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บทคดัย่อ  สถานการณ์การตดิเชือ้ Severe acute respiratory syndrome coronavirus 2 (SARS-CoV-2) ในประเทศไทย 

ตั้งแต่พบผู้ป่วยยืนยันรายแรกซึ่งเดินทางมาจากประเทศจีน เมื่อวันที่ 8 มกราคม 2563 จนกระทั่งช่วงต้นเดือนมีนาคม 2563 

พบผู้ป่วยเพิ่มขึ้นเป็นทวีคูณ ซึ่งคาดว่าเกิดการแพร่กระจายเช้ือในแหล่งสถานบันเทิงและสนามมวยในเขตกรุงเทพมหานคร  

การศึกษานี้รายงานรหัสพันธุกรรมทั้งจีโนมของเชื้อ SARS-CoV-2 ที่แยกได้จากผู้ป่วยสัญชาติไทย 2 กลุ่ม ได้แก่ กลุ่มสถาน

บันเทิงและกลุ่มสนามมวยในประเทศไทย จากการวิเคราะห์สายสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการระดับโมเลกุลโดยใช้ข้อมูลทั้งจีโนม 

ของเชื้อไวรัส SARS-CoV-2 ที่แยกได้จากตัวอย่างผู้ป่วยพบว่า เชื้อจากทั้ง 2 แหล่งจัดอยู่ใน clade S โดยมีสายสัมพันธ์ 

ใกล้เคยีงกบัเชือ้จากเกาหลใีต้และฮ่องกงในรปูแบบ sister lineage และสายพนัธุเ์ชือ้จากประเทศสเปนและเมก็ซโิกในรปูแบบ 

basal lineage ซึ่งแตกต่างจากสายพันธุ์ของเชื้อ SARS-CoV-2 ใน clade L ที่แยกได้จากผู้ป่วยจากประเทศจีนในช่วงแรก

ของการระบาดของโรคโควดิ-19 ในประเทศไทย ผลจากการวเิคราะห์สามารถอนมุานได้ว่าเชือ้ SARS-CoV-2 จากทัง้ 2 แหล่ง

ที่พบในประเทศไทยมีลักษณะทางพันธุกรรมแตกต่างจากเชื้อต้นก�ำเนิดที่เป็นศูนย์กลางการระบาดในประเทศจีน

ค�ำส�ำคัญ: เชื้อ SARS-CoV-2, โควิด-19, สายสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ
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บทนำ�

สถานการณ์ระบาดของโรคติดต่อทางเดินหายใจจากไวรัสโคโรนา 2019 ครั้งแรกที่เมืองอู่ฮั่น มณฑลหูเป่ย 

ประเทศจีน และพบผู้ป่วยอีกหลายเมืองของประเทศจีน รวมถึงต่างประเทศ เช่น ประเทศไทย ญี่ปุ่น สหรัฐอเมริกา และ

เกาหลีใต้ เป็นต้น โดยผู้ป่วยที่พบในต่างประเทศยังมีความเชื่อมโยงกับเมืองอู่ฮั่น ประเทศจีน จากรายงานผู้ป่วยและ 

ผูเ้สยีชวีติทีเ่พิม่ข้ึน และพบในหลายพ้ืนท่ี ตลอดจนมีรายงานการตดิต่อระหว่างคนสูค่นภายในประเทศ องค์การอนามยัโลก 

ประกาศให้สถานการณ์แพร่ระบาดของเชือ้ไวรสัโคโรนา 2019 เป็นภาวะฉกุเฉินด้านสาธารณสขุระหว่างประเทศ (Public 

health Emergency of international Concern) เมื่อวันที่ 30 มกราคม 2563 และ เมื่อวันที่ 11 กุมภาพันธ์ 2563 

องค์การอนามัยโลกได้ประกาศแจ้งชื่อโรคติดเชื้อและชื่อเชื้อไวรัสสายพันธุ์ใหม่อย่างเป็นทางการ คือ โรคติดเชื้อไวรัส

โคโรนา 2019 (Coronavirus disease; COVID-19) ซึ่งเกิดจากเชื้อไวรัส severe acute respiratory syndrome 

coronavirus 2 (SARS-CoV-2)(1)

การระบาดของโรคติดเชื้อไวรัสโคโรนา 2019 มีแนวโน้มเข้าสู่ภาวะวิกฤตด้านสาธารณสุขในหลายภูมิภาค 

ของโลก นกัวจิยัท้ังในจีนและอีกหลายประเทศ รวมทัง้ประเทศไทย โดยกรมวทิยาศาสตร์การแพทย์ กระทรวงสาธารณสขุ 

ได้ถอดรหัสพันธุกรรมทั้งจีโนมของเชื้อไวรัสจากตัวอย่างผู้ป่วย 2 รายแรกที่พบในประเทศไทย และพบว่าจีโนมมีความ

คล้ายคลึงกับจีโนมของผู้ป่วยชาวจีนเมืองอู่ฮั่น ทั้งนี้ผู้ป่วย 2 ราย ไม่มีความเกี่ยวข้องกันและไม่เคยไปที่ตลาดอาหาร

ทะเลหัวหนาน ซึ่งคาดว่าเป็นแหล่งเริ่มต้นของเชื้อ จึงเป็นไปได้ว่าเชื้อ SARS-CoV-2 ได้แพร่กระจายอยู่ในเขตพื้นที่

ประเทศจีนก่อนสัปดาห์แรกของเดือนมกราคม 2563 หรือก่อนหน้า(2)

เชือ้ไวรสั SARS-CoV-2 จัดอยูใ่นจีนสัเบต้าโคโรนาไวรสั (Betacoronavirus) มขีนาด 60-140 นาโนเมตร 

หุ้มด้วยชั้นไขมัน มีสารพันธุกรรมเป็นชนิดอาร์เอ็นเอ (RNA) สายเดี่ยว แบบสายบวก (positive single-stranded 

RNA) ขนาดจีโนม 27-32 กิโลเบส (kb) ประกอบด้วยยีน ORF (open reading frame; ORF1a, ORF1ab), 

RdRp (RNA-dependent RNA polymerase gene), S (spike protein gene), E (envelope protein gene), 

M (membrane protein gene), N (nucleocapsid protein gene)(3, 4)  Roujian Lu และคณะ ได้ศึกษาระบาด

ชีววิทยาระดับโมเลกุลและจ�ำแนกเชื้อไวรัสโคโรนาด้านจีโนมิกส์ พบว่าเช้ือ SARS-CoV-2 มีความคล้ายคลึงกับเช้ือ

ไวรสั bat-derived severe acute respiratory syndrome (SARS)-like coronaviruses, bat-SL-CoVZC45 

และ bat-SL-CoVZXC21 ซึ่งเก็บตัวอย่างในเมือง Zhoushan ประเทศจีน เมื่อปี 2018 ร้อยละ 88 (identity) แต่มี

ระดับความสัมพันธ์ของวิวัฒนาการห่างจากเชื้อ SARS-CoV (79% identity) และ MERS-CoV (50% identity) 

นอกจากน้ีเมื่อวิเคราะห์ข้อมูลด้าน homology modelling พบว่าเชื้อ SARS-CoV-2 มีคุณสมบัติของโครงสร้าง 

receptor-binding domain ที่คล้ายคลึงกับเชื้อ SARS-CoV ถึงแม้จะพบว่ามีการเปลี่ยนแปลงของล�ำดับอะมิโนใน

บางต�ำแหน่ง(5, 6)  การศึกษาด้านความหลากหลายทางพันธุกรรมและวิวัฒนาการของเชื้อ SARS-CoV-2 โดย Phan 

T ได้ศึกษาข้อมูลพันธุกรรมของเชื้อ SARS-CoV-2 จ�ำนวน 86 สายพันธุ์ พบว่าในสารพันธุกรรมทั้งจีโนมของเชื้อ

ไวรัสหลายสายพันธุ์เกิดการกลายพันธุ์ของล�ำดับนิวคลีโอไทด์กว่า 93 ต�ำแหน่ง โดยส่วนใหญ่อยู่บนต�ำแหน่งของยีน 

non-structural และ structural protein  ยีน ORF1ab polyprotein และยีน spike protein ตามล�ำดับ(7)  

จากการเกดิการเปลีย่นแปลงของล�ำดับนวิคลโีอไทด์ของเชือ้ทีม่คีวามหลากหลาย GISAID ซ่ึงเป็นฐานข้อมลูสากลได้มี

การก�ำหนดรปูแบบสายพนัธุอ์อกเป็น 6 รปูแบบ (clade) โดยอาศยัพืน้ฐานของ marker mutation ดงันี ้1) clade “S” 

2) clade “L” ซ่ึงเป็นรปูแบบท่ีพบในระยะแรก จากนัน้มกีารจ�ำแนก clade “L” เป็น 3) clade “V” และ 4) clade “G” 

ในระยะต่อมามีการจ�ำแนก clade “G” เป็น 5) clade “GH” และ 6) clade “GR” เพ่ือให้สามารถติดตาม 

การเปลี่ยนแปลงของสายพันธุ์เชื้อไวรัส SARS-CoV-2 ซึ่งท�ำให้เกิดระบาดทั่วโลกได้อย่างเป็นระบบและสามารถ 

ใช้เป็นข้อมูลอ้างอิงตามระบบสากล(8)   
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การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและระบาดวิทยาของเชื้อไวรัสโคโรนา 2019 ที่พบในประเทศไทย 

จะสามารถติดตามวิวัฒนาการและการกลายพันธุ์ของเชื้อ เป็นประโยชน์ต่องานด้านการแพทย์และสาธารณสุข ทั้งด้าน 

การพัฒนาวิธีตรวจวินิจฉัยโรค และพัฒนาวัคซีนในการป้องกันและรักษาโรค COVID-19 ในอนาคตได้อย่างมี

ประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น ช่วยสนับสนุนการควบคุมและป้องกันโรค   

วัสดุและวิธีการ

การแยกเชื้อไวรัส

เตรียมตัวอย่างสารคัดหลั่ง ได้แก่  Nasopharyngeal swab และ/หรือ Throat swab ของผู้ป่วยที่เดินทาง

จากประเทศจีน กลุ่มสถานบันเทิงและกลุ่มสนามมวยจ�ำนวน 16 ตัวอย่าง ที่แช่ใน Viral Transport Media (VTM) 

โดยเขย่าตัวอย่างให้เข้ากันนาน 15 วินาที  ดูดตัวอย่างลงใส่ในหลอดขนาด 1.5 มิลลิลิตร (มล.) น�ำไปปั่นที่อุณหภูมิ 

4 ± 2 องศาเซลเซียส ( ํซ) ด้วยความเร็วรอบ 6,000 รอบต่อนาที (rpm) นาน 45 นาที เก็บส่วนใสใส่ลงในหลอดที่

เตรียมแช่ไว้ในน�้ำแข็ง 

เตรียมเซลล์เพาะเลี้ยง (Vero cell, Elabscience, USA) เล้ียงไว้ท่ีอุณหภูมิ 37 ± 1 ํซ ที่มี 5% CO
2 
 

ทีม่คีวามสมบรูณ์ อายปุระมาณ 1-2 วัน ถ่าย growth medium (Dulbecco's Modified Eagle Medium; DMEM, 

Gibco, USA) ที่มี 10% fetal bovine serum (FBS) ในขวดเลี้ยงเซลล์ทิ้ง เติม Phosphate buffer saline (PBS) 

ซึ่งปราศจาก Mg+ (PBS (-)) ที่มีส่วนผสมของ NaCl, KCl, Na
2
HPO

4
 และ KH

2
PO

4
 ปริมาตร 5 มล. ลงในขวด  

เพ่ือล้างเซลล์ให้ทั่ว จากนั้นดูดสารละลาย PBS (-) ทิ้ง และดูดตัวอย่างสารคัดหลั่งที่เตรียมไว้ประมาณ 0.5 มล.  

ใส่ลงในขวดเลี้ยงเซลล์ บ่มที่อุณหภูมิ 35 ± 2 ํซ ที่มี 5% CO
2
 นาน 1 ชั่วโมง โดยทุก 15 นาที ให้น�ำขวดเลี้ยงเซลล์ 

ออกมาจากตู ้เอยีงขวดไปมาเพือ่ให้ตวัอย่างสมัผสักบัเซลล์ทัว่ทัง้ขวดนานประมาณ 6 วนิาท ีแล้วน�ำเข้าไปบ่มในตูอ้กีคร้ัง  

เมื่อครบเวลาบ่ม 1 ชั่วโมง เติม maintenance medium (Dulbecco's Modified Eagle Medium; DMEM,  

Gibco, USA) ที่มี 2% FBS ปริมาตร 5 มล. และบ่มต่อที่อุณหภูมิ 35 ± 2 ํซ ที่มี 5% CO
2
 นาน 5-7 วัน ตรวจสอบ 

การเปลี่ยนแปลงรูปร่างของเซลล์ cytopathic effect (CPE) ทุกวัน ภายใต้กล้อง Inverted Microscope เมื่อพบ  

CPE > 3+ ของเซลล์ทั้งหมด (หมายถึง เกิดการเปลี่ยนแปลงรูปร่างของเซลล์ 75%) ให้ดูดเซลล์พร้อมกับน�้ำเลี้ยงเซลล์ 

ใส่หลอด 15 มล. แล้วน�ำไปปั่นที่อุณหภูมิ 4 ํซ ความเร็วรอบ 2,000 rpm นาน 5 นาที ดูดส่วนใสเก็บใส่หลอดส�ำหรับ 

แช่แข็ง (Cryotube) และน�ำไปตรวจยืนยันซ�้ำอีกครั้งด้วยวิธี real-time RT-PCR ก่อนน�ำเก็บที่อุณหภูมิ < -70 ํซ

การเตรียม DNA library 

สกัด RNA จากเชื้อโคโรนาไวรัส 2019 (SARS-CoV-2) ที่เพาะเลี้ยงได้ด้วยชุดสกัด Nucleospin® 

RNA Virus-kit (MACHEREY-NAGEL GmbH & Co. KG, Germany) และวัดความเข้มข้นของอาร์เอ็นเอ 

ด้วยชุดน�้ำยา QUANT-iT RNA BR Assay Kit (Thermo Fisher Scientific, USA) น�ำค่าที่วัดได้ไป 

ค�ำนวณหาความเข้มข้น RNA ที่เหมาะสมเพ่ือใช้ในการเตรียม DNA Library ด้วยชุดน�้ำยา NEBNext Ultra  

RNA Library Prep Kit for Illumina (New England Biolabs, USA) ความเข้มข้นเริ่มต้นของ dsRNA  

ส�ำหรับการเตรียม DNA library เท่ากับ 10-100 ng เมื่อเตรียมได้ DNA library แล้วตรวจสอบผลผลิต 

โดยการท�ำ 2% Agarose gel electrophoresis อ่านต�ำแหน่งช้ินส่วน DNA เปรียบเทียบกับ DNA marker  

และ First Bead/Second Bead: 0.45/0.20 positive control ขนาดของช้ินส่วน DNA ที่เหมาะสมในการท�ำ  

Library ประมาณ 300 bp วัดความเข้มข้นของ DNA Library ด้วยชุดน�้ำยา QUANT-iT DNA BR Assay kit  

(Thermo Fisher Scientific, USA) น�ำค่าที่วัดได้ไปค�ำนวณหาความเข้มข้น DNA ที่เหมาะสมเพื่อใช้ในการเตรียม

ตัวอย่างเพื่อวิเคราะห์หาล�ำดับเบสในขั้นตอนต่อไป
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การเตรียมตัวอย่างเพื่อวิเคราะห์หาล�ำดับเบสด้วยเทคนิค Next-Generation Sequencing

ปรับความเข้มข้นของตัวอย่าง DNA Library ที่เตรียมได้ในแต่ละหลอดด้วยน�้ำ Nuclease-free water 

ให้ได้ความเข้มข้นที่ 2 nM แล้วน�ำตัวอย่างทุกหลอดมาผสมกันได้ความเข้มข้น 2 nM mix solution เติม 0.2 N 

NaOH 10 ไมโครลิตร (µl) ไปยัง 2 nM mix solution 10 µl ผสมสารให้เข้ากันและบ่มที่อุณหภูมิห้อง 5 นาที  

ได้ความเข้มข้นสุดท้ายที่ 1 nM เติม HT1 Hybridization Buffer (Illumina, USA) ที่อุณหภูมิ 2-8 ํซ 980 µl  

เพื่อให้ได้ความเข้มข้นสุดท้ายที่ 20 pM ดูดสารละลายความเข้มข้น 20 pM  300 µl ไปยังหลอด 1.5 มล. ที่สะอาด 

และเติม HT1 Hybridization Buffer ที่อุณหภูมิ 2-8 ํซ 700 µl ให้ได้ความเข้มข้นสุดท้ายที่ 6 pM ดูดสารละลาย

ความเข้มข้น 6 pM ปริมาตร 600 µl ใส่ลงใน cartridges (MiSeq v2 reagent kit, 300-cycle (Illumina, USA) 

ส�ำหรับเป็นตัวอย่างวิเคราะห์หาล�ำดับพันธุกรรมด้วยเทคนิค Next Generation Sequencing (Illumina MiSeq 

platform) ต่อไป

 

การวิเคราะห์ข้อมูลทางพันธุกรรมด้วยชีวสารสนเทศ 

ข้อมูลที่ได้จากเครื่อง Miseq sequencer อยู่ในรูปของไฟล์นามสกุล R1_001.fastq และ R2_001.fastq 

น�ำไปวิเคราะห์ผลด้วยโปรแกรม CLC genomics workbench 12 (CLC bio, Aarhus, Denmark) และวิเคราะห์

จ�ำแนกกลุ่ม โดยน�ำข้อมูลล�ำดับนิวคลีโอไทด์ทั้งจีโนมของเช้ือไวรัส SARS-CoV-2 ที่แยกได้จากผู้ป่วยมาท�ำ DNA 

sequence alignments เพือ่สร้าง DNA substitution matrix โดยใช้โปรแกรม Geneious Prime version 2020.2 

(Biomatters, New Zealand) จากนั้นน�ำ DNA substitution matrix มาวิเคราะห์ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ

ระดบัโมเลกลุภายใต้อลักอรทึมึ (algorithm) ของวธิวีเิคราะห์แบบ Maximum Likelihood (ML) โดยใช้โปรแกรม 

RaxML ภายใต้ระบบ CIPRES portal(9) ในการค�ำนวณความน่าจะเป็นของข้อมูลภายใต้โมเดลทางวิวัฒนาการแบบ 

GTRGAMMA  และท�ำการทดสอบความเชือ่ม่ันของ Clade โดยวธิวีเิคราะห์ทางสถติแิบบ Bootstrapping analysis 

จ�ำนวน 1,000 ซ�้ำ 

ผล

จากการวิเคราะห์ความสัมพนัธ์เชงิวิวัฒนาการระดบัโมเลกลุของเชือ้ไวรสัทีแ่ยกได้จากตวัอย่างผูป่้วยทีเ่ดนิทาง

จากประเทศจนี กลุ่มสถานบนัเทิงและกลุม่สนามมวย โดยวธิวีเิคราะห์แบบ Maximum Likelihood ภายใต้โมเดลทาง

วิวัฒนาการแบบ Generalised time-reversible (GTR) พบว่าเชื้อไวรัสจัดแบ่งได้เป็น 2 clades ได้แก่ clade S 

พบ 10 ตัวอย่าง ประกอบด้วย กลุ่มสถานบันเทิงและกลุ่มสนามมวย และ clade L พบ 6 ตัวอย่าง ประกอบด้วยกลุ่ม 

ผู้ป่วยที่เดินทางจากประเทศจีน (ตารางที่ 1) ผลการศึกษาสามารถจ�ำแนกเชื้อไวรัสได้เป็น 2 clades ซึ่งแสดงให้เห็นถึง

ความสัมพันธ์ของเชือ้ไวรสั SARS-CoV-2 ภายในกลุม่อย่างชดัเจน ท�ำให้ทราบว่าเชือ้ไวรสัทีก่ระจายอยูใ่นประเทศไทย

ในกลุม่ผูป่้วยสถานบนัเทิงและสนามมวยมีความสมัพนัธ์กัน และมคีวามใกล้เคียงกับเช้ือไวรสั SARS-CoV-2 ในรปูแบบ  

sister lineage ที่ระบาดในเกาหลีใต้และฮ่องกง โดยมีสายพันธุ์ที่มาจากประเทศสเปนและเม็กซิโกใกล้เคียงรองลงมา 

ในรูปแบบ basal lineage ดังแสดงในภาพที่ 1 นอกจากนี้ยังพบว่าเช้ือไวรัส SARS-CoV-2 ที่แยกได้จากผู้ป่วย 

กลุ่มสถานบันเทิงและกลุ่มสนามมวยมีความแตกต่างจากจีโนมของเชื้อ SARS-CoV-2 ที่แยกได้จากผู้ป่วยที่เดินทาง

มาจากประเทศจีนในช่วงแรกของการระบาดใน clade L ซึ่งเป็นศูนย์กลางการระบาดของเชื้อในประเทศจีน  
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ภาพที่ 1	 ความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการของจีโนมของไวรัส SARS-CoV-2 โดยวิธี Maximum likelihood 

	 โดยใช้ค่า bootstrap ที่ 1,000 replications

	 ความเหมือนของข้อมูลจีโนมของเชื้อทั้ง 3 กลุ่ม พบมีความใกล้เคียงกันมากโดยเฉพาะจากกลุ่มสถาน

บันเทิง (S) และกลุ่มสนามมวย (S) มีความใกล้เคียงกัน 100% และระหว่างกลุ่มสถานบันเทิง สนามมวย (S) และ

ผู้ที่เดินทางมาจากจีน (L) มีค่าเท่ากับ 99.99% นอกจากนี้จากการวิเคราะห์ความแตกต่างทางพันธุกรรมพบว่าเกิด

รูปแบบความแตกต่าง 9 ต�ำแหน่ง ประกอบด้วยต�ำแหน่งที่ 841(A/G), 2888(C/T), 4336(G/T), 8728(C/T), 

9544(C/T), 20080(T/A), 23993(A/G), 27823(G/T) และ 28090(C/T) ดังแสดงในภาพที่ 2

ภาพที่ 2	 ค่า Consensus Variant จากผู้ป่วยกลุ่มสถานบันเทิง สนามมวย (S) และผู้ที่เดินทางมาจากจีน (L) 

	 มีความแตกต่างกันของล�ำดับพันธุกรรม 9  ต�ำแหน่ง ประกอบด้วยต�ำแหน่งที่ 841(A/G), 2888(C/T),  

	 4336(G/T), 8728(C/T), 9544(C/T), 20080(T/A), 23993(A/G), 27823(G/T) และ 28090(C/T)
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ตารางที่ 1 รายชื่อสายพันธุ์ไวรัส SARS-CoV-2 และข้อมูลอื่นๆ ของแต่ละสายพันธุ์

Virus Name แหล่งที่มา Accession ID Sample type
Genome 

Size 
(nt)

Lineage 
(GISAID 
clade)

hCoV-19/Thailand/NIH-2492/2020 สถานบันเทิง EPI_ISL_430841 Oropharyngeal 
swab

29,911 A.6 (S)

hCoV-19/Thailand/NIH-2980/2020 สถานบันเทิง EPI_ISL_434707 Oropharyngeal 
swab

29,874 A.6 (S)

hCoV-19/Thailand/Nonthaburi_2472/2020 สัมผัสใกล้ชิด
ผู้ป่วยยืนยัน 
COVID          
ที่สนามมวย

EPI_ISL_455605 Oropharyngeal 
swab

29,891 A.6 (S)

hCoV-19/Thailand/NIH-2489/2020 สัมผัสใกล้ชิด
ผู้ป่วยยืนยัน 
COVID
ที่สนามมวย

EPI_ISL_434703 Oropharyngeal 
swab

29,891 A.6 (S)

hCoV-19/Thailand/Nakhonnayok_2829/2020 สนามมวย EPI_ISL_455587 Oropharyngeal 
swab

29,891 A.6 (S)

hCoV-19/Thailand/Bangkok_2420/2020 สนามมวย EPI_ISL_455604 Oropharyngeal 
swab

29,891 A.6 (S)

hCoV-19/Thailand/Nonthaburi_2472/2020 สนามมวย EPI_ISL_455605 Oropharyngeal 
swab

29,891 A.6 (S)

hCoV-19/Thailand/Bangkok_2488/2020 สนามมวย EPI_ISL_455606 Oropharyngeal 
swab

29,891 A.6 (S)

hCoV-19/Thailand/Bangkok_2489/2020 สนามมวย EPI_ISL_455607 Oropharyngeal 
swab

29,891 A.6 (S)

hCoV-19/Thailand/Bangkok_2504/2020 สนามมวย EPI_ISL_455608 Oropharyngeal 
swab

29,891 A.6 (S)

hCoV-19/Thailand/61/2020 เดินทาง
มาจากจีน

EPI_ISL_403962 Oropharyngeal 
swab

29,848 B (L)

hCoV-19/Thailand/74/2020 เดินทาง
มาจากจีน

EPI_ISL_403963 Oropharyngeal 
swab

29,859 B (L)

hCoV-19/Thailand/Bangkok_168/2020 เดินทาง
มาจากจีน

EPI_ISL_450196 Oropharyngeal 
swab

29,891 B (L)

hCoV-19/Thailand/Nonthaburi_68/2020 EPI_ISL_447910 Oropharyngeal 
swab

29,891 B (L)

hCoV-19/Thailand/Phuket_247/2020 EPI_ISL_447914 Oropharyngeal 
swab

29,891 B (L)

hCoV-19/Thailand/Bangkok_323/2020 EPI_ISL_447916 Oropharyngeal 
swab

29,891 B (L)
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วิจารณ์

ปัจจุบันเทคนิค Whole Genome Sequencing (WGS) ซึ่งเป็นการถอดรหัสพันธุกรรมทั้งจีโนม 

ของสิ่งมีชีวิตเป้าหมาย มีความส�ำคัญเป็นอย่างมากในการบ่งช้ีชนิดของเช้ืออุบัติใหม่ เช่น เช้ือไวรัส SARS-CoV-2   

อกีทัง้มปีระโยชน์ในการติดตามการกลายพันธุข์องเช้ือ โดยวเิคราะห์การเปลีย่นแปลงล�ำดบันิวคลโีอไทด์ของกรดนวิคลอีคิ 

ทัง้ชนดิดเีอน็เอ (DNA) และอาร์เอน็เอ (RNA) ท�ำให้ทราบข้อมลูทีเ่ป็นปัจจบัุนซึง่น�ำมาใช้ในการพฒันาวธิตีรวจวนิจิฉยั

โรค ยารักษาโรค และวัคซีนป้องกันโรคได้อย่างมีประสิทธิภาพ(10, 11) 

เชื้อ SARS-CoV-2 ในปัจจุบันแบ่งออกเป็น 6 รูปแบบ (clade) ได้แก่ clade S, L, V, G, GH และ GR  

อ้างอิงตามฐานข้อมูลสากล GISAID โดยอาศัยตัวบ่งชี้ทางพันธุกรรม 9 ชนิด (genetic markers)(8)  ในการศึกษานี้  

ได้ศึกษาความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการระดับโมเลกุลของเชื้อไวรัสที่แยกได้จากตัวอย่างผู้ป่วยที่เดินทางจากประเทศจีน 

กลุ่มสถานบันเทิงและกลุ่มสนามมวย พบว่าเชื้อไวรัสที่กระจายตัวในประเทศไทยแบ่งเป็น 2 clades ได้แก่ clade S 

ประกอบด้วย กลุ่มสถานบันเทิงและกลุ่มสนามมวย และ clade L ประกอบด้วยกลุ่มผู้ป่วยที่เดินทางจากประเทศ

จีน โดยเชื้อไวรัสท่ีกระจายอยู่ในประเทศไทยในกลุ่มผู้ป่วยสถานบันเทิงและสนามมวยมีความสัมพันธ์กัน และมีความ 

ใกล้เคยีงกบัเชือ้ไวรสั SARS-CoV-2 ท่ีระบาดในเกาหลใีต้และฮ่องกง และสายพนัธุท์ีม่าจากประเทศสเปนและเมก็ซโิก

ตามล�ำดับ แต่มีความแตกต่างจากเชื้อสายพันธุ์ที่พบในผู้ป่วยที่เดินทางมาจากประเทศจีนในช่วงแรกของการระบาด 

ซึ่งจัดอยู่ใน clade L ในขณะที่ในประเทศอิตาลี พบผู้ป่วย 2 รายแรก ในช่วงเดือนมกราคม 2563 ซึ่งเป็นนักท่องเที่ยว 

โดยเชื้อไวรัสที่พบจัดอยู่ใน clade V ในระยะต่อมา (เดือนกุมภาพันธ์) พบว่าเชื้อไวรัสท่ีแพร่กระจายและท�ำให้เกิด 

การติดเชื้อ คือ clade G การแพร่ระบาดในสหภาพยุโรปนี้คาดว่าเกิดจากการน�ำเข้าเช้ือของนักท่องเที่ยวชาวจีน 

ที่ติดเชื้อแต่ไม่แสดงอาการของโรคหรืออยู่ในสภาวะที่ตรวจไม่พบเช้ือ (partially undetected)(12) ซึ่งสอดคล้อง 

กบัรายงานของ Mercatelli D และคณะ ซ่ึงพบว่า clade G เป็นรปูแบบสายพนัธุท์ีม่คีวามชุกสงูในยโุรป โดยการกลายพันธุ ์

ท�ำให้เกดิการเปลีย่นแปลงล�ำดบักรดอะมิโนต�ำแหน่งที ่614 (D614G) จาก Aspartic Acid (D) เป็น Glycine (G) โดย

การกลายพันธุ์นี้เกิดในต�ำแหน่งของยีน spike protein(13)  การเกิดการกลายพันธุ์ที่ต�ำแหน่งของยีน spike protein นี้ 

อาจส่งผลให้เชือ้ไวรสัใช้ spike protein ในการเกาะตดิกบัตวัรบับนผนังเซลล์ของโฮสต์ (host angiotensin-converting 

enzyme 2; ACE2) ได้ดีข้ึน มีผลท�ำให้เชื้อมีความสามารถในการติดเช้ือเพิ่มข้ึน(14) จากข้อมูลข้างต้นจะเห็นได้ว่า 

การแพร่ระบาดของเชื้อ SARS-CoV-2 ขึ้นกับภูมิศาสตร์(15) และการติดเชื้อแบบไม่แสดงอาการ (asymptomatic 

SARS-CoV-2 infection)(16) เป็นปัจจัยส�ำคัญที่ท�ำให้เกิดการแพร่ระบาดของโรคไปในหลายพื้นที่ทั่วโลก

สรุป

การถอดรหสัพนัธกุรรมท้ังจโีนมของเช้ือไวรสั SARS-CoV-2 ทีแ่ยกได้จากผูป่้วยร่วมกบัการวเิคราะห์ข้อมลู

ด้วยชีวสารสนเทศ มีความส�ำคัญต่อการศึกษาวิวัฒนาการของไวรัส (Genetic evolution) ท�ำให้ทราบต้นก�ำเนิดและ

ทีม่าของเชือ้ท่ีระบาดในแต่ละเหตกุารณ์และความเชือ่มโยงทางด้านระบาดวทิยาโมเลกลุ ข้อมลูจากการศกึษาดงักล่าวจงึ

เป็นประโยชน์ต่อการวางมาตรการควบคมุ ป้องกนัโรคตดิเชือ้ไวรสั SARS-CoV-2  รวมถงึการพฒันาและการเลอืกใช้

สายพันธุ์ที่เหมาะสมส�ำหรับการผลิตวัคซีนขึ้นใช้ในประเทศไทย 

กิตติกรรมประกาศ

ขอขอบคุณบุคลากรฝ่ายไวรัสระบบทางเดินหายใจทุกท่าน ที่ทุ่มเท มุ่งมั่น ตั้งใจปฏิบัติหน้าที่ เป็นกําลัง

ส�ำคัญของหน่วยงาน ขอขอบคุณเจ้าหน้าที่สอบสวนโรค กรมควบคุมโรค ขอขอบคุณกรมวิทยาศาสตร์การแพทย์ ที่ให้ 

การสนับสนุนการศึกษาวิจัย และขอขอบคุณส�ำนักงานการวิจัยแห่งชาติ ในการสนับสนุนงบประมาณ
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Abstract  The emergence of severe acute respiratory syndrome coronavirus 2 (SARS-CoV-2) 

in Thailand was firstly confirmed on January 8, 2020 from the patient travelling from China, and the 

widespread infection of COVID-19, originally from a boxing stadium and pubs in Bangkok, has rapidly 

occurred in March. This study was to investigate the entire genome of SARS-CoV-2 from the two groups 

of patients with Thai nationality.  Phylogenetic analysis was performed based on whole genome  

sequences of isolated SARS-CoV-2 derived from clinical samples of patients. Viral genotyping for both 

groups revealed that the virus infection was caused by clade S with a sister lineage to the strains from 

South Korea and Hong Kong and a basal lineage to the strains from Spain and Mexico. Our findings 

showed differences from clade L that was isolated from the Chinese patient during the initial COVID-19 

outbreak in Thailand. It suggested that the genetic evolution of SARS-CoV-2 in Thailand was different 

from that in the epicenter of the outbreak in China. 
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