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 โรคตดิเชือ้ในระบบทางเดนิหายใจ เป็นสาเหตุหลกัทีท่ าใหเ้กดิอาการเจบ็ป่วย และ
เสยีชวีติ โดยมสีาเหตุหลกัมาจากการตดิเชือ้ไวรสั ซึง่ไวรสัทีก่่อโรคตดิเชือ้ในระบบทางเดนิ
หายใจในมนุษย ์ มหีลายชนิด ไดแ้ก่ influenza viruses, parainfluenza viruses, respiratory 
syncytial viruses, rhinoviruses, adenoviruses, coronaviruses และ metapneumoviruses 
เป็นตน้ ในงานวจิยัน้ีมุง่เน้นในการศกึษาระบาดวทิยาและการจ าแนกสายพนัธุร์ะดบัโมเลกุลของ
เชือ้ไวรสั human polyomavirus (HPyV) และ human coronavirus (HCoV) จากผูป่้วยตดิเชือ้
ระบบทางเดนิหายใจ ในประเทศไทย ตัง้แต่ปี ค.ศ. 2012-2013 โดยใชเ้ทคนิค semi-nested 
PCR และหาล าดบัพนัธุกรรม เพื่อใชใ้นการจ าแนกลกัษณะทางพนัธุกรรม จากผลการทดลอง
พบการตดิเชือ้ WU polyomavirus (WUPyV) ประมาณ 0.16% ในขณะทีไ่มพ่บการตดิเชือ้ 
human polyomavirus สายพนัธุอ์ื่นๆ เช่น KIPyV, HPyV9 และ MCPyV ส าหรบัการตดิเชือ้ 
human coronavirus (HCoV) พบประมาณ 0.79% ซึง่จ าแนกไดเ้ป็นสายพนัธุ ์ HCoV-HKU1 
จ านวน 19 ตวัอยา่ง (0.32%), HCoV-NL63 จ านวน 19 ตวัอยา่ง (0.32%), HCoV-229E 
จ านวน 5 ตวัอยา่ง (0.09%) และ HCoV-OC43 จ านวน 3 ตวัอยา่ง (0.05%) ทัง้นี้ไมพ่บการตดิ
เชือ้ MERS-CoV โดยสรุปขอ้มลูทีไ่ดจ้ากการศกึษาท าใหไ้ดอ้งคค์วามรูใ้นแงร่ะบาดวทิยาและ
การจ าแนกสายพนัธุข์องเชือ้ไวรสั HPyV และ HCoV ในประเทศไทย ตัง้แต่ปี ค.ศ. 2012-2013 
ซึง่มปีระโยชน์อยา่งยิง่ในดา้นระบาดวทิยาและการจ าแนกสายพนัธุข์องเชือ้ไวรสั รวมทัง้สามารถ
ประยกุตใ์ชใ้นการควบคุมการระบาดและการพฒันาวคัซนีในอนาคต    
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 Acute respiratory diseases are a major cause of morbidity and mortality in 

humans and most acute respiratory infections are caused by viruses. The viruses 

associated with respiratory disease that are well documented in human populations 

include influenza viruses, parainfluenza viruses, respiratory syncytial viruses, 

rhinoviruses, adenoviruses, coronaviruses, and metapneumoviruses. This study focuses 

on the prevalence and genetic characterization of human polyomavirus (HPyV) and 

human coronavirus (HCoV) obtained from patients with respiratory diseases in Thailand 

during 2012-2013. HPyV and HCoV were detected by using semi-nested PCR and then 

characterized by multiple sequences alignment and phylogenetic tree. The result 

revealed that 0.16% was positive for WU polyomavirus (WUPyV) whereas KIPyV, 

HPyV9 and MCPyV were not detected in this study. HCoV infection was found in 46 

(0.79%) of the total samples: 19 (0.32%) for HCoV-HKU1, 19 (0.32%) for HCoV-NL63, 5 

(0.09%) for HCoV-229E, and 3 (0.05%) for HCoV-OC43.  None of the sample tested 

positive for MERS-CoV. In conclusion, data obtained from this study provides the HPyV 

and HCoV infection rate in a Thai cohort during 2012-2013 which might be useful in 

terms of epidemiology and genetic characterization of HPyV and HCoV for disease 

prevention and vaccine development in the future. 

 

Keywords: Human coronavirus; human polyomavirus; epidemiology; respiratory tract 
infection (RTI) 
 
 


	1
	Cover
	final report-Sunchai

	2
	Molecular epidemiology and characterization of human coronavirus in Thailand, 2012–2013
	Abstract 
	Background: 
	Results: 
	Conclusions: 

	Background
	Methods
	Clinical samples
	Coronavirus detection
	Sensitivity of semi-nested RT-PCR for coronavirus detection
	Sequence and phylogenetic analysis
	Nucleotide sequences

	Results
	Sensitivity and specificity of semi-nested RT-PCR assays for coronavirus detection
	Prevalence of HCoV infection
	Clinical characteristics of HCoV infections
	Molecular characterization of different HCoVs

	Discussion
	Conclusions
	Authors’ contributions
	References


	3
	4
	5
	06-Dr. Payungporn_MS.doc

	6
	7



