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บทคดัย่อ 

ไวรัสโนโรและไวรัสซาโปเป็นเช้ือไวรัสท่ีเป็นสาเหตุของโรคกระเพาะอาหารและล าไส้อักเสบ
เฉียบพลนัในเด็กทัว่โลก นอกจากน้ีหน่ึงในกลไกท่ีขบัเคล่ือนวิวฒันาการและการเกิดการระบาดของ
เช้ือไวรัสโนโรสายพนัธุ์ใหม่ ๆ คือการเกิด homologous recombination การศึกษาหลาย ๆ การศึกษา
จากทั่วโลกแสดงให้เห็นว่าไวรัสโนโรสายพนัธุ์ลูกผสม (recombinant strain) ท่ีตรวจพบ มีความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมค่อนขา้งสูง อย่างไรก็ตามการศึกษาท่ีเก่ียวขอ้งกบัเช้ือไวรัสโนโรสายพนัธุ์
ลูกผสม ในประเทศไทยยงัมีข้อมูลอยู่ค่อนข้างจ ากัด ดังนั้นการศึกษาน้ีมีวตัถุประสงค์เพื่อศึกษา
วิทยาการระบาดระดบัโมเลกุลของเช้ือไวรัสโนโรและไวรัสซาโปและการตรวจหาคุณลกัษณะเฉพาะ
ทางพนัธุกรรมของไวรัสโนโรสายพนัธุ์ท่ีเกิดจาก recombination ในผูป่้วยเด็กท่ีมีอายตุั้งแต่ 2 เดือน ถึง 
15 ปี ท่ีเขา้รับการรักษาในโรงพยาบาลดว้ยอาการอุจจาระร่วงเฉียบพลนัในจงัหวดัเชียงใหม่  ประเทศ
ไทย โดยท าการตรวจคดักรองหาเช้ือไวรัสโนโรจีโนกรุ๊ป I (GI) จีโนกรุ๊ป II (GII) และไวรัสซาโป 
จากตวัอย่างอุจจาระจ านวน 812 ตวัอย่างท่ีเก็บในช่วงระหว่างปี พ.ศ. 2558 ถึง 2559 โดยวิธี reverse 
transcription-polymerase chain reaction (RT-PCR) และ multiplex-PCR ตวัอย่างท่ีให้ผลบวกกบัเช้ือ
เหล่าน้ีจะถูกน าไปศึกษาต่อเพื่อจดัจ าแนกจีโนไทป์ของเช้ือโดยการศึกษาล าดบันิวคลีโอไทด์และ การ
วิเคราะห์ทาง phylogenetics ซ่ึงในการศึกษาคร้ังน้ีมีตวัอย่างท่ีพบว่าเป็นเช้ือไวรัสโนโรจ านวน 164 
ตวัอยา่ง คิดเป็นร้อยละ 20.2 และไวรัสซาโปจ านวน 15 ตวัอยา่ง คิดเป็นร้อยละ 1.8 จากตวัอยา่งเหล่าน้ี
มี 2 ตวัอยา่งใหผ้ลบวกต่อทั้งไวรัสโนโรและไวรัสซาโปคิดเป็นร้อยละ 0.2 ในกลุ่มของเช้ือไวรัสโนโร
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จีโนไทป์ท่ีพบว่ามีความชุกมากท่ีสุดคือ GII.4 รองลงมาคือ จีโนไทป์ GII.2, GII.3, GII.17, GII.13, 
GII.14, GII.15, GII.21, GI.6 และ GI.5 จากการศึกษาเพิ่มเติมเพื่อจัดจ าแนก variant ของเช้ือไวรัส 
GII.4 พบวา่ GII.4 Sydney 2012 เป็น variant ท่ีตรวจพบไดม้ากท่ีสุด ในขณะท่ี variant อ่ืน ๆ เช่น Asia 
2003 และ New Orleans 2009 พบไดน้อ้ย นอกจากน้ีส่ิงท่ีน่าสนใจในการศึกษาน้ีคือการตรวจพบการ
เพิ่มขึ้นของไวรัสโนโร GII.2 ในปี พ.ศ. 2559 โดยพบว่าร้อยละ 50 ของไวรัสโนโรสายพนัธุ์ GII.2 ท่ี
ท าการวิเคราะห์ และสายพนัธุ์ท่ีตรวจพบในปี พ.ศ. 2550 และปี พ.ศ. 2556 อยา่งละหน่ึง มีลกัษณะสาร
พนัธุกรรมเป็นสายพนัธุ์ลูกผสม GII.P16/GII.2 ส าหรับการตรวจวิเคราะห์เพื่อจดัจ าแนกจีโนไทป์ของ
เช้ือไวรัสซาโปพบวา่จีโนไทป์หลกัท่ีพบคือ GI.1 ตามดว้ย GI.2 และ GII.5 ส าหรับการตรวจวิเคราะห์
สารพนัธุกรรมของตวัเช้ือเพื่อศึกษาวิวฒันาการทางพนัธุกรรมของไวรัสโนโรในการศึกษาคร้ังน้ีพบว่า
เช้ือไวรัสโนโร GII สายพนัธุ์ลูกผสม ท่ีตรวจพบในจงัหวดัเชียงใหม่มีความหลากหลายค่อนขา้งสูง 
โดยพบว่าจากตวัอย่างทั้งหมด 1,938 ตวัอย่างท่ีท าการเก็บในช่วงปี พ.ศ. 2548 ถึง 2558 ให้ผลบวกต่อ
เช้ือไวรัสโนโรจ านวน 298 ตวัอย่าง ในจ านวนน้ีจากการวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ในส่วนของ 
ORF1 (RdRp) และ ORF2 (capsid) ด้วยวิธี phylogenetic analysis พบว่าไวรัสโนโร 21 ตัวอย่าง มี
ลักษณะของสารพันธุกรรมเป็นแบบสายพันธุ์ลูกผสม และเม่ือจัดกลุ่มตามลักษณะของการเกิด 
recombination สามารถแบ่ งกลุ่ มก าร เ กิด  recombination ได้  9 รูปแบบ  ได้แ ก่  GII.Pe/GII.4, 
GII.Pg/GII.1, GII.Pg/GII.12, GII.P7/GII.6, GII.P7/GII.14, GII.P12/GII.4, GII.P16/GII.2, GII.P16/ 
GII.13 และ GII.P21/GII.3 เช้ือไวรัสสายพนัธุ์ท่ีเกิดจาก recombination ทั้งหมดท่ีตรวจพบ ไดท้ าการ
ตรวจวิเคราะห์เพื่อหาต าแหน่งการเกิด recombination breakpoint โดยใช้โปรแกรม Simplot และ 
RDP4 พบว่า recombination breakpoints เกิดขึ้นในช่วงต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ระหว่าง 5018 ถึง 5123 
ซ่ึงเกิดขึ้นใกลก้บัรอยต่อของ ORF1 และ ORF2  โดยสรุปการศึกษาในคร้ังน้ีท าให้ไดข้อ้มูลทางดา้น
ระบาดวิทยาในระดับโมเลกุลของเช้ือไวรัสโนโรและเช้ือไวรัสซาโปในเด็กท่ีเขา้รับการรักษาใน
โรงพยาบาลด้วยอาการกระเพาะอาหารและล าไส้อักเสบแบบเฉียบพลนัในปีพ.ศ. 2558 ถึง 2559 
นอกจากน้ีข้อมูลท่ีได้ยงัแสดงให้เห็นว่ามีการติดเช้ือไวรัสโนโรชนิดท่ีเป็นสายพันธุ์ลูกผสมท่ี
หลากหลายสายพนัธุ์ในผูป่้วยเด็กท่ีมีอาการอุจจาระร่วงในจงัหวดัเชียงใหม่ในช่วงระยะเวลาสิบปีท่ี
ผา่นมา 
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ABSTRACT 

Norovirus (NoV) and sapovirus (SaV) are the causes of acute gastroenteritis in children 

worldwide. In addition, one of the mechanisms that drives the evolution and emergence 

of NoV new variants is the homologous recombination. Several studies worldwide reveal 

that wide variety of NoV recombinant strains are detected. However, in Thailand, there 

are few studies that described the genetic characterization of NoV recombinant strains. 

Therefore, this study aimed to investigate the molecular epidemiology of NoV and SaV 

and to characterize genetic recombination of NoVs in pediatric patients with ages ranging 

from 2 months to 15 years admitted to hospitals with acute diarrhea in Chiang Mai 

province, Thailand. A total of 812 stool samples collected during 2015-2016 were 

screened for NoV GI, GII, and SaV by reverse transcription (RT) and multiplex-

polymerase chain reaction (PCR) methods. The genotypes of detected viruses were 

further characterized by nucleotide sequencing and phylogenetic analysis. In this study, 

164 (20.2%) and 15 (1.8%) stool specimens were positive for NoV and SaV, respectively. 

Of these, 2 samples (0.2%) were positive for both NoV and SaV. Among NoV, NoV 

GII.4 were the most predominant genotype, followed by GII.2, GII.3, GII.17, GII.6, GII.7, 

GII.13, GII.14, GII.15, GII.21, GI.6, and GI.5. For GII.4, the Sydney 2012 was the       

most  predominant  variant,  while  the  others  were  Asia 2003 and New Orleans 2009. 
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Interestingly, the increasing detection of NoV GII.2 was observed in the surveillance year 

of 2016. Fifty percent of the characterized GII.2 strains and one each of the strain from 

2007 and 2013 were identified as GII.P16/GII.2 recombinant strains. For SaV, the 

majority of SaV was GI.1 genotype, followed by GI.2 and GII.5. For the genetic 

evolutionary analysis of NoV, the present study also described wide variety of NoV GII 

recombinant strains circulating in Chiang Mai. From 1,938 stool samples collected during 

2005-2015, 298 were positive for NoV GII. By phylogenetic analysis of partial sequence 

of ORF1 (RdRp)/ORF2 (capsid), 21 samples were identified as recombinant strains. 

Among these, 9 recombination patterns were detected, including GII.Pe/GII.4, 

GII.Pg/GII.1, GII.Pg/GII.12, GII.P7/GII.6, GII.P7/GII.14, GII.P12/GII.4, GII.P16/GII.2, 

GII.P16/ GII.13, and GII.P21/GII.3. All detected recombination patterns were further 

analyzed to predict the putative recombination breakpoint by using Simplot software and 

RDP4 program. The recombination breakpoints were observed at the nucleotide positions 

ranging from 5018-5123, which occurred near the junction of ORF1 and ORF2. In 

conclusion, our study provides the molecular epidemiological information of NoV and 

SaV in children hospitalized with acute gastroenteritis from 2015-2016. In addition, the 

data demonstrated that wide variety of NoV GII recombinant strains were detected in 

pediatric patients with acute gastroenteritis in Chiang Mai during the past decade.  

 


