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การเฝ'าระวังสายพันธุ2เชื้อไวรัสไข9เลือดออกในประเทศไทย 

Dengue genotyping surveillance in Thailand 
 

นางสาวพัชรินทร- บุญอินทร- 

กองโรคติดต7อนำโดยแมลง กรมควบคุมโรค กระทรวงสาธารณสุข 

 

บทคัดย'อ 

 ไข$เลือดออกเป,นป.ญหาสำคัญของสาธารณสุขไทย ซึ่งประเทศไทยสามารถพบไข$เลือดออกได$ทั้ง 4 

ซีโรทัยปJ (Dengue Serotype) โดยในป.จจุบันน้ีเทคโนโลยีทางด$านการหาลำดับเบสในเชื้อก[อโรค ซึ่งใช$

เป,นวิธีการตรวจหาสายพันธุ_ของไวรัสเดงกี่ เพื่อแยกสายพันธุ_ของไวรัส (Dengue genotyping) จาก

สารพันธุกรรมงานเฝcาระวังไวรัสโรคติดต[อนำโดยยุงลาย ปd 2564-2566 พบ Dengue serotype 1 

แยกได$ genotype I ร$อยละ 100 Dengue serotype 2 แยกได$ Asian genotype I ร$อยละ 44 และ 

Cosmopolitan genotype ร$อยละ 56 Dengue serotype 3 แยกได$ genotype III ร$อยละ 100 

และ Dengue serotype 4 แยกได$ genotype I ร$อยละ 92.3 และ genotype II ร$อยละ 7.7 จาก

ข$อมูลของ Dengue genotyping ทำให$ข$อมูลการเฝcาระวังทางด$านระบาดวิทยาและความหลากหลาก

ของเชื้อไวรัสในประเทศไทยมีความชัดเจนมากยิ่งขึ้น และเป,นข$อมูลในการศึกษาสายพันธุ_ของเชื้อไวรัส

กับความรุนแรงของโรค อัตราการแพร[กระจายในแต[ละสายพันธุ_ การวางแผนการใช$วัคซีน เพ่ือ

ประโยชน_ต[อการปcองกันควบคุมโรคไข$เลือดออกต[อไป 

 

ความสำคัญ 

ไวรัสเดงกี่ (Dengue viruses) จัดอยู[ใน family Flaviviridae ใน genus Orthoflavivirus เป,น 

positive-sense, single-stranded RNA virus มีขนาดของสารพันธุกรรมประมาณ 11 Kb ประกอบ

ไปด$วย โปรตีน 10 ชนิด คือ structural proteins 3 ชนิด (Membrane protein : M, Envelope 

protein : E และ Capsid protein : C) และ Nonstructural Protein 7 ชนิด (NS1, NS2A, NS2B, 

NS3, NS4A, NS4B and NS5)  

Dengue viruses มีโครงสร$างของเชื้อและสารพันธุกรรมที่คล$ายคลึงกันหลายชนิด เช[น Yellow 

fever virus, West Nile virus, Japanese encephalitis virus แ ละ  Tick-borne encephalitis 

virus เป,นต$น ผู$ป�วยไข$เลือดออกส[วนใหญ[มักไม[แสดงอาการหรือมีอาการไข$เล็กน$อย แต[บางรายอาจมี

อาการไข$เลือดออกรุนแรง ซึ่งอาจมีอาการช็อก มีเลือดออกรุนแรง หรืออวัยวะเสียหาย การติดเช้ือ

ไข$เลือดออกสามารถแบ[งได$เป,น 4 serotypes คือ DENV-1, DENV-2, DENV-3 และ DENV-4 ซ่ึงแบ[ง

ตามการตอบสนองของแอนติบอดีในซีรัมมนุษย_ (1) โดยในแต[ละซีโรทัยปJ สามารถแบ[งได$เป,น

หลากหลาย genotype (2) ดังน้ี  
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Dengue serotype 1 ประกอบไปด$วย 5 genotype 

1. genotype I เป,นตัวแทนของสายพันธุ_จากเอเชียตะวันออกเฉียงใต$ จีน และแอฟริกา

ตะวันออก  

2. genotype II เป,นตัวแทนของสายพันธุ_จากประเทศไทยท่ีรวบรวมในปd 1950 และ 1960 

3. genotype III เป,นตัวแทนของ sylvatic strain ในมาเลเซีย  

4. genotype IV เป,นตัวแทนของสายพันธุ_จากหมู[เกาะแปซิฟ�กตะวันตกและออสเตรเลีย 

5. genotype V เป,นตัวแทนของสายพันธุ_ท้ังหมดท่ีรวบรวมในอเมริกา สายพันธุ_จาก

แอฟริกาตะวันตก และสายพันธุ_ท่ีรวบรวมจากเอเชียจำนวนจำกัด 

Dengue serotype 2 ประกอบไปด$วย 6 genotype 

1. Asian genotype 1 เป,นตัวแทนของสายพันธุ_จากมาเลเซียและประเทศไทย  

2. Asian genotype 2 เป,นตัวแทนของสายพันธุ_จากเวียดนาม, จีน, ไต$หวัน, ศรีลังกา และ

ฟ�ลิปป�นส_ 

3. The cosmopolitan genotype เป,นตัวแทนของสายพันธุ_ของการกระจายทาง

ภูมิศาสตร_ในวงกว$าง รวมถึงออสเตรเลีย แอฟริกาตะวันออกและตะวันตก หมู[เกาะใน

มหาสมุทรแปซิฟ�กและอินเดีย อนุทวีปอินเดีย และตะวันออกกลาง  

4. The American genotype เป,นตัวแทนของสายพันธุ_จากละตินอเมริกาและสายพันธุ_

เก[าท่ีรวบรวมจากแคริบเบียน อนุทวีปอินเดีย และหมู[เกาะแปซิฟ�กในทศวรรษ 1950 

และ 1960 

5. the Southeast Asian/American genotype เป,นตัวแทนของสายพันธุ_จากประเทศ

ไทยและเวียดนาม และสายพันธุ_ท่ีรวบรวมในอเมริกาในช[วง 20 ปdท่ีผ[านมา 

6. the sylvatic genotype เป,นตัวแทนของสายพันธุ_ท่ีรวบรวมจากมนุษย_ ยุงป�า หรือลิง

ยามในแอฟริกาตะวันตกและเอเชียตะวันออกเฉียงใต$ 

Dengue serotype 3 ประกอบไปด$วย 4 genotype 

1. genotype I เป,นตัวแทนของสายพันธุ_จากอินโดนีเซีย มาเลเซีย ฟ�ลิปป�นส_ และสายพันธุ_

ล[าสุดท่ีแยกได$จากหมู[เกาะแปซิฟ�กใต$  

2. genotype II เป,นตัวแทนของสายพันธุ_จากประเทศไทย เวียดนาม และบังคลาเทศ  

3. genotype III เป,นตัวแทนของสายพันธุ_จากศรีลังกา อินเดีย แอฟริกา และซามัว  

4. genotype IV เป,นตัวแทนของสายพันธุ_จากเปอร_โตริโก ละตินและอเมริกากลาง และ

สายพันธุ_ตาฮิติปd 1965 สายพันธุ_ซิลวาติคของ DENV-3 ยังไม[ได$รับการแยกออกจนถึง

ป.จจุบัน แต[เช่ือกันว[ามีอยู[ในมาเลเซีย โดยอิงจากการแปลง seroconversion ของลิง 

Sentinel 
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Dengue serotype 4 ประกอบไปด$วย 4 genotype 

1. genotype I เป,นตัวแทนของสายพันธุ_จากประเทศไทย ฟ�ลิปป�นส_ ศรีลังกา และญ่ีปุ�น 

(นำเข$าจากเอเชียตะวันออกเฉียงใต$)  

2. genotype II เป,นตัวแทนของสายพันธุ_จากอินโดนีเซีย มาเลเซีย ตาฮิติ แคริบเบียน และ

อเมริกา  

3. genotype III แสดงถึงสายพันธุ_ไทยล[าสุดท่ีแตกต[างจากสายพันธุ_ไทยอ่ืนๆ  

4. genotype IV ซ่ึงเป,นตัวแทนของสายพันธุ_ซิลวาติกจากมาเลเซีย 

การศึกษาทางระบาดวิทยาในระดับโมเลกุลของเช้ือไวรัสเดงกีเร่ิมประมาณปd 1990 เป,นต$นมา 

เพ่ือระบุความหลากหลายทางพันธุกรรม วิวัฒนาการ และเฝcาระวังการเกิดสายพันธุ_ใหม[ในพ้ืนท่ี

ระบาดของโรค ซ่ึงเป,นประโยชน_ต[อการประเมินประสิทธิภาพของวัคซีนและความสัมพันธ_ของลำดับ

เบสท่ีส[งผลต[อความรุนแรงของโรค มีความสำคัญต[อการประเมินความเส่ียงของการระบาดของโรค 

ไข$เลือดออก (3) 

 

วัตถุประสงค7 

เพ่ือทราบข$อมูลสายพันธุของไวรัสเดงกีท่ีกระจายท่ัวพ้ืนท่ีในประเทศไทย 

 

วิธีดำเนินการ 

การหาลำดับเบส 

ตัวอย[างสารพันธุกรรมงานเฝcาระวังไวรัสโรคติดต[อนำโดยยุงลายที ่มีผล RT-qPCR พบสาร

พันธุกรรม Dengue serotype 1 2 3 หรือ 4 และมีค[า Ct น$อยกว[า 25 ปริมาตร 10 ไมโครลิตร นำมา

เพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมด$วยไพร_เมอร_จำเพาะในส[วนของยีนเปลือกหุ$ม (Envelope gene) ตาม

ขั้นตอนของทีมวิจัย Sy, A.K ปd 2023 (3) ตรวจสอบคุณภาพและประมาณของ PCR product ด$วย 

1% gel electrophoresis และหาลำดับเบสด$วยเทคนิค Sanger sequencing 
 

การวิเคราะสายพันธุ7ไวรัสเดงกีโดยการสรCาง Phylogenetic Analysis 

นำข$อมูลลำดับเบสของแต[ละตัวอย[างมาเชื ่อมต[อกันโดยใช$ Reference Dengue Envelope 

gene เพื่อเทียบการต[อเชื่อม โดยใช$ Bioinformatic tool ชื่อ DNA Baser และการ Alignment เทียบ

กับฐานข$อมูลของ Dengue Envelope gene เพื่อสร$าง Phylogenetic tree โดยใช$ Bioinformatic 

tool ช่ือ MEGA software 

 

ผลการวิเคราะห7ขCอมูล 

Dengue genotyping จากตัวอย[างสารพันธุกรรมงานเฝcาระวังไวรัสโรคติดต[อนำโดยยุงลาย ปd 

2564-2566 ทั ้งสิ ้น 53 ตัวอย[าง จากจังหวัดเชียงใหม[ แม[ฮ[องสอน ลำปาง ตาก พิษณุโลก 
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พระนครศรีอยุธยา ระยอง ร$อยเอ็ด สุรินทร_ กาฬสินธุ_ นราธิวาส ยะลา และกรุงเทพมหานคร (ตาราง

ท่ี 1)  

 

ตารางท่ี 1 จำนวนตัวอย[างท่ีตรวจหาสายพันธุ_ของไวรัสเดงก่ีในแต[ละจังหวัด 

จังหวัด DENV-1 DENV-2 DENV-3 DENV-4 รวม 

พระนครศรีอยุธยา 3 1   4 

กรุงเทพมหานคร 2 1 1 1 5 

เชียงใหม[ 1  3  4 

กาฬสินธุ_ 4 4   8 

ลำปาง 1    1 

แม[ฮ[องสอน 2  1  3 

นราธิวาส 6  1 3 10 

พิษณุโลก 2 1  2 5 

ระยอง 2   4 6 

ร$อยเอ็ด  1  2 3 

สุรินทร_ 1    1 

ตาก  1   1 

ยะลา 1   1 2 

รวม 25 9 6 13 53 

 

ผลจากการวิเคราะหาสายพันธุ_ของทั้ง 4 ซีโรทัยปJ พบ Dengue serotype 1 (รูปที่ A) แยกได$ 

genotype I ทั้งหมด 25 ตัวอย[าง (ร$อยละ 100) (แม[ฮ[องสอน ลำปาง พระนครศรีอยุธยา กาฬสินธุ_ 

และนราธิวาส) โดย 24 ตัวอย[าง มีความสัมพันธ_ใกล$เคียงกับตัวอย[างเชื้อไวรัสที่อยู[ในฐานข$อมูล

ออนไลน_จากประเทศไทย จีน เวียดนาม และสิงคโปร_ ปd 2556-2557  และ 1 ตัวอย[างจากจังหวัด

นราธิวาส มีความสัมพันธ_ใกล$เคียงกับตัวอย[างเชื้อไวรัสที่อยู[ในฐานข$อมูลออนไลน_จากฮาวาย ปd 2487 

Dengue serotype 2 (รูปที่ B) ทั้งหมด 9 ตัวอย[าง แยกได$ Asian genotype I จำนวน 4 ตัวอย[าง 

(ร$อยละ 44) (พิษณุโลก ร$อยเอ็ด ตาก กรุงเทพมหานคร) มีความสัมพันธ_ใกล$เคียงกับตัวอย[างเชื้อไวรัส

ที่อยู[ในฐานข$อมูลออนไลน_จากประเทศมาเลเซีย และสิงคโปร_ ปd 2556-2557 และ Cosmopolitan 

genotype จำนวน 5 ตัวอย[าง (ร$อยละ 56) (พระนครศรีอยุธยาและกาฬสินธุ_) มีความสัมพันธ_

ใกล$เคียงกับตัวอย[างเชื้อไวรัสที่อยู[ในฐานข$อมูลออนไลน_จากประเทศไต$หวัน และเมียรม[า ปd 2556-

2557 Dengue serotype 3 (รูปที ่ C) แยกได$ genotype III ทั ้งหมด 6 ตัวอย[าง (ร$อยละ 100) 

(เชียงใหม[ แม[ฮ[องสอน นราธิวาส และกรุงเทพมหานคร) มีความสัมพันธ_ใกล$เคียงกับตัวอย[างเชื้อไวรัส

ที่อยู[ในฐานข$อมูลออนไลน_จากประเทศสิงคโปร_ ปd 2556-2557  และ Dengue serotype 4 (รูปที่ D) 
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ทั้งหมด 13 ตัวอย[าง แยกได$ genotype I จำนวน 12 ตัวอย[าง (ร$อยละ 89) (พิษณุโลก ระยอง 

ร$อยเอ็ด นราธิวาส ยะลา และ กรุงเทพมหานคร) มีความสัมพันธ_ใกล$เคียงกับตัวอย[างเชื้อไวรัสที่อยู[ใน

ฐานข$อมูลออนไลน_จากประเทศเมียรม[า และสิงคโปร_ ปd 2556-2557  และ genotype II จำนวน 1 

ตัวอย[าง (ร$อยละ 11) (ระยอง) มีความสัมพันธ_ใกล$เคียงกับตัวอย[างเช้ือไวรัสท่ีอยู[ในฐานข$อมูลออนไลน_

จากประเทศอินโดนีเซีย ปd 2556-2557   

 

รูปท่ี A 

 

รูปท่ี B 

 

 

 

 

 

 

 

 

รูปท่ี C 

 

 

 

 

 

 

 

 

รูปท่ี D 

 

 

 

 

 

 

 

รูปท่ี 5 แผนรูปแสดงสัดส[วนสายพันธุ_ของไวรัสเดงก่ีท่ีพบในประเทศไทย 

 

บทสรุป 

การดำเนินการเฝcาระวังสายพันธุ_ของไวรัสเดงก่ีในประเทศไทย ทำให$เห็นถึงความแตกต[างของเช้ือ

ไวรัสเดงกี่ในแต[ละพื้นที่ ซึ่งควรดำเนินการเก็บข$อมูลอย[างต[อเนื่อง เพื่อเป,นการเฝcาระวังการเปลี่ยนแปลง

ของสายพันธุ_ หรือการเกิดสายพันธุ_ใหม[ขึ้นในพื้นที่การระบาดของโรค ซึ่งอาจจะส[งผลต[อความรุนแรง

ของโรค ประสิทธิภาพของวัคซีน การควบคุม ปcองกันจากสายพันธุ_ที่มีความสามารถในการเพิ่มปริมาณ

อย[างรวดเร็ว และนำข$อมูลที่ได$มาใช$เป,นมาตรการควบคุม ปcองกันโรคไข$เลือดออกที่เหมาะสมในแต[ละ

พ้ืนท่ีของประเทศไทยต[อไป 

 

DENV-4

DENV-4 GenotypeI DENV-4 GenotypeII

DENV-1

1DENV-1 genotype I 

DENV-3

1DENV-3 genotype III 

DENV-2

DENV-2 AsianI DENV-2 CosmoIb
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