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บทคัดย่อ 

ไวรัสโรตาเป็นเช้ือสาเหตุส าคญัของโรคกระเพาะอาหารและล าไส้อกัเสบอย่างรุนแรงในเด็กทารก  
เด็กเล็ก  และในลูกสัตวห์ลายชนิดโดยเฉพาะอยา่งยิง่ในสุกร  ความใกลชิ้ดกนัระหวา่งคนและสุกรอาจ
ท าใหง่้ายต่อการติดเช้ือขา้มสายพนัธ์ุและมีการแลกเปล่ียนท่อนยีนระหวา่งท่ีมีการติดเช้ือร่วมในเซลล์
เดียวกนัและท าใหเ้กิดไวรัสลูกผสมชนิดใหม่เกิดข้ึน  ยิ่งไปกวา่นั้นการศึกษาทางระบาดวทิยาท่ีผา่นมา
แสดงให้เห็นว่ามีการตรวจพบการแลกเปล่ียนท่อนยีนระหว่างเช้ือไวรัสโรตากลุ่มเอของคนและของ
สุกรเพิ่มมากข้ึน  จากขอ้มูลเหล่าน้ีแสดงให้เห็นวา่การติดเช้ือขา้มสายพนัธ์ุระหวา่งไวรัสโรตาของคน
และสุกรอาจเกิดข้ึนไดใ้นธรรมชาติ  จึงน ามาสู่วตัถุประสงคข์องการศึกษาในคร้ังน้ีเพื่อศึกษาระบาด
วทิยาและตรวจหาคุณลกัษณะเฉพาะในระดบัโมเลกุลของไวรัสโรตาในเด็กและในลูกสุกรท่ีมีอาการ
อุจจาระร่วง  และท าการวเิคราะห์หาความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมของไวรัสโรตาในเด็กและในลูกสุกร
ท่ีตรวจพบ  เพื่อแสดงให้เห็นถึงความเป็นไปไดข้องการติดเช้ือขา้มสายพนัธ์ุและแลกเปล่ียนท่อนยีน
ระหว่างไวรัสโรตาของคนและของสุกรในพื้นท่ีจงัหวดัเชียงใหม่และจงัหวดัล าพูน  โดยท าการเก็บ
ตวัอย่างอุจจาระจ านวน 401 ตวัอย่างจากผูป่้วยเด็กท่ีเขา้รับการรักษาดว้ยอาการอุจจาระร่วงในพื้นท่ี
จงัหวดัเชียงใหม่  ประเทศไทยในช่วงเดือนมกราคม ปี พ.ศ. 2556 จนถึงเดือนกุมภาพนัธ์ ปี พ.ศ. 2557    
และเก็บตวัอย่างอุจจาระจ านวน 491 ตวัอย่างจากลูกสุกรท่ีมีอาการอุจจาระร่วงจากฟาร์มต่างๆ ใน
พื้นท่ีจงัหวดัเชียงใหม่และล าพูนในช่วงเดือนมกราคม ปี พ.ศ. 2554 จนถึงเดือนมีนาคม ปี พ.ศ. 2557  
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น าตัวอย่างท่ีได้ทั้ งหมดมาท าการตรวจเพื่อคัดกรองหาเช้ือไวรัสโรตากลุ่มเอ โดยวิธี  reverse 
transcription-polymerase chain reaction (RT-PCR)  และน าไวรัสโรตากลุ่มเอท่ีแยกไดม้าจ าแนกสาย
พนัธ์ุออกเป็น G และ P จีโนไทป์ต่างๆ ดว้ยวิธี multiplex PCR  โดยใช้ไพรเมอร์ท่ีจ  าเพาะต่อแต่ละจี
โนไทป์หรือจ าแนกโดยการศึกษาล าดับนิวคลีโอไทด์  เพื่อน ามาวิเคราะห์หาความสัมพันธ์ทาง
พนัธุกรรมระหวา่งไวรัสโรตาของคนและของสุกรโดยวิธี phylogenetic analysis  ซ่ึงจากผลการศึกษา
สามารถตรวจพบไวรัสโรตากลุ่มเอในเด็กท่ีมีอาการอุจจาระร่วงจ านวนทั้ งส้ิน 137 ตัวอย่างจาก
ทั้งหมด 401 ตวัอย่างคิดเป็นร้อยละ 34.2  และพบเช้ือไวรัสโรตากลุ่มเอในลูกสุกรท่ีมีอาการอุจจาระ
ร่วงจ านวน 113 ตวัอยา่งจากทั้งหมด 491 ตวัอยา่งคิดเป็นร้อยละ 23.0  และจากการศึกษาเพื่อจดัจ าแนก
ไวรัสโรตาออกเป็นสายพนัธ์ุต่างๆ พบว่ามีความหลากหลายของ G-P genotype combinations ทั้งใน
คนและในสุกรท่ีตรวจพบในการศึกษาคร้ังน้ี  โดยไวรัสโรตาในคน G3P[8] มีความชุกมากท่ีสุดคิด
เป็นร้อยละ 49.6 รองลงมาคือ G1P[8] ร้อยละ 23.4, G2P[4] ร้อยละ 13.9, G1P[4] ร้อยละ 4.4, G8P[8] 
ร้อยละ 2.9, G2P[8] และ G9P[8] แต่ละสายพนัธ์ุร้อยละ 2.2, และพบการติดเช้ือร่วม (mixed-infection) 
ของ G3 ร่วมกบั P[8] และ P[4] ร้อยละ 0.7  การศึกษาในคร้ังน้ีพบส่ิงท่ีน่าสนใจมากคือ  สามารถตรวจ
พบไวรัสโรตาสายพนัธ์ุ G9P[19] ร้อยละ 0.7 ซ่ึงเป็นสายพนัธ์ุท่ีไม่ค่อยตรวจพบในคน  ส าหรับไวรัส
โรตาในลูกสุกรตรวจพบ G4P[13] มีความชุกมากท่ีสุดคิดเป็นร้อยละ 29.2 รองลงมาคือ G4P[23] ร้อย
ละ 14.1, G5P[23] ร้อยละ 11.5, G4P[6] ร้อยละ 9.7, G3P[23] ร้อยละ 7.0, G5P[13] ร้อยละ 6.1, 
G3P[13] ร้อยละ 4.4, G3P[6] และ G5P[6] แต่ละสายพันธ์ุร้อยละ 2.7 นอกจากน้ียงัตรวจพบ G-P 
genotype combinations ท่ีมีความชุกน้อยกว่าร้อยละ 2.0 ในแต่ละจีโนไทป์  ไดแ้ก่ G3P[19], G4P[7], 
G9P[19], G9P[23], G9P[7], G4P[19], และ  G11P[13]  อย่างไรก็ตามย ังพบ  G4 และ G11 ท่ี มี  P 
genotype แบบท่ีไม่สามารถระบุชนิดไดร้้อยละ 0.9  ส าหรับไวรัสโรตา G9P[19] ท่ีแยกไดจ้ากคนเม่ือ
ท าการวเิคราะห์ความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมของยีน VP7 และ VP4  พบวา่มีความเหมือนกนัอยา่งมาก
กบัไวรัสโรตาท่ีแยกไดจ้ากลูกสุกรในการศึกษาเดียวกนัน้ี  นอกจากน้ีเม่ือไดท้  าการศึกษาเพิ่มเติมโดย
การวิเคราะห์ยีนทั้ง 5 ท่อน คือ VP7, VP4, VP6, NSP4, และ NSP5 พบวา่ทั้ง 5 ยีนของไวรัสโรตาสาย
พนัธ์ุ G9P[19] ท่ีแยกไดจ้ากคนมีล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีเหมือนกนัอยา่งมากกบัไวรัสโรตาของลูกสุกร
สายพนัธ์ุ G9P[19] ท่ีตรวจพบในช่วงระยะเวลาเดียวกนั  และจากการศึกษาความสัมพนัธ์ระหว่าง G 
(VP7) P (VP4) I (VP6) E (NSP4) และ H (NSP5) จีโนไทป์โดยการวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดพ์บวา่
มีรูปแบบเป็น G9-P[19]-I5-E1-H1 เหมือนกนัทั้งไวรัสโรตาในคนและลูกสุกรท่ีแยกได้  จากขอ้มูล
การศึกษาในคร้ังน้ีแสดงให้เห็นว่าการติดเช้ือขา้มสายพนัธ์ุระหว่างไวรัสโรตาของคนและของสุกร
สามารถเกิดข้ึนไดต้ามธรรมชาติ   
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โดยสรุป  การศึกษาในคร้ังน้ีท าให้ทราบขอ้มูลทางดา้นระบาดวิทยาในระดบัโมเลกุลของไวรัสโรตาท่ี
ก่อโรคอุจจาระร่วงในเด็กและในลูกสุกร ในจงัหวดัเชียงใหม่และจงัหวดัล าพูน  และแสดงให้เห็นถึง
ความเป็นไปไดข้องการเกิดการติดเช้ือขา้มสายพนัธ์ุและมีการแลกเปล่ียนท่อนยีนระหวา่งเช้ือไวรัสโร
ตาของคนและสุกรไดใ้นธรรมชาติ 
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ABSTRACT 

Rotaviruses are the major cause of severe acute gastroenteritis in infants, young 

children, and in young animals of many species, especially in pigs. Close contact 

between humans and pigs may facilitate interspecies transmission and genetic 

reassortment during co-infection in the same cell and result in the generation of novel 

progeny virus strains. Moreover, several epidemiological studies revealed the increasing 

detections of porcine-human group A rotavirus reassortant strains. These findings 

indicate that interspecies transmission among humans and porcine rotaviruses may have 

been occurred in nature. The objectives of the present study aimed to assess the 

prevalence and to perform molecular characterization of human and porcine rotaviruses 

with diarrhea. After that, the human rotavirus strains detected were analyzed for their 

genetic relationships with porcine rotaviruses in order to elucidate the possibility of 

interspecies transmission and reassortment of these viruses circulating in Chiang Mai 

and Lamphun provinces. A total of 401 stool specimens were collected from children 

hospitalized with diarrhea in Chiang Mai, Thailand during January 2013 through 

February 2014. In addition, 491 stool samples were collected from diarrheic piglets in 

several pig farms in Chiang Mai and Lamphun provinces during January 2011 to March 

2014. All stool samples were screened for group A rotavirus by reverse transcription-

polymerase chain reaction (RT-PCR). The detected group A rotaviruses were identified 

for their G and P genotypes by multiplex PCR method using genotype-specific primers 
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or nucleotide sequencing. The sequences were analyzed for the genetic relationship 

between human and porcine rotaviruses by phylogenetic analysis. Group A rotaviruses 

were detected in 137 out of 401 (34.2%) and 113 out of 491 (23.0%) stool specimens 

collected from children hospitalized with diarrhea and diarrheic piglets, respectively. 

The identification of rotavirus genotypes revealed wide variety of G-P genotype 

combinations. For human rotaviruses, G3P[8] was the most predominant genotype 

(49.6%), followed by G1P[8] (23.4%), G2P[4] (13.9%), G1P[4] (4.4%), G8P[8] (2.9%), 

G2P[8] and G9P[8] (each of 2.2%), and mix-infection of G3 in combination with P[8] 

and P[4] (0.7%).  Interestingly, the uncommon strain of human rotavirus G9P[19], was 

detected in a child with diarrhea in this study. For porcine rotaviruses, G4P[13] was the 

most prevalent genotype (29.2%), followed by  G4P[23] (14.1%), G5P[23] (11.5%), 

G4P[6] (9.7%), G3P[23] (7.0%), G5P[13] (6.1%), G3P[13] (4.4%), G3P[6] and G5P[6] 

(each of 2.7%). In addition, the other G-P combinations were detected at less than 2.0% 

in each of the following G-P combination, including G3P[19], G4P[7], G9P[19], 

G9P[23], G9P[7], G4P[19], and G11P[13] strains. However, G4 and G11 in 

combination with P nontypeable strains were also detected at each of 0.9%. The genetic 

sequence analysis of VP7 and VP4 genes of G9P[19] rotavirus demonstrated that the 

virus isolated from human was more closely related to the porcine rotavirus than to 

human rotaviruses detected in the same study. It was interesting to point out that 

additional full-length nucleotide sequence analysis of VP7, VP4, VP6, NSP4, and NSP5 

genes of those G9P[19] rotavirus strains revealed high nucleotide sequence identity of 

those genes between human and porcine rotavirus strains detected in the same study 

period. The genotype constellation of G (VP7), P (VP4), I (VP6), E (NSP4), and H 

(NSP5) genotypes by nucleotide sequence analysis of these G9P[19] strains were 

assigned as the G9-P[19]-I5-E1-H1 genotypes for both human and piglet rotavirus 

isolates. The finding implies that interspecies transmission among human and porcine 

rotaviruses could be occurred in nature.  

 

In conclusion, the present study provides valuable epidemiological information and 

molecular characteristics of rotavirus strains circulating in pediatric patients and in 

piglets with acute gastroenteritis in Chiang Mai and Lamphun provinces. In addition, 
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the evidence of interspecies transmission and reassortment events between rotaviruses 

of human and pig origins were occurred in nature.  


