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เช้ือไวรัส human bocavirus 1 (HBoV1) มีความสําคัญในการติดเช้ือระบบทางเดินหายใจสวนลาง

ในเด็ก แตอยางไรก็ตาม ความสําคัญทางคลินิกของการกระจายของเช้ือในผูปวยเด็ก โรคระบบทางเดินหายใจ

ยังไมแนชัด การศึกษาน้ีเพ่ือตรวจหา HBoV1DNA จากสิ่งสงตรวจหลายชนิด ในผูปวยเด็กโรคระบบทางเดิน

หายใจสวนลาง ที่รักษาในโรงพยาบาล โดยเก็บสิ่งสงตรวจ 4 ชนิดจากผูปวยแตละคน คือ nasopharyngeal 

aspirate, nasopharyngeal swab เลือด และอุจจาระ ตรวจวิเคราะหHBoV1 DNA โดยใชเทคนิค nested 

PCR ผลลการทดลองพบวา ตรวจพบ HBoV1 DNA จากสิ่งสงตรวจทางเดินหายใจ 51 รายจากทั้งหมด 147 

ราย คิดเปน 34.69 % ในเลือดพบ 25 รายคิดเปน 17.01%  และผูปวยทุกรายที่พบเช้ือ HBoV1 DNA ใน

เลือดจะใหผลบวกตอไวรัสจากสิ่งสงตรวจจากระบบทางเดินหายใจดวยทั้งน้ีผูปวยที่ใหผลบวกตอเช้ือ HBoV1 

พบมากในเด็กอายุนอยกวา 1 ปซึ่งมักจะพบความชุกของเช้ือ HBoV1ในฤดูรอน และฤดูหนาว โดยเฉพาะอยาง

ย่ิงในเดือนมีนาคม และเดือนตุลาคม และ HBoV1DNA sequences จากสิ่งสงตรวจตางชนิดกัน ในผูปวยราย

เดียวกันมักจะมีความคลายคลึงกัน ช้ีใหเห็นถึงการแพรกระจายของเช้ือไวรัสที่อาจจะเกิดขึ้น การศึกษาน้ีแสดง

ใหเห็นความชุกที่สูงของเช้ือ HBoV1จากผูปวยโรคระบบทางเดินหายใจสวนรางที่รักษาตัวในโรงพยาบาล และ

ความคลายคลึงกันของ DNA sequences ในสิ่งสงตรวจตางชนิดกันจากผูปวยรายเดียวกัน ซึ่งแสดงศักยภาพ

ในการแพรกระจายของเช้ือ 
 

  

คําสําคญั: เช้ือ Human bocavirus 1  ) HBoV1( การแพรกระจายของเช้ือ HBoV1 โรคระบบทางเดินหายใจ
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Abstract 

Project Title:  Viremia, tissue distribution patterns and disease progression of 

Human bocavirus 1 infection in pediatric patients with lower respiratory tract infection 

Investigator: Asst.Prof. Dr. MaitreePakarasang, Faculty of Associated Medical Science,  

KhonKaen University 

E-mail Address: maipak@kku.ac.th 

 

Human bocavirus 1  infection is associated with lower respiratory tract diseases in 

children .However, the clinical significance of HBoV1 dissemination inpediatric patients with 

pneumonia is unclear .This study investigated the presence of HBoV1DNA in various sample 

types in pediatric patients hospitalized with lower respiratory tract infections(LRTI). Four 

types of samples were collected from each patient; nasopharyngeal aspirate, 

nasopharyngeal swab, blood and feces .HBoV1 DNA was identified by nested PCR . In the 

result, HBoV1 DNA was detected in 34.69% (51/147 cases)  of respiratory samples and 17.0% 

(25/14) of blood samples from pediatric patients with LRTI .All patients with HBoV1 DNA in 

the blood were also positive for viral DNA in respiratory sample. Most HBoV1 DNA-positive 

patients were less than 1 year of age .HBoV1 prevalence was mainly found in the summer 

and winter seasons, especially in March and October .HBoV1DNA sequences from different 

samples taken from the same patient were usually identical, indicating that disseminated 

infection might occur . 

In conclusions :this study reveals a high prevalence of HBoV1 infection in hospitalized 

pediatric pneumonia patients and a similar of its DNA sequences in different sample types 

from the same patient indicates the potential for disseminated infection by this virus . 

 

Keywords :Human bocavirus 1  ) HBoV1(, disseminated HBoV1, lower respiratory tract 

disease, pediatric pneumonia 

 

 



Executive Summary 

 

เช้ือ human bocavirus 1 (HBoV1)มีความเก่ียวของกับการเกิดโรคในระบบทางเดินหายใจสวนลาง

ในเด็กทารก และเด็กเล็ก ที่มีความชุกสูงขึ้นทั่วโลก การศึกษาน้ีทําการตรวจหาสารพันธุกรรมของเช้ือ HBoV1 

ในสิ่งสงตรวจหลายๆ ชนิดจากผูปวยเด็กโรคติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจสวนลางที่รักษาตัวในโรงพยาบาล 

โดยสิ่งสงตรวจทั้ง 4 ชนิด คือ สิ่งสงตรวจจากระบบทางเดินหายใจ (nasopharyngeal aspirate และ 

nasopharyngeal swab)ตัวอยางเลือด และอุจจาระ ซึ่ง 4 ตัวอยางน้ี เก็บจากผูปวยรายเดียวกันจาก

โรงพยาบาลขอนแกน และโรงพยาบาลศรีนครินทร จังหวัดขอนแกน ประเทศไทยจากน้ันตรวจวิเคราะหเช้ือ 

HBoV1 DNA โดยเทคนิค nested PCR และการศึกษารายงาน เช้ือ HBoV1 DNA พบ 34.69% (51/147 

ราย) จากสิ่งสงตรวจที่มาจากระบบทางเดินหายใจ และพบ 17.01% (25/147 ราย) จากตัวอยางเลือดของ

ผูปวยเด็กโรคติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจสวนลางที่รักษาตัวในโรงพยาบาล ซึ่งผูปวยที่ใหผลบวกตอเช้ือไวรัส

น้ีในเลือด มักจะตรวจพบผลบวกจากตัวอยางจากระบบทางเดินหายใจดวย นอกจากน้ีผูปวยเด็กที่พบให

ผลบวกตอเช้ือมากคือ ชวงอายุนอยกวา 1 ป และเช้ือ HBoV1 พบความชุกในฤดูฝนมากกวาฤดูรอนและฤดูฝน 

และจากผลการวิเคราะหลําดับเบสของเช้ือ HBoV1 DNA จากสิ่งสงตรวจตางชนิดกัน ที่มาจากผูปวยราย

เดียวกันน้ันมักจะมีลําดับเบสของเช้ือที่ใกลเคียงกัน ซึ่งอาจแสดงถึงการแพรกระจายของเช้ือที่เกิดขึ้นใน

รางกาย ดังน้ันอาจสรุปไดวา การศึกษาน้ีพบความชุกที่สูงของการติดเช้ือ HBoV1 ในผูปวยเด็กโรคติดเช้ือใน

ระบบทางเดินหายใจสวนลางที่รักษาตัวในโรงพยาบาล และพบความคลายกันของ DNA sequences ของเช้ือ

ไวรัสน้ีในสิ่งสงตรวจตางชนิดกัน แตมาจากผูปวยรายเดียวกันช้ีใหเห็นถึงศักยภาพการแพรกระจายของเช้ือ 

HBoV1 ในรางกาย ซึ่งจะเปนพ้ืนฐานตอการศึกษาอ่ืนๆ ในอนาคต 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



เนื้อหางานวิจัย 

 

1. บทนํา  

1.1 ที่มาและความสําคญั 

กอนป พ.ศ.2548 เปนที่รูจักกันดีวาเช้ือไวรัสใน family Parvoviridaeซึ่งเปน DNA virus ที่มีขนาด

เล็กที่สุดน้ัน มีเพียงเช้ือ Human parvovirus B19 ที่สามารถกอใหเกิดโรคติดเช้ือในมนุษยได จนกระทั่งใน

เดือนกันยายน พ.ศ.2548 นักวิทยาศาสตรชาวสวีเดน ช่ือ Tobias Allanderและคณะ คนพบเช้ือ parvovirus 

ตัวใหม ที่รูจักกันในช่ือ “Human bocavirus(HBoV)” ซึ่งจัดวาเปนเช้ือ parvovirus ตัวที่สองของ family 

Parvoviridae ที่สามารถกอใหเกิดโรคติดเช้ือในมนุษยได (1, 2)HBoVตรวจพบครั้งแรกในสิ่งสงตรวจจาก

ระบบทางเดินหายใจในคนไขเด็กที่ติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจสวนลางในประเทศสวีเดน แตอยางไรก็ตาม

สําหรับกลไกการกอโรคของเช้ือ HBoVน้ันยังไมเปนที่ทราบแนชัด ประกอบกับความรูเกี่ยวกับการแพรกระจาย

ของเช้ือก็ยังมีขอจํากัดอยู ทั้งน้ีเหตุผลใหญๆ เพราะวา การวิเคราะหการติดเช้ือHBoVโดยผานวิธีการเพาะเช้ือ

น้ันเปนไปไดยาก และยังไมมีสัตวทดลองที่เหมาะสมสําหรับเช้ือน้ี(3) แตอยางไรก็ตาม หลายๆการศึกษามี

รายงานเกี่ยวกับเช้ือ HBoVที่เก่ียวของกับการติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจ โดยสามารถตรวจพบในสิ่งสง

ตรวจจากระบบทางเดินหายใจ เชน nasopharyngeal aspirate (NPA) , nasopharyngeal swab(NPS)(4) 

เช้ือน้ีมักตรวจพบไดบอยในผูปวยเด็กที่มีอายุนอยกวา 2 ป ที่มีการติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจสวนลาง 

โดยเฉพาะในกลุมที่มีอาการหายใจขัดมีเสียง (wheezing) รวมดวย ในขณะที่การตรวจพบเช้ือในผูใหญน้ันพบ

นอยมาก (1, 5-7) ในหลายๆการศึกษาทั่วโลกแสดงความชุกของเช้ือ HBoVในสิ่งสงตรวจจากระบบทางเดิน

หายใจไดประมาณ 1.5% - 33% (1, 5, 8)นอกจากน้ี HBoVไมเพียงแตเกี่ยวของกับการติดเช้ือในระบบ

ทางเดินหายใจเทาน้ัน แตยังเก่ียวของกับ48โรค 48gastroenteritis และอาการทองรวงอีกดวย แตกลไกการกอโรค 

gastroenteritis ของเช้ือ HBoVก็ยังไมเปนที่ทราบแนชัดเชนกัน (5, 9) โดยสามารถตรวจพบไดในสิ่งสงตรวจที่

เปนอุจจาระมีความชุกของเช้ือประมาณ 0.9 - 17.2% (3, 10)ตอมาการศึกษาเมื่อเร็วๆน้ีมีรายงานวาเช้ือ 

HBoV เก่ียวของกับการติดเช้ือในกระแสเลือด และการติดเช้ือที่เปน systemic infection ในชวง active 

replication  และมีรายงานวาเช้ือ HBoV น้ันสามารถตรวจพบไดในเลือด/พลาสมา/ซีรั่มไดดวย (11, 12) 

 หลายๆการศึกษากอนหนาน้ีเกี่ยวกับเช้ือ HBoV ช้ีใหเห็นวาการติดเช้ือ HBoV สามารถมีการกระจาย

ของเช้ือเขาไปไดในหลายๆระบบในรางกายมนุษย ซึ่ งสิ่ งน้ีอาจจะเกี่ยวของกับกลไกการกอโรคของ 

เช้ือ HBoV หรือเก่ียวของกับอวัยวะเปาหมายในการกอโรคของเช้ือ HBoV ก็เปนได ดังน้ันคณะผูวิจัยมีความ



สนใจในการศึกษาเก่ียวกับการตรวจพบเช้ือ HBoVในสิ่งสงตรวจจากระบบทางเดินหายใจ เลือด และอุจจาระ 

ในคนไขเด็กที่ติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจสวนลาง 

 

1.2 วัตถุประสงคของโครงการ 

1. เพ่ือศึกษาอัตราการตรวจพบเช้ือ HBoVในสิ่งสงตรวจจากระบบทางเดินหายใจ เลือด และ 

อุจจาระ ในคนไขเด็กที่ติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจสวนลาง ทั้งที่มีอาการ wheezing และ ไมมีอาการ 

2. เพ่ือวิเคราะหความสัมพันธและความเกี่ยวของของการติดเช้ือHBoVในสิ่งสงตรวจจากระบบ 

ทางเดินหายใจ เลือด และอุจจาระ ในคนไขเด็กที่ติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจสวนลาง ทั้งที่มีอาการ 

wheezing และไมมีอาการ 

 

1.3 ประโยชนที่คาดวาจะไดรับ 

1. สามารถบอกสถานการณการพบเช้ือ HBoVในเด็กที่มีการติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจ 

สวนลาง ในโรงพยาบาลศรีนครินทร และโรงพยาบาลขอนแกน  

2. สามารถบอกความสัมพันธของการตรวจพบเช้ือ HBoVในระบบทางเดินหายใจ เลือด และ 

อุจจาระ ในเด็กที่มีการติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจสวนลาง 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

2. วิธีดําเนินการวิจัย 

2.1 การออกแบบการทดลอง 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

รูปที่ 1 แสดงการออกแบบการทดลอง 

 

สกัด NDAของHBoV 

DNA sequencing 

 

ขอจริยธรรมการวิจัยในมนุษย และเก็บสิ่งสงตรวจ 

สิ่งสงตรวจจากทางเดินหายใจ 

(NPA,NPS) 

เลือด อุจจาระ 

วิเคราะหดวยเทคนิค Nested-PCR 

วิเคราะหขอมูล 

กลุมผูปวยเด็กโรคที่เกี่ยวของกับการติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจสวนลาง 

ผลบวก 

 

ผลลบ 

วิเคราะหความชุก 

พลาสมา 



 

2.2 จริยธรรมการวิจัยในมนุษย 

โครงการวิจัยน้ีไดผานการรับรองจากคณะกรรมการจริยธรรมการวิจัยในมนุษยมหาวิทยาลัยขอนแกน 

โครงการวิจัยเลขที่ HE571131 และไดผานการับรองจากคณะกรรมการจริยธรรมการวิจัยในมนุษย

โรงพยาบาลขอนแกนโครงการวิจัยเลขที่ KE57036 นอกจากน้ีผูปกครองและผูปวยเด็ก ไดลงนามในแบบ

ยินยอมอาสาสมคัรกอนเริ่มเก็บสิ่งสงตรวจทุกราย 

 

2.3 ขนาดกลุมตัวอยาง 

สูตรคํานวณ   N = (zα/2)2pq/d2 

โดย zα/2= 1.96, p(48average 10%) = 0.1, q = 1-p =0.9, d = 0.05 

แทนคา  N = (1.96) 2x 0.1 x 0.9 / (0.05) 2 

     = 138.3 = 139 คน 

 

2.4 การเก็บสิง่สงตรวจ  

เก็บสิ่งสงตรวจ 4 ชนิดจากผูปวยเด็กรายเดียวกัน คือสิ่งสงตรวจจากระบบทางเดินหายใจ 

(nasopharyngeal aspirate (NPA)และ nasopharyngeal swab (NPS)เลือด และอุจจาระ จากคนไขเด็ก

อายุแรกเกิดถึง 14 ป ที่ไดรับการวินิจฉัยจากแพทยเจาของไข วามีอาการติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจ

สวนลาง (ซึ่งหมายถึง การติดเช้ือที่อยูตํ่ากวาระดับกลองเสียง เชน หลอดลมฝอยอักเสบ โรคหลอดลมอักเสบ ปอด

บวม laryngotracheobronchitis; croup)ที่เขารับการรักษาในโรงพยาบาลศรีนครินทร หรือโรงพยาบาล

ขอนแกน จังหวัดขอนแกน จํานวน 147 ราย ระหวางเดือนพฤศจิกายน 2557 ถึง เดือนพฤศจิกายน 2558 

 

2.5 การเตรียมตัวอยาง 

สิ่งสงตรวจที่เปน NPA เก็บโดยใช mucus extractor และสิ่งสงตรวจที่เปน NPS โดยใช flocked 

nasal swab รักษาสภาพใน phosphate buffered saline , pH 7.2 สวนสิ่งสงตรวจที่เปน whole blood 

เก็บใน EDTA tube จากน้ันนํามาแยกพลาสมา โดยปนเหว่ียงที่ความเร็ว 3,000 rpm 10 นาท ีสวนสิ่งสงตรวจ

ที่เปนอุจาจาระ เตรียมโดยนําอุจจาระมาละลายกับ 0.89% NaCl ในอัตราสวน 1:10 เพ่ือเตรียมเปน 10% 

suspensions ผสมใหเขากนัโดยเครื่อง votex และปนเหว่ียงที่ความเร็ว 8,000 rpm 20 นาที จากน้ันนํา

ของเหลวขางบน (supernatant) มากรองผานกระดาษกรองที่มีขนาด pore size 0.22 µm และเก็บ



ของเหลวที่ได (13, 14)  สิ่งสงตรวจทั้งหมดจะถูกเก็บรักษาไวที่อุณหภูมิ -20 °C จนกระทั่งจะมีขั้นตอนการ

สกัด DNA 

2.6 การสกัด DNA ของเชื้อ HBoV 

สิ่งสงตรวจทั้งหมดจะถูกเก็บรักษาไวที่อุณหภูมิ -20 °C กอนที่จะมีการสกัด DNA สําหรับสิ่งสงตรวจที่

เปน NPA, NPS และพลาสมา ทําการสกัด DNA โดยใช QIAampMinElute Virus Spin Kit (QIAGEN®) 

(Falcone et al., 2011; Hao et al., 2013) สวนสิ่งสงตรวจที่เปนอุจจาระ ทําการสกัด DNA โดยใช QIAamp 

Viral DNA/RNA Mini Kit (QIAGEN®) (13, 15) 

 

2.7 การตรวจหาเชื้อ HBoV โดยเทคนคิ Nested-PCR 

ตรวจหาเช้ือ HBoVจาก DNA ที่สกัดแลว โดยใชยีนเปาหมายVP1 ของเช้ือ HBoVโดยเทคนิค nested 

PCR และใช primer ที่เฉพาะ ดังแสดงในตารางที่ 1 (13, 14) 

 

ตารางที่ 1Nested PCR primers สําหรับตรวจเช้ือ HBoV 

 Primers Sequences Gene Size 

First  

round PCR 

AK-VP-F1 

AK-VP-R1 

5’-CGCCGTGGCTCCTGCTCT-3’ 

5’-TGTTCGCCATCACAAAAGATGTG-3’ 

VP1/2 

VP1/2 

611 bp 

Second 

round PCR 

AK-VP-F2 

AK-VP-R2 

5’-GGCTCCTGCTCTAGGAAATAAAGAG-3’ 

5’-CCTGCTGTTAGGTCGTTGTTGTATGT-3 

VP1/2 

VP1/2 

576 bp 

Internal 

control 

GAPDH.5F 

GAPDH.230R 

5’-GAAGGTGAAGGTCGGAGT-3’ 

5’-GAAGATGGTGATGGGATTC-3’ 

GAPDH 

GAPDH 

226 bp 

 

2.8PCR reaction ของ first round of nested PCR 

PCR reaction 

1. เตรียม master mix และเติมนํ้ายาตางๆ ดังแสดงในตารางที่ 2 

2. เติม DNA 2.5 µl ในแตละหลอด 

3. สําหรับ negative control จะเติม sterile distilled water 2.5 µl 

4. Final volume คือ 50 µl. 

 



 

ตารางที่ 2 PCR master mix สําหรับเช้ือ HBoV 

 Components Final 

concentration 

Volume for  

1 reaction (63µl) 

1 HBoVAK-VP-F1(20 pmol) 0.4 µM 0.2 

2 HBoVAK-VP-F2 (20 pmol) 0.4 µM 0.2 

3 Forward primer GAPDH (20 pmol) 0.4 µM 0.2 

4 Reverse primer GAPDH (20 pmol) 0.4 µM 0.2 

5 PCR buffer with MgCl2 2 mM (10x) 1.1x 5.5 

6 dNTP (2.5 mM) 0.2 mM 4 

7 Taq polymerase (5 U/µl) 2.5 U 0.5 

8 Sterile DW  36.7 

 Total master mix volume  47.5 

9 DNA  2.5 

 Final total volume  50 

 

ตารางที่ 3 Amplification Protocol สําหรับเช้ือHBoV 

Step Time Temperature  

Initial Denaturation 3 min 95 °C  

Denaturation 30 sec 95 °C  

35 cycles Annealing  45 sec 54 °C 

Extension 45 sec 72°C 

Final extension 10 min 72 °C  

 

2.9 PCR reaction ของ second round of nested PCR 

ปฏิกิริยา PCR เหมือนกับ first round of nested PCR  second round แต second roung PCR  

จะใช PCR product จาก first round มาเปน DNA จํานวน 1 µl และ primer จะเปลี่ยนมาใช AK-VP-F2 

and AK-VP-R2 แทน AK-VP-F1 and AK-VP-R1 ดั งแสดงในตารางที่  1นอกจาก น้ี ในส วนของ PCR 



amplification protocol เหมือนกับ first round เชนกัน ยกเวนในขั้นตอน annealing temperatures จะ 

เปลี่ยนเปน 58 °C เวลา 45 วินาทีใน second round PCR ดังแสดงในตารางที่ 3จากน้ัน PCR products ถูก

ทําใหมองเห็นโดยวิธี electrophoresis ที่ 1.5 % agarose gel 

 

2.10 Internal control  

Glyceraldehyde 3-phosphate dehydrogenase 63(GAPDH) ซึ่ ง เป น  housekeeping gene ใช

เปน internal control สําหรับตรวจสอบ DNA โดยใชเทคนิค Nested-PCR สําหรับ primer ของ internal 

control มีขนาด 226 bp (16) ดังแสดงไวในตารางที่ 1 

 

2.11 Positive control 

 สําหรับ Positive control ไดรับการสนับสนุนจาก ศ.ดร.นิวัตน มณีกาญจน 63ภาควิชาจุลชีววิทยา  

คณะแพทยศาสตร มหาวิทยาลัยเชียงใหม 63 ประเทศไทย (14) ซึ่งเปน first round PCR product และ 

second round PCR product มีขนาด 611 bp และ 576 bp ตามลําดับ 

 

2.12 Extraction of purified PCR product 

PCR product ของเช้ือ HBoV ในรายที่ใหผลบวกถูกนํามาทําใหบริสุทธ์ิ โดยใช GenepHlow™ 

Gel/PCR Kit)Geneaid เพ่ือเตรียมเปน purified PCR product กอนที่จะสงวิเคราะหDNA sequencing 

 

2.13 DNA sequencing  

Purified PCR product ที่ใหผลบวกตอเช้ือ HBoVโดยเทคนิค nested-PCR จะนํามาวิเคราะหลําดับ

เบสโดยเครื่องวิเคราะหอัติโนมัติ (Macrogen, Korea)จากน้ันลําดับเบสที่ไดจากผลการวิเคราะห DNA 

sequenceingนํามาเปรียบเทียบกับลําดับเบสของเช้ือสายพันธอางอิงอ่ืนๆ จาก Genbank โดยใชโปรแกรม 

BLAST และClustal Omega สําหรับ Phylogenetic tree สรางโดยใชวิธี maximum likelihood method 

(17) โปรแกรม MEGA 7 

 

2.14 ขอมูลทางคลินิก 

ขอมูลทางคลินิก ประกอบดวยประวัติการรักษาผูปวย ไดรับความรวมมือจากงานเวชระเบียนและสถิติ 

ทั้งโรงพยาบาลศรีนครินทร และโรงพยาบาลขอนแกน สําหรับขอมูลภาพถายรังสีทรวงอกไดรับความรวมมือ

จากงานรังสีเทคนิค และภาควิชารังสีวิทยา ของทั้งสองโรงพยาบาล และในสวนขอมูลประวัติการติดเช้ือ ทั้ง



เช้ือแบคทีเรีย เช้ือรา และเช้ือไวรัสน้ัน ไดรับความรวมมือจากหองปฏิบัติการจุลชีววิทยาคลินิกของทั้งสอง

โรงพยาบาล 

 

2.14การวิเคราะหทางสถิติ 

วิเคราะหผลการทดลองทางสถิติ โดยขอมูลที่ไดทั้งหมดจะนํามาวิเคราะหดวยคอมพิวเตอร โปรแกรม 

IBM SPSS Statistics 19 (IBM, Armonk, NY) สถิ ติ  Chi-square test ที่ ค า  p-value <0.05 จึ งถื อว ามี

นัยสําคัญทางสถิติ  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



3. ผลการทดลอง 

3.1 โรคติดเชือ้ในระบบทางเดินหายใจสวนลางในผูปวยเด็กที่อยูในโรงพยาบาล 

จากขอมูลผลการตรวจวิเคราะเช้ือทางคลินิกของผูปวยเด็ก จํานวน 147 ราย พบผูที่ติดเช้ือแบคทีเรีย

อยางเดียว พบมากที่สดุ จํานวน 44/147, 29.93% และเปนสาเหตุหลักของโรคติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจ

สวนลาง ตามดวยการติดเช้ือไวรัส พบ 41/147, 27.89%  และเช้ือราพบ 7/147, 4.76% นอกจากน้ียังพบ

การติดเช้ือรวมกันของทั้งเช้ือแบคทีเรียกับเช้ือรา พบจํานวน17.01% ของผูปวยทั้งหมด ขณะที่การติดเช้ือ

รวมกันของเช้ือแบคทีเรียกับไวรัส และเช้ือรากับไวรัส พบจํานวน 4.08% และ 0.68% ตามลําดับ โดยเฉพาะ

อยางย่ิง ผูปวย 2.04% พบรวมกันทั้งเช้ือแบคทีเรีย เช้ือรา และไวรัส และไมพบสาเหตุการเกิดโรค 17.01% 

ดังแสดงในตารางที่ 4 

 

ตารางที่ 4ขอมูลลักษณะทางคลินิกของผูปวยเด็กที่ติดเช้ือในระบบทางเดียวหายใจสวนลาง ทั้งหมด 147 ราย 

ลักษณะทางคลินิก 

LRTI cases (n = 147) 

HBoV1 DNA-

positive, n (%) 

HBoV1 DNA-

negative, n (%) 

P value 

รวมทั้งหมด 51 (34.69a) 96 (65.31a)  

เพศ    

     เพศหญิง 20 (39.22b) 35 (36.46c) NS 

 เพศชาย 31 (60.78b) 61 (63.54c) NS 

อายุ    

แรกเกิด -1 ป 42 (82.35b) 75 (78.13c) NS 

>1  – 3 ป 4 (7.84b) 9 (9.38c) NS 

>3 – 5 ป 2 (3.92b) 2 (2.08c) NS 

 ≤5 ป 3 (5.88b) 10 (10.42c) NS 

     คาเฉลี่ยของอายุ)เดือน( 15.59 18.42 NS 

อาการแสดง    

หายใจมีเสียงwheezing 45 (88.24b) 70 (72.92c) 0.032 

     ทองเสีย  15 (29.41b) 28 (29.17c) NS 

ภาวะระบบทางเดินหายใจลมเหลว 23 (45.01b) 40 (41.67c) NS 

การรักษาในโรงพยาบาล    

     การเขารักษาที่ ICU 13 (25.49b) 37 (38.54c) NS 



          ระยะเวลาที่พักในโรงพยาบาล 

          (วัน, คาเฉลี่ย) 

25.96 31.57 NS 

          ระยะเวลาที่พักในหอง ICU  

          (วัน, คาเฉลี่ย) 

36.9 44.7 NS 

     ใสเครื่องชวยหายใจ 24 (47.06b) 50 (52.03c) NS 

          ระยะเวลาที่ไดรับกาซ 

          ออกซเิจน (วัน, คาเฉลี่ย) 

22.22 26.58 NS 

     เสียชีวิต 5 (9.8b) 5 (5.21c) NS 

ลักษณะภาพถายรังสี    

มีลักษณะ alveolarและ/หรอื 

interstitialinfiltration 

17 (33.33b) 25 (26.04c) NS 

การติดเช้ืออ่ืนๆ    

      Single infection    

แบคทีเรีย 12 (23.53b) 32 (33.33c) NS 

ไวรัส 21 (41.18b) 20 (20.83c) 0.012 

รา 1 (1.96b) 6 (6.25c) NS 

    Co-infection    

แบคทีเรีย +รา 7 (13.73b) 18 (18.75c) NS 

แบคทีเรีย +ไวรัส 2 (3.92b) 4 (4.17c) NS 

รา +ไวรัส 1 (1.96b) 0 NS 

     Mixed infection 2 (3.92b) 1 (1.01c) NS 

ไมมีขอมูล 5 (9.8b) 20 (20.83c) NS 

 

หมายเหตุ NS= not significant; HBoV1 = human bocavirus1 

a คารอยละของผูปวยที่ติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจสวนลางทั้ง 147 ราย 

b คารอยละของผูปวยที่ใหผลบวกตอเช้ือ HBoV1 ทั้ง 51 ราย 

c คารอยละของผูปวยที่ใหผลลบตอเช้ือ HBoV1 ทั้ง 96 ราย 

 

 

 



ตารางที่ 5 แสดงรายละเอียดของเช้ือ HBoV1 ทีใ่หผลบวก ทั้ง 51 ราย  

Pattern 
no. 

Sample 
ID Gender Age 

Length of stay 
in hospital 

(day) 

Types of sample Bacterial and Fungal infections 
Diagnosis 

NPA NPS Blood Feces Respiratory sample Blood sample 
1 060* Male 7 months 3 Positive Positive Positive Positive no specimen Blood = NG Viral pneumonia 

061* Male 8 months 3 Positive Positive Positive Positive no specimen no specimen Viral pneumonia 
125* Male 8 months 3 Positive Positive Positive Positive no specimen no specimen Bacterial pneumonia, Iron deficiency 
138 Female 10 months 3 Positive Positive Positive Positive TS = NG Blood = NG Viral pneumonia, Acute respiratory failure, Sepsis with septic shock 

2 
 
 
 
 

147* Female 6 months 11 Positive Positive Positive Negative no specimen no specimen Pneumonia, Bronchopulmonarydysplasia, Respiratory failure 
026* Male 3 months 7 Positive Positive Positive NA no specimen Blood = NG Bacterial pneumonia 
062* Male 11 months 8 Positive Positive Positive NA no specimen no specimen Bacterial pneumonia, Asthma 
063 Male 6 months 4 Positive Positive Positive NA no specimen no specimen Viral pneumonia 
064 Female 1 month 2 Positive Positive Positive NA no specimen no specimen Pneumonia 
066* Male 8 months 25 Positive Positive Positive NA TS = (F) C. albicans Blood = NG Candida albican pneumonia, Bacterial meningitis, Severe hydrocephalus 
073* Male 11 months 2 Positive Positive Positive NA no specimen no specimen Bacterial pneumonia 
137 Male 1 month 40 Positive Positive Positive NA no specimen Blood = NG Complete atrioventricularseptal defect, Progress pneumonia, 

Acute respiratory failure 
145* Male 8 months 14 Positive Positive Positive NA TS = NG Blood = NG Pneumonia, Respiratory failure with hypoxia, Upper gastrointestinal hemorrhage 
146* Male 9 months 1 Positive Positive Positive NA no specimen no specimen Viral pneumonia 

3 128 Male 8 years 78 
 

Positive Positive Negative Positive TS = (F) K. pneumoniae, 
(F)A. baumannii 

Blood = 
C.albican 

Pneumonia, Viral encephalitis, Acute respiratory failure, Meningoencephalitis, Sepsis 

4 111* Female 10 months 5 NA Positive Positive Positive no specimen no specimen Bronchitis, Viral pneumonia, Acute bronchiolitis 
5 
 
 
 
 
 

027 Male 4 years 45 Positive Positive Negative Negative TS = (F) S. maltophilia Blood = NG Pneumonia, Gastrointestinal bleeding, Mitochondrial encephalopathy with lactic 
acidosis and stroke-like episodes syndrome (MELAS syndrome) 

055* Male 4 months 5 Positive Positive Negative NA no specimen no specimen Bacterial pneumonia 
056 Male 4 months 5 Positive Positive Negative NA no specimen no specimen Bacterial pneumonia, Persistent pneumonia twin preterm 36 weeks 
065* Female 14 years 10 Positive Positive Negative NA TS = (F) A. baumanii Blood = NG Respiratory failure, Hospital acquired pneumonia, Pulmonary edema, 

Hypokalemia, Acute respiratory distress syndrome 
129* Male 2 years 101  

Positive 
 

Positive 
 

Negative 
 

NA 
TS = (F) P. aeruginosa, 
A. baumanii, C. albicans 

Blood = NG Pneumonia, Acute respiratory failure 

131* Female 1 month 3 Positive Positive Negative NA no specimen Blood = NG Viral pneumonia 
139 Male 7 months 2 Positive Positive Negative NA no specimen no specimen Viral pneumonia 
135* Female 3 months 13 Positive Positive NA Negative no specimen no specimen Viral pneumonia 
140* Female 1 month 8 Positive Positive NA NA no specimen no specimen Viral pneumonia, Heart failure with ventricle septum with defect patent ductus 

arteriosus, Hyperkalemia 
6 
 

047 Male 6 months 5 Negative Positive Positive Negative no specimen Blood = NG Viral pneumonia 
059* Male 9 months 3 Negative Positive Positive Negative no specimen no specimen Viral pneumonia, Acute bronchiolitis, Acute respiratory failure 
123* Female 1 year 40 Negative Positive Positive Negative TS = (F) Normal flora, 

(R) C. albicans 
Blood = NG Pneumonia with viral croup U/D, Hydrocephalus S/P VP shunt,  

Acute bronchiolitis 
001 Female 4 months 2 ND Positive Positive Negative no specimen Blood = NG Acute bronchiolitis, Viral croup, Mild dehydration 
141 Male 7 months 7 Negative Positive Positive ND no specimen Blood = NG Viral pneumonia, Acute viral gastroenteritis 

7 005* Female 1 year 21 Positive Negative Positive Negative TS = (N) Enterobacter 
spp, (N) X. 
maltophilia(MDR) 

Blood = NG LGS (Lennox-Gastaut Syndrome) with delayed development, Aspiration pneumonia, 
Global delayed development, Communicating hydration  

006* Female 4 years 85 Positive Negative Positive Negative TS = (N) P. aeruginosa, 
(N) X. 
maltophilia(MDR), (N) 
A. lwoffii 

Blood = NG Respiratory syncytial virus pneumonia, Aspirated pneumonia, Sepsis, Epilepsy 
  

 



ตารางที่ 5 แสดงรายละเอียดของเช้ือ HBoV1 ทีใ่หผลบวก ทั้ง 51 ราย (ตอ) 

Pattern 
no. 

Sample 
ID Gender Age 

Length of stay 
in hospital 

(day) 

Types of sample Bacterial and Fungal infections 
Diagnosis 

NPA NPS Blood Feces Respiratory sample Blood sample 
7 015 Female 5 months 277 Positive Negative Positive Negative no specimen Blood = NG Preterm with respiratory failure, Hospital acquired pneumonia 

050 Male 2 months 3 Positive Negative Positive Negative no specimen Blood = NG Pneumonia 
144 Male 3 months 11 Positive Negative Positive Negative no specimen Blood = NG Bacterial pneumonia, Hospital acquired pneumonia 

8 
 

002 Female 5 months 7 
 

Positive NA Negative Positive TS = (F)X. maltophilia, 
(F)A. baumannii 
(MDR), 
(F) K. pneumoniae 
(ESBL) 

no specimen Pneumonia 

033 Female 6 months 155 Positive Negative Negative Positive TS = (N) P. aeruginosa 
(MDR), (M) A. baumnii 

Blood = NG Nosocomial pneumonia, Acute respiratory failure, Slow fetal growth 
 

9 008 Female 10 months 10 Positive Negative Negative Negative Sputum = NG Blood = NG Pneumonia with respiratory failure, Down syndrome, Atrial septal defect,  
Patent ductus arteriosus 

109 Male 9 months 3 Positive Negative Negative Negative no specimen Blood = NG Viral pneumonia, Community acquired pneumonia 
117 Female 7 years 19 Positive Negative Negative Negative TS = (N)P. aeruginosa, 

(F) Moraxella spp 
Blood = NG Aspirated pneumonia with respiratory failure, Upper airway obstruction 

076 Male 2 months 1 Positive Negative Negative NA no specimen Blood = NG Viral pneumonia 
090 Female 6 months 177 Positive Negative Negative NA no specimen Blood = NG Nosocomial pneumonia, Acute respiratory failure, Cardiac catheterization 
127 Male 1 year 32 Positive Negative NA Negative TS = (M) A. baumannii Blood= 

Coagulase 
Negativestaph
ylococci 

Viral pneumonia, Community acquired pneumonia, Respiratory failure 

10 072 Male 7 months 5 Negative Positive Negative Negative no specimen no specimen Viral pneumonia, Acute diarrhea, Febrile convulsion 
085 Male 9 months 9 Negative Positive Negative Negative no specimen Blood = NG Bacterial pneumonia, Respiratory failure, Bronchopulmonary dysplasia, 

Cholestatic jaundice 
136 Male 3 months 19 Negative Positive Negative Negative TS = NG Blood = NG Bacterial pneumonia, Acute respiratory failure, Upper airway obstruction 
067 Male 1 year 7 Negative Positive Negative NA TS= (F)P. aeruginosa Blood = NG Bacterial pneumonia, Acute gastroenteritis, Respiratory failure 
071 Female 3 months 11 Negative Positive NA Negative TS = NG Blood = NG Atypical pneumonia, Atrial septal defect, VACTERL syndrome 
110 Male 2 years 4 NA Positive Negative Negative no specimen Blood = NG Respiratory syncytial virus pneumonia 
126 Male 2 years 7 NA Positive Negative Negative no specimen Blood = NG Respiratory syncytial virus pneumonia, Epilepsy 

 048 Female 1 month 3 Negative Positive NA NA no specimen no specimen Viral pneumonia 
 
Abbreviations;NA = No data available, NG = No growth, TS = Tracheal suction, NPA = Nasopharyngeal aspirate, NPS = Nasopharyngeal swab, *Cases yielding good quality DNA and for which sequences were 
included in the phylogenetic tree.  
 

 

 

 



3.2 ตรวจวินิจฉัย  DNA ของเชือ้ HBoV ในสิง่สงตรวจทัง้ 4 ชนิด 

ในจํานวนผูปวยเด็กทั้งหมด 147 ราย พบผูปวย จํานวน 51 ราย (34.69%) ที่ตรวจพบ DNA ของเช้ือ 

HBoV1 และมีเพียง 1 รายที่ พบเช้ือ HBoV2 โดยใชเทคนิค nested-PCR จากตารางที่ 1 แสดงใหเห็นถึง

รูปแบบการกระจายตัวของ HBoV1 DNA ในสิ่งสงตรวจทางคลินิก 4 ชนิด ที่ไดรับจากผูปวยรายเดียวกัน 

ทั้งหมดจํานวน 51 ราย โดยสิ่งสงตรวจแตละชนิดมีอัตราการตรวจพบเช้ือ HBoV1 ที่แตกตางกันคือ NPA พบ

37/119 ราย (31.09%) ขณะที่ NPS พบ 38/136ราย (27.94%) ในเลือดพบ 30/134 ราย (22.39%)  และ

ในอุจจาระตรวจพบจํานวน 14.1% ราย (11/78)  ทั้งน้ีผูปวย 51 รายที่ใหผลบวกตอ HBoV DNA จะมีสิ่งสง

ตรวจอยางนอย 1 ชนิดจากระบบทางเดินหายใจ คือ NPA และ/หรือ NPS แตนาสนใจวา HBoV1 DNA ตรวจ

พบในผูปวย 4 รายที่ใหผลบวกทุดชนิดของสิ่งสงตรวจ 

 ผูปวยจํานวน 25 ราย ตรวจพบสารพันธุกรรมของเช้ือไวรัสทั้งในสิ่งสงตรวจจากระบบทางเดินหายใจ 

และในตัวอยางเลือด ซึ่งช้ีใหเห็นถึงการกระจายตัวของ HBoV1 ที่เกิดขึน้ และ DNA ของ HBoV1 ตรวจพบได

นอยมากจากอุจจาระ (8/51 ราย) ดังแสดงในตารางที่ 5 

 

3.3 ความสัมพันธระหวางการตรวจพบเชือ้ HBoV1 DNA และขอมูลลักษณะทางคลนิิก 

ความสัมพันธระหวางการพบ HBoV1 DNA จากสิ่งสงตรวจชนิดตางๆ และลักษณะอาการที่แสดงออกทาง

คลินิกของผูปวยที่ติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจสวนลาง แสดงไวในตารางที่ 4 ความชุกของเช้ือ HBoV1 พบ

สูงที่สุดในผูปวยที่มีอายุนอยกวา 1 ป โดยพบ 42 รายใน 51 ราย  อายุเฉลี่ย 15.59 เดือน ทั้งน้ีพบวาอาการ

แสดง wheezing เปนอาการที่พบมากที่สุดในผูปวย ที่ใหผลบวกกับการตรวจโดยพบ 41 รายใน 52 ราย ราย  

(88.24%)   

 นอกจากน้ีจากวิเคราะหความเกี่ยวของระหวางการพบเช้ือไวรัส HBoV1 ในเลือดและลักษณะที่

แสดงออกทางคลินิกของผูปวย พบวาอาการ wheezing เปนอาการที่มีความเกี่ยวของตอการพบเช้ือ HBoV1 

ในเลือดมากทีสุ่ดอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ ดังแสดงในตารางที่ แตไมพบความเกี่ยวของของเช้ือไวรัสกับอาการ

ที่พบทางการแพทยหรือลักษณะที่พบอ่ืนๆ  เชน ลักษณะของภาพถายรังสี อาการทองเสีย เปนตน 

 

 

 

 

 



ตารางที6่ แสดงขอมูลลักษณะทางคลินิกในผูปวยจํานวน 46 ราย ทั้งทีพ่บและไมพบผลบวกของเช้ือ  

HBoV 1 ในตัวอยางเลือด 

ลักษณะทางคลินิก 

HBoV1 DNA-positive cases (n =46)* 

Positive in 

blood, n (%) 

Negative in 

blood, n (%) 

P value 

รวมทั้งหมด 25  ) 54.35( 21  ) 45.65(  

อาการแสดงที่พบ    

     อาการ wheezing 25  ) 100( 15  ) 32.61( 0.004 

ทองเสีย 9  ) 36( 4  ) 19.05( NS 

     ภาวะระบบทางเดินหายใจ

ลมเหลว 

10  ) 40( 12  ) 57.14( NS 

โรคที่พบทางการแพทย    

Asthma/reactive airwaydisease 16 (64) 12 (57.14) NS 

     โรคอ่ืนๆ 9 (36) 9 (42.86) NS 

ลักษณะภาพถายรังสี    

Alveolarand/or interstitial 

infiltration 

10  ) 40( 6  ) 28.57( NS 

 

หมายเหตุNS= not significant; HBoV1 = human bocavirus 1 

* ไมมีขอมูล 5 ราย จาก 51 ราย ดังน้ัน ขอมูลทั้งหมดเพียง 46 รายที่ถูกนํามาวิเคราะห 

 

3.4 รูปแบบการกระจายตามฤดูของติดเชือ้ HBoV1  

รูปแบบการกระจายตามฤดูกาลของการติดเช้ือไวรัส HBoV1 ในชวงป พ.ศ.2557-2558 แสดงไวในรูป

ที่ 2 ซึ่งพบวาผูติดเช้ือเช้ือ HBoV1 พบไดตลอดทั้งป แตมีอัตราติดเช้ือมากที่สุดในเดือนมีนาคม (15/51 ราย) 

และเดือนตุลาคม (14/51 ราย)  นอกจากน้ีฤดูที่มักพบเช้ือมากที่สุดคือ ฤดูหนาว 45.1% เดือนตุลาคม ถึง 

มกราคม  ตามดวยฤดูรอน 37.25 % เดือนกุมภาพันธ ถึง พฤษภาคม และฤดูฝน 17.65 % เดือนมิถนุายน ถึง 

กันยายน  แตไมพบความแตกตางอยางมีนัยสําคัญ 



 
รูปที่ 2 แสดงการกระจายตามฤดูของการติดเชื้อ HBoV1 ในชวงเดือนพฤศจิกายน 2557 ถึง เดือน

พฤศจิกายน 2558 (ภาพ a) แสดงการกระจายตลอดทั้งปในผูปวยเด็กที่ใหผลบวกตอเช้ือ HBoV1 ซึ่งพบสูง

ที่สุดในเดือนมีนาคม และเดือนตุลาคม ตามลําดับ (ภาพ b) แสดงการกระจายของเช้ือ HBoV1 ที่แสดงออก

ตามฤดู พบวา ฤดูหนาวพบสูงที่สุด (เดือนตุลาคม ถึงมกราคม) ตามดวยฤดูรอน (กุมภาพันธ ถึง พฤษภาคม) 

และฤดูฝน  (มิถุนายน ถึง กันยายน) และเสนทึบที่แสดงหมายถึงแนวเสนแนวโนม 

 

3.5 การวิเคราะหวิวัฒนาการ  (Phylogenetic analysis)  ในลาํดับเบสของเชื้อ HBoV1  

เพ่ือตรวจ genotypes ของยีน VP1 ของเช้ือ HBoV1 ในสิ่งสงตรวจตางชนิดกันที่ไดจากผูปวยราย

เดียวกัน แลวสราง phylogenetic tree จากลําดับเบสของสารพันธุกรรมที่ไดรับจากสิ่งสงตรวจที่ใหผลบวก

ของเช้ือ HBoV1 (ดังแสดงในรูปที่ 3)  พบวา สิ่งสงตรวจตางชนิดกันที่ไดจากผูปวยรายเดียวกัน มีความคลาย

ลึงกันมากกวาผูปวยรายอ่ืน ตัวอยางผูปวยรายที่ 60 ที่แสดงในภาพ 

 



 

รูปที่ 3 Phylogenetic analysis ของลําดับเบสยีน VP1 ของเช้ือ HBoV1ในผูปวยเด็ก และสายพันธ

อางอิงจากฐานขอมูล GenBank นอกจากน้ีลําดับเบสที่นําเขาวิเคราะหมาจากเพียงรายที่สามารถเก็บตัวอยาง

ไดมากกวาสองตัวอยางในผูปวยรายเดียวกันที่มีลําดับเบสที่สมบูรณ และวิเคราะห phylogenetic tree โดยใช

วิ ธี  maximum likelihood ต า ม รู ป แ บ บ  Tamura 3-parameter 1,000 bootstrap 

pseudoreplicatesHBoV1 sequences ที่ไดจากผูปวยเด็กถูกแยกออกเปน 5 subgroups ช้ีใหเห็นโดย เสน

สีสม สวนวงกลมสีฟา คือ ผูปวยที่รักษาในโรงพยาบาลขอนแกน และสามเหลี่ยงสีเขียว คือ ผูปวยที่รักษาในศรี

นครินทร นอกจากน้ี reference sequences ของHBoV genotypes 1, 2, 3 และ 4 ที่ปรากฏในรูปแสดง

ดวยสีที่แตกตางกันดังน้ี สีแดง สีชมพู สีฟา และสีเขียว ตามลําดับ 



3 อภิปรายผลการทดลอง 

เน่ืองการตรวจพบเช้ือ humanbocavirus1 (HBoV1)  ในสิง่สงตรวจตางๆ ที่แตกตางกันจากผูปวย

รายเดียวกันยังมีขอมูลจํากัด การศึกษาน้ีจึงสนใจวิเคราะหการตรวจพบเช้ือ HBoV1 DNA จากสิ่งสงตรวจที่

แตกตางกันในผูปวยเด็กรายเดียวกันที่เขารับการรักษาที่โรงพยาบาลขอนแกนและโรงพยาบาลศรีนครินทร 

จังหวัดขอนแกน ของประเทศไทย พบผูปวยเด็กที่มีอาการติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจสวนลาง และติดเช้ือ 

HBoV1 ดวย มีจํานวน 51 จากผูปวยทั้งหมด 147 รายคิดเปน 34.69%  (ผูปวย 51 รายใหผลบวกในสิ่งสง

ตรวจจากระบบทางเดินหายใจ, NPA และ/หรือ NPS)และพบผูปวยจํานวน 25 รายจาก 147 รายคิดเปน 

17.01%  ตรวจพบเช้ือ HBoV1 DNA ทั้งในสิ่งสงตรวจจากระบบทางเดินหายใจ และเลือดรวมกันซึ่งช้ีใหเห็น

ถึงการกระจายตัวของเช้ือ HBoV1 จากระบบทางเดินหายใจ เขาสูเลือด และอาจหมายถึงการติดเช้ือในกระแส

เลือดดวย นอกจากน้ีการกระจายของ HBoV1 เกี่ยวของกับอาการ wheezing ซึ่งมีแนวโนมติดเช้ือมากที่สุดใน

เพศชาย และเด็กอายุนอยกวา 1 ป เช้ือไวรัสน้ีสามารถเกดิขึ้นไดตลอดทั้งป แตมีแนวโนมสูงที่สุดในฤดูหนาว 

และฤดูรอน คดิเปน 45.1 %และ 37.25%ตามลําดับ 

ความชุกของ HBoV1 ในผูปวยเด็กโรคทางเดินหายใจ อยูในชวง 1.5 % ถึง 33 %(1, 5, 18)การศึกษา

น้ีพบอัตราการติดเช้ือ HBoV1 สูงในสิ่งสงตรวจหลายชนิด ในผูปวยเด็กที่มีอาการติดเช้ือในระบบทางเดิน

หายใจสวนลางพบ 34.69%  ซึ่งคลายกับการศึกษาในประเทศวอชิงตัน ที่พบ 59% ของผูปวยเด็กโรคทางเดิน

หายใจ(18)แตอยางไรก็ตาม การศึกษาอ่ืนๆที่รายงานในอัตราตํ่าในชวง 1.5 ถึง 19  (1, 6)เปนไปไดวาความชุก

ที่พบแตกตางกันของการติดเช้ือ HBoV1 อาจจะขึ้นกับลักษณะทางภูมิประเทศที่ตางกันความไวของแตละ

วิธีการทดสอบ หรือจํานวนประชากรที่ศึกษา 

การติดเช้ือ HBoV1 มีความชุกสูงในฤดูหนาว และฤดูรอน แตไมมีนัยสําคัญทางสถิติ ซึ่งความชุกของ

เช้ือhuman bocavirus 1 อาจจะไดรับผลกระทบเล็กนอยตามฤดูระดับของผลกระทบตามฤดูตอความชุกของ

เช้ือไวรัสน้ีแตกตางกันไปตามภูมิศาสตร สําหรับการศึกษาFry et al.ในประเทศไทยรายงานการกระจายของ

การติดเช้ือ HBoV1 ในเด็กจากปพ.ศ.2547 ถึง 2548 พบตลอดทั้งป แตการศึกษาไมไดแยกgenotype ของ

เช้ือ HBoV1 ที่เกิดขึ้น(19)และการติดเช้ือ HBoV1 ยังมีรายงานอีกในหลายๆ ตัวอยางตรวจ เชนสารคัดหลั่ง

จากระบบทางเดินหายใจ (20)อุจจาระ(21)และตัวอยางเลือดดวย (22)แตไมมีศึกษาสิ่งสงตรวจหลายชนิดจาก

ผูปวยรายเดียวกัน ดังน้ันการศึกษากอนหนาน้ีไมสามารถแสดงใหเห็นความเปนไปไดของการติดเช้ือ HBoV1 

ตอการแพรกระจายไปทั่วรางกายมนุษย การศึกษาน้ีเก็บตัวอยางหลายประเภทจากผูปวยรายเดียวกันเทาที่จะ

เปนไปได และตัวอยางจากระบบทางเดินหายใจพบใหผลบวกมากที่สุด ตามดวยเลือด และอุจจาระ ตามลําดับ 

ดังแสดงในตารางที่ 5 สําหรับผูปวย 4 ราย ที่พบใหผลบวกในสิ่งสงตรวจทุกชนิด นํามวิเคราะหลําดับเบสเพียง 



3 ราย เน่ืองจาก 1 ในจํานวนน้ีมีคุณภาพของตัวอยางไมดีพอการตรวจหา viral DNA ในตัวอยางหลายชนิด

จากบุคคลคนเดียวกัน แสดงใหเห็นวา การติดเช้ือ HBoV1 อาจกลายเปนการติดเช้ือทั้งระบบเชนเดียวกับเช้ือ 

bocaviruses ในสัตว เชน เช้ือ bovine parvovirus และ canine minute virus(23)ลําดับเบสเหมือนกัน

หรือใกลเคียงกันของ DNA sequences ในหลายตัวอยางจากผูปวยรายเดียวกัน (ตารางที่ 5 และรูปที่ 3)แต

อยางไรก็ตาม พบวามีความหลากหลายทางพันธุกรรมนอย ดังน้ันลําดับเบสที่เหมือนกันจากตัวอยางตางชนิด

กันในผูปวยรายเดียวกันมีโอกาส โดยเฉพาะอยางย่ิง การศึกษาพบ HBoV1 DNA ในเลือด และอุจจาระ จาก

ผูปวย 5 ราย และ 3 ราย ตามลําดับ ซึ่งใหผลลบตอเช้ือไวรัสน้ีในสิ่งสงตรวจจากระบบทางเดินหายใจ อาจ

เปนไปไดวา HBoV1 อาจจะเริ่มในกระแสเลือดหรือทางเดินอาหาร โดยไมจําเปนตองแพรกระจายมาจาก

ระบบทางเดินหายใจ  

สําหรับอาการทางคลินิกหลักที่พบในกรติดเช้ือ HBoV1 คือ อาการwheezing ซึ่งเปนอาการแสดงที่

พบบอยในโรคปอด และการศึกษาน้ีพบวากการตรวจพบเช้ือ HBoV1 รวมกับพบอาการ wheezing ในผูปวยที่

ติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจสวนลาง จํานวน 88.24 %ซึ่งพบไดเชนกันจากการศึกษากอนหนาน้ีในผูปวยโรค

ระบบทางเดินหายใจสวนลาง(6, 20)และการศึกษาน้ีพบวาอาการ wheezingเกิดในผูปวยทุกราย ที่ตรวจพบ

เช้ือไวรัสน้ีในเลือดดวย ดังแสดงในตารางที่ 6 ซึ่งสามารถยืนยันความสําคัญระหวางการแพรกระจายของเช้ือ

และอาการ wheezing symptom แตอยางไรก็ตาม ขอมูลการติดเช้ือแบบ co-infection HBoV1 รวมกับเช้ือ

โรคอ่ืนๆ มี 23.53 %ทั้งการศึกษาประเด็นน้ีจะเปนพ้ืนฐานตอการศึกษาอ่ืนๆ ในระยะยาว  

 

4 สรุปผลการทดลอง 

ศึกษาการกระจายของเช้ือ HBoV1 DNA ในรางกายโดยทดสอบจากสิ่งสงตรวจ NPA NPS เลือด และ

อุจจาระ จากผูปวยเด็กรายเดียวกันที่เขารักษาตัวในโรงพยาบาล จากการศึกษาพบความชุกของเช้ือสูงใน

ตัวอยางเลือดและผูปวยทั้งหมดมีอาการ wheezing นอกจากน้ีพบ HBoV1 sequences จากสิ่งสงตรวจตาง

ชนิดกันที่เก็บจากผูปวยรายเดียวกันมีความคลายคลึงกัน ซึ่งอาจแสดงถึงการติดเช้ือHBoV1 สามารถกอใหเกิด

การติดเช้ือทั้งระบบ ซึ่งอาจจะแพรกระจายจากระบบทางเดินหายใจไปยังสวนอ่ืนๆของรางกาย  
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	หมายเหตุ NS= not significant; HBoV1 = human bocavirus1

