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Abstract

	 The Microscopic Agglutination Test (MAT) is a standard method for the serological diagnosis of 

leptospirosis. However, reading and interpreting the results can lead to errors and therefore requires 

well-trained and experienced persons. This research aims to develop an automated method for reading 

MAT results using a motorized scanning stage microscope (MSSM) and a green nucleic acid dye, which 

enhances visualization of MAT reaction patterns. A suitable staining condition was established by adding 

2 µl of the dye before incubating MAT. Image capture was then set up, and the agglutination areas were 

calculated for analysis. The utility of the MSSM reading method was then evaluated with 230 bovine 

serum samples against Leptospira antigens, including Hebdomadis (HEB), Shermani (SHE), and Hardjo 

(HAR). Receiver operating characteristic (ROC) curve analysis was performed to determine the cut-off 

values, sensitivity (Se), and specificity (Sp) for each serovar. The results were as follows: HEB: cut-off value  

10,660.00 µm2, Se = 89.5%, Sp = 83.3%; SHE: cut-off value 20,583.00 µm2, Se = 81.4%, Sp = 74.5%; and 

HAR: cut-off value 21,078.50 µm2, Se = 94.5%, Sp = 62.9%. The kappa values for the Hebdomadis, 

Shermani, and Hardjo serovars were 0.562, 0.476, and 0.414, respectively, indicating a weak agreement 

between the MSSM and the standard MAT, respectively. The developed MSSM method helps reduce 

the potential bias associated with human interpretation of MAT results.  It offers high sensitivity and  

is suitable for screening samples in the serological diagnosis of leptospirosis, as it facilitates the analysis 

of results and reduces the dependence on highly qualified readers. In future studies, the researchers will 

perform additional validation of the MSSM approach to improve the kappa value. Increasing the sample 

size will increase the potential for reducing false positives and false negatives while improving sensitivity 

and specificity. Further developments will be validated and tested with additional Leptospira antigens 

to ensure the accuracy of the MSSM method and enable result analysis at titer level.
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บทคััดย่่อ

	 Microscopic Agglutination Test (MAT) เป็็นวิิธีีมาตรฐานในการตรวจวิินิิจฉััยโรคเลปโตสไปโรสิิสทางซีีรััมวิิทยา 

การอ่่านผลและแปลผลการทดสอบอาจเกิิดจากความผิิดพลาดของผู้้�อ่่านผล ซึ่่�งต้้องเป็็นผู้้�ที่่�ได้้รับการฝึึกฝนและมีีความ

ชำนาญ งานวิิจััยนี้้�จึึงมีีวััตถุุประสงค์์เพื่่�อพััฒนาวิิธีีการอ่่านผลการทดสอบแบบอััตโนมััติิด้้วย motorized scanning stage 

microscope (MSSM) โดยใช้้ green nucleic acid dye ซึ่่�งเป็็นสีีเขีียวเรืืองแสงชนิดย้้อมติิดสารพัันธุุกรรมเพ่ื่�อช่่วยใน 

การแสดงผลภาพการเกิิดปฏิิกิิริิยา MAT โดยใส่่สีีปริิมาตร 2 µl ก่่อนการบ่่มปฏิิกิิริิยา MAT จากนั้้�นตั้้�งค่่าการ 

ถ่่ายภาพและใช้้โปรแกรมคำนวนพื้้�นที่่�การเกิิดตะกอนเพื่่�อวิิเคราะห์์ผลการเกิิดปฏิิกิิริิยา ทำการทวนสอบความใช้้ได้้ของ

วิิธีีการอ่่านผลด้้วย MSSM กัับซีีรััมโคจำนวน 230 ตััวอย่่าง โดยทุุกตััวอย่่างจะถููกทดสอบกับแอนติิเจนเชื้้�อเลปโตสไปรา 

ซีีโรวาร์์ Hebdomadis (HEB), Shermani (SHE) และ Hardjo (HAR) จากนั้้�นคำนวณหาค่่า cut-off ค่่าความไว (Se) 

และความจำเพาะ (Sp) ของแต่่ละซีโีรวาร์์ โดยใช้้ receiver operating characteristic (ROC) curve ได้้ผลดังันี้้� HEB: ค่่า  

cut off 10,660.00 µm2, Se = 89.5%, Sp = 83.3%,  SHE: ค่่า cut off 20,583.00 µm2, Se = 81.4%, Sp = 74.5% 

และ HAR: ค่่า cut off 21,078.50 µm2, Se = 94.5%, Sp = 62.9% ค่่า kappa สำหรับัซีโีรวาร์์ Hebdomadis ซีโีรวาร์์ 

Shermani และซีีโรวาร์์ Hardjo เท่่ากัับ 0.562 0.476 และ 0.414 ตามลำดัับ แสดงถึึงผลที่่�อ่่านได้้จากวิิธีี MSSM กัับ 

วิิธีี MAT ซึ่่�งเป็็นวิิธีีมาตรฐานมีีความสอดคล้้องกัันน้้อย วิิธีี MSSM ที่่�พััฒนาขึ้้�นช่่วยลดอคติิที่่�อาจเกิิดจากการอ่่านผล MAT 

โดยใช้้คนตััดสิินผล วิิธีี MSSM มีีความไวสููงซ่ึ่�งเหมาะในการนำมาใช้้ตรวจคััดกรองตััวอย่่างเพ่ื่�อวิินิิจฉััยโรคเลปโตสไปโรสิิส 

ทางซีีรััม ช่่วยอำนวยความสะดวกในการวิิเคราะห์์ผล และลดปััญหาการขาดผู้้�มีีความชำนาญในการอ่่านผล MAT  

ในอนาคตผู้้�วิิจััยจะตรวจสอบความถููกต้้องของวิิธีี MSSM เพิ่่�มเติิม เพื่่�อปรัับปรุุงค่่าความสอดคล้้องให้้ดีขึ้้�น โดยการ 

เพิ่่�มจำนวนขนาดตััวอย่่างเพื่่�อลดผลบวกลวง และผลลบลวงซึ่่�งจะช่่วยเพิ่่�มความไวและความจำเพาะ นอกจากนี้้�จะพััฒนาวิิธีี

ให้้สามารถวิิเคราะห์์ผลในระดัับไตเตอร์์ได้้และทำการทดสอบเพิ่่�มเติิมกัับแอนติิเจนเลปโตสไปราซีีโรวาร์์อื่่�น

คำสำคััญ: เชื้้�อเลปโตสไปรา  โรคเลปโตสไปโรสิสิ  กล้้องจุลุทรรศน์ ์motorized scanning stage microscope, Microscopic 

agglutination test

Introduction

	 Leptospirosis is a ubiquitous zoonotic disease that is multifaceted with symptoms ranging from 

moderate to severe and potentially lethal. It has a wide range of clinical signs and symptoms that are 

generally atypical, and it is frequently confused with comparable diseases such as dengue, brucellosis, 

yellow fever, salmonellosis, and rickettsiosis (Goris and Hartskeerl, 2014; Sykes et al., 2022). Thus, the clinical 

diagnosis of leptospirosis is crucial, and laboratory confirmation is considered necessary. Leptospira spp. 

that cause leptospirosis was isolated from the environment and a wide range of animals over a century 

ago and divided serologically into serogroups and serovars based on antigenic determinants (Cerqueira 

and Picardeau, 2009). Recently, more than 350 serovars were recognized (Karpagam and Ganesh, 2020). 

	 Various animals serve as reservoir hosts, maintaining leptospires in their kidneys and excreting 

them through urination (Ko et al., 2009). Small mammals, especially rodents, are the most important 

carriers including dogs and cattle are also significant sources of infection (Barragan et al., 2016; Guernier  

et al., 2016). Each serovar is typically maintained in a specific host. Therefore, an animal species in 

any region will be infected by serovars maintained by that species or other animal species in the area.  
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Cattle maintain serovar Hardjo, which has been a nearly worldwide distribution (Ellis, 2015). In Thailand 

during 2010-2015, Shermani was reported as the most common serovar in humans and livestock 

(Chadsuthi et al., 2017). In addition, retrospective microscopic agglutination test (MAT) results from the 

National Institute of Animal Health (NIAH) during 2020–2022 revealed that dominant serovars in cattle 

were Hebdomadis, Shermani, and Hardjo in cattle (unpublished data).

	 To diagnose the disease in serology, the World Organisation for Animal Health (WOAH) suggested 

MAT as the standard for leptospirosis serodiagnosis in humans and animals (WHO, 2003; WOAH, 2022a).  

This assay determines the degree of agglutination between live leptospires and antibodies in serum specific 

to the serogroup of Leptospira spp. The endpoint has been conceived as the serum dilution that displays 

50% agglutination and leaves 50% live leptospires (Fischer and Flores Somarriba, 2017; WOAH, 2022). 

However, the challenge of this method is interpretation. Because the results are interpreted individually 

by observing the agglutination under a dark-field microscope, highly trained personnel are required to 

judge the results, whether positive or negative (Karpagam and Ganesh, 2020; Oyamada et al., 2021).

	 A motorized scanning stage microscope (MSSM) is a type of microscope that uses  

a motor-driven stage to scan a sample. The stage can be configured to move in precise increments, allowing  

the microscope to scan the entire sample and facilitates in imaging visualization. The strength of MSSM  

is its adaptability to application needs such as light sources and detectors. Furthermore, microscopic 

software enables multidimensional data acquisition such as multiple fluorescence channels, Z-stacks 

(extended depth of focus), and time lapse to analyze results. This can reduce the operator’s bias in 

MAT interpretation. Furthermore, this developed method can help to efficiently manage a large number 

of samples because MSSM can automatically scan the entire sample, which can save time and effort 

compared to manually moving the sample under the microscope and supports visual health. 

	 In addition, this study used a green nucleic acid dye which is a fluorogenic agent emitting 

green fluorescence, to improve image analysis of the MAT reactions. Green nucleic acid staining uses  

a cell-impermeant dye that binds to nucleic acid of dead cells and visualizes it in green color. It is useful 

for cell viability and cell structure studies. This might help to visualize the agglutination by observing  

the green fluorescence emitted by leptospiral clumps. The purpose of this study is to apply MSSM to 

MAT analysis and configure the software for diagnosing leptospirosis.

Materials and Methods

Serum samples

	 A total of 230 serum samples from cattle were submitted to the NIAH for leptospirosis testing 

from 2021 to 2022 and stored at -80 oC until they were analyzed. The sera were chosen by MAT reactive 

with three serovars: Hebdomadis, Shermani, and Hardjo. Sample size estimation for each serovar followed 

WOAH validation guideline with expected sensitivity of 90% with a 5% error, expected specificity of 95% 

with a 5% error and 95% confidence interval (CI) (WOAH, 2022b). Each serum sample was retested using 

the MAT assay against all three serovars.
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Antigens for MAT

	 Three NIAH-maintained leptospires were used, namely Leptospira interogans serovar Hebdomadis 

strain Hebdomadis, L. santarosai serovar Shermani strain 1342 K, and field isolated L. borgpetersenii 

serovar Hardjo. Leptospires were grown in EMJH broth at 30 oC for 5 to 7 days. Live leptospires 2×108 cells/ml 

were approximately quantified by a Petroff-Hausser grid (WOAH, 2022a) using phosphate buffer solution 

(PBS).

Microscopic agglutination test (MAT)

	 MAT was carried out in a flat-shape 96-well plate by loading 25 µl of diluted serum in PBS to 

1:50, and then adding an equal volume of live antigen to final titer of 1:100. This titer of 1:100 was 

designated as the screening test cut-off (WOAH, 2022a). The plate was then incubated at 30 oC for  

2 hours and examined with naked eyes by dark-field microscopy (Zeiss Axiolab, Carl Zeiss, Germany). 

The reactive sample was determined when it reached or exceeded 50% agglutination. In contrast,  

the reaction with less than 50% agglutination was considered non-reactive sera. Serovar-specific rabbit sera 

and PBS were used for positive and negative control, respectively. The rabbit sera were kindly provided by  

the WHO/FAO/OIE Collaboration Centre for Reference and Research on Leptospirosis, Western Pacific 

Region, Australia. 

Imaging for motorized scanning stage microscope

	 After the reactions were analyzed for MAT by dark-field microscopy, they were examined using 

MSSM (Axio Imager.M2, Carl Zeiss, Germany). MSSM magnification was achieved through the use of a  

5X objective lens and a 16X eyepiece lens. The imaging parameters were 300.0 millisecond (ms) exposure 

time, autofocus, and min/max color balance. The images were captured in black and white using digital 

camera (AxioCam 503, Carl Zeiss, Germany). The agglutination area was calculated using the AxioVs  

40x64 V 4.9.1.0 software.

Optimization for green nucleic acid staining

	 MAT was diluted serial two-fold and the titer ranged from 1:100 to 1:6,400. The reactions were 

then incubated for 2 hours at 30 oC according to standard protocol with additional perform staining  

the MAT reaction. Two microliters of green nucleic acid dye were used in three different methods:  

(1) adding dye before MAT incubation; (2) adding dye after MAT incubation for 15 min; and (3) adding dye 

after MAT incubation for 30 min (Figure 3). Optimal condition was determined using cattle serum with  

a titer of 1:1,600 against the serovar Hardjo as the representative. The procedure that provided an accurate  

end-titer of 1:1,600 was applied in all subsequent MAT reactions. The reactions were observed using  

the MSSM and areas of agglutination were recorded. The entire process was repeated four times and the 

median of the agglutination area was calculated and then plotted on a graph to determine the slope. 
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Statistical analysis

	 The median of the agglutination area from a green nucleic acid dye optimization was calculated 

and a graph was generated using Microsoft Excel 2021. The formula for the slope is m = (y
2
 - y

1
) / (x

2
 - x

1
). 

The end-titer was determined by the rate of change of the agglutination area between each consecutive 

pair of points. The steepest slope indicates the end-titer.

	 The data were analyzed using IBM SPSS Statistics Version 22. Cut-off values of individual serovar 

were determined using the receiver operating characteristic (ROC) curve. The MAT was used as the 

reference serological test to calculate the sensitivity (Se), specificity (Sp) and kappa statistic with 95% CI.  

The area under the ROC curve (AUC) reflexes test accuracy (Mandrekar, 2010); AUC ≥ 0.9 – excellent,  

0.8 ≤ AUC < 0.9 – good, 0.7 ≤ AUC < 0.8 – Fair, 0.6 ≤ AUC < 0.7 – Poor, and 0.5 ≤ AUC < 0.6 – Fail   

(Nahm, 2022). The kappa result be interpreted as follows: values 0–0.20 as indicating no agreement and 

0.21–0.39 as minimal, 0.40–0.59 as weak, 0.60–0.79 as moderate, 0.80–0.90 as strong, and 0.91–1.00  

as almost perfect agreement (McHugh, 2012).

Results and discussion

Microscopic agglutination test (MAT)

	 The 230 samples were retested for MAT with serovar Hebdomadis, Shermani, and Hardjo, and 

observed by dark-field microscopy. For each serovars revealed MAT-retested reactivity and non-reactivity 

as followed: Hebdomadis – 38: 192, Shermani – 183: 47, and Hardjo – 55: 175. Ratio of reactive and  

non-reactive sera were differed from estimation due to constraints on reactive serovars. Of the reactive 

serum samples, 51.74% (119/230) showed reactivity to Shermani, 1.74% (4/230) to Hardjo, and no reactivity 

was observed with Hebdomadis. In the analysis, 6.09% (14/230) of reactive serum samples showed 

reactivity to both Hebdomadis, and Shermani, 11.74% (27/230) showed reactivity to both Shermani, and 

Hardjo, 0.43% (1/230) showed reactivity to both Hebdomadis, and Hardjo, and 10.00% (23/230) showed 

reactivity to all three serovars (Figure 1). Cross-reactivity among serovars can result in a single sample 

reacting with multiple serovars (André-Fontaine, 2016). 

Figure 1 The 230 cattle sera were retested for MAT with three serovars and analyzed using dark-field microscopy. Abbreviations 

for leptospiral serovars were HEB = Hebdomadis, SHE = Shermani, and HAR = Hardjo.
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Optimization for MSSM

	 - Imaging for motorized scanning stage microscopy (MSSM)

		  This study used the MSSM which is a mechanical stage with a motorized system that 

is controlled by microscopic software. The software will capture objects and comprehend them to 

agglutination area. Unfortunately, the image was disrupted by scratching on the microtitration plate. Thus, 

these scratches were analyzed as the agglutination area and causing overestimated value (Figure 2a).  

To eliminate this error, we stained leptospiral cells with green nucleic acid dye, a membrane-impermeable dye.  

Cells with compromised membrane integrity are stained, whereas free leptospires are not. Scratching on 

plate was disappeared when apply a green nucleic acid dye on reaction and observed using the MSSM 

with a fluorescent light source (Figure 2b). Images were captured in black and white because grayscale 

allowed for better analysis by microscopic software. The agglutinated cells were depicted in white, 

whereas free leptospires could not be stained and blended into the dark background.

Figure 2 Images comparing that showed MAT reactions without and with green nucleic acid dye. (a) The scratches on microtiter 

plate appeared in the absence of fluorescent dye in the MAT reaction (arrow), 160X magnification. (b) The scratches were not 

visible on MAT with green nucleic dye and agglutinated clumping was stained in green (90X magnification).

		  The reaction was captured one image per well, saved as program file and calculated 

to agglutination area in µm2 by microscopic software. We optimized the imaging of MAT reactions using 

MSSM with antigens from three serovars (Figure 3).
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Figure 3 Images of MAT adding green nucleic acid dye at a titer of 1:100 from the motorized scanning stage microscope (MSSM). 

The MAT was tested with antigens from three serovars: Hebdomadis, Shermani and Hardjo. The samples on the left were all reactive 

(a, b, c), while the samples on the right were non-reactive (d, e, f).  The agglutinations were shown in white on a dark background. 

More agglutinations appeared in reactive samples corresponding to higher area agglutination values. 
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Cut-off points, sensitivity and specificity for MSSM

	 The ROC curve is a graph that illustrates sensitivity (y-axis) against 1-specificity (x-axis) and shows 

the compromise between sensitivity and specificity. It is a method of evaluating the performance of  

a developed test that categorizes subjects into two groups: diseased and non-diseased (Sharma and Jain, 

2014). The cut-off point for Serovar Hebdomadis was 10,660.00 µm2 (AUC 0.933; 95% CI 0.869–0.970), 

Shermani was 20,583.00 µm2 (AUC 0.823; 95% CI 0.753–0.894), and Hardjo was 21,078.50 µm2  

(0.820; 95% CI, 0.760–0.880) (Figure 5). 

Green nucleic acid staining 

	 We optimized the conditions with respect to the time of addition of 2 µl of dye to the MAT reaction 

by evaluating the agglutination area. The final titer when the dye was added before MAT incubation was 

1:1,600 in contrast to the addition of the dye after MAT incubation for 15 and 30 minutes, which resulted 

in final titers of 1:800 (Figure 4). Consequently, the addition of 2 µl of dye prior to MAT incubation resulted 

in accurate titer determination. This condition was applied to all MAT reactions.

Figure 4 Time optimization for applying green nucleic acid dye in MAT assay using motorized scanning stage microscope (MSSM). 

Comparison of agglutination area under three conditions: Addition of the dye before MAT incubation ( ), addition of the dye 

after MAT incubation for 15 min ( ), and addition of the dye after MAT incubation for 30 min ( ). The data in the table 

show that the slope corresponds with the antibody titers, and the final titers for each condition have been highlighted in grey.
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Figure 5 Receiver Operating Characteristic (ROC) curves for Serovar Hebdomadis, Shermani and Hardjo by MSSM. The red line 

shows the mean area under the curve (AUC), with the AUC value and 95% CI in parentheses. The points of the plot correspond 

to the values for sensitivity and specificity.

	 The area under the curve (AUC) for the MAT tests of the three serovars in this study ranged 

from 0.820 to 0.933, indicating good model performance for the selected cut-off points (Table 1).  

An AUC value of 0.5 indicates that the selected cut-off point does not discriminate between disease 

and non-disease or condition based on the test. If the value is close to 1.0, it means that the selected  

cut-off point improves the test accuracy (Mandrekar, 2010). Therefore, the cut-off points were considered 

appropriate in this study.

	 Agglutination areas below the cut-off point were considered as non-reactivity, while values 

equal to or higher than the cut-off point were defined as reactivity. The optimal cut-off points reflect 

the effectiveness of the test in terms of sensitivity and specificity. The sensitivity and specificity of 

the different serovars are listed below: Hebdomadis: Se = 89.5%, Sp = 83.3%, Shermani: Se = 81.4%,  

Sp = 74.5%, Hardjo: Se = 94.5%, Sp = 62.9% (Table 1). The sensitivity of the MSSM assay reflects its ability 

to correctly identify all MAT-reactive samples and ranged from 81.4% to 94.5%. The specificity of the MSSM 

assay reflected its ability to correctly identify all non-reactive MAT samples and ranged from 62.9% to 83.3%.  

In this study, high sensitivity was preferred over lower specificity because we developed MSSM for MAT 

screening. If the sensitivity is higher and the specificity is lower, this means that more false positives are identified.  

We evaluated the agreement between the results of MSSM and MAT using the kappa statistic.  

The kappa values for the Hebdomadis, Shermani and Hardjo serovars were 0.562, 0.476 and 0.414,  

respectively (Table 1). The results of this study showed poor agreement between the MSSM and the standard  

MAT, with approximately 50% of the sample scores being inaccurate. To improve accuracy,  

the sample size should be increased to reduce false-positive and false negative results and increase the 

sensitivity and specificity of the test.
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Table 1 Area under the curve (AUC) and its 95% confidence interval (CI), cut-off, sensitivity and specificity of the MSSM 

analysis.

Hebdomadis Shermani Hardjo

AUC (95% CI) 0.933 
(0.869–0.970)

0.823 
(0.753–0.894)

0.820 
(0.760–0.880)

Cut-off (µm2) 10,660.0 20,583.0 21,078.5

Sensitivity (%) 89.5 81.4 94.5

Specificity (%) 
Kappa (95% CI)

83.3 
0.562 

(0.444–0.680)

74.5 
0.476 

(0.351–0.606)

62.9 
0.414 

(0.309–0.510)

	 The development of a machine-assisted interpretation system for MAT is a complex process 

and has only been described in a few studies. Oyamada et al. (2021) reported the first application  

of machine learning in the interpretation of MAT and developed a machine learning model for the 

diagnosis of leptospirosis. They conducted experiments to evaluate different feature extraction methods 

using positive and negative images of hamster serum MAT to train a Support Vector Machine (SVM) to 

accurately classify each MAT image as positive or negative. They found that the method of extracting 

histograms of wavelet coefficients provided precise and accurate data for SVM decision making. However, 

it is important to note that their approach was to extract data into histograms and teach the machine 

to make decisions, while our approach was to use the MSSM software to extract data into agglutination 

regions and then make a decision. Therefore, comparisons between their methodology and results and 

those of our study are difficult due to the use of a different microscopic platform and different leptospiral 

serovars. Therefore, a validation of the method should be performed.

Conclusion and Suggestion

	 In this study, the MSSM was used as a tool in the analysis of MAT reactivity with the aim of 

creating an interpretation standard that is more robust compared to human interpretation. However, 

this approach is a prototype that uses MSSM and software to analyze MAT results. The parameters 

for acquisition and cut-off value are exclusive to this condition. Other laboratories need to validate  

the results with their existing serovars as the results may vary due to the use of different serovars and 

strains as well as the concentration of leptospires. Further studies need to be conducted to validate 

other serovars and develop the interpretation of the titer.
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    ระบาดวิิทยาระดัับโมเลกุุลของไวรััสโรคอหิิวาต์์แอฟริิกาในสุุกร 
ที่่�ตรวจพบในผลิิตภััณฑ์์สุุกรจากการตรวจยึึดของด่่านกัักกัันสััตว์์ระหว่่างประเทศ 

ในภาคตะวัันออกเฉีียงเหนืือ ระหว่่างปีี พ.ศ. 2562-2563
Molecular Epidemiology of African Swine Fever Virus  

Detected from Pork Products Seized at International Animal Quarantine Stations 
Located in Northeastern Region of Thailand, 2019-2020
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Abstract

	 Background: African swine fever (ASF) disease is a contagious disease that causes significant mortality 
and economic losses to the swine industry. Pork products contaminated with ASF virus (ASFV) may 
increase the risk of disease spread in Thailand. The goal of this study was to describe the molecular 
epidemiology of ASFV from pork products seized at international animal quarantine stations in Thailand’s 
northeastern region between 2019 and 2020.
  	 Method: Over the period of 2019–2020, 2,694 samples of seized pork products were gathered 
from six international animal quarantine stations in the northeastern region. Real-time PCR was applied 
to detect DNA of the ASFV. Positive samples were then selected for DNA sequencing analysis. Analyses 
of univariable and descriptive statistics were conducted. Phylogenetic analysis and phylogeography with 
geographic coordinates were constructed.
	 Result: The DNA of ASFV was discovered in 170 pork product samples (6.31%, 170/2,694), including 
fermented pork, sweet sausage, sun-fried sausage, fermented sausage, sausage, and steamed sausage, 
seized from four international animal quarantine stations. The highest percentage of ASFV DNA detection 
was identified at the animal quarantine station in Surin province (21.55%, 103/478), followed by Ubon 
Ratchathani (10.91%, 48/440), Mukdahan (3.06%, 13/425), and Sisaket (1.43%, 6/420) provinces. Pork 
products seized by the Surin animal quarantine station were tested positive for ASFV at 60.5% (103/170) 
of all ASFV-positive pork products. Phylogenetic analysis based on the partial B646L (p72) gene revealed 
that the ASFV in 20 seized pork product samples from four international animal quarantine stations were 
classified within genotype II and had 100% nucleotide sequence identity to each other. The Thai ASFV 
isolates in pork products had high homology with Chinese strains.
	 Conclusion: This study found DNA of ASFV genotype II in pork products and the Surin animal 
quarantine station had the highest number of ASFV-positive samples. Knowing the ASFV genotype is 
beneficial for searching epidemic data, disease severity, and appropriate laboratory testing which will be 
used as basic information for related staff in order to strengthen the country’s disease prevention and 
control efficiency.

Keywords: Molecular epidemiology, African swine fever, pork products, northeastern region

1 ศููนย์์วิิจััยและพััฒนาการสััตวแพทย์์ภาคตะวัันออกเฉีียงเหนืือตอนบน อ. เมืือง จ. ขอนแก่่น 40260 
2 สำนัักตรวจสอบคุุณภาพสิินค้้าปศุุสััตว์์ ต. บางกะดีี อ. เมืือง จ. ปทุุมธานีี 12000  
* ผู้้�เขีียน/ผู้้�รัับผิิดชอบ  โทรศััพท์์ 043-261165 โทรสาร 043-261246 E-mail: s_dermpun2@hotmail.com
1Veterinary research and development center (Upper northeastern region), Mueang, Khon Kaen 40260
2Bureau of Quality Control of Livestock Products, Mueang, Pathum Thani 12000
*Corresponding author  Tel. 043-261165 Fax. 043-261246 E-mail: s_dermpun2@hotmail.com



13ปีที่ 18 ฉบับที่ 3

บทคััดย่่อ

	 ที่่�มาของการศึึกษา: โรคอหิิวาต์์แอฟริิกาในสุุกร (African Swine Fever,  ASF) เป็็นโรคติิดต่่อร้้ายแรงในสุุกรทำให้้มีี

อััตราป่่วยตายสููง และสร้้างความเสีียหายทางเศรษฐกิิจให้้กัับอุุตสาหกรรมการเลี้้�ยงสุุกรเป็็นอย่่างมาก ซึ่่�งผลิิตภััณฑ์์สุุกรที่่�มีี

การปนเป้ื้�อนของเชื้้�อไวรััสโรคอหิิวาต์์แอฟริิกาในสุุกร (ASF virus, ASFV) อาจมีีความเสี่่�ยงที่่�จะทำให้้เกิิดการระบาดของ 

โรคนี้้�ขึ้้�น ดัังนั้้�นการศึึกษาครั้้�งนี้้�จึึงมีีวััตถุุประสงค์์เพื่่�อศึึกษาระบาดวิิทยาระดัับโมเลกุุลของไวรััสโรคอหิิวาต์์แอฟริิกาในสุุกร

จากตััวอย่่างผลิิตภััณฑ์์สุุกรที่่�ตรวจยึึดได้้จากด่่านกัักกัันสััตว์์ระหว่างประเทศในภาคตะวัันออกเฉีียงเหนืือของประเทศไทย 

ระหว่่างปีี พ.ศ. 2562-2563

	 วิิธีีการ: รวบรวมตััวอย่่างผลิิตภััณฑ์์สุุกรที่่�ตรวจยึึดได้้จากด่่านกัักกัันสััตว์์ระหว่่างประเทศ 6 แห่่ง ในภาคตะวัันออก

เฉีียงเหนืือ ระหว่่างปีี พ.ศ. 2562-2563 จำนวน 2,694 ตััวอย่่าง ตรวจหาสารพัันธุุกรรม ASFV ด้้วยวิิธีี Real-time PCR จาก

นั้้�นคััดเลืือกตััวอย่่างที่่�ให้้ผลบวก นำมาวิิเคราะห์์ลำดัับสารพัันธุุกรรม วิิเคราะห์์ข้้อมููลด้้วยสถิิติิเชิิงพรรณนา และหาความ

สัมัพันัธ์ร์ะหว่า่งด่า่นกักักันัสัตัว์ร์ะหว่า่งประเทศและการตรวจพบ ASFV โดยการวิเิคราะห์ส์ถิติเิชิงิอนุมุานด้้วยวิธิี ีUnivariable 

analysis รวมถึึงสร้้างแผนภููมิิความสััมพัันธ์์เชิิงวิิวััฒนาการ และแผนภููมิิความสััมพัันธ์์เชิิงวิิวััฒนาการร่่วมกัับข้้อมููลพิิกััดทาง

ภููมิิศาสตร์์

	 ผล: ตรวจพบสารพัันธุุกรรมของ ASFV ในผลิิตภััณฑ์์สุุกร ดัังนี้้� หมููร้้า กุุนเชีียง หมููแดดเดีียว แหนมหมูู ไส้้กรอก และ

หมููยอ ที่่�ตรวจยึึดได้้จากด่า่นกักักันัสััตว์์ระหว่่างประเทศ 4 แห่่ง รวม จำนวน 170 ตััวอย่า่ง คิิดเป็น็ร้้อยละ 6.31 (170/2,694) 

 โดยพบมากที่่�สุดุที่่�ด่่านกักักันัสัตัว์ส์ุรุินิทร์์ซึ่่�งพบร้้อยละ 21.55 (103/478) รองลงมาที่่�อุบุลราชธานีีพบร้้อยละ 10.91 (48/440) 

มุุกดาหารพบร้้อยละ 3.06 (13/425) และศรีีสะเกษพบร้้อยละ 1.43 (6/420) ผลิิตภััณฑ์์จากสุุกรที่่�ตรวจยึึดโดยด่่านกัักกััน

สััตว์์สุุริินทร์์ตรวจพบ ASFV คิิดเป็็นร้้อยละ 60.5  (103/170) ของผลิิตภััณฑ์์ที่่�ตรวจพบโรค ASF ทั้้�งหมด การศึึกษา 

ความสััมพัันธ์์เชิิงวิิวััฒนาการบางส่่วนของยีีน B646L (p72) ของ ASFV จากผลิิตภััณฑ์์ที่่�ตรวจยึึดได้้ 20 ตััวอย่่างจาก 

ด่่านกัักกัันสััตว์์ทั้้�ง 4 แห่่ง พบว่่าจััดอยู่่�ใน genotype II และมีีเปอร์์เซ็็นต์์ความเหมืือนกัันของลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ 100% และ

พบว่่ามีีความเหมืือนกัับ ASFV ที่่�ระบาดในประเทศจีีน

	 สรุุป: การศึึกษาครั้้�งนี้้�พบสารพัันธุุกรรม ASFV genotype II ในผลิิตภััณฑ์์สุุกร โดยพบมากที่่�สุุดที่่�ด่่านกัักกัันสััตว์์

สุุริินทร์์ โดยการทราบ genotype ของ ASFV ที่่�พบทำให้้สามารถค้้นหาข้้อมููลการระบาด ความรุุนแรง และวิิธีีการตรวจที่่�

เหมาะสม เพื่่�อใช้้เป็็นข้้อมููลพื้้�นฐานให้้กัับเจ้้าหน้้าที่่� สำหรัับวางแนวทางในการป้้องกััน และควบคุุมโรคในประเทศให้้มีี

ประสิิทธิิภาพ

คำสำคััญ: ระบาดวิิทยาระดัับโมเลกุุล  โรคอหิิวาต์์แอฟริิกาในสุุกร  ผลิิตภััณฑ์์สุุกร  ภาคตะวัันออกเฉีียงเหนืือ

 

บทนำ

	 โรคอหิิวาต์์แอฟริิกาในสุุกร (African Swine Fever,  ASF) เป็็นโรคระบาดที่่�เกิิดขึ้้�นในสุุกรและหมููป่่า ก่่อความ 

เสีียหายอย่่างรุุนแรงในอุุตสาหกรรมการเลี้้�ยงสุุกร มีีสาเหตุจาก เชื้้�อไวรััสโรคอหิิวาต์์แอฟริิกาในสุุกร (ASF virus, ASFV) 

(WOAH, 2023) เป็็นไวรััสประเภท DNA สายคู่่� จััดอยู่่�ในวงศ์์ Asfarviridae สกุุล Asfivirus แบ่่งตามลัักษณะสารพัันธุุกรรม

ได้้เป็็น 24 genotypes (Qu et al., 2022) ASFV สามารถอยู่่�รอดที่่� pH 3.6-11.5  และมีีชีีวิิตอยู่่�ได้้เป็็นเวลานานในเนื้้�อสุุกร 

ผลิิตภััณฑ์์สุุกร เลืือด อุุจจาระ และเนื้้�อเย่ื่�อ แต่่เชื้้�อจะถููกยัับยั้้�งที่่�อุุณหภููมิ 56 องศาเซลเซีียส เป็็นเวลา 70 นาทีี หรืือ  

60 องศาเซลเซีียส เป็็นเวลา 20 นาทีี (WOAH, 2023) มีีรายงานการพบครั้้�งแรกในสุุกรที่่�ประเทศเคนย่่าในปีี  พ.ศ. 2453  

ต่่อมาในปีี พ.ศ. 2560 มีีรายงานการระบาดของ ASF ในประเทศรััสเซีีย (WOAH, 2020) และเข้้าสู่่�ทวีีปเอเชีียครั้้�งแรกที่่�

ประเทศจีนในปีี พ.ศ. 2561 (Yun, 2020) หลัังจากนั้้�นก็็มีีรายงานการระบาดของ ASF  ในกลุ่่�มประเทศเอเชีียตะวัันออก 

เฉีียงใต้้ ทั้้�งในเวีียดนาม กััมพููชา ลาว เมีียนมาร์์ อิินโดนีีเซีีย ฟิิลิิปปิินส์์ และติิมอร์์-เลสเต (Woonwong et al., 2020)  
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ทั้้�งนี้้� ASFV ที่่�พบในทวีีปเอเชีีย รวมถึึงเอเชีียตะวัันออกเฉีียงใต้้ เป็็น genotype II ซึ่่�งมีีความรุุนแรงและทำให้้สุุกรตาย 

หลัังจากได้้รัับเชื้้�อ ร้้อยละ 100 อาการและรอยโรคที่่�พบคืือ ไข้้สููงมากกว่่าหรืือเท่่ากัับ 40.5 องศาเซลเซีียส นอนซึึม 

ไม่่กิินอาหาร ตัับและม้้ามโต ม้้ามมีีสีีเข้้มและเปราะแตกง่่าย ปอดอัักเสบ หััวใจมีีจุุดเลืือดออกและมีีน้้ำในถุุงหุ้้�มหััวใจ  

ไตและต่่อมไทมััสมีีจุุดเลืือดออก รวมทั้้�งต่่อมน้้ำเหลืืองบริิเวณใต้้คางและขาหนีีบบวมโตและมีีจุุดเลืือดออก (Zhou et al., 

2023) นอกจากนี้้� ในปีี พ.ศ. 2564 ตรวจพบ  genotype I ที่่�ฟาร์์มสุุกรในประเทศจีีน ก่่อโรคไม่่รุุนแรงแต่่แสดงอาการเรื้้�อรััง

ทำให้้เกิิดเนื้้�อตายที่่�ผิิวหนัังและข้้อบวม ซึ่่�งเป็็น genotype เดีียวกัับที่่�เคยระบาดในประเทศโปรตุุเกส (Sun et al., 2021) 

การติิดต่่อของ ASFV สามารถติิดต่่อได้้จากการสััมผััสกัับสััตว์์ป่่วยโดยตรง ผ่่านทางเลืือด สิ่่�งคััดหลั่่�ง อุุจจาระ หรืือติิดต่่อผ่่าน

การปนเปื้้�อนของเชื้้�อไวรััสไปกัับพาหนะ อุุปกรณ์์เครื่่�องมืือในฟาร์์ม หรืือปนเปื้้�อนไปกัับคนงานเลี้้�ยงสุุกร นอกจากนี้้�สุุกร

สามารถติิด ASFV จากการกิินเนื้้�อหรืือผลิิตภััณฑ์์จากสุุกรที่่�ป่่วยตายด้้วย ASF ได้้ (Sugiura et al., 2020) ระหว่่างปีี  

2561-2562 ในไต้้หวัันและสาธารณรััฐเกาหลีีตรวจพบ ASFV genotype II ในผลิิตภััณฑ์์สุุกร เช่่น ไส้้กรอก และแฮม  

ที่่�ตรวจยึึดได้้จากนัักท่่องเที่่�ยวที่่�นำเข้้ามาในประเทศซึ่�งมีีความเสี่่�ยงสููงที่่�จะเป็็นสาเหตุให้้ ASF เกิิดการระบาดขึ้้�น 

ภายในประเทศได้้ (Kim et al., 2019; Wang et al., 2019) การตรวจวิินิิจฉััย ASF ห้้องปฏิิบััติิการทั่่�วไปใช้้วิธีี  

Real-time PCR (King et al., 2003) ส่่วนการศึึกษาระบาดวิิทยาระดัับโมเลกุุลหา genotype เพื่่�อให้้ทราบถึึงที่่�มาหรืือ

ความสััมพัันธ์์ของสายพัันธุ์์� ASFV จะวิิเคราะห์์หาลำดัับสารพัันธุุกรรมของ C-terminal end gene B646L (p72) ซึ่่�งเป็็น

ยีีนที่่�อยู่่�ส่่วนปลายโครโมโซมสามารถเกิิดการเปลี่่�ยนแปลงได้้ง่่ายจึึงจำแนกเชื้้�อได้้ทั้้�ง 24 genotypes (Mazloum et al., 

2023) 

	ภ าคตะวัันออกเฉีียงเหนืือของประเทศไทยมีีชายแดนติิดต่่อกัับประเทศเพ่ื่�อนบ้้าน กรมปศุุสััตว์์ได้้ตั้้�งด่่านกัักกัันสััตว์์

ระหว่่างประเทศจำนวน 6 แห่่ง ตามแนวชายแดนประกอบด้้วย ด่่านกัักกัันสััตว์์หนองคาย นครพนม มุุกดาหาร อุุบลราชธานีี 

ศรีีสะเกษ และสุุริินทร์์ เพื่่�อทำการตรวจสอบและเฝ้้าระวัังการเคลื่่�อนย้้ายสััตว์์หรืือซากสััตว์์รวมทั้้�งสุุกรมีีชีีวิิต ซากสุุกร และ

ผลิติภัณัฑ์ท์ี่่�อาจมีีการลัักลอบนำเข้้ามาในประเทศไทย หากมีกีารตรวจพบจะทำการตรวจยึึดและทำลาย เพ่ื่�อป้อ้งกันัการแพร่่

ระบาดของโรค พร้้อมส่่งตััวอย่่างตรวจทางห้้องปฏิิบััติิการเพ่ื่�อยืืนยัันการปนเป้ื้�อน ASFV หากมีีการเล็็ดลอดเข้้าประเทศ 

เพื่่�อนำมาสำหรัับปรุุงอาหารและนำเศษอาหารที่่�ไม่่ผ่่านการต้้มให้้สุุกไปเลี้้�ยงสุุกร เมื่่�อสุุกรกิินเศษอาหารที่่�มีี ASFV จะทำให้้

สุุกรป่่วยและเกิิดการระบาด ASF ได้้ ซึ่่�งการลัักลอบเคล่ื่�อนย้้ายสุุกร หรืือซากสุุกรรวมถึึงผลิิตภััณฑ์์สุุกรอย่่างผิิดกฎหมาย  

นัับเป็็นปััจจััยเสี่่�ยงที่่�สำคััญในการแพร่่กระจายของโรค โดยเฉพาะการแพร่่กระจายข้้ามพรมแดนระหว่างประเทศ 

(Songkasupa et al., 2020)  

	ปั จัจุบุันัได้้มีกีารนำระบาดวิทิยาระดับัโมเลกุลุ หรืือการวิเิคราะห์ข์้้อมููลในระดับัสารพันัธุกุรรมเพื่่�อหาสาเหตุกุารระบาด

ของโรค ASF ในพื้้�นที่่�ภาคตะวัันออก และภาคอื่่�น ๆ ของประเทศไทย ให้้ทราบถึึงที่่�มาหรืือความสััมพัันธ์์ของ ASFV 

(Songkasupa et al., 2020; จิิระวุุฒิิ, 2565) สำหรัับการศึึกษาครั้้�งนี้้�มีีวััตถุุประสงค์์เพื่่�อศึึกษาระบาดวิิทยาระดัับโมเลกุุล

ของ ASFV จากผลิิตภััณฑ์์สุุกรที่่�ตรวจยึึดได้้จากด่่านกัักกัันสััตว์์ระหว่่างประเทศในภาคตะวัันออกเฉีียงเหนืือ ระหว่่าง 

ปีี พ.ศ. 2562-2563 สำหรัับใช้้ในการเฝ้้าระวัังและวางแผนป้้องกัันโรค ASF ในประเทศไทยที่่�อาจมีีการปนเป้ื้�อนมากัับ

ผลิิตภััณฑ์์สุุกร อีีกทั้้�งเพื่่�อเป็็นฐานข้้อมููลในการศึึกษาสารพัันธุุกรรมของ ASFV ในประเทศไทยต่่อไป

อุุปกรณ์์และวิิธีีการ

ข้้อมููลตััวอย่่างและ การวิิเคราะห์์ข้้อมููล 	  

	 รวบรวมข้้อมููลผลิติภััณฑ์ส์ุกุรจากตััวอย่่างที่่�ให้้ผลบวกต่่อ ASFV ด้้วยวิธี ีReal-time PCR ที่่�ตรวจยึึดได้้ทั้้�งหมด  จำนวน 

2,694 ตััวอย่่าง เป็็นผลิิตภััณฑ์์สุุกรในท้้องถิ่่�นนำเข้้ามาจากประเทศที่่�มีีชายแดนติิดกัับประเทศไทย ผ่่านด่่านกัักกัันสััตว์์ 

ระหว่างประเทศในภาคตะวัันออกเฉีียงเหนืือ 6 แห่ง่ คืือ ด่า่นกัักกัันสัตัว์ห์นองคาย นครพนม มุกุดาหาร อุบุลราชธานีี ศรีสีะเกษ 

และสุุริินทร์์ ในระหว่่างปีี พ.ศ. 2562–2563 นำข้้อมููลจำนวนตััวอย่่างผลิิตภััณฑ์์สุุกรที่่�พบสารพัันธุุกรรม ASFV จำแนกตาม 

ด่่านกัักกัันสััตว์์ระหว่างประเทศมาวิิเคราะห์์และรายงานผลในรููปแบบของสถิติิเชิิงพรรณนา โดยคำนวนหาค่่าร้้อยละของ
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ผลิิตภััณฑ์์สุุกรที่่�ตรวจพบสารพัันธุุกรรม ASFV จากด่่านกัักกัันสััตว์์ระหว่่างประเทศ ด้้วยสถิิติิไค-สแควร์์ (χ2) ที่่�ระดัับ 

ความเชื่่�อมั่่�น 95% โดยใช้้โปรแกรม SAS version 9.1 (SAS, 2004) และวิิเคราะห์์ในรููปแบบของสถิิติิเชิิงอนุุมาน ด้้วยวิิธีี 

Univariable analysis โดยใช้้ โปรแกรม R and Epicalc (Virasakdi, 2012)

การคััดเลืือกตััวอย่่างเพื่่�อหาลำดัับสารพัันธุุกรรม

	คั ัดเลืือกตััวอย่่างที่่�ตรวจพบสารพัันธุุกรรมของ ASFV ด้้วยวิิธีี Real-time PCR (King et al., 2003) และ 

มีีค่่า Threshold cycle (Ct) ต่่ำกว่่า 30 จำนวน 20 ตััวอย่่าง นำมาวิิเคราะห์์ลำดัับสารพัันธุุกรรม โดยสุ่่�มตััวอย่่างด้้วย 

วิิธีี Stratified random sampling แบ่่งเป็็น 2 กลุ่่�มตััวแทนภาคตะวัันออกเฉีียงเหนืือตอนบนและตอนล่่างที่่�เป็็นตััวอย่่าง

จากด่่านฝั่่�งสาธารณรัฐประชาธิิปไตยประชาชนลาวและกััมพููชาอย่่างละครึ่่�ง และแบ่่งกลุ่่�มผลิิตภััณฑ์์ที่่�ต่่างชนิิดกัันให้้มี ี

ความหลากหลายจากนั้้�นสุ่่�มตััวอย่่าง  

การสกััดและเพิ่่�มปริิมาณสารพัันธุุกรรม

	 สกััดตััวอย่่างสารพัันธุุกรรม DNA ของ ASFV ด้้วยชุุดสกััดสำเร็็จรููป E.Z.N.A.® DNA/RNA Isolation Kit (OMEGA®, 

USA) ดำเนิินการตามที่่�ผู้้�ผลิิตแนะนำ เพิ่่�มปริิมาณสารพัันธุุกรรมด้้วยวิิธีี PCR ตามการศึึกษาของ Bastos et al. (2003)  

โดยใช้้ไพรเมอร์์ forward (5′ GGCACAAGTTCGGACATGT 3′) และ reverse (5 ′ GTACTGTAACGCAGCACAG 3’)  

โดย PCR product  ที่่�เกิิดขึ้้�นเป็็นส่่วนหนึ่่�งของยีีน  B646L (p72) มีีขนาด 478 bp  ด้้วยน้้ำยาเพิ่่�มปริิมาณสารพัันธุุกรรม 

AmpliTaq Gold™ 360 Master Mix (Thermo Fisher Scientific ®, USA)  โดยใช้้เครื่่�อง Thermal cycler (GeneAmp™ 

PCR System 9700, USA) ตามขั้้�นตอนดัังนี้้� Initial denaturation 94 องศาเซลเซีียส 15 วิินาทีี ปฏิิกิิริิยา PCR จำนวน 

35 รอบ ได้้แก่่ denaturation ที่่�อุุณหภููมิิ 94 องศาเซลเซีียส นาน 15 วิินาทีี annealing ที่่�อุุณหภููมิิ 50 องศาเซลเซีียส  

นาน 30 วิินาทีี และ extension ที่่�อุุณหภููมิิ 68 องศาเซลเซีียส นาน 1 นาทีี ตามด้้วย final extension ที่่�อุุณหภููมิิ  

68 องศาเซลเซีียส นาน 10 นาทีี ในขั้้�นตอนสุุดท้้าย จากนั้้�นตรวจดูู PCR product ด้้วย 1.5 เปอร์์เซ็็นต์์ Agarose gel 

electrophoresis โดยใช้้ Gel documentation รุ่่�น Essential V6 (Uvitec®, UK) 

การหาลำดัับสารพัันธุุกรรม 

	 นำ PCR product ทั้้�ง 20 ตััวอย่่าง ไปวิิเคราะห์์หาลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์บางส่่วนของยีีน B646L (p72) ที่่� 

คณะแพทยศาสตร์ ์มหาวิทิยาลัยัขอนแก่น่ โดยนำ PCR product ที่่�ได้้ทำให้้บริสิุทุธิ์์�ด้้วยชุดุน้ำ้ยาสำเร็จ็รููป ExoSAP-IT™ PCR 

Product Cleanup Reagent (Applied Biosystems®, USA) และนำไปตรวจหาลำดัับสารพัันธุุกรรมโดยเครื่่�อง Applied 

Biosystems 3500 Genetic Analyzers (Applied Biosystems®, USA) ด้้วยวิิธีี Sanger DNA Sequencing

กา รสร้้า งแผนภููมิิความสััมพัันธ์์เชิิงวิิวััฒนาการ (Phylogenetic tree)  

	 นำข้้อมููลลำดัับนิวคลีีโอไทด์์บางส่่วนของยีีน B646L (p72) ทั้้�ง 20 ตััวอย่่าง มาจััดเรีียงและตรวจสอบลำดัับ 

นิิวคลีีโอไทด์์ด้้วยโปรแกรม BioEdit version 7.7.1 (Hall, 1999) วิิเคราะห์์หาเปอร์์เซ็็นต์์ความเหมืือนของ 

ลำดัับนิวคลีีโอไทด์์ (% identity) จากนั้้�นเปรีียบเทีียบกัับลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ที่่�สมบููรณ์์ของ ASFV ทั้้�ง 24 genotypes  

จากฐานข้้อมููล GenBank โดยคัดัเลืือกตัวัอย่า่งลำดับันิวิคลีโีอไทด์ท์ี่่�ใช้้ในการวิเิคราะห์ต์ามการศึึกษาของ Shi et al., (2022) 

เปรีียบเทีียบความสััมพัันธ์์ระหว่างลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ที่่�ศึึกษากัับลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์จากฐานข้้อมููลด้้วยแผนภููมิ  

phylogenetic tree และวิิเคราะห์์ความสััมพัันธ์์ด้้วยวิิธีี Maximum likelihood analysis ทดสอบความเชื่่�อมั่่�นด้้วยวิิธีี 

bootstrap 1,000 ครั้้�ง ด้้วยโปรแกรม Molecular Evolutionary Genetics Analysis across Computing Platforms 

(MEGA X) version 10.2.6 (Kumar et al., 2018)
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การศึกึษาระบาดวิทิยาด้ว้ยแผนภูมูิคิวามสัมัพันัธ์เ์ชิงิวิวิัฒันาการร่ว่มกับัข้อ้มูลูพิกิัดัทางภูมูิศิาสตร์ ์(Phylogeography)

	 นำข้้อมููล Phylogenetic tree บางส่่วนของยีีน B646L (p72) ของ AFSV genotype II จากตััวอย่่างที่่�ศึึกษาและ

จากฐานข้้อมููล GenBank ที่่�ได้้ มาจััดทำ Phylogeography ร่่วมกัับข้้อมููลพิิกััดทางภููมิศาสตร์์ โดยใช้้ Package ape, 

Phytools, Mapdata ในโปรแกรม R studio (Revell, 2012) เพื่่�อแสดงพิิกััดที่่�พบตาม Phylogenetic tree 

ผลและวิิจารณ์์

การวิิเคราะห์์ข้้อมููล 

	 จากการวิิเคราะห์์ข้้อมููลพบว่ าผลิิตภััณฑ์์สุุกรที่่�ลัักลอบนำเข้้าประเทศไทยในภาคตะวัันออกเฉีียงเหนืือระหว่าง 

ปีี พ.ศ. 2562-2563 ถููกตรวจยึึดได้้โดยด่่า นกัักกัันสััตว์์ระหว่่างประเทศทั้้�ง 6 แห่่ง มีีจำนวนที่่�ตรวจยึึดจากด่่านแต่่ละแห่่ง 

อยู่่�ระหว่าง 420-498 ตััวอย่่าง รวมทั้้�งหมดจำนวน 2,694 ตััวอย่่าง (ตารางที่่� 1)  โดยตรวจพบสารพัันธุุกรรมของ ASFV  

ด้้วยวิิธีี Real-time PCR ในผลิิตภััณฑ์์สุุกร 170 ตััวอย่่าง จากด่่านกัักกัันสััตว์์ระหว่่างประเทศ 4 แห่่ง คิิดเป็็นร้้อยละ 6.31 

(170/2,694) ซึ่่�งด่่านกัักกัันสััตว์์สุุริินทร์์พบมากที่่�สุุดร้้อยละ 21.55 (103/478) อุุบลราชธานีีพบร้้อยละ 10.91 (48/440) 

มุุกดาหารพบร้้อยละ 3.06 (13/425) และศรีสะเกษพบน้้อยที่่�สุุด ร้้อยละ 1.43 (6/420)  ส่่วนหนองคายและนครพนม 

ไม่่พบสารพัันธุุกรรมในตััวอย่่าง นอกจากนี้้� เม่ื่�อทำการวิิเคราะห์์หาความสััมพัันธ์์ระหว่างปััจจััยและการตรวจพบ ASFV  

เพื่่�อเปรีียบเทีียบจำนวนตััวอย่่างที่่�ตรวจยึึดได้้จากด่่านกัักกัันสััตว์์แต่่ละแห่่งที่่�ตรวจพบสารพัันธุุกรรม ASFV ด้้วย 

ค่่า odds ratio, 95% CI และ p-value (ตารางที่่� 2) พบว่่าผลิิตภััณฑ์์สุุกรที่่�ตรวจยึึดจากด่่านกัักกัันสััตว์์สุุริินทร์์ และ 

อุุบลราชธานีี มีีโอกาสพบ ASFV ได้้มากกว่่าด่่านกัักกัันสััตว์์ศรีีสะเกษ ถึึง 18.95 และ 8.45 เท่่าตามลำดัับ ส่่วน 

ด่่านกัักกัันสััตว์์มุุกดาหารมีีโอกาสพบ ASFV ไม่่แตกต่่างจากด่่านศรีีสะเกษ (p>0.05)

	 เป็็นที่่�น่่าสัังเกตว่่าที่่�ตั้้�งของด่่านกัักกัันสััตว์์ระหว่างประเทศทั้้�ง 6 แห่่ง (รููปที่่� 1) เป็็นช่่องทางที่่�สามารถเช่ื่�อมไปยััง 

พื้้�นที่่�ที่่�มีีเกิิดการระบาดของ ASF ในประเทศกัมพููชา เวีียดนาม และประเทศอื่�น ๆ ในเอเชีียตะวัันออกเฉีียงใต้้  

(Woonwong et al., 2020; Shao et al., 2022) ในช่่วงเวลาที่่�ศึึกษาเจ้้าหน้้าที่่�ด่่านกัักกัันสััตว์์ระหว่่างประเทศตรวจยึึด

ผลิิตภััณฑ์์สุุกรได้้จำนวนมาก ประกอบกัับประเทศเพื่่�อนบ้้านเกิิดการระบาดของโรค ASF มีีสุุกรป่่วยและตายจำนวนมาก 

(FAO, 2023) ซึ่่�งมีคีวามเป็น็ไปได้้ว่า่อาจมีกีารนำเนื้้�อสุกุรมาแปรรููปเป็น็อาหารเพื่่�อบริโิภค แจกจ่า่ยเป็น็ของฝากหรืือจำหน่า่ย 

และนำผ่่านด่่านเข้้ามาในประเทศไทย ทั้้�งนี้้�คาดว่่าช่่องทางผ่่านด่่านกัักกัันสััตว์์สุุริินทร์์ และอุุบลราชธานีี เป็็นช่่องทาง 

ที่่�ผ่่านเข้้าออกของประชาชนทั้้�งสองประเทศสะดวกและมีีการค้้าขายข้้ามไปมาอยู่่�ประจำจึึงมีีโอกาสพบ ASFV ในผลิิตภััณฑ์์

สุุกรมากกว่่าด่่านอื่่�น ๆ

	 การตรวจพบสารพัันธุุกรรมของ  ASFV จากผลิิตภััณฑ์์สุุกรแปรรููปที่่�ลัักลอบนำเข้้าประเทศสอดคล้้องกัับการศึึกษา 

ที่่�สาธารณรััฐประชาชนจีีน (ไต้้หวััน) (Wang et al., 2019) และประเทศไทย (Songkasupa et al., 2020; จิิระวุุฒิิ, 2565) 

นอกจากนี้้� ในการศึึกษาของ McKercher et al., (1978) พบว่่า ASFV ที่่�ปนเปื้้�อนในผลิิตภััณฑ์์สุุกร เช่่น ไส้้กรอก   

มีคีวามสามารถในการเพิ่่�มจำนวนและก่่อโรคได้้ สอดคล้้องกัับการระบาด ASF ครั้้�งแรกในประเทศจีนีซึ่่�งมีีความเป็็นไปได้้สููงว่่า 

มีีสาเหตุจากการลัักลอบนำเนื้้�อหรืือผลิิตภััณฑ์์สุุกรเข้้าประเทศแล้้วนำเศษอาหารที่่�มีี ASFV จากร้้านอาหารหรืือห้้องครััว 

มาเลี้้�ยงสุุกรในฟาร์์มเกษตรกรรายย่่อย (Li and Tian, 2018) และเหตุุการณ์์เกิิด ASF ที่่�แพร่่กระจายจากแองโกลาไปยััง

โปรตุุเกส ในปีี พ.ศ. 2500 และ พ.ศ. 2502 ซึ่่�งสาเหตุุอาจเกิิดจากการใช้้เศษอาหารที่่�มีี ASFV เลี้้�ยงสุุกร (Wilkinson, 1989) 

ที่่�สำคััญคืือสามารถตรวจพบ ASFV ในซาลามิิ หมููสามชั้้�น และเนื้้�อซี่่�โครง จากการบ่่มเป็็นเวลานานที่่�สุุด 18, 60 และ 83 วััน 

ตามลำดัับ (Petrini et al., 2019)  ทั้้�งนี้้� สำนักัตรวจสอบและกัักกันัพืืชและสััตว์ ์สาธารณรัฐประชาชนจีีน (ไต้้หวัน) มีรีายงาน

ตรวจพบ ASFV ในไส้้กรอกจากนัักท่อ่งเที่่�ยวที่่�มาจากประเทศจีน ทำให้้รัฐบาลเข้้มงวดในการเฝ้า้ระวังัและตรวจยึึดผลิติภััณฑ์์

ที่่�นัักท่่องเที่่�ยวนำเข้้ามา (Wang et al., 2019) ดัังนั้้�นประเทศไทยจึึงต้้องมีีความเข้้มงวดบริิเวณจุุดผ่่านแดน 

ในการตรวจและเฝ้้าระวัังไม่่ให้้มีีการนำผลิิตภััณฑ์์สุุกร เนื้้�อสุุกร และสุุกรมีีชีีวิิตเข้้ามาภายในประเทศเพื่่�อป้้องกััน ASF และ 

ดำเนิินการตามแผนเตรีียมความพร้้อมรัับมืือ ASF ในประเทศไทยอย่่างรััดกุุม
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ตารางที่่� 1 จำนวนผลิิตภััณฑ์์จากสุุกรที่่�ถููกตรวจยึึดและร้้อยละของตััวอย่่างที่่�ตรวจพบสารพัันธุุกรรมของ ASFV จากด่่านกัักกัันสััตว์์ระหว่่าง

ประเทศในภาคตะวัันออกเฉีียงเหนืือ ระหว่่างปีี 2562-2563

ด่านกักกันสัตว์
จำ�นวนส่งตรวจ

(ตัวอย่าง)
จำ�นวนที่ตรวจพบ

(ตัวอย่าง)

ร้อยละ

จำ�นวนที่ตรวจพบ/จำ�นวน
ตัวอย่างทั้งหมด

จำ�นวนที่ตรวจพบแต่ละด่าน/
จำ�นวนที่ตรวจพบทั้งหมด

สุรินทร์ 478 103 21.55 60.59
อุบลราชธานี 440 48 10.91 28.24
มุกดาหาร 425 13 3.06 7.65
ศรีสะเกษ 420 6 1.43 3.53
นครพนม 433 0 0.00 0.00
หนองคาย 498 0 0.00 0.00

    รวม 2,694 170 6.31 100

ด่านกักกันสัตว์
ตรวจพบ ASFV 

(ตัวอย่าง)
ตรวจไม่พบ ASFV 

(ตัวอย่าง)
รวม 

(ตัวอย่าง)
odds ratio* 95% CI** p-value

ศรีสะเกษ (reference) 6 414 420
สุรินทร์ 103 375 478 18.95 8.23-43.66 <0.001
อุบลราชธานี 48 392 440 8.45 3.58-19.96 <0.001
มุกดาหาร 13 412 425 2.34 0.89-6.16 0.084

ตารางที่่� 2 ตารางแสดงความสััมพัันธ์์ ของการตรวจพบสารพัันธุุกรรมของ ASFV ในผลิิตภััณฑ์์จากสุุกรจากด่่านกัักกัันสััตว์์ระหว่่างประเทศ  

ในภาคตะวัันออกเฉีียงเหนืือ

หมายเหตุุ: * ในการวิิเคราะห์์ค่่า odds ratio ใช้้เฉพาะข้้อมููลจากด่่านกัักกัันสััตว์์ที่่�ตรวจพบ ASFV ประกอบด้้วย ด่่านกัักกัันสััตว์์ศรีีสะเกษ เปรีียบเทีียบกัับ

ด่่านกัักกัันสััตว์์สุุริินทร์์ อุุบลราชธานีี และมุุกดาหาร

	    ** CI, confidence interval; ที่่�ระดัับความเชื่่�อมั่่�นร้้อยละ 95 (p≤0.05)

รููปที่่� 1 แผนที่่�แสดงที่่�ตั้้�งด่่านกัักกัันสััตว์์ระหว่่างประเทศในภาคตะวัันออกเฉีียงเหนืือ และร้้อยละการตรวจพบ ASFV ที่่�ถููกตรวจยึึดจากการลัักลอบ 

นำเข้้าประเทศ ระหว่่างปีี 2562-2563
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	ผล การสุ่่�มตััวอย่่างผลิิตภััณฑ์์สุุกรที่่�ตรวจพบสารพัันธุุกรรมของ ASFV ด้้วยวิิธีี Real-time PCR เพื่่�อนำไปวิิเคราะห์์

หาลำดัับนิวคลีีโอไทด์์ จำนวน 20 ตััวอย่่าง ซึ่่�งเป็็นผลิิตภััณฑ์์สุุกรในท้้องถิ่่�นที่่�นำเข้้ามาจากประเทศที่่�มีีชายแดนติิดกัับ

ประเทศไทยและตรวจยึึดได้้จากด่่านกัักกัันสััตว์์ทั้้�ง 4 แห่่ง ประกอบด้้วยผลิิตภััณฑ์์หมููร้้าจ ำนวน 5 ตััวอย่่าง กุุนเชีียงจำนวน 

3 ตััวอย่่าง หมููแดดเดีียวจำนวน 4 ตััวอย่่าง แหนมหมููจำนวน 4 ตััวอย่่าง ไส้้กรอกจำนวน 2 ตััวอย่่าง และหมููยอจำนวน 2 

ตััวอย่่าง (ตารางที่่� 3)

การหาลำดัับสารพัันธุุกรรมและสร้้างแผนภููมิิความสััมพัันธ์์เชิิงวิิวััฒนาการ (Phylogenetic tree)

	ข้้ อมููลการวิิเคราะห์์ลำดัับสารพัันธุุกรรมบางส่่วนของยีีน B646L (p72)  จาก  ASFV ในผลิิตภััณฑ์์สุุกรทั้้�ง 20 ตััวอย่่าง

เมื่่�อเปรีียบเทีียบกัับข้้อมููลสารพัันธุุกรรมของ ASFV ใน GenBank พบว่าตััวอย่่างที่่�ศึึกษาทั้้�งหมดจััดอยู่่�ใน  genotype II  

และมีีเปอร์์เซ็็นต์์ความเหมืือนกัันของลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ 100% เมื่่�อนำไปเปรีียบเทีียบกัับลำดัับสารพัันธุุกรรมบางส่่วน 

ของยีีน B646L (p72) จาก ASFV ประเทศอื่่�น ๆ ในฐานข้้อมููล GenBank โดยการสร้้าง Phylogenetic tree (รููปที่่� 2)  

พบว่่ามีีความเหมืือนกัับ ASFV ที่่�ระบาดในประเทศจีน  (MH722357) ประเทศโมซััมบิิก (KY353981) ประเทศจอร์์เจีียร์์ 

(AM999764) ประเทศมาลาวีี (JX294724) ประเทศยููเครน (JX857521) และประเทศโปแลนด์์ (KJ627217) โดยมี เปอร์เ์ซ็น็ต์์

ความเหมืือนของลำดัับนิวิคลีีโอไทด์์ 100 % ซึ่่�งสอดคล้้องกัับการศึึกษาของ Songkasupa et al., (2020) และ จิริะวุุฒิ ิ(2565) 

ที่่�พบ genotype II เช่่นกััน ส่่วน genotype อื่่�น ๆ เช่่น  genotype I, III, IV, V, และ XXIII พบว่่าเปอร์์เซ็็นต์์ความเหมืือน 

ของลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ลดลง คืือ 98.90%,  98.10%, 98.10%, 97.90%, 95.00% ตามลำดัับ และจากฐานข้้อมููล ASFV  

ใน GenBank พบการระบาดของ ASF นอกทวีปีแอฟริกิา เฉพาะ genotype I และ genotype II เท่่านั้้�น โดย genotype I  

เคยระบาดและสร้้างความเสีียหายต่่ออุุตสาหกรรมการผลิิตสุุกรในทวีีปยุุโรป ส่่วน genotype II เคยระบาดอย่่างหนัก 

ทั่่�วยุโุรปกลางและตะวันัออกเกืือบ 20 ประเทศ และในปี ี2561 เริ่่�มระบาดที่่�ประเทศจีนี ต่อ่มาในปี ี2562 ระบาดที่่�มองโกเลียี 

เวีียดนาม กััมพููชา ฮ่่องกง เกาหลีี ลาว ฟิิลิิปปิินส์์ เมีียนมาร์์ ติิมอร์์-เลสเต และอิินโดนีีเซีีย ในปีี 2563 ระบาดที่่�ปาปััวนิิวกิินีี

และอิินเดีีย (Woonwong et al., 2020) และพบการระบาดข้้ามไปทวีีปอเมริิกาใต้้ในประเทศสาธารณรััฐโดมิินิิกัันและเฮติิ 

(Vincent, 2023) 

ด่านกักกันสัตว์ ผลิตภัณฑ์ จำ�นวน 
(ตัวอย่าง)

หมายเลขตัวอย่าง

มุกดาหาร กุนเชียง 2 THA/Muk1-2019, THA/Muk2-2020

แหนมหมู 2 THA/Muk3-2019, THA/Muk4-2020

หมูร้า 2 THA/Muk5-2019, THA/Muk6-2020

หมูแดดเดียว 2 THA/Muk7-2019, THA/Muk8-2020

หมูยอ 1 THA/Muk9-2020

ไส้กรอก 1 THA/Muk10-2020

อุบลราชธานี แหนมหมู 2 THA/Ubon1-2019, THA/Ubon2-2020

หมูยอ 1 THA/Ubon3-2020

กุนเชียง 1 THA/Ubon4-2020

สุรินทร์ หมูร้า 2 THA/Surin1-2019, THA/Surin2-2020

หมูแดดเดียว 1 THA/Surin3-2020

ศรีสะเกษ ไส้กรอก 1 THA/Sisaket1-2019

หมูร้า 1 THA/Sisaket2-2020

หมูแดดเดียว 1 THA/Sisaket3-2020

         รวม 20

ตารางที่่� 3 ชนิิดของตััวอย่่างผลิิตภััณฑ์์สุุกรในท้้องถิ่่�นนำเข้้ามาจากประเทศที่่�มีีชายแดนติิดกัับประเทศไทยจากการตรวจยึึดของด่่านกัักกัันสััตว์์

ในภาคตะวัันออกเฉีียงเหนืือที่่�ใช้้ในการวิิเคราะห์์ลำดัับสารพัันธุุกรรมของ ASFV
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รููปที่่� 2 P hylogenetic tree บางส่่วนของยีีน B646L (p72) ของ ASFV จากผลิิตภััณฑ์์ที่่�ตรวจยึึดได้้ 20 ตััวอย่่าง (•) เปรีียบเทีียบกัับ ASFV  

genotype I-XXIV ด้้วยวิิธีี Maximum Likelihood Analysis (ML) โดยตััวอย่่างในการศึึกษาครั้้�งนี้้� จััดอยู่่�ใน genotype II (90% bootstrap of 1,000 

re-sampling replicates)
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การศึกึษาระบาดวิทิยาด้ว้ยแผนภูมูิคิวามสัมัพันัธ์เ์ชิงิวิวิัฒันาการร่ว่มกับัข้อ้มูลูพิกิัดัทางภูมูิศิาสตร์ ์(Phylogeography)

	  จากผลการหาลำดัับสารพัันธุุกรรมและการวิิเคราะห์์ Phylogenetic tree ทำการเลืือกตััวอย่่าง THA/Surin1-2019 

และ THA/Ubon3-2020 ซึ่่�งเป็็นตััวแทนจากตััวอย่่างผลิิตภััณฑ์์สุุกรในปีี 2562 และ 2563 ตามลำดัับ มาสร้้าง 

Phylogeography เพ่ื่�อแสดงถึึงการกระจายตััวทางภููมิศาสตร์์บางส่่วนของยีีน B646L (p72) ของ ASFV genotype II  

ที่่�พบจากการศึึกษานี้้� เปรีียบเทีียบกัับ ASFV ที่่�เคยระบาดที่่�ประเทศโมซััมบิิก (KY353981) ในปีี 2549, ประเทศจอร์์เจีียร์์ 

(AM999764) ในปีี 2550, ประเทศมาลาวีี (JX294724) ในปีี 2554, ประเทศยููเครน (JX857521) ในปีี 2555, ประเทศ

โปแลนด์์ (KJ627217) ในปีี 2557 และประเทศจีีน (MH722357) ในปีี 2561 (รููปที่่� 3) ซึ่่�งสัังเกตได้้ว่่า ASFV genotype II 

ระบาดในทวีีปแอฟริิกา (KY353981) และเข้้าสู่่�ทวีีปยุุโรป (AM999764) ในปีี 2550 เนื่่�องจากทวีีปยุุโรปมีีพื้้�นที่่� 

กว้้างใหญ่่มากจึึงใช้้เวลาประมาณ 2-4 ปีีกว่่าจะพบการระบาดขึ้้�นในประเทศข้้างเคีียง และประมาณ 4 ปีีต่่อมาพบ 

การระบาดในทวีีปเอเชีียที่่�ประเทศจีีน (MH722357) และในประเทศไทยจึึงมีีตรวจพบสารพัันธุุกรรม ASFV จากผลิิตภััณฑ์์

สุกุรที่่�ลักัลอบนำเข้้ามาจากประเทศเพื่่�อนบ้้าน (Songkasupa et al., 2020) ดังันั้้�นเมื่่�อวิเิคราะห์ก์ารกระจายตัวัทางภููมิศิาสตร์์

ของ ASFV genotype II แล้้ว พบว่่าประเทศไทยและประเทศอื่่�น ๆ ในเอเชีียตะวัันออกเฉีียงใต้้มีีโอกาสเกิิดการระบาดขึ้้�น

ได้้ง่าย เนื่่�องจากลักัษณะภููมิปิระเทศมีพีื้้�นที่่�ติิดต่อ่ถึึงกันัและเป็น็ประเทศขนาดเล็ก็ ประชาชนเดินิทางไปมาหาสู่่�กันัเป็น็ประจำ 

อีีกทั้้�งมีีการเคลื่่�อนย้้ายของนัักท่่องเที่่�ยวที่่�มัักจะนำอาหารแปรรููปหรืือผลิิตภััณฑ์์จากสุุกรติิดสััมภาระไปด้้วย และที่่�สำคััญ 

ASFV สามารถติิดต่่อได้้จากสุุกรมีีชีีวิิต สิ่่�งคััดหลั่่�งจากสุุกร เนื้้�อสุุกร และผลิิตภััณฑ์์สุุกร และ ASFV genotype II สร้้าง 

ความรุุนแรง ทั้้�งอาการ และรอยโรค และทำให้้สุุกรตายได้้ 100% (Zhou et al., 2023) ดัังนั้้�นการค้้นหาและตรวจสอบ 

สารพัันธุุกรรม ASFV ในตััวอย่่างผลิิตภััณฑ์์สุุกรจากด่่านกัักกัันสััตว์์ระหว่่างประเทศมีีความสำคััญอย่่างยิ่่�งที่่�จะทำให้้สามารถ

ตรวจจัับตััวอย่่างผลิิตภััณฑ์์สุุกรที่่�ปนเปื้้�อนเชื้้�อดัังกล่่าวได้้อย่่างมีีประสิิทธิิภาพและสามารถช่่วยให้้เข้้าใจสายพัันธุ์์�ของ ASFV 

ได้้ดีียิ่่�งขึ้้�น การทราบ genotype ของเชื้้�อ ASF ที่่�พบทำให้้สามารถค้้นหาข้้อมููลการระบาด ความรุุนแรง เทคนิิควิิธีีตรวจ 

ที่่�เหมาะสมเพื่่�อเตรีียมความพร้้อมให้้กัับเจ้้าหน้้าที่่� สำหรัับวางแนวทางในการป้้องกััน ควบคุุมโรค ประกอบการเฝ้้าระวัังโรค

ในประเทศให้้มีีประสิิทธิิภาพมากขึ้้�น

รููปที่่� 3  P hylogeography แสดงการกระจายตััวทางภููมิศาสตร์์บางส่่วนของยีีน B646L (p72) ของ ASFV จากผลิิตภััณฑ์์สุุกรที่่�ตรวจยึึดจาก 

ด่่านกัักกัันสััตว์์สุุริินทร์์ (THA/Surin1-2019) และอุุบลราชธานีี (THA/Ubon3-2020) เปรีียบเทีียบกัับข้้อมููลสารพัันธุุกรรมของ ASFV ใน GenBank  

โดยจััดอยู่่�ใน genotype II (จุุดสีีแดง) 
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สรุุปและข้้อเสนอแนะ

	 การศึึกษาครั้้�งนี้้� ตรวจพบสารพัันธุุกรรมของ ASFV จากตััวอย่่างผลิิตภััณฑ์์สุุกร ที่่�ตรวจยึึดได้้จากด่่านกัักกัันสััตว์์

ระหว่างประเทศในพื้้�นที่่�ภาคตะวัันออกเฉีียงเหนืือ 4 แห่่ง และจากการศึึกษาลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์โดยอาศััยบางส่่วน 

ของยีีน B646L (p72) พบว่่าเป็็น ASFV genotype II ที่่�มีีลัักษณะทางพัันธุุกรรมใกล้้ชิิดกัับเชื้้�อที่่�ระบาดในประเทศจีน 

และประเทศอื่่�นในทวีีปแอฟริิกาและยุุโรป ข้้อมููลระบาดวิิทยาระดัับโมเลกุุลของ ASF จากการศึึกษาในครั้้�งนี้้�ยืืนยัันว่่า ASFV 

สามารถปนเปื้้�อนในผลิิตภััณฑ์์สุุกรได้้ ดัังนั้้�นการเฝ้้าระวัังทางห้้องปฏิิบััติิการจึึงมีีบทบาทสำคััญในการติิดตามการระบาด 

ของโรคและติิดตามการแพร่่ระบาดของเชื้้�อไวรััสตามชายแดนหรืือจุุดตรวจผ่่านแดนระหว่างประเทศ การศึึกษานี้้� 

เป็็นการศึึกษาหา genotype ของ ASFV เท่่านั้้�น หากต้้องการศึึกษาการเปลี่่�ยนแปลงสายวิิวััฒนาการในลำดัับจีีโนม 

ควรทำ Whole genome sequencing และควรทำการศึึกษาอย่่างต่่อเนื่่�อง 

	

กิิตติิกรรมประกาศ
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สััตวแพทย์์ภาคตะวัันออกเฉีียงเหนืือตอนล่่างที่่�ตรวจวิิเคราะห์์ ASFV ในผลิิตภััณฑ์์ ขอบคุณนายสััตวแพทย์์บพิิธ ปุุยะติิ  

นายสััตวแพทย์์ชำนาญการพิิเศษ สำนัักงานปศุุสััตว์์จัังหวััดบุุรีีรััมย์์ ที่่�ให้้ความอนุุเคราะห์์สร้้าง Phylogenetic tree  

และจัดัทำ Phylogeography ร่ว่มกับัข้้อมููลพิกิัดัทางภููมิศิาสตร์ใ์นการศึึกษาครั้้�งนี้้� และขอบคุณุสัตัวแพทย์ห์ญิงิ ดร.อรพรรณ 

อาจคำภา นายสััตวแพทย์์ชำนาญการพิิเศษ สำนัักงานปศุุสััตวเขต 4 ที่่�ให้้คำแนะนำในการเขีียนและวิิเคราะห์์ข้้อมููลสถิิติิ
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