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บทนํา : การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันเปนสาเหตขุองการเจ็บปวยและเสียชีวิตในเด็กทั่วโลก สาเหตุที่สําคัญของการเกิด
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉบัพลันในเด็กมักเกิดจากไวรัส ซึ่งแบงออกไดหลายชนิดและมีชวงการระบาดที่ตางกัน ในป พ.ศ. 
2544 นักวิทยาศาสตรจากประเทศเนเธอรแลนด (van den Hoogen และคณะ) ไดคนพบไวรัสในแฟมิลี่ Paramyxoviridae ที่ทําใหเกิด
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจที่ไมเปนที่รูจักมากอน คือ human Metapneumovirus (hMPV) การเรียงตัวของจีโนมและลําดับนิว
คลีโอไทดของ hMPV นั้นเหมือนกับ avian pneumovirus serotype C มากที่สุด การศึกษาดาน seroprevalence ในประเทศเนเธอร
แลนดพบวาเด็กที่มีอายุมากกวา 5 ปจะมีแอนติบอดีตอ hMPV แลวทุกราย แสดงวาการติดเชื้อ hMPV นั้นจะเกิดขึ้นในเด็กที่มีอายุ
นอยกวา 5 ป นอกจากนั้นการติดเชื้อ hMPV เกิดซ้ําไดและสามารถพบการติดเชื้อไดตลอดชีวิต จากการศึกษาในหลายประเทศพบวา
อาการของการติดเชื้อ hMPV นั้นคลายกบัอาการของการติดเชื้อ human Respiratory syncytial virus (hRSV) คือ ไข, ไอ และหายใจ
ลําบาก และ hMPV ยังมีความสัมพันธกับการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจบนและสวนลาง ผูปวยเดก็ที่ติดเชื้อ hMPV มักไดรับการ
วินิจฉัยจากแพทยวาเปนหลอดลมฝอยอักเสบและปอดอักเสบ สามารถพบการติดเชื้อ hMPV รวมกับ hRSV นอกจากนี้การศึกษาใน
หลายประเทศใหผลตรงกันวา hMPV สามารถแบงออกไดเปน 2 สายพันธุอีกดวย 
วัตถุประสงค : การศึกษาในครั้งนี้ไดพัฒนาวิธีการตรวจหาการติดเชื้อ hMPV ในผูปวยเดก็ที่มีอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดิน
หายใจในโรงพยาบาลจุฬาลงกรณ  รวมทั้งศึกษาอุบัติการณการติดเชื้อ hMPV และความสําคัญทางคลินิกในผูปวยเด็กที่ติดเชื้อ hMPV 
โดยวิธี reverse transcriptase polymerase chain reactin (RT-PCR) ของยีนสวนนิวคลีโอโปรตีน (N), ฟวชั่น (F) และโพลีเมอเรส (L) 
ในการยืนยันผลบวกจะใชโปรแกรม BLAST (www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast) เพื่อเปรียบเทียบความใกลเคียงของสารพันธุกรรมที่ได
กับสิ่งมีชีวิตอื่น และทําการศึกษาสายพันธุของ hMPV โดยใชโปรแกรม PHYLIP 95 
ผลการทดลอง : พบอุบัติการณการติดเชื้อ hMPV ในผูปวยเด็กโดยวิธี RT-PCR ในยีนสวน N, F และ L เทากับ 5.3% (12/227 คน) 
โดยมีคาเฉลีย่อายขุองผูปวยเด็กที่ติดเชือ้เทากับ 20 เดือน, คามัธยฐานของอายเุทากับ 17 เดือน อาการสวนใหญของผูปวยเด็กที่ติดเชื้อ 
hMPV คือ ไข (100%), ไอ (100%) และหายใจลําบาก (91.7%) ผูปวยเด็กทุกรายไดรับการวินิจฉัยจากแพทยวาเปนปอดอักเสบ โดยที่ 
92% (11/12 คน)  ตองเขารับการรักษาในโรงพยาบาล ผูปวย 1 รายพบการติดเชื้อรวมกับ hRSV การศึกษาดวยสายพันธุที่พบใน
ประเทศไทยสามารถแบงออกไดเปน 2 สายพันธุ และสามารถพบการติดเชื้อทั้ง 2 สายพันธุในปเดียวกัน ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดทํา
การศึกษาในครั้งนี้ไดลงทะเบียนเขาสูธนาคารรหัสพันธุกรรมโดยมีหมายเลขดังนี้ AY152463-AY158465 และ AY550148-
AY550175 
วิจารณผลการทดลอง : ในการศึกษาการติดเชื้อ hMPV ในคร้ังนี้พบอุบัติการณการติดเชื้อ hMPV เทากับ 5.3% อยางไรก็ตามอุบัติ
การณของการติดเชื้ออาจมากกวา 5.3% เนื่องจากการศึกษาในครั้งนี้ไมไดทําการศึกษาในผูที่ไมมีอาการและผูปวยผูใหญที่มีอาการ
ของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ และการพบการติดเชื้อรวมกับ hRSV นั้นแสดงถึงชวงการระบาดของ hMPV นั้นเปนชวง
เดียวกับชวงการระบาดเดียวกับ hRSV 
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Background : Acute respiratory tract infections (ARTIs) account for significant morbidity and mortality in infants and children worldwide. 
The majority of causation agents are viruses. In 2001, van den Hoogen, et al. discovered a new paramyxovirus, human Metapneumovirus 
(hMPV), found associated with severe respiratory illness in pediatric patients. hMPV displayed a high percentage of nucleotide sequences 
homology and genomic organization similar to avian pneumovirus serotype C. Serological surveys in the Netherlands showed that children 
over 5 years were seropositive and reinfection throughout life may be common. The clinical features associated with hMPV infections in 
children were similar to human Respiratory syncytial virus (hRSV). It was associated with both upper and lower respiratory tract infections. 
The most significant clinical features were acute bronchiolitis and pneumonia. Fever, cough and difficulty of breathing were frequently 
observed in infected children. Coinfection with other respiratory viruses can also occur, especially with hRSV. Phylogenetic analysis based on 
nucleotide sequences can be used to separate hMPV into 2 lineages. 
Objective : This study was designed to investigate the incidence of hMPV in nasopharyngeal suction specimens of infant and young children 
who clinically presented with ARTIs. hMPV detection was performed by reverse transcriptase polymerase chain reaction (RT-PCR) located 
on nucleocapsid (N), fusion (F) and polymerase (L) genes. 
Materials and methods : Two hundred and twenty-seven  nasopharyngeal suction specimens were collected from pediatric patients with 
clinical symptoms of ARTIs admitted to Chulalongkorn hospital, Bangkok, Thailand. To ensure the positive results, positive specimens 
underwent DNA sequencing and were later confirmed by the BLAST program (www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast). Phylogenetic analysis for 
hMPV N, F and L genes were performed by PHYLIP95 program. 
Results : In this study, the incidence of hMPV infection was 5.3% (12/227). The mean age of children with hMPV infections was 20 months 
and median age was 17 months. Clinical presentations associated with hMPV infections were fever (100%), cough (100%) and difficulty of 
breathing (91.7%). Ninety-two percent of hMPV infected children were hospitalized and all children had pneumonia. Coinfection with hRSV 
was found in 1 patient. Phylogenetic analysis was used to identify 2 lineages of hMPV and cocirculation of both lineages during the same 
years. In addition, the sequences were submitted to GenBank under accession Nos. AY158463-AY158465 and AY550148-AY550175 
Conclusion :  The results showed the incidence of hMPV at 5.3%. However, the incidence in Thailand might be higher than that, as hMPV 
infection could remain asymptomatic in children yet cause ARTIs in adults. Coinfection with hRSV found in 1 patient, indicated that hMPV 
shares seasonal distribution with hRSV. 
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บทที่ 1 
บทนํา 

 
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลัน (Acute respiratory tract infections; ARTIs) 

เปนโรคติดเชือ้ที่พบบอยที่สุดในเด็กทัว่โลก เปนสาเหตขุองการมาใชบริการสาธารณสุขมากที่สุด(1) 
ทําใหเกิดการสูญเสียทางเศรษฐกิจเนื่องจากการเสียคาใชจายกับผูปวยโรคนี้เปนจํานวนมาก เกิดการ
ขาดงานและขาดเรียน แลวยังกอใหเกดิอัตราการเจ็บปวยและเสียชีวิตมากที่สุดในเด็กทัว่โลกอกี
ดวย(2-6) การติดเชือ้ในระบบทางเดินหายใจฉับพลันพบในเดก็ที่มีอายุนอยกวา 5 ปมากถึง 50%(7) 
แลวยังเปนสาเหตุสําคัญของการเสียชีวิตเปนอันดับสองในชวงอายนุี้(8) เด็กที่อายุนอยกวา 5 ปพบ
อัตราการเสียชีวิตจากการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉบัพลันมากถึง 4 ลานคนตอปทั่วโลก และ 
90% ที่เสียชีวิตเปนเด็กที่อยูในประเทศกําลังพัฒนา(9) อัตราการเจ็บปวยจากการติดเชื้อในระบบทาง
เดินหายใจฉับพลันในประเทศพัฒนาแลวหรือประเทศกาํลังพัฒนาจะสูงเทาๆกัน แตในประเทศ
กําลังพัฒนาจะพบอัตราการเสียชีวิตสูงกวาประเทศที่พัฒนาแลว 20-50 เทา โดยเฉพาะในเดก็ที่อายุ
ต่ํากวา 1 ขวบ ในประเทศกําลังพัฒนาจะพบความสัมพนัธระหวางอัตราการเสียชีวิตจากการติดเชื้อ
ในระบบทางเดินหายใจฉับพลันสูง(2, 5, 10) ในประเทศไทยพบวาการติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจ
ฉับพลันนั้นเปนสาเหตุการเสียชีวิตในเดก็ที่มีอายุนอยกวา 1 ขวบถึง 25%(11) พบวาเพศชายจะมีอัตรา
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจมากกวาเพศหญิง(1)  

การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันพบไดในทุกชวงอายุ ในเดก็จะพบการตดิเชื้อ 6-
8 คร้ังตอป(1-2)  และในผูใหญจะพบ 2-4 คร้ังตอป(1)    อยางไรก็ตามการติดเชื้อในระบบทางเดนิ
หายใจในผูสูงอายุก็เปนปญหาสําคัญเชนกนั เนื่องจากระบบภูมิคุมกันในรางกายของผูสูงอายุจะมีจะ
มีประสิทธิภาพลดลง เพราะฉะนัน้จึงเกิดการติดเชื้อที่งายขึ้น ผูปวยดวยการติดเชื้อในระบบทางเดนิ
หายใจฉับพลันที่มีอายุมากกวา 55 ปจะมีความเสี่ยงในการเสียชีวิตมากขึ้นตามอายุ(5) 

ปอดอักเสบ (pneumonia) เปนสาเหตุที่ทาํใหเกิดอัตราการเสียชีวิตในเด็กที่ตดิเชื้อในระบบ
ทางเดินหายใจมากถึง 75%(2, 7, 12) รองลงมา คือ หลอดลมฝอยอักเสบ (bronchiolitis) และ Laryngo-
Tracheo Bronchitis (Croup) เด็กที่มีความเสี่ยงตอการเกิดปอดอกัเสบเมื่อเกิดการติดเชื้อในระบบ
ทางเดินหายใจ คือ ทารกที่มีน้ําหนกัตัวนอย, เด็กขาดสารอาหาร, และเด็กที่มีอายุต่ํากวา 1 ป(2) หาก
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจในเดก็มีความรุนแรงมากทําใหปอดเกิดความเสียหาย และสงผล
ถึงการเจริญเติบโตและพัฒนาการของเด็ก(13) นอกจากนั้นการติดเชือ้ในระบบทางเดินหายใจฉับ
พลันอาจทําใหเกิดความผิดปกติเร้ือรังตามมา เชน หลอดลมอักเสบเรื้อรัง และหลอดลมโปงพองเรื้อ
รัง(6) 
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ในผูปวยเดก็ทีต่ิดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันมีการพยากรณของโรค (prognosis) ที่
แยกวาผูใหญ เนื่องจาก 

1. เด็กมีปริมาตรทรวงอกนอยกวาผูใหญและมีทอทางเดนิหายใจที่ส้ันและแคบกวาผูใหญ ใน
ทารกแรกเกิดจะมีเสนผานศนูยกลางทอทางเดินหายใจ 3.5 มิลลิเมตรแลวยังมีความยาว
เพียง 4 เซนตเิมตร ขณะที่ผูใหญมีเสนผานศูนยกลางทอทางเดินหายใจ 10-14  มิลลิเมตร 
และยาว 13 เซนติเมตร ทางเดินหายใจของเด็กที่แคบและสั้นนี้จะสงผลตอการทํางานของ
ปอดและปฏิกริิยาตอบสนองของทางเดินหายใจขณะที่มกีารติดเชื้อ เพราะการติดเชื้อใน
ระบบทางเดินหายใจจะทําใหเยื่อบุทางเดนิหายใจอักเสบ, บวม, เกิดการเกร็งตัว, มีเสมหะ
คั่งจากการอักเสบ และมีเซลลที่ตายมาสะสม จากการอักเสบที่เกิดขึ้นนีจ้ะทําใหทอทางเดิน
หายใจของเดก็มีเกิดความตานทานที่มากกวาเพราะทอทางเดินหายใจของเด็กที่ส้ันและแคบ
กวาผูใหญดังที่กลาวขาวตน เมื่อเกดิการบวมในความหนาที่เทากันกับผูใหญ จะทําใหเสน
ผานศูนยกลางของทอทางเดินหายใจแคบกวาผูใหญ และเปนการเพิ่มภาระการหายใจ 
(work breathing) ที่มากกวาผูใหญอีกดวย จึงสงผลทําใหในขณะที่มีการติดเชื้อในระบบ
ทางเดินหายใจในเด็กเกิดอาการที่รุนแรงกวาและทําใหเด็กมีอัตราการสียชีวิตมากกวา (6) 

2. การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจของเดก็นั้น มักเปนครั้งแรกที่ระบบทางเดินหายใจของ
เด็กไดพบกับเชื้อโรค (first explosure) ดังนั้นการสรางภูมิคุมกันยังไมดีเพยีงพอตอในการ
กําจัดสิ่งแปลกปลอมที่ทําใหเกิดโรคได 

3. แมวาหลังคลอดจะมภีูมิคุมกนัชนิด IgG ที่ผานรกมาจากมารดา แตยังคงไมสมบูรณเพราะ
ยังคงสรางภูมคิุมกันชนิดอืน่ไดไมมาก เชน IgM และ IgA โดยเฉพาะหลังจากคลอด 3 
เดือน IgG ที่ไดจากมารดาก็จะถูกลดลงมากประกอบกับการสราง IgM และ IgA  ยังคง
สรางไดไมเพยีงพอกับการคุมกันโรค จึงทําใหชวงอายุนีม้ีโอกาสในการติดเชื้อมากกวาชวง
อายุอ่ืน เรียกวา physiological hypogammaglobulinemia 

4. เซลลในทางเดนิหายใจของเด็กนั้นเปนเซลลตัวออน (young cell) จะสงผลใหเซลลเจริญได
เร็วเพราะวามีการแบงตัวมาก ฉะนั้นเซลลจึงเอื้อตอการเจริญของเชื้อ 
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การแบงชนิดของโรคติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลัน 
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันสามารถแบงออกไดเปน 2 ชนิด คือ 

1. การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนบน (upper respiratory tract infections; URTIs) คือ 
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจตั้งแตรูจมูกถึง epiglottis รวมถึงโพรงอากาศรอบจมูก
ดวย อาการจากการติดเชื้อในระบบหายใจสวนนี้ ไดแก โพรงหลังจมูกอักเสบหรือโรคหวัด 
(rhinitis หรือ common cold), คออักเสบ (pharyngitis), ตอมทอนซิลอักเสบ (tonsilitis), 
ไซนัสอักเสบ (sinusitis), และหูชั้นกลางอักเสบ (otitis media) เปนการติดเชื้อที่ไมรุนแรง
นัก แตถาหากรางกายออนแอลงอาจเกิดโรคแทรกซอนทําใหเกิดอาการที่รุนแรงได  

2. การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลาง (lower respiratory tract infections; LRTIs) คือ  
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจตั้งแตหลอดคอถึงปอด อาการของการติดเชื้อในระบบ
ทางเดินหายใจสวนนี้ ไดแก Laryngo-Tracheo Bronchitis (Croup), หลอดลมอักเสบฉับ
พลัน (acute bronchitis), หลอดลมฝอยอักเสบฉับพลัน (acute bronchiolitis) และปอด
อักเสบ (pneumonia) การติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจสวนนี้มักพบบอยในขวบปแรก 
และในแตละปพบวา 3% ของเด็กที่มอีายุนอยกวา 1 ขวบจะเขารับการรักษาในโรงพยาบาล
เนื่องจากมกีารติดเชื้อในระบบหายใจสวนลาง(14-15) และการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ
สวนลางนี้มีความรุนแรงและทําใหเกิดอตัราการเสียชีวิตมากกวาการตดิเชื้อในระบบทาง
เดินหายใจสวนบน  

 
สาเหตุของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลัน 

การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันนั้นอาจมีสาเหตุมาจากไวรสัหรือแบคทีเรีย แต
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันในเด็กมกัมสีาเหตุจากไวรสั การศึกษาใน
กรุงเทพมหานครพบวาการตดิเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันในเดก็ที่มีอายุต่ํากวา 5 ป 45% มี
สาเหตุมาจากไวรัส(2-3) ไวรัสที่กอใหเกิดการตดิเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉบัพลันทั้ง 2 สวนมีมาก
ถึง 200 ชนิดสับเปลี่ยนกันไป ดังตารางที่ 1(16-17)   ไวรัสแตละชนิดจะมคีวามสามารถในการติดเชื้อ
ตางที่กันไป เชน Rhinovirus จะทําใหเกิดการติดเชื้อบริเวณทางเดินหายใจสวนบน ในขณะที ่hRSV 
ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลาง(18) การเกิดโรคของไวรัสตางๆนั้นขึ้นอยูกับ
หลายปจจยั เชน อายุ, เพศ, ฤดู และชวงเวลาการระบาด (seasonal distribution) ไวรัสที่ทําใหเกดิการ
ติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลางอยางรุนแรงในเดก็นั้น คือ hRSV, Parainfluenza, Influenza 
และ Adenovirus 
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เมื่ออายุมากขึน้รางกายจะมภีูมิตานทานตอไวรัสที่ทําใหเกิดการตดิเชื้อในระบบทางเดิน

หายใจชนิดตาง ๆ มากขึ้น ก็จะปวยหางขึ้นและมีอาการรุนแรงนอยลงไป ตามปกติรางกายจะมี
ภูมิคุมกันซึ่งอยูในน้ําคัดหล่ังที่เคลือบผิวเยือ่บุทางเดินหายใจ แตถารางกายไมแข็งแรง เชน อดนอน 
ขาดอาหาร ถูกฝน อากาศเย็น เชื้อจะเขาสูเนื้อเยื่อและทําใหเกิดอาการขึ้น  

 
ตารางที่ 1     แสดงชนิดของไวรัสที่กอใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ 

 
ชนิดของไวรัส จํานวน subtype (s) 

Influenza viruses 
Respiratory syncytial viruses 
Parainfluenza viruses (PIV) 
Adenoviruses 
Rhinoviruses 
Enteroviruses 
Coronaviruses 
Herpesviruses 
Cytomegaloviruses 

3 subtypes of type A 
2 subtypes 

4 
33 

~100 
63 
4 

2 subtypes 
1 

 
ปจจัยเสี่ยงและความรุนแรงของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันใน
เด็ก 

1. น้ําหนกัแรกคลอด – พบวาทารกที่มีน้ําหนกัแรกคลอดนอยกวา 2,000-3,000 กรัม จะมี
ความเสี่ยงตอการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันในขวบปแรก โดยเฉพาะทารกที่มี
น้ําหนกัแรกคลอด 1,500 กรัมจะมีความเสี่ยงตอการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉบัพลัน
มากกวาทารกที่มีน้ําหนักแรกคลอด 2,500 กรัม ถึง 5 เทา(13) 

2. การเลี้ยงลูกดวยนมแม – การศึกษาในประเทศที่พฒันาแลวและประเทศกําลังพัฒนาพบวา
ทารกที่เล้ียงดวยนมมารดาจะมีอัตราเสี่ยงตอการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันที่
นอยกวาเล้ียงดวยนมผง(13, 19) 

3. โรคประจําตัว – ในผูปวยเดก็ที่มีโรคประจําตัว โดยเฉพาะโรคหัวใจและหลอดเลือด,โรค
ปอด และโรคภูมิแพ จะมีความเสี่ยงตอเกดิการติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจฉับพลันมาก
กวาเด็กปกติ(19)  และหากเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉบัพลันที่มีไวรัสเปน
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สาเหตุ จะมีความเสี่ยงที่จะเกดิอาการที่รุนแรงกวาและเกดิอัตราการเสียชีวิตที่มากกวาผูปวย
เด็กที่ไมมีโรคประจําตัวอีกดวย(18, 20)  

4. ภาวะโภชนาการ – เนื่องจากภาวะโภชนาการที่จะสงผลในการสงเสริมระบบภูมิคุมกนั 
และเดก็ที่มีภาวะทุพโภชนาการจะทําใหการสรางระบบภูมิคุมกันไมด ี ดังนั้นเด็กทีม่ีภาวะ
ทุพโภชนาการจะมีความเสีย่งตอการเกดิอาการที่รุนแรงและทําใหเกดิอัตราการเสียชีวิตที่
มากกวาเด็กปกติ(21) 

5. ภาวะภูมิคุมกนับกพรอง – ผูปวยที่มภีาวะภูมิคุมกนับกพรอง (immonocompromised 
patients) คือ ผูปวยทีภู่มิคุมกันนอยกวาปกติซ่ึงอาจเกดิจากตวัผูปวยเอง เชน โรคมะเร็ง 
หรือเกิดจากการรักษาดวยยากดภูมิคุมกันรวมทั้ง corticosteroid เชน ผูปวยที่ไดรับการ
รักษาจากการเปลี่ยนถายอวยัวะ ในผูปวยกลุมนี้เนื่องจากมีภูมิตานทานโรคลดลง จึงมีความ
เสี่ยงตอการเกดิการติดเชื้อตลอดเวลาโดยเฉพาะการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจบริเวณ
ปอด ทั้งจากเชื้อโรคที่ทําใหเกิดปอดอกัเสบในคนปกติและเชื้อโรคที่ไมทําใหเกิดโรคใน
คนปกติ ไวรัสที่สามารถเขาสูปอดไดโดยตรงจากการหายใจแมจะมีจาํนวนนอยก็สามารถ
ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจที่งายกวาคนปกติ และเมื่อเกิดการติดเชื้อข้ึน
แลวก็มกัจะลกุลามอยางรวดเร็วและเสี่ยงตอการติดเชื้อแบคทีเรียซํ้าซอน แลวยังทาํใหเกิด
อัตราการเสียชีวิตที่มากกวาคนปกติอีกดวย(15,22) ไวรัสที่อยูในแฟมิล่ี Orthomyxoviridae 
และ Paramyxoviridae มีบทบาทสําคัญในการทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ
ในเด็กที่มีภาวะภูมิคุมกันบกพรอง(23) 

 
ชวงการระบาดของไวรัสที่ทําใหติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลัน 

ชวงเวลาการระบาดของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันในซีกโลกเหนือมักเริ่ม
พบในฤดูใบไมรวงและตลอดฤดูหนาว และจะเริ่มลดลงในฤดูใบไมผลิ(1)  ในเขตรอนมักเริ่มพบใน
ฤดูฝน หรือหลังจากฤดูฝน 1-2 เดือน และจะมากที่สุดในชวงเดือนกรกฎาคมถึงเดือนกุมภาพนัธ(21, 24) 
ในประเทศไทยจะพบการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉบัพลันมากที่สุดในชวงปลายฤดูรอนถึง
ฤดูฝน แตชวงการระบาดอาจแตกตางกันออกไปตามลักษณะภูมิประเทศและชนิดของไวรสัไดอีก 
เชน แถบยุโรปจะมีชวงการระบาดของ human Respiratory syncytial virus (hRSV) อยูในตนฤดู
หนาวถึงฤดใูบไมผลิ คือ ตั้งแตเดือนธันวาคม และจะระบาดมากที่สุดในเดือนมกราคมถึงกุมภาพันธ
และจะลดลงในเดือนมนีาคม(25) สวนในแถบเอเชียจะพบชวงการระบาดของ hRSV ในชวงฤดูฝนถึง
ฤดูหนาวแตจะพบในฤดูฝนมากกวา คือ ตั้งแตเดือนกรกฎาคมถึงเดือนกุมภาพันธ(23, 26) 
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การแพรกระจายของไวรัสที่ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ 
ฉับพลัน 

โรคนี้เปนโรคที่พบไดตลอดทั้งปเพราะมีไวรัสหลายชนดิเปนสาเหต ุ การติดตอเกิดไดงาย
มาก โดยการอยูใกลชิดกันจงึพบเปนกนัมากตามโรงเรียน โรงงาน และที่ ๆ มีคนอยูรวมกลุมกันมาก 
ไวรัสที่ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจนั้นจะมีอยูในสารคัดหล่ัง เชน น้ํามูก น้ําลาย 
และเสมหะของผูปวย จะสามารถติดตอไดโดยการไอ จาม หรือหายใจรดกัน นอกจากนี้ยังอาจติด
ตอโดยการสัมผัสมือ กลาวคือ ไวรัสอาจตดิที่มือและเมื่อใชนิ้วมือขยี้ตาหรือแคะจมกู เชื้อก็จะเขาสู
รางกายจนเกิดอาการได ระยะฟกตวั คือ ระยะตั้งแตผูปวยรับเชื้อเขาไปจนกระทั่งมีอาการเกดิขึ้นจะ
อยูในชวง 1-3 วัน  
 
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันในโรงพยาบาล 

การติดเชื้อในโรงพยาบาล (nosocomial infection) มักเกิดขึ้นในชวงการระบาดของไวรัสที่
ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจนั้นๆ เชน ผูปวยที่เขารับการรักษาในโรงพยาบาลในฤดู
ฝนก็จะมีความเสี่ยงในการตดิเชื้อ hRSV ในระบบทางเดนิหายใจจากการเขารับการรักษาในโรง
พยาบาล ผูปวยเดก็ที่ไดรับการรักษาในโรงพยาบาลมีโอกาสที่ไดรับผลแทรกซอนจากการติดเชื้อใน
ระบบหายใจในโรงพยาบาลไดสูงเปนอันดบัที่ 2 รองจากการติดเชื้อในระบบทางเดินปสสาวะ(6) 
สาเหตุที่การเขารับการรักษาในโรงพยาบาลมีสวนในการสงเสริมการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ
มีหลายสาเหตุขึ้นอยูกับความเจ็บปวยของตัวผูปวยเอง หรืออาจเกิดจากสภาวะแวดลอม เชน(6) 

1. ผูปวยอาจเสยีกลไกในการขบัเชื้อออก เชน กลไกการไอ, ขนขนาดเลก็ (cilia) ที่ชวยในการ
โบกเชื้อโรค, เม็ดเลือดขาวในปอด 

2. ผูปวยมีภูมติานทานโรคต่ําลง ซ่ึงอาจเกิดจากความเจ็บปวยของตวัผูปวยเอง หรือจากการให
ยารักษา 

3. จากความจําเปนที่ตองใชเครือ่งมือบางอยางเขาสูรางกาย เชน ทอหลอดลมคอ, การเจาะคอ 
หรือการดูดเสมหะ โดยเฉพาะการใชเครื่องชวยหายใจ หากมกีารปนเปอนแลวจะทําใหเกดิ
การเพิ่มเชื้อเขาสูระบบทางเดินหายใจไดโดยตรง 
ไวรัสที่สําคัญที่ทําใหเกิดการติดเชื้อของผูปวยเด็กในโรงพยาบาล คือ hRSV และ PIV และ

การติดเชื้อในโรงพยาบาลที่มีสาเหตุจากไวรัส 2 ชนิดนี้อาจสงผลใหเกิดอาการที่รุนแรงกวาการติด
เชื้อ hRSV และ PIV จากผูอ่ืนหรือการติดเชือ้ส่ิงแวดลอมดังที่กลาวขางตน โดยเฉพาะการติดเชื้อ 
hRSV ในผูปวยเด็กที่เปนโรคหัวใจ (congenital heart disease) จะมอัีตราการเสียเจ็บปวยและอัตรา
การเสียชีวิตสูง(27) 
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การรักษา 
เนื่องจากการตดิเชื้อไวรัสในระบบทางเดินหายใจสามารถหายไดเอง การรักษาจึงอยูที่การ

พักผอนและการปฏิบัติตัวของผูปวยเปนสาํคัญ แตในผูปวยบางรายหากมีอาการรุนแรงอาจตอง
รักษาตามอาการ ในปจจุบันยาตานไวรัสที่ใชในการรักษาการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจที่มีไว
รัสเปนสาเหตมุีไมกี่ชนิดและใชแตกตางกนัออกไปแลวแตชนิดของไวรัส เชน ribavirin จะใชกับ
การติดเชื้อ hRSV และ influenza เพราะฉะนัน้การใหยาตานไวรัสในการรักษาจงึจําเปนตองทราบ
ชนิดของไวรสัที่ทําใหเกดิการติดเชื้อกอน ขอเสีย คือ ยาเหลานี้มีราคาแพงและมักม ีผลขางเคียง เชน 
ผลขางเคียงทางระบบประสาท หรือการเกิดปอดอักเสบเนื่องจากการติดเชื้อแบคทีเรียซํ้าซอน 
 
การปองกัน 
 การปองกันการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันทีด่ีนั้นขึ้นอยูกับการใหความรูใน
การรักษาสุขอนามัยของประชาชน และการศึกษาวจิัยเกี่ยวกับการวินจิฉัยและการปองกันการติดเชื้อ
ในระบบทางเดินหายใจ ซ่ึงจะชวยลดอัตราการเจ็บปวยและอัตราการเสียชีวิตได เชน  

1. การควบคุมการแพรระบาดของไวรัสโดยการสรางสุขอนามัยที่ดี เชน การลางมือใหสะอาด 
2. การควบคุมไมไหเกิดการติดเชื้อในญาติพี่นอง 
3. การพัฒนาวัคซีน เชน ในปจจุบันมีวัคซีนในการปองกันการติดเชื้อ influenza   

 
การวินิจฉัยทางหองปฏิบัติการ 

การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันนั้นอาจมีสาเหตุมาจากไวรสัหรือแบคทีเรีย 
อาการและอาการแสดงรวมถึงชวงการระบาดของไวรัสแตละชนดิไมสามารถบอกถึงสาเหตุของ
การติดเชื้อไดอยางสมบูรณ เพราะฉะนั้นการวินิจฉยัในหองปฏิบัติการในการทราบถึงสาเหตุของ
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจจึงเปนสิ่งสําคัญในการพิจารณาการใหการรักษาที่เหมาะสม โดย
เฉพาะผูปวยทีต่ิดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลางที่มอีาการรุนแรง ผูปวยที่เกิดการตดิเชือ้
แบคทีเรียก็ควรไดรับยาปฏิชีวนะในการรักษา สวนผูปวยที่เกิดการตดิเชือ้เนื่องมาจากไวรัสนั้นไมจํา
เปนตองใหยาปฏิชีวนะ เพราะยาปฏิชีวนะไมมีผลตอไวรัส หากใหยาปฏิชีวนะในผูปวยที่มีไวรัส
เปนสาเหตุของการติดเชื้อกจ็ะทําใหเกดิการใชยาปฏิชีวนะที่เกินความจําเปนจะเกดิผลอันไมพึง
ประสงคจากยาตามมา ในทางกลับกันผูปวยที่ติดเชื้อแบคทีเรียแตไมไดรับการรักษาดวยยาปฏิชีวนะ
ก็อาจเกิดโรคแทรกซอนและมีอาการที่รุนแรงได   
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การวินจิฉัยไวรัสที่ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจในหองปฏิบัติการแมจะมี
ความยุงยาก แตก็มีความจําเปนในดานระบาดวิทยาเพื่อใหทราบถงึสมบัติของเชื้อไวรัสที่เปนตน
เหตุใหเกดิการติดเชื้อ, วิธีการติดตอ, พยาธิกําเนิด, การใชยาตานไวรัสที่เหมาะสม, การพัฒนาวัคซีน 
หรือการปรับเปลี่ยนพฤติกรรมอนามัยเพื่อปองกันและควบคุมโรค(22) ส่ิงสงตรวจที่นํามาวินจิฉยัไว
รัสที่กอใหเกดิโรคในระบบทางเดินหายใจมีหลายชนิด ปจจุบันวิธีที่นยิม คือ การวนิิจฉัยโดยใชน้ํา
ลางโพรงหลังจมูก (nasopharyngeal aspirate; NA or NP, nasopharyngeal washing; NW)(2, 28)   

เพราะน้ําลางโพรงหลังจมูกสามารถเก็บเซลลเยื่อบุผิว (epithelial call) จากทางเดนิหายใจทั้งสวน
บนและสวนลาง เนื่องจากไวรัสเปนสิ่งมีชีวิตที่ตองอาศัยเซลลของ host ส่ิงสงตรวจ (specimen) จึง
จําเปนตองมีเซลลของ host บริเวณที่ไวรัสเพิ่มจํานวนอยูดวย คือ เซลลเยื่อบุผิวบริเวณทางเดิน
หายใจ เพราะฉะนั้นน้าํลางโพรงหลังจมูกจงึเปนทางเลือกที่ดี การเก็บน้าํลางโพรงหลังจมูกควรเก็บ
ตั้งแตเร่ิมมีอาการเพราะไวรสัจะมีปริมาณมากที่สุดเมื่อผูปวยมีอาการ ไวรัสที่ทําใหเกิดการตดิเชื้อ
ในระบบทางเดินหายใจฉับพลันมักเปน RNA ไวรัส จงึควรเก็บน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ไดที่ –700 C  
จนกวาจะนํามาวินิจฉัยทางหองปฏิบัติการ 

วิธีการตรวจหาไวรัสที่ทําใหเกิดการตดิเชื้อในระบบทางเดินหายใจนั้นมีหลายวิธี ซ่ึงมีจุด
ประสงคคือตรวจหาเชื้อไวรัสหรือองคประกอบของไวรัสที่กอใหเกิดโรคอยางรวดเรว็และแมนยําที่
สุด และไดมีการพัฒนามาจนถึงปจจุบัน คือ 

1. การเพาะเลีย้งไวรัสในเซลลเพาะเลี้ยง (viral culture, viral cytopathology) : เปนวิธี
มาตรฐาน (gold standard) โดยการนาํสิ่งสงตรวจที่ไดเพาะบนเซลลเพาะเลี้ยงทีเ่ปน 
cell line เชน primary monkey kidney cells, human lung fibroblasts เพื่อสังเกตการ
เปล่ียนแปลงของเซลลที่เกิดขึ้น (cytopathic effect : CPE) ซ่ึงการเปลี่ยนแปลงของ
เซลลนั้นจะเปนลักษณะเฉพาะตัวของไวรสั เชน ในเซลลที่เกิดการติดเชื้อ human 
respiratory syncytial virus (hRSV) นั้นจะใชเซลลเพาะเลี้ยง Hep-2 cells และจะทําให
เกิดการรวมตวัของเซลลที่ติดเชื้อ (syncytial formation) ถึงแมวาการเพาะในเซลลเพาะ
เล้ียงนั้นจะเปนวิธีมาตรฐานก็ตาม แตก็มีขอเสีย คือ อาจใชเวลานานเปนสปัดาห และ
ตองใชความชาํนาญสูงขึ้นอยูกับหองปฏิบตัิการ ซ่ึงอาจทําใหรักษาไมทันทวงที นอก
จากนั้นไวรัสแตละชนิดยังตองการเซลลเพาะเลี้ยงที่แตกตางกันอีกดวย 

2. การตรวจโดยใชกลองจุลทรรศนอิเล็กตรอน (electron microscopy) : เปนวิธีที่สามารถ
บอกแฟมิล่ีของไวรัสไดอยางชัดเจน โดยนาํสิ่งสงตรวจดภูายใตกลองจลุทรรศน
อิเล็กตรอนโดยอาศัยลักษณะของไวรัสแตละชนิด เปนวิธีที่รวดเร็วและมีขอดีในดาน
ของการจําแนกไวรัสที่ไมสามารถเจริญไดในเซลลเพาะเลี้ยง เชน Coronaviruses และ 
Rotavirus  แตขอเสียของวธิีนี้ คือ ตองอาศัยผูที่มีความชํานาญสูง และตองมีไวรัสอยู
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ในสิ่งสงตรวจมากกวา 107  virion/ml จึงจะตรวจพบ นอกจากนั้นเครื่องมือที่ใชในการ
ตรวจยังมีราคาแพงอีกดวย 

3. การตรวจโดยอาศัยปฏิกิริยาระหวางแอนตเิจนและแอนตบิอดี (antigen-antibody 
reaction) 
- immunofluorescense : วิธีนี้มีความไวกวาการเพาะเชื้อ เปนการตรวจหาตวัไวรัส 

(แอนติเจน) หรือแอนติบอดีตอไวรัส  โดยอาศัยปฏิกิริยาระหวางแอนติบอดีหรือ
แอนต-ิแอนติบอดีตอไวรัสที่ติดฉลากอยูกับสารเรืองแสง (fluorescein dye) และ
อานผลภายใตกลองฟลูออเรสเซนส (fluorescense microscope)  ขอดีของวิธีนี้ คือ 
รวดเรว็และสามารถอานเชื้อไดหลายชนิดในเวลาเดยีวกัน  แตขอเสียของวิธีนี้ คือ 
ราคาสูงและการแปลผลขึ้นอยูกับความไวและความจําเพาะของน้ํายา หากมีความ
ไวมากเกินไปอาจทําใหเกิดผลบวกปลอมได และเนื่องจากตองอานผลภายใต
กลองฟลูออเรสเซนสจึงตองใชผูชํานาญในการเตรียมและแปลผล  นอกจากนีก้าร
ตรวจหาแอนติบอดีตอไวรัส  ในสิ่งสงตรวจจะตองมีปริมาณแอนติบอดีสูง 

- enzyme immunoassay (EIA) หรือ enzyme-linked immunosorbant assay 
(ELISA) : เปนการตรวจหาตัวไวรัส (antigen) ที่ทําปฏิกิริยากับแอนตบิอดีที่อยูบน 
solid phase และอานผลดวย spectrophotometer  ขอดีของวิธีนี้ คือ สะดวกและ
รวดเร็ว สามารถตรวจไวรัสปริมาณนอยไดไมจําเปนตองใชผูเชี่ยวชาญในการอาน
ผล เปนวิธีที่นิยมใชทัว่ไปในหองปฏิบัติการ และที่สําคัญสามารถวัดปริมาณเชื้อ
ได   มีความไวมากกวาการเพาะเลี้ยงไวรัสในเซลลเพาะเลี้ยง และ 
immunofluorescense ขอเสียของวิธีนี้ คือ อาจเกิด non-specific reaction ซ่ึงจะให
ผลบวกปลอม  

- radioimmunoassay : มีหลักการเชนเดยีวกบั enzyme immuoassay แตติดฉลากดวย
สารรังสี radioisotope ที่นิยม คือ I125 หรือ I131 และอานผลดวย gamma counter แต
วิธีนี้มีความเสี่ยงเนื่องจากมีการใชสารรังสี 

- latex-agglutination assay : ใช antibody ติดฉลากกับ latex bead  และอานผลดวย
การดูปฏิกิริยาการเกาะกลุม  ขอดีของวิธีนี ้คือ สะดวกและใชเวลานอยมากเพยีง 5-
10 นาทีเทานัน้และไมจําเปนตองใชผูเชี่ยวชาญในการอานผล   แตขอเสีย คอื มี
ความไวคอนขางต่ํา 

4. Polymerase chain reaction (PCR) : เปนการตรวจหาสารพันธุกรรมของไวรัส (DNA 
หรือ RNA)  โดยการเพิ่มจํานวนสารพันธุกรรมของไวรัสจนสามารถตรวจปริมาณสาร
พันธุกรรมที่มีปริมาณนอยได      และวิธีนี้แตกตางจากการเพาะเลี้ยงไวรัสในเซลล
เพาะเลี้ยง คือ ไมจําเปนตองใชไวรัสที่อยูในรูปที่ทําใหเกิดการติดเชื้อได เพียงมีสาร
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พันธุกรรมในสิ่งสงตรวจเล็กนอยก็สามารถตรวจหาไวรสัที่มีได เพราะฉะนัน้วิธีนีจ้งึมี
ความไวและความจําเพาะสูง ไมยุงยากและรวดเร็ว แลวยงัสามารถตรวจหาไวรัสหลาย
ชนิดไดในเวลาเดียวกัน  นอกจากนั้นยังสามารถตรวจหาไวรัสที่ไมสามารถเพาะเลี้ยง
ในเซลลเพาะเลี้ยงได เชน Rhinovirus และ Coronavirus อยางไรก็ตามวิธีนี้ก็มีขอเสีย 
คือ วิธีนี้มีความไวสูงจึงตองระวังการปนเปอนระหวางสิ่งสงตรวจ และยังคงมรีาคา
แพงจึงไมนิยมใชในงานประจํา  

   ถึงแมวาการตรวจหาไวรัสในปจจุบนัไดมีหลายวิธีดังทีก่ลาวมา  แตยังคงมีผูปวยเด็กอีก
รอยละ 50-70 ที่มีการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจทั้งสวนบนและสวนลางที่มอีาการเล็กนอยจน
ถึงอาการรุนแรงแตยังคงตรวจไมพบจุลชีพใดๆที่เปนสาเหตุของการเกิดโรค(29) เพราะฉะนั้นอาจ
เปนไปไดวายังคงมีจุลชีพอ่ืนๆนอกเหนือจากจุลชีพที่พบไดในปจจุบันแตยังไมการคนพบ  
 
การคนพบไวรัสชนิดใหม 

ในป พ.ศ. 2544  van den Hoogen และคณะจากประเทศเนเธอรแลนด(30)  ไดคนพบไวรัสที่
ทําใหเกิดโรคในระบบทางเดินหายใจจากเด็กที่พบวามีการติดเชื้อของระบบทางเดินหายใจแตไม
สามารถตรวจพบจุลชีพจากปฏิกิริยาระหวางแอนติเจนและแอนติบอด ีและโดยการทํา PCR จากจุล
ชีพที่ทราบในปจจุบัน แตสามารถเพาะเชือ้ไวรัสและตรวจพบไวรัสโดยใชกลองจุลทรรศน
อิเล็กตรอน  จึงไดทําการศกึษาลักษณะของไวรัสชนิดนี้ เมื่อศึกษาแลวพบวาเปนไวรัสชนิดใหมที่มี
มานานแตไมเคยมีการศึกษามากอนจึงไดใหชื่อไวรัสชนิดนี้วา human metapneumovirus (hMPV) 

 
จากการศึกษาดังกลาวจึงทําใหผูวจิัยมีความสนใจที่จะทาํการศึกษาถึงอุบัติการณของ การ

ติดเชื้อ hMPV ที่เกิดขึ้นในผูปวยเดก็ที่มีอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจประเทศไทย  
โดยการทํา RT-PCR จากน้ําลางโพรงหลังจมูกใน gene สวนนวิคลีโอโปรตีน (nucleoprotein: N), 
ฟวช่ัน (fusion: F) และ โพลีเมอเรส (polymerase: L)  ของ hMPV  และวิเคราะหถึงสายพันธุของ 
hMPV ที่เกิดขึ้นในประเทศไทยเปรียบเทยีบกับลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ในประเทศอื่น เพื่อ
ประโยชนในการวินจิฉัยและการรักษาไดทันทวงที นอกจากนี้ยังสามารถเปนประโยชนขั้นพืน้ฐาน
ในการพัฒนาวัคซีนในอนาคตอีกดวย 
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วัตถุประสงคของการวิจัย  (Objective) 
1. ศึกษาลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ในยนีสวนนวิคลีโอโปรตีน, ฟวช่ัน และโพลีเมอเรส

ที่ตรวจพบในประเทศไทยเปรียบเทียบกบัลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่ตรวจพบใน
ประเทศตางๆ 

2. ศึกษาอุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV ที่เกิดขึ้นในผูปวยเดก็ที่มีการติดเชือ้ในระบบทาง
เดินหายใจในประเทศไทย รวมถึงความสําคัญทางคลินิกในผูปวยเด็กที่ติดเชื้อ hMPV 

ขอตกลงเบื้องตน 
1. ผูติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลัน คือ ผูที่มีอาการในระบบทางเดินหายใจ หรือได

รับการวินิจฉัยวามีอาการดังนี้  
1.1        มีไข (fever) 
1.2        ไอ (cough)  
1.3        หอบ (dypnea)  
1.4        เจ็บคอ (sore throat) 
1.5        จมูกอักเสบ (rhinitis)  
1.6 คออักเสบ (pharyngitis)  
1.7        ตอมทอลซินอักเสบ (tonsillitis)  
1.8        หูชั้นกลางอักเสบ (otitis media)  
1.9        ไซนัสอักเสบ (sinusitis)  
1.10 หลอดลมอักเสบ (bronchitis)  
1.11 หลอดลมฝอยอักเสบ (brionchiolitis)  
1.12 ปอดอักเสบ (pneumonia) 

2. ผูปวยที่ใหผลบวกกับการตดิเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันเนื่องจาก hMPV คือ ผู
ปวยที่ตรวจการติดเชื้อ hMPV ดวยวิธี RT-PCR ในสวน N, F หรือ L gene แลวใหผลบวก 
และตองใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ β-actin ดวย 
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กรอบแนวความคิดในการวิจัย   
 

 
                                                                                                                                                                               

 
 

 
รูปที่  1     แสดงกรอบแนวความคิดในการวิจัย 

 

 

นาจะพบอุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV ในประเทศไทย และ
ทําการศึกษาเพิ่มเติมในเรื่องอายุ, ชวงการระบาด, อาการและ

อาการแสดง, การติดเชื้อรวม และสายพันธุของ hMPV

อายุ, ชวงการระบาด, อาการและอาการแสดง รวมถึงการติดเชื้อรวม
ของการติดเชื้อ hMPV แตละประเทศนั้นตางกันและการทํา 

phylogenetic analysis พบวาไวรัสนาจะมี 2 สายพันธุ 

เก็บน้ําลางโพรงหลังจมูกจากเด็กที่มีอัตราเสี่ยงตอการติดเชื้อ 
hMPV เพื่อทํา RT-PCR บริเวณที่มีการศึกษากอนหนานี้ควบคู
ไปกับการทํา RT-PCR ของ β-actin เพื่อเปน internal control 

รายงานผลเปนอุบัติการณการติดเชื้อ, ชวงอายุที่ติดเชื้อ, เพศ, 
การวินิจฉัยเบื้องตน, อาการและอาการแสดง และผลการ
วินิจฉัยทางหองปฏิบัติการรวมถึงสายพันธุของ hMPV

พบการติดเชื้อ hMPV ในเด็กที่มีอาการของการติดเชื้อในระบบ
ทางเดินหายใจในประเทศที่มีการศึกษา hMPV กอนหนานี้โดยการ

ทํา RT-PCR จากน้ําลางโพรงหลังจมูก

ยืนยันผลโดยการทํา DNA sequencing และศึกษา
สายพันธุของ hMPV โดยสราง phylogenetic tree 
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ขอจํากัดของการวิจัย 
จํานวนน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกบั hMPV โดยวธีิ RT-PCR อาจมีนอยไปไมเพียง

พอในการทํา phylogenetic analysis และการศึกษาชวงการระบาดของการติดเชื้อ hMPV นั้นอาจ
เปนไปไดยาก เนื่องจากขอจาํกัดในปริมาณของสิ่งสงตรวจเชนกัน อยางไรก็ตามผลที่ไดจะเปนแนว
ทางเพื่อการพัฒนาการศึกษาตอไป 

 
คําสําคัญ   

1. human metapneumovirus (hMPV) 
2. acute respiratory tract infections (ARTIs) 
3. upper respiratory tract infections (URTIs) 
4. lower respiratory tract infections (LRTIs) 

 
ประโยชนที่คาดวาจะไดรับจากงานวิจัย   

1. สามารถวินิจฉัยการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจในผูปวยเด็กไทยได 
2. จากลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ที่ไดจะทําใหทราบถึงชนิดของสายพันธุ hMPV ที่

เกิดขึ้นในประเทศไทย เมื่อเปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดที่มีการศึกษาประเทศ
อ่ืนๆ ที่ไดมีการรายงานกอนหนานี้ 

3. ทราบถึงอุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจทีเ่กิดขึน้ในผูปวย
เด็กไทย 

4. ทราบถึงความสัมพันธของชวงอายุ, เพศ, อาการและอาการแสดง ของผูปวยที่ติดเชื้อ 
hMPV ในระบบทางเดินหายใจ 

5. ทราบถึงชวงการระบาดของ hMPV ที่เกิดขึ้นในผูปวยเด็กไทย 
6. ทราบถึงความเปนไปไดของการเกิดการติดเชื้อรวม (coinfection) กับ hRSV 



 

 

บทที่ 2 
ทบทวนวรรณกรรมที่เกี่ยวของ   

 
การคนพบ hMPV(30) 
 human Metapneumovirus (hMPV) เปนไวรัสที่ถูกคนพบโดย van den Hoogen และคณะ 
ในปพ.ศ. 2544 จากน้ําลางโพรงหลังจมูกของเด็กที่ปวยดวยการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ
จํานวน 28 คน ภายในระยะเวลา 20 ปที่ผานมา  เด็กเหลานี้มีอาการการติดเชื้อในระบบทางเดิน
หายใจคลายกับการติดเชื้อไวรัสโดยเฉพาะ  human Respiratory Syncytial Virus (hRSV) คือ ไอ, มี
ไข, หลอดลมอักเสบ, หลอดลมฝอยอักเสบ  และปอดบวม รวมถึงเด็กบางรายตองใชเครื่องชวย
หายใจ แตการตรวจทางหองปฏิบัติการ คือ การทดสอบปฏิกิริยาระหวางแอนติเจนและแอนติบอดี 
รวมถึงการตรวจทางอณูชีววิทยาตอไวรัสที่ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจที่ทราบใน
ปจจุบันทั้งหมด ปรากฏวาไมพบสาเหตุของการติดเชื้อ และนักวิจัยยังคงเชื่อวาการติดเชื้อดังกลาว
เกิดจากการติดเชื้อไวรัส จึงทําการศึกษาเพื่อหาสาเหตุของการติดเชื้อ 

การศึกษาเริ่มตนโดยนําน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ตรวจไมพบไวรัสชนิดอื่นนํามาเพาะเลี้ยงใน
เซลลเพาะเลี้ยงไวรัส 5 ชนิด เพื่อดูปฏิกิริยาที่ไวรัสมีตอเซลล (Cytopathic effect : CPE) คือ   

1. tertiary Monkey Kidney (tMK) cells  
2. Vero cells  
3. A549 cells  
4. Madin Darby Kidney cells  
5. Chicken Embryo Fibroblasts (CEF)  

ปรากฏวาหลังจากเพาะเลี้ยง 10-14 วัน ไวรัสสามารถเจริญไดดีใน tMK cells และการเกิด
ปฏิกิริยาตอเซลลก็ตางจาก hRSV คือ ไมทําใหเกิดการรวมกลุมขนาดใหญของเซลล (syncytial 
formation) เหมือนกับ hRSV จึงเชื่อวาเชื้อนี้ไมใช hRSV เมื่อนําสวนใสของเซลลเพาะเลี้ยงสองภาย
ใตกลองจุลทรรศน พบอนุภาคไวรัสขนาด 150-600 นาโนเมตร รูปรางไมแนนอน (pleomorphic) มี
เปลือกหุม (envelope) ซ่ึงสมบัติดังกลาวเปนสมบัติของไวรัสที่อยูในแฟมิล่ี Paramyxoviridae จึงทํา
การเพิ่มจํานวนสารพันธุกรรมของไวรัสที่อยูในแฟมิล่ี Paramyxoviridae คือ human parainfluenza 
(hPIV) type 1-4, mumps virus, measles virus, hRSV, simian virus type 5 (SV-5), Sendai virus 
และ Newcastle disease virus (NDV) โดยวิธี reverse transcriptase polymerase chain reaction (RT-
PCR) แตใหผลลบกับไวรัสทุกชนิดดังที่กลาวขางตน นักวิทยาศาสตรจึงสรุปวาไวรัสที่พบอาจเปน
ไวรัสที่อยูในแฟมิล่ี Paramyxoviridae แตยังคงไมมีการคนพบ ตอมาไดทําการตรวจสอบสมบัติทาง
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ชีวเคมีของเปลือกหุม (envelope) เพื่อดูสมบัติของเปลือกหุมของไวรัส โดยดูความสามารถในการ
ยึดเกาะกับเม็ดเลือดแดง (hemagglutinating activity) ของไกและหนูตะเภา  ปรากฏวาไวรัสไม
สามารถทําใหเกิดการยึดเกาะของเม็ดเลือดแดงได จึงบอกไดวาไวรัสนี้เปนสมาชิกของสับแฟมิล่ี 
Pneumovirinae 
 

 
 

รูปที่ 2     แสดงรูปรางของ hMPV เมื่อดูภายใตกลองจุลทรรศนอิเล็กตรอน 
 

ตอมาจึงทําการหาลักษณะของไวรัสดวยวิธีทางอณูชีววิทยาโดยใชวิธี  Random Arbitariry 
PCR (RAP-PCR) โดยการออกแบบ primer แบบสุมจับกับสารพันธุกรรมของไวรัส เมื่อเพิ่มปริมาณ
สารพันธุกรรมแลวจะไดเปนสวนๆ จากนั้นทําการอานลําดับนิวคลีโอไทดแลวนําแตละสวนเปรียบ
เทียบกับรหัสพันธุกรรมที่มีอยูในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) โดยใชโปรแกรม BLAST 
(www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast) ปรากฏวาสารพันธุกรรมและกรดอะมิโนแตละสวนที่ไดใกลเคียง
กับ Avian Pneumovirus serotype C (APV-C) ที่ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจในนก
มากที่สุด เมื่อเปรียบเทียบการเรียงตัว genome ของไวรัสที่พบระหวางจีนัส Pneumovirus ซ่ึงมี 
hRSV เปนสมาชิก จะมี gene ทั้งหมด 10 gene และมีการเรียง genome เปน 
3′-NS1-NS2-N-P-M-SH-G-F-M2-L-5′  กับจีนัส Metapneumovirus ซ่ึงมี APV เปนสมาชิกจะมี
gene ทั้งหมด 8 gene และมีการเรียง genome ตางจากจีนัส Pneumovirus คือ  3′-N-P-M-F-M2-SH-
G-L-5′  ปรากฏวาไวรัสที่พบมีการเรียง genome เหมือนกับไวรัสที่อยูในจีนัส Metapneumovirus  
จึงสามารถสรุปไดวาเปนไวรัสที่อยูในจีนัส Metapneumovirus เชนเดียวกับ APV 
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รูปที่ 3     แสดงรูปรางของไวรัสที่อยูในแฟมิล่ี Paramyxovirus 

 
โดยสรุปแลว hMPV เปนไวรัสที่มีเปลือกหุม (envelope virus) เปน lipid bilayer ที่สามารถ

มองเห็นไดภายใตกลองจุลทรรรศนอิเล็กตรอน จัดอยูในแฟมิล่ี Paramyxoviridae, สับแฟมิล่ี 
Pneumovirinae และอยูในจีนัส Metapneumovirus เชนเดียวกับ APV มี genome เปน RNA สายลบ 
(negative single-stranded RNA virus) ที่มีความยาวประมาณ 13,350 นิวคลีโอไทด ซ่ึงประกอบไป
ดวย gene ทั้งหมด 8 gene และมกีารเรียง genome ดังรูปที่ 4 และเพิ่มจํานวนอยูใน cytoplasm เนื่อง
จาก hMPV เปนไวรัสที่อยูในแฟมิล่ี Paramyxoviridae จึงมีรูปรางและหนาที่ของโปรตีนเหมือนกับ
ไวรัสอื่นๆ ที่อยูในแฟมิล่ีนี้ตามลําดับ คือ(31-33) 

 
 
 
 
 
 
 

G glycoprotein

F glycoprotein 
L protein 

M protein 

N protein

RNA genome
P protein
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รูปที่ 4     แสดงการเรียง genome ของ hMPV 
 
1. นิวคลีโอโปรตีน (nucleoprotein: N) - มีความยาว 1,185 นิวคลีโอไทดและโปรตีนมี

ความยาว 394 amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 55 ถึง 1,239) โปรตีนในสวนนี้
เหมือนกับ APV-C มากที่สุดถึง 88% และกับ Paramyxovirus อ่ืนๆ hMPV จะมีความ
ใกลเคียงเพียง 7-11 % เทานั้น หนาที่ของโปรตีนในสวนนี้ คือ  

- ทํางานรวมกับแมทริกซโปรตีน (M) ในการชวยให RNA genome ของไวรัส
เขารวมกันกับ capsid (encapsidation) 

- ชวยฟอสโฟโปรตีน (P)  และโพลีเมอเรสโปรตีน (L) ในการ transcription 
และ replication 

- ทําหนาที่รวมกับแมทริกซโปรตีน (M) ในการ assembly 
- เปนปจจัยสําคัญในการควบคุมอัตราการ transcription และ replication 

2. ฟอสโฟโปรตีน (phosphoprotein: P) - มีความยาว 885 นิวคลีโอไทดและโปรตีนมี
ความยาว 294 amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 1,263 ถึง 2,147) โปรตีนในสวนนี้
เหมือนกับ APV-C 68% และเหมอืนกับ hRSV ซ่ึงเปนไวรัสที่อยูในแฟมิล่ีเดียวกัน 22-
24% มีบทบาทรวมกับโพลีเมอเรสโปรตีน (L) ในการสรางสาย RNA (RNA synthesis) 
แลวยังทําหนาที่ในการสราง RNA รวมกับโพลีเมอเรสโปรตีน และนิวคลีโอ
โปรตีน(N) อีกดวย 

3. แมทริกซโปรตีน (Matrix: M) - มีความยาว 765 นิวคลีโอไทดและโปรตีนมีความยาว 
254 amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 2,180 ถึง 2,944) โปรตีนในสวนนี้เหมือนกับ 
APV สูงถึง 76-87% และมีความเหมือนกับ hRSV คอนขางต่ํา คือ 37-38%  เปน
โปรตีนที่มีมากที่สุดและมีหนาที่ในการกําหนดรูปรางของไวรัส คือ เปลือกหุม 
(envelope) และการ budding ออกจากเซลล host 

4. ฟวช่ันโปรตีน (fusion: F) - มีความยาว 1,620 นิวคลีโอไทดและโปรตีนมีความยาว 254 
amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 2,180 ถึง 2,944) โปรตีนในสวนนี้เหมือนกับ 
APV-C 81% และมีความเหมือนกับไวรสัอื่นๆ ที่อยูในแฟมิล่ี Paramyxoviridae เพียง 
10-18% fusion protein มีบทบาทสําคัญในการกอโรค เพราะโปรตีนในสวนนี้เปน 
surface antigen ในการจับกันตัวรับ (receptor) ของ host ในการนํา genome เขาสูเซลล

N P M F M2 SH G L 3' 5'
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ของ host เหมือนกับไวรัสอื่นๆ ที่อยูในแฟมิล่ี Paramyxoviridae ถึงแมจะมีการจับตัว
กันของแอชแทชเมนทโปรตีน (G) กับเซลลของ host แลว แตถาไมมีการจับกับของ 
fusion protein กับเซลลของ host ไวรัสก็จะไมสามารถปลอย RNA genome เขาสูเซลล
ของ host ได การปลอย RNA genome ของ paramyxovirus มีกลไกดังนี้ คือ กอนที่ไว
รัสจะจับกับ receptor บนผิวเซลลมนุษยนั้นจะมีฟวช่ันโปรตีนเปน F0 (percursor F0) 
และเมื่อไวรัสจับกับ receptor บนผิวเซลลโดยมีสภาวะที่เหมาะสม คือ มีเอนไซม 
protease ของ host จะทําให F0 แยกออกเปน 2 หนวยยอย คือ F1 และ F2 โดยมี 
disulfide bond เชื่อมระหวาง F1 และ F2 จากนั้นเปลือกหุมของไวรัสก็จะรวมเขากับเยื่อ
หุมเซลล (cell membrane) ของ host และจะปลอย RNA เขาสูเซลลของ host (รูปที่ 5) 

5. 22K โปรตีน (M2 protein: M2) – โปรตีนสวนนี้มี 2 open reading frames (ORF) 
เหมือนกับ Pneumovirus อ่ืนๆ ประกอบไปดวย 

- โปรตีน M2-1 (transcription anti-termination factor) อยูติดกับ F gene และมี
ความยาว 187 amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 5,315 ถึง 4,752) และมี
ความเหมือนกับ APV-C ถึง 87% มีหนาที่ชวยโพลีเมอเรสโปรตีนในการสราง
เอนไซม  

- โปรตีน M2-2 (RNA regulatory protein) อยูเหล่ือมกันกับ M2-1  มีความยาว 
71 amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 5,263 ถึง 5,478) มคีวามเหมือนกับ 
APV-C นอยกวา M2-1 คือ เหมือนกับ APV-C 56% หนาที่ของโปรตีนใน
สวนนี้คือการควบคุมในระหวางการเกิดกระบวนการ RNA replication และ 
transcription  

6. สมอลล ไฮโดรโฟบิก โปรตีน (small hydrophobic protein: SH) - มีความยาว 552 นิว
คลีโอไทดและโปรตีนมีความยาว 183 amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 5,509 ถึง 
6,060) โปรตีนในสวนนี้มีความยาวมากกวา Paramyxovirus อ่ืนๆ เมื่อใชโปรแกรม 
www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast ปรากฏวาโปรตีนในสวนนี้ไมมีความเหมือนกับไวรัสที่
ทราบในปจจุบัน หนาที่ของโปรตีนสวนนี้ยังไมทราบแนชัด 

7. แอชแทชเมนทโปรตีน (attachment protein: G) – เปน transmembrane ที่มีความยาว 
710 นิวคลีโอไทดและโปรตีนมีความยาว 236 amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 
6,262 ถึง 6,972) เมื่อใชโปรแกรม www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast ปรากฏวาโปรตีนใน
สวนนี้ไมมีความเหมือนกับไวรัสที่ทราบในปจจุบัน  

8. โพลีเมอเรสโปรตีน (polymerase protein: L) – มีความยาวมากที่สุด คือ  6,017 นิวคลี
โอไทดและโปรตีนมีความยาว 2,005 amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 7,182 ถึง 
13,199) เนื่องจากยังไมมีการรายงานลําดับนิวคลีโอไทดของ APV-C ในสวน L gene  
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เม่ือไวรัสเขาสูเซลลของ host ก็จะหา receptor ในการจับกับ G protein ของไวรัส 

 
 

 

 

จากนั้น G attachment ก็จะจับกับ receptor ของ host และ F0 ก็จะจับกับ cell membrane 
 

 

 
 

 

 
 
 

รูปที่ 5      แสดงการเขาสูเซลลของ host ของ hMPV  

hMPVF0 precursor 
G attachment 

 cell membrane 
host receptor 

hMPVF0 precursor 
G attachment 

 cell membrane 
host receptor 

F1 + F2 
G attachment hMPV

hMPV F0 precursor 
G attachment 

cleaved uncleaved + host cell protease 

หาก F0 ของไวรัสจะจับกับ cell membrane 
ของ host ไวรัสก็จะสามารถนํา RNA 

genome เขาสูเซลลของ host ได 
หาก F0 ไมจับกับ cell membrane ของ host 
ไวรัสก็ไมสามารถเขาสูเซลลได 
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จึงไมทราบความเหมือนของโปรตีนกับ APV-C โปรตีนในสวนนี้จึงมีความเหมือนกับ 
APV-A มากที่สุด คือ 64% และโปรตีนในสวนนี้เหมือนกับ hRSV 44% โปรตีนใน
สวนนี้มีนอยทีสุ่ด แตมีขนาดใหญที่สุด หนาที่ของโปรตีนในสวนนี ้ คือ การสราง
เอนไซม RNA-dependent-RNA polymerase ในกระบวนการ replication และ 
transcription รวมกับ P และ N  

 
จากขอมูลที่ไดทําใหมีขอสงสัยวาไวรัสที่พบเปนไวรัสทีท่ําใหเกิดโรคในนกแลวขามสาย

พันธุมายังมนษุย หรือเปนไวรัสที่กอใหเกดิโรคในมนุษยเทานั้น จึงไดทําการทดลองในสัตวทดลอง
เพื่อดูความจําเพาะ (host range)  ของการกอโรคของไวรัสชนิดนี้ โดยการหยดไวรัสที่ทาํการเพาะ
เชื้อในจมกูของลิงกับนก  ปรากฏวาลิงเทานั้นที่เกิดอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ  
แสดงวาไวรัสชนิดนี้เปนไวรัสของสัตวเล้ียงลูกดวยนมเทานั้น จึงสามารถสรุปไดวาไวรัสนี้เปนไว
รัสของมนุษยที่อยูในแฟมิล่ี Paramyxoviridae  จีนัส Metapneumovirus ที่ยังไมไดมีการคนพบและ
ยังเปนไวรัสที่กอใหเกิดโรคในสัตวเล้ียงลูกดวยนม จงึไดใหชื่อวา human Metapneumovirus 
(hMPV) 

เพื่อศึกษาถึงการอุบัติขึ้นของ hMPV จึงนําซร่ัีมกลุมอายุตางๆตั้งแต 1-90 ปที่เก็บไว 50 ปที่
แลวมาทดสอบแอนติบอดีตอไวรัสชนิดนี ้  ปรากฏวาคนที่มีอายุตั้งแต 5 ปขึ้นไปสวนใหญมภีูมิตาน
ทานตอไวรัสชนิดนีแ้ลวและแสดงใหเห็นวา hMPV กอใหเกิดโรคในวัยเด็กและมีมานานกวา 50 ป 
เพราะฉะนั้น hMPV ไมใชไวรัสที่เพิ่งอบุัติขึ้น แตเปนไวรัสที่เพิ่งมีวิธีการตรวจวินิจฉยัพบใน
ปจจุบัน หลังจากที่ Van den Hoogen และคณะ คนพบ hMPV เมื่อ พ.ศ. 2544(30)  ก็ไดมีหลาย
ประเทศที่สนใจทําการศึกษาการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจเนื่องจาก hMPV ในดานตางๆ ทุก
ชวงอายุทั้งในเด็กและผูใหญ เชน อุบัติการณการติดเชื้อ hMPV, อาการของการติดเชื้อ hMPV และ
สายพันธุของ hMPV  
 
อัตราการพบการติดเชื้อ hMPV ในประเทศตางๆ 

หลังจากการพบ hMPV ในประเทศเนเธอรแลนด(30) ไดมหีลายประเทศไดทําการตรวจหา
อัตราการติดเชือ้ hMPV โดยวิธี RT-PCR ใน gene ตางๆ เชน N, F, M และ L ในหลายชวงอายุ พบ
อุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดนิหายใจในประเทศตางๆ แตกตางกันออกไป 
แสดงในตารางที่ 2 จากขอมูลการพบ hMPV ในหลายประเทศทําใหสรุปไดวา hMPV สามารถทํา
ใหเกิดโรคไดในทุกชวงอาย ุ และอุบัตกิารณของการพบ hMPV ในแตละประเทศนัน้ยังคงแตกตาง
กันออกไป อาจเปนเพราะการออกแบบการทดลองที่ตางกนั ในบางประเทศจะออกแบบการทดลอง
โดยการตรวจกรองการติดเชื้อ hMPV ในตัวอยางทั้งหมด ในทางตรงกนัขามก็มีบางประเทศที่ตรวจ
หาการติดเชื้อ hMPV จากตัวอยางที่ใหผลลบกับไวรัสหรือแบคทีเรียที่เปนที่รูจักบางประเทศก็ 
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          รูปที่ 6              แสดงการคนพบ hMPV 
 

Family Paramyxoviridae 

Subfamily Paramyxovirinae Subfamily Pneumovirinae

Genus Pneumovirus 
-   hRSV

Genus Metapneumovirus 

ดูรูปรางจากกลองจุลทรรศนอิเล็กตรอน 

ทําใหเม็ดเลือดแดงเกาะกลุม
attachment protein = HN

ไมทําใหเม็ดเลือดแดงเกาะกลุม 
attachment protein = G

Genome ไมมี NS Genome มี NS

APVhMPV

ทําใหเกิดโรคในนกทําใหเกิดโรคในคน

√

√

√ 

√
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ไดทําการศึกษาการติดเชื้อ  hMPV   ยอนหลัง  เชน  การศึกษาในประเทศอังกฤษ(34)   และประเทศ
แคนาดา(35) เปนการศกึษาการติดเชื้อยอนหลังเปนเวลา 25 ป และ 8 ปตามลําดับ แตการศึกษายอน
หลังในประเทศอังกฤษนั้นเปนการศึกษาการติดเชื้อเฉพาะรายทีใ่หผลลบกับการติดเชื้อไวรัสที่เปน
ที่รูจัก สวนการศึกษาการติดเชื้อ hMPV นั้นยังคงเปนที่ศึกษานอยมีเพยีงประเทศฮองกง(36), ประเทศ
เนเธอรแลนด(37) และในประเทศอิตาลี(38) เทานั้น และอุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV ใน 3 
ประเทศนี้เปน 5.5%, 7% และ ตามลําดับ การศกึษาอุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV นั้นยังคงมีนอย 
อาจเพราะเปนการศึกษาระยะยาว และอัตราการพบการตดิเชื้อ hMPV นั้นก็อาจเปนในฤดูหนาว (ใน
แถบยุโรป) จงึทําการศึกษาการติดเชื้อ hMPV เฉพาะชวงที่คาดวานาจะพบการติดเชื้อ แตอัตราการ
ติดเชื้อ hMPV มักจะนอยกวาไวรสัอื่นๆที่กอใหเกิดการตดิเชื้อในระบบทางเดินหายใจโดยเฉพาะ 
hRSV ถึงแมวา hRSV ยังคงเปนปญหาสาํคัญในการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจในเด็ก แตบาง
การศึกษาก็พบการอัตราการติดเชื้อ hMPV ที่เกือบเทากับการตดิเชื้อ hRSV(39)  และการคนพบ 
hMPV ในหลายประเทศ ทําใหสรุปไดวา hMPV เปนไวรัสที่ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดิน
หายใจ แลวยังสามารถพบไดทั่วโลกเชนเดยีวกับ hRSV อีกดวย และจากการศึกษาเบื้องตนของคณะ
ผูทําวิจัยในประเทศไทย พบอุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจในผูปวยเด็ก
เทากับ 4.2% (40) 
 
ชวงการระบาดของ hMPV  

ชวงการระบาด (seasonal distribution) ของการติดเชื้อ hMPV ยังคงเปนที่ศึกษา เนื่องจาก
การรายงานในแตละประเทศยังคงแตกตางกันออกไป แถบยุโรป, อเมริกาและออสเตรเลียมักพบ
การติดเชื้อ hMPV ในฤดูหนาวถึงตนฤดูใบไมผลิ คือ ตั้งแตเดือนธันวาคมถึงเดือนเมษายน (30, 35, 37, 39, 

41-47) ในทางตรงกันขามในฮองกงซึ่งเปนแถบเอเชียเหมือนประเทศไทย พบการติดเชือ้ hMPV ใน
ชวงตนฤดูรอน คือ ตั้งแตเดือนเมษายนไปจนถึงกรกฎาคม(36)   
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ตารางที่ 2     แสดงอัตราการตรวจพบ hMPV ในผูปวยที่ติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจในประเทศตางๆ 

ประเทศ กลุมอายุ ชวงที่ตรวจ จํานวนเดือน 
จํานวนที่
ตรวจ 

จํานวนที่
พบ อัตราการพบ (%) 

gene ที่ใชในการ
ตรวจ อางอิง 

เยอรมนี 0-2 ป ม.ค. - พ.ค. 4 63 11 17.5 N, L 45 
ออสเตรเลีย 1* 0-3 ป มี.ค. - ต.ค. 7 329 32 9.7 N  58 

พ.ย. - ก.พ. 3 
สเปน* 0-3 ป 

พ.ย. - ก.พ. 3 
147 6 4.1 F 47 

พ.ย. - มี.ค. 4 
ฝรั่งเศส* เด็ก 

พ.ย. - ก.พ. 3 
337 19 6.6 N 44 

อังกฤษ 1* ทุกชวงอายุ ต.ค. - มี.ค. 5 405 9 2.2 L 41 
แคนาดา 1 0-3 ป ธ.ค. - เม.ย. 4 208 12 5.8 N, F 50 
แคนาดา 2 ทุกชวงอายุ ต.ค. - เม.ย. 6 447 66 14.8 F 46 

ผูใหญ (มีอาการ) 984 44 4.5 
สหรัฐอเมริกา 1 

ผูใหญ (ไมมีอาการ) 
พ.ย. - เม.ย. 5 

217 9 4.1 
N, F 39 

สหรัฐอเมริกา 2 0-5 ป ต.ค. - ก.พ. 4 296 19 6.4 F 42 
ฟนแลนด 4-13.5 ป ก.ย. - พ.ค. 8 132 10 9 L 43 
บราซิล 0-3 ป เม.ย. - พ.ค. 1 111 27 24.3 N, F, M 49 

หมายเหตุ - * คือ ประเทศที่ทําการศึกษาความชุกของ hMPV โดยเลือกตัวอยางที่ใหผลลบกับไวรัสที่เปนที่รูจัก 
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การติดเชื้อ hMPV รวมกับเชื้ออื่น 
การติดเชื้อ hMPV รวมกบัการติดเชื้ออ่ืน โดยเฉพาะรวมกับเชื้อ hRSV นั้น พบวาเปนปจจยั

สําคัญที่ทําใหเด็กเกดิอาการหลอดลมฝอยอักเสบที่รุนแรงขึ้น(48) ในทางตรงกันขามการศึกษาหนึ่ง
ของประเทศสหรัฐอเมริกาพบวาการติดเชือ้ hMPV รวมกบัเชื้ออ่ืนไมสงผลใหเกิดความรุนแรงของ
อาการ(34)  

บางการศึกษาพบวาการระบาดของ hMPV มีชวงเดียวกับการระบาดของ hRSV (36-37, 42, 44-46, 

49) แตบางการศึกษาไมเปนเชนนัน้(43, 50) เพราะฉะนัน้จึงเปนไปไดทีจ่ะพบการติดเชื้อรวม 
(coinfection) กับการติดเชื้อ hRSV(34-35, 37, 39, 42, 45-46) แตบางการศึกษาพบการติดเชื้อ hMPV รวมกับ
การติดเชื้อ influenza (35, 37, 39, 42, 46,  50), cytomegalovirus(42) และ Adenovirus(36-37) นอกจากนัน้ยัง
สามารถพบการติดเชื้อรวมกบัแบคทีเรียได เชน ติดเชื้อรวมกับ Staphylococus aureus, 
Streptococcus pneumoniae, Stenotrophomonas maltophilia(35) ไดอีกดวย 
 
อาการและอาการแสดงของผูติดเชื้อ hMPV 

จากการศึกษา hMPV ในหลายประเทศ พบวา hMPV ทําใหเกิดการตดิเชื้อในระบบทางเดิน
หายใจทั้งสวนบนและสวนลาง ผูปวยที่ตดิเชื้อ hMPV ในระบบทางเดนิหายใจมกัจะไดรับการ
วินิจฉยัเปนหลอดลมฝอยอักเสบ (bronchiolitis)(34-35, 42, 43-45, 51-52) และปอดอกัเสบ (pneumonia)(35-36, 45)  

อาการและอาการแสดงของผูปวยที่ติดเชื้อ hMPV คลายกับการตดิเชือ้ไวรัสโดยเฉพาะ 
hRSV คือ มีอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนบน เชน ตั้งแตอาการเล็กนอย เชน ไอ
, มีไข, หายใจลําบาก ไปจนถึงอาการรุนแรงและตองใชเครื่องชวยหายใจ และไมสามารถแยกอาการ
ของผูที่ติดเชื้อ hMPV ออกจากผูที่ติดเชื้อ hRSV ได(30, 35, 39, 43-44, 48-49) การศึกษาในประเทศอังกฤษ(41) 

ก็พบการรายงานการติดเชื้อ hMPV ในผูปวยที่มีอาการติดเชื้อในระบบหายใจคลายกบัการติดเชื้อไข
หวัดใหญ (influenza-like illiness) โดยผูปวยที่ทําการศึกษาจะมีไข, ไอ และปวดกลามเนื้อนอยกวา
หรือเทากับ 5 วัน บางการศึกษากลาววาอาการของการติดเชื้อ hMPV ก็ไมสามารถแยกออกจาก
อาการของการติดเชื้อ influenza A ไดเชนกัน(46, 50)  

อาการและอาการแสดงของการติดเชื้อ hMPV ในเดก็, ผูใหญ และในผูสูงอายุ (ผูที่มีอายุ
มากกวา 65 ป) นั้นคลายกนั คือ ผูที่ติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดนิหายใจมกัสัมพนัธกับการมีไข 
(35-36, 42), ไอ(34-36, 39, 41-42, 50) และมีแนวโนมการไอ(39)  และหอบหายใจลําบาก(35, 37) มากกวาผูปวยที่ติด
เชื้อ hRSV ในการศึกษาของประเทศฟนแลนด(43) พบวาการหายใจเสียงดังก็เปนอาการที่มีความ
สัมพันธกับการติดเชื้อ hMPV โดยสรุปการศึกษาสวนใหญพบวาการไอและมีไข มักมีความสัมพันธ
กับการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจ แตมีรายงานหนึ่งในประเทศสหรัฐอเมริกา(39)  กลาว
วาการติดเชื้อ hMPV ไมสัมพันธกับการมีไข 
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การติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจนั้นอาจไมทําใหเกิดอาการได (asymptomatic) 
เชน การศึกษาการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดนิหายใจในเด็กและผูใหญในประเทศสหรัฐ
อเมริกา(34, 39) โดยการทํา RT-PCR พบวามีน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกบัการทํา RT-PCR แต
ผูที่ติดเชื้อ hMPV นั้นไมมีอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจแตอยางใด นอกจากนั้นในผู
ปวยเด็กบางรายไดเขารับการรักษาในโรงพยาบาลดวยอาการอื่นโดยไมมีอาการทางระบบทางเดนิ
หายใจ เชน เขารับการรักษาในโรงพยาบาลดวยอาการทองเสีย(36) หรือทองเสียรวมกับมีไขสูง(44) แต
การวินจิฉัยน้ําลางโพรงหลังจมูกจากหองปฏิบัติการพบวาใหผลบวกกบั hMPV โดยการทํา RT-
PCR 

อัตราการเสียชีวิตเนื่องจากการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจนั้นยังไมสามารถระบุ
ไดชัดเจน เนื่องจากผูปวย 6 รายท่ีใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ hMPV แลวเสียชีวิต แตไมได
ทําการชันสูตรศพ รายละเอียดของผูที่เสียชีวิตมีดังนี้ 

1. ผูปวยเด็กหญิงอายุ 7 เดือน 1 คน เปนโรค acute lymphoblastic leukamia(52) 
2. ผูปวยเด็กอายุนอยกวา 5 ป 1 คน(35) 
3. ผูปวยผูใหญอายุ 33 ป 1 ราย เปนโรค acute lymphoblastic leukamia(53)  
4. ผูปวยผูใหญอีก 1 ราย ที่ไมมีโรคประจําตัวใดๆ(39) 
5. ผูปวยอายุมากกวา 65 ป 1 คน เปน leukemia แลวยังพบการตดิเชื้อในระบบหายใจรวมกับ 

Stenotrophomonas maltophilia(35) 
6. ผูปวยอายุมากกวา 65 ป 1 คน มีโรคประจําตัว คือ Alzheimer(35) 

สรุปแลวการตดิเชื้อ hMPV นั้นสามารถพบไดทุกชวงอายุ อาการและอาการแสดงของการ
ติดเชื้อ hMPV นั้นคลายกับการติดเชื้อ hRSV บางการศึกษารายงานวาไมมีความแตกตางกันของ
อัตราการติดเชือ้ hMPV ในชวงอายุตางๆ แตการติดเชื้อ hMPV จะทําใหผูปวยที่มีอายุนอยกวา 5 ป 
และผูปวยที่มอีายุมากกวา 50 ป มีความเสี่ยงที่จะมีอาการรุนแรงและเขารับการรักษาในโรงพยาบาล
มากกวาผูปวยกลุมอื่น(46)  
 
hMPV กับการมีโรคประจําตัวและผูที่ไดรับการรักษาดวยยากดภูมิคุมกัน 

พบวาในผูปวยเดก็ที่มีประวตัิการคลอดกอนกําหนดหรือมีโรคประจําตัว เชน โรคหัวใจ
หรือโรคปอด, ผูปวยที่ไดรับการรักษาดวยยากดภูมิคุมกนั เชน ผูปวยที่ไดรับการเปลี่ยนถายอวยัวะ 
หรือเปนโรคภมูิคุมกับบกพรอง มีความเสี่ยงที่จะเกิดการติดเชื้อ hMPV รุนแรงกวาคนปกต ิเชน การ
ศึกษาในประเทศสหรัฐอเมริกา(42) พบวาเกือบ 1 ใน 3 ของผูปวยเดก็ทีต่ิดเชื้อ hMPV จะมีประวัติ
ของการคลอดกอนกําหนด หรือเปนโรคหวัใจ และการศึกษาผูปวยเดก็ที่มีอายุนอยกวา 5 ปใน
ประเทศแคนาดา(35) พบวา 4 ใน 12 รายที่พบการติดเชื้อ hMPV นั้นคลอดกอนกําหนดหรือมีโรค
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ประจําตัว แลวยังพบการติดเชื้อ hMPV ซํ้าในชวง 1 ปในผูปวยที่ไดรับการรักษาดวยยากดภูมิคุมกัน
ในประเทศแคนาดา(52)  

นอกจากนั้นมกีารรายงานการติดเชื้อ hMPV ในผูปวยผูใหญที่มโีรคประจําตัวหรือไดรับ
การรักษาดวยยากดภูมิคุมกนัในประเทศแคนาดา(35) นอกจากนัน้ยังมีการรายงานในผูปวยอายุ 33 ป 
1 รายในประเทศอังกฤษ(53) ที่เปน ALL ที่ตองรับการปลูกถายไขกระดูกอีกดวย 
 
การติดเชื้อซ้ํา 

พบการติดเชื้อ hMPV ซํ้า (reinfection) ในผูปวยรายหนึ่งที่มีประวัตกิารใชยากดภมูิคุมกัน
จากการเปน acute lymphoblastic leukemia  ในประเทศแคนาดา(52) ผูปวยรายนีไ้ดเขารับการรักษา
ในโรงพยาบาลดวยการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจในพ.ศ. 2541 และปตอมาก็ไดเขารับ
การรักษาในโรงพยาบาลอีกครั้งดวยการตดิเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจอกีครั้ง แตตางสาย
พันธุ 

นอกจากนั้นในประเทศสหรัฐอเมริกา(34) ไดติดตามผูปวยจํานวนหนึ่งตั้งแตแรกเกิดจนถึง
อายุ 5 ป พบผูปวย 3 รายท่ีมกีารติดเชื้อ hMPV ซํ้า เดก็ทั้ง 3 รายนีพ้บวาไดติดเชือ้ hMPV คร้ังแรก
เมื่ออายุนอยกวา 6 เดือน และเมื่ออาย ุ1-3 ปไดพบการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจอกีครั้ง
หนึ่ง 

จากการศึกษาในประเทศเนเธอรแลนด(30) พบวาในผูที่มีอายุมากกวา 5 ปทุกรายจะมีภูมิตาน
ทานตอการติดเชื้อ hMPV ในซีร่ัม นั่นคือ ในวยัเดก็ทุกคนจะติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจ
มาแลว แตอาการและอาการแสดงอาจแตกตางกันออกไป ตั้งแตไมมอีาการไปจนถงึอาการรุนแรง 
และในการศึกษาบางการศึกษาที่พบการตดิเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจในผูใหญ(39) แสดงวา
การติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจซ้ําสามารถเกิดขึ้นไดตลอดชีวิต แตปจจัยหนึ่งที่สามารถ
ทําใหเกิดการติดเชื้อ hMPV ซํ้าในผูใหญ คือ ในการศึกษาการติดเชื้อ hMPV ในผูใหญในสหรัฐ
อเมริกา(39) พบวาผูใหญที่ใหผลบวกกับ hMPV มีประวัติการสัมผัสกับเด็ก  
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การติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจซ้ําซอนในโรงพยาบาล 
 ในการศึกษาผูปวยเด็กในประเทศสหรัฐอเมริกา(39), ฝร่ังเศส(44) และฮองกง(36) พบวาเด็กที่
พบการติดเชื้อ hMPV ซํ้าซอนเหลานี้ไดเขารับการรักษาในโรงพยาบาลดวยโรคที่ไมใชการติดเชื้อ
ในระบบทางเดินหายใจ(42) หรือคลอดที่โรงพยาบาลแลวยังไมไดออกจากโรงพยาบาล(42)  แตหลัง
จากที่เขารับการรักษาในโรงพยาบาลระยะหนึ่ง เด็กเหลานี้เกิดอาการที่บงชี้วามีการติดเชื้อในระบบ
ทางเดินหายใจ และจากการทดสอบในหองปฏิบัติการพบวาเปนการติดเชื้อ hMPV   
 
การศึกษาในดาน seroprevalence 
 การศึกษาในดาน seroprevalence ในประชากรในประเทศอิสราเอล(54) และประเทศญี่ปุน(55) 
พบวาเดก็ที่มีอายุตั้งแต 2 ปขึ้นไปจะมีแอนติบอดีตอ hMPV แลวมากกวา 50% แสดงวาผูที่มีอายมุาก
กวา 2 ปมีโอกาสที่จะตดิเชือ้ hMPV แลว 50% และการศกึษาในประเทศเนเธอรแลนด(30) ดังที่ได
กลาวขางตน พบวาเดก็ที่มีอายุมากกวา 5 ปจะมีแอนติบอดีตอ hMPV แลวทกุคน แสดงวาเด็กที่มี
อายุมากกวา 5 ปนั้นเกดิการติดเชื้อ hMPV มาแลวทั้งสิ้น แตการศึกษาในประเทศญี่ปุนพบวาเด็กที่มี
อายุ 10 ปขึ้นไปจึงจะพบแอนตีบอดีตอ hMPV ทุกคน 
 
การรักษา 

การรักษาในผูปวยที่ตดิเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจนั้นเหมือนกับการรักษาผูปวยที่
ติดเชื้อไวรัสในระบบทางเดนิหายใจทัว่ไป คือ มักหายไดเองโดยไมตองรับการรักษา แตหากผูปวย
บางรายมีอาการรุนแรงก็ตองไดรับการรักษาตามอาการ เชน ในการศึกษาของเนเธอรแลนด(37)  พบ
วาในผูปวยที่ติดเชื้อ hMPV นั้น ตองรักษาดวยยาขยายหลอดลมมากกวาผูปวยที่ติดเชื้อ hRSV 
 
การศึกษาลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV 

จากการศึกษาลําดับของนิวคลีโอไทดของ hMPV ในหลายประเทศพบวา hMPV มีลําดับ
นิวคลีโอไทดใกลเคียงกับ avian pneumovirus serotype C (APV-C) มากที่สุด เพราะการสรางวงศ
วานวิวัฒนาการ hMPV จะอยูกิง่เดียวกับ APV-C เสมอ(31) จึงเปนการยืนยันวา hMPV เปนไวรัสที่อยู
ในจีนัส Metapneumovirus และเปนไวรัสที่ใกลเคียงกับ APV-C มากที่สุด 
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ถึงแมวา hMPV จะมีลําดับนิวคลีโอไทดใกลเคยีงกบั APV-C มากที่สุด แต hMPV ก็ไม
สามารถทําใหเกิดการตดิเชื้อในระบบทางเดินหายใจในสตัวปกได(30)  เนื่องจาก gene ที่นาจะ
กําหนดความจาํเพาะในการตดิเชื้อ (host range) คือ attachment (G) gene และ small hydrophobic 
(SH) gene ไมมีความใกลเคยีงกับสิ่งมีชีวติใดเมื่อใชโปรแกรม BLAST    ในสวนของความใกลเคยีง
กับไวรัสที่กอใหเกิดโรคในมนุษยพบวา hMPV มีลําดับนิวคลีโอไทดใกลเคียงกับ hRSV ซ่ึงอยูในจี
นัส Pneumovirus มากที่สุด แต hMPV ก็ไมไดมีการเรียงตวัของ genome เหมือนกับ hRSV ดังที่
กลาวแลวขางตน  

 
การศึกษาสายพันธุของ hMPV โดยการสรางวงศวานววิัฒนาการ (phylogenetic tree) ใน

สวน N, F, P, M และ L gene ในหลายประเทศพบวา hMPV มี 2 สายพันธุ ดังตารางที่ 3  ความ
เหมือนกนัของลําดับนิวคลีโอไทดทั้ง 2 กลุมนี้ประมาณ 80%  ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่ได
ในแตละประเทศนั้นมีความใกลเคียงกับ hMPV ที่ไดทาํการศึกษากอนหนานี้มากทีสุ่ด รองลงมา คือ 
APV-C  

ตารางที่ 3     แสดงผลการทํา phylogenetic analysis ในประเทศตางๆ 
 

ประเทศ gene ท่ีทําการศึกษา ผลท่ีได อางอิง 
เนเธอรแลนด  N, F, L, M 2 สายพันธุ  30, 31, 37 
แคนาดา N, F, L, P, M 2 สายพันธุ 35, 56 

สหรัฐอเมริกา F 2 สายพันธุ 39, 42, 57  
อังกฤษ L  2 สายพันธุ 34, 41  
ฝร่ังเศส N  2 สายพันธุ  44 
เยอรมัน N 2 สายพันธุ  45 
อิตาลี L 2 สายพันธุ 38  
สเปน F 2 สายพันธุ 47  
ฮองกง L, F 1 ใน 2 สายพันธุ  36 
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การศึกษาถึงความแตกตางของ hMPV ทั้ง genome ในทั้ง 2 กลุม(57) พบวา hMPV ในแตละ
กลุมนั้นมีความยาวไมเทากนั คือ กลุมที่ 1 มีความยาว 13,335 นิวคลีโอไทด และกลุมที่สองมีความ
ยาว 13,280 นวิคลีโอไทด ซึง G gene เปน gene ที่มีความแตกตางของจํานวนนิวคลีโอไทดมากที่สุด 
คือ ในกลุมแรกมีความยาว 711 นิวคลีโอไทด สวนในกลุมที่สองมีความยาว 732 นิวคลีโอไทด จึง
ทําใหจํานวนโปรตีนในสวนนี้แตกตางกันมากที่สุด คือ ในกลุมแรกมีความยาวของกรดอะมิโนเทา
กับ 219 ในกลุมที่สองมีความยาวของกรดอะมิโนเทากบั 236 และในสวน G gene นี้เองที่มีการราย
งานจากการศึกษากอนหนานี้(31) วานาจะเปนสวนที่กําหนดกลุมของ hMPV ไดอยางชดัเจน และเปน 
gene ที่กําหนด host range ของ hMPV และในการศกึษานี้พบวาลําดับนิวคลีโอไทดที่มีการเปลี่ยน
แปลงนอย คือ ลําดับนิวคลีโอไทดที่เปนโปรตีนภายในของไวรัส คือ N, L, M2-1 และ M gene และ 
F gene ที่เปนโปรตีนบนผิวไวรัส เพราะ gene ดังกลาวมีความเหมือนกันของลําดบันิวคลีโอไทด
มากกวา 94% แต gene ในสวน SH และ G gene เปนสวนที่มีความเหมือนกนัของลําดับนิวคลีโอ
ไทดนอยที่สุด คือ 59% และ 37% ตามลําดับ และ 2 สวนนี้เปนสวนที่พบการแทนที่ของกรดอะมิโน
มากที่สุดดวย  

โดยสรุปแลว hMPV เปนไวรัสที่ทําใหเกดิการติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจทั้งสวนบน
และสวนลางเปนที่มีอยูเดิมแตเพิ่งมีการวนิิจฉัยพบดวยวิธีทางอณูชวีวทิยาในปจจุบนั การศึกษา 
hMPV ในหลายการศึกษากอนหนานี้ พบวามีขอจํากดัหลายประการ เชน บางการศกึษาไดทําการ
ศึกษาการตดิเชื้อ hMPV เฉพาะผูปวยที่ทําการตรวจกรองไวรัสหรือแบคทีเรียที่เปนที่รูจักแลวใหผล
ลบ แตไมไดทําการศึกษาในกลุมที่ใหผลบวกดวย เพราะฉะนัน้จึงไมสามารถทราบถึงการติดเชื้อ
รวม หรือจากที่ผูปวยไดเสียชีวิตนั้นไมไดทําการชันสูตรศพ จึงไมทราบวา hMPV ที่ทําใหเกิดการ
ติดเชื้อนั้นเปนสาเหตุของความรุนแรงที่ทําใหเกิดการเสียชีวิตหรือไม เพราะฉะนัน้การศึกษาการติด
เชื้อ hMPV ในดานตางๆ เพิ่มเติม จะเปนการยืนยันและใหผลที่ถูกตองตรงกันมากขึ้นดวย  

จากการที่พบ hMPV ในหลายประเทศ รวมถึงประเทศไทย(40)  แลวยงัสามารถพบการติด
เชื้อ hMPV ไดในประเทศอิสราเอล(54) ซ่ึงเปนประเทศที่เปนเขตทะเลทราย ทําใหสามารถสรุปได
อยางชัดเจนวา hMPV นั้นเปนไวรัสที่ทําใหเกิดการติดเชือ้ในระบบทางเดินหายใจอยางแทจริงและ
สามารถพบไดทั่วโลก โดยเฉพาะการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลาง นอกจากนั้นสามารถ
ทําใหเกิดการติดเชื้อไดทกุชวงอายแุตจะทาํใหเกิดอาการที่รุนแรงในผูปวยเด็กและผูปวยวัยชรา ถึง
แมวาอาการของการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจนั้นยังไมสามารถบอกไดอยางชัดเจน แต
อยางไรก็ตามสามารถสรุปไดวาอาการของการติดเชื้อ hMPV นั้นคลายกับอาการของการติดเชื้อ 
hRSV ในระบบทางเดินหายใจ และสายพนัธุของ hMPV ที่พบนั้นสามารถแบงออกไดเปน 2 สาย
พันธุเชนเดียวกับ hRSV ที่ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจเชนกัน 
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ในปจจุบนัยังคงมีการศึกษา hMPV ไมมากนัก เพราะฉะนั้นการศึกษาถึงรายละเอียดของ 
hMPV ในดานตางๆอาจเปนประโยชนในดานการวินจิฉัยใหทนัทวงที แลวยังเปนแนวทางในการ
ปองกันโรคที่อาจเกิดขึ้นจากการพัฒนาวัคซีนอีกดวย 

 
 

 
 
 



 

 

บทที่ 3 
วิธีดําเนินการวิจัย 

 
รูปแบบการวิจัย 

การวิจัยในครั้งนี้เปนการวิจัยเชิงพรรณนา (Descriptive research) 
 
ประชากรศึกษา 

เปนผูปวยเด็กอายุ 0-15 ปที่มีการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจทั้งสวนลาง และไมมี
ประวัติเปนโรคภูมิคุมกันบกพรองหรือกําลังไดรับการรักษาดวยยากดภมูิคุมกัน ผูปวยทกุคนไดรับ
การรักษาที่โรงพยาบาลจฬุาลงกรณทั้งผูปวยในและผูปวยนอกตั้งแตวนัที่ 22 มีนาคม พ.ศ. 2544 ถึง
วันที่ 3 ตุลาคม พ.ศ. 2546  จํานวน 227 คน การเก็บน้ําลางโพรงจมูกจากเด็กทกุคนไดรับการขอ
อนุญาตเปนลายลักษณอักษรจากผูปกครอง และการศกึษาในครั้งนี้ไดผานการพิจารณาจริยธรรม
จากคณะแพทยศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัยเปนที่เรียบรอยแลว 
 
การเก็บตัวอยาง 

กุมารแพทยเฉพาะทางโรคระบบทางเดนิหายใจจะเปนผูเก็บน้ําลางโพรงหลังจมูก 
(Nasopharyngeal suction: NP) โดยวิธี Negative pressure suction โดยมีวิธีเก็บ ดังนี้(59) 

1. ใช Mucus extractor หรือ De Lee Suction Catheter (รูปที่ 7) โดยใหดานหนึ่งสอดลงใน
จมูก โดยสอดใหถึงตําแหนง posterior pharynx ของผูปวย และปลายอีกดานหนึ่งตอกับ 
suction pump 

2. ปรับความดันของ suction pump ใหเหมาะสม แลวใชน้ําที่ปราศจากเชือ้ปริมาณ 2-3 
มิลลิลิตร ชะลางสารคัดหล่ังจากโพรงหลังจมูกผูปวย 

3. จากนั้นนําน้ําลางโพรงหลังจมูกเก็บไวที่อุณหภูมิ -70 องศาเซลเซียส จนกวาจะตรวจหา 
hMPV  
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รูปที่ 7     แสดง mucus extractor ที่ใชในการเก็บน้ําโพรงหลังจมูก 
 

เคร่ืองมือและวัสดุที่ใชในการวิจัย 

1.  เครื่องมือ 
1.1. Pipette tip : 10 ul,  200 ul และ 1,000 ul (Elkay , Ireland) 
1.2. Microcentrifuge tube : 0.2 ml,  0.5 ml,  1.5 ml  (AxyGEN, USA) 
1.3. Polypropylene conical tube : 15 ml และ 50 ml (Elkay , Ireland) 
1.4. Beaker :  50 ml,  1000ml, 200 ml, 500 ml, 1,000 ml (Pyrex, USA.) 
1.5. Flask :  250 ml,  500 ml,  1,000 ml (Pyrex, USA.) 
1.6. Reagent bottele :  100 ml, 250 ml, 500 ml, 1,000 ml (Duran, USA) 
1.7. Cylinder : 25 ml, 50 ml,  100 ml,  250,  500 ml, 1,000 ml (Pyrex, USA.) 
1.8. Pipette rack (Eppendorf, Germany) 
1.9. Thermometer (Precision , Germany) 
1.10. Parafilm (American National Can, USA) 
1.11. Plastic wrap 
1.12. Stirring-magnetic bar 
1.13. sequence ABI 310 kit (Perkin-Elmer, USA.) 
1.14. Combs (Bio-RAD, Hercules, California) 
1.15. Electrophoresis chamber set (Bio-RAD, USA) 
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2. อุปกรณ 
2.1 Automatic adjustable micropipette :  P2 (0.1-2 ul), P10 (0.5-10 ul), P20 (5-20 ul) 
2.2 P100 (20-100ul), P1000 (0.1-1 ml) (Eppendorf, Germany) 
2.3 Pipette boy (Tecnomara, Switzerland) 
2.4 Vortex muxer (Scientific industry, USA) 
2.5 Stirring hot plate (Bamstead/Thermolyne, USA) 
2.6 Microcentrifuge 0.2 ml (Axygen, USA) 
2.7 Microcentrifuge 1.5 ml (Elkay, USA) 
2.8 Themal cycle (Eppendorf, Germany) 
2.9 Themal cycle Gradient (Eppendorf, Germany) 
2.10 Power supply model 250 (Giboco BRL, USA) 
2.11 Multi-block heater (Lab-Lime Instrument Inc., USA) 
2.12 Gel Doc 1000 (Bio-RAD, USA) 
2.13 Mitsubishi Video copy processor (Bio-RAD, USA) 
2.14 Thermal paper (Bio-RAD, USA) 
2.15 Refrigerator  40 c (Misubishi, Japan) 
2.16 Freezer -200C (Sanyo, Japan) 
2.17 Freezer -700C (Forma Scientific, USA) 
2.18 Water Purification equipment (Water pro Ps, USA) 
2.19 ABIPRISMTM 310 Genetic (Perkin-Elmer, USA) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

34

สารเคมีที่ใช  
1. สารเคมีทั่วไป 

1.1 Agarose molecular grade (Promega, USA) 
1.2 Absolute ethanol (Sigma, Singapore) 
1.3 Diethyl pyrocarbonate (Sigma, Singapore) 
1.4 Boric acid (USB, Hong kong) 
1.5 Disodium ethylenediamine tetracetic acid : EDTA (USB, Hong kong) 
1.6 Ethidium bromide (Sigma, Singapore) 
1.7 Isoamyl alcohol (Sigma, Singapore ) 
1.8 Sucrose (USB, Hong kong) 
1.9 Tris base (USB, Hong kong) 
1.10 100 base pair DNA ladder (Biolab, USA) 

2. สารเคมีสําหรับการสกัด RNA (RNA extraction) 
2.1 Rneasy mini kit (QiaGen, USA) 

3. สารเคมีสําหรับการทํา cDNA 
3.1 5 x buffer (Promega, USA) 
3.2 Rnase Inhibitor (Promega, USA) 
3.3 Multireverse transcriptase (Promega, USA) 
3.4 Deoxynucleotide triphosphates, dNTPs (Pharmacia, Sweden) 
3.5 Oligonucleotide primers (BSU) 

4. สารเคมีสําหรับการทํา PCR 
4.1 Eppendorf MasterMix (2.5x)(Eppendorf, USA) 

5. สารเคมีสําหรับการทําใหผลผลิต PCR ใหบริสุทธิ์ 
5.1 Perfect Gel Cleanup (Eppendorf, USA) 

6. สารเคมีสําหรับการทํา DNA sequencing 
6.1 BigDye terminator v.3.1 cycle sequencing RR-100 (Perkin-Elmer, USA) 
6.2 BigDye terminator v.3.1 cycle 5x buffer  (Perkin-Elmer, USA) 
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วิธีการดําเนินการวิจัย 
Positive control  
เนื่องจากการศกึษาครั้งนี้ไมม ี positive control ของ hMPV เพราะฉะนัน้จึงตองทําการสุม

เลือกตัวอยางที่มีอาการ, อาการแสดง และชวงอายุที่เสีย่งตอการพบการติดเชื้อ hMPV ในระบบทาง
เดินหายใจ จากการศึกษากอนหนานี้(30) พบวาเด็กที่พบการติดเชือ้ hMPV จะมีอาการและอาการ
แสดงของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจคลายกับการติดเชื้อ hRSV และจะมีอายุนอยกวา 5 ป 
และเดก็ที่มีอายุมากกวา 5 ปจะมีแอนติบอดีตอ hMPV แลวทกุคน เพราะฉะนั้นวาเดก็ที่อายุนอยวา 5 
ปจะมีความเสี่ยงในการติดเชือ้ hMPV มากกวาประชากรกลุมอื่น และในการศึกษาครัง้นี้ไดเก็บน้ํา
ลางโพรงหลังจมูกจากผูปวยเด็กที่มีอาการของการติดเชือ้คลายกับ hRSV อยูแลว เพราะฉะนัน้จึง
เลือกเด็กที่มีอายุนอยกวา 5 ป เพื่อสุมหา positive control  

จากนั้นนําน้ําลางโพรงหลังจมูกของเดก็ทีสุ่มไดสกัด RNA ในสวน N gene และเพิ่มจํานวน 
hMPV ตามวธีิทําดานลาง จนกวาจะไดน้าํลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวก หลังจากที่เพิ่มปริมาณไว
รัสในนําน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกแลว นําผลิตผลที่ไดทําการหาลําดับนิวคลีโอไทด (DNA 
sequencing) เพื่อยืนยันผลวาเปนลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV แลวนาํลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดเขา
โปรแกรม www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast เมื่อไดน้ําลางโพรงหลังจมูกที่มีลําดับนิวคลีโอไทดเปน 
hMPV ในสวน N gene แลวจึงนําใชลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกนั้นเปน positive control 

Negative control  
เนื่องจาก hMPV เปน RNA ไวรัส เพราะฉะนัน้ Negative control ในการศึกษาครัง้นี้ คือ น้ํา

ที่ปราศจากเอนไซมยอย RNA (Rnase) คือ Diethyl pyrocarbonate (DEPC) water ที่มีปริมาตรเทา
กับ cDNA หรือ DNA target ที่ใชในการทดลอง 

Internal control  
เพื่อเปนการยนืยันวาสามารถสกัด RNA ไดจริง ในการศึกษาครั้งนี้จึงไดเลือกใช RNA ทีม่ี

อยูในเซลลปกติทุกเซลลเพื่อเปนการยนืยนัผลการสกัดวาการใหผลลบกบัการทํา RT-PCR ของ 
hMPV ใหเปนผลลบจริง ไมใชจากการสกัดไมได RNA เพราะการสกัด RNA ในเซลลที่มีอยูใน
เซลลปกติทุกเซลลนั้นจะใหผลบวกเสมอ หากใหผลลบจะสามารถบอกไดอยางชัดเจนวาไม
สามารถสกัด RNA ได และในการศึกษาครั้งนี้ไดเลือกใช mRNA ของ β-actin เพราะเซลลทุกเซลล
ที่ไมใชเซลลกลามเนื้อจะมีโปรตีน β-actin อยูมากเพื่อทําหนาทีใ่นการรักษาสภาพของเซลลและการ
เคลื่อนไหวของเซลลแบบ amoeboid movement ในกรณีของ hMPV จะเพิ่มจํานวนอยูในเซลลเยื่อบุ
ผิว (epithelial cell) ของระบบทางเดินหายใจ ซ่ึงเซลลเหลานี้ก็สามารถพบ β-actin ไดเชนกัน เพราะ
ฉะนั้นจึงเลือกใช β-actin ที่เปน mRNA เปน internal control เพื่อยืนยนัวาสามารถสกัด RNA ได
จริง จึงไดทําการเพิ่มปริมาณของ β-actin mRNA ดวยวิธี reverse transcriptase - polymerase chain 
reaction การเพิ่มปริมาณ β-actin RNA ตองใหผลบวกเสมอ หากการเพิ่มปริมาณ RNA ของ hMPV 
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ใหผลลบ และการเพิ่มปริมาณ RNA ของ β-actin ใหผลลบเชนกัน จะตองทําการสกัด RNA ใหม
เพราะไมสามารถสกัด RNA ได 
 
การออกแบบ Primers 

การศึกษาครั้งนี้จะตรวจกรองการติดเชื้อ hMPV ในน้าํลางโพรงหลังจมูกทุกรายโดยการ
เพิ่มจํานวน hMPV ทั้งหมด 3 gene และ β-actin อีก 1 gene ดังนี้ 

1. hMPV สวนนวิคลีโอโปรตีน (nucleoprotein: N) – จะตรวจกรองการติดเชื้อ hMPV โดยใช
การเพิ่มจํานวน hMPV ในสวนนี้ดวยวิธี nested-polymerase chain reaction (nested-PCR) 
การออกแบบ primer อาศัยลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงจากการศึกษากอนหนานีจ้ากประเทศ
เนเธอรแลนด (accession No. AF371337)  

2. hMPV สวนฟวช่ัน (fusion: F) – จะทําการเพิ่มจํานวน hMPV ในสวน F gene เฉพาะน้ําลาง
โพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกบั N gene ดวยวิธี seminested polymerase chain reaction 
(seminested-PCR) การออกแบบ primers ในสวนนี้จะใช primers คูใน (inner forward และ 
inner reverse) จากการศึกษาของประเทศแคนาดา(56) สวน primer เสนนอก (outer forward) 
จะทําการออกแบบเอง 

3. hMPV สวนโพลีเมอเรส (polymerase: L) – จะทําการเพิ่มจํานวน hMPV ในสวน L gene 
เฉพาะน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกบั N gene ดวยวธีิ seminested polymerase chain 
reaction (seminested-PCR) ในยนีสวนนี ้การออกแบบ primers ในสวนนี้จะใช primers คู
ใน (inner forward และ inner reverse) จากการศึกษาของประเทศเนเธอรแลนด(net1) สวน 
primer เสนนอก (outer forward) จะทําการออกแบบเอง 

4. β-actin gene – β-actin gene อยูบนโครโมโซม 7p15-p12 genonic DNA มีความยาว 4235 
bp และ mRNA มีความยาว 3435 bp β-actin gene ประกอบไปดวย 6 exon โดยมีตําแหนง
ของแตละ exon ดังตารางที่ 4  การศึกษาในครั้งนี้เปนการตรวจหา RNA virus เพราะฉะนัน้ 
internal control ที่ใชจะตองเปน RNA เชนกัน การออกแบบ primer ให forward primer 
และ reverse primer อยูตาง exon กัน เพื่อใหสามารถแยกผลผลิตของ genomic DNA และ 
mRNA ของ β-actin ออกจากกันไดจากขนาดของผลผลิต การศึกษาครั้งนี้ไดใช primer จาก
การศึกษากอนหนานี้(60) ในการศึกษานี ้ forward primer อยูบน exon ที่ 4 และ reverse 
primer อยูบน exon ที่ 6 ผลผลิตของ β-actin mRNA ที่ไดจะมีความยาว 606 bp หากเปน 
genomic DNA ของ β-actin จะมีความยาว 895 bp 
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          ตารางที่ 4  แสดงตําแหนงและความยาวของ β-actin ในแตละ exon 
 

Exon ตําแหนง ความยาว (bp) ความยาว intron (bp) 
1 4865826-4865903 77       exon 1-2 = 861 
2 4864837-4864965 128       exon 2-3 = 135 
3 4864463-4864702 239       exon 3-4 = 442 
4 4863583-4864021 438       exon 4-5 = 96 
5 4863306-4863487 181       exon 5-6 = 193 
6 4862453-4863193 740  

 
 
การตรวจกรองการติดเชื้อ hMPV โดยการเพิ่มจํานวนไวรัสในยีนสวนนิวคลีโอโปรตีน 
 
การสกัดอารเอ็นเอ (RNA extraction)     

ใชน้ําลางโพรงหลังจมูกปรมิาณ 100 µl ในการสกัด RNA ดวย Rneasy Mini Kit หลังจาก
สกัด RNA ดวย Rneasy Mini Kit แลวจะไดปริมาณ RNA ที่ละลายน้ําปริมาณ 30 µl จากนั้นจะแบง
น้ําลางโพรงหลังจมูกที่สกัดไดออกเปน 2 หลอด หลอดละ 10  µl เพื่อนําไปใชในการเปลี่ยน RNA 
ใหเปนคอมพลีเมนทารีดีเอน็เอ (cDNA) ของ hMPV ในสวน N gene 1 หลอดและ mRNA ของ β-
actin gene อีก 1 หลอด  
 
การเปล่ียนอารเอ็นเอใหเปนคอมพลีเมนทารี่ดีเอ็นเอ (cDNA synthesis) 

การเปลี่ยน RNA ใหเปน cDNA เพื่อใชในการเพิ่มจํานวน hMPV N gene และ mRNA ของ 
β-actin geneโดยใสสารตามตารางที่ 5 หลังจากใสสารตามตารางเรียบรอยแลว incubate ที่ 65 0C 
เปนเวลา 5 นาที และแชน้ําแข็งทันทีเปนเวลา 2 นาที 
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ตารางที่ 5     แสดงสวนผสมที่ใสในการทํา cDNA synthesis ของ hMPV N gene และ β-actin gene 
 

สวนผสมในการสังเคราะห cDNA แตละยีน (ปริมาณตอ 1 หลอด)
สารละลาย 

N gene β-actin 
DEPC water 5.8 µl 5.8 µl 
5 x buffer  2 µl 2 µl 
10 mM dNTP  3 µl 3 µl 
MPVP R  primer (10pmol) 1 µl - 
β-actin R primer (10 pmol) - 1 µl 
Rnase Inhibitor  0.5 µl 0.5 µl 
multireverse transcriptase  1 µl 1 µl 

Total volume 13.3 µl 13.3 µl 

 
การเพิ่มจํานวนไวรัสในสวน N gene และ β-actin โดยใชวิธี polymerase chain reaction 

เพิ่มปริมาณ hMPV ในสวน N gene โดยใชวิธี nested-PCR และเพิ่มปริมาณ β-actin 
mRNA ใชวิธี PCR โดยใสสารตามตารางที่ 7 จากนั้นนํา microtube ที่ใสสารละลายดังกลาวทั้งหมด
ใสในเครื่อง thermal cycler (eppendorf) โดยมีอุณหภูมิตามตารางที่ 8 และดูผลผลิตจากการทํา PCR 
ไดโดยการนําผลผลิตที่ไดประมาณ 10 µl ผสมกับ loding dye แลวใสลงในหลมุของ 1.5 % agarose 
gel electrophoresis ที่ไดทําการเตรียม gel แบบแผนนอนราบเรียบรอยแลว จากนัน้ใชกระแสไฟฟา 
100 volt เปนเวลา 1 ช่ัวโมง และใช marker 100 bp จะไดขนาดของผลผลิตดังตารางที่ 5 จากนั้นนํา 
gel แชในสารละลาย 0.1% ethidium bromide ประมาณ 10-15 นาที และนําเขาเครื่องฉายรังสี
อัลตราไวโอเลตเพื่อถายภาพแถบDNAที่ได 
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ตารางที่ 6     แสดงรายละเอียดของ primers แตละเสน 
 

ยีน primer ลําดับเบส ตําแหนง ความยาว 
(bp)  Tm (0C) %GC product size  แหลงที่มา 

outer forward primer (MPVP F) 5′ ACGGGGTAGAGAAGAGCTGG 3′ 389-408 20 64 60  ออกแบบเอง 
outer reverse primer (MPVP R) * 5′GCAAAGTTGGGACAGTTGGC 3′ 1004-985 20 62 55  ออกแบบเอง 
inner forward primer (MPVN F) 5′ GCATCAACCATAGAAGTGGGAC 3′ 556-577 22 64 45  ออกแบบเอง 

N  

inner reverse primer (MPVN R) 5′ GCATTGTTTGACCGGCCCCA 3′ 814-795 20 64 60 

259 bp 

 ออกแบบเอง 
outer forward primer (MPVS F) 5′ GATGTGGGTACAACAACTGC 3′   20 60 50  ออกแบบเอง 
inner forward primer (MPVF1f) 5′ CTTTGGACTTAATGACAGATG 3′  3704-3724 21 58 38 * F  
reverse primer (MPVF1r) * 5′ GTCTTCCTGTGCTAACTTTG 3′ 4153-4134  20 58 45 

 450 bp 
* 

outer forward primer (MPVS L) 5′ GCACTAAGTGAGAGATTTGGG 3′ 11052-11072  21 62  47   ออกแบบเอง 
inner forward primer (BF 44) 5′ CATGCCCACTATAAAAGGTCAG 3′  11336-11357 21 64  45 * L  
reverse primer (BF 2) * 5′ CACCCCAGTCTTTCTTGAAA 3′ 11506-11486  20  58 45 

 171 bp 
* 

forward primer (β-actin F) 5′ ATGCCATCCTGCGTCTGGACCTGGC 3′ 591-615 25  82 64 * 
β-actin 

reverse primer (β-actin R) * 5′ AGCATTTGCGGTGCACGATGGAGGG 3′ 1196-1162 25  80 60 
 606 bp 

* 
 

หมายเหตุ  - * คือ primers ที่ใชในการสังเคราะห RNA ใหเปน cDNA (cDNA synthesis) 
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ตารางที่ 7     แสดงสวนผสมของปฏิกิริยา  PCR  เพื่อเพิ่มจํานวน DNA ของ hMPV ในสวน N  gene 
และ β-actin gene 

 
N gene (volume/tube) 

สารละลาย 
10 PCR 20 PCR 

β-actin 
(volume/tube) 

DEPC water 20  µl 20  µl 38.82 µl 
2.5 PCR master mix 20 µl 20 µl 5 µl 
MPVP F primer (10pmol) 1 µl 0.5 µl 0.5 µl 
MPVP R primer (10pmol) 1 µl - - 
MPVN F primer (10pmol) - 1 µl - 
MPVN R primer (10pmol) - 1 µl - 
β-actin F primer (10 pmol) - - 1 µl 
β-actin R primer (10 pmol) - - 1 µl 
cDNA Template/PCR product 5 µl 3 µl 5 µl 

Total volume 47 µl 45 µl 47 µl 
 
 
ตารางที่ 8     แสดงอุณหภูมิและเวลาของการทํา  PCR  ของ hMPV ในสวน N gene และ β-actin 

 
N gene 

PCR  Cycle 
10 PCR 20 PCR 

β-actin 

Pre-denaturation 95 0 C   2  min 95 0C   2  min 95 0C   2  min 

Denaturation 95  0C  1  min 95  0C  1  min 95  0C  1  min 

Annealing 45  0C  1  min 45  0C  1  min 60  0C  1  min 

Extension 72  0C  1  min 72  0C  1  min 72  0C  1  min 

 ทําซ้ํา  35  รอบ ทําซ้ํา  35  รอบ ทําซ้ํา  35  รอบ 

Post-extension 72  0C  7 min 72  0C  7 min 72  0C  7 min 
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การเพิ่มปริมาณไวรัสในสวน F gene และสวน L gene  
นําน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกับ hMPV ในสวน N gene มาทํา semi-nested PCR 

ในสวน F gene และ L gene เพื่อใชในการวิเคราะหผลเพิ่มเติม และยังคงใช mRNA ของ β-actin 
gene เปน internal control ในการยืนยันการสกัดRNA 
 
การสกัดอารเอ็นเอ (RNA extraction) 

ใชน้ําลางโพรงหลังจมูกปรมิาณ 100 µl ในการสกัด RNA ดวย Rneasy Mini Kit หลังจาก
สกัด RNA ดวย Rneasy Mini Kit แลวจะไดปริมาณ RNA ที่ละลายน้ําปรมิาณ 30 µl จากนั้นแบง
เปน 3 หลอด หลอดละ 10  µl เพื่อนําไปใชในการเปลี่ยน RNA ใหเปน cDNA ของ hMPV ในสวน 
F gene 1 หลอด, L gene 1 หลอดและ mRNA ของ β-actin gene  อีก 1 หลอด  

 
การเปล่ียนอารเอ็นเอใหเปนคอมพลีเมนทารี่ดีเอ็นเอ (cDNA synthesis) 

การเปลี่ยน RNA ใหเปน cDNA เพื่อใชในการเพิ่มจาํนวน hMPV ในสวน F gene, และ 
hMPV L gene และ β-actin gene โดยใสสารดังตารางที่ 9 เมื่อใสสารตามตารางเรียบรอยแลว
incubate ที่ 65 0C 5 นาที และแชน้ําแข็งทันทีเปนเวลา 2 นาที 

 
ตารางที่ 9     แสดงสวนผสมที่ใสในการทํา cDNA synthesis ของ hMPV F gene, hMPV L gene 

และ β-actin gene 
 

สวนผสมในการสังเคราะห cDNA แตละยีน (ปริมาณตอ 1 หลอด)
สารละลาย 

F gene L gene β-actin 

DEPC water 5.8 µl 5.8 µl 5.8 µl 
5 x buffer  2 µl 2 µl 2 µl 
10 mM dNTP   3 µl 3 µl 3 µl 
MPVF1 r (10 pmol) 1 µl - - 
BF 2 (10 pmol) - 1 µl - 

β-actin R primer (10 pmol) - - 1 µl 

Rnase Inhibitor  0.5 µl 0.5 µl 0.5 µl 

Multireverse transcriptase  1 µl 1 µl 1 µl 

Total volume 13.3 µl 13.3 µl 13.3 µl 
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การเพิ่มจํานวนไวรัสในสวน F gene, L gene และ β-actin โดยใชวิธี polymerase chain reaction 
เพิ่มปริมาณ hMPV ในสวน F gene และ L gene โดยใชวิธี semi-nested PCR โดยใสสารดัง

ตารางที่ 10 และ β-actin gene ใชวิธี PCR โดยใสสารดังตารางที่7 จากนัน้นํา                                  
microtube ที่ใสสารละลายดังกลาวทั้งหมดใสในเครื่อง thermal cycler (eppendorf) โดยมีอุณหภูมิ
ของ F และ L gene ตามตารางที่ 10 และ β-actin ตามตารางที่ 11 จากนั้นดูผลผลิตที่ไดโดยการนําผล
ผลิตที่ไดประมาณ 10 µl ผสมกับ loading dye แลวใสลงในหลุมของ 1.5 % agarose gel 
electrophoresis ที่ไดทําการเตรียม gel แบบแผนนอนราบเรียบรอยแลว จากนัน้ใชกระแสไฟฟา 100 
volt เปนเวลา 1 ชั่วโมง และใช marker 100 bp จะไดผลผลิตตามตารางที่ 5 จากนั้นนํา gel แชในสาร
ละลาย 0.1% ethidium bromide ประมาณ 10-15 นาที และนําเขาเครื่องฉายรังสีอัลตราไวโอเลต  
(Gel  Doc)  เพื่อถายภาพแถบ  DNA  
 
ตารางที่ 10     แสดงสวนผสมของปฏิกิริยา  PCR  เพื่อเพิ่มจํานวน DNA ของ hMPV ในสวน F  

gene และ L gene  
 

F gene (volume/tube) L gene (volume/tube) 
สารละลาย 

10 PCR 20 PCR 10 PCR 20 PCR 
DEPC water 20  µl 20  µl 20  µl 20  µl 
2.5 PCR master mix  20 µl 20 µl 20 µl 20 µl 
MPVS F primer (10pmol) 1 µl - - - 
MPVF1 f primer (10pmol) - 1 µl - - 
MPVF1 r  primer (10 pmol) 1 µl 1 µl - - 
MPVS L primer (10 pmol) - - 1 µl - 
BF 44 primer (10 pmol) - - - 1 µl 
BF 2 primer (10 pmol) - - 1 µl 1 µl 
cDNA Template/PCR product 5 µl 1 µl 5 µl 3 µl 

Total volume 47 µl 43 µl 47 µl 45 µl 
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ตารางที่ 11     แสดงอุณหภูมิและเวลาของการทํา  PCR  ของ hMPV ในสวน F gene และ L gene 
 

F gene L gene 
PCR  Cycle 

10 PCR 20 PCR 10 PCR 20 PCR 
Pre-denaturation 95 0 C   2  min 95 0C   2  min 95 0 C   2  min 95 0C   2  min 

Denaturation 95  0C  1  min 95  0C  1  min 95  0C  1  min 95  0C  1  min 

Annealing 45  0C  1  min 45  0C  1  min 45  0C  1  min 45  0C  1  min 

Extension 72  0C  1  min 72  0C  1  min 72  0C  1  min 72  0C  1  min 

 ทําซ้ํา  35  รอบ ทําซ้ํา  35  รอบ ทําซ้ํา  35  รอบ ทําซ้ํา  35  รอบ 

Post-extension 72  0C  7 min 72  0C  7 min 72  0C  7 min 72  0C  7 min 

 
การตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด (DNA sequencing)  

ทําผลผลิตที่ไดจากการทํา PCR ใหบริสุทธิ์เพื่อนําไปตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด โดยตดั 
gel ที่ใหผลบวกกับ hMPV ทั้ง 3 ยีน คือ N, F และ L ทําใหบริสุทธิ์โดยใช Perfect Gel Cleanup แลว
นําผลผลิตที่ไดเขาสู clycle sequencing การตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทดในแตละ gene นั้นจะใช 
primers ทั้ง forward primer และ reverse primer เพื่อเปรียบเทียบการอานลําดับนิวคลีโอดทั้ง 2 เสน 
โดยใสสารตามตารางที่ 12 และนําผลผลิตจาก cycle sequencing ที่ไดมาตกตะกอนเพื่อนําไปอาน
ลําดับนิวคลีโอไทดดวย ABIPRISMTM 310  

 
ตารางที่ 12     แสดงสวนผสมของสารที่ใชใสการทํา cycle sequencing 

 

สารละลาย ปริมาณสารที่ใสในแตละหลอด 

DEPC water 5.33 µl 
5 x buffer 2 µl 
BigDye RR-100 4 µl 
Primer คูใน forward หรือ reverse 0.8 µl 
ผลผลิตที่ทําใหบริสุทธิ์แลว 10 µl 

Total volume 22.13 µl 
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รูปที่ 8      แสดงขั้นตอนการตกตะกอนผลผลิตที่ไดจากการเขา cycle sequencing 
 
เมื่ออานผลแลว จึงนําลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดทั้งจาก forward primer และ reverse primer 

อานเปรียบเทยีบกัน โดยทีลํ่าดับนิวคลีโอไทดที่ไดจาก reverse primer จะทําการอานโดยทําการ 
reverse complementary ลําดับนิวคลีโอไทดที่ได แลวนําลําดับนวิคลีโอไทดที่ไดทําการ reverse 
complementary แลวอานเปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดทั้งจาก forward primer โดยอาศัย
โปรแกรม CLUSTAL X และทําการวิเคราะหผลตอไป 

 
การตรวจหา hRSV ในผูปวยที่ใหผลบวกกับ hMPV 

จะทําการตรวจหาการตดิเชือ้ hRSV ในผูปวยที่ใหผลบวกกับ hMPV RNA โดยการทาํ RT-
PCR ของ hRSV ในน้ําลางโพรงหลังจมูกของผูปวยที่ใหผลบวกทุกราย วิธีทําตามขั้นตอนของการ
ศึกษาในประเทศไทยกอนหนานี้(61) 

 
 

ผลผลิตที่ไดจาก cycle sequencing

เติม 4 µl glycogen + 80 µl 75% Isopropanol

ทิ้งไวที่อุณหภูมิหองเปนเวลา 15 นาที

ปนเหว่ียงที่ 14,000 rpm เปนเวลา 20 นาที

เทสวนใสทิ้ง

เติม 25 µl Template suspension reagent (TSR)

นําเขาเครื่อง ABIPRISMTM 310 เพื่ออานผล
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รูปที่ 9              แสดงขั้นตอนการดําเนินการทดลอง 
 
 
 
 

เด็กที่มีอาการการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ

เก็บน้ําลางโพรงหลังหลังจมูก โดยวิธี negative pressure 

สุมหา positive control จากการทํา nested-PCR ในสวน N gene

ยืนยันผลบวกที่ไดโดยการตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด

ตรวจกรองน้ําลางโพรงหลังหลังจมูกทั้งหมดดวยการเพิ่มจํานวน 
hMPV ในสวน N gene ควบคูไปกับการเพิ่มจํานวน internal 

น้ําลางโพรงหลังหลังจมูกที่ให

เพิ่มจํานวน hMPV ในสวน F gene ควบคู
ไปกับการเพิ่มจํานวน internal control 

เพิ่มจํานวน hMPV ในสวน L gene ควบคู
ไปกับการเพิ่มจํานวน internal control 

นําผลผลิตที่ไดทั้ง 3 gene ตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด

ทําการวิเคราะหผลการทดลองตอไป
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การวิเคราะหขอมูล  (Data  Analysis) 
1. ขอมูลน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้งหมด  

                   -       เพศ : แยกเพศหญิงและชายแสดงเปนเปอรเซนต 
                   -       อายุ : แสดงเปนแผนภูมิการกระจายของชวงอายุตางๆ  

2.    ขอมูลน้ําลางโพรงหลังจมูกที่พบวาติดเชื้อ hMPV   
- อุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV : รายงานผลเปนเปอรเซนต 
- เพศ : แยกเพศชายและหญิงที่ติดเชื้อ hMPV แลวคิดเปนเปอรเซนต 
- อายุ : บันทึกชวงอายุที่ติดเชื้อ hMPV แสดงเปนคาเฉลี่ยและมัธยฐาน รวมถึงแสดง

เปนแผนภูมิการกระจายของชวงอายุตางๆ 
- ชวงการระบาดของการติดเชื้อ hMPV : แสดงเปนแผนภูมิการเกิดการติดเชื้อ 

hMPV ในแตละเดือน 
- การติดเชื้อ hMPV ในแตละป : แสดงเปนจํานวนผูติดเชื้อ hMPV ในแตละปและ

แสดงเปนเปอรเซ็นตของการติดเชื้อ hMPV ในแตละป เปนรูปแบบตาราง  
- การติดเชื้อรวมกับ hRSV : แสดงรายละเอียดของผูปวยที่ติดเชื้อรวมกับ hRSV 
- อาการของผูที่ติดเชื้อ hMPV : สังเกตอาการสวนใหญที่เกิดขึ้น 
- ขอมูลทั่วไปของผูที่ติดเชื้อ hMPV : แสดงเปนตารางรายละเอียดของผูที่ติดเชื้อ 

hMPV เชน อายุ, เพศ, โรคประจําตัว, การวินิจฉัยจากแพทย เปนตน 
3. ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ในสวน N, F และ L gene : เมื่อทําการเปรียบเทียบลําดับ 

นิวคลีโอไทดจากการอานลาํดับนิวคลีโอไทดของ forward primer และ reverse primer     
เรียบรอยแลว  

- ทําการเปรียบเทียบลําดับนวิคลีโอไทดที่ไดกับลําดับนวิคลีโอไทดของสิ่งมีชีวิตอื่น
ที่มีอยูในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) โดยใชโปรแกรม BLAST จาก 
www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast  

- เพื่อใหเห็นความเหมือนหรือความแตกตางอยางชัดเจนของลําดับนิวคลีโอไทด จะ
ใชโปรแกรม CLUSTAL X  เพื่อเปรียบเทียบที่ลําดบันิวคลีโอไทดที่ไดจากการ
ศึกษาในครั้งนี ้ กับลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ที่มีการศึกษาจากประเทศอื่น 
และลําดับนิวคลีโอไทดของ APV-C  

- ทําการสราง phylogenetic tree จากลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดทั้ง N, F และ L gene 
โดยอาศัยการคํานวณดวยวธีิ Distance matrix method และทําการสราง 
phylogenetic tree โดยใช Neighbour-joining method จากโปรแกรม PHYLIP 95 
โดยเปรียบเทยีบกับลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ในสวน N, F และ L gene ที่มี
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การศึกษากอนหนานี ้ และเปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดของ APV-C หรือ 
APV-A 

- ทําการหา % nucleotide similarity เปรียบเทียบระหวางลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดกัน
เอง รวมถึงทําการเปรียบเทียบ % nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดกับ
ลําดับนิวคลีโอไทดจากประเทศอื่นดวยโดยใช Pairwise alignment จากโปรแกรม 
GeneDoc 

4. เมื่อทําการแปลลําดับนิวคลีโอไทดเปนลําดับกรดอะมิโนของ hMPV ทั้งในสวน N, F และ 
L gene แลว จึงทําการวิเคราะหผล ดังนี้ 

- ทําการทําการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนที่ไดกับลําดบักรดอะมิโนของสิ่งมีชีวิต
อ่ืนที่มีอยูในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) โดยใชโปรแกรม BLAST จาก 
www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast  

- เพื่อใหเห็นความเหมือนหรือความแตกตางอยางชัดเจนของลําดับกรดอะมิโน จะ
ใชโปรแกรม CLUSTAL X  เพื่อเปรียบเทียบที่ลําดับกรดอะมิโนไดจากการศึกษา
ในครั้งนี้ กับลําดับกรดอะมิโนของ hMPV จากประเทศอื่น และลําดับดับกรดอะมิ
โนของ APV-C  

 
 
 



 

 

บทที่ 4 
ผลการทดลอง 

 
 การศึกษาครั้งนี้ไดทําการเกบ็น้ําลางโพรงหลังจมูกจากเด็กจํานวน 236 คน ที่มีอาการของการ
ติดเชื้อในระบบทางเดินหายฉับพลันที่มีชวงอายุตั้งแต 0-15 ป จํานวน 227 คน แบงเปนเด็กชาย 136 คน 
(59.9%) และเปนเด็กหญิง 90 คน (39.6%) และเดก็ไมทราบขอมูล 1 คน (0.4%) รวมถึงเด็กจํานวน 8 คน
ที่เขารับการรักษามากกวา 1 คร้ัง แบงเปนเด็กจํานวน 7 คนที่เขารับการรักษาจํานวน 2 ครั้ง และเด็กอีก 1 
คนที่เขารับการรักษาจํานวน 3 คร้ัง อายุผูปวยที่เก็บน้ําลางโพรงหลังจมูกแบงเปน ผูปวยเด็กที่มีอายุนอย
กวา 1 ปจํานวน 103 คน (45.4%), ผูปวยเดก็ที่มีชวงอายุ 1-2 ปจํานวน 93 คน (41%), ผูปวยเดก็ที่มีชวง
อายุ 3-4 ปจํานวน 21 คน (9.3%), ผูปวยเดก็ที่มีอายุมากกวา 5 ปจํานวน 4 คน (1.8%) และผูปวยเดก็ที่ไม
ทราบอายุ 5 คน (2.2%) (รูปที่ 10) ผูปวยเด็กทกุคนไดรับการรักษาที่โรงพยาบาลจุฬาลงกรณ ตั้งแตวนัที ่
22 มีนาคม พ.ศ. 2544 ถึงวันที่ 3 ตุลาคม พ.ศ. 2546 และผูปวยทกุรายไดรับการตรวจกรองการติดเชือ้ 
hMPV ในน้ําลางโพรงหลังจมูกโดยการทํา RT-PCR ในสวน N gene และ β-actin gene  
 

41

62

39

54

6

15

3 1
0

10

20

30

40

50

60

70

นอยกวา 1 ป 1-2 ป 3-4 ป มากกวา 5 ป

หญิง
ชาย

 
 

 
รูปที่ 10    แสดงการกระจายของอายุของผูปวยที่เก็บน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้งหมดตั้งแต 

                                วันที่ 22 มีนาคม พ.ศ. 2544 ถึงวันที่ 3 ตุลาคม พ.ศ. 2546 
       หมายเหตุ – การแสดงการกระจายอายุผูปวยไมรวมผูปวยที่ไมทราบเพศและอายุ 

จําน
วน

ผูป
วย

 (ค
น) 

อายุผูปวย (ป)
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ผลจากการตรวจกรองการติดเชื้อ hMPV ในสวน N gene 
จากการทํา RT-PCR ของ hMPV RNA สวน N gene แลวจะไดผลผลิตในสวน N gene จากการ

ทํา PCT รอบสองขนาด 259 bp ตามรูปที่ 11 เมื่อทําการตรวจกรองน้ําลางโพรงหลังจมูกดวยการทาํ 
nested-PCR ใน gene สวนนี้ ปรากฏวาในน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้งหมดจํานวน 236 หลอด พบน้ําลาง
โพรงหลังจมูกที่ใหผลบวก 12 คนจากจํานวนเด็กทั้งหมด 227 คน (5.3%) 
 

 
 

รูปที่ 11     แสดงผลผลิตขนาด 259 bp ที่ไดจากการทํา nested-PCR ของ hMPV ในสวน N gene 
         โดยที่ M คือ 100 bp marker, P คือ positive control, S1 คือ ตัวอยางที่ 1,  
          S2 คือ ตัวอยางที่ 2, S3 คือ ตัวอยางที่ 3 และ N คือ negative control ตามลําดับ 

 
 

 
 
 
 
 
 
 

M P  S1 S2 S3

259 bp 

N 
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ผลของการเพิ่มจํานวน internal control 
ในการตรวจกรองการติดเชือ้ hMPV ในน้าํลางโพรงหลังจมูกจะใช β-actin mRNA เปน 

internal control  ทุกครั้ง จากการทํา RT-PCR ของ β-actin จะใหผลผลิตขนาด 606 bp ตามรูปที่ 12 และ
น้ําลางโพรงหลังจมูกที่ทําการตรวจกรอง hMPV ในสวน N gene ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ β-
actin mRNA ทุกราย 

 
 

 
 

รูปที่ 12     แสดงผลผลิตขนาด 606 bp ที่ไดจากการทํา RT-PCR ของ β-actin gene 
                 โดยที่ M คือ 100 bp marker, S1 ถึง S11 คือ ตัวอยางที่ 1 ถึงตัวอยางที่ 11  
                  และ N คือ negative control ตามลําดับ 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

M S1 S2 S3 

 
S4 S5 

 
S6 

 
S7 

 
S8 S9 

 
S10 S11 N 

606 bp 
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ผลของการเพิ่มจํานวน hMPV RNA ในสวน F gene  
การเพิ่มจํานวน hMPV ในสวนนี้จะเปนการเพิ่มจํานวน hMPV เฉพาะผูปวยทีใ่หผลบวกกับการ

ทํา RT-PCR ของ hMPV ในสวน N gene จํานวน 12 คนเทานั้น ผลปรากฏวามีตัวอยางที่ใหผลบวกใน
สวน F gene จํานวน 10 คน ยกเวนผูปวยรายท่ี 4 และ 5 ที่ไมสามารถทําการทดลองไดเนื่องจากน้ําลาง
โพรงหลังจมูกมีไมเพียงพอในการทําการศกึษา โดยแสดงรายละเอยีดของน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผล
บวกกับการทํา PCR ในยีนสวนตางๆในตารางที่ 13 และน้ําลางโพรงหลังจมูกทุกรายที่ทําการเพิ่ม
จํานวน hMPV ในสวน F gene ก็ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ  
β-actin mRNA  

 
 

 
 

รูปที่ 13     แสดงผลผลิตขนาด 450 bp จากการทํา nested-PCR ของ hMPV ในสวน F gene 
                           โดยที่ M คือ 100 bp marker, P คือ positive control, S1 คือ ตัวอยางที่ 1,  

S2 คือ ตัวอยางที่ 2, S3 คือ ตัวอยางที่ 3 และ N คือ negative control ตามลําดับ 
 
 
 
 
 
 

M P S1 S2 S3 N

450 bp 

259 bp 



 

 

52

ผลของการเพิ่มจํานวน hMPV RNA ในสวน L gene  
เปนการเพิ่มจํานวน hMPV เฉพาะผูปวยที่ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ hMPV ในสวน N 

gene จํานวน 12 คนเทานั้น ผลปรากฏวามีตัวอยางทีใ่หผลบวกในสวนนี้ 9 คน ยกเวนผูปวยรายที่ 4 และ 
5 ใหผลลบ และผูปวยรายที่ 9 ที่น้ําลางโพรงหลังจมูกไมเพยีงพอในการทําการศกึษา โดยแสดงราย
ละเอียดของน้าํลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกับการทํา PCR ในยนีสวนตางๆในตารางที่ 13 และน้ํา
ลางโพรงหลังจมูกทุกรายทีท่ําการเพิ่มจํานวน hMPV ในสวน L gene ก็ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR 
ของ β-actin mRNA เชนกัน 
 
 

 
 

รูปที่ 14     แสดงผลผลิตขนาด 171 bp จากการทํา nested-PCR ของ hMPV ในสวน L gene  
   โดยที่ M คือ 100 bp marker, P คือ positive control, S1 คือ ตัวอยางที่ 1, S2 คือ ตัวอยางที่ 2, S3 
คือ ตัวอยางที่ 3 และ N คือ negative control ตามลําดับ 

 
 
 
 
 
 
 

M P S1 S2 
 

S3 
 

N 

171 bp 

259 bp 
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ตารางที่ 13     แสดงผลสรุปของผูปวยแตละรายที่ใหผลบวกกับ hMPV ในสวน N, F และ L gene 

 
ผลการทํา RT-PCR 

ผูปวย 
N gene F gene L gene 

1 Positive Positive Positive 
2 Positive Positive Positive 
3 Positive Positive Positive 
4 Positive Negative Negative
5 Positive Negative Negative
6 Positive Positive Positive 
7 Positive Positive Positive 
8 Positive Positive Positive 
9 Positive Positive ND 
10 Positive Positive Positive 
11 Positive Positive Positive 
12 Positive Positive Positive 
รวม 12 ราย 10 ราย 9 ราย 

 
หมายเหตุ – ND ในตารางสีเทาแสดงถึงน้ําลางโพรงหลังจมูกไมเพียงพอในการทําการศึกษา 
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ชวงอายุและเพศของผูปวยที่ติดเชื้อ hMPV 
จากการทํา RT-PCR ในน้ําลางโพรงหลังจมูกของเดก็ที่ติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจจํานวน 

236 หลอด จากเด็กจํานวน 227 คน พบน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ 
hMPV จํานวน 12 คน (5.3%) แบงเปนเดก็ชาย 9 คน คอื เด็กชายอายุ 9 เดือน 2 คน, อายุ 1 ป 3 คน, อายุ 
2 ป 1 คนและอายุ 3 ป 1 คน และเด็กหญิง 3 คน คือ เด็กหญิงอายุ 1 ป 1 คน, อายุ 2 ป 1 คน และอายุ 3 ป 
1 คน  เดก็ที่พบการติดเชื้อในน้ําลางโพรงหลังจมูกมีชวงอายุตั้งแต 9 เดือนถึง 3 ป (คาเฉลี่ยของอายุเทา
กับ 1.8 ป, คามัธยฐานเทากับ 1.5 ป) จะเห็นวาเด็กที่ติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจทั้ง 12 รายมี
อายุนอยกวา 5 ปทั้งสิ้น และพบการติดเชื้อ hMPV มากทีสุ่ดในชวงอาย ุ1-2 ป ซ่ึงคิดเปน 50% ของเด็กที่
ติดเชื้อ hMPV ทั้งหมด (รูปที่ 15) แตเมื่อพิจารณาจํานวนน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกับ hMPV 
เทียบกับน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้งหมดในชวงอายุตางๆ แลวจะเหน็วาอัตราการติดเชือ้ hMPV ที่มากที่
สุดนั้นอยูในชวงอายุ 3-4 ป (ตารางที่ 14) จากการเปรียบเทียบอัตราสวนระหวางเพศชายตอเพศหญิงพบ
วาการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจในเพศชายจะมากกวาเพศหญิงเล็กนอย คือ 2 : 1 
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รูปที่ 15     แสดงการกระจายอายุผูปวยที่ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ hMPV 
 

 
 

อายุผูปวย (ป)

จําน
วน

ผูป
วย

 (ค
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ตารางที่ 14          แสดงรายละเอียดของชวงอายุและเพศที่ติดเชื้อ hMPV ในแตละป 
 

ชาย หญิง รวม 
ชวงอายุ ทั้งหมด 

(คน) 
ติดเชื้อ hMPV 

(คน) 
การติดเชื้อ 

(%) 
ทั้งหมด 

(คน) 
ติดเชื้อ hMPV 

(คน) 
การติดเชื้อ 

(%) 
ทั้งหมด 

(คน) 
ติดเชื้อ hMPV 

(คน) 
การติดเชื้อ 

(%) 
<1 ป 62 2 3.2 41 0 0 103 2 1.9 
1-2 ป 54 4 7.4 39 2 5.1 93 6 6.5 
3-4 ป 15 3 20.5 6 1 16.7 21 4 19.0 
> 5 ป 1 0 0 3 0 0 4 0 0 

 
หมายเหตุ – ตารางนี้ไมรวมถึงผูปวยที่ไมทราบเพศ 1 คนและไมทราบอายุจํานวน 5 คน 
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ชวงการระบาดของ hMPV 
การติดเชื้อ hMPV ในการศึกษาครั้งนี้พบมากในฤดูฝนถึงฤดูหนาว ตั้งแตเดือนกรกฏาคมถึง

เดือนธันวาคม และการติดเชือ้ hMPV พบมากที่สุดในเดือนธันวาคม (33.3% ของน้ําลางโพรงหลัง
จมูกทั้งหมดทีพ่บในเดือนธนัวาคม) แตการติดเชื้อ hMPV ก็สามารถพบไดในเดอืนเมษายน ซ่ึงเปน
ฤดูรอนเชนกัน  

เมื่อจําแนกการติดเชื้อ hMPV ตามปที่ทําการศึกษาทั้ง 3 ป พบการติดเชื้อ hMPV มากที่สุด
จํานวน 10 รายจากผูปวยจํานวน 116 รายในป พ.ศ. 2545 ซ่ึงคิดเปน 8.6% ของน้ําลางโพรงหลังจมูก
ในป พ.ศ. 2545 นอกจากนัน้พบน้ําลางโพรงหลังจมูกในป พ.ศ. 2544 อีก 2 รายจากผูปวยจํานวน 38 
ราย คิดเปน 5.3% ของน้ําลางโพรงหลังจมูกในป พ.ศ. 2544 และไมพบการติดเชื้อ hMPV ในพ.ศ. 
2546 (ในปนี้มีผูปวยทั้งหมดจํานวน 73 ราย) (ตารางที่ 15) 
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รูปที่ 16           แสดงชวงเวลาการระบาดของ hMPV ที่เกิดขึ้นในการศึกษาครั้งนี้ 
 
 

จําน
วน

ผูป
วย

 (%
) 

เดือน



 57 

ตารางที่ 15     แสดงการเปรียบเทียบจํานวนของผูปวยที่ติดเชื้อ hMPV กับผูปวยที่ติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจทั้งหมดในแตละป 
 

พ.ศ. 2544 พ.ศ. 2545 พ.ศ. 2546 รวม 

 ผูปวยที่ติด
เชื้อ hMPV 

(คน) 

ผูปวยทั้งหมด 
(คน) % hMPV ผูปวยที่ติดเชื้อ 

hMPV (คน) 
ผูปวยทั้งหมด 

(คน) 
% 

hMPV 
ผูปวยที่ติดเชื้อ 
hMPV (คน) 

ผูปวยทั้งหมด 
(คน) 

% 
hMPV 

ผูปวยที่ติดเชื้อ 
hMPV (คน) 

ผูปวยทั้งหมด 
(คน) 

% 
hMPV 

ชาย 1 23 4.3 8 77 10.4 0 37 0 9 137 6.6 

หญิง 1 15 6.7 2 39 5.1 0 36 0 3 90 3.3 

รวม 2 38 5.3 10 116 8.6 0 73 0 12 227 5.3 
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การติดเชื้อรวมกับ hRSV 
จากการศึกษาในหลายประเทศพบวาชวงการระบาดของ hMPV อาจมชีวงเดยีวกับ hRSV 

จึงไดทํา RT-PCR ของ hRSV ผลปรากฏวาจากการทํา RT-PCR ของ hRSV ในผูปวยที่พบการติด
เชื้อ hMPV ทั้ง 12 รายพบผูปวย 1 ราย (ผูปวยรายท่ี 10 ตามตารางที่ 16) ใหผลบวกกบัการเพิ่ม
จํานวน hRSV แสดงวาผูปวยรายนี้มีการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจรวมกับ hRSV  
 
อาการและอาการแสดงของผูปวย hMPV 

อาการและอาการแสดงสวนใหญที่พบในเด็กที่ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ hMPV 
RNA ทั้ง 12 คน คือ มีไข (100%), ไอ (100%), หอบหายใจเร็ว (91.7%), มีเสมหะ (75%), มีน้ํามูก 
(58.3%) และหายใจเสียงดัง (25%)  จะเห็นวาเด็กทั้ง 12 รายท่ีติดเชือ้ hMPV ในน้ําลางโพรงหลัง
จมูกทุกรายมีอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจทั้งสิ้น นอกจากอาการทางระบบทางเดนิ
หายใจแลวยังพบเด็กที่มีอาการทองเสียรวมดวยจํานวน 3 ราย (25%)  ผูปวยเดก็ที่ใหผลบวกกับ 
hMPV ทุกรายไดทําการเอ็กซเรยปอด ผลการเอ็กซเรยของผูปวยทุกรายผิดปกติ สวนใหญไดรับการ
วินิจฉยัเปน perihilar infiltration (66.7%) และผูปวยทุกราย (100%) ไดรับการวินิจฉยัเปนปอด
อักเสบ (pneumonia)  

ผูปวยเดก็ที่ติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจในการศึกษาครั้งนี้แบงเปนผูปวยนอก
จํานวน 1 ราย (ผูปวยรายที่ 4) และที่เหลือจํานวน 11 ราย (91.7%) เปนผูปวยที่ตองไดรับการรักษา
ในโรงพยาบาล ระยะเวลาเฉลี่ยของการเขารับการรักษาในโรงพยาบาลของผูปวยเด็กทั้ง 11 รายนี ้
คือ 6 วัน (1-14 วัน) 

ผูปวยเด็กที่ติดเชื้อ hMPV นั้นมีโรคประจําตัวทั้งหมด 6 คน (50%) แบงเปน 
1. เด็กที่มีโรคหัวใจและหลอดเลือดเปนโรคประจําตัว 3 คน (25%) ไดแก  

1.1 ผูปวยรายที่ 6  
1.2 ผูปวยรายที่ 8  
1.3  ผูปวยรายที่ 11 

2. เด็กที่มีโรคปอดเปนโรคประจําตัว 3 คน (25%)  ไดแก 
2.1 ผูปวยรายที่ 3 
2.2 ผูปวยรายที่ 4 

3. เด็กที่มีโรคอื่นเปนโรคประจําตัว 1 คน (8.3%)   
3.1 ผูปวยรายที่ 12 เปน congenital rubella syndrome, delay milestone และ deaf 
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ตารางที่ 16     แสดงรายละเอียดของผูปวยที่ใหผลบวกกับการทําRT-PCR ของ hMPV RNA 
อาการแสดง 

ผูปวย เพศ อายุ โรคประจําตัว เดือนที่พบ
การติดเชื้อ ไข ไอ หอ

บ 
เสม

หะ
 

น้ํา
มูก

 
หา
ยใจ

เสีย
งด
ัง 

ทอ
งเส

ีย ผลเอ็กซเรยปอด การวินิจฉัย จํานวนวันที่เขารับการ
รักษาในโรงพยาบาล 

1 ชาย 9 เดือน - ตุลาคม √ √ √ √ √ √ √ infiltrate both lower lumg pneumonia 5 วัน 
2 หญิง 3 ป - ธันวาคม √ √ √ √ √ - - perihilar infiltrate pneumonia 2 วัน 

3 หญิง 1 ป √ เมษายน √ √ √ √ √ √ - 
patchy infiltration at right upper and 

middle lobe pneumonia 10 วัน 

4 ชาย 3 ป √ เมษายน √ √ - - - √ - perihilar infiltrate pneumonia ผูปวยนอก 
5 ชาย 1 ป - เมษายน √ √ √ √ √ - - hyperaeration and perihilar infiltration pneumonia 2 วัน 
6 ชาย 3 ป √ กรกฎาคม √ √ √ - - - - perihilar infiltration pneumonia 8 วัน 
7 ชาย 3 ป - กรกฎาคม √ √ √ √ √ - - perihilar infiltration pneumonia 1 วัน 
8 ชาย 2 ป √ กรกฎาคม √ √ √ - - - - CXR-RML inflitrate pneumonia 14 วัน 
9 ชาย 1 ป - กรกฎาคม √ √ √ √ √ - - perihilar infiltration pneumonia 5 วัน 

10 ชาย 9 เดือน - กันยายน √ √ √ √ √ - √ CXR-RML inflitrate pneumonia 7 วัน 
11 หญิง 2 ป √ ตุลาคม √ √ √ √ - - - perihilar infiltration pneumonia 7 วัน 

12 ชาย 1 ป √ พฤศจิกายน √ √ √ √ - - √ 
perihilar infiltration with right lower 

lung infiltration pneumonia 5 วัน 
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ผลของการตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV 
  
ลําดับนิวคลีโอไทดในสวน N gene 
BLAST 

ผลจากการทํา RT-PCR ในสวน N gene มีจํานวนน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกบั N gene 
ทั้งหมด 12 ราย เมื่อนําผลผลิตของ gene ในสวนนี้ทั้งหมดมาตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทดและนําลําดับ
นิวคลีโอไทดที่ไดเขาโปรแกรม BLAST ปรากฏวาลําดับนิวคลีโอไทดในสวน N gene ทุกเสนใกลเคยีง
กับ hMPV มากที่สุด  
 
CLUSTAL X 

จากนั้นจึงนําลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดทั้งหมดเขาโปรแกรม CLUSTAL X เพื่อเปรียบเทียบให
เห็นถึงความเหมือนหรือความแตกตางอยางชัดเจนของลําดับนิวคลีโอไทดของการศึกษาในครั้งนีก้ับ
ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่มีการศึกษากอนหนานีจ้ากประเทศเนเธอรแลนด (accession No. 
AF371337) และลําดับนิวคลีโอไทดในสวน N gene ของ APV-C (accession No. AY176590) (รูปที่ 14) 
หากพิจารณาตําแหนงของลําดับนิวคลีโอไทดในกรอบสีเทา 25 ตําแหนงในรูปที่ 17 จะเห็นวาลําดับ 
นิวคลีโอไทดที่แตกตางกันใน 25 ตําแหนงนี้อาจแบง hMPV ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้ออกเปน 2 กลุม
ตามกรอบเสนประ คือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 

 
PHYLOGENETIC ANALYSIS 

นําลําดับนิวคลีโอไทดในสวน N gene ที่ไดจากผูปวยทั้ง 12 ราย สราง phylogenetic tree เปรียบ
เทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดของ APV-C (accession No. AY176590) โดยใชโปรแกรม PHYLIP95 (รูป
ที่ 18) ซ่ึงผลที่ไดสอดคลองกับการเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดโดยใช CLUSTAL X คือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 
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CLUSTAL X (1.81) multiple sequence alignment 
 
 
 
 
10N            --------C—-A-----G—-A—-A-----TA-AA-T-----A—-T—-TA-A—-G—-A-G- 
9N             --------C—-A-----G—-A—-A-----TA-AG-T-----A—-T—-TA-A—-G—-A-G- 
8N                         -----G—-A—-A-----TA-AG-T-----A—-T—-TA-A--G—-A-G- 
11N                        -----G—-A—-A-----TA-AG-T-----A—-T--TA-A—-G—-A-G- 
4N                        A-----G—-A—-A-----CA-AG-C-----A—-T—-CC-T—-A—-A-G- 
2N                         -----G—-A—-A-----CA-AG-C-----A—-T—-CC-T—-A—-A-G- 
3N             --------C—-A-----G—-A—-A-----CA-AG-C-----A—-T—-CC-T—-A—-A-G- 
7N             --------C—-A-----G—-A—-A-----CA-AG-C-----A—-T—-CC-T—-A—-A-G- 
6N                        A-----G—-A—-A-----CA-AG-C-----A—-T—-CC-T—-A—-A-G- 
12N                      -A-----G—-A—-A-----CA-AG-C-----A—-T—-CC-T—-A—-A-G- 
1N                                                                          
5N             --------C—-A-----G—-A—-A-----CA-AG—C-----A—-T—-CC-T—-A—-A-G- 
AF371337       --------C—-A-----G—-A—-A-----CA-AG-C-----G—-T—-CC-T—-A—-A-G- 
APVC           GCATCAACAATCGAAGTTGGGCTGGAGACAGCTGTTAGAAGGGCAAACCGTGTGCTGAAT 
                                          
 
 
 
 
                                     
 
10N            G-----C-C—-A—-A-A---T--GG-A—-T—-A—-A—-G-----T—-A--T—-T-----A 
9N             G-----C-C—-A—-A-A---T—-GG-A—-T—-A—-A—-G-----T—-A--T—-T-----A 
8N             G-----C-C—-A—-A-A---T—-GG-A—-T—-A—-A—-G-----T—-A--T—-T-----A  
11N            G-----C-C—-A—-A-A---T—-GG-A—-T—-A—-A-—G-----T—-A--T—-T-----A 
4N             A-----C-C--A—-A-A---T—-AA-G—-C—-A—-A—-A-----T—-A--C—-C-----C 
2N             G-----C-C—-A—-A-A---T--AA-G—-C—-A-—A—-A-----T—-A--C—-C-----C 
3N             G-----C-C--A—-A-A---T—-AA-G—-C—-A—-A—-A-----T—-A--C—-C-----C 
7N             G-----C-C—-A—-A-A---T—-AA-G—-C—-A—-A—-A-----T—-A--C—-C-----C 
6N             G-----C-C—-A—-A-A---T—-AA-G—-C--A—-A—-A-----T—-A--C—-C-----C 
12N            G-----C-C--A—-A-A---T--AA-G--C—-A—-A—-A-----T—-A--C—-C-----C 
1N                                          C—-A—-A—-A-----T—-A--C—-C-----C 
5N             G-----C-C—-A--A-A---T—-AA-G—-C—-A—-A—-A-----T—-A--C—-C-----C 
AF371337       G-----C-C—-G--A-A---T--AA-G—-C—-A—-A—-G—----T—-A--C—-C-----C 
APVC           GATGCATTGAAAAGGTTCCCAAGGATTGACATCCCCAAAATTGCGAGGTCCTTTTATGAT 
 
 
 
 
 
 
 
10N            C-A-----A--A-----G—-CT----A—-T—-A-—C—-T-----C—-A-----TT-A--C 
9N             C-A-----A—-A-----G—-CT----A—-C—-A-—C—-T-----C—-A-----TT-A--C 
8N             C-A-----A—-A-----G—-CT----A—-T—-A—-C-—T-----C—-A-----TT-A--C 
11N            C-A-----A--A-----G—-CT----A—-T—-A-—C-—T-----C—-A-----TT-A--C 
4N             T-A-----A—-A-----G—-TT----A—-T—-G-—C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
2N             T-A-----A-—A-----G—-TT----A—-T—-G-—C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
3N             T-A-----A—-A-----G—-TT----A—-T—-G-—C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
7N             T-A-----A—-A-----G—-TT----A—-T—-G-—C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
6N             T-A-----A—-A-----G—-TT----A—-T-—G-—C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
12N            T-A-----A—-A-----G—-TT----A—-T—-G-—C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
1N             T-A-----A—-A-----G—-TT----A—-T—-G—-C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
5N             T-A-----A—-A-----G—-TT----A—-T—-G—-C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
AF371337       T-A-----A—-A-----G—-TC----A—-T—-G—-C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
APVC           CTGTTTGAGCAGAAAGTTTACTACAGGAGCTTGTTTATAGAGTATGGCAAAGCCCTTGGG 
 
 
 
 
 
 

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

615

675

735 
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10N            --A—-T—-A-----A-----A--------TT-G—-T—-A-----A—-T------------ 
9N             --A—-T—-A-----A-----A--------TT-G—-T—-A-----A—-T------------ 
8N             --A—-T—-A-----A-----A--------TT-G—-T—-A-----A—-T------------ 
11N            --A—-T—-A-----A-----A--------TT-G—-T—-A-----A—-T------------ 
4N             --A—-C—-T-----C-----A--------TT-A—-C—-T-----A—-C------------ 
2N             --A—-C—-T-----C-----A--------TT-A—-C—-T-----A—-C------------ 
3N             --A—-C—-T-----C-----A--------TT-A—-C—-T-----A—-C------------ 
7N             --A—-C—-T-----C-----A--------TT-A—-C—-T-----A—-C------------ 
6N             --A—-C—-T-----C-----A--------TT-A—-C—-T-----A—-C------------ 
12N            --A—-C—-T-----C-----A--------TT-A—-C—-T-----A—-C------------ 
1N             --A—-C—-T-----C-----A--------TT-A—-C—-T-----A—-C------------ 
5N             --A—-C—-T-----C-----A--------TT-A—-C—-T-----A—-C------------ 
AF371337       --A—-A—-T-----C-----A--------TC-A—-T—-T-----A—-C------------ 
APVC           TCTTCTTCCACAGGAAGCAAGGCAGAAAGCCTGTTTGTGAATATTTTCATGCAAGCTTAT 
 
 
 
 
 
10N            --G—-C-- 
9N             --G—-C-  
8N             --G—-C-----A------- 
11N            --G—-C-----A------- 
4N             --G—-C-  
2N             --G—-C-  
3N             --G—-C-  
7N             --G—-C-----A------- 
6N             --G—-C-----A------- 
12N            --G—-C-----A------- 
1N             --G—-C-- 
5N             --G—-C-----A------- 
AF371337       --G—-C-----A------- 
APVC           GGTGCAGGTCAGACAATGC 
 
 

รูปที่ 17      แสดงลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ในสวน N gene ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้เปรียบ
เทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง  
โดยที่ 1N ถึง 12N คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้, 
accession No. AF371337 คือ ลําดับนวิคลีโอไทดอางอิงจากประเทศเนเธอรแลนด, 
APVC คือ ลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงของ avian pneumovirus - แทนนิวคลีโอไทดที่
เหมือนกับลําดบันิวคลีโอไทดอางอิง, อักษรแสดงความแตกตางของนิวคลีโอไทด, 
กรอบสีเทาแสดงตําแหนงของนิวคลีโอไทดที่สามารถแบง hMPV ออกไดเปน 2 กลุม, 
กรอบเสนประแสดง hMPV ที่แบงออกเปน 2 กลุม 

 
 
 
 
 

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

795 

814 
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APVC

1N

4N

6N

5N

3N

2N

7N

12N

9N

11N

10N

8N

รูปที่ 18 แสดงผลจากการใชโปรแกรม PHYLIP 95 เฉพาะในสวน N gene ที่ทําการศึกษาในครั้งนี้
โดยที่ 1N ถึง 12N คือ ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้ APVC คือ ลําดับนิว
คลีโอไทดของ avian pneumovirus type C

GROUP 1

GROUP 2 
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จากนั้นทําการเปรียบเทียบ % nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางลําดับนิว

คลีโอไทดที่ทําการศึกษาในครั้งนี้ดวยกันเอง (ตารางที่ 17) จากการอางอิงกลุมของ hMPV จากการทํา 
phylogenetic tree โดยใชโปรแกรม PHYLIP95 นั้น (รูปที่ 18) ผลปรากฏวา  

1. กลุมที่ 1 คือ ผูปวยที่ 8-11 มี % nucleotide similarity ภายในกลุมเดียวกันมีคาระหวาง 99-100% 
2. กลุมที่ 2 คือ ผูปวยที่ 1-7 และ 12 มี % nucleotide similarity ภายในกลุมเดียวกันมีคาระหวาง 

99-100% 
3. % nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวาง 2 กลุมนี้มีคาระหวาง 87-88% 

 
ตารางที่ 17      แสดงการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดในสวน N gene ที่

ไดจากการศึกษาในครั้งนี้ 
 

 1N 2N 3N 4N 5N 6N 7N 12N 8N 9N 10N 11N 
1N 100 100 100 100 100 100 100 100 88 87 88 88 
2N 100 100 100 99 100 100 100 100 88 88 88 88 
3N 100 100 100 99 100 100 100 100 88 88 88 88 
4N 100 99 99 100 99 99 99 99 88 87 87 88 
5N 100 100 100 99 100 100 100 100 88 88 88 88 
6N 100 100 100 99 100 100 100 100 88 88 88 88 
7N 100 100 100 99 100 100 100 100 88 88 88 88 
12N 100 100 100 99 100 100 100 100 88 88 88 88 
8N 88 88 88 88 88 88 88 88 100 99 99 100 
9N 87 88 88 87 87 87 87 87 99 100 99 99 
10N 88 88 88 87 88 88 88 88 99 99 100 99 
11N 88 88 88 88 88 88 88 88 100 99 100 99 
หมายเหตุ – ตารางในกรอบสีเทาแสดงถึง % nucleotide similarity ภายใน hMPV กลุมเดียวกัน และ ตา

รางในกรอบสีขาวแสดงถึง % nucleotide similarity ระหวาง hMPV 2 กลุม 
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ทําการสราง phylogenetic tree โดยเปรยีบเทียบกับลําดบันิวคลีโอไทดของ hMPV ทั้ง 2 กลุมที่

ไดทําการศึกษากอนหนานี้จาก 
1. ประเทศเนเธอรแลนด (accession Nos. AY355330-AY355335, AY355338, AY355319 และ 

AY355325-AY355327 ) 
2. ประเทศแคนาดา (accession Nos. AY145272-AY145279 และ AY145280-AY145286) 
3. ประเทศสหรัฐอเมริกา (accession Nos. AY297748 และ AY297749)  
4. ลําดับนิวคลีโอไทดของ APV-C (accession No. AY176590)  

โดยใชโปรแกรม PHYLIP95 ผลที่ได คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่ไดจากการศกึษาใน
คร้ังนี้สามารถแบงออกไดเปน 2 กลุม ดังรูปที่ 15 และผลที่ไดเหมือนกับการสราง phylogenetic tree ขาง
ตน และเหมือนกับการเปรยีบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดโดยใช CLUSTAL X คือ สามารถแบงลําดับนวิ
คลีโอไทดที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้ออกเปน 2 กลุม คือ 

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 
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APVC
THA9N
THA11N
THA8N
THA10N
NET355333
NET355332
NET355334
NET355328
CAN145277
NET355331
NET355330
NET355335
CAN145273
CAN145275
CAN145281
CAN145280
CAN145282
CAN145283
CAN145284
CAN145285
CAN145279
USA297748
NET355319
CAN145274
CAN145286
THA12N
THA7N
THA6N
THA5N
THA3N
THA2N
THA4N
THA1N
NET355325
CAN145276
CAN145272
USA297749
CAN145278
NET355327
NET355326

รูปที่ 19   แสดงผลจากการใชโปรแกรม PHYLIP 95 ในสวน N gene เปรียบเทียบกับลําดับนิวคลี
โอไทดอางอิง  
โดยที่ 1N ถึง 12N คือ ลําดับนิวคลีโอไทดที่ได      จากการศึกษาครั้งนี้, APVC คือ ลําดับ
นิวคลีโอไทดของ avian pneumovirus type C, ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV แทนชื่อ
ประเทศดวยตัวอักษร 3 ตัวแรกตามดวย accession No. ดังนี้ CAN คือประเทศแคนาดา, 
NET คือประเทศเนเธอรแลนด, USA คือประเทศสหรัฐอเมริกาและTHA คือประเทศไทย 
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จากนั้นทาํการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางลําดับนิวคลี

โอไทดที่ทําการศึกษาในครั้งนี้และลําดับนวิคลีโอไทดอางอิงจากประเทศเนเธอรแลนด (accession Nos. 
AY355319 และ AY355331), ประเทศแคนาดา (accession Nos. AY145276 และ AY145277), ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (accession Nos. AY297749 และ AY297748) และลําดับนิวคลีโอไทดของ APV-C 
(accession No. AY176590) (ตารางที่ 18) จากการอางอิงกลุมของ hMPV จากการทํา phylogenetic tree 
โดยใชโปรแกรม PHYLIP นั้น (รูปที่ 19) ผลปรากฏวา  

1. กลุมที่ 1 คือ ผูปวยที่ 8-11 และ accession Nos. AY355379, AY145276 และ AY297749 มี % 
nucleotide similarity ภายในกลุมเดียวกันมีคาระหวาง 96-97% 

2. กลุมที่ 2 คือ ผูปวยที่ 1-7, 12 และ accession Nos. AY355331, AY145277 และ AY297748 มี % 
nucleotide similarity ภายในกลุมเดียวกันมีคาระหวาง 94-98% 

3. % nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวาง 2 กลุมนี้มีคาระหวาง 86-87% 
4. %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดทีทําการศึกษาในครั้งนีก้ับ APV-C มีคาระหวาง 

77-79% 
 

ตารางที่ 18         แสดงการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดในสวน N gene  
ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้กับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงและ APV-C 

 NET355319 CAN145276 USA297749 NET355331 CAN145277 USA297748 APV-C 
1N 96 96 96 86 87 86 79 
2N 97 97 96 86 86 86 77 
3N 97 97 96 86 86 86 77 
4N 96 96 96 85 86 86 77 
5N 97 97 96 86 86 86 77 
6N 97 97 96 86 86 86 77 
7N 97 97 96 86 86 86 77 
12N 97 97 96 86 86 86 77 
8N 86 87 87 97 98 94 77 
9N 86 86 86 97 97 94 77 
10N 86 86 86 97 97 94 77 
11N 86 87 87 97 98 94 77 
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หมายเหตุ – ตารางในกรอบสีเทาแสดงถึง % nucleotide similarity ภายใน hMPV กลุมเดียวกัน และ ตา
รางในกรอบสีขาวแสดงถึง % nucleotide similarity ระหวาง hMPV 2 กลุม 

ลําดับกรดอะมิโนในสวน N gene 
BLAST 

เมื่อแปลงลําดับนิวคลีโอไทดใหเปนลําดับกรดอะมิโนแลวนําลําดับกรดอะมิโนทุกเสนเขา
โปรแกรม BLAST ปรากฏวาลําดับกรดอะมิโนเกือบทั้งหมดใกลเคียงกับลําดับกรดอะมิโนของ hMPV 
ยกเวนลําดับกรดอะมิโนของผูปวยรายที่ 1 เทานั้นที่มลํีาดับกรดอะมิโนใกลเคียงกับลําดับกรดอะมิโน
ของ APV-C  
 
CLUSTAL X 

จากนั้นนําเปรยีบเทียบลําดับกรดอะมิโนทีไ่ดกับลําดับกรดอะมิโนอางอิงจากประเทศเนเธอร
แลนด และลําดับกรดอะมิโนของ APV-C ในสวน N โดยใชโปรแกรม CLUSTAL X ผลที่ได คือ ลําดับ
กรดอะมิโนของผูปวยรายที ่1 ไมมีความแตกตางกับลําดบักรดอะมิโนของ APV-C แตลําดับกรดอะมิโน
ของผูปวยรายอื่นมีความใกลเคียงกับ hMPV มากกวา APV-C (รูปที่  20) พบการแทนที่ของกรดอะมิโน 
2 ตําแหนง  คือ  

1. ในผูปวยรายที่ 4 มีการแทนที่ของกรดอะมิโนจาก Aspartic (D) เปน Asparagine (N)  
2. ในผูปวยรายที่ 10 มีการแทนที่ของกรดอะมิโนจาก Valine (V) เปน Isoleucine (I)  

เชนเดยีวกับลําดับนิวคลีโอไทดในรูปที่ 14 กรดอะมิโนในกรอบสีเทา 2 ตําแหนงจากรูปที่ 16
แสดงใหเห็นวาลําดับกรดอะมิโน 2 ตําแหนงนี้อาจแบง hMPV ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้ออกเปน 2 กลุม
ตามเสนประ ในรูปที่.... และผลที่สามารถแบงออกได 2 กลุมนี้ มีความสอดคลองกับลําดับนิวคลีโอไทด 
และจาก phyloginitic tree ในรูปที่ 15 คือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 
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CLUSTAL X (1.81) multiple sequence alignment 
 
 
10N             ----------TI-------SD-------V----------E-------Y------------ 
9N              ----------TV-------SD-------V----------E-------Y------------ 
8N                  ------TV-------SD-------V----------E-------Y------------ 
11N                 ------TV-------SD-------V----------E-------Y------------ 
4N                  ------TV-------SN-------M----------D-------Y------------ 
1N                                            ---------D-------Y------------ 
5N              ----------TV-------SD-------M----------D-------Y------------ 
12N                 ------TV-------SD-------M----------D-------Y------------ 
6N                  ------TV-------SD-------M----------D-------Y------------ 
2N                  ------TV-------SD-------M----------D-------Y------------ 
7N              ----------TV-------SD-------M----------D-------Y------------ 
3N              ----------TV-------SD-------M----------D-------Y------------ 
AF371337        ----------TV-------SD-------M----------D-------H------------ 
APVC            ASTIEVGLETAVRRANRVLNDALKRFPRIDIPKIARSFYDLFEQKVYYRSLFIEYGKALG 
 
 
 
 
 
 
10N             ---------------------- 
9N              ---------------------- 
8N              -------------------------- 
11N             -------------------------- 
4N              ---------------------- 
1N              ---------------------- 
5N              -------------------------- 
12N             -------------------------- 
6N              -------------------------- 
2N              ---------------------- 
7N              -------------------------- 
3N              ---------------------- 
AF371337        -------------------------- 
APVC            SSSTGSKAESLFVNIFMQAYGAGQTM 
                **********************     
 
 

รูปที่ 20     แสดงลําดับกรดอะมิโนของ hMPV ในสวน N gene ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้เปรียบเทียบกับ
ลําดับกรดอะมิโนอางอิง โดยที่ 1N ถึง 12N คือ ลําดับกรดอะมิโนของ hMPV ที่ไดจากการ
ศึกษาในครั้งนี,้ AF371337 คือ ลําดับกรดอะมิโนอางอิงจากประเทศเนเธอรแลนด, APVC 
คือ ลําดับกรดอะมิโนอางอิงของ avian pneumovirus, - แทนกรดอะมิโนที่เหมือนกับลําดับ
กรดอะมิโนอางอิง, อักษรตัวหนาแสดงความแตกตางของกรดอะมิโน, กรอบสีเทาแสดง
ตําแหนงของกรดอะมิโนที่สามารถแบง hMPV ออกไดเปน 2 กลุม, กรอบเสนประแสดง 
hMPV ที่แบงออกเปน 2 กลุม 

 
 
 
 
 

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2
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ผลสรุปในสวน N gene 

ผลจากการใชโปรแกรม CLUSTAL X เพื่อสังเกตความเหมือนกันของลําดับนิวคลีโอไทดและ
ลําดับกรดอะมิโน และผลจากการใชโปรแกรม PHYLIP95 ในการสราง phylogenetic tree จากลําดับนิว
คลีโอไทดของ hMPV ในสวน N gene ใหผลตรงกัน คือ hMPV ที่ไดจากการศึกษานี้ทั้ง 12 ตัวอยาง
สามารถแบงออกเปน 2 กลุม ดังนี้ 

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 โดยมี % nucleotide similarity ของ
ลําดับนิวคลีโอไทดภายในกลุมเดียวกันเมือ่เปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดทําการศึกษา
ในครั้งนี้เทากับ 99-100%  

2. กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 โดยมี % nucleotide similarity 
ของลําดับนิวคลีโอไทดภายในกลุมเดยีวกนัเมื่อเปรียบเทยีบกับลําดับนวิคลีโอไทดทีไ่ดทําการ
ศึกษาในครั้งนี้เทากับ 99-100%  
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ลําดับนิวคลีโอไทดในสวน F gene 
BLAST 

จากการทํา RT-PCR ในสวน N gene มีจํานวนน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกบั N gene 
ทั้งหมด 12 ราย จึงนําน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้ง 12 รายทํา RT-PCR สวน F gene แตน้ําลางโพรงหลัง
ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ในสวนนีเ้พียง 10 รายเทานั้น ขาดผูปวยรายที่ 4 และ 5 เมื่อนาํผลผลิต
ของ gene ในสวนนี้ทั้ง 10 ราย ตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทดและนําลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดเขา
โปรแกรม BLAST ปรากฏวาลําดับนิวคลีโอไทดในสวน F gene ทุกเสนใกลเคยีงกับ hMPV มากที่
สุด  

 
CLUSTAL X 

ใชโปรแกรม CLUSTAL X ในการเปรยีบเทียบลําดับนวิคลีโอไทดที่ไดทั้งหมด 10 รายกับ
ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ในสวน F gene ที่มีการศึกษากอนหนานีจ้ากประเทศเนเธอรแลนด 
(accession No. AF371337) และลําดับนวิคลีโอไทดสวน F gene ของ APV-C (accession No. 
AF187152) (รูปที่  21) หากพิจารณาตําแหนงของลําดับนิวคลีโอไทดในกรอบสีเทา 48 ตําแหนงใน
รูปที่ 20 จะเหน็วาลําดับนวิคลีโอไทดที่แตกตางกันใน 48 ตําแหนงนีส้ามารถแบง hMPV ออกเปน 2 
กลุมตามกรอบเสนประ คือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 6, 7 และ 12 

 
PHYLOGENETIC ANALYSIS 

นําลําดับนิวคลีโอไทดในสวน F gene ที่ไดจากผูปวยทั้ง 10 ราย สราง phylogenetic tree 
เปรียบเทียบกบัลําดับนิวคลีโอไทดของ APV-C (accession No. AY187152) โดยใชโปรแกรม 
PHYLIP95 (รูปที่22) ซ่ึงผลที่ไดสอดคลองกับการเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดโดยใช 
CLUSTAL X คือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 6, 7 และ 12 
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CLUSTAL X (1.81) multiple sequence alignment 
 
 
 
 
8F                                                                     ----- 
10F              
9F              ---T-G—-C--------A-—T-----AT-G-CC—-A—-T—-ATC---------A------ 
11F                                                                   ------ 
1F                            ---A—-T-----AC-A-CC—-G—-C-—TTC---------G------ 
12F                                                         
6F               
3F               
7F                   G-—C--------A—-T-----AC-A-CC—-G—-C-—TTC---------G------ 
2F                                                                      ---- 
AF371337        ---T-G—-C--------A—-T-----AC-A-CC—-A—-T—-TTC---------A------ 
APVC            TCTCTAGATTTAATGACTGACGCTGAGCTTGTAAGAGCTGTAAGCAACATGCCCACATCT 
                                                                             
 
 
 
 
 
8F              G----A—-GA-A—-AC-----T-G—-G—-C—-C--------AA-G—-A—-A—-A—-T--A 
10F                                           --C--------AA-G—-A—-A-—A—-T--A 
9F              G----G—-GA-A—-AC-----T-G—-G—-C—-C--------AA-G—-A—-A-—A—-T--A 
11F             G----A—-GA-A—-AC-----T-G—-G—-C—-C--------AA-G—-A—-A-—A—-T--A 
1F              G----A—-AA-A—-AT-----T-G—-A—-C—-T--------GC-A—-G—-G—-G—-C--A 
12F                                   -G—-A—-C—-T--------GC-A—-G—-G—-G—-C--A 
6F               ----A—-AT-A—-AT-----T-G—-A—-C—-T--------GC-A—-G—-G—-G—-C--A 
3F                    --AA-A—-AT-----T-G—-A—-C—-T--------GC-A—-G—-G—-G—-C--A 
7F              G----A—-AA-A—-AT-----T-G—-A—-C—-T--------GC-A—-G—-G—-G—-C--A 
2F              G----A—-AA-A—-AT-----T-G—-A—-C—-T--------GC-A—-G—-G—-G—-C--A 
AF371337        G----A—-AA-A—-AC-----T-G—-G—-C—-T--------AA-A-—A—-A—-G—-C--A 
APVC            TCAGGACAGATCAATCTGATGCTTGAGAATCGGGCAATGGTCAGAAGGAAAGGATTTGGG 
                                              ** ********  * ** ** ** ** **  
 
 
 
 
 
8F              A-CC-A—-A—-G—-C—-C—-A-----T—-GA-T—-C—-G—-T—-AT-G--G—-C—-T--T 
10F             A-CC-A—-A—-G—-C—-C—-A-----T—-GA-T—-C—-G—-T—-AT-G—-G—-C—-T--T 
9F              A-CC-A—-A—-G—-C—-C—-A-----T—-GA-T—-C—-G—-T—-AT-G—-G—-C—-T--T 
11F             A-CC-A—-A—-G—-C—-C—-A-----T—-GA-T—-C—-G—-T—-AT-G—-G—-C—-T--T 
1F              A-CC-G—-A—-G—-C—-C—-G-----C—-AA-T—-C—-G—-G—-GC-G—-A—-C—-T--C 
12F             A-CC-G—-A—-G—-C—-C—-G-----C—-AA-T—-C—-G—-G—-GC-G—-A—-C—-T--C 
6F              A-CC-G—-A—-G—-C—-C—-G-----C—-AA-T—-C—-G—-G—-GC-G—-A—-C—-T--C 
3F              A-CC-G—-A—-G—-C—-C—-G-----C—-AA-T—-C—-G—-G—-GC-G—-A—-C—-T--C 
7F              A-CC-G—-A—-G—-C—-C—-G-----C—-AA-T—-C—-G—-G—-GC-G—-A—-C—-T--C 
2F              A-CC-G—-A—-G—-C—-C—-G-----C—-AA-T—-C—-G—-G—-GC-G—-A—-C—-T--C 
AF371337        T-CC-G—-A-—A—-T—-C—-A-----C—-AA-T—-C—-G—-G—-AC-G—-A—-C—-T--G 
APVC            ATTTTGATTGGAGTTTATGGTAGCTCTGTGGTCTATATAGTGCAGCTTCCTATTTTCGGT 
                  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

3762

3822

3882
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8F              --C-----T—-A—-T—-T----TAA--C-G—-A—-T—-C-CT—-C—-A-AA---A-C--G 
10F             --C-----T—-A—-T—-T----TAA--C—G—-A—-T—-C-CT—-C—-A-AA---A-C--G 
9F              --C-----T—-A—-T—-T----TAA--C—G—-A—-T—-C-CT—-C—-A-AA---A-C--G 
11F             --C-----T—-A—-T—-T----TAA--C—G—-A—-T—-C-CT—-C—-A-AA---A-C--G 
1F              --T-----C—-G—-T—-C----TAG--A—A—-A—-C—-T-CT—-T—-C-AA---A-G--A 
12F             --T-----C—-G—-T—-C----TAG--A—A—-A—-C—-T-CT—-T—-C-AA---A-G--A 
6F              --T-----C—-G—-T—-C----TAG--A—A—-A—-C—-T-CT—-T—-C-AA---A-G--A 
3F              --T-----C—-G—-T—-C----TAG--A—A—-A—-C—-T-CT—-T—-C-AA---A-G--A 
7F              --T-----C—-G—-T—-C----TAG--A—A—-A—-C—-T-CT—-T—-C-AA---A-G--A 
2F              --T-----C—-G—-T—-C----TAG--A—A—-A—-C—-T-CT—-T—-C-AA---A-G--A 
AF371337        --T-----C—-G—-T—-C----TAG--A—A—-A—-C—-T-CT—-T—-A-GA---A-G--A 
APVC            GTGATAGATACACCGTGTTGGAAGGTGAAGGCTGCTCCATTATGTTCAGGGAAAGACGGG 
 
 
 
 
                 
 
 
8F              --T-----T—-C---C-AA----G—-T-----G---------A-------A—-A-—C--T 
10F             --T-----T—-C---C-AA----G—-T-----G---------A-------A—-A—-C--T 
9F              --T-----T—-C---C-AA----G—-T-----G---------A-------A—-A—-C--T 
11F             --T-----T—-C---C-AA----G—-T-----G---------A-------A--A—-C--T 
1F              --C-----T—-C---T-AA----A—-C-----A---------C-------A—-G—-A--T 
12F             --C-----T—-C---T-AA----A—-C-----A---------C-------A—-G—-A--T 
6F              --C-----T—-C---T-AA----A—-C-----A---------C-------A—-G—-A--T 
3F              --C-----T—-C---T-AA----A—-C-----A---------C-------A—-G—-A--T 
7F              --C-----T—-C---T-AA----A—-C-----A---------C-------A—-G—-A--T 
2F              --C-----T—-C---T-AA----A—-C-----A---------C-------A—-G—-A--T 
AF371337        --C-----T—-C---T-AA----A—-C-----A---------C-------A—-G—-A--T 
APVC            AATTATGCATGTCTCTTGCGAGAGGACCAAGGTTGGTATTGTCAAAATGCTGGATCCACA 
                 
 
 
 
 
 
 
8F              -----C—-C--------AA-A---------AC----G-T—-T-----T-----T------ 
10F             -----C—-C--------AA-A---------AC----G-T—-T-----T-----T------ 
9F              -----C—-C--------AA-A---------AC----G-T—-T-----T-----T------ 
11F             -----C—-C--------AA-A---------AC----G-T—-T-----T-----T------ 
1F              -----C—-C--------GA-A---------AC----G-A—-C-----C-----C------ 
12F             -----C—-C--------GA-A---------AC----G-A—-C-----C-----C------ 
6F              -----C—-C--------GA-A---------AC----G-A—-C-----C-----C------ 
3F              -----C—-C--------GA-A---------AC----G-A—-C-----C-----C------ 
7F              -----C—-C--------GA-A---------AC----G-A—-C-----C-----C------ 
2F              -----C—-C--------GA-A---------AC----G-A—-C-----C-----C------ 
AF371337        -----C—-C--------AA-A---------AC----G-A—-C-----C-----C------ 
APVC            GTTTATTATCCAAATGAGGAGGACTGTGAAGTAAGAAGTGATCATGTGTTTTGTGACACA 
                 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

3942

4002

4062
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8F              -----A—-G—-C-----T—-TG--C-A---AGA—-A-------TC—-C—-A—-T—-T--C 
10F             -----A—-G—-C-----T—-CG-- 
9F              -----A—-G—-C-----T-—TG—-C-A---AGA—-A-------TC--C—-A—-T—-T--C 
11F             -----A—-G-- 
1F              -----A—-A—-T-----T—-TG--C-A---AAG—-G-------TC--C—-A—-C—-C--A 
12F             -----A—-A—-T-----T—-TG—-C-A---AAG—-G-------TC—-C—-A- 
6F              -----A—-A—-T-----A—-TG—-C-A---AAG—-G---- 
3F              -----A—-A-- 
7F              -----A—-A 
2F              -----A—-A—-T-----T--T 
AF371337        -----A--A—-C-----T—-TG—-C-G---AAG—-G-------TA—-C—-A—-T—-T--T 
APVC            GCAGCTGGGATAAATGTAGCAAAGGAGTCAGAAGAGTGCAACAGGAATATCTCAACAACA 
 
 
 
 
8F              --C-----A-----A—-T—-C-----AA-A-- 
10F              
9F              --C-- 
11F              
1F              --T-----A-----A—-T- 
12F            
6F               
3F               
7F               
2F               
AF371337        --T-----A-----A—-T—-C-----AA-A-- 
APVC            AAGTACCCTTGCAAGGTAAGTACAGGGCGTCA 
                                        
 

รูปที่ 21     แสดงลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ในสวน F gene ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้เปรียบ
เทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง โดยที่ 1F ถึง 3F และ 6F ถึง 12F คือ ลําดับนิว
คลีโอไทดของ hMPV ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้, AF371337 คือ ลําดับนิวคลีโอ
ไทดอางอิงจากประเทศเนเธอรแลนด, APVC คือ ลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงของ 
avian pneumovirus, - แทนนิวคลีโอไทดที่เหมือนกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง, 
อักษรตัวหนาแสดงความแตกตางของนิวคลีโอไทด, กรอบสีเทาแสดงตําแหนง
ของนิวคลีโอไทดที่สามารถแบง hMPV ออกไดเปน 2 กลุม, กรอบเสนประแสดง 
hMPV ที่แบงออกเปน 2 กลุม 

 
          
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

4122

4154
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APVC

11F

9F

10F

8F

7F

12F

6F

3F

2F

1F

รูปที่ 22  แสดงผลจากการใชโปรแกรม PHYLIP 95 เฉพาะในสวน F gene ที่ทําการศึกษาในครั้งนี้
โดยที่ 1F ถึง 3F และ 6F ถึง 12F  คือ ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้ APVC 
คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ avian pneumovirus type C

GROUP 1

GROUP 2
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จากนั้นทาํการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางลําดับ
นิวคลีโอไทดที่ทําการศึกษาในครั้งนี้ดวยกนัเอง (ตารางที่ 19) จากการอางอิงกลุมของ hMPV จาก
การทํา phylogenetic tree โดยใชโปรแกรม PHYLIP95 นั้น (รูปที่ 21) ผลปรากฏวา  

1. กลุมที่ 1 คือ ผูปวยที่ 8-11 มี %nucleotide similarity ภายในกลุมเดียวกันมีคาระหวาง 97-
100% 

2. กลุมที่ 2 คือ ผูปวยที่ 1-7 และ 12 มี %nucleotide similarity ภายในกลุมเดยีวกนัมีคาเทากับ 
100% 

3. %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวาง 2 กลุมนี้มีคาระหวาง 81-84% 
 
ตารางที่ 19       แสดงการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดในสวน F 

gene ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้ 
 

 1F 2F 3F 6F 7F 12F 8F 9F 10F 11F 
1F 100 100 100 100 100 100 84 84 81 84 
2F 100 100 100 100 100 100 84 84 81 84 
3F 100 100 100 100 100 100 84 84 81 84 
6F 100 100 100 100 100 100 84 84 81 84 
7F 100 100 100 100 100 100 84 84 81 84 
12F 100 100 100 100 100 100 84 84 81 84 
8F 84 84 84 84 84 84 100 100 97 100 
9F 84 84 84 84 84 84 100 100 97 100 
10F 81 81 81 81 81 81 97 97 100 97 
11F 84 84 84 84 84 84 100 100 97 100 

หมายเหตุ – ตารางในกรอบสีเทาแสดงถึง % nucleotide similarity ภายใน hMPV กลุมเดียวกัน และ 
ตารางในกรอบสีขาวแสดงถึง % nucleotide similarity ระหวาง hMPV 2 กลุม 
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ทําการสราง phylogenetic tree โดยเปรียบเทียบกับลําดบันิวคลีโอไทดของ hMPV ทั้ง 2 

กลุมที่ไดทําการศึกษากอนหนานี้จาก 
1. ประเทศสเปน (accession Nos. AY152847 และ AY152849-AY152851  ) 
2. ประเทศแคนาดา (accession Nos. AY145300, AY145287-AY145296 และ AY145298-

AY145299) 
3. ประเทศสหรัฐอเมริกา (accession Nos. AY297748 และ AY297749)  
4. ลําดับนิวคลีโอไทดของ APV-C (accession No. AY187152)  

โดยใชโปรแกรม PHYLIP95 ผลที่ได คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่ไดจากการ
ศึกษาในครั้งนีส้ามารถแบงออกไดเปน 2 กลุม ดังรูปที่  23 และผลที่ไดเหมอืนกับการสราง 
phylogenetic tree ขางตน และเหมือนกับการเปรียบเทยีบลําดับนิวคลีโอไทดโดยใช CLUSTAL X 
คือ สามารถแบงลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้ออกเปน 2 กลุม คือ 

3. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
4. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 6, 7 และ 12 
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APVC
SPN152849

CAN145290
CAN145289

USA297748
CAN145293
CAN145288

CAN145287
CAN145292

CAN145291
CAN145298
CAN145300

CAN145295
THA10F
THA11F

THA9F
THA8F

CAN145301
CAN145297
SPN152851

CAN145296
USA297749

THA12F
THA7F
THA6F

THA3F
THA1F

THA2F
SPN152850
SPN152847

CAN145294
CAN145299

รูปที่ 23  แสดงผลจากการใชโปรแกรม PHYLIP 95 ในสวน F gene ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้เปรียบ
เทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง  
โดยที่ 1F ถึง 3F และ 6F ถึง 12F คือ ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้, APVC 
คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ avian pneumovirus type C, ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV จะ
แทนชื่อประเทศดวยตัวอักษร 3 ตัวแรกตามดวย accession No. ดังนี้ CAN คือประเทศแคนา
ดา, SPN คือประเทศสเปน, USA คือประเทศสหรัฐอเมริกา และ THA คือประเทศไทย 
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จากนั้นทาํการเปรียบเทียบ % nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางลําดับ

นิวคลีโอไทดที่ทําการศึกษาในครั้งนี้และลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงจาก ประเทศแคนาดา (accession 
Nos. AY145297 และ AY145295), ประเทศสหรัฐอเมริกา (accession Nos. AY297749 และ 
AY297748),  ประเทศสเปน (accession Nos. AY152850 และ AY145849), และลําดบันิวคลีโอไทด
ของ APV-C (accession No. AY187152) (ตารางที่ 20) จากการอางอิงกลุมของ hMPV จากการทํา 
phylogenetic tree โดยใชโปรแกรม PHYLIP95 นั้น (รูปที่ 23) ผลปรากฏวา  

1. กลุมที่ 1 คือ ผูปวยที่ 8-11 และ accession Nos. AY355379, AY145276 และ AY297749 มี 
%nucleotide similarity ภายในกลุมเดียวกันมีคาระหวาง 94-99% 

2. กลุมที่ 2 คือ ผูปวยที่ 1-7, 12 และ accession Nos. AY355331, AY145277 และ AY297748 
มี % nucleotide similarity ภายในกลุมเดียวกันมีคาระหวาง95-97% 

3. %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวาง 2 กลุมนี้มีคาระหวาง 83-86% 
4. %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดทีทําการศึกษาในครั้งนีก้ับ APV-C มีคา

ระหวาง 75-79% 
 

ตารางที่ 20     แสดงการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดในสวน F gene  
ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้กับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงและ APV-C 

 CAN145297 USA297749 SPN152850 CAN145295 USA297748 SPN145849 APV-C 
1F 97 97 95 84 85 85 75 
2F 97 97 95 84 85 85 75 
5F 97 97 95 84 85 85 75 
6F 97 97 95 84 85 85 75 
7F 97 97 95 84 85 85 75 
12F 97 97 95 84 85 85 75 
8F 84 83 86 99 94 95 79 
9F 84 83 86 99 94 95 79 
10F 84 83 86 99 94 95 79 
11F 84 83 86 99 94 95 79 

หมายเหตุ – ตารางในกรอบสีเทาแสดงถึง % nucleotide similarity ภายใน hMPV กลุมเดียวกัน และ 
ตารางในกรอบสีขาวแสดงถึง % nucleotide similarity ระหวาง hMPV 2 กลุม 
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ลําดับกรดอะมิโนในสวน F gene 
BLAST 

เมื่อแปลงลําดับนิวคลีโอไทดใหเปนลําดับกรดอะมิโนแลวเขาโปรแกรม BLAST ปรากฏวา
ลําดับกรดอะมิโนของผูปวยทั้ง 10 รายใกลเคียงกับลําดับกรดอะมิโนของ hMPV มากที่สุด  
 
CLUSTAL X 

จากนั้นนําลําดบักรดอะมิโนที่ไดเปรียบเทยีบกับลําดับกรดอะมิโนอางอิงจากประเทศเน
เธอรแลนด (accession No. AF371337) และลําดับกรดอะมิโนของ APV-C (accession No. 
AF187152) โดยใชโปรแกรม CLUSTAL X ผลที่ได คอื ลําดับกรดอะมิโนของผูปวยทั้ง 10 รายมี
ความใกลเคยีงกับ hMPV มากกวา APV-C (รูปที่ 24) จากรปูที่ 21 พบวาผูปวยรายที่ 9 มีนิวคลีโอ
ไทดแตกตางจากนิวคลีโอไทดของผูปวยรายอื่น 1 ตําแหนง คือ เปล่ียนจาก A เปน G แตไมทําให
กรดอะมิโนในตําแหนงนั้นเปลี่ยนแปลงไป ยังคงเปน Glycine (G) เชนเดิม นอกจากนั้นยังพบวา ยัง
พบ cysteine ที่ conserved ในสวน F gene ที่ทําการศึกษาในครั้งนี้ทั้งหมด 8 ตําแหนง(31) อีกดวย 
และตําแหนงที่ศรชี้ คือ ตําแหนงที่สามารถแยกจนีัสของ paramyxovirus ได คือ หากเปนจนีัส 
Pneumovirus ในตําแหนงที่ลูกศรชี้ในรูปที่ 24 จะตองมีกรดอะมิโนเพิ่มขึ้น 2 ตัว แตถาเปนจีนัส 
Metapneumovirus จะขาดกรดอะมิโน 2 ตวันี้ไป และลําดบักรดอะมิโนที่ทําการศึกษาในครั้งนี้ก็ขาด
กรดอะมิโนในตําแหนงนี้ไป เพราะฉะนัน้ก็เปนการยืนยันไดวา hMPV ที่ทําการศึกษาในครัง้นี้เปน
ลําดับกรดอะมิโนของจีนัส Metapneumovirus  

เชนเดยีวกับลําดับนิวคลีโอไทดในรูปที่ 21 กรดอะมิโนในกรอบสีเทา 3 ตําแหนงจากรูปที่ 
19 แสดงใหเหน็วาลําดับกรดอะมิโน 3 ตําแหนงนี้อาจแบง hMPV ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้ออกเปน 
2 กลุมตามเสนประ และผลที่สามารถแบงออกได 2 กลุมนี้ มีความสอดคลองกับลําดับนิวคลีโอไทด 
และจาก phyloginetic tree คือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 6, 7 และ 12 
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CLUSTAL X (1.81) multiple sequence alignment 
 
 
8F                                 -A---K---------------I---------I-M------- 
10F                                           ----------I---------I-M------- 
9F              ----------A---------A---K---------------I---------I-M------- 
11F                               --A---K---------------I---------I-M------- 
3F                                    --K---------------I---------I-M------- 
7F                --------A---------A---K---------------I---------I-M------- 
1F                   -----A---------A---K---------------I---------I-M------- 
12F                                         ------------I---------I-M------- 
6F                                   ---K---------------I---------I-M------- 
2F                                 -A---K---------------I---------I-M------- 
AF371337        ----------A---------A---K---------------F---------I-M------- 
APVC            SLDLMTDAELVRAVSNMPTSSGQINLMLENRAMVRRKGFGILIGVYGSSVVYIVQLPIFG 
                                                 
 
8F              -------II----S—-E-N---------------K-----------K---T-G------- 
10F             -------II----S—-E-N---------------K-----------K---T-G------- 
9F              -------II----S—-E-N---------------K-----------K---T-G------- 
11F             -------II----S—-E-N---------------K-----------K---T-G------- 
3F              -------IV----S—-E-K---------------Q-----------K---T-G------- 
7F              -------IV----S—-E-K---------------Q-----------K---T-G------- 
1F              -------IV----S—-E-K---------------Q-----------K---T-G------- 
12F             -------IV----S—-E-K---------------Q-----------K---T-G------- 
6F              -------IV----S—-E-K---------------Q-----------K---T-G------- 
2F              -------IV----S—-E-K---------------Q-----------K---T-G------- 
AF371337        -------IV----S—-G-K---------------Q-----------K---T-G------- 
APVC            VIDTPCWKVKAAPLCSGKDGNYACLLREDQGWYCQNAGSTVYYPNEEDCEVRSDHVFCDT 
 
 
8F              --------Q-RE—-I-----N--------- 
10F             --------  
9F              --------Q-RE—-I-----N 
11F             ---  
3F              ---  
7F              --- 
1F              --------Q-KE—-I-----N----- 
12F             --------Q-KE—-I--  
6F              --------Q-KE- 
2F              ------- 
AF371337        --------Q-KE—-I-----N--------- 
APVC            AAGINVAKESEECNRNISTTKYPCKVSTGR 
                ***       
 

รูปที่ 24     แสดงลําดับกรดอะมิโนของ hMPV ในสวน F gene ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้เปรียบเทียบ
กับลําดับกรดอะมิโนอางอิง  
โดยที่ 1F ถึง 3F และ 6F ถึง 12F คือ ลําดับกรดอะมิโนของ hMPV ที่ไดจากการศึกษาใน
คร้ังนี้, AF371337 คือ ลําดับกรดอะมิโนอางอิงจากประเทศเนเธอรแลนด, APVC คือ 
ลําดับกรดอะมิโนอางอิงของ avian pneumovirus, - แทนกรดอะมิโนที่เหมือนกับลําดับ
กรดอะมิโนอางอิง, ลูกศรแสดงตําแหนงการขาดหายไปของไวรัสที่อยูในจีนัส 
Metapneumovirus, อักษรตัวหนาแสดงความแตกตางของกรดอะมิโน, กรอบสี่เหล่ียม คือ 
cysteine ที่ conserved ของไวรัสในแฟมิล่ี Paramyxoviridae, กรอบสีเทาแสดงตําแหนง
ของกรดอะมิโนที่สามารถแบง hMPV ออกไดเปน 2 กลุม, กรอบเสนประแสดง hMPV ที่
แบงออกเปน 2 กลุม 

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2
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ผลสรุปในสวน F gene 
จากการใชโปรแกรม CLUSTAL X กับลําดับนวิคลีโอไทดและลําดับกรดอะมิโน และใช

โปรแกรม PHYLIP95 ในการสราง phylogenetic tree จากลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ในสวน F 
gene ใหผลตรงกัน คือ hMPV ที่ไดจากการศึกษานี้สามารถแบงออกเปน 2 กลุม ดังนี้ 

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11โดยมี % nucleotide similarity ของ
ลําดับนิวคลีโอไทดภายในกลุมเดียวกันเมือ่เปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดทําการ
ศึกษาในครั้งนี้เทากับ 97-100%  

2. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที ่1, 2, 3, 6, 7 และ 12 โดยม ี%nucleotide similarity 
ของลําดับนิวคลีโอไทดภายในกลุมเดยีวกนัเมื่อเปรียบเทยีบกับลําดับนวิคลีโอไทดทีไ่ดทํา
การศึกษาในครั้งนี้เทากับ 100%  
ใน gene สวนนีพ้บการเกิดการเปลี่ยนแปลงนิวคลีโอไทดโดยไมเปล่ียนแปลงกรดอะมิโน 

ในผูปวยรายที่ 9 เปล่ียนจาก GGA เปน GGG แตกรดอะมิโนยังคงเปน Glycine (G) เชนเดิม  
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ลําดับนิวคลีโอไทดในสวน L gene 
BLAST 

จากการทํา RT-PCR ในสวน N gene มีจํานวนน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกบั N gene 
ทั้งหมด 12 ราย จึงนํานาลางโพรงหลังจมูกทั้ง 12 รายทํา RT-PCR สวน L gene แตน้ําลางโพรงหลัง
จมูกมีใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ในสวนนีเ้พียง 9 รายเทานัน้ เมื่อนําผลผลิตของ gene ในสวนนี้
ทั้ง 9 ราย ตรวจสอบลําดบันิวคลีโอไทดและนําลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดเขาโปรแกรม BLAST 
ปรากฏวาลําดับนิวคลีโอไทดในสวน L gene ทุกเสนใกลเคียงกับ hMPV มากที่สุด  
 
CLUSTAL X 

ใชโปรแกรม CLUSTAL X ในการเปรียบเทียบที่ไดทั้งหมด 9 รายกบัลําดับนิวคลีโอไทด
ของ hMPV ที่มีการศึกษากอนหนานี้จากประเทศเนเธอรแลนด (accession No. AF371337) และ
ลําดับนิวคลีโอไทดของ (รูปที่  25) เนือ่งจากในธนาคารรหัสพันธุกรรมยังไมมีการรายงานลําดบันิว
คลีโอไทดของ APV-C ในสวน L gene ในตําแหนงเดยีวกับลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดศึกษาในครั้งนี้ 
เพราะฉะนั้นการเลือกใชลําดบันิวคลีโอไทดในการเปรียบเทียบจึงใชลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV 
จากประเทศเนเธอรแลนด (accession No. AF371337) เทานั้น หากพิจารณาตําแหนงของลําดับนิว
คลีโอไทดในกรอบสีเทา 7 ตําแหนงในรูปที่ 25 จะเห็นวาลําดับนิวคลีโอไทดที่แตกตางกันใน 7 
ตําแหนงนี้สามารถแบง hMPV ออกเปน 2 กลุมตามกรอบเสนประ คือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 3 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 6, 7 และ 12 

 
PHYLOGENETIC ANALYSIS 

จากนั้นนําลําดบันิวคลีโอไทดในสวน L gene ที่ไดจากผูปวยทั้ง 9 ราย สราง phylogenetic 
tree เปรียบเทยีบกับลําดับนวิคลีโอไทดของ APV-A โดยใชโปรแกรม PHYLIP95 (รูปที่ 26) ซ่ึงผล
ที่ไดสอดคลองกับการเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดโดยใช CLUSTAL X คือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 3 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 6, 7 และ 12 
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CLUSTAL X (1.81) multiple sequence alignment 
 
 
 
 
8L              -------------A------------------------T-G—-C---------------- 
11L             -------------A------------------------T-G—-C---------------- 
10L             -------------A------------------------T-G—-C---------------- 
7L              -------------T------------------------T-A-—T---------------- 
12L             -------------A------------------------T-A—-T---------------- 
2L              -------------A------------------------T-A—-T---------------- 
1L              -------------A------------------------T-A—-T---------------- 
6L              -------------A------------------------T-A—-T---------------- 
3L              -------------A------------------------T-G—-T---------------- 
AF371337        TCATGCCCACTATAAAAGGTCAGAAAACAGATCAGTTCCTGAACAAGAGAGAGAATTATT 
                
 
 
 
 
8L              -------G—-T-----------------G--------G---------------------- 
11L             -------G—-T-----------------G--------G---------------------- 
10L             -------G—-T-----------------G--------G----------------------
7L              -------A—-C-----------------A--------A---------------------- 
12L             -------A-—C-----------------A--------A---------------------- 
2L              -------A—-C-----------------A--------A---------------------- 
1L              -------A—-C-----------------A--------A---------------------- 
6L              -------A—-C-----------------A--------A---------------------- 
3L              -------A—-C-----------------A--------A---------------------- 
AF371337        TCCATGGGAATAATCTTATTGAGTCTTTGTCAGCAGCGTTAGCATGTCATTGGTGTGGGA 
 
 
 
 
 
8L              ----------A-----T----------------------------------- 
11L             ----------A-----T---------------------------------- 
10L             ----------A-----T----------------------------------- 
7L              ----------A-----C---------------------------------- 
12L             ----------A-----C----------------------------------- 
2L              ----------A-----C----------------------------------- 
1L              ----------A-----C----------------------------------- 
6L              ----------A-----C------------------------------------ 
3L              ----------A-----C----------------------------------- 
AF371337        TATTAACAGAGCAATGTATAGAAAATAATATTTTCAAGAAAGACTGGGGTGAC 
                 
 
 

รูปที่ 25     แสดงลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ในสวน L gene ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้เปรียบ
เทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง โดยที่ 1L ถึง 3N, 6L ถึง 8L และ 10L ถึง 12L 
คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้, AF371337 คือ 
ลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงจากประเทศเนเธอรแลนด, - แทนนิวคลีโอไทดที่เหมือน
กับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง, อักษรตวัหนาแสดงความแตกตางของนิวคลีโอไทด, 
กรอบสีเทาแสดงตําแหนงของนิวคลีโอไทดที่สามารถแบง hMPV ออกไดเปน 2 
กลุม, กรอบเสนประแสดง hMPV ที่แบงออกเปน 2 กลุม 

 

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

11379

11439

11492 
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APVA

7L

3L

1L

2L

6L

12L

10L

11L

8L

รูปที่ 26  แสดงผลจากการใชโปรแกรม PHYLIP 95 เฉพาะในสวน L gene ที่ทําการศึกษาในครั้งนี้
โดยที่ 1L ถึง 3L, 6L ถึง 8F และ 10L ถึง 12L  คือ ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษา
คร้ังนี้ APVA คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ apvian pneumovirus serotype A 

GROUP 1

GROUP 2 
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จากนั้นทาํการเปรียบเทียบ % nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางลําดับ

นิวคลีโอไทดที่ทําการศึกษาในครั้งนี้ดวยกนัเอง (ตารางที่ 21) จากการอางอิงกลุมของ hMPV จาก
การทํา phylogenetic tree โดยใชโปรแกรม PHYLIP นั้น (รูปที่ 26) ผลปรากฏวา  

1. กลุมที่ 1 คือ ผูปวยที่ 8 และ 10-11 มี %nucleotide similarity ภายในกลุมเดยีวกันมีคาเทากับ 
100% 

2. กลุมที่ 2 คือ ผูปวยที่ 1-7 และ 12 มี %nucleotide similarity ภายในกลุมเดยีวกันมีคาระหวาง 
98-100% 

3. %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวาง 2 กลุมนี้มีคาระหวาง 95-96% 
 
ตารางที่ 21      แสดงการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดในสวน L 

gene ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้ 
 

 1L 2L 3L 6L 7L 12L 8L 10L 11L 
1L 100 100 99 100 99 100 95 95 95 
2L 100 100 99 100 99 100 95 95 95 
3L 99 99 100 99 98 99 96 96 96 
6L 100 100 99 100 99 100 95 95 95 
7L 99 99 98 99 100 99 95 95 95 
12L 100 100 99 100 99 100 95 95 95 
8L 95 95 96 95 95 95 100 100 100 
10L 95 95 96 95 95 95 100 100 100 
11L 95 95 96 95 95 95 100 100 100 

หมายเหตุ – ตารางในกรอบสีเทาแสดงถึง % nucleotide similarity ภายใน hMPV กลุมเดียวกัน และ 
ตารางในกรอบสีขาวแสดงถึง % nucleotide similarity ระหวาง hMPV 2 กลุม 
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จากนั้นนําลําดบันิวคลีโอไทดในสวน L gene ที่ไดจากผูปวยทั้ง 9 รายโดยใชโปรแกรม 

PHYLIP95 สราง phylogenetic tree เปรียบเทียบกับลําดบันิวคลีโอไทดของ hMPV ทั้ง 2 กลุมที่ได
ทําการศึกษากอนหนานี้จาก 

1. ประเทศอังกฤษ (accession Nos. AY216949, AY216951-AY216955, AY216958, 
AY216961, AY216967, AY216969, AY216971, AY216974  และAY216984)  

2. ประเทศอิตาลี (accession Nos. AY168973-AY163984 และ AY168986-AY168987) 
3. ประเทศสหรัฐอเมริกา (accession Nos. AY297748 และ AY297749)  
4. APV-A 

ผลที่ได คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้สามารถแบงออกได
เปน 2 กลุมยอย ซ่ึงจะรวมเปนกิ่งเดียวกัน ดังรูปที่  27 

1. กลุมที่ 1 จํานวน 3 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 6, 7 และ 12 
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APVA
UK216971
UK216949
UK216955
USA297748
IT168974
UK216961
UK216974
UK216969
UK216984
UK216951
UK216952
UK216954
UK216958
UK216983
IT168980
IT168981
IT168982
IT168984
IT168983
IT168987
IT168986
IT168973
IT168979
IT168978
IT168977
IT168976
THA11L
THA8L
THA10L
IT168975
THA1L
UK216967
USA297749
THA3L
THA2L
THA6L
THA7L
THA12L

รูปที่27    แสดงผลจากการใชโปรแกรม PHYLIP 95 ในสวน L gene ที่ไดจากศึกษาครั้งนี้เปรียบ
เทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง  
โดยที่ 1L ถึง 3L, 6L ถึง 8L และ 10L ถึง 12L คือ ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษา
คร้ังนี้, APVA คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ avian pneumovirus type A, ลําดับนิวคลีโอ
ไทดของ hMPV จะแทนชื่อประเทศดวยตัวอักษรตามดวย accession No. ดังนี้ USA คือ
ประเทศสหรัฐอเมริกา, IT คือประเทศอิตาลี, UK คือประเทศอังกฤษ และ THA คือ
ประเทศไทย 
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จากนั้นทาํการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางลําดับ

นิวคลีโอไทดที่ทําการศึกษาในครั้งนี้และลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงจาก ประเทศอิตาลี (accession 
Nos. AY168973 และ AY168974), ประเทศสหรัฐอเมริกา (accession Nos. AY297749 และ 
AY297748),  ประเทศอังกฤษ (accession Nos. AY216967 และ AY216971), และลําดับนิวคลีโอ
ไทดของ APV-A (ตารางที่ 22) จากการอางอิงกลุมของ hMPV จากการทํา phylogenetic tree โดยใช
โปรแกรม PHYLIP95 นั้น (รูปที ่ 26) ผลปรากฏวาไมสามารถแยก hMPV ออกเปน 2 กลุมไดอยาง
ชัดเจน เมื่อให accession Nos. AY297749, AY168973 และ AY216967 เปนตัวแทนในกลุมที่ 1 
และ accession Nos. AY297748, AY 168974 และ AY216971 เปนตวัแทนอีกกลุม ผลปรากฏวา 
hMPV ในสวน L gene ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้มีความเหมือนกนักับ accession Nos. กลุมแรก
มากกวา และ hMPV ในสวน L gene นี้มี %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดที่ทําการ
ศึกษาในครั้งนี้กับ APV-A เทากับ 48-50% 

 
ตารางที่ 22     แสดงการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดในสวน L gene  

ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้กับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงและ APV-A 
 USA297749 IT168973 UK216967 USA297748 IT168974 UK216971 APV-A 

1L 99 94 99 87 87 84 50 
2L 99 94 99 87 87 84 50 
3L 98 95 98 86 86 83 49 
6L 99 94 99 87 87 84 50 
7L 99 94 99 87 87 84 50 
12L 99 94 99 87 87 84 50 
8L 93 98 93 85 85 82 48 
10L 93 98 93 85 85 82 48 
11L 93 98 93 85 85 82 48 
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ลําดับกรดอะมิโนในสวน L gene 

เมื่อแปลงลําดับนิวคลีโอไทดใหเปนลําดับกรดอะมิโนแลวเขาโปรแกรม BLAST ปรากฏวา
ลําดับกรดอะมิโนของผูปวยทั้ง 9 รายใกลเคียงกับลําดับกรดอะมิโนของ hMPV  

จากนั้นนําลําดบักรดอะมิโนที่ไดเปรียบเทยีบกับลําดับกรดอะมิโนอางอิงจากประเทศเน
เธอรแลนด (accession No. AF371337) โดยใชโปรแกรม CLUSTAL X ผลที่ได คือ ลําดับกรดอะมิ
โนของผูปวยทั้ง 9 เหมือนกับลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่ใชอางอิง 100% (รูปที่ 28) เพราะ
ฉะนั้น gene ในสวน L นี้ เมื่อแปลงเปนกรดอะมิโนแลวไมสามารถแยกความแตกตางของ hMPV 
ทั้ง 2 กลุมได 
 
 
 
CLUSTAL X (1.81) multiple sequence alignment 
 
 
 
1L              -------------------------------------------------------- 
2L              -------------------------------------------------------- 
3L              -------------------------------------------------------- 
6L              --------------------------------------------------------- 
7L              -------------------------------------------------------- 
8L              -------------------------------------------------------- 
10L             -------------------------------------------------------- 
12L             -------------------------------------------------------- 
AF371337        MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQCIENNIFKKDWGD 
                 
 
 

รูปที่ 28     แสดงลําดับกรดอะมิโนของ hMPV ในสวน L gene ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้เปรียบเทียบ
กับลําดับกรดอะมิโนอางอิง โดยที่ 1L ถึง 3L, 6L ถึง 8L และ 10L ถึง 12L คือ ลําดับกรด
อะมิโนของ hMPV ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้, AF371337 คือ ลําดับกรดอะมิโนอางอิง
จากประเทศเนเธอรแลนด, - แทนกรดอะมิโนที่เหมือนกับลําดับกรดอะมิโนอางอิง 
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ผลสรุปในสวน L gene 

ลําดับนิวคลีโอไทดในสวน L gene ของ hMPV ที่ทําการศึกษาในครั้งนี้อาจไมสามารถแยก 
hMPV ออกเปนน 2 กลุมไดอยางชัดเจน และลําดับกรดอะมิโนของ hMPV ก็ไมสามารถจําแนกกลุม
ของ hMPV ได อยางไรก็ตามการใชโปรแกรม CLUSTAL X กับลําดับนวิคลีโอไทด และผลจาก
โปรแกรม PHYLIP95 ในการสราง phylogenetic tree จากลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ในสวน F 
gene ใหผลตรงกัน คือ สามารถแบง hMPV ที่ไดจากการศึกษานี้ออกเปน 2 กลุมยอย ดังนี้ 

1. กลุมที่ 1 จํานวน 3 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 6, 7 และ 12 

ใน gene สวนนีพ้บการเกิดการเปลี่ยนแปลงนิวคลีโอไทดโดยไมเปล่ียนแปลงกรดอะมิโน 
ในผูปวยรายที ่7 เปล่ียนจาก ATA เปน ATT แตกรดอะมโินในตําแหนงนั้นยังคงเปน Isoleucine (I) 
เชนเดิม  
 
ผลสรุปของ hMPV ในสวน N, F และ L gene 
 จากการเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทด, ลําดับกรดอะมิโน และการทํา phylogenetic tree 
จากลําดับนิวคลีโอไทดของทั้ง 3 gene คือ N และ F gene ผลปรากฏวาลําดับนิวคลีโอไทดของ 
hMPV ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้สามารถแบงออกไดเปน 2 กลุม และแยกออกจาก APV-C ได
อยางชัดเจน ดังนี้ 

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 

ถึงแมวาลําดับนิวคลีโอไทดฝในสวน L gene จะไมสามารถแบงกลุมของ hMPV ออกได
อยางชัดเจน แตการศึกษาในครั้งนี้ก็ใหผลสอดคลองกับ N และ F gene คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ 
hMPV ที่ไดทําการศึกษาในครั้งนี้แบงไดเปน 2 กลุม คือ 

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 

 
Nucleotide accession No. 
 ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้ไดทําการ sumitted ลงใน GenBank เปนที่
เรียบรอยแลว โดยมี accession Nos. ดังนี้ AY158463-AY158465 และ AY550148 ถึง AY550156 



บทที่ 5 
สรุปและวิจารณผลการทดลอง 

 
การศึกษาในครั้งนี้ไดทําการศึกษาเกีย่วกับอุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจ

ในผูปวยเดก็ไทยที่มารับการรักษาที่โรงพยาบาลจุฬาลงกรณจํานวน 227 ราย ภายในระยะเวลา 2 ป 7 เดือน 
โดยการทํา RT-PCR ของ hMPV RNA ในสวน N, F และ L gene  ผลปรากฏวาพบอุบัติการณของการติดเชื้อ 
hMPV ทั้งหมด 12 ราย จาก 227 ราย คิดเปน 5.3% ของผูปวยที่ไดทําการเก็บน้ําลางโพรงหลังหลังจมูกทั้ง
หมด โดยมีอัตราสวนของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจจาก hMPV ในเพศชายมากกวาเพศหญิงเล็ก
นอย คือ 3 : 1 แตหากพจิารณาการติดเชื้อตอจํานวนประชากรที่แทจริงแลวนัน้จะพบวาอัตราสวนเพศชายตอ
เพศหญิงของการติดเชื้อ hMPV นั้นเปน 2 : 1 (ตารางที่ 15) คือ จะพบเพศชายที่ตดิเชื้อทั้งหมด 6.6% และเพศ
หญิง 3.3% ซ่ึงสอดคลองกับการศึกษาอื่นๆ กอนหนานี้ที่พบอัตราการติดเชือ้ hMPV ในเพศชายมากกวาเพศ
หญิง(34, 37)  

จากการศึกษาการตรวจหาแอนติบอดีตอ hMPV ในประเทศเนเธอรแลนด(30) พบวาผูที่อายุมากกวา 5 
ปจะมีแอนติบอดีตอ hMPV แลวทกุราย แสดงวาการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจจะเกดิขึ้นในเด็ก
ที่มีอายุนอยกวา 5 ป และการศึกษาในครั้งนี้ก็เปนไปในทางเดียวกนักับการศึกษาของประเทศเนเธอร
แลนด(30)  คือ ผูที่ติดเชื้อ hMPV ทุกคนมีอายุนอยกวา 5 ปทั้งสิ้น เมื่อพิจารณาชวงอายุที่เกิดการติดเชื้อมากที่
สุดในผูปวยทีต่ิดเชื้อ hMPV ทั้งหมดจะพบวา 50% ของผูปวยเด็กทั้งหมดที่ตดิเชื้อ hMPV เปนผูปวยเด็กที่มี
ชวงอายุ 1-2 ป แตเมื่อพิจารณาเทยีบกับผูปวยทีไ่ดทําการเก็บน้ําลางโพรงหลังหลังจมูกทั้งหมดจะพบวาการ
ติดเชื้อ hMPV มากทีสุ่ดในกลุมผูปวยที่มีอายุ 3-4 ป เพราะในชวงอายุนี้มีผูปวยที่เขามารับการรักษานอยแต
พบผูปวยที่มกีารติดเชื้อมากที่สุดทั้งในเพศชายและเพศหญิง อาจกลาวไดวาผูปวยสวนใหญที่ไดรับเชื้อ 
hMPV คร้ังแรกนั้นอาจเปนผูที่มีอายุอยูในชวง 3-4 ป ซ่ึงเปนชวงที่เด็กออกจากบานบอยขึ้นกวาเด็กที่อายุ
นอย เพราะฉะนั้นจึงมีโอกาสที่เด็กในชวงอายุนี้จะไดรับเชื้อ hMPV จากสิ่งแวดลม อยางไรก็ตามผลของการ
ศึกษาไมเปนไปในทางเดยีวกันกับการศึกษาในประเทศเนเธอรแลนด(37) ซ่ึงพบวาอายุที่พบการติดเชื้อ hMPV 
มากที่สุด คือ เด็กที่มีอายนุอยกวา 2 ป และในการศึกษาของประเทศแคนาดา(50) ที่พบวาการติดเชื้อ hMPV จะ
มากที่สุดในประชากรอายุ 3-5 เดือน แตในการศึกษาครัง้นี้มีจํานวนประชากรในชวงอายุ 3-4 ปนอยมากเพยีง 
21 คนเทานั้น เพราะฉะนั้นการที่จะใหไดผลที่แมนยําขึ้นก็ควรจะเพิ่มประชากรในกลุมนี้ใหมากขึ้นดวย 
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การศึกษาในเรือ่งชวงการระบาดของการติดเชื้อไวรัสในระบบทางเดินหายใจนั้น มีขึ้นเพื่อให
สามารถประเมินชนิดของไวรัสที่ทําใหเกดิการติดเชื้อเพือ่ประโยชนในการรักษา รวมถึงการปองกันและ
ควบคุมโรค การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจในประเทศไทยนัน้จะเกดิมากที่สุดในชวงปลายฤดูรอนถึงฤดู
ฝน เพราะฉะนั้นการติดเชื้อ hMPV จึงนาจะอยูในชวงปลายฤดูรอนถึงฤดูฝนเชนกัน แตในการศึกษาครั้งนี้
พบวาการตดิเชื้อ hMPV นั้นเกิดมากในชวงฤดฝูนถึงฤดูหนาว คือ เร่ิมตั้งแตเดือนกรกฎาคมและจะพบการติด
เชื้อเพิ่มขึ้นอยางตอเนื่องตั้งแตเดือนกนัยายนและจะมากที่สุดในเดือนธันวาคมซึ่งเปนฤดูหนาว ซ่ึงการติดเชื้อ 
hMPV ในเดือนธันวาคมนัน้คิดเปน 33.3% ของน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้งหมด แสดงวาการติดเชื้อ hMPV นั้น
จะเกดิการระบาดมากที่สุดในฤดูหนาว แตสามารถพบการระบาดของการติดเชื้อ hMPV ไดในฤดูรอน คือ 
เดือนเมษายน คิดเปน 14.3% ของน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้งหมด ซ่ึงอาจเปนเพราะภูมิอากาศของประเทศไทย
นั้นไมคอยแนนอน หรืออาจเปนเพราะชวงอากาศที่กําลังจะเปลี่ยนเขาฤดูฝน จึงทําใหพบการติดเชือ้ hMPV 
ในเดือนเมษายน 

ชวงการระบาดของการติดเชื้อ hRSV ซ่ึงเปนไวรัสที่ทําใหเกิดการติดเชือ้ในระบบทางเดินหายใจที่
รุนแรงในเด็กมากที่สุดนั้น จะมีชวงการระบาดกวางกวา hMPV ในประเทศไทยพบวาชวงการระบาดของ
การติดเชื้อ hRSV นั้นจะอยูในชวงเดือนกรกฎาคมถึงเดือนกุมภาพนัธ ดังนั้นการติดเชื้อ hRSV และ hMPV 
ในระบบทางเดินหายใจนั้นมีชวงคาบเกีย่วกัน เพราะฉะนั้นจึงอาจพบการติดเชื้อรวมของ hRSV และ hMPV 
ในผูปวยรายเดียวกันได และในการศึกษาครั้งนี้พบผูปวย 1 ราย (ผูปวยรายท่ี 10) ที่มีการติดเชื้อรวมระหวาง
ไวรัส 2 ชนิดนี้ อยางไรก็ตามการตดิเชื้อรวมกนัของไวรัส 2 ชนดินี้อาจมีมากกวานี้ เนื่องจาก hMPV นั้นเปน
ไวรัสที่มีระยะฟกตัวนาน และการเก็บสิ่งสงตรวจในการวินิจฉยัการตดิเชื้อไวรัสในระบบทางเดินหายใจที่ดี
นั้นตองเก็บทนัทีที่มีอาการ ดังนั้นเมื่อตรวจพบเชื้อ hRSV ในน้ําลางโพรงหลังจมูกดวยปฏิกริิยาระหวาง
แอนติเจนและแอนติบอดแีลวก็ไมไดทําการเก็บน้ําลางโพรงจมูกในวนัอื่นตอ ซ่ึงอาจเปนชวงที่มี hMPV ใน
น้ําลางโพรงหลังจมูกนอยเพราะอาการที่เกดิขึ้นเปนอาการที่เกิดจากการติดเชื้อไวรัสอืน่ไมใชอาการที่เกิด
จากการติดเชื้อ hMPV ดังนั้นปริมาณไวรัสที่นอยก็อาจทําใหตรวจไมพบการติดเชื้อ hMPV ก็เปนได 

เมื่อจําแนกการพบการติดเชือ้ hMPV ในระบบทางเดินหายใจตามรายปพบวาในพ.ศ. 2545 พบการ
ติดเชื้อ hMPV ที่มากกวาทุกป คิดเปน 8.6% ของน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้งหมดในป พ.ศ. 2545 ในขณะทีพ่.ศ. 
2544 พบการติดเชื้อ hMPV 5.3% ของน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้งหมดในป พ.ศ. 2544 และไมพบการติดเชื้อ 
hMPV ในปพ.ศ. 2546 เพราะการศึกษาในเรื่องของชวงการระบาดของการติดเชื้อ hMPV ในครัง้นี้พบวามี
การติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจมากที่สุดในฤดูหนาวโดยเฉพาะในเดือนธันวาคม  แตการเก็บน้ํา
ลางโพรงหลังจมูกในป พ.ศ. 2546 นั้นไดเก็บถึงเดอืนตุลาคม เพราะฉะนั้นจึงทําใหพลาดการเกบ็น้ําลางโพรง
หลังจมูกในชวงการเกดิการระบาดมากที่สุดไป จึงทําใหตรวจไมพบการติดเชื้อ hMPV ในที่สุด อยางไรก็
ตามอาจเปนไปไดวาการติดเชื้อ hMPV อาจมากในบางปดังประเทศดังการศกึษาในประเทศสหรัฐอเมริกา(39) 

พบวาอัตราการติดเชื้อ hMPV ในป พ.ศ. 2544 เทากับ 7% และในปตอมาพบอตัราการติดเชื้อ hMPV เทากับ 
1.5% และในประเทศอิตาลี(38) ก็ไดทําการศึกษาการติดเชื้อ hMPV เปนระยะเวลา 3 ป พบการติดเชื้อในแตละ
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ปไมเทากัน คอื 7%, 37% และ 43% และอาจเปนไปไดวาการติดเชื้อ hMPV มีอัตราการติดเชื้อที่นอยในป 
พ.ศ. 2546 ดังการศึกษาในประเทศสหรัฐอเมริกาและประเทศอิตาลีก็เปนได คือ จะพบการติดเชือ้ hMPV 
มากในป พ.ศ. 2545 และอาจพบการติดเชื้อ hMPV บางในป พ.ศ. 2544 และ พ.ศ. 2546 แตในป พ.ศ. 2546 
นั้นไมไดทําการเก็บน้ําลางโพรงหลังจมูกในชวงการระบาด จึงทําใหไมพบการติดเชือ้ hMPV ในระบบทาง
เดินหายใจในปนี้นั่นเอง 

พบวาอาการสวนใหญของผูปวยทีใ่หผลบวกกับการทํา RT-PCT ของ hMPV RNA มักมีไขและไอ
ทุกคน สวนอาการหอบหายใจเร็วนั้นพบในผูปวยเกือบทุกราย (11/12 คน) ซ่ึงอาการและอาการแสดงสวน
ใหญเปนอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลาง จึงสอดคลองกับการศึกษากอนหนานี้ที่พบ
ความสัมพันธระหวางการตดิเชื้อ hMPV กับการมีไข(35-36, 42), ไอ(34-36, 39, 42, 50,)  และหอบหายใจเร็ว(35, 37) แตการ
ศึกษาในประเทศสหรัฐอเมริกา(39) กลาววาสามารถแยกอาการของการติดเชื้อ hMPV ออกจากการติดเชื้อ 
influenza ไดจากการมีไข เพราะจากการศึกษา hMPV ไมทําใหเกดิไข แตในการศึกษาครั้งนี้พบวาเดก็ทุกราย
มีไข บางการศึกษาพบวาอาการของการติดเชื้อ hMPV นั้นจึงมีความสัมพันธกับอาการหายใจเสียงดงั 
(wheeze)(43) แตในการศึกษาครั้งนี้พบความสัมพันธระหวางการติดเชื้อ hMPV และอาการหายใจเสยีงดังเพยีง 
25% เทานั้น พบวาการหายใจเสียงดังจะสมัพันธกับผูที่มีประวัติครอบครัวเปน allergic disease และในการ
ศึกษาครั้งนี้ไมพบผูปวยที่มกีารติดเชื้อ hMPV มีประวัติครอบครัวเปน allergic disease ดังนั้น hMPV เพราะ
ฉะนั้นจึงทําใหการศึกษาการติดเชื้อ hMPV ในครั้งนี้มีความสัมพันธกับอาการหายใจเสียงดังนอย  

การศึกษากอนหนานี้พบวาการติดเชื้อ hMPV นั้นมกัทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ
และสวนลาง โดยเฉพาะหลอดลมฝอยอักเสบ (bronchiolitis) และปอดอักเสบ (pneumonia) และการตดิเชื้อ 
hRSV และ influenza นัน้จะทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลางไดเชนกัน จงึทําใหไม
สามารถแยกจากอาการของการติดเชื้อ hRSV(30, 35, 39,  43-44, 48-49)  และ influenza(46, 50) ได เชนเดยีวกับการศึกษา
ในครั้งนี้ก็เปนไปในทางเดียวกันกับการศกึษาในประเทศอื่นๆ ที่พบวา hMPV นั้นทาํใหเกดิการตดิเชื้อใน
ระบบทางเดินหายใจสวนลวง เพราะผูปวยเด็กที่ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ hMPV ทุกรายนั้นไดรับ
การวินจิฉัยจากกุมารแพทยวาเปนปอดอักเสบ นอกจากนั้นยังพบความผิดปกตใินการเอกซเรยปอดของผู
ปวยทกุราย ซ่ึง 66.7% เปนการผิดปกติแบบ perihilar infiltration จึงสามารถสรุปไดวาการติดเชื้อ hMPV ใน
ระบบทางเดินหายใจในผูปวยเด็กนั้นสัมพนัธกับการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลางจริง เพราะ
อาการและอาการแสดง รวมถึงการวินิจฉยัจากแพทยและการเอ็กซเรยปอดก็สัมพันธกับการติดเชื้อในระบบ
ทางเดินหายใจสวนลางทั้งสิ้น 
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นอกจากอาการที่เกิดขึ้นในระบบทางเดินหายใจแลว hMPV อาจทาํใหเกดิอาการในระบบอื่นๆได 
เชนกัน เชนในการศึกษาในประเทศฝรั่งเศสและฮองกง(36, 44) ที่พบการติดเชื้อ hMPV ในผูปวยที่มีอาการทอง
เสียและมีไขสูงแตไมมีอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ หรือมีอาการของการติดเชื้อในระบบ
ทางเดินหายใจและมีอาการทองเสียรวมดวย และในการศึกษาครั้งนี้อาการทางระบบทางเดินอาหารดวย 3 
ราย คือ ทองเสีย ในผูปวยรายที1่, รายท่ี 10 และผูปวยรายที ่ 12 แตตรวจไมพบแบคทีเรียที่ทําใหเกิดอาการ
ทองเสีย ซ่ึงอาจเปนเพราะการติดเชื้อรวมกับ Rotavirus ที่เปนไวรัสที่ทําใหเกดิการทองเสียที่สําคัญในเด็กก็
เปนได และ Rotavirus นั้นเปนไวรัสที่ทําใหเกดิอาการทองเสียที่มีชวงการระบาดในฤดูหนาว และชวงการ
ระบาดของการติดเชื้อ hMPV ในครั้งนี้ก็เปนชวงฤดูหนาวเชนกนั และผูปวยเด็ก 3 รายนี้กเ็ปนการติดเชือ้ 
hMPV ในชวงฤดูหนาว จึงเปนไปไดที่จะพบการติดเชื้อรวมกับ Rotavirus  

ในการศึกษาครั้งนี้พบวา 91.7% ของผูปวยเด็กที่ติดเชื้อ hMPV ทั้งหมด ตองเขารับการรักษาในโรง
พยาบาล โดยที่มีระยะเวลาในการเขารับการรักษาในโรงพยาบาลเฉลี่ย คือ 6 วัน (1-14 วัน) แสดงวาการติด
เชื้อ hMPV ก็มีความสัมพันธกับการเกิดอาการทีรุ่นแรง เพราะเด็กถึง 11 ราย (91.7%) ที่ตองเขารับการรักษา
ในโรงพยาบาล แตดวยการออกแบบการศึกษาในครั้งนี้เนนการเก็บน้ําลางโพรงหลังจมูกในเด็กที่มีอาการ
ของติดเชื้อไวรัสในระบบทางเดินหายใจสวนลาง และการติดเชื้อไวรัสในระบบทางเดินหายใจสวนลางใน
เด็กมักมีอาการรุนแรง ดังนัน้จึงอาจเปนไปไดที่จะพบการติดเชื้อ hMPV เฉพาะที่มีอาการรุนแรงเปนสวน
ใหญ ถึงแมวาจะมีผูปวยเดก็ 1 ราย (ผูปวยรายที่ 4) ที่ไมไดเขารับการรักษาในโรงพยาบาลก็ตาม เพราะเปนผู
ปวยเด็กรายเดยีวที่ไมมีอาการหอบหายใจลาํบาก แพทยจงึใหกลับไปรกัษาตัวท่ีบานไดโดยไมตองเขารับการ
รักษาในโรงพยาบาล แตการวินิจฉยัจากแพทยยังคงระบุวาผูปวยเด็กรายนี้เปนปอดอักเสบ อยางไรก็ตาม
สามารถสรุปไดวาการติดเชื้อ hMPV นั้นสัมพันธกับการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลางที่รุนแรง  

ผูปวยเดก็ที่พบวาติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจในการศึกษาครั้งนี้ประมาณครึ่งหนึง่ที่มีโรคประจํา
ตัว ไมวาจะเปนโรคหัวใจและหลอดเลือด 3 คน (25% ของผูปวยเด็กที่ตดิเชือ้ hMPV ทั้งหมด), โรคปอด 2  
คน(16.7% ของผูปวยเด็กที่ตดิเชื้อ hMPV ทั้งหมด) และ congenital rubella syndrome 1 คน (8.3% ของผูปวย
เด็กที่ติดเชื้อ hMPV ทั้งหมด) ผูปวยเดก็ที่มีโรคประจําตัวทั้ง 6 คนมีแนวโนมการเขารับการรักษาในโรง
พยาบาลที่มีระยะเวลานานกวาผูปวยเด็กทีไ่มมีโรคประจําตัว นั่นคือ ผูปวยเด็กทีม่ีโรคประจําตัวจะมีระยะ
เวลาการเขารับการรักษาในโรงพยาบาลตั้งแต 0-14 วัน ซ่ึงมคีาเฉลี่ยของการเขารับการรักษาในโรงพยาบาล
เทากับ 7.3 วัน ในขณะที่ผูปวยที่ไมโรคประจําตัวนั้นมีระยะเวลาการเขารับการรักษาในโรงพยาบาลที่ส้ัน
กวา คือ ตั้งแต 1-7 วัน ซ่ึงมีคาเฉลี่ยของการเขารับการรักษาในโรงพยาบาลเทากับ 3.7 วัน  จะเห็นวาผูปวยที่มี
โรคประจําตัวจะมีแนวโนมการเขารับการรักษาในโรงพยาบาลที่นานกวา ซ่ึงอาจหมายถึงอาการของการติด
เชื้อ hMPV ที่รุนแรงกวาก็เปนได ดังนั้นจึงอาจมีความความสัมพันธของการมีโรคประจําตัวตอความรนุแรง
ของอาการเมื่อผูปวยติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจ ซ่ึงสอดคลองกับการศึกษาในประเทศสหรัฐ
อเมริกาที่พบวาพบวาเกือบ 1 ใน 3 ของผูปวยเดก็ที่ติดเชื้อ hMPV จะมีประวัติของการคลอดกอนกําหนด 
หรือเปนโรคหวัใจ และการศึกษาผูปวยเดก็ที่มีอายุนอยกวา 5 ปในประเทศแคนาดา(35) พบวา 4 ใน 12 รายที่
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พบการติดเชื้อ hMPV นั้นคลอดกอนกําหนดหรือมีโรคประจําตัว ซ่ึงอาจเปนเพราะการมีโรคประจําตัวนั้นทํา
ใหรางกายมีความออนแออยูแลว เมื่อเกิดการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจซ้ําอีก ก็อาจยิ่งสงผลทํา
ใหเกดิอาการที่รุนแรงกวาเด็กปกตไิด แตในการศึกษาครั้งนี้พบวาผูปวยรายที่ 4 มีโรคปอดเปนโรคประจําตัว 
ถึงแมวาผูปวยรายนี้จะไดรับการวินจิฉัยเปนปอดอักเสบก็ตาม แตกไ็มไดมีอาการรุนแรงจนกระทั่งตองเขา
รับการรักษาในโรงพยาบาล สามารถสรุปไดวามีความสัมพันธระหวางความรุนแรงกับการติดเชือ้ hMPV 
กับผูที่มีโรคประจําตัว ถึงแมวาจะผูปวยรายหนึ่งที่มีโรคประจําตัวแตไมไดเขารับการรักษาในโรงพยาบาลก็
ตาม แตผูปวยที่มีโรคประจาํตัวที่เหลือ 5 คนก็มีระยะเวลาการเขารับการรักษาในโรงพยาบาลนานกวาเด็ก
ปกติ 

ในการศึกษาจากประเทศสหรัฐอเมริกากอนหนานี้(57) พบวาลําดับนวิคลีโอไทดในสวน N, F และ L 
gene นั้นเปนลําดับนิวคลีโอไทดที่เปล่ียนแปลงนอย (conserved) ทั้ง 3 สวน แตในการศึกษาครัง้นี้ไดทําการ
ตรวจกรองการติดเชื้อ hMPV โดยใชวิธี RT-PCR ในสวน N gene เหตุผลที่เลือก N gene ในการตรวจกรอง 
คือ ในขณะทีไ่ดทําการออกแบบการทดลองนั้นมีลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV อยูใน GenBank เพียงเสน
เดียว คือ สวน N gene (accession No. AF371337) จึงไดทําการออกแบบ primers ในสวน N gene และตรวจ
กรองน้ําลางโพรงหลังจมูกในสวน N gene เมื่อมีการรายงานการพบการติดเชือ้ hMPV ที่มากขึ้น จึงไดศึกษา
ถึงการตรวจกรองการติดเชือ้ hMPV ในสวนอื่น คือ F gene และ L gene และจากการศึกษาตอมาพบวา 
hMPV ในสวน N gene นั้นมีลําดับนิวคลีโอไทดที่เหมือนกับ APV-C (ซ่ึงเปนไวรัสที่เหมือนกับ hMPV มาก
ที่สุด แตไมสามารถกอโรคในสัตวเล้ียงลูกดวยนม) 52% และมลํีาดับนิวคลีโอไทดที่เหมือนกับ hRSV (เปน
ไวรัสของมนษุยที่ใกลเคียงกับ hMPV มากทีสุ่ด และทําใหเกิดการติดเชือ้ในระบบทางเดินหายใจอยางรุน
แรงในเด็ก) เพียง 70% เทานั้น เพราะฉะนั้นการเกิด cross-reaction ในการเพิ่มจํานวนของ APV-C หรือ 
hRSV จึงเปนไปไดยาก ดังนั้นการตรวจกรองการติดเชือ้ hMPV โดยใช N gene จงึเปนทางเลือกที่ดี เพราะ
ไมมีปญหาในการเกิดการเพิ่มจํานวนไวรัสอื่น ซ่ึงอาจจะทําใหเกิดผลบวกปลอมได 

เพื่อไมใหเปนการสิ้นเปลืองวัสดุและอุปกรณในการทดลอง การออกแบบการศกึษาในครั้งนีจ้ึงทํา
การตรวจกรองการติดเชื้อ hMPV โดยเพิม่จํานวน hMPV เพียงสวนเดียวเทานั้น คอื สวน N gene  จึงนําน้ํา
ลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกทําการเพิ่มจํานวนในสวน F gene และ L gene ตอไป แตการเพิม่จํานวน 
hMPV RNA ของผูปวยรายที่ 4, 5 และ 9 นั้นไดไมครบทั้ง 3 gene เนื่องจากน้ําลางโพรงจมูกไมเพียงพอใน
การทําการศึกษา  
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การออกแบบการทดลองในครั้งนี้ไดใช β-actin เปน internal control ในการทํา RT-PCR ไมวาจะ
เปนการตรวจกรองการติดเชื้อ hMPV ในสวน N gene หรือการเพิ่มปริมาณ hMPV RNA ในสวน F gene 
และ L gene ในน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวก ผลปรากฏวาการทํา RT-PCR ของ  β-actin ควบคูไปกับ
การทํา RT-PCR ของ hMPV ทุกครั้ง β-actin จะใหผลบวกเสมอ ถีงแมวาเมื่อเซลลมีการติดเชื้อไวรัสแลว ไว
รัสจะมีกระบวนการในการสรางโปรตีนเพื่อยับยั้งการเพิม่จํานวนของ mRNA ของ host เพื่อที่จะไดทําการ 
translate โปรตีนของไวรัสเองไดอยางเต็มที่ จากนั้นเมื่อสรางโปรตีนในการยับยั้งการสราง mRNA ของ host 
แลว ไวรัสจงึจะทําการเพิ่มจํานวน (replication) และเริ่มกระบวนการ transcription และกระบวนการ 
translation ของไวรัสตอไป แตในการศกึษาครั้งนี้พบวาผูปวยทุกรายใหผลบวกกับ β-actin และผูปวยทีใ่ห
ผลบวกกับ hMPV ก็ใหผลบวกกับ β-actin เชนกนั ซ่ึงอาจเปนเพราะ paramyxovirus บางตัวจะมีผลตอการ
ยับยั้งการสราง mRNA ของ host นอยมาก และกระบวนการอาจไมใชการยับยั้งการสราง mRNA ของ host ก็
ได อาจเปนเพยีงกระบวนการยับยั้งการขนสง mRNA จาก nucleus สู cytoplasm ก็เปนได และกระบวนการ
ในดานนี้ของ hMPV ก็ยังไมไดมีผูใดทําการศึกษา 

หลังจากการทาํ RT-PCR ในสวน N, F และ L gene และนาํผลผลิตที่ไดของผูปวยแตละรายในแตละ 
gene ตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดโดยการใชทั้ง forward primer และ reverse primer เมื่ออานผลเทียบ
กันแลวปรากฏวาลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดทุกเสนใหผลที่ตรงกันทั้ง forward primer และ reverse primer ผู
ปวยแตละรายที่ใหผลบวกกบั hMPV RNA จะมีลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ทั้งหมด 3 gene คือ N, F 
และ L gene ยกเวนผูปวยรายที่ 4 และ 5 ที่มีลําดับนิวคลีโอไทดเพียงสวน N gene เทานั้น และผูปวยรายที่ 9 
ที่ขาดลําดับนวิคลีโอไทดในสวน L gene เมื่อนําลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดเขาโปรแกรม BLAST จากเวปไซต 
www.ncbi.nlm.ih.gov/Blast พบวาลําดับนิวคลีโอไทดทุกเสนทั้ง 3 gene ใกลเคียงกับ hMPV ที่มีการศึกษา
กอนหนานี้มากที่สุด แสดงวาลําดับนวิคลีโอไทดทีไ่ดจากการศึกษาในครั้งนี้เปนลําดับนิวคลีโอไทดของ 
hMPV จริง เพราะมีความใกลเคียงกับ hMPV มากที่สุด แตผลจากการใชโปรแกรมเดียวกันในการเปรียบ
เทียบความใกลเคียงของลําดับกรดอะมิโน ผลคือลําดับกรดอะมิโนเกอืบทุกเสน มคีวามใกลเคยีงกับลําดับ
กรดอะมิโนของ hMPV ทั้งสิ้น ยกเวนลําดับนวิคลีโอไทดของผูปวยรายที ่1 ในสวน N gene เทานั้นทีม่ีความ
ใกลเคียงกับลําดับกรดอะมิโนของ APV-C ซ่ึงอาจเปนเพราะลําดับนิวคลีโอไทดในสวน N gene ของผูปวย
รายนี้อานไดส้ันมากเมื่อเทยีบกับลําดับนิวคลีโอไทดของผูปวยรายอ่ืน คือ เพียง 159 เบสเทานั้นในขณะที่ผู
ปวยรายอื่นอานไดมากกวา 230 bp ดังนั้นเมื่อแปลงลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดเปนโปรตีนก็จะมีความยาวของ
ลําดับกรดอะมิโนเพียง 52 amino acid เทานั้น แตผูปวยรายอ่ืนอานลําดับกรดอะมิโนไดมากกวา 70 amino 
acid ดังนั้นการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจึงไดเพียงชวงสั้นเทานัน้ อยางไรก็ตามลําดับนิวคลีโอไทดของ
ผูปวยรายนี้เมือ่ใชโปรแกรม BLAST แลวยังคงใหผลเหมือนกับ hMPV มากที่สุด แสดงวาลําดับนิวคลีโอ
ไทดที่ไดจากผูปวยรายที่ 1 นั้นเปนลําดับกรดอะมิโนของ hMPV แตเปนลําดับนวิคลีโอไทดที่ส้ันเกินไป จึง
ทําใหเกิดปญหาในการแปลงเปนโปรตีน 
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ผลจากการใชโปรแกรม CLUSTAL X ในการเปรียบเทียบลําดับนวิคลีโอไทดของทั้ง 3 gene พบวา
ลําดับนิวคลีโอไทดของทั้ง 3 gene นั้นมกีารเปลี่ยนแปลงนิวคลีโอไทดที่สามารถแบงออกไดเปน 2 กลุม
อยางชัดเจน และเปนไปในทางเดียวกันทัง้ 3 gene นั่นคือ กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 
และ 11 และ กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายท่ี 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 และสําหรบัการใชโปรแกรม 
CLUSTAL X ในการเปรยีบเทียบลําดับกรดอะมิโนของทั้ง 3 geneพบวาลําดับกรดอะมิโนของ N และ F 
gene นั้นมีการเปลี่ยนแปลงกรดอะมิโนทีส่ามารถแบงออกไดเปน 2 กลุมอยางชัดเจน และเปนไปในทาง
เดียวกัน นั่นคอื กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายท่ี 8, 9, 10 และ 11 และ กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผู
ปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 แตลําดับกรดอะมิโนในสวน L gene นั้นไมสามารถแยกออกเปน 2 กลุม
ไดเลย อาจเปนเพราะลําดับนิวคลีโอไทดในสวนนี้ส้ันมาก เพียง 171 นิวคลีโอไทดเทานัน้ เพราะฉะนัน้การ
แปลงลําดับนวิคลีโอไทดเปนลําดับกรดอะมิโนในสวนนี้จึงมีความยาวเพยีง 56 amino acid เทานั้น และการ
เปล่ียนแปลงนวิคลีโอไทดนัน้เปนการเปลีย่นแปลงนวิคลีโอไทดตัวหลังสุดของ codon ดังนั้นจึงไมทําให
กรดอะมิโนเปลี่ยนแปลง หรืออาจเปนเพราะ hMPV เปน negative single-stranded RNA virus ดังนั้นจึงตอง
มีเอนไซม RNA dependent RNA polymerase ในการสราง mRNA จาก RNA และ L gene มีหนาที่ในการ
สราง เอนไซมนี้ ดังนัน้จึงเปนไปไดที่ gene สวนนี้จะเปนสวนที่มกีารเปลี่ยนแปลงลําดับกรดอะมิโนนอย 
(conserved) เพราะการเปลี่ยนแปลงลาํดับกรดอะมิโนของเอนไซมนั้นจะเปนการเปลี่ยนแปลงรปูรางของ
โปรตีนไปดวย ซ่ึงการเปลี่ยนแปลงรูปรางโปรตีนของเอนไซมนั้นอาจทําใหเอนไซมเสียหนาทีไ่ด เพราะ
ฉะนั้นใน gene สวนนี้จึงเปน gene ที่มีการเปลี่ยนแปลงลําดับกรดอะมิโนนอยเพื่อคงหนาที่ไว 

จากการเปรยีบเทียบลําดับนวิคลีโอไทดที่ไดจากการศกึษาครั้งนี้กับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง 
(hMPV accession No. AF371337 และ APV-C) โดยใชโปรแกรม CLUSTAL X พบการแทนที่ของนวิคลีโอ
ไทด (base substitution) ดังนี้ 

1. สวน N gene - พบการแทนที่ของลําดับนิวคลีโอไทดในผูปวย 2 ราย คือ 
• ผูปวยรายที่ 4 (4N) เปนการแทนที่ของลําดับนิวคลีโอไทดจาก G เปน A เปนการแทนที่

แบบ transition เพราะเปนการแทนที่ของเบสเพยีวรีนดวยเบสเพียวรีน และการแทนที่ทําให
กรดอะมิโนเปลี่ยนแปลงไปจาก D เปน N (missense mutation) 

• ผูปวยรายที ่10 (10N) เปนการแทนที่ของลําดับนิวคลีโอไทดจาก G เปน A เปนการแทนที่
แบบ transition และการแทนที่ทาํใหกรดอะมิโนเปลี่ยนแปลงไปจาก V เปน I (missense 
mutation) 

2. สวน F gene - พบการแทนที่ของลําดับนิวคลีโอไทดในผูปวย 1 ราย คือ ผูปวยรายที่ 9 (9F)เปนการ
แทนที่จาก G เปน A เรียกวาเปนการแทนที่แบบ transition แตการแทนที่ในตําแหนงนี้ไมทําใหกรด
อะมิโนเปลี่ยนแปลงไปยังคงเปน G เชนเดิม (silent mutation) 

3. สวน L gene - พบการแทนที่ของลําดับนิวคลีโอไทดในผูปวย 1 ราย คือ ผูปวยรายที่ 7 (7L)เปนการ
แทนที่จาก A เปน T เรียกวาเปนการแทนที่แบบ transversion เพราะเปนการแทนทีข่องเบสเพียวรีน
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ดวยเบสไพริมดิีน แตการแทนที่ในตําแหนงนี้ไมทําใหกรดอะมิโนเปลี่ยนแปลงไปยังคงเปน I เชน
เดิม (silent mutation) 
Van Den Hoogen และคณะ(31) พบวาลําดับกรดอะมิโนของไวรัสในแฟมิล่ี Paramyxoviridae ใน

สวน F นั้นจะประกอบไปดวยหนวยยอย F1 และ F2 ซ่ึงจะเชื่อมกันดวย fusion domain และทั้ง 2 หนวยยอยนี้
จะมีกรดอะมิโน Cysteine (C) ที่ conserved ทั้งหมด 14 ตําแหนง แบงเปน F1 จะมี cysteine ที่ conserved ทั้ง
หมด 12 ตําแหนง และ F2 จะมี cysteine ที่ conserved อีก 2 ตําแหนง จึงไดทาํการเปรียบเทยีบลําดับกรดอะมิ
โนที่ไดในการศึกษาครั้งนี้ทั้ง 10 รายกับลําดบักรดอะมิโนใสวน F gene พบวา hMPV ในสวนที่ทําการศึกษา
นั้นเปนชวงหนึ่งของ F1 เมื่อเปรียบเทียบกับลําดบักรดอะมิโนอางอิงแลว ชวงที่ทําการศกึษาจะตองมี 
cysteine ที่ conserved ทั้งหมด 8 ตําแหนง และในผูปวยที่ทําการศึกษาทั้ง 10 รายก็พบ cysteine ที่ conserved 
ทั้งหมด 8 ตําแหนง ดังรูปที่ 19  จึงกลาวไดวาไวรัสที่ทําการศึกษาในครั้งนี้เปนไวรัสที่เปนสมาชิกของในแฟ
มิล่ี Paramyxoviridae จริง 

นอกจากนั้นลําดับกรดอะมิโนของจีนัส Metapneumovirus ในสวน F  ที่มี APV-C เปนสมาชิกนั้น 
จะสั้นกวาลําดบักรดอะมิโนของจีนัส Pneumovirus ที่มี hRSV เปนสมาชิกหลายตําแหนง จากตําแหนงที่ศรชี้
ในรูปที่ 19 จะสามารถบอกไดวาหากลําดับกรดอะมิโนที่ทําการศึกษาในครั้งนี้มเีปนลําดับกรดอะมิโนของจี
นัส Pneumovirus จะตองมีกรดอะมิโนเพิ่มขึ้น 2 ตัว เพราะฉะนั้นจึงสามารถสรุปไดวาลําดับกรดอะมิโนของ 
hMPV ที่ทําการศึกษาในครั้งนี้เปนลําดับกรดอะมิโนของจีนัส Metapneumovirus  

การทํา phylogenetic analysis โดยใชโปรแกรม PHYLIP 95 ของลําดับนิวคลีโอไทดทั้ง 3 gene คือ 
N, F และ L gene กับ APV-C หรือ APV-A โดยไมไดทําการเปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง 
ปรากฏวาผลการทํา phylogenetic tree ใหผลตรงกัน คือ สามารถจําแนก hMPV ในการศกึษาครั้งนี้จากผูปวย
จํานวน 12 คน ออกเปน 2 กลุม นอกจากนัน้ผลที่ไดยังสอดคลองกับการใชโปรแกรม CLUSTAL X (โดย
การสังเกตจากลําดับนิวคลีโอไทดที่สามารถแบงออกไดเปน 2 กลุมอยางชัดเจน) ดังที่กลาวขางตน นั่นคือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 

นอกจากนั้นการคํานวณ %nucleotide similarity ในสวน N และ F gene นั้นใหผลที่ใกลเคียงกันมาก
ภายในกลุมเดยีวกัน คือ 99-100% และ 97-100% ตามลําดับ ซ่ึงให %nucleotide similarity ใกลเคียงกับ
ประเทศอื่นๆ ที่มี % nucleotide similarity ของ 2 gene นี้อยูในชวง 93-100% ทั้ง 2 gene (32, 45, 47, 50, 56)  และ  
%nucleotide similarity ระหวาง hMPV 2 กลุมในสวน N และ F gene มีคาเทากับ 87-88% และ 81-84% ตาม
ลําดับ ซ่ึงใหผลใกลเคียงกับ % nucleotide similarity ใกลเคียงกับประเทศอื่นเชนกนั(32, 45, 47, 50, 56-57)  เพราะ
ฉะนั้นการทํา phylogenetic tree ของทั้ง 2 gene นี้จึงสามารถแยกกลุมของ hMPV ออกไดอยางชัดเจน ในทาง
ตรงกันขาม hMPV ในสวน L gene นั้นมี %nucleotide similarity ภายในกลุมเดียวกันเทากับ 98-100% ซ่ึง
ใกลเคียงกับ %nucleotide similarity ในประเทศอื่น(56) และ %nucleotide similarity ระหวางกลุมเหมือนกนั
สูงมาก คือ 94-96%  ซ่ึงเปนเพราะลําดบัิวคลีโอไทดและลําดับกรดอะมิโนในสวน L gene นีม้ีการเปลี่ยน
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แปลงนอยมาก (conserved) จากการศึกษา % nucleotide similarity ในสวน L gene ในประเทศอื่นพบวามีคา
อยูในชวง 83-85% (56, 58) จะเห็นวา % nucleotide similarity ของ hMPV ในสวน L gene ที่ไดทําการศึกษาใน
คร้ังนี้สูงกวาประเทศอื่นมาก แตอยางไรกต็ามการทํา phylogenetic tree ในสวน L gene ก็ยังสามารถแยก 
hMPV ออกไดเปน 2 กลุมเชนกัน 

ผลจากการทํา phylogenetic analysis โดยใชโปรแกรม PHYLIP 95 ของลําดับนิวคลีโอไทดในสวน
ของ N และ F gene ยังคงใหผลตรงกับการทํา phylogenetic tree เมื่อนําลําดบันิวคลีโอไทดมาเปรียบเทยีบกัน
เอง คือ สามารถแบง hMPV จากการศึกษาในครั้งนี้ออกเปน 2 กลุม คือ กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยราย
ที่ 8, 9, 10 และ 11 และกลุมที ่2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายท่ี 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 และ %nucleotide 
similarity ของทั้ง 2 gene ทั้งภายในกลุมผละระหวางกลุมยังคงใหผลไมแตกตางจากเดิม แตผลการสราง 
phylogenetic tree ในสวน L gene เมื่อเปรยีบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงและ APV-A ใหผลตางออก
ไป คือ ไมสามารถแยกกลุมของ hMPV ออกเปน 2 กลุมไดอยางชัดเจน สามารถแบงออกไดเปนกลุมยอยเทา
นั้น เพราะการเปรียบเทียบ % nucleotide similarity ระหวาง 2 กลุมใน gene สวนนีม้ีสูงมากคืออยูในชวง 95-
96%  ซ่ึงการศึกษากอนหนานี้พบวา % nucleotide similarity ของทั้ง 2 กลุมจะมีคาประมาณ 83-85% (56, 58)  
แตในการศึกษาครั้งนี้ลําดับนิวคลีโอไทดมคีวามเหมือนกนัสูงกวามากจงึเปนสาเหตุทีไ่มสามารถแบง hMPV 
จากการศึกษานี้ออกไดเปนกลุมอยางชัดเจน จากตารางการคํานวณ %nucleotide similarity ระหวาง L gene 
กับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงนั้นใหผลตางจาก N และ F gene เพราะ hMPV ที่คาดวาจะสามารถแบงออกได
เปน 2 กลุมนั้น ทีความเหมือนกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงเพียงกลุมเดียวเทานัน้ อีกกลุมหนึ่งก็มีความ
เหมือนเพยีง 80% เทานั้น ดังนั้นการทํา phylogenetic tree เปรียบเทียบกับลําดับนวิคลีโอไทดอางอิงจึงไม
สามารถแยกออกเปน 2 กลุมได  อยางไรก็ตามการแบง hMPV ในสวนนี้ออกเปนกลุมยอยกย็ังใหผลตรงกับ
การใชโปรแกรม CLUSTAL X และการสราง phylogenetic tree (โดยใชเพียงลําดับนวิคลีโอไทดที่ไดศึกษา
ในครั้งนี้กับ APV-A เทานัน้) คือ สามารถแบงนิวคลีโอไทดในสวน L gene ออกไดเปน 2 กลุมเชนเดียวกับ
การแบงกลุมลําดับนิวคลีโอไทดในสวน N และ F gene และอาจสรุปไดวา hMPV ที่ไดทําการศึกษาในครั้งนี้
มีการเปลี่ยนแปลงในลําดับนิวคลีโอไทดนอยมาก (conserved) เพราะการเปลี่ยนลําดับนิวคลีโอไทดในสวน
นี้เปนลําดับกรดอะมิโนใหผลเหมือนกันทั้ง 2 กลุม ดังที่กลาวแลวขางตน 

จากการคํานวณ %nucleotide similarity ของ hMPV ที่ไดทําการศึกษาทัง้ 3 gene กับ APV-C และ 
APV-A ใหผลวาลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ที่ทําการศึกษานั้นมีความเหมือนกับ APV นอย โดยเฉพาะ
กับ APV-A เพราะฉะนั้นจึงสามารถสรุปไดอยางชัดเจนวา hMPV นั้นไมใช APV และเปนไวรัสที่อยูในแฟมิ
ล่ี Paramyxovirisae และอยูในจีนัส Metapneumovirus ดังที่กลาวแลวขางตน 
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อยางไรก็ตามจากการศึกษาการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจในผูปวยเด็กไทยในครั้งนี้ให
ผลสรุปวา hMPV ที่พบในประเทศไทยนั้นมี 2 สายพนัธุ และหากตองการการแยกสายพันธุ hMPV ที่ดีนั้น
ควรจะใชการเพิ่มจํานวน hMPV ในสวน N และ/หรือ F gene มากกวา L gene และการพบ hMPV 2 สาย
พันธุนี้อาจกลาวไดวา hMPV มีความหลากหลายของแอนติเจน (antigenic diversity) หมายความวา hMPV ที่
เกิดขึ้นทั้ง 2 สายพันธุอาจทําใหเกิดการตอบสนองของภูมิคุมกันทีต่างกัน เพราะฉะนัน้การเกดิการติดเชื้อ 
(reinfection) ซํ้าของ hMPV จึงสามารถเกิดขึ้นไดจากการติดเชื้อ hMPV ตางสายพันธุกันนั่นเอง แตจากการ
ศึกษาในครั้งนี้ไมสามารถแยกอาการของผูปวยที่ติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจทั้ง 2 กลุมนี้ได  

ในป พ.ศ. 2545 พบการติดเชื้อ hMPV ทั้ง 2 กลุมภายในปนี้เชนเดียวกับการศึกษาในประเทศแคนา
ดา(35) ที่พบการระบาดของ hMPV 2 สายพนัธุในปเดยีวกัน โดยสายพันธุที่แยกไดจากผูปวยรายที่ 8-11 เปน
สายพันธุเดยีวกันและ hMPV ที่แยกไดจากผูปวยทีเ่หลือเปนอีกหนึ่งสายพันธุ โดยที่สายพนัธุที่แยกไดจากผู
ปวยรายที่ 8-11 นั้นเปนชวงเวลาที่ตดิกัน คือ ในชวงเดือนกรกฎาคมถึงเดือนตุลาคม ซ่ึงอาจกลาวไดวาชวง
เดือนดังกลาวอาจเปนชวงการระบาดของ hMPV ในสายพันธุนีก้็เปนได เพราะการพบ hMPV ในผูปวยที่
เหลือเปนชวงเวลาที่พบกอนและหลังจากชวงนี้ 

การศึกษาการติดเชื้อ hMPV ในผูปวยเด็กในประเทศไทยโดยการทํา RT-PCR ของ hMPV RNA ใน
ยีนสวน N, F และ L พบอุบัติการณของการติดเชือ้เทากับ 5.3% โดยพบอัตราการติดเชื้อในเด็กชายมากกวา
เด็กหญิงเล็กนอย ชวงการระบาดของการติดเชื้อ hMPV นั้นจะเกิดขึ้นในชวงปลายฤดูฝนถึงฤดูหนาว แตการ
ติดเชื้อจะเกิดมากในเดือนธนัวาคมซึ่งเปนฤดูหนาว ซ่ึงเปนชวงที่มกีารระบาดของการติดเชื้อ hRSV ใน
ระบบทางเดินหายใจจึงทาํใหพบการติดเชือ้รวมกับการตดิเชื้อ hRSV ในผูปวยเด็กรายหนึ่ง อาการและอาการ
แสดงของผูปวยที่ติดเชื้อ hMPV นั้นมกัเปนอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจสวนลาง คือ ไข, 
ไอ และหอบหายใจลําบาก รวมถึงมีความผิดปกติในการเอกซเรยปอด และการวินิจฉยัจากกุมารแพทยพบวา
เด็กที่ติดเชื้อ hMPV ทุกรายเปนปอดอกัเสบ และการมีโรคประจําตัวก็อาจเปนปจจัยที่ทําใหการตดเชื้อ 
hMPV ในระบบทางเดินหายใจมีอาการที่รุนแรงขึ้น  และการศึกษาสายพันธุของ hMPV ที่เกิดขึ้นในประเทศ
ไทย พบวา hMPV สามารถแบงออกไดเปน 2 สายพันธุ และการระบาดของทั้ง 2 สายพันธุนี้สามารถเกิดได
ภายในปเดยีวกัน แตอยางไรก็ตามการศกึษา hMPV ควรมีการศึกษาในดานอื่นเพิ่มเติมเพื่อใหผลของการ
ศึกษากวางขึ้นในหลายดาน เชน 

1. การศึกษาในครั้งนี้เปนการศกึษาในผูปวยเด็กที่มีอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจสวน
ลางเทานั้น ฉะนั้นยงัคงมีกลุมเด็กที่เกิดมีอาการของการติดเชือ้ในระบบทางเดินหายใจสวนบน 
เพราะฉะนั้นจงึยังขาดการศกึษาการติดเชือ้ในผูปวยกลุมนี้ เนื่องจากการศึกษาบางการศึกษากอน
หนานี้พบวา hMPV สามารถทําใหเกดิการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลางไดบางเชนกนั ดัง
นั้นควรจะทําการศึกษาในผูที่มีอาการนอยดวย 
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2. นอกจาก hMPV จะทาํใหเกดิการตดิเชื้อในระบบทางเดินหายใจในผูปวยเดก็แลว hMPV ก็ยัง
สามารถทําใหเกิดการตดิเชื้อในระบบทางเดินหายใจในผูใหญไดเชนกนั เพราะฉะนั้นในการศึกษา
ตอไปก็ควรศึกษาในประชากรกลุมนี้ เพื่อสังเกตอุบัติการณการติดเชื้อที่เกิดขึ้นดวย  

3. บางการศึกษากอนหนานี้พบการติดเชื้อ hMPV ในน้ําลางโพรงหลังจมูกแตไมมีอาการของการติด
เชื้อในระบบทางเดินหายใจ เพราะฉะนัน้การศึกษาในผูปวยกลุมนี้จึงเปนที่นาสนใจ เพราะเปนผูที่มี
เชื้อไวรัสอยูในรางกาย แตรางกายมีกลไกในการทําใหไมเกิดอาการขึ้นได 

4. การศึกษาการติดเชื้อ hMPV เพิ่มในพื้นที่อ่ืนก็เปนที่นาสนในการทําการศึกษาตอ เพราะการติดเชื้อ 
hMPV นั้นอาจไมเทากนัในหลายพื้นที่ เนือ่งจากปจจยัหลายอยาง เชน ภาวะโภชนาการ ดังนั้นการ
ศึกษาอุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV ที่แนนอนในประเทศไทยก็ควรจะทําการศึกษาในหลายที่
หลายจังหวัดอีกดวย 

5. การติดเชื้อรวมกับไวรัสหรือแบคทีเรียอ่ืนก็ควรทําการศกึษาเพิ่มเติมในดานของการทําใหเกดิอาการ
ของการติดเชื้อที่รุนแรงขึ้นหรือไม  

6. จากการศึกษากอนหนานี้พบวาจะแยกความแตกตางของ 2 กลุม คือ hRSV-A และ hRSV-B ซ่ึงเปน
ไวรัสที่อยูใน subfamily เดียวกับ hMPV โดยอาศัยความแตกตางของลาํดับนิวคลีโอไทดในสวน G 
gene ถึงแมวาทั้ง G gene และ F gene จะเปน surface protein ที่ใชในการจับกับ host receptor ก็ตาม 
แตสวน F gene ของ hRSV นั้นมกีารเปลี่ยนแปลงนอย และสวน G gene คอนขางมีการเปลี่ยนแปลง
มาก(63-64) เพราะฉะนั้นในกรณีของ hRSV จึงใช G gene ในการแยกกลุม การศึกษากอนหนานี้(31) พบ
วาทั้ง 2 gene นี้ของ hMPV ไมมคีวามใกลเคยีงกับสิ่งมีชีวิตใดๆ จึงคาดวา SH และ G gene นาจะ
เปน gene ที่กําหนด host range ของ hMPV และในสวน SH และ G gene มีความเหมอืนกันของ
ลําดับนิวคลีโอไทดระหวางกลุมของ hMPV เพียง 59% และ 39% ตามลําดับ(57) นอกจากนี้ถึงแมวา F 
gene จะเปน surface protein ดวยก็ตาม แตหลายการศึกษากใ็หผลตรงกันวา F gene เปนสวนที่
เปล่ียนแปลงนอย ดังนั้นการจําแนกกลุมของ hMPV ที่ชัดเจนควรมีการศึกษาเพิ่มเติมโดยการศึกษา
ลําดับนิวคลีโอไทดของ SH และ G gene ดวย ดังนั้นในการศึกษาครั้งนี้แมจะพบวา hMPV ในสวน 
L gene นั้นไมสามารถแยกกลุมออกไดอยางชัดเจนก็ตาม แตการแยกกลุมของ hMPV ที่อาจใหความ
ถูกตองมากขึ้นก็ควรจะใช G และ/หรือ SH gene ในการยืนยันการแยกกลุมของ hMPV ดวย 
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ภาคผนวก ก 
การเตรียมสารเคมี 

1. 5 x Tris borate buffer (5 x TBE) 
Tris – base    54 กรัม 
Boric acid    27.5 กรัม 
EDTA (pH 8.0)    20 มิลลิลิตร 
จากนั้นเติมน้ํากลั่นจนมีปริมาตร 1,000 มิลลิลิตร แลวเก็บไวที่อุณหภูมิหอง 

2. 1 x Tris borate buffer (1 x TBE) 
5 x TBE     200 มิลลิลิตร 
น้ํากลั่น     800 มิลลิลิตร 

3. 2% (w/v) agarose gel  
Agarose gel    4 กรัม 
1 x TBE     200 มิลลิลิตร 
เขยาแลวนําเขาไมโครเวฟจนกวา agarose  gel จะละลายหมด 

4. 10% Ethidium bromide 
Ethidium bromide    30 ไมโครลิตร 
น้ํากลั่น     300 มิลลิลิตร 

5. loading dye 
0.25% Bromphenol blue 
40% (w/v) sucrose in water 
จากนั้นเติมน้ํากลั้นจนมีปริมาตร 50 มิลลิลิตร แลวเก็บที่ 4 0C  

6. 0.1% Diethyl pyrocarbonate (DEPC) 
Diethyl pyrocarbonate    400  ไมโครลิตร 
น้ํากลั่น     400 มิลลิลิตร 
แชที่ 37 0C ขามคืน จากนั้นตั้งทิ้งไวที่อุณหภูมิหอง 
 
 

 
 
 
 



 111 

ภาคผนวก ข 
 

ตารางที่ 23               แสดงการแปลงนิวคลีโอไทด 3 ตัวเปนกรดอะมิโน 1 ตัว 
 

 2nd  
1st C U A G 3rd

C 

Proline [Pro, P]

Proline [Pro, P]

Proline [Pro, P]

Proline [Pro, P] 

Leucine [Leu, L]

Leucine [Leu, L]

Leucine [Leu, L]

Leucine [Leu, L] 

Histidine [His, H]

Histidine [His, H]

Glutamine [Gln, Q]

Glutamine [Gln, Q] 

Arginine [Arg, R]

Arginine [Arg, R]

Arginine [Arg, R]

Arginine [Arg, R] 

C

U

A

G 

U 

Serine [Ser, S]

Serine [Ser, S]

Serine [Ser, S]

Serine [Ser, S] 

Phenylalanine [Phe, F]

Phenylalanine [Phe, F]

Leucine [Leu, L] 
Leucine [Leu, L]  

Tyrosine [Tyr, Y]

Tyrosine [Tyr, Y]

Stop 
Stop  

Cysteine [Cys, C] 
Cysteine [Cys, C] 

Stop 
Tryptophan [Trp, W] 

C

U

A

G 

A 

Threonine [Thr, T]

Threonine [Thr, T]

Threonine [Thr, T]

Threonine [Thr, T] 

Isoleucine [Ile, I] 
Isoleucine [Ile, I] 
Isoleucine [Ile, I] 

Methionine [Met, M] 

Asparagine [Asn, N]

Asparagine [Asn, N]

Lysine [Lys, K] 
Lysine [Lys, K]  

Serine [Ser, S] 
Serine [Ser, S] 

Arginine [Arg, R]

Arginine [Arg, R] 

C

U

A

G 

G 

Alanine [Ala, A]

Alanine [Ala, A]

Alanine [Ala, A]

Alanine [Ala, A] 

Valine [Val, V]

Valine [Val, V]

Valine [Val, V]

Valine [Val, V] 

Aspartic acid [Asp, D]

Aspartic acid [Asp, D]

Glutamic acid [Glu, E]

Glutamic acid [Glu, E] 

Glycine [Gly, G]

Glycine [Gly, G]

Glycine [Gly, G]

Glycine [Gly, G] 

C

U

A

G 
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ภาคผนวก ค 
 

แสดงรายงานการตีพิมพบางสวนของวิทยานิพนธในวารสาร 
1. วนิดา ธนสกุาญจน, ยง ภูวรวรรณ. ปอดอักเสบ Humanmetapneumovirus โรคเกาที่พบ

ใหม. คลินิกวารสารเวชปฏิบัติและการใชยา 2547 : 1 ; 31-5. 
2. Thanasugarn W, Samransamruajkit R, Vanapongtipagorn P, Prapphal P, van den Hoogen 

BG, Osterhaus ADME, et al. Human metapneumovirus infection in Thai children. Scand 
J Infect Dis 2003 : 35 ; 754-6. 
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ภาคผนวก ง 
 

แสดงรายงานการ submitted ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ทั้งหมดในการศึกษาครั้งนี้ลงใน 
GenBank (www.ncbi.nlm.nih.gov) 
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LOCUS       AY158463                 159 bp    RNA     linear   VRL 17-DEC-2002 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 9 nucleocapsid protein gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY158463 
VERSION     AY158463.1  GI:27227542 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 159) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Vanapongtipagorn,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Human metapneumovirus infection in Thai children 
  JOURNAL   Unpublished 
REFERENCE   2  (bases 1 to 159) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Vanapongtipagorn,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (03-OCT-2002) Pediatrics, Chulalongkorn University, Rama 
            4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..159 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /virion 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="9" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
     CDS             <1..>159 
                     /note="N protein" 
                     /codon_start=2 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAN85574.1" 
                     /db_xref="GI:27227543" 
                     /translation="IPKIARSFYDLFEQKVYYRSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVN 
                     IFMQAYGAG" 
ORIGIN       
        1 cataccaaaa attgctagat ccttctatga cttatttgaa caaaaagtgt attacagaag 
       61 tttgttcatt gagtatggca aagcattagg ctcatcctct acaggcagca aagcagaaag 
      121 tttattcgtt aatatattca tgcaagctta tggggccgg 
// 
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LOCUS       AY158464                 235 bp    RNA     linear   VRL 17-DEC-2002 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 40 nucleocapsid protein gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY158464 
VERSION     AY158464.1  GI:27227544 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 235) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Vanapongtipagorn,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Human metapneumovirus infection in Thai children 
  JOURNAL   Unpublished 
REFERENCE   2  (bases 1 to 235) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Vanapongtipagorn,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (04-OCT-2002) Pediatrics, Chulalongkorn University, Rama 
            4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..235 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /virion 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="40" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
     CDS             <1..>235 
                     /note="N protein" 
                     /codon_start=1 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAN85575.1" 
                     /db_xref="GI:27227545" 
                     /translation="EVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRMDIPKIARSFYDLFEQKVYY 
                     RSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGA" 
ORIGIN       
        1 gaagtgggac tagagaccac agtcagaaga gctaaccgtg tactaagtga tgcactcaaa 
       61 agatacccta gaatggacat accaaaaatt gctagatcct tctatgactt atttgaacaa 
      121 aaagtgtatt acagaagttt gttcattgag tatggcaaag cattaggctc atcctctaca 
      181 ggcagcaaag cagaaagttt attcgttaat atattcatgc aagcttatgg ggccg 
// 
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LOCUS       AY158465                 236 bp    RNA     linear   VRL 17-DEC-2002 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 58 nucleocapsid protein gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY158465 
VERSION     AY158465.1  GI:27227546 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 236) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Vanapongtipagorn,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Human metapneumovirus infection in Thai children 
  JOURNAL   Unpublished 
REFERENCE   2  (bases 1 to 236) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Vanapongtipagorn,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (04-OCT-2002) Pediatrics, Chulalongkorn University, Rama 
            4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..236 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /virion 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="58" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
     CDS             <1..>236 
                     /note="N protein" 
                     /codon_start=2 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAN85576.1" 
                     /db_xref="GI:27227547" 
                     /translation="EVGLETTVRRANRVLSNALKRYPRMDIPKIARSFYDLFEQKVYY 
                     RSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGA" 
ORIGIN       
        1 agaagtggga ctagagacca cagtcagaag agctaaccgt gtactaagta atgcactcaa 
       61 aagataccct agaatggaca taccaaaaat tgctagatcc ttctatgact tatttgaaca 
      121 aaaagtgtat tacagaagtt tgttcattga gtatggcaaa gcattaggct catcctctac 
      181 aggcagcaaa gcagaaagtt tattcgttaa tatattcatg caagcttatg gggccg 
// 
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LOCUS       AY550148                 247 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 54N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550148 
VERSION     AY550148.1  GI:45385889 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 247) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..247 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="54N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>247 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>247 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=1 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59790.1" 
                     /db_xref="GI:45385890" 
                     /translation="ASTIEVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRMDIPKIARSFYDLFEQ 
                     KVYYRSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGA" 
ORIGIN       
        1 gcatcaacca tagaagtggg actagagacc acagtcagaa gagctaaccg tgtactaagt 
       61 gatgcactca aaagataccc tagaatggac ataccaaaaa ttgctagatc cttctatgac 
      121 ttatttgaac aaaaagtgta ttacagaagt ttgttcattg agtatggcaa agcattaggc 
      181 tcatcctcta caggcagcaa agcagaaagt ttattcgtta atatattcat gcaagcttat 
      241 ggggccg 
// 
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LOCUS       AY550149                 259 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 63N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550149 
VERSION     AY550149.1  GI:45385891 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 259) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..259 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="63N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>259 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>259 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=1 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59791.1" 
                     /db_xref="GI:45385892" 
                     /translation="ASTIEVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRMDIPKIARSFYDLFEQ 
                     KVYYRSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGAGQTM" 
ORIGIN       
        1 gcatcaacca tagaagtggg actagagacc acagtcagaa gagctaaccg tgtactaagt 
       61 gatgcactca aaagataccc tagaatggac ataccaaaaa ttgctagatc cttctatgac 
      121 ttatttgaac aaaaagtgta ttacagaagt ttgttcattg agtatggcaa agcattaggc 
      181 tcatcctcta caggcagcaa agcagaaagt ttattcgtta atatattcat gcaagcttat 
      241 ggggccggtc aaacaatgc 
// 
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LOCUS       AY550150                 248 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 88N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550150 
VERSION     AY550150.1  GI:45385893 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 248) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..248 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="88N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>248 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>248 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=2 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59792.1" 
                     /db_xref="GI:45385894" 
                     /translation="EVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRMDIPKIARSFYDLFEQKVYY 
                     RSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGAGQTM" 
ORIGIN       
        1 agaagtggga ctagagacca cagtcagaag agctaaccgt gtactaagtg atgcactcaa 
       61 aagataccct agaatggaca taccaaaaat tgctagatcc ttctatgact tatttgaaca 
      121 aaaagtgtat tacagaagtt tgttcattga gtatggcaaa gcattaggct catcctctac 
      181 aggcagcaaa gcagaaagtt tattcgttaa tatattcatg caagcttatg gggccggtca 
      241 aacaatgc 
// 
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LOCUS       AY550151                 259 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 89N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550151 
VERSION     AY550151.1  GI:45385895 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 259) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..259 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="89N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>259 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>259 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=1 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59793.1" 
                     /db_xref="GI:45385896" 
                     /translation="ASTIEVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRMDIPKIARSFYDLFEQ 
                     KVYYRSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGAGQTM" 
ORIGIN       
        1 gcatcaacca tagaagtggg actagagacc acagtcagaa gagctaaccg tgtactaagt 
       61 gatgcactca aaagataccc tagaatggac ataccaaaaa ttgctagatc cttctatgac 
      121 ttatttgaac aaaaagtgta ttacagaagt ttgttcattg agtatggcaa agcattaggc 
      181 tcatcctcta caggcagcaa agcagaaagt ttattcgtta atatattcat gcaagcttat 
      241 ggggccggtc aaacaatgc 
// 
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LOCUS       AY550152                 247 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 91N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550152 
VERSION     AY550152.1  GI:45385897 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 247) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..247 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="91N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>247 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>247 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=1 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59794.1" 
                     /db_xref="GI:45385898" 
                     /translation="EVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRVDIPKIARSFYELFEQKVYY 
                     RSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGAGQTM" 
ORIGIN       
        1 gaagtgggac tagagactac agttagaaga gctaatagag tgctaagtga tgcactcaaa 
       61 agatacccta gggtagatat accaaagatt gctagatctt tttatgaact atttgaacaa 
      121 aaagtgtact acagaagttt attcattgag tacggaaaag ctttaggctc atcttcaaca 
      181 ggaagcaaag cagaaagttt gtttgtaaat atatttatgc aagcttatgg ggccggtcaa 
      241 acaatgc 
// 
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LOCUS       AY550153                 247 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 92N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550153 
VERSION     AY550153.1  GI:45385899 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 247) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..247 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="92N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>247 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>247 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=1 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59795.1" 
                     /db_xref="GI:45385900" 
                     /translation="ASTIEVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRVDIPKIARSFYELFEQ 
                     KVYYRSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGA" 
ORIGIN       
        1 gcatcaacca tagaagtggg actagagact acagttagaa gagctaatag agtgctaagt 
       61 gatgcactca aaagataccc tagggtagat ataccaaaga ttgctagatc tttttatgaa 
      121 ctatttgaac aaaaagtgta ctacagaagc ttattcattg agtacggaaa agctttaggc 
      181 tcatcttcaa caggaagcaa agcagaaagt ttgtttgtaa atatatttat gcaagcttat 
      241 ggggccg 
// 
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LOCUS       AY550154                 248 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 135N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550154 
VERSION     AY550154.1  GI:45385901 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 248) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..248 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="135N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>248 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>248 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=1 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59796.1" 
                     /db_xref="GI:45385902" 
                     /translation="ASTIEVGLETTIRRANRVLSDALKRYPRVDIPKIARSFYELFEQ 
                     KVYYRSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGAG" 
ORIGIN       
        1 gcatcaacca tagaagtggg actagagact acaattagaa gagctaatag agtgctaagt 
       61 gatgcactca aaagataccc tagggtagat ataccaaaga ttgctagatc tttttatgaa 
      121 ctatttgaac aaaaagtgta ctacagaagt ttattcattg agtacggaaa agctttaggc 
      181 tcatcttcaa caggaagcaa agcagaaagt ttgtttgtaa atatatttat gcaagcttat 
      241 ggggccgg 
// 
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LOCUS       AY550155                 247 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 155N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550155 
VERSION     AY550155.1  GI:45385903 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 247) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..247 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="155N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>247 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>247 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=1 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59797.1" 
                     /db_xref="GI:45385904" 
                     /translation="EVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRVDIPKIARSFYELFEQKVYY 
                     RSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGAGQTM" 
ORIGIN       
        1 gaagtgggac tagagactac agttagaaga gctaatagag tgctaagtga tgcactcaaa 
       61 agatacccta gggtagatat accaaagatt gctagatctt tttatgaact atttgaacaa 
      121 aaagtgtact acagaagttt attcattgag tacggaaaag ctttaggctc atcttcaaca 
      181 ggaagcaaag cagaaagttt gtttgtaaat atatttatgc aagcttatgg ggccggtcaa 
      241 acaatgc 
// 
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LOCUS       AY550156                 249 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 176N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550156 
VERSION     AY550156.1  GI:45385905 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 249) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..249 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="176N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>249 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>249 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=3 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59798.1" 
                     /db_xref="GI:45385906" 
                     /translation="EVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRMDIPKIARSFYDLFEQKVYY 
                     RSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGAGQTM" 
ORIGIN       
        1 tagaagtggg actagagacc acagtcagaa gagctaaccg tgtactaagt gatgcactca 
       61 aaagataccc tagaatggac ataccaaaaa ttgctagatc cttctatgac ttatttgaac 
      121 aaaaagtgta ttacagaagt ttgttcattg agtatggcaa agcattaggc tcatcctcta 
      181 caggcagcaa agcagaaagt ttattcgtta atatattcat gcaagcttat ggggccggtc 
      241 aaacaatgc 
// 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 134

 
LOCUS       AY550157                 425 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 34F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550157 
VERSION     AY550157.1  GI:45385907 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 425) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..425 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="34F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>425 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>425 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=2 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59799.1" 
                     /db_xref="GI:45385908" 
                     /translation="TDAELARAVSNMPTSAGQIKLMLENRAMVRRKGFGILIGVYGSS 
                     VIYMVQLPIFGVIDTPCWIVKAAPSCSEKKGNYACLLREDQGWYCQNAGSTVYYPNEK 
                     DCETRGDHVFCDTAAGINVAEQSKECNINISTTNYPCKV" 
ORIGIN       
        1 gacagatgct gaactagcca gggccgtttc caacatgccg acatctgcag gacaaataaa 
       61 attgatgttg gaaaaccgtg caatggtgcg aaggaagggg ttcggaatcc tgataggggt 
      121 ctacgggagc tccgtaattt acatggtgca gctgccaatc tttggcgtta tagacacgcc 
      181 ttgctggata gtaaaagcag ccccttcttg ttccgaaaaa aagggaaact atgcttgcct 
      241 cttaagagaa gaccaaggat ggtattgtca aaatgcaggg tcaactgttt actacccaaa 
      301 tgagaaagac tgtgaaacaa gaggagacca tgtcttttgc gacacagcag caggaattaa 
      361 tgttgctgag caatcaaagg agtgcaacat caacatatcc accacaaatt acccatgcaa 
      421 agtta 

 
 
 
 
 
 
 



 135

 
LOCUS       AY550158                 325 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 40F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550158 
VERSION     AY550158.1  GI:45385909 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 325) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..325 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="40F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>325 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>325 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=2 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59800.1" 
                     /db_xref="GI:45385910" 
                     /translation="SAGQIKLMLENRAMVRRKGFGILIGVYGSSVIYMVQLPIFGVID 
                     
TPCWIVKAAPSCSEKKGNYACLLREDQGWYCQNAGSTVYYPNEKDCETRGDHVFCDTA 
                     AGINVA" 
ORIGIN       
        1 atctgcagga caaataaaat tgatgttgga aaaccgtgca atggtgcgaa ggaaggggtt 
       61 cggaatcctg ataggggtct acgggagctc cgtaatttac atggtgcagc tgccaatctt 
      121 tggcgttata gacacgcctt gctggatagt aaaagcagcc ccttcttgtt ccgaaaaaaa 
      181 gggaaactat gcttgcctct taagagaaga ccaaggatgg tattgtcaaa atgcagggtc 
      241 aactgtttac tacccaaatg agaaagactg tgaaacaaga ggagaccatg tcttttgcga 
      301 cacagcagca ggaattaatg ttgct 
// 
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LOCUS       AY550159                 305 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 54F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550159 
VERSION     AY550159.1  GI:45385911 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 305) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..305 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="54F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>305 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>305 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=1 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59801.1" 
                     /db_xref="GI:45385912" 
                     /translation="QIKLMLENRAMVRRKGFGILIGVYGSSVIYMVQLPIFGVIDTPC 
                     
WIVKAAPSCSEKKGNYACLLREDQGWYCQNAGSTVYYPNEKDCETRGDHVFCDTAAG" 
ORIGIN       
        1 caaataaaat tgatgttgga aaaccgtgca atggtgcgaa ggaaggggtt cggaatcctg 
       61 ataggggtct acgggagctc cgtaatttac atggtgcagc tgccaatctt tggcgttata 
      121 gacacgcctt gctggatagt aaaagcagcc ccttcttgtt ccgaaaaaaa gggaaactat 
      181 gcttgcctct taagagaaga ccaaggatgg tattgtcaaa atgcagggtc aactgtttac 
      241 tacccaaatg agaaagactg tgaaacaaga ggagaccatg tcttttgcga cacagcagca 
      301 ggaat 
// 
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LOCUS       AY550160                 339 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 88F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550160 
VERSION     AY550160.1  GI:45385913 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 339) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..339 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="88F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>339 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>339 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=3 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59802.1" 
                     /db_xref="GI:45385914" 
                     /translation="GQLKLMLENRAMVRRKGFGILIGVYGSSVIYMVQLPIFGVIDTP 
                     
CWIVKAAPSCSEKKGNYACLLREDQGWYCQNAGSTVYYPNEKDCETRGDHVFCDTAAG 
                     INVAEQSKEC" 
ORIGIN       
        1 caggacaatt aaaattgatg ttggaaaacc gtgcaatggt gcgaaggaag gggttcggaa 
       61 tcctgatagg ggtctacggg agctccgtaa tttacatggt gcagctgcca atctttggcg 
      121 ttatagacac gccttgctgg atagtaaaag cagccccttc ttgttccgaa aaaaagggaa 
      181 actatgcttg cctcttaaga gaagaccaag gatggtattg tcaaaatgca gggtcaactg 
      241 tttactaccc aaatgagaaa gactgtgaaa caagaggaga ccatgtcttt tgcgacacag 
      301 cagcaggaat taatgtagct gagcaatcaa aggagtgca 
// 
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LOCUS       AY550161                 365 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 89F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550161 
VERSION     AY550161.1  GI:45385915 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 365) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..365 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="89F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>365 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>365 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=2 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59803.1" 
                     /db_xref="GI:45385916" 
                     /translation="DLMTDAELARAVSNMPTSAGQIKLMLENRAMVRRKGFGILIGVY 
                     GSSVIYMVQLPIFGVIDTPCWIVKAAPSCSEKKGNYACLLREDQGWYCQNAGSTVYYP 
                     NEKDCETRGDHVFCDTAAG" 
ORIGIN       
        1 ggacttaatg acagatgctg aactagccag ggccgtttcc aacatgccga catctgcagg 
       61 acaaataaaa ttgatgttgg aaaaccgtgc aatggtgcga aggaaggggt tcggaatcct 
      121 gataggggtc tacgggagct ccgtaattta catggtgcag ctgccaatct ttggcgttat 
      181 agacacgcct tgctggatag taaaagcagc cccttcttgt tccgaaaaaa agggaaacta 
      241 tgcttgcctc ttaagagaag accaaggatg gtattgtcaa aatgcagggt caactgttta 
      301 ctacccaaat gagaaagact gtgaaacaag aggagaccat gtcttttgcg acacagcagc 
      361 aggaa 
// 
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LOCUS       AY550162                 397 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 91F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550162 
VERSION     AY550162.1  GI:45385917 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 397) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..397 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="91F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>397 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>397 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=3 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59804.1" 
                     /db_xref="GI:45385918" 
                     /translation="SAGQIKLMLENRAMVRRKGFGILIGVYGSSVIYMVQLPIFGVID 
                     
TPCWIIKAAPSCSEKNGNYACLLREDQGWYCKNAGSTVYYPNEKDCETRGDHVFCDTA 
                     AGINVAEQSRECNINISTTNYPCKVSTGR" 
ORIGIN       
        1 catctgcagg acagataaaa ctgatgttgg agaaccgcgc aatggtaagg agaaaaggat 
       61 ttggaatcct aataggggtc tacggaagct ctgtgattta catggttcaa ttgccgatct 
      121 ttggtgtcat agatacacct tgttggataa tcaaggcagc tccctcttgc tcagaaaaaa 
      181 acgggaatta tgcttgcctc ctaagagagg atcaagggtg gtattgtaaa aatgcaggat 
      241 ccactgttta ctacccaaat gaaaaagact gtgaaacaag aggtgatcat gttttttgtg 
      301 acacagcagc agggatcaat gttgctgagc aatcaagaga atgcaacatc aacatatcta 
      361 ctaccaacta cccatgcaaa gttagcacag gaagaca 
// 
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LOCUS       AY550163                 425 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 92F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550163 
VERSION     AY550163.1  GI:45385919 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 425) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..425 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="92F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>425 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>425 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=1 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59805.1" 
                     /db_xref="GI:45385920" 
                     /translation="SLDLMTDAELARAVSYMPTSAGQIKLMLENRAMVRRKGFGILIG 
                     VYGSSVIYMVQLPIFGVIDTPCWIIKAAPSCSEKNGNYACLLREDQGWYCKNAGSTVY 
                     YPNEKDCETRGDHVFCDTAAGINVAEQSRECNINISTTN" 
ORIGIN       
        1 tctttggact taatgacaga tgctgaattg gccagagctg tatcatacat gccaacatct 
       61 gcagggcaga taaaactgat gttggagaac cgcgcaatgg taaggagaaa aggatttgga 
      121 atcctaatag gggtctacgg aagctctgtg atttacatgg ttcaattgcc gatctttggt 
      181 gtcatagata caccttgttg gataatcaag gcagctccct cttgctcaga aaaaaacggg 
      241 aattatgctt gcctcctaag agaggatcaa gggtggtatt gtaaaaatgc aggatccact 
      301 gtttactacc caaatgaaaa agactgtgaa acaagaggtg atcatgtttt ttgtgacaca 
      361 gcagcaggga tcaatgttgc tgagcaatca agagaatgca acatcaacat atctactacc 
      421 aacta 
// 
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LOCUS       AY550164                 294 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 135F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550164 
VERSION     AY550164.1  GI:45385921 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 294) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..294 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="135F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>294 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>294 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=1 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59806.1" 
                     /db_xref="GI:45385922" 
                     /translation="RAMVRRKGFGILIGVYGSSVIYMVQLPIFGVIDTPCWIIKAAPS 
                     CSEKNGNYACLLREDQGWYCKNAGSTVYYPNEKDCETRGDHVFCDTAAGINVAE" 
ORIGIN       
        1 cgcgcaatgg taaggagaaa aggatttgga atcctaatag gggtctacgg aagctctgtg 
       61 atttacatgg ttcaattgcc gatctttggt gtcatagata caccttgttg gataatcaag 
      121 gcagctccct cttgctcaga aaaaaacggg aattatgctt gcctcctaag agaggatcaa 
      181 gggtggtatt gtaaaaatgc aggatccact gtttactacc caaatgaaaa agactgtgaa 
      241 acaagaggtg atcatgtttt ttgtgacaca gcagcaggga tcaatgttgc cgag 
// 
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LOCUS       AY550165                 317 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 155F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550165 
VERSION     AY550165.1  GI:45385923 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 317) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..317 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="155F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>317 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>317 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=1 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59807.1" 
                     /db_xref="GI:45385924" 
                     /translation="TSAGQIKLMLENRAMVRRKGFGILIGVYGSSVIYMVQLPIFGVI 
                     
DTPCWIIKAAPSCSEKNGNYACLLREDQGWYCKNAGSTVYYPNEKDCETRGDHVFCDT 
                     AAG" 
ORIGIN       
        1 acatctgcag gacagataaa actgatgttg gagaaccgcg caatggtaag gagaaaagga 
       61 tttggaatcc taataggggt ctacggaagc tctgtgattt acatggttca attgccgatc 
      121 tttggtgtca tagatacacc ttgttggata atcaaggcag ctccctcttg ctcagaaaaa 
      181 aacgggaatt atgcttgcct cctaagagag gatcaagggt ggtattgtaa aaatgcagga 
      241 tccactgttt actacccaaa tgaaaaagac tgtgaaacaa gaggtgatca tgttttttgt 
      301 gacacagcag cagggat 
// 
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LOCUS       AY550166                 330 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 176F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550166 
VERSION     AY550166.1  GI:45385925 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 330) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..330 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="176F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>330 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>330 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=3 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59808.1" 
                     /db_xref="GI:45385926" 
                     /translation="ENRAMVRRKGFGILIGVYGSSVIYMVQLPIFGVIDTPCWIVKAA 
                     
PSCSEKKGNYACLLREDQGWYCQNAGSTVYYPNEKDCETRGDHVFCDTAAGINVAEQS 
                     KECNINI" 
ORIGIN       
        1 tggaaaaccg tgcaatggtg cgaaggaagg ggttcggaat cctgataggg gtctacggga 
       61 gctccgtaat ttacatggtg cagctgccaa tctttggcgt tatagacacg ccttgctgga 
      121 tagtaaaagc agccccttct tgttccgaaa aaaagggaaa ctatgcttgc ctcttaagag 
      181 aagaccaagg atggtattgt caaaatgcag ggtcaactgt ttactaccca aatgagaaag 
      241 actgtgaaac aagaggagac catgtctttt gcgacacagc agcaggaatt aatgttgctg 
      301 agcaatcaaa ggagtgcaac atcaacatat 
// 
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LOCUS       AY550167                 172 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 34L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550167 
VERSION     AY550167.1  GI:45385927 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 172) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..172 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="34L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>172 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>172 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59809.1" 
                     /db_xref="GI:45385928" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWG" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tataaaaggt cagaaaacag atcagttctt aaataagaga gagaattatt 
       61 tccatggaaa caatcttatt gagtctttat cagcagcatt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgcata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt ga 
// 
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LOCUS       AY550168                 172 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 40L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550168 
VERSION     AY550168.1  GI:45385929 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 172) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..172 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="40L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>172 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>172 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59810.1" 
                     /db_xref="GI:45385930" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWG" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tataaaaggt cagaaaacag atcagttctt aaataagaga gagaattatt 
       61 tccatggaaa caatcttatt gagtctttat cagcagcatt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgcata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt ga 
// 
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LOCUS       AY550169                 172 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 54L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550169 
VERSION     AY550169.1  GI:45385931 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 172) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..172 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="54L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>172 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>172 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59811.1" 
                     /db_xref="GI:45385932" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWG" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tataaaaggt cagaaaacag atcagttctt gaataagaga gagaattatt 
       61 tccatggaaa caatcttatt gagtctttat cagcagcatt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgcata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt ga 
// 
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LOCUS       AY550170                 173 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 88L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550170 
VERSION     AY550170.1  GI:45385933 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 173) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..173 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="88L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>173 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>173 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59812.1" 
                     /db_xref="GI:45385934" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWGD" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tataaaaggt cagaaaacag atcagttctt aaataagaga gagaattatt 
       61 tccatggaaa caatcttatt gagtctttat cagcagcatt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgcata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt gac 
// 
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LOCUS       AY550171                 171 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 89L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550171 
VERSION     AY550171.1  GI:45385935 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 171) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..171 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="89L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>171 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>171 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59813.1" 
                     /db_xref="GI:45385936" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWG" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tattaaaggt cagaaaacag atcagttctt aaataagaga gagaattatt 
       61 tccatggaaa caatcttatt gagtctttat cagcagcatt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgcata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt g 
// 
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LOCUS       AY550172                 172 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 91L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550172 
VERSION     AY550172.1  GI:45385937 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 172) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..172 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="91L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>172 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>172 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59814.1" 
                     /db_xref="GI:45385938" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWG" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tataaaaggt cagaaaacag atcagttctt gaacaagaga gagaattatt 
       61 tccatgggaa taatcttatt gagtctttgt cagcagcgtt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgtata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt ga 
// 
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LOCUS       AY550173                 172 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 135L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550173 
VERSION     AY550173.1  GI:45385939 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 172) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..172 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="135L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>172 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>172 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59815.1" 
                     /db_xref="GI:45385940" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWG" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tataaaaggt cagaaaacag atcagttctt gaacaagaga gagaattatt 
       61 tccatgggaa taatcttatt gagtctttgt cagcagcgtt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgtata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt ga 
// 
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LOCUS       AY550174                 171 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 155L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550174 
VERSION     AY550174.1  GI:45385941 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 171) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..171 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="155L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>171 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>171 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59816.1" 
                     /db_xref="GI:45385942" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWG" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tataaaaggt cagaaaacag atcagttctt gaacaagaga gagaattatt 
       61 tccatgggaa taatcttatt gagtctttgt cagcagcgtt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgtata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt g 
// 
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LOCUS       AY550175                 172 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 176L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550175 
VERSION     AY550175.1  GI:45385943 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 172) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..172 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="176L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>172 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>172 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59817.1" 
                     /db_xref="GI:45385944" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWG" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tataaaaggt cagaaaacag atcagttctt aaataagaga gagaattatt 
       61 tccatggaaa caatcttatt gagtctttat cagcagcatt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgcata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt ga 
// 
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ชื่อ-นามสกุล วนิดา  ธนสุกาญจน   เพศ หญิง 
อายุ 25 ป      เกิด 1 เมษายน 2522 
สถานที่เกิด โรงพยาบาลรามาธิบดี จังหวัดกรุงเทพมหานคร 
ท่ีอยู 190/4 ซอยลาดพราว 122  ถนนลาดพราว เขตวังทองหลาง จังหวัดกรุงเทพมหานคร 10310 
ประวัติการศึกษา  

ระดับปริญญาตรี - สําเร็จการศกึษาวิทยาศาสตรบัณฑิต (เทคนิคการแพทย) เกียรตินยิม
อันดับสอง จากคณะสหเวชศาสตร จุฬาลงกรณมหาวทิยาลัย ในป 
2543  

ระดับปริญญาโท  -    เขาศึกษาตอระดับวิทยาศาสตรมหาบัณฑิต หลักสูตรวิทยาศาสตรการ
แพทย คณะแพทยศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย เมื่อ พ.ศ. 2544 

ผลงานทางดานวิชาการ 
การตีพิมพในวารสารตางประเทศ 

- Thanasugarn W, Samransamruajkit R, Vanapongtipagorn P, Prapphal P, van den Hoogen 
BG, Osterhaus ADME, et al. Human metapneumovirus infection in Thai children. Scand 
J Infect Dis 2003 : 35 ; 754-6. 

การตีพิมพในวารสารในประเทศ 
- วนิดา ธนสกุาญจน, ยง ภูวรวรรณ. ปอดอักเสบ Humanmetapneumovirus โรคเกาที่พบ

ใหม. คลินิกวารสารเวชปฏิบัติและการใชยา 2547 : 1 ; 31-5. 
 
การนําเสนอผลงานในหัวขอ Human metapneumovirus infection inThai children 
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