
1 
 

บทคดัย่อ  

 

รหสัโครงการ : MRG6180145 

ช่ือโครงการ : ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของเชือ้ไวรสัอะดโินทีต่รวจพบในผูป่้วยที่มภีาวะล าไสก้ลนืกนั                                           
ผูป่้วยทีม่อีาการกระเพาะอาหารและล าไสอ้กัเสบเฉียบพลนัและในสุกรทีม่อีาการอุจจาระรว่งเฉียบพลนั  

ช่ือนักวิจยั และสถาบนั : ผูช้่วยศาสตราจารย ์ดร. แคทรยีา ค าทพิย ์ 

                                        ภาควชิาจลุชวีวทิยา คณะแพทยศาสตร ์มหาวทิยาลยัเชยีงใหม่ 

อีเมล ์: kumthipk@gmail.com; kattareeya.k@cmu.ac.th 

ระยะเวลาโครงการ : 1 ปี 

บทคดัย่อ : 
เชือ้ไวรสัอะดโินเป็นหนึ่งในสาเหตุส าคญัทีก่่อให้เกดิโรคทัง้ในคนและในสตัว ์ สุกรถูกจดัว่าเป็น

แหล่งรงัโรคของโรคตดิเชือ้หลายชนิดในคน การรบัประทานเนื้อหรอืผลติภณัฑจ์ากสุกรทีต่ดิเชือ้โดยที่

ไมไ่ดผ้่านการปรุงใหสุ้กหรอืการสมัผสัใกลช้ดิกบัสุกรทีเ่ป็นโรค จงึมคีวามเสีย่งทีค่นจะไดร้บัเชือ้จากสุกร

ที่เป็นโรคและอาจเกดิการตดิเชื้อข้ามสายพนัธุ์ของไวรสัจากสตัว์สู่คนได้ การศกึษานี้ท าการวเิคราะห์

ลกัษณะทางพนัธุกรรมและศกึษาความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของไวรสัอะดโินทีก่่อโรคในคนและในสุกร 

โดยท าการศกึษาไวรสัอะดโินทีต่รวจพบในผูป่้วยเดก็ทีม่อีาการอุจจาระรว่ง ผูป่้วยเดก็ทีม่ภีาวะล าไสก้ลนื 

และในลูกสุกรทีม่อีาการอุจจาระร่วง โดยใชเ้ทคนิค PCR, nucleotide sequencing, และ bioinformatics 

analysis จากตวัอย่างที่ท าการศกึษาโดยแยกเป็นตวัอย่างจากผู้ป่วยเดก็ที่มอีาการอุจจาระร่วงจ านวน 

548 ตวัอยา่ง จากผูป่้วยเดก็ทีม่ภีาวะล าไสก้ลนืกนัจ านวน 62 ตวัอยา่ง และจากลกูสุกรทีม่อีาการอุจจาระ

ร่วงจ านวน 781 ตวัอย่าง ตรวจพบไวรสัอะดโินในกลุ่มตวัอย่างต่างๆ คดิเป็นรอ้ยละ 8.2 (45/548), 32.2 

(20/62) และ 16.9 (132/781) ตามล าดบั ไวรสัอะดโินทีต่รวจพบในผู้ป่วยเดก็ที่มอีาการอุจจาระร่วงมอียู่ 

11 สายพนัธุ ์โดยเป็นสายพนัธุ ์HAdV-C2 มากทีสุ่ด ไวรสัอะดโินที่ตรวจพบในผูป่้วยเดก็ที่มภีาวะล าไส้
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กลนืกนัมอียู ่5 สายพนัธุ ์พบว่าเป็นสายพนัธุ ์HAdV-C2 มากทีสุ่ดเช่นกนั ส่วนไวรสัอะดโินทีต่รวจพบใน

ลกูสุกรทีม่อีาการอุจจาระรว่งส่วนใหญ่เป็นสายพนัธุ ์PAdV-3 การศกึษาความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของ

ไวรสัอะดโินทีพ่บในผูป่้วยเดก็และในสุกร พบว่าไวรสัอะดโินทีพ่บในผูป่้วยเดก็นัน้มคีวามสมัพนัธใ์กล้ชดิ

กนัและถูกจดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกนั โดยมคีวามเหมอืนของล าดบันิวคลโีอไทดใ์นบรเิวณยนี hexon มากถงึ

รอ้ยละ 76.4-100 ในขณะที่ไวรสัที่พบในสุกรถูกจดัอยู่ในกลุ่มที่แยกออกจากไวรสัของคน และมคีวาม

เหมอืนของล าดบันิวคลโีอไทดเ์พยีงรอ้ยละ 66.1-78.1 ซึง่ผลการศกึษาแสดงใหเ้หน็ว่าเชือ้ไวรสัอะดโินที่

ก่อโรคในคนและในสุกรนัน้มคีวามแตกต่างของลกัษณะทางพนัธุกรรม โดยสรุปจากการศกึษานี้ไม่พบ

ขอ้มลูทีบ่่งชีถ้งึการตดิเชือ้ขา้มสายพนัธุข์องไวรสัอะดโินจากสตัวม์าสู่คน  

 

ค าหลกั: ไวรสัอะดโิน, เดก็, อุจจาระรว่ง, กระเพาะอาหารและล าไสอ้กัเสบ, ล าไสก้ลนืกนั  
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Abstract  
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Abstract: 
Adenovirus is one of important pathogens that cause the diseases in both human and 

animals. Pigs have been recognized as a source of several human epidemics and a close contact 

with this animal or consuming of products from the infected pig may create the possibility for 

zoonotic events to occur. This study performed genetic characterization and investigated genetic 

relationship of adenovirus detected in patients with acute gastroenteritis, intussusception and in 

piglets with acute diarrhea. The PCR, nucleotide sequencing, and bioinformatics analysis were 

performed. Five-hundred and forty-eight fecal samples collected from children with diarrhea, 62 

from patients with intussusception, and 781 from piglets with diarrhea were tested for the 

presence of adenovirus. The prevalence of adenovirus infection in children with diarrhea, 

intussusception, and piglets with diarrhea were 8.2% (45/548), 32.2% (20/62), and 16.9% (132/781), 

respectively. Eleven genotypes of adenovirus were detected in patients with diarrhea and human 

adenovirus C2 (HAdV-C2) was the most predominant genotype. Five genotypes of adenovirus 
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were detected in patients with intussusception and HAdV-C2 was also the most common 

genotype detected. Analysis of genetic relationship between adenovirus from humans and pigs 

revealed that the viruses detected in patients with diarrhea were closely related to those of viruses 

from patients with intussusception. They were clustered to the same group, sharing nucleotide 

sequence identities in the partial hexon gene raged from 76.4-100%. However, the viruses 

detected in pigs were clustered to different group separating from the viruses detected in humans. 

Adenovirus from pigs and humans shared 66.1-78.1% nucleotide sequence identity. The data 

demonstrated that adenoviruses detected in pigs differed from the viruses detected in humans. 

In conclusion, the evidence of interspecies transmission of adenovirus between humans and pigs 

was not observed in this study.  
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