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อััจฉริิยา ลููกบััว1  กรรณิิการ์์ ขวััญชุุม1  นราวรรณ ปั้้�นงาม1  เดืือนเพ็็ญ เชื้้�อผู้้�ดีี1 ปร ะสพชััย อร่่ามรุ่่�งโรจน์์1 
ธนพนธ์์ เปรมกมล1 สุ ุธาทิิพย์์ ตรีีพลอัักษร2  ภาวิินีี ด้้วงเงิิน3  ฉััตรมงคล ส้้มแป้้น3 และ 
พิิไลลัักษณ์์ อััคคไพบููลย์์ โอกาดะ1

1สถาบัันวิิจััยวิิทยาศาสตร์์สาธารณสุุข กรมวิิทยาศาสตร์์การแพทย์์ นนทบุุรีี 11000 
2ศููนย์์วิิทยาศาสตร์์การแพทย์์ที่่� 12 สงขลา กรมวิิทยาศาสตร์์การแพทย์์ อำเภอเมืือง สงขลา 90100
3กองระบาดวิิทยา กรมควบคุุมโรค นนทบุุรีี 11000

การค้นพบลำ�ดับนิวคลีโอไทด์ที่แตกต่างใหม่ของ
ไวรัสหัดสายพันธุ์ D8 ครั้งแรก: กรณีการระบาด 

ในพื้นที่ภาคใต้ของประเทศไทย ปี พ.ศ. 2567

บทคัดยอ่  การศกึษาสายพนัธุไ์วรสัหดัจากลำ�ดบันิวคลโีอไทด์ในสว่นยนี Nucleoprotein (N) และการวเิคราะหค์วามสมัพนัธ์
ทางพันธุกรรมของไวรัสหัด 428 ตัวอย่าง จากเหตุการณ์การระบาดของโรคหัดในจังหวัดสงขลา ยะลา ปัตตานี และนราธิวาส  
ในปี พ.ศ. 2567 เมื่อเปรียบเทียบกับลำ�ดับนิวคลีโอไทด์ไวรัสหัดสายพันธุ์อ้างอิงขององค์การอนามัยโลก จำ�นวน 24 สายพันธุ์ 
พบว่าตรงกับไวรัสหัดสายพันธุ์ D8 แต่ถูกจำ�แนกออกเป็น 20 Distinct Sequence Identifiers (DSId) แสดงให้เห็นว่า 
ลำ�ดบันวิคลโีอไทด์ของไวรสัหดัสายพนัธุ ์D8 ทีพ่บมลีำ�ดบันวิคลโีอไทด์แตกตา่งกนัในแตล่ะ DSId โดย 20 DSIds ประกอบดว้ย 
DSId8581, 8717, 8775, 8813, 8830, 8851, 8913, 8914, 8971, 9106, 9107, 9108, 9134, 9143, 9144, 9165, 
9167, 9202, 9203 และ 9204 ซึ่งทั้ง 20 DSIds เป็นการตรวจพบครั้งแรกในประเทศไทย ในจำ�นวนน้ีมี 19 DSIds ที่
รายงานในฐานข้อมูลขององค์การอนามัยโลก (Measles Surveillance Nucleotide Database: MeaNS2) เป็นครั้งแรก 
ยกเว้น DSId8581 มีรายงานในฐานข้อมูลขององค์การอนามัยโลกมาก่อนว่าพบครั้งแรกในประเทศมาเลเซีย อย่างไรก็ตาม  
ผลจากการศึกษาครั้งนี้ไม่สามารถระบุแหล่งที่มาของเชื้อได้เนื่องจากข้อมูลสนับสนุนทางด้านระบาดวิทยายังมีไม่เพียงพอ

คำ�สำ�คัญ: ไวรัสหัด, สายพันธุ์ไวรัสหัด, ไวรัสหัดในพื้นที่ภาคใต้ประเทศไทย
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บทนำ�

โรคหััดเป็็นโรคไข้้ออกผื่่�นที่่�พบได้้บ่่อยในเด็็ก 

เกิิดจากการติิดเชื้้�อไวรััสหััด (Measles virus) อยู่่�ใน

ตระกููล Paramyxoviridae องค์์การอนามััยโลกได้้จััด

กลุ่่�มสายพันัธุ์์�ไวรัสัหัดัออกเป็น็ 8 กลุ่่�ม (กลุ่่�ม A–H) จำนวน 

24 สายพัันธุ์์�  โดยจััดกลุ่่�มจากลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ของยีีน 

Nucleoprotein (N gene) ขนาด 450 นิ ิวคลีีโอไทด์์ 

ออกเป็็น สายพัันธุ์์�  A, B1-B3, C1-C2, D1-D11, 

E, F, G1-G3 และ H1–H2(1)  โรคหััดติิดต่่อโดยการ

ไอ จาม หรืือพููดกัันในระยะใกล้้ชิิด เชื้้�อไวรััสจะกระจาย

อยู่่�ในละอองเสมหะ น้ ำมููก น้ ำลายของผู้้�ป่วยและเข้้าสู่่�

ร่่างกายโดยทางการหายใจ ผู้้�ป่ วยจะมีีเชื้้�อไวรััสอยู่่�ใน 

ลำคอและแพร่่เชื้้�อได้้ในระยะ 1–2 วั ัน ก่ ่อนที่่�จะเริ่่�มมีี

อาการ หรือืประมาณ 3–5 วันั ก่อ่นมีผีื่่�น ไปจนถึงึระยะหลังั 

ผื่่�นขึ้้�นแล้้ว 4 วั ัน ผู้้�ป่ ่วยโรคหััดจะมีีผื่่�นลัักษณะนููนแดง 

(maculopapular rash) ติ ิดกัันเป็็นปื้้�น โดยจะเริ่่�ม

ขึ้้�นที่่�ใบหน้้าบริิเวณชิิดขอบผม แล้้วกระจายไปลำตััว 

แขน ขา ในผู้้�ป่่วยบางรายอาจตรวจพบ Koplik’s spot 

ลัักษณะเป็็นจุุดสีีขาวเทาเม็็ดเล็็กๆ หลายๆ เม็็ด บริิเวณ 

เยื่่�อบุุแก้้มบริิเวณฟัันกรามซึ่่�งเป็็นลัักษณะเฉพาะของ 

โรคหัดั(2) โรคหัดัเป็น็โรคที่่�มีกีารระบาดได้ง่้่าย มีอีัตัราการ

เกิดิโรคและอัตัราการเสียีชีวิีิตสูงูในเด็ก็เล็ก็ หรือืผู้้�ป่ว่ยที่่�มีี

โรคร่ว่ม เช่น่ ปวดบวม อุจุจาระร่ว่ง หากได้ร้ับัการรักัษาล่า่ช้า้

อาจทำให้้เสีียชีีวิิตได้้ ประเทศไทยมีีการให้้วััคซีีนป้้องกััน

โรคแก่เ่ด็ก็ไทยทุกุคนทั่่�วประเทศตั้้�งแต่่ปี ีพ.ศ. 2527 โดย 

ให้้ 1 เข็็ม และเพิ่่�มเป็็นให้้ 2 เข็็มในปีี พ.ศ. 2539 โดย 

ให้้เข็็มแรกในเด็็กอายุุ 9 เดืือน และเข็็มที่่�  2 เมื่่�ออายุุ

ประมาณ 6–7 ปีี ในปััจจุุบัันประเทศไทยได้้ปรัับแผนการ

ให้้วััคซีีน ซึ่่� งเป็็นวััคซีีนรวมหััด คางทููม หั ดเยอรมััน 

(Measles, Mumps, Rubella: MMR vaccine) โดย

ให้้เข็็มแรกในเด็็กอายุุ 9–12 เดืือน และเข็็มที่่�สองให้้ใน

เด็็กอายุุ 18 เดืือน(3) โรคหััดถึึงแม้้เป็็นโรคที่่�สามารถ

ป้้องกัันได้้ด้้วยวััคซีีน แต่่มีีรายงานการระบาดของโรคหััด

ทั่่�วโลกอย่า่งต่อ่เนื่่�อง ในปี ีพ.ศ. 2567 องค์ก์ารอนามัยัโลก 

รายงานผู้้�ป่่วยสงสััยโรคหััดทั่่�วโลกที่่�รายงานจาก 183 

ประเทศ มีีจำนวน 595,000 ราย ให้้ผลตรวจยืืนยัันทาง

ห้อ้งปฏิบิัตัิกิาร (Anti-measles IgM positive) จำนวน 

321,000 ราย คิ ิดเป็็นร้้อยละ 54 ที่่�เหลืืออีีกร้้อยละ 31 

เป็็นผู้้�ป่่วยที่่�มีีอาการเข้้าได้้กัับเกณฑ์์ผู้้�ป่่วยโรคหััด 

(clinically compatible) และอีีกร้้อยละ 15 เป็็นโรค 

ไข้้ออกผื่่�นอื่่�นๆ (non-measles)(4) 

โรคหััดเป็็นหนึ่่�งในโรคภายใต้้นโยบายกำจััด

กวาดล้า้ง (Disease Elimination and Eradication) 

ขององค์์การอนามััยโลก ในภููมิิภาคเอเชีียตะวัันออก 

เฉีียงใต้้ ซึ่่� งประเทศไทยเป็็นหนึ่่�งใน 11 ประเทศสมาชิิก 

ได้้ตอบสนองนโยบายขององค์์การอนามััยโลก โดย

กระทรวงสาธารณสุุขได้้อนุุมััติิโครงการกำจััดโรคหััด 

ตามพัันธสััญญานานาชาติิ มอบหมายให้้กรมควบคุุมโรค 

กรมการแพทย์์ กรมวิิทยาศาสตร์์การแพทย์์ และสำนัักงาน

ปลััดกระทรวงสาธารณสุุข เป็็นหน่่วยงานรัับผิิดชอบ 

โดยมีีกรมควบคุุมโรคเป็็นหน่่วยงานกลางประสาน 

การดำเนิินงานตามโครงการ และกรมวิิทยาศาสตร์์ 

การแพทย์์ โดยสถาบัันวิิจััยวิิทยาศาสตร์์สาธารณสุุข 

ซึ่่�งเป็็นห้้องปฏิิบััติิการอ้้างอิิงขององค์์การอนามััยโลก 

ในการตรวจไวรััสหััดและหััดเยอรมัันในภููมิิภาค 

เอเชีียตะวัันออกเฉีียงใต้้รัับผิิดชอบการตรวจยืืนยััน

ทางห้้องปฏิิบััติิการ และมีีศููนย์์วิิทยาศาสตร์์การแพทย์์ 

กรมวิิทยาศาสตร์์การแพทย์์  เป็็นห้้องปฏิิบััติิการ 

เครืือข่่าย โครงการได้้เริ่่�มดำเนิินการในปีี พ.ศ. 2553 

และตั้้�งเป้้าหมายความสำเร็็จในปีี พ.ศ. 2563 อย่่างไร

ก็ต็ามยังัคงมีรีายงานการระบาดของโรคในหลายประเทศ 

ดัังนั้้�นองค์์การอนามััยโลกจึึงได้้ขยายเป้้าหมายการกำจััด 

โรคหััดออกไปเป็็นปีี พ.ศ. 2569 โดยมีีเป้้าหมายหลััก

คืือ ประเทศในภููมิิภาคเอเชีียตะวัันออกเฉีียงใต้้ ซึ่่� ง

ประเทศไทยเป็็นหนึ่่�งในประเทศสมาชิิก สามารถลด 

อุุบััติิการณ์์การเกิิดโรคหััดลงเหลืือไม่่เกิิน 1 คนต่่อ

ประชากรล้้านคน(5,6) หนึ่่�งในตััวชี้้�วััดความสำเร็็จและ 

เป้้าหมายของการกำจััดโรคหััดที่่�องค์์การอนามััยโลก 

กำหนด คื อ ประเทศต้้องมีีข้้อมููลสายพัันธุ์์�ของไวรััสหััด 

ที่่�แพร่่กระจายภายในประเทศ โดยเป้้าหมายการประเมิิน 
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การค้้นพบลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ใหม่่ของไวรััสหััดสายพัันธุ์์� D8 ในประเทศไทย 	อั ัจฉริิยา ลููกบััว และคณะ

ความสำเร็็จของโครงการ คื ือ ต้ ้องไม่่มีีผู้้�ป่่วยโรคหััด 

ที่่�ยืืนยัันการติิดเชื้้�อจากไวรััสหััดสายพัันธุ์์�ภายในประเทศ 

เป็น็ระยะเวลาติิดต่่อกันัไม่น่้อ้ยกว่่า 12 เดือืน(5,7) ทั้้�งนี้้�ไวรััสหัดั 

แต่่ละสายพัันธุ์์�สามารถจำแนกได้้หลาย Distinct 

Sequence Identifiers (DSIds) เพื่่�อให้้สามารถ

วิิเคราะห์์ความแตกต่่างของสายพัันธุ์์�ไวรััสหััดและเป็็น 

ประโยชน์์ต่่อการทราบแหล่่งที่่�มา รวมถึึงเส้้นทาง 

การแพร่่กระจายของเชื้้�อ อี ีกทั้้�งเป็็นการเฝ้้าระวัังสาย

พัันธุ์์�นำเข้้า องค์์การอนามััยโลกมีีการระบุุชื่่�อเรีียกของ

ไวรััสหััดในแต่่ละสายพัันธุ์์�   โดยใช้้หมายเลข DSId 

โดยเมื่่�อมีีการรายงานลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ ในส่่วนยีีน 

Nucleoprotein (N) ความยาว 450 นิิวคลีีโอไทด์์ เข้้าสู่่� 

ฐานข้้อมููล MeaNS2 แล้้วตรวจพบความแตกต่่าง 

ของลำดัับนิวิคลีีโอไทด์์ตั้้�งแต่่ 1 ตำแหน่่งขึ้้�นไป และไม่่เคยมีี 

การรายงานตำแหน่่งที่่�แตกต่่างนั้้�นในฐานข้้อมููลมาก่่อน 

ระบบฐานข้อ้มูลูจะเพิ่่�มหมายเลข DSId ใหม่่ขึ้้�นมาหลังัจาก

การตรวจสอบความถููกต้้องของข้้อมููลโดยอััตโนมััติิ(8−10) 

ข้้อมููลจากรายงานผลการดำเนิินโครงการกำจััด

โรคหััดของประเทศไทย ยั งมีีรายงานการระบาดของ

โรคหััดอย่่างต่่อเนื่่�อง โดยเฉพาะในกลุ่่�มวััยเรีียนและ 

วัยัทำงาน โดยในช่ว่งปี ีพ.ศ. 2561–2562 พบการระบาดใหญ่่ 

ของโรคหััดในเขตภาคใต้้ของประเทศไทย มีรายงานผู้้�ป่วย

ยืนืยันัโรคหััด จำนวน 5,476 ราย และ 4,411 ราย ตามลำดัับ 

และมีรีายงานผู้้�เสียีชีวีิติจากโรคหัดัในปี ีพ.ศ. 2561–2562 

จำนวน 8 ราย และ 15 ราย ตามลำดัับ โดยสายพันัธุ์์�ไวรัสัหัดั 

ที่่�ก่่อให้้เกิิดการระบาดในปีี พ.ศ. 2561–2562 ได้้แก่่ 

สายพัันธุ์์� B3 (DSId5258, 5616, 5617, 5639, 5640, 

5660, 5661, 5805, 5806, 5821, 5959, 6066, 6183 และ 

6219) และสายพัันธุ์์� D8 DSId5981 ต่อมาในปีี พ.ศ. 2567 

เกิิดการระบาดใหญ่่ของโรคหััดอีีกครั้้�งในเขต 4 จั ังหวััด 

ภาคใต้้ ได้แ้ก่่ สงขลา ยะลา ปัตตานีี และนราธิิวาส มีรายงาน

ผู้้�ป่่วยยืืนยัันโรคหััดในฐานข้้อมููลโครงการกำจััดโรคหััด 

(Measles Elimination Database) จำนวน 3,594 ราย 

และมีรีายงานผู้้�ป่ว่ยเสียีชีวิีิตจากโรคหัดั จำนวน 11 ราย(11) 

ทั้้�งนี้้�จากฐานข้้อมููลระบบคลัังข้้อมููลด้้านการแพทย์์และ

สุุขภาพ กระทรวงสาธารณสุุข (Health Data Center; 

HDC) พบว่่าจัังหวััดสงขลา ยะลา ปััตตานีี และนราธิิวาส 

มีคีวามครอบคลุุมของวััคซีนีหัดัเข็ม็ที่่� 2 (MMR2) ร้อยละ 

86.22, 69.67, 40.90 และ 54.20 ตามลำดัับ(12) ซึ่่� ง 

ต่่ำกว่่าเกณฑ์์มาตรฐาน (เกณฑ์์มาตรฐานมากกว่่าหรืือ

เท่่ากัับร้้อยละ 95)(13) 

วััตถุุประสงค์์ของการศึึกษาครั้้�งนี้้�   เพื่่�อศึึกษา

ลัักษณะทางพัันธุุกรรมของสายพัันธุ์์� เชื้้� อ ไวรััสหััด 

และแหล่่งที่่�มาของสายพัันธุ์์�ที่่�ก่อให้้เกิิดการระบาดและ

แพร่ก่ระจายในจังัหวัดัสงขลา ยะลา ปัตัตานี ีและนราธิวิาส 

ในปีี พ.ศ. 2567 รวมทั้้�งเฝ้้าติิดตามสายพัันธุ์์�อื่่�นๆ 

ที่่�อาจถููกนำเข้้ามาจากต่่างประเทศ (imported strain) 

ซึ่่�งผลการศึึกษาที่่�ได้้ครั้้�งนี้้�จะทำให้้ประเทศไทยมีีข้้อมููล 

พื้้�นฐานของสายพันัธุ์์�ไวรัสัหัดัที่่�แพร่ก่ระจายในประเทศ อันั

เป็น็ข้้อมููลสำคัญัที่่�จะสนับัสนุนุการประเมินิความสำเร็จ็ของ

โครงการกำจััดโรคหััดในประเทศไทยและในภููมิภิาคเอเชีีย

ตะวัันออกเฉีียงใต้้ให้้สำเร็็จได้้ตามเป้้าหมายขององค์์การ

อนามััยโลก

วัสดุและวิธีการ

ตััวอย่่าง

ตััวอย่่างที่่� ใ ช้้ในการศึึกษาครั้้� งนี้้� เ ป็็นตััวอย่่าง 

Throat   swab และ Nasal swab จากผู้้�ป่่วยสงสััย 

ติดิเชื้้�อไวรัสัหัดัที่่�มีอีาการแสดงตามเกณฑ์ท์างคลินิิกิ ได้แ้ก่่ 

มีีไข้้มากกว่่า 38 องศาเซลเซีียส มี ผื่่�นนููนแดง พร้้อมทั้้�ง 

มีีอาการไอร่่วมกัับอาการอื่่�นอีีกอย่่างน้้อยหนึ่่�งอาการ 

ได้้แก่่ มี น้้ำมููก หรืือเยื่่�อบุุตาอัักเสบ หรืือตรวจพบ 

Koplik’s spot 1–2 วัันก่่อนและหลัังผื่่�นขึ้้�น ซึ่่�งถููกเก็็บใน

ช่ว่ง 1–5 วันแรกหลัังพบผื่่�น จากการระบาดในเขต 4 จังหวััด 

ภาคใต้ข้องประเทศไทย ได้แ้ก่่ จังัหวัดัสงขลา ยะลา ปัตัตานีี 

และนราธิิวาส ในช่่วง 1 มกราคม ถึึง 31 ธัันวาคม พ.ศ. 

2567 โดยหน่่วยงานที่่�ส่งตััวอย่่างตรวจ ได้้แก่่ สำนัักงาน

ควบคุุมและป้้องกัันโรค (สคร.) เขต 12  และโรงพยาบาล

ทั้้�งภาครััฐและเอกชนในเขต 4 จั ังหวััดดัังกล่่าว ผ่ ่านศููนย์์

วิิทยาศาสตร์์การแพทย์์ที่่�  12 สงขลา กรมวิิทยาศาสตร์์ 
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การแพทย์์ โดยเป็็นตััวอย่่างจากจัังหวััดนราธิิวาส 

จำนวน 127 ตััวอย่่าง เป็็นเพศชาย จำนวน 68 ตััวอย่่าง 

เพศหญิิง จำนวน 59 ตั วอย่่าง (อััตราส่่วนเพศชายต่่อ 

เพศหญิิง คื อ 1.15 : 1) จั งหวััดปััตตานีี จำนวน 173 

ตััวอย่่าง เป็็นเพศชาย จำนวน 92 ตั วอย่่าง เพศหญิิง 

จำนวน 81 ตั วอย่่าง (อััตราส่่วนเพศชายต่่อเพศหญิิง 

คืือ 1.14 : 1) จั ังหวััดยะลา จำนวน 30 ตั ัวอย่่าง 

เป็็นเพศชาย จำนวน 14 ตััวอย่่าง เพศหญิิง จำนวน 16 

ตััวอย่่าง (อััตราส่่วนเพศชายต่่อเพศหญิิง คืือ 1 : 1.14) 

และจัังหวััดสงขลา จำนวน 98 ตั วอย่่าง เป็็นเพศชาย 

จำนวน 44 ตั ัวอย่่าง เพศหญิิง จำนวน 54 ตั ัวอย่่าง 

(อััตราส่่วนเพศชายต่่อเพศหญิิง คื ือ 1 : 1.22) โดย

ทั้้�งหมดพบว่่าเป็็นตััวอย่่างที่่�เก็็บจากผู้้�ป่วยสงสััยโรคหััด 

ในช่่วงอายุุต่่ำกว่่า 10 ปีี มากที่่�สุุด ดัังแสดงในตารางที่่� 1 

เมื่่�อพิิจารณาประวััติิการได้้รัับวััคซีีนป้้องกัันโรคหััด 

คางทููม และหััดเยอรมััน พบว่่าในทุุกช่่วงอายุุของตััวอย่่าง

จากจัังหวััดนราธิิวาส พบไม่่มีีประวััติกิารได้้รับัวััคซีีน ได้ร้ับั

วััคซีีน 1 เข็็ม หรืือ 2 เข็็ม หรืือไม่่แน่่ใจ/ไม่่ทราบ จำนวน 

94, 8, 1 และ 24 ตั ัวอย่่าง ตามลำดัับ คิ ิดเป็็นร้้อยละ 

74.02, 6.29, 0.79 และ 18.90 ตามลำดัับ ตััวอย่่างจาก

จัังหวััดปััตตานีี พบไม่่มีีประวััติิได้้รัับวััคซีีน ได้้รัับวััคซีีน 

1 เข็็ม หรืือ 2 เข็็ม หรืือไม่่แน่่ใจ/ไม่่ทราบ จำนวน 124, 

4, 4 และ 41 ตััวอย่่าง ตามลำดัับ คิิดเป็็นร้้อยละ 71.68, 

2.31, 2.31 และ 23.70 ตามลำดัับ ตััวอย่่างจากจัังหวััด

ยะลา พบไม่่มีีประวััติิได้้รัับวััคซีีน หรืือไม่่แน่่ใจ/ไม่่ทราบ 

จำนวน 24 และ 6 ตััวอย่่าง ตามลำดัับ คิิดเป็็นร้้อยละ 80 

และ 20 ตามลำดัับ ตั ัวอย่่างจากจัังหวััดสงขลา พบไม่่มีี

ประวััติิได้้รัับวััคซีีน ได้้รัับวััคซีีน 1 เข็็ม หรืือ 2 เข็็ม หรืือ

ไม่่แน่่ใจ/ไม่่ทราบ จำนวน 48, 5, 11 และ 34 ตััวอย่่าง  

ตามลำดับั คิดิเป็น็ร้อ้ยละ 48.98, 5.10, 11.22 และ 34.69 

ตามลำดัับ และเมื่่�อพิิจารณาในภาพรวมของทั้้�ง 4 จัังหวััด 

พบว่่าไม่่มีีประวััติิได้้รัับวััคซีีน ได้้รัับวััคซีีน 1 เข็็ม หรืือ 

2 เข็็ม หรืือไม่่แน่่ใจ/ไม่่ทราบ คิ ิดเป็็นร้้อยละ 67.76, 

3.97, 3.74 และ 24.53 ตามลำดัับ ดัังแสดงในตารางที่่� 2

การสกััดสารพัันธุุกรรม และการเพิ่่�มปริิมาณสาร

พัันธุุกรรมไวรััสหััด ด้้วยวิิธีี Reverse Transcrip-

tion Polymerase Chain Reaction (RT-PCR)

ขั้้�นตอนการสกััดสารพัันธุุกรรมและเพิ่่�มปริิมาณ

สารพัันธุุกรรมไวรััสหััดด้้วยวิิธีี (RT-PCR) ดำเนิินการ

โดยศููนย์์วิิทยาศาสตร์์การแพทย์์ที่่� 12 สงขลา ทำการสกััด

สารพัันธุุกรรมไวรััสหััดจากตััวอย่่าง throat swab หรืือ 

nasal swab ปริมิาตร 140 ไมโครลิิตร โดยใช้้ชุุดสกััดสาร

พัันธุุกรรมสำเร็็จรููป QIAamp Viral RNA Mini kit 

(QIAGEN, Germany)(14) โดยในการสกััดสาร

พัันธุุกรรมทุุกครั้้�งจะใช้้น้้ำที่่�ปราศจากเอนไซม์์ nuclease 

เป็น็ตััวอย่่างควบคุุมผลลบในการสกััดทุุกครั้้�ง (negative 

extraction control) ตัวอย่่างควบคุุมผลบวก ความยาว 

854 นิวคลีโีอไทด์ ์ได้ร้ับัการสนับัสนุนุจากศูนูย์ค์วบคุมุและ

ป้้องกัันโรคแห่่งชาติิสหรััฐอเมริิกา (US-CDC, USA) 

และ primers (US-CDC, USA) มีลีำดับันิวิคลีโีอไทด์์ 

ของ forward primer (MeV216) ดังันี้้� 5’-TGG AGC 

TAT GCC ATG GGA GT -3’ และ reverse 

primer (MeV214) มีีลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์  ดั ังนี้้� 

5’-TAA CAA TGA TGG AGG GTA GG- 3’ 

จากนั้้�นเพิ่่�มปริิมาณสารพัันธุุกรรมไวรััสหััดในส่่วน 

Nucleoprotein (N) gene ความยาว 634 นิวคลีโีอไทด์์ 

ด้้วยวิิธีี RT-PCR โดยใช้้ชุุดน้้ำยาสำเร็็จรููป OneStep 

RT-PCR kit (QIAGEN, Germany) ตามมาตรฐาน

วิิธีีปฏิิบััติิของศููนย์์ควบคุุมและป้้องกัันโรคแห่่งชาติิ

สหรััฐอเมริิกา(15) เมื่่�อสิ้้�นสุุดปฏิิกิิริิยาตรวจสอบหาแถบ

ดีีเอ็็นเอที่่�จำเพาะของผลผลิิตพีีซีีอาร์์ (PCR product) 

ด้้วยการทำ gel electrophoresis ผลผลิิตพีีซีีอาร์์ของ

ตััวอย่่างที่่�ให้้ผลบวกจะถููกส่่งควบคู่่�กับตััวอย่่าง throat 

swab หรืือ nasal swab ไปยัังฝ่่ายไวรััสระบบประสาท

และระบบไหลเวีียนโลหิิต สถาบัันวิิจััยวิิทยาศาสตร์์

สาธารณสุุข กรมวิิทยาศาสตร์์การแพทย์์ เพื่่�อดำเนิินการ

ในขั้้�นตอนการทำให้้ PCR product ให้้บริิสุุทธิ์์� ด้้วยชุุด

น้้ำยา QIAQuick Gel Extraction kit (QIAGEN, 

Germany) จากนั้้�นวััดความเข้้มข้้นดีีเอ็็นเอด้้วยเครื่่�อง 

Spectrophotometer (NanoDrop, ND-1000, 
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การค้้นพบลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ใหม่่ของไวรััสหััดสายพัันธุ์์� D8 ในประเทศไทย 	อั ัจฉริิยา ลููกบััว และคณะ

ตารางที่่� 1	 จำนวนตััวอย่่างส่่งตรวจแยกตามช่่วงอายุุและเพศในแต่่ละอำเภอของจัังหวััดนราธิิวาส ปั ตตานีี ยะลา 
	 และสงขลาในปีี พ.ศ. 2567

ช่่วงอายุุ (ปีี)/เพศ

< 1 ปีี 1-4 ปีี 5-9 ปีี 10-14 ปีี 15-19 ปีี 20-29 ปีี > 30 ปีี รวมทุุกช่่วงอายุุ

จัังหวััด/อำเภอ ชาย หญิิง ชาย หญิิง ชาย หญิิง ชาย หญิิง ชาย หญิิง ชาย หญิิง ชาย หญิิง ชาย หญิิง

นราธิิวาส 13 4 29 33 15 9 7 4 0 2 4 4 0 3 68 59

เจาะไอร้้อง 1 1

เมืืองนราธิิวาส 4 4 17 23 8 5 3 3 1 1 1 2 33 39

จะแนะ 1 1 2 1 3 2

ตากใบ 2 1 1 2 2

บาเจาะ 1 1 2

ยี่่�งอ 1 1 1 1

ระแงะ 6 8 6 3 1 3 1 1 2 2 1 22 12

รืือเสาะ 1 1 1 1 3 1

ศรีีสาคร 2 2

สุุไหงโก-ลก 1 1

ปััตตานีี 10 8 44 38 23 20 5 5 4 4 2 3 4 3 92 81

เมืืองปััตตานีี 1 1 3 1 1 1 5 3

โคกโพธิ์์� 2 1 2 6 1 4 1 1 1 2 6 15

ไม้้แก่่น 1 1

กะพ้้อ 2 2

ทุ่่�งยางแดง 1 1 1 1

ปะนาเระ 1 1

มายอ 1 1 1 2 1

ยะรััง 2 1 1 2 2

ยะหริ่่�ง 3 2 16 17 9 7 3 4 4 1 1 36 31

หนองจิิก 3 3 19 11 12 6 1 1 2 1 2 2 1 38 26

ยะลา 4 2 6 7 3 5 1 0 0 0 0 2 0 0 14 16

เบตง 4 2 6 7 3 4 1 13 14

เมืืองยะลา 1 1 1 1

บัันนัังสตา 1 1

สงขลา 8 5 14 16 7 4 3 4 0 1 5 14 7 10 44 54

เทพา 1 3 6 11 7 3 3 2 3 5 2 5 22 29

เมืืองสงขลา 1 1 2 1 2 3

คลองหอยโข่่ง 1 1

จะนะ 1 1 1 1 1 3

บางกล่่ำ 2 1 1 2 2

ระโนด 1 1

สะเดา 2 1 2 1

สะบ้้าย้้อย 3 2 1 3 3

สิิงหนคร 1 1

หาดใหญ่่ 4 2 4 1 1 5 3 2 11 11

รวม 35 19 93 94 48 38 16 13 4 7 11 23 11 16 218 210
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Novel Distinct Sequence Identifiers in Measles Virus Genotype D8 in Thailand	 Atchariya Lukebua et al.

USA) เพื่่�อทำการวิเิคราะห์ห์าลำดับันิวิคลีโีอไทด์ ์(DNA 

sequencing) และหาสายพัันธุ์์�ไวรััสหััดต่่อไป 

การหาลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ไวรััสหััดด้้วยวิิธีี Sanger 

Sequencing

การหาลำดับันิวิคลีโีอไทด์ข์องไวรัสัหัดัด้ว้ยเทคนิคิ 

Sanger Sequencing ใช้้ primer MeV216 และ 

MeV214 โดยใช้้ชุุดน้้ำยา BigDye Terminator V3.1 

Cycle Sequencing Kit (Applied BioSystem, USA) 

โดยเตรีียม sequencing reaction จำนวน 2 หลอด แยก 

forward primer (MeV216) และ reverse primer 

(MeV214) โดยใช้้ DNA template ปริิมาตร 5–8 

ไมโครลิิตร ขึ้้�นกัับความเข้้มข้้นของ DNA ที่่�ได้้ทำ PCR 

product ให้้บริิสุุทธิ์์� ด้ วยชุุด DNA purification 

สำเร็็จรููป (Agencourt CleanSEQ, USA) จากนั้้�น 

นำไปวิิ เคราะห์์หาลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ด้้ วยเครื่่� อง 

Sequencer Genetic Analyzer รุ่่�น 3500 (Applied 

BioSystem, USA) นำผลที่่�ได้้ไปวิิเคราะห์์และ 

ตรวจสอบคุุณภาพของลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ด้้วยโปรแกรม 

Sequencher Version 5.4.6 (Gene Code Corporation, 

USA) และโปรแกรม RECall ซึ่่�งเป็็นโปรแกรมที่่�ใช้้ใน 

ห้้องปฏิิบััติิการเครืือข่่ายหััดและหััดเยอรมัันทั่่�วโลก(16)

จากนั้้�นสร้้าง Phylogenetic Tree โดยใช้้โปรแกรม 

MEGA12(17) เปรีียบเทีียบลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ที่่�ได้้กัับ 

ลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ของสายพัันธุ์์�อ้้างอิิงขององค์์การ

อนามััยโลกเพื่่�อวิิเคราะห์์หาสายพัันธุ์์�ไวรััสหััดต่่อไป

การวิิเคราะห์์ Phylogenetic Tree ของไวรััสหััด

วิิเคราะห์์ความสััมพัันธ์์ทางพัันธุุกรรมของไวรััส

หััดจากลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ที่่�ได้้จากการทำ Sanger 

Sequencing ในส่ว่นของ Nucleoprotein (N) gene ความ

ยาว 450 นิวิคลีโีอไทด์ ์เปรียีบเทียีบกับัลำดับันิวิคลีโีอไทด์์ 

ของไวรััสหััดสายพัันธุ์์�อ้้างอิิงขององค์์การอนามััยโลก 

(WHO reference strains) จำนวน 24 สายพัันธุ์์�(1) 

โดยใช้้โปรแกรม MEGA12 และสร้้าง Phylogenetic 

Tree ด้้วยวิิธีี Maximum Parsimony Tree โดยเลืือก 

bootstrap จำนวน 1,000 ซ้ ำ ซึ่่� งสายพัันธุ์์�ไวรััสหััด 

ทุุกสายพัันธุ์์�ที่่�ได้้จะรายงานเข้้าไปในฐานข้้อมููลของ

องค์์การอนามััยโลก (Measles Nucleotide Surveil-

lance: MeaNS2)(18) โดยก่่อนการส่่งข้้อมููลเข้้าไปใน

ฐานข้้อมููล MeaNS2 จะต้้องทำการตั้้�งชื่่�อสายพัันธุ์์�ตาม

แนวทางการตั้้�งชื่่�อขององค์์การอนามััยโลก ดัังนี้้� ถ้้าลำดัับ

นิิวคลีีโอไทด์์ที่่�มาจากตััวอย่่างผู้้�ป่่วยโดยตรง ให้้ตั้้�งชื่่�อขึ้้�น

ต้น้ด้ว้ย MVs หากได้จ้ากตัวัอย่า่งที่่�ได้จ้ากการแยกเชื้้�อใน

เซลล์เ์พาะเลี้้�ยง ให้ต้ั้้�งชื่่�อขึ้้�นต้น้ด้ว้ย MVi แล้ว้ตามด้ว้ยชื่่�อ

จัังหวััดที่่�มาของตััวอย่่าง ตามด้้วยชื่่�อประเทศ โดยใช้้ตััว

ย่่อที่่�เป็็นสากลตััวอัักษร 3 ตั ัวแรก ตามด้้วยสััปดาห์์การ

ระบาดที่่�เก็็บตััวอย่่าง (Epi Week)  และปีี ค.ศ. สุุดท้้าย 

คืือ จำนวนตััวอย่่างที่่�เก็็บใน Epi Week นั้้�นๆ ตััวอย่่าง

เช่่น MVs/Pattani.THA/10.24/2(1)

จริิยธรรมการวิิจััยในมนุุษย์์

โครงการนี้้�ผ่านการรัับรองด้้านจริิยธรรมในคน 

จากคณะกรรมการพิิจารณาการศึึกษาวิิจััยในคน 

กรมวิิทยาศาสตร์์การแพทย์์ รหััสโครงการวิิจััย 6/2568 

รหััสเอกสารรัับรอง DMSc-EC043 เมื่่�อวัันที่่�  15 

มกราคม พ.ศ. 2568

ผล

ตััวอย่่างจากผู้้�ป่วยสงสััยติิดเชื้้�อไวรััสหััดจาก

เหตุกุารณ์ก์ารระบาดในจังัหวัดัสงขลา ยะลา ปัตัตานี ีและ

นราธิิวาส ที่่� ผลการตรวจหาสารพัันธุุกรรมของไวรััสหััด

ด้้วยวิิธีี RT-PCR ให้้ผลเป็็นบวก และสามารถวิิเคราะห์์

หาสายพันัธุ์์�ไวรัสัหัดัด้ว้ยการทำ Sanger Sequencing ได้้ 

จำนวน 428 ตััวอย่่าง ในจำนวนนี้้� มีี 98 ตััวอย่่าง  เก็็บจาก 

10 อำเภอ ในจังัหวััดสงขลา (เทพา เมือืงสงขลา คลองหอย

โข่่ง จะนะ บางกล่่ำ ระโนด สะเดา สะบ้้าย้้อย สิิงหนคร 

และหาดใหญ่่) จำนวน 127 ตััวอย่่าง เก็็บจาก 10 อำเภอ 

ในจัังหวััดนราธิิวาส (เจาะไอร้้อง เมืืองนราธิิวาส  

จะแนะ ตากใบ บาเจาะ ยี่่�งอ ระแงะ รืือเสาะ ศรีีสาคร และ 
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การค้้นพบลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ใหม่่ของไวรััสหััดสายพัันธุ์์� D8 ในประเทศไทย 	อั ัจฉริิยา ลููกบััว และคณะ

สุุไหงโก-ลก) 173 ตััวอย่่าง จาก 10 อำเภอ ในจัังหวััด

ปัตัตานี ี(เมือืงปัตัตานีี โคกโพธิ์์� ไม้้แก่น่ กะพ้อ้ ทุ่่�งยางแดง 

ปะนาเระ มายอ ยะรััง ยะหริ่่�ง และหนองจิิก) และ 30 

ตััวอย่่าง จาก 4 อำเภอ ในจัังหวััดยะลา (เมืืองยะลา เบตง 

บันันังัสตา และยะหา) ผลการวิเิคราะห์์ลำดัับนิวิคลีีโอไทด์์

ในส่ว่น Nucleoprotein (N) gene ขนาดความยาว 450 

นิิวคลีีโอไทด์์ ทั้้�ง 428 ตััวอย่่าง เมื่่�อเปรีียบเทีียบกัับลำดัับ 

นิิวคลีีโอไทด์์ของไวรััสหััดสายพัันธุ์์�อ้้างอิิงขององค์์การ

อนามัยัโลก จำนวน 24 สายพันัธุ์์� พบว่า่มีลีำดับันิวิคลีโีอไทด์์ 

ตรงกัับไวรััสหััดสายพัันธุ์์� D8 แต่่ถููกจำแนกออกเป็็น 20 

Distinct Sequence Identifiers (DSId) ประกอบด้ว้ย 

DSId8581, 8717, 8775, 8813, 8830, 8851, 8913, 

8914, 8971, 9106, 9107, 9108, 9134, 9143, 9144, 

9165, 9167, 9202, 9203 และ 9204 ดัังแสดงในภาพที่่� 

1 ซึ่่�งแพร่ก่ระจายในแต่ล่ะอำเภอของจังัหวัดัสงขลา ยะลา 

ปััตตานีี และนราธิิวาส ดัังแสดงในภาพที่่�  2 โดยจัังหวััด

สงขลาพบ 7 DSIds และพบ DSId8717 มากที่่�สุด

จำนวน 68 ตััวอย่่าง รองลงมา คืือ DSId8813 จำนวน 19 

ตััวอย่่าง จัังหวััดยะลาพบเพีียง 2 DSIds คืือ DSId8717 

และ DSId8813 จำนวน 23 และ 7 ตััวอย่่าง ตามลำดัับ 

จัังหวััดปััตตานีีพบ 9 DSIds โดยพบ DSId8717 

มากที่่�สุุด 156 ตััวอย่่าง รองลงมา คืือ DSId8813 จำนวน 

9 ตั ัวอย่่าง จั ังหวััดนราธิิวาสพบ 10 DSIds โดยพบ 

DSId8717 มากที่่�สุุด จำนวน 70 ตััวอย่่าง รองลงมา คืือ 

DSId8914 จำนวน 16 ตััวอย่่าง ดัังแสดงในตารางที่่� 3 

จากจำนวนที่่�ตรวจพบ 20 DSIds พบว่่ามีี 19 

DSIds พบเป็็นครั้้�งแรกในประเทศไทย และได้้รายงาน

ในฐานข้้อมููลขององค์์การอนามััยโลก (MeaNS2) เป็็น 

ครั้้�งแรก โดย DSId8717 เป็็น DSId ตััวแรกที่่�ตรวจพบ

จากการระบาดครั้้�งนี้้� ส่่วน DSId8581 ถึึงแม้้จะตรวจพบ

ครั้้�งแรกในประเทศไทย แต่่เคยมีีรายงานในฐานข้้อมููล

ขององค์์การอนามััยโลกมาก่่อนว่่าพบครั้้�งแรกในประเทศ

มาเลเซีีย จากการที่่�ตรวจพบ DSId ใหม่ใ่นการระบาดครั้้�งนี้้�  

แสดงให้้เห็็นว่่าลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ของไวรััสหััดสายพัันธุ์์� 

D8 ที่่�พบมีลีำดับันิวิคลีโีอไทด์แ์ตกต่า่งกันัในแต่ล่ะ DSId 

เมื่่�อนำลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์และลำดัับกรดอะมิิโนของ 19 

DSIds ที่่� พบครั้้�งแรกในประเทศไทยเปรีียบเทีียบกััน  

โดยเปรีียบเทีียบกัับ DSId8717 ซึ่่�งเป็็น DSId ตััวแรกที่่�

ตรวจพบของการกระบาดครั้้�งนี้้� พบว่่ามีีความแตกต่่างกััน

ในระดัับนิิวคลีีโอไทด์์ 1–3 ตำแหน่่ง ดัังแสดงในภาพที่่� 3  

ส่่งผลให้้มีีการเปลี่่�ยนแปลงของกรดอะมิิโน 1–2 

ตำแหน่่ง โดยกรดอะมิิโนเปลี่่�ยนแปลง 1 ตำแหน่่ง ได้้แก่่ 

DSId8813, 8830, 8851, 8914, 8971, 9107, 9108, 

9134, 9167 และ 9204 ซึ่่� งเปลี่่�ยนแปลงที่่�ตำแหน่่ง 

58, 15, 99, 150, 80, 97, 79, 58, 65 และ 150 ตาม

ลำดัับ ส่ ่วน DSId ที่่�มี การเปลี่่�ยนแปลงของกรดอะมิิโน 

2 ตำแหน่่ง ได้้แก่่ DSId9144 และ DSId9203 ซึ่่� ง

เปลี่่�ยนแปลงที่่�ตำแหน่่ง 58–59 และ 126, 150 ตามลำดัับ 

ดัังแสดงในภาพที่่� 4
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ภาพที่่� 1	 ความสััมพัันธ์์ทางวิิวััฒนาการของไวรััสหััดสายพัันธุ์์�  D8 จำนวน 19 DSids ที่่� รายงานในฐานข้้อมููลของ 
	 องค์์การอนามััยโลกครั้้�งแรกและตรวจพบครั้้�งแรกในประเทศไทย เปรีียบเทีียบกัับ 24 สายพัันธุ์์�อ้างอิิงของ 
	 องค์์การอนามััยโลกด้้วยวิิธีี Maximum Parsimony โดยใช้้ค่่า bootstraps ที่่�  1,000 replications 
	ตั ัวเลขบนแผนภาพแสดงค่่าร้้อยละความเชื่่�อมั่่�นของการใช้้ bootstraps โดยความยาวของแต่่ละ branches  
	 อยู่่�ในหน่่วยของจำนวนการเปลี่่�ยนแปลงตลอดทั้้�งลำดัับ ตามค่่าสเกลบาร์์แสดงสััดส่่วนความยาวของ 
	 ลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ที่่�มีีการเปลี่่�ยนแปลง 

ภาพที่่� 2	 แผนที่่�แสดงอำเภอที่่�เก็็บตััวอย่่างส่่งตรวจหาสายพัันธุ์์�ไวรััสหััด และแสดงการแพร่่กระจายของไวรััสหััด 
	 สายพัันธุ์์� D8 จำนวน 20 DSIds ที่่�ตรวจพบจากเหตุุการณ์์การระบาดในจัังหวััดสงขลา ยะลา ปััตตานีี และ 
	 นราธิิวาส ในปีี พ.ศ. 2567



239วารสารกรมวิทยาศาสตร์การแพทย์
ปีที่ 67 ฉบับที่ 2 เมษายน  - มิถุนายน 2568

การค้้นพบลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ใหม่่ของไวรััสหััดสายพัันธุ์์� D8 ในประเทศไทย 	อั ัจฉริิยา ลููกบััว และคณะ

ตารางที่่� 3	แสดงจำนวน Distinct Sequence Identifiers (DSId) ของไวรััสหััดสายพัันธุ์์�  D8 ที่่� ตรวจพบจาก 

		  เหตุุการณ์์การระบาดในจัังหวััดสงขลา ยะลา ปััตตานีี และนราธิิวาส ในปีี พ.ศ. 2567

จัังหวััด/อำเภอ

จำนวนตััวอย่่างแยกตาม DSId

85 87 87 88 88 88 89 89 89 91 91 91 91 91 91 91 91 92 92 92
จำนวนรวม

81 17 75 13 30 51 13 14 71 06 07 08 34 43 44 65 67 02 03 04

ปััตตานีี 1 156 2 9 1 1 1 1 1 173

ยะหริ่่�ง
หนองจิิก
โคกโพธิ์์�
เมืืองปััตตานีี
ยะรััง
กะพ้้อ
มายอ
ทุ่่�งยางแดง
ปะนาเระ
ไม้้แก่่น

1 63
59
15
8
3
2
2
2
1
1

2
4
3

1

1

1 1
1

1 1

67
64
21
8
4
2
3
2
1
1

นราธิิวาส 13 70 8 16 5 5 1 7 1 1 127

เมืืองนราธิิวาส
ระแงะ
รืือเสาะ
จะแนะ
ตากใบ
เจาะไอร้้อง
ศรีีสาคร
บาเจาะ
สุุไหงโก-ลก
ยี่่�งอ

9

1
1
2

44
15
3
3
2
1
1
1

8 9
7 3

1
1

5 1 5

2

1

1

72
34
4
5
4
1
2
2
1
2

สงขลา 68 19 1 7 1 1 1 98

เทพา 38 3 1 7 1 1 51

หาดใหญ่่ 13 8 1 22

สะบ้้าย้้อย 6 6

เมืืองสงขลา 4 1 5

สะเดา 3 3

คลองหอยโข่่ง 1 1

ระโนด 1 1

จะนะ 1 3 4

บางกล่่ำ 1 3 4

สิิงหนคร 1 1

ยะลา 23 7 30

เบตง
เมืืองยะลา
บัันนัังสตา

20
2
1

7 27
2
1

จำนวนรวม
ทั้้�งหมด

14 317 2 43 1 1 1 17 5 5 1 7 1 1 1 1 7 1 1 1 428
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ภาพที่่� 3	 ผลการเปรีียบเทีียบลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ของไวรััสหััดสายพัันธุ์์�  D8 จำนวน 19 DSIds ที่่� รายงานครั้้�งแรก 

	 ในฐานข้้อมููลขององค์์การอนามััยโลก (Measles Surveillance Nucleotide database: MeaNS2)  

	 และ ตรวจพบครั้้�งแรกในประเทศไทยจากเหตุกุารณ์ก์ารระบาดในจังัหวัดัสงขลา ยะลา ปัตัตานีี และนราธิวิาส  

	 ในปีี พ.ศ. 2567
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การค้้นพบลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ใหม่่ของไวรััสหััดสายพัันธุ์์� D8 ในประเทศไทย 	อั ัจฉริิยา ลููกบััว และคณะ

วิจารณ์

สถานการณ์์การระบาดของโรคหััดใน 4 จั ังหวััด

ภาคใต้้ ได้้แก่่ สงขลา ยะลา ปั ตตานีี และนราธิิวาส 

ในปีี พ.ศ. 2567 เริ่่�มจากผู้้�ป่่วยยืืนยัันรายแรกในอำเภอ

ยะหริ่่�ง จั ังหวััดปััตตานีี แล้้วเกิิดการระบาดเป็็นกลุ่่�ม

ก้้อน (outbreak) สถานที่่�เกิิดการระบาด ประกอบด้้วย 

โรงเรีียน หมู่่�บ้้าน ครอบครััว โรงงาน และหอพััก โดยพบ

การระบาดของโรคหััดเป็็นกลุ่่�มก้้อนมากที่่�สุดในจัังหวััด

ปัตัตานี ีรองลงมา คือื ยะลา และนราธิวิาส คิดิเป็น็ร้อ้ยละ 

45.87, 22.42 และ 21.39 ตามลำดัับ โดยจัังหวััดยะลา

มีีอััตราป่่วยต่่อแสนประชากรสููงสุุด 268.33 รองลงมา 

คืือ ปั ัตตานีี นราธิิวาส และสงขลา 257.50, 165.66 

และ 33.05 ตามลำดัับ ทั้้� งนี้้�จากข้้อมููลความครอบคลุุม

ของวััคซีีนหััดเข็็มที่่�  2 ในฐานข้้อมููลระบบคลัังข้้อมููลด้้าน 

การแพทย์์และสุุขภาพ กระทรวงสาธารณสุุข (Health 

Data Center; HDC) พบว่่าจัังหวััดสงขลา ยะลา 

ปััตตานีี และนราธิิวาส มี ีความครอบคลุุมของวััคซีีน

หััดเข็็มที่่�  2 ร้้อยละ 86.22, 69.67, 40.90 และ 54.20 

ตามลำดับั(12) ซึ่่�งต่ำ่กว่า่เกณฑ์ม์าตรฐาน (เกณฑ์ม์าตรฐาน 

คืือ มากกว่่าหรืือเท่่ากัับร้้อยละ 95)(13) ถึ ึงแม้้ความ

ครอบคลุุมของวััคซีีนหััดในจัังหวััดยะลาจะสููงกว่่า 

ปััตตานีีและนราธิิวาสแต่่มีีอััตราป่่วยสููงสุุด เนื่่�องจาก 

จำนวนประชากรในยะลามีีจำนวนน้้อยกว่่าปััตตานีี

และนราธิิวาส นอกจากนี้้�จากการตรวจสอบประวััติิการ 

ได้้รัับวััคซีีนป้้องกัันโรคหััด คางทููม หั ัดเยอรมััน 

ภาพที่่� 4	 ผลการเปรีียบเทีียบลำดัับกรดอะมิิโนของไวรััสหััดสายพัันธุ์์�  D8 จำนวน 19 DSIds ที่่� รายงานครั้้�งแรก 

	 ในฐานข้้อมููลขององค์์การอนามััยโลก (MeaNS2) และตรวจพบครั้้�งแรกในประเทศไทยจากเหตุุการณ์์ 

	 การระบาดในจัังหวััดสงขลา ยะลา ปััตตานีี และนราธิิวาส ในปีี พ.ศ. 2567

(MMR vaccine) ของผู้้�ป่วย พบว่่าร้้อยละ 67.76 

ไม่่มีีประวััติิได้้รัับวััคซีีนมาก่่อน ร้ อยละ 24.53 ไม่่ทราบ

หรืือไม่่แน่่ใจในการรัับวััคซีีน ร้ ้อยละ 3.97 เคยได้้รัับ

วััคซีีน 1 ครั้้�ง ร้ ้อยละ 3.74 เคยได้้รัับวััคซีีน 2 ครั้้�ง 

ดัังนั้้�นความครอบคลุุมของวััคซีีนหััดที่่�ต่่ำกว่่าเกณฑ์์

มาตรฐานเป็็นปััจจััยสำคััญที่่�ทำให้้เกิิดการระบาดของ 

โรคหััด และมีีการแพร่่กระจายเป็็นวงกว้้างในครั้้�งนี้้� ทั้้�งนี้้�

จากเหตุุการณ์์การระบาดของโรคหััดในเขตภาคใต้้ในปีี 

พ.ศ. 2561–2562 พบว่่าสายพัันธุ์์�ไวรััสหััดที่่�ก่อให้้เกิิด 

การระบาด  ได้แ้ก่ ่สายพันัธุ์์� B3 (DSId5258, 5616, 5617, 

5639, 5640, 5660, 5661, 5805, 5806, 5821, 5959, 

6066, 6183 และ 6219) และสายพันัธุ์์� D8 DSId5981(11)

ซึ่่�ง Wacharachaisurapol N. และคณะ ยั ังได้้เคย

รายงานว่่าสายพัันธุ์์�ไวรััสหััดที่่�มีีการแพร่่กระจายใน

เขตกรุุงเทพมหานครในช่่วงปีี พ.ศ. 2559–2560 คื ือ 

สายพัันธุ์์� D8(19) 

ข้้อมููลสายพัันธุ์์�ไวรััสหััดที่่�ได้้จากการศึึกษาครั้้�งนี้้� 

ซึ่่�งได้้รายงานในฐานข้้อมููลขององค์์การอนามััยโลกแล้้ว  

จะเป็็นประโยชน์์อย่่ างยิ่่� งต่่อการกำจััดโรคหััดใน 

ทุุกประเทศและทุุกภููมิิภาคของโลก โดยสามารถใช้้เป็็น

แหล่่งข้้อมููลอ้้างอิิงในการเฝ้้าระวัังสายพัันธุ์์�นำเข้้าและ 

การติดิตามเส้น้ทางการแพร่ก่ระจายของไวรัสัหัดั (Chain 

of Transmission) ซึ่่� งหากประเทศหรืือภููมิิภาคใด

มีีรายงานผู้้�ป่่วยโรคหััดหรืือเกิิดการระบาดของโรคหััด

และสามารถอ้้างอิิงถึึงแหล่่งที่่�มาของไวรััสได้้ จะนำไปสู่่�
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การรัับรองการกำจััดโรคหััดในประเทศหรืือภููมิิภาคนั้้�น 

ได้้ตามเป้้าหมายขององค์์การอนามััยโลก นอกจากนี้้� 

การพบ DSId ใหม่่ ถื อเป็็นข้้อมููลสำคััญในการเฝ้้า

สัังเกตการเปลี่่�ยนแปลงทางพัันธุุกรรมภายในสายพัันธุ์์� 

ของไวรััสหััดแต่่ละสายพัันธุ์์�ได้้ อย่่างไรก็็ตามการศึึกษา 

ครั้้�งนี้้�เป็็นการศึึกษาเฉพาะในส่่วนยีีน Nucleoprotein 

(N) ความยาว 450 นิ ิวคลีีโอไทด์์ ซึ่่� งเป็็นประโยชน์์

ในการเฝ้้าระวัังสายพัันธุ์์�นำเ ข้้า และติิดตามที่่�มา 

และเส้้นทางการแพร่่กระจายของไวรััสหััดที่่�เป็็นสาเหตุุ

ของการระบาดเท่่านั้้�น เพื่่�อสนัับสนุุนการประเมิิน 

ความสำเร็็จของโครงการกำจััดโรคหััดของประเทศไทย 

และภููมิิภาคเอเชีียตะวัันออกเฉีียงใต้้ ตามที่่�องค์์การ

อนามััยโลกกำหนด ซึ่่�งการเปลี่่�ยนแปลงในส่่วน N gene 

เพีียงยีีนเดีียวไม่่สามารถจััดตั้้�งสายพัันธุ์์�  (Genotype) 

ใหม่่ได้้ โดยเกณฑ์ข์ององค์์การอนามััยโลกได้ก้ำหนดหลาย

ปััจจััยในการจััดตั้้�งสายพัันธุ์์�ใหม่่และที่่�สำคััญต้้องมีีข้้อมููล

ลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์จากส่่วนของ N gene ความยาว 450 

นิิวคลีีโอไทด์์ และลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ของยีีน Hemag-

glutinin (H) ที่่�ถู กแปลรหััสไปเป็็นโปรตีีนทั้้�งหมด(20) 

ดังันั้้�นหากมีีการศึึกษาเพิ่่�มเติิมในส่่วน Hemagglutinin 

รวมถึึงลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ทั้้�งหมดของไวรััสหััด (whole 

genome) นอกจากใช้้เป็็นข้้อมูลูในการเฝ้า้ระวัังสายพัันธุ์์� 

นำเข้้า ติ ิดตามที่่�มาและเส้้นทางการแพร่่กระจายของ 

ไวรััสหััดที่่�เป็็นสาเหตุุของการระบาด จะเป็็นประโยชน์์

ต่่อการศึึกษาการกลายพัันธุ์์�ของตััวเชื้้�อและเป็็นข้้อมููลใน 

การพิิจารณาจััดตั้้�งสายพัันธุ์์�ไวรััสใหม่่ 

นอกจากการระบาดของโรคหััดในประเทศไทยแล้้ว 

Mat Daud MRH และคณะ มีีการรายงานผู้้�ป่่วยโรคหััด

ในประเทศมาเลเซีีย ในช่่วงปีี พ.ศ. 2559–2563 จำนวน 

2,844 ราย(21) Vaidya SR และ Chowdhury DT 

ได้้รายงานสายพัันธุ์์�ไวรััสหััดที่่�แพร่่กระจายในประเทศ

อิินเดีียในช่่วงปีี พ.ศ. 2554–2558 ได้้แก่่ สายพัันธุ์์� B3, 

D4 และ D8(22) นอกจากนี้้� Bankamp B และคณะ ได้้

รายงานสถานการณ์์ของโรคหััดทั่่�วโลกที่่�มีการรายงาน

จำนวนผู้้�ป่่วยเข้้าไปในฐานข้้อมููลขององค์์การอนามััยโลก 

ในช่่วงปีี พ.ศ. 2562–2566 โดยสายพัันธุ์์�ที่่�รายงานใน

ฐานข้้อมููลที่่�มากที่่�สุุด ได้้แก่่ สายพัันธุ์์� D8 ประกอบด้้วย 

DSId2283, 4683, 2279, 5801, 5963, 5981, 8248 

และ 8278 รองลงมา ได้้แก่่ สายพัันธุ์์� B3 ประกอบด้้วย 

DSId4256, 4299, 6500, 8359, 4298, 5306, 6418 

และ 6493(10) ซึ่่�งสอดคล้้องกัับรายงานของ Williams D 

และคณะ ได้ร้ายงานสายพันัธุ์์�ไวรัสัหัดัที่่�พบในปี ีพ.ศ.  2565 

คืือ สายพัันธุ์์� D8 และ B3(9) อย่่างไรก็็ตามไวรััสหััดเป็็น 

อาร์์เอ็็นเอไวรััส ขนาด 15,894 นิิวคลีีโอไทด์์ที่่�มีีลัักษณะ 

คงตััวสููง (highly conserved) ดั ังนั้้�นการเกิิดการ 

กลายพัันธุ์์�ของไวรััส (virus mutation) อาจมีีโอกาส

เกิิดได้้ต่่ำ(9,23) 

ทั้้�งนี้้�ข้้อจำกััดของการศึึกษาครั้้�งนี้้� คื ือ ในบาง

พื้้�นที่่�ของแต่่ละจัังหวััดเป็็นพื้้�นที่่�ภูเขาหรืือพื้้�นที่่�ห่างไกล 

เจ้้าหน้้าที่่�เข้้าถึึงได้้ยากจึึงไม่่สามารถเก็็บตััวอย่่างส่่งตรวจ

ได้้ ทำให้้ข้้อมููลที่่�ได้้ไม่่ครบทุุกพื้้�นที่่�ของการระบาดและ

ในบางครอบครััวที่่�มีผีู้้�ป่ว่ยไข้อ้อกผื่่�นมีีความเชื่่�อว่่าโรคหััด 

สามารถหายได้้เอง จึ ึงปฏิิเสธการเข้้ารัับการรัักษา ทำให้้

พลาดโอกาสในการเก็็บตััวอย่่างส่่งตรวจยืืนยัันทาง 

ห้้องปฏิิบััติิการ นอกจากนี้้�ข้อมููลประวััติิผู้้�ป่่วยยััง 

ไม่่ครบถ้้วน เช่่น ไม่่มีีประวััติิการเดิินทางไปในที่่�มีีโอกาส

เสี่่�ยงติดิเชื้้�อในช่ว่งก่อ่นป่ว่ย ไม่ม่ีปีระวัตัิกิารสัมัผัสัใกล้ช้ิดิ 

ผู้้�ป่่วย ทำให้้ไม่่สามารถสอบสวนถึึงแหล่่งที่่�มาของ 

ไวรััสหััดที่่�ก่่อให้้เกิิดการระบาดครั้้�งนี้้�ได้้ 

อย่่างไรก็็ตามเพื่่�อป้้องกัันและควบคุุมการระบาด

ของโรคหััด และนำไปสู่่�ความสำเร็็จของการกำจััดโรคหััด

ในประเทศไทยและในภููมิิภาคเอเชีียตะวัันออกเฉีียงใต้้ 

ประชาชนต้้องรัักษาสุุขอนามััย ฉี ีดวััคซีีนป้้องกัันโรคหััด 

สำหรับัเด็ก็ และควรได้ร้ับัวัคัซีนีให้ค้รบ 2 เข็็ม โดยเข็ม็แรก 

เมื่่�อเด็็กอายุคุรบ 9 เดือืน และเข็ม็ที่่� 2 เมื่่�อเด็็กอายุ ุ18 เดือืน 

หากเด็็กยังัไม่่เคยได้้รับัวัคัซีนีมาก่่อน ไม่ว่่า่จะอายุุเท่า่ไหร่่ 

ก็็ตาม ควรเข้้ารัับวััคซีีนที่่�สถานพยาบาลใกล้้บ้้าน 

แต่่ถ้้าหากมีีอาการไข้้ออกผื่่�น ต้ องรีีบไปพบแพทย์์ทัันทีี

เพื่่�อรัับการรัักษาและป้้องกัันการแพร่่กระจายของโรค 

ซึ่่�งหน่่วยงานสาธารณสุุขระดัับพื้้�นที่่�ควรเพิ่่�มความเข้้มข้้น
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การค้้นพบลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ใหม่่ของไวรััสหััดสายพัันธุ์์� D8 ในประเทศไทย 	อั ัจฉริิยา ลููกบััว และคณะ

ของการเฝ้้าระวัังโรคตามมาตรฐานที่่�องค์์การอนามััยโลก

กำหนด โดยติิดตามสถานการณ์์โรคอย่่างใกล้้ชิิดและ

ควรสำรวจความครอบคลุุมของวััคซีีนในพื้้�นที่่� นอกจากนี้้� 

กรมควบคุุมโรค ควรมีีการรณรงค์์ให้้ประชาชนในพื้้�นที่่� 

ที่่�มีคีวามครอบคลุุมของวััคซีนีต่่ำได้ร้ับัวัคัซีีนมากขึ้้�นให้ไ้ด้้ 

อย่่างน้้อยร้้อยละ 95 เพื่่�อป้้องกัันการระบาดของโรคใน

ชุุมชน และเพิ่่�มความเข้้มแข็็งของระบบการสอบสวนโรค 

เพื่่�อให้้ได้้มาซึ่่�งข้้อมููลที่่�จะสามารถระบุุแหล่่งที่่�มาของ

ไวรััสได้้

สรุป

การศึึกษาครั้้�งนี้้�พบว่่า สายพัันธุ์์�ไวรััสหััดที่่�ระบาด

ในจัังหวััดสงขลา ยะลา ปััตตานีี และนราธิิวาส ในปีี พ.ศ. 

2567 เป็็นสายพัันธุ์์� D8 จำแนกออกเป็็น 20 Distinct 

Sequence Identifiers (DSId) ได้้แก่่ DSId8581, 

8717, 8775, 8813, 8830, 8851, 8913, 8914, 8971, 

9106, 9107, 9108, 9134, 9143, 9144, 9165, 9167, 

9202, 9203 และ 9204 ซึ่่� งทั้้�ง 20 DSIds เป็็นการ

ตรวจพบเป็็นครั้้�งแรกในประเทศไทย โดยมีี 19 DSIds 

รายงานเป็็นครั้้�งแรกในฐานข้้อมููลขององค์์การอนามััยโลก 

(Measles Surveillance Nucleotide database: 

MeaNS2) ยกเว้้น DSId8581 มีีรายงานก่่อนหน้้านี้้�ว่่า 

พบครั้้� งแรกในประเทศมาเลเซีีย  อย่่ างไร ก็็ตาม 

ยังัไม่ม่ีรีายงานการระบาดของ DSId8581 ในประเทศไทย 

มาก่่อน โดยผลการเปรีียบเทีียบลำดัับนิิวคลีีโอไทด์์ 

ความยาว 450 นิวิคลีโีอไทด์ ์ในส่่วนของยีนี Nucleoprotein 

(N) ของ 19 DSIds ที่่� พบครั้้�งแรกในประเทศไทย 

และรายงานครั้้�งแรกในฐานข้้อมููล MeaNS2 เปรีียบ

เทีียบกัับ DSId8717 ซึ่่� งเป็็น DSId ตั วแรกที่่�พบใน

การระบาดครั้้�งนี้้�  พบว่่ามีีความแตกต่่างกัันในระดัับ 

นิิวคลีีโอไทด์์ 1–3 ตำแหน่่ง  ส่่งผลให้้มีีการเปลี่่�ยนแปลง

ของกรดอะมิิโน โดยลำดัับของกรดอะมิิโนเปลี่่�ยนแปลง 

1 ตำแหน่ง่ ได้แ้ก่ ่DSId8813, 8830, 8851, 8914, 8971, 

9107, 9108, 9134, 9167, 9204 โดยเปลี่่�ยนแปลงที่่�

ตำแหน่่ง 58, 15, 99, 150, 80, 97, 79, 58, 65 และ 

150 ตามลำดัับ ส่่วน DSId ที่่�มีีการเปลี่่�ยนแปลงของกรด

อะมิิโน 2 ตำแหน่่ง ได้้แก่่ DSId9144 และ DSId9203 

โดยเปลี่่�ยนแปลงที่่�ตำแหน่่ง 58–59 และ 126, 150 

ตามลำดัับ อย่่างไรก็็ตามผลการศึึกษาครั้้�งนี้้�ไม่่สามารถ

ยืืนยัันได้้ว่่าเป็็นสายพัันธุ์์�นำเข้้า และไม่่สามารถติิดตาม

แหล่่งที่่�มาและเส้้นทางการแพร่่กระจายของเชื้้�อไวรััสหััด 

ที่่�ก่่อให้้เกิิดการระบาดในครั้้�งนี้้� ได้้เนื่่�องจากข้้อมููล

สนัับสนุุนทางด้้านระบาดวิิทยามีีไม่่เพีียงพอ 

กิตติกรรมประกาศ

คณะผู้้�วิิจััยขอขอบคุุณองค์์การอนามััยโลก ศู นย์์
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First Identification of Novel Distinct 
Sequence Identifiers in Measles Virus 

Genotype D8 During the 2024 
Outbreak in Southern Thailand

ABSTRACT  In this study, genetic analysis of the measles virus genotypes was based on nucleotide 
sequences of the nucleoprotein (N) gene and phylogenetic analysis in 428 samples from measles  
outbreaks in Songkhla, Yala, Pattani, and Narathiwat provinces, Thailand, in 2024. When compared with 
the World Health Organization (WHO) reference nucleotide sequences of 24 measles virus genotypes, the 
identified sequences belonged to genotype D8. However, these sequences were classified into 20 Distinct 
Sequence Identifiers (DSIds), indicating variations in the nucleotide sequences within the D8 genotype. 
The 20 DSIds identified in this study were DSId8581, 8717, 8775, 8813, 8830, 8851, 8913, 8914, 8971, 
9106, 9107, 9108, 9134, 9143, 9144, 9165, 9167, 9202, 9203, and 9204. All of these DSIds were detected 
for the first time in Thailand. Notably, 19 DSIds were newly reported in the WHO Measles Surveillance 
Nucleotide Database (MeaNS2), except for DSId8581, which had been previously reported in Malaysia. 
However, this study was unable to determine the origin of the virus due to insufficient epidemiological data.
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