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*	ภาควิชากุมารเวชศาสตร์	คณะแพทยศาสตร์	จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย

	 ไวรัสโรตาเป็นสาเหตุส�าคัญอย่างหนึ่งของการเกิดโรคอุจจาระร่วงอย่างรุนแรงในเด็กอายุ 

น้อยกว่า	5	ปีทั่วโลก	กลุ่มอายุโรคไวรัสโรตาที่พบในประเทศไทยพบได้บ่อยในเด็กช่วงอายุ	6	เดือน	ถึง	

3	ปี	จากการศึกษาล�าดับสารพันธุกรรมทั้งตัว	(whole	genome)	ในประเทศไทยระหว่างปี	พ.ศ.	2551-

2554	พบว่ามีสายพันธุ์เหมือนกับ	3	สายพันธุ์	คือ	Wa-like	(I1-R1-C1-M1-A1-N1-T1-E1-H1)	ซึ่งมี

พนัธกุรรมใกล้ชดิกบัหม	ูสายพนัธุ	์I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2	เรยีกว่า	DS-1-like	ซึง่มพีนัธกุรรม

ใกล้ชิดกบัววั	และสายพนัธุใ์หม่ทีเ่รยีกว่า	AU-1-like	ท่ีมสีายพันธุเ์ป็น	I3-R3-C3-M3-A3-N3-T3-E3-H3	 

ซึ่งมีพันธุกรรมใกล้ชิดกับแมวหรือสุนัข	 สายพันธุ์หลักท่ีพบมากในปี	 1993-1999	 เป็น	G1	 ในปี	

1999-2000	 เป็น	G2	และ	G9	ส่วน	 ในปี	 2000-2001	 เป็น	G9	และปี	 2001-2004	 เป็น	G2	และ	G9	

การเปลี่ยนแปลงสายพันธุ์อาจมีผลสืบเนื่องมาจากการใช้วัคซีน	 ในปัจจุบันนอกจากวัคซีน	Rotarix	

และ	RotaTeq	แล้วยังมีวัคซีนชนิดใหม่หลายชนิดที่ก�าลังทดสอบ	และมีบางชนิดที่จะน�าออกใช้เช่น	

Rotavin	TM	ในประเทศเวยีตนามในปี	2012และ	116E	ของอนิเดยีในปี	2013	สายพันธุ	์G1P[8]	ซ่ึงเป็น

สายพันธุ์หลักที่พบในประเทศไทยมีแนวโน้มลดลง	ในขณะที่มีสายพันธุ์อื่นๆ	เช่น	G9	และ	G2	เพิ่ม

ขึ้นมาร่วมด้วย	 (co-predominance)	ซึ่งสัมพันธ์กับรายงานการเปลี่ยนแปลงสายพันธุ์ของไวรัสโรตา 

ภายหลงัการน�าวคัซนีเข้าไปใช้ในประเทศจงึมคีวามเป็นไปได้ในอนาคต	ท่ีไวรสัโรตาอาจเปล่ียนแปลง

สายพันธุ์	 จากสายพันธุ์หลักซึ่งใกล้เคียงกับวัคซีนเป็นสายพันธุ์ที่หลบหลีกวัคซีนได้เพิ่มขึ้น	การเฝ้า

ระวังและการติดตามการเปลี่ยนแปลงสายพันธุ์ของไวรัสมีความจ�าเป็นต่อการพัฒนาวัคซีนเป็นอย่าง

มาก	ถ้าหากไวรัสมีการเปล่ียนแปลงสายพันธุ์อยู่ตลอดเวลา	จึงเป็นไปได้ที่ในอนาคต	การผลิตวัคซีน

เพื่อต้านไวรัสโรตาจึงจ�าเป็นต้องมีการคัดเลือกสายพันธุ์วัคซีนให้ทันกับสายพันธุ์ก่อโรค  (วารสาร	

กุมารเวชศาสตร์	2556	;	52	:	181-188)

บทความพิเศษ

บทน�า
	 ไวรัสโรตาเป็นสาเหตุส�าคัญอย่างหนึ่งของการ

เกิดโรคอุจจาระร่วงอย่างรุนแรงในเด็กอายุน้อยกว่า	 5	

ปีทั่วโลก	 โดยตรวจพบในมนุษย์ครั้งแรกเมื่อประมาณ	

36	ปีที่แล้ว1	 ในปัจจุบัน	พบว่ามีเด็กติดเชื้อนี้มากกว่า	

125	ล้านคนต่อปี2	 และเสียชีวิตด้วยโรคอุจจาระร่วงจาก 

การติดเชื้อไวรัสชนิดนี้ประมาณ	600,000	คนต่อปี3	 ใน

จ�านวนนี้	 145,000	 รายอยู่ในทวีปเอเซีย	 ซึ่งอุบัติการ 

มากที่สุดเกิดที่ประเทศอินเดีย	 80,981	ราย	 	ปากีสถาน	

23,277	ราย	 	อินโดนีเซีย	 14,340	ราย	 	พม่า	 8,681	ราย	 

บังคลาเทศ	 5,724	 ราย	 	 และจีน	 4,716	 ราย	 	 การแพร ่

ระบาดของเช้ือพบมากในช่วงฤดูหนาว	 	 	 จากผลการ

ส�ารวจอุบัติการณ์ของเช้ือไวรัสโรตาโดยองค์การอนามัย

โลกชี้ให้เห็นว่า	>	40%	ของผู้ป่วยเด็กอุจจาระร่วงทั่วโลก 

ที่เข้าพักรักษาตัวในโรงพยาบาล	มีสาเหตุมาจากการติด

เชื้อไวรัสชนิดนี้	ประเทศที่ใช้เงินในการรักษาโรคนี้มาก

ที่สุด	คือ	จีนรองลงมาคือญี่ปุ่นและอินเดียตามล�าดับ3
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ลักษณะอาการทางคลินิก
	 โรคอจุจาระร่วงไวรสัโรตาพบได้บ่อยในเดก็อายุ	

6	 เดือน	ถึง	 3	ปี	 โดยพบว่า	 เด็กที่เคยเป็นแล้ว	สามารถ 

เป็นได้อีก	 ทั้งนี้เพราะไวรัสดังกล่าวมีหลากหลายสาย 

พันธุ์ท�าให้ระบบภูมิคุ้มกันไม่สามารถครอบคลุมการติด

เชื้อได้ทั้งหมด	จากการศึกษาในเม็กซิโก	พบว่าภายใน	2	

ขวบปีแรก	 	 เด็กสามารถติดเชื้อไวรัสโรตาได้หลายครั้ง	 

โดยพบว่าจะติดอย่างน้อย	 1	ครั้ง	 และ	 2	 ใน	 3	ติดเชื้อ

มากกว่า	2	ครั้ง	และมีถึงร้อยละ	10	ที่มีการติดเชื้อถึง	5	

ครั้ง	 โดยติดเชื้อครั้งหลังจะมีอาการรุนแรงจะน้อยกว่า

การติดเชื้อในครั้งแรก	 	อาการของโรคจึงพบได้น้อยใน

เด็กที่มีอายุมากกว่า	 3	ปี	อาการที่ส�าคัญของโรค	คือ	จะ

มีไข้	อาเจียน	ในวันแรกๆ	แล้วตามมาด้วยท้องเสีย	เมื่อมี

อาการท้องเสีย	อาการไข้	และอาเจียนจะเริ่มดีขึ้น	อาการ

จะเป็นอยู่ประมาณ	3-5	 วัน	ส่วนใหญ่จะหายเป็นปกต	ิ

ส่วนน้อยเกิดอาการท้องเสียได้นานถึง	 7	 วัน	หรือมาก 

กว่า	 โดยมากจะมีอาการพร่องเอนไซม์	 disaccharidase	

ร่วมด้วย	ถึงแม้จะเป็นเชื้อไวรัส	 เมื่อมีการติดเชื้อเข้าไป

ในเยื่อบุล�าไส้	 	 ก็มักจะท�าให้เกิดพยาธิสภาพต่อเย่ือบุ 

ล�าไส้ท�าให้เกิด	 villus	 atrophy	 ได้	 	 	 เป็นสาเหตุให้มี	

malabsorption	โดยเฉพาะ	disaccharidaes	deficiency.	

	 กลุ่มอายุโรคไวรัสโรตาที่พบในประเทศไทยพบ

ได้บ่อยในเด็กช่วงอายุ	 6	 เดือน	 ถึง	 3	ปี	 การศึกษาแยก 

เชื้อไวรัสโรตาในผู้ป่วยเด็กที่เข้ารับการรักษาตัวด้วย

อาการอุจจาระร่วงจากการติดเชื้อไวรัสโรตาในโรง

พยาบาลจุฬาลงกรณ์และโรงพยาบาลชุมแพ	ขอนแก่น	

เมื่อปี	พ.ศ.2550-2554	พบช่วงอายุที่มีการติดเชื้อไวรัส

โรตามากที่สุด		คือ		12-17	เดือน	(36%)		รองลงมา		คือ	 

6-11	 เดือน	 (21%)	 ในขณะที่ช่วงอายุตั้งแต่	 0-5	 เดือน	

พบการติดเชื้อ	 <10%	ทั้งนี้เพราะเด็กในช่วงอายุนี้ได้รับ

ภูมิคุ้มกันจากมารดาทางรก	และน�้านมมารดา	

สายพันธุ์ของไวรัสแบ่งตาม G (ยีนVP7) และ P 
(ยีนVP4) genotype
	 	ไวรัสโรตา	 (Rotavirus)	 	 ถูกจัดอยู่ใน	 family	

Reoviridae,	 genus	 Rotavirus	 มีอนุภาคขนาด	 65-75	

nm	 เมื่อส่องดูด้วยกล้องจุลทรรศน์อิเลคตรอนจะพบมี

ลักษณะคล้ายกงล้อ	 (wheel-shaped)	 จึงเป็นท่ีมาของค�า 

ว่า	โรตา	(Rota)	ซึ่งหมายถึง	กงล้อ	ในภาษาละติน4		ไวรัส

โรตาแบ่งกลุ่มตามโปรตีนในส่วนของแคปซิดชั้นกลาง	

(VP6)	ได้ทั้งหมด	7	กลุ่ม	เรียงตามล�าดับตัวอักษร	A	ถึง	

G	กลุ่มท่ีพบมีการติดต่อสู่คน	 ได้แก่	A,	B	และ	C	 โดย 

พบเป็นกลุ่ม	 A	 มากท่ีสุด	 	 เนื่องจากโปรตีนในส่วน 

แคปซิดชั้นนอกของไวรัสโรตามีคุณสมบัตเิป็น	neutrali-

zation	 antigens	 ดังนั้น	 การจ�าแนกสายพันธุ์ของไวรัส

ชนิดนี้จึงจ�าแนกตามโปรตีนในส่วนแคปซิดช้ันนอก 

ซึ่งประกอบด้วย	 VP7	 และ	 VP4	 ได้เป ็น	 G-type		

(Glycoprotein)	 และ	P-type	 (Protease-sensitive)	 ตาม

ล�าดับ	 เนื่องจาก	 serotype	 และ	 genotype	ของ	G-type	

antigen	 ตามปกติมีลักษณะที่ตรงกันจึงใช้สัญลักษณ์

แสดง	 serotype	 เพียงอย่างเดียว	 เช่น	G1,	G2,	G3	แตก

ต่างจาก	P-type	antigen	ที่	genotype	มีความหลากหลาย

มากกว่า	 serotype	 จึงใช้สัญลักษณ์แสดง	 genotype	ซึ่ง

มีเครื่องหมาย	[-]	 เป็นหลัก	 เช่น	P[4],	P[6],	P[8]	ซึ่งใน

ปัจจบุนั	จโีนไทป์ของโรตาไวรสัสามารถจ�าแนกตามล�าดับ

เบสของ	VP7	และ	VP4	genes	ได้ท้ังหมด	35	G-genotypes	

และ	37	P-genotypes5,6	ตามล�าดับ	การจ�าแนกชนิดของ

ไวรัสโรตานั้น	 ใช้หลัก	 binary	 system	 เช่นเดียวกันกับ

ไวรัสไข้หวัดใหญ่	 คือ	 ควบคู่กันท้ัง	G-genotype	 และ	

P-genotype	 ตัวอย่างเช่น	 G1P[8],	 G2P[4],	 G5P[7]	 

เป็นต้น

 

รหัสพันธุกรรมของโรตาไวรัสและการเรียกชื่อ
	 	ไวรสัโรตามสีารพนัธกุรรมเป็น	dsRNA	ทัง้หมด	

11	ท่อน	โดยแต่ละท่อนสามารถถอดรหัสได้เป็นโปรตีน

สองกลุ่มใหญ่	คือ	โปรตีนที่ประกอบเป็นส่วนโครงสร้าง

ของตัวไวรัส	 เรียกว่า	Viral	Protein	 (VP)	และโปรตีนที่

ท�าหน้าที่เป็นเอนไซม์ซึ่งมีความส�าคัญในวงจรชีวิตของ

ไวรัส	 เรียกว่า	Non-Structural	Protein	 (NSP)	 เนื่องจาก

ไวรสัโรตามรีหสัพนัธกุรรมเป็นท่อน		ดงันัน้	ความหลาก

หลายทางพันธุกรรมของไวรัสโรตาจึงสามารถเกิดขึ้นได้	 

ในปัจจบุนักลุม่ท�างานทางด้านการแยกสายพนัธุโ์รตาไวรสั 
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ที่เรียกว่า	RCWG	 (Rotavirus	Classification	Working	

Group)	 ได้จ�าแนกการเรียกสายพันธุ์ตามสารพันธุกรรม

ทั้ง	11	ท่อน	คือ	VP4-VP7-VP6-VP1-VP2-VP3-NSP1-

NSP2-NSP3-NSP4-	NSP5/6	 โดยเรียกเป็น	Gx-P[x]-

Iz-Rx-Cx-Mx-Ax-Nx-Tx-Ex-Hx	 ตามล�าดับซ่ึงแต่ละ

ท่อนจะท�าหน้าที่ผลิตโปรตีนดังนี้	 G	 =	 glycocylated,	

P	=	protease	 sensitive,	 I	=	 intermediate	 capsid	 shell,	

R	 =	 RNA-dependent	 RNA	 polymerase,	 C	 =	 core	

shell	 protein,	M=	methyl-transferase,	A=	 interferon	

antagonist,	N	=	NTPase,	T=	translation	enhancer,	E	=	

enterotoxin,	H	=	phosphoprotein	6

	 ในปัจจุบันมีสายพันธุ์หลัก	2	สายพันธุ์	 คือ	 I1- 

R1-C1-M1-A1-N1-T1-E1-H1	 เรียกว่าสายพันธุ์	Wa- 

like	 	 ซึ่งมีพันธุกรรมใกล้ชิดกับหมูและสายพันธุ์	 I2-

R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2	 เรียกว่า	DS-1-like	ซึ่งมี

พันธุกรรมใกล้ชิดกับวัว7,8	และในปัจจุบันยังมีอีก	1	สาย

พันธุ์ใหม่ที่เรียกว่า	AU-1-like	ที่มีสายพันธุ์เป็น	 I3-R3-

C3-M3-A3-N3-T3-E3-H3	ซึ่งมีพันธุกรรมใกล้ชิดกับ

แมวหรือหมา8,9	 จากการศึกษาล�าดับสารพันธุกรรมทั้ง 

ตัว	 (whole	 genome)	 	 ในประเทศไทยระหว่างปี	 พ.ศ.	 

2551-2554	พบ	สายพันธุ์ดังนี้						

	 	 G1-P[8]-I1-R1-C1-M1-A1-N1-T1-E1-

H1จ�านวน	22.7%;	G2-P[4]-I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-

E2-H2	จ�านวน	27.3%;	G3-P[8]-I1-R1-C1-M1-A1-N1-

T1-E1-H1	จ�านวน18.2%;	G3-P[9]-I3-R3-C3-M3-A3-

N3-T3-E3-H6	จ�านวน	4.6%;	G9-P[8]-I1-R1-C1-M1-

A1-N1-T1-E1-H1	 จ�านวน	 9.1;	G12-P[6]-I1-R1-C1- 

M1-A1-N1-T1-E1-H1	 in	1/22	 (4.6%)	และ	G12-P[8]-

I1-R1-C1-M1-A1-N1-T1-E1-H1	 จ�านวน	 13.6%	 จะ 

เห็นได้ว่าในประเทศไทยมีการกระจายสายพันธุ์	 การ

จ�าแนกสายพันธุ์ตามหลักดังกล่าวจะท�าให้ทราบความ

แตกต่างและการเปล่ียนแปลงของสายพันธุ์ท่ีละเอียด 

ขึ้น	และมีประโยชน์ในการติดตามการเปล่ียนแปลงของ

สายพันธุ์ที่เกิดข้ึนได้ในทุกยีน	ซึ่งสามารถขยายผลไป 

ยังการพิจารณาในการเลือกสายพันธุ์ในการผลิตวัคซีน 

อีกด้วย

สายพันธุ์ที่พบโดยทั่วไป
	 	สายพันธุ์ของไวรัสโรตามีการเปลี่ยนแปลงอยู่

ตลอดเวลา	ในปัจจบุนั	สายพนัธุข์องไวรสัโรตาท่ีสามารถ

แยกได้จากคนและสัตว์มีมากกว่า	 120	สายพันธุ์ด้วยกัน	

โดย	สายพันธุ์ก่อโรคในคนที่พบได้บ่อยในทั่วโลก	 ได้แก่	

G1P[8],	G2P[4],	G3P[8],	G4P[8]	และ	G9P[8]	และมี 

บางสายพันธุ์ที่มี	G-genotypes	อื่นๆ	 เช่น	G5,	G6,	G8,	 

G10	 และ	G12	 	 ซึ่งพบจับคู่กับ	 P-genotypes	ที่หลาก 

หลาย	 เช่น	P[4],	 P[6],	 P[8],	 P[9]	และ	P[14]	สามารถ 

พบได้ในบางพื้นท่ีของโลก	ตัวอย่างเช่น	G5P[8],	G8P 

[6]	และ	G9P[6]	ถูกพบเป็นสายพันธุ์ของไวรัสโรตาที่มี

ความส�าคัญในประเทศบราซิล,	มาลาวี	และอินเดีย	ตาม

ล�าดับ	 แต่กลับไม่ปรากฏความส�าคัญในประเทศอื่นๆ	

นอกจากนี้	 ยังมีรายงานการอุบัติใหม่ของไวรัสโรตาสาย

พันธุ์	 G12P[6]	 และ	G12P[8]	 	 ซ่ึงพบเป็นสายพันธุ์ที่

มีความส�าคัญในประเทศอินเดีย10,11	 ในอดีต	G12	 เป็น 

ไวรัสโรตาสายพันธุ์ที่พบในหมู	 	 แต่ในปัจจุบันสามารถ

ติดต่อสู่มนุษย์ได้	 โดยได้มีรายงานอุบัติการณ์ของไวรัส

โรตาสายพันธุ ์ดังกล่าวในหลายประเทศทั่วโลก	 สาย 

พันธุ ์ ท่ัวไปท่ีพบในเอเซีย	 คือ	 G1P[8]	 พบ	 23.6%,	 

G2P[4]	พบ	11.8%,	G3P[8]	พบ	18.9%	และ	G9P[8]	 

พบ	7.4%3,	12,	13,	14

สายพันธุ์ที่พบในประเทศไทย และวิวัฒนาการ
	 	ในประเทศไทย	 การระบาดของไวรัสโรตาถูก 

พบมากในช่วงเดือนธันวาคม	 ถึงมีนาคม	ซึ่งเป็นช่วง

ฤดูหนาวของประเทศไทย	 จากการศึกษาสายพันธุ์ของ

ไวรัสโรตาในประเทศไทยของศูนย์เชี่ยวชาญเฉพาะทาง

ด้านไวรัสวิทยาคลินิค	คณะแพทยศาสตร์	 จุฬาลงกรณ์

มหาวิทยาลัย	 ในปี	พ.ศ.2547	จนถึง	ปี	พ.ศ.2549	ตรวจ

พบสายพันธุ์	 G1P[8]	 85.7%,	G2P[4]	 2.4%,	G2P[8]	

0.8%,	G3P[8]	1.6%,	G9P[8]	18.7%	และพบ	G3P[19]

ซึ่งเป็นสายพันธุ์ท่ีพบได้ยากในคนแต่สามารถพบได้ใน

ลิง15		ในปี	พศ.	2550-2552		ตรวจพบ	สายพันธุ์	G1P[8]	

49.4%,	G9P[8]	 22.2%,	G2P[4]	 20.2%,	G3P[8]	 0.6%	

และพบสายพันธุ์	 G12P[8],	G12P[6],	G3P[9]	ซึ่งพบ 



184 อภิรดี	เทียมบุญเลิศ	และคณะ	 วารสารกุมารเวชศาสตร์ กรกฎาคม - กันยายน 2556

ได้ในแมวและสุนัข16	 	 	 ในปี	 2553-2554	 	พบ	G3P[8]	 

60.4%	G1P[8]	39.2%	G2P[4]	0.4%17	จากผลการศึกษา

อย่างต่อเนื่องตลอด	8	ปีแสดงให้เห็นว่า	สายพันธุ์ของ

ไวรสัโรตาทีต่รวจพบในแต่ละปีมกีารเปลีย่นแปลงตลอด

เวลา	ดังแสดงตามตารางที่	1

วัคซีนที่ใช้ในการป้องกัน 
	 วคัซนีป้องกนัไวรสัโรตาเป็นวคัซนีทีใ่ห้ทางการ

รับประทาน	 (oral	 vaccine)	 โดยถูกพัฒนาขึ้นครั้งแรก

เมื่อประมาณ	 30	ปีที่แล้ว	 โดยใช้แนวคิดของ	 Edward	 

Jenner	 โดยการน�าไวรัสโรตาของวัวที่ถูกท�าให้อ่อนฤทธิ ์

มาหยอดให้แก่เด็กชาวฟินแลนด์ซึ่งพบว่าให้ผลในทาง 

ป้องกนัทีด่	ี	แต่เมือ่น�าวธินีีไ้ปไปใช้กบัเดก็ในทวปีแอฟรกิา	 

และละตินอเมริกากลับพบว่า	 ให้ผลล้มเหลว	ต่อมาในป	ี

พ.ศ.2541	วัคซีน	Rhesus	Rotavirus	Tetravalent	Vaccine	

(RRV)	ในชื่อการค้าว่า	RotaShield	ได้รับการจดทะเบียน

ครั้งแรกในประเทศสหรัฐอเมริกา	 โดยวัคซีนดังกล่าว

ถูกน�าออกมาใช้อย่างแพร่หลาย	และถูกถอนใบอนุญาต

ในปี	พ.ศ.2542	ภายหลังจากมีรายงานว่า	วัคซีนมีความ

สัมพันธ์กับการเกิดอาการล�าไส้กลืนกันในเด็ก	หลังจาก

ที่	 RotaShield	 ถูกระงับใช้	 การพัฒนาวัคซีนเพื่อต้าน 

ไวรัสโรตายังคงด�าเนินต่อไป	 	 จนกระทั่งปี	 พ.ศ.2549	

วัคซีนต้านไวรัสโรตาสองชนิดได้ถูกพัฒนาขึ้นเป็นผล 

ส�าเร็จ	 ได้แก่	 วัคซีนต้านไวรัสโรตาชนิด	 attenuate	

monovalent	human	rotavirus	vaccine	(Rotarix)	(GSK)	

ซึ่งได้จากไวรัสโรตาสายพันธุ์	 G1P1A	 	 ที่แยกได้จาก

มนุษย์	 และ	 human-bovine	 pentavalent	 reassortant	

vaccine	(RotaTeq)(Merck)	ซึ่งพัฒนามาจากกลไก	gene	

reassortment	 ระหว่างไวรัสโรตาสายพันธุ์ที่แยกได้จาก

มนุษย์	 (G1,	G2,	G3,	G4	และ	P[8])	 และวัว	G6P[5])	 

โดย	 วัคซีนทั้งสองชนิดได้รับการจดทะเบียนในยุโรป	 

และสหรัฐอเมริกา	ตามล�าดับ18,19	 	 จากการประชุมคร้ัง

ล่าสุดของวัคซีนโรตาไวรัสระดับโลก	 	 รายงานว่ายังมี

วัคซีนใหม่ซ่ึงก�าลังพัฒนาอยู่ในหลายระยะ	 วัคซีนท่ีจะ 

มีการน�าออกมาใช้ในเร็วๆ	นี้เช่น	 วัคซีน	116E	 เป็นสาย

พันธุ์ที่ได้มาจากโรตาไวรัสในทารกที่ติดเชื้อโดยไม่แสดง 

อาการ	 ในเมืองนิวเดลลีประเทศอินเดีย	 ที่พัฒนาโดย

บริษัท	 Bharat	 Biotech	 International	 Limited	 ของ

ประเทศอินเดีย	 โดยใช้สายพันธุ์ผสมระหว่าง	G9P[11]	

กับ	 VP4	 โปรตีนของโรตาไวรัสที่มาจากวัว	 ปัจจุบัน 

วัคซีนนี้อยู ่ในเฟส	 3	 ขั้นประเมินประสิทธิภาพและ 

คาดว่าน่าจะเสร็จส้ินในปี	 2013	 	 ในประเทศเวียดนามมี 

วัคซีน	Rotavin	TM	ใช้ไวรัสสายพันธุ์	G1P[8]	ที่ท�าการ

เลี้ยงซ�้าหลายๆ	ครั้ง	และพบว่าวัคซีนชนิดนี้มีผลกระตุ้น 

การสร้างภูมิคุ้มกันได้ผลดีมากและจะมีการขายทั่วไป 

ในเดือนเมษายน	ปี	 2012	วัคซีนอีกตัวหนึ่งซ่ึงได้มาจาก

สายพันธุ์	G3P[7]	 ท่ีติดในทารก	ก�าลังอยู่ในเฟส	1	และ 

จะขยายผลต่อไป	 	 	 วัคซีนชนิดนี้ผลิตโดย	Murdoch	

Children’s	Research	 Institute	 เมืองเมลเบิร์น	ประเทศ

ออสเตรเลีย	นอกจากนี้ยังมีวัคซีนที่ผลิตจากการกดการ

เพิ่มจ�านวนของไวรัส	(nonreplicating	rotavirus	vaccine)	

วัคซีนที่เกิดจากการท�าให้ไวรัสสิ้นฤทธิ์	 (inactivated	

rotavirus	 strains)	 	 วัคซีนที่เกิดจากอนุภาคที่สร้างให้

เหมือนไวรัสและวัคซีนที่ท�าจากยีน	VP6	หรือ	VP8	ซึ่ง

วัคซีนเหล่านี้ก�าลังอยู่ในระหว่างการพัฒนา20

วัคซีนกับการวิวัฒนาการของไวรัส
	 ในปัจจุบัน	attenuate	monovalent	human	rota-

virus	vaccine	(Rotarix,	GSK)	และ	human-bovine	penta-

valent	reassortant	vaccine	(RotaTeq,	Merck)	ได้รับการ

จดทะเบียนและน�ามาใช้อย่างแพร่หลายในหลายประเทศ

ทั่วโลก	 รวมถึงประเทศไทย	 โดยวัคซีนทั้งสองชนิดได้ 

รับการจดทะเบียนในประเทศไทยใน	ปี	พ.ศ.	2549	และ	

2551	 ตามล�าดับ	 	 ซ่ึงในประเทศไทยวัคซีนต้านไวรัส

โรตามีราคาที่สูง	 และเนื่องจากวัคซีนดังกล่าวจัดอยู่ใน

กลุ่มวัคซีนทางเลือก	 	 การให้วัคซีนแก่เด็กจึงขึ้นอยู่กับ

การตัดสินใจของผู้ปกครอง	 ดังนั้น	 การให้วัคซีนต้าน

ไวรัสโรตาในประเทศไทยจึงถูกจ�ากัดอยู่ในกลุ่มเด็กที่

ผู้ปกครองมีทุนทรัพย์	 โดยเฉพาะเด็กท่ีอยู่ในเมือง	 เช่น	

กรุงเทพมหานคร	 จากผลการศึกษาสายพันธุ์ของไวรัส

โรตาที่แยกได้จากผู้ป่วยเด็กในโรงพยาบาลจุฬาลงกรณ์	

กรุงเทพมหานคร	 เปรียบเทียบกับเด็กในโรงพยาบาล
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ชุมแพ	 จังหวัดขอนแก่น	 	 ในปี	 พ.ศ.	 2550-2552	 	 ดัง

รูปที่	 2	 ซึ่งเป็นช่วงหลังจากที่ประเทศไทยได้มีการน�า	

attenuate	monovalent	 human	 rotavirus	 vaccine	 เข้า

มาใช้	 พบว่า	 อัตราส่วนของสายพันธุ์	 G1P[8]	 ต่อสาย

พันธุ์อื่นๆ	 ในกรุงเทพมหานคร	มีอัตราส่วนที่ต�่ากว่าใน

ชุมแพ	 แต่ในขณะเดียวกันกลับพบว่า	 สายพันธุ์ท่ีพบ

ในกรุงเทพมหานครมีการเปลี่ยนแปลงสายพันธุ์เป็น	

G2P[4]	เพิ่มสูงขึ้น	สังเกตได้ว่า	ภายหลังการน�า	attenuate	

monovalent	 human	 rotavirus	 vaccine	 เข้ามาใช้ตั้งแต่ปี	

พ.ศ.2549	สายพันธุ์	G1P[8]	ซึ่งเป็นสายพันธุ์หลักที่พบ

ในประเทศไทยมีแนวโน้มลดลง	 	 ในขณะที่มีสายพันธุ ์

อื่นๆ	 เช่น	G9	และ	G2	 เพิ่มขึ้นมาร่วมด้วย	 (co-predo-

minance)	ซึ่งสัมพันธ์กับรายงานการเปลี่ยนแปลงสาย

พันธุ์ของไวรัสโรตาภายหลังการน�าวัคซีนเข้าไปใช้ใน

ประเทศบราซิล	 จึงมีความเป็นไปได้ในอนาคต	ที่ไวรัส

โรตาอาจเปลี่ยนแปลงสายพันธุ์	 จากสายพันธุ์หลักซึ่ง

ใกล้เคียงกับวัคซีนเป็นสายพันธุ์ท่ีหลบหลีกวัคซีนได้

เพิ่มขึ้น	 จากการเปลี่ยนแปลงสายพันธุ์ของไวรัสโรตาที่

พบในปัจจุบันดังที่ได้กล่าวไปแล้ว	แสดงให้เห็นว่า	การ

เฝ้าระวังและการติดตามการเปลี่ยนแปลงสายพันธุ์ของ

ไวรัสมีความจ�าเป็นต่อการพัฒนาวัคซีนเป็นอย่างมาก	 

ถ้าหากไวรัสมีการเปลี่ยนแปลงสายพันธุ์อยู่ตลอดเวลา	 

จึงเป็นไปได้ที่ในอนาคต	 	การผลิตวัคซีนเพื่อต้านไวรัส

โรตาจึงจ�าเป็นต้องมีการคัดเลือกสายพันธุ์วัคซีนให้ทัน 

กับสายพันธุ์ก่อโรค	 	ดังนั้นการเฝ้าระวังและการศึกษา

เกี่ยวกับสายพันธุ์ก่อโรคจึงจ�าเป็นต้องท�าอย่างต่อเนื่อง 

เพื่อทราบถึงข้อมูลของประเทศไทยอย่างทันต่อเหต ุ

การณ์21,22,23

     ปี สถานที่     สายพันธุ์              เอกสารอ้างอิง

  G1(%) G2(%) G3(%) G4(%) G8(%) G9(%) G12(%) Unclssified(%) 

1993-4	 กทม.	เชียงใหม่	 85.9	 1.9	 0	 3	 0	 0	 0	 9.2	 Pongsuwanna	et	al.,	2010

	 นครปฐม	สงขลา

1994-5	 กทม.	 79.8	 4	 0	 4	 0	 1	 0	 11.1	 Pongsuwanna	et	al.,	2010

1995-6	 กทม.	 83.9	 12.9	 0	 3.2	 0	 0	 0	 0	 Pongsuwanna	et	al.,	2010

1996-7	 กทม.	 62.8	 17.6	 0	 5.9	 0	 0	 0	 13.7	 Pongsuwanna	et	al.,	2010

1997-8	 นครปฐม	 89.7	 3.4	 0	 0	 0	 0	 0	 6.9	 Pongsuwanna	et	al.,	2010

1998-9	 กทม.	 83.3	 0	 0	 0	 0	 0	 0	 16.7	 Noppornpanth	et	al.,2001

1999-2000	 กทม.	 7.1	 42.9	 0	 0	 0	 35.7	 0	 14.3	 Pongsuwanna	et	al.,	2010

2000-1	 นครปฐม	 5.7	 0	 1.9	 5.7	 0	 79.2	 0	 7.6	 Pongsuwanna	et	al.,	2010

2001-2	 หนองคาย	จันทบุรี	 0.3	 35.8	 0	 0.5	 0	 49.1	 0	 14.3	 Pongsuwanna	et	al.,	2010

	 ตาก	สงขลา	สระแก้ว

2002-4	 กทม.	 5.6	 69.4	 0	 0	 0	 25.0	 0	 0	 Theamboonlers	et	al.,	2005

2004-6	 กทม.	บุรีรัมย์	 85.7	 3.2	 2.4	 0	 0	 8.7	 0	 0	 Theamboonlers	et	al.,	2005

2007-8	 กทม.	ขอนแก่น	 45.8	 9.6	 1.2	 0	 0	 42.2	 1.2	 0	 Khananurak	et	al.,	2010

2008-9	 ตาก	นครราชสีมา	 52.9	 31.4	 1.4	 0	 0	 0	 14.3	 0	 Khananurak	et	al.,	2010

2009-10	 กทม.	ขอนแก่น	 32.5	 67.5	 0	 0	 0	 0	 0	 0	 Maiklang	et	al.,	2012

2010-11	 กทม.	ขอนแก่น	 42.5	 0.6	 56.9	 0	 0	 0	 0	 0	 Maiklang	et	al.,	2012
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 Rotavirus is a major cause of the severe diarrhea disease in children less than 
5 years of age worldwide. In Thailand, rotavirus can be found frequently in children 
between the ages of 6 months to 3 years old. The genetic sequences constellation of 
whole genome in Thailand during the year of 2551 - 2554 were found that there are 3 
genotypes of strain Wa-like (I 1-R 1-C 1-M 1-A 1-N 1-T 1-E 1-H 1) which is closely 
related to pig, second strain DS-1-like (I 2-R 2-C 2-M 2-A 2-N 2-T 2-E 2 –H2) which 
is closely related to the bovine strain and the new one which is called AU - 1 – like  
(I 3-R 3-C 3-M 3-A 3-N 3-T 3-E 3-H3) which is closely related to feline and/or  
canine genetic species. The prevalence of genotype surveillance in Thailand of year 
1993 – 1999 is genotype G1; between years 1999 – 2000, are G2 and G9; in the year 
2000 - 2001 is G 9 and between the years 2001 - 2004 are G2 and G9. Genotypes may  
be changed as a consequence of the use of current vaccine. More than Rotarix and  
RotaTeq, there are new type of many kinds of vaccine are in the period of testing, 
and there is some kind of power that will be used, such as Rotavin TM in Vietnam of  
the year 2012 and 116 E of India of the year 2013. The G1P[8] genotype which is the 
predominance genotype in Thailand, there are likely to drop in while there are other 
species such as G9 and G2 add up to join with (co-predominance), which related to  
report the change of predominant genotype of rotavirus after the vaccine was used in  
the country. It is possible that in the future they may be changed the predominant  
genotype which is a vaccine similar to shun vaccine strains. The surveillance and  
monitoring of the genotype of viruses are necessary for the vaccine developing.   
(Thai J Pediatr 2013 ; 52 : 181-188)
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