลุ่ม Southeast Asia นั้น มีการกระจายตัวในภาค
กลาง ภาคตะวันออก ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ และภาคใต้  ในขณะที่ไวรัสพิษสุนัขบ้ากลุ่มใหม่ซึ่งจัดอยู่ในกลุ่ม
เดียวกันกับไวรัสพิษสุนัขบ้าที่พบในประเทศจีน มีการกระจายตัวตามพ้ืนที่ชายแดนของภาคเหนือและภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือตอนบน ซึ่งประกอบด้วยจังหวัดเชียงราย น่าน อุตรดิตถ์ และเลย (ภาพที่ 3) 
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วิจำรณ์ 

 จากข้อมูลตัวอย่างที่ส่งตรวจโรคพิษสุนัขบ้าในสัตว์ในประเทศไทยและฐานข้อมูลระบบสารสนเทศเพ่ือ
การเฝ้าระวังโรคพิษสุนัขบ้า ระหว่างปี พ.ศ. 2556-2557 ซึ่งตรวจพบตัวอย่างที่ให้ผลบวกทั้งจากการส่งตรวจ
เพ่ือชันสูตร (การเฝ้าระวังเชิงรับ) ร้อยละ 96.02 และการส่งตรวจเพ่ือขอรับรองเป็นพ้ืนที่ปลอดโรคพิษสุนัขบ้า 
(เฝ้าระวังเชิงรุก) ร้อยละ 3.98 แสดงให้เห็นว่าการเฝ้าระวังโรคพิษสุนัขบ้าในประเทศไทย ควรด าเนินการทั้ง 2 
วิธี ควบคู่กันไป โดยการเฝ้าระวังเชิงรุกนั้นมีความส าคัญในกรณีที่สัตว์แสดงอาการไม่ชัดเจนหรืออยู่ในพ้ืนที่ที่ไม่
สะดวกต่อการส่งตัวอย่าง ดังนั้นควรเน้นในการเก็บตัวอย่างให้ครอบคลุมทุกพ้ืนที่อย่างทั่วถึง ซึ่งจะท าให้ได้
ตัวอย่างที่เป็นตัวแทนจากทั่วประเทศอย่างแท้จริง ส่วนการเฝ้าระวังตามอาการหรือการส่งตรวจเพ่ือชันสูตรนั้น 
มีความส าคัญเป็นอย่างยิ่ง โดยเฉพาะในกรณีที่มีคนสัมผัสกับสัตว์ที่เป็นโรคพิษสุนัขบ้าซึ่งจ าเป็นต้องได้รับวัคซีน
โรคพิษสุนัขบ้าทันที (WHO, 2015) การวินิจฉัยที่รวดเร็วจะสามารถรักษาชีวิตคนและควบคุมการระบาดของ
โรคในพ้ืนที่ได้  

ผลการศึกษาเมื่อวิเคราะห์ตามรายชนิดสัตว์พบว่าเป็นผลบวกในสุนัขมากที่สุด คิดเป็นร้อยละ 91.48
สอดคล้องกับการศึกษาโรคพิษสุนัขบ้าในประเทศไทยของธีรพงศ์ (2556) ซึ่งพบว่าสุนัขมีโอกาสตรวจพบโรคพิษ
สุนัขบ้ามากกว่าสัตว์ชนิดอ่ืน อย่างไรก็ตาม เป็นที่น่าสังเกตว่าในการศึกษานี้ พบผลบวกในโคและกระบือ18
ตัวอย่าง คิดเป็นร้อยละ 5.11 แสดงให้ถึงความส าคัญซึ่งต้องตระหนักในการเฝ้าระวังโรคพิษสุนัขบ้าทางปศุสัตว์ 
เนื่องจากทั้งโคและกระบือสามารถแพร่เชื้อทางน้ าลายไปสู่คนได้เช่นกัน (Delpietro et al., 2001) 
 ผลการวิเคราะห์ตามพ้ืนที่ที่ส่งตัวอย่าง พบว่าในปี พ.ศ. 2556-2557 จังหวัดที่พบโรคพิษสุนัขบ้ามาก
ที่สุด คือ กรุงเทพมหานคร รองลงมาคือ สงขลา เชียงราย ฉะเชิงเทรา และอุบลราชธานี โดยกรุงเทพมหานคร
นั้น เป็นแหล่งที่มีชุมชนอยู่หนาแน่นส่งผลให้มีแหล่งอาหารของสุนัขจรจัด จ านวนสุนัขจรจัดจึงเพ่ิมขึ้นตามไป
ด้วย นอกจากนี้ยังพบว่ากรุงเทพมหานครและภาคกลางมีความหลากหลายของไวรัสมากกว่าพ้ืนที่อ่ืนของ
ประเทศ การพบความหลากหลายของเชื้อแสดงให้เห็นถึงแหล่งของเชื้อที่ท าให้เกิดการการแพร่ระบาดว่าเกิด
จากแหล่งเริ่มต้นที่มีมากกว่าแหล่งเดียว (Denduangboripant et al., 2005; Lumlertdacha et al., 2006) 
ส่วนจังหวัดสงขลานั้น จากรายงานการศึกษาลักษณะพันธุกรรมของไวรัสโรคพิษสุนัขบ้าในภาคใต้ของประเทศ
ไทย พบว่า จังหวัดสงขลาเป็นจังหวัดที่มีความหลากหลายของไวรัสโรคพิษสุนัขบ้ามากที่สุด (ศศิวิมล และคณะ 
2557) ส าหรับจังหวัดเชียงรายจากรายงานการสอบสวนโรคของจ านง และคณะ (2559) ในระหว่างปี พ.ศ. 
2556-2557 พบว่า พ้ืนที่ที่มีการระบาดเป็นพ้ืนที่ที่มีชาวเขาอาศัยอยู่ โดยชาวเขาเหล่านี้จะมีวัฒนธรรมการล่า
สัตว์โดยใช้สุนัข หรือที่เรียกว่า หมาล่าแลนหรือหมาแลน (แลน หมายถึง สัตว์จ าพวกตะกวด) ซึ่งสุนัขเหล่านี้จะ
ไม่ได้รับวัคซีน เนื่องจากเจ้าของมีความเชื่อว่าหากท าวัคซีนแล้วสัตว์จะไม่แข็งแรง ไม่สามารถล่าสัตว์ได้ โดย
สุนัขเหล่านี้จะเข้าไปล่าสัตว์ในป่าทั้งในประเทศและรอยต่อตามแนวชายแดน จึงมีโอกาสสัมผัสกับสุนัขล่าสัตว์
ตัวอ่ืนๆ ท าให้มีความเสี่ยงสูงในการติดเชื้อพิษสุนัขบ้า ส่วนจังหวัดฉะเชิงเทรา จากรายงานการสอบสวนโรค
พบว่าสุนัขจรจัดเป็นพาหะน าโรคท่ีส าคัญ (ศิณีนาถ และคณะ 2557) ด้านจังหวัดอุบลราชธานีนั้น เป็นจังหวัดที่
มีพ้ืนที่ติดกับประเทศเพ่ือนบ้าน 2 ประเทศ จึงมีโอกาสที่การเคลื่อนย้ายสัตว์ตามแนวชายแดนจะเป็นการน า
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เชื้อเข้า-ออกในพ้ืนที่ โดยจากการศึกษาของ Puyati et al., 2016 พบว่า ไวรัสโรคพิษสุนัขบ้าที่พบในจังหวัด
อุบลราชธานีมีลักษณะทางพันธุกรรมใกล้เคียงกับเชื้อที่พบในกัมพูชาและลาว และพ้ืนที่ที่มีถนนเส้นหลักผ่าน
เชื่อมไปถึงชายแดนจะมีโอกาสตรวจพบโรคพิษสุนัขบ้ามากกว่าพื้นท่ีอ่ืน (Puyati et al., 2014) 

 ผลการวิเคราะห์ล าดับสารพันธุกรรมส่วนนิวคลีโอโปรตีนยีน ในรูปแบบ Phylogenetic tree แสดงให้
เห็นว่า ไวรัสโรคพิษสุนัขบ้าในการศึกษาครั้งนี้ โดยส่วนมากเป็นไวรัสที่อยู่ในกลุ่มเอเชียตะวันออกเฉียงใต้หรือ 
Southeast Asia สอดคล้องกับการศึกษาของ Ito et al., 1999; Yamagata et al., 2007; Ahmed et al., 
2015 และ Benjathummarak et al., 2016 แสดงให้เห็นว่าการระบาดของโรคพิษสุนัขบ้าในประเทศไทยในปี 
พ.ศ. 2556-2557 ในพ้ืนที่ภาคกลาง ภาคตะวันออก ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ และภาคใต้ เกิดจากเชื้อที่เป็น
กลุ่มเดิมที่เคยพบในประเทศไทยและหมุนเวียนอยู่ในพ้ืนที่ อย่างไรก็ตาม ในการศึกษาครั้งนี้ พบว่ามีไวรัส
จ านวน 12 ตัวอย่าง ซึ่งพบในภาคเหนือและภาคตะวันออกเฉียงเหนือตอนบน มีล าดับพันธุกรรมจัดอยู่ในกลุ่ม
เดียวกันกับไวรัสที่พบในประเทศจีน เป็นที่น่าสังเกตว่า ไวรัสกลุ่มนี้พบในพ้ืนที่ตามแนวชายแดนติดต่อกับ
ประเทศเพ่ือนบ้าน การพบไวรัสกลุ่มใหม่ในพ้ืนที่รอยต่อระหว่างประเทศนั้น เป็นไปในลักษณะเดียวกันกับ
การศึกษาของ Pant et al., 2013 ที่รายงานการพบไวรัสพิษสุนัขบ้ากลุ่มใหม่ในเนปาลบริเวณรอยต่อระหว่าง
ประเทศเนปาลและอินเดีย ข้อมูลนี้แสดงให้เห็นถึงความส าคัญของการศึกษาลักษณะพันธุกรรมของไวรัส
ร่วมกับการวิเคราะห์ในเชิงสารสนเทศภูมิศาสตร์ที่จะน าไปใช้ในการวางมาตรการเฝ้าระวังโรคในพ้ืนที่เสี่ยงตาม
แนวชายแดนของประเทศต่อไป   

   

ข้อเสนอแนะ 

ในการศึกษาครั้งนี้ แสดงให้เห็นว่าในประเทศไทยยังมีการระบาดของโรคพิษสุนัขบ้าในสัตว์ แม้แต่ใน
พ้ืนที่ที่ขอรับรองเป็นพ้ืนที่ปลอดโรคพิษสุนัขบ้า ดังนั้นจึงควรให้ความส าคัญกับการควบคุมจ านวนประชากร
สุนัข การท าวัคซีนป้องโรคในสัตว์ และควรมีการศึกษาระดับภูมิคุ้มกันต่อโรคพิษสุนัขบ้าในสุนัข เพ่ือให้ทราบถึง
ประสิทธิภาพของการท าวัคซีนและภาพรวมของระดับภูมิคุ้มกันต่อโรคพิษสุนัขบ้าในสัตว์ในประเทศ ส่วนการ
พบไวรัสพิษสุนัขบ้ากลุ่มใหม่ในประเทศไทยนั้นแม้ว่าการวิเคราะห์ทาง Phylogenetic tree โดยใช้ข้อมูล
ลักษณะพันธุกรรมพบว่าเป็นไวรัสกลุ่มที่พบในจีน แต่อย่างไรก็ตาม ข้อมูลในการศึกษาครั้งนี้ไม่สามารถสรุปได้
ว่าไวรัสกลุ่มใหม่ในประเทศไทยมาจากประเทศจีน เนื่องจากโดยลักษณะทางภูมิประเทศแล้ว ระยะทางระหว่าง
ประเทศจีนมายังประเทศไทยมีระยะทางไกลและไม่ได้ติดต่อกันโดยตรง ดังนั้น หากมีข้อมูลการสอบสวนโรคใน
เชิงลึกร่วมด้วย เพ่ือใช้อธิบายและสรุปถึงแหล่งที่มาของเชื้อจะท าให้ได้ข้อมูลที่มีความชัดเจนมากยิ่งขึ้น ข้อมูล
ในการสอบสวนโรคในปัจจุบันยังเข้าถึงได้อย่างจ ากัด จึงนับเป็นข้อจ ากัดในการศึกษาครั้งนี้ จึงควรมีการร่วมมือ
กันแบบบูรณาการ น าข้อมูลจากทุกภาคส่วนที่เก่ียวข้องมาวิเคราะห์ร่วมกัน เพ่ือวางแนวทางและมาตรการในการ
ควบคุมป้องกันโรคเพ่ือให้โรคพิษสุนัขบ้า หมดไปจากประเทศไทย ภายในปี พ.ศ. 2563 ตามที่วางเป้าหมายไว้ 
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ตารางที่ 1 จ านวนตัวอย่างที่ส่งตรวจของจังหวัดที่พบโรคพิษสุนัขบ้าร้อยละผลบวกรายจังหวัดต่อผลบวก
ทั้งหมดในประเทศไทยระหว่างปี พ.ศ. 2556-2557 และจ านวนตัวอย่างที่น ามาศึกษาล าดับ
พันธุกรรม (sequencing)  

จังหวัด จ านวนส่งตรวจ ผลบวก1 ร้อยละ2 Sequencing3 

กรุงเทพมหานคร 412 69 19.60 10 
สงขลา 90 57 16.19 10 
เชียงราย 495 42 11.93 5 
ฉะเชิงเทรา 56 35 9.94 7 
อุบลราชธานี 74 23 6.53 8 
ชลบุร ี 62 19 5.40 6 
ปราจีนบุรี 51 16 4.55 5 
เลย 145 16 4.55 3 
สมุทรปราการ 39 14 3.98 5 
น่าน 151 7 1.99 4 
ศรีสะเกษ 112 7 1.99 1 
อ านาจเจริญ 25 7 1.99 2 
ตรัง 31 6 1.70 2 
มหาสารคาม 123 4 1.14 4 
จันทบุรี 23 3 0.85 2 
นครศรีธรรมราช 209 3 0.85 2 
นนทบุรี 37 3 0.85 1 
พัทลุง 4 3 0.85 3 
สระแก้ว 17 3 0.85 1 
สุรินทร์ 65 3 0.85 2 
มุกดาหาร 84 2 0.57 2 
สมุทรสาคร 43 1 0.28 0 
กาญจนบุรี 54 1 0.28 1 
ปทุมธานี 20 1 0.28 1 
ปัตตานี 85 1 0.28 1 
พระนครศรีอยุธยา 27 1 0.28 1 
พิษณุโลก 228 1 0.28 1 
ระยอง 111 1 0.28 1 
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จังหวัด จ านวนส่งตรวจ ผลบวก1 ร้อยละ2 Sequencing3 
ราชบุรี 80 1 0.28 0 
สุราษฎร์ธานี 29 1 0.28 1 
อุตรดิตถ์ 115 1 0.28 1 

รวมทั้งสิ้น 3097 352 100 93 
 

หมายเหตุ:  1 = ตัวอย่างที่ให้ผลบวกต่อโรคพิษสุนัขบ้าโดยวิธี direct fluorescent antibody 
      2 = จ านวนตัวอย่างที่ให้ผลบวก x 100/352 
  3 = จ านวนตัวอย่างที่ส่งตรวจล าดับสารพันธุกรรม 
 

ตารางที่ 2 ล าดับนิวคลีโอไทด์ของไพรเมอร์จ านวน 4คู ่ที่จ าเพาะต่อนิวคลีโอโปรตีนยีน (N) ของไวรัส 
พิษสุนัขบ้า 

Primers sequence (5’     3’) Length (Base pairs) 

RV-N-F1 5' – CAG AGA AGA AGC AGA CAG TGT - 3' 458 
 RV-N-R1  5' –AGC AAC GGT GGG GTC TCT - 3' 

RV-N-F2 5' – GCA ATG CAA TTC TTT GAG GGA - 3' 574 
 RV-N-R2  5' – CTT CCT CAA AGT TCT TGT GG - 3' 

RV-N-F3 5' – GCT GGA ACC TAC GAC ATG TT - 3' 530 
 RV-N-R3  5' – TCT GCC AGT GCT ACG TCA - 3' 

RV-N-F4 5' – GGA TGT TAT ATG GGT CAG GT- 3' 560 
RV-N-R4  5' – CCA TTT CGA GAT CAG CCA A - 3' 

 
ตารางที่ 3 จ านวนตัวอย่างที่ส่งตรวจและผลการตรวจโรคพิษสุนัขบ้าในประเทศไทย ระหว่างปี พ.ศ. 2556 -

2557 แยกตามวัตถุประสงค์การส่งตรวจเพื่อชันสูตรและขอรับรองเป็นพื้นที่ปลอดโรคพิษสุนัขบ้า  

วัตถุประสงค ์

 

ชนิดสัตว ์

สุนัข แมว โค-กระบือ อื่นๆ รวม
ตัวอย่าง 

รวม
ผลบวก จ านวน ผลบวก จ านวน ผลบวก จ านวน ผลบวก จ านวน ผลบวก 

ชันสูตร 1,094 308 221 12 19 18 58 - 1,390 338 

ขอรับรองฯ 4,369 14 450 - 12 - 2,253 - 7,084 14 

รวม 5,463 322 671 12 29 18 2,311 - 8,474 352 
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ภาพที่ 1 แผนที่แสดงการกระจายตัวของโรคพิษสุนัขบ้าในสัตว์ในประเทศไทยระหว่างปี พ.ศ. 2556-2557 
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ภาพที่ 2 Phylogenetic tree ของนิวคลีโอโปรตีน
ยีน ขนาด 1,463 bp.ของไวรัสโรคพิษสุนัขบ้าจาก
สมองสัตว์ในประเทศไทย ระหว่างปี พ.ศ.2556-
2557 จ านวน 93 ตัวอย่าง เปรียบเทียบกับไวรัส
พิษสุนั ขบ้ าในกลุ่ ม  Southeast Asia และกลุ่ ม 
China ด้วยวิธี Maximum likelyhood analysis 
และทดสอบความเชื่อมั่นโดยการท า Bootstrap 
1,000 ครั้ง 
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ภาพที่ 3 แผนที่แสดงการกระจายตัวของไวรัสโรคพิษสุนัขบ้าในสัตว์ที่พบในประเทศไทยระหว่างปี พ.ศ. 2556 -

2557 แบ่งตามกลุ่ม Southeast Asia และ China 
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Abstract 

Rabies is a serious zoonotic disease causing more than 55,000 deaths worldwide each 
year.  This study aimed to epidemiologically analyze and genetically characterize these viruses.  
Rabies surveillance database was employed to provide related epidemiological data.  Ninety-
three of total three hundred and thirty two rabies positive samples by direct fluorescent 
antibody derived from National Institute of Animal Health and Regional Veterinary Research 
and Development Center.  They were confirmed by PCR and further characterized by Sanger 
sequencing method.  A phylogenetic tree was constructed with maximum likelihood analysis 
by MEGA version 6 and the distribution of the rabies virus in each subgroup analysis was 
illustrated using QGIS version 2.2.0.  Our genetic analysis demonstrates that the viruses were 
categorized into 2 groups; 81 samples of which fell into Southeast Asia group and other 12 
samples were classified as China group which was the new group in Thailand.  Noticeably, this 
new group was detected in the border area of Thailand, Myanmar and Laos PDR in the northern 
and upper northeastern regions of Thailand.  Our study emphasizes the essence of 
multidisciplinary integration of genetic characterization, epidemiology and geographical 
analysis.  This integrated study should be regularly and systematically performed as a part of 
strategic plans in the surveillance and identification of the risk area.  Moreover, the obtained 
data are highly valuable for future studies. 
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