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บทคัดย่อ 

ระหว่างปี พ.ศ. 2549 กับ2555 มีรายงานผู้เสียชีวิตจากโรคพิษสุนัขบ้าในประเทศไทย จ านวน 105 ราย การศึกษาน้ีมีวัตถุประสงค์เพื่อประมวลข้อมูล

ด้านระบาดวิทยาและลักษณะทางพันธุกรรมของโรคพิษสุนัขบ้าท่ีพบในสัตว์ ในจังหวัดอุบลราชธานี โดยใช้ข้อมูลจากการสัมภาษณ์ผู้ส่งตัวอย่างในใบ

น าส่งตัวอย่างสมองสัตว์จ านวน 120 ตัวอย่างที่ศูนย์วิจัยและพัฒนาการสัตวแพทย์ภาคตะวันออกเฉียงเหนือตอนล่างเพื่อตรวจโรคพิษสุนัขบ้าในระยะ 

พ.ศ. 2554 – 2557  โดยวิธี direct fluorescent antibody assay และจ าแนกลักษณะทางพันธุกรรมในรูปแบบ phylogenetic tree โดยวิธี 

neighbor-joining analysis ผลการศึกษาสัดส่วนการตรวจพบโรคพิษสุนัขบ้าต่อการพบโรคพิษสุนัขบ้าท้ังหมด พบว่าอ าเภอที่มีอุบัติการณ์โรคพิษสุนัข

บ้ามากที่สุดคือ อ าเภอเมือง ( 30.7%) อ าเภอเขมราฐ ( 23.1%) และอ าเภอตระการพืชผล ( 10.3%) สัตว์ท่ีตรวจพบโรคพิษสุนัขบ้ามากที่สุดคือ สุนัข 

(92.3%) และพบว่ามีโอกาสตรวจพบโรคพิษสุนัขบ้าในสุนัขมากเป็น 3.7 เท่าของในสัตว์ชนิดอื่นๆอย่างมีนัยส าคัญทางสถิติ การศึกษาลักษณะทาง

พันธุกรรมพบว่าไวรัสในการศึกษาครั้งน้ี มีความสัมพันธ์ใกล้ชิดกับไวรัสพิษสุนัขบ้าอื่นๆท่ีพบในเอเชีย และมีลักษณะทางพันธุกรรมท่ีมีการกระจายตัวใน

พื้นท่ีจ ากัด โดยไม่พบหลักฐานการแพร่ระบาดท่ีข้ามมาจากสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนจีนหรือฟิลิปปินส์ จึงควรด าเนินการศึกษาด้านระบาด

วิทยาและลักษณะทางพันธุกรรมของโรคพิษสุนัขบ้า อย่างต่อเนื่องทั้งในพื้นท่ีท่ีพบโรคและพื้นท่ีท่ัวประเทศ  เพื่อเฝ้าระวังแนวโน้มของการเกิดโรค 

ในเชิงลึก 

ค าส าคัญ: ระบาดวิทยาระดับโมเลกุล, โรคพิษสุนัขบ้า, อุบลราชธานี 
 

บทน า 

โรคพิษสุนัขบ้า เป็นโรคสัตว์สู่คนท่ีส าคัญ มีรายงานผู้เสียชีวิตท่ัวโลก

เนื่องจากโรคพิษสุนัขบ้ามากกว่า 55,000 ราย1 ทุกๆปี โดยพบว่ามากกว่า  

99% ของผู้เสียชีวิตอยู่ในทวีปเอเชียและแอฟริกา2 สุนัขเป็นพาหะส าคัญ

ของการก่อโรคในเอเชียรวมถึงประเทศไทย 2 ในระหว่างปี พ.ศ. 2549 ถึง 

พ.ศ. 2555 ประเทศไทย มีรายงานผู้เสียชีวิตจากโรคพิษสุนัขบ้าในจ านวน 

105 ราย3 แม้ว่าไม่มีรายงานผู้เสียชีวิตจากโรคพิษสุนัขบ้าในจังหวัด

อุบลราชธานีในระหว่างปี พ.ศ. 2554 กับ พ.ศ. 2558 แต่พบว่าจังหวัด

อุบลราชธานีมีรายงานจ านวนสัตว์ท่ีพบโรคพิษสุนัขบ้ามากที่สุดในพื้นท่ีภาค

ตะวันออกเฉียงเหนือตอนล่างในช่วงเวลาดังกล่าว โดยพบสัตว์ท่ีเป็นโรคพิษ

สุนัขบ้าเฉลี่ยประมาณ 10 ตัวต่อปี โดยเฉพาะในพื้นท่ีท่ีติดกับประเทศ

สาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาวและประเทศกัมพูชา 

แบ่งไวรัสพิษสุนัขบ้า (Classical rabies viruses) ตามลักษณะพันธุกรรมได้

เป็น 6 กลุ่ม คือ Africa 2, Africa 3, Arctic-related, Asian, 
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Cosmopolitan และ Indian subcontinent ซ่ึงกลุ่มท่ีพบในเอเชียคือ 

Arctic-related, Asian, Cosmopolitan และ Indian subcontinent4 

โดยพบไวรัสพิษสุนัขบ้ากลุ่ม Asian ในประเทศไทย สาธารณรัฐสังคมนิยม

เวียดนาม กัมพูชา สาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว สาธารณรัฐแห่ง

สหภาพเมียนมาร์ ฟิลิปปินส์ อินโดนีเซีย และมาเลเซีย 5-7  

การศึกษาน้ีแสดงให้เห็นข้อมูลด้านระบาดวิทยาและลักษณะทางพันธุกรรม

ของไวรัสพิษสุนัขบ้าในจังหวัดอุบลราชธานี ข้อมูลเชิงลึกคือ RNA ของไวรัส

ดังกล่าวสามารถน ามาใช้เป็นแนวทางในการวางแผนเพ่ือให้การควบคุมป้อง  

กันและเฝ้าระวังโรคพิษสุนัขบ้าเป็นไปอย่างมีประสิทธิภาพ  

วิธีการศึกษา 

ตัวอย่างในการศึกษา 

สมองสัตว์ท่ีส่งตรวจโรคพิษสุนัขบ้า ณ ศูนย์วิจัยและพัฒนาการสัตวแพทย์

ภาคตะวันออก เฉียงเหนือตอนล่าง โดยส านักงานปศุสัตว์จังหวัด

อุบลราชธานีในระหว่าง พ.ศ. 2554 ถึง พ.ศ.  2557 ซ่ึงประกอบไปด้วย

ตัวอย่างจากสัตว์ท่ีสงสัยเป็นโรคเพราะตายเมื่อมีอาการทางคลินิคด้านระบบ

ประสาท และ/หรือสัมผัสผู้ป่วยตามนิยามโรคพิษสุนัขบ้า (passive 

surveillance) และตัวอย่างจากสัตว์ในโครงการเฝ้าระวังโรคพิษสุนัขบ้า 

(active surveillance) 

การวิเคราะห์ข้อมูล 

นิยามการเป็นโรคพิษสุนัขบ้าขึ้นอยู่กับ ผลการตรวจวินิจฉัยโรคพิษสุนัขบ้า

ด้วยวิธี direct fluorescent antibody (DFA) test  

ตามขั้นตอนในเอกสารคู่มือ diagnostic tests and vaccines for 

terrestrial animals, 20138.  

ใช้ข้อมูลจากใบน าส่งตัวอย่างในการวิเคราะห์ด้านระบาดวิทยาประกอบด้วย 

ประวัติการได้รับวัคซีน สัตว์มีเจ้าของหรือไม่ เพศ อายุ และท่ีอยู่ระดับ

อ าเภอของตัวอย่างที่ส่งตรวจ 

ใช้สถิติเชิงพรรณนาอธิบายสถานการณ์ของโรค ใช้สถิติเชิงวิเคราะห์ค านวณ

ค่า Odds ratio (OR) และความสัมพันธ์ระหว่างโรคพิษสุนัขบ้ากับปัจจัย

ต่างๆ โดยวิธี logistic regression  

การวิเคราะห์ลักษณะทางพันธุกรรม 

จากตัวอย่างสมองสัตว์ท่ีให้ผลบวกต่อโรคพิษสุนัขบ้าท้ังหมด 39 ตัวอย่าง ท่ี

เก็บรักษาไว้ท่ีอุณหภูมิ –20 องศาเซลเซียส พบว่า 17 ตัวอย่างมีสภาพไม่

เหมาะสมต่อการทดสอบ วิเคราะห์ล าดับสารพันธุกรรมในตัวอย่างซ่ึงยังอยู่

ในสภาพดีจ านวน 22 ตัวอย่างมาเพ่ิมจ านวนโดยใช้ไพรเมอร์ท่ีมี

ความจ าเพาะกับ นิวคลีโอโปรตีน ( N) ยีน  ของโรคพิษสุนัขบ้า 9  ด้วยวิธี  

one-step reverse transcription polymerase chain reaction (RT-

PCR) ณ ศูนย์วิจัยและพัฒนาการสัตวแพทย์ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ

ตอนล่าง โดยสารพันธุกรรมท่ีได้มีขนาด  523 bp (ล าดับนิวคลีโอไทด์ท่ี 

1013 – 1536) จากนั้นส่งตัวอย่างเพื่อวิเคราะห์ล าดับสารพันธุกรรมโดยวิธี 

Sanger sequencing ณ  Solgent Laboratory, Korea 

วิเคราะห์ลักษณะสารพันธุกรรมในส่วนนิวคลีโอโปรตีน ยีน ของไวรัสใน

การศึกษาครั้งน้ี โดยเปรียบเทียบกับไวรัสพิษสุนัขบ้าอื่นๆจากท่ัวโลกจ านวน  

18 ตัวอย่างที่บันทึกไว้ในฐานข้อมูล Genbank ซ่ึงประกอบไปด้วยไวรัสพิษ

สุนัขบ้าในกลุ่ม Asian, Africa 2, Africa 3, Indian subcontinent, Arctic 

และ Cosmopolitan น าข้อมูลสารพันธุกรรมมาท าการจัดเรียงด้วยวิธี 

multiple sequence alignment โดยใช้โปรแกรม ClustalX จากนั้นใช้ 

bootstrap statistical analysis (ท าซ้ า 1,000 ครั้ง) ในการวิเคราะห์

ความสัมพันธ์ในรูปแบบ phylogenetic tree ด้วยวิธี neighbor-joining 

method  โดยใช้โปรแกรม Mega version 6 

ใช้วิธีศึกษาลักษณะสารพันธุกรรมในรูปแบบเดียวกัน ในการวิเคราะห์

เปรียบเทียบไวรัสในการศึกษาครั้งน้ีกับไวรัสพิษสุนัขบ้าอื่นๆในทวีปเอเชีย 

ใน 12 ตัวอย่างจากประเทศกัมพูชา สาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชน

ลาว สาธารณรัฐแห่งสหภาพเมียนมาร์ สาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชน

จีน และ ฟิลิปปินส์ท่ีบันทึกไว้ในฐานข้อมูล Genbank  

ท าการวิเคราะห์เปรียบเทียบกลุ่มย่อยของไวรัสพิษสุนัขบ้าในการศึกษาครั้ง

น้ี กับข้อมูลสารพันธุกรรม 4 ตัวอย่างของไวรัสพิษสุนัขบ้าจากประเทศ

กัมพูชา สาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว และ ฟิลิปปินส์ ในการ

เปรียบเทียบความสัมพันธ์ แสดงผลการกระจายตัวของไวรัสพิษสุนัขบ้าแต่

ละกลุ่มย่อยในจังหวัดอุบลราชธานีในรูปแบบแผนท่ีโดยใช้โปรแกรม QGIS10 

version 2.2.0  

ผลการศึกษา 

จากข้อมูลของ 120 ตัวอย่างสมองสัตว์ท่ีส่งตรวจโรคพิษสุนัขบ้า ณ 

ศูนย์วิจัยและพัฒนาการสัตวแพทย์ภาคตะวันออกเฉียงเหนือตอนล่าง จาก

จังหวัดอุบลราชธานี ปี พ.ศ. 2554 - 2557 พบว่า จ านวนตัวอย่างทั้งหมด 

120 ตัวอย่าง (สุนัข 9 8 ตัวอย่าง แมว 1 1 ตัวอย่าง โค 5 ตัวอย่าง หนู 5 

ตัวอย่าง และกระต่าย 1 ตัวอย่าง)  โดยเป็นตัวอย่างจากสัตว์ท่ีมีอาการทาง

คลินิคตามนิยามโรคพิษสุนัขบ้าจ านวน 108 ตัวอย่าง (สุนัข 92 ตัวอย่าง 

แมว 11 ตัวอย่าง และ โค 5 ตัวอย่าง) และตัวอย่างจากโครงการเฝ้าระวัง

โรคพิษสุนัขบ้าเชิงรุกจ านวน 12 ตัวอย่าง (สุนัข 6 ตัวอย่าง หนู 5 ตัวอย่าง 

และกระต่าย 1 ตัวอย่าง) อ าเภอท่ีส่งตัวอย่างมากท่ีสุด คือ อ.เมือง (27.5%) 

อ.เขมราฐ (15.0%) อ.ตระการพืชผล (8.3%) และ อ.วารินช าราบ (8.3%) 
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(ตารางท่ี 1) จากจ านวนตัวอย่างทั้งหมด 120 ตัวอย่าง ให้ผลบวกจ านวน 

39 ตัวอย่าง (32%)   อ าเภอท่ีพบโรคพิษสุนัขบ้ามากที่สุดคือ อ.เมือง 30.7% 

อ.เขมราฐ 10.3% และ อ.ตระการพืชผล 10.3% และ อ.วารินช าราบ 

(2.6%) 

ตาราง 1 ผลการตรวจโรคพิษสุนัขบ้าในจังหวัดอุบลราชธานีปี  

พ.ศ. 2554 – 2557 

อ าเภอ 
ตัวอย่าง
ทั้งหมด 

ผลบวก ร้อยละ 

เมือง 33 12 36.4 
เขมราฐ 18 9 50.0 
ตระการพืชผล 10 4 40.0 
วารินช าราบ 10 1 10.0 
เขื่องใน 7 1 14.3 
บุณฑริก 7 2 29.6 
น้ าขุ่น 5 0 0 
เหล่าเสือโก้ก 4 1 25.0 
โขงเจียม 4 3 75.0 
ดอนมดแดง 4 2 50.0 
น้ ายืน 4 0 0 
พิบูลมังสาหาร 4 2 50.0 
ตาลสุม 2 0 0 
ศรีเมืองใหม่ 2 1 50.0 
สิรินธร 2 1 50.0 
เดชอุดม 1 0 0 
นาจะหลวย 1 0 0 
นาตาล 1 0 0 
ม่วงสามสิบ 1 0 0 
รวม 120 39 32.5 

การศึกษาน้ีตรวจพบไวรัสโรคพิษสุนัขบ้าในสุนัข  36 ตัว (92.3%) และโค 3 

ตัว (7.7%) และพบว่ามีสุนัขที่มีประวัติการรับวัคซีนและให้ผลบวกต่อไวรัส

โรคพิษสุนัขบ้า โดยสุนัขท้ัง 3 ตัวมีอายุระหว่าง 3-5 ปี  และมีระยะเวลานับ

จากการรับวัคซีนครั้งสุดท้ายจนถึงวันท่ีแสดงอาการป่วยตาย 11 วัน 10 

เดือน และ 11 เดือน ตามล าดับ การวิเคราะห์ทางสถิติพบว่าสุนัขมีโอกาส

ตรวจพบไวรัสโรคพิษสุนัขบ้าในสุนัขเป็น 3.7 เท่าของสัตว์ชนิดอื่นๆ(OR = 

3.7, 95% CI = 1.02 – 13.29)  และในสัตว์ท่ีมีอายุตั้งแต่ 2 ปีขึ้นไป มี

โอกาสตรวจพบไวรัสโรคพิษสุนัขบ้าเป็น 2.9 เท่าของสัตว์อายุน้อยกว่า 2 ปี 

(OR = 2.9, 95% CI = 1.02-8.30) (ตารางท่ี 2 ) 

จากการศึกษาล าดับสารพันธุกรรมส่วน นิวคลีโอโปรตีน ยีน ของไวรัสพิษ

สุนัขบ้า ขนาด 532 bp ในรูปแบบ Phylogenetic tree โดยเปรียบเทียบ

กับข้อมูลไวรัสพิษสุนัขบ้าจากท่ัวโลก พบว่า ไวรัสพิษสุนัขบ้า จากจังหวัด

อุบลราชธานีท่ีน ามาศึกษาครั้งน้ี จัดอยู่ในกลุ่ม Asian (ภาพท่ี 1) ไวรัสพิษ

สุนัขบ้าในเอเชียตะวันออกเฉียงใต้และสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชน

จีน แบ่งได้เป็น 3 กลุ่ม กลุ่มท่ี1 พบในประเทศไทย กัมพูชา และสาธารณรัฐ

ประชาธิปไตยประชาชนลาว กลุ่มท่ี 2 พบในสาธารณรัฐประชาธิปไตย

ประชาชนจีน กลุ่มท่ี 3 พบในฟิลิปปินส์ โดยไวรัสในการศึกษาครั้งน้ีจัดอยู่

ในกลุ่มท่ี 1 (ภาพท่ี 2) ไวรัสพิษสุนัขบ้าจากจังหวัดอุบลราชธานีแบ่งได้เป็น 

2 กลุ่มย่อย (ค่า boot strap มากกว่า 50) โดย อ.เมือง และ อ. เขมราฐ 

พบไวรัสพิษสุนัขบ้าได้ท้ัง 2 กลุ่มย่อย (รูปท่ี 4) 

วิจารณ์ 

ผลการศึกษาด้านระบาดวิทยาและลักษณะทางพันธุกรรมของไวรัสโรคพิษ

สุนัขบ้าในจังหวัดอุบลราชธานีระหว่างปี พ.ศ. 2554 กับ พ.ศ. 2557 แสดง

ให้เห็นว่าตรวจพบไวรัสโรคพิษสุนัขบ้าในสุนัขได้มากที่สุด สอดคล้องกับ  

การศึกษาในปี พ.ศ. 2555 ท่ีพบว่ามีโอกาสตรวจพบโรคพิษสุนัขบ้าในสุนัข  

ตาราง 2 ความสัมพันธ์ระหว่างปัจจัยด้านต่างๆและผลการตรวจโรคพิษสุนัขบ้าในจังหวัดอุบลราชธาน ีระหว่างปี พ.ศ. 2554 – 2557 

ปัจจัย 
ผลบวก ผลลบ Odds ratio 

(95% CI) Exposed Unexposed Exposed Unexposed 

อยู่ในต าบลท่ีไม่มีถนนเส้นหลักผ่าน 5 32 6 74 1.9 (0.54-6.77) 
เป็นสัตว์ไม่มีเจ้าของ 10 28 16 58 1.3 (0.52-3.22) 
มีประวัติการรับวัคซีน 32 3 55 17 3.3 (0.89-12.13) 
เป็นตัวอย่างจากสุนัข 36 3 62 19 3.7 (1.02-13.29) 
เป็นสัตว์เพศผู้ 25 9 40 23 1.6 (0.64-4.00) 
อายุสัตว์ (ปี) 

     
     < 1  22 12 47 17 0.7 (0.28-1.64) 
     1-2  2 32 9 55 0.4 (0.07-1.88) 
     > 2  10 24 8 56 2.9 (1.02-8.30) 
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ภาพที่ 1 การจัดกลุ่มของนิวคลีโอโปรตีน ยีน (ล าดับเบสที่ 1013-1536) ขนาด 523 bp. ของไวรัสพิษสุนัขบ้าในรูปแบบ Phylogenetic 

tree จากสมองสุนัขจ านวน 22 ตัวอย่าง เปรียบเทียบกับไวรัสพิษสุนัขบ้าจากประเทศต่างๆท่ัวโลก  

 
ภาพที่ 2 การจัดกลุ่มของนิวคลีโอโปรตีน ยีน (ล าดับเบสที่ 1013-1536) ขนาด 523 bp. ของไวรัสพิษสุนัขบ้าในรูปแบบ Phylogenetic 

tree จากสมองสุนัขจ านวน 22 ตัวอย่าง เปรียบเทียบกับไวรัสพิษสุนัขบ้าจากประเทศในทวีปเอเชีย  
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ภาพที่ 3 การจัดกลุ่มของนิวคลีโอโปรตีน ยีน (ล าดับเบสที ่1013-1536) ขนาด 523 bp. ของไวรัสพิษสุนัขบ้าในรูปแบบ Phylogenetic 

tree จากสมองสุนัขจ านวน 22 ตัวอย่าง จัดได้เป็น 2 กลุ่มย่อย (subgroup)   เปรียบเทียบกับไวรัสพิษสุนัขบ้าจากและจากประเทศกัมพูชา 
สาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว และ ฟิลิปปินส ์

 
ภาพที่ 4 แผนที่แสดงการกระจายตัวของไวรัสพิษสุนัขบ้ากลุ่มย่อยท่ี 1 และ 2 ในระดับอ าเภอของจังหวัดอุบลราชธานี  

ระหว่างปี พ.ศ. 2554- 2557 
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มากกว่าสัตว์ชนิดอื่นๆ11 นอกจากนี้ ในการศึกษาไวรัสโรคพิษสุนัขบ้าใน 

379 ตัวอย่างในพื้นท่ี 9 จังหวัดภาคตะวันออกเฉียงเหนือตอนล่างของ

ประเทศไทย รวมท้ังจังหวัดอุบลราชธานี ระหว่าง พ.ศ. 2554 ถึง พ.ศ. 

2556 พบ 2 ปัจจัยเสี่ยงในด้านพื้นท่ี คือพื้นท่ีติดชายแดน และ พื้นท่ีท่ีมี

ถนนเส้นหลักผ่าน มีโอกาสตรวจพบไวรัสโรคพิษสุนัขบ้าอย่างมีนัยส าคัญ

ทางสถิติ12 

ผลการศึกษาครั้งน้ีในเรื่องปัจจัยด้านการรับวัคซีนขัดแย้งกับการศึกษาของ

ธีรพงศ์ในปี พ.ศ. 2555 ท่ีพบว่าสัตว์ท่ีไม่ได้รับวัคซีนป้องกันโรค มีโอกาส

เป็นโรคพิษสุนัขมากกว่าสัตว์ท่ีรับวัคซีน11 โดยในการศึกษาของธีรพงศ์ใช้

จ านวนตัวอย่างจากทั่วประเทศ ในขณะท่ีการศึกษาครั้งน้ีศึกษาในจังหวัด

อุบลราชธานีเท่าน้ันซ่ึงน้อยกว่าจ านวนตัวอย่างจากทั่วประเทศ ดังน้ัน 

จ านวนตัวอย่างที่แตกต่างกันจึงอาจท าให้ผลการศึกษาขัดแย้งกันได้ เป็นท่ี

น่าสังเกตว่า ในการศึกษาครั้งน้ีมีตัวอย่างที่ส่งมาจากต าบลท่ีไม่มีถนนเส้น

หลักผ่านเพียงร้อยละ 11  สาเหตุอาจเกิดจากการส่งตัวอย่างไม่สะดวก ซ่ึง

พื้นท่ีดังกล่าวอาจมีสัตว์ท่ีเป็นโรคพิษสุนัขบ้าท่ีไม่ได้รายงาน ดังน้ันการส่ง

ตัวอย่างควรประชาสัมพันธ์เรื่องการส่งตัวอย่างให้ครอบคลุมทุกพื้นท่ีท่ีมี

สัตว์ป่วยหรือมีอาการตามนิยามของโรคพิษสุนัขบ้า 

เมื่อวิเคราะห์ปัจจัยด้านการรับวัคซีนป้องกันโรคพิษสุนัขบ้า พบว่ามีสุนัขที่

เป็นโรคพิษสุนัขบ้า 3ตัว ท่ีมีประวัติการรับวัคซีน โดยทุกตัวมีอายุอยู่

ระหว่าง       3 – 5 ปี อาจเป็นไปได้ว่า ระยะเวลาท่ีผ่านมาสุนัขเหล่าน้ี

ไม่ได้รับวัคซีนอย่างสม่ าเสมอเป็นประจ าทุกปี ท าให้ระดับภูมิคุ้มกันจากการ

รับวัคซีนเพียงครั้งเดียวไม่เพียงพอที่จะป้องกันการเกิดโรคได้  นอกจากนี้ 

ยังพบว่ามีสุนัข 1 ตัว ท่ีป่วยตายด้วยโรคพิษสุนัขบ้าหลังจากท าวัคซีน 11 

วัน ซ่ึงเป็นระยะเวลาท่ีสั้น ภูมิคุ้มกันจากวัคซีนยังไม่เพียงพอที่จะป้องกัน

โรคได้ อย่างไรก็ตาม มีหลายปัจจัยท่ีจะท าให้การรับวัคซีนมีประสิทธิภาพ 

เช่นสุขภาพของสัตว์ขณะได้รับวัคซีน ระบบลูกโซ่ความเย็น ( cold chain 

system) ในการเก็บรักษาและขนส่ง 13 ดังน้ัน การตรวจสุขภาพสัตว์ก่อน

ท าวัคซีนและอุณหภูมิในการเก็บรักษาและขนส่งจึงเป็นสิ่งส าคัญ   

ไวรัสพิษสุนัขบ้าท่ีตรวจพบในการศึกษาน้ี จัดอยู่ในกลุ่ม Asian สอดคล้อง

กับการศึกษาท่ีผ่านมาท่ีพบว่าไวรัสพิษสุนัขบ้าในประเทศฟิลิปปินส์ อินโดนี  

เซีย และเวียดนามจัดอยู่ในกลุ่ม Asian เช่นกัน5-7 แต่จากการศึกษาไวรัส

พิษสุนัขบ้าในประเทศเนปาล พบว่านอกจากไวรัสกลุ่ม Indian sub-

continent ท่ีพบได้ปกติใน อินเดียตอนใต้ และศรีลังกาแล้ว  4 ยังพบกลุ่ม 

Arctic ซ่ึงโดยทั่วไป จะพบในประเทศอัฟกานิสถาน รัสเซีย กรีนแลนด์ และ 

สหรัฐอเมริกา14  รวมท้ังเนปาล แสดงให้เห็นความส าคัญของการศึกษา

ลักษณะทางพันธุกรรมในการวิเคราะห์การกระจายตัวของไวรัสพิษสุนัขบ้า

จากภูมิภาคหน่ึงไปสู่ภูมิภาคอื่น  อย่างไรก็ตาม ยังไม่มีรายงานการพบไวรัส

พิษสุนัขบ้ากลุ่มอื่นนอกจาก  Asian ในประเทศไทย 

ผลการศึกษาลักษณะพันธุกรรมในรูปแบบ Phylogenetic tree สอดคล้อง

กับการศึกษาในเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ท่ีผ่านมาของ Yamagataและคณะ7 

และ Nguyen และคณะ15 โดยพบว่าไวรัสพิษสุนัขบ้าจากจังหวัด

อุบลราชธานีจัดอยู่ในกลุ่มเดียวกับกัมพูชา สาธารณรัฐประชาธิปไตย

ประชาชนลาว และสาธารณรัฐแห่งสหภาพเมียนมาร์ 

ข้อมูลการจัดกลุ่มย่อยลักษณะทางพันธุกรรมของไวรัสพิษสุนัขบ้าในจังหวัด

อุบลราชธานี ซ่ึงแบ่งได้เป็น 2 กลุ่มย่อยแสดงให้เห็นว่า อ.เมือง และ อ. 

เขมราฐ มีความหลากหลายของลักษณะพันธุกรรมโดยพบไวรัสพิษสุนัขบ้า

ได้ท้ัง 2 กลุ่มย่อย ในขณะท่ีอ าเภออื่นๆ พบเพียงกลุ่มย่อยเดียว  ท้ังนี้ อ.

เมือง และ อ.เขมราฐ มีจ านวนตัวอย่างส่งตรวจมากที่สุดตามล าดับ ดังน้ัน 

จ านวนตัวอย่างที่มากท าให้มีโอกาสพบความหลากหลายของไวรัสมากตาม

ไปด้วย 

อ าเภอเมือง เป็นศูนย์กลางด้านเศรษฐกิจและมีการคมนาคมท่ีสะดวกส่งผล

ให้มีการโยกย้ายถิ่นฐานของประชากรและสัตว์เลี้ยงจากต่างอ าเภอเข้ามายัง

อ าเภอเมือง ท าให้พบความหลากหลายของไวรัสพิษสุนัขบ้าได้มาก 

สอดคล้องกับการศึกษาของ Denduangboripant และคณะ ท่ีพบว่า

กรุงเทพมหานครและภาคกลางพบไวรัสพิษสุนัขบ้าได้ท้ังกลุ่ม TH1 และ 

TH2 ในขณะท่ีพื้นท่ีในต่างจังหวัด จะพบเพียง TH2 เท่าน้ัน 16 และ

สอดคล้องกับการศึกษาท่ีพบว่ากรุงเทพมหานครและปริมณฑลมีความ

หลากหลาย ของไวรัสพิษสุนัขบ้า มากกว่าจังหวัดชัยภูมิและกาญจนบุรี17   

การศึกษาน้ีแสดงให้เห็นว่าไวรัสพิษสุนัขบ้าท่ีพบในจังหวัดอุบลราชธานี เป็น

ไวรัสกลุ่มเดิมท่ีมีในประเทศไทย และไม่พบหลักฐานว่ามีการติดต่อมาจาก

ประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนจีน หรือ ฟิลิปปินส์ อย่างไรก็

ตาม การให้ความส าคัญในด้านระบาดวิทยาและลักษณะทางพันธุกรรมของ

ไวรัสพิษสุนัขบ้าในพื้นท่ีส าคัญรวมถึงทั่วประเทศควรด าเนินการอย่าง

ต่อเนื่องเพื่อเป็นการเฝ้าระวังแนวโน้มของโรคในเชิงลึก 

กิตติกรรมประกาศ 

ขอขอบคุณ โครงการย่อยพัฒนานายสัตวแพทย์นักระบาดวิทยาภาคสนาม

ของส านักควบคุม ป้องกัน และบ าบัดโรคสัตว์ กรมปศุสัตว์ ท่ีสนับสนุนการ

ด าเนินโครงการในครั้งน้ี  ดร.สุภาภรณ์ วัชรพฤษาดี ศูนย์ปฏิบัติการโรคทาง

สมอง คณะแพทยศาสตร์ โรงพยาบาลจุฬาลงกรณ์ ท่ีอนุเคราะห์ไพรเมอร์ 

และให้ค าแนะน าด้านเทคนิคอณูชีววิทยา  
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