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	 ปััจจุุบัันเกษตรกรต้้องเผชิิญกัับความท้้าทายมากมาย ตั้้ �งแต่่

โรคระบาดสััตว์์ที่่�แพร่่กระจายรวดเร็็ว ปััญหาเชื้้�อดื้้�อยาจากการใช้้

ยาปฏิิชีีวนะมากเกิินความจำเป็็นหรืือไม่่เหมาะสม ไปจนถึึงความ

ต้้องการด้้านความปลอดภััยของอาหารจากผู้้�บริิโภค การแก้้ปััญหา

เหล่่านี้้�ด้้วยวิิธีีการตรวจเชื้้�อก่่อโรคแบบเดิิมเพีียงอย่่างเดีียวอาจไม่่

เพีียงพอต่่อการให้้ข้้อมููลเชิิงลึึกที่่�ช่่วยแก้้ปััญหาได้้ตรงจุุด

	 Whole Genome Sequencing (WGS) หรืือ เทคโนโลยีี

ถอด	รหััสพันธุุกรรมทั้้�งจีีโนม คืื อ วิ ธีีการอ่่านลำดัับเบสของ 

สารพัันธุุกรรมทั้้�งหมดของสิ่่�งมีีชีีวิิตรวมถึึงเชื้้�อก่่อโรค ท ำให้้เราได้้

ข้้อมููลละเอีียดกว่่าที่่�เคยมีี  และสามารถใช้้ข้้อมููลนี้้�เพื่่�อแก้้ปััญหา

เชิิงลึึกในด้้านสุุขภาพสััตว์์และความปลอดภััยด้้านอาหารได้้อย่่างมีี

ประสิิทธิิภาพ

ทำำ�ไมข้อ้มููลพัันธุกุรรมจึงึสำำ�คัญัต่อ่ฟาร์มปศุสุัตัว์?์

WGS ช่่วยอะไรได้้บ้้าง?

	 	การจำแนกสายพัันธุ์์�เชื้้�ออย่่างละเอีียด (strain typing)  

สามารถบอกได้้ว่่าเชื้้�อท่ี่�ก่่อโรคในฟาร์์มเป็็นสายพัันธุ์์�เดีียวกัันกัับ

ที่่�ระบาดในพื้้�นที่่�อื่่�นหรืือไม่่ หรืือเป็็นสายพัันธุ์์�ใหม่่ ท ำให้้วางแผน

ควบคุุมและป้้องกัันโรคได้้ตรงจุุดมากขึ้้�น

	 	การตรวจหายีีนดื้้�อยา (	antimicrobial resistance genes) 

WGS สามารถตรวจพบยีีนดื้้�อยาของเชื้้�อแบคทีีเรีีย เช่่น ยีีนดื้้�อยาใน

กลุ่่�ม beta-lactams ในเชื้้�อ E. coli และ Salmonella spp. ช่วยให้้การ

เลืือกใช้ย้าปฏิชิีีวนะเป็น็ไปอย่า่งเหมาะสม ลดปัญัหาเชื้้�อดื้้�อยาที่่�ส่ง่ผล 

กระทบต่่อทั้้�งคนและสััตว์์

	 	การติิดตามเส้้นทางการแพร่่ระบาด (epidemiological 

tracing) ข้อมููลรหััสพันธุุกรรมทั้้�งจีีโนมสามารถบอกเส้้นทางการแพร่่โรค 

ระหว่่างฟาร์์ม หรืือระหว่่างประเทศ ท ำให้้หน่่วยงานท่ี่�เก่ี่�ยวข้้อง

สามารถวางแผนจััดการควบคุุมโรคได้้

	 	การสนับสนุนการพััฒนาเครื่่�องมืือวิินิิจฉััยและวััคซีีน การรู้้�

ข้อ้มููลพันัธุกุรรมของเชื้้�อที่่�ก่อ่โรคในพ้ื้�นที่่�ช่ว่ยให้ส้ามารถพัฒันาวัคัซีีน 

หรืือชุุดตรวจที่่�ตรงกัับสายพัันธุ์์�ของเชื้้�อที่่�เป็็นปััญหาในประเทศ 

ทำให้้สามารถป้้องกัันโรคและตรวจหาเชื้้�อได้้อย่่างถููกต้้องแม่่นยำ  

มีีประสิิทธิิภาพสููง และลดการพึ่่�งพาการนำเข้้าจากต่่างประเทศ

ปััจจุุบัันมีีเทคโนโลยีีหลัักสองแบบที่่�ใช้้ในการ
ถอดรหััสพัันธุุกรรมทั้้�งจีีโนม (WGS):

	 1.	เทคโนโลยีี  short-read sequencing เป็็นเทคโนโลยีีที่่�มีี 

ขั้้�นตอนในการตัดัสาย DNA ของจีีโนมให้เ้ป็น็สายสั้้�น ๆ  จากนั้้�นทำการ

เพิ่่�มจำนวน แล้้วนำมาตรวจหาลำดัับเบสของ DNA ขนาด 75-300 bp 

ด้้วยเครื่่�องอััตโนมััติิ ข้้อมููลลำดัับเบสสายสั้้�นที่่�ได้้ จะนำมาวิิเคราะห์์

ด้ว้ยเทคนิคิทางชีีวสารสนเทศศาสตร์ ์(bioinformatics) 

เพื่่�อประกอบรวมข้้อมููลลำดัับเบสสายสั้้�นให้้เป็็น 

ลำดัับเบสทั้้�งจีีโนมต่่อไป ข้ อดีีของเทคโนโลยีีนี้้� คืื อ  

มีีความแม่่นยำสููงมากกว่่า 99.9% เหมาะสำหรัับ 

การเฝ้้าระวัังเชิิงลึึก ซึ่่�งได้้แก่่ เทคโนโลยีี sequencing 

by synthesis ของบริิษััท  Illumina, เทคโนโลยีี  Ion 

semiconductor sequencing ของบริิษััท  Ion  

Torrent Systems และเทคโนโลยีี  DNA nanoball 

sequencing ของบริิษััท MGI Tech 
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	 2.	เทคโนโลยีี long-read sequencing เป็น็เทคโนโลยีีที่่�สามารถ

ตรวจหาลำดับัเบสของ DNA สายยาวได้้ ตั้้�งแต่่ 1,000 bp ถึงึมากกว่า่

หนึ่่�งล้้าน bp ซึ่่ �งเป็็นข้้อดีีของเทคโนโลยีีนี้้� ช่ วยให้้ได้้ข้้อมููลบริิเวณ 

repetitive region และข้้อมููลโครงสร้างของจีีโนมท่ี่�ถููกต้้องขึ้้�น  

เหมาะกัับงานเฝ้้าระวัังเชื้้�อที่่�มีี โครงสร้้างจีีโนมซัับซ้้อนหรืือ 

ขนาดใหญ่่ ซึ่่ �งได้้แก่่ เทคโนโลยีี  nanopore ของบริษััท  Oxford 

Nanopore Technologies (ONT) ซึ่่�งสามารถอ่่านได้้ทั้้�งลำดัับเบส

ของสารพันัธุุกรรมชนิด DNA และ RNA นอกจากนี้้�เครื่่�อง sequencer 

ของ ONT ยั งมีีขนาดเล็็กสามารถทำงานได้้คล่่องตััวแม้้ในพื้้�นที่่� 

ภาคสนาม นอกจากนี้้�ยัังมีีเทคโนโลยีี single-molecule real-time 

sequencing ของบริิษััท Pacific Biosciences (PacBio) ซึ่่�งเครื่่�อง 

sequencer ของ PacBio มีีความแม่่นยำสููงกว่่า ONT แต่่มีีขนาดใหญ่่ 

และราคาสููงกว่่าเครื่่�องของ ONT มาก อย่่างไรก็็ตามเทคโนโลยีี  

long-read sequencing มีี ความแม่่นยำน้้อยกว่่าเทคโนโลยีี 

short-read sequencing หลายห้้องปฏิิบััติิการจึึงใช้้การผสมผสาน

เทคโนโลยีีทั้้�งสองเพื่่�อให้้ได้้ข้้อมููลที่่�ทั้้�งแม่่นยำและครอบคลุุม

Bioinformatics: แปลงข้้อมููลสู่่�การใช้้งานจริิง

	 ข้อ้มููลจีีโนมท่ี่�ได้้จาก WGS มีีขนาดใหญ่่และซัับซ้อน จำเป็็นต้้อง

ใช้ค้อมพิวิเตอร์ท์ี่่�ประสิทิธิภิาพสููงร่่วมกับัเทคนิิคทาง bioinformatics 

ในการวิิเคราะห์์ข้้อมููล เช่่น

	 	การตรวจสอบคุณภาพข้อ้มููลดิบิ (raw read quality control) 

ด้้วยโปรแกรม FastQC

	 	การกำจััด adapter และข้้อมููลเบสที่่�มีีคุุณภาพต่่ำ (adapter 

and low-quality base trimming) ด้้วยโปรแกรม Trimmomatic 

หรืือโปรแกรม BBDuk

	 	การสร้างลำดัับเบสทั้้�งจีีโนมท่ี่�สมบููรณ์์ โดยการประกอบข้อมููล

ลำดัับเบสขนาดต่่าง ๆ  เข้้าด้้วยกัันเป็็นจีีโนม (genome assembly) 

ด้้วยโปรแกรม SPAdes

	 	การระบุชุนิดิและตำแหน่ง่ของยีีนต่า่ง ๆ  บนจีีโนม (genome 

annotation) ด้้วยโปรแกรม Prokka

	 	การค้้นหาการกลายพัันธุ์์�สำคััญ (variant calling) 

	 	การวิเิคราะห์ว์ิวิัฒันาการและความสัมัพันัธ์ท์างพันัธุกุรรมของ

เชื้้�อจากพื้้�นที่่�ต่่าง ๆ ด้้วยแผนภููมิิต้้นไม้้ (phylogenetic tree) 

	 	การเปรีียบเทีียบกับฐานข้้อมููลสากล (database comparison) 

เช่่น ฐานข้้อมููล GenBank และ GISAID 

	 ผลลััพธ์์ที่่�ได้้จากการวิิเคราะห์์เหล่่านี้้�ช่่วยให้้วางแผนป้้องกััน

และควบคุุมโรคได้้ตรงจุุด รวมถึึงสนัับสนุุนการทำงานตามแนวคิิด  

One Health ที่่�เชื่่�อมโยงสุุขภาพสััตว์์ คน และสิ่่�งแวดล้้อม

ตััวอย่่างการใช้้ WGS ในโรคระบาดสััตว์์
Foot-and-Mouth Disease Virus (FMDV) (Forth et al., 2019)

	 โรคปากและเท้้าเปื่่�อยเป็็นโรคระบาดรุุนแรงในสััตว์์กีีบคู่่�  (โค 

สุุกร แพะ แกะ) ที่ �สร้างความเสีียหายทางเศรษฐกิิจอย่่างมาก 

WGS ได้้ถููกนำมาใช้้ในการศึึกษาระบาดวิิทยาของเชื้้�อไวรััสปากและ 

เท้้าเปื่่�อย (Foot-and-Mouth Disease Virus: FMDV) เพื่่�อให้้

ได้้ข้้อมููลท่ี่�ละเอีียดและแม่่นยำมากกว่่าการใช้้เฉพาะยีีน VP1  

ซึ่่�งครอบคลุุมเพีียง ~8% ของจีีโนม การใช้้ WGS ทำให้้สามารถ:

		  	สร้้างผัังการแพร่่เชื้้�อ (transmission tree): ระบุุความ

เชื่่�อมโยงของฟาร์ม์ที่่�ติดิเชื้้�อ และตรวจสอบได้ว้่า่เกิดิจากการแพร่เ่ชื้้�อ

ธรรมชาติิหรืือแหล่่งอื่่�น เช่่น การรั่่�วไหลของเชื้้�อจากห้้องปฏิิบััติิการ 

		  	ตรวจพบการติิดเชื้้�อท่ี่�ซ่่อนอยู่่� : ใช้้ตรวจสอบการแพร่่

กระจายเชื้้�อที่่�การสอบสวนแบบดั้้�งเดิมิไม่ส่ามารถระบุไุด้ ้เช่น่ ในการ

ระบาดปีี 2007 ในสหราชอาณาจัักร 

		  	ศึึกษาวิิวัฒันาการของเชื้้�อ: วิ เคราะห์์การกลายพัันธุ์์�และการ 

แลกเปลี่�ยนยีีนซึ่่�งมีีผลต่่อการปรับตัวของเชื้้�อและการวางแผนควบคุมโรค 

	 ข้้อมููลเชิิงลึึกเหล่่านี้้�สนับสนุนการวางมาตรการควบคุมโรค 

เชิิงรุุก เช่่น การกัักกัันสััตว์์ในฟาร์์ม การเฝ้้าระวัังโรคในสััตว์์ป่่า และ

การจัดัการเชื้้�อในพื้้�นที่่�ที่่�มีีหลายสายพันัธุ์์�หมุนุเวีียน ซึ่่�งเป็น็ประโยชน์์

ต่่อการตัดัสินิใจเชิงินโยบายและการจัดัการโรคระบาดในระดับัประเทศ

African Swine Fever Virus (ASFV) (Freimanis et al., 2016)

	 โรคอหิิวาต์์แอฟริิกาในสุุกร (African Swine Fever; ASF) เป็็น

โรครุุนแรงในสุุกรท่ี่�เกิิดจากเชื้้�อไวรััส  ASFV ซึ่่ �งมีีจีีโนมเป็็นดีีเอ็็นเอ 

สายคู่่�  (dsDNA) ขนาดใหญ่่ประมาณ 170–194 kb ประกอบด้้วย

ลำดับัเบสซ้้ำจำนวนมาก (homopolymers, repeats) และ Inverted 

Terminal Repeats (ITR) ท ำให้้การถอดรหััสพันธุุกรรมทั้้�งจีีโนม

มีีความท้้าทาย อย่่างไรก็็ตาม WGS ได้้กลายเป็็นเครื่่�องมืือสำคััญที่่�

ช่่วยให้้นัักวิิจััยสามารถถอดรหััสจีีโนมของ ASFV ได้้ละเอีียดมากขึ้้�น

	 ในยุุโรปและเอเชีีย โดยเฉพาะตั้้�งแต่่การระบาดครั้้�งใหญ่่ท่ี่� 

เริ่่�มต้้นในจอร์์เจีียปีี 2007 การใช้้ WGS พบว่่าความหลากหลายทาง

พัันธุุกรรมของไวรััสที่�ระบาดมีีค่อนข้้างต่่ำ แต่่การถอดรหััสจีีโนม 

ทั้้�งสายสามารถให้้ข้้อมููลเชิิงลึึกที่่�สำคััญ เช่่น การเปรีียบเทีียบ 

สายพัันธุ์์�  การตรวจสอบแหล่่งกำเนิิดเชื้้�อ และการติิดตามการ 

เคลื่่�อนย้้ายของไวรััสข้้ามพื้้�นที่่�หรืือข้้ามประเทศ

	 การศึึกษาในยุุโรปล่่าสุุดได้้พััฒนาขั้้�นตอนการถอดรหััสจีีโนม 

ASFV ที่่�มีีประสิิทธิิภาพสููง โดยผสานเทคนิิคการทำ target enrich-

ment กัับเทคโนโลยีีของบริิษััท Illumina และ Oxford Nanopore 

Technologies ซึ่่�งช่่วยให้้ได้้ลำดัับเบสทั้้�งจีีโนมท่ี่�สมบููรณ์์และมีีความ
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แม่่นยำสููง ตั ัวอย่่างเช่่น การปรัับปรุุงจีีโนมอ้้างอิิงสายพัันธุ์์�  ASFV 

Georgia 2007/1 ทำให้้แก้้ไขข้้อผิิดพลาดการจััดลำดัับเดิิมได้้ถึึง 71 

ตำแหน่ง่และเพิ่่�มความยาวจีีโนมอีีกเกืือบ 1 kb ที่่�บริเิวณ ITR ผลลัพัธ์์

นี้้�เป็น็จุดุอ้า้งอิงิสำคัญัสำหรับัการศึกึษาการระบาดในอนาคตและการ

เปรีียบเทีียบเชื้้�อจากภููมิิภาคต่่าง ๆ

	 จากการใช้้ WGS ในประเทศมอลโดวา สามารถถอดรหััสจีีโนม

สายพันัธุ์์� ASFV ได้ส้ำเร็จ็เป็น็ครั้้�งแรก ช่ว่ยขยายฐานข้อ้มููลพันัธุกุรรม

ของไวรััสในยุุโรปตะวัันออก ท ำให้้สามารถติิดตามการระบาดและ

เข้้าใจวิิวััฒนาการของไวรััสได้้ดีีขึ้้�น ทั้้�งยัังเอื้้�อต่่อการพััฒนาเครื่่�องมืือ

วิินิิจฉััยและวางแผนควบคุุมโรคในระดัับภููมิิภาคและนานาชาติิ

	 กล่่าวโดยสรุุป  WGS ไม่่เพีียงเป็็นเครื่่�องมืือวิิจััย แต่่ยัังเป็็น

รากฐานสำคัญัของการเฝ้า้ระวังัเชิงิจีีโนม (genomic surveillance) 

ของเชื้้�อ ASFV ที่ ่�ช่่วยสนัับสนุุนการวิิเคราะห์์ทางระบาดวิิทยา 

ในเชิงิลึึก ตั้้ �งแต่่การติดิตามการแพร่่เชื้้�อระหว่่างฟาร์์ม การตรวจจับั 

แหล่่งกำเนิิดของการระบาด ไปจนถึึงการทำความเข้้าใจการ

เปลี่่�ยนแปลงทางพัันธุุกรรมของไวรััสที่่�อาจส่่งผลต่่อการควบคุุมโรค

ในอนาคต

WGS กับัการเฝ้้าระวังัเชื้้�อดื้้�อยา (antimicrobial resistance; AMR) 

(Oniciuc et al., 2018)

     	การดื้้�อยาต้้านจุลุชีีพ (AMR) เป็็นปััญหาระดัับโลก ส่งผลกระทบ

ทั้้�งคนและสััตว์์ การตรวจวััดความไวต่่อยาต้้านจุุลชีีพแบบดั้้�งเดิิม 

เช่่น broth dilution หรืือ disk diffusion แม้้จะได้้มาตรฐาน แต่่

ไม่่สามารถบอกได้้ว่่ายีีนด้ื้�อยาใดเป็็นสาเหตุุ หรืือยีีนเหล่่านี้้�อยู่่�บน 

องค์์ประกอบทางพันัธุกุรรมที่่�สามารถแพร่่ถ่่ายทอดได้้ (เช่่น plasmid) 

หรืือไม่่ WGS แก้้ข้้อจำกััดนี้้�ได้้ โดยสามารถ

	 	ตรวจหายีีนดื้้�อยาและ mobile genetic elements

	 	เฝ้า้ระวังัและติดิตามการแพร่ก่ระจายของเชื้้�อดื้้�อยาในห่ว่งโซ่่

อาหาร

	 	ใช้้สอบสวนการระบาดได้้อย่่างละเอีียดและแม่่นยำกว่่าวิิธีี

ดั้้�งเดิิม เช่่น PFGE, MLVA, MLST

	 แม้้การใช้้ WGS ในอาหารและตััวอย่่างที่่�เกี่่�ยวข้้องกัับอาหาร 

ยัังไม่่แพร่่หลาย (มีีเพีียง 12.6% ของงานวิิจััย AMR ทั้้�งหมด) แต่่

แนวโน้้มกำลัังเพิ่่�มขึ้้�นอย่่างต่่อเนื่่�อง และหลายการศึึกษายืืนยัันว่่า 

WGS สามารถทำนายลัักษณะฟีีโนไทป์์การดื้้�อยาได้้ใกล้้เคีียงผลการ

ทดสอบจริิง

	 ดัังนั้้�น WGS เป็็นเครื่่�องมืือสำคััญในการเฝ้้าระวััง AMR ควร

ใช้้ควบคู่่�กัับวิธีีฟีโนไทป์์เพื่่�อให้้ได้้ข้้อมููลที่่�สมบููรณ์์ทั้้�งพัันธุุกรรมและ 

การแสดงออกจริิง

	 	การเฝ้้าระวัังเชิิงรุุก (active surveillance): ตรวจเชื้้�อจาก
ฟาร์์ม และสิ่่�งแวดล้้อมอย่่างต่่อเนื่่�อง

	 	Metagenomics: ตรวจหาเชื้้�อหลายชนิิดในตััวอย่่างเดีียว

	 	ฐานข้้อมููลจีีโนมท้้องถิ่่�น: เพื่่�อใช้้ติิดตามการระบาดและ

สนัับสนุุนการพััฒนาวััคซีีนและเครื่่�องมืือวิินิิจฉััย

ทิิศทางอนาคตของ WGS ในปศุุสััตว์์ไทย

สรุุป

	 WGS เป็็นเครื่่�องมืือเชิิงยุุทธศาสตร์์ท่ี่�เปลี่่�ยนแนวทางการ 

เฝ้้าระวัังโรคสััตว์์จากการเฝ้้าระวัังเชิิงรัับไปสู่่�การเฝ้้าระวัังเชิิงรุุก 

ข้้อมููลที่่�ได้้ช่่วยให้้การควบคุุมโรคในฟาร์์มมีีประสิิทธิิภาพ ลดปััญหา

เชื้้�อดื้้�อยา เพิ่่�มความมั่่�นคงด้า้นอาหาร และสร้างความเชื่่�อมั่่�นในสินิค้า้

เกษตรไทยในตลาดโลก
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