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คําถาม-คําตอบ มีรายละเอียดดังต่อไปน้ี 

1. เชื้อชนิดใหม่น้ีสามารถก่อโรคในสัตว์ได้หรือไม่ 

Coronavirus เป็นไวรัสชนิด RNA virus มีลักษณะคล้าย

มงกุฎ (Crown) หรือรัศมีของดวงอาทิตย์จึงได้ชื่อว่า Coronavirus 

ไวรัสชนิดน้ีสามารถก่อให้เกิดโรคในคนและในสัตว์หลากหลายชนิด 

โดยมีอาการของโรคที่แตกต่างกันไป เช่น ในสุนัขจะก่อโรคทาง

ระบบทางเดินอาหารเป็นหลัก ทําให้สุนัขที่ป่วยจะมีอาการอาเจียน

และท้องเสีย ส่วนในแมวก่อให้เกิดโรคเย่ือบุช่องท้องอักเสบ 

(Feline Infectious Peritonitis: FIP) ไวรัสชนิดน้ียังก่อโรคของ

ระบบทางเดินอาหารในกลุ่มของสัตว์เค้ียวเอื้องได้อีกด้วย  

สําหรับการก่อโรคในค้างคาว มีรายงานการตรวจพบเช้ือ

คร้ังแรกในปี พ.ศ. 2554 [1] ต่อมาในปี พ.ศ. 2558 ได้มีการตรวจ

พบ เ ชื้ อ  Coronavirus ทั้ ง  B Betacoronavirus (SARS-CoV 

related) แล ะ  D Betacornavirus ใ น ค้ า ง ค า วบ ริ เ วณภาค

ตะวันออกของประเทศไทย ซึ่งพบได้ในค้างคาวสปีชีส์ที่แตกต่างกัน 

กล่าวได้ว่า เชื้อ Coronavirus ในค้างคาวไม่ได้มีความจําเพาะ

ต่อสปีชีส์ของโฮสต์ [2] นอกจากน้ีตามรายงานการสํารวจของ

โครงการ PREDICT [3] ได้ตรวจพบเชื้อ Betacoronavirus ใน  

ค้างคาวแม่ไก่ภาคกลาง (จังหวัดชลบุรี) และในค้างคาวปากย่นใน

จังหวัดราชบุรี ซึ่งไวรัสน้ีมีความสัมพันธ์ใกล้ชิดทางพันธุกรรมกับ

เชื้อ MERS ที่ก่อโรคในคน 

การก่อโรคในคน เชื้อ Coronavirus ที่พบบ่อยในคนมีอยู่ 

4 สายพันธุ์คือ 229E, NL63, OC43 และ HKU1 แต่มีอีก 2 สาย

พันธุ์ที่มีก่อให้เกิดโรคระบาดมาก่อนหน้า คือ โรค SARS ระบาดใน

ปี พ.ศ. 2545-2546 และโรค MERS ระบาดในปี พ.ศ. 2555 [4] 

2. ทําไมเกิดข้อสงสัยของความสัมพันธ์เชื้อ COVID-19 

และการเป็นโรคติดต่อระหว่างสัตว์และคน 

 จากการศึกษาลักษณะทางพันธุกรรมของเชื้อ COVID-19 

ที่ได้จากคนไข้ 5 คนที่เร่ิมป่วยต้ังแต่ระยะต้นของการระบาด (แยก

เชื้อได้จากสารนํ้าล้างหลอดลมถุงลมปอด (bronchoalveolar 

lavage fluid)) พบว่าเชื้อไวรัส COVID-19 มีลักษณะคล้ายคลึง

กับเชื้อไวรัส SARS-CoV ถึงร้อยละ 79.5 โดยจากการวิเคราะห์

เบื้องต้น เชื้อไวรัส COVID-19 อาจมีลักษณะของกรดอะมิโน

บางส่วนคล้ายกับ ไวรัส SARS-CoV และอาจจะสามารถเกาะติดกับ

ตัวรับที่อยู่บนผิวเซลล์ของมนุษย์ ซึ่งเป็นโปรตีน เรียกว่า ACE2 

เหมือนกับไวรัส SARS-CoV 



  178 h t t p s : / /wes r . doe .moph . go . t h /wes r _ new /  
Week l y  Ep i dem io l og i c a l  S u r v e i l l a n ce  Repo r t  Vo l .  51  No .  12  :  Ap r i l  3 ,  2020  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Kristain Anderson ผู้เชี่ยวชาญด้านชีวโมเลกุล[9] กล่าว

ว่า เชื้อ COVID-19 ก่อกําเนิดขึ้นในตัวค้างคาว แต่ไม่ได้ก่อให้เกิด

โรคในค้างคาวเช่นเดียวกับไวรัสซาร์ส แต่มีแหล่งรังโรค คือ สัตว์ที่  

เป็นตัวกลาง 1-2 ชนิด ที่อาจนําเชื้อไปติดมนุษย์ จึงต้ังสมมติฐาน

ว่า ไวรัสชนิดน้ีแฝงตัวอยู่ในสัตว์ที่ขายที่ตลาดอู่ฮั่นอยู่แล้ว แต่ยังไม่

เกิดการติดข้ามสู่มนุษย์ จนกระทั่งเกิดการวิวัฒนาการของไวรัส จึง

สามารถทําให้ติดข้ามมายังมนุษย์ได้ ทําให้มีการระบาดใหญ่ของ

ไวรัสชนิดน้ีขึ้นมา โดยคาดว่ามีการติดข้ามจากสัตว์มาสู่คนเพียงแค่

คร้ังเดียวเท่าน้ัน เน่ืองจากเชื้อไวรัสที่แยกได้จากผู้ป่วย 24 ตัวอย่าง 

พบว่าไวรัสมีสารพันธุกรรมค่อนข้างเป็นไปในทางเดียวกัน ไม่มี

วิวัฒนาการที่หลากหลาย ถ้าเกิดมีการติดข้ามจากค้างคาวไปยัง

สัตว์หลายชนิดจะพบว่า สารพันธุกรรมของไวรัสจะมีความหลาก-

หลายกว่าน้ี ดังน้ันการระบาดที่ต่อเน่ืองในประชากรเป็นการติดต่อ

ระหว่างคนสู่คนเป็นหลัก โดยที่มาตรการในการปิดตลาดค้าสัตว์ที่ 

อู่ฮั่นเป็นการดําเนินการหลังจากเชื้อได้ข้ามจากสัตว์มาสู่คนแล้ว 

4. เชื้อจากสัตว์ติดต่อมาสู่คนด้วยกลไกใด 

Peter Daszak (ประธานพันธมิตรด้านอนามัยสิ่งแวดล้อม

ขององค์การไม่แสวงหาผลกําไร และนักวิจัยด้านโรคติดเชื้อไวรัส

อุบัติใหม่ในประเทศจีนและประเทศอื่น ๆ) ทบทวนเหตุการณ์ที่ผ่าน

มา พบว่า กรณีโรค MERs มีโปรตีนบนผิวเซลล์ทําหน้าที่เป็นตัวรับ

ที่เชื้อไวรัสจะไปจับและเกิดการติดเชื้อ ดังน้ัน ถ้าบนผิวเซลล์ของ

คนมีตัวรับดังกล่าวเหมือนกับที่มีในค้างคาว สุกร หรืออูฐ จะทําให้

คนมีความเสี่ยงต่อการติดเชื้อดังกล่าวได้ เช่นเดียวกับ เชื้อ SARS-

CoV ซึ่งเชื้อไวรัสจะมาจับกับตัวรับบนผิวเซลล์ที่ชื่อ Angiotensin 

Converting Enzyme 2 (ACE2) ซึ่งคนมี ตัวรับน้ีเหมือนที่มี ใน

ค้างคาว และเน่ืองจากงานวิจัยน้ีเพิ่งจะถูกเผยแพร่จากสถาบันไวรัส

วิทยาในเมืองอู่ฮั่น และจากการตีพิมพ์ล่าสุดของเชื้อเชื้อไวรัสโคโร

นา 2019 ก็สามารถจับกับตัวรับบนผิวเซลล์น้ีเช่นเดียวกัน [10] สิ่ง

เหล่าน้ีจึงเป็นเหตุผลตามหลักพื้นฐานทางชีวเคมีที่อธิบายว่าทําไม

เชื้อไวรัสน้ีจึงติดเชื้อข้ามมาสู่คนได้  

5. ค้างคาวเป็นต้นตอของการระบาดในคนใช่หรือไม่ 

เชื้อ Coronavirus มีความหลากหลายมากในสัตว์ป่า จาก

การการระบาดของโรคซาร์ส ได้มีการหาเชื้อน้ีในค้างคาวทําให้

ทราบว่าค้างคาวเป็นแหล่งรังโรคที่แท้จริงของเชื้อก่อโรคซาร์ส และ

เรายังพบว่าค้างคาวมีความเชื่อมโยงกับ SARS-CoV มากกว่า 50 

สายพันธุ์ได้มีการสํารวจภูมิคุ้มกันในคนที่อาศัยอยู่ในชุมชนหลาย

แห่งในมณฑลยูนานทางตะวันตกเฉียงใต้ของประเทศจีนและในคน

ที่อาศัยอยู่ใกล้ฝูงค้างคาวที่พบเชื้อไวรัสซาร์ส พบว่าร้อยละ 3 ของ

คนมีภูมิคุ้มกันต่อเชื้อไวรัสที่อยู่ในค้างคาว ดังน้ัน เชื้อไวรัสที่อยู่ใน  

นอกจากน้ัน เชื้อไวรัส COVID-19 มีลักษณะทางพันธุกรรม 

หรือ genome ที่คล้ายคลึงกับเชื้อ Coronavirus ที่พบในค้างคาว

มากถึงร้อยละ 96 [5] ผลการวิเคราะห์สารพันธุกรรม (phylogenetic 

tree) โดย Zhu และคณะ [6] แสดงให้เห็นว่าเชื้อที่เป็นสาเหตุน้ี

จัดเป็น Coronavirus ในกลุ่ม Betacoronavirus แต่อยู่คนละกลุ่ม

ย่อยกับเชื้อไวรัส  SARS-CoV และ  MERS-CoV และยังพบว่า 

บางส่วนในสารพันธุกรรมของเชื้อ Coronavirus ที่ก่อให้เกิดการ

ระบาดในคร้ังน้ี บางส่วนมีความคล้ายคลึงกับเชื้อ Coronavirus ที่

พบได้ในงูชนิด Bungarus multicinctus (Many-banded krait) 

และ  Naja atra (Chinese cobra) [7] ประกอบกับข้อมูลการ

ระบาดของโรค SARS เมื่อ 18 ปีที่แล้ว พบว่าค้างคาวเป็นแหล่งรัง

โรคของเชื้อไวรัส SARS-CoV และการศึกษาก่อนหน้าน้ีระบุว่าเชื้อ

ไวรัส SARS-CoV ในค้างคาวสามารถติดต่อสู่คนได้ [8]  

3. มีโอกาสมากน้อยเพียงใดว่า เชื้อ COVID-19 มีต้นกําเนิด

จากสัตว์และแพร่มาสู่คน 

Andrew Lambaut ผู้เชี่ยวชาญทางด้านการวิวัฒนาการ

ของไวรัส มหาวิทยาลัย Edinburgh ให้ความเห็นเก่ียวกับการ

ตรวจลําดับสารพันธุกรรมของเชื้อไวรัสชนิดน้ีที่แยกได้จากผู้ป่วย

จํานวน 24 ตัวอย่าง ผลพบว่าลําดับสารพันธุกรรมของเชื้อไวรัส

จากตัวอย่างทั้งสิ้น 24 ตัวอย่างที่มาจากทั้งประเทศไทย และ

ประเทศจีน มีลักษณะทางพันธุกรรมที่หลากหลายน้อยมาก น่ัน

หมายความว่า “เชื้อไวรัสเหล่าน้ีมาจากต้นตอเดียวกัน” สรุปว่า ถ้า 

COVID-19 น้ีมีการแพร่อยู่ในคนในระยะต้ังแต่ก่อนที่จะพบผู้ป่วย

รายแรกที่มีรายงานว่าเร่ิมป่วยในวันที่ 8 ธันวาคม 2562 ลําดับสาร

พันธุกรรมจากเชื้อไวรัสใน 24 ตัวอย่างที่เก็บมาตรวจ จะต้องมี

ความแตกต่างกันออกไป นอกจากน้ัน Lambaut ยังคาดว่าต้น

กําเนิดของการที่ เชื้อแพร่มาสู่คน น่าจะอยู่ระหว่างวันที่ 30 

ตุลาคม–29 พฤศจิกายน 2562[9]  
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ค้างคาวสามารถติดสู่คนได้ โดยอาจก่อให้เกิดอาการที่ไม่ค่อยรุนแรง 

ไม่แสดงอาการ หรือเป็นต้นเหตุของการเจ็บป่วยในระบบทางเดิน

หายใจได้ ซึ่งยากต่อการวินิจฉัย [11] 

6. ปัจจัยอะไรบ้างที่จะกําหนดว่าเหตุการณ์ที่เป็นการติดต่อ

ข้ามจากสัตว์มาสู่คนหรือที่เรียกว่า “Spill-over” จะกลายมาเป็น

การระบาดคร้ังใหญ่เหมือนที่เกิดขึ้นในเมืองอู่ฮั่น ?  

มีปัจจัยหลัก ๆ 2 ด้านที่เก่ียวข้อง ได้แก่ ปัจจัยเก่ียวกับตัว

เชื้อไวรัส และปัจจัยด้านประชากรมนุษย์ สําหรับปัจจัยจากตัวเชื้อ

ไวรัส ถ้าเชื้อไวรัสสามารถจับกับตัวรับที่อยู่บนพื้นผิวเซลล์ของ

มนุษย์ได้เป็นอย่างดี ก็จะก่อให้เกิดการติดเชื้ออย่างรุนแรง ในขณะ

ที่เชื้อไวรัสบางตัวไม่สามารถจับกับตัวรับได้ดี โอกาสเกิดการติดเชื้อ

อย่างรุนแรงก็จะน้อย สําหรับปัจจัยด้านประชากร ถ้าหากไวรัสที่อยู่

ในสัตว์ป่า และสัตว์ป่าเหล่าน้ีถูกจับเข้าตลาดค้าสัตว์ ซึ่งเป็นสถานท่ี

ที่มีความเสี่ยงในการที่เชื้อจากสัตว์ตัวหน่ึงจะติดต่อไปยังคนหลาย

คน เกิดได้สูงมากกว่าสัตว์ป่าที่อยู่ในธรรมชาติ เช่นกรณีของ

ค้างคาวในถํ้าที่มณฑลยูนาน เน่ืองจากคนไม่ได้เข้าไปในถ้ําบ่อย

เท่ากับในตลาด ตามธรรมชาติของค้างคาวที่จะบินออกจากถํ้าไปหา

อาหาร เช่น แมลง ดังน้ัน โอกาสที่จะติดต่อสู่คน ก็อาจอยู่ใน

ขอบเขตของชาวบ้านกลุ่มหน่ึงในหมู่บ้าน (ซึ่งอาจมีจํานวน

ประชากร 2-3 พันคน) แต่เมื่อไรที่มีการล่าสัตว์และนําสัตว์เหล่าน้ี

เข้ามาในตลาดโดยที่สัตว์เหล่าน้ียังมีชีวิตอยู่ ค้างคาวเหล่าน้ันก็

อาจจะขับถ่ายมูลในตลาด ซึ่งก็อาจจะไปติดสัตว์ตัวอื่น ๆ เช่น 

อีเห็น/ชะมด (civet) สุกร หรือมนุษย์ได้ หรืออีกกรณีหน่ึง เมื่อ

ค้างคาวไปรวมตัวกันเพื่อหากินแมลงรอบ ๆ ฟาร์มสุกร สุกรหรือ

สัตว์อื่น ๆ เช่น อีเห็น หรือ ตัวอ้น (Bamboo rat) ก็อาจจะติดเชื้อ 

และสามารถถ่ายทอดเชื้อไปสู่มนุษย์ได้ [11]  

7. ประเทศไทยมีความเส่ียงของการติดโรคน้ีจากค้างคาว

หรือไม่  

7.1 เรามีหลักฐานของการพบเชื้อน้ีในค้างคาวหรือสัตว์

อื่นหรือไม่ 

 ในปี พ.ศ. 2559 USAID/FAO ได้ให้ทุนสนับสนุนการ

ดําเนินงานวิจัยเก่ียวกับโรคที่อาจเกิดจากค้างคาว โดยเป็นการ

ดําเนินการร่วมกันระหว่าง กรมอุทยานแห่งชาติสัตว์ป่าและพรรณ

พืช กรมปศุสัตว์ และคณะแพทยศาสตร์ จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย 

ในการทําวิจัยในค้างคาว คน และปศุสัตว์ โดยโครงการระยะที่ 1 

(พ.ศ. 2559–2560) กรมปศุสัตว์ ศึกษาหาหลักฐานการติดเชื้อไวรัส

ที่มีค้างคาวเป็นพาหะในสุกรและสัตว์เลี้ยงในภาคตะวันออกใน

ประเทศไทย เป็นการหาหลักฐานการติดเชื้อไวรัส 5 กลุ่มที่มี

ค้างคาวเป็นพาหะ ได้แก่ พารามิกโซไวรัส อินฟลูเอนซาไวรัส 

โคโรนาไวรัส ฟลาวิไวรัส และฟิโลไวรัส ในฟาร์มสุกร ที่ต้ังอยู่ใน

พื้นที่รัศมี 30 กิโลเมตร รอบฝูงค้างคาวสองแห่งในภาคตะวันออก 

คือ วัดหลวงพรหมาวาส จ.ชลบุรี และวัดโพธ์ิบางคล้า จ.ฉะเชิงเทรา 

ผลการศึกษาพบว่า ไม่พบเชื้อโรคชนิดใหม่ในสุกรและสัตว์เลี้ยง แต่

พบเชื้อโรคในกลุ่มโคโรนาไวรัสในสุกร และเชื้ออินฟลูเอนซาไวรัส 

ในสุกรและสุนัข ซึ่งเชื้อดังกล่าวเป็นเชื้อที่มีอยู่เดิมในสุกรและ 

สุนัข [12] 

ข้อมูลการสํารวจเชื้อข้างต้นร่วมกับโครงการวิจัยประเมิน

ความเสี่ยงในการแพร่ระบาดของเชื้อไวรัสนิปาห์ในฟาร์มสุกร โดย

การใช้วิธีการวิเคราะห์ multi-criteria decision analysisเป็น

การหาความเสี่ยงในระดับพื้นที่และระดับฟาร์มสุกรต่อการแพร่

ระบาดของเชื้อไวรัสนิปาห์ โดยใช้วิธีการวิเคราะห์แบบ Multi-

criteria decision analysis (MCDA) ซึ่งในการวิเคราะห์หาความ

เสี่ยงต้องอาศัยผู้เชี่ยวชาญในการกําหนดปัจจัยเสี่ยงรวมถึงการอยู่

ในบริเวณที่อยู่อาศัยของค้างคาว และระดับความสําคัญของแต่ละ

ปัจจัย นําข้อมูลมาวิเคราะห์ต่อโดยวิธีทางสารสนเทศภูมิศาสตร์ 

(GIS) พบว่ามีพื้นที่เสี่ยงสูงใน 18 จังหวัด 101 อําเภอ และ 496 

ตําบล [13] ปัจจุบันมีการพัฒนาฐานข้อมูลและเว็บไซต์ “ระบบ

สารสนเทศเพื่อการเฝ้าระวังโรคที่มีค้างคาวเป็นแหล่งรังโรค” 

(http://164.115.25.102/ dldpig/showDataNipah.php) ซึ่ ง

ใช้ในการเก็บข้อมูลที่ได้จากแอพพลิเคชั่น E-SmartPlus และยังใช้

ในการแสดงผลที่ได้จากงานวิจัย ในรูปแบบต่าง ๆ เช่น แผนที่ 

ตาราง และกราฟ เป็นต้น 

7.2 พฤติกรรมของคนไทยในการสัมผัสค้างคาว 

จากการดําเนินงานโครงการวิจัยระหว่างหน่วยงานที่

ได้รับทุน USAID/FAO โดยศึกษาความรู้ ทัศนคติ และการปฏิบัติ

ของฟาร์มสุกรในพื้นที่รอบฝูงค้างคาวแม่ไก่ในภาคตะวันออกของ

ประเทศไทย โดยทําการเก็บแบบสอบถามเจ้าของฟาร์มสุกรจํานวน 

89 ราย ในพื้นที่ศึกษา ซึ่งผลพบว่าส่วนใหญ่เจ้าของฟาร์มมีความรู้

เก่ียวกับโรคดังกล่าวน้อยมาก ซึ่งส่งผลให้การปฏิบัติในการป้องกัน

โรคน้อยถึงปานกลางด้วย แต่อย่างไรก็ตามเกษตรกรเหล่าน้ีมี

ทัศนคติที่ดีต่อการป้องกันและควบคุมโรค [13] และได้มีการ สํารวจ

พฤติกรรมการบริโภคค้างคาวใน 4 จังหวัด คือ ราชบุรี สระแก้ว 

นครสวรรค์ และพิษณุโลก พบว่าคนไทยยังมีการบริโภคค้างคาว ทั้ง

ในส่วนของเน้ือและเลือดค้างค้าว [14]  

จากข้อมูลที่ปรากฏในข้อ 7.1 และ 7.2 ทั้งสภาพภูมิศาสตร์ 

ปัจจัยเสี่ยง การตรวจทางห้องปฏิบัติการ และพฤติกรรมบริโภค จึง

ทําให้โดยรวมประเทศมีโอกาสเสี่ยงปานกลางต่อการติดเชื้อโรค 

nCoV จากค้างคาวสู่คน 
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8. การป้องกันควบคุมโรคดังกล่าวในมุมมองของโรคติดต่อ

ระหว่างสัตว์และคน ควรดําเนินการอย่างไร 

เชื้อ coronavirus มีแนวโน้มว่าจะก่อให้เกิดโรคระบาดใหญ่ 

ดังน้ันสิ่งสําคัญ คือ การสืบหาว่าจะมีช่องทางไหนบ้างที่เชื้อไวรัส 

ตัวน้ีจะติดเข้าสู่มนุษย์ เพื่อป้องกันไม่ให้เชื้อติดข้ามจากสัตว์มาสู่คน 

การลดความเสี่ยงสําคัญ คือ 1) การมีระบบเฝ้าระวังโรคที่ดีใน

ตลาดค้าสัตว์ 2) มีการค้นหาเชื้อไวรัสในค้างคาว 3) มีการตรวจ

แยกลักษณะพันธุกรรมของเชื้อในห้องปฏิบัติการ 4) การคิดค้นและ

พัฒนายา และ 5) การจัดการด้านสุขลักษณะในตลาด คนที่ทํางาน

ในตลาด คนที่ต้องสัมผัสสัตว์ หรือคนที่อยู่ใกล้รังค้างคาว ต้องสวม

ถุงมือ หรือมีการล้างมือบ่อย ๆ โดยมุ่ ง เน้นการปรับเปลี่ยน

พฤติกรรม และเราควรจัดการเร่ืองน้ีในระดับมหภาค เพราะเรา

ทราบปัจจัยส่งเสริมให้เกิดการระบาดคร้ังใหญ่ ไม่ว่าจะเป็นสัตว์ป่า

ที่ถูกล่ามาเป็นอาหาร การทําลายป่า การสร้างถนนหรือเหมืองในใจ

กลางป่าใหญ่ สิ่งเหล่าน้ีล้วนเป็นที่มาของการเกิดโรคระบาดใหม่ ๆ 

และจะสําเร็จได้ด้วยการดําเนินงานตามแนวคิดสุขภาพหน่ึงเดียว  
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สรุปการตรวจสอบข่าวการระบาดของโรคในรอบสัปดาห์ 
(Outbreak Verification Summary) 

สถานการณ์ภายในประเทศ
 

1. โรคชิคุนกุนยา 4 ราย จังหวัดชัยภูมิ พบผู้ป่วย 4 ราย 

รายแรกเพศหญิง อายุ 33 ปี ภูมิลําเนาหมู่ที่ 5 บ้านหนองไผ่ล้อม 

ตําบลหนองบัวใหญ่ อําเภอจัตุรัส จังหวัดชัยภูมิ อาชีพพนักงานร้าน

รับติดต้ังแอร์ ไม่มีโรคประจําตัว เร่ิมป่วยวันที่ 10 มีนาคม 2563 มี

อาการไข้ มี นํ้ามูก เจ็บคอ สามีไปซื้อยาลดไข้ที่ ร้านยามาให้

รับประทาน วันที่ 11 มีนาคม 2563 เวลา 06.30 น. มีไข้ เร่ิมมีผ่ืน

ขึ้นตามตัว และปวดตามข้อ ซื้อยาตํารับโบราณมารับประทาน วันที่ 

13 มีนาคม 2563 อาการไม่ทุเลา มีไข้ ปวดข้อและผ่ืนขึ้นตามตัว 

จึงไปโรงพยาบาลเอกชนแห่งหน่ึงในจังหวัดระยอง แพทย์ตรวจ

ร่างกายร่วมกับเจาะเลือดส่งตรวจทางห้องปฏิบัติการ ผลการตรวจ

ด้วยวิธี PCR พบเชื้อไวรัสชิคุนกุนยา ผลการตรวจความสมบูรณ์

ของเม็ดเลือด พบความเข้มข้นของเลือดร้อยละ 37 เกล็ดเลือด 

225,000 เซลล์ต่อลูกบาศก์มิลลิเมตร เม็ดเลือดขาว 3,610 เซลล์

ต่อลูกบาศก์มิลลิเมตร เป็นชนิดลิมโฟไซต์ร้อยละ 31 ประวัติการ

เดินทางวันที่ 25 กุมภาพันธ์–7 มีนาคม 2563 ผู้ป่วยได้เดินทาง 

ไป–กลับ ที่ทํางานกับบ้านพัก ในเวลาทํางานจะออกไปให้บริการ

ติดต้ังแอร์ ล้างแอร์กับสามี ที่เป็นพนักงานด้วยกันตามร้านต่าง ๆ 

ในจังหวัดนครราชสีมา ต้ังแต่วันที่ 8 มีนาคม 2563 เดินทางไป

รับเหมาติดต้ังแอร์และเช่าห้องพักอยู่กับสามีที่จังหวัดระยอง ขณะน้ี

ผู้ป่วยยังพักอาศัยที่บ้านเช่าจังหวัดระยอง ทีมสอบสวนโรค

ดําเนินการสอบสวนโรคในวันที่ 23 มีนาคม 2563 ดําเนินการค้นหา

ผู้ป่วยเพิ่มเติมในชุมชนพบผู้ป่วยสงสัย จํานวน 3 ราย ตามนิยามผู้

ที่มีอาการไข้ ร่วมกับอาการ ปวดข้อ ปวดกล้ามเน้ือ มีผ่ืน อย่างใด

อย่างหน่ึง และมีผลการตรวจทางห้องปฏิบัติการยืนยัน วันที่ 25 

มีนาคม 2563 ดําเนินการเก็บตัวอย่างเลือด จํานวน 3 ตัวอย่าง ส่ง

ตรวจที่สถาบันบําราศนราดูร ผลพบสารพันธุกรรมของเชื้อไวรัส

ชิคุนกุนยา 

การดําเนินงานเฝ้าระวัง ป้องกัน ควบคุมโรคในพื้นที่ วันที่ 

20 มีนาคม 2563 ศูนย์ควบคุมโรคติดต่อนําโดยแมลงที่ 9.1 ชัยภูมิ 

ลงพื้นที่ในหมู่บ้านที่เกิดโรค สุ่มสํารวจพบค่า HI = 47.62% CI = 

18.33% BI = 78.57% วันที่ 23 มีนาคม 2563 สุ่มลูกนํ้ายุงลาย  


