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Abstract
Emerging infectious diseases and re-emerging diseases are defined as new diseases occurred in normal population, or 
known diseases with dramatically increase in incident rate. Since 1940, there are numerous occurrences of EIDs; most are 
caused by viruses and most are zoonotic diseases, such as, Ebola diseases, HIV infection, SARS and MERS. Many of the 
viruses causing these diseases are previously believed to be originating from different kinds of animals. But further studies 
showed that those viruses actually came from different species of bats. These discoveries essentially transformed bats into 
one of the most interesting subject of research regarding their unique abilities to carry and transmit diseases, as well as the 
types of viruses they hold. Present and upcoming studies regarding bats and the diseases they carry should be collected to 
form a global database, which would be used to further create preventive strategies, surveillance programs, and rapid re-
sponses to potential EIDs in the future.
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ข้อมลูทัว่ไปของค้างคาว

	 ค้างคาวเป็นสัตว์เลี้ยงลูกด้วยนมชนิดเดียวที่มีความสามารถในการบิน	 (Racey, 2015)	 มีความ

หลายหลายทางสายพันธุ์โดยมีมากถึง	 1,301-1,331	 สายพันธุ์	 มีจ�านวนมากเป็นอันดับสองของสัตว์เลี้ยง

ลูกด้วยนมทั้งหมดรองจากสัตว์ฟันแทะ	(rodents)	คิดเป็นหนึ่งในห้า	หรือประมาณร้อยละ	20	ของจ�านวน

สัตว์เลี้ยงลูกด้วยนมทั้งหมด	 (Moratelli and Calisher, 2015; Nations, 2011)	 	 ค้างคาวเป็นสัตว์ที่มี

ระบบย่อยอาหารที่สั้น	 ส่วนใหญ่กินแมลงเป็นอาหาร	 อีกประมาณ	 1	 ใน	 4	 ชนิดกินผลไม้หรือน�้าหวาน		

และมีส่วนน้อยที่กินสัตว์เล็ก	เช่น	นก	หนู	กบ	กิ้งก่า	ปลา	(Han et al., 2015) หรือเลือด	(Nowak,	1994)		

มีอายุถึง	30	ป ี(Moratelli and Calisher, 2015)	ค้างคาวใช้เวลาทั้งหมดประมาณครึ่งหนึ่งของชีวิตอยู่ใน

ถ�้า	ท�าให้ที่อยู่อาศัยนี้มีผลต่อชีววิทยาและระบบนิเวศน์ของค้างคาวเป็นอย่างมาก (Nations, 2011)	 โดย

ในถ�้าหนึ่งอาจมีปริมาณของค้างคาวได้มากถึง	 20	 ล้านตัว (Krauel and McCracken, 2013) จากการ

ศึกษาพบว่า	 ในแต่ละถ�้าอาจเป็นที่อยู่อาศัยของค้างคาวหลายชนิด	 บางถ�้าอาจจะพบถึงด้วย	 4	 สายพันธุ์	

(Bateman	and	Vaughan,	1974)	อาจพบค้างคาวอาศัยอยู่ตามต้นไม้	สิ่งก่อสร้าง	(Racey,	2015)	เหมือง	

อุโมงค์หรือร่องหิน	 (Nations, 2011)	 ค้างคาวเป็นสัตว์ออกหากินกลางคืนและนอนในช่วงกลางวัน	 (Na-

tions, 2011) จะออกจากถ�้าช่วงพระอาทิตย์ตกดิน	และกลับก่อนพระอาทิตย์ขึ้น	 (Moratelli and Cal-

isher, 2015)	ค้างคาวบางสายพันธุ์สามารถบินออกอาหารได้ไกล	10	ถึง	80	กิโลเมตร	(Nowak,	1994)	

ค้างคาวในพื้นที่เขตอบอุ่นบางสายพันธุ์มีการอพยพหรือจ�าศีลในช่วงฤดูหนาว	โดยสามารถอพยพไปได้ไกล

ถึงหลายร้อยกิโลเมตร	 (Nations, 2011)	พบรายงานว่าสามารถอพยพไกลถึง	2,000	กิโลเมตร (Han et 

al., 2015) ในระบบนิเวศน์	 ค้างคาวท�าหน้าที่เป็นผู้ล่าและช่วยจ�ากัดปริมาณประชากรของแมลงในพื้นที่	

และท�าหน้าที่ผสมเกสรดอกไม ้ (Nations, 2011)	 ความสัมพันธ์กับสังคมมนุษย์พบว่า	 ในบางประเทศ	

ค้างคาวเป็นสัตว์ที่น่าหวาดกลัวและเป็นที่รังเกียจ	 ถูกมองเป็นสัตว์ก่อความร�าคาญในการเกษตร	 บาง

ประเทศในแถบเอเชียและแอฟริกานิยมรับประทานค้างคาวเป็นอาหาร	 บางประเทศนิยมใช้ปุ๋ยที่ท�าจาก

มูลค้างคาว	 (bat	 guano)	 เนื่องจากมีปริมาณไนโตรเจนและฟอสเฟตสูง (Racey, 2015)	 บางประเทศ

ประยุกต์ใช้ถ�้าที่ค้างคาวอาศัยอยู่เป็นแหล่งท่องเที่ยว	 และมีประโยชน์ต่อมนุษย์ในแง่การก�าจัดแมลงและ

ผสมเกสรดอกไม้อีกด้วย

โรคติดเชื้ออุบัติใหม่และค้างคาว
 

	 โรคติดเชื้ออุบัติใหม่	 (emerging	 infectious	 disease)	 คือโรคติดเชื้อที่เพิ่งเกิดขึ้นใหม่ใน

ประชากรทั่วไปหรือเคยเป็นโรคติดเชื้อที่เป็นที่รู้จักมาก่อนแต่มีอัตราอุบัติการณ์เพิ่มขึ้นอย่างรวดเร็วผิด

ปกติ	(Morens	et	al.,	2004;	Nations,	2011)	ตั้งแต่ช่วงปีค.ศ.	1940	เป็นต้นมามีอุบัติการณ์ของโรคติด

เชื้อใหม่มากกว่า	335	ชนิด	(Jones	et	al.,	2008)	ส่วนใหญ่เป็นเชื้อไวรัส	และมากกว่าร้อยละ	60	ของโรค

อุบัติใหม่เป็นโรคติดต่อจากสัตว์สู่คน	 (zoonosis)	 เช่น	 เชื้อไวรัส	 Human	 Immunodeficiency	 Virus		

(HIV)	เชื้อไข้หวัดใหญ่สาเหตุโรคกลุ่มอาการทางเดินหายใจเฉียบพลันรุนแรง	(Severe	Acute	Respirato-

ry	Syndrome;	SARS-CoV)	เชื้อไวรัสสาเหตุโรคกลุ่มอาการทางเดินหายใจตะวันออกกลาง	(Middle	East	

Respiratory	Syndrome;	MERS-CoV)	และ	ไวรัสอีโบลา	(ebola)	

	 ค้างคาวเป็นหนึ่งในสัตว์เลี้ยงลูกด้วยนมที่พิสูจน์แล้วว่าเป็นที่มาและแหล่งสะสมของเช้ือไวรัส

หลากหลายชนิด	 เนื่องด้วยปัจจัยทางชีววิทยาที่เกื้อหนุนคือ	 มีความหลากหลายทางสายพันธุ์	 อายุยืน	



Vet Integr Sci Danaisawat and Hengpraprom. Vet Integr Sci. 2018; 16(3): 135-144

Veterinary Integrative Sciences

137

สามารถบินได้ไกล	 มีการจับกลุ่มที่หนาแน่น	 การกระจายของประชากรค้างคาวในแต่ละพื้นที่และระบบ

ภูมิคุ้มกันที่เป็นเอกลักษณ์	(Calisher, 2015; Nations, 2011)	โดยนักวิทยาศาสตร์เชื่อว่าลักษณะกระดูก

ที่กลวงของค้างคาวเพื่อประโยชน์ในการบินท�าให้ค้างคาวไม่มีไขกระดูกที่ท�าหน้าที่สร้างภูมิคุ้มกันประเภท	

B	cell	หรือมีการสร้างน้อยลง	(Dobson,	2005)	ท�าให้ค้างคาวสามารถเป็นแหล่งเชื้อไวรัสได้โดยเชื้อไม่ก่อ

โรคในค้างคาว	ปัจจุบันสามารถตรวจพบเชื้อไวรัสหลากหลายชนิดในค้างคาวหลายสายพันธุ์	เช่น	เชื้อไวรัส

พิษสุนัขบ้า	(rabies	virus)	ไวรัสโรคคางทูม	(mumps)	ไวรัสโรคหัด	(measles)	เชื้อไวรัส	parainfluenza	

(Drexler et al., 2012)	ไวรัสตับอักเสบซี	(Hepatitis	C	virus)	(Quan et al., 2013)	เไวรัส	SARS-CoV		

ไวรัส	MERS-CoV	ไวรัสโรคเชื้อสมองอักเสบนิปาห์	(Nipah	Virus)	ไวรัสอีโบลา	และ	Marburg	(Calisher, 

2015; Han et al., 2015) รวมถึงเชื้ออื่น	เช่น	แบคทีเรียบางชนิด	โปรโตซัว	เชื้อราและหนอนพยาธิ (Brook 

and	Dobson,	2015)	การแพร่เชื้อจากค้างคาวไปสู่มนุษย์มีหลายวิธี	อาจจะผ่านตัวกลาง	(intermediate	

host)	เช่น	ค้างคาวที่กินผลไม้จะคายเศษผลไม้ที่ปนเปื้อนน�้าลายทิ้ง	ซึ่งอาจจะมีสุกร	ม้า	หรือสัตว์ตระกูล

ลิงมากินต่อ	และมนุษย์ก็จะมาน�าสัตว์ที่เป็นตัวกลางไปรับประทานเป็นอาหาร (Han et al., 2015)	หรือ

อาจจะเกิดจากการสัมผัสกับตัวค้างคาวโดยตรง	เช่น	ถูกกัด	หรือการรับประทานค้างคาวเป็นอาหาร	(Han 

et	al.,	2015;	Openshaw	et	al.,	2017)	และสุดท้ายคือแพร่ทางละอองลอย	(aerosol	transmission)	

ในกรณีที่มนุษย์เข้าไปในบริเวณถ�้าที่ค้างคาวอาศัยอยู่	(Han et al., 2015) 

	 ตัวอย่างโรคติดเชื้ออุบัติใหม่จากค้างคาวที่จะกล่าวถึงในบทความนี้ได้แก่	 โรคติดเชื้อไวรัสอีโบลา	

โรคติดเชื้อไวรัสเฮนดรา	 โรคสมองอักเสบนิปาห์	 โรคกลุ่มอาการทางเดินหายใจเฉียบพลันรุนแรง	 และโรค

กลุ่มอาการทางเดินหายใจตะวันออกกลาง

โรคติดเชื้อไวรัสเฮนดรา (Hendra)

	 โรคติดเชื้อไวรัสเฮนดรา	เกิดจากเชื้อไวรัสเฮนดรา	(Hendra)	ซึ่งเป็นไวรัสใน	genus	Henipavi-

rus,		family	Paramyxovirus	เกิดการระบาดครั้งแรกในประเทศออสเตรเลียเมื่อปีค.ศ.	1994	 (Murray 

et al., 1995)	โดยเริ่มจากม้าเลี้ยงเสียชีวิตอย่างไม่ทราบสาเหตุ	ต่อมาม้าอีกหลายตัวในบริเวณเดียวกันเริ่ม

ป่วยโดยมีอาการทางระบบประสาทและทางเดินหายใจ (Han et al., 2015)	ภายในเวลา	5-6	วันหลังจาก

ม้าตัวแรกแสดงอาการ	นอกจากนั้นผู้ดูแลม้าและผู้ฝึกม้าก็เริ่มป่วยด้วยอาการรุนแรงคล้ายไข้หวัดใหญ่	บาง

รายเสียชีวิตจากปอดบวมและระบบทางเดินหายใจล้มเหลวในเวลาต่อมา (Moratelli and Calisher, 

2015) รวมมีม้า	 48	ตัวที่ติดเชื้อและพบอัตราป่วยตายร้อยละ	75	และมีมนุษย์ป่วย	7	 รายและพบอัตรา

ป่วยตายร้อยละ	 50 (Murray et al., 1995) ในปีค.ศ.	 2000	 มีผู้วิจัยค้นพบเชื้อไวรัสชนิดเดียวกันนี้ใน

ค้างคาวแม่ไก่	(flying	fox;	Pteropus	lylei)	(Anderson	and	Marsh,	2015;	Halpin	et	al.,	2000;	Han	

et al., 2015; Young et al., 1996)	หรือค้างคาวกินผลไม้	(genus	Pteropus)	จากการสอบสวนโรคและ

การวิเคราะห์ลักษณะทางพันธุกรรมของไวรัสเฮนดรา	 น�าไปสู่ทฤษฎีที่ว่า	 ม้าเป็นตัวกลางที่ติดเชื้อจาก

ค้างคาวและน�าเชื้อไปสู่มนุษย์ในที่สุด	

โรคสมองอักเสบนิปาห์ (Nipah)

	 โรคสมองอักเสบนิปาห์	เกิดจากเชื้อไวรัสนิปาห์	(Nipah)	ซึ่งอยู่ใน	genus	Henipavirus,		Para-

myxovirus	 family	 เช่นเดียวกัน	 เกิดการระบาดครั้งแรกที่ประเทศมาเลเซียและสิงคโปร์ในปีค.ศ.	 1998	
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โดยก่อให้เกิดโรคทางเดินหายใจในสุกร	 และก่อให้เกิดโรคไข้สมองอักเสบในมนุษย์ (Han et al., 2015) 

ส่วนใหญ่คนที่ติดเชื้อมีประวัติสัมผัสกับสุกร	หรือประกอบอาชีพท�าฟาร์มสุกร	ในการระบาดครั้งนี้มีจ�านวน

ผู้ติดเชื้อ	265	รายในประเทศมาเลเซีย	พบ105	รายเสียชีวิต	(Anderson	and	Marsh,	2015)	และมีอีก	11	

รายในประเทศสิงคโปร์ที่เสียชีวิต	(Moratelli and Calisher, 2015)	จากการระบาดครั้งนี้ท�าให้ต้องก�าจัด

สุกรมากกว่า	1	ล้านตัวเพื่อหยุดยั้งการระบาด	(Mohd Nor et al., 2000)	โดยแรกเริ่มนั้นได้รับการวินิจฉัย

ผิดพลาดเนื่องจากอาการแสดงคล้ายไข้สมองอักเสบชนิด	Japanese	Encephalitis	(Moratelli and Cal-

isher, 2015; Nations, 2011)	 นอกจากนี้ยังมีการระบาดในประเทศบังคลาเทศระหว่างปีค.ศ.	 2001-

2011	ซึ่งพบผู้ติดเชื้อ	196	ราย	มีผู้เสียชีวิต	150	รายหรือคิดเป็นร้อยละ	77	โดยสาเหตุหลักที่พบคือการ

บริโภคน�้าหล่อเลี้ยงของต้นอินทผลัมและการสัมผัสกับผู้ติดเชื้อ	 (Rahman	 and	 Chakraborty,	 2012)	

เนื่องจากไวรัสที่แยกเชื้อได้ในผู้ป่วยมีลักษณะและโครงสร้างคล้ายเชื้อไวรัสเฮนดร้า	 นักวิทยาศาสตร์จึงมุ่ง

ค้นหาเชื้อในประชากรค้างคาว	ในที่สุดจึงค้นพบเชื้อไวรัสนิปาห์ในปัสสาวะของค้างคาวแม่ไก่เกาะ	(Ptero-

pus hypomelanus)	และค้างคาวแม่ไก่ป่าฝน	(Pteropus vampyrus)	และในเศษผลไม้ที่ค้างคาวกินไป

บางส่วน	ซึ่งลักษณะทางพันธุกรรมตรงกับเชื้อที่พบในมนุษย์และสุกร	(AbuBakar	et	al.,	2004;	Ander-

son and Marsh, 2015; Chua et al., 2002; Drexler et al., 2012)

โรคกลุ่มอาการทางเดินหายใจเฉียบพลันรุนแรง (SARS-CoV) 

	 โรคกลุ่มอาการทางเดินหายใจเฉียบพลันรุนแรง	 เกิดการระบาดครั้งแรกที่มณฑลกวางตุ้ง	

ประเทศจีนเมื่อปลายปีค.ศ.	 2002	 (Han et al., 2015; Moratelli and Calisher, 2015)	 และได้แพร่

กระจายไปหลายพื้นที่	โดยในปีค.ศ.	2003	มีรายงานผู้ติดเชื้อมากกว่า	8,000	ราย	ใน	32	ประเทศ	(Ge et 

al., 2015; Nations, 2011)	 อาการแสดงมีลักษณะคล้ายอาการของโรคไข้หวัดใหญ่แต่อาการรุนแรงกว่า	

และน�าไปสู่อาการปอดบวมและเสียชีวิตได้	(Hui et al., 2003)	องค์การอนามัยโลก	(World	Health	Or-

ganization;	 WHO)	 ร่วมกับห้องปฏิบัติการในหลายประเทศสามารถแยกเชื้อก่อโรคได้ส�าเร็จ	 โดยพบเชื้อ

ไวรัส	SARS-CoV	ที่จัดอยู่ใน	genus	Coronavirus	ในสารคัดหลั่งของผู้ป่วย	(Drosten et al., 2003; Han 

et	al.,	2015;	Hui	et	al.,	2003;	Ksiazek	et	al.,	2003;	Moratelli	and	Calisher,	2015;	Nations,	

2011;	Peiris	et	al.,	2003)	ในปีเดียวกันมีการค้นพบเชื้อในอีเห็นเครือ	(masked	palm	civets;	Pagu-

ma larvata)	และสุนัขแรคคูน	(Nyctereutes procyonoides) (Guan et al., 2003; Liu, 2003)	ท�าให้

เกิดทฤษฎีว่า	 การซื้อขายสัตว์ป่าเพื่อท�าเป็นอาหารในประเทศจีนก่อให้เกิดการปนเปื้อนเชื้อโรคจากสัตว์

หลายชนิดและเกิดการติดต่อสู่มนุษย์โดยผ่านสัตว์ตัวกลางดังกล่าว	 (Han et al., 2015; Moratelli and 

Calisher, 2015; Nations, 2011)	ต่อมาในปีค.ศ.	2005	นักวิทยาศาสตร์ค้นพบเชื้อไวรัสชนิดเดียวกันนี้ใน

ค้างคาวมงกุฎ		(horseshoe	bat;	genus	Rhinolophus)	ในประเทศจีน	จากการศึกษาลักษณะโครงสร้าง

และลักษณะทางพันธุกรรมของไวรัสที่พบในค้างคาวอย่างละเอียดพบว่ามีความใกล้เคียงกับที่พบเชื้อก่อ

โรคในมนุษย์มากกว่าเชื้อที่พบในสัตว์ชนิดอื่น	(Ge et al., 2013; Lau et al., 2005; Li et al., 2005; Ren 

et	 al.,	 2008)	 ท�าให้สรุปได้ว่า	 ค้างคาวมงกุฏเป็นแหล่งสะสมเชื้อไวรัส	 SARS-CoV	 ในธรรมชาติในที่สุด	

การค้นพบเชื้อไวรัส	 SARS-CoV	 ในค้างคาวนั้นท�าให้ทั้งโลกตื่นตัวและให้ความสนใจกับค้างคาวในฐานะ

แหล่งสะสมของเชือ้ไวรสัมากชนดิและร่วมวางแผนด�าเนนิงานเพือ่ศกึษาวจิยัเพ่ิมเตมิต่อไป	(Calisher, 2015) 
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โรคกลุ่มอาการทางเดินหายใจตะวันออกกลาง (MERS-CoV)

	 โรคกลุม่อาการทางเดนิหายใจตะวนัออกกลาง	 เกดิการระบาดครัง้แรกในประเทศซาอดุอิาระเบยี	

เมื่อปี	ค.ศ.	2012	โดยผู้ป่วยคนแรกมีอาการคล้ายปอดบวมรุนแรงและภายหลังเสียชีวิตด้วยระบบทางเดิน

หายใจล้มเหลวและภาวะไตวาย	 (Han et al., 2016)	 การแยกเชื้อจากเสมหะผู้ป่วยพบเชื้อไวรัส	 genus	

Coronavirus	ชื่อว่า		MERS-CoV	(Zaki  et al., 2012) หลังจากนั้นพบการระบาดในพื้นที่ตะวันออกกลาง

และในประเทศอื่น	 ตามรายงานขององค์การอนามัยโลก	 มีผู้ติดเชื้อ	 1,368	 รายที่ได้รับการยืนยันด้วยผล

ทางห้องปฏิบัติการ	มีผู้เสียชีวิตกว่า	487	ราย	ใน	26	ประเทศ (Zaki  et al., 2012) หลังจากที่มีการพบ

เชื้อไวรัส	SARS-CoV	ในค้างคาว	จึงมีการวิจัยเพื่อค้นหาเชื้อ	MERS-CoV	ในค้างคาวเช่นกันเนื่องจากเป็น

ไวรัสกลุ่มเดียวกัน	นักวิทยาศาสตร์พบเชื้อในค้างคาวปีกถุง	(egyptian	tomb	bats;	Taphozous perfo-

ratus)	ในประเทศซาอุดิอาระเบีย	(Han et al., 2016; Memish et al., 2013; Zaki  et al., 2012)	แต่

ลักษณะการแพร่เชื้อมาสู่มนุษย์ยังไม่ชัดเจนเนื่องจากไม่พบว่าผู้ติดเชื้อมีการสัมผัสค้างคาวโดยตรง	 ภาย

หลังมีการพบเชื้อ	MERS-CoV	ในอูฐโหนกเดียว	(Ge et al., 2015; Haagmans et al.; Han et al., 2015; 

Memish	et	al.,	2013;	Raj	et	al.,	2014;	Reusken	et	al.	2013)	ประกอบกับประวัติสัมผัสอูฐของผู้ติด

เชื้อหลายคน	ท�าให้สรุปได้ว่าอูฐท�าหน้าที่เป็นตัวกลางแพร่เชื้อไวรัสมาสู่มนุษย์	(Mohd et al., 2016; Re-

usken et al.. 2013)

สถานการณ์โรคติดเชื้ออุบัติใหม่จากค้างคาวในประเทศไทย

	 ในประเทศไทยมกีลุ่มนกัวจัิยท�าการศึกษาหาเช้ือในค้างคาวในบางถ�า้ทีม่ปีระชากรค้างคาวอยูห่นา

แน่น	 พบว่า	 สามารถตรวจพบเช้ือไวรสันิปาห์ในค้างคาวแม่ไก่เกาะ	 ในเกาะทางตอนใต้ของประเทศไทย	 (Wa-

charapluesadee	et	al.,	 2016)	และในค้างคาวแม่ไก่เกาะ	และค้างคาวแม่ไก่ป่าฝน	 ในจงัหวดัสรุาษฎร์ธานี	

ค้างคาวแม่ไก่ในจงัหวัดชลบรุ	ีระยอง	ฉะเชิงเทรา	ปราจนีบรีุ	อยธุยาและจงัหวดัสิงห์บรุ	ีและค้างคาวหน้ายกัษ์

สามหลบื	(Hipposideros larvatus)	ในจงัหวัดชลบรุ	ีสุราษฎร์ธานแีละจงัหวดัราชบรุ	ี(Thanapongtharm	et	

al.,	2015;	Wacharapluesadee	et	al.,	2005)	นอกจากนีย้งัพบเช้ือ	Group	B	Betacoronavirus	ในค้างคาว

หน้ายกัษ์สามหลบื	ทีเ่ขาถ�า้แรด	จงัหวดัฉะเชิงเทรา	(Wacharapluesadee	et	al.,	2015)	 ซ่ึงเชือ้นีอ้ยูใ่นกลุม่

เดยีวกบั	 SARS-CoV	 และพบเช้ือ	 Group	C	 Betacoronavirus	 ในมลูค้างคาวทีพ่บในเขาช่องพราน	 จงัหวดั

ราชบรุ	ี (Wacharapluesadee	et	al.,	2013)	 ซ่ึงเป็นทีอ่ยูอ่าศัยของ	Tadarida plicata	 ซ่ึงเชือ้นีอ้ยูใ่นกลุม่

เดยีวกบัเชือ้ไวรสั	 MERS-CoV	 ในบรเิวณเขาช่องพรานมชีาวบ้านหลายครวัเรอืนท�าอาชีพเกบ็มลูค้างคาวในถ�า้

เพือ่น�ามาขาย	(Wacharapluesadee	et	al.,	2013)	ท�าให้คนกลุ่มนีม้คีวามเส่ียงสูงในการสัมผัสละอองฝอยใน

ถ�า้และสมัผัสกบัมลูค้างคาวโดยตรง	 แม้ในประเทศไทยจะยงัไม่มรีายงานของเช้ือไวรัสก่อโรคในค้างคาวแพร่ไป

สูค่นกต็าม	 กย็งัเห็นสมควรทีจ่ะต้องรณรงค์ให้ผู้มคีวามเส่ียงสวมใส่อปุกรณ์ป้องกนัการสัมผัสให้เหมาะสม	 ซึง่

ได้แก่	เสือ้คลมุ	ถงุมอื	และหน้ากากป้องกนัฝุ่นละอองทีไ่ด้มาตรฐาน	(NIOSH-N95	หรอื	P2)	และหากเป็นไปได้	

ควรใช้ชดุหน้ากากชนดิใช้แบตเตอรีแ่ละชุดส่งผ่านอากาศ	(powered	air-purifying	respirator)	ทีไ่ด้รบัการฆ่า

เชือ้อย่างเข้มงวดหลงัใช้งานทกุครัง้	 (Na-tions,	 2011)	 นอกจากนีย้งัควรศึกษาวิจยัเพิม่เตมิเก่ียวกบัสายพนัธุ์

ค้างคาวในแต่ละพืน้ที	่และชนดิเช้ือไวรสัทีค้่างคาวเหล่านัน้เป็นแหล่งรังโรค	และวธิกีารแพร่กระจายของโรคมา

สูค่น	เพือ่วางมาตรการดูแลและป้องกนัมใิห้เกดิโรคตดิเช้ืออุบตัใิหม่ในประเทศไทยต่อไป
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มาตรการป้องกันและแนวทางการเข้าสู่สุขภาพหนึ่งเดียว 

	 การป้องกนัโรคตดิเชือ้อบุตัใิหม่จากสตัว์นัน้ควรใช้หลกัการของสขุภาพหนึง่เดยีว	(	One	Health)	

เข้ามาช่วย	โดย	สขุภาพหนึง่เดยีว	เป็นหลกัการระดบันานาชาตทิีม่องโรคตดิต่อจากสตัว์แบบองค์รวม	ทัง้ใน

มนษุย์	สตัว์	และระบบนเิวศน์	(Rabozzi	et	al.,	2012;	Zinsstag	et	al.,	2005)	โดยระบบสาธารณสขุในทกุ

ระดับจะต้องให้ความส�าคัญกับการเฝ้าระวังอุบัติการณ์ของโรคติดเชื้อใหม่และการวินิจฉัยโรคให้ทันท่วงท	ี

ควบคมุหรอืรกัษาโดยการรกัษาทัง้ในมนษุย์	ในสตัว์และด�าเนนิการป้องกนัในสิง่แวดล้อมร่วมด้วย	นอกจาก

นี้หน่วยงานที่ดูแลเกี่ยวกับสัตว์ป่าควรจะต้องด�าเนินงานเก็บข้อมูลเกี่ยวกับลักษณะวงจรชีวิตและจ�านวน

ประชากรของสัตว์ที่เป็นแหล่งสะสมโรคหรือตัวกลางแพร่เช้ือ	 หน่วยงานที่ดูแลเกี่ยวกับส่ิงแวดล้อมควร

ด�าเนินงานเพื่อวิจัยเกี่ยวกับส่ิงแวดล้อมรอบชุมชนที่อยู่อาศัยของมนุษย์และสัตว์	 เพื่อรวบรวมเป็นฐาน

ข้อมูลส่วนกลางที่จะมีประโยชน์ในการตรวจหาและรับมือโรคติดเช้ืออุบัติใหม่ต่อไป	(Liu et al., 2016)

สรุป 

	 ด้วยความพิเศษทางด้านชีววิทยา	ภูมิคุ้มกันและพฤติกรรมทางสังคมของค้างคาว	ท�าให้ค้างคาว

เป็นสัตว์ท่ีสามารถอยู่ร่วมกับเชื้อไวรัสก่อโรคได้มากมายทั้งเช้ือไวรัสที่เคยก่อโรคในคนและเชื้อไวรัสใหม่ที่

ยังไม่ก่อโรคในคน	 ดังนั้นโรคติดเชื้ออุบัติใหม่จากค้างคาวเป็นประเด็นส�าคัญที่ควรได้รับการศึกษาวิจัยเพิ่ม

เติม	 ทั้งในด้านการวิจัยเชื้อที่พบได้ในค้างคาวต่างสายพันธุ์ในแต่ละพื้นที่	 ปฏิสัมพันธ์ระหว่างเชื้อไวรัสและ

ค้างคาว	 และหนทางแพร่เชื้อสู่มนุษย์	 เพื่อเป็นฐานข้อมูลที่จะมีประโยชน์ในอนาคต	 เพื่อจะช่วยในการ

วางแผนป้องกัน	หรือเป็นแนวทางรักษาในกรณีเกิดโรคอุบัติใหม่ต่อไป
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