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บทคัดัย่่อ 	 โรคไข้้เลืือดออกเดงกียัีังคงเป็็นปัญหาสาธารณสุขุที่่�มีคีวามสำำ�คัญัในประเทศไทย โดยมีจีำำ�นวนผู้้�ป่วยสููงในแต่่ละปีี 

โดยเฉพาะช่่วงฤดููฝน ความรุนุแรงของโรคแตกต่่างกันัในแต่่ละบุุคคล และอาจนำำ�ไปสู่่�การเสียีชีวิิตได้้หากไม่่ได้้รัับการดููแล

รัักษาอย่่างเหมาะสม แม้้ว่่าจะมีีการพััฒนาวััคซีีนป้องกันัโรคเดงกีแีล้้ว แต่่การนำำ�มาใช้้ยัังคงอยู่่�ในวงจำำ�กัดั และยัังมีี

การประเมินิการใช้้วััคซีีนในสถานการณ์ท์างระบาดวิิทยาที่่�แตกต่่างกันัอย่่างต่่อเนื่่�อง การศึกึษานี้้�มีวัีัตถุประสงค์เ์พื่่�อศึกึษา 

serotype และ genotype ของไวรััสเดงกีทีี่่�มีีการระบาดในประเทศไทยในปี พ.ศ. 2567 ตััวอย่่างถููกเก็บ็รวบรวมจาก

หลายจังหวััด เพื่่�อประเมิินการกระจายตััวของซีีโรทัยัป์ในระดัับประเทศ รวมตััวอย่่างทั้้�งหมด 1,000 ตััวอย่่าง จาก 

ผู้้�ป่วยสงสัยัติดิเชื้้� อเดงกีทีี่่�ได้้รัับการวิินิิจฉัยว่าเป็็นไข้้เลืือดออก หรืือให้้ผลบวกต่่อ NS1 antigen โดยมีกีารเก็บ็ข้้อมููล

ประชากรศาสตร์ ได้้แก่่ เพศ อายุุ จัังหวััด และเดือืนที่่�เริ่่�มป่วย ทำำ�การตรวจหาซีีโรทัยัป์ของไวรััสเดงกีด้ี้วยวิธี ีreal-time 

RT-PCR จาก 934 ตััวอย่่าง ผลการศึึกษาพบไวรััสเดงกีีครบทั้้�ง 4 ซีีโรทัยัป์ ได้้แก่่ ไวรััสเดงกีี 1 (ร้้อยละ 41.43)  

ไวรััสเดงกี ี2 (ร้้อยละ 33.94) ไวรััสเดงกี ี3 (ร้้อยละ 11.99) และไวรััสเดงกี ี4 (ร้้อยละ 11.67) และพบการติดิเชื้้�อร่่วม 

ร้้อยละ 0.96 การวิิเคราะห์์จีีโนทัยัป์ด้้วยวิธี ีnext generation sequencing (NGS) จำำ�นวน 65 ตััวอย่่าง พบว่า ไวรััส-

เดงกี ี1 ส่่วนใหญ่่เป็็น genotype I (ร้้อยละ 94.44) ขณะที่่�พบ genotype V จำำ�นวน 1 ตัวัอย่่าง (ร้้อยละ 5.56) จาก

นัักท่่องเที่่�ยวชาวบราซิิล ซึ่่�งมีรีายงานในประเทศไทยค่อนข้้างน้้อย สำำ�หรัับไวรััสเดงกี ี2 พบ genotype V และ geno-

type II ส่่วนไวรััสเดงกี ี3 และไวรััสเดงกี ี4 พบ genotype III และ genotype I ทั้้�งหมดตามลำำ�ดับั การวิิเคราะห์์สาย

วิิวััฒนาการ ยืืนยัันว่าตัวัอย่่างจากประเทศไทยจัดกลุ่่�มร่วมกับัสายพันธุ์์�ที่่�เคยรายงานในภููมิภิาคเดียีวกันั การศึกึษาครั้้�งนี้้�

แสดงให้้เห็น็ว่า ไวรััสเดงกีทีั้้�ง 4 ซีีโรทัยัป์ มีกีารกระจายตัวัทั่่�วประเทศ โดยไวรััสเดงกี ี1 เป็็นซีีโรทัยัป์ที่่�พบมากที่่�สุดุ 

แต่่ยัังไม่่พบการเปลี่่�ยนแปลงที่่�เด่่นชัดของการกระจายตััวของจีีโนทัยัป์ในตััวอย่่างที่่�วิิเคราะห์์ ผลการศึึกษานี้้� เน้้นย้ำำ��

ถึึงความสำำ�คััญของการเฝ้้าระวัังอย่่างต่่อเนื่่�อง เพื่่�อติดิตามวิวััฒนาการของไวรััสและการเปลี่่�ยนแปลงของการกระจาย

ตัวัของจีีโนทัยัป์ ข้้อมููลจากการศึกึษานี้้�สามารถใช้้เป็็นประโยชน์์ในการเฝ้้าระวัังโรค การเตรียมความพร้้อมรับการระบาด 

และสนัับสนุุนการพััฒนาวิิธีวิีินิิจฉัยและวััคซีีนในอนาคต
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A Study of Serotype and Genotype of Dengue Hemorrhagic Fever Virus in Thailand 2024

บทนำำ�
โรคไข้้เลืือดออกเดงกีีเป็็นโรคติิดเชื้้� ออุุบััติิซ้ำำ��ที่่�เป็็น

ปััญหาทางสาธารณสุุขหลายประเทศทั่่�วโลก โดยคาด-

การณ์ว่์่าประชากรมากกว่่าร้้อยละ 40 ของโลก (ประมาณ 

2,500 ล้้านคน) มีคีวามเสี่่�ยงต่่อการติดิเชื้้� อ โดยเฉพาะ

ในพื้้�นที่่�เขตร้อนชื้้�น และประมาณร้้อยละ 70 ของผู้้�ป่วย

ทั้้�งหมดอยู่่�ในภููมิิภาคเอเชีีย(1) โรคไข้้เลืือดออกเกิดิจาก

การติิดเชื้้� อไวรััสเดงกีี (dengue virus: DENV) ซึ่่�ง 

เป็็นไวรััสชนิิดอาร์์เอ็น็เอสายเดี่่�ยวแบบบวก จััดอยู่่�ใน 

สกุุล Flavivirus และวงศ์ ์Flaviviridae ประกอบด้วย 4  

ซีีโรทัยัป์ (serotype) ได้้แก่่ ไวรััสเดงกี ี 1 (DENV-1)  

ไวรััสเดงกี ี2 (DENV-2) ไวรััสเดงกี ี3 (DENV-3) และ

ไวรััสเดงกี ี4 (DENV-4)(2) ผู้้�ที่่�เคยติดิเชื้้�อจะมีภีููมิคิุ้้�มกันั

จำำ�เพาะต่่อซีีโรทัยัป์นั้้�นไปตลอดชีีวิิต แต่่มีีภููมิิคุ้้�มกันัข้้าม

ซีีโรทัยัป์เพีียงระยะสั้้�น จึึงสามารถติดิเชื้้� อซ้ำำ��ได้้หลายครั้้�ง 

โดยมีียุุงลายบ้าน (Aedes aegypti) เป็็นพาหะสำำ�คััญ 

อาการของโรคมีคีวามหลากหลาย ตั้้�งแต่่ไม่่มีอีาการจนถึงึ

รุุนแรง และอาจเสียีชีวิิตได้้หากไม่่ได้้รัับการรัักษาอย่่าง

เหมาะสม การวิินิิจฉัยสามารถทำำ�ได้้โดยการตรวจหา

แอนติเิจน NS1 การตรวจสารพัันธุกรรมด้วยวิธี ีreal-time 

RT-PCR และการตรวจแอนติบิอดีจีำำ�เพาะต่่อไวรััสเดงกีี

ด้้วยวิธี ีenzyme-linked immunosorbent assay: ELISA(3) 

นอกจากนี้้�  โรคยัังมีีลัักษณะการระบาดตามฤดููกาล โดย

จำำ�นวนผู้้�ป่วยมักัเพิ่่�มขึ้้�นในช่วงฤดููฝน และอาจนำำ�ไปสู่่�การ

ระบาดต่่อเนื่่�องในปีถัดัไปได้้(4) 

ประเทศไทยพบผู้้�ป่วยโรคไข้้เลืือดออกครั้้�งแรกในปี 

พ.ศ. 2492 และเริ่่�มมีีรายงานการระบาดตั้้�งแต่่ปีี พ.ศ. 

2501 โดยโรคยัังคงมีีการระบาดอย่่างต่่อเนื่่�องจนถึึง

ปััจจุบันั ในช่วง 10 ปีีที่่�ผ่่านมา พบการระบาดขนาดใหญ่่

หลายครั้้� ง โดยในปี พ.ศ. 2556 มีีผู้้�ป่วยสููงสุุดถึึง 

154,773 ราย และพบอัตัราป่่วยตายสููงสุดุในปี พ.ศ. 

2561 ร้้อยละ 0.13(5) ข้้อมููลจากระบบเฝ้้าระวัังโรคทาง

ระบาดวิิทยา 506 กองระบาดวิิทยา กรมควบคุมโรค 

รายงานสถานการณ์โ์รคไข้้เลืือดออกในปี พ.ศ. 2566 พบ

ผู้้�ป่วย 158,705 ราย และเสียีชีวิิต 181 ราย คิิดเป็็น 

อัตัราป่่วยตายร้อยละ 0.11 ซึ่่�งเพิ่่�มขึ้้�นจากปีี พ.ศ. 2565 

ถึงึ 3.5 เท่่า โดยพบว่า ไวรััสเดงกี ี 2 เป็็นซีีโรทัยัป์เด่่น  

รองลงมา คืือ ไวรััสเดงกี ี1 ขณะที่่�ไวรััสเดงกี ี3 มีสีัดัส่่วน

เพิ่่�มขึ้้�นอย่่างชััดเจนเมื่่�อเทียีบกับัช่วง 5 ปีีที่่�ผ่่านมา(6) 

นอกจากการเปลี่่�ยนแปลงของซีีโรทัยัป์เด่่นในแต่่ละปีี

แล้้ว การเปลี่่�ยนแปลงของจีีโนทัยัป์ยัังอาจส่งผลต่่อความ

สามารถในการแพร่่กระจายของไวรััสและประสิิทธิิภาพ

ของภููมิคุ้้�มกั ันในประชากร การศึึกษาก่่อนหน้้านี้้� ใน

ประเทศไทยพบการหมุุนเวียีนของหลายจีโีนทัยัป์ร่่วมกันั 

โดยไวรััสเดงกี ี1 ส่่วนใหญ่่เป็็น genotype I ซึ่่�งพบได้้บ่่อย

ในภููมิิภาคเอเชีียตะวัันออกเฉีียงใต้้ ขณะที่่�ไวรััสเดงกี ี 2 

พบทั้้�ง genotype V และ genotype II รวมทั้้�งมีรีายงาน

การหมุุนเวีียนของไวรััสเดงกี ี3 genotype III และไวรััส-

เดงกี ี 4 genotype I ในหลายพื้้�นที่่�ของประเทศ แสดง 

ให้้เห็น็ถึงึความหลากหลายทางพัันธุกรรมของไวรััสเดงกีี

ที่่�มีกีารหมุุนเวีียนอย่่างต่่อเนื่่�อง(7-9) ในระดับัภููมิภิาค การ

ศึึกษาในประเทศแถบเอเชีียตะวัันออกเฉีียงใต้้ พบการ

แพร่่กระจายของสายพันธุ์์�ไวรััสเดงกีรีะหว่่างประเทศ โดย

เฉพาะไวรััสเดงกี ี1 genotype I ซึ่่�งเป็็นสายพันธุ์์�หลัักที่่�พบ

การระบาดในหลายประเทศ เช่่น ไทย เวีียดนาม ลาว และ

กัมัพููชา สะท้้อนถึงึความเชื่่�อมโยงของการระบาดในระดับั

ภููมิิภาค(10) 

อย่่างไรก็ต็าม การศึกึษาด้้านจีโนทัยัป์ของไวรััสเดงกีี

ในประเทศไทยที่่�ผ่่านมา ส่่วนใหญ่่เป็็นการศึกึษาในพื้้�นที่่�

จำำ�กัดั เช่่น ระดัับจังหวััด โรงพยาบาล หรืือในช่วงเวลาการ

ระบาดเฉพาะพื้้� นที่่�  ทำำ�ให้้ข้้อมููลการกระจายตััวของ 

จีีโนทัยัป์ในระดับัประเทศยัังมีจีำำ�กัดั โดยเฉพาะข้้อมููลใน

ช่่วงเวลาปััจจุบันั ดังันั้้�น การศึกึษาซีีโรทัยัป์และจีีโนทัยัป์

ของไวรััสเดงกีจีากตัวัอย่่างผู้้�ป่วยในหลายพื้้�นที่่�ทั่่�วประเทศ 

จึึงมีีความสำำ�คัญต่่อการเฝ้้าระวัังทางระบาดวิิทยา การ

ติิดตามการเปลี่่�ยนแปลงของสายพันธุ์์� และการวางแผน

ควบคุมป้องกันัโรค รวมทั้้�งสนัับสนุุนการพััฒนาการตรวจ

วิินิิจฉัยและวััคซีีนในอนาคต



การศึึกษาซีีโรทัยัป์์และจีีโนทัยัป์์ไวรัสัเดงกีีที่่�ก่่อโรคไข้เ้ลืือดออกในประเทศไทยปีี พ.ศ. 2567
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วิิธีีการศึึกษา
รููปแบบการศึึกษา

การศึึกษานี้้� เป็็นการศึึกษาเชิิงพรรณนาเพื่่�อศึึกษา

การกระจายของซีีโรทัยัป์และจีีโนทัยัป์ของไวรััสเดงกีใีน

ประเทศไทย ปีี พ.ศ. 2567 โดยใช้้ตัวัอย่่างผู้้�ป่วยสงสัยั

โรคไข้้เลืือดออกที่่�ส่่งตรวจยืนยัันจากโรงพยาบาลและ

เครืือข่่ายห้องปฏิิบััติิการทั่่�วประเทศ ระหว่่างเดืือน

มกราคม ถึงึ กันัยายน พ.ศ. 2567 การศึกึษานี้้� ได้้รัับการ

รัับรองจากคณะกรรมการพิิจารณาการศึึกษาวิิจััยในคน 

กรมวิทิยาศาสตร์การแพทย์ ์รหััสโครงการวิจัิัย 10/2567

การคัดัเลืือกตัวัอย่่าง

ตัวัอย่่างซีีรััมหรืือพลาสมาจำำ�นวน 1,000 ตัวัอย่่าง ถููก

เก็บ็รวบรวมจากผู้้�ป่วยสงสัยัติิดเชื้้� อไวรััสเดงกีทีี่่�ส่่งตรวจ

ยืืนยัันมายัังฝ่่ายอาโบไวรััส สถาบัันวิจััยวิทยาศาสตร์-

สาธารณสุขุ และศููนย์์วิิทยาศาสตร์การแพทย์์ทั่่�วประเทศ 

ระหว่่างเดืือนมกราคม ถึึง กันัยายน พ.ศ. 2567 โดย

กำำ�หนดเกณฑ์์การคััดเลืือก (inclusion criteria) เป็็น

ตััวอย่่างที่่�ให้้ผลบวกต่่อแอนติิเจน NS1 หรืือได้้รัับการ

วิินิิจฉัยทางคลิินิิกว่่า เป็็นโรคไข้้เลืือดออกเดงกี ี สำำ�หรัับ

การวิิเคราะห์์จีีโนทััยป์ คััดเลืือกตััวอย่่างจากกลุ่่�มที่่�ให้้ 

ผลบวกด้้วยวิธี ีreal-time RT-PCR และมีค่ี่า Ct ไม่่เกินิ 

25 โดยพิจารณาให้้ครอบคลุุมทั้้�ง 4 ซีีโรทัยัป์ และกระจาย

ตามภููมิภิาคและช่่วงเวลาการระบาด เพื่่�อเป็็นตัวัแทนของ

การแพร่่ระบาดของไวรััสเดงกีใีนประเทศไทย

การสกัดัสารพันัธุุกรรม

สกัดัสารพัันธุกรรมจากตัวัอย่่างสำำ�หรัับทำำ� real-time 

RT-PCR โดยใช้้วิิธีีตามเอกสารกำำ�กัับน้ำำ��ยาสกััดสาร-

พัันธุกรรม Zybio Nucleic Acid Extraction Kit (Zybio 

Inc., China) ด้้วยหลัักการเม็ด็แม่่เหล็ก็ (magnetic bead 

method) โดยใช้้เครื่่�องสกัดัสารพัันธุกรรมอัตัโนมััติ ิZy-

bio EXM3000 Nucleic Acid Isolation System และ

สำำ�หรัับการทำำ� Whole genome sequencing ทำำ�การสกัดั

สารพัันธุกรรมจากน้ำำ��เลี้้� ยงเซลล์ หรืือจากซีีรััมหรืือ

พลาสมา ด้้วยหลัักการ spin column method ด้้วยชุดสกัดั

สารพัันธุกรรม QIAamp Viral RNA Mini Kit (QIA-

GEN, Germany) โดยใช้้ตัวัอย่่าง 150 ไมโครลิิตร และ 

elute ปริมาตร 30 ไมโครลิิตร(11)

การตรวจจำำ�แนกซีีโรทัยัป์์ของไวรัสัเดงกีี ด้ว้ยวิิธีี 

Real-time RT-PCR

ทำำ� one step real-time RT-PCR ด้้วยชุดน้ำำ��ยา  

VIASURE real time PCR Detection kit (Certest Bio-

tec S.L., Spain) ตามคำำ�แนะนำำ�ของผู้้�ผลิต โดยเพิ่่�ม

จำำ�นวนในตำำ�แหน่่ง conserved region ของ NS5 gene 

(DEN-1), envelope gene (DEN-2), prM gene 

(DEN-3), NS2A gene (DEN-4) การแปลผลเป็็นบวก

เมื่่�อค่่า Ct น้้อยกว่่า 40(12)

การเพาะแยกเชื้้� อและเพิ่่�มปริมาณไวรัสัเดงกีี

ทำำ�การเพาะเลี้้� ยงเชื้้� อไวรััสเดงกีจีากตััวอย่่างซีีรััมหรืือ

พลาสมาที่่�ตรวจพบสารพัันธุุกรรมของไวรััสเดงกีด้ี้วยวิธี ี

real-time RT-PCR และมีีค่่า Ct ไม่่เกินิ 25 โดยนำำ�

ตัวัอย่่างปริมาตร 5 ไมโครลิิตร ในเซลล์ C6/36 (เซลล์

จากยุุง Aedes albopictus) ด้้วยอาหารเลี้้� ยงเซลล์ Leibo-

vitz’s 15 ผสม fetal bovine serum (FBS) tryptose 

phosphate broth (TPB) และ penicillin-streptomycin 

(10,000 unit/ml) ที่่�ตู้้�อบอุณุหภููมิ ิ28±2 องศาเซลเซีียส 

นาน 7 วััน (±1 วััน) สังัเกตการเปลี่่�ยนแปลงของเซลล์ 

(cytopathogenic effect: CPE) ทุุก 1-2 วััน เก็บ็น้ำำ��เลี้้� ยง

เซลล์ที่่�มีีไวรััสเพื่่�อนำำ�ไปตรวจยืนยัันซีีโรทัยัป์ไวรััสเดงกี ี

ด้้วยวิธี ีindirect immune-fluorescent antibody (IFA) 

โดยใช้้แอนติบอดีีที่่�จำำ�เพาะต่่อไวรััสเดงกีแีต่่ละซีีโรทัยัป์ 

(monoclonal antibody) ในการทำำ�ปฏิกิิริิิยาขั้้�นแรก และ

ใช้้ anti-mouse IgG FITC conjugate ในขั้้�นที่่� 2 ผลบวก

จะพบเซลล์เรืืองแสงสีเีขียีวใต้้กล้้องฟลููออเรสเซนส์์(13)

การหาลำำ�ดับันิวิคลีีโอไทด์ท์ั้้�งจีีโนมไวรัสัเดงกีี ด้ว้ย

วิิธีี Next Generation Sequencing (NGS)

สกัดั RNA จากน้ำำ��เลี้้�ยงเซลล์ที่่�มีไีวรััสเดงกีทีี่่�เพาะเลี้้�ยง

ได้้ ปริมาตร 5 ไมโครลิิตร นำำ�ไปสร้้างสาย cDNA (cDNA 

Synthesis) โดยใช้้ชุุดน้ำำ��ยา the TURBO DNA-free™ 

Kit (Thermo Fisher Scientific Inc., USA) ตามคำำ�

แนะนำำ�ของผู้้�ผลิต จากนั้้�นนำำ� RNA ปริมาตร 19 ไมโครลิิตร 
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เติมิ random Hexamers ปริมาตร 1 ไมโครลิิตร เพื่่�อทำำ� 

first-strand cDNA synthesis โดยใช้้ SuperScript™ IV 

Reverse Transcriptase และ dNTP Mix (10 mM each) 

(Thermo Fisher Scientific Inc., USA) จากนั้้�นทำำ� sec-

ond-strand cDNA synthesis โดยใช้้ Sequenase Version 

2.0 DNA Polymerase (Thermo Fisher Scientific Inc., 

USA) และทำำ�ความสะอาด cDNA ด้้วย Agencourt AM-

Pure XP (Beckman Coulter Inc., USA) แล้้วนำำ�ตัวัอย่่าง

ที่่�ได้้ปริมาตร 12 ไมโครลิิตร ไปเตรียมห้องสมุุด DNA 

(library preparation) ด้้วยชุดน้ำำ��ยา Illumina DNA/RNA 

Prep Tagmentation (Illumina, USA) และ Illumina 

DNA/RNA UD Indexes Set D, Tagmentation (Illu-

mina, USA) เสร็จ็แล้้วทำำ�การวััดความเข้้มข้้นของ DNA 

library ด้้วย Qubit 2.0 fluorometer (Invitrogen, USA) 

จากนั้้�นทำำ�การ pool ตัวัอย่่าง โดยทำำ� denaturation ด้้วย 

0.2 N NaOH และเจืือจางด้้วย Hy b buffer (Illumina, 

USA) แล้้วนำำ�ตัวัอย่่างปริมาตร 600 ไมโครลิิตร ใส่่ใน 

MiSeq Reagent kit v3 (150 Cycle) แล้้วดำำ�เนิินการ

ด้้วยเครื่่�อง Illumina NGS platform รุ่่�น MiSeq โดยเลืือก

อ่่านแบบ single-end ขนาด 150 bp ข้้อมููลที่่�ได้้อยู่่�ใน 

รููปแบบไฟล์์ข้้อมููลลำำ�ดัับเบสพร้้อมค่าคุุณภาพของแต่่ละ

ตำำ�แหน่่ง (FASTQ) สำำ�หรัับนำำ�ไปวิเคราะห์์ต่่อไป(14) 

การวิิเคราะห์จี์ีโนทัยัป์์เชื้้� อไวรัสัเดงกีีด้ว้ยโปรแกรม 

BLAST

ข้้อมููลลำำ�ดับันิิวคลีีโอไทด์ (nucleotide) ของเชื้้�อไวรััส

เดงกี ีในรููปไฟล์์ FASTQ ที่่�ได้้จากการทำำ� next generation 

sequencing ถููกนำำ�มาปรับแต่่งคุุณภาพและการจััดเรีียง 

ลำำ�ดัับนิิวคลีีโอไทด์โดยใช้้โปรแกรม Galaxy Australia 

(https://usegalaxy.org.au/) โดยเปรียบเทียีบกับัลำำ�ดับั

นิิวคลีีโอไทด์อ้้างอิงิของไวรััสเดงกี ี 1 (NC_001477.1)  

ไวรััสเดงกี ี2 (NC_001474.2), ไวรััสเดงกี ี3 (NC_001475.2) 

และไวรััสเดงกี ี4 (NC_002640.1) จากฐานข้้อมููล Gen-

Bank(15) จากนั้้�นนำำ�ลำำ�ดับันิิวคลีีโอไทด์ท์ี่่�ได้้ในรููปแบบของ 

FASTA format ไปเปรียบเทียีบกับัลำำ�ดับันิิวคลีีโอไทด์ข์อง

เชื้้� อไวรััสเดงกีทีี่่�มีรีายงานในฐานข้้อมููล GenBank โดยใช้้

โปรแกรม BLAST (basic local alignment search tool) 

ผ่่านเว็บ็ไซต์ ์https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi 

เพื่่�อระบุุจีีโนทัยัป์ของเชื้้�อไวรััสเดงกีใีนแต่่ละตััวอย่่าง โดย

พิิจารณาจากเปอร์์เซ็น็ต์ค์วามเหมือืนของลำำ�ดับันิิวคลีีโอ-

ไทด์์ (percent identities) ระหว่่างตััวอย่่างที่่�ศึึกษาและ

ลำำ�ดับัอ้างอิงิในฐานข้้อมููล ซึ่่�งตัวัอย่่างจะถููกจััดจำำ�แนกเป็็น

จีีโนทัยัป์ที่่�มีใีกล้้เคีียงกับัลำำ�ดับัอ้างอิงิมากที่่�สุดุ(16)

การเปรียบเทีียบความสัมัพันัธ์ข์้อ้มููลลำำ�ดับันิวิคลีี-

โอไทด์์ของเชื้้� อไวรััสเดงกีีโดยใช้้แผนภููมิิต้้นไม้้

วิิวัฒันาการ (phylogenetic tree)

การวิิเคราะห์์ความสัมัพันธ์ท์างวิิวััฒนาการของไวรััส

เดงกีีดำำ�เนิินการโดยใช้้ข้้อมููลลำำ�ดัับนิิวคลีีโอไทด์์ของ

ตััวอย่่างที่่�มีีเปอร์์เซ็น็ต์์การครอบคลุุมของจีีโนมมากกว่่า

ร้้อยละ 80 ร่่วมกัับลำำ�ดัับอ้างอิิงจากฐานข้้อมููล Gen-

Bank(9-10,17) โดยเลืือกใช้้บริเวณยีีน envelope (E gene) 

ความยาว 1,485 คู่่�เบส ลำำ�ดับันิิวคลีีโอไทด์ถ์ููกนำำ�มาจััด

เรีียงแบบหลายลำำ�ดัับ (multiple sequence alignment) 

ด้้วยโปรแกรม BioEdit version 7.2(18) จากนั้้�นลำำ�ดับัที่่�

จััดเรีียงแล้้วไปสร้้างแผนภููมิต้้นไม้้วิิวััฒนาการ ด้้วย

โปรแกรม MEGA X โดยใช้้วิิธี ี Maximum likelihood 

ภายใต้้แบบจำำ�ลองวิิวััฒนาการ TN+G+I และประเมิิน

ความเชื่่�อมั่่�นของกิ่่�งต้้นไม้้ด้้วยวิธีี Bootstrap จำำ�นวน 

1,000 ครั้้� ง โดยกำำ�หนดให้้ลำำ�ดัับนิิวคลีีโอไทด์์ของ 

เชื้้� อไวรััสซิิกา (NC_012532) เป็็น outgroup(19)	  

การวิิเคราะห์ข์้อ้มููลทางสถิติิิ

ข้้อมููลประชากรศาสตร์ของผู้้�ป่วย ได้้แก่่ เพศ อายุุ 

จัังหวััดที่่�พบผู้้�ป่วย เดืือนที่่�เก็บ็ตััวอย่่าง รวมถึึงผลการ

ตรวจซีีโรทััยป์ของไวรััสเดงกีี ถููกนำำ�มาวิิเคราะห์์เพื่่�อ

อธิบิายการกระจายตัวของเชื้้� อ โดยใช้้สถิิติิเชิิงพรรณนา 

ได้้แก่่ ความถี่่� และร้้อยละ เพื่่�ออธิบิายลักษณะประชากร

และการกระจายของซีีโรทัยัป์และจีีโนทัยัป์ของไวรััสเดงกี ี

โดยใช้้โปรแกรม Microsoft Excel
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วารสารวิชิาการสาธารณสุขุ 2569 ปีีท่ี่� 35 ฉบับัท่ี่� 4 589

ผลการศึึกษา 
ซีีโรทัยัป์์ของไวรัสัเดงกีี

จากตัวัอย่่างที่่�ผ่่านการตรวจคัดกรองด้้วยการทดสอบ 

NS1 Antigen จำำ�นวน 1,000 ตัวัอย่่าง พบว่า มีตีัวัอย่่าง

ที่่�ตรวจพบสารพัันธุกรรมไวรััสเดงกี ีจำำ�นวน 934 ตัวัอย่่าง 

โดยพบไวรััสเดงกีีทั้้�ง 4 ซีีโรทัยัป์ ได้้แก่่ ไวรััสเดงกีี 1 

จำำ�นวน 387 ตััวอย่่าง (ร้้อยละ 41.43) ไวรััสเดงกี ี 2 

จำำ�นวน 317 ตััวอย่่าง (ร้้อยละ 33.94) ไวรััสเดงกี ี 3 

จำำ�นวน 112 ตัวัอย่่าง (ร้้อยละ 11.99) และไวรััสเดงกี ี4 

จำำ�นวน 109 ตัวัอย่่าง (ร้้อยละ 11.67) นอกจากนี้้�  พบ

การติดิเชื้้�อร่่วม (co-infection) จำำ�นวน 9 ตัวัอย่่าง (ร้้อยละ 

0.96) 

ผู้้�ติิดเชื้้� อส่่วนใหญ่่เป็็นเพศชาย 473 ราย (ร้้อยละ 

50.64) และเพศหญิิง 461 ราย (ร้้อยละ 49.36) โดย

พบมากในช่วงอายุุ 15–24 ปีี รองลงมา คืือ ช่่วงอายุุ 

10–14 ปีี และ 25–34 ปีี (ตารางที่่� 1) ตัวัอย่่างถููกเก็บ็

รวบรวมจาก 32 จัังหวััดทั่่�วประเทศ (ตารางที่่� 2) โดยพบ

จำำ�นวนผู้้�ติิดเชื้้� อสููงสุดุในเดืือนกรกฎาคม รองลงมา คืือ

เดือืนมิถุิุนายน และเดือืนสิงิหาคม (ภาพที่่� 1) 

พบการติิดเชื้้� อร่่วม (co-infection) จำำ�นวน 9 ราย 

โดยเป็็นเพศชาย 6 ราย และเพศหญิิง 3 ราย มีอีายุุอยู่่�ใน

ช่่วง 11–53 ปีี การติดิเชื้้�อร่่วมตรวจพบในพื้้�นที่่�ภาคเหนืือ

จำำ�นวน 6 ราย และภาคใต้้จำำ�นวน 3 ราย ระหว่่างเดือืน

มีีนาคม ถึงึ เดือืนสิงิหาคม โดยส่วนใหญ่่ตรวจพบการ- 

ติิดเชื้้� อร่่วมระหว่่างไวรััสเดงกี ี 2 ซีีโรทัยัป์ที่่�แตกต่่างกันั 

และพบการติดิเชื้้� อร่่วม 3 ซีีโรทัยัป์ จำำ�นวน 1 ราย ค่่า Ct 

ของตัวัอย่่างอยู่่�ในช่วง 20.0–38.6 (ตารางที่่� 3)

จีีโนทัยัป์์ของไวรัสัเดงกีี

การวิิเคราะห์์จีีโนทัยัป์จากตัวัอย่่าง จำำ�นวน 65 ตัวัอย่่าง

ด้้วยวิธีี next generation sequencing (NGS) พบว่า  

ไวรััสเดงกี ี1 ส่่วนใหญ่่เป็็น genotype I โดยพบ genotype 

V จำำ�นวน 1 ราย ขณะที่่�ไวรััสเดงกี ี2 ตรวจพบ genotype 

V (Asian I) และ genotype II (Cosmopolitan) ส่่วน 

ไวรััสเดงกี ี 3 และไวรััสเดงกี ี 4 ตรวจพบ genotype III 

และ genotype I ตามลำำ�ดับั โดยมีเีปอร์์เซ็น็ต์ค์วามเหมือืน

ของลำำ�ดับันิิวคลีีโอไทด์อ์ยู่่�ในช่วง 90.60–100 

ตารางที่่� 1 ผลการจำำ�แนกชนิดิซีีโรทัยัป์์ของไวรัสัเดงกีี จำำ�แนกตามเพศและอายุ ุด้ว้ยวิิธีี real-time RT-PCR 

ลัักษณะประชากร	       DENV-1              DENV-2            DENV-3            DENV-4        Co-infection            รวม

                             คน  (ร้้อยละ)         คน  (ร้้อยละ)        คน (ร้้อยละ)        คน (ร้้อยละ)      คน (ร้้อยละ)       คน (ร้้อยละ)

เพศ						    

	 ชาย	 186 (19.91)	 163 (17.45)	 62  (6.64)	 56   (6.00)	 6  (0.64)	 473  (50.64)

	 หญิิง	 201 (25.21)	 154 (16.49)	 50  (5.35)	 53   (5.67)	 3  (0.32)	 461  (49.36)

อายุุ (ปีี)						    

	 <1 	 2   (0.21)	 1   (0.11)	 1  (0.11)	 0   (0.00)	 0  (0.00)	 4    (0.43)

	 1–4 	 12   (1.28)	 9   (0.96)	 8  (0.86)	 2   (0.21)	 0  (0.00)	 31    (3.32)

	 5–9 	 30   (3.21)	 20   (2.14)	 18  (1.93)	 5   (0.54)	 0  (0.00)	 73    (7.82)

	 10–14 	 61   (6.53)	 51   (5.46)	 19  (2.03)	 10   (1.07)	 1  (0.11)	 142  (15.20)

	 15–24 	 64   (6.85)	 67   (7.17)	 33  (3.53)	 28   (3.00)	 2  (0.21)	 194  (20.77)

	 25–34 	 59   (6.32)	 41   (4.39)	 15  (1.61)	 19   (2.03)	 0  (0.00)	 134  (14.35)

	 35–44 	 45   (4.82)	 41   (4.39)	 9  (0.96)	 16   (1.71)	 3  (0.32)	 114  (12.21)

	 45–54 	 32   (3.43)	 25   (2.68)	 5  (0.54)	 11   (1.18)	 3  (0.32)	 76    (8.14)

	 55–64 	 48   (5.14)	 26   (2.78)	 3  (0.32)	 8   (0.86)	 0  (0.00)	 85    (9.10)

	 >65 	 34   (3.64)	 36   (3.85)	 1  (0.11)	 10   (1.07)	 0  (0.00)	 81    (8.67)

      รวม	 387 (41.43)	 317 (33.94)	 112 (11.99)	 109 (11.67)	 9  (0.96)	 934 (100.00)
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ตารางที่่� 2 การกระจายของซีีโรทัยัป์์ของไวรัสัเดงกีี จำำ�แนกตามจังัหวัดั

      จัังหวััด	                                                                      จำำ�นวนคน

                                   DENV-1          DENV-2          DENV-3          DENV-4          Co-infection          รวม

เชีียงใหม่่	 66	 22	 1	 15	 1	 105

แม่่ฮ่่องสอน	 1	 10	 0	 0	 0	 11

ลำำ�ปาง	 10	 16	 1	 0	 0	 27

ลำำ�พููน	 9	 4	 4	 5	 1	 23

เชีียงราย	 197	 92	 0	 25	 3	 317

น่่าน	 10	 7	 0	 0	 1	 18

พะเยา	 17	 0	 0	 0	 0	 17

แพร่่	 1	 0	 0	 0	 0	 1

พิิษณุโุลก	 26	 43	 3	 4	 0	 76

พิิจิิตร	 0	 0	 0	 1	 0	 1

กาญจนบุุรีี	 1	 0	 0	 0	 0	 1

นครปฐม	 2	 1	 0	 0	 0	 3

ราชบุุรีี	 1	 5	 6	 0	 0	 12

สมุุทรสงคราม	 0	 1	 0	 0	 0	 1

สุพุรรณบุุรีี	 2	 2	 0	 1	 0	 5

กรุงุเทพมหานคร	 1	 2	 1	 2	 0	 6

นนทบุุรีี	 0	 0	 0	 1	 0	 1

ปทุมธานีี	 0	 0	 0	 1	 0	 1

มุุกดาหาร	 1	 1	 0	 1	 0	 3

นครราชสีมีา	 1	 0	 0	 0	 0	 1

สุรุาษฎร์์ธานีี	 17	 17	 9	 23	 0	 66

ชุุมพร	 0	 0	 1	 0	 0	 1

นครศรีีธรรมราช	 1	 0	 2	 2	 0	 5

พัังงา	 0	 3	 8	 1	 0	 12

ภููเก็ต็	 10	 32	 24	 9	 0	 75

นราธิวิาส	 1	 1	 1	 1	 1	 5

ปััตตานีี	 3	 4	 4	 1	 1	 13

ยะลา	 2	 11	 4	 1	 0	 18

สงขลา	 5	 12	 9	 0	 0	 26

สตููล	 0	 1	 1	 2	 1	 5

ตรัง	 2	 27	 31	 13	 0	 73

พััทลุง	 0	 3	 2	 0	 0	 5

รวม	 387	 317	 112	 109	 9	 934



การศึึกษาซีีโรทัยัป์์และจีีโนทัยัป์์ไวรัสัเดงกีีที่่�ก่่อโรคไข้เ้ลืือดออกในประเทศไทยปีี พ.ศ. 2567

วารสารวิชิาการสาธารณสุขุ 2569 ปีีท่ี่� 35 ฉบับัท่ี่� 4 591

ภาพที่่� 1 การกระจายของจำำ�นวนตัวัอย่่างที่่�ตรวจพบไวรัสัเดงกีีรายเดืือน จำำ�แนกตามซีีโรทัยัป์์

หมายเหตุ:ุ 	แสดงจำำ�นวนตัวัอย่่างที่่�ตรวจพบไวรััสเดงกีรีายเดือืน ระหว่่างมกราคม-กันัยายน พ.ศ. 2567 จำำ�แนกตามซีีโรทัยัป์ 

(DENV-1–4 และ co-infection) (n = 934)

ตารางที่่� 3 ข้อ้มููลตัวัอย่่างที่่�ตรวจพบการติิดเชื้้� อร่่วม (co-infection) ของไวรัสัเดงกีี 

รหััสตัวัอย่่าง	 เพศ	 อายุุ	จั งหวััด	        เดือืน	   ค่่า Ct จากผลการตรวจด้วยวิธี ีreal-time RT-PCR

					                                 DENV-1     DENV-2    DENV-3	   DENV-4

CM-90	 ชาย	 50	 เชีียงใหม่่	สิ งิหาคม	 34.3	 -	 -	 29.9

CM-149	 ชาย	 39	ลำ ำ�พููน	 กรกฎาคม	 33.7	 -	 33.6	 -

CR-138	 ชาย	 53	 เชีียงราย	มิ ิถุุนายน	 35.7	 -	 -	 22.4

CR-158	 ชาย	 52	 เชีียงราย	มิ ิถุุนายน	 37.7	 20.0	 -	 -

CR-193	 หญิิง	 36	 เชีียงราย	มิ ิถุุนายน	 37.4	 22.0	 -	 -

CR-328	 หญิิง	 37	น่ าน	 กรกฎาคม	 38.6	 33.1	 -	 -

SK-26	 หญิิง	 21	 สตููล	 มีีนาคม	 20.3	 30.6	 -	 -

SK-28	 ชาย	 18	น ราธิวิาส	 มีีนาคม	 38.0	 34.3	 32.7	 -

SK-32	 ชาย	 11	ปั ตตานีี	 มีีนาคม	 -	 32.8	 30.3	 -

กาญจนบุุรีี สำำ�หรัับไวรััสเดงกี ี2 ตรวจพบ genotype V 

(Asian I) ในจังหวััดเชีียงราย ลำำ�ปาง แม่่ฮ่่องสอน ภููเก็ต็ 

ยะลา และปััตตานีี และพบ genotype II (Cosmopolitan) 

ในจังหวััดเชีียงราย ลำำ�ปาง น่่าน พิิษณุโุลก สงขลา และ

ยะลา ขณะที่่�ไวรััสเดงกี ี 3 ตรวจพบ genotype III ใน

จัังหวััดภููเก็ต็ ยะลา พัังงา และลำำ�ปาง และไวรััสเดงกี ี4 

ตรวจพบ genotype I ในจัังหวััดเชีียงใหม่่ เชีียงราย 

กรุงุเทพมหานคร นครศรีีธรรมราช ภููเก็ต็ และตรัง แสดง

การวิเิคราะห์์แผนภููมิต้ิ้นไม้้วิิวััฒนาการจากตัวัอย่่างที่่�

มีเีปอร์์เซ็น็ต์ก์ารครอบคลุุมของจีีโนมมากกว่่าร้้อยละ 80 

จำำ�นวน 48 ตัวัอย่่าง พบการจััดกลุ่่�มของเชื้้�อไวรััสเดงกีทีั้้�ง 

4 ซีีโรทัยัป์ โดยมีค่ี่ารองรัับความเชื่่�อมั่่�นสููง (96–100%) 

จากการจำำ�แนกจีีโนทัยัป์ พบว่า ไวรััสเดงกี ี 1 ส่่วนใหญ่่

เป็็น genotype I ในหลายจังหวััด ได้้แก่่ เชีียงราย ลำำ�พููน 

พิิษณุโุลก สุพุรรณบุุรีี กรุงุเทพมหานคร มุุกดาหาร และ

ภููเก็ต็ และพบ genotype V จำำ�นวน 1 ตัวัอย่่าง จากจังัหวััด

จำำ�นวนตัวัอย่่าง (คน)
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ให้้เห็น็ถึึงการกระจายของจีีโนทัยัป์ในหลายภููมิิภาคของ

ประเทศไทย (ภาพที่่� 2)
วิิจารณ์ ์

การศึกึษานี้้�พบการแพร่่กระจายของไวรััสเดงกีคีรบทั้้�ง 

ภาพที่่� 2 แผนภููมิิต้น้ไม้วิ้ิวัฒันาการของไวรัสัเดงกีี จำำ�แนกตามจีีโนทัยัป์์



การศึึกษาซีีโรทัยัป์์และจีีโนทัยัป์์ไวรัสัเดงกีีที่่�ก่่อโรคไข้เ้ลืือดออกในประเทศไทยปีี พ.ศ. 2567

วารสารวิชิาการสาธารณสุขุ 2569 ปีีท่ี่� 35 ฉบับัท่ี่� 4 593

4 ซีีโรทัยัป์ในประเทศไทย โดยไวรััสเดงกี ี1 เป็็นซีีโรทัยัป์

ที่่�พบมากที่่�สุดุ รองลงมา คืือ ไวรััสเดงกี ี2 ขณะที่่�ไวรััส- 

เดงกีี 3 และไวรััสเดงกีี 4 พบในสััดส่่วนใกล้้เคีียงกััน 

สะท้้อนถึึงความหลากหลายของรููปแบบการระบาดใน

ระดับัประเทศ ผลการศึกึษานี้้�สอดคล้้องกับัรายงานก่อน

หน้้านี้้� ในประเทศไทยและภููมิภาคเอเชีียตะวัันออกเฉีียง-

ใต้้ ซึ่่�งพบการหมุุนเวีียนของหลายซีีโรทัยัป์พร้้อมกันั และ

การเปลี่่�ยนแปลงของซีีโรทัยัป์เด่่นในแต่่ละปีี(20,21) เมื่่�อ

เปรียบเทียีบกับัข้้อมููลในปี พ.ศ. 2566 ที่่�รายงานว่าไวรััส

เดงกี ี2 เป็็นซีีโรทัยัป์เด่่น (ร้้อยละ 52.4)(22) ผลการศึกึษา

ครั้้�งนี้้� แสดงให้้เห็น็การเปลี่่�ยนแปลงของซีีโรทัยัป์เด่่นมา

เป็็นไวรััสเดงกี ี1 ซึ่่�งบ่่งชี้้�ถึงึแนวโน้้มการสลัับของซีีโรทัยัป์

ตามช่วงเวลา อย่่างไรก็ต็าม การเปลี่่�ยนแปลงของซีีโรทัยัป์ 

เด่่นเพีียงอย่่างเดีียวอาจไม่่สามารถอธิบิายแนวโน้้มของ

จำำ�นวนผู้้�ป่วยได้้โดยตรง เนื่่�องจากการระบาดของโรคอาจ

ได้้รัับอิทิธิพิลจากหลายปัจจัย เช่่น ระดัับภููมิิคุ้้�มกันัของ

ประชากร มาตรการควบคุมยุงพาหะ และปััจจัยด้าน- 

สิ่่�งแวดล้้อม(23–25)

การกระจายของซีีโรทัยัป์มีคีวามแตกต่่างกันัในแต่่ละ

ภููมิภาคของประเทศไทย โดยในภาคเหนืือ ภาคกลาง และ

ภาคตะวัันออกเฉีียงเหนืือ พบไวรััสเดงกี ี 1 และไวรััส- 

เดงกี ี2 เป็็นซีีโรทัยัป์เด่่น ขณะที่่�ภาคใต้้พบไวรััสเดงกี ี2 

และไวรััสเดงกี ี 3 เป็็นหลััก ความแตกต่่างดัังกล่่าวอาจ 

บ่่งชี้้�ถึงึอิทิธิพิลของปััจจัยัทางสิ่่�งแวดล้้อมและระบาดวิทิยา

ที่่�แตกต่่างกันัในแต่่ละพื้้�นที่่� เช่่น สภาพภููมิอิากาศ ปริมาณ

น้ำำ��ฝน ความหนาแน่่นของประชากร และลัักษณะทาง

ภููมิศิาสตร์ ซึ่่�งส่่งผลต่่อการแพร่่กระจายของยุุงพาหะ(26,27) 

นอกจากนี้้�  การเคลื่่�อนย้ายของประชากรและการเดินิทาง

ข้้ามพื้้�นที่่� รวมถึงึบริเวณชายแดนระหว่่างประเทศ อาจมีี

บทบาทสำำ�คัญต่่อการนำำ�เข้้าสายพันธุ์์�ของไวรััสและการ

แพร่่กระจายของโรค(28) ในด้านฤดููกาล พบว่า จำำ�นวน

ตััวอย่่างเพิ่่�มขึ้้� นในช่วงฤดููฝน โดยเฉพาะระหว่่างเดืือน

พฤษภาคม ถึงึ กรกฎาคม และลดลงในช่วงปลายฤดููฝน 

ซึ่่�งสอดคล้้องกัับรายงานก่อนหน้้านี้้� ที่่�แสดงให้้เห็็นว่า

สภาพอากาศที่่�มีคีวามชื้้�นสููงและปริมาณน้ำำ��ฝนมากเอื้้�อต่่อ

การเพิ่่�มจำำ�นวนของยุุงพาหะและการแพร่่กระจายของ 

ไวรััสเดงกีี(29)

ผลการวิิเคราะห์์จีีโนทััยป์แสดงให้้เห็็นการแพร่่-

กระจายของจีีโนทัยัป์ของไวรััสเดงกีหีลายชนิิดในประเทศ-

ไทย โดยพบไวรััสเดงกี ี1 genotype I เป็็นจีโนทัยัป์หลััก 

ซึ่่�งสอดคล้้องกับัรายงานก่อนหน้้านี้้� ในภููมิภิาคเอเชีียตะวััน

ออกเฉีียงใต้้(30) นอกจากนี้้�  ยัังพบไวรััสเดงกี ี1 genotype 

V จำำ�นวน 1 ตัวัอย่่าง ซึ่่�งพบได้้บ่่อยในทวีปอเมริกาและ

แอฟริิกา และพบได้้น้้อยในประเทศไทย บ่่งชี้้�ถึงึความเป็็น

ไปได้้ของการนำำ�เข้้าสายพันธุ์์�จากต่่างประเทศ การ

วิิเคราะห์์สายวิิวััฒนาการแสดงให้้เห็็นว่าตััวอย่่างจาก

ประเทศไทยมีีความใกล้้เคีียงทางพัันธุกรรมกับัตััวอย่่าง

จากประเทศเพื่่�อนบ้าน โดยเฉพาะประเทศเมีียนมา ซึ่่�ง

สนัับสนุุนสมมติิฐานเกี่่� ยวกัับการแพร่่ระบาดข้้าม

พรมแดนในภููมิภิาค(31) ขณะที่่�ตัวัอย่่างจากประเทศอื่่�น แม้้

จะอยู่่� ในจีโนทััยป์เดีียวกััน แต่่มีีความแตกต่่างทาง

พัันธุกรรมมากกว่่า ซึ่่�งบ่่งชี้้� ถึงึพลวัตของวิิวััฒนาการของ

ไวรััสเดงกีีในแต่่ละภููมิิภาค รวมถึึงการแพร่่กระจาย 

ของหลายจีโีนทัยัป์พร้้อมกันัที่่�อาจเกี่่�ยวข้้องกับัการแทนที่่�

ของจีีโนทัยัป์ในช่วงเวลาที่่�แตกต่่างกันั(32)

อย่่างไรก็ต็าม การศึึกษานี้้� มีีข้้อจำำ�กััดบางประการ 

ตัวัอย่่างที่่�ใช้้เป็็นตัวอย่่างที่่�ส่่งตรวจจากห้้องปฏิบิัตัิกิาร ซึ่่�ง

อาจไม่่สะท้้อนสถานการณ์์ในประชากรโดยรวมได้้อย่่าง

ครบถ้วน นอกจากนี้้�  จำำ�นวนตััวอย่่างที่่�นำำ�มาวิิเคราะห์์ 

จีีโนทัยัป์มีจีำำ�กัดั และข้้อมููลครอบคลุุมเพีียงช่่วงเวลา 1 ปีี 

จึึงอาจไม่่สามารถอธิบิายแนวโน้้มในระยะยาวได้้ อีกีทั้้�ง

การขาดข้้อมููลทางคลินิิิกและข้้อมููลทางระบาดวิทิยาเชิิงลึึก 

ทำำ�ให้้ไม่่สามารถวิิเคราะห์์ความสัมัพันธ์ร์ะหว่่างชนิิดของ

ไวรััสกัับความรุุนแรงของโรคหรืือปััจจััยเสี่่�ยงอื่่�นๆ ได้้

อย่่างละเอียีด

โดยสรุุป การศึึกษานี้้� ให้้ข้้อมููลสำำ�คััญเกี่่�ยวกัับการ-

กระจายของซีีโรทััยป์และจีีโนทััยป์ของไวรััสเดงกีีใน

ประเทศไทย ซึ่่�งเป็็นประโยชน์ต่์่อการเฝ้้าระวังัโรคในระดับั

ประเทศ การติดิตามการเปลี่่�ยนแปลงของสายพันธุ์์�อย่่าง

ต่่อเนื่่�อง รวมถึึงการบููรณาการข้้อมููลทางพัันธุกรรมร่วม
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กัับข้้อมููลทางระบาดวิิทยาและสิ่่�งแวดล้้อม จะช่่วย

สนัับสนุุนการคาดการณ์์แนวโน้้มการระบาดและการ

วางแผนควบคุมโรคได้้อย่่างมีีประสิทิธิภิาพ
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Abstract:		  Dengue fever remains a significant public health concern in Thailand, with high annual incidence, 

particularly during the rainy season. Disease severity varies among individuals and may lead to fatal  

outcomes if not appropriately managed. Although dengue vaccines have been developed, their use remains 

limited and continues to be evaluated in different epidemiological settings. This study aimed to investigate 

the serotypes and genotypes of dengue virus circulating in Thailand in 2024. Samples were collected 

from multiple provinces and across Thailand, allowing assessment of nationwide serotype distribution. A 

total of 1,000 samples from dengue-suspected patients diagnosed with dengue fever or screened positive 

for NS1 antigen were included. Demographic data including sex, age, province, and month of illness 

were collected. Dengue virus serotypes were identified using real-time RT-PCR from 934 samples. 

All four dengue virus serotypes were detected: Dengue virus 1 (41.43%), Dengue virus 2 (33.94%), 

Dengue virus 3 (11.99%), and Dengue virus 4 (11.67%), with co-infection detected in 0.96% of the 

samples. Genotype analysis using Next Generation Sequencing (NGS) of 65 samples showed that most 

dengue virus 1 strains were Genotype I (94.44%), while one sample (5.56%) from a Brazilian tourist 

was identified as Genotype V, which has been rarely reported in Thailand. Dengue virus 2 consisted of 

Genotype V (55.56%) and Genotype II (44.44%). Dengue virus 3 and Dengue virus 4 were entirely 

Genotype III and Genotype I, respectively. Phylogenetic analysis confirmed the clustering of Thai strains 

with previously reported regional lineages. The results indicate that all four dengue virus serotypes were 

widely distributed across Thailand, with Dengue virus 1 as the dominant serotype. However, no major 

shift in genotype distribution was observed among the analyzed samples. These findings highlight the 

importance of continuous surveillance to monitor viral evolution and potential changes in circulating  

genotypes. This information provides useful insights for dengue surveillance, outbreak preparedness, and 

the development of diagnostic methods and vaccines.
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