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การตรวจพบไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมันสายพันธุ
วัคซีนจากตัวอยางทางหองปฏิบัติการในประเทศไทย 

ระหวางป พ.ศ. 2560-2567  

บทคัดยอ วัคซีนรวมปองกันโรคหัด คางทูม และหัดเยอรมัน (Measles-Mumps-Rubella, MMR Vaccine) เปนวัคซีน
ของเชื้อมีชีวิตที่ถูกทําใหออนฤทธิ์ (Live Attenuated Vaccine) ถึงแม MMR Vaccine จะมีความปลอดภัย แตอาจทําใหเกิด
อาการไมพึงประสงค เชน ไขสูง ปวดขอ ผื่น หรือตอมน้ําลายพาโรติดบวม นอกจากนี้ยังมีโอกาสเกิดการติดเชื้อจากสายพันธุ
ของวัคซีนเองได การศึกษานี้มีวัตถุประสงคเพ่ือวิเคราะหลําดับสารพันธุกรรมของไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมัน ดวยวิธี 
Sanger Sequencing จากสายพันธุที่ตรวจพบในตัวอยางเช้ือไวรัสจากผูปวยระหวางป พ.ศ. 2560–2567 เปรียบเทียบกับ
สายพนัธุอางองิขององคการอนามยัโลก เพือ่เปนการเฝาระวงัสายพนัธุนําเขาและติดตามการกลายพนัธุ รวมถึงเฝาระวงัสายพนัธุ
ของไวรสัท่ีนํามาเปนวคัซนีในประเทศไทย ผลการศกึษาตวัอยางไวรสัหดั จํานวน 1,862 ตวัอยาง ไวรัสคางทมู จาํนวน 26 ตัวอยาง 
และไวรัสหัดเยอรมัน จํานวน 12 ตัวอยาง ตามลําดับ ตรวจพบสายพันธุวัคซีนในไวรัสหัด จํานวน 4 ตัวอยาง (รอยละ 0.21) 
ไวรัสคางทูม จํานวน 4 ตัวอยาง (รอยละ 14.29) และไวรัสหัดเยอรมัน จํานวน 1 ตัวอยาง (รอยละ 8.33) ขอมูลจากการศึกษานี้
เปนหลักฐานชวยสนับสนุนโอกาสติดเชื้อที่มาจากวัคซีนและช้ีใหเห็นถึงการระบาดของสายพันธุทองถ่ินในประเทศ ซ่ึงมีความ
สําคัญตอการเฝาระวังเพื่อควบคุมการระบาดของโรคและปองกันผลขางเคียงจากการไดรับวัคซีนในประชากร เปนประโยชนตอ
หนวยงานที่เกี่ยวของในการนําขอมูลไปใชสําหรับการวางแผนการใหวัคซีนของประเทศตอไปเพื่อการควบคุมโรคไดอยางมี
ประสิทธิภาพ 

คําสําคัญ: ไวรัสหัดสายพันธุวัคซีน, ไวรัสคางทูมสายพันธุวัคซีน, ไวรัสหัดเยอรมันสายพันธุวัคซีน
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บทนํา

ประเทศไทยไดมีโครงการสรางเสรมิภมิูคุมกนัโรค

ของประเทศ (Expanded Program on Immunization,

EPI) เมื่อป พ.ศ. 2520 โดยวัตถุประสงคเพื่อลด

การปวยและการตายจากโรคพื้นฐานที่ปองกันไดดวย

วัคซีน ซึ่งเริ่มดวยการใหวัคซีน 4 ชนิด คือ วัคซีนปองกัน

วัณโรค (BCG) และวัคซีนคอตีบ ไอกรน และบาดทะยัก 

(DTP) และวคัซนีโปลิโอชนิดกนิในเขตกรงุเทพมหานคร 

ปจจุบันวัคซีนที่อยูในโครงการสรางเสริมภูมิคุมกันโรค

ที่จำเปนตองใหกับเด็กทุกคน ประกอบดวย วัคซีน BCG

วัคซีนปองกันโรคตับอักเสบบี (HB) วัคซีนรวมปองกัน

โรคคอตบี บาดทะยกั ไอกรน ตบัอกัเสบบแีละฮบิ (DTP-

HB-Hib1) วัคซีนปองกันโรคโปลิโอชนิดฉีด (IPV)

วัคซีนโรตา (Rota) วัคซีนปองกันโรคโปลิโอชนิดกิน 

(OPV) วัคซีนรวมปองกันโรคหัด คางทูม และหัด

เยอรมัน (MMR) วัคซีนปองกันโรคไขสมองอักเสบเจอี

ชนิดเชื้อเปนออนฤทธิ์ (LAJE) วัคซีนรวมปองกันโรค

คอตีบและบาดทะยัก (dT) และวัคซีนปองกันโรคมะเร็ง

ปากมดลูกจากการติดเชื้อเอชพีวี (HPV)(1)

โรคหัด คางทูม และหัดเยอรมัน เปนโรคติดเชื้อ

ที่สามารถปองกันไดดวยวัคซีน ซึ่งวัคซีนปองกันโรคหัด 

คางทูม และหัดเยอรมัน (Measles, Mumps and

Rubella: MMR vaccine) บรรจอุยูในโครงการสรางเสรมิ

ภมิูคุมกนัโรคของประเทศตัง้แตป พ.ศ. 2527 ซึง่เปนการ

ใหวัคซีนแบบเข็มเดียวเมื่อเด็กอายุ 9–12 เดือน นอกจากนี้

ในป พ.ศ. 2529 ประเทศไทยไดเคยใหวคัซนีหดัเยอรมนั

เดีย่วๆ โดยใหในเดก็หญงิกอนและใหท้ังในเดก็หญงิและ

เดก็ชายในป พ.ศ. 2536 ตอมาในป พ.ศ. 2539 ไดเปลีย่น

เปนใหวัคซีนหัดแบบ 2 เข็ม โดยใหเข็มแรกในเด็กอายุ 

9 เดือน และเข็มที่ 2 เมื่อเด็กเขาเรียนชั้นประถมศึกษา

ปที่ 1 ที่อายุประมาณ 6–7 ป ตอมาในป พ.ศ. 2540

ไดเปล่ียนวัคซีนปองกันโรคหัดสำหรับเด็กนักเรียน

ชั้นประถมปที่ 1 เปนวัคซีนรวม หัด คางทูม และ

หัดเยอรมัน (MMR) และในป พ.ศ. 2553 ไดเปลี่ยน

วัคซีนปองกันโรคหัดสำหรับเด็กอายุ 9−12 เดือน

เปนวคัซนีรวม MMR ดวย ตอมาในป พ.ศ. 2557 ไดเปลีย่น

การใหวคัซนี MMR เขม็ที ่2 ทีอ่าย ุ6−7 ป เปนเดก็อาย ุ2 

ป โดยมีการใหวัคซีนแบบเก็บตกในเด็กอายุ 2−7 ป ในป 

พ.ศ. 2558 เพื่อใหเด็กทุกชวงอายุไมพลาดในการไดรับ

วัคซีน ซึ่งเปนโครงการในสมเด็จพระเทพรัตนราชสุดา

สยามบรมราชกุมารี ตอมาในป พ.ศ. 2563 ไดเปลี่ยน

คำแนะนำในการใหวัคซีน MMR เข็มที่ 2 เมื่อเด็กอายุ 

18 เดือน เพื่อลดชวงเวลาระหวางวัคซีน 2 เข็ม ทำใหเด็ก

ที่ไมตอบสนองตอเข็มแรกมีชวงเวลาที่ไมมีภูมิคุมกัน

สั้นลงกอนที่จะไดรับวัคซีนเข็มที่สองเพื่อใหกระตุน

ภูมิคุมกันไดดีขึ้น ลดความเสี่ยงตอการติดเชื้อไวรัสหัด 

จนถึงปจจุบันผูที่อายุนอยกวา 18 ป ในประเทศไทยนาจะ

ไดรับวัคซีน MMR ครบทั้ง 2 เข็ม ตามแผนสรางเสริม

ภูมิคุมกันโรคของประเทศ กระทรวงสาธารณสุข(2)

วคัซนี MMR ผสมรวมฉดีในครัง้เดยีวนีภ้มูคิุมกนั

ทีเ่กดิขึน้ไมดอยกวาการฉดีวคัซนีแตละชนดิ ทำใหสะดวก

และประหยดัคาใชจายในการบรหิารจดัการ และลดความ

เจบ็ปวดจากการฉดีวคัซนีหลายเขม็ ซึง่วคัซนีนีเ้ปนวคัซนี

มีชีวิตชนิดออนฤทธิ์ (Live-attenuated vaccine) 

ประกอบดวย เชื้อ 3 ชนิด ไดแก 1) เชื้อไวรัสหัดมีชีวิต

ออนฤทธิ์ ไดมาจากสายพันธุ Ender’s Attenuated 

Edmonston หรือสายพันธุ Edmonston-Zagreb 

(EZ19) หรือ Schwarz 2) เช้ือไวรัสคางทูมมีชีวิต

ออนฤทธิท์ีใ่ชอยู 3 สายพนัธุ ไดแก สายพนัธุ Jeryl Lynn, 

Urabe-Am 9 และ Leningrad-Zagreb  ทัง้นีข้ึน้อยูกบั

บรษิทัผูผลติ และ 3) เชือ้ไวรสัหดัเยอรมนัมชีวีติออนฤทธิ์

ไดจากสายพันธุ Wistar RA 27/3(2,3) เนื่องจาก

เปนวัคซีนชนิดมีชีวิต ผูรับวัคซีนบางรายจึงมีโอกาส

ที่จะเกิดเหตุการณไมพึงประสงคหลังการไดรับวัคซีน 

(Adverse Event Following Immunization, AEFI) 

เชน มีไขสูง 7–12 วันหลังไดรับวัคซีน ซึ่งพบไดรอยละ 

5–15 ปวดขอ บวม แดงบริเวณที่ฉีด มีผื่นขึ้น 7–10 วัน

หลังไดรับวัคซีน เฉลี่ยรอยละ 5 และตอมน้ำลายพาโรติด

อักเสบ ปวด บวม(4) รวมทั้งอาจเกิดการติดเช้ือจาก

สายพันธุวัคซีนได 

เนื่องจากการติดตามการกลายพันธุมีความสำคัญ

และจำเปนตองเฝาระวังอยางตอเนื่อง เนื่องจากจะชวย

ใหทราบวิวัฒนาการของไวรัส ทราบอุบัติการณ แนวโนม

การระบาด การกลายพนัธุ และการเปลีย่นแปลงสายพนัธุ

ที่ตางไปจากเดิม และชวยใหหนวยงานสาธารณสุขไทย

สามารถปรับปรุงมาตรการควบคุมและปองกันโรค

ใหมปีระสทิธภิาพมากขึน้ สามารถเตรยีมความพรอมและ

ดำเนินมาตรการปองกันไดทันทวงที ความเขาใจเกี่ยวกับ
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ไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมันสายพันธุวัคซีนในประเทศไทย  อัจฉริยา ลูกบัว และคณะ

การกลายพันธุมีสวนสำคัญในการพัฒนาวัคซีนและ

วิธีการรักษาที่มีประสิทธิภาพ โดยเฉพาะหากพบวา

การกลายพันธุมีผลตอความรุนแรงของโรคหรือ

การตอบสนองตอการรักษา นอกจากนี้การวิเคราะห

ลำดับนิวคลีโอไทดในตัวอยางที่พบในประเทศไทย 

เมื่อเปรียบเทียบกับขอมูลจากประเทศอื่นๆ ในฐาน

ขอมูลขององคการอนามัยโลกจะชวยใหเขาใจบทบาท

ของประเทศไทยในการแพรกระจายของไวรัสในระดับ

ภูมิภาคและระดับโลก สามารถประเมินไดวาการติดเช้ือ

ที่พบในประเทศไทยเปนผลมาจากสายพันธุนำเขาจาก

ตางประเทศหรือเกิดจากสายพันธุทองถิ่น การศึกษานี้

จึงมีวัตถุประสงคเพื่อติดตามการกลายพันธุและเฝาระวัง

สายพันธุนำเขาจากตางประเทศ โดยวิเคราะหลำดับสาร

พันธุกรรมของไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมัน จาก

สายพนัธุทีต่รวจพบในตวัอยางเชือ้ไวรสัจากผูปวยระหวาง

ป พ.ศ. 2560–2567 เปรียบเทียบกับสายพันธุอางอิง

ขององคการอนามัยโลก (WHO) รวมถึงการเฝาระวัง

สายพันธุของไวรัสที่นำมาเปนวัคซีนที่ใชในประเทศไทย 

เพื่อใหไดขอมูลสายพันธุที่สามารถนำไปใชสนับสนุน

ความสำเร็จของโครงการกำจัดโรคหัดและหัดเยอรมัน

ของประเทศไทย ตามพันธะสัญญานานาชาติและของ

ภมูิภาคเอเชียตะวันออกเฉยีงใต ตามเปาหมายที่องคการ

อนามัยโลกกำหนด นอกจากน้ีขอมูลที่ไดจากการศึกษา

ครั้งนี้ในการตรวจพบไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมัน

สายพันธุวคัซนีจากตวัอยางทางหองปฏบิตักิาร อาจสงผล

ใหหนวยงานทีเ่ก่ียวของสามารถนำขอมลูท่ีไดไปประยกุต

ใชในการบริหารจัดการการนำเขาวัคซีนปองกันโรคหัด 

คางทูม และหัดเยอรมันของประเทศ เพื่อประชาชนมี

ความปลอดภยัจากการรบัวคัซนีและเสรมิสรางภมูคิุมกนั

ในการปองกันโรคไดอยางมีประสิทธิภาพ

  

วัสดุและวิธีการ

ตัวอยางและเกณฑในการคัดเลือกตัวอยาง

ตัวอยางท่ีใชในการศึกษาน้ีเปนตัวอยางสงตรวจ

เพื่อหาสารพันธุกรรมไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมัน

ณ สถาบันวิจัยวิทยาศาสตรสาธารณสุข กรมวิทยาศาสตร

การแพทย ในชวงป พ.ศ. 2560–2567 โดยมีจำนวน

ตัวอยางสงตรวจไวรัสหัด จำนวน 2,946 ตัวอยาง คางทูม 

จำนวน 98 ตัวอยาง และหัดเยอรมัน จำนวน 1,016 

ตัวอยาง  ชนิดตัวอยางสงตรวจหัดและหัดเยอรมัน ไดแก 

throat  swab หรือ nasal swab ซึง่เกบ็จากผูปวยสงสยั

ติดเช้ือที่มีอาการแสดงตามเกณฑทางคลินิก คือ มีไข

มากกวา 38 องศาเซลเซียส มผีืน่นนูแดง รวมกบัอาการไอ 

และมอีาการอืน่อกีอยางนอยหนึง่อาการ คอื มนีำ้มูก หรือ

เยื่อบุตาอักเสบ หรือตรวจพบ Koplik’s spot 1–2 วัน

กอนและหลงัผืน่ขึน้ โดยตวัอยางถกูเกบ็ภายในระยะเวลา

ไมเกิน 14 วันหลังพบผื่น สำหรับตัวอยางสงตรวจคางทูม

คือ ตัวอยาง buccal swab ที่เก็บจากบริเวณตอมน้ำลาย

พาโรตดิใตกกหหูลงัวนัทีแ่สดงอาการบวมของตอมนำ้ลาย

ดังกลาว ตัวอยางที่ใหผล RT-PCR หรือ Real Time 

RT-PCR เปนบวก นำไปวเิคราะหหาลำดบันิวคลโีอไทด

เพื่อหาสายพันธุดวยเทคนิค Sanger Sequencing 

กรณีตัวอยางที่ใหผล RT-PCR หรือ Real Time 

RT-PCR เปนลบถูกคัดออกไมนำมาศึกษาวิจัยในครั้งนี้ 

การสกัดสารพันธุกรรม และการเพิ่มปริมาณสาร

พันธุกรรมไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมันดวยวิธี 

Reverse Transcription Polymerase Chain 

Reaction (RT-PCR)

สกัดสารพันธุกรรมไวรัสจากตัวอยาง throat 

swab, nasal swab หรือ buccal swab โดยใชตัวอยาง

ปริมาตร 140 ไมโครลิตร ใชชุดสกัดสารพันธุกรรม

สำเรจ็รปู QIAamp Viral RNA Mini Kit (QIAGEN,

Germany) ตามวิธีการของชุดน้ำยา โดยในการสกัด

สารพันธุกรรมมี Nuclease-free water เปนตัวอยาง

ควบคุมลบ (Negative extraction control) ในการ

สกัดทกุครัง้ เพิม่ปรมิาณสารพนัธุกรรมไวรสัหดัในสวนยนี

Nucleoprotein (N) ความยาว 634 นิวคลีโอไทด โดย

มีตัวอยางควบคุมบวก (Positive control) ซ่ึงเปน 

Control RNA สงัเคราะหความยาว 854 นวิคลโีอไทด(5)

 ไวรสัคางทมูเพิม่ปรมิาณสารพันธกุรรมในสวนยนี Small 

Hydrophobic (SH) ความยาว 676 นิวคลีโอไทด และ

ตวัอยางควบคุมบวก (Positive control) ซึง่เปน Control

RNA สังเคราะห ความยาว 476 นิวคลีโอไทด(6)

สวนไวรสัหดัเยอรมนัเพิม่ปรมิาณสารพนัธกุรรมรอบแรก

ในสวน Non-structural Protein ดวยเทคนิค Real 

Time RT-PCR โดยใช Primers 1 คู และ Probe 1 

เสน และควบคุมคุณภาพวิธีทดสอบดวยการเพิ่มปริมาณ
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Measles, Mumps, and Rubella Vaccine-Derived Strains in Thailand Atchariya Lukebua et al.

สารพันธุกรรมของ Housekeeping Gene (Human 

RNase P gene) ควบคูไปกับตัวอยางทดสอบดวย 

โดยใช Primers 1 คู และ Probe 1 เสน(7) ตวัอยางทีใ่หผล

Real Time RT-PCR เปนบวกจะนำไปวิเคราะห

หาสายพันธุไวรัสหัดเยอรมันตอไป ซ่ึงการหาสายพันธุ

ไวรัสหัดเยอรมันจะใชยีนในสวน Envelop Protein 1 

(E1) ซึ่งใช Primers จำนวน 2 คู ในการเพิ่มปริมาณ

สารพันธุกรรม 2 Fragments โดย Fragment 1 ขนาด 

480 นวิคลีโอไทด Fragment 2 ขนาด 633 นวิคลโีอไทด

โดยมีตัวอยางควบคุมบวก (Positive control) ซึ่งเปน 

Control RNA สังเคราะห สำหรับ Fragment 1 และ 2 

ขนาดความยาว 400 และ 533 นิวคลีโอไทด ตามลำดับ(8) 

โดยขนาดของตัวอยางควบคุมผลบวกของแตละยีนของ

ไวรัสแตละชนิดออกแบบใหมีขนาดความยาวแตกตาง

จากขนาดจำเพาะของผลผลิตพีซีอาร (PCR product)

ซึ่งงายตอการวิเคราะหหากเกิดการปนเปอน ทั้งนี้ 

Primers, Probe และมาตรฐานวิธีการตรวจที่ใชใน

การตรวจหาสารพันธุกรรมไวรัสหัดและหัดเยอรมัน

ไดรับสนับสนุนจากศูนยควบคุมและปองกันโรคแหงชาติ

สหรฐัอเมรกิา (US-CDC) ซึง่รายละเอยีดชดุ Primers 

ที่ใช ดังแสดงในตารางที่ 1

เมื่อสิ้นสุดปฏิกิริยา RT-PCR ตรวจสอบหาแถบ

ดีเอ็นเอที่จำเพาะของ PCR product โดยการทำ gel 

electrophoresis ผลผลติพซีอีารของตวัอยางทีใ่หผลบวก

จะถูกทำใหบริสุทธิ์ดวยชุดน้ำยา QIAQuick Gel 

Extraction kit (QIAGEN, Germany) และวัด

ความเขมขนดีเอ็นเอดวยเครื่อง Spectrophotometer 

(NanoDrop ND-1000, Thermo Scientific, USA) 

เก็บรวบรวมตัวอยางผลผลิตพีซีอารที่บริสุทธิ์เพื่อทำการ

วเิคราะหหาลำดบันวิคลโีอไทดเพือ่หาสายพนัธุไวรสัตอไป 

ตารางที่ 1 Primers และ Probe ที่ใชในการเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมัน ดวยวิธี 
 RT-PCR, Real Time RT-PCR และที่ใชในการทำ Sanger Sequencing 

ไวรัส Primer ลำดับนิวคลีโอไทด
ตำแหนง

(5’ 3’)

ขนาด 

amplicon (bp)

หัด Forward primer (MeV216)

Reverse primer (MeV214)

5’-TGG AGC TAT GCC ATG GGA GT -3’

5’-TAA CAA TGA TGG AGG GTA GG- 3’

1104–1123

1718–1737

634

คางทูม Forward SH1

Reverse SH2 

5’-AGT AGT GTC GAT GAT CTC AT -3’

5’-GCT CAA GCC TTG ATC ATT GA-3’

6133–6152

6789–6808

676

หัดเยอรมัน

Forward primer RuV98

Reverse primer RuV251

5’ GGC AGT TGG GTA AGA GAC CA 3’

5’ CGT GGA GTG CTG GGT GAT 3’ 

98–117

234–251

154

Probe (RuVNSP)
5’ FAM ACA TCG CGC ACT TCC CAC G 

BHQ 3’

141–159 19

Forward Primer 

(HURNASE-P)

Reverse Primer 

(HURNASE-P)

5’ AGA TTT GGA CCT GCG AGC G 3’

5’ GAG CGG CTG TCT CCA CAA GT 3’

28–46

73–92

65

Probe (BHQ1 HURNASE-P) 5’ FAM TTC TGA CCT GAA GGC TCT GCG 

CG BHQ1 3’

49–71 23

Fragment 1 forward (8633)

Fragment 1 Reverse (9112)

5’ AGC GAC GCG GCC TGC TGG GG 3’

5’ GCG CGC CTG AGA GCC TAT GAC 3’

8633–8652

9112–9092

480

Fragment 2 forward (8945)

Fragment 2 Reverse (9577)

5’ TGG GCC TCC CCG GTT TG 3’

5’ CGC CCA GGT CTG CCG GGT CTC 3’

8945–8961

9557–9577

633
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ไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมันสายพันธุวัคซีนในประเทศไทย  อัจฉริยา ลูกบัว และคณะ

การหาลำดับนิวคลีโอไทดไวรัสหัด คางทูม และ

หัดเยอรมัน ดวยวิธี Sanger Sequencing

นำตวัอยาง PCR product ทีผ่านการทำใหบรสิทุธิ์

มาวิเคราะหหาลำดับนิวคลีโอไทดดวยเทคนิค Sanger 

Sequencing การหาลำดบันวิคลโีอไทดของไวรสัหดัและ

คางทูมใช Forward primer และ Reverse primer 

คูเดียวกับที่ใชในการทำ RT-PCR เปน Sequencing 

primer สวนไวรัสหัดเยอรมันใช Primers คูเดียวกัน

กับที่ใชในการเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมในสวน E1

Fragment 1 และ Fragment 2 เปน Sequencing 

primer โดยใชชุดน้ำยา BigDye Terminator V3.1 

Cycle Sequencing Kit (Applied BioSystem, USA)

ซึ่งเตรียมแยกเปน 2 หลอด สำหรับ Forward primer 

และ Reverse primer ที่ความเขมขน 2 µM ใช DNA 

template ปริมาตร 5 µL ซึ่งมีความเขมขนอยูในชวง 

40–80 ng/µL โดยมีปริมาตรสุดทาย 20 µL ทำการ

purify ดวยชดุ DNA purification สำเรจ็รปู (Agencourt

CleanSEQ, USA) จากน้ันนำไปวิเคราะหหาลำดับ

นวิคลโีอไทดดวยเครือ่ง Sequencer Genetic Analyzer 

3500 หรือ 3500XL (Applied BioSystem, USA) 

นำผลที่ไดไปวิเคราะหและตรวจสอบคุณภาพของลำดับ

นวิคลีโอไทดดวยโปรแกรม Sequencher version 5.4.6 

(Gene Code Corporation, USA) และโปรแกรม 

RECall ซึง่เปนโปรแกรมท่ีใชในหองปฏบิตักิารเครอืขาย

หดัและหดัเยอรมันท่ัวโลก(9) จากน้ันสราง Phylogenetic

Tree โดยใชโปรแกรม The 12th Version of the 

Molecular Evolutionary Genetics Analysis, 

MEGA12(10) เปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทดที่ไดกับ

ลำดับนิวคลีโอไทดของสายพันธุอางอิงขององคการ

อนามยัโลก (WHO Reference Strains) เพือ่วเิคราะห

หาสายพันธุไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมัน

การวิเคราะห Phylogenetic Tree ของไวรัสหัด 

คางทูม และหัดเยอรมัน

วิเคราะหความสัมพันธลำดับพันธุกรรมของไวรัส

หัดจากลำดับนิวคลีโอไทดท่ีไดจากการทำ Sanger

Sequencing ในสวนของ Nucleoprotein (N) gene 

ความยาว 450 นิวคลีโอไทด เปรียบเทียบกับลำดับ

นิวคลีโอไทดของไวรัสหัดสายพันธุอางอิงขององคการ

อนามัยโลก(11)  ซึ่งองคการอนามัยโลกไดแบงสายพันธุ

ไวรัสหัดออกเปน 24 สายพันธุ  ไดแก  สายพันธุ 

A, B1-B3, C1-C2, D1-D11, E, F, G1-G3,

และ H1–H2 โดยสายพันธุวัคซีน คือ สายพันธุ A(11)

ใชโปรแกรม MEGA12 สราง Phylogenetic Tree

ดวยวธิ ีMaximum Parsimony  โดยเลอืก Bootstrap 

จำนวน 1,000 ซ้ำ(10)

วิเคราะหความสัมพันธลำดับพันธุกรรมของไวรัส

คางทูมจากลำดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการทำ Sanger 

Sequencing ในสวนของยีน Small Hydrophobic 

(SH) ความยาว 150 นวิคลโีอไทด เปรยีบเทยีบกบัลำดบั

นวิคลโีอไทดของไวรสัคางทมูสายพนัธุอางองิขององคการ

อนามัยโลก(12) ซึ่งองคการอนามัยโลกไดจัดแบงสายพันธุ

ไวรัสคางทูมออกเปน 12 สายพันธุ ไดแก สายพันธุ A, 

B, C, D, F, G, H, I, J, K, L และสายพันธุ N ซึ่ง

เปนสายพนัธุวคัซนี(12) โดยใชโปรแกรม MEGA12 สราง 

Phylogenetic Tree ดวยวิธี Maximum Parsimony 

เลือก Bootstrap จำนวน 1,000 ซ้ำ(10)

วิเคราะหความสัมพันธลำดับพันธุกรรมของ

ไวรัสหัดเยอรมันจากลำดับนิวคลีโอไทดท่ีไดจากการทำ 

Sanger Sequencing  ในสวนของยนี E1 ความยาว 739 

นวิคลโีอไทด เปรยีบเทยีบกับลำดบันวิคลโีอไทดของไวรสั

หัดเยอรมันสายพันธุอางอิงขององคการอนามัยโลก(13) 

ซึ่งองคการอนามัยโลกไดแบงสายพันธุไวรัสหัดเยอรมัน

ออกเปน 12 สายพันธุ ไดแก สายพันธุ 1B, 1C, 1D, 1E, 

1F, 1G, 1H, 1I, 1J, 2A, 2B, 2C และ Provisional 

Genotype คือ สายพันธุ 1a ซึ่งเปนสายพันธุวัคซีน(13) 

โดยใชโปรแกรม MEGA12 สราง Phylogenetic Tree 

ดวยวิธี Neighbor Joining เลือก Bootstrap จำนวน 

1,000 ซ้ำ(10)

จริยธรรมการวิจัยในมนุษย

โครงการการศกึษานีผ้านการรบัรองดานจรยิธรรม

ในคนจากคณะกรรมการพิจารณาการศึกษาวิจัยในคน 

กรมวิทยาศาสตรการแพทย กระทรวงสาธารณสุข

รหัสโครงการวิจัย 6/2568 รหัสเอกสารรับรอง 

DMSc-EC043 วันที่ใหการรับรอง 15 มกราคม 

พ.ศ. 2568
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ผล

จากจำนวนตัวอยางสงตรวจหาสารพันธุกรรม

ไวรัสหดั จำนวน 1,930 ตวัอยาง (รอยละ 65.51)  คางทูม 

จำนวน 28 ตัวอยาง (รอยละ 28.57) และหัดเยอรมัน

จำนวน 14 ตวัอยาง (รอยละ 1.38) ระหวางป พ.ศ. 2560–

2567 พบตวัอยางทีใ่หผลเปนบวกไวรสัหดั จำนวน 1,862

ตัวอยาง เมื่อนำมาเปรียบเทียบกับสายพันธุอางอิงของ

องคการอนามัยโลก พบวาเปนสายพันธุ B3, D8 และ 

H1 จำนวน 192, 1,659 และ 7 ตัวอยาง ตามลำดับ และ

สายพันธุ A ซึ่งเปนสายพันธุวัคซีน จำนวน 4 ตัวอยาง 

คิดเปนรอยละ 0.21 โดยเปนตัวอยางสงตรวจในป 

พ.ศ. 2562 จำนวน 1 ตัวอยาง พ.ศ. 2565 จำนวน 1 

ตัวอยาง และ พ.ศ. 2567 จำนวน 2 ตัวอยาง ไวรัสคางทูม

จำนวน 26 ตัวอยาง เมื่อเปรียบเทียบกับสายพันธุอางอิง

ขององคการอนามัยโลกพบเปนสายพันธุ G และ K 

จำนวน 5 และ 17 ตัวอยาง ตามลำดับ และสายพันธุ N

ซึ่งเปนสายพันธุวัคซีน จำนวน 4 ตัวอยาง คิดเปนรอยละ

14.29 เปนตัวอยางสงตรวจในป พ.ศ. 2562 จำนวน

1 ตัวอยาง และ พ.ศ. 2567  จำนวน 3 ตัวอยาง ไวรัส

หัดเยอรมัน จำนวน 12 ตัวอยาง เมื่อเปรียบเทียบลำดับ

นวิคลโีอไทดกบัสายพนัธุอางองิพบเปนสายพนัธุ 2B และ 

1E จำนวน 1 และ 10 ตัวอยาง ตามลำดับ และสายพันธุ 

1a ซึ่งเปนสายพันธุวัคซีน จำนวน 1 ตัวอยาง คิดเปน

รอยละ 8.33 เปนตัวอยางที่สงตรวจในป พ.ศ. 2562 

ทั้งนี้ในจำนวนตัวอยางทั้งหมดที่สงตรวจระหวางป พ.ศ. 

2560–2567 มีตัวอยางที่ใหผล RT-PCR หรือ Real 

Time RT-PCR เปนบวก แตมีปริมาณความเขมขน

ของดีเอ็นเอไมเพียงพอไมสามารถวิเคราะหหาลำดับ

นวิคลโีอไทดได ประกอบดวย ไวรสัหดั จำนวน 68 ตวัอยาง

(รอยละ 3.52) คางทมู จำนวน 2 ตัวอยาง (รอยละ 7.14) 

และหดัเยอรมนั จำนวน 2 ตวัอยาง (รอยละ 14.29) จำนวน

และชนิดสายพันธุไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมันที่

ตรวจพบระหวางป พ.ศ. 2560–2567 ดงัแสดงในตารางท่ี 2

และ Phylogenetic Tree แสดงลำดับนิวคลีโอไทด

ไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมัน เปรียบเทียบกับ

สายพันธุอางอิงขององคการอนามัยโลกที่ถูกจัดเปน

สายพันธุวัคซีน ดังแสดงในภาพที่ 1, 2 และ 3 ตามลำดับ 

ตารางที่ 2 จำนวนตัวอยางสงตรวจ และจำนวนตัวอยางที่ตรวจพบในแตละสายพันธุของไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมัน
 ที่ตรวจพบในตัวอยางผูปวย ระหวางป พ.ศ. 2560–2567

ไวรัสหัด ไวรัสคางทูม ไวรัสหัดเยอรมัน

สายพันธุ      จำนวน/
     (รอยละ)

สายพันธุ      จำนวน/
     (รอยละ)

สายพันธุ      จำนวน/
     (รอยละ)

จำนวนตัวอยางสงตรวจ

- ผล RT-PCR 

 Positive

-  ผล RT-PCR 

 Negative

สายพันธุที่ตรวจพบ

ไมสามารถหาสายพันธุได

-

-

-

A 

(วัคซีน)

B3

D8

H1

2,946

1,930 (65.51)

1,016 (34.49)

4 (0.21)

192 (9.95)

1,659 (85.96)

7 (0.36)

68 (3.52)

-

-

-

N

(วัคซีน)

G

K

98

28 (28.57)

70 (71.43)

4 (14.29) 

5 (17.86)

17 (60.71)

2 (7.14)

-

-

-

1a

(วัคซีน)

2B

1E

1,016

14 (1.38)

1,002 (98.62)

1 (7.14)

1 (7.14)

10 (71.43)

2 (14.29)
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ไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมันสายพันธุวัคซีนในประเทศไทย  อัจฉริยา ลูกบัว และคณะ

ภาพที่ 1 Phylogenetic Tree ของไวรัสหัด สายพันธุ A (สายพันธุวัคซีน) ที่ตรวจพบในตัวอยางผูปวย จำนวน

 4 ราย (ในป พ.ศ. 2562, 2565 และ 2567) ดวยวิธี Maximum Parsimony โดยใชคา Bootstraps 

 ที่ 1,000 replications ตัวเลขบนแผนภาพแสดงคารอยละความเช่ือมั่นของการใช Bootstraps โดย

 ความยาวของแตละ Branches อยูในหนวยของจำนวนการเปลี่ยนแปลงตลอดทั้งลำดับตามคาสเกลบาร 

 แสดงสัดสวนความยาวของลำดับนิวคลีโอไทดที่มีการเปลี่ยนแปลง
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ภาพที่ 2 Phylogenetic Tree ของไวรัสคางทูม สายพันธุ N (สายพันธุวัคซีน) ที่ตรวจพบในตัวอยางผูปวย

 จำนวน 4 ราย (ในป พ.ศ. 2561 และ 2567) ดวยวิธี Maximum Parsimony โดยใชคา Bootstraps

 ที่ 1,000 replications ตัวเลขบนแผนภาพแสดงคารอยละความเชื่อมั่นของการใช Bootstraps

 โดยความยาวของแตละ Branches อยูในหนวยของจำนวนการเปลี่ยนแปลงตลอดทั้งลำดับตาม

 คาสเกลบารแสดงสัดสวนความยาวของลำดับนิวคลีโอไทดที่มีการเปลี่ยนแปลง

ภาพที่ 3 Phylogenetic Tree ของไวรัสหัดเยอรมัน สายพันธุ 1a (สายพันธุวัคซีน) ที่ตรวจพบในตัวอยางผูปวย

 จำนวน 1 ราย ในป พ.ศ. 2562 ดวยวิธี Neighbor Joining โดยใชคา Bootstraps ที่ 1,000 replications

 ตวัเลขบนแผนภาพแสดงคารอยละความเช่ือมัน่ของการใช Bootstraps โดยความยาวของแตละ Branches   

 อยูในหนวยของจำนวนการเปลี่ยนแปลงตลอดทั้งลำดับตามคาสเกลบารแสดงสัดสวนความยาวของลำดับ

 นิวคลีโอไทดที่มีการเปลี่ยนแปลง
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ไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมันสายพันธุวัคซีนในประเทศไทย  อัจฉริยา ลูกบัว และคณะ

วิจารณ

ผลการศึกษาในตัวอยางผูปวยโรคหัด จำนวน 

1,862 ตวัอยาง พบ 4 ราย (รอยละ 0.21) ทีเ่ปนสายพนัธุ

วัคซีน (สายพันธุ A) โดยผูปวยหัด 4 ราย ที่พบเปน

สายพันธุวัคซีน เม่ือพิจารณาจากประวัติการสอบสวน

โรค พบวารายแรกเปนผูปวยที่สงตรวจในป พ.ศ. 2562 

เปนเด็กชายอายุ 9 เดือน และไดรับวัคซีนปองกันโรคหัด 

คางทูม และหัดเยอรมัน (MMR vaccine) เข็มแรก ซึ่ง

ตรงตามแผนงานสรางเสริมภูมิคุมกันโรคของกระทรวง

สาธารณสุข(1)  มีอาการไขและมีผื่นหลังจากไดรับวัคซีน

แลว 7 วัน รายที่ 2 เปนผูปวยที่สงตรวจในป พ.ศ. 2565 

เปนเด็กชายอายุ 10 เดือน มารับการรักษาที่โรงพยาบาล

หลังจากที่มีไขและมีผื่นแลวสองวัน แตประวัติการรับ

วคัซนี MMR ไมชดัเจน จากขอมลูในแบบสอบสวนโรคระบุ

ประวัติการรับวัคซีน “ไมทราบ/ไมแนใจ” อยางไรก็ตาม

จากอายุผูปวยซึ่งมีอายุ 10 เดือน มีอายุอยูในชวงที่ควร

ไดรับวัคซีน MMR เข็มแรกตามแผนงานสรางเสริม

ภูมิคุมกันโรคของกระทรวงสาธารณสุข ผูปวยรายที่ 3

เปนเด็กหญิงอายุ 1 ป มารับการรักษาที่โรงพยาบาลดวย

อาการมไีขและมีผืน่ หลังไดรบัวัคซีน MMR เข็มแรก 2 วนั

ผูปวยรายที ่4 เปนเดก็หญงิอาย ุ10 เดอืน เขารบัการรกัษา

ที่โรงพยาบาลดวยอาการมีไข ผื่น ไอ มีน้ำมูก ตาแดง 

เยื่อบุตาอักเสบ ถายเหลว และปอดอักเสบ โดยอาการ

ดังกลาวเกิดขึ้นหลังไดรับวัคซีน MMR เข็มแรก 18 วัน

โดยผูปวยรายที่ 3 และ 4 เปนผูปวยที่สงตรวจในป 

พ.ศ. 2567 นอกจากตรวจหาสารพันธุกรรมดวยเทคนิค 

RT-PCR แลว เจาหนาท่ีโรงพยาบาลไดเก็บตัวอยาง

ซีรัมจากผูปวยทั้ง 4 ราย เพื่อตรวจหาแอนติบอดี

ชนิด IgM ดวย ซึ่งผลการตรวจหาแอนติบอดีชนิด IgM

ตอไวรัสหัดใหผลเปนบวกในผูปวยรายที่ 3 และ 4 สวน

รายที่ 1 และ 2 ใหผลเปนลบ เน่ืองจากเก็บตัวอยาง

ในชวงเวลาที่ไมเหมาะสม ซึ่งเวลาที่เหมาะสมในการ

เก็บตัวอยางซีรัม คือ เก็บหลังจากที่ออกผื่นแลว 4 วัน

แตไมเกิน 30 วัน ทั้งนี้ผูปวยทั้ง 4 ราย ใหผลการตรวจ

แอนติบอดีชนิด IgM ตอไวรัสหัดเยอรมันเปนลบ 

ในตัวอยางผูปวยโรคคางทูม จำนวน 26 ตัวอยาง 

พบ 4 ราย (รอยละ 15.38) ท่ีตรวจพบเปนสายพนัธุวคัซนี 

(สายพนัธุ N) ไดแก ผูปวยรายแรกเปนตวัอยางทีส่งตรวจ

ในป พ.ศ. 2561 เปนเด็กชายอายุ 1 ป มีประวัติรับวัคซีน 

MMR เข็มแรกเมื่ออายุ 1 ป แตไมไดระบุวันที่ไดรับ

วัคซีนชัดเจน เขารับการรักษาที่โรงพยาบาลดวยอาการ

ตอมนำ้ลายพาโรติดบวม ผลการตรวจหาแอนตบิอดชีนดิ 

IgM ใหผลเปนบวก ซึง่สอดคลองกบัผลการตรวจดวยวธิี 

RT-PCR ผูปวยรายที่ 2–4 เปนผูปวยที่สงตรวจในป 

พ.ศ. 2567 โดยผูปวยรายที่ 2 และ 3 เปนหญิงอายุ 25 ป 

และ 18 ป ตามลำดบั และผูปวยรายที ่4 เปนชายอาย ุ20 ป

ผูปวยทั้ง 3 รายมีอาการไขต่ำๆ ตอมน้ำลายพาโรติดบวม 

และปวดบริเวณกรามหลังจากที่ไดรับวัคซีน MMR โดย

ผูปวยรายที่ 2 และ 3 มีไขและตอมน้ำลายพาโรติดบวม

ภายหลังไดรับวัคซีน 18 และ 19 วัน ตามลำดับ

สวนผูปวยรายที ่4 มอีาการไขและตอมนำ้ลายพาโรติดบวม

ภายหลังไดรับวัคซีน 17 วัน ทั้งนี้ผูปวยทั้ง 3 ราย

เก็บตัวอยางซีรัมเพื่อตรวจหาแอนติบอดีชนิด IgM

ตอไวรสัคางทมูดวย โดยผูปวย 2 ใน 3 ราย ใหผลการตรวจ

หาแอนติบอดีชนิด IgM ตอไวรัสคางทูมเปนบวก

ในตัวอยางผูปวยโรคหัดเยอรมัน จำนวน 12 ตัวอยาง

พบ 1 ราย (8.33%) ทีเ่ปนสายพนัธุวคัซนี (สายพนัธุ 1a)

เปนตัวอยางจากผูปวยที่สงตรวจในป พ.ศ. 2562 ผูปวย

เปนเด็กชายอายุ 9 ป 8 เดือน เขารับการรักษาที่

โรงพยาบาลดวยอาการมี ไข  และผื่น หลังไดรับ

วคัซีน MMR 11 วนั และผลการตรวจหาแอนตบิอดชีนดิ 

IgM ตอไวรัสหัดใหผลเปนบวก แตผลการตรวจหาสาร

พันธุกรรมไวรัสหัดดวยเทคนิค RT-PCR ใหผลเปน

ลบ จึงไมสามารถวิเคราะหหาสายพันธุไวรัสหัดได ท้ังนี้

ตัวอยางดังกลาวไมมีขอมูลผลการตรวจหาแอนติบอดี

ชนิด IgM ตอไวรัสหัดเยอรมัน 

ในการศกึษาครัง้นีก้ารวเิคราะหลำดบันวิคลีโอไทด

ที่เปนการวิเคราะหเพียงบางสวนของยีนเปาหมายดวย

เทคนิค Sanger Sequencing ซึ่งเปนวิธีที่สะดวก

ไมซับซอน หองปฏิบัติการทั่วไปสามารถดำเนินการได 

รวมถึงโปรแกรมการวิเคราะห MEGA ซึ่งเปนโปรแกรม

ที่สามารถนำมาใชไดโดยไมมีคาใชจายและไมจำเปนตอง

ใชระบบคอมพวิเตอรสมรรถนะสงูชวยในการวเิคราะหผล

สวนการวเิคราะห Phylogenetic Tree เพือ่เปรยีบเทียบ

สายพันธุของไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมัน กับ

สายพันธุอางอิงขององคการอนามัยโลก ยึดหลักปฏิบัติ
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Measles, Mumps, and Rubella Vaccine-Derived Strains in Thailand Atchariya Lukebua et al.

ตามมาตรฐานวิธีปฏิบัติขององคการอนามัยโลก ซึ่ง

เปนวิธีที่ใชในหองปฏิบัติการเครือขายตรวจหัด คางทูม

หดัเยอรมนัขององคการอนามัยโลกทุกแหง อยางไรก็ตาม 

ความยาวของลำดับนิวคลีโอไทดเปาหมายของยีน SH 

ของไวรัสคางทูมซึ่งมีความยาวเพียง 150 นิวคลีโอไทด

อาจมีขอมูลไมเพียงพอสำหรับการจำแนกสายพันธุที่มี

ความใกลเคียงกันมาก การเลือกใชลำดับนิวคลีโอไทดที่

มคีวามยาวมากกวาน้ีอาจเพิม่ความแมนยำมากขึน้ วธิกีาร

สราง Phylogenetic Tree ของไวรสัหดัและคางทูมใชวธิี 

Maximum Parsimony สำหรับไวรัสหัดเยอรมันใชวิธี 

Neighbor Joining ตามมาตรฐานวิธปีฏบิตัขิององคการ

อนามยัโลก(12,14)  อยางไรกต็ามในการศกึษาครัง้ตอไปอาจ

พิจารณาใช Maximum Likelihood หรือ Bayesian 

Inference ซ่ึงเปนวิธีที่มีความละเอียดสูงและนิยมใชใน

งานวิเคราะห Phylogenetics Tree  ในปจจุบัน(15,16)

ผลจากการศึกษาครั้งนี้สอดคลองกับรายงานการ

ศึกษาของ Churchill L และคณะ ที่ไดรายงานการติด

เชื้อไวรัสหัดสายพันธุวัคซีนในหญิงที่มีสุขภาพดีวัย 40 ป

ในประเทศอารเมเนียภายหลังการไดรับวัคซีนรวมหัด 

คางทูม หัดเยอรมัน(17) นอกจากนี้ Bitnun A และคณะ 

ไดรายงานการติดเชื้อไวรัสหัดสายพันธุวัคซีนในเด็กชาย

ที่มีสุขภาพดี อายุ 21 เดือน(18) ศูนยควบคุมและปองกัน

โรคแหงชาติสหรัฐอเมริกาไดรายงานผูปวยที่ติดเช้ือ

เอชไอวีที่มีอาการปอดอักเสบจากการติดเชื้อไวรัสหัด

หลังไดรับวัคซีน(19) นอกจากนี้ Hagan JE และคณะ 

ไดรายงานพบการติดเชื้อไวรัสหัดสายพันธุวัคซีนในผูที่

เคยไดรับวัคซีนมากอน (Breakthrough Measles)

ในประเทศมองโกเลีย(20) Bakker W และ Mathia R

ไดรายงานการติดเชื้อไวรัสคางทูมสายพันธุวัคซีนในกลุม

นักเรียนที่สาธารณรัฐซูริเนม ทวีปอเมริกาใต (Western

Suriname) ภายหลังไดรับวัคซีนรวมหัด คางทูม

หัดเยอรมัน(21) และมีรายงานในประเทศไทยโดย

Gilliland SM และคณะ ไดรายงานเหตุการณการ

ติดเชือ้ไวรสัคางทมูสายพนัธุวคัซนี (สายพนัธุ L-Zagreb)

ในกลุมนักเรียนพยาบาล(22) รวมถึง Paz M และคณะ 

ไดรายงานการติดเชื้อไวรัสหัดเยอรมันสายพันธุวัคซีน

สายพันธุ RA 27/3  ในหญิงวัย 40 ป ที่เม็กซิโก โดยมี

อาการไขและมีผื่นขึ้นภายใน 14 วันหลังจากไดรับวัคซีน

รวมหัดและหัดเยอรมัน(23)

องคการอนามัยโลกมีเกณฑในการจำแนกผูปวยหัด

และหัดเยอรมันหลังจากไดรับวัคซีน MMR กรณี

ที่ไมสามารถหาสายพันธุได แนะนำใหจำแนกจากผลการ

ตรวจหาแอนตบิอดชีนดิ IgM ตอไวรสัหดัและหดัเยอรมนั 

ดังนี้ คือ ผูปวยมีผ่ืนขึ้นหลังจากไดรับวัคซีน MMR

ในชวง 8–56 วันหลังรับวัคซีน เก็บตัวอยางซีรัมสงตรวจ

หาแอนตบิอดชีนดิ IgM โดยมกีารสอบสวนโรคแลวไมพบ

ผูปวยรายที่สองตามมาและแพทยผูรักษาไมไดสงสัย

สาเหตุการติดเชื้อจากไวรัสชนิดอื่น(24) การศึกษาครั้งนี้

สามารถวิเคราะหหาสายพันธุของไวรัสไดทั้งไวรัสหัด 

คางทูม และหัดเยอรมัน พบเปนสายพันธุวัคซีนและ

บางรายสามารถตรวจพบ IgM จำเพาะรวมดวย ดังนั้น

จึงสามารถยืนยันไดวาเปนการติดเช้ือภายหลังจากไดรับ

วัคซีน MMR อยางไรก็ตามการศึกษาครั้งนี้มีขอจำกัด

คือ เปนการศึกษาเพียงยีนเดียวของแตละไวรัส ทำใหได

ขอมูลไมครบทั้งจีโนม ดังนั้นเพื่อใหการเฝาระวังติดตาม

การกลายพันธุของไวรัส และเฝาระวังสายพันธุนำเขาได

ขอมูลท่ีสมบูรณควรทำการศึกษาลักษณะทางพันธุกรรม

ของไวรัสทั้งจีโนม (Whole Genome Sequencing)  

นอกจากนี้การศึกษาครั้งนี้มีขอจำกัดดานการเก็บขอมูล 

เชน ประวัติการไดรับวัคซีนที่ไมสมบูรณในผูปวยบางราย

ไมมีการวิเคราะหปจจัยเสี่ยงเพิ่มเติม เชน สถานะ

ภูมิคุมกันของผูปวย และกรณีผูปวยที่มีขอมูลประวัติการ

ไดรับวัคซีน แตไมมีขอมูลรายละเอียด ยี่หอ บริษัทผูผลิต

และรุนการผลิตของวัคซีนท่ีไดรับ ซึ่งจะมีประโยชน

อยางมากในกรณทีีต่องเรยีกคืนวคัซนีในรุนการผลติท่ีเกดิ

ปญหา ผลจากการศึกษาครั้งน้ีมีประโยชนตอการบริหาร

จัดการวัคซีนปองกันโรคหัด คางทูม และหัดเยอรมันของ

ประเทศ ขอมูลจากการศึกษาครั้งนี้ชวยยืนยันการติดเชื้อ

ทีเ่กีย่วของกบัวคัซนี ซึง่เปนประโยชนสำหรบัการวางแผน

การใหวัคซีนของประเทศในอนาคตตอไป
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ไวรัสหัด คางทูม และหัดเยอรมันสายพันธุวัคซีนในประเทศไทย  อัจฉริยา ลูกบัว และคณะ

สรุป

การศึกษาลำดบันวิคลโีอไทดไวรสัหดั คางทมู และ

หดัเยอรมนั จากตวัอยางผูปวยท่ีสงตรวจหาสารพนัธกุรรม

ดวยเทคนิค RT-PCR หรือ Real Time RT-PCR 

ระหวางป พ.ศ. 2560–2567 พบผลเปนบวกของไวรสัหดั

จำนวน 1,862 ตัวอยาง คางทูม จำนวน 26 ตัวอยาง และ

หัดเยอรมัน จำนวน 12 ตัวอยาง ผลการเปรียบเทียบกับ

ลำดับนิ วคลี โอไทดสายพันธุ อ า งอิ งขององคการ

อนามัยโลก พบวาไวรัสหัดมี 4 ตัวอยาง (0.21%) ที่เปน

สายพันธุวัคซีน (สายพันธุ A) นอกนั้นพบเปนสายพันธุ

ทองถิ่นที่พบแพรกระจายในประเทศ ไดแก B3, D8

และ H1 ไวรสัคางทมูม ี4 ตวัอยาง (14.29%) ทีต่รวจพบ

เปนสายพันธุวัคซีน (สายพันธุ N) สวนสายพันธุทองถิ่น

ทีต่รวจพบ ไดแก สายพันธุ G และ K สวนไวรสัหดัเยอรมนั

มี 1 ตัวอยาง (8.33%) ที่ตรวจพบเปนสายพันธุวัคซีน 

(สายพันธุ 1a) สวนสายพันธุทองถิ่นที่ตรวจพบ ไดแก

สายพนัธุ 2B และ 1E  ซ่ึงขอมูลเหลาน้ีชีใ้หเหน็ถึงการแพร

ระบาดของสายพันธุทองถิน่ในประเทศและการติดเช้ือจาก

วคัซนีในบางราย ซ่ึงมีความสำคญัตอการเฝาระวงัและการ

วางแผนการใหวัคซีนในอนาคต เพ่ือควบคุมการระบาด

ของโรคและปองกันผลขางเคียงจากการไดรับวัคซีนใน

ประชากร อยางไรก็ตามการศึกษาครั้งนี้จำนวนตัวอยาง

ไวรัสคางทูมและหัดเยอรมันมีจำนวนนอย ขอเสนอแนะ

ในอนาคตควรประสานความรวมมือกับทุกเขตสุขภาพ

ใหเก็บตัวอยาง buccal swab และ throat swab เพื่อ

ตรวจยืนยันและหาสายพันธุไวรัสจากผูปวยสงสัยทุกราย 

กิตติกรรมประกาศ

ขอขอบคุณ  กรม วิทยาศาสตร ก ารแพทย 

องคการอนามัยโลก และศูนยควบคุมและปองกันโรค

แหงชาติสหรัฐอเมริกา ที่สนับสนุนงบประมาณใน

การศึกษาครั้งนี้  ขอบคุณนางสาวพัชชา อินคำสืบ

ที่ชวยสรุปและวิเคราะหขอมูลสายพันธุของไวรัสหัด
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ABSTRACT The Measles-Mumps-Rubella (MMR) vaccine is a live attenuated vaccine. Although 
the MMR vaccine is generally safe, it may cause adverse eff ects such as high fever, joint pain, rash, or 
parotid gland swelling. In rare cases, infection may occur due to the vaccine strain itself. This study aimed 
to analyze the genetic sequences of measles, mumps, and rubella viruses using the Sanger sequencing 
method from viral isolates collected from patients during 2017 and 2024. The obtained sequences were 
compared with the World Health Organization (WHO) reference strains to monitor the presence of imported 
strains, mutations, and vaccine-derived virus strains in Thailand. The results showed that among 1,862 
measles, 26 mumps, and 12 rubella virus samples, the vaccine strains were detected in 4 measles virus 
samples (0.21%), 4 mumps virus samples (14.29%), and 1 rubella virus sample (8.33%). These fi ndings 
provided evidence supporting the possibility of vaccine-derived infections and indicated the circulation 
of local strains within the country. This information is essential for viral surveillance to control disease 
outbreaks and prevent adverse events related to the vaccination. The data from this study will be useful 
for public health authorities in developing future national immunization strategy planning to enhance 
disease control eff ectiveness.

Keywords: MMR vaccine-derived Measles virus, MMR vaccine-derived Mumps virus, MMR 
 vaccine-derived Rubella virus


