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Abstract

	 Backgrounds: Until 2015, three lineages of foot and mouth disease virus (FMDV) serotype O had 

been found in Thailand including O/SEA/Mya-98, O/ME-SA/PanAsia and O/Cathy before O/ME-SA/         

Ind2001e was found in 2016.  Due to economic loss caused by FMD outbreak, vaccine produced by Thai 

DLD using O/TAI/189/87 as the virus seed is currently used as a main effective control measure.                 

To suggest that the vaccine can possibly protect against all the lineages, a molecular epidemiological 

study of FMDV serotype O in Thailand during 2017-2019 was performed.

	 Methods: From 109 field isolates of FMDV serotype O collected during 2017-2019, the lineages 

were defined using VP1 gene nucleotide sequencing.  Then, a phylogenetic tree was constructed using 

neighbor-joining method with 1,000 bootstrap values in MEGA version 7.0. 

	 Results: Based on VP1 nucleotide identity, 6, 14 and 89 isolates were identified in O/SEA/Mya-98, 

O/ME-SA/PanAsia and O/ME-SA/Ind2001e lineages, respectively.  Phylogenetic analysis showed that the 

O/SEA/Mya-98 lineage was grouped with the previously outbreak viruses in Thailand.  The O/ME-SA/

PanAsia lineage was clustered with those isolated from Cambodia in 2015. The predominant lineage, O/

ME-SA/Ind2001e, shared the group with the strains found in Myanmar and Thailand in 2016. 

	 Conclusion: FMDV serotype O isolates that caused outbreaks in Thailand during 2017-2019 were 

closely related to those viruses previously caused outbreaks in Thailand and Southeast Asia region.           

Besides, the O/ME-SA/Ind2001e lineage predominantly found in this study was continuously increased 

from 2017 to 2019.
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บทคััดย่่อ

	ที่่ �มาของการศึึกษา: ไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อยซีีโรไทป์์โอที่่�พบระบาดในประเทศไทยจนถึึงปีี พ.ศ. 2558 พบ 3 

สายพัันธุ์์�ได้้แก่่ O/SEA/Mya-98, O/ME-SA/PanAsia และ O/Cathy ต่่อมาในปีี พ.ศ. 2559 พบสายพัันธุ์์� O/ME-SA/    

Ind2001e โรคปากและเท้้าเปื่่�อยเป็็นโรคที่่�มีีผลกระทบทางเศรษฐกิิจอย่างมาก จึึงต้้องมีีการป้องกัันโรค การทำำ�วััคซีีนก็

เป็็นการป้้องกัันและควบคุุมโรคปากและเท้้าเปื่่�อยที่่�มีีประสิิทธิิภาพวิิธีีหนึ่่�ง กรมปศุุสััตว์์ใช้้เชื้้�อไวรััส O/TAI/189/87 เป็็น  

virus seed เพื่่�อหาข้้อมูลว่่าวัคัซีนีที่่�ใช้้สามารถคุ้้�มโรคปากและเท้้าเป่ื่�อยซีีโรไทป์โอได้้ทุุกสายพัันธุ์์�ที่่�พบการระบาด จึึงต้้องมีี

การศึึกษาทางระบาดวิิทยาเชิิงโมเลกุุลเพื่่�อให้้ทราบสายพัันธุ์์�ของเชื้้�อไวรััสโรคปากและเท้้าเป่ื่�อยซีีโรไทป์โอ ที่่�พบระหว่่างปีี 

พ.ศ. 2560-2562 

	วิ ิธีีการ: ตััวอย่่างเชื้้�อไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อยซีีโรไทป์์โอที่่�ระบาดในท้้องที่่�ของประเทศไทยระหว่่างปีี พ.ศ. 2560–

2562 จำำ�นวน 109 ตััวอย่าง นำำ�มาถอดรหััสสารพัันธุุกรรมบริิเวณยีีน VP1 วิิเคราะห์์ เปรีียบเทีียบผลของการเรีียงลำำ�ดัับ          

นิวิคลีโีอไทด์ (multiple sequence alignment) และสร้้างแผนภูมิูิต้้นไม้้แสดงความสััมพันัธ์ทางพันัธุกุรรม (phylogenetic 

analysis) โดยใช้้โปรแกรมสำำ�เร็็จรููป MEGA version 7.0 ด้้วยวิิธีี neighbor-joining โดยทำำ�การทดสอบความน่่าเชื่่�อถืือของ

แผนภููมิิต้้นไม้้ แสดงความสััมพัันธ์์ทางพัันธุุกรรม โดยวิิธีี Bootstrap เป็็นจำำ�นวน 1,000 ซ้ำำ��

	 ผล: พบไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อยซีีโรไทป์์โอสายพัันธุ์์� O/SEA/Mya-98, O/ME-SA/PanAsia และ O/ME-SA/         

Ind2001e จำำ�นวน 6, 14 และ 89 ตััวอย่่างตามลำำ�ดัับ ผลการวิิเคราะห์์ Phylogenetic analysis พบว่่าเชื้้�อไวรััสสายพัันธุ์์� 

O/SEA/Mya-98 มีีความใกล้้เคีียงกัับไวรััสที่่�เคยระบาดมาก่่อนหน้้านี้้�ในประเทศไทย ส่่วนเชื้้�อไวรัสสายพัันธุ์์� O/ME-SA/ 

PanAsia มีีความใกล้้เคีียงกัับไวรัสั O/ME-SA/PanAsia จากประเทศกัมัพูชูาปีี พ.ศ. 2558 และเชื้้�อไวรััสสายพัันธุ์์� O/ME-SA/

Ind2001e ซึ่่�งพบมากที่่�สุุด มีีความใกล้้เคีียงกัับไวรััส O/ME-SA/Ind2001e ที่่�ระบาดในประเทศเมียีนมาและประเทศไทย ปีี 

พ.ศ. 2559 

	 สรุุป: ไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อยซีีโรไทป์์โอที่่�ระบาดในประเทศไทยในช่่วงปีี พ.ศ. 2560–2562 ยัังมีีความใกล้้เคีียง

กัับไวรััสที่่�เคยระบาดมาก่่อนหน้้านี้้�ทั้้�งในประเทศ และในภููมิิภาคเอเชีียตะวัันออกเฉีียงใต้้ โดยพบสายพัันธุ์์� O/ME-SA/             

Ind2001e มากที่่�สุุด และมีีแนวโน้้มระบาดเพิ่่�มมากขึ้้�นจาก พ.ศ. 2560 ถึึง 2562

คำำ�สำำ�คััญ: ระบาดวิิทยาเชิิงโมเลกุุล ไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อยซีีโรไทป์์โอ ประเทศไทย

บทนำำ�

	 โรคปากและเท้้าเปื่่�อย (Foot and Mouth Disease, FMD) เป็็นโรคระบาดที่่�สำำ�คััญในสััตว์์กีีบคู่่� เกิิดจากเชื้้�อไวรััส  

ในสกุุล Aphthovirus วงศ์์ Picornaviridae เป็็น RNA ไวรััสสายเดี่่�ยว (single-stranded RNA) ทำำ�ให้้สามารถเปลี่่�ยนแปลง

ลักัษณะทางพัันธุกุรรมได้้ง่่าย (Reid et al., 2014) ทั่่�วโลกสามารถพบไวรัสัโรคปากและเท้้าเป่ื่�อยได้้ถึึง 7 ซีโีรไทป์ คือื โอ เอ ซีี 

เอเชีียวััน และเซาท์์แอฟริิกัันเทอรีีทอรีี 1, 2 และ 3 (Brito et al., 2015) จากการศึึกษาองค์์ประกอบของเชื้้�อไวรััสโรคปาก

และเท้้าเปื่่�อย พบว่่าประกอบไปด้้วยโปรตีีนโครงสร้้าง (structural protein, SP) จำำ�นวน 4 ชนิิดคืือ VP1 (1D), VP2 (1B), 

VP3 (1C) และ VP4 (1A) เป็็นรููปแบบ icosahedral capsid  (Rueckert, 1996) โดยที่่�โปรตีีนชนิิด VP1 จะเป็็นส่่วนที่่�มีีการ

ผัันแปรมากที่่�สุุดเป็็นส่่วน immunogenic protein ที่่�มีีความจำำ�เพาะต่่อซีีโรไทป์และใช้้ในการศึึกษาวิิวััฒนาการของเชื้้�อ

ไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อย (Bittle  et al., 1982; Domingo et al., 2003) ดัังนั้้�นการศึึกษาลำำ�ดัับนิิวคลีีโอไทด์์ส่่วนที่่�สร้้าง

โปรตีีนชนิิด VP1 จึึงจำำ�เป็็นในการศึึกษาทางระบาดวิิทยาโมเลกุุลของเชื้้�อไวรััสโรคปากและเท้้าเป่ื่�อยเพื่่�อสืืบหาต้้นตอของ

การระบาด (Beck and Strohmaier, 1987) โดยการศึึกษายีีนส่่วนที่่�สร้้างโปรตีีน VP 1 ทำำ�ให้้สามารถจััดกลุ่่�มของเชื้้�อไวรััส
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ปากและเท้้าเป่ื่�อยที่่�ระบาดได้้ตามภููมิิภาคที่่�เกิิด (topotype) เช่่น Middle East-South Asia (ME-SA), South East Asia 

(SEA), Cathay (Chy), West Africa (WA), Indonesia-1 (ISA-1) และ Euro-South-America (Euro-SA) เป็็นต้้น (Samuel 

and Knowles, 2001; Knowles et al., 2004)

	 ในประเทศไทยเชื้้�อไวรัสัโรคปากและเท้้าเป่ื่�อยพบเพียีง 3 ซีโีรไทป์ คือื ซีโีรไทป์โอ เอ และเอเชีียวันั ปััจจุบุันัพบเพียีง 2 

ซีีโรไทป์์ คืือ โอ และเอ ส่่วนซีีโรไทป์์เอเชีียวัันไม่่พบการระบาดตั้้�งแต่่ปีี พ.ศ. 2541 (OIE, 2018) ซีีโรไทป์์เอพบเพีียงสายพัันธุ์์�

เดีียวคืือ A/Asia/Sea-97 ซึ่่�งพบการระบาดได้้ทั่่�วไปในแถบภููมิิภาคเอเชีียตะวัันออกเฉีียงใต้้และเอเชีียตะวัันออก (Paton  

et al., 2010; Abdul-Hamid et al., 2011; Seeyo et al., 2020) ต่่างกัับเชื้้�อไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อยซีีโรไทป์์โอ               

ซึ่่�งจากการตรวจวิินิิจฉััยของศููนย์์อ้้างอิิงโรคปากและเท้้าเปื่่�อยภููมิิภาคเอเชีียตะวัันออกเฉีียงใต้้ (ศออ.) ในช่่วงหลายปีีที่่�           

ผ่่านมาพบสายพัันธุ์์� O/SEA/Mya-98 มากถึึง 95% ซึ่่�งยัังพบได้้ในภููมิิภาคเอเชีียตะวัันออกเฉีียงใต้้และเอเชีียตะวัันออก 

(Knowles et al., 2012; Muroga et al., 2012; Park et al., 2013) ส่่วนสายพัันธุ์์� O/ME-SA/PanAsia ที่่�พบได้้ทั่่�วไปใน

แถบเอเชีีย (Gleeson, 2002; Mason et al., 2003; Brito et al., 2017) พบการระบาดได้้ประปรายในประเทศไทย               

เช่่นเดีียวกัับสายพัันธุ์์� O/Cathay (Blacksell et al., 2019) นอกจากนี้้�มีีรายงานการระบาดของโรคปากและเท้้าเปื่่�อย         

สายพัันธุ์์� O/ME-SA/Ind2001 ในภููมิิภาคเอเชีียใต้้และเอเชีียตะวัันออกเฉีียงใต้้ (Subramaniam et al, 2015; Qiu et al., 

2017) การป้้องกัันและควบคุุมโรคปากและเท้้าเปื่่�อย โดยใช้้วััคซีีนจึึงเป็็นสิ่่�งจำำ�เป็็นอย่่างยิ่่�งในประเทศไทย ดัังนั้้�นการศึึกษา

ข้้อมููลการระบาดของสายพัันธุ์์�ไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อยซีีโรไทป์์โอในท้้องที่่�จะเป็็นประโยชน์์ในการเลืือกใช้้ไวรััสที่่�เป็็น 

vaccine seed อย่่างเหมาะสม และให้้ความคุ้้�มโรคที่่�ครอบคลุุมทุุกสายพัันธุ์์�ที่่�ระบาดในประเทศเพื่่�อการป้้องกัันและ

ควบคุุมโรคที่่�มีีประสิิทธิิภาพมากยิ่่�งขึ้้�น ทางคณะผู้้�วิิจััยจึึงได้้ศึึกษาทางระบาดวิิทยาเชิิงโมเลกุุลของเชื้้�อไวรััสโรคปากและ          

เท้้าเป่ื่�อยซีีโรไทป์์โอที่่�พบระหว่่างปีี พ.ศ. 2560-2562 ในครั้้�งนี้้� 

อุุปกรณ์์และวิิธีีการ

ตััวอย่่างเชื้้�อไวรััส

	ตั ัวอย่่างเชื้้�อไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อยซีีโรไทป์์โอที่่�ได้้จากการตรวจจำำ�แนกชนิิดไวรััสโดยวิิธีี ELISA typing และวิิธีี 

virus isolation (OIE, 2019) โดยสุ่่�มเลืือกตััวอย่่างจากโคเนื้้�อ โคนม และกระบืือ ที่่�เกิิดการระบาดในท้้องที่่�ทั่่�วทุุกภาคของ

ประเทศไทยระหว่่างปีี พ.ศ. 2560-2562 ยกเว้้นภาคตะวัันออกที่่�ไม่่พบการระบาดของโรคปากและเท้้าเปื่่�อย จำำ�นวน 109 

ตััวอย่่าง โดยเป็็นตััวอย่่างปีี พ.ศ. 2560, 2561 และ 2562 จำำ�นวน 16, 39 และ 54 ตััวอย่่าง ตามลำำ�ดัับ

การสกััด RNA ของเชื้้�อไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อย

	นำ ำ�ตัวัอย่างเชื้้�อไวรัสัโรคปากและเท้้าเป่ื่�อยซีโีรไทป์โอที่่�ผ่่านการตรวจจำำ�แนกชนิิดไวรัสแล้้วมาสกััด RNA โดยใช้้ชุุดสกััด 

E.Z.N.A.® Viral RNA Kit (OMEGA, BIO-TEX, USA) ตามวิิธีีการที่่�ผู้้�ผลิิตแนะนำำ�

การตรวจสอบสารพัันธุุกรรมของไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อยซีีโรไทป์์โอโดยวิิธีี RT-PCR (VP1 region) 

	 เตรียีมน้ำำ��ยา master-mix สำำ�เร็็จรูปู LightCycler® Multiplex RNA Virus Master (Roche Diagnostic, Germany) 

13 µl ผสมกัับชุุดไพรเมอร์์ ตามตารางที่่� 1 ที่่�ความเข้้มข้้น 20 µM ชนิิดละ 1 µl เติิม RNA จำำ�นวน 5 µl รวมทั้้�งสิ้้�น 20 µl 

ผสมให้้เข้้ากััน จากนั้้�นนำำ�ไปเพิ่่�มจำำ�นวนสารพัันธุุกรรมด้้วยเครื่่�อง C1000 Touch™ Thermal Cycler (Bio-rad®, USA)          

โดยเพิ่่�มอุุณหภููมิิในขั้้�นตอน  reverse transcription เป็็น 50°C นาน 30 นาทีี และ enzyme activation ที่่� 95°C นาน 15 

นาทีีตามด้้วย ขั้้�นตอนในการเพิ่่�มปริิมาณ DNA ดัังนี้้� denaturation 95°C 1 นาทีี, annealing 60°C 1 นาทีี, extension 

72°C 2 นาทีี รวม 35 รอบ และ final extension 72°C 5 นาทีี (Knowles et al., 2016) จากนั้้�นนำำ�ผลิิตภััณฑ์์ PCR ที่่�ได้้ 
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มาผ่่านกระบวนการ electrophoresis ใน 1.5% agarose gel ใน TBE buffer โดยจะให้้ผลการตรวจสอบเป็็นบวก                 

เมื่่�อพบแถบของสารพัันธุุกรรมของผลิิตภััณฑ์์ และผลลบเมื่่�อไม่่พบแถบของสารพัันธุุกรรมของผลิิตภััณฑ์์

ตารางที่่� 1  ไพรเมอร์์ที่่�ใช้้ในขั้้�นตอน RT-PCR (VP1 region) ของไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อยซีีโรไทป์์โอ (Knowles et al., 2016)

ซีโรไทป์ ชื่อไพร์เมอร์ ลำ�ดับนิวคลีโอไทด์ไพรเมอร์  (5’ – 3’) ตำ�แหน่งยีน ขนาดของ PCR (bp)

โอ
O-1C272F TBGCRGGNCTYGCCCAGTACTAC VP3 1135

EUR-2B52R GACATGTCCTCCTGCATCTGGTTGAT 2B -

การหาลำำ�ดับเบสของสารพันัธุกุรรมไวรัสัโรคปากและเท้้าเป่ื่�อยซีโีรไทป์โอโดยวิธิี ีnucleotide sequencing (VP1 region)

	นำ ำ�ตััวอย่่างผลิิตภััณฑ์์ PCR ที่่�ได้้จาก RT-PCR มาหาลำำ�ดัับเบสของสารพัันธุุกรรมตามวิิธีีการของ Knowles et al. 

(2016) โดยทำำ�ให้้บริิสุุทธิ์์�ด้้วย QIAquick PCR purification kit (QIAGEN, Germany) ตามคำำ�แนะนำำ�ของบริิษััทผู้้�ผลิิต          

จากนั้้�นทำำ�การหาลำำ�ดัับเบสสารพันธุกรรมโดยใช้้น้ำำ��ยาสำำ�เร็็จรููป BigDye® Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit           

(Applied Biosystems, USA) ตามคำำ�แนะนำำ�ของผู้้�ผลิิตโดยใช้้น้ำำ��ยาจำำ�นวน 9 µl ใส่่รวมกัับไพรเมอร์์ NK72  (Sequence 

5’ – 3’: GAAGGGCCCAGGGTTGGACTC) ซึ่่�งเป็็น universal reverse sequencing primer ที่่�ความเข้้มข้้น 3.2 pmol 

จำำ�นวน 1 µl รวมทั้้�งหมด 10 µl ผสมให้้เข้้ากััน จากนั้้�นนำำ�ไปเข้้าเครื่่�อง C1000 touch™ Thermal Cycler (Bio-rad®, 

USA) ตั้้�งอุุณหภููมิิ enzyme activation ที่่� 96°C นาน 5 นาทีี ตามด้้วย denaturation 96°C 10 วิินาทีี annealing 50°C 

5 วิินาทีี extension 60°C 4 นาทีี รวม 25 รอบ นำำ�ผลิตภัณฑ์์ที่่�ได้้ไปกำำ�จััดน้ำำ��ยา BigDye ส่่วนเกิินด้วย ZR DNA                       

Sequencing Clean-up KitTM (Zymo Research Corporation, USA) ตามคำำ�แนะนำำ�ของบริิษััทผู้้�ผลิิต จากนั้้�นนำำ�ไปหา

ลำำ�ดัับเบสของสารพัันธุุกรรมโดยใช้้เครื่่�อง ABI 3500 Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA.)

การสร้้างและวิิเคราะห์์แผนภููมิิต้้นไม้้ (Phylogenetic analysis)

	วิ ิเคราะห์์ผลของลำำ�ดัับนิิวคลีีโอไทด์ จำำ�นวน 639 bp จากนั้้�นนำำ�มาเปรีียบเทีียบการเรีียงลำำ�ดัับของนิิวคลีีโอไทด์                

(nucleotide sequence) โดยใช้้โปรแกรมสำำ�เร็็จรููป BioEdit version 7.2.5 (Hall, 1999) วิิเคราะห์์หาความเหมืือนของ 

ลำำ�ดัับนิิวคลีีโอไทด์์ (% Identity matrix of nucleotide sequence) และสร้้างแผนภููมิิต้้นไม้้แสดงความสััมพัันธ์์ทาง

พัันธุุกรรมโดยอาศััยการเปรีียบเทีียบการเรีียงลำำ�ดัับนิิวคลีีโอไทด์์ในส่่วนที่่�สร้้างโปรตีีน VP1 หลายๆตััวอย่่างพร้้อมกัันโดยใช้้

โปรแกรมสำำ�เร็็จรููป MEGA version 7.0 ด้้วยวิิธีี neighbor-joining โดยทำำ�การทดสอบความน่่าเชื่่�อถืือของแผนภููมิิต้้นไม้้

แสดงความสััมพัันธ์์ทางพัันธุุกรรม โดยวิิธีี Bootstrap เป็็นจำำ�นวน 1,000 ซ้ำำ�� (Kumar et al., 2016)

ผลและวิิจารณ์์

	ผ ลการตรวจสอบ nucleotide sequencing (VP1 region) วิิเคราะห์์และสร้้างแผนภููมิิต้้นไม้้ของตััวอย่่างไวรััสโรค

ปากและเท้้าเปื่่�อยซีีโรไทป์์โอในช่่วงปีี พ.ศ. 2560–2562 รวมทั้้�งหมด 109 ตััวอย่่าง พบว่่าเป็็นเชื้้�อไวรััสสายพัันธุ์์� O/SEA/

Mya-98, O/ME-SA/PanAsia และ O/ME-SA/Ind2001e จำำ�นวน 6, 14 และ 89 ตััวอย่่าง ตามลำำ�ดัับ ดัังตารางที่่� 2 โดย

เชื้้�อไวรััสสายพัันธุ์์� O/SEA/Mya-98 ที่่�พบ 6 ตััวอย่่าง สามารถจำำ�แนกเป็็นในปีี พ.ศ. 2560 พบ 1 ตััวอย่่าง ในปีี พ.ศ. 2561 

พบ 5 ตััวอย่่าง และในปีี พ.ศ. 2562 ไม่่พบตััวอย่่าง ส่่วนเชื้้�อไวรััสสายพัันธุ์์� O/ME-SA/PanAsia พบ 14 ตััวอย่่างโดยในปีี 

พ.ศ. 2560, 2561 และ 2562 พบ 2, 8 และ 4 ตััวอย่่าง ตามลำำ�ดัับ ส่่วนเชื้้�อไวรััสสายพัันธุ์์� O/ME-SA/Ind2001e พบมาก

ที่่�สุุด 89 ตััวอย่่าง โดยปีี พ.ศ. 2560, 2561, 2562 พบ 13, 26 และ 50 ตััวอย่่าง ตามลำำ�ดัับ
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	 เมื่่�อวิิเคราะห์์การระบาดของไวรััสสายพัันธุ์์� O/SEA/Mya-98 พบเพีียง 6 ตััวอย่่าง ในปีี พ.ศ. 2560 และ 2561 และ

ไม่่มีีรายงานในปีี พ.ศ. 2562 ทั้้�งนี้้�อาจเนื่่�องจากจำำ�นวนตััวอย่่างที่่�ส่่งตรวจไม่่มากพอ หรืือเชื้้�อมีีการระบาดลดลงเนื่่�องจากการ

ฉีดีวัคัซีีนได้้ผลดีเีนื่่�องจากเชื้้�อไวรัสัในวัคัซีีนปัจจุบัุันมีคีวามเหมืือนของลำำ�ดับันิวิคลีโีอไทด์มากกว่่าสายพันัธุ์์�อื่่�น ซึ่่�งแตกต่่างจาก

รายงานของ Linchongsubongkoch et al. (2018) พบว่่าสายพัันธุ์์� O/SEA/Mya-98 เกิิดการระบาดมากที่่�สุุดในประเทศ

ในช่่วงปีี พ.ศ. 2547-2554 เมื่่�อวิิเคราะห์์ความเหมืือนของลำำ�ดัับนิิวคลีีโอไทด์์ (% Identity matrix of nucleotide               

sequence) ของไวรััสสายพัันธุ์์� O/SEA/Mya-98 ที่่�ระบาดในช่่วงปีี พ.ศ. 2560-2561 พบว่่าไวรััสสายพัันธุ์์� O/SEA/Mya-98 

มีีความใกล้้เคีียงกัับไวรััสในประเทศไทยที่่�เคยระบาดในปีี พ.ศ. 2559 (O/TAI/328/2016 และ O/TAI/293/2016R2) โดยมีี

ความเหมืือนคิิดเป็็น 89.6– 97.6% ซึ่่�งแสดงให้้เห็็นว่่าไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อยซีีโรไทป์์โอ สายพัันธุ์์� O/SEA/Mya-98 ใน

ประเทศไทย มีีความเป็็นไปได้้ที่่�จะเกิิดจากการระบาดของสายพัันธุ์์�เดิิม และมีีความใกล้้เคีียงกัับไวรััส O/TAI/189/87          

reference strain ซึ่่�งใช้้เป็็น virus seed ในวััคซีีนของกรมปศุุสััตว์์มากกว่่า 87%

ตารางที่่� 2  ผลการตรวจไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อยซีีโรไทป์์โอ โดยวิิธีี nucleotide sequencing (VP1 region)

ปี พ.ศ. 
สายพันธุ์ของซีโรไทป์โอ

จำ�นวนตัวอย่างรวม
O/SEA/ Mya-98 O/ME-SA/PanAsia O/ME-SA/Ind2001e

2560 1 2 13 16

2561 5 8 26 39

2562 - 4 50 54

รวม 6 14 89 109

รููปที่่� 1 ตััวอย่่างเชื้้�อไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อยชนิิด O/SEA/Mya-98 ปีี พ.ศ. 2560–2561 จำำ�นวน 6 ตััวอย่่าง

 O/TAI/1/2011 (*RRL)

 O/TAI/43/2012 (*RRL)

 O/TAI/45/2015 (*RRL)

 O/TAI/14-1/2014 (*RRL)

 O/TAI/20-1/2014 (*RRL)

 O/TAI/328/2016 (*RRL)

 O/TAI/127-1/2017 (*RRL)

 O/TAI/192/2018 (*RRL)

 O/TAI/156/2018 (*RRL)

 O/TAI/170-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/174/2018 (*RRL)

 O/TAI/139/2018 (*RRL)

 O/MYA/4/2017 (*RRL)

 O/TAI/293/2016R2 (*RRL)

 O/TAI/131-4/2015 (*RRL)

 O/TAI/118/2016 (*RRL)

 O/TAI/229/2015 (*RRL)

 O/TAI/15-1/2013 (*RRL)

 O/MYA/7/98 (DQ164925)

 O/TAI/189/87reference strain (*RRL)

Mya-98

 O/CAM/12/94 (AJ294907)

 O/CAM/11/94 (AJ294906)
Cam-94

SEA

 O/IND/53/79 (AF292107)

 O/IND/R2/75* (AF204276)

 O1/Manisa/TUR/69 (AY593823)

 O/TAI/49/2018 (*RRL)

 O/TAI/1/18R3 (*RRL)

 O/TAI/139/2017 (*RRL)

 O/TAI/81/17 (*RRL)

 O/TAI/42-2/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/36/2018 (*RRL)

 O/TAI/54/2018R2 (*RRL)

 O/LAO/4/2018 (*RRL)

 O/TAI/33-3/2018 (*RRL)

 O/LAO/9/2018 (*RRL)

 O/TAI/53-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/35-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/101-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/104/2019 (*RRL)

 O/TAI/162-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/100-1/2019 (*RRL)

 O/CAM/13/2015 (*RRL)

 O/CAM/4/2015 (*RRL)

 O/CAM/6/2013 (*RRL)

 O/VIT/47/2013 (KY492072)

PanAsia

Ind-2001a O/KUW/3/1997 (DQ164904)

Ind-2001b O/OMN/7/2001 (DQ164941)

Ind-2001c O/UAE/4/2008 (KM921876)

 O/BHU/3/2009 (KM921814)

 O/LAO/11/2015 (*RRL)

 O/LAO/15/2015 (*RRL)

Ind-2001d

 O/TAI/181/2019 (*RRL)

 O/TAI/133/2019 (*RRL)

 O/TAI/149/2019 (*RRL)

 O/TAI/132-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/138/2019 (*RRL)

 O/TAI/292/2019 (*RRL)

 O/TAI/238-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/145-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/105-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/129/2019 (*RRL)

 O/TAI/113/2019 (*RRL)

 O/TAI/240/2019 (*RRL)

 O/TAI/195-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/153/2019 (*RRL)

 O/TAI/110/2019 (*RRL)

 O/TAI/287/2019 (*RRL)

 O/TAI/109-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/143/2019 (*RRL)

 O/TAI/222-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/221-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/225/2019 (*RRL)

 O/TAI/269-3/2019 (*RRL)

 O/TAI/106-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/148/2019 (*RRL)

 O/TAI/268-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/196/2019 (*RRL)

 O/TAI/242/2019 (*RRL)

 O/TAI/154/2019 (*RRL)

 O/TAI/243-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/198/2019 (*RRL)

 O/TAI/128-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/205/2019 (*RRL)

 O/TAI/184-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/197/2019 (*RRL)

 O/TAI/227/2019 (*RRL)

 O/TAI/179-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/131-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/229/2019 (*RRL)

 O/TAI/213/2019 (*RRL)

 O/TAI/232/2019 (*RRL)

 O/TAI/187/2019 (*RRL)

 O/TAI/159-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/107/2019 (*RRL)

 O/TAI/236/2019 (*RRL)

 O/TAI/146-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/175-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/86/2019 (*RRL)

 O/TAI/93-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/58/2018 (*RRL)

 O/TAI/65/2018 (*RRL)

 O/TAI/50/2018 (*RRL)

 O/TAI/193-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/182-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/181/2018 (*RRL)

 O/TAI/200/2018 (*RRL)

 O/TAI/171-2/2018 (*RRL)

 O/TAI/169/2018 (*RRL)

 O/TAI/145/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/119-2/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/109/2017 (*RRL)

 O/TAI/11-2/2017 (*RRL)

 O/TAI/47/2017R2 (*RRL)

 O/TAI/45/2017 (*RRL)

 O/TAI/44/2017 (*RRL)

 O/TAI/25-2/2017 (*RRL)

 O/TAI/224/2018 (*RRL)

 O/TAI/19/2019 (*RRL)

 O/TAI/62-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/94-2/2018 (*RRL)

 O/TAI/1/2019 (*RRL)

 O/TAI/104/2018 (*RRL)

 O/TAI/91-1/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/83/2018 (*RRL)

 O/TAI/81-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/113/2018 (*RRL)

 O/TAI/98-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/110/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/101-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/225/2016R3 (*RRL)

 O/TAI/126/2017 (*RRL)

 O/TAI/142-1/2017R3 (*RRL)

 O/TAI/160/2017 (*RRL)

 O/TAI/140/2017 (*RRL)

 O/TAI/135/2017 (*RRL)

 O/TAI/10/2018 (*RRL)

 O/TAI/95/2017 (*RRL)

 O/TAI/24/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/30/2018 (*RRL)

 O/TAI/7/2018 (*RRL)

 O/TAI/4/2017 (*RRL)

 O/TAI/315/2016 (*RRL)

 O/MYA/6/2017 (*RRL)

 O/MYA/32/2017 (*RRL)

 O/MUR/19/2016 (MG972510)

 O/MYA/12/2016 (*RRL)

 O/MYA/13/2016 (*RRL)

Ind-2001e

ME-SA

                          O/HKN/21/70 (AJ294911)

 O/HKN/6/83 (AJ294919)

 O/PHI/7/96 (AJ294926)

CATHAY

77

73

78

92

100

100

99

77

100

86

99

9196

99

97

99

100

99

100

99

81
98

98

100

85

77

85

99

100

86

96

74

77

99

98

94

96
77

81

77

100

100

0.02

2560

  2561
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	ส่ ่วนเชื้้�อไวรััสสายพัันธุ์์� O/ME-SA/PanAsia ซึ่่�งเคยพบระบาดในประเทศประปราย จากการตรวจวิินิิจฉััยของ ศออ.   

(ข้้อมููลไม่่ได้้ตีีพิิมพ์์) ก่่อนที่่�จะกลัับมาระบาดอีีกครั้้�งในช่่วงปีี พ.ศ. 2560-2562 มีีแนวโน้้มการระบาดไม่่มากนัักถ้้าเทีียบกัับ

เชื้้�อไวรัสสายพัันธุ์์� O/ME-SA/Ind2001e โดยไวรัสสายพัันธุ์์� O/ME-SA/PanAsia ที่่�ระบาดในครั้้�งนี้้�มีีความเหมืือนกับ

ตััวอย่่างเชื้้�อไวรัสสายพัันธุ์์� O/ME-SA/PanAsia จากประเทศกััมพููชาปีี พ.ศ. 2558 (O/CAM/13/2015 และO/

CAM/4/2015) ดัังรููปที่่� 2 โดยมีีความเหมืือนของลำำ�ดัับนิิวคลีีโอไทด์์คิิดเป็็น 96.2–97.6% แสดงให้้เห็็นว่่าไวรััสสายพัันธุ์์� O/

ME-SA/PanAsia ที่่�ระบาดในประเทศไทยเป็็นสายพัันธุ์์�เดีียวกัับสายพัันธุ์์�ที่่�ระบาดในภููมิิภาคนี้้�เช่่นกัันซึ่่�งไวรััส O/ME-SA/

PanAsia อาจจะเกิิดการระบาดภายในประเทศจากการลัักลอบเคลี่่�อนย้้ายสััตว์์ตามแนวชายแดนที่่�ติิดกัับประเทศกััมพููชา

 O/TAI/1/2011 (*RRL)

 O/TAI/43/2012 (*RRL)

 O/TAI/45/2015 (*RRL)

 O/TAI/14-1/2014 (*RRL)

 O/TAI/20-1/2014 (*RRL)

 O/TAI/328/2016 (*RRL)

 O/TAI/127-1/2017 (*RRL)

 O/TAI/192/2018 (*RRL)

 O/TAI/156/2018 (*RRL)

 O/TAI/170-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/174/2018 (*RRL)

 O/TAI/139/2018 (*RRL)

 O/MYA/4/2017 (*RRL)

 O/TAI/293/2016R2 (*RRL)

 O/TAI/131-4/2015 (*RRL)

 O/TAI/118/2016 (*RRL)

 O/TAI/229/2015 (*RRL)

 O/TAI/15-1/2013 (*RRL)

 O/MYA/7/98 (DQ164925)

 O/TAI/189/87reference strain (*RRL)

Mya-98

 O/CAM/12/94 (AJ294907)

 O/CAM/11/94 (AJ294906)
Cam-94

SEA

 O/IND/53/79 (AF292107)

 O/IND/R2/75* (AF204276)

 O1/Manisa/TUR/69 (AY593823)

 O/TAI/49/2018 (*RRL)

 O/TAI/1/18R3 (*RRL)

 O/TAI/139/2017 (*RRL)

 O/TAI/81/17 (*RRL)

 O/TAI/42-2/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/36/2018 (*RRL)

 O/TAI/54/2018R2 (*RRL)

 O/LAO/4/2018 (*RRL)

 O/TAI/33-3/2018 (*RRL)

 O/LAO/9/2018 (*RRL)

 O/TAI/53-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/35-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/101-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/104/2019 (*RRL)

 O/TAI/162-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/100-1/2019 (*RRL)

 O/CAM/13/2015 (*RRL)

 O/CAM/4/2015 (*RRL)

 O/CAM/6/2013 (*RRL)

 O/VIT/47/2013 (KY492072)

PanAsia

Ind-2001a O/KUW/3/1997 (DQ164904)

Ind-2001b O/OMN/7/2001 (DQ164941)

Ind-2001c O/UAE/4/2008 (KM921876)

 O/BHU/3/2009 (KM921814)

 O/LAO/11/2015 (*RRL)

 O/LAO/15/2015 (*RRL)

Ind-2001d

 O/TAI/181/2019 (*RRL)

 O/TAI/133/2019 (*RRL)

 O/TAI/149/2019 (*RRL)

 O/TAI/132-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/138/2019 (*RRL)

 O/TAI/292/2019 (*RRL)

 O/TAI/238-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/145-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/105-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/129/2019 (*RRL)

 O/TAI/113/2019 (*RRL)

 O/TAI/240/2019 (*RRL)

 O/TAI/195-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/153/2019 (*RRL)

 O/TAI/110/2019 (*RRL)

 O/TAI/287/2019 (*RRL)

 O/TAI/109-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/143/2019 (*RRL)

 O/TAI/222-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/221-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/225/2019 (*RRL)

 O/TAI/269-3/2019 (*RRL)

 O/TAI/106-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/148/2019 (*RRL)

 O/TAI/268-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/196/2019 (*RRL)

 O/TAI/242/2019 (*RRL)

 O/TAI/154/2019 (*RRL)

 O/TAI/243-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/198/2019 (*RRL)

 O/TAI/128-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/205/2019 (*RRL)

 O/TAI/184-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/197/2019 (*RRL)

 O/TAI/227/2019 (*RRL)

 O/TAI/179-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/131-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/229/2019 (*RRL)

 O/TAI/213/2019 (*RRL)

 O/TAI/232/2019 (*RRL)

 O/TAI/187/2019 (*RRL)

 O/TAI/159-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/107/2019 (*RRL)

 O/TAI/236/2019 (*RRL)

 O/TAI/146-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/175-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/86/2019 (*RRL)

 O/TAI/93-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/58/2018 (*RRL)

 O/TAI/65/2018 (*RRL)

 O/TAI/50/2018 (*RRL)

 O/TAI/193-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/182-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/181/2018 (*RRL)

 O/TAI/200/2018 (*RRL)

 O/TAI/171-2/2018 (*RRL)

 O/TAI/169/2018 (*RRL)

 O/TAI/145/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/119-2/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/109/2017 (*RRL)

 O/TAI/11-2/2017 (*RRL)

 O/TAI/47/2017R2 (*RRL)

 O/TAI/45/2017 (*RRL)

 O/TAI/44/2017 (*RRL)

 O/TAI/25-2/2017 (*RRL)

 O/TAI/224/2018 (*RRL)

 O/TAI/19/2019 (*RRL)

 O/TAI/62-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/94-2/2018 (*RRL)

 O/TAI/1/2019 (*RRL)

 O/TAI/104/2018 (*RRL)

 O/TAI/91-1/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/83/2018 (*RRL)

 O/TAI/81-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/113/2018 (*RRL)

 O/TAI/98-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/110/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/101-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/225/2016R3 (*RRL)

 O/TAI/126/2017 (*RRL)

 O/TAI/142-1/2017R3 (*RRL)

 O/TAI/160/2017 (*RRL)

 O/TAI/140/2017 (*RRL)

 O/TAI/135/2017 (*RRL)

 O/TAI/10/2018 (*RRL)

 O/TAI/95/2017 (*RRL)

 O/TAI/24/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/30/2018 (*RRL)

 O/TAI/7/2018 (*RRL)

 O/TAI/4/2017 (*RRL)

 O/TAI/315/2016 (*RRL)

 O/MYA/6/2017 (*RRL)

 O/MYA/32/2017 (*RRL)

 O/MUR/19/2016 (MG972510)

 O/MYA/12/2016 (*RRL)

 O/MYA/13/2016 (*RRL)

Ind-2001e

ME-SA

                          O/HKN/21/70 (AJ294911)

 O/HKN/6/83 (AJ294919)

 O/PHI/7/96 (AJ294926)
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ME-SA

รููปที่่� 2 ตััวอย่่างไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อย ชนิิด O/ME-SA/PanAsia ปีี พ.ศ. 2560-2562 จำำ�นวน 14 ตััวอย่่าง

	 เชื้้�อไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อยสายพัันธุ์์� O/ME-SA/Ind2001e มีีแนวโน้้มที่่�จะพบการระบาดเพิ่่�มขึ้้�น โดยในปีี พ.ศ. 

2560, 2561 และ 2562 พบการระบาดเพิ่่�มขึ้้�นจาก 13, 26 และ 50 ตััวอย่่าง ตามลำำ�ดัับ ซึ่่�งมีีแนวโน้้มเป็็นสายพัันธุ์์�ของไวรััส

โรคปากและเท้้าเปื่่�อยซีีโรไทป์์โอที่่�จะพบการระบาดในปีต่่อ ๆ ไป ส่่วนความเหมืือนของลำำ�ดัับนิิวคลีีโอไทด์์ของเชื้้�อไวรััส 

สายพัันธุ์์� O/ME-SA/Ind2001e ที่่�ระบาดในช่่วงปีี พ.ศ. 2560-2562 มีีความเหมืือนกัับตััวอย่่างเชื้้�อไวรััสสายพัันธุ์์�              

O/ME-SA/Ind2001e ที่่�พบในประเทศเมีียนมาและไทยเมื่่�อปี พ.ศ. 2559 (Bachanek-Bankowska et al., 2018)                 

ดัังรููปที่่� 3 โดยมีีความเหมืือนของลำำ�ดัับนิิวคลีีโอไทด์์คิิดเป็็น 94.3-98.9% ซึ่่�งเป็็นตััวอย่่างของเชื้้�อไวรััสโรคปากและ          

เท้้าเปื่่�อยที่่�เก็็บจากประเทศเมีียนมาที่่�มีีการระบาดในช่่วงปลายปีี พ.ศ. 2558 (Qiu et al., 2017) นัับเป็็นการระบาดของ

เชื้้�อไวรัสสายพัันธุ์์�นี้้�เป็็นครั้้�งแรกในประเทศเมีียนมาที่่�มีีพรมแดนติดกัับประเทศในเอเชีียใต้้ เช่่น อิินเดีีย บัังกลาเทศ ที่่�พบ

การระบาดของเชื้้�อไวรัสชนิิดนี้้�อยู่่�ก่อนแล้้ว (Subramaniam et al., 2015) ซึ่่�งการระบาดของเชื้้�อไวรัสสายพัันธุ์์�นี้้�ใน

ประเทศไทยอาจเกิิดจากการค้้าปศุุสััตว์์หรืือสิินค้้าปศุุสััตว์์จำำ�นวนมากที่่�นำำ�เข้้ามาจากประเทศเมีียนมา (กรมปศุุสััตว์์, 2562) 

หรืือการลัักลอบเคลื่่�อนย้้ายตามแนวชายแดน จากแนวโน้้มการเพิ่่�มขึ้้�นของการพบเชื้้�อไวรััส O/ME-SA/Ind2001e ทำำ�ให้้

คาดว่่าจะพบการระบาดมากขึ้้�นในอนาคต
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 O/TAI/1/2011 (*RRL)

 O/TAI/43/2012 (*RRL)

 O/TAI/45/2015 (*RRL)

 O/TAI/14-1/2014 (*RRL)

 O/TAI/20-1/2014 (*RRL)

 O/TAI/328/2016 (*RRL)

 O/TAI/127-1/2017 (*RRL)

 O/TAI/192/2018 (*RRL)

 O/TAI/156/2018 (*RRL)

 O/TAI/170-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/174/2018 (*RRL)

 O/TAI/139/2018 (*RRL)

 O/MYA/4/2017 (*RRL)

 O/TAI/293/2016R2 (*RRL)

 O/TAI/131-4/2015 (*RRL)

 O/TAI/118/2016 (*RRL)

 O/TAI/229/2015 (*RRL)

 O/TAI/15-1/2013 (*RRL)

 O/MYA/7/98 (DQ164925)

 O/TAI/189/87reference strain (*RRL)

Mya-98

 O/CAM/12/94 (AJ294907)

 O/CAM/11/94 (AJ294906)
Cam-94

SEA

 O/IND/53/79 (AF292107)

 O/IND/R2/75* (AF204276)

 O1/Manisa/TUR/69 (AY593823)

 O/TAI/49/2018 (*RRL)

 O/TAI/1/18R3 (*RRL)

 O/TAI/139/2017 (*RRL)

 O/TAI/81/17 (*RRL)

 O/TAI/42-2/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/36/2018 (*RRL)

 O/TAI/54/2018R2 (*RRL)

 O/LAO/4/2018 (*RRL)

 O/TAI/33-3/2018 (*RRL)

 O/LAO/9/2018 (*RRL)

 O/TAI/53-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/35-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/101-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/104/2019 (*RRL)

 O/TAI/162-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/100-1/2019 (*RRL)

 O/CAM/13/2015 (*RRL)

 O/CAM/4/2015 (*RRL)

 O/CAM/6/2013 (*RRL)

 O/VIT/47/2013 (KY492072)

PanAsia

Ind-2001a O/KUW/3/1997 (DQ164904)

Ind-2001b O/OMN/7/2001 (DQ164941)

Ind-2001c O/UAE/4/2008 (KM921876)

 O/BHU/3/2009 (KM921814)

 O/LAO/11/2015 (*RRL)

 O/LAO/15/2015 (*RRL)

Ind-2001d

 O/TAI/181/2019 (*RRL)

 O/TAI/133/2019 (*RRL)

 O/TAI/149/2019 (*RRL)

 O/TAI/132-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/138/2019 (*RRL)

 O/TAI/292/2019 (*RRL)

 O/TAI/238-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/145-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/105-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/129/2019 (*RRL)

 O/TAI/113/2019 (*RRL)

 O/TAI/240/2019 (*RRL)

 O/TAI/195-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/153/2019 (*RRL)

 O/TAI/110/2019 (*RRL)

 O/TAI/287/2019 (*RRL)

 O/TAI/109-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/143/2019 (*RRL)

 O/TAI/222-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/221-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/225/2019 (*RRL)

 O/TAI/269-3/2019 (*RRL)

 O/TAI/106-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/148/2019 (*RRL)

 O/TAI/268-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/196/2019 (*RRL)

 O/TAI/242/2019 (*RRL)

 O/TAI/154/2019 (*RRL)

 O/TAI/243-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/198/2019 (*RRL)

 O/TAI/128-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/205/2019 (*RRL)

 O/TAI/184-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/197/2019 (*RRL)

 O/TAI/227/2019 (*RRL)

 O/TAI/179-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/131-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/229/2019 (*RRL)

 O/TAI/213/2019 (*RRL)

 O/TAI/232/2019 (*RRL)

 O/TAI/187/2019 (*RRL)

 O/TAI/159-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/107/2019 (*RRL)

 O/TAI/236/2019 (*RRL)

 O/TAI/146-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/175-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/86/2019 (*RRL)

 O/TAI/93-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/58/2018 (*RRL)

 O/TAI/65/2018 (*RRL)

 O/TAI/50/2018 (*RRL)

 O/TAI/193-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/182-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/181/2018 (*RRL)

 O/TAI/200/2018 (*RRL)

 O/TAI/171-2/2018 (*RRL)

 O/TAI/169/2018 (*RRL)

 O/TAI/145/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/119-2/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/109/2017 (*RRL)

 O/TAI/11-2/2017 (*RRL)

 O/TAI/47/2017R2 (*RRL)

 O/TAI/45/2017 (*RRL)

 O/TAI/44/2017 (*RRL)

 O/TAI/25-2/2017 (*RRL)

 O/TAI/224/2018 (*RRL)

 O/TAI/19/2019 (*RRL)

 O/TAI/62-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/94-2/2018 (*RRL)

 O/TAI/1/2019 (*RRL)

 O/TAI/104/2018 (*RRL)

 O/TAI/91-1/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/83/2018 (*RRL)

 O/TAI/81-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/113/2018 (*RRL)

 O/TAI/98-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/110/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/101-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/225/2016R3 (*RRL)

 O/TAI/126/2017 (*RRL)

 O/TAI/142-1/2017R3 (*RRL)

 O/TAI/160/2017 (*RRL)

 O/TAI/140/2017 (*RRL)

 O/TAI/135/2017 (*RRL)

 O/TAI/10/2018 (*RRL)

 O/TAI/95/2017 (*RRL)

 O/TAI/24/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/30/2018 (*RRL)

 O/TAI/7/2018 (*RRL)

 O/TAI/4/2017 (*RRL)

 O/TAI/315/2016 (*RRL)

 O/MYA/6/2017 (*RRL)

 O/MYA/32/2017 (*RRL)

 O/MUR/19/2016 (MG972510)

 O/MYA/12/2016 (*RRL)

 O/MYA/13/2016 (*RRL)

Ind-2001e

ME-SA

                          O/HKN/21/70 (AJ294911)

 O/HKN/6/83 (AJ294919)

 O/PHI/7/96 (AJ294926)
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รููปที่่� 3 ตััวอย่่างไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อยชนิิด O/ME-SA/Ind2001e ปีี พ.ศ. 2560 –2562 จำำ�นวน 89 ตััวอย่่าง

	รู ูปที่่� 4 เมื่่�อพิิจารณา Phylogenetic tree และเปรีียบเทีียบความเหมืือนของลำำ�ดัับนิิวคลีีโอไทด์์ของไวรััส O/

TAI/189/87 reference strain ซึ่่�งใช้้เป็็น virus seed ในวัคัซีีนกรมปศุสุัตัว์ปััจจุบุันั กับัไวรัสั O/TAI/139/2018 (สายพัันธุ์์� 

SEA/Mya-98), ไวรัส O/TAI/36/2018 (สายพัันธุ์์� ME-SA/PanAsia) และ ไวรัส O/TAI/30/2018 (สายพัันธุ์์� ME-SA/          

Ind2001e) พบว่่ามีีความเหมืือนคิิดเป็็น 88.8%, 87.1% และ 83.4% ตามลำำ�ดัับ ซึ่่�งพบว่่าสายพัันธุ์์� ME-SA topotype 

แยกกิ่่�งจากสายพัันธุ์์� SEA/Mya-98 อย่่างชััดเจน 
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 O/TAI/189/87reference strain (*RRL)

O/SEA/Mya-98 O/TAI/139/2018 (*RRL)

O/ME-SA/PanAsia O/TAI/36/2018 (*RRL)

O/ME-SA/Ind2001e O/TAI/30/2018 (*RRL)

100

0.02

รููปที่่� 4   แสดง Phylogenetic tree O/TAI/189/87 reference strain seed vaccine เปรีียบเทีียบกัับไวรััส สายพัันธุ์์� O/SEA/Mya-98,
           O/ME-SA/PanAsia และ O/ME-SA/Ind2001e

สรุุปผลและข้้อเสนอแนะ

	ผ ลการศึึกษาพบว่่าเชื้้�อไวรััสโรคปากและเท้้าเปื่่�อยซีีโรไทป์์โอที่่�ระบาดในประเทศไทยในช่่วงปีี พ.ศ. 2560–2562        

มีีความใกล้้เคีียงกัับไวรััสที่่�เคยระบาดมาก่่อนหน้้านี้้�ทั้้�งในประเทศ และในภููมิิภาคเอเชีียตะวัันออกเฉีียงใต้้ โดยพบการ

ระบาดของสายพัันธุ์์� O/ME-SA/Ind2001e มากที่่�สุุด จากข้้อมูลการศึึกษานี้้�กรมปศุุสััตว์ควรมีีการคัดเลืือกสายพัันธุ์์�เชื้้�อ         

O/ME-SA/Ind2001e มาใช้้เป็็น virus seed ในวััคซีีนเพิ่่�มเติิม เนื่่�องจากมีีอุุบััติิการณ์์ของโรคมากขึ้้�นในประเทศไทย และ

เป็็นสายพัันธุ์์�ที่่�ตรงกัับการระบาดในปัจจุุบััน เพื่่�อให้้สััตว์มีีภููมิิคุ้้�มโรคที่่�สููงเพีียงพอ รวมทั้้�งควรจะมีีการทดสอบความคุ้้�มโรค

ของวััคซีีนที่่�ผลิตอยู่่�กับเชื้้�อไวรัสทุุกสายพัันธุ์์� เพื่่�อพิิจารณาความเหมาะสมของการผลิต virus seed ในวััคซีีนที่่�ให้้ความ          

คุ้้�มโรคที่่�ครอบคลุุมสายพัันธุ์์�ที่่�พบในประเทศ

กิิตติิกรรมประกาศ
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