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Abstract

 Backgrounds: Until 2015, three lineages of foot and mouth disease virus (FMDV) serotype O had 

been found in Thailand including O/SEA/Mya-98, O/ME-SA/PanAsia and O/Cathy before O/ME-SA/         

Ind2001e was found in 2016.  Due to economic loss caused by FMD outbreak, vaccine produced by Thai 

DLD using O/TAI/189/87 as the virus seed is currently used as a main effective control measure.                 

To suggest that the vaccine can possibly protect against all the lineages, a molecular epidemiological 

study of FMDV serotype O in Thailand during 2017-2019 was performed.

 Methods: From 109 field isolates of FMDV serotype O collected during 2017-2019, the lineages 

were defined using VP1 gene nucleotide sequencing.  Then, a phylogenetic tree was constructed using 

neighbor-joining method with 1,000 bootstrap values in MEGA version 7.0. 

 Results: Based on VP1 nucleotide identity, 6, 14 and 89 isolates were identified in O/SEA/Mya-98, 

O/ME-SA/PanAsia and O/ME-SA/Ind2001e lineages, respectively.  Phylogenetic analysis showed that the 

O/SEA/Mya-98 lineage was grouped with the previously outbreak viruses in Thailand.  The O/ME-SA/

PanAsia lineage was clustered with those isolated from Cambodia in 2015. The predominant lineage, O/

ME-SA/Ind2001e, shared the group with the strains found in Myanmar and Thailand in 2016. 

 Conclusion: FMDV serotype O isolates that caused outbreaks in Thailand during 2017-2019 were 

closely related to those viruses previously caused outbreaks in Thailand and Southeast Asia region.           

Besides, the O/ME-SA/Ind2001e lineage predominantly found in this study was continuously increased 

from 2017 to 2019.
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บท้คัดย่อ

 ที้�มาของการศึึกษา: ไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุที้�พบร่ะบาดในิปร่ะเท้ศูไท้ยจนิถ้งปี พ.ศู. 2558 พบ 3 

สายพันิธ์ุีได้แก่ O/ SEA/Mya-98, O/ME-SA/PanAsia และ O/Cathy ต่์อุมาในิปี พ.ศู. 2559 พบสายพันิธ์ุี O/ME-SA/    

Ind2001e โร่คปากและเท้้าเป่�อุยเป็นิโร่คที้�มีผู้ลกร่ะท้บท้างเศูร่ษ์ฐกิจอุย่างมาก จ้งต้์อุงมีการ่ป้อุงกันิโร่ค การ่ท้ำาวััคซี์นิก็

เป็นิการ่ป้อุงกันิและควับคุมโร่คปากและเท้้าเป่�อุยที้�มีปร่ะสิท้ธิีภูาพวัิธีีหน้ิ�ง กร่มปศูุสัต์ว์ัใช้เชื�อุไวัร่ัส O/TAI/189/87 เป็นิ  

virus seed เพื�อุหาข้อุมูลว่ัาวััคซี์นิที้�ใช้สามาร่ถคุ้มโร่คปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุได้ทุ้กสายพันิธ์ุีที้�พบการ่ร่ะบาด จ้งต้์อุงมี

การ่ศู้กษ์าท้างร่ะบาดวิัท้ยาเชิงโมเลกุลเพื�อุให้ท้ร่าบสายพันิธ์ุีขอุงเชื�อุไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุ ที้�พบร่ะหว่ัางปี 

พ.ศู. 2560-2562 

 วิธีีการ: ตั์วัอุย่างเชื�อุไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุที้�ร่ะบาดในิท้้อุงที้�ขอุงปร่ะเท้ศูไท้ยร่ะหว่ัางปี พ.ศู. 2560–

2562 จำานิวันิ 109 ตั์วัอุย่าง นิำามาถอุดร่หัสสาร่พันิธุีกร่ร่มบริ่เวัณยีนิ VP1 วิัเคร่าะห์ เปรี่ยบเที้ยบผู้ลขอุงการ่เร่ียงลำาดับ          

นิิวัคลีโอุไท้ด์ (multiple sequence alignment) และสร้่างแผู้นิภููมิต้์นิไม้แสดงควัามสัมพันิธ์ีท้างพันิธุีกร่ร่ม (phylogenetic 

analysis) โดยใช้โปร่แกร่มสำาเร็่จรู่ป MEGA version 7.0 ด้วัยวิัธีี neighbor-joining โดยท้ำาการ่ท้ดสอุบควัามน่ิาเชื�อุถือุขอุง

แผู้นิภููมิต้์นิไม้ แสดงควัามสัมพันิธ์ีท้างพันิธุีกร่ร่ม โดยวิัธีี Bootstrap เป็นิจำานิวันิ 1,000 ซ์ำ�า

 ผล: พบไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุสายพันิธ์ุี O/SEA/Mya-98, O/ME-SA/PanAsia และ O/ME-SA/         

Ind2001e จำานิวันิ 6, 14 และ 89 ตั์วัอุย่างต์ามลำาดับ ผู้ลการ่วิัเคร่าะห์ Phylogenetic analysis พบว่ัาเชื�อุไวัรั่สสายพันิธ์ุี 

O/SEA/Mya-98 มีควัามใกล้เคียงกับไวัรั่สที้�เคยร่ะบาดมาก่อุนิหน้ิานีิ�ในิปร่ะเท้ศูไท้ย ส่วันิเชื�อุไวัรั่สสายพันิธ์ุี O/ME-SA/ 

PanAsia มีควัามใกล้เคียงกับไวัรั่ส O/ME-SA/PanAsia จากปร่ะเท้ศูกัมพูชาปี พ.ศู. 2558 และเชื�อุไวัรั่สสายพันิธ์ุี O/ME-SA/

Ind2001e ซ้์�งพบมากที้�สุด มีควัามใกล้เคียงกับไวัรั่ส O/ME-SA/Ind2001e ที้�ร่ะบาดในิปร่ะเท้ศูเมียนิมาและปร่ะเท้ศูไท้ย ปี 

พ.ศู. 2559 

 สรุป: ไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุที้�ร่ะบาดในิปร่ะเท้ศูไท้ยในิช่วังปี พ.ศู. 2560–2562 ยังมีควัามใกล้เคียง

กับไวัรั่สที้�เคยร่ะบาดมาก่อุนิหน้ิานีิ�ทั้�งในิปร่ะเท้ศู และในิภููมิภูาคเอุเชียต์ะวัันิอุอุกเฉีียงใต้์ โดยพบสายพันิธ์ุี O/ME-SA/             

Ind2001e มากที้�สุด และมีแนิวัโน้ิมร่ะบาดเพิ�มมากข้�นิจาก พ.ศู. 2560 ถ้ง 2562

คำาสำาคัญ: ร่ะบาดวิัท้ยาเชิงโมเลกุล ไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุ ปร่ะเท้ศูไท้ย

บท้นำา

 โร่คปากและเท้้าเป่�อุย (Foot and Mouth Disease, FMD) เป็นิโร่คร่ะบาดที้�สำาคัญในิสัต์ว์ักีบคู่ เกิดจากเชื�อุไวัรั่ส  

ในิสกุล Aphthovirus วังศ์ู Picornaviridae เป็นิ RNA ไวัรั่สสายเดี�ยวั (single-stranded RNA) ท้ำาให้สามาร่ถเปลี�ยนิแปลง

ลักษ์ณะท้างพันิธุีกร่ร่มได้ง่าย (Reid et al., 2014) ทั้�วัโลกสามาร่ถพบไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยได้ถ้ง 7 ซี์โร่ไท้ป์ คือุ โอุ เอุ ซี์ 

เอุเชียวัันิ และเซ์าท์้แอุฟริ่กันิเท้อุรี่ท้อุรี่ 1, 2 และ 3 (Brito et al., 2015) จากการ่ศู้กษ์าอุงค์ปร่ะกอุบขอุงเชื�อุไวัรั่สโร่คปาก

และเท้้าเป่�อุย พบว่ัาปร่ะกอุบไปด้วัยโปร่ตี์นิโคร่งสร้่าง (structural protein, SP) จำานิวันิ 4 ชนิิดคือุ VP1 (1D), VP2 (1B), 

VP3 (1C) และ VP4 (1A) เป็นิรู่ปแบบ icosahedral capsid  (Rueckert, 1996) โดยที้�โปร่ตี์นิชนิิด VP1 จะเป็นิส่วันิที้�มีการ่

ผัู้นิแปร่มากที้�สุดเป็นิส่วันิ immunogenic protein ที้�มีควัามจำาเพาะต่์อุซี์โร่ไท้ป์และใช้ในิการ่ศู้กษ์าวิัวััฒนิาการ่ขอุงเชื�อุ

ไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุย (Bittle  et al., 1982; Domingo et al., 2003) ดังนัิ�นิการ่ศู้กษ์าลำาดับนิิวัคลีโอุไท้ด์ส่วันิที้�สร้่าง

โปร่ตี์นิชนิิด VP1 จ้งจำาเป็นิในิการ่ศู้กษ์าท้างร่ะบาดวิัท้ยาโมเลกุลขอุงเชื�อุไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยเพื�อุสืบหาต้์นิต์อุขอุง

การ่ร่ะบาด (Beck and Strohmaier, 1987) โดยการ่ศู้กษ์ายีนิส่วันิที้�สร้่างโปร่ตี์นิ VP 1 ท้ำาให้สามาร่ถจัดกลุ่มขอุงเชื�อุไวัรั่ส
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ปากและเท้้าเป่�อุยที้�ร่ะบาดได้ต์ามภููมิภูาคที้�เกิด (topotype) เช่นิ Middle East-South Asia (ME-SA), South East Asia 

(SEA), Cathay (Chy), West Africa (WA), Indonesia-1 (ISA-1) และ Euro-South-America (Euro-SA) เป็นิต้์นิ (Samuel 

and Knowles, 2001; Knowles et al., 2004)

 ในิปร่ะเท้ศูไท้ยเชื�อุไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยพบเพียง 3 ซี์โร่ไท้ป์ คือุ ซี์โร่ไท้ป์โอุ เอุ และเอุเชียวัันิ ปัจจุบันิพบเพียง 2 

ซี์โร่ไท้ป์ คือุ โอุ และเอุ ส่วันิซี์โร่ไท้ป์เอุเชียวัันิไม่พบการ่ร่ะบาดตั์�งแต่์ปี พ.ศู. 2541 (OIE, 2018) ซี์โร่ไท้ป์เอุพบเพียงสายพันิธ์ุี

เดียวัคือุ A/Asia/Sea-97 ซ้์�งพบการ่ร่ะบาดได้ทั้�วัไปในิแถบภููมิภูาคเอุเชียต์ะวัันิอุอุกเฉีียงใต์้และเอุเชียต์ะวัันิอุอุก (Paton  

et al., 2010; Abdul-Hamid et al., 2011; Seeyo et al., 2020) ต่์างกับเชื�อุไวัร่ัสโร่คปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุ               

ซ้์�งจากการ่ต์ร่วัจวัินิิจฉัียขอุงศููนิย์อุ้างอิุงโร่คปากและเท้้าเป่�อุยภููมิภูาคเอุเชียต์ะวัันิอุอุกเฉีียงใต์้ (ศูอุอุ.) ในิช่วังหลายปีที้�           

ผู่้านิมาพบสายพันิธ์ุี O/SEA/Mya-98 มากถ้ง 95% ซ้์�งยังพบได้ในิภููมิภูาคเอุเชียต์ะวัันิอุอุกเฉีียงใต์้และเอุเชียต์ะวัันิอุอุก 

(Knowles et al., 2012; Muroga et al., 2012; Park et al., 2013) ส่วันิสายพันิธ์ุี O/ME-SA/PanAsia ที้�พบได้ทั้�วัไปในิ

แถบเอุเชีย (Gleeson, 2002; Mason et al., 2003; Brito et al., 2017) พบการ่ร่ะบาดได้ปร่ะปร่ายในิปร่ะเท้ศูไท้ย               

เช่นิเดียวักับสายพันิธ์ุี O/Cathay (Blacksell et al., 2019) นิอุกจากนีิ�มีร่ายงานิการ่ร่ะบาดขอุงโร่คปากและเท้้าเป่�อุย         

สายพันิธ์ุี O/ME-SA/Ind2001 ในิภููมิภูาคเอุเชียใต้์และเอุเชียต์ะวัันิอุอุกเฉีียงใต้์ (Subramaniam et al, 2015; Qiu et al., 

2017) การ่ป้อุงกันิและควับคุมโร่คปากและเท้้าเป่�อุย โดยใช้วััคซี์นิจ้งเป็นิสิ�งจำาเป็นิอุย่างยิ�งในิปร่ะเท้ศูไท้ย ดังนัิ�นิการ่ศู้กษ์า

ข้อุมูลการ่ร่ะบาดขอุงสายพันิธ์ุีไวัร่ัสโร่คปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุในิท้้อุงที้�จะเป็นิปร่ะโยชนิ์ในิการ่เลือุกใช้ไวัรั่สที้�เป็นิ 

vaccine seed อุย่างเหมาะสม และให้ควัามคุ้มโร่คที้�คร่อุบคลุมทุ้กสายพันิธ์ุีที้�ร่ะบาดในิปร่ะเท้ศูเพื�อุการ่ป้อุงกันิและ

ควับคุมโร่คที้�มีปร่ะสิท้ธิีภูาพมากยิ�งข้�นิ ท้างคณะผูู้้วิัจัยจ้งได้ศู้กษ์าท้างร่ะบาดวิัท้ยาเชิงโมเลกุลขอุงเชื�อุไวัรั่สโร่คปากและ          

เท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุที้�พบร่ะหว่ัางปี พ.ศู. 2560-2562 ในิครั่�งนีิ� 

อุปกรณ์์และวิธีีการ

ตัวอย่างเช้�อไวรัส

 ตั์วัอุย่างเชื�อุไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุที้�ได้จากการ่ต์ร่วัจจำาแนิกชนิิดไวัรั่สโดยวิัธีี ELISA typing และวิัธีี 

virus isolation (OIE, 2019) โดยสุ่มเลือุกตั์วัอุย่างจากโคเนืิ�อุ โคนิม และกร่ะบือุ ที้�เกิดการ่ร่ะบาดในิท้้อุงที้�ทั้�วัทุ้กภูาคขอุง

ปร่ะเท้ศูไท้ยร่ะหว่ัางปี พ.ศู. 2560-2562 ยกเว้ันิภูาคต์ะวัันิอุอุกที้�ไม่พบการ่ร่ะบาดขอุงโร่คปากและเท้้าเป่�อุย จำานิวันิ 109 

ตั์วัอุย่าง โดยเป็นิตั์วัอุย่างปี พ.ศู. 2560, 2561 และ 2562 จำานิวันิ 16, 39 และ 54 ตั์วัอุย่าง ต์ามลำาดับ

การสกัด RNA ของเช้�อไวรัสโรคปากและเท้้าเป่�อย

 นิำาตั์วัอุย่างเชื�อุไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุที้�ผู่้านิการ่ต์ร่วัจจำาแนิกชนิิดไวัรั่สแล้วัมาสกัด RNA โดยใช้ชุดสกัด 

E.Z.N.A.® Viral RNA Kit (OMEGA, BIO-TEX, USA) ต์ามวิัธีีการ่ที้�ผูู้้ผู้ลิต์แนิะนิำา

การตรวจสอบสารพันธุีกรรมของไวรัสโรคปากและเท้้าเป่�อยซีีโรไท้ป์โอโดยวิธีี RT-PCR (VP1 region) 

 เต์รี่ยมนิำ�ายา master-mix สำาเร็่จรู่ป LightCycler® Multiplex RNA Virus Master (Roche Diagnostic, Germany) 

13  µl ผู้สมกับชุดไพร่เมอุร์่ ต์ามต์าร่างที้� 1 ที้�ควัามเข้มข้นิ 20 µM ชนิิดละ 1 µl เติ์ม RNA จำานิวันิ 5 µl ร่วัมทั้�งสิ�นิ 20 µl 

ผู้สมให้เข้ากันิ จากนัิ�นินิำาไปเพิ�มจำานิวันิสาร่พันิธุีกร่ร่มด้วัยเครื่�อุง C1000 Touch™ Thermal Cycler (Bio-rad®, USA)          

โดยเพิ�มอุุณหภููมิในิขั�นิต์อุนิ  reverse transcription เป็นิ 50°C นิานิ 30 นิาที้ และ enzyme activation ที้� 95°C นิานิ 15 

นิาที้ต์ามด้วัย ขั�นิต์อุนิในิการ่เพิ�มปริ่มาณ DNA ดังนีิ� denaturation 95°C 1 นิาที้, annealing 60°C 1 นิาที้, extension 

72°C 2 นิาที้ ร่วัม 35 ร่อุบ และ final extension 72°C 5 นิาที้ (Knowles et al., 2016) จากนัิ�นินิำาผู้ลิต์ภัูณฑ์์ PCR ที้�ได้ 
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มาผู่้านิกร่ะบวันิการ่ electrophoresis ในิ 1.5% agarose gel ในิ TBE buffer โดยจะให้ผู้ลการ่ต์ร่วัจสอุบเป็นิบวัก                 

เมื�อุพบแถบขอุงสาร่พันิธุีกร่ร่มขอุงผู้ลิต์ภัูณฑ์์ และผู้ลลบเมื�อุไม่พบแถบขอุงสาร่พันิธุีกร่ร่มขอุงผู้ลิต์ภัูณฑ์์

ตารางที้� 1  ไพร่เมอุร์่ที้�ใช้ในิขั�นิต์อุนิ RT-PCR (VP1 region) ขอุงไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุ (Knowles et al., 2016)

ซีโรไทป์ ชื่อไพร์เมอร์ ลำาดับนิวคลีโอไทด์ไพรเมอร์  (5’ – 3’) ตำาแหน่งยีน ขนาดของ PCR (bp)

โอ
O-1C272F TBGCRGGNCTYGCCCAGTACTAC VP3 1135

EUR-2B52R GACATGTCCTCCTGCATCTGGTTGAT 2B -

การหาลำาดับเบสของสารพันธุีกรรมไวรัสโรคปากและเท้้าเป่�อยซีีโรไท้ป์โอโดยวิธีี nucleotide sequencing (VP1 region)

 นิำาตั์วัอุย่างผู้ลิต์ภัูณฑ์์ PCR ที้�ได้จาก RT-PCR มาหาลำาดับเบสขอุงสาร่พันิธุีกร่ร่มต์ามวิัธีีการ่ขอุง Knowles et al. 

(2016) โดยท้ำาให้บริ่สุท้ธิี�ด้วัย QIAquick PCR purification kit (QIAGEN, Germany) ต์ามคำาแนิะนิำาขอุงบริ่ษ์ัท้ผูู้้ผู้ลิต์          

จากนัิ�นิท้ำาการ่หาลำาดับเบสสาร่พันิธุีกร่ร่มโดยใช้นิำ�ายาสำาเร็่จรู่ป BigDye® Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit           

(Applied Biosystems, USA) ต์ามคำาแนิะนิำาขอุงผูู้้ผู้ลิต์โดยใช้นิำ�ายาจำานิวันิ 9 µl ใส่ร่วัมกับไพร่เมอุร์่ NK72  (Sequence 

5’ – 3’: GAAGGGCCCAGGGTTGGACTC) ซ้์�งเป็นิ universal reverse sequencing primer ที้�ควัามเข้มข้นิ 3.2 pmol 

จำานิวันิ 1 µl ร่วัมทั้�งหมด 10 µl ผู้สมให้เข้ากันิ จากนัิ�นินิำาไปเข้าเครื่�อุง C1000 touch™ Thermal Cycler (Bio-rad®, 

USA) ตั์�งอุุณหภููมิ enzyme activation ที้� 96°C นิานิ 5 นิาที้ ต์ามด้วัย denaturation 96°C 10 วิันิาที้ annealing 50°C 

5 วิันิาที้ extension 60°C 4 นิาที้ ร่วัม 25 ร่อุบ นิำาผู้ลิต์ภัูณฑ์์ที้�ได้ไปกำาจัดนิำ�ายา BigDye ส่วันิเกินิด้วัย ZR DNA                       

Sequencing Clean-up KitTM (Zymo Research Corporation, USA) ต์ามคำาแนิะนิำาขอุงบริ่ษั์ท้ผูู้้ผู้ลิต์ จากนัิ�นินิำาไปหา

ลำาดับเบสขอุงสาร่พันิธุีกร่ร่มโดยใช้เครื่�อุง ABI 3500 Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA.)

การสร้างและวิเคราะห์แผนภููมิต้นไม้ (Phylogenetic analysis)

 วิัเคร่าะห์ผู้ลขอุงลำาดับนิิวัคลีโอุไท้ด์ จำานิวันิ 639 bp จากนัิ�นินิำามาเปรี่ยบเที้ยบการ่เรี่ยงลำาดับขอุงนิิวัคลีโอุไท้ด์                

(nucleotide sequence) โดยใช้โปร่แกร่มสำาเร็่จรู่ป BioEdit version 7.2.5 (Hall, 1999) วิัเคร่าะห์หาควัามเหมือุนิขอุง 

ลำาดับนิิวัคลีโอุไท้ด์ (% Identity matrix of nucleotide sequence) และสร่้างแผู้นิภููมิต้์นิไม้แสดงควัามสัมพันิธ์ีท้าง

พันิธุีกร่ร่มโดยอุาศัูยการ่เปรี่ยบเที้ยบการ่เรี่ยงลำาดับนิิวัคลีโอุไท้ด์ในิส่วันิที้�สร้่างโปร่ตี์นิ VP1 หลายๆตั์วัอุย่างพร้่อุมกันิโดยใช้

โปร่แกร่มสำาเร็่จรู่ป MEGA version 7.0 ด้วัยวิัธีี neighbor-joining โดยท้ำาการ่ท้ดสอุบควัามน่ิาเชื�อุถือุขอุงแผู้นิภููมิต้์นิไม้

แสดงควัามสัมพันิธ์ีท้างพันิธุีกร่ร่ม โดยวิัธีี Bootstrap เป็นิจำานิวันิ 1,000 ซ์ำ�า (Kumar et al., 2016)

ผลและวิจารณ์์

 ผู้ลการ่ต์ร่วัจสอุบ nucleotide sequencing (VP1 region) วิัเคร่าะห์และสร้่างแผู้นิภููมิต้์นิไม้ขอุงตั์วัอุย่างไวัรั่สโร่ค

ปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุในิช่วังปี พ.ศู. 2560–2562 ร่วัมทั้�งหมด 109 ตั์วัอุย่าง พบว่ัาเป็นิเชื�อุไวัรั่สสายพันิธ์ุี O/SEA/

Mya-98, O/ME-SA/PanAsia และ O/ME-SA/Ind2001e จำานิวันิ 6, 14 และ 89 ตั์วัอุย่าง ต์ามลำาดับ ดังต์าร่างที้� 2 โดย

เชื�อุไวัรั่สสายพันิธ์ุี O/SEA/Mya-98 ที้�พบ 6 ตั์วัอุย่าง สามาร่ถจำาแนิกเป็นิในิปี พ.ศู. 2560 พบ 1 ตั์วัอุย่าง ในิปี พ.ศู. 2561 

พบ 5 ตั์วัอุย่าง และในิปี พ.ศู. 2562 ไม่พบตั์วัอุย่าง ส่วันิเชื�อุไวัรั่สสายพันิธ์ุี O/ME-SA/PanAsia พบ 14 ตั์วัอุย่างโดยในิปี 

พ.ศู. 2560, 2561 และ 2562 พบ 2, 8 และ 4 ตั์วัอุย่าง ต์ามลำาดับ ส่วันิเชื�อุไวัรั่สสายพันิธ์ุี O/ME-SA/Ind2001e พบมาก

ที้�สุด 89 ตั์วัอุย่าง โดยปี พ.ศู. 2560, 2561, 2562 พบ 13, 26 และ 50 ตั์วัอุย่าง ต์ามลำาดับ
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 เมื�อุวิัเคร่าะห์การ่ร่ะบาดขอุงไวัรั่สสายพันิธ์ุี O/SEA/Mya-98 พบเพียง 6 ตั์วัอุย่าง ในิปี พ.ศู. 2560 และ 2561 และ

ไม่มีร่ายงานิในิปี พ.ศู. 2562 ทั้�งนีิ�อุาจเนืิ�อุงจากจำานิวันิตั์วัอุย่างที้�ส่งต์ร่วัจไม่มากพอุ หรื่อุเชื�อุมีการ่ร่ะบาดลดลงเนืิ�อุงจากการ่

ฉีีดวััคซี์นิได้ผู้ลดีเนืิ�อุงจากเชื�อุไวัรั่สในิวััคซี์นิปัจจุบันิมีควัามเหมือุนิขอุงลำาดับนิิวัคลีโอุไท้ด์มากกว่ัาสายพันิธ์ุีอืุ�นิ ซ้์�งแต์กต่์างจาก

ร่ายงานิขอุง Linchongsubongkoch et al. (2018) พบว่ัาสายพันิธ์ุี O/SEA/Mya-98 เกิดการ่ร่ะบาดมากที้�สุดในิปร่ะเท้ศู

ในิช่วังปี พ.ศู. 2547-2554 เมื�อุวิัเคร่าะห์ควัามเหมือุนิขอุงลำาดับนิิวัคลีโอุไท้ด์ (% Identity matrix of nucleotide               

sequence) ขอุงไวัรั่สสายพันิธ์ุี O/SEA/Mya-98 ที้�ร่ะบาดในิช่วังปี พ.ศู. 2560-2561 พบว่ัาไวัรั่สสายพันิธ์ุี O/SEA/Mya-98 

มีควัามใกล้เคียงกับไวัรั่สในิปร่ะเท้ศูไท้ยที้�เคยร่ะบาดในิปี พ.ศู. 2559 (O/TAI/328/2016 และ O/TAI/293/2016R2) โดยมี

ควัามเหมือุนิคิดเป็นิ 89.6– 97.6% ซ้์�งแสดงให้เห็นิว่ัาไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุ สายพันิธ์ุี O/SEA/Mya-98 ในิ

ปร่ะเท้ศูไท้ย มีควัามเป็นิไปได้ที้�จะเกิดจากการ่ร่ะบาดขอุงสายพันิธ์ุีเดิม และมีควัามใกล้เคียงกับไวัรั่ส O/TAI/189/87          

reference strain ซ้์�งใช้เป็นิ virus seed ในิวััคซี์นิขอุงกร่มปศุูสัต์ว์ัมากกว่ัา 87%

ตารางที้� 2  ผู้ลการ่ต์ร่วัจไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุ โดยวิัธีี nucleotide sequencing (VP1 region)

ปี พ.ศ. 
สายพันธุ์ของซีโรไทป์โอ

จำานวนตัวอย่างรวม
O/SEA/ Mya-98 O/ME-SA/PanAsia O/ME-SA/Ind2001e

2560 1 2 13 16

2561 5 8 26 39

2562 - 4 50 54

รวม 6 14 89 109

รูปที้� 1 ตั์วัอุย่างเชื�อุไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยชนิิด O/SEA/Mya-98 ปี พ.ศู. 2560–2561 จำานิวันิ 6 ตั์วัอุย่าง

 O/TAI/1/2011 (*RRL)

 O/TAI/43/2012 (*RRL)

 O/TAI/45/2015 (*RRL)

 O/TAI/14-1/2014 (*RRL)

 O/TAI/20-1/2014 (*RRL)

 O/TAI/328/2016 (*RRL)

 O/TAI/127-1/2017 (*RRL)

 O/TAI/192/2018 (*RRL)

 O/TAI/156/2018 (*RRL)

 O/TAI/170-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/174/2018 (*RRL)

 O/TAI/139/2018 (*RRL)

 O/MYA/4/2017 (*RRL)

 O/TAI/293/2016R2 (*RRL)

 O/TAI/131-4/2015 (*RRL)

 O/TAI/118/2016 (*RRL)

 O/TAI/229/2015 (*RRL)

 O/TAI/15-1/2013 (*RRL)

 O/MYA/7/98 (DQ164925)

 O/TAI/189/87reference strain (*RRL)

Mya-98

 O/CAM/12/94 (AJ294907)

 O/CAM/11/94 (AJ294906)
Cam-94

SEA

 O/IND/53/79 (AF292107)

 O/IND/R2/75* (AF204276)

 O1/Manisa/TUR/69 (AY593823)

 O/TAI/49/2018 (*RRL)

 O/TAI/1/18R3 (*RRL)

 O/TAI/139/2017 (*RRL)

 O/TAI/81/17 (*RRL)

 O/TAI/42-2/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/36/2018 (*RRL)

 O/TAI/54/2018R2 (*RRL)

 O/LAO/4/2018 (*RRL)

 O/TAI/33-3/2018 (*RRL)

 O/LAO/9/2018 (*RRL)

 O/TAI/53-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/35-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/101-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/104/2019 (*RRL)

 O/TAI/162-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/100-1/2019 (*RRL)

 O/CAM/13/2015 (*RRL)

 O/CAM/4/2015 (*RRL)

 O/CAM/6/2013 (*RRL)

 O/VIT/47/2013 (KY492072)

PanAsia

Ind-2001a O/KUW/3/1997 (DQ164904)

Ind-2001b O/OMN/7/2001 (DQ164941)

Ind-2001c O/UAE/4/2008 (KM921876)

 O/BHU/3/2009 (KM921814)

 O/LAO/11/2015 (*RRL)

 O/LAO/15/2015 (*RRL)

Ind-2001d

 O/TAI/181/2019 (*RRL)

 O/TAI/133/2019 (*RRL)

 O/TAI/149/2019 (*RRL)

 O/TAI/132-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/138/2019 (*RRL)

 O/TAI/292/2019 (*RRL)

 O/TAI/238-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/145-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/105-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/129/2019 (*RRL)

 O/TAI/113/2019 (*RRL)

 O/TAI/240/2019 (*RRL)

 O/TAI/195-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/153/2019 (*RRL)

 O/TAI/110/2019 (*RRL)

 O/TAI/287/2019 (*RRL)

 O/TAI/109-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/143/2019 (*RRL)

 O/TAI/222-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/221-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/225/2019 (*RRL)

 O/TAI/269-3/2019 (*RRL)

 O/TAI/106-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/148/2019 (*RRL)

 O/TAI/268-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/196/2019 (*RRL)

 O/TAI/242/2019 (*RRL)

 O/TAI/154/2019 (*RRL)

 O/TAI/243-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/198/2019 (*RRL)

 O/TAI/128-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/205/2019 (*RRL)

 O/TAI/184-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/197/2019 (*RRL)

 O/TAI/227/2019 (*RRL)

 O/TAI/179-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/131-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/229/2019 (*RRL)

 O/TAI/213/2019 (*RRL)

 O/TAI/232/2019 (*RRL)

 O/TAI/187/2019 (*RRL)

 O/TAI/159-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/107/2019 (*RRL)

 O/TAI/236/2019 (*RRL)

 O/TAI/146-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/175-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/86/2019 (*RRL)

 O/TAI/93-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/58/2018 (*RRL)

 O/TAI/65/2018 (*RRL)

 O/TAI/50/2018 (*RRL)

 O/TAI/193-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/182-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/181/2018 (*RRL)

 O/TAI/200/2018 (*RRL)

 O/TAI/171-2/2018 (*RRL)

 O/TAI/169/2018 (*RRL)

 O/TAI/145/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/119-2/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/109/2017 (*RRL)

 O/TAI/11-2/2017 (*RRL)

 O/TAI/47/2017R2 (*RRL)

 O/TAI/45/2017 (*RRL)

 O/TAI/44/2017 (*RRL)

 O/TAI/25-2/2017 (*RRL)

 O/TAI/224/2018 (*RRL)

 O/TAI/19/2019 (*RRL)

 O/TAI/62-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/94-2/2018 (*RRL)

 O/TAI/1/2019 (*RRL)

 O/TAI/104/2018 (*RRL)

 O/TAI/91-1/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/83/2018 (*RRL)

 O/TAI/81-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/113/2018 (*RRL)

 O/TAI/98-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/110/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/101-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/225/2016R3 (*RRL)

 O/TAI/126/2017 (*RRL)

 O/TAI/142-1/2017R3 (*RRL)

 O/TAI/160/2017 (*RRL)

 O/TAI/140/2017 (*RRL)

 O/TAI/135/2017 (*RRL)

 O/TAI/10/2018 (*RRL)

 O/TAI/95/2017 (*RRL)

 O/TAI/24/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/30/2018 (*RRL)

 O/TAI/7/2018 (*RRL)

 O/TAI/4/2017 (*RRL)

 O/TAI/315/2016 (*RRL)

 O/MYA/6/2017 (*RRL)

 O/MYA/32/2017 (*RRL)

 O/MUR/19/2016 (MG972510)

 O/MYA/12/2016 (*RRL)

 O/MYA/13/2016 (*RRL)

Ind-2001e

ME-SA

                          O/HKN/21/70 (AJ294911)

 O/HKN/6/83 (AJ294919)

 O/PHI/7/96 (AJ294926)

CATHAY

77

73

78

92

100

100

99

77

100

86

99

9196

99

97

99

100

99

100

99

81
98

98

100

85

77

85

99

100

86

96

74

77

99

98

94

96
77

81

77

100

100

0.02

2560

  2561
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 ส่วันิเชื�อุไวัรั่สสายพันิธ์ุี O/ME-SA/PanAsia ซ้์�งเคยพบร่ะบาดในิปร่ะเท้ศูปร่ะปร่าย จากการ่ต์ร่วัจวิันิิจฉัียขอุง ศูอุอุ.   

(ข้อุมูลไม่ได้ตี์พิมพ์) ก่อุนิที้�จะกลับมาร่ะบาดอีุกครั่�งในิช่วังปี พ.ศู. 2560-2562 มีแนิวัโน้ิมการ่ร่ะบาดไม่มากนัิกถ้าเที้ยบกับ

เชื�อุไวัรั่สสายพันิธ์ุี O/ME-SA/Ind2001e โดยไวัรั่สสายพันิธ์ุี O/ME-SA/PanAsia ที้�ร่ะบาดในิครั่�งนีิ�มีควัามเหมือุนิกับ

ตั์วัอุย่างเชื�อุไวัร่ัสสายพันิธ์ุี O/ME-SA/PanAsia จากปร่ะเท้ศูกัมพูชาปี พ.ศู. 2558 (O/CAM/13/2015 และO/

CAM/4/2015) ดังรู่ปที้� 2 โดยมีควัามเหมือุนิขอุงลำาดับนิิวัคลีโอุไท้ด์คิดเป็นิ 96.2–97.6% แสดงให้เห็นิว่ัาไวัรั่สสายพันิธ์ุี O/

ME-SA/PanAsia ที้�ร่ะบาดในิปร่ะเท้ศูไท้ยเป็นิสายพันิธ์ุีเดียวักับสายพันิธ์ุีที้�ร่ะบาดในิภููมิภูาคนีิ�เช่นิกันิซ้์�งไวัรั่ส O/ME-SA/

PanAsia อุาจจะเกิดการ่ร่ะบาดภูายในิปร่ะเท้ศูจากการ่ลักลอุบเคลี�อุนิย้ายสัต์ว์ัต์ามแนิวัชายแดนิที้�ติ์ดกับปร่ะเท้ศูกัมพูชา

 O/TAI/1/2011 (*RRL)

 O/TAI/43/2012 (*RRL)

 O/TAI/45/2015 (*RRL)

 O/TAI/14-1/2014 (*RRL)

 O/TAI/20-1/2014 (*RRL)

 O/TAI/328/2016 (*RRL)

 O/TAI/127-1/2017 (*RRL)

 O/TAI/192/2018 (*RRL)

 O/TAI/156/2018 (*RRL)

 O/TAI/170-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/174/2018 (*RRL)

 O/TAI/139/2018 (*RRL)

 O/MYA/4/2017 (*RRL)

 O/TAI/293/2016R2 (*RRL)

 O/TAI/131-4/2015 (*RRL)

 O/TAI/118/2016 (*RRL)

 O/TAI/229/2015 (*RRL)

 O/TAI/15-1/2013 (*RRL)

 O/MYA/7/98 (DQ164925)

 O/TAI/189/87reference strain (*RRL)

Mya-98

 O/CAM/12/94 (AJ294907)

 O/CAM/11/94 (AJ294906)
Cam-94

SEA

 O/IND/53/79 (AF292107)

 O/IND/R2/75* (AF204276)

 O1/Manisa/TUR/69 (AY593823)

 O/TAI/49/2018 (*RRL)

 O/TAI/1/18R3 (*RRL)

 O/TAI/139/2017 (*RRL)

 O/TAI/81/17 (*RRL)

 O/TAI/42-2/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/36/2018 (*RRL)

 O/TAI/54/2018R2 (*RRL)

 O/LAO/4/2018 (*RRL)

 O/TAI/33-3/2018 (*RRL)

 O/LAO/9/2018 (*RRL)

 O/TAI/53-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/35-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/101-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/104/2019 (*RRL)

 O/TAI/162-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/100-1/2019 (*RRL)

 O/CAM/13/2015 (*RRL)

 O/CAM/4/2015 (*RRL)

 O/CAM/6/2013 (*RRL)

 O/VIT/47/2013 (KY492072)

PanAsia

Ind-2001a O/KUW/3/1997 (DQ164904)

Ind-2001b O/OMN/7/2001 (DQ164941)

Ind-2001c O/UAE/4/2008 (KM921876)

 O/BHU/3/2009 (KM921814)

 O/LAO/11/2015 (*RRL)

 O/LAO/15/2015 (*RRL)

Ind-2001d

 O/TAI/181/2019 (*RRL)

 O/TAI/133/2019 (*RRL)

 O/TAI/149/2019 (*RRL)

 O/TAI/132-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/138/2019 (*RRL)

 O/TAI/292/2019 (*RRL)

 O/TAI/238-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/145-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/105-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/129/2019 (*RRL)

 O/TAI/113/2019 (*RRL)

 O/TAI/240/2019 (*RRL)

 O/TAI/195-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/153/2019 (*RRL)

 O/TAI/110/2019 (*RRL)

 O/TAI/287/2019 (*RRL)

 O/TAI/109-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/143/2019 (*RRL)

 O/TAI/222-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/221-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/225/2019 (*RRL)

 O/TAI/269-3/2019 (*RRL)

 O/TAI/106-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/148/2019 (*RRL)

 O/TAI/268-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/196/2019 (*RRL)

 O/TAI/242/2019 (*RRL)

 O/TAI/154/2019 (*RRL)

 O/TAI/243-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/198/2019 (*RRL)

 O/TAI/128-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/205/2019 (*RRL)

 O/TAI/184-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/197/2019 (*RRL)

 O/TAI/227/2019 (*RRL)

 O/TAI/179-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/131-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/229/2019 (*RRL)

 O/TAI/213/2019 (*RRL)

 O/TAI/232/2019 (*RRL)

 O/TAI/187/2019 (*RRL)

 O/TAI/159-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/107/2019 (*RRL)

 O/TAI/236/2019 (*RRL)

 O/TAI/146-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/175-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/86/2019 (*RRL)

 O/TAI/93-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/58/2018 (*RRL)

 O/TAI/65/2018 (*RRL)

 O/TAI/50/2018 (*RRL)

 O/TAI/193-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/182-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/181/2018 (*RRL)

 O/TAI/200/2018 (*RRL)

 O/TAI/171-2/2018 (*RRL)

 O/TAI/169/2018 (*RRL)

 O/TAI/145/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/119-2/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/109/2017 (*RRL)

 O/TAI/11-2/2017 (*RRL)

 O/TAI/47/2017R2 (*RRL)

 O/TAI/45/2017 (*RRL)

 O/TAI/44/2017 (*RRL)

 O/TAI/25-2/2017 (*RRL)

 O/TAI/224/2018 (*RRL)

 O/TAI/19/2019 (*RRL)

 O/TAI/62-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/94-2/2018 (*RRL)

 O/TAI/1/2019 (*RRL)

 O/TAI/104/2018 (*RRL)

 O/TAI/91-1/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/83/2018 (*RRL)

 O/TAI/81-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/113/2018 (*RRL)

 O/TAI/98-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/110/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/101-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/225/2016R3 (*RRL)

 O/TAI/126/2017 (*RRL)

 O/TAI/142-1/2017R3 (*RRL)

 O/TAI/160/2017 (*RRL)

 O/TAI/140/2017 (*RRL)

 O/TAI/135/2017 (*RRL)

 O/TAI/10/2018 (*RRL)

 O/TAI/95/2017 (*RRL)

 O/TAI/24/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/30/2018 (*RRL)

 O/TAI/7/2018 (*RRL)

 O/TAI/4/2017 (*RRL)

 O/TAI/315/2016 (*RRL)

 O/MYA/6/2017 (*RRL)

 O/MYA/32/2017 (*RRL)

 O/MUR/19/2016 (MG972510)

 O/MYA/12/2016 (*RRL)

 O/MYA/13/2016 (*RRL)

Ind-2001e

ME-SA

                          O/HKN/21/70 (AJ294911)

 O/HKN/6/83 (AJ294919)

 O/PHI/7/96 (AJ294926)
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ME-SA

รูปที้� 2 ตั์วัอุย่างไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุย ชนิิด O/ME-SA/PanAsia ปี พ.ศู. 2560-2562 จำานิวันิ 14 ตั์วัอุย่าง

 เชื�อุไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยสายพันิธ์ุี O/ME-SA/Ind2001e มีแนิวัโน้ิมที้�จะพบการ่ร่ะบาดเพิ�มข้�นิ โดยในิปี พ.ศู. 

2560, 2561 และ 2562 พบการ่ร่ะบาดเพิ�มข้�นิจาก 13, 26 และ 50 ตั์วัอุย่าง ต์ามลำาดับ ซ้์�งมีแนิวัโน้ิมเป็นิสายพันิธ์ุีขอุงไวัรั่ส

โร่คปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุที้�จะพบการ่ร่ะบาดในิปีต่์อุ ๆ ไป ส่วันิควัามเหมือุนิขอุงลำาดับนิิวัคลีโอุไท้ด์ขอุงเชื�อุไวัรั่ส 

สายพันิธ์ุี O/ME-SA/Ind2001e ที้�ร่ะบาดในิช่วังปี พ.ศู. 2560-2562 มีควัามเหมือุนิกับตั์วัอุย่างเชื�อุไวัรั่สสายพันิธ์ุี              

O/ME-SA/Ind2001e ที้�พบในิปร่ะเท้ศูเมียนิมาและไท้ยเมื�อุปี พ.ศู. 2559 (Bachanek-Bankowska et al., 2018)                 

ดังรู่ปที้� 3 โดยมีควัามเหมือุนิขอุงลำาดับนิิวัคลีโอุไท้ด์คิดเป็นิ 94.3-98.9% ซ้์�งเป็นิตั์วัอุย่างขอุงเชื�อุไวัรั่สโร่คปากและ          

เท้้าเป่�อุยที้�เก็บจากปร่ะเท้ศูเมียนิมาที้�มีการ่ร่ะบาดในิช่วังปลายปี พ.ศู. 2558 (Qiu et al., 2017) นัิบเป็นิการ่ร่ะบาดขอุง

เชื�อุไวัรั่สสายพันิธ์ุีนีิ�เป็นิครั่�งแร่กในิปร่ะเท้ศูเมียนิมาที้�มีพร่มแดนิต์ิดกับปร่ะเท้ศูในิเอุเชียใต้์ เช่นิ อิุนิเดีย บังกลาเท้ศู ที้�พบ

การ่ร่ะบาดขอุงเชื�อุไวัรั่สชนิิดนีิ�อุยู่ก่อุนิแล้วั (Subramaniam et al., 2015) ซ้์�งการ่ร่ะบาดขอุงเชื�อุไวัรั่สสายพันิธ์ุีนีิ�ในิ

ปร่ะเท้ศูไท้ยอุาจเกิดจากการ่ค้าปศุูสัต์ว์ัหรื่อุสินิค้าปศุูสัต์ว์ัจำานิวันิมากที้�นิำาเข้ามาจากปร่ะเท้ศูเมียนิมา (กร่มปศุูสัต์ว์ั, 2562) 

หรื่อุการ่ลักลอุบเคลื�อุนิย้ายต์ามแนิวัชายแดนิ จากแนิวัโน้ิมการ่เพิ�มข้�นิขอุงการ่พบเชื�อุไวัรั่ส O/ME-SA/Ind2001e ท้ำาให้

คาดว่ัาจะพบการ่ร่ะบาดมากข้�นิในิอุนิาคต์
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 O/TAI/1/2011 (*RRL)

 O/TAI/43/2012 (*RRL)

 O/TAI/45/2015 (*RRL)

 O/TAI/14-1/2014 (*RRL)

 O/TAI/20-1/2014 (*RRL)

 O/TAI/328/2016 (*RRL)

 O/TAI/127-1/2017 (*RRL)

 O/TAI/192/2018 (*RRL)

 O/TAI/156/2018 (*RRL)

 O/TAI/170-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/174/2018 (*RRL)

 O/TAI/139/2018 (*RRL)

 O/MYA/4/2017 (*RRL)

 O/TAI/293/2016R2 (*RRL)

 O/TAI/131-4/2015 (*RRL)

 O/TAI/118/2016 (*RRL)

 O/TAI/229/2015 (*RRL)

 O/TAI/15-1/2013 (*RRL)

 O/MYA/7/98 (DQ164925)

 O/TAI/189/87reference strain (*RRL)

Mya-98

 O/CAM/12/94 (AJ294907)

 O/CAM/11/94 (AJ294906)
Cam-94

SEA

 O/IND/53/79 (AF292107)

 O/IND/R2/75* (AF204276)

 O1/Manisa/TUR/69 (AY593823)

 O/TAI/49/2018 (*RRL)

 O/TAI/1/18R3 (*RRL)

 O/TAI/139/2017 (*RRL)

 O/TAI/81/17 (*RRL)

 O/TAI/42-2/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/36/2018 (*RRL)

 O/TAI/54/2018R2 (*RRL)

 O/LAO/4/2018 (*RRL)

 O/TAI/33-3/2018 (*RRL)

 O/LAO/9/2018 (*RRL)

 O/TAI/53-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/35-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/101-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/104/2019 (*RRL)

 O/TAI/162-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/100-1/2019 (*RRL)

 O/CAM/13/2015 (*RRL)

 O/CAM/4/2015 (*RRL)

 O/CAM/6/2013 (*RRL)

 O/VIT/47/2013 (KY492072)

PanAsia

Ind-2001a O/KUW/3/1997 (DQ164904)

Ind-2001b O/OMN/7/2001 (DQ164941)

Ind-2001c O/UAE/4/2008 (KM921876)

 O/BHU/3/2009 (KM921814)

 O/LAO/11/2015 (*RRL)

 O/LAO/15/2015 (*RRL)

Ind-2001d

 O/TAI/181/2019 (*RRL)

 O/TAI/133/2019 (*RRL)

 O/TAI/149/2019 (*RRL)

 O/TAI/132-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/138/2019 (*RRL)

 O/TAI/292/2019 (*RRL)

 O/TAI/238-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/145-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/105-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/129/2019 (*RRL)

 O/TAI/113/2019 (*RRL)

 O/TAI/240/2019 (*RRL)

 O/TAI/195-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/153/2019 (*RRL)

 O/TAI/110/2019 (*RRL)

 O/TAI/287/2019 (*RRL)

 O/TAI/109-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/143/2019 (*RRL)

 O/TAI/222-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/221-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/225/2019 (*RRL)

 O/TAI/269-3/2019 (*RRL)

 O/TAI/106-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/148/2019 (*RRL)

 O/TAI/268-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/196/2019 (*RRL)

 O/TAI/242/2019 (*RRL)

 O/TAI/154/2019 (*RRL)

 O/TAI/243-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/198/2019 (*RRL)

 O/TAI/128-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/205/2019 (*RRL)

 O/TAI/184-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/197/2019 (*RRL)

 O/TAI/227/2019 (*RRL)

 O/TAI/179-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/131-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/229/2019 (*RRL)

 O/TAI/213/2019 (*RRL)

 O/TAI/232/2019 (*RRL)

 O/TAI/187/2019 (*RRL)

 O/TAI/159-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/107/2019 (*RRL)

 O/TAI/236/2019 (*RRL)

 O/TAI/146-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/175-1/2019 (*RRL)

 O/TAI/86/2019 (*RRL)

 O/TAI/93-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/58/2018 (*RRL)

 O/TAI/65/2018 (*RRL)

 O/TAI/50/2018 (*RRL)

 O/TAI/193-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/182-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/181/2018 (*RRL)

 O/TAI/200/2018 (*RRL)

 O/TAI/171-2/2018 (*RRL)

 O/TAI/169/2018 (*RRL)

 O/TAI/145/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/119-2/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/109/2017 (*RRL)

 O/TAI/11-2/2017 (*RRL)

 O/TAI/47/2017R2 (*RRL)

 O/TAI/45/2017 (*RRL)

 O/TAI/44/2017 (*RRL)

 O/TAI/25-2/2017 (*RRL)

 O/TAI/224/2018 (*RRL)

 O/TAI/19/2019 (*RRL)

 O/TAI/62-2/2019 (*RRL)

 O/TAI/94-2/2018 (*RRL)

 O/TAI/1/2019 (*RRL)

 O/TAI/104/2018 (*RRL)

 O/TAI/91-1/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/83/2018 (*RRL)

 O/TAI/81-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/113/2018 (*RRL)

 O/TAI/98-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/110/2018R2 (*RRL)

 O/TAI/101-1/2018 (*RRL)

 O/TAI/225/2016R3 (*RRL)

 O/TAI/126/2017 (*RRL)

 O/TAI/142-1/2017R3 (*RRL)

 O/TAI/160/2017 (*RRL)

 O/TAI/140/2017 (*RRL)

 O/TAI/135/2017 (*RRL)

 O/TAI/10/2018 (*RRL)

 O/TAI/95/2017 (*RRL)

 O/TAI/24/2018R1 (*RRL)

 O/TAI/30/2018 (*RRL)

 O/TAI/7/2018 (*RRL)

 O/TAI/4/2017 (*RRL)

 O/TAI/315/2016 (*RRL)

 O/MYA/6/2017 (*RRL)

 O/MYA/32/2017 (*RRL)

 O/MUR/19/2016 (MG972510)

 O/MYA/12/2016 (*RRL)

 O/MYA/13/2016 (*RRL)

Ind-2001e

ME-SA

                          O/HKN/21/70 (AJ294911)

 O/HKN/6/83 (AJ294919)

 O/PHI/7/96 (AJ294926)
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รูปที้� 3 ตั์วัอุย่างไวัรั่สโร่คปากและเท้้าเป่�อุยชนิิด O/ME-SA/Ind2001e ปี พ.ศู. 2560 –2562 จำานิวันิ 89 ตั์วัอุย่าง

 รู่ปที้� 4 เมื�อุพิจาร่ณา Phylogenetic tree และเปรี่ยบเที้ยบควัามเหมือุนิขอุงลำาดับนิิวัคลีโอุไท้ด์ขอุงไวัรั่ส O/

TAI/189/87 reference strain ซ้์�งใช้เป็นิ virus seed ในิวััคซี์นิกร่มปศุูสัต์ว์ัปัจจุบันิ กับไวัรั่ส O/TAI/139/2018 (สายพันิธ์ุี 

SEA/Mya-98), ไวัรั่ส O/TAI/36/2018 (สายพันิธ์ุี ME-SA/PanAsia) และ ไวัรั่ส O/TAI/30/2018 (สายพันิธ์ุี ME-SA/          

Ind2001e) พบว่ัามีควัามเหมือุนิคิดเป็นิ 88.8%, 87.1% และ 83.4% ต์ามลำาดับ ซ้์�งพบว่ัาสายพันิธ์ุี ME-SA topotype 

แยกกิ�งจากสายพันิธ์ุี SEA/Mya-98 อุย่างชัดเจนิ 
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 O/TAI/189/87reference strain (*RRL)

O/SEA/Mya-98 O/TAI/139/2018 (*RRL)

O/ME-SA/PanAsia O/TAI/36/2018 (*RRL)

O/ME-SA/Ind2001e O/TAI/30/2018 (*RRL)

100

0.02

รูปที้� 4   แสดง Phylogenetic tree O/TAI/189/87 reference strain seed vaccine เปรี่ยบเที้ยบกับไวัรั่ส สายพันิธ์ุี O/SEA/Mya-98,
           O/ME-SA/PanAsia และ O/ME-SA/Ind2001e

สรุปผลและข้อเสนอแนะ

 ผู้ลการ่ศู้กษ์าพบวั่าเชื�อุไวัร่ัสโร่คปากและเท้้าเป่�อุยซี์โร่ไท้ป์โอุที้�ร่ะบาดในิปร่ะเท้ศูไท้ยในิช่วังปี พ.ศู. 2560–2562        

มีควัามใกล้เคียงกับไวัรั่สที้�เคยร่ะบาดมาก่อุนิหนิ้านีิ�ทั้�งในิปร่ะเท้ศู และในิภููมิภูาคเอุเชียต์ะวัันิอุอุกเฉีียงใต์้ โดยพบการ่
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