
ส่วนที่ 1 ผลการสิกษาความซุก และการจำแนกสายพันธุไวรัสโรตาในประเทศไทย

จากการเก็บตัวอย่างอุจจาระจากผู้ป่วยเด็กอุจจาระร่วงที่เข้ารับการตรวจจากโรงพยาบาลทั้ง 

2 แห่ง โดยเร่ิมเก็บต่ํงแต,เดือนมิถุนายน 2552 ถึง พฤษภาคม 2554 รวมท้ังหมดได้ 562 ตัวอย่าง โดย 

เป็นตัวอย่างจาก

■โรงพยาบาลชุมแพจังหวัดขอนแก่น521 ตัวอย่าง 

- โรงพยาบาลจุฬาลงกรณ์ จังหวัดกรุงเทพมหานคร 41 ตัวอย่าง

โดยตัวอย่างทั้งหมดได้ถูกนำมาตรวจสอบและวิเคราะห์ผลตังต่อไปนี้

1.1. ผลการตรวจเรีโอไวรัสโรตาในอุจจาระที่เก็บได้จากผู้ป่วยเด็กอุจจาระร่วงที่เข้ารับการ 

ตรวจจากโรงพยาบาลทั้งสองแห่ง (มิถุนายน 2552-พฤษภาคม 2554)

จากการทำ PCR ในส่วนของยีน VP4 และ VP7 ด้วย วิธี 1 step RT-PCR โดยใช้ primer 

Con2, Con3 ในการเพิ่มจำนวนยีน VP4 และ primer Beg9, End9 ในการเพิ่มจำนวนยีน VP7 เพ่ือหา 

การติดเซือไวรัสโรตาได้ผลผลิตจากการทำ PCR ขนาด 1062 bp และ 876 bp ตามลำดับ

1062 bp 

-876 bp

รูปท่ี 9 แสดงขนาดของผลผลิตจากการเพิ่มจำนวนอาร์เอ็นเอ (RNA amplification) ของไวรัสโรตาใน 

ส่วนของ VP7 และ VP4 gene, M คือ 100 bp DNA Marker, N คือ negative control
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จากการตรวจสอบตัวอย่างอุจจาระที่ใช้ศึกษาตั้งหมด 562 ตัวอย่าง พบตัวอย่างที่ให้ผลบวก 

ต่อเชือไวรัสโรตา 250 ตัวอย่าง คิดเป็น 44.5 % ซึงจำนวนตัวอย่างส่วนใหญ่เป็นตัวอย่างส่งตรวจ 

จากโรงพยาบาลชุมแพ จังหวัดขอนแก่น ตังแสดงในตารางท่ี 10

ตารางท่ี 10 แสดงผลการตรวจพบเชื้อไวรัสโรตา จากตัวอย่างอุจจาระที่เก็บจากผู้ป่วยเด็กที่เข้ารับ 

การตรวจด้วยอาการอุจจาระร่วงตั้งสองโรงพยาบาลในสองจังหวัดตั้งแต่เดือนมิถุนายน 2552- 

พถุษภาคม 2554

จังหวัด จำนวนสิงส่งตรวจ จำนวนที่ให้ผลบวกต่อ PCR %

กรุงเทพมหานคร 41 9 22.0

ขอนแก่น 521 241 46.3

รวม 562 250 44.5

จำนวนตัวอย่างที่ตรวจพบไวรัสโรตาต้ัง 250 ตัวอย่าง แต่ละตัวอย่างได้ทำการใส่ Code ด้วย 

รหัสตัวอย่าง ตามด้วย รหัสจังหวัดและปี ค.ศ.ท่ีเก็บตัวอย่าง ซึงได้แสดงรายละเอียดไว้ในภาคผนวก ข

1.2. ผลการสีกษาการระบาดของเชื้อไวรัสโรตา และความสัมพันธ์จับฤดูกาล

จากการวิเคราะห์ข้อมูล การตรวจพบเชื้อไวรัลโรตาแยกตามระยะเวลาในการเก็บตัวอย่าง 

รวมตั้งสองโรงพยาบาลตั้งแต่เดือนมิถุนายน 2552 ถึง พถุษภาคม 2554 ซึ่งสามารถแบ่งออกเป็นสอง 

ช่วงระยะเวลาด้วยกัน

ในช่วงแรกเรมตั้งแต่เดือนมิถุนายน 2552 ถึง พถุษภาคม 2553 พบการติดเช้ือไวรัลโรตาใน 

เด็กตั้งแต่เดือนธันวามคม 2552 และตรวจพบการติดเซือสูงชื้นเรอยๆไปจนถึงเดือนมีนาคม 2553 ซ่ึง 

เป็นเดือนที่พบการติดเชื้อไวรัลโรตาในเด็กสูงสุดของในช่วงแรกนี้หลังจากนี้นก็ค่อยๆลดลงไปจนถึง 

เดือนพถุษภาคม 2553

ใน'ช่วงท่ีสองเริ่มตั้งแต่เดือนมิถุนายน 2553 ถึง พถุษภาคม 2554 พบการติดเช้ือไวรัสโรตาใน 

เด็กตั้งแต่เดือนมิถุนายน 2553 และตรวจพบการติดเชื้อสูงชื้นเรอยๆไปจนถึงเดือนมกราคม 2554 ซ่ึง 

เป็นเดือนที่ตรวจพบการติดเชื้อไวรัสโรตาในเด็กสูงสุดของในช่วงนี้หลังจากนี้นก็ค่อยๆลดลงไปจนถึง 

เดือนพถุษภาคม 2554 และมีแนวโน้มการติดเชื้อไปจนถึงเดือนมิถุนายน 2554 ซ่ึงต้ังสองช่วงตังกล่าว 

น้ีเป็นช่วงถุดูหนาวของประเทศไทย ตังแสดงในรูปท่ี 10
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■  N e g a t iv e
■  P o s it iv e

เวลา(เดือน)

รูปท่ี 10 กราฟแท่งแสดงจำนวนเชือไวรัสโรตาที่ตรวจพบในแต่ละเดือน รวมสองโรงพยาบาลตั้งแต่

เดือนมิถุนายน 2552-พถุษภาคม 2554

1.3. ผลการดืกษาการระบาดของเชื้อไวรัสโรตา และความสัมพันธ์ก้บซ่วงอายุ

จากการวิเคราะห์ข้อมูลการตรวจพบเชื้อไวรัสโรตาในแต่ละช่วงอายุของผู้ป่วยที่เข้าพักรักษา 

ตัวในโรงพยาบาลตั้งสองแห่งตั้งแต่แรกเกิดจนถึง 8 ปีในการคืกษานี้พบว่า อายุน้อยที่สุดที่ตรวจพบ 

เช้ือ คือ 1 เดือน และอายุมากที่สุด คือ 6 ปี โดยช่วงอายุระหว่าง 6-12 เดือน เปีนช่วงอายุท่ีมีการตรวจ 

พบเช้ือไวรัสโรตามากท่ีสุด คิดเป ็น36.8%(92/250)ตังแสดงในรูปท่ี 11

อายุ(เดือน)

รูปท่ี 11 กราฟแท่งแสดงจำนวนการพบเชื้อไวรัสโรตาในแต่ละช่วงอายุของผู้ป่วยที่เข้าพักรักษาตัว 

รวมสองโรงพยาบาลตั้งแต่เดือนมิถุนายน 2552-พถุษภาคม 2554
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1.4. ผลการตรวจสอบลำดับนิวคลีโอไทด์เพี่อจำแนกจีโนไทป๋

จากการนำนิวคลีโอไทด์ในส่วนของ VP4 และ VP7 gene ท่ีได้ มาทำการเปรียบเทียบกับ 

ข้อมูลนิวคลีโอไทด์ท่ีมีรายงานในธนาคารรหัลพันธุกรรม (GenBank) โดยใช้โปรแกรม BLAST พบว่ามี 

ความเหมือนกับลำดับนิวคลีโอไทด์ของไวรัลโรตากลุ่มเอทุกตัวอย่าง ดังรูปท่ี 12-13

Max sco re T o ta l sco re O u erv  co ve ra g e E v a lu e

พ-2ร์ร171.1 R ota v iru s A s tra in  R V A /H u m a n -w t/U S A /2 0 0 7 7 1 9 6 3 5 /2 0 0 7 /G lP L 8 j sec 507 99"» 0.0 99%
bÇ537495 ; Hum an ro ta v iru s  A iso la te  NOV10-N375 o u te r  cap s id  p ro te in  VP4 (VP‘ 140 I 491 99 °» 0 0 98%
££.252211,1 Hum an ro ta v iru s  A s tra in  C U 205-K K /08 p ro te a s e -s e n s it iv e  o u te r  cap : 1421 1491 98°ะ 0.0 98%
G.QSÜZZMA Hum an ro ta v iru s  A s tra in  C U 492-B K /09 p ro te a s e -s e n s it iv e  o u te r  cap : 1420 480 99% 0.0 98%
GQ996764.} Hum an ro ta v iru s  A s tra in  C U 420-B K /09 p ro te a s e -s e n s it iv e  o u te r  cap* i£8 0 1480 99% 0.0 98%
GG996 762.1 Hum an ro ta v iru s  A s tra in  C U 404-B K /09 p ro te a s e -s e n s it iv e  o u te r  cap : 1~2G 1480 99% 0.0 98%

Hum an ro ta v iru s  A s tra in  C U 517-K K /09 p ro te a s e -s e n s it iv e  o u te r  cap ! 1474 474 99% 0.0 98%
GC9967731 Hum an ro ta v iru s  A s tra in  C U 457-K K /09 p ro te a s e -s e n s it iv e  o u te r  cap : 1474 474 99% 0.0 98%
G£ÿ927$l-1 Hum an ro ta v iru s  A s tra in  C U 383-B K /08 p ro te a s e -s e n s it iv e  o u te r  c a p 1 14~4 474 99% 0.0 98%
GQ99676Ç ; Hum an ro ta v iru s  A s tra in  C U 373-B K /08 p ro te a s e -s e n s it iv e  o u te r  cap- «**74 474 99% 0.0 98%
ห ห 7,7365?. 1 R ota v iru s A s tra in  R V A /H u m a n -w t/U S A 2 0 0 8 7 4 7 3 6 9 /2 0 0 8 /G 3 P [8 j seqi 1422 469 99% 0.0 98%
£W1??5Q6 1 R o ta v iru s  A s tra in  R V A /H u m a n -w t/B G D /M a t1 a b 3 6 /2 0 0 2 /G U P [8 ] VP4 1 1469 469 99% 0 0 98%
GO996763 1 Hum an ro ta v iru s  A s tra in  C U 406-B K /09 p io te a s e -s e n s it iv e  o u te r  cap; 1462 469 99% 0.0 98%
EU33996G 1 Hum an ro ta v iru s  G 9 P .8 ] s tra in  SK430 o u te r  cap s id  p ro te in  (VP4'_ pen 1422 469 99% 0.0 98%
JF490806 1 R o ta v iru s  A h u m a n /v a n d e rb ilt /V U 0 5 -0 6 -6 9 /2 0 0 5 /G lP [8 ] se g m e n t 4 c 1422 463 99% 0 0 98%

R ota v iru s  A h u m a n /V ic to ria /C K 0 0 0 1 2 /2 0 0 4 /G lP [8 ] se q m e n t 4 o u te r  c 1422 463 99% 0.0 98%
R ota v iru s A h u m a n /V ic to n a /C K 0 0 0 0 6 /2 0 0 4 /G lP '8 ; se q m e n t 4 o u te r  c 1422 463 99% c.o 98%

Ege;99?9 } Hum an ro ta v iru s  G9P(8) s tra in  DH396 o u te r  cap s id  p ro te in  (VP4) qen 1463 463 99% 0 0 98%
R ota v iru s A s tra in  R V A /H u m a n -w t/U S A /2 0 0 7 7 1 9 6 7 4 ; 2 0 0 7 /G lP [8 j sec 1458 1458 99% 0.0 97%

* R ota v iru s A h u m a n /v a n d e rb ilt /V U 0 5 -0 6 -7 2 /2 0 0 5 /G l2 P [8 ; o u te r  caps 1458 458 99% 0.0 97%
;F49C916.1 R ota v iru s A h u m a n /V a n d e rb ilt/V U 0 6 -0 7 -2 1 /2 0 0 6 /G 3 P [8 ; se q m e n t 4 c 1458 1458 99% 0.0 97%
1EA2QZ27-.1 R ota v iru s A h u m a n /V a n d e rb ilt/V U 0 5 -0 6 -6 7 /2 0 0 5 /G lP ;8 ] se q m e n t 4 c 1453 1458 99% 0.0 97%
JF49C77Q.1 R ota v iru s A h u m a n /V a n d e rb ü t/V U 0 5 -0 6 -5 9 /2 0 0 5 /G lP [8 j se q m e n t 4 c 1458 458 99% 0.0 97%
JF490750.1 R ota v iru s A h u m a n /V a n d e rb ilt,V U 0 5 -0 6 -4 8 /2 0 0 5 /G lP (8 J  se q m e n t 4 c 1452 458 99% 0.0 97%

รูปท่ี 12 แสดงตัวอย่างผลการเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน VP4 ท่ี1ได้กับนิวคลีโอ1ไทด'ของ 

สิ่งมีชีวิตอื่นท่ีมีอยู่ในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) โดยใช้โปรแกรม BLAST จากรูปพบว่า ลำดับ 

นิวคลีโอไทด์ที่ได้จากการศึกษามีความเหมือนกับลำดับนิวคลีโอไทด์ของ Human rotavirus A 

ส่วนยีน VP4

A ccess ion D e sc rip tio n M ax s co re  T o ta l sco re Q u ery  c o ve ra g e E v a lu e M ax id e n t
JN258363 1 R o ta v iru s  A s tra in  R V A /H u m a n -w t/U S A /2 0 0 7 7 1 9 6 3 5 /2 0 0 7 /G lP [8 ] sec 1552 55C 97% 0.0 98%
£Q996g67.; Human ro ta v iru s A Stra in C U 163-K K /07 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro AMS 548 97% 0.0 98%
££g92§66.;. Human ro ta v iru s A s tra in C U 231-K K /08 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro 1518 548 97% 0 0 98%
GQ996863-1 Human ro ta v iru s A s tra in C U 205-K K /08 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro 1521 548 97% 0.0 98%
GS996862-1 Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 190-K K /08 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro 1545 548 97% 0.0 98%
GQ996861.1 Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 195-K K /08 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro IM S 548 97% 0.0 98%
GC996S57.1 Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 241-K K /08 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro IM S 548 97% 0.0 98%
ÇQ9969561 Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 161-K K /07 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro IM S 548 97% 0.0 98%
GQ99686S1 Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 246-K K /08 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro 1M l 543 97% 0.0 98%
££296865 _1 Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 240-K K /08 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro IM S 543 97% 0.0 98%

S£9?SSM เ Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 218-K K /08 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro IM S 543 97% 0.0 98%

SC95SSS9 ; Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 237-K K /08 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro 1512 537 97% 0.0 98%
GQ996S6C.1 Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 383-B K /08 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro 1511 531 97% 0.0 98%
ÇQ996S59 i Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 19 7-B K /08 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro 1511 1531 97% 0.0 98%
GQ996854.1 Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 373-B K /08 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro 1 ร31 531 97% 0.0 98%
GQ996642 1 Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 450-K K /09 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro 1511 531 97% 0 0 98%
GQ996838.1 Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 435-K K /09 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro 1511 531 97% 0.0 98%

GQ9?6g6Q 1 Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 211-K K /08 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro 1526 526 97% 0 0 98%
GC996855.1 Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 61 7-T K /0 9  q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id prc i l l s 526 97% 0.0 98%
GC-996S53.; Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 459-K K /09 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro 1522 526 97% 0.0 98%

££222551.1 Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 533-K K /09 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro 1522 526 97% 0.0 98%
G.Q9S685C t Hum an ro ta v iru s A s tra in C U 537-K K /09 q ly c o s y la te d  o u te r  cap s id pro 1526 526 97% 0.0 98%
C,<-'Q96S4Q ’ Ult im วก .■«rawin.c A c t-r air-» ท  m c - j-v ir /n o  <-1,a o r ,- aociH nro 1C7* 576 <17% ก ก 98%

รูปท่ี 13 แสดงตัวอย่างผลการเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน VP7 ท่ีได้กับนิวคลีโอไทด์ของ 

สิ่งมีชีวิตอื่นท่ีมีอยู่ในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) โดยใช้โปรแกรม BLAST จากรูป พบว่าลำดับ 

นิวคลีโอไทด์ที่ได้จากการศึกษามีความเหมือนกับลำดับนิวคลีโอไทด์ของ Human rotavirus A 

ส่วนยีน VP7
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จากการตรวจสอบลำดับนิวคลีโอไทด์เพ ื่อจ ัดจำแนกคุณลักษณะของเชื้อออกเป็น G- 

genotype, P-genotype พบว่าสามารถจำแนกเชือ Group A rotaviruses ออกเป็น G-genotype 

และ P-genotype ต่างๆ โดยมีการกระจายตัวของเชื้อที่มี G-genotype G3 มากที่สุดคิดเป็น 60.4% 

รองลงมาคือ G1 และ G2 คิดเป็น 39.2.% และ 0.4% ตามลำดับ ส่วน P-genotype พบการ 

กระจายตัวของ P[8] มากที่สุดคิดเป็น99.6% รองลงมาคือ P[4] ค ิดเป ็น0.4% ดังแสดงในตาราง 

ท่ี 11

ตารางท่ี 11 แสดงผลการจำแนกจีโนไทป็ด้วยลำดับนิวคลีโอไทด'ในบริเวณยีน VP4 และ VP7

จำนวนสายพันธุของเชื้อไวรัสโรตาที่พบ (%)
จีโนเทป

P[4] P[8]
รวม

G1 - 98 (39.2) 98 (39.2)

G2 1 (0.4) - 1 (0.4)

G3 - 151 (60.4) 151 (60.4)

รวม 1 (0.4) 249 (99.6) 250(100)

1.5. เปรียบเทียบข้อมูลจีโนไทปที่พบในแต่ละโรงพยาบาล

เมือวิเคราะห์ผลโดยอาลัย Binary classification system พบ G-P combination ทังหมด 3 

รูปแบบ โดยพบเชือสายพันธุ G3P[8] มากที่สุด คิดเป็น 60.4% รองลงมาคือ G1P[8] และ G2P[4]

คิดเป็น 39.2% และ 0.4% ตามลำดับ

ตารางท่ี 12 แสดงผลการจำแนกสายพันธุของเชือไวรัสโรตาท่ีแยกได้จากผู้ป่วยท้ังสองโรงพยาบาลใน 

ลองจังหวัด

จังหวัด
จำนวนสิง จำนวนที่พบ จำนวนสายพันธุของเชื้อไวรัสโรตาที่พบ (%)

ส่งตรวจ เชื้อทั้งหมด G1 P[8] G2P[4] G3P[8]

กรุงเทพมหานคร 41 9 7 (77.8) - 2 (22.3)

ขอนแก่น 521 241 91 (37.8) 1 (0.4) 149(61.8)

รวม 562 250 98 (39.2) 1 (0.4) 151 (60.4)

จากตารางที่ 12 พบว่าในระยะเวลาทั้งแต่เดือนมิถุนายน 2552 ถึง พถุษภาคม 2554 มีเด็กท่ี 

ป่วยด้วยอาการอุจจาระร่วงที่เข้ารับการตรวจจากโรงพยาบาลจุฬาลงกรณ์จังหวัดกรุงเทพมหานคร
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ทั้งหมด 41 ราย และมีเพียง 9 ราย เท่าน้ันท่ีปวยจากการได้รับเช้ือไวรัสโรตา โดยสายพันธุที่พบ ได้แก่ 

G1P[8] 77.8% (7/9) และ G3P[8] 22.3% (2/9) ซึ่งจากจำนวนสายพันธุที่พบสามารถบอกได้ว่า 

G1P[8] มีแนวโน้มที่จะเป็นสายพันธุที่พบได้มาก (dominant) ในจังหวัดกรุงเทพมหานคร ในขณะท่ี 

โรงพยาบาลชุมแพ จังหวัดขอนแก่น ในระยะเวลาเท่ากัน มีเด็กที,ปวยด้วยอาการอุจจาระร่วงที่เข้า 

รับการตรวจจากโรงพยาบาลนี้ถึง 521 ราย มากกว่าโรงพยาบาลจุฬาลงกรณ์ถึงเกือบ 13 เท่า โดยพบ 

เด็กท่ีป่วยจากการได้รับเช้ือไวรัสโรตาทั้งหมด 241 รายด้วยกัน สายพันธุที่พบได้มากที่สุดนั้นได้แก่ 

G3P[8] 61.8%(149/241)รองลงมาคือ G1P[8] 37.8% (91/241) และ G2P[4] 0.4% (1/241)

ดังน้ันจากผลโดยรวม พบว่า ไวรัสโรตาลายพันธุ G3P[8] เป็นลายพันธุที่มีการระบาดมาก 

ท่ีสุด ในช่วงระยะเวลาดังกล่าว (มิถุนายน 2552-พถุษภาคม 2554 ) ดังแสดงในรูปท่ี 14
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รูปท่ี 14 กราฟแท่งแสดงความชุกของลายพันธุเช้ือไวรัสโรตา ที่พบในแต่ละเดือนรวมสองโรงพยาบาล 

ตั้งแต่เดือนมิถุนายน 2552-พฤษภาคม 2554
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1.6. ผลการจ้ดกลุ่มโดย Phylogenetic analysis เปรียบเทียบกับข้อมูลนิวคลีโอไทด์ที่มีรายงาน 

จี'โน'ไท (ท'น GenBank

จีโนไท{เท่ีจำแนกได้ มาจากการสร้าง Phylogenetic tree เปรยบเทียบกับลำดับนิวคลี'โอ'ใทด์ 

จาก GenBank โดยรหัสพันธุกรรมท่ีใช้อ้างอิง ได้แก่

Genotype G1: EF079066, EF079064, GQ996836, DQ674930, FJ348350, FJ348348, 

FJ348347, FJ348346, HM773851, JF490428, JF490444, DQ37759, 

EU984109, HQ738579, DQ377596, DQ377598, AF183859, D16325, 

AF043678, DQ377588, AB081799, GU979204, AB585918, L24164, 

GU985249, GU358440, EF079069, HM467952, AF260952, M92651, 

AF480293, DQ512969, DQ512979, DQ512968, AY631049, D16344, 

AY098670, DQ674881, DQ674873, DQ512982, DQ512980, K02033, 

DQ512981, DQ207389, บ26364, AF183848, GQ996867, GQ996868, 

GU358429, D16320, D16328, DQ377567, DQ377574, DQ377593, 

DQ377587, บ26377, D16326, AB018697

Genotype G2: AF450292, AF106280, AF044338, AF106297, AF106299, AF260956, 

AF106281, AF480275, AF401754, AF508733, AB118023, AY261338, 

AY787646, AJ293718, AY261351, AY261353, AY261357, AY261341, 

AY707784, AY261349, AY603152, AY766085, AY261350, AJ293722, 

GU288624, DQ321493, DQ534015, DQ904515, DQ904512, A01028, 

DQ904516, อ 50124.DQ904511, DQ904519, HM467956, EF199724, 

D50114, EU839922, EU839928, บ36242, D50125, D50126, D50117, 

บ73955

Genotype G3: AB180974, AB525801, AB527009, AB585928, AB527010, AB525800 

AB585929, AF450293, AF260957, AF386915, AJ311739, AJ311738, 

AY900173, AY603153, AY707793, AY707794, GQ282614, GQ338883, 

GU985263, GU598248, FJ947911, FJ747619, FJ947326, HQ230030,
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HM773730, EF672602, EF442734, EF088832, EU708588, EU708961, 

EU708578, EU708581, DQ674934, DQ904498, DQ873679, DQ779050, 

DQ904502, DQ440616, DQ440614, DQ904503, DQ923797, DQ873677, 

DQ923801, DQ873678, DQ873673, DQ995488, DQ995489, D86264, 

D86276, อร6277, U04350, อ86278, D86266, อ86272, D8628, D86284

Genotype P[4]: AF531909, AF401755, AY603157, AY787644, AJ278256, EU839949, 

EU839951, EU839950, EU839945, EF077318, EF077354, EF672591, 

FJ529397, FJ409997, FJ440334, FJ386448, FJ492776, GQ117018, 

GQ414543, GU288634, GU598250, GU598249, U07753, HQ641373, 

X82323, HQ650119, DQ235963, DQ492659, DQ172839, DQ097014, 

DQ172840, M32559

Genotype P[8]: AB039943, AB039944, AB039939, AB008288, AB008273, AB008278, 

AB008285, AB008279, AJ302146, AJ605315, AJ302143, FJ919249, 

AJ540229, AJ302153, AJ302151, AY509910, JN258371, AY856445, 

AY856444, EU045239, EU045229, EU984106, FJ152130, EU679400, 

EU016483, EU979382, EU984107, EU839957, FJ747616, EF990707, 

EF059923, DQ109973, HQ537495, HQ537503, FJ447579, HQ537507, 

HQ392458, HQ537504, HQ392428, HM773725, HM773714, HM773626, 

HM534675, HM467806, HQ537489, HQ392439, GQ996776, GQ996751, 

GQ996759, GQ996748, GQ996746, GQ996807, GU288631, GU320761, 

GU592511, GU598252, EU839960, DQ005111, DQ146652, DQ675004, 

DQ235978, DQ146641, DQ235955, DQ235973, DQ355957, FJ713740, 

L34161

ผลการจำแนกจีโนไทปีในบ่ริเวณยีน VP7 และ VP4 ด้วยการสร้าง phylogenetic tree แสดง

ไว้ด้งรป ท่ี 15-19
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จากตัวอย่างอุจจาระที่ส่งตรวจทั้งหมด ให้ผลบวกสำหรับจีโนไทป็ G1 98 ตัวอย่าง เม่ือนำ 

ลำดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้จากการถอดรหัสพันธุกรรมในส่วน 5’ และ 3’ มาประกอบเข้าด้วยกันด้วย 

โปรแกรม Seqman เพื่อให้ได้ยีนครบเล้น พบว่า มีจำนวน 82 ตัวอย่าง ที่สามารถรวมสาย 

รหัสพันธุกรรมในส่วนของยีน VP7 ได้ยาวต้ังแต่ 900 bp ขึนไป ดังน้ัน เพ่ือให้ได้ผลในการจัดกลุ่มทาง 

Phylogenetic analysis ท่ีชัดเจน จึงดัดเลือก 82 ตัวอย่าง ดังกล่าว มาใช้ในการศึกษา ซึงจากการ 

วิเคราะห์ด้วยการสร้าง Phylogenetic tree ในส่วนของยีน VP7 จีโนไทปี G1 ในรูบ่ท่ี 15 พบว่า G1 ท่ี 

พบในการศึกษานี้จำแนกออกได้เป็น 2 Lineages ด้วยกัน ได้แก่ Lineage I, sublineage le และ 

Lineage II, sublineage Ile ซึ่งตัวอย่างที่วิคราะหัถึง 89.0% (73/82) จำแนกอยู่ใน Lineage II, 

sublineage Ile โดยเป็นตัวอย่างที่มาจากทั้งกรุงเทพมหานคร และขอนแก่น พ.ศ. 2553-2554 มีค่า 

% nucleotide และ amino acid similarity เมื่อเทียบกับสายพันธุอื่นๆ ใน Lineage II มากกว่า 95% 

ตัวอย่างที่จำแนกอยู่ใน Lineage II, sublineage Ile นี้พบว่ามีความคล้ายกับไวรัสโรตาในคน 

สายพันธุที่พบในประเทศไทย (CU406-BK/09 และ 86vp7w) ญี่ป่น (7265 และ7014) ออสเตรเลีย 

(CK00037 และ CK00036) คิวบา (Ha1, Ha5, Ha45 และ Ha95) และ สหรัฐอเมรกา (2007719907) 

ด้วยค่า % nucleotide และ amino acid similarity ทีมากกว่า 98.2% ในขณะท่ี อีกส่วนหน่ึงเพียง 

11.0% (9/82) จำแนกอยู่ใน Lineage I, sublineage le ซึ่งส่วนใหญ่เป็นสายพันธุที่พบในประเทศ 

แถบทวีปเอเชีย โดยเป็นตัวอย่างจากขอนแก่นในปีพ.ศ. 2553 ทั้งหมด พบว่ามีการจัดกลุ่มใกล้กับ 

สายพันธุที่พบในประเทศไทยเช่นเดียวกัน (CU163-KK/07 และ CU246-KK/08) รวมถึงจากญี่ป่น 

(91TA984/91), ไต้หวัน (CH9) และสาธารณรัฐประชาชนจีนด้วย (PJ13/07) โดยพบว่า มีค่า % 

nucleotide และ amino acid similarity เมื่อเทียบกับสายพันธุดังกล่าวมากกว่า 96.1%

รูปท่ี 15 P h y lo g e n e tic  tree  แสดงลำดับนิวคลีโอไทด์ส่วนยีน VP7 ของจีโนไทปี G1 ท่ีพบในสอง
โรงพยาบาล เปรยบเทียบกับนิวคลีโอไทด์จากประเทศอื่นๆ ที่มีอยู่ในธนาคารรหัสพันธุกรรม,
สัญลักษณ์ ■  แสดงตัวอย่างท่ีพบในการศึกษาน้ี, แถบลีเหลืองแสดง p ro to typ e  s tra in
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รูปท่ี 16 Phylogenetic tree แสดงลำดับนิวคลีโอไทด์ส่วนยีน VP7 ของจีโนไทป็ G2 ที่พบใน 

โรงพยาบาลชุมแพ เปรยบเทียบกับนิวคลีโอไทด์จากประเทศอื่นๆ ที่มีอยู่ในธนาคารรหัสพันธุกรรม, 

สัญลักษณ์ ■  แสดงตัวอย่างท่ีพบในการศึกษาน้ี, แถบสีเหลืองแสดง prototype strain

จากตัวอย่างอุจจาระที่ส่งตรวจทั้งหมด ให้ผลบวกสำหรับจีโนไทป็ G2 เพียง 1 ตัวอย่าง ได้แก่ 

CU991-KK/11 ซึ่งเป็นตัวอย่างจากจังหวัดขอนแก่น ในปี พ.ศ. 2554 การวิเคราะห์ด้วย Phylogenetic 

tree จากรูปท่ี 16 น้ัน พบว่าตัวอย่างจำแนกอยู่ใน Lineage II, sublineage lia และมีความคล้ายกับ 

ไวรัสโรตาในคนสายพันธุ KO-2 จากประเทศญี่ปุน ด้วยค่า % nucleotide และ amino acid similarity 

เท่ากับ 99.9% และ 97.7% ตามลำดับ
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C U X X X -K K I1 1  Thalland(36 sam ples)

G3

■  ซอนแก่น
■  กรุงเทพมหนานคร

I  CU990-KK/11 Thailand
■  CU1009-KK/11 Thailand
■  CU994-KK/11 Thailand 
- ■  CU777-KK/10 Thailand
■  CU899-KK/10 Thailand

C U X X X -K K I1 0  Thattand(20 sam plas)

m  CU938-BK/10 Thailand
■  CU1161-KK/11 Thailand 
-  ■  CU1165-KK/11 Thailand
■  CU988-KK/11 Thailand
■  CU998-KK/11 Thailand
■  CU910-KK/10 Thailand
■  CU1OOO-KK/11 Thailand
■  CU1167-KK/11 Thailand
■  CU911 -KK/10 Thailand
■  CU1005-KK/11 Thailand 
I  CU893-KK/10 Thailand 
DQ440614 BierzoB7 Spain

CU1002-KK/11 Thailand 
CU773-KK/10 Thailand 

CU809-KK/10 Thailand
-  GQ338883 SA1380DGM/04 South Africa 
DQ440616 115GMadrid Spain 
EU708578 E885/07 China
DQ995489 VN-374 Vietnam
-  AB525800 V173/06 Vietnam
- AB585928 7813/05 HongKong 

DQ674934 64vp7n Thailand
■ EF088832 5290 Japan 

DQ873678 Y111 China
-  AB585929 9263/07 HongKong 

GU985263 SY9/07 China
—  FJ747619 GER126-08 Germany
-  DQ873679 L226 China

■ HM773730 2009726997 USA
■ AB525801 V182/06 Vietnam 
DQ873677 R709 China 
DQ995488 VN-330 Vietnam 
EU708581 R1455/07 China

#a

Lineage I

DQ904502 Rus-18 Russia
-  DQ904503 Rus-32 Russia 
HQ230030 JP-8487/07 Japan
-  ■  CU814-KK/10 Thailand 

น- GU598248 MMA08-11/08 Myanmar 
r-A B 5 2 7 0 0 9  KUH368/06 Sri Lanka

AB527010 KUH345/06 Sri Lanka 
DQ904498 Chi-4 China 

J - AY707793 CMH055 Thailand 
p i  AY707794 CMH054 Thailand 

DQ779050 5091 Japan 
4- GQ282614 Arg5812/07 Argentina 
’ Y DQ873673 Z033 China 

I -  AY900173 MaCH09004 Malaysia 
' AF260957 97S48 China
-  D86266 95-91 Japan 

AF386915 MP126 India
U04350 107e1b India 
EF442734 PAH101/97 Italy 

AY603153 RMC437 India 
947326 DC1730/79 USA 
D86272 AU-17 Japan 

672602 P/74 USA
D86278 ITO Japan 

D86284 YO Japan 
-A B 1 80974 M USA 
—  FJ947911 CH5470/91 USA 

AF450293 T108 China 
อร6281 TK08/95 Japan

D86264 02/92 Japan 
DQ923797 CMH120/04 Thailand 
DQ923801 CMH134/04 Thailand 

EU708588 L621/06 China 
EU708961 Fe Cat2/84 Australia

AJ311739 KC814 USA 
AJ311738 CC425 USA

-D86276 CHW17 China
. D86277 CHW2 China ]

lb

Lineage II

I-------- 10.02
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จากการวิเคราะห์ด้วย Phylogenetic tree ของจีโนไทปี G3 ในรูปท่ี 17 พบว่าตัวอย่างที่ 

วิเคราะห์จำแนกอยู่ใน Lineage I, sublineage la ทั้งหมด โดยมี 1 ตัวอย่างจากกรุงเทพมหานคร 

ในปี พ.ศ. 2553 (CU938-BK/10) ส่วนที่เหลือเป็นตัวอย่างจากขอนแก่น ในปี พ.ศ. 2553-2554 โดย 

ตัวอย่างทั้งหมดมีความคล้ายกับไวรัสโรตาในคนสายพันธุ E885 ที่พบในประเทศจีน และ VN-374 ท่ี 

พบในประเทศเวียดนาม โดยมีค่า % nucleotide และ amino acid similarity เมือเทียบตัวอย่างกับ 

ลายพันธุจากประเทศดังกล่าวเท่ากับ 98.4 -99.8% และ 97.6-99.7% ตามลำดับ

ร ูป ท ี่ 17 P h y lo g e n e t ic  tre e  แ ส ด ง ล ำ ด ับ น ิว ค ล ีโ อ ไทด์ส ่ว น ย ีน  VP7 ข อ ง จ ีโ น ไ ท ป ี G 3  ท ี่พ บ ใ น ส อ ง

โ ร ง พ ย า บ า ล  เ ป ร ย บ เ ท ีย บ ก ับ น ิว ค ล ีโ อ ไ ท ด ์จ า ก ป ร ะ เ ท ศ อ ื่น ๆ  ท ี่ม ี.อ ย ู่ใ น ธ น า ค า ร ร ห ัส พ ัน ธ ุก ร ร ม ,

ส ัญ ล ัก ษ ณ ์ ■  แ ส ด ง ต ัว อ ย ่า ง ท ี่พ บ ใ น ก า ร ส ืก ษ า น ี้



0.01
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จากการวิเคราะห์ด้วย Phylogenetic tree ของจีโนไทป็ P[8] ในรูปท่ี 18 พบว่า ตัวอย่างท่ี 

สืกษ'าท้ังหมด'จำแนกอยู่'ใน Lineage III และเมื่อเปรยบเทียบค่า % nucleotide และ amino acid 

similarity พบว่าตัวอย่างทํ่งหมดมีความคล้ายกับไวรัสโรตาในคนสายพันธุที่พบในประเทศรัสเชีย 

มีเพียง 2 ตัวอย่าง ได้แก่ CU821-KK/10 และ CU825-KK/10 ที่พบว่ามีความคล้ายกับสายพันธุ 

BE00049 ที่พบในประเทศเบสเยี่ยม ด้วยค่า % amino acid similarity ถึง 100% แต่ยังคงจำแนกอยู่ 

ในกลุ่มเดียวกับสายพันธุท่ีพบในประเทศรัสเชียด้วย

ร ูป ท ี่ 18 P h y lo g e n e t ic  tre e  แ ส ด ง ล ำ ด ับ น ิว ค ล ีโ อ 'ไ ท ด ์'ส ่ว น ย ีน  V P 4  ข อ ง จ ีโ น ไ ท ป  P [8 ] ท ี่พ บ ใ น ส อ ง

โ ร ง พ ย า บ า ล  เ ป ร ย บ เ ท ีย บ ก ับ น ิว ค ล ีโ อ ไ ท ด ์จ า ก ป ร ะ เ ท ศ อ ื่น ๆ  ท ี่ม ีอ ย ู่ใ น ธ น า ค า ร ร ห ัส พ ัน ธ ุก ร ร ม ,

ส ัญ ล ัก ษ ณ ์ ■  แ ส ด ง ต ัว อ ย ่า ง ท ี่พ บ 'ใ น ก า ร สืกษาน ี้, แ ถ บ ล ีเห ล ือ ง แ ส ด ง  p ro to ty p e  s tra in
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P[4]

ขอนแก่น

RJ440334 RUS-Omsk08-257 Russia 
GU598250 MMA08-5/08 Myanmar 

RJ409997 12702/07 Russia 
HQ641373 MMC88/05 Bangladesh 

EU839950 MMC6/05 Bangladesh
DQ492659 Dhakal 16-00 Bangladesh 

AF531909 NR1 India 
FJ529397 RUS-NOV04-H390 Russia 

GQ117018 Nov04-H€76 Russia 
I EU839945 SK138/04 Bangladesh 
I 1 EU839949 DH392/04 Bangladesh
L~~ l ...... .......... EU839951 MMC84/05 Bangladesh

DQ235963 CU81P4 Thailand 
GU288634 CMH134/05 Thailand 

■11.■■■1— .—  GQ414543 GER1H-09 Germany 
I— ER)77318 KMR184 South Africa 

" I—  DQ097014 02TW569 Taiwan 
AF401755 KO-2 Japan

■  CU991 KK/11 Thailand 
FJ492776 PSAL977 WPA/BR/06 Brazil 

GU598249 MMA08-4/08 Myanmar 
EFD77354 KMR029 South Africa 

—  AY787644 TB-Chen China 
X82323 IS-2 India

AY603157 RMC/G66 India 
U07753 107E1B 

HQ650119 DS-1/76 USA
M32559 RV-5 Australia

Vc

Vb

Va

 ̂Lineage

Lineage V

I
FJ386448 KY6914/D2 Kenya

AJ278256 MW333 Malawi
ER572591 L26 Philippines □  Lineage III

ฯ!ไ2™ !!9! ! ? . Ï  Lineage IVD0172840 I200/97 Italy J  ฃ

u Lineage II

1 0.005 1

รูปท่ี 19 Phylogenetic tree แสดงลำดับนิวคลโอ1ไทด์'ส่วนยีน VP4 ของจีโนไทป้ P[4] ที่พบใน 

โรงพยาบาลชุมแพ เปรยบเทียบกับนิวคลีโอไทด์จากประเทศอื่นๆ ที่มีอยู่ในธนาคารรหัสพันธุกรรม 

สัญลักษณ์ ■  แสดง ตัวอย่างท่ีพบในการศึกษาน้ี, แถบสีเหลืองแสดง prototype strain

จากการวิเคราะห์ด้วย Phylogenetic tree ของจีโนไทป็ p[4] ซ่ึงพบเพียง 1 ตัวอย่าง จาก 

ผู้ป่วยเด็กในจังหวัดขอนแก่น ในปี พ.ศ. 2544 จากรูปท่ี 19พบว่า P[4] ที่พบในการศึกษานี้จำแนกอยู่ 

ใน Lineage V, sublineage Vb และมีความคล้ายกับไวรัสโรตาในคนสายพันธุ PSAL977-D ท่ีพบใน 

ประเทศบราซิล โดยมีค่า % nucleotide และ amino acid similarity เมื่อเทียบตัวอย่างกับสายพันธุ 

ตังกล่าว เท่ากับ 99 %



5/

ส่วนท่ี 2 ผลการสิกษา complete genome (11 ยีน) ของสายพันธุไวรัสโรตาในประเทศไทย

ตัวอย่างที่นำมาศึกษา complete nucleotide sequences ทัง 11 ยีน ได้คัดเลือกตัวอย่าง 

จากท"งปีท่ีได้ทำการศึกษา คือ ตํ่งแต่เดือนมิถุนายน 2552 ถึง พฤษภาคม 2554 และจากตัวอย่างของปี 

ก่อนหน้านี้ที่ได้ทำการจำแนกสายพันธุในส่วนยีน VP7 และ VP4 ไว้แล้ว รวมทั้งหมด 22 ตัวอย่าง (7 

สายพันธุ) ซ่ึงได้แสดงรายละเอียดของตัวอย่างไว้ในตารางท่ี 5 (บทท่ี 3)

ผลการจำแนกจีโนไทปีทั้ง 11 ยีน ของตัวอย่างที่ศึกษาทั้ง 22 ตัวอย่าง ด้วยการสร้าง 

phylogenetic tree ได้แสดงไว้ดังรูปท่ี 20-30 โดยรหัสพันธุกรรมท่ีใช้อ้างอิงถูกแสดงไว้ใน ภาคผนวก ค

หมายเหตุ Host ของรหัสพันธุกรรมท่ีใช้อ้างอิงใน phylogenetic tree ถูกแสดงโดยใช้ตัวย่อแทน ดังนี้ 

An: Antelope, Bo: Bovine, Ca: Canine, Carp: Carprine, Eq: Equine, Fe: Feline, 

Hu: Human, La: Lapine, Ov: Ovine, Po: Porcine, Si: Simian



G1P[8]
G3P[8]
G9P[8]
G12P[8]
G12P[6]
G2P[4]
G3P[9]
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รูปที่ 20 Phylogenetic tree แสดงผลการจำแนกจีโนไทป็ในส่วนยีน VP1 ของตัวอย่างที่ 

ว ิเคราะห ์ท ั้ง 22 ต ัวอย่าง เปรยบเทียบกับนิวคลีโอไทด์จากประเทศอื่นๆที่มีอยู่ในธนาคารรหัส 

พันธุกรรม, สัญลักษณ์ ■  แสดง ตัวอย่างที่,วิเคราะห์โนการศึกษ’าน้ี, แถบลีเหลืองแสดง prototype 

strain

ยีน VP7

ผลการนำ complete nucleotide sequences ในส่วนของยีน VP7 จากตัวอย่างที่ศึกษาที่มี 

จีโนไทปี G1, G2, G3, G9 และ G12 มาเปรียบเทียบกับข้อมูลที่มีรายงานในฐานข้อมูล GenBank 

โดยการทำ phylogenetic analysis จากรูปท่ี 20 พบว่า ตัวอย่าง CU769-KK/10 และ CU537-KK/10 

ท่ีมีจีโนไทป็ G1 จำแนกอยู่ใกล้กับไวรัสโรตาในคนหลายสายพันธุที่พบในประเทศทางแถบเอเชีย ได้แก่ 

ประเทศญี่ป่น, สาธารณรัฐประชาชนจีน, ใต้หวัน และฮ่องกง โดยมีค่า % nucleotide และ amir.o 

acid similarity เมื่อเทียบตัวอย่างที่ศึกษากับสายพันธุจากประเทศตังกล่าวมากกว่า 97.1% และ 

96.1% ตามลำดับ ในขณะที่ตัวอย่าง CU875-BK/10, CU956-KK/11 และ CU957-KK/11 ท่ีมีจีโน 

ไทป็ G1 เช่นกัน พบว่ามีความคล้ายกับสายพันธุที่พบในประเทศทางแถบทวีปอเมไ'กา ได้แก่ ประเทศ 

คิวบา (Ha45, Ha 11 Ha5 และ Ha95) และ สหรัฐอเม‘ริกา (2007719907) โดยมีค่า % nucleotide 

และ amino acid similarity เท่ากับ 99.3-99.7 % และ 99.6% ตามลำตับ

ตัวอย่างที่จำแนกอยู่ในจีโนไทปี G2 ท้ังหมด 6 ตัวอย่าง พบว่า ตัวอย่าง CU110-BK/08 และ 

CU209-KK/08 มีความใกล้ชิดกับไวรัสโรตาในคน ที,ส่วนใหญ่เป็นสายพันธุที'พบในประเทศ

พังคลาเทศ (184, MMC84, MMA08, MMC88 และ 258) และมี 1 สายพันธุจากประเทศอินเดีย 

(mani-4) โดยมีค่า % nucleotide และ amino acid similarity เมื่อเทียบกับสายพันธุตังกล่าว เท่ากับ 

97.0-98.8 % ส่วนอีก 4 ตัวอย่าง CU436-KK/09, CU473-BK/09, CU438-KK/09 และ CU497- 

BK/09 พบว่า มีความเหมือนกับไวรัสโรตาในคนสายพันธุ KO-2 จากประเทศญี่ปุน และ LB2772 จาก 

ประเทศสหรัฐอเมริ'กา ด้วยค่า % nucleotide และ amino acid similarity 99.4-99.7% และ 98.2- 

100% ตามลำตับ และมีการจำแนกอยู่ในกลุ่มที่ส่วนใหญ่เป็นไวรัสโรตาในคนจากประเทศไต้หวันอีก 

หลายลายพันธุด้วย

ตัวอย่างที่จำแนกอยู่ในจีโนใทป็ G9 ซ่ึงมี 2 ตัวอย่าง พบว่า ตัวอย่าง CU328-NR/08 แส- 

CU329-NR/08 มีความเหมือนกับไวรัสโรตาในคนสายพันธุที่พบในประเทศฮ่องกง (6208, 9891 และ 

9516) และสาธารณรัฐประซาซนจีน (L880 และ BJ-CR5317) ด้วยค่า % nucleotide และ amino 

acid similarity 99.0-99.7%
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ตัวอย่างที่จำแนกอยู่ในจีโนไทปี G3 ทั้งหมด 5 ตัวอย่าง พบว่า ตัวอย่าง CU766-KK/10, 

CU747-KK/10, CU976-KK/11 และ C U 938-B K /11 มีความใกล้เคียงกับไวรัสโรตาในคนสายพันธุ 

SY1 ที่พบในประเทศสาธารณรัฐประชาชนจีน ด้วยค่า % nucleotide และ amino acid similarity 

เท่ากับ 99.4-99.6 % และ 98.7-99.6% ตามลำดับ ในขณะที่ตัวอย่าง CU365-KK/08 มีการจำแนก 

ใกล้กับไวรัสโรตาสายพันธุที่พบทั้งใคน และสัตว์ โดยเฉพาะแมว และสุนัข เมื่อเปรยบเทียบค่า% 

nucleotide และ amino acid similarity กับสายพันธุอื่นในจีโนไทป็เดียวกันพบว่า มีความคล้ายกับ 

ไวรัสโรตาในคนสายพันธุ AU-1 ซ่ึงเป็นสายพันธท่ีุเป็น prototype โดยมีค่าเท่ากับ 92.2% และ 90.4% 

ตามลำตับ และกับสายพันธุอื่นๆที่พบในสัตว์ (Cat2, BA222, RAC-DG5 และ MP-CIVET) ได้ค่า 

เท่ากับ 92.9-94.6% และ 88.2-89.0% ตามลำตับ

ตัวอย่างที่จำแนกอยู่ในจีโนไทป็ G12 ท้ังหมด 4 ตัวอย่าง พบว่า ตัวอย่าง CU615-TK/09 และ 

CU616-TK/09 มีความคล้ายกับไวรัสโรตาในคนสายพันธุ 05SLC030 และ KUH250 ที่พบในประเทศ 

ศรสังกา ด้วยค่า % nucleotide และ amino acid similarity เท่ากับ 99.3-99.5% และ 98.7-99.6% 

ตามลำตับ ลํวนตัวอย่าง CU331-NR/08 และ CU460-KK/09 พบว่ามีความคล้ายกับไวรัสโรตาในคน 

สายพันธุ MS051-07 ที่พบในประเทศไทย ในปี 2550 ด้วยค่า % nucleotide และ amino acid 

similarity เท่ากับ 99.4-99.6 % และ 99.1-99.6% ตามลำตับ นอกจากนี้ท้ัง 4 ตัวอย่างยังมีการจำแนก 

อยู่ในกลุ่มเดียวกับไวรัสโรตาในคนหลายๆ สายพันธุที่พบในประเทศปังคลาเทศ และอินเดียด้วย
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VP4 gene

t*B Cl■  c

G1P[8]
G3P[8]
G9P[8]
G12P[8]
G12P[6]
G2P[4]
G3P[9]

CU875-BK/10 Thailand 
CU956-KK/11 Thailand 
CU957-KK/11 Thailand 

CU537-KK/09 Thailand
■  CU328 NR/08 Thailand
■  CU329-NR/08 Thailand 
EF059923-HU/CAU 202/2006/South Korea 
I HM773626-HU/2009727051/2009/USA
I HM534675-HU/2009727093/2009/USA 
DQ146652-Hu/Dhaka25-02/2002/Bangladesh 

EU839957-Hu/S K322/2006/Ba ngla de s h 
-  HM467807-Hu/AP06/2006/lndia 

CU615-TK/09 Thailand 
CU616-TK/09 Thailand 

EP990707-Hu/B3458/2003/Belgium 
DQ492672-Hu/Dhaka16/2003/Bangladesh 
GU199506-Hu/Matlab36/2002/Bangladesh 
EU839962-Hu/DH375/2004/Bangladesh 
EU839960-Hu/SK430/2005/Bangladesh 
. HM773714-HU/2008747112/2008/USA 
๐๐1 46641 -Hu/B4633/2003/Belgium 
HM773846-Hu/2007719907/2007/USA 
HM773637-Hu/2008747307/2008/USA 

๐๐005111 -Hu/DRC88/2003/DR Congo
■  CU769-KK/10 Thailand 
EU679400-Hu/CAU 219/2006/South Korea 
HM773725-HU/2009726997/2009/USA

CU766-KK/10 Thailand 
CU747-KK/10 Thailand 

I CU976-KK/11 Thailand 
I CU938-BK/11 Thailand 
■ CU460-KK/09 Thailand 

HM467806-Hu/AB06/2006/lndia 
HQ39243-Hu/BE00046/2008/Belgium 
HQ392042-Hu/BE00009/2005/Belgium

INDIBELUPIQER
AB008291 -Hu/95-91/1 995/Japan
USA I BRA ICHเน p
L34161 Hu/Wa/1974/USA 
I EP672570-HU/D/1974/USA

AB039943-Hu/Hochi/1980/Japan 
AB008296-Hu/Odelia/1 984/Japan 
EP672591 HU/L26/1987/Philippines 
AB118025-Hu/DS-1 ท 976/USA 
AY787644-Hu/TB-Chen/1996/China 

U07753-HU/107E1 B/lndia 
EU839949-Hu/DH392/2004/Bangladesh 
HQ641373-Hu/MMC88/2005/Ba ngla des h 
EU839951 -Hu/MMC84/2005/Bangladesh

■  CU110-BK/08 Thailand 
CU209-KK/08 Thailand

00414543-Hu/GERI H-09/2009/Germany 
AF401755 Hu/KO-2/2001/Japan
■  CU436-KK/09 Thailand
■  CU473-BK/09 Thailand 

CU438-KK/09 Thailand 
CU497-BK/09 Thailand 

โ'"
AB573872-PoA3UB88/2006/Japan 
GU189554-Hu/R479/2004/China 
AY158093-HU/SG2 KRV01/South Korea 
U16299 HU/RV3/1993/Australia 
EP672612-HU/ST3/1975/England 
M88480-HU/1 076/lndia 

DQ005122-Hu/DRC86/2003/DR Congo 
EF554085-Hu/B1711 /2002/Belgium 
■ CU331 NR/08 Thailand 
DQ146663-Hu/Dhaka1 2/2003/Bangladesh 
EU839948-Hu/S K277/2005/Ba ngla des h 
FJ747628-HU/GER172-08/Germany 
AR)79356-Hu/US1205/USA 
FJ183356-HU/GR 10924/99/South Africa 
๐๐146685-Hu/N26/2002/Bangladesh 

๐๐146674-Hu/Matlab13/2003/Bangladesh 
EU839953-HU/MMC147/2005/Bangladesh 
๐๐490554-HU/RV176-00/2000/Bangladesh 
๐๐490548-Hu/RVI 61 -00/2000/Bangladesh
P [ 2 7 ]

P [ S ]

P ie ]

1 4 ]
เ B077766-Hu/T1 52/1998/Thailand 
GU827409-Fe/BA222/2005/Haly 

๐13403 Fe/Cat2/1984/Australia 
GU296427 HU/PAI58/1996/ltaly 
GU296426-Hu/PAH136/1996/Kaly 

EP672605-HU/SE584/1 998/USA 
EU708574-Hu/L621/2006/China 

AB526248-Civet/MP-CIVET66/2005/Japan 
AB526246-Raccoon/RAC-DG5/2004/Japan 

๐10970-HU/AU-1/1982/Japan 
CU365-KK/08 Thailand

P [ 1 1 ]

P [B ]

R [4 ]

Pie]

Pm

0.05



62

รูปที่ 21 Phylogenetic tree แสดงผลการจำแนกจีโนไทปีในส่วนยีน VP4 ของตัวอย่างที่ 

ว ิเคราะห ์ท ีง่ 22 ต ัวอย ่าง เปรยบเทียบกับนิวคลีโอไทด์จากประเทศอื่นๆที่มีอยู่ในธนาคาร 

รหัสพันธุกรรม, ส์'ญลักษณ์ ■  แสดง ตัวอย่างทวิเคราะห์ในการดีกษ'านี้, แถบสีเหลืองแสดง

prototype strain

ยีน VP4

ผลการนำ complete nucleotide sequences ในส่วนยีน VP4 ของตัวอย่างที่ดีกษาที่มี 

จีโนใทปี P[8], P[4], P[6], และ P[9] มาเปรียบเทียบกับข้อมูลที่มีรายงานในฐานข้อมูล GenBark 

โดยการทำ phylogenetic analysis จากรูปที่ 21 พบว่า ตัวอย่างที่มีจีโนไทปี P[8] ได้แก่ CU875- 

BK/10, CU956-KK/111 CU957-KK/11, CU537-KK/09, CU328-NR/08, CU329-NR/08, CU615- 

TK/09 และ CU616-NR/09 มีความใกล้กับไวรัสโรตาในคนลายพันธุ Matlab36, Dhaka25-02 จาก 

ประเทศบังคลาเทศ และ 2009727051, 2009727093จากสหรัฐอเมรีกา โดยมีค่า % nucleotide และ 

amino acid similarity เมื่อเทียบกับลายพันธุจากประเทศตังกล่าวเท่ากับ 98.0-99.0% และ 96.8- 

98.5% ตามลำตับ ส่วนตัวอย่าง CU769-KK/10, CU766-KK/10, CU747-KK/10, CU976-KK/11 

และ CU938-BK/11 พบว่ามีความใกล้กับไวรัลโรตาในคนสายพันธุ 2009726997 ที่พบใน

สหรัฐอเมรีกา และ CAU 219 ทีพบในเกาหลีใต้ ด้วยค่า % nucleotide และ amino acid similarity 

เท่ากับ 98.8-99.7% และ 97.2-98.9% ตามลำดับ และอีก 1 ตัวอย่างที่มีจีโนไทปี P[8] ได้แก่ CU460- 

KK/09 พบว่ามีความใกล้กับไวรัสโรตาในคนสายพันธุ AB06 ที่พบในประเทศอินเดีย และ BE00046 ท่ี 

พบในประเทศเบลเยียม ด้วยค่า % nucleotide และ amino acid similarity เท่ากับ 97.1% และ 95.0- 

95.1% ตามลำตับ

ตัวอย่างที่มีจีโนไทปี P[4] 6 ตัวอย่าง ได้แก่ CU110-BK/08, CU209-KK/08, CU436-KK/09, 

CU473-BK/09, CU438-KK/09 และ CU497-BK/09 พบว่า มีความใกล้กับไวรัสโรตาในคนสายพันธุ 

MMC88, MMMC84 ที่พบในประเทศบังคลาเทศ GER1H-09 ที่พบในประเทศเยอรมันนี และ KO-2 

ทีพบในประเทศณีป่น โดยมีค่า % nucleotide และ amino acid similarity เมื่อเทียบกับสายพันธุ 

ตังกล่าว เท่ากับ 97.1-99.5% และ 96.1-99.4% ตามลำตับ

ตัวอย่างที่มีจีโนไทปี P[6] 1 ตัวอย่าง ได้แก่ CU331-NR/08 พบว่ามีความใกล้กับไวรัสโรตาใน 

คนสายพันธุ Dhaka 12 และ SK277 ที่พบในประเทศบังคลาเทศ โดยมีค่า % nucleotide และ amino 

acid similarity เมื่อเทียบกับสายพันธุตังกล่าว เท่ากับ 98.4-98.7% และ 97.4-97.7% ตามลำตับ
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ตัวอย่าง CU365-KK/08 ที่จำแนกอยู่ในจีโนไทปี P[9] พบว่า มีความเหมือนกับลายพันธุ 

AU-1 prototype โดยมีค่า % nucleotide และ amino acid similarity เท่ากับ 98.7% และ 98.4% 

ตามลำตับ น อ ก จ า ก นี,ยงจ ำ แ น ก อ ย ู่ใ ก ล ้กับส า ย พ ัน ธุ้ไวรัสโ ร ต า ท ีพ่บใ น ส ัต ว ์ด้วย ได้แก่ RAC-DG5 ท่ีพบ 

ในแร็คคูน และ MP-CIVET66 ที่พบในชะมด และเมื่อเทียบค่า % nucleotide และ amino acid 

similarity ของสายพันธุที่พบในสัตว์ตังกล่าวกับตัวอย่าง CU365-KK/08 มีค่าเท่ากับ 98.1-98.2% 

และ 97.1-98.1% ตามลำดับ



VP6 gene

G1P[8]
G3P[8]
G9P[8]
G12P[8]
G12P[6]
G2P[4]
G3P[9]

CU61 5-TK/09/Tha ila nd 
CU616-TK/09/Tha iland 

H0609561 -Hu/6361 /2006/lndia 
EF472950-Hu/IS099/2005/lndia 

EF472945-Hu/IS025/2004/lndia 
FJ747629-HU/GER1 72-08/2008/Germany
■ CU33 1 -NR/08/Tha iland

DQ1 46675-Hu/Matlab1 3-03/2003/Bangladesh 
DQ146664-Hu/Dhaka12-03/2003/Bangladesh 
DQ1 46653-Hu/Dha ka 2 5-O 2/2 0 0 2 /Ba ngladesh 

AB605601 -Hu/V32/2006/Viet Nam 
AB605600-Hu/V30/2006/Viet Nam 

AY601 554-Hu/RMC437/India 
AY601 553-Hu/RMC/Q66/lndia
■ CU766-KK/1 o/Thailand
■  CU747-KK/1 O/Thailand
■  CU976-KK/11 /Thailand
■ CU938-BK/11 /Thailand 

EF4261 20-HU/US0468/USA
CU769-KK/1 O/Thailand 

HM773727-Hu/2009726997/2009/USA 
AB605598-Hu/V17/2006/Viet Nam 

CU460-KK/09/Thailand 
HM467950-Hu/I_B2771 /2005-06/USA 
FJ1 521 20-HU/US6597/USA 
EU556223-HU/CAU 202/2006/South Korea 
EU372724-HU/CM H5/2000/Tha ila nd 
DQ870504-Hu/B3458/2003-04/Belgiumเฯ ~»ubc เนร tor(Hullndla»-USA)

GUI 99507-Hu/Matlab36-02/2001/Bangladesh 
EF4261 39-Hu/US9828/USA 
EF560707-Hu/Dhaka6/2001 /Bangladesh

■ CU537-KK/09/Thailand 
CU328-NR/08/Thailand 
CU329-NR/08/Thailand

HM773738-Hu/2008747322/2008/USA 
GU947708-HU/BJ-CR491 6/2008/China 
GU947705-HU/BJ-CR5317/2008/China 
HQ392438-Hu/BE00046/2008/Belgium 

AY601 549-HU/RMC61 /India 
AF53191 2-HU/RMC1 oo/lndia

EU979383-Hu/MMC71/2005/Bangladesh 
EU979380-Hu/MMC38/2005/Ba ngladesh 
HQ609562-HU/61 31 58/2006/lndia 
EU984 1 08-Hu/AM06-l/2006/lndia 
RJ747617- Hu/GER1 26-08/2008/Ge r m a ny 

HQ3921 52-Hu/BE00020/2006/Belgium 
HQ392041 -Hu/BE00009/2005/Belgium 

HM773958-HU/DC827/1 978/USA 
HM773947-HU/DC51 1 5/1 977/USA 

EF583052-HU/W161/1 983/USA 
EF583048-HU/ST3/1 975/England 

EF583040-HU/P/1 974/USA 
DQ870492-Hu/Hosokawa/1 983/Japan 

FJ947323-HU/DC1730/1979/USA
FJ998275-HU/RV3/1993/Australia 

1— HM773639-HU/2008747307/2008/USA 
CU875-BK/1 O/Thailand 
CU956-KK/11 /Thailand 
CU957-KK/11/Thailand 

HM773848-HU/200771 9907/2007/USA 
DQ1 46642-Hu/B4633-03/2003/Belgium 
- FJ1 521 09-Hu/US6588/USA 
EU679387-HU/CAU 200/2006/South Korea

r EU556222-Hu/CAU 21 4/2006/South Korea 
EU556221 -Hu/CAU 1 95/2006/South Korea 
FJ68561 4-Hu/NIV929893/1 992/lndia 
EU679388-Hu/CAU 219/2006/South Korea 

K02086-Hu/W a/1974/USA 
B022768-HU/KU/1974/Japa ท

D00326-Po/Gottfried/1 976/USA16

EU708905-HU/HCR3A/1 984/USA 
EU708894-Hu/Ro1 845/1 985/lsrael 
EU708927-Ca/K9/1 979/USA 
EU708949-Fe/Cat97/1 984/Austr a lia 

EU70891 6-Ca/CU-1/1 980/USA
EU708960-Fe/Cat2/1 984/Austra lia 

DQ490538-Hu/AU-1 /1982/Japan 
CU365-KKA>8/Tha ila nd 

DQ923800-HU/CMH1 34/2004/Tha Hand 
DQ923796-HU/CMH1 20/2004/Thailand 

DQ1 46702-HU/T1 52/1 998/Thailand

DQ1 46695-HU/L26/1 987/Philippines 
DQ870507-HU/DS-1/1 976/USA

GU82741 0-Fe/BA222/2005/ltaly 
EF554108-Hu/Hun5/1 997/Hungary 

EF5541 52-Ov/OVR762/2002/Spain 
AF411 322-BO/WC3/1 981/US A

EF554097-HU/MG6/1 993/Australia 
EF58301 6-HU/69M/1 980/lndia

GU937881 -Capr/G034/1 999/Bangladesh 
EF200565-Bo/RUBV3/lndia 

EF4261 24-HU/US8720/USA 
FJ1 83358-Hu/GR 1 0924/99/South Africa 

EF426133-HU/US8635/USA
D00051 21 -Hu/DRC86/2004/Congo DR 
๐00051 1 0-Hu/DRC88/2004/Congo DR 

HM066130-Hu/1 1 837 06AC/2006/Brazil 
HM0661 29-Hu/11 531 05AC/2005/Brazil 
DQ146686-Hu/N26-02/2002/Ba ngladesh 
HQ641 367- Hu/M M C88/20O 5/Ba ng la de s h 
EU839963-Hu/SK424/2005/Ba ngladesh 
HM467949-Hu/LB2764/2005-06AJS A 
HM0661 59-Hu/l 6101 09ES/2009/Brazil 
EF4 72949-Hu/I ร097/2oo 5/lnd ia 
HQ641 358- Hu/M M 06/20O 5/Ba ng la de ร h 
■  CU11 O-BK/08/Thailand 

HM0661 56-HU/1 5863 OSMA/2008/Brazil 
HM0661 39-Hu/1 4303 07MG^007/Brazil
■ CU438-KK/09/Thailand 
พ  CU497-BK/09/Tha iland
■  CU436-KK/09/Tha iland
■  CU473-BK/09/Tha iland 

HM467951 -Hu^_B2772/2005-06/USA 
GQ41 4544-Hu/GERI H-O9/2009/Germany 
' HM0661 51 -Hu/1 5958 08RS/2008/Brazil 
GU288641 -Hu/CMHI 34/2005/Thailand 
GU288640-Hu/CMH054/2005/Tha iland
■  CU209-KK/08/Tha iland 

EF4261 40-HU/US8908/USA 
EF4261 30-Hu/US5139/USA

EF554086-Hu/B1711/2002/Belgium 
AY456528-HU/TK126/lndi a
DQ490555-HU/RV1 76-00/2000/Bangladesh 
Ara09652-Hu/NR1 /India
DQ490549-Hu/RV161-00/2000/Bangladesh _

#3

#2

I f 3 Iff

64

0.05
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รูปที่ 22 Phylogenetic tree แสดงผลการจำแนกจีโนไทปีในส่วนยีน VP6 ของตัวอย่างท่ี 

ว ิเคราะห ์ท ั้ง  22 ต ัวอย ่าง เปรยบเทียบกับนิวคลีโอไทด์จากประเทศอื่นๆที่มีอยู่ในธนาคาร 

รหัสพันธุกรรม, ส ์'ญลักษณ ์■  แสดง ตัวอย่างที่วิเคราะห์ในการดีกษานี้, แถบสี เหล ื องแสดง 

prototype strain

V P 6

ตัวอย่างที่มี VP4 จีโนไทปีเป็น P[8] และ P[6] จากผลการจำแนกจีโนไทปีในส่วนของยีน 

VP6 ด้วยการทำ phylogenetic analysis จากรูปท่ี 22 พบว่า จำแนกอยู่ในจีโนไทปี 11 โดยตัวอย่าง 

CU615-TK/09, CU616-TK/09 (G12P[8]-genotype) และ CU331-NR/08 (G12P[6]-genotype) 

มีการจำแนกอยู่ใกล้กับไวรัสโรตาในคนหลายลายพันธุที่พบในประเทศอินเดีย บังคลาเทศ และอีก 1 

สายพันธุจากเยอรมันนีและเมื่อเปรยบเทียบ0/0 nucleotide และ amino acid similarity พบว่ามีค่า 

เท่ากับ 98.5-99.7% และ 98.6-100% ตามลำดับส่วนตัวอย่าง CU766-KK/10, CU747-KK/10, 

CU976-KK/111 CU938-BK/11 (G3P[8]-genotype), CU769-KK/10 (G1P[8]-genotype) และ 

CU460-KK/09 (G12P[8]-genotype) พบว่า จำแนกอยู่ใกล้กับไวรัลโรตาในคนสายพันธุที่พบใน 

ประเทศสหรัฐอเมใ'กาและเวียดนามเมื่อเปรยบเทียบ0/0 nucleotide และ amino acid similarity 

พบว่ามีค่าเท่ากับ 98.6-99.4% และ 97.0-99.5% ตามลำดับ และอีก 3 ตัวอย่าง ได้แก่ CU537-

KK/09 (G1P[8]-genotype), CU328-NR/08 และ CU329-NR/08 (G9P[8]-genotype) พบว่ามีความ 

ใกล้เคียงกับไวรัลโรตาในคนสายพันธุที่พบในประเทศสหรัฐอเมรกา บังคลาเทศ และสาธารณรัฐ 

ประชาซนจีน โดยมีค่า % nucleotide และ amino acid similarity เมื่อเทียบกับสายพันธุจากประเทศ 

ดังกล่าว เท่ากับ 98.6-99.7% และ 97.5-99.7% ตามลำดับ และอีก 3 ตัวอย่างท่ีจำแนกอยู่ในจีโนไทปี 

11 ได้แก่ CU875-BK/10, CU956-KK/11 และ CU957-KK/11 (G1P[8]-genotype) พบว่ามีความ 

ใกล้เคียงไวรัสโรตาในคนสายพันธุ 2007719907 ที่พบในประเทศสหรัฐอเมรกา โดยมีค่า %

nucleotide และ amino acid similarity เท่ากับ 99.7 % และ 99.5% ตามลำดับ

ส่วนตัวอย่าง CU365-KK/08 ที่มีสายพันธุเป็น G3P[9] จากผลการจำแนกจีโนไทป็ในส่วน 

ของยีน VP6 พบว่าจำแนกอยู่ในจีโนไทปี I3 ซึ่งมีความเหมือนกับไวรัสโรตาในคนสายพันธุ CMH134 

และ CMH120 ที่พบในประเทศไทยในปี พ.ศ.2546 โดยมีค ่า0/0 nucleotide และ amino acid 

similarity เท่ากับ 98.8-98.9% และ 98.6-98.9% ตามลำดับ และจำแนกอยู่ใกล้กับสายพันธุ AU-1 

prototype และไวรัสโรตาสายพันธุท่ีพบในแมว และสุนัขด้วย
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ตัวอย่างที่มีสายพันธุเป็น G2P[4] ได้แก่ CU110-BK/08, CU438-KK/09, CU497-BK/09, 

CU436-KK/09, CU473-BK/09 และ CU209-KK/08 จากผลการจำแนกจีโนไทป็ในส่วนของยีน VP6 

พบว่าจำแนกอยู่ในจีโนไทป็ I2 และท้ัง 6 ตัวอย่าง มีความใกล้เคียงกับไวรัสโรตาในคนลายพันธุที่พบ 

ในประเทศพังคลาเทศ โดยเมือเปรยบเทียบค่า % nucleotide และ amino acid similarity พบว่ามีค่า

มากกว่า 98 %
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VP1 gene

G1P[8]
G3P[8]
G9P[8]
G12P[8]
G12P[6]
G2P[4]
G3P[9]

J  ■  CU875-BK/1 O/Thailand 
V ■  CU956-KK/11/Thailand 
I ■  CU957-KK/11/Thailand
■  CU331 -NR/08/Thailand 

,0 -  ■  CU460-KK/09/Thailand 
-  DQ492669-Hu/Dhaka16-03/2003/Bangladesh

»  ■  CU537-KK/09/Tha ila nd 
DQ146649-Hu/Dhaka25-02/2002/Bangladesh 
-  RJ747625-Hu/GER172-08/2008/Germany 

1J> HQ609554-HU/61060/2006/lndia
. HM773623-Hu/2009727051 /2009/USA 
»  ■  CU615-TK/09/Tha ila nd
■  CU616-TK/09/Thailand 

r -  HQ025974-Hu/CAU 214/2006/South Korea 
L  HQ025973-Hu/CAU 195/2006/South Korea

I HM773843-HU/2007719907/2007/USA 
DQ146638-Hu/B4633-03/2003/Belgium 
■ HM773634-HU/2008747307/2008/USA 
HM773645-HU/2008747500/2008AJSA 

CU769-KK/1 O/Thailand 
DQ870501 -Hu/B3458/2003-04/Belgium 
■ HM773722-HU/2009726997/2009/USA

■  CU976-KK/11 /Thailand
■  CU938-BK/11 /Thailand
■  CU766-KK/1 O/Thailand
■  CU747-KK/1 O/Thailand
DQ146671 -Hu/M atlab13-03/2003/Bangladesh 

EF560705-Hu/Dhaka6/2001/Bangladesh 
DQ146660-Hu/Dhaka12-03/2003/Bangladesh 
GU199503-Hu/Matlab36-02/2001 /Bangladesh 

CU328-NR/08/Thailand 
100 ■ ■  CU329-NR/08/Thailand 
HM773909-HU/DC4613/1980/USA 
FJ947164-HU/DC1285/1980/USA 

FJ361201 -Hu/116E/1986/lndia 
EF583045-HU/ST3/1975/England 

EF583037-HU/P/1984/USA
EF583029-HU/IAL28/1992/Brazil 

HM773887-HU/DC4320/1988/USA 
RJ947516-Hu/DC5549/1991 /USA 

DQ870489-Hu/Hosokawa/1983/Japan 
EU9841 03-Hu/AM06-l/2006/1ndia 

HQ392146-Hu/BB00020/2006/Belgium 
HM773942-HU/DC5115/1977/USA 
EF583021 -Hu/D/1974/USA 
DQ490539-Hu/Wa/1974/USA 

DQ146699-HU/T152/1998/Thailand 
CU365-KK/08/Thailand 

DQ490533-HU/AU-1 ท  982/Japan 
EF583010-Si/TUCH/2002/USA

EU708945-Fe/Cat97/1984/Australia 
EU708956-Fe/Cat2/1984/Australia 
EU708890-Hu/Ro1845/1985/lsrae l 
EU708923-Ca/K9/1979/USA 
EU708912-Ca/CU-1/1980/USA 
EU708901-HU/HCR3A/1984/USA _

NC 011507-SI/SA11 H96/1985/South A frica  “
R 2 -s u b c lu s to r

GU3841 92-Bo/DQ-75/2008/China 
FJ031024-Ov/Lamb-NT/2007/China 
A Y787653-Hu/TB-Che n/1996/China 

DQ870485-HU/S2/1981 /Japan 
DQ870505-HU/DS-1 /1976/USA 

EF554082-HU/B1711 /2002/Belgium  
CU110-BK/08/Thailand 
CU209-KK/08/Thailand 

GU937877-Capr/G034/1999/Bangladesh 
CU438-KK/09/Thailand 
CU497-BK/09/Thailand 
CU473-BK/09/Tha i la nd 
I  CU436-KK/09/Thailand 

๐ ๐ 4 1 4540-Hu/GER1 H-09/2009/Germany 
DQ0051 25-Hu/DRC86/2004/D.R.Congo 
DQ005114-Hu/DRC88/2004/D.R.Congo 

FJ1 83353-Hu/GR 10924/1999/South A frica 
HQ641364-Hu/MMC88/2005/Bangladesh 
HQ641355-Hu/MMC6/2005/Bangladesh 
DQ146682-Hu/N26-02/2002/Bangladesh 
DQ490551-HU/RV176-00 /2000/Bangladesh 
D Q 490545Jÿim V161 -00/2000/Bangladesh

R1

R 3

R 2

รูปท่ี 23 Phylogenetic tree แสดงผลการจำแนกจีโนไทป็ในส่วนยีน VP1 ของตัวอย่างที่วิเครา: : ห ่

ท้ัง 22 ตัวอย่าง เปรียบเทียบกับนิวคลีโอไทด์จากประเทศอื่นๆที่มีอยู่ในธนาคารรหัสพันธุกรรม, 

สัญลักษณ์ ■  แสดงตัวอย่างท่ีวิเคราะหัในการศึกษาน้ี, แถบสีเหลือง แสดงprototype strain



VP2 gene

G1P[8]
G3P[8]
G9P[8]
G12P[8]
G12P[6]
G2P[4]
G3P[9]

■  CU615-TK/09/Thailand
■  CU616-TK/09/Thailand 

HM773624-HU/2009727051/2009/USA
CU331 -NR/08/Thailand 
CU460-KK/09/Tha ila nd 

DQ146661 -Hu/Dhaka12-03/2003/Bangladesh 
FJ747626-HU/GER172-08/2008/Germany
■  CU328-NR/08/Thailand
■  CU329-NR/08/Thailand 
DQ492670-Hu/Dhaka16-03/2003/Bangladesh

HM773635-Hu/2008747307/2008/USA 
DQ870502-Hu/B3458/2003-04/Belgium 

HM773734-HU/2008747322/2008AJSA 
CU956-KK/11/Thailand 
CU957-KK/11 /Thailand 

CU875-BK/10/Thailand 
CU769-KK/10/Thailand 

HM773723-HU/2009726997/2009/USA
■  CU976-KK/11 /Thailand
■  CU938 BK/11 /Thailand
■  CU766-KK/1 O/Thailand
■  CU747-KK/1 O/Thailand 
DQ862063-Hu/Beijing/China 
DQ146639-Hu/B4633-03/2003/Belgium 
DQ146672-Hu/Matlab1 3-03/2003/Bangladesh 
DQ146650-Hu/Dhaka25-02/2002/Bangladesh
■  CU537-KK/09/Tha ila nd 
FJ747614-Hu/GER126-08/2008/Germany

HM773789-HU/2008747100/2008/USA 
EU984104-Hu/AM06-l/2006/lndia 

FJ947165-HU/DC1285/1980/USA 
EF583038-HU/P/1974/USA 
DQ870490-Hu/Hosokawa/1983/Japan 

EF583050-Hu/Wi61/1983/USA 
FJ998271-HU/RV3/1993/Australia 
EF583046-HU/ST3/1975/England 
DQ870498-HU/YO/1977/Japan 

AB022766-HU/KU/1974/Japan 
GU199493-Hu/KTM368/2004/Nepal 
GU199519-Hu/Dhaka6/2001 /Bangladesh 
GU199504-Hu/Matlab36-02/2001 /Bangladesh 

FJ361202-HU/116E/1985/lndia 
FJ947385-HU/DC2114/1976/USA 

EF583022 Hu/LV1974/USA 
HM773943-HU/DC511 5/1977/USA 
FJ423147 Hu/Wa/1974/USA

GU189552-Hu/R479/2004/China 
J199487-Po/Gottfried/1976/USA

EF583030-HU/1AL28/1992/Brazil 
DQ146700-HU/T152/1998/Thailand 
DQ490536-Hu/AU-1 /1982/Japan 

EF583011-Si/TUCH/2002/USA 
EU636925-Si/RRV/1980/USA 

CU365-KK/08/Thailand ]
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Cf

C 3

GU384191 -Bo/DQ-75/2008/China 
FJ031025 Ov/Laทาb-NT/2007/China 
GU937878-Capr/G034/1999/Bangladesh 

EF554127-HU/PA169/1987/lta ly 
RJ347112-BO/B383/1998/Argentina

C 2 s u b c lu s to r (F o lC a )
DQ146694-HU/L26/1987/Phillippines 

DQ870506-Hu/DS-1 /1976/USA 
AY787652-Hu/TB-Chen/1996/China 
IX3870486-Hu/S2/1981/Japan 
EF554083-HU/B1711/2002/Belgium 
■  CU110-BK/08/Thailand 
I  CU209-KK/08/Thaitand 
B CU438-KK/09/Thailand 
I  CU497-BK/09/Tha ila nd 
i  CU473-BK/09/Thailand 
i CU436-KK/09/Thailand 
GQ414541 -ห๙๐£ฅ1 H-09/2009/Germany 
DQ005124-Hu/DRC86/2004/DR Congo 
DQ005113-HU/DRC88/2004/DR Congo 

FJ 183354-Hu/GR 10924/99/South A frica 
DQ490546-HU/RV161 -00/2000/Bangladesh 
DQ146683-Hu/N26-02/2002/Bangladesh 
DQ490552-HU/RV176-00/2000/Bangladesh

C 7  
0 4

0 2

รูปท่ี 24 Phylogenetic tree แสดงผลการจำแนกจีโนไทป็ในส่วนยีน VP2 ของตัวอย่างที่วิเคราะห์ 

ท้ัง 22 ตัวอย่าง เปรียบเทียบกับนิวคลีโอไทด์จากประเทศอื่นๆที่มีอยู่ในธนาคารรหัสพันธุกรรม, 

กัญลักษณ์ ฒ แสดง ตัวอย่างท่ีวิเคราะห์ในการศึกษาน้ี, แถบลีเหลืองแสดง prototype strain



VP3 gene

G1P[8]
G3P[8]
G9P[8]
G12P[8]
G12P[6]
G2P[4]
G3P[9]

HQ609560-HU/61060/2006/India 
HM 773625-HU/2009727051/2009/USA 

CU616-TK/09/Tha ila nd 
CU61 5-TK/09/Thailand 

i DQ1 46662-Hu/Dhaka 1 2-03/2003/Bang ladesh 
CU460-KK/09/Thailand 
CU331-NR/08/Thailand 

FJ747627-Hu/GER1 72-08/2008/G erm any 
HQ609559-HU/61 3158/2006/lnd ia 
EU9841 05-Hu/AM 06-l/2006/lndia 
FJ74761 5-HU/GER1 26-08/2008/G erm any 
DQ1 46640-H u/B4633-03/2003/Belg ium  
HO025978-HU/CAU 214/2006/South  Korea 
HQ025977-HU/CAU 1 95 /2006/Sou th Korea 
HM773845-HU/2007719907/2007/USA 
H M 773636-Hu/2008747307/2008/USA 

DQ1 46651 -H u/D haka25-02/2002/Bangladesh 
I CU537-KK/09/Thailand 
CU329-NR/08/Thailand 
CU328-NR/08/Thailand 

D Q 870503-Hu/B3458/2003-04/Belgium  
HQ392440-Hu/BE00046/2008/Belgium
■  CU769-KK/1 0/Thailand
■  CU957-KK/11/Tha iland
■  CU875-BK/10/Thailand
■  CU956-KK/11/Tha iland 

HM773724-HU/2009726997/2009/USA
HM773735-HU/2008747322/2008/USA
■  CU938-BK/11 /Thailand
■  CU747-KK/10/Thailand
■  CU976-KK/11/Thailand

■  CU766-KK/1 O/Thailand
DQ1 46673-Hu/M atlab13-03/2003/Bang ladesh 
DQ492671 -H u/D haka16-03/2003/Bangladesh 

AY27791 9-HU/ST3/1975/England 
HM773944-HU/DC511 5/1977/USA 
HM 773911 -HU/DC4613/1 980/USA 

ER>83039-Hu/P/1974/USA
AB022767-HU/KU/1 974/Japan 
EF583031 -HU/1AL28/1 992/B razil 

-E F583051-H u/W  861/1983/USA 
FJ947199-HU/DC5142/1975/USA 

DQ870499-HU/YO/1 977/Japan 
FJ998272-HU/RV3/1993/Australia 

AY267335-Hu/W a/1974/USA
c a jl 99488 Po/Gottfried/1976/USAM6

RJ031026-Ov/Lamb-NT/2007/China 
EF5541 50-Ov/OVR762/2002/Spain 

EF55411 7-HU/B1 0925-97/1 997/Belg ium  
E R 54139-H U /111/05-27/2005 /lta ly 

EF554106-Hu/Hun5/1 997/Hungary 
GU937879-Capr/G034/1 999/Bang ladesh 

HQ641 366-H u/M M C88/2005/Bangladesh 
CU110-BK/08/Thailand 

GU3841 93-Bo/DQ-75/2008/China 
AY787654-Hu/TB-Chen/1996/China 

DQ870487-HU/S2/1981 /Japan 
EF583035-Hu/L26/1 987/P h illipp ines 

EF583027-HU/DS-1 /1976/USA 
H  CU473-BK/09/Thailand 
M  CU438-KK/09/Thailand
■  CU497-BK/09/Thailand 
I  CU436-KK/09/Thailand 
GQ41 4542-HU/GER1 H-09/2009/Germ any 
HQ 641357-Hu/M M C6/2005/Bangladesh

■  CU209-KK/08/Thailand 
DQ490553-HU/RV1 76-00/2000/B ang ladesh 
DQ490547-HU/RV1 61 -00 /2000/Bangladesh 
DQ1 46684-Hu/N26-O2/2002/Bangladesh 
FJ183355-Hu/GR 10924/1 999/South  A frica  
DQ0051 23-Hu/DRC86/2004/Congo DR 
DQO0511 2-Hu/DRC88/2004/Congo DR
MS

DQ146701-Hu/T152/1 998/Thailand 
■  CU365-KK/08/Thailand

EU636926-SÎ/RRV/1 980/USA 
DQ490537-HU/AU-1/1982/Japan

M1

M2

EF58301 2-Si/TUCH/2002/USA
AY740739-HU/B4106/2002/Belgium  
DQ205223-La/30/1 996/lta ly  

EU708936-Ca/A79-10/1 979/USA 
EU708947-Fe/Cat97/1 984 /A ustra lia  

EU708958-Fe/Cat2/1984/Australia 
EU708892-Hu/Ro1 845/1 985 /ls rae l 
EU708903-HU/HCR3 A/1984/USA 

EU708925-Ca/K9/1979/USA 
EU70891 4-Ca/CU-1 /1980/USA

MB M4

M3

M7
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รูปท่ี 25 Phylogenetic tree แสดงผลการจำแนกจีโนไทป็ในส่วนยีน VP3 ของตัวอย่างที่วิเคราะห์ 

ท้ัง 22 ตัวอย่าง เปรียบเทียบกับนิวคลีโอไทด์จากประเทศอื่นๆที่มีอยู,ในธนาคารรหัสพันธุกรรม, 

สัญลักษณ์ ■  แสดง ตัวอย่างท่ีวิเคราะห์ในการสืกษาน้ี, แถบลีเหลือง แสดง prototype strain
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ย ีน  V P 1 , V P 2  แ ล ะ  V P 3

ตัวอย่างที่มี VP4 จีโนไท!]เป็น P[8] และ P[6] รวม 15 ตัวอย่าง จากผลการจำแนกจีโนไทป็ใน 

ส่วนของยีน VP1, VP2, และ VP3 จากรูปท่ี 23-25 พบว่าจำแนกอยู่ในจีโนไทป็ R1, C1 และ M1 

ตามลำดับ และ ท้ัง 15 ตัวอย่าง มีการจำแนกใกล้กับไวรัสโรตาในคนสายพันธุที่พบในประเท»'! 

บังคลาเทศ อินเดีย สหรัฐอเมริกา เบลเยี่ยม และเยอรมันนี ชึ่งเมื่อเปรยบเทียบค่า % nucleotide และ 

amino acid similarity พบว่ามีค่ามากกว่า 96%

ตัวอย่างที่มีสายพันธุเป็น G2P[4] ท้ัง 6 ตัวอย่าง พบว่าจำแนกจีโนไVเป็ในส่วนของยีน VP1, 

VP2, และ VP3 เป็น R2, C2 และ M2 ตามลำดับ โดยตัวอย่าง CU436-KK/09, CU438-KK/09, 

CU473-BK/09 และ CU497-BK/09 มีความ'ใกล้กับ,ไวรัสโรตา'ในคนสายพันธุ GER1H-09 ท่ีพบใน 

ประเทศเยอรมันมี โดยมีค่า % nucleotide และ amino acid similarity เมื่อเทียบกับสายพันธุดังกล่าว 

มากกว่า 96% ส่วนอีก 2 ตัวอย่าง1ได้แก่ CU110-BK/08 และ CU209-KK/08 พบว่าในส่วนของยีน 

VP1 มีการจำแนกใกล้กับไวรัสโรตาสายพันธุ G034 ซึ่งเป็นสายพันธุที่พบในแพะจากประเทศ 

บังคลาเทศ โดยมีค่า % nucleotide และ amino acid similarity เมือเทียบกับสายพันธุดังกล่าวเท่ากับ

96.0-96.2% และ 92.8-93.2% ตามลำดับ และ'ในส่วน1ของยีน VP3 พบว่าตัวอย่าง CU110-BK/08 มี 

ความใกล้กับไวรัสโรตาในคนสายพันธุ MMC88 และไวรัลโรตาที่พบในแพะสายพันธุ G034 จาก 

ประเทศบังคลาเทศ โดยมีค่า % nucleotide และ amino acid similarity มากกว่า 97.3% นอกจากนี 

ท้ัง 6 ตัวอย่างที่จำแนกอยู่ในจีโนไทป็ R2, C2 และ M2 ในส่วนของยีน VP1, VP2, และ VP3 

ตามลำดับ พบว่าจำแนกอยู่ในกลุ่มเดียวกับไวรัสโรตาในคนหลายๆ ลายพันธุที่พบในประเทศ 

บังคลาเทศ และสายพันธุ DRC86 และ DRC88 ท่ีพบในสาธารณรัฐประชาธิปไตยคองโกด้วย

ตัวอย่างที่มีลายพันธุเป็น G3P[9] 1 ตัวอย่าง ได้แก่ CU365-KK/08 พบว่า พบว่าจำแนก 

จีโนไทป็ในส่วนของยีน VP1, VP2, และ VP3 เป็น R3, C3 และ M3 ตามลำดับ ซ่ึงในท้ัง 3 ยีน พบว่า 

ตัวอย่าง CU365-KK/08 มีความเหมือนกับสายพันธุ T152 จากประเทศไทย และสายพันธุ AU-1 

prototype จากประเทศณีป่น โดยมีค่า % nucleotide และ amino acid similarity เมื่อเทียบกับ 

สายพันธุดังกล่าวมากว่า 93.7% และยังจำแนกอยู่ในกลุ่มเดียวกับไวรัสโรตาสายพันธุที่พบใน ลิง แมว 

และลุบัฃด้วย



NSP1 gene

■  G1P[8]
■  G3P[8]
■  G9P[8]
■  G12P[8]
■  G12P[6] 

G2P[4]
■  G3P[9]

ร ูป  ที 26 Phylogenetic tree 

แลดงผลการ1จำแนก'จีโน'ใทปัใน 

ส ่วนย ีน NSP1 ของตั วอย่ างที ่  

ว ิ เคราะห ' rทิ้ ง 22 ต้ 'วอย,าง 

เปรียบเทียบกับนิวคลีโอไทด์จาก 

ประเทศอื่นๆที่มีอยู่ในธนาคารรหัล 

พันธุกรรม, ส์'ญลักษณ์ ■  แสดง 

ตัวอย่างที่วิเคราะหในการศึกษานี้, 

แถบส ี เหล ื องแสดง prototype 

strain

0.1
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NSP2 gene

■  G1P[8]
■  G3P[8]
■  G9P[8]
■  G12P[8]
■  G12P[6] 

G2P[4]
■  G3P[9]

Iu  CU61 5-TK/09/Thailand 
■  CU616-TK/09/Thailand 

EF560709-Hu/Dhaka6/2001/Bangladesh 
■ FJ747632-Hu/GER172-08/2008/Germany 
DQ492676-Hu/Dhaka16-03/2003/Bangladesh 
DQ146656-Hu/Dhaka25-02/2002/Bangladesh 
DQ1 46689-Hu/N26-02/2002/Bangladesh 
DQ1 46678-Hu/Matlab1 3-03/2003/Bangladesh 

I  EU839973-Hu/SK277/2005/Bangladesh 
1 EU839967-Hu/S K423/2005/Bangladesh 
* ■  CU328-NR/08/Thailand L_ ■  CU329-NR/08/Thailand

«■  CU331 -NR/08/Thailand 
■  CU460-KK/09/Thailand 

CU537-KK/09/Thailand 
CU875-BK/1 o/Thailand 
CU956-KK/11 /Thailand 
CU957-KK/11 /Thailand 

— DQ1 46667-Hu/Dhaka12-03/2003/Bangladesh 
DQ1 46645-Hu/B4633-03/2003/Belgium 

CU938-BK/11/Thailand 
CU976-KK/11 /Thailand 
CU766-KK/10/Thailand 
CU747-KK/10/Thailand 

FJ361208-Hu/l 16E/1 985/lndia 
AF506293-HU/RMC321/1987-88/lndia 

I EU200800-HU/N1 55/2003/lndia 
GU29641 2-HU/PAH136/1996/ltaly 

EU708963-Fe/Cat2/1984/Australia
EU753970-Hu/mcs/13-07/2007/lndia 

EU984099-Hu/AM06-l/2006/lndia 
AF506014-HU/RMC1 oo/lndia

AB022770-Hu/KU/1974/Japan 
FJ4231 52-Hu/W a/1 974/USA

EFB7261 5-HU/ST3/1975/England 
FJ947523-HU/DC5549/1991 /USA 

EF572622-Hu/Wi61/1983/USA 
EF99071 0-Hu/B3458/2003-04/Belgium 

GQ149101-HU/EC2184/2005-06/Ecuador 
๐๐146696-HU/L26/1987/Phillippines 
EF672601 -Hu/P/1974/USA

CU769-KK/10/Thailand 
EU169872 PO/SB1A/USA

100 พ EF990688-PO/A131/1989/Venezuel 
Ere90692-Po/A411/1989/Venezuel 

EU542712-Bo/KI 58/South Korea 
EU542711 -Bo/K55/South Korea 

GU189556-Hu/R479/2004/China 
FJ81661 4-Si/TUCH/2002/USA 

EFB72587-Hu/1AL28/1992/Brazil 
EU708930-Ca/K9/1979/USA 
EU708908-HU/HCR3 A/1984/USA 

EU708919-Ca/CU-1 /1980/USA 
EU708897-Hu/Ro1845/1 985/lsrael 
EU708952-Fe/Cat97/1984/Australia 
FJ347129-Giu/Rio Negro/1998/Argentina 

EU636931 -Si/RRV/1 980/USA 
FJ4221 39-SÏ/PTRV/1 990/USA 
GU384196-Bo/DQ-75/2008/China

EF990704-BO/BRV033/1 990/Venezuela 
Ere90700-Bo/WC3/1981/USA

FJ347118-BO/B383/1 998/Argentina 
FJ347107-Gu/Chubut/1 999/Argentina 
AY740734-HU/B4106/2002/Belgium 

GU296413-HU/PAI58/1996/ltaly 
DQ205227-La/30/1996/ltaly 

EF672608-HU/SE584/1998/USA 
EF5541 00-HU/MGS6/1993/Australia 

EF5541 55-Ov/OVR762/2002/Spain 
EF5541 22-HU/B10925-97/1997/Belgium 
๐๐414547-HU/GER1 H-09/2009/Germany 

EF554111 -Hu/Hun5/1997/Hungary 
EF654133-HU/PA169/1987/ltaly 
FJ495134-An/RC-18-08/2008/South Africa 

—i HQ650123-Hu/DS-1 /1976/USA 
. AY787648-Hu/TB-Chen/1996/China 
FJ031020-Ov/Lamb-NT/2007/China

๐๐005118-Hu/DRC86/2004/Congo DR 
๐๐005107-HuÆ)RC88/2004/Congo DR 
EF554089-HU/B1711/2002/Belgium 

I CU438-KK/2009/Thailand 
CU473-BK/09/Thailand 
CU497-BK/09/Thaila nd 

■  CU436-KK/09/Thailand 
AF506018-HU/NR1 /India 

CU110-BK/08/Thailand 
■  CU209-KK/08/Thailand 
FJ183361-Hu GR 10924/99/South Africa 
๐๐490558-HU/RV176-00/2000/Bangladesh 
๐๐490541 -Hu/RV161 -00/2000/Bangladesh 

๐๐490534-HU/AU-1/1 982/Japan 
๐๐146703-HU/T152/1998/Thaila nd 
■ CU365-KK/08/ThailandN7 พํธฺ 

. N4

sane

] N 3

N 1

M2

รูปท่ี 27 Phylogenetic tree แสดงผลการจำแนกจีโนไทป็ในส่วนยีน NSP2 ของตัวอย่างที่วิเคราะห์

ท้ัง 22 ตัวอย่าง เปรียบเทียบกับนิวคลีโอไทด์จากประเทศอื่นๆที่มีอยู่ในธนาคารรหัสพันธุกรรม, 

สัญลักษณ์ ■  แสดง ตัวอย่างท่ีวิเคราะห์ในการศึกษาน้ี, แถบสีเหลือง แสดง prototype strain
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ยีน NSP1 และ NSP2

ตัวอย่างที่มี VP4 จีโนไทปีเป็น P[8] และ P[6] รวม 15 ตัวอย่าง จากผลการจำแนกจีโนไทป็ใน 

ส่วนของยีน NSP1 และ NSP2 จากรูปท่ี 26-27 พบว่าจำแนกอยู่ในจีโนไทป็ A1 และ N1 ตามลำดับ 

และ ท้ัง 15 ตัวอย่าง มีการจำแนกใกล้กับไวรั'สโรตาในคนสายพันธุที่พบในประเทhบังคลาเทศ อินเดีย 

สหรัฐอเม‘ริกา เบสเยี่ยม และเยอรมันนี เมื่อเปรยบเทียบค่า % nucleotide และ amino acid similarity 

ของตัวอย่างกับสายพันธุจากประเทศตังกล่าว พบว่ามีค่ามากกว่า 96%

ตัวอย่างที่มี VP7 และ VP4 จี'โน'โทปีเป็น G2P[4] ท้ัง 6 ตัวอย่าง พบว่าจำแนกจีโนไทป็ในส่วน 

ของยีน NSP1 และ NSP2 เป็น A2 และ N2 ตามลำดับ และมีการจำแนกใกล้กับไวรัลโรตาในคน 

สายพันธุที่พบในประเทศบังคลาเทศ (MMC88, MMC6, N26-02, RV176-00 และ RV161-00) 

อัฟริกาใต้ (GR 10924/99) สาธารณรัฐประชาธิปไตยคองโก (DRC86 และ DRC88) และอินเดีย 

(NR1) ซึ่งเมื่อเปรยบเทียบค่า % nucleotide และ amino acid similarity ของตัวอย่างที่ศึกษากับ 

ลายพันธุจากประเทศตังกล่าวพบว่ามีค่ามากกว่า 95%

ตัวอย่างที่มีลายพันธุเป็น G3P[9] 1 ตัวอย่าง ได้แก่ CU365-KK/08 พบว่าจำแนกจีโนไทป็ใน 

ส่วนของยีน NSP1 และ NSP2 เป็น A3 และ N3 ตามลำตับ ในส่วนของยีน NSP1 พบว่า ตัวอย่างท่ี 

ศึกษามีการจำแนกใกล้กับไวรัสโรตาในคนสายพันธุ SE584 1 AU-1, PAH136 และไวรัสโรตาในสัตว์ 

สายพันธุ Chubut ท่ีพบในละมั่ง และ BA222 ท่ีพบในแมว โดยเมื่อเปรยบเทียบค่า % nucleotide แล^ 

amino acid similarity ของตัวอย่างกับสายพันธุตังกล่าวพบว่ามีค่าเท่ากับ 93.7-96.5% และ 89.5- 

93.7% ตามลำตับ ในส่วนของยีน NSP2 พบว่าตัวอย่าง CU365-KK/08 มีความใกล้กันกับสายพันธุ 

T152 ที่พบในประเทศไทย และ AU-1 ที่พบ'ในประเทศญี่ป่น ด้วย % nucleotide และ amino acid 

similarity เท่ากับ 86.5-87.6% และ 93.7-95.9% ตามลำตับ
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NSP3 gene

G1P[8]
G3P[8]
G9P[8]
G12P[8]
G12P[6]
G2P[4]
G3P[9]

HM773607 -Hu/2009727098/2 009/USA 
HM77358 5-Hu/20097 27032/2009/USA 
HQ70223S-HU/DC4/2009AJSA 
HQ702257-Hu/DC0/2OO9/USA 

■ H0670644-Hu/MMC71/2005/Bangladesh 
FJ747633-HU/GER1 72-OB/Germany 
HQ6Û957O-Hu/6361 /2006/lndia 
H0609572-HU/61 060/2006/lndia 
1  CU615-TK/09 Thailand
■ CU61 6-TK/Q9 Thailand 
HQ1 27401 -Hu/Om4 73/2000AJSA 
FJ793970-Hu/r|1 528/98/Brazll 
RJ793971 -Hu/rJ1 538/98/Brazil 
FJ793972-HtVr j1 609798/Brazll 
» M CU537-KK/09 Thailand
■I CU328-NR708 Thailand
■  CU329-NFV08 Thailand
■ EU760696-Hu/mcs/1 0-07/lndia 
GUI 99523-Hu/Dhaka6/2001 /Bangladesh 
DQ492677-Hu/Dha ka1 ธ/2003/Banglade ร h
I GUI 9951 1 -Hu/Mat๒b36/2002/Bangladash 
I EU839974-Hu/SK277/2005/Bflngladesh 

JR90955-Hu/VU06-07-35/2006/USA 
JN258840-HU/BE00076/2001 /Belgium 
J F490540-Hu/CK00049/2004/Au8tra lia 
JN258391 -HU/2008747323/2008AJSA 
JR90825-HU/VU05-06-73/2005AJSA 
FJ793992-HuA>a 1 361 9/D7/Brazil 

HQ1 27400-Hu/Om87/1 99ร/บ SA 
HQ1 27399 H แ/O ๓59/1 998/USA
HQ670637-Hu/MMC38/2 oo 5/Bangla de ร h 

DQ1 46668-Hu/Dhaka1 2/2003/Banglesh 
H0025984-Hu/CAU 21 4/2๐๐6/South Korea 
HQ02S983-Hu/CAU 195/2006/South Korea 
DQ1 46646-Hu/B4633/2003/Belgium 
JF790303-HuA/U05-06-74/2005AJSA 

CU957-KK/1 1 Thailand 
CU956-KK/1 1 Thailand 
CU875-BK/10 Thailand 

HM77371 7-HU/20087471 1 2/2008/USA 
CU40O-KK/O9 Thailand 

EU868888-Hu/BJ0601 /2006/China 
HM773739-HU/2008747322/2008/ÜSA 
J R909 1 4 -Hu/VU06-0 7-21 /2006/USA 
HM467970-Hu/LB271 9/200 5-06/USA 
GU83I 596-Hu/r)1 5221/Oe/Brazil 
FM870370-Hij/rj73e3-03/Braz:il 
FJ793991 -Hu/ba 1 3255/๐ 6/Brazil 

JF790324-Hu/VU08-09-20/2008AJSA 
JF790341 -Hu/VU08-09-27/2008/USA 
HM773728-HU/2009726997/2009/USA 

CU976-KK/1 1 Thailand 
CU938-BK/1 1 Thailand 

17!■  CU766-KK/1 o Thailand 
CU747-KK/1 o Thailand

M HM77391 5-Hu/DC461 3/1 9BOAJSA 
FJ9471 70-HU/DC1 285/1 9BO/USA 
— X8 1 437-Hu/wl61 /I 983/USA 
I— AB022771 -Hu/KU/1 974/Japan 
- FJ947423-HU/DC2238/1 976AJSA 
— FN870369-Hu/ap30843-86/Brazil 
—  EU20080 1 -HU/N1 55/2003/lndia 
■ X81433-HU/I321 /India

r  PQ1 46657-Hu/Dha ka25/2002/Ba ngladesh 
/-0 m  CU331 NFV08 Thailand 
J  L  JF790347-Hu/VU08-09-39/2008/USA 
1 HQ39 2 44 2-Hu/BE00046/2006/Belgium

AF50601 5-Hu/RMCI oo/lndia 
— X81 434-Hu/W a/1 974/USA 
EFB72572-HUÆV1 974AJSA 

■ H0392420-Hu/BE00048/2009/Belgium 
— HM77 3959-Hu/DC8 27/1 9 78/USA 
— X81 436-Hu/ST3/1 975/Endland 
- FJ998276-Hu/RV3/1 993/Auatralia 
EFB72600-HlVP/1 974/USA 
FJ947181 -HU/DC1 563/1 974/USA 
> X81 432-Po/PRICE

EFB72607-Hu/So584/1 998/USA
EF990697-PO/A253/1 988/Venezuel 

1๐0 L _ p -  X81 431 -Po/OSU
10๐ fc" FJ2061 89-Bo/KJ245/Soulh Kore

EU753969-Hu/mc a/1 3-07/2007/lndia 
HM348725-Hu/mani-253/07/lndia 

HM348724-Hu/mani-97/06/lndia 
AF541 920-HU/RMC321 /I 987-88/lndia 

CU769-KK/1 o Thailand 
FJ361 207-HO/1 1 6E/AG4ndia 
FJ9471 92- Hu/DC1 455/1 975/USA 

10๐ a JF796720-Po/PRG942/2006/South Kore 
•JF796709-Po/PRQ921 /2006/South Kore 
GUI 991 96-Po/RUI 72/2002/lndia 

QU1 9951 8-Po/MEX/YM/l 983/Me X ico 
EF672586-HU/IAL28/1 992/Brazil 
HM773893-Hu/DC4320/1 988/USA 
FJ947S22-HU/DC5549/1 991/USA

H0661 1 20-HU/PA260-97/1 997/ltaly ■ 
EU708942-Ca/A79-1 ๐/1 979/USA 
EU7Ü8931 -Ca/K9/1 979/USA 
EU708920-Ca/CU-1 /I 980/USA 
JFB04986-Hu/621 2/2003/USA 
EU708909-Hu/HCR3A/1 984/USA 
EU708953-Fo/Cat97/1 984/Aualra lia 
EU708898-Hu/Ro1 845/1 985/larael 

D0490535-Hu/AU-1/1 982/Japan 
JF421 983-Hu/KF1 7/201O/Japan 
GU8274 1 4-Fe/BA222/2005/1taly 

EU636930-SÏ/RRV/1 975/USA 
CU365-KK/D8 Thailand 

DQ1 46704-Hu/T1 52/1 998/Thailand 
FJ 81 661 3-SI/TUCEV2002AJSA 
JF71 2505-Eq/E403/2006/Ar ge nllna 

100 w JF71 2574-EqÆ30/1 993/Argantlna 
EF672 5 58-Hu/69M/1 980/lndia 

EF672593-HU/L26/1 987/Philippines 
JF304934-Hu/AK26/1 982/Kenya 
EF1 36660-Hu/DS-1 /1 976/USA 

A Y7 ร7649-Hu/TB-Cha rv/1 996/China 
X81 428-HU/S2/1 9BO/Japan 
JF304923-HU/D205/1 989/Kenya 
D00051 06-Hu/DRC88/2003/Congo DR 
DQ0051 1 7-Hu/DRC86/2003/c ongo DR 
QQ41 4548-Hu/GER1 Ft-09/Germa ny
■ CU473-BK/09 Thailand 
m  CU497-BK/09 Thailand
■ CU438-KK/09 Thailand 
HM467975-HU/LB2772/2005-06/USA 
HM467973-HU/LB2744/2005-06/USA
•  CU436-KKAJ9 Thailand 
EF554090-Hu/B1 711 /2002/Belgium 
FJ 1 83359-Hu/GR 1 0924/99/South Africa 

GUI 1 O-BK/OB Thailand 
HQ641 370-Hu/MMC68/2005/Bangladesh 
■ CU209-KK/08 Thailand 
HM487974’Hu/LB2784/2005-08/USA 

D0490S 59-Hu/RV 1 76/2000/Ba ngla de ah 
DQ1 46879-Hu/Mat๒b1 3/2003/Banglades 
AF50601 9-HiVNRI /India
HG641 361 -HuMMC8/2005/Bangladeah 
D0490542-Hu/RV 161 /2000/Ba ngladesh 
DQ1 46690-Hu/N26/200 2/Bangla de sh

^FTT-----  ™

0.05
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ยีน NSP3

ตัวอย่างที่มี VP4 จีโนไทปีเป็น P[8] และ P[6] รวม 15 ตัวอย่าง จากผลการจำแนกจีโนไทปีใน 

ส่วนของยีน NSP3 ด้วยการทำ phylogenetic analysis จากรูปที่ 28 พบว่า ทั้งหมดจำแนกอยู่ใน 

จีโนไทปี T1 และมีความใกล้เคียงกับไวรัสโรตาในคนสายพันธุที่พบในประเทศอินเดีย บังคลาเทศ 

บราซิล และ สหรัฐอเมไ'กา

ตัวอย่างที่สายพันธุเป็น G2P[4] ท้ัง 6 ตัวอย่าง พบว่าจำแนกจีโนไทป็ในส่วนของยีน NSP3 

เป็น T2 โดยพบว่าตัวอย่าง CU473-BK/09, CU497-BK/09, CU438-KK/09 และ CU436-KK/09 มี 

ความใกล้เคียงกับไวรัลโรตาในคนสายพันธุที่พบในประเทศสหรัฐอเมรกา, บังคลาเทศ, สาธารณรัฐ 

ประชาธิปไตยคองโก โดยมีค่า % nucleotide และ amino acid similarity เมื่อเทียบตัวอย่างที่คีกษา 

กับลายพันธุจากประเทศตังกล่าวพบว่ามีค่ามากกว่า 98.3%

ตัวอย่างที่มีสายพันธุ G3P[9] 1 ตัวอย่าง ได้แก่ CU365-KK/08 พบว่าจำแนกจีโนไทปีในส่วน 

ของยีน NSP3 เป็น T3 และพบว่ามีความคล้ายกับสายพันธุ RRV ท่ีพบในลิง โดยมีค่า % nucleotide 

และ amino acid similarity เมื่อเทียบกับสายพันธุตังกล่าว เท่ากับ 96.2% และ 95.0% ตามลำดับ

ร ูป ท ี่ 2 8  P h y lo g e n e tic  t re e  แ ส ด ง ผ ล ก า ร จ ำ แ น ก จ ีโ น ไ ท ป ีใ น ส ่ว น ย ีน  N S P 3  ข อ ง ต ัว อ ย ่า ง ท ี่ว ิเค ร า ะ ห ์ท ั้ง

2 2  ต ัว อ ย ่า ง  เป ร ย บ เท ีย บ ก ับ น ิว ค ล ีโ อ ไ ท ด ์จ า ก ป ร ะ เท ศ อ ื่น ๆ ท ี่ม ีอ ย ู่ใ น ธ น า ค า ร ร ห ัส พ ัน ธ ุก ร ร ม ,  ล ัญ ล ัก ษ ณ ์

■  แ ส ด ง  ต ัว อ ย ่า ง ท ี่ว ิเค ร า ะ ห ์ใ น ก า ร ค ีก ษ า น ี้,  แ ถ บ ล ีเห ล ือ ง  แ ส ด ง  p ro to ty p e  s tra in
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NSP4 gene

■  G1P[8]
■  G3P[8]
■  G9P[8]
■  G12P[8]
■  G12P[6] 

G2P[4]
■  G3P[9]

I'M) I

I CU766-KK/1 ๐/Thailand
■ CU938-BK/1 1/Thailand
■ CU747-KIC1 o/Thailand 
I CU976-KK/1 1 /Thailand

EU8721 71 -Hu/PA46/2003/ltaly 
I QU94771 0-Hu/BJ-CR491 6/200B/Chlna 
L GU947707-Hu/BJ-CRS31 7/2008/Chlna 
. HM773731 -Hu/2009726997/2009AJSA
• HM773720-HU/20087471 ฯ 2/2008/USA 
EU679382-Hu/CAU 219/2006/South Korea 
I QU59251 6-Hu/Nov09-D67/2009/Ru8Sla
■I CU769-KK/1 o/Thailand
■ EFD33203-Hu/KNIH-9/South Korea 
I QU288645-Hu/CMH020/2005/Thalland 
๐03391 51 Hu/R2/Auatralla
DQ1 46658-Hu/Dhaka25-02/2002/Bangladoah

■ CU328-NFV08/Thalland 
I  CU329-NFV08/Thalland

• HM534681 -Hu/2009727093/2009AJSA 
I DQ4981 72-Hu/r I408O/2O01 /Brazil
■ EU8721 66-HU/PAH1 0๐/1 996/ltaly 
L AY601 544-Hu/RMC437/lndla 
> DQ4981 85-Hu/rj6906/2003/Brazll 

I CU957-KK/11 /Thailand 
I CU956-KK/1 1/Thailand
■ CUB7 5-BK/1 O/Tha I la nd 

k HM773852-HU/200771 9907/2007AJSA 
I GU288650-Hu/CMH1 46/2005/Thalland 
l  EU679377-HU/CAU 1 36/2008/South Korea
■ EUB39975-Hu/SK277/2005/Bangladesh 
L caul 9951 2-Hu/Matlab38-02/2001 /Bangladesh

• QQ240630-Hu/manl-475/2008/lndia 
L QQ240620-Hu/manl-7/2006/1ndla 
I DQ490543-HU/RV1 61 -00/2000/Bangladesh 
1 DQ1 46680-Hu/Matlab1 3-03/2003/Bangladesh 
I DQ1 46669-Hu/Dhaka ฯ 2-03/2003/Bangladeah 
I CU61 5-TK/09/Thalland
■ CU61 6-TKA)9/Thalland 

1 EFD59924-HU/CAU 202/2006/South Korea
I AF50601 6-Hu/RMCI oo/lndia

■ EU753975-Hu/mca/1 0-07/2007/lndla
• A FI 73207-HU/TQ59/1 995/Talwan
• EP99071 2-Hu/B3458/2003-04/Bangladesh 
I DQ4981 95-Hu/r|841 9/2004/Brazll
• HM77391 8-HU/DC461 3/1 9BO/USA 

I FJ947327-HU/DC1 730/1 979/USA
■ FJ361 21 O-Hu/1 1 6E/1 985/lndla 
B72603-HU/P/1 974/USA

■ HM773643-HU/2008747307/2008/USA 
6725B9-HU/IAL28/1 992/Brazil 

L DQ4982Û1 -Hu/r|40644/1 990/Brazll
■ HM773962-HU/DC827/1 978/USA
- FJ947206-HU/DC51 42/1 975/USA
- AB008236-Hu/Y0/1 977/Japan
■ HQ392436-Hu/BE00046/2008/Belglum
- HM773797-Hu/20087471 00/2008/USA 
I HQ392425-HU/BE00041 /2007/Belglum
■ HQ392039-Hu/BE00009/2005/Belglum

■ AF469679-Hu/CBNU/HR-4/South Korea 
I CU537-KK/09/Thalland

- AF1 73200-HU/TE56/1 993/Talwan 
• AF173215-HU/TA79/1 985/Talwan 
น FJ4231 54-Hu/Wa/1 974/USA
fi EFB72575-HU/D/1 974/USA 
• EU9841 01 -Hu/AM06-l/2006/lndla

- HQ3921 49-Hu/BE00020/2006/BeIglum
■ U591 1 0-Hu/ST3/1 975/England 
■ FJ998279-HU/RV3/1 993/Austra lia

■ U591 09-HU/M37/1 982/Venezuela
• FJ947525-HU/DC5549/1 991 /USA
• HM773896-HU/DC4320/1 988/USA 
เ FJ9477BO-HU/DC1 600/1 9SO/US A
ICU331 -NR/OS/Thalland 

kifl CU460-KK/09/Thalland
- A Fl 70833-HU/GR1 1 06/1 986/Scuth Africa 
• AY601 543-Hu/RMC-Q80/lndla

. OUI 99490-Po/Gottfrled/1 976/USA 
QU1 89558-Hu/R479/2004/Chlna 
■ GU1 995๐1 -Hu/KTM368/2004/Nepal £0
B055968-Capr/GRV

^  E 3 - m u b c l u m t m r f F m l C m )
DQ288660-HU/CMH222/2000-01 /Thailand 

FJ941 1 1 2-Hu/Py1 1 35ASB07/2007/Paraguay 
FJ941 1 1 0-Hu/Py94 2ASR06/2006/Paraguay 
DQ1 46705-HU/T1 52/1 998/Thailand

ร ๊ร ๊ร ิÎร ิ
HM035533-HU/H1 486/200//Fr once 
D89873- Hu/AU-1/I 982/J a pa n

AB008246-Hu/02-92/J a pa ท 
D89874-Fe/mVI/1 985/Japan

D02701 1 3-HU/N.N.1 2871 /Russia 
JF421 984-Hu/KFI 7/201 O/Japan 
EU636933-SI/RRV/1 980AJSA 
AB005472-LS/R2/2001 -02/Sweden 
HM035537-Hii/R3265/2009/Ftance 
AB048203-Fe/FRV384/Japan 
AB048200-Fe/FRV3 1 7/Japa ท 
AB048202-FB/FRV381 /Japan 

■ CU365-KK/08/Tha lia nd 
D0923799-HU/CMH1 20/2004/Tha lia nd 
D0923803-HU/CMH1 34/2004/Thalland 

EF5541 02-Hu/M06/1 993/Australla 
AY050273-BO/W C3/1 981 /USA 

HM0661 94-Hu/l 5988 08BA/2008/Brazll 
MM0661 73-Hu/l 31 51 06RJ/2006/BreziI 
HM0661 75-Hu/1 3668 07At_/2007/Brazil 
HQ641371 -Hu/MMC88/2005/Bangladesh 
AF079358-HU/US1 205/1 996/USA 
FU 1 83363-Hu/GR 1 0924/99/South Africa 
HM0661 63-Hu/l 1 58๐ osAC/2005/Brazil 
■I CU473-BK/09/ThaHand 
AF401 756-HU/KO-2/2001 /Japan
■ CU438-KK/09/Thalland 
■I CU497-BK/09/Tha lia nd
■ OU436-KK/09/Thalland
DQ492665-Hu/Dha ka 1 1 6-00/2000/Bangladesh 
AY527228-HU/1 040/lndla 

GU288642-Hu/CMH008/2005/Thalland 
EF554091-HU/B171 1/2002/Belglum 
EB572582-HU/DS-1 /1 976/USA 
U591 03-Hu/RV5/Aus tr a lia

000๐51 1 6-Hu/DRC86/2004/Congo 
D00051 05-Hu/DRC88/2004/Congo 

FJ4951 35-An/RC 18/2008/South Africa 
K03384-BO/UK/1 973/England 
HM591 4 93- Bo/B-4 8/2008/lndla 
HM591 492-Bo/B-47/2008/lndla 
HM591 494-BO/B-1 00/2008/1ndla 
HM235509-HU/BE-1 /2009/lndia 
HM363563-BO/M-1 /2009/lndla 
ta GUI 1 0-BK/08/Thalland 

US91 OS-Hu/1 076/USA 
EPB72596-HU/L26/1 987/Phlllpplnea 

AYB27227-Bo/MF66/lndla 
AY527226-Bo4fg1 s/India
DQ492655-Hu/Dhaka1 07-99/1 999/Bangladosh 
QU984765-Bo/86/2007/lndla 
EF200578-BO/RUBV31 9/lndla 
GU929444-Hu/0483 48/2004/lndla 

CU209- KK/08/Tha lia nd 
QU937886-Capr/Q034/1 999/Bangladesh 
HM01 5932-Capr/QOI ๐2/1 999/Bangladesh 
HM015931 -Gapr/OOl 00/1 999/Bangladesh

■.๚ a£7£ff

76

๐.1
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ยีน NSP4

ตัวอย่างที่มี VP4 จีโนไทปีเป็น P[8] และ P[6] รวม 15 ตัวอย่าง จากผลการจำแนกจีโนไทป็ใน 

ส่วนของยีน NSP4 ด้วยการทำ phylogenetic analysis จากรูปที่ 29 พบว่า ทํ่งหมด1จำแนกอยู่'ใน 

จีโนไทป็ E1 โดยตัวอย่าง CU766-KK/10, CU938-BK/10, CU747-KK/10 และ CU976-KK/11 ช่ึงมี 

ลายพันธุเป็น G3P[8] พบว่ามีความใกล้เคียงกับไวรัสโรตาในคนลายพันธุ PA46 จากประเทศอิตตาลี 

และ CAU219 จากประเทศเกาหลีใต้โดยมีค่า0/0 nucleotide และ amino acid similarity เท่ากับ 

99.2% และ 97.5% ตามลำตับ ส่วนตัวอย่างที่มีสายพันธุเป็น G1P[8] 5 ตัวอย่าง พบว่าตัวอย่าง 

CU769-KK/20 มีความเหมือนกับไวรัสโรตาในคนสายพันธุ Nov09-D67 จากประเทศรัลเชีย ด้วยค่า 

% nucleotide และ amino acid similarity ถึง 100% และยังใกล้เคียงกับสายพันธุ CAU219 ท่ีพบใน 

ประเทศเกาหลีใต้ด้วย ซึงมีค่า % nucleotide และ amino acid similarity เท่ากับ 99.6% และ 99.2% 

ตามลำตับ ส่วนตัวอย่าง CU957-KK/11, CU956-KK/11 และ CU875-BK/10 พบว่ามีความคล้ายกับ 

ลายพันธุ CMH146 ที่พบในประเทศไทยโดยมีค่า0/0 nucleotide และ amino acid similarity เม่ือ 

เปรียบเทียบกับตัวอย่างตังกล่าวเท่ากับ 99.4% และ 100% ตามลำดับ และอีก 1 ตัวอย่างที่มีสายพันธุ 

เป็น G1P[8] คือ CU537-KK/09 เมือเปรียบเทียบค่า0/อ nucleotide และ amino acid similarity 

พบว่ามีความใกล้เคียงกับไวรัสโรตาในคนสายพันธุ D จากประเทศสหรัฐอเมรีกา ซึ่งมีค่าเท่ากับ 

97.3% และ 90.8 ตามลำดับ ส่วนตัวอย่างที่มีสายพันธุเป็น G9P[8] 2 ตัวอย่าง ได้แก่ CU328- 

NR/08 และ CU329-NR/09 เมือเปรียบเทียบค่า0/0 nucleotide และ amino acid similarity พบว่า 

ใกล้ชิดกับไวรัสโรตาในคนสายพันธุ Dhaka25-02 จากประเทศบังคลาเทศ และ R2 จากประเทศ 

ออสเตรเลีย ซึ่งมีค่าเท่ากับ 99.0-99.2% และ 97.5-98.3% ตามลำดับ ส่วนตัวอย่างที่มีสายพันธุ

G12P[8] 3 ตัวอย่าง พบว่า CU615-TK/09 และ CU616-TK/09 มีความใกล้ชิดกับสายพันธุ CAU 202 

ที่พบในประเทศเกาหลีใต้โดยมีค่า0/0 nucleotide และ amino acid similarity 99.4-99.6% และ 

99.2% ตามลำดับ ส่วนอีก 1 ตัวอย่างที่มีสายพันธุ G12P[8] คือ CU460-KK/09 พบว่าจำแนกใกล้กับ 

ตัวอย่าง CU331-NR/08 ที่มีสายพันธุเป็น G12P[6] ซึ่งทํ่งลองตัวอย่างมีค่า0/0 nucleotide และ 

amino acid similarity ใกล้เคียงกับ 2008747100 ที่พบในประเทศสหรัฐอเมรีกา

ร ูป ท ี่ 2 9  P h y lo g e n e t ic  tre e  แ ส ด ง ผลก า ร จ ำ แ น ก จ ีโ น ไ ท ป ีใ น ส ่ว น ย ีน  N S P 4  ข อ ง ต ัว อ ย ่า ง ท ี,ว ิเ ค ร า ะ ห ์

ท ํ่ง  2 2  ต ัว อ ย ่า ง  เป ร ีย บ เท ีย บ ก ับ น ิว ค ล ีโ อ ไ ท ด ''จ า ก ป ร ะ เท ศ อ ื่น ๆ  ท ี่ม ีอ ย ู่ใ น ธ น า ค า ร ร ห ัส พ ัน ธ ุก ร ร ม ,

ส ัญ ล ัก ษ ณ ์■ แ ส ด ง ต ัว อ ย ่า ง ท ี่ว ิเ ค ร า ะ ห ์ไ น ก า ร ค ีก ษ า น ี้,  แ ถ บ ล ีเห ล ือ ง  แ ส ด ง  p ro to ty p e  s tra in
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ตัวอย่างที่มี VP7 และ VP4 จีโนไทปีเป็น G2P[4] ท้ัง 6 ตัวอย่าง พบว่าจำแนกจีโนไทป็ในส่วน 

ของยีน NSP4 เป็น E2 โดยพบว่าตัวอย่าง CU473-BK/09, CU497-BK/09, CU438-KK/09 และ 

CU436-KK/09 มีค่า % nucleotide และ amino acid similarity ใกล้เคียงกับไวรัสโรตาในคนสายพันธุ 

KO-2 จากประเทศญี่ป่น ซึ่งมีค่าเท่ากับ 99.4-99.8% และ100 % ตามลำดับ ส่วนตัวอย่าง CU110- 

BK/08 พบว่ามีการจำแนกใกล้กับไวรัลโรตาในคนสายพันธุ BE-1 และในวัวสายพันธุ M-1, B-48, B- 

47 และ B-100 จากประเทศอินเดีย ซึ่งเมื่อเปรยบเทียบค่า % nucleotide และ amino acid similarity 

พบว่ามีค่าเท่ากับ 97.5-98.1% และ 93.2-94.0% ตามลำตับ และตัวอย่าง CU209-KK/08 พบว่ามี 

ความใกล้เคียงกับไวรัสโรตาในคนสายพันธุ 048348 จากประเทศอินเดีย ด้วยค่า %nucleotide และ 

amino acid similarity เท่ากับ 99.2% นอกจากนี้ตัวอย่าง CU209-KK/08 ยังจำแนกอยู่ใกล้กับ 

สายพันธุโวรัสโรตาที่พบในแพะอีก 3 สายพันธุโต้แก่ G034, GO102 และ G0100 จากประเทศ 

บังคลาเทศ โดยมีค่า %nucleotide และ amino acid similarity เมื่อเทียบกับสายพันธุตังกล่าวเท่ากับ 

97.7% และ 96.6-95.9 % ตามลำตับ

ตัวอย่างที่มีสายพันธุเป็น G3P[9] 1 ตัวอย่าง ได้แก่ CU365-KK/08 พบว่าจำแนกจีโนไทป็ใน 

ส่วนของยีน NSP4 เป็น E3 โดยมีความใกล้ชิดกันกับไวรัลโรตาในคนสายพันธุ CMH120 และ 

CMH134 จากประเทศไทย ด้วยค่า %nucleotide และ amino acid similarity 98.9% และ 95.8% 

ตามลำตับ นอกจากนี้ยังจำแนกอยู่ใกล้กับสายพันธุโวรัสโรตาที่พบในแมวอีก3 สายพันธุได้แก่ 

FRV384, FRV317 และ FRV381 จากประเทศญี่ป่นด้วย โดยมี %nucleotide และ amino acid 

similarity เมื่อเปรยบเทียบกับตัวอย่าง CU365-KK/08 เท่ากับ 96.5-96.7% และ 90.8% ตามลำตับ
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NSP5/6 gene

■  G1P[8]
■  G3P[8]
■  G9P[8]
■  G12P[8]
■  G12P[6]
■  G2P[4]
■  G3P[9]

83  J HM46791 6-HU/LB271 9/2005-06/USA 
-  GU947709-Hu/BJ-CR4916/2008/China

HM773644-HU/2008747307/2008/USA 
FJ794020-Hu/rj8224/2004/Brazil 
• Ere 9071 3-Hu/B3458/2003-04/Belgium 
FJ794037-Hu/ba12537/2006/Brazil 
■  CU769-KK/10/Thailand

r l l  CU328-NR/08/Thailand 
■  CU329-NR/08/Thailand 
■ HQ025986-HU/CAU 214/2006/South Korea 
DQ146648-Hu/B4633-03/2003/Belgium 

k  FJ794029-Hu/ac11 548/2005/Brazil 
CU875-BK/10/Thailand 

HM773732-HU/2009726997/2009/USA 
CU537-KK/09/Thailand 

> m  CU956-KK/11/Thailand 
I ■  CU957-KK/11/Thailand 

CU976-KK/11/Thailand 
■  CU938-BK/11/Thailand 

CU747-KK/10/Thailand 
CU766-KK/10/Thailand

Bp EU753974-Hu/mcs/10-07/2007/lndia 
HQ392455-Hu/BE00049/2009/Belgium 
HQ392435-Hu/BE00046/2008/Belgium 
DQ492679-Hu/Dhaka16-03/2003/Bangladesh 
GU19951 3-Hu/Matlab36-02/2001/Bangladesh 
EU839976-Hu/SK277/2005/Bangladesh 

-  HQ391 994-Hu/BE00003/2004/Belgium 
FJ794019-Hu/rj1609/1998/Brazil 
AF373605-HU/RMC1 oo/lndia 
AY601 548-Hu/RMC83/India 
AY8411 26-Hum/RMC61/India 
HM773633-Hu/2009727051/2009/US A 
FJ747635-HU/GER172-08/2008/Germany 

๐๐146681 -Hu/Matlab13-03/2003/Bangladesh 
DQ146670-Hu/Dhaka1 2-03/2003/Bangladesh 
AY803730-Hu/RMC437/lndia 
AB008664-HU/582/1 994-95/China 

AB008663-HU/470/1994-95/China 
EF560712-Hu/Dhaka6/2001/Bangladesh 
DQ146659-Hu/Dhaka25-02/2002/Bangiadesh 

CU331 -NR/08/Thailand 
CU460-KK/09/Thailand 

HM773743-HU/2008747322/2008/USA 
I  CU61 5-TK/09/Thailand 
I  CU616-TK/09/Thailand 
EF672618-HU/ST3/1975/England 
DQ146698-HU/L26/1987/Phillippines 

HM773963-HU/DC827/1978/USA 
HM773952-HU/DC5115/1977/USA 
FJ794039-Hu/ba13619/2007/Brazil 
HM773919-HU/DC4613/1 980/USA 
EF572604-HU/P/1974/USA 

ER90991 -Hu/G11 ร-ร  160/France 
■ EU984102-Hu/AM06-l/2006/lndia 

FJ747624-HU/GER126-08/2008/Germany 
. HQ392424-Hu/BE00041 /2007/Belgium 
HQ392038-Hu/BE00009/2005/Belgium 
HM773853-HU//200771 9907/2007/USA 
GU288659-HU/CMH1 46/2005/Thailand

■ GU199491 -Po/Gottfried/1976/USA 
—  GU199502-Hu/KTM368/2004/Nepal 

AF306494-Hu/Wa/1974/USA
- AB022773-Hu/KU/1974/Japan

Hid
■ AF306492-SÎ/RRV/1 980/USA

■ ๐๐ 146706-HU/T1 52/1998/Thailand 
I CU365-KK/08/Thailand

- FJ816617-Si/TUCH/2002/USA
■ EU791926-Hu/CMH079/2005/Thailand 

- EU708955-Fe/Cat97/1984/Australia
■ EU708900-Hu/Ro1845/1985/lsrael 

> EU708933-Ca/K9/1979/USA
■ EU708922-Ca/CU-1/1980/USA 
■ EU708911 -Hu/HCR3A/1 984/USA
H5 
H3

• CT672562-HUÆ9M/1980/lndia
■ EF672583-HU/DS-1/1976/USA

■ EF185863-Hu/IS2/lndia 
I  HQ641 372-Hu/MMC88/2005/Bangladesh
- HQ641363-Hu/MMC6/2005/Bangladesh

■ 1  CU11 0-BK/08/Tha ila nd 
P DQ005115-Hu/DRC86/2004/Congo DR 
I  DQ005104-Hu/DRC88/2004/Congo DR

I  ■ CU438-KK/09/Thailand 
I  CU473-BK/09/Thailand 
I CU436-KK/09/Thailand 

I  G»414550-HU/GER1 H-09/2009/Qermany 
“1 CU497-BK/09/Thailand 
P AF508732-HIVNR1/India 
I EF554092-HU/B1711/2002/Belgium 

P AY787651 -Hu/TB-Chen/1996/China 
เ  HM467920-HU/LB2764/2005-O6/USA 
L l CU209-KK/08/Thailand
■ FJ183362-HU/GR 10924/99/South Africa
■ DQ490561 -Hu/RVI 76-00/2000/Bangladesh 

I AY769694-Hu/RMC/G66/lndia
• DQ146692-Hu/N26-02/2002/Bangladesh 

89'■1gK3490544-HuÆiV161 -00/2000/Bangladesh
HQ

H6

H4

Ht

H2

o.os
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ยีน NSP5

ตัวอย่างที่มี VP4 จีโนไทปีเป็น P[8] และ P[6] รวม 15 ตัวอย่าง จากผลการจำแนกจีโนไทปีใน 

ส่วนของยีน NSP5/6 ด้วยการทำ phylogenetic analysis จากรูปที่ 30 พบว่า ทั้งหมดจำแนกอยู่ใน 

จีโนไทปี H1 โดยตัวอย่างที่มี VP7 จีโนไทปีเป็น G12 4 ตัวอย่าง ได้แก่ CU331-NR/08, CU460- 

KK/09, CU615-TK/09 และ CU616-TK/09 พบว่ามีการจำแนกใกล้กับสายพันธุ Dhaka6,

Dhaka25-02 จากประเทศบังคลาเทศ และ 2008747322 จากสหรัฐอเมรกา ซึ่งเมื่อเปรียบเทียบค่า 

% nucleotide และ amino acid similarity พบว่ามีค่า 99.2-99.7% และ 97.3-100% ตามลำดับ 

ส่วนตัวอย่างที่เหลือที่จำแนกอยู่ในจีโนไทป็ H1 นี้พบว่ามีความใกล้ชิดกับไวรัสโรตาในคนลายพันธุ 

2009726997 และ 2008747307 ซึ่งเป็นสายพันธุที่พบในประเทศสหรัฐอเมรกา โดยเมื่อเปรียบเทียบ 

ค่า %nucleotide และ amino acid similarity ของตัวอย่างกับสายพันธุดังกล่าวพบว่ามีค่าเท่ากับ 

99.3-100%

ตัวอย่างที่มีสายพันธุเป็น G2P[4] ท้ัง 6 ตัวอย่าง พบว่าจำแนกจีโนไทป็ในส่วนของยีน NSP4 

เป็น H2 และมีความใกล้ชิดกับไวรัสโรตาในคนสายพันธุที่พบในประเทศบังคลาเทศ (MMC88, 

MMC6, RV176-00, N26-02 และ RV161-00) อินเดีย (NR1 และ RMC) เยอรมันนี (GER1H-09) 

อัฬรักาใต้ (GR 10924) และเบลเยี่ยม (B1711) โดยเมื่อเปรียบเทียบค่า % nucleotide และ amino 

acid similarity ของตัวอย่างที่ศึกษากับสายพันธุจากประเทศดังกล่าวพบว่ามีค่าเท่ากับ 98.3-100%

ตัวอย่างที่มีลายพันธุเป็น G3P[9] 1 ตัวอย่าง ได้แก่ CU365-KK/08 พบว่าจำแนกจีโนไทปีใน 

ส่วนของยีน NSP5/6 เป็น H6 จำแนกอยู่ในกลุ่มเดียวกับไวรัสโรตาสายพันธุที่เป็น canine/feline-like 

และ Human-like-canine/feline โดยเมือเปรียบเทียบค่า %nucleotide และ amino acid similarity 

ของตัวอย่างที่ศึกษากับสายพันธุดังกล่าวพบว่ามีค่าเท่ากับ 92.1-93.8% และ 87.8-92.5% ตามลำดับ

ร ูป ท ี่ 3 0  P h y lo g e n e t ic  tre e  แ ส ด ง ผ ล ก า ร จ ำ แ น ก จ ีโ น ไ ท ! ]ใ น ส ่ว น ย ีน  N S P 5  ข อ ง ต ัว อ ย ่า ง ท ี่ว ิเค ร า ะ ห ์ท ั้ง

22  ต ัว อ ย ่า ง  เป ร ีย บ เท ีย บ ก ับ น ิว ค ล ีโ อ ไ ท ด ์จ า ก ป ร ะ เท ศ อ ื่น ๆ ท ี่ม ีอ ย ู่ใ น ธ น า ค า ร ร ห ัส พ ัน ธ ุก ร ร ม ,  ส ่เญ ล ัก ษ ณ ์

■  แ ส ด ง  ต ัว อ ย ่า ง ท ี่'ว ิเค ร า ะ ห ์โ น ก า ร ศ ึก ษ าน ี้, แ ถ บ ล ีเห ล ือ ง  แ ส ด ง  p ro to ty p e  s tra in
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G enom ic co n ste lla tion
S train

Host P ro to ty p e VP7 VP4 VP6 VP1 VP2 VP3 NSP1 NSP2 NSP3 NSP4 NSP5
W afprotoype] Hu W a-like G1 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
KU Hu W a-like G1 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
D hakal6-03 Hu W a-like G1 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
p Hu W a-like G3 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
Wi61 Hu Wa-like G9 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
B3458 Hu W a-like G9 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
D hakal2-03 Hu W a-like G12 P[6] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
M atlab l3-03 Hu W a-like G12 P(6] 11 R1 C l M l A1 N1 T2 El HI
B4633-03 Hu W a-like G12 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
Dhaka25-02 Hu W a-like G12 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
CU537-KK/09 Hu W a-like G1 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
CU769-KK/10 Hu Wa-like G1 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
CU875-BK/10 Hu Wa-like G1 p[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
CU956-KK/11 Hu W a-like G1 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
CU957-KK/11 Hu Wa-like G1 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
CU766-KK/11 Hu Wa-like G3 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
CU747-KK/10 Hu Wa-like G3 p[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
CU976-KK/11 Hu Wa-like G3 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
CU938-BK/11 Hu Wa-like G3 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
CU328-NR/08 Hu Wa-like G9 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
CU329-NR/08 Hu Wa-like G9 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
CU460-KK/09 Hu Wa-like G12 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
CU615-TK/09 Hu Wa-like G12 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
CU616-TK/09 Hu Wa-like G12 P[8] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
CU331-NR/08 Hu Wa-like G12 P[6] 11 R1 C l M l A1 N1 T1 El HI
D S -l(pro toype) Hu DS-l-like G2 P[4] 12 R2 C2 M2 A2 N2 T2 E2 H2
TB-Chen Hu DS-l-like G2 P[4] 12 R2 C2 M2 A2 N2 T2 E2 H2
CU110-BK/08 Hu DS-l-like G2 P[4] 12 R2 C2 M2 A2 N2 T2 E2 H2
CU209-KK/08 Hu DS-l-like G2 P[4] 12 R2 C2 M2 A2 IM2 T2 E2 H2
CU436-KK/09 Hu DS-l-like G2 P[4] 12 R2 C2 M2 A2 N2 T2 E2 H2
CU438-KK/09 Hu DS-l-like G2 P[4] 12 R2 C2 M2 A2 N2 T2 E2 H2
CU473-BK/09 Hu DS-l-like G2 P[4] 12 R2 C2 M2 A2 N2 T2 E2 H2
CU497-BK/09 Hu DS-l-like G2 P[4] 12 R2 C2 M2 A2 N2 T2 E2 H2
A u-l(protoyp<î) Hu AU-l-like G3 P[9] 13 R3 C3 M3 A3 N3 T3 E3 H3
T152 Hu AU-l-like G12 P[9] 13 R3 C3 M3 A12 N3 T3 E3 H6
Cat97 Fe AU-l-like G3 P[3] 13 R3 C2 M3 A9 N2 T3 E3 H6
c u - l Ca AU-l-like G3 P[3] 13 R3 C2 M3 A9 N2 T3 E3 H6
K9 Ca AU-l-like G3 P[3] 13 R3 C2 M3 A9 N2 T3 E3 H6
HCR3A Hu AU-l-like G3 p[3] 13 R3 C2 M3 A9 N2 T3 E3 H6
R01845 Hu AU-l-like G3 P[3] 13 R3 C2 M3 A9 N2 T3 E3 H6
CU365-KK/08| Hu AU-l-like G3 P[9] 13 R3 C3 M3 A3 N3 T3 E3 H6

กรอบสินํ้าเงิน แสดง ตัวอย่างที่สีกษา, แถบสีเขียว แลดง Wa-like prototype, แถบสีแดง แสดง DS-1-like prototype, แทบสิฟ้าแลดง AU-1-like

prototype, Hu: Human, Fe: Feline, Ca: Canine



ตารางท่ี 14 แสดงค่า % nucleotide และ amino acid similarity ของตัวอย่าง CU365-KK/08 เปรียบเทียบกับสายพันธุอื่นๆ ที่พบว่ามีการจำแนกอยู่ในจีโนไทป็เดียวกัน

stra in H ost

G e n o ty p e

V P 7 V P 4 V P 6 V P1 V P2 V P 3 N SP1 N SP2 N SP3 N SP 4 N SP 5 /6

% nt % aa % n t % aa % n t % aa % nt % aa % nt % aa % n t % aa % n t % aa % n t % aa % nt % aa % n t % aa % nt % aa

AU-1 Human 92.2 9 0 .4 9 8 .7 98.4 92.2 95.1 92.6 88.0 86.7 98.3 86.5 87.9 9 6 .5 9 3 .0 84.7 93.7 84.1 82.0 90.5 79.0 86.9 86.4

T152 Human 68.6 60.1 88.9 87.7 85.2 88.8 9 6 .6 9 4 .4 8 7 .0 9 8 .6 9 4 .2 9 3 .7 44.5 48.4 8 6 .0 9 5 .9 88.5 87.4 88.9 73.9 93.0 91.8

R ol845 Human 75.2 65.8 55.8 59.5 87.4 91.8 83.7 75.0 78.4 96.6 81.6 84.2 14.4 22.2 74.4 87.4 84.1 81.6 81.7 62.2 92.7 89.1

HCR3A Human 75.4 63.6 - 86.8 90.7 83.2 75.0 78.5 96.4 82.3 86.1 16.6 28.9 75.7 88.0 83.8 79.9 80.9 58.0 93.1 89.8

SE584 Human - 96.9 95.9 - - - - 96.4 93.7 75.8 86.1 72.2 69.5 - -

L621 Human - 97.0 96.9 - - - - - - - - -

CMH134 Human - - 98.8 98.6 - - - - - - 9 8 .9 9 5 .8 -

CMH120 Human - - 98.9 98.9 - - - - - - 9 8 .9 9 5 .8 -

PAI58 Human 94.5 89.0 94.7 93.4 - - - - 92.4 89.2 74.3 86.1 - - -

PAH136 Human 92.9 88.2 95.0 94.2 - 75.7 64.0 - - 93.7 89.5 76.6 88.0 - - -

Cat97 Feline 75.4 64.5 56.1 59.5 87.2 91.8 84.2 76.2 78.4 96.3 81.9 85.2 12.9 29.3 73.8 86.8 82.9 81.2 81.7 60.5 92.3 87.8

Cat2 Feline 94.6 88.2 94.6 93.2 91.4 94.8 83.7 75.0 78.4 96.6 81.4 84.2 92.2 85.7 76.9 88.0 - 81.5 62.2 -

BA222 Feline 94.2 89.0 95.3 93.7 80.0 83.6 - - - 94.4 90.6 - 84.1 83.3 - -

FRV384 Feline - - - - - - - - - 96.7 90.8 -
FRV317 Feline - - - - - - - - - 96.5 90.8 -
FRV381 Feline - - - - - - - - - 96.7 90.8 -

c u - l Canine 75.5 64.9 55.7 59.6 87.1 91.5 83.7 74.7 78.4 96.1 82.3 84.6 14.4 28.9 73.8 87.4 82.5 78.7 80.5 58.8 93.5 89.8

K9 Canine 73.6 64.5 55.8 59.3 87.8 91.5 83.3 74.4 78.7 96.3 82.4 85.5 15.7 29.6 74.9 87.1 83.8 79.9 80.9 58.0 92.1 88.4
MP-CIVET66 Civet 94.1 88.2 98.2 98.1 - - - - - - - - -
RAG-DG5 Raccoon 94.4 87.3 98.1 97.1 - - - - - - - - -
C hubut A ntelope - - - - - - 95.4 92.0 76.1 86.4 - - -
TUCH simian 72.2 61 55.2 59.6 79.6 82.8 86.9 78.8 85.6 98.2 85.3 87.8 - 76.7 87.7 87.7 84.5 - 92.9 91.2

RRV simian 79.5 68.9 57.2 57.1 - - 89.8 97.9 87.3 89.7 - 76.1 86.4 9 6 .2 9 5 .0 93.6 84.0 9 3 .8 9 2 .5

nt: nucleotide, aa: amino acid
00
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