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ความชุกและความหลากหลายพันธุกรรมของเชือ้ ungulate tetraparvovirus 3 
จากสุกรในเขตจังหวัดเชียงใหม่  
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ต.แม่เหียะ อ.เมือง จ.เชียงใหม่ 50100 
 

บทคัดย่อ ungulate tetraparvovirus 3 เป็นเชือ้ไวรัสท่ีสามารถตรวจพบสารพนัธุกรรมจากสกุรในหลายภูมิภาคทั่วโลก 
ถึงแม้วา่การก่อโรคของเชือ้ไวรัสนีใ้นสกุรยงัไมท่ราบอย่างแน่ชัด แต่พบความหลากหลายทางพนัธุกรรมของเชือ้ ungulate 
tetraparvovirus 3 ได้ในหลายภมูภิาค  ในการศกึษาความชกุของการตดิเชือ้ ungulate tetraparvovirus 3 จากสกุรในเขต
จงัหวดัเชียงใหมด้่วยวธีิปฏิกิริยาลกูโซ่โพลีเมอร์เรสพบความชุกร้อยละ 41 (41/100) เม่ือตรวจสอบความหลากหลายทาง
พนัธุกรรมของล าดบันิวคลีโอไทด์ของยีน VP1 จ านวน  18  ตัวอย่าง  ด้วยวิธีทางสายวิวฒันาการสามารถจัดกลุ่มได้
จ านวน 5 กลุม่โดยมี 2 กลุม่ท่ีพบความสมัพนัธ์ระหวา่งล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีเคยมีรายงานจากเขตจังหวดัเชียงใหม่ ในขณะ
ท่ี 3 กลุม่ไมพ่บความสมัพนัธ์ แสดงให้เห็นวา่ยงัคงมีการตดิเชือ้นี ้อีกทัง้ยงัมีการคงอยู่ของสารพนัธุกรรมของเชือ้ ungulate 
tetraparvovirus 3 จากสกุรในเขตจงัหวดัเชียงใหม ่
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Prevalence and genetic diversity of ungulate tetraparvovirus 3  
in swine in Chiang Mai province. 
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Abstract The ungulate tetraparvovirus 3 has been detected in various parts of the world. Although 
pathogenesis of ungulate tetraparvovirus 3 is still unclear, previous study showed that there was a genetic 
diversity of ungulate tetraparvovirus3. In this study, the prevalence of ungulate tetraparvovirus 3 in Chiang Mai 
was 41% (41/100) using polymerase chain reaction. The phylogenetic analysis was used to investigate 
genetic diversity of ungulate tetraparvovirus3 using 18 nucleotide sequences of VP1 gene which was from 
Chiang Mai. This found that there were five groups distributed by the phylogenetic analysis. Two of five 
groups have related with previous report nucleotide sequences and the other three have not related with 
previous study. The result of this study evoked that ungulate tetraparvovirus 3 in Chiang Mai has still existed.   
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บทน า 
 

Ungulate tetraparvovirus 3 เป็นสมาชิกของ
วงศ์  Parvoviridae คณุสมบตัิโดยทั่วไปของสมาชิกใน
กลุ่ม parvoviruses เป็นดีเอ็นเอสายเดี่ยวและมีความ
ยาวขอ งสารพัน ธุก ร รมตั ง้ แต่  5 ถึ ง  6 กิ โ ล เบส 
ประกอบด้วย open reading frame 1 เป็นบริเวณท่ี
ก าหนดการสร้างโปรตีน NS1 และ NS2 ในขณะท่ี open 
reading frame 2 เป็นบริเวณท่ีก าหนดการสร้างโปรตีน 
VP1 และ VP2 (Liu et al., 2017) การจดัจ าแนกสมาชิก
ภายในวงศ์ Parvoviridae แบ่งเป็น 2 วงศ์ย่อยคือวงศ์
ย่อย Densovirinae ตรวจพบในแมลง และวงศ์ย่อย 
Parvovirinae ตรวจพบการติดเชือ้ในสัตว์มีกระดูกสัน
หลงั ภายในวงศ์ย่อย Parvovirinae สามารถแบ่งเป็น 8 
สกุ ล ไ ด้ แ ก่  Amdoparvovirus, Aveparvovirus, 
Bocaparvovirus, Copiparvovirus, Dependoparvovirus, 
Erythroparvovirus, Protoparvovirus, และ 
Tetraparvovirus (Cotmore et al., 2014) ส าหรับ
สมาชิกกลุ่ม parvoviruses ท่ีมีรายงานการตรวจพบใน
สกุรชนิดแรกคือ  ungulate protoparvovirus 1 หรือ 
porcine parvovirus 1ซึ่งอยู่ในสกุล Protoparvovirus 
ส าหรับ ungulate tetraparvovirus 3 หรือ porcine 
parvovirus 2 นั น้ เ ป็นเ ชื อ้ ไวรัสล าดับท่ีสองของ 
parvoviruses ท่ีตรวจพบการติดเชือ้ในสุกร ซึ่ง มี
รายงานการตรวจพบครั ง้แรกเป็นการค้นพบสาร
พันธุกรรมของ ungulate tetraparvovirus3 จากซีร่ัม
ของสุกรจากประเทศเมียนมาโดยท่ีสารพันธุกรรมของ
เชือ้ไวรัสนัน้มีล าดับนิวคลีโอไทด์ท่ีก าหนดการสร้าง 
phospholipase A2 อันเป็นคณุลกัษณะส าหรับเชือ้ใน
วงศ์ Parvoviridae แต่อย่างไรก็ตามเม่ือศึกษาด้วยวิธี
สายวิวัฒนาการพบความแตกต่างไปจาก ungulate 
protoparvovirus1 ท่ีมีรายงานมาแต่เดิมจึงได้เรียกช่ือ
ไวรัสชนิดใหม่นีว้่า porcine parvovirus 2 (Hijikata et 
al., 2001)หลงัจากนัน้ต่อมามีรายงานการค้นพบเชือ้นี ้
จ า กสุก ร ในหลายปร ะ เ ทศ  ดั งนั ้น  International 

Committee on Taxonomy of Viruses ได้ก าหนดช่ือ
เชือ้ไวรัสคือ ungulate tetraparvovirus 3 (Cotmore et 
al., 2014) 

พ ย า ธิ ก า เ นิ ด ข อ ง เ ชื ้ อ  ungulate 
tetraparvovirus 3 ยังไม่ทราบแน่ชัดเน่ืองจากสาร
พนัธกุรรมของเชือ้ไวรัสสามารถตรวจพบได้จากทัง้สกุรท่ี
ไมแ่สดงอาการป่วย (Saekhow et al., 2014; Streck et 
al., 2015) และสกุรท่ีแสดงอาการป่วยโดยสามารถตรวจ
พบได้ในสกุรท่ีอาการไข้สงู (Wang et al., 2010) และ
สุกร ท่ีป่วยในกลุ่มอาการ Porcine  circovirus 
associated disease (Xiao et al., 2013) เชือ้ 
Ungulate tetraparvovirus 3 เป็นเชือ้ไวรัสท่ีมีรายงาน
การติดเชือ้ในสุกรได้จากหลายภูมิภาคทั่วโลก ทวีป
เอเชียได้แก่ ประเทศเมียนมา (Hijikata et al., 2001) 
ประเทศจีน (Wang et al., 2010) ประเทศญ่ีปุ่ น 
(Saekhow et al., 2014) ประเทศเกาหลีใต้(Lee et al., 
2017) และประเทศไทย(Saekhow and Ikeda, 2015)  
ทวีปยโุรปได้แก่ ประเทศฮังการี(Csagola et al., 2012) 
ประเทศเยอรมัน (Streck et al., 2013) ประเทศ
โรมาเนีย ประเทศเซอร์เบีย ประเทศโปแลนด์ และ
ประเทศโครเอเชีย (Cadar et al., 2013) ทวีปอเมริกา
ได้แก่ ประเทศสหรัฐอเมริกา (Opriessnig et al., 2014; 
Xiao et al., 2013) และประเทศบราซิล(Campos et al., 
2016) จากล าดับนิวคลีโอไทด์ท่ีมีรายงานพบว่าเชือ้ 
ungulate tetraparvovirus 3 สามารถตรวจพบความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมโดยเฉพาะอย่างยิ่งบริเวณท่ี
ก าหนดการสร้างโปรตีน VP1 และ VP2  ซึ่งการ
เปล่ียนแปลงของสารพันธุกรรมของสมาชิกในวงศ์ 
Parvoviridae คาดว่าเกิดจากกลไกการกลายพันธุ์ ของ
สารพนัธุกรรมอของเชือ้ไวรัส  (Lau et al., 2011) และ
กระบวนการรีคอมบิ เนชัน  ( recombination)  สาร
พนัธกุรรมของเชือ้ไวรัสท่ีมีการติดเชือ้ไวรัสสองสายพนัธุ์
ในหนึ่งเซลล์ (Weigel-Kelley and Srivastava, 2002) 
ซึ่งการศึกษาลกัษณะความหลายหลายทางพันธุกรรม
ของเชือ้ไวรัส ท าให้ทราบการเปล่ียนแปลงของพนัธุกรรม
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ของเชือ้ ทัง้นีเ้น่ืองจากเชือ้ในกลุ่ม parvoviruses พบ
ชนิดใหม่ท่ีมีรายงานในการติดเชือ้ในสุกรเพิ่มมากขึน้ 
โดยเฉพาะอย่างยิ่งการเปล่ียนแปลงทางพนัธุกรรมของ
เชือ้ไวรัสเหลา่นีส้ามารถใช้เป็นข้อมลูพืน้ฐานด้านระบาด
วทิยาเม่ือตรวจพบเชือ้ไวรัสท่ีมีคณุลกัษณะใกล้เคียงกัน 
ungulate tetraparvovirus 3 จากสุกรท่ีเลีย้งในเขต
จังหวัดเ ชียงใหม่ในปี พ.ศ.2559 ถึงแม้ว่าเคยมี
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของ 
ungulate tetraparvovirus 3 จากสุกรในเขตจังหวัด
เชียงใหม่ที มีการเก็บตัวอย่างในปี พ.ศ.  2554 ซึ่ ง
ระยะเวลาแตกต่างระหว่างทัง้สองการศึกษาเป็น
ระยะเวลา 5 ปี การศึกษาอย่างต่อเน่ืองท าให้ทราบการ
เปล่ียนแปลงของสารพันธุกรรมของเชือ้ไวรัสชนิดนีไ้ด้
อย่างละเอียดมากขึน้ 

   

อุปกรณ์และวิธีการ 
 

การเก็บตัวอย่างและประชากรในการศึกษา 
 ตวัอย่างการศึกษาในครัง้ใช้ทอนซิลของสุกร
อายุ 6 เดือนจากโรงฆ่าสัตว์ของสหกรณ์ผู้ เลีย้งสุกร
จังหวัดเชียงใหม่และล าพนูจ านวน 100 ตวัอย่าง โดย
ช่วงระยะเวลาในการเก็บตัวอย่างในช่วงเดือนธันวาคม 
พ.ศ.2559 ตวัอย่างทัง้หมดเก็บลงในหลอดทดลองขนาด 
5 มิลลิลิตรภายใต้อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียสตลอด
การศกึษา  
 

การสกัดสารพันธุกรรม และการตรวจหาสาร
พันธุกรรมของ ungulate tetraparvovirus 3
  

การตรวจหาสารพันธุกรรมของเชือ้ ไวรัส 
ungulate tetraparvovirus 3 ใช้วิธีปฏิกริยาลกูโซ่โพลี
เมอเรส เร่ิมจากการเตรียมตวัอย่างส าหรับการสกัดสาร
พนัธกุรรมของเชือ้ไวรัสจากทอนซิลสกุร โดยตดัทอนซิล
ขนาด 0.1 มิลลิกรัมเติมในสารละลายน า้เกลือความ
เข้มข้นร้อยละ 0.9 จ านวน 1000 ไมโครลิตรในหลอด

ทดลองขนาด 1.5 มิลลิลิตร ซึ่งภายในหลอดทดลอง
บรรจุเม็ดเซรามิคมีขนาดเส้นผ่านศูนย์กลาง 0.5 
มิลลิเมตร ท าการบดย่อยสารละลายทอนซิลท าด้วย
เคร่ือง  Mini-Beadbeater-1 (Biospec, Bartlesville, 
OK, USA) จากนัน้ป่ันสารละลายทอนซิลท่ี 3000 รอบ
ตอ่นาทีเป็นเวลา 5 นาที การสกัดสารพนัธุกรรมของเชือ้
ไวรัสด้วยการใช้สารละลายใสด้านบนโดยใช้ชุดสกัด 
QIAgen DNA blood minikit (QIAgen, GmbH, 
Germany) ขัน้ตอนการสกัดสารพันธุกรรมท าตามท่ี
บริษัทแนะน า  
 การตรวจสอบความชกุโดยการตรวจหาสาร
พนัธกุรรมของเชือ้ไวรัสด้วยวธีิปฏิกริยาลกูโซ่โพลีเมอเรส 
โดยใช้ไพรเมอร์ท่ีจ าเพาะตอ่บริเวณยีน NS1 (Hijikata 
et al., 2001) เป็นดงันี ้
Q1 (5’-GCGCATTCGCCAAACTAGCTC-3’) และ  
Q2 (5’-GTTTGCCCTTAATG CGATCC-3’)  

ปฏิกิริยาลูกโซ่ลีเมอเรสส าหรับ 1 ตัวอย่าง
ประกอบด้วย สารละลายสารพันธุกรรมจ านวน 1 
ไมโครลิตร สารละลาย Quick Taq HS Dyemix ) 
จ านวน 10 ไมโครลิตร (Toyobo, Osaka, Japan  ไพร
เมอร์ 1 คู่จ านวน 1.6 ไมโครลิตร และน า้กลั่น 8.2 
ไมโครลติร รวมทัง้สิน้ 25 ไมโครลิตร อุณหภูมิและเวลา
ส าหรับการท าปฏิกริยาลูกโซ่โพลีเมอเรสเร่ิมต้นด้วยท่ี
อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียสเป็นเวลา 5 นาที ตามด้วย
อุณหภูมิและเวลาส าหรับการท าปฏิกริยาลกูโซ่จ านวน 
35 รอบโดยใน 1 รอบประกอบด้วย การแยกสายดีเอ็นเอ
เกลียวคู่ออกจากกันท่ีอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียสเป็น
เวลา 30 วินาที การเข้าคู่ของไพรเมอร์และดีเอ็ นเอ
ต้นแบบท่ีอณุหภมู ิ55 องศาเซลเซียสเป็นเวลา 30 วนิาที 
การสังเคราะห์ดีเอ็นเอสายใหม่ท่ีอุณหภูมิ 72 องศา
เซลเซียสเป็นเวลา 30 วินาทีและขัน้ตอนสุดท้ายท่ี
อณุหภมู ิ72 องศาเซลเซียสเป็นเวลา 5 นาที ผลผลิตพีซี
อาร์ส าหรับไพรเมอร์คูนี่ค้ือ 199 คูเ่บส 
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การตรวจสอบความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของ ungulate tetraparvovirus 3 

การตรวจสอบล าดบันิวคลีโอไทด์ของยีน VP1 
ของเชือ้ Ungulate tetraparvovirus 3 เพ่ือใช้ตรวจสอบ
ความหลากหลายทางพนัธุกรรมโดยใช้ไพรเมอร์ส าหรับ
การหาล าดบันิวคลีโอไทด์ (Saekhow et al., 2014) เป็น
ดงันี ้
CnvirusF (5’TTACGAGTTTCCCAGTCTCG-3’) และ  
Q17 (5’-CCAGATATCGTCCTCGTA-3’)   

การตรวจสอบล าดับนิวคลีโอไทด์ท าโดย 
บริษัท Marcrogen จ ากัด ประเทศเกาหลี การศึกษา
สายวิวัฒนาการจากล าดับนิวคลีโอไทด์จ านวน 18 
ตวัอย่างด้วยโปรแกรม MEGA7 (Kumar et al., 2016) 
เทียบเรียงล าดบันิวคลีโอไทด์ด้วยโปรแกรม Clustal W 
(Kumar et al., 2015) การสร้างสายวิวฒันาการโดยวิธี 
Maximum likelihood และวิเคราะห์ค่า Bootstrapping 
จ านวนทัง้สิน้ 1000 ครัง้ (Zhou et al., 2016) 

 

ผลการศกึษา 
 

ผลการตรวจความชุกการติดเชือ้ ungulate 
tetraparvovirus3 ในทอนซิลของสุกรอายุ 6 เดือนจาก
โรงฆ่าสตัว์ของสหกรณ์ผู้ เลีย้งสกุรจังหวดัเชียงใหม่และ
ล าพนูจ านวนทัง้สิน้ 100 ตวัอย่างโดยวิธีปฏิกริยาลกูโซ่
โพลีเมอเรสโดยไพรเมอร์ท่ีจ าเพาะบริเวณยีน NS1 นัน้
พบความชกุร้อยละ 41 (41/100) ช่วงความเช่ือมัน่ท่ีร้อย
ละ 95 เท่ากบั 31.3 ถึง 51.3  

การศกึษาความหลากหลายทางพนัธกุรรมของ
เชือ้ ungulate tetraparvovirus 3 โดยการตรวจหา
ความสัมพันธ์ทางสายวิวัฒนาการของล าดับนิวคลีโอ
ไทด์ของยีน VP1 ความยาว 331 คู่เบสเทียบกับเชือ้ 
Ungulate tetraparvovirus 3 จ านวน 7 ตัวอย่างท่ีมี
การศึกษาจากสุกรในเขตจังหวัดเชียงใหม่ก่อนหน้านี ้
และจากภูมิภาคอ่ืนทั่วโลกท่ีมีในฐานข้อมูล GenBank 
แสดงในแผนภาพของสายวิวัฒนาการจ านวน 32 

ตวัอย่าง (รูปท่ี 1)  การจัดกลุ่มตามล าดบันิวคลีโอไทด์
ของยีน VP1 ตรวจจากกลุ่มของล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีมา
จากปมเดียวกนั (Saekhow et al., 2014) ผลการศึกษา
ครัง้นีส้ามารถแบ่งออกเป็น 2 เคลด (Clade) โดย 18 
ตวัอย่างมีการกระจายสายวิวฒันาการแบ่งเป็น 5 กลุ่ม 
(Groups)  ด้วยวิ ธีทางสายวิวัฒนาการ  เคลด ท่ี  I 
ประกอบด้วยกลุ่ม I พบจ านวน 2 ตวัอย่าง กลุ่ม II พบ
จ านวน 6 ตวัอย่าง และกลุ่ม III พบจ านวน 6 ตวัอย่าง 
ในขณะท่ีเคลดท่ี II จดัได้เป็น 2 กลุม่คือ กลุ่ม IV จ านวน 
4 ตวัอย่าง และกลุม่ V จ านวน 1 ตวัอย่าง ตวัอย่างท่ีพบ
มากท่ีสดุกลุ่ม II และ III ในขณะท่ีกลุ่ม V พบเพียง 1 
ตวัอย่าง นอกจากนีเ้ม่ือวเิคราะห์กลุ่มตวัอย่างจ านวน 5 
กลุ่มท่ีได้ในการศึกษาครัง้นีร่้วมกับตัวอย่างท่ีได้จาก
การศกึษาท่ีมีรายงานมาก่อนและเก็บตวัอย่างในปี ค.ศ. 
2011 จากสกุรในเขตจังหวดัเชียงใหม่ (Saekhow and 
Ikeda, 2015) พบว่ากลุ่ม III และกลุ่ม IV พบความ
สัมพันธุ์ ของล าดับนิ วค ลี โอไทด์ของยีน  VP1 บน
แผนภาพววิฒันาการระหวา่งสองการศกึษา  

 

วิจารณ์ผล 
 

การศึกษาครัง้เป็นการศึกษาต่อเน่ืองโดยการ
ตรวจหาความชุกและการศึกษาความหลากหลายทาง
พนัธุกรรมของเชือ้ ungulate tetraparvovirus 3 จาก
สุกรในเขตจังหวัดเ ชียงใหม่โดยการตรวจหาสาร
พันธุกรรมของเชือ้ด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่โพลีเมอเรส ผล
การศึกษาครั ง้นี ต้รวจพบความชุกร้อยละ 41 เ ม่ือ
เปรียบเทียบกับการศึกษาในปี ค.ศ. 2015 พบความชุก
ร้อยละ 85  (Saekhow and Ikeda, 2015) ส าหรับ
ความชุกของทัง้สองการศึกษามีความแตกต่างของ
ระยะเวลาและฟาร์มสุกรถึงแม้ว่าจะเป็นสุกรในเขต
เดียวกนั ทัง้นีเ้น่ืองจากรายละเอียดของพยาธิก าเนิดของ
โรคของเชือ้ ungulate tetraparvovirus 3 ยังไม่ได้มี
การศกึษาอย่างแพร่หลาย  
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Figure 1. The distribution of 18 nucleotide 
sequence of ungulate tetraparvovirus 3 
examined in this study. The phylogenetic 
tree was constructed base on 331 base 
pair. Black circular meant in this study 
nucleotide sequences and black triangular 
meant in 2010 nucleotide sequences 
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ปัจจยัท่ีอาจมีผลตอ่ความชุกทัง้สองการศึกษา
อาจเกิดจากมาตรการปอ้งกนัการเกิดโรคของฟาร์ม โดย
พบว่าเชือ้ในวงศ์ Parvoviridae ท่ีมีการติดเชือ้ในสุกร
ไ ด้แก่  ungulate protoparvovirus 1 porcine 
parvovirus) , ungulate tetraparvovirus 2 
(hokovirus), ungulate tetraparvovirus 3, ungulate 
copiparvovirus 2 (porcine parvovirus4) โดยเฉพาะ
อย่างยิ่ง ungulate tetraparvovirus 3  สามารถตรวจ
พบร่วมกับการติดเ ชื อ้  porcine circovirus 2 
(Opriessnig et al., 2014; Saekhow et al., 2016; Sun 
et al., 2015) ส าหรับการศึกษาในครัง้นีไ้ด้ตรวจหาสาร
พนัธกุรรมของเชือ้ porcine circovirus 2 พบการติดเชือ้
จ านวน 68 ตวัอย่างโดยตรวจพบสารพนัธุกรรมของทัง้
สองเชือ้ไวรัส 36 ตัวอย่าง ส าหรับกลไกการติดเชือ้ 
porcine circovirus 2 ร่วมกับ porcine parvovirus 
พบว่าสกุรท่ีมีการติดเชือ้ไวรัส porcine circovirus 2 มี
การสร้างไซโตไคน์มีความผิดปกติโดยเฉพาะอย่างยิ่ง
อินเตอร์เฟอรอนแอลฟาและอินเตอร์เฟอรอนแกรมมา
สง่ผลให้ภมูคิุ้มกนัซึ่งมีผลตอ่การก าจดัเชือ้ไวรัสลดลงท า
ให้เชือ้ไวรัสสามารถเพิ่มจ านวนได้  (Opriessnig et al., 
2017) ซึ่งประชากรท่ีใช้ศึกษาท่ีมีความแตกต่างกันอาจ
มีท่ีมาท่ีแตกต่างกันจึงอาจท าให้สกุรทัง้สองการศึกษา
ได้รับการปฏิบัติท่ีแตกต่างกันส่งผลท าให้ความชุกทัง้
สองการศกึษามีความแตกตา่งกนัได้ 
 ในการศึกษาครัง้นี ไ้ ด้ท าการตรวจหาสาร
พนัธุกรรมของเชือ้ไวรัสจากทอนซิลสุกรจากสกุรอายุ 6 
เดือน ส าหรับตัวอย่าง ท่ีมาจากเนื อ้เ ย่ื อน่าจะเป็น
ตัวอย่างท่ีเหมาะสมส าหรับการศึกษาเน่ืองมาจาก
การศึกษาจากสุกรในประเทศสหรัฐอเมริกาพบว่าการ
ตรวจตวัอย่างจากปอดพบความชุกร้อยละ 21 และการ
ตรวจจากเลือดพบความชุกร้อยละ 35 นอกจากนัน้แล้ว
การศึกษาท่ีใช้ทอนซิลโดยเป็นการศึกษาจากสุกร
ประเทศเยอรมนัพบความชุกร้อยละ78 (Streck et al., 
2013)  ญ่ีปุ่ นพบความชุกร้อยละ 58 (Saekhow et al., 
2014)  จีนพบความชุกร้อยละ 39 (Sun et al., 2015) 

ไทยพบความชุกร้อยละ 83  (Saekhow and Ikeda, 
2015) และ 41 (การศึกษาครัง้นี)้ เม่ือเปรียบเทียบกับ
การศกึษาจากซีร่ัมของสกุรประเทศจีนพบความชุกร้อย
ละ 26 (Wang et.al.,2011 ) ประเทศเมียนมาพบความ
ชกุร้อยละ 25 (Hijikis et al., 2001) ประเทศฮังการรีพบ
ความชุกร้อยละ 6 (Csagola et al., 2012) ประเทศ
โรมาเนียพบความชุกร้อยละ 25 ประเทศเซอร์เบียพบ
ความชุกร้อยละ 26 ประเทศโปรแลนด์พบความชุกร้อย
ละ 28 ประเทศโครเอเชียพบความชกุร้อยละ 19 (Cadar 
et al., 2013) ถึงแม้ว่ารายงานความชุกท่ีพบในแต่ละ
ภูมิภาคมีความแตกต่างกัน แต่เ ม่ือ เปรียบเ ทียบ
ประชากรท่ีพบความชกุสงูในการศกึษาจากประเทศไทย
และเยอรมันซึ่งเก็บตัวอย่างจากทอนซิลของสุกรทัง้นี ้
อ า จ เ ป็ น ผ ลมา จ าก ธ ร รม ช าติ ข อ ง เ ชื ้อ ใ น ว ง ศ์ 
Parvoviridae นัน้มีความชอบต่อเซลล์ท่ีก าลังแบ่งตัว
โดยเฉพาะอย่างยิ่งเซลล์เม็ดเลือดขาวท าให้สามารถ
ตรวจพบเชือ้ได้ในทอนซิลมากกวา่ท่ีจะตรวจพบในเลือด 
อีกทัง้เป็นไปได้ว่าการแพร่กระจายของเชือ้ไวรัสใน
กระแสเลือดนัน้มีระยะเวลาสัน้ท าให้โอกาสการตรวจพบ
สารพนัธุกรรมของเชือ้ไวรัสจากเลือดต ่ากว่า (Csagola 
et al., 2016)   ดงันัน้การใช้ทอนซิลของสกุรอาจมีเป็น
อวยัวะท่ีความเหมาะสมส าหรับใช้ส าหรับการแยกเชือ้
ไวรัส และหากสามารถเพาะเลีย้งไวรัสได้ก็ท าให้
สามารถท าให้การศกึษาพยาธิก าเนิดของโรคได้ดียิ่ง  

ส าหรับอายุของสุกรท่ีท าการศึกษาครัง้นีเ้ป็น
การใช้สกุรอาย ุ6 เดือน จากการศกึษาในประเทศฮังการี
พบว่าสกุรเร่ิมพบการติดเชือ้ได้ในช่วงอายุ 2 เดือนเละ
สามารถตรวจพบการติดเชือ้ได้ตลอดช่วงการเลีย้งสกุร 
(Csagola et al., 2016)  ซึ่งสกุรในช่วงอาย ุ2 เดือนเป็น
ช่วงท่ีภูมิคุ้มกันจากแม่สุกรลดลงจนกระทั่งไม่สามารถ
ป้องกันการติดเชือ้ไวรัส (Dias et al., 2013) อีกทัง้เชือ้
ในวงศ์ วงศ์ Parvoviridae เป็นการติดเชือ้แบบเรือ้รัง 
(Fritch Lilla et al., 2015; Karrasch et al., 2017)  จึง
ท าให้สามารถตรวจพบเชือ้ไวรัสในทกุช่วงอายุ เน่ืองจาก
การตดิเชือ้แบบเรือ้รังของ ungulate tetraparvovirus 3 
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เป็นผลท าให้เชือ้ต้องมีการปรับตัวโดยเฉพาะอย่างยิ่ง
การเปล่ียนแปลงโดยเฉพาะแคปซิดโปรตีนของเชือ้ไวรัส 
(Streck et al., 2015) โดยพบการเปล่ียนแปลงบริเวณท่ี 
open reading frame 2 อันเป็นบริเวณท่ีก าหนดการ
สร้างแคปซิดโปรตีน อีกทัง้พบว่าอัตรากลายพันธุ์ของ
เชือ้ canine parvovirus 2 เป็น 7.1 × 10-3 ต่อต าแหน่ง
ของล าดับนิวคลีโอไทด์ต่อปี (Hoelzer et al., 2008) 
และพบการเกิดรีคอมบิเนชั่นระหว่างเชือ้ไวรัสสองสาย
พนัธุ์ท่ีมีการตดิเชือ้ในเซลล์เดียวกนัผลของการเกิดรีคอม
บิเนชั่นนีส้ามารถท าให้เกิดเชือ้ไวรัสสายพันธุ์ใหม่เช่น
ตวัอย่างของเชือ้ human bocavirus 2 ซึ่งเกิดจากการ   
รีคอมบิเนชั่นระหว่าง human bocavirus1และ human 
bocavirus1 (Fu et al., 2011) ซึ่งการศึกษาครัง้นีไ้ด้ท า
การตรวจสอบหาความหลายหลายพันธุกรรมของเชือ้ 
ungulate tetraparvovirus3 จ านวน 18 ตวัอย่างร่วมกบั
ล าดับนิวคลีโอไทด์ ท่ีมีรายงานมาก่อนหน้านี  ้จาก
ลกัษณะต าแหน่งของตวัอย่างท่ีปรากฏบนแผนภูมิสาย
ววิฒันาการสามารถแบ่งกลุ่มของล าดบันิวคลีโอไทด์ได้
เป็น 2 เคลดซึ่งเป็นไปได้วา่แหลง่ต้นก าเนิดของเชือ้ไวรัส
ท่ีพบการติดเชือ้ในเขตจังหวดัเชียงใหม่มีท่ีมาแตกต่าง
กัน ซึ่งตัวอย่างท่ีท าการศึกษานีย้ังสามารถแบ่งได้เป็น
จ านวน 5 กลุ่มพบว่าตัวอย่างจ านวน 2 กลุ่มท่ีพบ
ความสมัพนัธ์ระหว่างจากท่ีเคยมีรายงานไว้ก่อนหน้านี ้
แสดงให้เห็นว่าเชือ้  ungulate tetraparvovirus3 ท่ี
ยงัคงพบการตดิเชือ้ในสกุรนัน้มีแหล่งต้นก าเนิดเดียวกัน 
ส าหรับตวัอย่างอีกจ านวน 3 กลุ่มท่ีไม่พบความสมัพนัธ์
ระหวา่งจากท่ีเคยมีรายงานไว้สามารถเกิดขึน้ได้ในสอง
ลักษณะดังนี ้ลักษณะแรกมีการติดเชือ้ในสุกรแต่ไม่
สามารถตรวจพบได้ในการศึกษาในครั ง้ ท่ีแล้วแต่
สามารถตรวจพบในการศึกษาในครัง้นี ้และลักษณะท่ี
สองเชือ้มีการเปล่ียนแปลงสารพนัธุกรรมจนกระทั่งเป็น
เชือ้ไวรัสท่ีมีลกัษณะท่ีตรวจพบเฉพาะสกุรในเขตจังหวดั
เชียงใหม่ อย่างไรก็ตามเชือ้ในกลุ่มท่ีพบเฉพาะเขต
จังหวัดเชียงใหม่พบจ านวนน้อยหากต้องการทราบ
รายละเอียดของระบาดวิทยาของเชือ้  ungulate 

tetraparvovirus3 เพิม่มากขึน้นัน้ควรมีการศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของเชือ้จากประชากรของ
สกุรกลุ่มอ่ืนเช่น สกุรป่า สุกรพืน้เมือง และสกุรท่ีเลีย้ง
หลงับ้าน เพ่ือท าให้ทราบลกัษณะทางพนัธุกรรมของเชือ้
ไวรัสได้ละเอียดเพิม่มากขึน้  

การศึกษาครัง้นีมุ้่งเน้นไปยังเชือ้ ungulate 
tetraparvovirus 3 เท่านัน้ โดยการก่อโรคของเชือ้ไวรัส
ยงัไมแ่น่ชดั และเชือ้ในวงศ์ Parvoviridae ท่ีตรวจพบได้
ในสกุรมีรายงานชนิดใหม่ๆมีเพิ่มมากขึน้กว่าในอดีตท่ี
ผ่านมาเน่ืองจากการเพิ่มจ านวนของสุกรและวิธีการ
ตรวจท่ีสามารถตรวจได้ละเอียดเพิ่มมากขึน้ การศึกษา
ครัง้เป็นประโยชน์ในด้านระบาดวิทยาเพ่ือเป็นแนวทาง
ในการตดิตามและเฝา้ระวงัโรคสง่ผลท าให้สกุรมีสขุภาพ
แขง็แรงปลอดภยัส าหรับการบริโภค 

 

สรุป 
การศึกษาครัง้นี ไ้ด้ท าการตรวจหาความชุก

ของการติดเชือ้ ungulate tetraparvovirus 3 พบความ
ชกุร้อยละ 41 ของสกุรท่ีเลีย้งในเขตจังหวดัเชียงใหม่ใน
ปี ค.ศ. 2016  ผลการศกึษาแสดงให้เห็นว่ายังคงพบการ
แพร่กระจายของเชือ้ไวรัสชนิดนีใ้นประชากรสกุร อีกทัง้
ยังพบว่ามีการเปล่ียนแปลงของสารพนัธุกรรมของเชือ้
ท าให้พบความหลากหลายของพนัธุกรรม ท าให้ทราบ
ข้อมูลเบือ้ต้นของเชือ้ไวรัสอันสามารถน าไปใช้ในการ
วางแผน ควบคมุและปอ้งกนัโรคตอ่ไป 
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