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บทนํา : การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันเปนสาเหตขุองการเจ็บปวยและเสียชีวิตในเด็กทั่วโลก สาเหตุที่สําคัญของการเกิด
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉบัพลันในเด็กมักเกิดจากไวรัส ซึ่งแบงออกไดหลายชนิดและมีชวงการระบาดที่ตางกัน ในป พ.ศ. 
2544 นักวิทยาศาสตรจากประเทศเนเธอรแลนด (van den Hoogen และคณะ) ไดคนพบไวรัสในแฟมิลี่ Paramyxoviridae ที่ทําใหเกิด
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจที่ไมเปนที่รูจักมากอน คือ human Metapneumovirus (hMPV) การเรียงตัวของจีโนมและลําดับนิว
คลีโอไทดของ hMPV นั้นเหมือนกับ avian pneumovirus serotype C มากที่สุด การศึกษาดาน seroprevalence ในประเทศเนเธอร
แลนดพบวาเด็กที่มีอายุมากกวา 5 ปจะมีแอนติบอดีตอ hMPV แลวทุกราย แสดงวาการติดเชื้อ hMPV นั้นจะเกิดขึ้นในเด็กที่มีอายุ
นอยกวา 5 ป นอกจากนั้นการติดเชื้อ hMPV เกิดซ้ําไดและสามารถพบการติดเชื้อไดตลอดชีวิต จากการศึกษาในหลายประเทศพบวา
อาการของการติดเชื้อ hMPV นั้นคลายกบัอาการของการติดเชื้อ human Respiratory syncytial virus (hRSV) คือ ไข, ไอ และหายใจ
ลําบาก และ hMPV ยังมีความสัมพันธกับการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจบนและสวนลาง ผูปวยเดก็ที่ติดเชื้อ hMPV มักไดรับการ
วินิจฉัยจากแพทยวาเปนหลอดลมฝอยอักเสบและปอดอักเสบ สามารถพบการติดเชื้อ hMPV รวมกับ hRSV นอกจากนี้การศึกษาใน
หลายประเทศใหผลตรงกันวา hMPV สามารถแบงออกไดเปน 2 สายพันธุอีกดวย 
วัตถุประสงค : การศึกษาในครั้งนี้ไดพัฒนาวิธีการตรวจหาการติดเชื้อ hMPV ในผูปวยเดก็ที่มีอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดิน
หายใจในโรงพยาบาลจุฬาลงกรณ  รวมทั้งศึกษาอุบัติการณการติดเชื้อ hMPV และความสําคัญทางคลินิกในผูปวยเด็กที่ติดเชื้อ hMPV 
โดยวิธี reverse transcriptase polymerase chain reactin (RT-PCR) ของยีนสวนนิวคลีโอโปรตีน (N), ฟวชั่น (F) และโพลีเมอเรส (L) 
ในการยืนยันผลบวกจะใชโปรแกรม BLAST (www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast) เพื่อเปรียบเทียบความใกลเคียงของสารพันธุกรรมที่ได
กับสิ่งมีชีวิตอื่น และทําการศึกษาสายพันธุของ hMPV โดยใชโปรแกรม PHYLIP 95 
ผลการทดลอง : พบอุบัติการณการติดเชื้อ hMPV ในผูปวยเด็กโดยวิธี RT-PCR ในยีนสวน N, F และ L เทากับ 5.3% (12/227 คน) 
โดยมีคาเฉลีย่อายขุองผูปวยเด็กที่ติดเชือ้เทากับ 20 เดือน, คามัธยฐานของอายเุทากับ 17 เดือน อาการสวนใหญของผูปวยเด็กที่ติดเชื้อ 
hMPV คือ ไข (100%), ไอ (100%) และหายใจลําบาก (91.7%) ผูปวยเด็กทุกรายไดรับการวินิจฉัยจากแพทยวาเปนปอดอักเสบ โดยที่ 
92% (11/12 คน)  ตองเขารับการรักษาในโรงพยาบาล ผูปวย 1 รายพบการติดเชื้อรวมกับ hRSV การศึกษาดวยสายพันธุที่พบใน
ประเทศไทยสามารถแบงออกไดเปน 2 สายพันธุ และสามารถพบการติดเชื้อทั้ง 2 สายพันธุในปเดียวกัน ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดทํา
การศึกษาในครั้งนี้ไดลงทะเบียนเขาสูธนาคารรหัสพันธุกรรมโดยมีหมายเลขดังนี้ AY152463-AY158465 และ AY550148-
AY550175 
วิจารณผลการทดลอง : ในการศึกษาการติดเชื้อ hMPV ในคร้ังนี้พบอุบัติการณการติดเชื้อ hMPV เทากับ 5.3% อยางไรก็ตามอุบัติ
การณของการติดเชื้ออาจมากกวา 5.3% เนื่องจากการศึกษาในครั้งนี้ไมไดทําการศึกษาในผูที่ไมมีอาการและผูปวยผูใหญที่มีอาการ
ของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ และการพบการติดเชื้อรวมกับ hRSV นั้นแสดงถึงชวงการระบาดของ hMPV นั้นเปนชวง
เดียวกับชวงการระบาดเดียวกับ hRSV 
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Background : Acute respiratory tract infections (ARTIs) account for significant morbidity and mortality in infants and children worldwide. 
The majority of causation agents are viruses. In 2001, van den Hoogen, et al. discovered a new paramyxovirus, human Metapneumovirus 
(hMPV), found associated with severe respiratory illness in pediatric patients. hMPV displayed a high percentage of nucleotide sequences 
homology and genomic organization similar to avian pneumovirus serotype C. Serological surveys in the Netherlands showed that children 
over 5 years were seropositive and reinfection throughout life may be common. The clinical features associated with hMPV infections in 
children were similar to human Respiratory syncytial virus (hRSV). It was associated with both upper and lower respiratory tract infections. 
The most significant clinical features were acute bronchiolitis and pneumonia. Fever, cough and difficulty of breathing were frequently 
observed in infected children. Coinfection with other respiratory viruses can also occur, especially with hRSV. Phylogenetic analysis based on 
nucleotide sequences can be used to separate hMPV into 2 lineages. 
Objective : This study was designed to investigate the incidence of hMPV in nasopharyngeal suction specimens of infant and young children 
who clinically presented with ARTIs. hMPV detection was performed by reverse transcriptase polymerase chain reaction (RT-PCR) located 
on nucleocapsid (N), fusion (F) and polymerase (L) genes. 
Materials and methods : Two hundred and twenty-seven  nasopharyngeal suction specimens were collected from pediatric patients with 
clinical symptoms of ARTIs admitted to Chulalongkorn hospital, Bangkok, Thailand. To ensure the positive results, positive specimens 
underwent DNA sequencing and were later confirmed by the BLAST program (www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast). Phylogenetic analysis for 
hMPV N, F and L genes were performed by PHYLIP95 program. 
Results : In this study, the incidence of hMPV infection was 5.3% (12/227). The mean age of children with hMPV infections was 20 months 
and median age was 17 months. Clinical presentations associated with hMPV infections were fever (100%), cough (100%) and difficulty of 
breathing (91.7%). Ninety-two percent of hMPV infected children were hospitalized and all children had pneumonia. Coinfection with hRSV 
was found in 1 patient. Phylogenetic analysis was used to identify 2 lineages of hMPV and cocirculation of both lineages during the same 
years. In addition, the sequences were submitted to GenBank under accession Nos. AY158463-AY158465 and AY550148-AY550175 
Conclusion :  The results showed the incidence of hMPV at 5.3%. However, the incidence in Thailand might be higher than that, as hMPV 
infection could remain asymptomatic in children yet cause ARTIs in adults. Coinfection with hRSV found in 1 patient, indicated that hMPV 
shares seasonal distribution with hRSV. 
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บทที่ 1 
บทนํา 

 
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลัน (Acute respiratory tract infections; ARTIs) 

เปนโรคติดเชือ้ที่พบบอยที่สุดในเด็กทัว่โลก เปนสาเหตขุองการมาใชบริการสาธารณสุขมากที่สุด(1) 
ทําใหเกิดการสูญเสียทางเศรษฐกิจเนื่องจากการเสียคาใชจายกับผูปวยโรคนี้เปนจํานวนมาก เกิดการ
ขาดงานและขาดเรียน แลวยังกอใหเกดิอัตราการเจ็บปวยและเสียชีวิตมากที่สุดในเด็กทัว่โลกอกี
ดวย(2-6) การติดเชือ้ในระบบทางเดินหายใจฉับพลันพบในเดก็ที่มีอายุนอยกวา 5 ปมากถึง 50%(7) 
แลวยังเปนสาเหตุสําคัญของการเสียชีวิตเปนอันดับสองในชวงอายนุี้(8) เด็กที่อายุนอยกวา 5 ปพบ
อัตราการเสียชีวิตจากการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉบัพลันมากถึง 4 ลานคนตอปทั่วโลก และ 
90% ที่เสียชีวิตเปนเด็กที่อยูในประเทศกําลังพัฒนา(9) อัตราการเจ็บปวยจากการติดเชื้อในระบบทาง
เดินหายใจฉับพลันในประเทศพัฒนาแลวหรือประเทศกาํลังพัฒนาจะสูงเทาๆกัน แตในประเทศ
กําลังพัฒนาจะพบอัตราการเสียชีวิตสูงกวาประเทศที่พัฒนาแลว 20-50 เทา โดยเฉพาะในเดก็ที่อายุ
ต่ํากวา 1 ขวบ ในประเทศกําลังพัฒนาจะพบความสัมพนัธระหวางอัตราการเสียชีวิตจากการติดเชื้อ
ในระบบทางเดินหายใจฉับพลันสูง(2, 5, 10) ในประเทศไทยพบวาการติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจ
ฉับพลันนั้นเปนสาเหตุการเสียชีวิตในเดก็ที่มีอายุนอยกวา 1 ขวบถึง 25%(11) พบวาเพศชายจะมีอัตรา
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจมากกวาเพศหญิง(1)  

การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันพบไดในทุกชวงอายุ ในเดก็จะพบการตดิเชื้อ 6-
8 คร้ังตอป(1-2)  และในผูใหญจะพบ 2-4 คร้ังตอป(1)    อยางไรก็ตามการติดเชื้อในระบบทางเดนิ
หายใจในผูสูงอายุก็เปนปญหาสําคัญเชนกนั เนื่องจากระบบภูมิคุมกันในรางกายของผูสูงอายุจะมีจะ
มีประสิทธิภาพลดลง เพราะฉะนัน้จึงเกิดการติดเชื้อที่งายขึ้น ผูปวยดวยการติดเชื้อในระบบทางเดนิ
หายใจฉับพลันที่มีอายุมากกวา 55 ปจะมีความเสี่ยงในการเสียชีวิตมากขึ้นตามอายุ(5) 

ปอดอักเสบ (pneumonia) เปนสาเหตุที่ทาํใหเกิดอัตราการเสียชีวิตในเด็กที่ตดิเชื้อในระบบ
ทางเดินหายใจมากถึง 75%(2, 7, 12) รองลงมา คือ หลอดลมฝอยอักเสบ (bronchiolitis) และ Laryngo-
Tracheo Bronchitis (Croup) เด็กที่มีความเสี่ยงตอการเกิดปอดอกัเสบเมื่อเกิดการติดเชื้อในระบบ
ทางเดินหายใจ คือ ทารกที่มีน้ําหนกัตัวนอย, เด็กขาดสารอาหาร, และเด็กที่มีอายุต่ํากวา 1 ป(2) หาก
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจในเดก็มีความรุนแรงมากทําใหปอดเกิดความเสียหาย และสงผล
ถึงการเจริญเติบโตและพัฒนาการของเด็ก(13) นอกจากนั้นการติดเชือ้ในระบบทางเดินหายใจฉับ
พลันอาจทําใหเกิดความผิดปกติเร้ือรังตามมา เชน หลอดลมอักเสบเรื้อรัง และหลอดลมโปงพองเรื้อ
รัง(6) 
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ในผูปวยเดก็ทีต่ิดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันมีการพยากรณของโรค (prognosis) ที่
แยกวาผูใหญ เนื่องจาก 

1. เด็กมีปริมาตรทรวงอกนอยกวาผูใหญและมีทอทางเดนิหายใจที่ส้ันและแคบกวาผูใหญ ใน
ทารกแรกเกิดจะมีเสนผานศนูยกลางทอทางเดินหายใจ 3.5 มิลลิเมตรแลวยังมีความยาว
เพียง 4 เซนตเิมตร ขณะที่ผูใหญมีเสนผานศูนยกลางทอทางเดินหายใจ 10-14  มิลลิเมตร 
และยาว 13 เซนติเมตร ทางเดินหายใจของเด็กที่แคบและสั้นนี้จะสงผลตอการทํางานของ
ปอดและปฏิกริิยาตอบสนองของทางเดินหายใจขณะที่มกีารติดเชื้อ เพราะการติดเชื้อใน
ระบบทางเดินหายใจจะทําใหเยื่อบุทางเดนิหายใจอักเสบ, บวม, เกิดการเกร็งตัว, มีเสมหะ
คั่งจากการอักเสบ และมีเซลลที่ตายมาสะสม จากการอักเสบที่เกิดขึ้นนีจ้ะทําใหทอทางเดิน
หายใจของเดก็มีเกิดความตานทานที่มากกวาเพราะทอทางเดินหายใจของเด็กที่ส้ันและแคบ
กวาผูใหญดังที่กลาวขาวตน เมื่อเกดิการบวมในความหนาที่เทากันกับผูใหญ จะทําใหเสน
ผานศูนยกลางของทอทางเดินหายใจแคบกวาผูใหญ และเปนการเพิ่มภาระการหายใจ 
(work breathing) ที่มากกวาผูใหญอีกดวย จึงสงผลทําใหในขณะที่มีการติดเชื้อในระบบ
ทางเดินหายใจในเด็กเกิดอาการที่รุนแรงกวาและทําใหเด็กมีอัตราการสียชีวิตมากกวา (6) 

2. การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจของเดก็นั้น มักเปนครั้งแรกที่ระบบทางเดินหายใจของ
เด็กไดพบกับเชื้อโรค (first explosure) ดังนั้นการสรางภูมิคุมกันยังไมดีเพยีงพอตอในการ
กําจัดสิ่งแปลกปลอมที่ทําใหเกิดโรคได 

3. แมวาหลังคลอดจะมภีูมิคุมกนัชนิด IgG ที่ผานรกมาจากมารดา แตยังคงไมสมบูรณเพราะ
ยังคงสรางภูมคิุมกันชนิดอืน่ไดไมมาก เชน IgM และ IgA โดยเฉพาะหลังจากคลอด 3 
เดือน IgG ที่ไดจากมารดาก็จะถูกลดลงมากประกอบกับการสราง IgM และ IgA  ยังคง
สรางไดไมเพยีงพอกับการคุมกันโรค จึงทําใหชวงอายุนีม้ีโอกาสในการติดเชื้อมากกวาชวง
อายุอ่ืน เรียกวา physiological hypogammaglobulinemia 

4. เซลลในทางเดนิหายใจของเด็กนั้นเปนเซลลตัวออน (young cell) จะสงผลใหเซลลเจริญได
เร็วเพราะวามีการแบงตัวมาก ฉะนั้นเซลลจึงเอื้อตอการเจริญของเชื้อ 
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การแบงชนิดของโรคติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลัน 
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันสามารถแบงออกไดเปน 2 ชนิด คือ 

1. การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนบน (upper respiratory tract infections; URTIs) คือ 
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจตั้งแตรูจมูกถึง epiglottis รวมถึงโพรงอากาศรอบจมูก
ดวย อาการจากการติดเชื้อในระบบหายใจสวนนี้ ไดแก โพรงหลังจมูกอักเสบหรือโรคหวัด 
(rhinitis หรือ common cold), คออักเสบ (pharyngitis), ตอมทอนซิลอักเสบ (tonsilitis), 
ไซนัสอักเสบ (sinusitis), และหูชั้นกลางอักเสบ (otitis media) เปนการติดเชื้อที่ไมรุนแรง
นัก แตถาหากรางกายออนแอลงอาจเกิดโรคแทรกซอนทําใหเกิดอาการที่รุนแรงได  

2. การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลาง (lower respiratory tract infections; LRTIs) คือ  
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจตั้งแตหลอดคอถึงปอด อาการของการติดเชื้อในระบบ
ทางเดินหายใจสวนนี้ ไดแก Laryngo-Tracheo Bronchitis (Croup), หลอดลมอักเสบฉับ
พลัน (acute bronchitis), หลอดลมฝอยอักเสบฉับพลัน (acute bronchiolitis) และปอด
อักเสบ (pneumonia) การติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจสวนนี้มักพบบอยในขวบปแรก 
และในแตละปพบวา 3% ของเด็กที่มอีายุนอยกวา 1 ขวบจะเขารับการรักษาในโรงพยาบาล
เนื่องจากมกีารติดเชื้อในระบบหายใจสวนลาง(14-15) และการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ
สวนลางนี้มีความรุนแรงและทําใหเกิดอตัราการเสียชีวิตมากกวาการตดิเชื้อในระบบทาง
เดินหายใจสวนบน  

 
สาเหตุของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลัน 

การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันนั้นอาจมีสาเหตุมาจากไวรสัหรือแบคทีเรีย แต
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันในเด็กมกัมสีาเหตุจากไวรสั การศึกษาใน
กรุงเทพมหานครพบวาการตดิเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันในเดก็ที่มีอายุต่ํากวา 5 ป 45% มี
สาเหตุมาจากไวรัส(2-3) ไวรัสที่กอใหเกิดการตดิเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉบัพลันทั้ง 2 สวนมีมาก
ถึง 200 ชนิดสับเปลี่ยนกันไป ดังตารางที่ 1(16-17)   ไวรัสแตละชนิดจะมคีวามสามารถในการติดเชื้อ
ตางที่กันไป เชน Rhinovirus จะทําใหเกิดการติดเชื้อบริเวณทางเดินหายใจสวนบน ในขณะที ่hRSV 
ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลาง(18) การเกิดโรคของไวรัสตางๆนั้นขึ้นอยูกับ
หลายปจจยั เชน อายุ, เพศ, ฤดู และชวงเวลาการระบาด (seasonal distribution) ไวรัสที่ทําใหเกดิการ
ติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลางอยางรุนแรงในเดก็นั้น คือ hRSV, Parainfluenza, Influenza 
และ Adenovirus 
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เมื่ออายุมากขึน้รางกายจะมภีูมิตานทานตอไวรัสที่ทําใหเกิดการตดิเชื้อในระบบทางเดิน

หายใจชนิดตาง ๆ มากขึ้น ก็จะปวยหางขึ้นและมีอาการรุนแรงนอยลงไป ตามปกติรางกายจะมี
ภูมิคุมกันซึ่งอยูในน้ําคัดหล่ังที่เคลือบผิวเยือ่บุทางเดินหายใจ แตถารางกายไมแข็งแรง เชน อดนอน 
ขาดอาหาร ถูกฝน อากาศเย็น เชื้อจะเขาสูเนื้อเยื่อและทําใหเกิดอาการขึ้น  

 
ตารางที่ 1     แสดงชนิดของไวรัสที่กอใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ 

 
ชนิดของไวรัส จํานวน subtype (s) 

Influenza viruses 
Respiratory syncytial viruses 
Parainfluenza viruses (PIV) 
Adenoviruses 
Rhinoviruses 
Enteroviruses 
Coronaviruses 
Herpesviruses 
Cytomegaloviruses 

3 subtypes of type A 
2 subtypes 

4 
33 

~100 
63 
4 

2 subtypes 
1 

 
ปจจัยเสี่ยงและความรุนแรงของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันใน
เด็ก 

1. น้ําหนกัแรกคลอด – พบวาทารกที่มีน้ําหนกัแรกคลอดนอยกวา 2,000-3,000 กรัม จะมี
ความเสี่ยงตอการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันในขวบปแรก โดยเฉพาะทารกที่มี
น้ําหนกัแรกคลอด 1,500 กรัมจะมีความเสี่ยงตอการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉบัพลัน
มากกวาทารกที่มีน้ําหนักแรกคลอด 2,500 กรัม ถึง 5 เทา(13) 

2. การเลี้ยงลูกดวยนมแม – การศึกษาในประเทศที่พฒันาแลวและประเทศกําลังพัฒนาพบวา
ทารกที่เล้ียงดวยนมมารดาจะมีอัตราเสี่ยงตอการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันที่
นอยกวาเล้ียงดวยนมผง(13, 19) 

3. โรคประจําตัว – ในผูปวยเดก็ที่มีโรคประจําตัว โดยเฉพาะโรคหัวใจและหลอดเลือด,โรค
ปอด และโรคภูมิแพ จะมีความเสี่ยงตอเกดิการติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจฉับพลันมาก
กวาเด็กปกติ(19)  และหากเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉบัพลันที่มีไวรัสเปน
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สาเหตุ จะมีความเสี่ยงที่จะเกดิอาการที่รุนแรงกวาและเกดิอัตราการเสียชีวิตที่มากกวาผูปวย
เด็กที่ไมมีโรคประจําตัวอีกดวย(18, 20)  

4. ภาวะโภชนาการ – เนื่องจากภาวะโภชนาการที่จะสงผลในการสงเสริมระบบภูมิคุมกนั 
และเดก็ที่มีภาวะทุพโภชนาการจะทําใหการสรางระบบภูมิคุมกันไมด ี ดังนั้นเด็กทีม่ีภาวะ
ทุพโภชนาการจะมีความเสีย่งตอการเกดิอาการที่รุนแรงและทําใหเกดิอัตราการเสียชีวิตที่
มากกวาเด็กปกติ(21) 

5. ภาวะภูมิคุมกนับกพรอง – ผูปวยที่มภีาวะภูมิคุมกนับกพรอง (immonocompromised 
patients) คือ ผูปวยทีภู่มิคุมกันนอยกวาปกติซ่ึงอาจเกดิจากตวัผูปวยเอง เชน โรคมะเร็ง 
หรือเกิดจากการรักษาดวยยากดภูมิคุมกันรวมทั้ง corticosteroid เชน ผูปวยที่ไดรับการ
รักษาจากการเปลี่ยนถายอวยัวะ ในผูปวยกลุมนี้เนื่องจากมีภูมิตานทานโรคลดลง จึงมีความ
เสี่ยงตอการเกดิการติดเชื้อตลอดเวลาโดยเฉพาะการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจบริเวณ
ปอด ทั้งจากเชื้อโรคที่ทําใหเกิดปอดอกัเสบในคนปกติและเชื้อโรคที่ไมทําใหเกิดโรคใน
คนปกติ ไวรัสที่สามารถเขาสูปอดไดโดยตรงจากการหายใจแมจะมีจาํนวนนอยก็สามารถ
ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจที่งายกวาคนปกติ และเมื่อเกิดการติดเชื้อข้ึน
แลวก็มกัจะลกุลามอยางรวดเร็วและเสี่ยงตอการติดเชื้อแบคทีเรียซํ้าซอน แลวยังทาํใหเกิด
อัตราการเสียชีวิตที่มากกวาคนปกติอีกดวย(15,22) ไวรัสที่อยูในแฟมิล่ี Orthomyxoviridae 
และ Paramyxoviridae มีบทบาทสําคัญในการทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ
ในเด็กที่มีภาวะภูมิคุมกันบกพรอง(23) 

 
ชวงการระบาดของไวรัสที่ทําใหติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลัน 

ชวงเวลาการระบาดของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันในซีกโลกเหนือมักเริ่ม
พบในฤดูใบไมรวงและตลอดฤดูหนาว และจะเริ่มลดลงในฤดูใบไมผลิ(1)  ในเขตรอนมักเริ่มพบใน
ฤดูฝน หรือหลังจากฤดูฝน 1-2 เดือน และจะมากที่สุดในชวงเดือนกรกฎาคมถึงเดือนกุมภาพนัธ(21, 24) 
ในประเทศไทยจะพบการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉบัพลันมากที่สุดในชวงปลายฤดูรอนถึง
ฤดูฝน แตชวงการระบาดอาจแตกตางกันออกไปตามลักษณะภูมิประเทศและชนิดของไวรสัไดอีก 
เชน แถบยุโรปจะมีชวงการระบาดของ human Respiratory syncytial virus (hRSV) อยูในตนฤดู
หนาวถึงฤดใูบไมผลิ คือ ตั้งแตเดือนธันวาคม และจะระบาดมากที่สุดในเดือนมกราคมถึงกุมภาพันธ
และจะลดลงในเดือนมนีาคม(25) สวนในแถบเอเชียจะพบชวงการระบาดของ hRSV ในชวงฤดูฝนถึง
ฤดูหนาวแตจะพบในฤดูฝนมากกวา คือ ตั้งแตเดือนกรกฎาคมถึงเดือนกุมภาพันธ(23, 26) 
 
 



 

 

6

การแพรกระจายของไวรัสที่ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ 
ฉับพลัน 

โรคนี้เปนโรคที่พบไดตลอดทั้งปเพราะมีไวรัสหลายชนดิเปนสาเหต ุ การติดตอเกิดไดงาย
มาก โดยการอยูใกลชิดกันจงึพบเปนกนัมากตามโรงเรียน โรงงาน และที่ ๆ มีคนอยูรวมกลุมกันมาก 
ไวรัสที่ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจนั้นจะมีอยูในสารคัดหล่ัง เชน น้ํามูก น้ําลาย 
และเสมหะของผูปวย จะสามารถติดตอไดโดยการไอ จาม หรือหายใจรดกัน นอกจากนี้ยังอาจติด
ตอโดยการสัมผัสมือ กลาวคือ ไวรัสอาจตดิที่มือและเมื่อใชนิ้วมือขยี้ตาหรือแคะจมกู เชื้อก็จะเขาสู
รางกายจนเกิดอาการได ระยะฟกตวั คือ ระยะตั้งแตผูปวยรับเชื้อเขาไปจนกระทั่งมีอาการเกดิขึ้นจะ
อยูในชวง 1-3 วัน  
 
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันในโรงพยาบาล 

การติดเชื้อในโรงพยาบาล (nosocomial infection) มักเกิดขึ้นในชวงการระบาดของไวรัสที่
ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจนั้นๆ เชน ผูปวยที่เขารับการรักษาในโรงพยาบาลในฤดู
ฝนก็จะมีความเสี่ยงในการตดิเชื้อ hRSV ในระบบทางเดนิหายใจจากการเขารับการรักษาในโรง
พยาบาล ผูปวยเดก็ที่ไดรับการรักษาในโรงพยาบาลมีโอกาสที่ไดรับผลแทรกซอนจากการติดเชื้อใน
ระบบหายใจในโรงพยาบาลไดสูงเปนอันดบัที่ 2 รองจากการติดเชื้อในระบบทางเดินปสสาวะ(6) 
สาเหตุที่การเขารับการรักษาในโรงพยาบาลมีสวนในการสงเสริมการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ
มีหลายสาเหตุขึ้นอยูกับความเจ็บปวยของตัวผูปวยเอง หรืออาจเกิดจากสภาวะแวดลอม เชน(6) 

1. ผูปวยอาจเสยีกลไกในการขบัเชื้อออก เชน กลไกการไอ, ขนขนาดเลก็ (cilia) ที่ชวยในการ
โบกเชื้อโรค, เม็ดเลือดขาวในปอด 

2. ผูปวยมีภูมติานทานโรคต่ําลง ซ่ึงอาจเกิดจากความเจ็บปวยของตวัผูปวยเอง หรือจากการให
ยารักษา 

3. จากความจําเปนที่ตองใชเครือ่งมือบางอยางเขาสูรางกาย เชน ทอหลอดลมคอ, การเจาะคอ 
หรือการดูดเสมหะ โดยเฉพาะการใชเครื่องชวยหายใจ หากมกีารปนเปอนแลวจะทําใหเกดิ
การเพิ่มเชื้อเขาสูระบบทางเดินหายใจไดโดยตรง 
ไวรัสที่สําคัญที่ทําใหเกิดการติดเชื้อของผูปวยเด็กในโรงพยาบาล คือ hRSV และ PIV และ

การติดเชื้อในโรงพยาบาลที่มีสาเหตุจากไวรัส 2 ชนิดนี้อาจสงผลใหเกิดอาการที่รุนแรงกวาการติด
เชื้อ hRSV และ PIV จากผูอ่ืนหรือการติดเชือ้ส่ิงแวดลอมดังที่กลาวขางตน โดยเฉพาะการติดเชื้อ 
hRSV ในผูปวยเด็กที่เปนโรคหัวใจ (congenital heart disease) จะมอัีตราการเสียเจ็บปวยและอัตรา
การเสียชีวิตสูง(27) 
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การรักษา 
เนื่องจากการตดิเชื้อไวรัสในระบบทางเดินหายใจสามารถหายไดเอง การรักษาจึงอยูที่การ

พักผอนและการปฏิบัติตัวของผูปวยเปนสาํคัญ แตในผูปวยบางรายหากมีอาการรุนแรงอาจตอง
รักษาตามอาการ ในปจจุบันยาตานไวรัสที่ใชในการรักษาการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจที่มีไว
รัสเปนสาเหตมุีไมกี่ชนิดและใชแตกตางกนัออกไปแลวแตชนิดของไวรัส เชน ribavirin จะใชกับ
การติดเชื้อ hRSV และ influenza เพราะฉะนัน้การใหยาตานไวรัสในการรักษาจงึจําเปนตองทราบ
ชนิดของไวรสัที่ทําใหเกดิการติดเชื้อกอน ขอเสีย คือ ยาเหลานี้มีราคาแพงและมักม ีผลขางเคียง เชน 
ผลขางเคียงทางระบบประสาท หรือการเกิดปอดอักเสบเนื่องจากการติดเชื้อแบคทีเรียซํ้าซอน 
 
การปองกัน 
 การปองกันการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันทีด่ีนั้นขึ้นอยูกับการใหความรูใน
การรักษาสุขอนามัยของประชาชน และการศึกษาวจิัยเกี่ยวกับการวินจิฉัยและการปองกันการติดเชื้อ
ในระบบทางเดินหายใจ ซ่ึงจะชวยลดอัตราการเจ็บปวยและอัตราการเสียชีวิตได เชน  

1. การควบคุมการแพรระบาดของไวรัสโดยการสรางสุขอนามัยที่ดี เชน การลางมือใหสะอาด 
2. การควบคุมไมไหเกิดการติดเชื้อในญาติพี่นอง 
3. การพัฒนาวัคซีน เชน ในปจจุบันมีวัคซีนในการปองกันการติดเชื้อ influenza   

 
การวินิจฉัยทางหองปฏิบัติการ 

การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันนั้นอาจมีสาเหตุมาจากไวรสัหรือแบคทีเรีย 
อาการและอาการแสดงรวมถึงชวงการระบาดของไวรัสแตละชนดิไมสามารถบอกถึงสาเหตุของ
การติดเชื้อไดอยางสมบูรณ เพราะฉะนั้นการวินิจฉยัในหองปฏิบัติการในการทราบถึงสาเหตุของ
การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจจึงเปนสิ่งสําคัญในการพิจารณาการใหการรักษาที่เหมาะสม โดย
เฉพาะผูปวยทีต่ิดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลางที่มอีาการรุนแรง ผูปวยที่เกิดการตดิเชือ้
แบคทีเรียก็ควรไดรับยาปฏิชีวนะในการรักษา สวนผูปวยที่เกิดการตดิเชือ้เนื่องมาจากไวรัสนั้นไมจํา
เปนตองใหยาปฏิชีวนะ เพราะยาปฏิชีวนะไมมีผลตอไวรัส หากใหยาปฏิชีวนะในผูปวยที่มีไวรัส
เปนสาเหตุของการติดเชื้อกจ็ะทําใหเกดิการใชยาปฏิชีวนะที่เกินความจําเปนจะเกดิผลอันไมพึง
ประสงคจากยาตามมา ในทางกลับกันผูปวยที่ติดเชื้อแบคทีเรียแตไมไดรับการรักษาดวยยาปฏิชีวนะ
ก็อาจเกิดโรคแทรกซอนและมีอาการที่รุนแรงได   
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การวินจิฉัยไวรัสที่ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจในหองปฏิบัติการแมจะมี
ความยุงยาก แตก็มีความจําเปนในดานระบาดวิทยาเพื่อใหทราบถงึสมบัติของเชื้อไวรัสที่เปนตน
เหตุใหเกดิการติดเชื้อ, วิธีการติดตอ, พยาธิกําเนิด, การใชยาตานไวรัสที่เหมาะสม, การพัฒนาวัคซีน 
หรือการปรับเปลี่ยนพฤติกรรมอนามัยเพื่อปองกันและควบคุมโรค(22) ส่ิงสงตรวจที่นํามาวินจิฉยัไว
รัสที่กอใหเกดิโรคในระบบทางเดินหายใจมีหลายชนิด ปจจุบันวิธีที่นยิม คือ การวนิิจฉัยโดยใชน้ํา
ลางโพรงหลังจมูก (nasopharyngeal aspirate; NA or NP, nasopharyngeal washing; NW)(2, 28)   

เพราะน้ําลางโพรงหลังจมูกสามารถเก็บเซลลเยื่อบุผิว (epithelial call) จากทางเดนิหายใจทั้งสวน
บนและสวนลาง เนื่องจากไวรัสเปนสิ่งมีชีวิตที่ตองอาศัยเซลลของ host ส่ิงสงตรวจ (specimen) จึง
จําเปนตองมีเซลลของ host บริเวณที่ไวรัสเพิ่มจํานวนอยูดวย คือ เซลลเยื่อบุผิวบริเวณทางเดิน
หายใจ เพราะฉะนั้นน้าํลางโพรงหลังจมูกจงึเปนทางเลือกที่ดี การเก็บน้าํลางโพรงหลังจมูกควรเก็บ
ตั้งแตเร่ิมมีอาการเพราะไวรสัจะมีปริมาณมากที่สุดเมื่อผูปวยมีอาการ ไวรัสที่ทําใหเกิดการตดิเชื้อ
ในระบบทางเดินหายใจฉับพลันมักเปน RNA ไวรัส จงึควรเก็บน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ไดที่ –700 C  
จนกวาจะนํามาวินิจฉัยทางหองปฏิบัติการ 

วิธีการตรวจหาไวรัสที่ทําใหเกิดการตดิเชื้อในระบบทางเดินหายใจนั้นมีหลายวิธี ซ่ึงมีจุด
ประสงคคือตรวจหาเชื้อไวรัสหรือองคประกอบของไวรัสที่กอใหเกิดโรคอยางรวดเรว็และแมนยําที่
สุด และไดมีการพัฒนามาจนถึงปจจุบัน คือ 

1. การเพาะเลีย้งไวรัสในเซลลเพาะเลี้ยง (viral culture, viral cytopathology) : เปนวิธี
มาตรฐาน (gold standard) โดยการนาํสิ่งสงตรวจที่ไดเพาะบนเซลลเพาะเลี้ยงทีเ่ปน 
cell line เชน primary monkey kidney cells, human lung fibroblasts เพื่อสังเกตการ
เปล่ียนแปลงของเซลลที่เกิดขึ้น (cytopathic effect : CPE) ซ่ึงการเปลี่ยนแปลงของ
เซลลนั้นจะเปนลักษณะเฉพาะตัวของไวรสั เชน ในเซลลที่เกิดการติดเชื้อ human 
respiratory syncytial virus (hRSV) นั้นจะใชเซลลเพาะเลี้ยง Hep-2 cells และจะทําให
เกิดการรวมตวัของเซลลที่ติดเชื้อ (syncytial formation) ถึงแมวาการเพาะในเซลลเพาะ
เล้ียงนั้นจะเปนวิธีมาตรฐานก็ตาม แตก็มีขอเสีย คือ อาจใชเวลานานเปนสปัดาห และ
ตองใชความชาํนาญสูงขึ้นอยูกับหองปฏิบตัิการ ซ่ึงอาจทําใหรักษาไมทันทวงที นอก
จากนั้นไวรัสแตละชนิดยังตองการเซลลเพาะเลี้ยงที่แตกตางกันอีกดวย 

2. การตรวจโดยใชกลองจุลทรรศนอิเล็กตรอน (electron microscopy) : เปนวิธีที่สามารถ
บอกแฟมิล่ีของไวรัสไดอยางชัดเจน โดยนาํสิ่งสงตรวจดภูายใตกลองจลุทรรศน
อิเล็กตรอนโดยอาศัยลักษณะของไวรัสแตละชนิด เปนวิธีที่รวดเร็วและมีขอดีในดาน
ของการจําแนกไวรัสที่ไมสามารถเจริญไดในเซลลเพาะเลี้ยง เชน Coronaviruses และ 
Rotavirus  แตขอเสียของวธิีนี้ คือ ตองอาศัยผูที่มีความชํานาญสูง และตองมีไวรัสอยู
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ในสิ่งสงตรวจมากกวา 107  virion/ml จึงจะตรวจพบ นอกจากนั้นเครื่องมือที่ใชในการ
ตรวจยังมีราคาแพงอีกดวย 

3. การตรวจโดยอาศัยปฏิกิริยาระหวางแอนตเิจนและแอนตบิอดี (antigen-antibody 
reaction) 
- immunofluorescense : วิธีนี้มีความไวกวาการเพาะเชื้อ เปนการตรวจหาตวัไวรัส 

(แอนติเจน) หรือแอนติบอดีตอไวรัส  โดยอาศัยปฏิกิริยาระหวางแอนติบอดีหรือ
แอนต-ิแอนติบอดีตอไวรัสที่ติดฉลากอยูกับสารเรืองแสง (fluorescein dye) และ
อานผลภายใตกลองฟลูออเรสเซนส (fluorescense microscope)  ขอดีของวิธีนี้ คือ 
รวดเรว็และสามารถอานเชื้อไดหลายชนิดในเวลาเดยีวกัน  แตขอเสียของวิธีนี้ คือ 
ราคาสูงและการแปลผลขึ้นอยูกับความไวและความจําเพาะของน้ํายา หากมีความ
ไวมากเกินไปอาจทําใหเกิดผลบวกปลอมได และเนื่องจากตองอานผลภายใต
กลองฟลูออเรสเซนสจึงตองใชผูชํานาญในการเตรียมและแปลผล  นอกจากนีก้าร
ตรวจหาแอนติบอดีตอไวรัส  ในสิ่งสงตรวจจะตองมีปริมาณแอนติบอดีสูง 

- enzyme immunoassay (EIA) หรือ enzyme-linked immunosorbant assay 
(ELISA) : เปนการตรวจหาตัวไวรัส (antigen) ที่ทําปฏิกิริยากับแอนตบิอดีที่อยูบน 
solid phase และอานผลดวย spectrophotometer  ขอดีของวิธีนี้ คือ สะดวกและ
รวดเร็ว สามารถตรวจไวรัสปริมาณนอยไดไมจําเปนตองใชผูเชี่ยวชาญในการอาน
ผล เปนวิธีที่นิยมใชทัว่ไปในหองปฏิบัติการ และที่สําคัญสามารถวัดปริมาณเชื้อ
ได   มีความไวมากกวาการเพาะเลี้ยงไวรัสในเซลลเพาะเลี้ยง และ 
immunofluorescense ขอเสียของวิธีนี้ คือ อาจเกิด non-specific reaction ซ่ึงจะให
ผลบวกปลอม  

- radioimmunoassay : มีหลักการเชนเดยีวกบั enzyme immuoassay แตติดฉลากดวย
สารรังสี radioisotope ที่นิยม คือ I125 หรือ I131 และอานผลดวย gamma counter แต
วิธีนี้มีความเสี่ยงเนื่องจากมีการใชสารรังสี 

- latex-agglutination assay : ใช antibody ติดฉลากกับ latex bead  และอานผลดวย
การดูปฏิกิริยาการเกาะกลุม  ขอดีของวิธีนี ้คือ สะดวกและใชเวลานอยมากเพยีง 5-
10 นาทีเทานัน้และไมจําเปนตองใชผูเชี่ยวชาญในการอานผล   แตขอเสีย คอื มี
ความไวคอนขางต่ํา 

4. Polymerase chain reaction (PCR) : เปนการตรวจหาสารพันธุกรรมของไวรัส (DNA 
หรือ RNA)  โดยการเพิ่มจํานวนสารพันธุกรรมของไวรัสจนสามารถตรวจปริมาณสาร
พันธุกรรมที่มีปริมาณนอยได      และวิธีนี้แตกตางจากการเพาะเลี้ยงไวรัสในเซลล
เพาะเลี้ยง คือ ไมจําเปนตองใชไวรัสที่อยูในรูปที่ทําใหเกิดการติดเชื้อได เพียงมีสาร
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พันธุกรรมในสิ่งสงตรวจเล็กนอยก็สามารถตรวจหาไวรสัที่มีได เพราะฉะนัน้วิธีนีจ้งึมี
ความไวและความจําเพาะสูง ไมยุงยากและรวดเร็ว แลวยงัสามารถตรวจหาไวรัสหลาย
ชนิดไดในเวลาเดียวกัน  นอกจากนั้นยังสามารถตรวจหาไวรัสที่ไมสามารถเพาะเลี้ยง
ในเซลลเพาะเลี้ยงได เชน Rhinovirus และ Coronavirus อยางไรก็ตามวิธีนี้ก็มีขอเสีย 
คือ วิธีนี้มีความไวสูงจึงตองระวังการปนเปอนระหวางสิ่งสงตรวจ และยังคงมรีาคา
แพงจึงไมนิยมใชในงานประจํา  

   ถึงแมวาการตรวจหาไวรัสในปจจุบนัไดมีหลายวิธีดังทีก่ลาวมา  แตยังคงมีผูปวยเด็กอีก
รอยละ 50-70 ที่มีการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจทั้งสวนบนและสวนลางที่มอีาการเล็กนอยจน
ถึงอาการรุนแรงแตยังคงตรวจไมพบจุลชีพใดๆที่เปนสาเหตุของการเกิดโรค(29) เพราะฉะนั้นอาจ
เปนไปไดวายังคงมีจุลชีพอ่ืนๆนอกเหนือจากจุลชีพที่พบไดในปจจุบันแตยังไมการคนพบ  
 
การคนพบไวรัสชนิดใหม 

ในป พ.ศ. 2544  van den Hoogen และคณะจากประเทศเนเธอรแลนด(30)  ไดคนพบไวรัสที่
ทําใหเกิดโรคในระบบทางเดินหายใจจากเด็กที่พบวามีการติดเชื้อของระบบทางเดินหายใจแตไม
สามารถตรวจพบจุลชีพจากปฏิกิริยาระหวางแอนติเจนและแอนติบอด ีและโดยการทํา PCR จากจุล
ชีพที่ทราบในปจจุบัน แตสามารถเพาะเชือ้ไวรัสและตรวจพบไวรัสโดยใชกลองจุลทรรศน
อิเล็กตรอน  จึงไดทําการศกึษาลักษณะของไวรัสชนิดนี้ เมื่อศึกษาแลวพบวาเปนไวรัสชนิดใหมที่มี
มานานแตไมเคยมีการศึกษามากอนจึงไดใหชื่อไวรัสชนิดนี้วา human metapneumovirus (hMPV) 

 
จากการศึกษาดังกลาวจึงทําใหผูวจิัยมีความสนใจที่จะทาํการศึกษาถึงอุบัติการณของ การ

ติดเชื้อ hMPV ที่เกิดขึ้นในผูปวยเดก็ที่มีอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจประเทศไทย  
โดยการทํา RT-PCR จากน้ําลางโพรงหลังจมูกใน gene สวนนวิคลีโอโปรตีน (nucleoprotein: N), 
ฟวช่ัน (fusion: F) และ โพลีเมอเรส (polymerase: L)  ของ hMPV  และวิเคราะหถึงสายพันธุของ 
hMPV ที่เกิดขึ้นในประเทศไทยเปรียบเทยีบกับลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ในประเทศอื่น เพื่อ
ประโยชนในการวินจิฉัยและการรักษาไดทันทวงที นอกจากนี้ยังสามารถเปนประโยชนขั้นพืน้ฐาน
ในการพัฒนาวัคซีนในอนาคตอีกดวย 
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วัตถุประสงคของการวิจัย  (Objective) 
1. ศึกษาลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ในยนีสวนนวิคลีโอโปรตีน, ฟวช่ัน และโพลีเมอเรส

ที่ตรวจพบในประเทศไทยเปรียบเทียบกบัลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่ตรวจพบใน
ประเทศตางๆ 

2. ศึกษาอุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV ที่เกิดขึ้นในผูปวยเดก็ที่มีการติดเชือ้ในระบบทาง
เดินหายใจในประเทศไทย รวมถึงความสําคัญทางคลินิกในผูปวยเด็กที่ติดเชื้อ hMPV 

ขอตกลงเบื้องตน 
1. ผูติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลัน คือ ผูที่มีอาการในระบบทางเดินหายใจ หรือได

รับการวินิจฉัยวามีอาการดังนี้  
1.1        มีไข (fever) 
1.2        ไอ (cough)  
1.3        หอบ (dypnea)  
1.4        เจ็บคอ (sore throat) 
1.5        จมูกอักเสบ (rhinitis)  
1.6 คออักเสบ (pharyngitis)  
1.7        ตอมทอลซินอักเสบ (tonsillitis)  
1.8        หูชั้นกลางอักเสบ (otitis media)  
1.9        ไซนัสอักเสบ (sinusitis)  
1.10 หลอดลมอักเสบ (bronchitis)  
1.11 หลอดลมฝอยอักเสบ (brionchiolitis)  
1.12 ปอดอักเสบ (pneumonia) 

2. ผูปวยที่ใหผลบวกกับการตดิเชื้อในระบบทางเดินหายใจฉับพลันเนื่องจาก hMPV คือ ผู
ปวยที่ตรวจการติดเชื้อ hMPV ดวยวิธี RT-PCR ในสวน N, F หรือ L gene แลวใหผลบวก 
และตองใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ β-actin ดวย 
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กรอบแนวความคิดในการวิจัย   
 

 
                                                                                                                                                                               

 
 

 
รูปที่  1     แสดงกรอบแนวความคิดในการวิจัย 

 

 

นาจะพบอุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV ในประเทศไทย และ
ทําการศึกษาเพิ่มเติมในเรื่องอายุ, ชวงการระบาด, อาการและ

อาการแสดง, การติดเชื้อรวม และสายพันธุของ hMPV

อายุ, ชวงการระบาด, อาการและอาการแสดง รวมถึงการติดเชื้อรวม
ของการติดเชื้อ hMPV แตละประเทศนั้นตางกันและการทํา 

phylogenetic analysis พบวาไวรัสนาจะมี 2 สายพันธุ 

เก็บน้ําลางโพรงหลังจมูกจากเด็กที่มีอัตราเสี่ยงตอการติดเชื้อ 
hMPV เพื่อทํา RT-PCR บริเวณที่มีการศึกษากอนหนานี้ควบคู
ไปกับการทํา RT-PCR ของ β-actin เพื่อเปน internal control 

รายงานผลเปนอุบัติการณการติดเชื้อ, ชวงอายุที่ติดเชื้อ, เพศ, 
การวินิจฉัยเบื้องตน, อาการและอาการแสดง และผลการ
วินิจฉัยทางหองปฏิบัติการรวมถึงสายพันธุของ hMPV

พบการติดเชื้อ hMPV ในเด็กที่มีอาการของการติดเชื้อในระบบ
ทางเดินหายใจในประเทศที่มีการศึกษา hMPV กอนหนานี้โดยการ

ทํา RT-PCR จากน้ําลางโพรงหลังจมูก

ยืนยันผลโดยการทํา DNA sequencing และศึกษา
สายพันธุของ hMPV โดยสราง phylogenetic tree 
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ขอจํากัดของการวิจัย 
จํานวนน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกบั hMPV โดยวธีิ RT-PCR อาจมีนอยไปไมเพียง

พอในการทํา phylogenetic analysis และการศึกษาชวงการระบาดของการติดเชื้อ hMPV นั้นอาจ
เปนไปไดยาก เนื่องจากขอจาํกัดในปริมาณของสิ่งสงตรวจเชนกัน อยางไรก็ตามผลที่ไดจะเปนแนว
ทางเพื่อการพัฒนาการศึกษาตอไป 

 
คําสําคัญ   

1. human metapneumovirus (hMPV) 
2. acute respiratory tract infections (ARTIs) 
3. upper respiratory tract infections (URTIs) 
4. lower respiratory tract infections (LRTIs) 

 
ประโยชนที่คาดวาจะไดรับจากงานวิจัย   

1. สามารถวินิจฉัยการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจในผูปวยเด็กไทยได 
2. จากลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ที่ไดจะทําใหทราบถึงชนิดของสายพันธุ hMPV ที่

เกิดขึ้นในประเทศไทย เมื่อเปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดที่มีการศึกษาประเทศ
อ่ืนๆ ที่ไดมีการรายงานกอนหนานี้ 

3. ทราบถึงอุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจทีเ่กิดขึน้ในผูปวย
เด็กไทย 

4. ทราบถึงความสัมพันธของชวงอายุ, เพศ, อาการและอาการแสดง ของผูปวยที่ติดเชื้อ 
hMPV ในระบบทางเดินหายใจ 

5. ทราบถึงชวงการระบาดของ hMPV ที่เกิดขึ้นในผูปวยเด็กไทย 
6. ทราบถึงความเปนไปไดของการเกิดการติดเชื้อรวม (coinfection) กับ hRSV 



 

 

บทที่ 2 
ทบทวนวรรณกรรมที่เกี่ยวของ   

 
การคนพบ hMPV(30) 
 human Metapneumovirus (hMPV) เปนไวรัสที่ถูกคนพบโดย van den Hoogen และคณะ 
ในปพ.ศ. 2544 จากน้ําลางโพรงหลังจมูกของเด็กที่ปวยดวยการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ
จํานวน 28 คน ภายในระยะเวลา 20 ปที่ผานมา  เด็กเหลานี้มีอาการการติดเชื้อในระบบทางเดิน
หายใจคลายกับการติดเชื้อไวรัสโดยเฉพาะ  human Respiratory Syncytial Virus (hRSV) คือ ไอ, มี
ไข, หลอดลมอักเสบ, หลอดลมฝอยอักเสบ  และปอดบวม รวมถึงเด็กบางรายตองใชเครื่องชวย
หายใจ แตการตรวจทางหองปฏิบัติการ คือ การทดสอบปฏิกิริยาระหวางแอนติเจนและแอนติบอดี 
รวมถึงการตรวจทางอณูชีววิทยาตอไวรัสที่ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจที่ทราบใน
ปจจุบันทั้งหมด ปรากฏวาไมพบสาเหตุของการติดเชื้อ และนักวิจัยยังคงเชื่อวาการติดเชื้อดังกลาว
เกิดจากการติดเชื้อไวรัส จึงทําการศึกษาเพื่อหาสาเหตุของการติดเชื้อ 

การศึกษาเริ่มตนโดยนําน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ตรวจไมพบไวรัสชนิดอื่นนํามาเพาะเลี้ยงใน
เซลลเพาะเลี้ยงไวรัส 5 ชนิด เพื่อดูปฏิกิริยาที่ไวรัสมีตอเซลล (Cytopathic effect : CPE) คือ   

1. tertiary Monkey Kidney (tMK) cells  
2. Vero cells  
3. A549 cells  
4. Madin Darby Kidney cells  
5. Chicken Embryo Fibroblasts (CEF)  

ปรากฏวาหลังจากเพาะเลี้ยง 10-14 วัน ไวรัสสามารถเจริญไดดีใน tMK cells และการเกิด
ปฏิกิริยาตอเซลลก็ตางจาก hRSV คือ ไมทําใหเกิดการรวมกลุมขนาดใหญของเซลล (syncytial 
formation) เหมือนกับ hRSV จึงเชื่อวาเชื้อนี้ไมใช hRSV เมื่อนําสวนใสของเซลลเพาะเลี้ยงสองภาย
ใตกลองจุลทรรศน พบอนุภาคไวรัสขนาด 150-600 นาโนเมตร รูปรางไมแนนอน (pleomorphic) มี
เปลือกหุม (envelope) ซ่ึงสมบัติดังกลาวเปนสมบัติของไวรัสที่อยูในแฟมิล่ี Paramyxoviridae จึงทํา
การเพิ่มจํานวนสารพันธุกรรมของไวรัสที่อยูในแฟมิล่ี Paramyxoviridae คือ human parainfluenza 
(hPIV) type 1-4, mumps virus, measles virus, hRSV, simian virus type 5 (SV-5), Sendai virus 
และ Newcastle disease virus (NDV) โดยวิธี reverse transcriptase polymerase chain reaction (RT-
PCR) แตใหผลลบกับไวรัสทุกชนิดดังที่กลาวขางตน นักวิทยาศาสตรจึงสรุปวาไวรัสที่พบอาจเปน
ไวรัสที่อยูในแฟมิล่ี Paramyxoviridae แตยังคงไมมีการคนพบ ตอมาไดทําการตรวจสอบสมบัติทาง
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ชีวเคมีของเปลือกหุม (envelope) เพื่อดูสมบัติของเปลือกหุมของไวรัส โดยดูความสามารถในการ
ยึดเกาะกับเม็ดเลือดแดง (hemagglutinating activity) ของไกและหนูตะเภา  ปรากฏวาไวรัสไม
สามารถทําใหเกิดการยึดเกาะของเม็ดเลือดแดงได จึงบอกไดวาไวรัสนี้เปนสมาชิกของสับแฟมิล่ี 
Pneumovirinae 
 

 
 

รูปที่ 2     แสดงรูปรางของ hMPV เมื่อดูภายใตกลองจุลทรรศนอิเล็กตรอน 
 

ตอมาจึงทําการหาลักษณะของไวรัสดวยวิธีทางอณูชีววิทยาโดยใชวิธี  Random Arbitariry 
PCR (RAP-PCR) โดยการออกแบบ primer แบบสุมจับกับสารพันธุกรรมของไวรัส เมื่อเพิ่มปริมาณ
สารพันธุกรรมแลวจะไดเปนสวนๆ จากนั้นทําการอานลําดับนิวคลีโอไทดแลวนําแตละสวนเปรียบ
เทียบกับรหัสพันธุกรรมที่มีอยูในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) โดยใชโปรแกรม BLAST 
(www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast) ปรากฏวาสารพันธุกรรมและกรดอะมิโนแตละสวนที่ไดใกลเคียง
กับ Avian Pneumovirus serotype C (APV-C) ที่ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจในนก
มากที่สุด เมื่อเปรียบเทียบการเรียงตัว genome ของไวรัสที่พบระหวางจีนัส Pneumovirus ซ่ึงมี 
hRSV เปนสมาชิก จะมี gene ทั้งหมด 10 gene และมีการเรียง genome เปน 
3′-NS1-NS2-N-P-M-SH-G-F-M2-L-5′  กับจีนัส Metapneumovirus ซ่ึงมี APV เปนสมาชิกจะมี
gene ทั้งหมด 8 gene และมีการเรียง genome ตางจากจีนัส Pneumovirus คือ  3′-N-P-M-F-M2-SH-
G-L-5′  ปรากฏวาไวรัสที่พบมีการเรียง genome เหมือนกับไวรัสที่อยูในจีนัส Metapneumovirus  
จึงสามารถสรุปไดวาเปนไวรัสที่อยูในจีนัส Metapneumovirus เชนเดียวกับ APV 
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รูปที่ 3     แสดงรูปรางของไวรัสที่อยูในแฟมิล่ี Paramyxovirus 

 
โดยสรุปแลว hMPV เปนไวรัสที่มีเปลือกหุม (envelope virus) เปน lipid bilayer ที่สามารถ

มองเห็นไดภายใตกลองจุลทรรรศนอิเล็กตรอน จัดอยูในแฟมิล่ี Paramyxoviridae, สับแฟมิล่ี 
Pneumovirinae และอยูในจีนัส Metapneumovirus เชนเดียวกับ APV มี genome เปน RNA สายลบ 
(negative single-stranded RNA virus) ที่มีความยาวประมาณ 13,350 นิวคลีโอไทด ซ่ึงประกอบไป
ดวย gene ทั้งหมด 8 gene และมกีารเรียง genome ดังรูปที่ 4 และเพิ่มจํานวนอยูใน cytoplasm เนื่อง
จาก hMPV เปนไวรัสที่อยูในแฟมิล่ี Paramyxoviridae จึงมีรูปรางและหนาที่ของโปรตีนเหมือนกับ
ไวรัสอื่นๆ ที่อยูในแฟมิล่ีนี้ตามลําดับ คือ(31-33) 

 
 
 
 
 
 
 

G glycoprotein

F glycoprotein 
L protein 

M protein 

N protein

RNA genome
P protein
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รูปที่ 4     แสดงการเรียง genome ของ hMPV 
 
1. นิวคลีโอโปรตีน (nucleoprotein: N) - มีความยาว 1,185 นิวคลีโอไทดและโปรตีนมี

ความยาว 394 amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 55 ถึง 1,239) โปรตีนในสวนนี้
เหมือนกับ APV-C มากที่สุดถึง 88% และกับ Paramyxovirus อ่ืนๆ hMPV จะมีความ
ใกลเคียงเพียง 7-11 % เทานั้น หนาที่ของโปรตีนในสวนนี้ คือ  

- ทํางานรวมกับแมทริกซโปรตีน (M) ในการชวยให RNA genome ของไวรัส
เขารวมกันกับ capsid (encapsidation) 

- ชวยฟอสโฟโปรตีน (P)  และโพลีเมอเรสโปรตีน (L) ในการ transcription 
และ replication 

- ทําหนาที่รวมกับแมทริกซโปรตีน (M) ในการ assembly 
- เปนปจจัยสําคัญในการควบคุมอัตราการ transcription และ replication 

2. ฟอสโฟโปรตีน (phosphoprotein: P) - มีความยาว 885 นิวคลีโอไทดและโปรตีนมี
ความยาว 294 amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 1,263 ถึง 2,147) โปรตีนในสวนนี้
เหมือนกับ APV-C 68% และเหมอืนกับ hRSV ซ่ึงเปนไวรัสที่อยูในแฟมิล่ีเดียวกัน 22-
24% มีบทบาทรวมกับโพลีเมอเรสโปรตีน (L) ในการสรางสาย RNA (RNA synthesis) 
แลวยังทําหนาที่ในการสราง RNA รวมกับโพลีเมอเรสโปรตีน และนิวคลีโอ
โปรตีน(N) อีกดวย 

3. แมทริกซโปรตีน (Matrix: M) - มีความยาว 765 นิวคลีโอไทดและโปรตีนมีความยาว 
254 amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 2,180 ถึง 2,944) โปรตีนในสวนนี้เหมือนกับ 
APV สูงถึง 76-87% และมีความเหมือนกับ hRSV คอนขางต่ํา คือ 37-38%  เปน
โปรตีนที่มีมากที่สุดและมีหนาที่ในการกําหนดรูปรางของไวรัส คือ เปลือกหุม 
(envelope) และการ budding ออกจากเซลล host 

4. ฟวช่ันโปรตีน (fusion: F) - มีความยาว 1,620 นิวคลีโอไทดและโปรตีนมีความยาว 254 
amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 2,180 ถึง 2,944) โปรตีนในสวนนี้เหมือนกับ 
APV-C 81% และมีความเหมือนกับไวรสัอื่นๆ ที่อยูในแฟมิล่ี Paramyxoviridae เพียง 
10-18% fusion protein มีบทบาทสําคัญในการกอโรค เพราะโปรตีนในสวนนี้เปน 
surface antigen ในการจับกันตัวรับ (receptor) ของ host ในการนํา genome เขาสูเซลล

N P M F M2 SH G L 3' 5'
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ของ host เหมือนกับไวรัสอื่นๆ ที่อยูในแฟมิล่ี Paramyxoviridae ถึงแมจะมีการจับตัว
กันของแอชแทชเมนทโปรตีน (G) กับเซลลของ host แลว แตถาไมมีการจับกับของ 
fusion protein กับเซลลของ host ไวรัสก็จะไมสามารถปลอย RNA genome เขาสูเซลล
ของ host ได การปลอย RNA genome ของ paramyxovirus มีกลไกดังนี้ คือ กอนที่ไว
รัสจะจับกับ receptor บนผิวเซลลมนุษยนั้นจะมีฟวช่ันโปรตีนเปน F0 (percursor F0) 
และเมื่อไวรัสจับกับ receptor บนผิวเซลลโดยมีสภาวะที่เหมาะสม คือ มีเอนไซม 
protease ของ host จะทําให F0 แยกออกเปน 2 หนวยยอย คือ F1 และ F2 โดยมี 
disulfide bond เชื่อมระหวาง F1 และ F2 จากนั้นเปลือกหุมของไวรัสก็จะรวมเขากับเยื่อ
หุมเซลล (cell membrane) ของ host และจะปลอย RNA เขาสูเซลลของ host (รูปที่ 5) 

5. 22K โปรตีน (M2 protein: M2) – โปรตีนสวนนี้มี 2 open reading frames (ORF) 
เหมือนกับ Pneumovirus อ่ืนๆ ประกอบไปดวย 

- โปรตีน M2-1 (transcription anti-termination factor) อยูติดกับ F gene และมี
ความยาว 187 amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 5,315 ถึง 4,752) และมี
ความเหมือนกับ APV-C ถึง 87% มีหนาที่ชวยโพลีเมอเรสโปรตีนในการสราง
เอนไซม  

- โปรตีน M2-2 (RNA regulatory protein) อยูเหล่ือมกันกับ M2-1  มีความยาว 
71 amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 5,263 ถึง 5,478) มคีวามเหมือนกับ 
APV-C นอยกวา M2-1 คือ เหมือนกับ APV-C 56% หนาที่ของโปรตีนใน
สวนนี้คือการควบคุมในระหวางการเกิดกระบวนการ RNA replication และ 
transcription  

6. สมอลล ไฮโดรโฟบิก โปรตีน (small hydrophobic protein: SH) - มีความยาว 552 นิว
คลีโอไทดและโปรตีนมีความยาว 183 amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 5,509 ถึง 
6,060) โปรตีนในสวนนี้มีความยาวมากกวา Paramyxovirus อ่ืนๆ เมื่อใชโปรแกรม 
www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast ปรากฏวาโปรตีนในสวนนี้ไมมีความเหมือนกับไวรัสที่
ทราบในปจจุบัน หนาที่ของโปรตีนสวนนี้ยังไมทราบแนชัด 

7. แอชแทชเมนทโปรตีน (attachment protein: G) – เปน transmembrane ที่มีความยาว 
710 นิวคลีโอไทดและโปรตีนมีความยาว 236 amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 
6,262 ถึง 6,972) เมื่อใชโปรแกรม www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast ปรากฏวาโปรตีนใน
สวนนี้ไมมีความเหมือนกับไวรัสที่ทราบในปจจุบัน  

8. โพลีเมอเรสโปรตีน (polymerase protein: L) – มีความยาวมากที่สุด คือ  6,017 นิวคลี
โอไทดและโปรตีนมีความยาว 2,005 amino acid (นิวคลีโอไทดตําแหนงที่ 7,182 ถึง 
13,199) เนื่องจากยังไมมีการรายงานลําดับนิวคลีโอไทดของ APV-C ในสวน L gene  



 

 

19

 

 
 
 

 
เม่ือไวรัสเขาสูเซลลของ host ก็จะหา receptor ในการจับกับ G protein ของไวรัส 

 
 

 

 

จากนั้น G attachment ก็จะจับกับ receptor ของ host และ F0 ก็จะจับกับ cell membrane 
 

 

 
 

 

 
 
 

รูปที่ 5      แสดงการเขาสูเซลลของ host ของ hMPV  

hMPVF0 precursor 
G attachment 

 cell membrane 
host receptor 

hMPVF0 precursor 
G attachment 

 cell membrane 
host receptor 

F1 + F2 
G attachment hMPV

hMPV F0 precursor 
G attachment 

cleaved uncleaved + host cell protease 

หาก F0 ของไวรัสจะจับกับ cell membrane 
ของ host ไวรัสก็จะสามารถนํา RNA 

genome เขาสูเซลลของ host ได 
หาก F0 ไมจับกับ cell membrane ของ host 
ไวรัสก็ไมสามารถเขาสูเซลลได 
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จึงไมทราบความเหมือนของโปรตีนกับ APV-C โปรตีนในสวนนี้จึงมีความเหมือนกับ 
APV-A มากที่สุด คือ 64% และโปรตีนในสวนนี้เหมือนกับ hRSV 44% โปรตีนใน
สวนนี้มีนอยทีสุ่ด แตมีขนาดใหญที่สุด หนาที่ของโปรตีนในสวนนี ้ คือ การสราง
เอนไซม RNA-dependent-RNA polymerase ในกระบวนการ replication และ 
transcription รวมกับ P และ N  

 
จากขอมูลที่ไดทําใหมีขอสงสัยวาไวรัสที่พบเปนไวรัสทีท่ําใหเกิดโรคในนกแลวขามสาย

พันธุมายังมนษุย หรือเปนไวรัสที่กอใหเกดิโรคในมนุษยเทานั้น จึงไดทําการทดลองในสัตวทดลอง
เพื่อดูความจําเพาะ (host range)  ของการกอโรคของไวรัสชนิดนี้ โดยการหยดไวรัสที่ทาํการเพาะ
เชื้อในจมกูของลิงกับนก  ปรากฏวาลิงเทานั้นที่เกิดอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ  
แสดงวาไวรัสชนิดนี้เปนไวรัสของสัตวเล้ียงลูกดวยนมเทานั้น จึงสามารถสรุปไดวาไวรัสนี้เปนไว
รัสของมนุษยที่อยูในแฟมิล่ี Paramyxoviridae  จีนัส Metapneumovirus ที่ยังไมไดมีการคนพบและ
ยังเปนไวรัสที่กอใหเกิดโรคในสัตวเล้ียงลูกดวยนม จงึไดใหชื่อวา human Metapneumovirus 
(hMPV) 

เพื่อศึกษาถึงการอุบัติขึ้นของ hMPV จึงนําซร่ัีมกลุมอายุตางๆตั้งแต 1-90 ปที่เก็บไว 50 ปที่
แลวมาทดสอบแอนติบอดีตอไวรัสชนิดนี ้  ปรากฏวาคนที่มีอายุตั้งแต 5 ปขึ้นไปสวนใหญมภีูมิตาน
ทานตอไวรัสชนิดนีแ้ลวและแสดงใหเห็นวา hMPV กอใหเกิดโรคในวัยเด็กและมีมานานกวา 50 ป 
เพราะฉะนั้น hMPV ไมใชไวรัสที่เพิ่งอบุัติขึ้น แตเปนไวรัสที่เพิ่งมีวิธีการตรวจวินิจฉยัพบใน
ปจจุบัน หลังจากที่ Van den Hoogen และคณะ คนพบ hMPV เมื่อ พ.ศ. 2544(30)  ก็ไดมีหลาย
ประเทศที่สนใจทําการศึกษาการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจเนื่องจาก hMPV ในดานตางๆ ทุก
ชวงอายุทั้งในเด็กและผูใหญ เชน อุบัติการณการติดเชื้อ hMPV, อาการของการติดเชื้อ hMPV และ
สายพันธุของ hMPV  
 
อัตราการพบการติดเชื้อ hMPV ในประเทศตางๆ 

หลังจากการพบ hMPV ในประเทศเนเธอรแลนด(30) ไดมหีลายประเทศไดทําการตรวจหา
อัตราการติดเชือ้ hMPV โดยวิธี RT-PCR ใน gene ตางๆ เชน N, F, M และ L ในหลายชวงอายุ พบ
อุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดนิหายใจในประเทศตางๆ แตกตางกันออกไป 
แสดงในตารางที่ 2 จากขอมูลการพบ hMPV ในหลายประเทศทําใหสรุปไดวา hMPV สามารถทํา
ใหเกิดโรคไดในทุกชวงอาย ุ และอุบัตกิารณของการพบ hMPV ในแตละประเทศนัน้ยังคงแตกตาง
กันออกไป อาจเปนเพราะการออกแบบการทดลองที่ตางกนั ในบางประเทศจะออกแบบการทดลอง
โดยการตรวจกรองการติดเชื้อ hMPV ในตัวอยางทั้งหมด ในทางตรงกนัขามก็มีบางประเทศที่ตรวจ
หาการติดเชื้อ hMPV จากตัวอยางที่ใหผลลบกับไวรัสหรือแบคทีเรียที่เปนที่รูจักบางประเทศก็ 
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          รูปที่ 6              แสดงการคนพบ hMPV 
 

Family Paramyxoviridae 

Subfamily Paramyxovirinae Subfamily Pneumovirinae

Genus Pneumovirus 
-   hRSV

Genus Metapneumovirus 

ดูรูปรางจากกลองจุลทรรศนอิเล็กตรอน 

ทําใหเม็ดเลือดแดงเกาะกลุม
attachment protein = HN

ไมทําใหเม็ดเลือดแดงเกาะกลุม 
attachment protein = G

Genome ไมมี NS Genome มี NS

APVhMPV

ทําใหเกิดโรคในนกทําใหเกิดโรคในคน

√

√

√ 

√
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ไดทําการศึกษาการติดเชื้อ  hMPV   ยอนหลัง  เชน  การศึกษาในประเทศอังกฤษ(34)   และประเทศ
แคนาดา(35) เปนการศกึษาการติดเชื้อยอนหลังเปนเวลา 25 ป และ 8 ปตามลําดับ แตการศึกษายอน
หลังในประเทศอังกฤษนั้นเปนการศึกษาการติดเชื้อเฉพาะรายทีใ่หผลลบกับการติดเชื้อไวรัสที่เปน
ที่รูจัก สวนการศึกษาการติดเชื้อ hMPV นั้นยังคงเปนที่ศึกษานอยมีเพยีงประเทศฮองกง(36), ประเทศ
เนเธอรแลนด(37) และในประเทศอิตาลี(38) เทานั้น และอุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV ใน 3 
ประเทศนี้เปน 5.5%, 7% และ ตามลําดับ การศกึษาอุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV นั้นยังคงมีนอย 
อาจเพราะเปนการศึกษาระยะยาว และอัตราการพบการตดิเชื้อ hMPV นั้นก็อาจเปนในฤดูหนาว (ใน
แถบยุโรป) จงึทําการศึกษาการติดเชื้อ hMPV เฉพาะชวงที่คาดวานาจะพบการติดเชื้อ แตอัตราการ
ติดเชื้อ hMPV มักจะนอยกวาไวรสัอื่นๆที่กอใหเกิดการตดิเชื้อในระบบทางเดินหายใจโดยเฉพาะ 
hRSV ถึงแมวา hRSV ยังคงเปนปญหาสาํคัญในการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจในเด็ก แตบาง
การศึกษาก็พบการอัตราการติดเชื้อ hMPV ที่เกือบเทากับการตดิเชื้อ hRSV(39)  และการคนพบ 
hMPV ในหลายประเทศ ทําใหสรุปไดวา hMPV เปนไวรัสที่ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดิน
หายใจ แลวยังสามารถพบไดทั่วโลกเชนเดยีวกับ hRSV อีกดวย และจากการศึกษาเบื้องตนของคณะ
ผูทําวิจัยในประเทศไทย พบอุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจในผูปวยเด็ก
เทากับ 4.2% (40) 
 
ชวงการระบาดของ hMPV  

ชวงการระบาด (seasonal distribution) ของการติดเชื้อ hMPV ยังคงเปนที่ศึกษา เนื่องจาก
การรายงานในแตละประเทศยังคงแตกตางกันออกไป แถบยุโรป, อเมริกาและออสเตรเลียมักพบ
การติดเชื้อ hMPV ในฤดูหนาวถึงตนฤดูใบไมผลิ คือ ตั้งแตเดือนธันวาคมถึงเดือนเมษายน (30, 35, 37, 39, 

41-47) ในทางตรงกันขามในฮองกงซึ่งเปนแถบเอเชียเหมือนประเทศไทย พบการติดเชือ้ hMPV ใน
ชวงตนฤดูรอน คือ ตั้งแตเดือนเมษายนไปจนถึงกรกฎาคม(36)   
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ตารางที่ 2     แสดงอัตราการตรวจพบ hMPV ในผูปวยที่ติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจในประเทศตางๆ 

ประเทศ กลุมอายุ ชวงที่ตรวจ จํานวนเดือน 
จํานวนที่
ตรวจ 

จํานวนที่
พบ อัตราการพบ (%) 

gene ที่ใชในการ
ตรวจ อางอิง 

เยอรมนี 0-2 ป ม.ค. - พ.ค. 4 63 11 17.5 N, L 45 
ออสเตรเลีย 1* 0-3 ป มี.ค. - ต.ค. 7 329 32 9.7 N  58 

พ.ย. - ก.พ. 3 
สเปน* 0-3 ป 

พ.ย. - ก.พ. 3 
147 6 4.1 F 47 

พ.ย. - มี.ค. 4 
ฝรั่งเศส* เด็ก 

พ.ย. - ก.พ. 3 
337 19 6.6 N 44 

อังกฤษ 1* ทุกชวงอายุ ต.ค. - มี.ค. 5 405 9 2.2 L 41 
แคนาดา 1 0-3 ป ธ.ค. - เม.ย. 4 208 12 5.8 N, F 50 
แคนาดา 2 ทุกชวงอายุ ต.ค. - เม.ย. 6 447 66 14.8 F 46 

ผูใหญ (มีอาการ) 984 44 4.5 
สหรัฐอเมริกา 1 

ผูใหญ (ไมมีอาการ) 
พ.ย. - เม.ย. 5 

217 9 4.1 
N, F 39 

สหรัฐอเมริกา 2 0-5 ป ต.ค. - ก.พ. 4 296 19 6.4 F 42 
ฟนแลนด 4-13.5 ป ก.ย. - พ.ค. 8 132 10 9 L 43 
บราซิล 0-3 ป เม.ย. - พ.ค. 1 111 27 24.3 N, F, M 49 

หมายเหตุ - * คือ ประเทศที่ทําการศึกษาความชุกของ hMPV โดยเลือกตัวอยางที่ใหผลลบกับไวรัสที่เปนที่รูจัก 
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การติดเชื้อ hMPV รวมกับเชื้ออื่น 
การติดเชื้อ hMPV รวมกบัการติดเชื้ออ่ืน โดยเฉพาะรวมกับเชื้อ hRSV นั้น พบวาเปนปจจยั

สําคัญที่ทําใหเด็กเกดิอาการหลอดลมฝอยอักเสบที่รุนแรงขึ้น(48) ในทางตรงกันขามการศึกษาหนึ่ง
ของประเทศสหรัฐอเมริกาพบวาการติดเชือ้ hMPV รวมกบัเชื้ออ่ืนไมสงผลใหเกิดความรุนแรงของ
อาการ(34)  

บางการศึกษาพบวาการระบาดของ hMPV มีชวงเดียวกับการระบาดของ hRSV (36-37, 42, 44-46, 

49) แตบางการศึกษาไมเปนเชนนัน้(43, 50) เพราะฉะนัน้จึงเปนไปไดทีจ่ะพบการติดเชื้อรวม 
(coinfection) กับการติดเชื้อ hRSV(34-35, 37, 39, 42, 45-46) แตบางการศึกษาพบการติดเชื้อ hMPV รวมกับ
การติดเชื้อ influenza (35, 37, 39, 42, 46,  50), cytomegalovirus(42) และ Adenovirus(36-37) นอกจากนัน้ยัง
สามารถพบการติดเชื้อรวมกบัแบคทีเรียได เชน ติดเชื้อรวมกับ Staphylococus aureus, 
Streptococcus pneumoniae, Stenotrophomonas maltophilia(35) ไดอีกดวย 
 
อาการและอาการแสดงของผูติดเชื้อ hMPV 

จากการศึกษา hMPV ในหลายประเทศ พบวา hMPV ทําใหเกิดการตดิเชื้อในระบบทางเดิน
หายใจทั้งสวนบนและสวนลาง ผูปวยที่ตดิเชื้อ hMPV ในระบบทางเดนิหายใจมกัจะไดรับการ
วินิจฉยัเปนหลอดลมฝอยอักเสบ (bronchiolitis)(34-35, 42, 43-45, 51-52) และปอดอกัเสบ (pneumonia)(35-36, 45)  

อาการและอาการแสดงของผูปวยที่ติดเชื้อ hMPV คลายกับการตดิเชือ้ไวรัสโดยเฉพาะ 
hRSV คือ มีอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนบน เชน ตั้งแตอาการเล็กนอย เชน ไอ
, มีไข, หายใจลําบาก ไปจนถึงอาการรุนแรงและตองใชเครื่องชวยหายใจ และไมสามารถแยกอาการ
ของผูที่ติดเชื้อ hMPV ออกจากผูที่ติดเชื้อ hRSV ได(30, 35, 39, 43-44, 48-49) การศึกษาในประเทศอังกฤษ(41) 

ก็พบการรายงานการติดเชื้อ hMPV ในผูปวยที่มีอาการติดเชื้อในระบบหายใจคลายกบัการติดเชื้อไข
หวัดใหญ (influenza-like illiness) โดยผูปวยที่ทําการศึกษาจะมีไข, ไอ และปวดกลามเนื้อนอยกวา
หรือเทากับ 5 วัน บางการศึกษากลาววาอาการของการติดเชื้อ hMPV ก็ไมสามารถแยกออกจาก
อาการของการติดเชื้อ influenza A ไดเชนกัน(46, 50)  

อาการและอาการแสดงของการติดเชื้อ hMPV ในเดก็, ผูใหญ และในผูสูงอายุ (ผูที่มีอายุ
มากกวา 65 ป) นั้นคลายกนั คือ ผูที่ติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดนิหายใจมกัสัมพนัธกับการมีไข 
(35-36, 42), ไอ(34-36, 39, 41-42, 50) และมีแนวโนมการไอ(39)  และหอบหายใจลําบาก(35, 37) มากกวาผูปวยที่ติด
เชื้อ hRSV ในการศึกษาของประเทศฟนแลนด(43) พบวาการหายใจเสียงดังก็เปนอาการที่มีความ
สัมพันธกับการติดเชื้อ hMPV โดยสรุปการศึกษาสวนใหญพบวาการไอและมีไข มักมีความสัมพันธ
กับการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจ แตมีรายงานหนึ่งในประเทศสหรัฐอเมริกา(39)  กลาว
วาการติดเชื้อ hMPV ไมสัมพันธกับการมีไข 
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การติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจนั้นอาจไมทําใหเกิดอาการได (asymptomatic) 
เชน การศึกษาการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดนิหายใจในเด็กและผูใหญในประเทศสหรัฐ
อเมริกา(34, 39) โดยการทํา RT-PCR พบวามีน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกบัการทํา RT-PCR แต
ผูที่ติดเชื้อ hMPV นั้นไมมีอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจแตอยางใด นอกจากนั้นในผู
ปวยเด็กบางรายไดเขารับการรักษาในโรงพยาบาลดวยอาการอื่นโดยไมมีอาการทางระบบทางเดนิ
หายใจ เชน เขารับการรักษาในโรงพยาบาลดวยอาการทองเสีย(36) หรือทองเสียรวมกับมีไขสูง(44) แต
การวินจิฉัยน้ําลางโพรงหลังจมูกจากหองปฏิบัติการพบวาใหผลบวกกบั hMPV โดยการทํา RT-
PCR 

อัตราการเสียชีวิตเนื่องจากการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจนั้นยังไมสามารถระบุ
ไดชัดเจน เนื่องจากผูปวย 6 รายท่ีใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ hMPV แลวเสียชีวิต แตไมได
ทําการชันสูตรศพ รายละเอียดของผูที่เสียชีวิตมีดังนี้ 

1. ผูปวยเด็กหญิงอายุ 7 เดือน 1 คน เปนโรค acute lymphoblastic leukamia(52) 
2. ผูปวยเด็กอายุนอยกวา 5 ป 1 คน(35) 
3. ผูปวยผูใหญอายุ 33 ป 1 ราย เปนโรค acute lymphoblastic leukamia(53)  
4. ผูปวยผูใหญอีก 1 ราย ที่ไมมีโรคประจําตัวใดๆ(39) 
5. ผูปวยอายุมากกวา 65 ป 1 คน เปน leukemia แลวยังพบการตดิเชื้อในระบบหายใจรวมกับ 

Stenotrophomonas maltophilia(35) 
6. ผูปวยอายุมากกวา 65 ป 1 คน มีโรคประจําตัว คือ Alzheimer(35) 

สรุปแลวการตดิเชื้อ hMPV นั้นสามารถพบไดทุกชวงอายุ อาการและอาการแสดงของการ
ติดเชื้อ hMPV นั้นคลายกับการติดเชื้อ hRSV บางการศึกษารายงานวาไมมีความแตกตางกันของ
อัตราการติดเชือ้ hMPV ในชวงอายุตางๆ แตการติดเชื้อ hMPV จะทําใหผูปวยที่มีอายุนอยกวา 5 ป 
และผูปวยที่มอีายุมากกวา 50 ป มีความเสี่ยงที่จะมีอาการรุนแรงและเขารับการรักษาในโรงพยาบาล
มากกวาผูปวยกลุมอื่น(46)  
 
hMPV กับการมีโรคประจําตัวและผูที่ไดรับการรักษาดวยยากดภูมิคุมกัน 

พบวาในผูปวยเดก็ที่มีประวตัิการคลอดกอนกําหนดหรือมีโรคประจําตัว เชน โรคหัวใจ
หรือโรคปอด, ผูปวยที่ไดรับการรักษาดวยยากดภูมิคุมกนั เชน ผูปวยที่ไดรับการเปลี่ยนถายอวยัวะ 
หรือเปนโรคภมูิคุมกับบกพรอง มีความเสี่ยงที่จะเกิดการติดเชื้อ hMPV รุนแรงกวาคนปกต ิเชน การ
ศึกษาในประเทศสหรัฐอเมริกา(42) พบวาเกือบ 1 ใน 3 ของผูปวยเดก็ทีต่ิดเชื้อ hMPV จะมีประวัติ
ของการคลอดกอนกําหนด หรือเปนโรคหวัใจ และการศึกษาผูปวยเดก็ที่มีอายุนอยกวา 5 ปใน
ประเทศแคนาดา(35) พบวา 4 ใน 12 รายที่พบการติดเชื้อ hMPV นั้นคลอดกอนกําหนดหรือมีโรค
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ประจําตัว แลวยังพบการติดเชื้อ hMPV ซํ้าในชวง 1 ปในผูปวยที่ไดรับการรักษาดวยยากดภูมิคุมกัน
ในประเทศแคนาดา(52)  

นอกจากนั้นมกีารรายงานการติดเชื้อ hMPV ในผูปวยผูใหญที่มโีรคประจําตัวหรือไดรับ
การรักษาดวยยากดภูมิคุมกนัในประเทศแคนาดา(35) นอกจากนัน้ยังมีการรายงานในผูปวยอายุ 33 ป 
1 รายในประเทศอังกฤษ(53) ที่เปน ALL ที่ตองรับการปลูกถายไขกระดูกอีกดวย 
 
การติดเชื้อซ้ํา 

พบการติดเชื้อ hMPV ซํ้า (reinfection) ในผูปวยรายหนึ่งที่มีประวัตกิารใชยากดภมูิคุมกัน
จากการเปน acute lymphoblastic leukemia  ในประเทศแคนาดา(52) ผูปวยรายนีไ้ดเขารับการรักษา
ในโรงพยาบาลดวยการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจในพ.ศ. 2541 และปตอมาก็ไดเขารับ
การรักษาในโรงพยาบาลอีกครั้งดวยการตดิเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจอกีครั้ง แตตางสาย
พันธุ 

นอกจากนั้นในประเทศสหรัฐอเมริกา(34) ไดติดตามผูปวยจํานวนหนึ่งตั้งแตแรกเกิดจนถึง
อายุ 5 ป พบผูปวย 3 รายท่ีมกีารติดเชื้อ hMPV ซํ้า เดก็ทั้ง 3 รายนีพ้บวาไดติดเชือ้ hMPV คร้ังแรก
เมื่ออายุนอยกวา 6 เดือน และเมื่ออาย ุ1-3 ปไดพบการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจอกีครั้ง
หนึ่ง 

จากการศึกษาในประเทศเนเธอรแลนด(30) พบวาในผูที่มีอายุมากกวา 5 ปทุกรายจะมีภูมิตาน
ทานตอการติดเชื้อ hMPV ในซีร่ัม นั่นคือ ในวยัเดก็ทุกคนจะติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจ
มาแลว แตอาการและอาการแสดงอาจแตกตางกันออกไป ตั้งแตไมมอีาการไปจนถงึอาการรุนแรง 
และในการศึกษาบางการศึกษาที่พบการตดิเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจในผูใหญ(39) แสดงวา
การติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจซ้ําสามารถเกิดขึ้นไดตลอดชีวิต แตปจจัยหนึ่งที่สามารถ
ทําใหเกิดการติดเชื้อ hMPV ซํ้าในผูใหญ คือ ในการศึกษาการติดเชื้อ hMPV ในผูใหญในสหรัฐ
อเมริกา(39) พบวาผูใหญที่ใหผลบวกกับ hMPV มีประวัติการสัมผัสกับเด็ก  

 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

27

การติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจซ้ําซอนในโรงพยาบาล 
 ในการศึกษาผูปวยเด็กในประเทศสหรัฐอเมริกา(39), ฝร่ังเศส(44) และฮองกง(36) พบวาเด็กที่
พบการติดเชื้อ hMPV ซํ้าซอนเหลานี้ไดเขารับการรักษาในโรงพยาบาลดวยโรคที่ไมใชการติดเชื้อ
ในระบบทางเดินหายใจ(42) หรือคลอดที่โรงพยาบาลแลวยังไมไดออกจากโรงพยาบาล(42)  แตหลัง
จากที่เขารับการรักษาในโรงพยาบาลระยะหนึ่ง เด็กเหลานี้เกิดอาการที่บงชี้วามีการติดเชื้อในระบบ
ทางเดินหายใจ และจากการทดสอบในหองปฏิบัติการพบวาเปนการติดเชื้อ hMPV   
 
การศึกษาในดาน seroprevalence 
 การศึกษาในดาน seroprevalence ในประชากรในประเทศอิสราเอล(54) และประเทศญี่ปุน(55) 
พบวาเดก็ที่มีอายุตั้งแต 2 ปขึ้นไปจะมีแอนติบอดีตอ hMPV แลวมากกวา 50% แสดงวาผูที่มีอายมุาก
กวา 2 ปมีโอกาสที่จะตดิเชือ้ hMPV แลว 50% และการศกึษาในประเทศเนเธอรแลนด(30) ดังที่ได
กลาวขางตน พบวาเดก็ที่มีอายุมากกวา 5 ปจะมีแอนติบอดีตอ hMPV แลวทกุคน แสดงวาเด็กที่มี
อายุมากกวา 5 ปนั้นเกดิการติดเชื้อ hMPV มาแลวทั้งสิ้น แตการศึกษาในประเทศญี่ปุนพบวาเด็กที่มี
อายุ 10 ปขึ้นไปจึงจะพบแอนตีบอดีตอ hMPV ทุกคน 
 
การรักษา 

การรักษาในผูปวยที่ตดิเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจนั้นเหมือนกับการรักษาผูปวยที่
ติดเชื้อไวรัสในระบบทางเดนิหายใจทัว่ไป คือ มักหายไดเองโดยไมตองรับการรักษา แตหากผูปวย
บางรายมีอาการรุนแรงก็ตองไดรับการรักษาตามอาการ เชน ในการศึกษาของเนเธอรแลนด(37)  พบ
วาในผูปวยที่ติดเชื้อ hMPV นั้น ตองรักษาดวยยาขยายหลอดลมมากกวาผูปวยที่ติดเชื้อ hRSV 
 
การศึกษาลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV 

จากการศึกษาลําดับของนิวคลีโอไทดของ hMPV ในหลายประเทศพบวา hMPV มีลําดับ
นิวคลีโอไทดใกลเคียงกับ avian pneumovirus serotype C (APV-C) มากที่สุด เพราะการสรางวงศ
วานวิวัฒนาการ hMPV จะอยูกิง่เดียวกับ APV-C เสมอ(31) จึงเปนการยืนยันวา hMPV เปนไวรัสที่อยู
ในจีนัส Metapneumovirus และเปนไวรัสที่ใกลเคียงกับ APV-C มากที่สุด 
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ถึงแมวา hMPV จะมีลําดับนิวคลีโอไทดใกลเคยีงกบั APV-C มากที่สุด แต hMPV ก็ไม
สามารถทําใหเกิดการตดิเชื้อในระบบทางเดินหายใจในสตัวปกได(30)  เนื่องจาก gene ที่นาจะ
กําหนดความจาํเพาะในการตดิเชื้อ (host range) คือ attachment (G) gene และ small hydrophobic 
(SH) gene ไมมีความใกลเคยีงกับสิ่งมีชีวติใดเมื่อใชโปรแกรม BLAST    ในสวนของความใกลเคยีง
กับไวรัสที่กอใหเกิดโรคในมนุษยพบวา hMPV มีลําดับนิวคลีโอไทดใกลเคียงกับ hRSV ซ่ึงอยูในจี
นัส Pneumovirus มากที่สุด แต hMPV ก็ไมไดมีการเรียงตวัของ genome เหมือนกับ hRSV ดังที่
กลาวแลวขางตน  

 
การศึกษาสายพันธุของ hMPV โดยการสรางวงศวานววิัฒนาการ (phylogenetic tree) ใน

สวน N, F, P, M และ L gene ในหลายประเทศพบวา hMPV มี 2 สายพันธุ ดังตารางที่ 3  ความ
เหมือนกนัของลําดับนิวคลีโอไทดทั้ง 2 กลุมนี้ประมาณ 80%  ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่ได
ในแตละประเทศนั้นมีความใกลเคียงกับ hMPV ที่ไดทาํการศึกษากอนหนานี้มากทีสุ่ด รองลงมา คือ 
APV-C  

ตารางที่ 3     แสดงผลการทํา phylogenetic analysis ในประเทศตางๆ 
 

ประเทศ gene ท่ีทําการศึกษา ผลท่ีได อางอิง 
เนเธอรแลนด  N, F, L, M 2 สายพันธุ  30, 31, 37 
แคนาดา N, F, L, P, M 2 สายพันธุ 35, 56 

สหรัฐอเมริกา F 2 สายพันธุ 39, 42, 57  
อังกฤษ L  2 สายพันธุ 34, 41  
ฝร่ังเศส N  2 สายพันธุ  44 
เยอรมัน N 2 สายพันธุ  45 
อิตาลี L 2 สายพันธุ 38  
สเปน F 2 สายพันธุ 47  
ฮองกง L, F 1 ใน 2 สายพันธุ  36 
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การศึกษาถึงความแตกตางของ hMPV ทั้ง genome ในทั้ง 2 กลุม(57) พบวา hMPV ในแตละ
กลุมนั้นมีความยาวไมเทากนั คือ กลุมที่ 1 มีความยาว 13,335 นิวคลีโอไทด และกลุมที่สองมีความ
ยาว 13,280 นวิคลีโอไทด ซึง G gene เปน gene ที่มีความแตกตางของจํานวนนิวคลีโอไทดมากที่สุด 
คือ ในกลุมแรกมีความยาว 711 นิวคลีโอไทด สวนในกลุมที่สองมีความยาว 732 นิวคลีโอไทด จึง
ทําใหจํานวนโปรตีนในสวนนี้แตกตางกันมากที่สุด คือ ในกลุมแรกมีความยาวของกรดอะมิโนเทา
กับ 219 ในกลุมที่สองมีความยาวของกรดอะมิโนเทากบั 236 และในสวน G gene นี้เองที่มีการราย
งานจากการศึกษากอนหนานี้(31) วานาจะเปนสวนที่กําหนดกลุมของ hMPV ไดอยางชดัเจน และเปน 
gene ที่กําหนด host range ของ hMPV และในการศกึษานี้พบวาลําดับนิวคลีโอไทดที่มีการเปลี่ยน
แปลงนอย คือ ลําดับนิวคลีโอไทดที่เปนโปรตีนภายในของไวรัส คือ N, L, M2-1 และ M gene และ 
F gene ที่เปนโปรตีนบนผิวไวรัส เพราะ gene ดังกลาวมีความเหมือนกันของลําดบันิวคลีโอไทด
มากกวา 94% แต gene ในสวน SH และ G gene เปนสวนที่มีความเหมือนกนัของลําดับนิวคลีโอ
ไทดนอยที่สุด คือ 59% และ 37% ตามลําดับ และ 2 สวนนี้เปนสวนที่พบการแทนที่ของกรดอะมิโน
มากที่สุดดวย  

โดยสรุปแลว hMPV เปนไวรัสที่ทําใหเกดิการติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจทั้งสวนบน
และสวนลางเปนที่มีอยูเดิมแตเพิ่งมีการวนิิจฉัยพบดวยวิธีทางอณูชวีวทิยาในปจจุบนั การศึกษา 
hMPV ในหลายการศึกษากอนหนานี้ พบวามีขอจํากดัหลายประการ เชน บางการศกึษาไดทําการ
ศึกษาการตดิเชื้อ hMPV เฉพาะผูปวยที่ทําการตรวจกรองไวรัสหรือแบคทีเรียที่เปนที่รูจักแลวใหผล
ลบ แตไมไดทําการศึกษาในกลุมที่ใหผลบวกดวย เพราะฉะนัน้จึงไมสามารถทราบถึงการติดเชื้อ
รวม หรือจากที่ผูปวยไดเสียชีวิตนั้นไมไดทําการชันสูตรศพ จึงไมทราบวา hMPV ที่ทําใหเกิดการ
ติดเชื้อนั้นเปนสาเหตุของความรุนแรงที่ทําใหเกิดการเสียชีวิตหรือไม เพราะฉะนัน้การศึกษาการติด
เชื้อ hMPV ในดานตางๆ เพิ่มเติม จะเปนการยืนยันและใหผลที่ถูกตองตรงกันมากขึ้นดวย  

จากการที่พบ hMPV ในหลายประเทศ รวมถึงประเทศไทย(40)  แลวยงัสามารถพบการติด
เชื้อ hMPV ไดในประเทศอิสราเอล(54) ซ่ึงเปนประเทศที่เปนเขตทะเลทราย ทําใหสามารถสรุปได
อยางชัดเจนวา hMPV นั้นเปนไวรัสที่ทําใหเกิดการติดเชือ้ในระบบทางเดินหายใจอยางแทจริงและ
สามารถพบไดทั่วโลก โดยเฉพาะการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลาง นอกจากนั้นสามารถ
ทําใหเกิดการติดเชื้อไดทกุชวงอายแุตจะทาํใหเกิดอาการที่รุนแรงในผูปวยเด็กและผูปวยวัยชรา ถึง
แมวาอาการของการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจนั้นยังไมสามารถบอกไดอยางชัดเจน แต
อยางไรก็ตามสามารถสรุปไดวาอาการของการติดเชื้อ hMPV นั้นคลายกับอาการของการติดเชื้อ 
hRSV ในระบบทางเดินหายใจ และสายพนัธุของ hMPV ที่พบนั้นสามารถแบงออกไดเปน 2 สาย
พันธุเชนเดียวกับ hRSV ที่ทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจเชนกัน 
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ในปจจุบนัยังคงมีการศึกษา hMPV ไมมากนัก เพราะฉะนั้นการศึกษาถึงรายละเอียดของ 
hMPV ในดานตางๆอาจเปนประโยชนในดานการวินจิฉัยใหทนัทวงที แลวยังเปนแนวทางในการ
ปองกันโรคที่อาจเกิดขึ้นจากการพัฒนาวัคซีนอีกดวย 

 
 

 
 
 



 

 

บทที่ 3 
วิธีดําเนินการวิจัย 

 
รูปแบบการวิจัย 

การวิจัยในครั้งนี้เปนการวิจัยเชิงพรรณนา (Descriptive research) 
 
ประชากรศึกษา 

เปนผูปวยเด็กอายุ 0-15 ปที่มีการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจทั้งสวนลาง และไมมี
ประวัติเปนโรคภูมิคุมกันบกพรองหรือกําลังไดรับการรักษาดวยยากดภมูิคุมกัน ผูปวยทกุคนไดรับ
การรักษาที่โรงพยาบาลจฬุาลงกรณทั้งผูปวยในและผูปวยนอกตั้งแตวนัที่ 22 มีนาคม พ.ศ. 2544 ถึง
วันที่ 3 ตุลาคม พ.ศ. 2546  จํานวน 227 คน การเก็บน้ําลางโพรงจมูกจากเด็กทกุคนไดรับการขอ
อนุญาตเปนลายลักษณอักษรจากผูปกครอง และการศกึษาในครั้งนี้ไดผานการพิจารณาจริยธรรม
จากคณะแพทยศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัยเปนที่เรียบรอยแลว 
 
การเก็บตัวอยาง 

กุมารแพทยเฉพาะทางโรคระบบทางเดนิหายใจจะเปนผูเก็บน้ําลางโพรงหลังจมูก 
(Nasopharyngeal suction: NP) โดยวิธี Negative pressure suction โดยมีวิธีเก็บ ดังนี้(59) 

1. ใช Mucus extractor หรือ De Lee Suction Catheter (รูปที่ 7) โดยใหดานหนึ่งสอดลงใน
จมูก โดยสอดใหถึงตําแหนง posterior pharynx ของผูปวย และปลายอีกดานหนึ่งตอกับ 
suction pump 

2. ปรับความดันของ suction pump ใหเหมาะสม แลวใชน้ําที่ปราศจากเชือ้ปริมาณ 2-3 
มิลลิลิตร ชะลางสารคัดหล่ังจากโพรงหลังจมูกผูปวย 

3. จากนั้นนําน้ําลางโพรงหลังจมูกเก็บไวที่อุณหภูมิ -70 องศาเซลเซียส จนกวาจะตรวจหา 
hMPV  
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รูปที่ 7     แสดง mucus extractor ที่ใชในการเก็บน้ําโพรงหลังจมูก 
 

เคร่ืองมือและวัสดุที่ใชในการวิจัย 

1.  เครื่องมือ 
1.1. Pipette tip : 10 ul,  200 ul และ 1,000 ul (Elkay , Ireland) 
1.2. Microcentrifuge tube : 0.2 ml,  0.5 ml,  1.5 ml  (AxyGEN, USA) 
1.3. Polypropylene conical tube : 15 ml และ 50 ml (Elkay , Ireland) 
1.4. Beaker :  50 ml,  1000ml, 200 ml, 500 ml, 1,000 ml (Pyrex, USA.) 
1.5. Flask :  250 ml,  500 ml,  1,000 ml (Pyrex, USA.) 
1.6. Reagent bottele :  100 ml, 250 ml, 500 ml, 1,000 ml (Duran, USA) 
1.7. Cylinder : 25 ml, 50 ml,  100 ml,  250,  500 ml, 1,000 ml (Pyrex, USA.) 
1.8. Pipette rack (Eppendorf, Germany) 
1.9. Thermometer (Precision , Germany) 
1.10. Parafilm (American National Can, USA) 
1.11. Plastic wrap 
1.12. Stirring-magnetic bar 
1.13. sequence ABI 310 kit (Perkin-Elmer, USA.) 
1.14. Combs (Bio-RAD, Hercules, California) 
1.15. Electrophoresis chamber set (Bio-RAD, USA) 
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2. อุปกรณ 
2.1 Automatic adjustable micropipette :  P2 (0.1-2 ul), P10 (0.5-10 ul), P20 (5-20 ul) 
2.2 P100 (20-100ul), P1000 (0.1-1 ml) (Eppendorf, Germany) 
2.3 Pipette boy (Tecnomara, Switzerland) 
2.4 Vortex muxer (Scientific industry, USA) 
2.5 Stirring hot plate (Bamstead/Thermolyne, USA) 
2.6 Microcentrifuge 0.2 ml (Axygen, USA) 
2.7 Microcentrifuge 1.5 ml (Elkay, USA) 
2.8 Themal cycle (Eppendorf, Germany) 
2.9 Themal cycle Gradient (Eppendorf, Germany) 
2.10 Power supply model 250 (Giboco BRL, USA) 
2.11 Multi-block heater (Lab-Lime Instrument Inc., USA) 
2.12 Gel Doc 1000 (Bio-RAD, USA) 
2.13 Mitsubishi Video copy processor (Bio-RAD, USA) 
2.14 Thermal paper (Bio-RAD, USA) 
2.15 Refrigerator  40 c (Misubishi, Japan) 
2.16 Freezer -200C (Sanyo, Japan) 
2.17 Freezer -700C (Forma Scientific, USA) 
2.18 Water Purification equipment (Water pro Ps, USA) 
2.19 ABIPRISMTM 310 Genetic (Perkin-Elmer, USA) 
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สารเคมีที่ใช  
1. สารเคมีทั่วไป 

1.1 Agarose molecular grade (Promega, USA) 
1.2 Absolute ethanol (Sigma, Singapore) 
1.3 Diethyl pyrocarbonate (Sigma, Singapore) 
1.4 Boric acid (USB, Hong kong) 
1.5 Disodium ethylenediamine tetracetic acid : EDTA (USB, Hong kong) 
1.6 Ethidium bromide (Sigma, Singapore) 
1.7 Isoamyl alcohol (Sigma, Singapore ) 
1.8 Sucrose (USB, Hong kong) 
1.9 Tris base (USB, Hong kong) 
1.10 100 base pair DNA ladder (Biolab, USA) 

2. สารเคมีสําหรับการสกัด RNA (RNA extraction) 
2.1 Rneasy mini kit (QiaGen, USA) 

3. สารเคมีสําหรับการทํา cDNA 
3.1 5 x buffer (Promega, USA) 
3.2 Rnase Inhibitor (Promega, USA) 
3.3 Multireverse transcriptase (Promega, USA) 
3.4 Deoxynucleotide triphosphates, dNTPs (Pharmacia, Sweden) 
3.5 Oligonucleotide primers (BSU) 

4. สารเคมีสําหรับการทํา PCR 
4.1 Eppendorf MasterMix (2.5x)(Eppendorf, USA) 

5. สารเคมีสําหรับการทําใหผลผลิต PCR ใหบริสุทธิ์ 
5.1 Perfect Gel Cleanup (Eppendorf, USA) 

6. สารเคมีสําหรับการทํา DNA sequencing 
6.1 BigDye terminator v.3.1 cycle sequencing RR-100 (Perkin-Elmer, USA) 
6.2 BigDye terminator v.3.1 cycle 5x buffer  (Perkin-Elmer, USA) 
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วิธีการดําเนินการวิจัย 
Positive control  
เนื่องจากการศกึษาครั้งนี้ไมม ี positive control ของ hMPV เพราะฉะนัน้จึงตองทําการสุม

เลือกตัวอยางที่มีอาการ, อาการแสดง และชวงอายุที่เสีย่งตอการพบการติดเชื้อ hMPV ในระบบทาง
เดินหายใจ จากการศึกษากอนหนานี้(30) พบวาเด็กที่พบการติดเชือ้ hMPV จะมีอาการและอาการ
แสดงของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจคลายกับการติดเชื้อ hRSV และจะมีอายุนอยกวา 5 ป 
และเดก็ที่มีอายุมากกวา 5 ปจะมีแอนติบอดีตอ hMPV แลวทกุคน เพราะฉะนั้นวาเดก็ที่อายุนอยวา 5 
ปจะมีความเสี่ยงในการติดเชือ้ hMPV มากกวาประชากรกลุมอื่น และในการศึกษาครัง้นี้ไดเก็บน้ํา
ลางโพรงหลังจมูกจากผูปวยเด็กที่มีอาการของการติดเชือ้คลายกับ hRSV อยูแลว เพราะฉะนัน้จึง
เลือกเด็กที่มีอายุนอยกวา 5 ป เพื่อสุมหา positive control  

จากนั้นนําน้ําลางโพรงหลังจมูกของเดก็ทีสุ่มไดสกัด RNA ในสวน N gene และเพิ่มจํานวน 
hMPV ตามวธีิทําดานลาง จนกวาจะไดน้าํลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวก หลังจากที่เพิ่มปริมาณไว
รัสในนําน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกแลว นําผลิตผลที่ไดทําการหาลําดับนิวคลีโอไทด (DNA 
sequencing) เพื่อยืนยันผลวาเปนลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV แลวนาํลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดเขา
โปรแกรม www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast เมื่อไดน้ําลางโพรงหลังจมูกที่มีลําดับนิวคลีโอไทดเปน 
hMPV ในสวน N gene แลวจึงนําใชลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกนั้นเปน positive control 

Negative control  
เนื่องจาก hMPV เปน RNA ไวรัส เพราะฉะนัน้ Negative control ในการศึกษาครัง้นี้ คือ น้ํา

ที่ปราศจากเอนไซมยอย RNA (Rnase) คือ Diethyl pyrocarbonate (DEPC) water ที่มีปริมาตรเทา
กับ cDNA หรือ DNA target ที่ใชในการทดลอง 

Internal control  
เพื่อเปนการยนืยันวาสามารถสกัด RNA ไดจริง ในการศึกษาครั้งนี้จึงไดเลือกใช RNA ทีม่ี

อยูในเซลลปกติทุกเซลลเพื่อเปนการยนืยนัผลการสกัดวาการใหผลลบกบัการทํา RT-PCR ของ 
hMPV ใหเปนผลลบจริง ไมใชจากการสกัดไมได RNA เพราะการสกัด RNA ในเซลลที่มีอยูใน
เซลลปกติทุกเซลลนั้นจะใหผลบวกเสมอ หากใหผลลบจะสามารถบอกไดอยางชัดเจนวาไม
สามารถสกัด RNA ได และในการศึกษาครั้งนี้ไดเลือกใช mRNA ของ β-actin เพราะเซลลทุกเซลล
ที่ไมใชเซลลกลามเนื้อจะมีโปรตีน β-actin อยูมากเพื่อทําหนาทีใ่นการรักษาสภาพของเซลลและการ
เคลื่อนไหวของเซลลแบบ amoeboid movement ในกรณีของ hMPV จะเพิ่มจํานวนอยูในเซลลเยื่อบุ
ผิว (epithelial cell) ของระบบทางเดินหายใจ ซ่ึงเซลลเหลานี้ก็สามารถพบ β-actin ไดเชนกัน เพราะ
ฉะนั้นจึงเลือกใช β-actin ที่เปน mRNA เปน internal control เพื่อยืนยนัวาสามารถสกัด RNA ได
จริง จึงไดทําการเพิ่มปริมาณของ β-actin mRNA ดวยวิธี reverse transcriptase - polymerase chain 
reaction การเพิ่มปริมาณ β-actin RNA ตองใหผลบวกเสมอ หากการเพิ่มปริมาณ RNA ของ hMPV 
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ใหผลลบ และการเพิ่มปริมาณ RNA ของ β-actin ใหผลลบเชนกัน จะตองทําการสกัด RNA ใหม
เพราะไมสามารถสกัด RNA ได 
 
การออกแบบ Primers 

การศึกษาครั้งนี้จะตรวจกรองการติดเชื้อ hMPV ในน้าํลางโพรงหลังจมูกทุกรายโดยการ
เพิ่มจํานวน hMPV ทั้งหมด 3 gene และ β-actin อีก 1 gene ดังนี้ 

1. hMPV สวนนวิคลีโอโปรตีน (nucleoprotein: N) – จะตรวจกรองการติดเชื้อ hMPV โดยใช
การเพิ่มจํานวน hMPV ในสวนนี้ดวยวิธี nested-polymerase chain reaction (nested-PCR) 
การออกแบบ primer อาศัยลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงจากการศึกษากอนหนานีจ้ากประเทศ
เนเธอรแลนด (accession No. AF371337)  

2. hMPV สวนฟวช่ัน (fusion: F) – จะทําการเพิ่มจํานวน hMPV ในสวน F gene เฉพาะน้ําลาง
โพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกบั N gene ดวยวิธี seminested polymerase chain reaction 
(seminested-PCR) การออกแบบ primers ในสวนนี้จะใช primers คูใน (inner forward และ 
inner reverse) จากการศึกษาของประเทศแคนาดา(56) สวน primer เสนนอก (outer forward) 
จะทําการออกแบบเอง 

3. hMPV สวนโพลีเมอเรส (polymerase: L) – จะทําการเพิ่มจํานวน hMPV ในสวน L gene 
เฉพาะน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกบั N gene ดวยวธีิ seminested polymerase chain 
reaction (seminested-PCR) ในยนีสวนนี ้การออกแบบ primers ในสวนนี้จะใช primers คู
ใน (inner forward และ inner reverse) จากการศึกษาของประเทศเนเธอรแลนด(net1) สวน 
primer เสนนอก (outer forward) จะทําการออกแบบเอง 

4. β-actin gene – β-actin gene อยูบนโครโมโซม 7p15-p12 genonic DNA มีความยาว 4235 
bp และ mRNA มีความยาว 3435 bp β-actin gene ประกอบไปดวย 6 exon โดยมีตําแหนง
ของแตละ exon ดังตารางที่ 4  การศึกษาในครั้งนี้เปนการตรวจหา RNA virus เพราะฉะนัน้ 
internal control ที่ใชจะตองเปน RNA เชนกัน การออกแบบ primer ให forward primer 
และ reverse primer อยูตาง exon กัน เพื่อใหสามารถแยกผลผลิตของ genomic DNA และ 
mRNA ของ β-actin ออกจากกันไดจากขนาดของผลผลิต การศึกษาครั้งนี้ไดใช primer จาก
การศึกษากอนหนานี้(60) ในการศึกษานี ้ forward primer อยูบน exon ที่ 4 และ reverse 
primer อยูบน exon ที่ 6 ผลผลิตของ β-actin mRNA ที่ไดจะมีความยาว 606 bp หากเปน 
genomic DNA ของ β-actin จะมีความยาว 895 bp 
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          ตารางที่ 4  แสดงตําแหนงและความยาวของ β-actin ในแตละ exon 
 

Exon ตําแหนง ความยาว (bp) ความยาว intron (bp) 
1 4865826-4865903 77       exon 1-2 = 861 
2 4864837-4864965 128       exon 2-3 = 135 
3 4864463-4864702 239       exon 3-4 = 442 
4 4863583-4864021 438       exon 4-5 = 96 
5 4863306-4863487 181       exon 5-6 = 193 
6 4862453-4863193 740  

 
 
การตรวจกรองการติดเชื้อ hMPV โดยการเพิ่มจํานวนไวรัสในยีนสวนนิวคลีโอโปรตีน 
 
การสกัดอารเอ็นเอ (RNA extraction)     

ใชน้ําลางโพรงหลังจมูกปรมิาณ 100 µl ในการสกัด RNA ดวย Rneasy Mini Kit หลังจาก
สกัด RNA ดวย Rneasy Mini Kit แลวจะไดปริมาณ RNA ที่ละลายน้ําปริมาณ 30 µl จากนั้นจะแบง
น้ําลางโพรงหลังจมูกที่สกัดไดออกเปน 2 หลอด หลอดละ 10  µl เพื่อนําไปใชในการเปลี่ยน RNA 
ใหเปนคอมพลีเมนทารีดีเอน็เอ (cDNA) ของ hMPV ในสวน N gene 1 หลอดและ mRNA ของ β-
actin gene อีก 1 หลอด  
 
การเปล่ียนอารเอ็นเอใหเปนคอมพลีเมนทารี่ดีเอ็นเอ (cDNA synthesis) 

การเปลี่ยน RNA ใหเปน cDNA เพื่อใชในการเพิ่มจํานวน hMPV N gene และ mRNA ของ 
β-actin geneโดยใสสารตามตารางที่ 5 หลังจากใสสารตามตารางเรียบรอยแลว incubate ที่ 65 0C 
เปนเวลา 5 นาที และแชน้ําแข็งทันทีเปนเวลา 2 นาที 
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ตารางที่ 5     แสดงสวนผสมที่ใสในการทํา cDNA synthesis ของ hMPV N gene และ β-actin gene 
 

สวนผสมในการสังเคราะห cDNA แตละยีน (ปริมาณตอ 1 หลอด)
สารละลาย 

N gene β-actin 
DEPC water 5.8 µl 5.8 µl 
5 x buffer  2 µl 2 µl 
10 mM dNTP  3 µl 3 µl 
MPVP R  primer (10pmol) 1 µl - 
β-actin R primer (10 pmol) - 1 µl 
Rnase Inhibitor  0.5 µl 0.5 µl 
multireverse transcriptase  1 µl 1 µl 

Total volume 13.3 µl 13.3 µl 

 
การเพิ่มจํานวนไวรัสในสวน N gene และ β-actin โดยใชวิธี polymerase chain reaction 

เพิ่มปริมาณ hMPV ในสวน N gene โดยใชวิธี nested-PCR และเพิ่มปริมาณ β-actin 
mRNA ใชวิธี PCR โดยใสสารตามตารางที่ 7 จากนั้นนํา microtube ที่ใสสารละลายดังกลาวทั้งหมด
ใสในเครื่อง thermal cycler (eppendorf) โดยมีอุณหภูมิตามตารางที่ 8 และดูผลผลิตจากการทํา PCR 
ไดโดยการนําผลผลิตที่ไดประมาณ 10 µl ผสมกับ loding dye แลวใสลงในหลมุของ 1.5 % agarose 
gel electrophoresis ที่ไดทําการเตรียม gel แบบแผนนอนราบเรียบรอยแลว จากนัน้ใชกระแสไฟฟา 
100 volt เปนเวลา 1 ช่ัวโมง และใช marker 100 bp จะไดขนาดของผลผลิตดังตารางที่ 5 จากนั้นนํา 
gel แชในสารละลาย 0.1% ethidium bromide ประมาณ 10-15 นาที และนําเขาเครื่องฉายรังสี
อัลตราไวโอเลตเพื่อถายภาพแถบDNAที่ได 

 



 39 

ตารางที่ 6     แสดงรายละเอียดของ primers แตละเสน 
 

ยีน primer ลําดับเบส ตําแหนง ความยาว 
(bp)  Tm (0C) %GC product size  แหลงที่มา 

outer forward primer (MPVP F) 5′ ACGGGGTAGAGAAGAGCTGG 3′ 389-408 20 64 60  ออกแบบเอง 
outer reverse primer (MPVP R) * 5′GCAAAGTTGGGACAGTTGGC 3′ 1004-985 20 62 55  ออกแบบเอง 
inner forward primer (MPVN F) 5′ GCATCAACCATAGAAGTGGGAC 3′ 556-577 22 64 45  ออกแบบเอง 

N  

inner reverse primer (MPVN R) 5′ GCATTGTTTGACCGGCCCCA 3′ 814-795 20 64 60 

259 bp 

 ออกแบบเอง 
outer forward primer (MPVS F) 5′ GATGTGGGTACAACAACTGC 3′   20 60 50  ออกแบบเอง 
inner forward primer (MPVF1f) 5′ CTTTGGACTTAATGACAGATG 3′  3704-3724 21 58 38 * F  
reverse primer (MPVF1r) * 5′ GTCTTCCTGTGCTAACTTTG 3′ 4153-4134  20 58 45 

 450 bp 
* 

outer forward primer (MPVS L) 5′ GCACTAAGTGAGAGATTTGGG 3′ 11052-11072  21 62  47   ออกแบบเอง 
inner forward primer (BF 44) 5′ CATGCCCACTATAAAAGGTCAG 3′  11336-11357 21 64  45 * L  
reverse primer (BF 2) * 5′ CACCCCAGTCTTTCTTGAAA 3′ 11506-11486  20  58 45 

 171 bp 
* 

forward primer (β-actin F) 5′ ATGCCATCCTGCGTCTGGACCTGGC 3′ 591-615 25  82 64 * 
β-actin 

reverse primer (β-actin R) * 5′ AGCATTTGCGGTGCACGATGGAGGG 3′ 1196-1162 25  80 60 
 606 bp 

* 
 

หมายเหตุ  - * คือ primers ที่ใชในการสังเคราะห RNA ใหเปน cDNA (cDNA synthesis) 
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ตารางที่ 7     แสดงสวนผสมของปฏิกิริยา  PCR  เพื่อเพิ่มจํานวน DNA ของ hMPV ในสวน N  gene 
และ β-actin gene 

 
N gene (volume/tube) 

สารละลาย 
10 PCR 20 PCR 

β-actin 
(volume/tube) 

DEPC water 20  µl 20  µl 38.82 µl 
2.5 PCR master mix 20 µl 20 µl 5 µl 
MPVP F primer (10pmol) 1 µl 0.5 µl 0.5 µl 
MPVP R primer (10pmol) 1 µl - - 
MPVN F primer (10pmol) - 1 µl - 
MPVN R primer (10pmol) - 1 µl - 
β-actin F primer (10 pmol) - - 1 µl 
β-actin R primer (10 pmol) - - 1 µl 
cDNA Template/PCR product 5 µl 3 µl 5 µl 

Total volume 47 µl 45 µl 47 µl 
 
 
ตารางที่ 8     แสดงอุณหภูมิและเวลาของการทํา  PCR  ของ hMPV ในสวน N gene และ β-actin 

 
N gene 

PCR  Cycle 
10 PCR 20 PCR 

β-actin 

Pre-denaturation 95 0 C   2  min 95 0C   2  min 95 0C   2  min 

Denaturation 95  0C  1  min 95  0C  1  min 95  0C  1  min 

Annealing 45  0C  1  min 45  0C  1  min 60  0C  1  min 

Extension 72  0C  1  min 72  0C  1  min 72  0C  1  min 

 ทําซ้ํา  35  รอบ ทําซ้ํา  35  รอบ ทําซ้ํา  35  รอบ 

Post-extension 72  0C  7 min 72  0C  7 min 72  0C  7 min 
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การเพิ่มปริมาณไวรัสในสวน F gene และสวน L gene  
นําน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกับ hMPV ในสวน N gene มาทํา semi-nested PCR 

ในสวน F gene และ L gene เพื่อใชในการวิเคราะหผลเพิ่มเติม และยังคงใช mRNA ของ β-actin 
gene เปน internal control ในการยืนยันการสกัดRNA 
 
การสกัดอารเอ็นเอ (RNA extraction) 

ใชน้ําลางโพรงหลังจมูกปรมิาณ 100 µl ในการสกัด RNA ดวย Rneasy Mini Kit หลังจาก
สกัด RNA ดวย Rneasy Mini Kit แลวจะไดปริมาณ RNA ที่ละลายน้ําปรมิาณ 30 µl จากนั้นแบง
เปน 3 หลอด หลอดละ 10  µl เพื่อนําไปใชในการเปลี่ยน RNA ใหเปน cDNA ของ hMPV ในสวน 
F gene 1 หลอด, L gene 1 หลอดและ mRNA ของ β-actin gene  อีก 1 หลอด  

 
การเปล่ียนอารเอ็นเอใหเปนคอมพลีเมนทารี่ดีเอ็นเอ (cDNA synthesis) 

การเปลี่ยน RNA ใหเปน cDNA เพื่อใชในการเพิ่มจาํนวน hMPV ในสวน F gene, และ 
hMPV L gene และ β-actin gene โดยใสสารดังตารางที่ 9 เมื่อใสสารตามตารางเรียบรอยแลว
incubate ที่ 65 0C 5 นาที และแชน้ําแข็งทันทีเปนเวลา 2 นาที 

 
ตารางที่ 9     แสดงสวนผสมที่ใสในการทํา cDNA synthesis ของ hMPV F gene, hMPV L gene 

และ β-actin gene 
 

สวนผสมในการสังเคราะห cDNA แตละยีน (ปริมาณตอ 1 หลอด)
สารละลาย 

F gene L gene β-actin 

DEPC water 5.8 µl 5.8 µl 5.8 µl 
5 x buffer  2 µl 2 µl 2 µl 
10 mM dNTP   3 µl 3 µl 3 µl 
MPVF1 r (10 pmol) 1 µl - - 
BF 2 (10 pmol) - 1 µl - 

β-actin R primer (10 pmol) - - 1 µl 

Rnase Inhibitor  0.5 µl 0.5 µl 0.5 µl 

Multireverse transcriptase  1 µl 1 µl 1 µl 

Total volume 13.3 µl 13.3 µl 13.3 µl 
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การเพิ่มจํานวนไวรัสในสวน F gene, L gene และ β-actin โดยใชวิธี polymerase chain reaction 
เพิ่มปริมาณ hMPV ในสวน F gene และ L gene โดยใชวิธี semi-nested PCR โดยใสสารดัง

ตารางที่ 10 และ β-actin gene ใชวิธี PCR โดยใสสารดังตารางที่7 จากนัน้นํา                                  
microtube ที่ใสสารละลายดังกลาวทั้งหมดใสในเครื่อง thermal cycler (eppendorf) โดยมีอุณหภูมิ
ของ F และ L gene ตามตารางที่ 10 และ β-actin ตามตารางที่ 11 จากนั้นดูผลผลิตที่ไดโดยการนําผล
ผลิตที่ไดประมาณ 10 µl ผสมกับ loading dye แลวใสลงในหลุมของ 1.5 % agarose gel 
electrophoresis ที่ไดทําการเตรียม gel แบบแผนนอนราบเรียบรอยแลว จากนัน้ใชกระแสไฟฟา 100 
volt เปนเวลา 1 ชั่วโมง และใช marker 100 bp จะไดผลผลิตตามตารางที่ 5 จากนั้นนํา gel แชในสาร
ละลาย 0.1% ethidium bromide ประมาณ 10-15 นาที และนําเขาเครื่องฉายรังสีอัลตราไวโอเลต  
(Gel  Doc)  เพื่อถายภาพแถบ  DNA  
 
ตารางที่ 10     แสดงสวนผสมของปฏิกิริยา  PCR  เพื่อเพิ่มจํานวน DNA ของ hMPV ในสวน F  

gene และ L gene  
 

F gene (volume/tube) L gene (volume/tube) 
สารละลาย 

10 PCR 20 PCR 10 PCR 20 PCR 
DEPC water 20  µl 20  µl 20  µl 20  µl 
2.5 PCR master mix  20 µl 20 µl 20 µl 20 µl 
MPVS F primer (10pmol) 1 µl - - - 
MPVF1 f primer (10pmol) - 1 µl - - 
MPVF1 r  primer (10 pmol) 1 µl 1 µl - - 
MPVS L primer (10 pmol) - - 1 µl - 
BF 44 primer (10 pmol) - - - 1 µl 
BF 2 primer (10 pmol) - - 1 µl 1 µl 
cDNA Template/PCR product 5 µl 1 µl 5 µl 3 µl 

Total volume 47 µl 43 µl 47 µl 45 µl 
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ตารางที่ 11     แสดงอุณหภูมิและเวลาของการทํา  PCR  ของ hMPV ในสวน F gene และ L gene 
 

F gene L gene 
PCR  Cycle 

10 PCR 20 PCR 10 PCR 20 PCR 
Pre-denaturation 95 0 C   2  min 95 0C   2  min 95 0 C   2  min 95 0C   2  min 

Denaturation 95  0C  1  min 95  0C  1  min 95  0C  1  min 95  0C  1  min 

Annealing 45  0C  1  min 45  0C  1  min 45  0C  1  min 45  0C  1  min 

Extension 72  0C  1  min 72  0C  1  min 72  0C  1  min 72  0C  1  min 

 ทําซ้ํา  35  รอบ ทําซ้ํา  35  รอบ ทําซ้ํา  35  รอบ ทําซ้ํา  35  รอบ 

Post-extension 72  0C  7 min 72  0C  7 min 72  0C  7 min 72  0C  7 min 

 
การตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด (DNA sequencing)  

ทําผลผลิตที่ไดจากการทํา PCR ใหบริสุทธิ์เพื่อนําไปตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด โดยตดั 
gel ที่ใหผลบวกกับ hMPV ทั้ง 3 ยีน คือ N, F และ L ทําใหบริสุทธิ์โดยใช Perfect Gel Cleanup แลว
นําผลผลิตที่ไดเขาสู clycle sequencing การตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทดในแตละ gene นั้นจะใช 
primers ทั้ง forward primer และ reverse primer เพื่อเปรียบเทียบการอานลําดับนิวคลีโอดทั้ง 2 เสน 
โดยใสสารตามตารางที่ 12 และนําผลผลิตจาก cycle sequencing ที่ไดมาตกตะกอนเพื่อนําไปอาน
ลําดับนิวคลีโอไทดดวย ABIPRISMTM 310  

 
ตารางที่ 12     แสดงสวนผสมของสารที่ใชใสการทํา cycle sequencing 

 

สารละลาย ปริมาณสารที่ใสในแตละหลอด 

DEPC water 5.33 µl 
5 x buffer 2 µl 
BigDye RR-100 4 µl 
Primer คูใน forward หรือ reverse 0.8 µl 
ผลผลิตที่ทําใหบริสุทธิ์แลว 10 µl 

Total volume 22.13 µl 
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รูปที่ 8      แสดงขั้นตอนการตกตะกอนผลผลิตที่ไดจากการเขา cycle sequencing 
 
เมื่ออานผลแลว จึงนําลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดทั้งจาก forward primer และ reverse primer 

อานเปรียบเทยีบกัน โดยทีลํ่าดับนิวคลีโอไทดที่ไดจาก reverse primer จะทําการอานโดยทําการ 
reverse complementary ลําดับนิวคลีโอไทดที่ได แลวนําลําดับนวิคลีโอไทดที่ไดทําการ reverse 
complementary แลวอานเปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดทั้งจาก forward primer โดยอาศัย
โปรแกรม CLUSTAL X และทําการวิเคราะหผลตอไป 

 
การตรวจหา hRSV ในผูปวยที่ใหผลบวกกับ hMPV 

จะทําการตรวจหาการตดิเชือ้ hRSV ในผูปวยที่ใหผลบวกกับ hMPV RNA โดยการทาํ RT-
PCR ของ hRSV ในน้ําลางโพรงหลังจมูกของผูปวยที่ใหผลบวกทุกราย วิธีทําตามขั้นตอนของการ
ศึกษาในประเทศไทยกอนหนานี้(61) 

 
 

ผลผลิตที่ไดจาก cycle sequencing

เติม 4 µl glycogen + 80 µl 75% Isopropanol

ทิ้งไวที่อุณหภูมิหองเปนเวลา 15 นาที

ปนเหว่ียงที่ 14,000 rpm เปนเวลา 20 นาที

เทสวนใสทิ้ง

เติม 25 µl Template suspension reagent (TSR)

นําเขาเครื่อง ABIPRISMTM 310 เพื่ออานผล
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รูปที่ 9              แสดงขั้นตอนการดําเนินการทดลอง 
 
 
 
 

เด็กที่มีอาการการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ

เก็บน้ําลางโพรงหลังหลังจมูก โดยวิธี negative pressure 

สุมหา positive control จากการทํา nested-PCR ในสวน N gene

ยืนยันผลบวกที่ไดโดยการตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด

ตรวจกรองน้ําลางโพรงหลังหลังจมูกทั้งหมดดวยการเพิ่มจํานวน 
hMPV ในสวน N gene ควบคูไปกับการเพิ่มจํานวน internal 

น้ําลางโพรงหลังหลังจมูกที่ให

เพิ่มจํานวน hMPV ในสวน F gene ควบคู
ไปกับการเพิ่มจํานวน internal control 

เพิ่มจํานวน hMPV ในสวน L gene ควบคู
ไปกับการเพิ่มจํานวน internal control 

นําผลผลิตที่ไดทั้ง 3 gene ตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด

ทําการวิเคราะหผลการทดลองตอไป
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การวิเคราะหขอมูล  (Data  Analysis) 
1. ขอมูลน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้งหมด  

                   -       เพศ : แยกเพศหญิงและชายแสดงเปนเปอรเซนต 
                   -       อายุ : แสดงเปนแผนภูมิการกระจายของชวงอายุตางๆ  

2.    ขอมูลน้ําลางโพรงหลังจมูกที่พบวาติดเชื้อ hMPV   
- อุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV : รายงานผลเปนเปอรเซนต 
- เพศ : แยกเพศชายและหญิงที่ติดเชื้อ hMPV แลวคิดเปนเปอรเซนต 
- อายุ : บันทึกชวงอายุที่ติดเชื้อ hMPV แสดงเปนคาเฉลี่ยและมัธยฐาน รวมถึงแสดง

เปนแผนภูมิการกระจายของชวงอายุตางๆ 
- ชวงการระบาดของการติดเชื้อ hMPV : แสดงเปนแผนภูมิการเกิดการติดเชื้อ 

hMPV ในแตละเดือน 
- การติดเชื้อ hMPV ในแตละป : แสดงเปนจํานวนผูติดเชื้อ hMPV ในแตละปและ

แสดงเปนเปอรเซ็นตของการติดเชื้อ hMPV ในแตละป เปนรูปแบบตาราง  
- การติดเชื้อรวมกับ hRSV : แสดงรายละเอียดของผูปวยที่ติดเชื้อรวมกับ hRSV 
- อาการของผูที่ติดเชื้อ hMPV : สังเกตอาการสวนใหญที่เกิดขึ้น 
- ขอมูลทั่วไปของผูที่ติดเชื้อ hMPV : แสดงเปนตารางรายละเอียดของผูที่ติดเชื้อ 

hMPV เชน อายุ, เพศ, โรคประจําตัว, การวินิจฉัยจากแพทย เปนตน 
3. ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ในสวน N, F และ L gene : เมื่อทําการเปรียบเทียบลําดับ 

นิวคลีโอไทดจากการอานลาํดับนิวคลีโอไทดของ forward primer และ reverse primer     
เรียบรอยแลว  

- ทําการเปรียบเทียบลําดับนวิคลีโอไทดที่ไดกับลําดับนวิคลีโอไทดของสิ่งมีชีวิตอื่น
ที่มีอยูในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) โดยใชโปรแกรม BLAST จาก 
www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast  

- เพื่อใหเห็นความเหมือนหรือความแตกตางอยางชัดเจนของลําดับนิวคลีโอไทด จะ
ใชโปรแกรม CLUSTAL X  เพื่อเปรียบเทียบที่ลําดบันิวคลีโอไทดที่ไดจากการ
ศึกษาในครั้งนี ้ กับลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ที่มีการศึกษาจากประเทศอื่น 
และลําดับนิวคลีโอไทดของ APV-C  

- ทําการสราง phylogenetic tree จากลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดทั้ง N, F และ L gene 
โดยอาศัยการคํานวณดวยวธีิ Distance matrix method และทําการสราง 
phylogenetic tree โดยใช Neighbour-joining method จากโปรแกรม PHYLIP 95 
โดยเปรียบเทยีบกับลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ในสวน N, F และ L gene ที่มี
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การศึกษากอนหนานี ้ และเปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดของ APV-C หรือ 
APV-A 

- ทําการหา % nucleotide similarity เปรียบเทียบระหวางลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดกัน
เอง รวมถึงทําการเปรียบเทียบ % nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดกับ
ลําดับนิวคลีโอไทดจากประเทศอื่นดวยโดยใช Pairwise alignment จากโปรแกรม 
GeneDoc 

4. เมื่อทําการแปลลําดับนิวคลีโอไทดเปนลําดับกรดอะมิโนของ hMPV ทั้งในสวน N, F และ 
L gene แลว จึงทําการวิเคราะหผล ดังนี้ 

- ทําการทําการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนที่ไดกับลําดบักรดอะมิโนของสิ่งมีชีวิต
อ่ืนที่มีอยูในธนาคารรหัสพันธุกรรม (GenBank) โดยใชโปรแกรม BLAST จาก 
www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast  

- เพื่อใหเห็นความเหมือนหรือความแตกตางอยางชัดเจนของลําดับกรดอะมิโน จะ
ใชโปรแกรม CLUSTAL X  เพื่อเปรียบเทียบที่ลําดับกรดอะมิโนไดจากการศึกษา
ในครั้งนี้ กับลําดับกรดอะมิโนของ hMPV จากประเทศอื่น และลําดับดับกรดอะมิ
โนของ APV-C  

 
 
 



 

 

บทที่ 4 
ผลการทดลอง 

 
 การศึกษาครั้งนี้ไดทําการเกบ็น้ําลางโพรงหลังจมูกจากเด็กจํานวน 236 คน ที่มีอาการของการ
ติดเชื้อในระบบทางเดินหายฉับพลันที่มีชวงอายุตั้งแต 0-15 ป จํานวน 227 คน แบงเปนเด็กชาย 136 คน 
(59.9%) และเปนเด็กหญิง 90 คน (39.6%) และเดก็ไมทราบขอมูล 1 คน (0.4%) รวมถึงเด็กจํานวน 8 คน
ที่เขารับการรักษามากกวา 1 คร้ัง แบงเปนเด็กจํานวน 7 คนที่เขารับการรักษาจํานวน 2 ครั้ง และเด็กอีก 1 
คนที่เขารับการรักษาจํานวน 3 คร้ัง อายุผูปวยที่เก็บน้ําลางโพรงหลังจมูกแบงเปน ผูปวยเด็กที่มีอายุนอย
กวา 1 ปจํานวน 103 คน (45.4%), ผูปวยเดก็ที่มีชวงอายุ 1-2 ปจํานวน 93 คน (41%), ผูปวยเดก็ที่มีชวง
อายุ 3-4 ปจํานวน 21 คน (9.3%), ผูปวยเดก็ที่มีอายุมากกวา 5 ปจํานวน 4 คน (1.8%) และผูปวยเดก็ที่ไม
ทราบอายุ 5 คน (2.2%) (รูปที่ 10) ผูปวยเด็กทกุคนไดรับการรักษาที่โรงพยาบาลจุฬาลงกรณ ตั้งแตวนัที ่
22 มีนาคม พ.ศ. 2544 ถึงวันที่ 3 ตุลาคม พ.ศ. 2546 และผูปวยทกุรายไดรับการตรวจกรองการติดเชือ้ 
hMPV ในน้ําลางโพรงหลังจมูกโดยการทํา RT-PCR ในสวน N gene และ β-actin gene  
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รูปที่ 10    แสดงการกระจายของอายุของผูปวยที่เก็บน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้งหมดตั้งแต 

                                วันที่ 22 มีนาคม พ.ศ. 2544 ถึงวันที่ 3 ตุลาคม พ.ศ. 2546 
       หมายเหตุ – การแสดงการกระจายอายุผูปวยไมรวมผูปวยที่ไมทราบเพศและอายุ 

จําน
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 (ค
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ผลจากการตรวจกรองการติดเชื้อ hMPV ในสวน N gene 
จากการทํา RT-PCR ของ hMPV RNA สวน N gene แลวจะไดผลผลิตในสวน N gene จากการ

ทํา PCT รอบสองขนาด 259 bp ตามรูปที่ 11 เมื่อทําการตรวจกรองน้ําลางโพรงหลังจมูกดวยการทาํ 
nested-PCR ใน gene สวนนี้ ปรากฏวาในน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้งหมดจํานวน 236 หลอด พบน้ําลาง
โพรงหลังจมูกที่ใหผลบวก 12 คนจากจํานวนเด็กทั้งหมด 227 คน (5.3%) 
 

 
 

รูปที่ 11     แสดงผลผลิตขนาด 259 bp ที่ไดจากการทํา nested-PCR ของ hMPV ในสวน N gene 
         โดยที่ M คือ 100 bp marker, P คือ positive control, S1 คือ ตัวอยางที่ 1,  
          S2 คือ ตัวอยางที่ 2, S3 คือ ตัวอยางที่ 3 และ N คือ negative control ตามลําดับ 

 
 

 
 
 
 
 
 
 

M P  S1 S2 S3

259 bp 

N 
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ผลของการเพิ่มจํานวน internal control 
ในการตรวจกรองการติดเชือ้ hMPV ในน้าํลางโพรงหลังจมูกจะใช β-actin mRNA เปน 

internal control  ทุกครั้ง จากการทํา RT-PCR ของ β-actin จะใหผลผลิตขนาด 606 bp ตามรูปที่ 12 และ
น้ําลางโพรงหลังจมูกที่ทําการตรวจกรอง hMPV ในสวน N gene ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ β-
actin mRNA ทุกราย 

 
 

 
 

รูปที่ 12     แสดงผลผลิตขนาด 606 bp ที่ไดจากการทํา RT-PCR ของ β-actin gene 
                 โดยที่ M คือ 100 bp marker, S1 ถึง S11 คือ ตัวอยางที่ 1 ถึงตัวอยางที่ 11  
                  และ N คือ negative control ตามลําดับ 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

M S1 S2 S3 

 
S4 S5 

 
S6 

 
S7 

 
S8 S9 

 
S10 S11 N 

606 bp 
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ผลของการเพิ่มจํานวน hMPV RNA ในสวน F gene  
การเพิ่มจํานวน hMPV ในสวนนี้จะเปนการเพิ่มจํานวน hMPV เฉพาะผูปวยทีใ่หผลบวกกับการ

ทํา RT-PCR ของ hMPV ในสวน N gene จํานวน 12 คนเทานั้น ผลปรากฏวามีตัวอยางที่ใหผลบวกใน
สวน F gene จํานวน 10 คน ยกเวนผูปวยรายท่ี 4 และ 5 ที่ไมสามารถทําการทดลองไดเนื่องจากน้ําลาง
โพรงหลังจมูกมีไมเพียงพอในการทําการศกึษา โดยแสดงรายละเอยีดของน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผล
บวกกับการทํา PCR ในยีนสวนตางๆในตารางที่ 13 และน้ําลางโพรงหลังจมูกทุกรายที่ทําการเพิ่ม
จํานวน hMPV ในสวน F gene ก็ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ  
β-actin mRNA  

 
 

 
 

รูปที่ 13     แสดงผลผลิตขนาด 450 bp จากการทํา nested-PCR ของ hMPV ในสวน F gene 
                           โดยที่ M คือ 100 bp marker, P คือ positive control, S1 คือ ตัวอยางที่ 1,  

S2 คือ ตัวอยางที่ 2, S3 คือ ตัวอยางที่ 3 และ N คือ negative control ตามลําดับ 
 
 
 
 
 
 

M P S1 S2 S3 N

450 bp 

259 bp 
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ผลของการเพิ่มจํานวน hMPV RNA ในสวน L gene  
เปนการเพิ่มจํานวน hMPV เฉพาะผูปวยที่ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ hMPV ในสวน N 

gene จํานวน 12 คนเทานั้น ผลปรากฏวามีตัวอยางทีใ่หผลบวกในสวนนี้ 9 คน ยกเวนผูปวยรายที่ 4 และ 
5 ใหผลลบ และผูปวยรายที่ 9 ที่น้ําลางโพรงหลังจมูกไมเพยีงพอในการทําการศกึษา โดยแสดงราย
ละเอียดของน้าํลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกับการทํา PCR ในยนีสวนตางๆในตารางที่ 13 และน้ํา
ลางโพรงหลังจมูกทุกรายทีท่ําการเพิ่มจํานวน hMPV ในสวน L gene ก็ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR 
ของ β-actin mRNA เชนกัน 
 
 

 
 

รูปที่ 14     แสดงผลผลิตขนาด 171 bp จากการทํา nested-PCR ของ hMPV ในสวน L gene  
   โดยที่ M คือ 100 bp marker, P คือ positive control, S1 คือ ตัวอยางที่ 1, S2 คือ ตัวอยางที่ 2, S3 
คือ ตัวอยางที่ 3 และ N คือ negative control ตามลําดับ 

 
 
 
 
 
 
 

M P S1 S2 
 

S3 
 

N 

171 bp 

259 bp 
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ตารางที่ 13     แสดงผลสรุปของผูปวยแตละรายที่ใหผลบวกกับ hMPV ในสวน N, F และ L gene 

 
ผลการทํา RT-PCR 

ผูปวย 
N gene F gene L gene 

1 Positive Positive Positive 
2 Positive Positive Positive 
3 Positive Positive Positive 
4 Positive Negative Negative
5 Positive Negative Negative
6 Positive Positive Positive 
7 Positive Positive Positive 
8 Positive Positive Positive 
9 Positive Positive ND 
10 Positive Positive Positive 
11 Positive Positive Positive 
12 Positive Positive Positive 
รวม 12 ราย 10 ราย 9 ราย 

 
หมายเหตุ – ND ในตารางสีเทาแสดงถึงน้ําลางโพรงหลังจมูกไมเพียงพอในการทําการศึกษา 
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ชวงอายุและเพศของผูปวยที่ติดเชื้อ hMPV 
จากการทํา RT-PCR ในน้ําลางโพรงหลังจมูกของเดก็ที่ติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจจํานวน 

236 หลอด จากเด็กจํานวน 227 คน พบน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ 
hMPV จํานวน 12 คน (5.3%) แบงเปนเดก็ชาย 9 คน คอื เด็กชายอายุ 9 เดือน 2 คน, อายุ 1 ป 3 คน, อายุ 
2 ป 1 คนและอายุ 3 ป 1 คน และเด็กหญิง 3 คน คือ เด็กหญิงอายุ 1 ป 1 คน, อายุ 2 ป 1 คน และอายุ 3 ป 
1 คน  เดก็ที่พบการติดเชื้อในน้ําลางโพรงหลังจมูกมีชวงอายุตั้งแต 9 เดือนถึง 3 ป (คาเฉลี่ยของอายุเทา
กับ 1.8 ป, คามัธยฐานเทากับ 1.5 ป) จะเห็นวาเด็กที่ติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจทั้ง 12 รายมี
อายุนอยกวา 5 ปทั้งสิ้น และพบการติดเชื้อ hMPV มากทีสุ่ดในชวงอาย ุ1-2 ป ซ่ึงคิดเปน 50% ของเด็กที่
ติดเชื้อ hMPV ทั้งหมด (รูปที่ 15) แตเมื่อพิจารณาจํานวนน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกับ hMPV 
เทียบกับน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้งหมดในชวงอายุตางๆ แลวจะเหน็วาอัตราการติดเชือ้ hMPV ที่มากที่
สุดนั้นอยูในชวงอายุ 3-4 ป (ตารางที่ 14) จากการเปรียบเทียบอัตราสวนระหวางเพศชายตอเพศหญิงพบ
วาการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจในเพศชายจะมากกวาเพศหญิงเล็กนอย คือ 2 : 1 

 

0

2 2

4

1

3

0 0
0

0.5

1

1.5

2

2.5

3

3.5

4

นอยกวา 1 ป 1 ถึง 2 ป 3 ถึง 4 ป มากกวา 5 ป

หญิง
ชาย

 
 
 

รูปที่ 15     แสดงการกระจายอายุผูปวยที่ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ hMPV 
 

 
 

อายุผูปวย (ป)

จําน
วน

ผูป
วย

 (ค
น) 
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ตารางที่ 14          แสดงรายละเอียดของชวงอายุและเพศที่ติดเชื้อ hMPV ในแตละป 
 

ชาย หญิง รวม 
ชวงอายุ ทั้งหมด 

(คน) 
ติดเชื้อ hMPV 

(คน) 
การติดเชื้อ 

(%) 
ทั้งหมด 

(คน) 
ติดเชื้อ hMPV 

(คน) 
การติดเชื้อ 

(%) 
ทั้งหมด 

(คน) 
ติดเชื้อ hMPV 

(คน) 
การติดเชื้อ 

(%) 
<1 ป 62 2 3.2 41 0 0 103 2 1.9 
1-2 ป 54 4 7.4 39 2 5.1 93 6 6.5 
3-4 ป 15 3 20.5 6 1 16.7 21 4 19.0 
> 5 ป 1 0 0 3 0 0 4 0 0 

 
หมายเหตุ – ตารางนี้ไมรวมถึงผูปวยที่ไมทราบเพศ 1 คนและไมทราบอายุจํานวน 5 คน 
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ชวงการระบาดของ hMPV 
การติดเชื้อ hMPV ในการศึกษาครั้งนี้พบมากในฤดูฝนถึงฤดูหนาว ตั้งแตเดือนกรกฏาคมถึง

เดือนธันวาคม และการติดเชือ้ hMPV พบมากที่สุดในเดือนธันวาคม (33.3% ของน้ําลางโพรงหลัง
จมูกทั้งหมดทีพ่บในเดือนธนัวาคม) แตการติดเชื้อ hMPV ก็สามารถพบไดในเดอืนเมษายน ซ่ึงเปน
ฤดูรอนเชนกัน  

เมื่อจําแนกการติดเชื้อ hMPV ตามปที่ทําการศึกษาทั้ง 3 ป พบการติดเชื้อ hMPV มากที่สุด
จํานวน 10 รายจากผูปวยจํานวน 116 รายในป พ.ศ. 2545 ซ่ึงคิดเปน 8.6% ของน้ําลางโพรงหลังจมูก
ในป พ.ศ. 2545 นอกจากนัน้พบน้ําลางโพรงหลังจมูกในป พ.ศ. 2544 อีก 2 รายจากผูปวยจํานวน 38 
ราย คิดเปน 5.3% ของน้ําลางโพรงหลังจมูกในป พ.ศ. 2544 และไมพบการติดเชื้อ hMPV ในพ.ศ. 
2546 (ในปนี้มีผูปวยทั้งหมดจํานวน 73 ราย) (ตารางที่ 15) 
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รูปที่ 16           แสดงชวงเวลาการระบาดของ hMPV ที่เกิดขึ้นในการศึกษาครั้งนี้ 
 
 

จําน
วน

ผูป
วย

 (%
) 

เดือน
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ตารางที่ 15     แสดงการเปรียบเทียบจํานวนของผูปวยที่ติดเชื้อ hMPV กับผูปวยที่ติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจทั้งหมดในแตละป 
 

พ.ศ. 2544 พ.ศ. 2545 พ.ศ. 2546 รวม 

 ผูปวยที่ติด
เชื้อ hMPV 

(คน) 

ผูปวยทั้งหมด 
(คน) % hMPV ผูปวยที่ติดเชื้อ 

hMPV (คน) 
ผูปวยทั้งหมด 

(คน) 
% 

hMPV 
ผูปวยที่ติดเชื้อ 
hMPV (คน) 

ผูปวยทั้งหมด 
(คน) 

% 
hMPV 

ผูปวยที่ติดเชื้อ 
hMPV (คน) 

ผูปวยทั้งหมด 
(คน) 

% 
hMPV 

ชาย 1 23 4.3 8 77 10.4 0 37 0 9 137 6.6 

หญิง 1 15 6.7 2 39 5.1 0 36 0 3 90 3.3 

รวม 2 38 5.3 10 116 8.6 0 73 0 12 227 5.3 
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การติดเชื้อรวมกับ hRSV 
จากการศึกษาในหลายประเทศพบวาชวงการระบาดของ hMPV อาจมชีวงเดยีวกับ hRSV 

จึงไดทํา RT-PCR ของ hRSV ผลปรากฏวาจากการทํา RT-PCR ของ hRSV ในผูปวยที่พบการติด
เชื้อ hMPV ทั้ง 12 รายพบผูปวย 1 ราย (ผูปวยรายท่ี 10 ตามตารางที่ 16) ใหผลบวกกบัการเพิ่ม
จํานวน hRSV แสดงวาผูปวยรายนี้มีการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจรวมกับ hRSV  
 
อาการและอาการแสดงของผูปวย hMPV 

อาการและอาการแสดงสวนใหญที่พบในเด็กที่ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ hMPV 
RNA ทั้ง 12 คน คือ มีไข (100%), ไอ (100%), หอบหายใจเร็ว (91.7%), มีเสมหะ (75%), มีน้ํามูก 
(58.3%) และหายใจเสียงดัง (25%)  จะเห็นวาเด็กทั้ง 12 รายท่ีติดเชือ้ hMPV ในน้ําลางโพรงหลัง
จมูกทุกรายมีอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจทั้งสิ้น นอกจากอาการทางระบบทางเดนิ
หายใจแลวยังพบเด็กที่มีอาการทองเสียรวมดวยจํานวน 3 ราย (25%)  ผูปวยเดก็ที่ใหผลบวกกับ 
hMPV ทุกรายไดทําการเอ็กซเรยปอด ผลการเอ็กซเรยของผูปวยทุกรายผิดปกติ สวนใหญไดรับการ
วินิจฉยัเปน perihilar infiltration (66.7%) และผูปวยทุกราย (100%) ไดรับการวินิจฉยัเปนปอด
อักเสบ (pneumonia)  

ผูปวยเดก็ที่ติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจในการศึกษาครั้งนี้แบงเปนผูปวยนอก
จํานวน 1 ราย (ผูปวยรายที่ 4) และที่เหลือจํานวน 11 ราย (91.7%) เปนผูปวยที่ตองไดรับการรักษา
ในโรงพยาบาล ระยะเวลาเฉลี่ยของการเขารับการรักษาในโรงพยาบาลของผูปวยเด็กทั้ง 11 รายนี ้
คือ 6 วัน (1-14 วัน) 

ผูปวยเด็กที่ติดเชื้อ hMPV นั้นมีโรคประจําตัวทั้งหมด 6 คน (50%) แบงเปน 
1. เด็กที่มีโรคหัวใจและหลอดเลือดเปนโรคประจําตัว 3 คน (25%) ไดแก  

1.1 ผูปวยรายที่ 6  
1.2 ผูปวยรายที่ 8  
1.3  ผูปวยรายที่ 11 

2. เด็กที่มีโรคปอดเปนโรคประจําตัว 3 คน (25%)  ไดแก 
2.1 ผูปวยรายที่ 3 
2.2 ผูปวยรายที่ 4 

3. เด็กที่มีโรคอื่นเปนโรคประจําตัว 1 คน (8.3%)   
3.1 ผูปวยรายที่ 12 เปน congenital rubella syndrome, delay milestone และ deaf 
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ตารางที่ 16     แสดงรายละเอียดของผูปวยที่ใหผลบวกกับการทําRT-PCR ของ hMPV RNA 
อาการแสดง 

ผูปวย เพศ อายุ โรคประจําตัว เดือนที่พบ
การติดเชื้อ ไข ไอ หอ

บ 
เสม

หะ
 

น้ํา
มูก

 
หา
ยใจ

เสีย
งด
ัง 

ทอ
งเส

ีย ผลเอ็กซเรยปอด การวินิจฉัย จํานวนวันที่เขารับการ
รักษาในโรงพยาบาล 

1 ชาย 9 เดือน - ตุลาคม √ √ √ √ √ √ √ infiltrate both lower lumg pneumonia 5 วัน 
2 หญิง 3 ป - ธันวาคม √ √ √ √ √ - - perihilar infiltrate pneumonia 2 วัน 

3 หญิง 1 ป √ เมษายน √ √ √ √ √ √ - 
patchy infiltration at right upper and 

middle lobe pneumonia 10 วัน 

4 ชาย 3 ป √ เมษายน √ √ - - - √ - perihilar infiltrate pneumonia ผูปวยนอก 
5 ชาย 1 ป - เมษายน √ √ √ √ √ - - hyperaeration and perihilar infiltration pneumonia 2 วัน 
6 ชาย 3 ป √ กรกฎาคม √ √ √ - - - - perihilar infiltration pneumonia 8 วัน 
7 ชาย 3 ป - กรกฎาคม √ √ √ √ √ - - perihilar infiltration pneumonia 1 วัน 
8 ชาย 2 ป √ กรกฎาคม √ √ √ - - - - CXR-RML inflitrate pneumonia 14 วัน 
9 ชาย 1 ป - กรกฎาคม √ √ √ √ √ - - perihilar infiltration pneumonia 5 วัน 

10 ชาย 9 เดือน - กันยายน √ √ √ √ √ - √ CXR-RML inflitrate pneumonia 7 วัน 
11 หญิง 2 ป √ ตุลาคม √ √ √ √ - - - perihilar infiltration pneumonia 7 วัน 

12 ชาย 1 ป √ พฤศจิกายน √ √ √ √ - - √ 
perihilar infiltration with right lower 

lung infiltration pneumonia 5 วัน 
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ผลของการตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV 
  
ลําดับนิวคลีโอไทดในสวน N gene 
BLAST 

ผลจากการทํา RT-PCR ในสวน N gene มีจํานวนน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกบั N gene 
ทั้งหมด 12 ราย เมื่อนําผลผลิตของ gene ในสวนนี้ทั้งหมดมาตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทดและนําลําดับ
นิวคลีโอไทดที่ไดเขาโปรแกรม BLAST ปรากฏวาลําดับนิวคลีโอไทดในสวน N gene ทุกเสนใกลเคยีง
กับ hMPV มากที่สุด  
 
CLUSTAL X 

จากนั้นจึงนําลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดทั้งหมดเขาโปรแกรม CLUSTAL X เพื่อเปรียบเทียบให
เห็นถึงความเหมือนหรือความแตกตางอยางชัดเจนของลําดับนิวคลีโอไทดของการศึกษาในครั้งนีก้ับ
ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่มีการศึกษากอนหนานีจ้ากประเทศเนเธอรแลนด (accession No. 
AF371337) และลําดับนิวคลีโอไทดในสวน N gene ของ APV-C (accession No. AY176590) (รูปที่ 14) 
หากพิจารณาตําแหนงของลําดับนิวคลีโอไทดในกรอบสีเทา 25 ตําแหนงในรูปที่ 17 จะเห็นวาลําดับ 
นิวคลีโอไทดที่แตกตางกันใน 25 ตําแหนงนี้อาจแบง hMPV ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้ออกเปน 2 กลุม
ตามกรอบเสนประ คือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 

 
PHYLOGENETIC ANALYSIS 

นําลําดับนิวคลีโอไทดในสวน N gene ที่ไดจากผูปวยทั้ง 12 ราย สราง phylogenetic tree เปรียบ
เทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดของ APV-C (accession No. AY176590) โดยใชโปรแกรม PHYLIP95 (รูป
ที่ 18) ซ่ึงผลที่ไดสอดคลองกับการเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดโดยใช CLUSTAL X คือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 
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CLUSTAL X (1.81) multiple sequence alignment 
 
 
 
 
10N            --------C—-A-----G—-A—-A-----TA-AA-T-----A—-T—-TA-A—-G—-A-G- 
9N             --------C—-A-----G—-A—-A-----TA-AG-T-----A—-T—-TA-A—-G—-A-G- 
8N                         -----G—-A—-A-----TA-AG-T-----A—-T—-TA-A--G—-A-G- 
11N                        -----G—-A—-A-----TA-AG-T-----A—-T--TA-A—-G—-A-G- 
4N                        A-----G—-A—-A-----CA-AG-C-----A—-T—-CC-T—-A—-A-G- 
2N                         -----G—-A—-A-----CA-AG-C-----A—-T—-CC-T—-A—-A-G- 
3N             --------C—-A-----G—-A—-A-----CA-AG-C-----A—-T—-CC-T—-A—-A-G- 
7N             --------C—-A-----G—-A—-A-----CA-AG-C-----A—-T—-CC-T—-A—-A-G- 
6N                        A-----G—-A—-A-----CA-AG-C-----A—-T—-CC-T—-A—-A-G- 
12N                      -A-----G—-A—-A-----CA-AG-C-----A—-T—-CC-T—-A—-A-G- 
1N                                                                          
5N             --------C—-A-----G—-A—-A-----CA-AG—C-----A—-T—-CC-T—-A—-A-G- 
AF371337       --------C—-A-----G—-A—-A-----CA-AG-C-----G—-T—-CC-T—-A—-A-G- 
APVC           GCATCAACAATCGAAGTTGGGCTGGAGACAGCTGTTAGAAGGGCAAACCGTGTGCTGAAT 
                                          
 
 
 
 
                                     
 
10N            G-----C-C—-A—-A-A---T--GG-A—-T—-A—-A—-G-----T—-A--T—-T-----A 
9N             G-----C-C—-A—-A-A---T—-GG-A—-T—-A—-A—-G-----T—-A--T—-T-----A 
8N             G-----C-C—-A—-A-A---T—-GG-A—-T—-A—-A—-G-----T—-A--T—-T-----A  
11N            G-----C-C—-A—-A-A---T—-GG-A—-T—-A—-A-—G-----T—-A--T—-T-----A 
4N             A-----C-C--A—-A-A---T—-AA-G—-C—-A—-A—-A-----T—-A--C—-C-----C 
2N             G-----C-C—-A—-A-A---T--AA-G—-C—-A-—A—-A-----T—-A--C—-C-----C 
3N             G-----C-C--A—-A-A---T—-AA-G—-C—-A—-A—-A-----T—-A--C—-C-----C 
7N             G-----C-C—-A—-A-A---T—-AA-G—-C—-A—-A—-A-----T—-A--C—-C-----C 
6N             G-----C-C—-A—-A-A---T—-AA-G—-C--A—-A—-A-----T—-A--C—-C-----C 
12N            G-----C-C--A—-A-A---T--AA-G--C—-A—-A—-A-----T—-A--C—-C-----C 
1N                                          C—-A—-A—-A-----T—-A--C—-C-----C 
5N             G-----C-C—-A--A-A---T—-AA-G—-C—-A—-A—-A-----T—-A--C—-C-----C 
AF371337       G-----C-C—-G--A-A---T--AA-G—-C—-A—-A—-G—----T—-A--C—-C-----C 
APVC           GATGCATTGAAAAGGTTCCCAAGGATTGACATCCCCAAAATTGCGAGGTCCTTTTATGAT 
 
 
 
 
 
 
 
10N            C-A-----A--A-----G—-CT----A—-T—-A-—C—-T-----C—-A-----TT-A--C 
9N             C-A-----A—-A-----G—-CT----A—-C—-A-—C—-T-----C—-A-----TT-A--C 
8N             C-A-----A—-A-----G—-CT----A—-T—-A—-C-—T-----C—-A-----TT-A--C 
11N            C-A-----A--A-----G—-CT----A—-T—-A-—C-—T-----C—-A-----TT-A--C 
4N             T-A-----A—-A-----G—-TT----A—-T—-G-—C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
2N             T-A-----A-—A-----G—-TT----A—-T—-G-—C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
3N             T-A-----A—-A-----G—-TT----A—-T—-G-—C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
7N             T-A-----A—-A-----G—-TT----A—-T—-G-—C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
6N             T-A-----A—-A-----G—-TT----A—-T-—G-—C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
12N            T-A-----A—-A-----G—-TT----A—-T—-G-—C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
1N             T-A-----A—-A-----G—-TT----A—-T—-G—-C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
5N             T-A-----A—-A-----G—-TT----A—-T—-G—-C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
AF371337       T-A-----A—-A-----G—-TC----A—-T—-G—-C—-T-----T—-C-----AT-A--C 
APVC           CTGTTTGAGCAGAAAGTTTACTACAGGAGCTTGTTTATAGAGTATGGCAAAGCCCTTGGG 
 
 
 
 
 
 

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

615

675

735 
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10N            --A—-T—-A-----A-----A--------TT-G—-T—-A-----A—-T------------ 
9N             --A—-T—-A-----A-----A--------TT-G—-T—-A-----A—-T------------ 
8N             --A—-T—-A-----A-----A--------TT-G—-T—-A-----A—-T------------ 
11N            --A—-T—-A-----A-----A--------TT-G—-T—-A-----A—-T------------ 
4N             --A—-C—-T-----C-----A--------TT-A—-C—-T-----A—-C------------ 
2N             --A—-C—-T-----C-----A--------TT-A—-C—-T-----A—-C------------ 
3N             --A—-C—-T-----C-----A--------TT-A—-C—-T-----A—-C------------ 
7N             --A—-C—-T-----C-----A--------TT-A—-C—-T-----A—-C------------ 
6N             --A—-C—-T-----C-----A--------TT-A—-C—-T-----A—-C------------ 
12N            --A—-C—-T-----C-----A--------TT-A—-C—-T-----A—-C------------ 
1N             --A—-C—-T-----C-----A--------TT-A—-C—-T-----A—-C------------ 
5N             --A—-C—-T-----C-----A--------TT-A—-C—-T-----A—-C------------ 
AF371337       --A—-A—-T-----C-----A--------TC-A—-T—-T-----A—-C------------ 
APVC           TCTTCTTCCACAGGAAGCAAGGCAGAAAGCCTGTTTGTGAATATTTTCATGCAAGCTTAT 
 
 
 
 
 
10N            --G—-C-- 
9N             --G—-C-  
8N             --G—-C-----A------- 
11N            --G—-C-----A------- 
4N             --G—-C-  
2N             --G—-C-  
3N             --G—-C-  
7N             --G—-C-----A------- 
6N             --G—-C-----A------- 
12N            --G—-C-----A------- 
1N             --G—-C-- 
5N             --G—-C-----A------- 
AF371337       --G—-C-----A------- 
APVC           GGTGCAGGTCAGACAATGC 
 
 

รูปที่ 17      แสดงลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ในสวน N gene ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้เปรียบ
เทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง  
โดยที่ 1N ถึง 12N คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้, 
accession No. AF371337 คือ ลําดับนวิคลีโอไทดอางอิงจากประเทศเนเธอรแลนด, 
APVC คือ ลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงของ avian pneumovirus - แทนนิวคลีโอไทดที่
เหมือนกับลําดบันิวคลีโอไทดอางอิง, อักษรแสดงความแตกตางของนิวคลีโอไทด, 
กรอบสีเทาแสดงตําแหนงของนิวคลีโอไทดที่สามารถแบง hMPV ออกไดเปน 2 กลุม, 
กรอบเสนประแสดง hMPV ที่แบงออกเปน 2 กลุม 

 
 
 
 
 

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

795 

814 
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APVC

1N

4N

6N

5N

3N

2N

7N

12N

9N

11N

10N

8N

รูปที่ 18 แสดงผลจากการใชโปรแกรม PHYLIP 95 เฉพาะในสวน N gene ที่ทําการศึกษาในครั้งนี้
โดยที่ 1N ถึง 12N คือ ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้ APVC คือ ลําดับนิว
คลีโอไทดของ avian pneumovirus type C

GROUP 1

GROUP 2 
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จากนั้นทําการเปรียบเทียบ % nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางลําดับนิว

คลีโอไทดที่ทําการศึกษาในครั้งนี้ดวยกันเอง (ตารางที่ 17) จากการอางอิงกลุมของ hMPV จากการทํา 
phylogenetic tree โดยใชโปรแกรม PHYLIP95 นั้น (รูปที่ 18) ผลปรากฏวา  

1. กลุมที่ 1 คือ ผูปวยที่ 8-11 มี % nucleotide similarity ภายในกลุมเดียวกันมีคาระหวาง 99-100% 
2. กลุมที่ 2 คือ ผูปวยที่ 1-7 และ 12 มี % nucleotide similarity ภายในกลุมเดียวกันมีคาระหวาง 

99-100% 
3. % nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวาง 2 กลุมนี้มีคาระหวาง 87-88% 

 
ตารางที่ 17      แสดงการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดในสวน N gene ที่

ไดจากการศึกษาในครั้งนี้ 
 

 1N 2N 3N 4N 5N 6N 7N 12N 8N 9N 10N 11N 
1N 100 100 100 100 100 100 100 100 88 87 88 88 
2N 100 100 100 99 100 100 100 100 88 88 88 88 
3N 100 100 100 99 100 100 100 100 88 88 88 88 
4N 100 99 99 100 99 99 99 99 88 87 87 88 
5N 100 100 100 99 100 100 100 100 88 88 88 88 
6N 100 100 100 99 100 100 100 100 88 88 88 88 
7N 100 100 100 99 100 100 100 100 88 88 88 88 
12N 100 100 100 99 100 100 100 100 88 88 88 88 
8N 88 88 88 88 88 88 88 88 100 99 99 100 
9N 87 88 88 87 87 87 87 87 99 100 99 99 
10N 88 88 88 87 88 88 88 88 99 99 100 99 
11N 88 88 88 88 88 88 88 88 100 99 100 99 
หมายเหตุ – ตารางในกรอบสีเทาแสดงถึง % nucleotide similarity ภายใน hMPV กลุมเดียวกัน และ ตา

รางในกรอบสีขาวแสดงถึง % nucleotide similarity ระหวาง hMPV 2 กลุม 
 
 

 



 

 

65

 
ทําการสราง phylogenetic tree โดยเปรยีบเทียบกับลําดบันิวคลีโอไทดของ hMPV ทั้ง 2 กลุมที่

ไดทําการศึกษากอนหนานี้จาก 
1. ประเทศเนเธอรแลนด (accession Nos. AY355330-AY355335, AY355338, AY355319 และ 

AY355325-AY355327 ) 
2. ประเทศแคนาดา (accession Nos. AY145272-AY145279 และ AY145280-AY145286) 
3. ประเทศสหรัฐอเมริกา (accession Nos. AY297748 และ AY297749)  
4. ลําดับนิวคลีโอไทดของ APV-C (accession No. AY176590)  

โดยใชโปรแกรม PHYLIP95 ผลที่ได คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่ไดจากการศกึษาใน
คร้ังนี้สามารถแบงออกไดเปน 2 กลุม ดังรูปที่ 15 และผลที่ไดเหมือนกับการสราง phylogenetic tree ขาง
ตน และเหมือนกับการเปรยีบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดโดยใช CLUSTAL X คือ สามารถแบงลําดับนวิ
คลีโอไทดที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้ออกเปน 2 กลุม คือ 

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 
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APVC
THA9N
THA11N
THA8N
THA10N
NET355333
NET355332
NET355334
NET355328
CAN145277
NET355331
NET355330
NET355335
CAN145273
CAN145275
CAN145281
CAN145280
CAN145282
CAN145283
CAN145284
CAN145285
CAN145279
USA297748
NET355319
CAN145274
CAN145286
THA12N
THA7N
THA6N
THA5N
THA3N
THA2N
THA4N
THA1N
NET355325
CAN145276
CAN145272
USA297749
CAN145278
NET355327
NET355326

รูปที่ 19   แสดงผลจากการใชโปรแกรม PHYLIP 95 ในสวน N gene เปรียบเทียบกับลําดับนิวคลี
โอไทดอางอิง  
โดยที่ 1N ถึง 12N คือ ลําดับนิวคลีโอไทดที่ได      จากการศึกษาครั้งนี้, APVC คือ ลําดับ
นิวคลีโอไทดของ avian pneumovirus type C, ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV แทนชื่อ
ประเทศดวยตัวอักษร 3 ตัวแรกตามดวย accession No. ดังนี้ CAN คือประเทศแคนาดา, 
NET คือประเทศเนเธอรแลนด, USA คือประเทศสหรัฐอเมริกาและTHA คือประเทศไทย 
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จากนั้นทาํการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางลําดับนิวคลี

โอไทดที่ทําการศึกษาในครั้งนี้และลําดับนวิคลีโอไทดอางอิงจากประเทศเนเธอรแลนด (accession Nos. 
AY355319 และ AY355331), ประเทศแคนาดา (accession Nos. AY145276 และ AY145277), ประเทศ
สหรัฐอเมริกา (accession Nos. AY297749 และ AY297748) และลําดับนิวคลีโอไทดของ APV-C 
(accession No. AY176590) (ตารางที่ 18) จากการอางอิงกลุมของ hMPV จากการทํา phylogenetic tree 
โดยใชโปรแกรม PHYLIP นั้น (รูปที่ 19) ผลปรากฏวา  

1. กลุมที่ 1 คือ ผูปวยที่ 8-11 และ accession Nos. AY355379, AY145276 และ AY297749 มี % 
nucleotide similarity ภายในกลุมเดียวกันมีคาระหวาง 96-97% 

2. กลุมที่ 2 คือ ผูปวยที่ 1-7, 12 และ accession Nos. AY355331, AY145277 และ AY297748 มี % 
nucleotide similarity ภายในกลุมเดียวกันมีคาระหวาง 94-98% 

3. % nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวาง 2 กลุมนี้มีคาระหวาง 86-87% 
4. %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดทีทําการศึกษาในครั้งนีก้ับ APV-C มีคาระหวาง 

77-79% 
 

ตารางที่ 18         แสดงการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดในสวน N gene  
ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้กับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงและ APV-C 

 NET355319 CAN145276 USA297749 NET355331 CAN145277 USA297748 APV-C 
1N 96 96 96 86 87 86 79 
2N 97 97 96 86 86 86 77 
3N 97 97 96 86 86 86 77 
4N 96 96 96 85 86 86 77 
5N 97 97 96 86 86 86 77 
6N 97 97 96 86 86 86 77 
7N 97 97 96 86 86 86 77 
12N 97 97 96 86 86 86 77 
8N 86 87 87 97 98 94 77 
9N 86 86 86 97 97 94 77 
10N 86 86 86 97 97 94 77 
11N 86 87 87 97 98 94 77 
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หมายเหตุ – ตารางในกรอบสีเทาแสดงถึง % nucleotide similarity ภายใน hMPV กลุมเดียวกัน และ ตา
รางในกรอบสีขาวแสดงถึง % nucleotide similarity ระหวาง hMPV 2 กลุม 

ลําดับกรดอะมิโนในสวน N gene 
BLAST 

เมื่อแปลงลําดับนิวคลีโอไทดใหเปนลําดับกรดอะมิโนแลวนําลําดับกรดอะมิโนทุกเสนเขา
โปรแกรม BLAST ปรากฏวาลําดับกรดอะมิโนเกือบทั้งหมดใกลเคียงกับลําดับกรดอะมิโนของ hMPV 
ยกเวนลําดับกรดอะมิโนของผูปวยรายที่ 1 เทานั้นที่มลํีาดับกรดอะมิโนใกลเคียงกับลําดับกรดอะมิโน
ของ APV-C  
 
CLUSTAL X 

จากนั้นนําเปรยีบเทียบลําดับกรดอะมิโนทีไ่ดกับลําดับกรดอะมิโนอางอิงจากประเทศเนเธอร
แลนด และลําดับกรดอะมิโนของ APV-C ในสวน N โดยใชโปรแกรม CLUSTAL X ผลที่ได คือ ลําดับ
กรดอะมิโนของผูปวยรายที ่1 ไมมีความแตกตางกับลําดบักรดอะมิโนของ APV-C แตลําดับกรดอะมิโน
ของผูปวยรายอื่นมีความใกลเคียงกับ hMPV มากกวา APV-C (รูปที่  20) พบการแทนที่ของกรดอะมิโน 
2 ตําแหนง  คือ  

1. ในผูปวยรายที่ 4 มีการแทนที่ของกรดอะมิโนจาก Aspartic (D) เปน Asparagine (N)  
2. ในผูปวยรายที่ 10 มีการแทนที่ของกรดอะมิโนจาก Valine (V) เปน Isoleucine (I)  

เชนเดยีวกับลําดับนิวคลีโอไทดในรูปที่ 14 กรดอะมิโนในกรอบสีเทา 2 ตําแหนงจากรูปที่ 16
แสดงใหเห็นวาลําดับกรดอะมิโน 2 ตําแหนงนี้อาจแบง hMPV ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้ออกเปน 2 กลุม
ตามเสนประ ในรูปที่.... และผลที่สามารถแบงออกได 2 กลุมนี้ มีความสอดคลองกับลําดับนิวคลีโอไทด 
และจาก phyloginitic tree ในรูปที่ 15 คือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 
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CLUSTAL X (1.81) multiple sequence alignment 
 
 
10N             ----------TI-------SD-------V----------E-------Y------------ 
9N              ----------TV-------SD-------V----------E-------Y------------ 
8N                  ------TV-------SD-------V----------E-------Y------------ 
11N                 ------TV-------SD-------V----------E-------Y------------ 
4N                  ------TV-------SN-------M----------D-------Y------------ 
1N                                            ---------D-------Y------------ 
5N              ----------TV-------SD-------M----------D-------Y------------ 
12N                 ------TV-------SD-------M----------D-------Y------------ 
6N                  ------TV-------SD-------M----------D-------Y------------ 
2N                  ------TV-------SD-------M----------D-------Y------------ 
7N              ----------TV-------SD-------M----------D-------Y------------ 
3N              ----------TV-------SD-------M----------D-------Y------------ 
AF371337        ----------TV-------SD-------M----------D-------H------------ 
APVC            ASTIEVGLETAVRRANRVLNDALKRFPRIDIPKIARSFYDLFEQKVYYRSLFIEYGKALG 
 
 
 
 
 
 
10N             ---------------------- 
9N              ---------------------- 
8N              -------------------------- 
11N             -------------------------- 
4N              ---------------------- 
1N              ---------------------- 
5N              -------------------------- 
12N             -------------------------- 
6N              -------------------------- 
2N              ---------------------- 
7N              -------------------------- 
3N              ---------------------- 
AF371337        -------------------------- 
APVC            SSSTGSKAESLFVNIFMQAYGAGQTM 
                **********************     
 
 

รูปที่ 20     แสดงลําดับกรดอะมิโนของ hMPV ในสวน N gene ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้เปรียบเทียบกับ
ลําดับกรดอะมิโนอางอิง โดยที่ 1N ถึง 12N คือ ลําดับกรดอะมิโนของ hMPV ที่ไดจากการ
ศึกษาในครั้งนี,้ AF371337 คือ ลําดับกรดอะมิโนอางอิงจากประเทศเนเธอรแลนด, APVC 
คือ ลําดับกรดอะมิโนอางอิงของ avian pneumovirus, - แทนกรดอะมิโนที่เหมือนกับลําดับ
กรดอะมิโนอางอิง, อักษรตัวหนาแสดงความแตกตางของกรดอะมิโน, กรอบสีเทาแสดง
ตําแหนงของกรดอะมิโนที่สามารถแบง hMPV ออกไดเปน 2 กลุม, กรอบเสนประแสดง 
hMPV ที่แบงออกเปน 2 กลุม 

 
 
 
 
 

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2
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ผลสรุปในสวน N gene 

ผลจากการใชโปรแกรม CLUSTAL X เพื่อสังเกตความเหมือนกันของลําดับนิวคลีโอไทดและ
ลําดับกรดอะมิโน และผลจากการใชโปรแกรม PHYLIP95 ในการสราง phylogenetic tree จากลําดับนิว
คลีโอไทดของ hMPV ในสวน N gene ใหผลตรงกัน คือ hMPV ที่ไดจากการศึกษานี้ทั้ง 12 ตัวอยาง
สามารถแบงออกเปน 2 กลุม ดังนี้ 

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 โดยมี % nucleotide similarity ของ
ลําดับนิวคลีโอไทดภายในกลุมเดียวกันเมือ่เปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดทําการศึกษา
ในครั้งนี้เทากับ 99-100%  

2. กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 โดยมี % nucleotide similarity 
ของลําดับนิวคลีโอไทดภายในกลุมเดยีวกนัเมื่อเปรียบเทยีบกับลําดับนวิคลีโอไทดทีไ่ดทําการ
ศึกษาในครั้งนี้เทากับ 99-100%  
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ลําดับนิวคลีโอไทดในสวน F gene 
BLAST 

จากการทํา RT-PCR ในสวน N gene มีจํานวนน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกบั N gene 
ทั้งหมด 12 ราย จึงนําน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้ง 12 รายทํา RT-PCR สวน F gene แตน้ําลางโพรงหลัง
ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ในสวนนีเ้พียง 10 รายเทานั้น ขาดผูปวยรายที่ 4 และ 5 เมื่อนาํผลผลิต
ของ gene ในสวนนี้ทั้ง 10 ราย ตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทดและนําลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดเขา
โปรแกรม BLAST ปรากฏวาลําดับนิวคลีโอไทดในสวน F gene ทุกเสนใกลเคยีงกับ hMPV มากที่
สุด  

 
CLUSTAL X 

ใชโปรแกรม CLUSTAL X ในการเปรยีบเทียบลําดับนวิคลีโอไทดที่ไดทั้งหมด 10 รายกับ
ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ในสวน F gene ที่มีการศึกษากอนหนานีจ้ากประเทศเนเธอรแลนด 
(accession No. AF371337) และลําดับนวิคลีโอไทดสวน F gene ของ APV-C (accession No. 
AF187152) (รูปที่  21) หากพิจารณาตําแหนงของลําดับนิวคลีโอไทดในกรอบสีเทา 48 ตําแหนงใน
รูปที่ 20 จะเหน็วาลําดับนวิคลีโอไทดที่แตกตางกันใน 48 ตําแหนงนีส้ามารถแบง hMPV ออกเปน 2 
กลุมตามกรอบเสนประ คือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 6, 7 และ 12 

 
PHYLOGENETIC ANALYSIS 

นําลําดับนิวคลีโอไทดในสวน F gene ที่ไดจากผูปวยทั้ง 10 ราย สราง phylogenetic tree 
เปรียบเทียบกบัลําดับนิวคลีโอไทดของ APV-C (accession No. AY187152) โดยใชโปรแกรม 
PHYLIP95 (รูปที่22) ซ่ึงผลที่ไดสอดคลองกับการเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดโดยใช 
CLUSTAL X คือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 6, 7 และ 12 
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CLUSTAL X (1.81) multiple sequence alignment 
 
 
 
 
8F                                                                     ----- 
10F              
9F              ---T-G—-C--------A-—T-----AT-G-CC—-A—-T—-ATC---------A------ 
11F                                                                   ------ 
1F                            ---A—-T-----AC-A-CC—-G—-C-—TTC---------G------ 
12F                                                         
6F               
3F               
7F                   G-—C--------A—-T-----AC-A-CC—-G—-C-—TTC---------G------ 
2F                                                                      ---- 
AF371337        ---T-G—-C--------A—-T-----AC-A-CC—-A—-T—-TTC---------A------ 
APVC            TCTCTAGATTTAATGACTGACGCTGAGCTTGTAAGAGCTGTAAGCAACATGCCCACATCT 
                                                                             
 
 
 
 
 
8F              G----A—-GA-A—-AC-----T-G—-G—-C—-C--------AA-G—-A—-A—-A—-T--A 
10F                                           --C--------AA-G—-A—-A-—A—-T--A 
9F              G----G—-GA-A—-AC-----T-G—-G—-C—-C--------AA-G—-A—-A-—A—-T--A 
11F             G----A—-GA-A—-AC-----T-G—-G—-C—-C--------AA-G—-A—-A-—A—-T--A 
1F              G----A—-AA-A—-AT-----T-G—-A—-C—-T--------GC-A—-G—-G—-G—-C--A 
12F                                   -G—-A—-C—-T--------GC-A—-G—-G—-G—-C--A 
6F               ----A—-AT-A—-AT-----T-G—-A—-C—-T--------GC-A—-G—-G—-G—-C--A 
3F                    --AA-A—-AT-----T-G—-A—-C—-T--------GC-A—-G—-G—-G—-C--A 
7F              G----A—-AA-A—-AT-----T-G—-A—-C—-T--------GC-A—-G—-G—-G—-C--A 
2F              G----A—-AA-A—-AT-----T-G—-A—-C—-T--------GC-A—-G—-G—-G—-C--A 
AF371337        G----A—-AA-A—-AC-----T-G—-G—-C—-T--------AA-A-—A—-A—-G—-C--A 
APVC            TCAGGACAGATCAATCTGATGCTTGAGAATCGGGCAATGGTCAGAAGGAAAGGATTTGGG 
                                              ** ********  * ** ** ** ** **  
 
 
 
 
 
8F              A-CC-A—-A—-G—-C—-C—-A-----T—-GA-T—-C—-G—-T—-AT-G--G—-C—-T--T 
10F             A-CC-A—-A—-G—-C—-C—-A-----T—-GA-T—-C—-G—-T—-AT-G—-G—-C—-T--T 
9F              A-CC-A—-A—-G—-C—-C—-A-----T—-GA-T—-C—-G—-T—-AT-G—-G—-C—-T--T 
11F             A-CC-A—-A—-G—-C—-C—-A-----T—-GA-T—-C—-G—-T—-AT-G—-G—-C—-T--T 
1F              A-CC-G—-A—-G—-C—-C—-G-----C—-AA-T—-C—-G—-G—-GC-G—-A—-C—-T--C 
12F             A-CC-G—-A—-G—-C—-C—-G-----C—-AA-T—-C—-G—-G—-GC-G—-A—-C—-T--C 
6F              A-CC-G—-A—-G—-C—-C—-G-----C—-AA-T—-C—-G—-G—-GC-G—-A—-C—-T--C 
3F              A-CC-G—-A—-G—-C—-C—-G-----C—-AA-T—-C—-G—-G—-GC-G—-A—-C—-T--C 
7F              A-CC-G—-A—-G—-C—-C—-G-----C—-AA-T—-C—-G—-G—-GC-G—-A—-C—-T--C 
2F              A-CC-G—-A—-G—-C—-C—-G-----C—-AA-T—-C—-G—-G—-GC-G—-A—-C—-T--C 
AF371337        T-CC-G—-A-—A—-T—-C—-A-----C—-AA-T—-C—-G—-G—-AC-G—-A—-C—-T--G 
APVC            ATTTTGATTGGAGTTTATGGTAGCTCTGTGGTCTATATAGTGCAGCTTCCTATTTTCGGT 
                  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

3762

3822

3882
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8F              --C-----T—-A—-T—-T----TAA--C-G—-A—-T—-C-CT—-C—-A-AA---A-C--G 
10F             --C-----T—-A—-T—-T----TAA--C—G—-A—-T—-C-CT—-C—-A-AA---A-C--G 
9F              --C-----T—-A—-T—-T----TAA--C—G—-A—-T—-C-CT—-C—-A-AA---A-C--G 
11F             --C-----T—-A—-T—-T----TAA--C—G—-A—-T—-C-CT—-C—-A-AA---A-C--G 
1F              --T-----C—-G—-T—-C----TAG--A—A—-A—-C—-T-CT—-T—-C-AA---A-G--A 
12F             --T-----C—-G—-T—-C----TAG--A—A—-A—-C—-T-CT—-T—-C-AA---A-G--A 
6F              --T-----C—-G—-T—-C----TAG--A—A—-A—-C—-T-CT—-T—-C-AA---A-G--A 
3F              --T-----C—-G—-T—-C----TAG--A—A—-A—-C—-T-CT—-T—-C-AA---A-G--A 
7F              --T-----C—-G—-T—-C----TAG--A—A—-A—-C—-T-CT—-T—-C-AA---A-G--A 
2F              --T-----C—-G—-T—-C----TAG--A—A—-A—-C—-T-CT—-T—-C-AA---A-G--A 
AF371337        --T-----C—-G—-T—-C----TAG--A—A—-A—-C—-T-CT—-T—-A-GA---A-G--A 
APVC            GTGATAGATACACCGTGTTGGAAGGTGAAGGCTGCTCCATTATGTTCAGGGAAAGACGGG 
 
 
 
 
                 
 
 
8F              --T-----T—-C---C-AA----G—-T-----G---------A-------A—-A-—C--T 
10F             --T-----T—-C---C-AA----G—-T-----G---------A-------A—-A—-C--T 
9F              --T-----T—-C---C-AA----G—-T-----G---------A-------A—-A—-C--T 
11F             --T-----T—-C---C-AA----G—-T-----G---------A-------A--A—-C--T 
1F              --C-----T—-C---T-AA----A—-C-----A---------C-------A—-G—-A--T 
12F             --C-----T—-C---T-AA----A—-C-----A---------C-------A—-G—-A--T 
6F              --C-----T—-C---T-AA----A—-C-----A---------C-------A—-G—-A--T 
3F              --C-----T—-C---T-AA----A—-C-----A---------C-------A—-G—-A--T 
7F              --C-----T—-C---T-AA----A—-C-----A---------C-------A—-G—-A--T 
2F              --C-----T—-C---T-AA----A—-C-----A---------C-------A—-G—-A--T 
AF371337        --C-----T—-C---T-AA----A—-C-----A---------C-------A—-G—-A--T 
APVC            AATTATGCATGTCTCTTGCGAGAGGACCAAGGTTGGTATTGTCAAAATGCTGGATCCACA 
                 
 
 
 
 
 
 
8F              -----C—-C--------AA-A---------AC----G-T—-T-----T-----T------ 
10F             -----C—-C--------AA-A---------AC----G-T—-T-----T-----T------ 
9F              -----C—-C--------AA-A---------AC----G-T—-T-----T-----T------ 
11F             -----C—-C--------AA-A---------AC----G-T—-T-----T-----T------ 
1F              -----C—-C--------GA-A---------AC----G-A—-C-----C-----C------ 
12F             -----C—-C--------GA-A---------AC----G-A—-C-----C-----C------ 
6F              -----C—-C--------GA-A---------AC----G-A—-C-----C-----C------ 
3F              -----C—-C--------GA-A---------AC----G-A—-C-----C-----C------ 
7F              -----C—-C--------GA-A---------AC----G-A—-C-----C-----C------ 
2F              -----C—-C--------GA-A---------AC----G-A—-C-----C-----C------ 
AF371337        -----C—-C--------AA-A---------AC----G-A—-C-----C-----C------ 
APVC            GTTTATTATCCAAATGAGGAGGACTGTGAAGTAAGAAGTGATCATGTGTTTTGTGACACA 
                 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

3942

4002

4062
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8F              -----A—-G—-C-----T—-TG--C-A---AGA—-A-------TC—-C—-A—-T—-T--C 
10F             -----A—-G—-C-----T—-CG-- 
9F              -----A—-G—-C-----T-—TG—-C-A---AGA—-A-------TC--C—-A—-T—-T--C 
11F             -----A—-G-- 
1F              -----A—-A—-T-----T—-TG--C-A---AAG—-G-------TC--C—-A—-C—-C--A 
12F             -----A—-A—-T-----T—-TG—-C-A---AAG—-G-------TC—-C—-A- 
6F              -----A—-A—-T-----A—-TG—-C-A---AAG—-G---- 
3F              -----A—-A-- 
7F              -----A—-A 
2F              -----A—-A—-T-----T--T 
AF371337        -----A--A—-C-----T—-TG—-C-G---AAG—-G-------TA—-C—-A—-T—-T--T 
APVC            GCAGCTGGGATAAATGTAGCAAAGGAGTCAGAAGAGTGCAACAGGAATATCTCAACAACA 
 
 
 
 
8F              --C-----A-----A—-T—-C-----AA-A-- 
10F              
9F              --C-- 
11F              
1F              --T-----A-----A—-T- 
12F            
6F               
3F               
7F               
2F               
AF371337        --T-----A-----A—-T—-C-----AA-A-- 
APVC            AAGTACCCTTGCAAGGTAAGTACAGGGCGTCA 
                                        
 

รูปที่ 21     แสดงลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ในสวน F gene ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้เปรียบ
เทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง โดยที่ 1F ถึง 3F และ 6F ถึง 12F คือ ลําดับนิว
คลีโอไทดของ hMPV ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้, AF371337 คือ ลําดับนิวคลีโอ
ไทดอางอิงจากประเทศเนเธอรแลนด, APVC คือ ลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงของ 
avian pneumovirus, - แทนนิวคลีโอไทดที่เหมือนกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง, 
อักษรตัวหนาแสดงความแตกตางของนิวคลีโอไทด, กรอบสีเทาแสดงตําแหนง
ของนิวคลีโอไทดที่สามารถแบง hMPV ออกไดเปน 2 กลุม, กรอบเสนประแสดง 
hMPV ที่แบงออกเปน 2 กลุม 

 
          
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

4122

4154
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10F
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รูปที่ 22  แสดงผลจากการใชโปรแกรม PHYLIP 95 เฉพาะในสวน F gene ที่ทําการศึกษาในครั้งนี้
โดยที่ 1F ถึง 3F และ 6F ถึง 12F  คือ ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้ APVC 
คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ avian pneumovirus type C

GROUP 1

GROUP 2
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จากนั้นทาํการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางลําดับ
นิวคลีโอไทดที่ทําการศึกษาในครั้งนี้ดวยกนัเอง (ตารางที่ 19) จากการอางอิงกลุมของ hMPV จาก
การทํา phylogenetic tree โดยใชโปรแกรม PHYLIP95 นั้น (รูปที่ 21) ผลปรากฏวา  

1. กลุมที่ 1 คือ ผูปวยที่ 8-11 มี %nucleotide similarity ภายในกลุมเดียวกันมีคาระหวาง 97-
100% 

2. กลุมที่ 2 คือ ผูปวยที่ 1-7 และ 12 มี %nucleotide similarity ภายในกลุมเดยีวกนัมีคาเทากับ 
100% 

3. %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวาง 2 กลุมนี้มีคาระหวาง 81-84% 
 
ตารางที่ 19       แสดงการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดในสวน F 

gene ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้ 
 

 1F 2F 3F 6F 7F 12F 8F 9F 10F 11F 
1F 100 100 100 100 100 100 84 84 81 84 
2F 100 100 100 100 100 100 84 84 81 84 
3F 100 100 100 100 100 100 84 84 81 84 
6F 100 100 100 100 100 100 84 84 81 84 
7F 100 100 100 100 100 100 84 84 81 84 
12F 100 100 100 100 100 100 84 84 81 84 
8F 84 84 84 84 84 84 100 100 97 100 
9F 84 84 84 84 84 84 100 100 97 100 
10F 81 81 81 81 81 81 97 97 100 97 
11F 84 84 84 84 84 84 100 100 97 100 

หมายเหตุ – ตารางในกรอบสีเทาแสดงถึง % nucleotide similarity ภายใน hMPV กลุมเดียวกัน และ 
ตารางในกรอบสีขาวแสดงถึง % nucleotide similarity ระหวาง hMPV 2 กลุม 
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ทําการสราง phylogenetic tree โดยเปรียบเทียบกับลําดบันิวคลีโอไทดของ hMPV ทั้ง 2 

กลุมที่ไดทําการศึกษากอนหนานี้จาก 
1. ประเทศสเปน (accession Nos. AY152847 และ AY152849-AY152851  ) 
2. ประเทศแคนาดา (accession Nos. AY145300, AY145287-AY145296 และ AY145298-

AY145299) 
3. ประเทศสหรัฐอเมริกา (accession Nos. AY297748 และ AY297749)  
4. ลําดับนิวคลีโอไทดของ APV-C (accession No. AY187152)  

โดยใชโปรแกรม PHYLIP95 ผลที่ได คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่ไดจากการ
ศึกษาในครั้งนีส้ามารถแบงออกไดเปน 2 กลุม ดังรูปที่  23 และผลที่ไดเหมอืนกับการสราง 
phylogenetic tree ขางตน และเหมือนกับการเปรียบเทยีบลําดับนิวคลีโอไทดโดยใช CLUSTAL X 
คือ สามารถแบงลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้ออกเปน 2 กลุม คือ 

3. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
4. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 6, 7 และ 12 
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APVC
SPN152849

CAN145290
CAN145289

USA297748
CAN145293
CAN145288

CAN145287
CAN145292

CAN145291
CAN145298
CAN145300

CAN145295
THA10F
THA11F

THA9F
THA8F

CAN145301
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SPN152851
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รูปที่ 23  แสดงผลจากการใชโปรแกรม PHYLIP 95 ในสวน F gene ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้เปรียบ
เทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง  
โดยที่ 1F ถึง 3F และ 6F ถึง 12F คือ ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้, APVC 
คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ avian pneumovirus type C, ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV จะ
แทนชื่อประเทศดวยตัวอักษร 3 ตัวแรกตามดวย accession No. ดังนี้ CAN คือประเทศแคนา
ดา, SPN คือประเทศสเปน, USA คือประเทศสหรัฐอเมริกา และ THA คือประเทศไทย 
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จากนั้นทาํการเปรียบเทียบ % nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางลําดับ

นิวคลีโอไทดที่ทําการศึกษาในครั้งนี้และลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงจาก ประเทศแคนาดา (accession 
Nos. AY145297 และ AY145295), ประเทศสหรัฐอเมริกา (accession Nos. AY297749 และ 
AY297748),  ประเทศสเปน (accession Nos. AY152850 และ AY145849), และลําดบันิวคลีโอไทด
ของ APV-C (accession No. AY187152) (ตารางที่ 20) จากการอางอิงกลุมของ hMPV จากการทํา 
phylogenetic tree โดยใชโปรแกรม PHYLIP95 นั้น (รูปที่ 23) ผลปรากฏวา  

1. กลุมที่ 1 คือ ผูปวยที่ 8-11 และ accession Nos. AY355379, AY145276 และ AY297749 มี 
%nucleotide similarity ภายในกลุมเดียวกันมีคาระหวาง 94-99% 

2. กลุมที่ 2 คือ ผูปวยที่ 1-7, 12 และ accession Nos. AY355331, AY145277 และ AY297748 
มี % nucleotide similarity ภายในกลุมเดียวกันมีคาระหวาง95-97% 

3. %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวาง 2 กลุมนี้มีคาระหวาง 83-86% 
4. %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดทีทําการศึกษาในครั้งนีก้ับ APV-C มีคา

ระหวาง 75-79% 
 

ตารางที่ 20     แสดงการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดในสวน F gene  
ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้กับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงและ APV-C 

 CAN145297 USA297749 SPN152850 CAN145295 USA297748 SPN145849 APV-C 
1F 97 97 95 84 85 85 75 
2F 97 97 95 84 85 85 75 
5F 97 97 95 84 85 85 75 
6F 97 97 95 84 85 85 75 
7F 97 97 95 84 85 85 75 
12F 97 97 95 84 85 85 75 
8F 84 83 86 99 94 95 79 
9F 84 83 86 99 94 95 79 
10F 84 83 86 99 94 95 79 
11F 84 83 86 99 94 95 79 

หมายเหตุ – ตารางในกรอบสีเทาแสดงถึง % nucleotide similarity ภายใน hMPV กลุมเดียวกัน และ 
ตารางในกรอบสีขาวแสดงถึง % nucleotide similarity ระหวาง hMPV 2 กลุม 
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ลําดับกรดอะมิโนในสวน F gene 
BLAST 

เมื่อแปลงลําดับนิวคลีโอไทดใหเปนลําดับกรดอะมิโนแลวเขาโปรแกรม BLAST ปรากฏวา
ลําดับกรดอะมิโนของผูปวยทั้ง 10 รายใกลเคียงกับลําดับกรดอะมิโนของ hMPV มากที่สุด  
 
CLUSTAL X 

จากนั้นนําลําดบักรดอะมิโนที่ไดเปรียบเทยีบกับลําดับกรดอะมิโนอางอิงจากประเทศเน
เธอรแลนด (accession No. AF371337) และลําดับกรดอะมิโนของ APV-C (accession No. 
AF187152) โดยใชโปรแกรม CLUSTAL X ผลที่ได คอื ลําดับกรดอะมิโนของผูปวยทั้ง 10 รายมี
ความใกลเคยีงกับ hMPV มากกวา APV-C (รูปที่ 24) จากรปูที่ 21 พบวาผูปวยรายที่ 9 มีนิวคลีโอ
ไทดแตกตางจากนิวคลีโอไทดของผูปวยรายอื่น 1 ตําแหนง คือ เปล่ียนจาก A เปน G แตไมทําให
กรดอะมิโนในตําแหนงนั้นเปลี่ยนแปลงไป ยังคงเปน Glycine (G) เชนเดิม นอกจากนั้นยังพบวา ยัง
พบ cysteine ที่ conserved ในสวน F gene ที่ทําการศึกษาในครั้งนี้ทั้งหมด 8 ตําแหนง(31) อีกดวย 
และตําแหนงที่ศรชี้ คือ ตําแหนงที่สามารถแยกจนีัสของ paramyxovirus ได คือ หากเปนจนีัส 
Pneumovirus ในตําแหนงที่ลูกศรชี้ในรูปที่ 24 จะตองมีกรดอะมิโนเพิ่มขึ้น 2 ตัว แตถาเปนจีนัส 
Metapneumovirus จะขาดกรดอะมิโน 2 ตวันี้ไป และลําดบักรดอะมิโนที่ทําการศึกษาในครั้งนี้ก็ขาด
กรดอะมิโนในตําแหนงนี้ไป เพราะฉะนัน้ก็เปนการยืนยันไดวา hMPV ที่ทําการศึกษาในครัง้นี้เปน
ลําดับกรดอะมิโนของจีนัส Metapneumovirus  

เชนเดยีวกับลําดับนิวคลีโอไทดในรูปที่ 21 กรดอะมิโนในกรอบสีเทา 3 ตําแหนงจากรูปที่ 
19 แสดงใหเหน็วาลําดับกรดอะมิโน 3 ตําแหนงนี้อาจแบง hMPV ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้ออกเปน 
2 กลุมตามเสนประ และผลที่สามารถแบงออกได 2 กลุมนี้ มีความสอดคลองกับลําดับนิวคลีโอไทด 
และจาก phyloginetic tree คือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 6, 7 และ 12 
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CLUSTAL X (1.81) multiple sequence alignment 
 
 
8F                                 -A---K---------------I---------I-M------- 
10F                                           ----------I---------I-M------- 
9F              ----------A---------A---K---------------I---------I-M------- 
11F                               --A---K---------------I---------I-M------- 
3F                                    --K---------------I---------I-M------- 
7F                --------A---------A---K---------------I---------I-M------- 
1F                   -----A---------A---K---------------I---------I-M------- 
12F                                         ------------I---------I-M------- 
6F                                   ---K---------------I---------I-M------- 
2F                                 -A---K---------------I---------I-M------- 
AF371337        ----------A---------A---K---------------F---------I-M------- 
APVC            SLDLMTDAELVRAVSNMPTSSGQINLMLENRAMVRRKGFGILIGVYGSSVVYIVQLPIFG 
                                                 
 
8F              -------II----S—-E-N---------------K-----------K---T-G------- 
10F             -------II----S—-E-N---------------K-----------K---T-G------- 
9F              -------II----S—-E-N---------------K-----------K---T-G------- 
11F             -------II----S—-E-N---------------K-----------K---T-G------- 
3F              -------IV----S—-E-K---------------Q-----------K---T-G------- 
7F              -------IV----S—-E-K---------------Q-----------K---T-G------- 
1F              -------IV----S—-E-K---------------Q-----------K---T-G------- 
12F             -------IV----S—-E-K---------------Q-----------K---T-G------- 
6F              -------IV----S—-E-K---------------Q-----------K---T-G------- 
2F              -------IV----S—-E-K---------------Q-----------K---T-G------- 
AF371337        -------IV----S—-G-K---------------Q-----------K---T-G------- 
APVC            VIDTPCWKVKAAPLCSGKDGNYACLLREDQGWYCQNAGSTVYYPNEEDCEVRSDHVFCDT 
 
 
8F              --------Q-RE—-I-----N--------- 
10F             --------  
9F              --------Q-RE—-I-----N 
11F             ---  
3F              ---  
7F              --- 
1F              --------Q-KE—-I-----N----- 
12F             --------Q-KE—-I--  
6F              --------Q-KE- 
2F              ------- 
AF371337        --------Q-KE—-I-----N--------- 
APVC            AAGINVAKESEECNRNISTTKYPCKVSTGR 
                ***       
 

รูปที่ 24     แสดงลําดับกรดอะมิโนของ hMPV ในสวน F gene ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้เปรียบเทียบ
กับลําดับกรดอะมิโนอางอิง  
โดยที่ 1F ถึง 3F และ 6F ถึง 12F คือ ลําดับกรดอะมิโนของ hMPV ที่ไดจากการศึกษาใน
คร้ังนี้, AF371337 คือ ลําดับกรดอะมิโนอางอิงจากประเทศเนเธอรแลนด, APVC คือ 
ลําดับกรดอะมิโนอางอิงของ avian pneumovirus, - แทนกรดอะมิโนที่เหมือนกับลําดับ
กรดอะมิโนอางอิง, ลูกศรแสดงตําแหนงการขาดหายไปของไวรัสที่อยูในจีนัส 
Metapneumovirus, อักษรตัวหนาแสดงความแตกตางของกรดอะมิโน, กรอบสี่เหล่ียม คือ 
cysteine ที่ conserved ของไวรัสในแฟมิล่ี Paramyxoviridae, กรอบสีเทาแสดงตําแหนง
ของกรดอะมิโนที่สามารถแบง hMPV ออกไดเปน 2 กลุม, กรอบเสนประแสดง hMPV ที่
แบงออกเปน 2 กลุม 

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2
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ผลสรุปในสวน F gene 
จากการใชโปรแกรม CLUSTAL X กับลําดับนวิคลีโอไทดและลําดับกรดอะมิโน และใช

โปรแกรม PHYLIP95 ในการสราง phylogenetic tree จากลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ในสวน F 
gene ใหผลตรงกัน คือ hMPV ที่ไดจากการศึกษานี้สามารถแบงออกเปน 2 กลุม ดังนี้ 

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11โดยมี % nucleotide similarity ของ
ลําดับนิวคลีโอไทดภายในกลุมเดียวกันเมือ่เปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดทําการ
ศึกษาในครั้งนี้เทากับ 97-100%  

2. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที ่1, 2, 3, 6, 7 และ 12 โดยม ี%nucleotide similarity 
ของลําดับนิวคลีโอไทดภายในกลุมเดยีวกนัเมื่อเปรียบเทยีบกับลําดับนวิคลีโอไทดทีไ่ดทํา
การศึกษาในครั้งนี้เทากับ 100%  
ใน gene สวนนีพ้บการเกิดการเปลี่ยนแปลงนิวคลีโอไทดโดยไมเปล่ียนแปลงกรดอะมิโน 

ในผูปวยรายที่ 9 เปล่ียนจาก GGA เปน GGG แตกรดอะมิโนยังคงเปน Glycine (G) เชนเดิม  
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ลําดับนิวคลีโอไทดในสวน L gene 
BLAST 

จากการทํา RT-PCR ในสวน N gene มีจํานวนน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกกบั N gene 
ทั้งหมด 12 ราย จึงนํานาลางโพรงหลังจมูกทั้ง 12 รายทํา RT-PCR สวน L gene แตน้ําลางโพรงหลัง
จมูกมีใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ในสวนนีเ้พียง 9 รายเทานัน้ เมื่อนําผลผลิตของ gene ในสวนนี้
ทั้ง 9 ราย ตรวจสอบลําดบันิวคลีโอไทดและนําลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดเขาโปรแกรม BLAST 
ปรากฏวาลําดับนิวคลีโอไทดในสวน L gene ทุกเสนใกลเคียงกับ hMPV มากที่สุด  
 
CLUSTAL X 

ใชโปรแกรม CLUSTAL X ในการเปรียบเทียบที่ไดทั้งหมด 9 รายกบัลําดับนิวคลีโอไทด
ของ hMPV ที่มีการศึกษากอนหนานี้จากประเทศเนเธอรแลนด (accession No. AF371337) และ
ลําดับนิวคลีโอไทดของ (รูปที่  25) เนือ่งจากในธนาคารรหัสพันธุกรรมยังไมมีการรายงานลําดบันิว
คลีโอไทดของ APV-C ในสวน L gene ในตําแหนงเดยีวกับลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดศึกษาในครั้งนี้ 
เพราะฉะนั้นการเลือกใชลําดบันิวคลีโอไทดในการเปรียบเทียบจึงใชลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV 
จากประเทศเนเธอรแลนด (accession No. AF371337) เทานั้น หากพิจารณาตําแหนงของลําดับนิว
คลีโอไทดในกรอบสีเทา 7 ตําแหนงในรูปที่ 25 จะเห็นวาลําดับนิวคลีโอไทดที่แตกตางกันใน 7 
ตําแหนงนี้สามารถแบง hMPV ออกเปน 2 กลุมตามกรอบเสนประ คือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 3 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 6, 7 และ 12 

 
PHYLOGENETIC ANALYSIS 

จากนั้นนําลําดบันิวคลีโอไทดในสวน L gene ที่ไดจากผูปวยทั้ง 9 ราย สราง phylogenetic 
tree เปรียบเทยีบกับลําดับนวิคลีโอไทดของ APV-A โดยใชโปรแกรม PHYLIP95 (รูปที่ 26) ซ่ึงผล
ที่ไดสอดคลองกับการเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดโดยใช CLUSTAL X คือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 3 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 6, 7 และ 12 
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CLUSTAL X (1.81) multiple sequence alignment 
 
 
 
 
8L              -------------A------------------------T-G—-C---------------- 
11L             -------------A------------------------T-G—-C---------------- 
10L             -------------A------------------------T-G—-C---------------- 
7L              -------------T------------------------T-A-—T---------------- 
12L             -------------A------------------------T-A—-T---------------- 
2L              -------------A------------------------T-A—-T---------------- 
1L              -------------A------------------------T-A—-T---------------- 
6L              -------------A------------------------T-A—-T---------------- 
3L              -------------A------------------------T-G—-T---------------- 
AF371337        TCATGCCCACTATAAAAGGTCAGAAAACAGATCAGTTCCTGAACAAGAGAGAGAATTATT 
                
 
 
 
 
8L              -------G—-T-----------------G--------G---------------------- 
11L             -------G—-T-----------------G--------G---------------------- 
10L             -------G—-T-----------------G--------G----------------------
7L              -------A—-C-----------------A--------A---------------------- 
12L             -------A-—C-----------------A--------A---------------------- 
2L              -------A—-C-----------------A--------A---------------------- 
1L              -------A—-C-----------------A--------A---------------------- 
6L              -------A—-C-----------------A--------A---------------------- 
3L              -------A—-C-----------------A--------A---------------------- 
AF371337        TCCATGGGAATAATCTTATTGAGTCTTTGTCAGCAGCGTTAGCATGTCATTGGTGTGGGA 
 
 
 
 
 
8L              ----------A-----T----------------------------------- 
11L             ----------A-----T---------------------------------- 
10L             ----------A-----T----------------------------------- 
7L              ----------A-----C---------------------------------- 
12L             ----------A-----C----------------------------------- 
2L              ----------A-----C----------------------------------- 
1L              ----------A-----C----------------------------------- 
6L              ----------A-----C------------------------------------ 
3L              ----------A-----C----------------------------------- 
AF371337        TATTAACAGAGCAATGTATAGAAAATAATATTTTCAAGAAAGACTGGGGTGAC 
                 
 
 

รูปที่ 25     แสดงลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ในสวน L gene ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้เปรียบ
เทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง โดยที่ 1L ถึง 3N, 6L ถึง 8L และ 10L ถึง 12L 
คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้, AF371337 คือ 
ลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงจากประเทศเนเธอรแลนด, - แทนนิวคลีโอไทดที่เหมือน
กับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง, อักษรตวัหนาแสดงความแตกตางของนิวคลีโอไทด, 
กรอบสีเทาแสดงตําแหนงของนิวคลีโอไทดที่สามารถแบง hMPV ออกไดเปน 2 
กลุม, กรอบเสนประแสดง hMPV ที่แบงออกเปน 2 กลุม 

 

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

11379

11439

11492 
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APVA

7L

3L

1L

2L

6L

12L

10L

11L

8L

รูปที่ 26  แสดงผลจากการใชโปรแกรม PHYLIP 95 เฉพาะในสวน L gene ที่ทําการศึกษาในครั้งนี้
โดยที่ 1L ถึง 3L, 6L ถึง 8F และ 10L ถึง 12L  คือ ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษา
คร้ังนี้ APVA คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ apvian pneumovirus serotype A 

GROUP 1

GROUP 2 
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จากนั้นทาํการเปรียบเทียบ % nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางลําดับ

นิวคลีโอไทดที่ทําการศึกษาในครั้งนี้ดวยกนัเอง (ตารางที่ 21) จากการอางอิงกลุมของ hMPV จาก
การทํา phylogenetic tree โดยใชโปรแกรม PHYLIP นั้น (รูปที่ 26) ผลปรากฏวา  

1. กลุมที่ 1 คือ ผูปวยที่ 8 และ 10-11 มี %nucleotide similarity ภายในกลุมเดยีวกันมีคาเทากับ 
100% 

2. กลุมที่ 2 คือ ผูปวยที่ 1-7 และ 12 มี %nucleotide similarity ภายในกลุมเดยีวกันมีคาระหวาง 
98-100% 

3. %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวาง 2 กลุมนี้มีคาระหวาง 95-96% 
 
ตารางที่ 21      แสดงการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดในสวน L 

gene ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้ 
 

 1L 2L 3L 6L 7L 12L 8L 10L 11L 
1L 100 100 99 100 99 100 95 95 95 
2L 100 100 99 100 99 100 95 95 95 
3L 99 99 100 99 98 99 96 96 96 
6L 100 100 99 100 99 100 95 95 95 
7L 99 99 98 99 100 99 95 95 95 
12L 100 100 99 100 99 100 95 95 95 
8L 95 95 96 95 95 95 100 100 100 
10L 95 95 96 95 95 95 100 100 100 
11L 95 95 96 95 95 95 100 100 100 

หมายเหตุ – ตารางในกรอบสีเทาแสดงถึง % nucleotide similarity ภายใน hMPV กลุมเดียวกัน และ 
ตารางในกรอบสีขาวแสดงถึง % nucleotide similarity ระหวาง hMPV 2 กลุม 
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จากนั้นนําลําดบันิวคลีโอไทดในสวน L gene ที่ไดจากผูปวยทั้ง 9 รายโดยใชโปรแกรม 

PHYLIP95 สราง phylogenetic tree เปรียบเทียบกับลําดบันิวคลีโอไทดของ hMPV ทั้ง 2 กลุมที่ได
ทําการศึกษากอนหนานี้จาก 

1. ประเทศอังกฤษ (accession Nos. AY216949, AY216951-AY216955, AY216958, 
AY216961, AY216967, AY216969, AY216971, AY216974  และAY216984)  

2. ประเทศอิตาลี (accession Nos. AY168973-AY163984 และ AY168986-AY168987) 
3. ประเทศสหรัฐอเมริกา (accession Nos. AY297748 และ AY297749)  
4. APV-A 

ผลที่ได คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้สามารถแบงออกได
เปน 2 กลุมยอย ซ่ึงจะรวมเปนกิ่งเดียวกัน ดังรูปที่  27 

1. กลุมที่ 1 จํานวน 3 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 6, 7 และ 12 
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APVA
UK216971
UK216949
UK216955
USA297748
IT168974
UK216961
UK216974
UK216969
UK216984
UK216951
UK216952
UK216954
UK216958
UK216983
IT168980
IT168981
IT168982
IT168984
IT168983
IT168987
IT168986
IT168973
IT168979
IT168978
IT168977
IT168976
THA11L
THA8L
THA10L
IT168975
THA1L
UK216967
USA297749
THA3L
THA2L
THA6L
THA7L
THA12L

รูปที่27    แสดงผลจากการใชโปรแกรม PHYLIP 95 ในสวน L gene ที่ไดจากศึกษาครั้งนี้เปรียบ
เทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง  
โดยที่ 1L ถึง 3L, 6L ถึง 8L และ 10L ถึง 12L คือ ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษา
คร้ังนี้, APVA คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ avian pneumovirus type A, ลําดับนิวคลีโอ
ไทดของ hMPV จะแทนชื่อประเทศดวยตัวอักษรตามดวย accession No. ดังนี้ USA คือ
ประเทศสหรัฐอเมริกา, IT คือประเทศอิตาลี, UK คือประเทศอังกฤษ และ THA คือ
ประเทศไทย 



 

 

89

 
จากนั้นทาํการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางลําดับ

นิวคลีโอไทดที่ทําการศึกษาในครั้งนี้และลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงจาก ประเทศอิตาลี (accession 
Nos. AY168973 และ AY168974), ประเทศสหรัฐอเมริกา (accession Nos. AY297749 และ 
AY297748),  ประเทศอังกฤษ (accession Nos. AY216967 และ AY216971), และลําดับนิวคลีโอ
ไทดของ APV-A (ตารางที่ 22) จากการอางอิงกลุมของ hMPV จากการทํา phylogenetic tree โดยใช
โปรแกรม PHYLIP95 นั้น (รูปที ่ 26) ผลปรากฏวาไมสามารถแยก hMPV ออกเปน 2 กลุมไดอยาง
ชัดเจน เมื่อให accession Nos. AY297749, AY168973 และ AY216967 เปนตัวแทนในกลุมที่ 1 
และ accession Nos. AY297748, AY 168974 และ AY216971 เปนตวัแทนอีกกลุม ผลปรากฏวา 
hMPV ในสวน L gene ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้มีความเหมือนกนักับ accession Nos. กลุมแรก
มากกวา และ hMPV ในสวน L gene นี้มี %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดที่ทําการ
ศึกษาในครั้งนี้กับ APV-A เทากับ 48-50% 

 
ตารางที่ 22     แสดงการเปรียบเทียบ %nucleotide similarity ของลําดับนิวคลีโอไทดในสวน L gene  

ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้กับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงและ APV-A 
 USA297749 IT168973 UK216967 USA297748 IT168974 UK216971 APV-A 

1L 99 94 99 87 87 84 50 
2L 99 94 99 87 87 84 50 
3L 98 95 98 86 86 83 49 
6L 99 94 99 87 87 84 50 
7L 99 94 99 87 87 84 50 
12L 99 94 99 87 87 84 50 
8L 93 98 93 85 85 82 48 
10L 93 98 93 85 85 82 48 
11L 93 98 93 85 85 82 48 
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ลําดับกรดอะมิโนในสวน L gene 

เมื่อแปลงลําดับนิวคลีโอไทดใหเปนลําดับกรดอะมิโนแลวเขาโปรแกรม BLAST ปรากฏวา
ลําดับกรดอะมิโนของผูปวยทั้ง 9 รายใกลเคียงกับลําดับกรดอะมิโนของ hMPV  

จากนั้นนําลําดบักรดอะมิโนที่ไดเปรียบเทยีบกับลําดับกรดอะมิโนอางอิงจากประเทศเน
เธอรแลนด (accession No. AF371337) โดยใชโปรแกรม CLUSTAL X ผลที่ได คือ ลําดับกรดอะมิ
โนของผูปวยทั้ง 9 เหมือนกับลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ที่ใชอางอิง 100% (รูปที่ 28) เพราะ
ฉะนั้น gene ในสวน L นี้ เมื่อแปลงเปนกรดอะมิโนแลวไมสามารถแยกความแตกตางของ hMPV 
ทั้ง 2 กลุมได 
 
 
 
CLUSTAL X (1.81) multiple sequence alignment 
 
 
 
1L              -------------------------------------------------------- 
2L              -------------------------------------------------------- 
3L              -------------------------------------------------------- 
6L              --------------------------------------------------------- 
7L              -------------------------------------------------------- 
8L              -------------------------------------------------------- 
10L             -------------------------------------------------------- 
12L             -------------------------------------------------------- 
AF371337        MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQCIENNIFKKDWGD 
                 
 
 

รูปที่ 28     แสดงลําดับกรดอะมิโนของ hMPV ในสวน L gene ที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้เปรียบเทียบ
กับลําดับกรดอะมิโนอางอิง โดยที่ 1L ถึง 3L, 6L ถึง 8L และ 10L ถึง 12L คือ ลําดับกรด
อะมิโนของ hMPV ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้, AF371337 คือ ลําดับกรดอะมิโนอางอิง
จากประเทศเนเธอรแลนด, - แทนกรดอะมิโนที่เหมือนกับลําดับกรดอะมิโนอางอิง 
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ผลสรุปในสวน L gene 

ลําดับนิวคลีโอไทดในสวน L gene ของ hMPV ที่ทําการศึกษาในครั้งนี้อาจไมสามารถแยก 
hMPV ออกเปนน 2 กลุมไดอยางชัดเจน และลําดับกรดอะมิโนของ hMPV ก็ไมสามารถจําแนกกลุม
ของ hMPV ได อยางไรก็ตามการใชโปรแกรม CLUSTAL X กับลําดับนวิคลีโอไทด และผลจาก
โปรแกรม PHYLIP95 ในการสราง phylogenetic tree จากลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ในสวน F 
gene ใหผลตรงกัน คือ สามารถแบง hMPV ที่ไดจากการศึกษานี้ออกเปน 2 กลุมยอย ดังนี้ 

1. กลุมที่ 1 จํานวน 3 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 6 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 6, 7 และ 12 

ใน gene สวนนีพ้บการเกิดการเปลี่ยนแปลงนิวคลีโอไทดโดยไมเปล่ียนแปลงกรดอะมิโน 
ในผูปวยรายที ่7 เปล่ียนจาก ATA เปน ATT แตกรดอะมโินในตําแหนงนั้นยังคงเปน Isoleucine (I) 
เชนเดิม  
 
ผลสรุปของ hMPV ในสวน N, F และ L gene 
 จากการเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทด, ลําดับกรดอะมิโน และการทํา phylogenetic tree 
จากลําดับนิวคลีโอไทดของทั้ง 3 gene คือ N และ F gene ผลปรากฏวาลําดับนิวคลีโอไทดของ 
hMPV ที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้สามารถแบงออกไดเปน 2 กลุม และแยกออกจาก APV-C ได
อยางชัดเจน ดังนี้ 

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 

ถึงแมวาลําดับนิวคลีโอไทดฝในสวน L gene จะไมสามารถแบงกลุมของ hMPV ออกได
อยางชัดเจน แตการศึกษาในครั้งนี้ก็ใหผลสอดคลองกับ N และ F gene คือ ลําดับนิวคลีโอไทดของ 
hMPV ที่ไดทําการศึกษาในครั้งนี้แบงไดเปน 2 กลุม คือ 

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 

 
Nucleotide accession No. 
 ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้ไดทําการ sumitted ลงใน GenBank เปนที่
เรียบรอยแลว โดยมี accession Nos. ดังนี้ AY158463-AY158465 และ AY550148 ถึง AY550156 



บทที่ 5 
สรุปและวิจารณผลการทดลอง 

 
การศึกษาในครั้งนี้ไดทําการศึกษาเกีย่วกับอุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจ

ในผูปวยเดก็ไทยที่มารับการรักษาที่โรงพยาบาลจุฬาลงกรณจํานวน 227 ราย ภายในระยะเวลา 2 ป 7 เดือน 
โดยการทํา RT-PCR ของ hMPV RNA ในสวน N, F และ L gene  ผลปรากฏวาพบอุบัติการณของการติดเชื้อ 
hMPV ทั้งหมด 12 ราย จาก 227 ราย คิดเปน 5.3% ของผูปวยที่ไดทําการเก็บน้ําลางโพรงหลังหลังจมูกทั้ง
หมด โดยมีอัตราสวนของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจจาก hMPV ในเพศชายมากกวาเพศหญิงเล็ก
นอย คือ 3 : 1 แตหากพจิารณาการติดเชื้อตอจํานวนประชากรที่แทจริงแลวนัน้จะพบวาอัตราสวนเพศชายตอ
เพศหญิงของการติดเชื้อ hMPV นั้นเปน 2 : 1 (ตารางที่ 15) คือ จะพบเพศชายที่ตดิเชื้อทั้งหมด 6.6% และเพศ
หญิง 3.3% ซ่ึงสอดคลองกับการศึกษาอื่นๆ กอนหนานี้ที่พบอัตราการติดเชือ้ hMPV ในเพศชายมากกวาเพศ
หญิง(34, 37)  

จากการศึกษาการตรวจหาแอนติบอดีตอ hMPV ในประเทศเนเธอรแลนด(30) พบวาผูที่อายุมากกวา 5 
ปจะมีแอนติบอดีตอ hMPV แลวทกุราย แสดงวาการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจจะเกดิขึ้นในเด็ก
ที่มีอายุนอยกวา 5 ป และการศึกษาในครั้งนี้ก็เปนไปในทางเดียวกนักับการศึกษาของประเทศเนเธอร
แลนด(30)  คือ ผูที่ติดเชื้อ hMPV ทุกคนมีอายุนอยกวา 5 ปทั้งสิ้น เมื่อพิจารณาชวงอายุที่เกิดการติดเชื้อมากที่
สุดในผูปวยทีต่ิดเชื้อ hMPV ทั้งหมดจะพบวา 50% ของผูปวยเด็กทั้งหมดที่ตดิเชื้อ hMPV เปนผูปวยเด็กที่มี
ชวงอายุ 1-2 ป แตเมื่อพิจารณาเทยีบกับผูปวยทีไ่ดทําการเก็บน้ําลางโพรงหลังหลังจมูกทั้งหมดจะพบวาการ
ติดเชื้อ hMPV มากทีสุ่ดในกลุมผูปวยที่มีอายุ 3-4 ป เพราะในชวงอายุนี้มีผูปวยที่เขามารับการรักษานอยแต
พบผูปวยที่มกีารติดเชื้อมากที่สุดทั้งในเพศชายและเพศหญิง อาจกลาวไดวาผูปวยสวนใหญที่ไดรับเชื้อ 
hMPV คร้ังแรกนั้นอาจเปนผูที่มีอายุอยูในชวง 3-4 ป ซ่ึงเปนชวงที่เด็กออกจากบานบอยขึ้นกวาเด็กที่อายุ
นอย เพราะฉะนั้นจึงมีโอกาสที่เด็กในชวงอายุนี้จะไดรับเชื้อ hMPV จากสิ่งแวดลม อยางไรก็ตามผลของการ
ศึกษาไมเปนไปในทางเดยีวกันกับการศึกษาในประเทศเนเธอรแลนด(37) ซ่ึงพบวาอายุที่พบการติดเชื้อ hMPV 
มากที่สุด คือ เด็กที่มีอายนุอยกวา 2 ป และในการศึกษาของประเทศแคนาดา(50) ที่พบวาการติดเชื้อ hMPV จะ
มากที่สุดในประชากรอายุ 3-5 เดือน แตในการศึกษาครัง้นี้มีจํานวนประชากรในชวงอายุ 3-4 ปนอยมากเพยีง 
21 คนเทานั้น เพราะฉะนั้นการที่จะใหไดผลที่แมนยําขึ้นก็ควรจะเพิ่มประชากรในกลุมนี้ใหมากขึ้นดวย 
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การศึกษาในเรือ่งชวงการระบาดของการติดเชื้อไวรัสในระบบทางเดินหายใจนั้น มีขึ้นเพื่อให
สามารถประเมินชนิดของไวรัสที่ทําใหเกดิการติดเชื้อเพือ่ประโยชนในการรักษา รวมถึงการปองกันและ
ควบคุมโรค การติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจในประเทศไทยนัน้จะเกดิมากที่สุดในชวงปลายฤดูรอนถึงฤดู
ฝน เพราะฉะนั้นการติดเชื้อ hMPV จึงนาจะอยูในชวงปลายฤดูรอนถึงฤดูฝนเชนกัน แตในการศึกษาครั้งนี้
พบวาการตดิเชื้อ hMPV นั้นเกิดมากในชวงฤดฝูนถึงฤดูหนาว คือ เร่ิมตั้งแตเดือนกรกฎาคมและจะพบการติด
เชื้อเพิ่มขึ้นอยางตอเนื่องตั้งแตเดือนกนัยายนและจะมากที่สุดในเดือนธันวาคมซึ่งเปนฤดูหนาว ซ่ึงการติดเชื้อ 
hMPV ในเดือนธันวาคมนัน้คิดเปน 33.3% ของน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้งหมด แสดงวาการติดเชื้อ hMPV นั้น
จะเกดิการระบาดมากที่สุดในฤดูหนาว แตสามารถพบการระบาดของการติดเชื้อ hMPV ไดในฤดูรอน คือ 
เดือนเมษายน คิดเปน 14.3% ของน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้งหมด ซ่ึงอาจเปนเพราะภูมิอากาศของประเทศไทย
นั้นไมคอยแนนอน หรืออาจเปนเพราะชวงอากาศที่กําลังจะเปลี่ยนเขาฤดูฝน จึงทําใหพบการติดเชือ้ hMPV 
ในเดือนเมษายน 

ชวงการระบาดของการติดเชื้อ hRSV ซ่ึงเปนไวรัสที่ทําใหเกิดการติดเชือ้ในระบบทางเดินหายใจที่
รุนแรงในเด็กมากที่สุดนั้น จะมีชวงการระบาดกวางกวา hMPV ในประเทศไทยพบวาชวงการระบาดของ
การติดเชื้อ hRSV นั้นจะอยูในชวงเดือนกรกฎาคมถึงเดือนกุมภาพนัธ ดังนั้นการติดเชื้อ hRSV และ hMPV 
ในระบบทางเดินหายใจนั้นมีชวงคาบเกีย่วกัน เพราะฉะนั้นจึงอาจพบการติดเชื้อรวมของ hRSV และ hMPV 
ในผูปวยรายเดียวกันได และในการศึกษาครั้งนี้พบผูปวย 1 ราย (ผูปวยรายท่ี 10) ที่มีการติดเชื้อรวมระหวาง
ไวรัส 2 ชนิดนี้ อยางไรก็ตามการตดิเชื้อรวมกนัของไวรัส 2 ชนดินี้อาจมีมากกวานี้ เนื่องจาก hMPV นั้นเปน
ไวรัสที่มีระยะฟกตัวนาน และการเก็บสิ่งสงตรวจในการวินิจฉยัการตดิเชื้อไวรัสในระบบทางเดินหายใจที่ดี
นั้นตองเก็บทนัทีที่มีอาการ ดังนั้นเมื่อตรวจพบเชื้อ hRSV ในน้ําลางโพรงหลังจมูกดวยปฏิกริิยาระหวาง
แอนติเจนและแอนติบอดแีลวก็ไมไดทําการเก็บน้ําลางโพรงจมูกในวนัอื่นตอ ซ่ึงอาจเปนชวงที่มี hMPV ใน
น้ําลางโพรงหลังจมูกนอยเพราะอาการที่เกดิขึ้นเปนอาการที่เกิดจากการติดเชื้อไวรัสอืน่ไมใชอาการที่เกิด
จากการติดเชื้อ hMPV ดังนั้นปริมาณไวรัสที่นอยก็อาจทําใหตรวจไมพบการติดเชื้อ hMPV ก็เปนได 

เมื่อจําแนกการพบการติดเชือ้ hMPV ในระบบทางเดินหายใจตามรายปพบวาในพ.ศ. 2545 พบการ
ติดเชื้อ hMPV ที่มากกวาทุกป คิดเปน 8.6% ของน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้งหมดในป พ.ศ. 2545 ในขณะทีพ่.ศ. 
2544 พบการติดเชื้อ hMPV 5.3% ของน้ําลางโพรงหลังจมูกทั้งหมดในป พ.ศ. 2544 และไมพบการติดเชื้อ 
hMPV ในปพ.ศ. 2546 เพราะการศึกษาในเรื่องของชวงการระบาดของการติดเชื้อ hMPV ในครัง้นี้พบวามี
การติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจมากที่สุดในฤดูหนาวโดยเฉพาะในเดือนธันวาคม  แตการเก็บน้ํา
ลางโพรงหลังจมูกในป พ.ศ. 2546 นั้นไดเก็บถึงเดอืนตุลาคม เพราะฉะนั้นจึงทําใหพลาดการเกบ็น้ําลางโพรง
หลังจมูกในชวงการเกดิการระบาดมากที่สุดไป จึงทําใหตรวจไมพบการติดเชื้อ hMPV ในที่สุด อยางไรก็
ตามอาจเปนไปไดวาการติดเชื้อ hMPV อาจมากในบางปดังประเทศดังการศกึษาในประเทศสหรัฐอเมริกา(39) 

พบวาอัตราการติดเชื้อ hMPV ในป พ.ศ. 2544 เทากับ 7% และในปตอมาพบอตัราการติดเชื้อ hMPV เทากับ 
1.5% และในประเทศอิตาลี(38) ก็ไดทําการศึกษาการติดเชื้อ hMPV เปนระยะเวลา 3 ป พบการติดเชื้อในแตละ
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ปไมเทากัน คอื 7%, 37% และ 43% และอาจเปนไปไดวาการติดเชื้อ hMPV มีอัตราการติดเชื้อที่นอยในป 
พ.ศ. 2546 ดังการศึกษาในประเทศสหรัฐอเมริกาและประเทศอิตาลีก็เปนได คือ จะพบการติดเชือ้ hMPV 
มากในป พ.ศ. 2545 และอาจพบการติดเชื้อ hMPV บางในป พ.ศ. 2544 และ พ.ศ. 2546 แตในป พ.ศ. 2546 
นั้นไมไดทําการเก็บน้ําลางโพรงหลังจมูกในชวงการระบาด จึงทําใหไมพบการติดเชือ้ hMPV ในระบบทาง
เดินหายใจในปนี้นั่นเอง 

พบวาอาการสวนใหญของผูปวยทีใ่หผลบวกกับการทํา RT-PCT ของ hMPV RNA มักมีไขและไอ
ทุกคน สวนอาการหอบหายใจเร็วนั้นพบในผูปวยเกือบทุกราย (11/12 คน) ซ่ึงอาการและอาการแสดงสวน
ใหญเปนอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลาง จึงสอดคลองกับการศึกษากอนหนานี้ที่พบ
ความสัมพันธระหวางการตดิเชื้อ hMPV กับการมีไข(35-36, 42), ไอ(34-36, 39, 42, 50,)  และหอบหายใจเร็ว(35, 37) แตการ
ศึกษาในประเทศสหรัฐอเมริกา(39) กลาววาสามารถแยกอาการของการติดเชื้อ hMPV ออกจากการติดเชื้อ 
influenza ไดจากการมีไข เพราะจากการศึกษา hMPV ไมทําใหเกดิไข แตในการศึกษาครั้งนี้พบวาเดก็ทุกราย
มีไข บางการศึกษาพบวาอาการของการติดเชื้อ hMPV นั้นจึงมีความสัมพันธกับอาการหายใจเสียงดงั 
(wheeze)(43) แตในการศึกษาครั้งนี้พบความสัมพันธระหวางการติดเชื้อ hMPV และอาการหายใจเสยีงดังเพยีง 
25% เทานั้น พบวาการหายใจเสียงดังจะสมัพันธกับผูที่มีประวัติครอบครัวเปน allergic disease และในการ
ศึกษาครั้งนี้ไมพบผูปวยที่มกีารติดเชื้อ hMPV มีประวัติครอบครัวเปน allergic disease ดังนั้น hMPV เพราะ
ฉะนั้นจึงทําใหการศึกษาการติดเชื้อ hMPV ในครั้งนี้มีความสัมพันธกับอาการหายใจเสียงดังนอย  

การศึกษากอนหนานี้พบวาการติดเชื้อ hMPV นั้นมกัทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ
และสวนลาง โดยเฉพาะหลอดลมฝอยอักเสบ (bronchiolitis) และปอดอักเสบ (pneumonia) และการตดิเชื้อ 
hRSV และ influenza นัน้จะทําใหเกิดการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลางไดเชนกัน จงึทําใหไม
สามารถแยกจากอาการของการติดเชื้อ hRSV(30, 35, 39,  43-44, 48-49)  และ influenza(46, 50) ได เชนเดยีวกับการศึกษา
ในครั้งนี้ก็เปนไปในทางเดียวกันกับการศกึษาในประเทศอื่นๆ ที่พบวา hMPV นั้นทาํใหเกดิการตดิเชื้อใน
ระบบทางเดินหายใจสวนลวง เพราะผูปวยเด็กที่ใหผลบวกกับการทํา RT-PCR ของ hMPV ทุกรายนั้นไดรับ
การวินจิฉัยจากกุมารแพทยวาเปนปอดอักเสบ นอกจากนั้นยังพบความผิดปกตใินการเอกซเรยปอดของผู
ปวยทกุราย ซ่ึง 66.7% เปนการผิดปกติแบบ perihilar infiltration จึงสามารถสรุปไดวาการติดเชื้อ hMPV ใน
ระบบทางเดินหายใจในผูปวยเด็กนั้นสัมพนัธกับการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลางจริง เพราะ
อาการและอาการแสดง รวมถึงการวินิจฉยัจากแพทยและการเอ็กซเรยปอดก็สัมพันธกับการติดเชื้อในระบบ
ทางเดินหายใจสวนลางทั้งสิ้น 
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นอกจากอาการที่เกิดขึ้นในระบบทางเดินหายใจแลว hMPV อาจทาํใหเกดิอาการในระบบอื่นๆได 
เชนกัน เชนในการศึกษาในประเทศฝรั่งเศสและฮองกง(36, 44) ที่พบการติดเชื้อ hMPV ในผูปวยที่มีอาการทอง
เสียและมีไขสูงแตไมมีอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจ หรือมีอาการของการติดเชื้อในระบบ
ทางเดินหายใจและมีอาการทองเสียรวมดวย และในการศึกษาครั้งนี้อาการทางระบบทางเดินอาหารดวย 3 
ราย คือ ทองเสีย ในผูปวยรายที1่, รายท่ี 10 และผูปวยรายที ่ 12 แตตรวจไมพบแบคทีเรียที่ทําใหเกิดอาการ
ทองเสีย ซ่ึงอาจเปนเพราะการติดเชื้อรวมกับ Rotavirus ที่เปนไวรัสที่ทําใหเกดิการทองเสียที่สําคัญในเด็กก็
เปนได และ Rotavirus นั้นเปนไวรัสที่ทําใหเกดิอาการทองเสียที่มีชวงการระบาดในฤดูหนาว และชวงการ
ระบาดของการติดเชื้อ hMPV ในครั้งนี้ก็เปนชวงฤดูหนาวเชนกนั และผูปวยเด็ก 3 รายนี้กเ็ปนการติดเชือ้ 
hMPV ในชวงฤดูหนาว จึงเปนไปไดที่จะพบการติดเชื้อรวมกับ Rotavirus  

ในการศึกษาครั้งนี้พบวา 91.7% ของผูปวยเด็กที่ติดเชื้อ hMPV ทั้งหมด ตองเขารับการรักษาในโรง
พยาบาล โดยที่มีระยะเวลาในการเขารับการรักษาในโรงพยาบาลเฉลี่ย คือ 6 วัน (1-14 วัน) แสดงวาการติด
เชื้อ hMPV ก็มีความสัมพันธกับการเกิดอาการทีรุ่นแรง เพราะเด็กถึง 11 ราย (91.7%) ที่ตองเขารับการรักษา
ในโรงพยาบาล แตดวยการออกแบบการศึกษาในครั้งนี้เนนการเก็บน้ําลางโพรงหลังจมูกในเด็กที่มีอาการ
ของติดเชื้อไวรัสในระบบทางเดินหายใจสวนลาง และการติดเชื้อไวรัสในระบบทางเดินหายใจสวนลางใน
เด็กมักมีอาการรุนแรง ดังนัน้จึงอาจเปนไปไดที่จะพบการติดเชื้อ hMPV เฉพาะที่มีอาการรุนแรงเปนสวน
ใหญ ถึงแมวาจะมีผูปวยเดก็ 1 ราย (ผูปวยรายที่ 4) ที่ไมไดเขารับการรักษาในโรงพยาบาลก็ตาม เพราะเปนผู
ปวยเด็กรายเดยีวที่ไมมีอาการหอบหายใจลาํบาก แพทยจงึใหกลับไปรกัษาตัวท่ีบานไดโดยไมตองเขารับการ
รักษาในโรงพยาบาล แตการวินิจฉยัจากแพทยยังคงระบุวาผูปวยเด็กรายนี้เปนปอดอักเสบ อยางไรก็ตาม
สามารถสรุปไดวาการติดเชื้อ hMPV นั้นสัมพันธกับการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลางที่รุนแรง  

ผูปวยเดก็ที่พบวาติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจในการศึกษาครั้งนี้ประมาณครึ่งหนึง่ที่มีโรคประจํา
ตัว ไมวาจะเปนโรคหัวใจและหลอดเลือด 3 คน (25% ของผูปวยเด็กที่ตดิเชือ้ hMPV ทั้งหมด), โรคปอด 2  
คน(16.7% ของผูปวยเด็กที่ตดิเชื้อ hMPV ทั้งหมด) และ congenital rubella syndrome 1 คน (8.3% ของผูปวย
เด็กที่ติดเชื้อ hMPV ทั้งหมด) ผูปวยเดก็ที่มีโรคประจําตัวทั้ง 6 คนมีแนวโนมการเขารับการรักษาในโรง
พยาบาลที่มีระยะเวลานานกวาผูปวยเด็กทีไ่มมีโรคประจําตัว นั่นคือ ผูปวยเด็กทีม่ีโรคประจําตัวจะมีระยะ
เวลาการเขารับการรักษาในโรงพยาบาลตั้งแต 0-14 วัน ซ่ึงมคีาเฉลี่ยของการเขารับการรักษาในโรงพยาบาล
เทากับ 7.3 วัน ในขณะที่ผูปวยที่ไมโรคประจําตัวนั้นมีระยะเวลาการเขารับการรักษาในโรงพยาบาลที่ส้ัน
กวา คือ ตั้งแต 1-7 วัน ซ่ึงมีคาเฉลี่ยของการเขารับการรักษาในโรงพยาบาลเทากับ 3.7 วัน  จะเห็นวาผูปวยที่มี
โรคประจําตัวจะมีแนวโนมการเขารับการรักษาในโรงพยาบาลที่นานกวา ซ่ึงอาจหมายถึงอาการของการติด
เชื้อ hMPV ที่รุนแรงกวาก็เปนได ดังนั้นจึงอาจมีความความสัมพันธของการมีโรคประจําตัวตอความรนุแรง
ของอาการเมื่อผูปวยติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจ ซ่ึงสอดคลองกับการศึกษาในประเทศสหรัฐ
อเมริกาที่พบวาพบวาเกือบ 1 ใน 3 ของผูปวยเดก็ที่ติดเชื้อ hMPV จะมีประวัติของการคลอดกอนกําหนด 
หรือเปนโรคหวัใจ และการศึกษาผูปวยเดก็ที่มีอายุนอยกวา 5 ปในประเทศแคนาดา(35) พบวา 4 ใน 12 รายที่
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พบการติดเชื้อ hMPV นั้นคลอดกอนกําหนดหรือมีโรคประจําตัว ซ่ึงอาจเปนเพราะการมีโรคประจําตัวนั้นทํา
ใหรางกายมีความออนแออยูแลว เมื่อเกิดการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจซ้ําอีก ก็อาจยิ่งสงผลทํา
ใหเกดิอาการที่รุนแรงกวาเด็กปกตไิด แตในการศึกษาครั้งนี้พบวาผูปวยรายที่ 4 มีโรคปอดเปนโรคประจําตัว 
ถึงแมวาผูปวยรายนี้จะไดรับการวินจิฉัยเปนปอดอักเสบก็ตาม แตกไ็มไดมีอาการรุนแรงจนกระทั่งตองเขา
รับการรักษาในโรงพยาบาล สามารถสรุปไดวามีความสัมพันธระหวางความรุนแรงกับการติดเชือ้ hMPV 
กับผูที่มีโรคประจําตัว ถึงแมวาจะผูปวยรายหนึ่งที่มีโรคประจําตัวแตไมไดเขารับการรักษาในโรงพยาบาลก็
ตาม แตผูปวยที่มีโรคประจาํตัวที่เหลือ 5 คนก็มีระยะเวลาการเขารับการรักษาในโรงพยาบาลนานกวาเด็ก
ปกติ 

ในการศึกษาจากประเทศสหรัฐอเมริกากอนหนานี้(57) พบวาลําดับนวิคลีโอไทดในสวน N, F และ L 
gene นั้นเปนลําดับนิวคลีโอไทดที่เปล่ียนแปลงนอย (conserved) ทั้ง 3 สวน แตในการศึกษาครัง้นี้ไดทําการ
ตรวจกรองการติดเชื้อ hMPV โดยใชวิธี RT-PCR ในสวน N gene เหตุผลที่เลือก N gene ในการตรวจกรอง 
คือ ในขณะทีไ่ดทําการออกแบบการทดลองนั้นมีลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV อยูใน GenBank เพียงเสน
เดียว คือ สวน N gene (accession No. AF371337) จึงไดทําการออกแบบ primers ในสวน N gene และตรวจ
กรองน้ําลางโพรงหลังจมูกในสวน N gene เมื่อมีการรายงานการพบการติดเชือ้ hMPV ที่มากขึ้น จึงไดศึกษา
ถึงการตรวจกรองการติดเชือ้ hMPV ในสวนอื่น คือ F gene และ L gene และจากการศึกษาตอมาพบวา 
hMPV ในสวน N gene นั้นมีลําดับนิวคลีโอไทดที่เหมือนกับ APV-C (ซ่ึงเปนไวรัสที่เหมือนกับ hMPV มาก
ที่สุด แตไมสามารถกอโรคในสัตวเล้ียงลูกดวยนม) 52% และมลํีาดับนิวคลีโอไทดที่เหมือนกับ hRSV (เปน
ไวรัสของมนษุยที่ใกลเคียงกับ hMPV มากทีสุ่ด และทําใหเกิดการติดเชือ้ในระบบทางเดินหายใจอยางรุน
แรงในเด็ก) เพียง 70% เทานั้น เพราะฉะนั้นการเกิด cross-reaction ในการเพิ่มจํานวนของ APV-C หรือ 
hRSV จึงเปนไปไดยาก ดังนั้นการตรวจกรองการติดเชือ้ hMPV โดยใช N gene จงึเปนทางเลือกที่ดี เพราะ
ไมมีปญหาในการเกิดการเพิ่มจํานวนไวรัสอื่น ซ่ึงอาจจะทําใหเกิดผลบวกปลอมได 

เพื่อไมใหเปนการสิ้นเปลืองวัสดุและอุปกรณในการทดลอง การออกแบบการศกึษาในครั้งนีจ้ึงทํา
การตรวจกรองการติดเชื้อ hMPV โดยเพิม่จํานวน hMPV เพียงสวนเดียวเทานั้น คอื สวน N gene  จึงนําน้ํา
ลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวกทําการเพิ่มจํานวนในสวน F gene และ L gene ตอไป แตการเพิม่จํานวน 
hMPV RNA ของผูปวยรายที่ 4, 5 และ 9 นั้นไดไมครบทั้ง 3 gene เนื่องจากน้ําลางโพรงจมูกไมเพียงพอใน
การทําการศึกษา  
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การออกแบบการทดลองในครั้งนี้ไดใช β-actin เปน internal control ในการทํา RT-PCR ไมวาจะ
เปนการตรวจกรองการติดเชื้อ hMPV ในสวน N gene หรือการเพิ่มปริมาณ hMPV RNA ในสวน F gene 
และ L gene ในน้ําลางโพรงหลังจมูกที่ใหผลบวก ผลปรากฏวาการทํา RT-PCR ของ  β-actin ควบคูไปกับ
การทํา RT-PCR ของ hMPV ทุกครั้ง β-actin จะใหผลบวกเสมอ ถีงแมวาเมื่อเซลลมีการติดเชื้อไวรัสแลว ไว
รัสจะมีกระบวนการในการสรางโปรตีนเพื่อยับยั้งการเพิม่จํานวนของ mRNA ของ host เพื่อที่จะไดทําการ 
translate โปรตีนของไวรัสเองไดอยางเต็มที่ จากนั้นเมื่อสรางโปรตีนในการยับยั้งการสราง mRNA ของ host 
แลว ไวรัสจงึจะทําการเพิ่มจํานวน (replication) และเริ่มกระบวนการ transcription และกระบวนการ 
translation ของไวรัสตอไป แตในการศกึษาครั้งนี้พบวาผูปวยทุกรายใหผลบวกกับ β-actin และผูปวยทีใ่ห
ผลบวกกับ hMPV ก็ใหผลบวกกับ β-actin เชนกนั ซ่ึงอาจเปนเพราะ paramyxovirus บางตัวจะมีผลตอการ
ยับยั้งการสราง mRNA ของ host นอยมาก และกระบวนการอาจไมใชการยับยั้งการสราง mRNA ของ host ก็
ได อาจเปนเพยีงกระบวนการยับยั้งการขนสง mRNA จาก nucleus สู cytoplasm ก็เปนได และกระบวนการ
ในดานนี้ของ hMPV ก็ยังไมไดมีผูใดทําการศึกษา 

หลังจากการทาํ RT-PCR ในสวน N, F และ L gene และนาํผลผลิตที่ไดของผูปวยแตละรายในแตละ 
gene ตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดโดยการใชทั้ง forward primer และ reverse primer เมื่ออานผลเทียบ
กันแลวปรากฏวาลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดทุกเสนใหผลที่ตรงกันทั้ง forward primer และ reverse primer ผู
ปวยแตละรายที่ใหผลบวกกบั hMPV RNA จะมีลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ทั้งหมด 3 gene คือ N, F 
และ L gene ยกเวนผูปวยรายที่ 4 และ 5 ที่มีลําดับนิวคลีโอไทดเพียงสวน N gene เทานั้น และผูปวยรายที่ 9 
ที่ขาดลําดับนวิคลีโอไทดในสวน L gene เมื่อนําลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดเขาโปรแกรม BLAST จากเวปไซต 
www.ncbi.nlm.ih.gov/Blast พบวาลําดับนิวคลีโอไทดทุกเสนทั้ง 3 gene ใกลเคียงกับ hMPV ที่มีการศึกษา
กอนหนานี้มากที่สุด แสดงวาลําดับนวิคลีโอไทดทีไ่ดจากการศึกษาในครั้งนี้เปนลําดับนิวคลีโอไทดของ 
hMPV จริง เพราะมีความใกลเคียงกับ hMPV มากที่สุด แตผลจากการใชโปรแกรมเดียวกันในการเปรียบ
เทียบความใกลเคียงของลําดับกรดอะมิโน ผลคือลําดับกรดอะมิโนเกอืบทุกเสน มคีวามใกลเคยีงกับลําดับ
กรดอะมิโนของ hMPV ทั้งสิ้น ยกเวนลําดับนวิคลีโอไทดของผูปวยรายที ่1 ในสวน N gene เทานั้นทีม่ีความ
ใกลเคียงกับลําดับกรดอะมิโนของ APV-C ซ่ึงอาจเปนเพราะลําดับนิวคลีโอไทดในสวน N gene ของผูปวย
รายนี้อานไดส้ันมากเมื่อเทยีบกับลําดับนิวคลีโอไทดของผูปวยรายอ่ืน คือ เพียง 159 เบสเทานั้นในขณะที่ผู
ปวยรายอื่นอานไดมากกวา 230 bp ดังนั้นเมื่อแปลงลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดเปนโปรตีนก็จะมีความยาวของ
ลําดับกรดอะมิโนเพียง 52 amino acid เทานั้น แตผูปวยรายอ่ืนอานลําดับกรดอะมิโนไดมากกวา 70 amino 
acid ดังนั้นการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจึงไดเพียงชวงสั้นเทานัน้ อยางไรก็ตามลําดับนิวคลีโอไทดของ
ผูปวยรายนี้เมือ่ใชโปรแกรม BLAST แลวยังคงใหผลเหมือนกับ hMPV มากที่สุด แสดงวาลําดับนิวคลีโอ
ไทดที่ไดจากผูปวยรายที่ 1 นั้นเปนลําดับกรดอะมิโนของ hMPV แตเปนลําดับนวิคลีโอไทดที่ส้ันเกินไป จึง
ทําใหเกิดปญหาในการแปลงเปนโปรตีน 
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ผลจากการใชโปรแกรม CLUSTAL X ในการเปรียบเทียบลําดับนวิคลีโอไทดของทั้ง 3 gene พบวา
ลําดับนิวคลีโอไทดของทั้ง 3 gene นั้นมกีารเปลี่ยนแปลงนิวคลีโอไทดที่สามารถแบงออกไดเปน 2 กลุม
อยางชัดเจน และเปนไปในทางเดียวกันทัง้ 3 gene นั่นคือ กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 
และ 11 และ กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายท่ี 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 และสําหรบัการใชโปรแกรม 
CLUSTAL X ในการเปรยีบเทียบลําดับกรดอะมิโนของทั้ง 3 geneพบวาลําดับกรดอะมิโนของ N และ F 
gene นั้นมีการเปลี่ยนแปลงกรดอะมิโนทีส่ามารถแบงออกไดเปน 2 กลุมอยางชัดเจน และเปนไปในทาง
เดียวกัน นั่นคอื กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายท่ี 8, 9, 10 และ 11 และ กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผู
ปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 แตลําดับกรดอะมิโนในสวน L gene นั้นไมสามารถแยกออกเปน 2 กลุม
ไดเลย อาจเปนเพราะลําดับนิวคลีโอไทดในสวนนี้ส้ันมาก เพียง 171 นิวคลีโอไทดเทานัน้ เพราะฉะนัน้การ
แปลงลําดับนวิคลีโอไทดเปนลําดับกรดอะมิโนในสวนนี้จึงมีความยาวเพยีง 56 amino acid เทานั้น และการ
เปล่ียนแปลงนวิคลีโอไทดนัน้เปนการเปลีย่นแปลงนวิคลีโอไทดตัวหลังสุดของ codon ดังนั้นจึงไมทําให
กรดอะมิโนเปลี่ยนแปลง หรืออาจเปนเพราะ hMPV เปน negative single-stranded RNA virus ดังนั้นจึงตอง
มีเอนไซม RNA dependent RNA polymerase ในการสราง mRNA จาก RNA และ L gene มีหนาที่ในการ
สราง เอนไซมนี้ ดังนัน้จึงเปนไปไดที่ gene สวนนี้จะเปนสวนที่มกีารเปลี่ยนแปลงลําดับกรดอะมิโนนอย 
(conserved) เพราะการเปลี่ยนแปลงลาํดับกรดอะมิโนของเอนไซมนั้นจะเปนการเปลี่ยนแปลงรปูรางของ
โปรตีนไปดวย ซ่ึงการเปลี่ยนแปลงรูปรางโปรตีนของเอนไซมนั้นอาจทําใหเอนไซมเสียหนาทีไ่ด เพราะ
ฉะนั้นใน gene สวนนี้จึงเปน gene ที่มีการเปลี่ยนแปลงลําดับกรดอะมิโนนอยเพื่อคงหนาที่ไว 

จากการเปรยีบเทียบลําดับนวิคลีโอไทดที่ไดจากการศกึษาครั้งนี้กับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง 
(hMPV accession No. AF371337 และ APV-C) โดยใชโปรแกรม CLUSTAL X พบการแทนที่ของนวิคลีโอ
ไทด (base substitution) ดังนี้ 

1. สวน N gene - พบการแทนที่ของลําดับนิวคลีโอไทดในผูปวย 2 ราย คือ 
• ผูปวยรายที่ 4 (4N) เปนการแทนที่ของลําดับนิวคลีโอไทดจาก G เปน A เปนการแทนที่

แบบ transition เพราะเปนการแทนที่ของเบสเพยีวรีนดวยเบสเพียวรีน และการแทนที่ทําให
กรดอะมิโนเปลี่ยนแปลงไปจาก D เปน N (missense mutation) 

• ผูปวยรายที ่10 (10N) เปนการแทนที่ของลําดับนิวคลีโอไทดจาก G เปน A เปนการแทนที่
แบบ transition และการแทนที่ทาํใหกรดอะมิโนเปลี่ยนแปลงไปจาก V เปน I (missense 
mutation) 

2. สวน F gene - พบการแทนที่ของลําดับนิวคลีโอไทดในผูปวย 1 ราย คือ ผูปวยรายที่ 9 (9F)เปนการ
แทนที่จาก G เปน A เรียกวาเปนการแทนที่แบบ transition แตการแทนที่ในตําแหนงนี้ไมทําใหกรด
อะมิโนเปลี่ยนแปลงไปยังคงเปน G เชนเดิม (silent mutation) 

3. สวน L gene - พบการแทนที่ของลําดับนิวคลีโอไทดในผูปวย 1 ราย คือ ผูปวยรายที่ 7 (7L)เปนการ
แทนที่จาก A เปน T เรียกวาเปนการแทนที่แบบ transversion เพราะเปนการแทนทีข่องเบสเพียวรีน
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ดวยเบสไพริมดิีน แตการแทนที่ในตําแหนงนี้ไมทําใหกรดอะมิโนเปลี่ยนแปลงไปยังคงเปน I เชน
เดิม (silent mutation) 
Van Den Hoogen และคณะ(31) พบวาลําดับกรดอะมิโนของไวรัสในแฟมิล่ี Paramyxoviridae ใน

สวน F นั้นจะประกอบไปดวยหนวยยอย F1 และ F2 ซ่ึงจะเชื่อมกันดวย fusion domain และทั้ง 2 หนวยยอยนี้
จะมีกรดอะมิโน Cysteine (C) ที่ conserved ทั้งหมด 14 ตําแหนง แบงเปน F1 จะมี cysteine ที่ conserved ทั้ง
หมด 12 ตําแหนง และ F2 จะมี cysteine ที่ conserved อีก 2 ตําแหนง จึงไดทาํการเปรียบเทยีบลําดับกรดอะมิ
โนที่ไดในการศึกษาครั้งนี้ทั้ง 10 รายกับลําดบักรดอะมิโนใสวน F gene พบวา hMPV ในสวนที่ทําการศึกษา
นั้นเปนชวงหนึ่งของ F1 เมื่อเปรียบเทียบกับลําดบักรดอะมิโนอางอิงแลว ชวงที่ทําการศกึษาจะตองมี 
cysteine ที่ conserved ทั้งหมด 8 ตําแหนง และในผูปวยที่ทําการศึกษาทั้ง 10 รายก็พบ cysteine ที่ conserved 
ทั้งหมด 8 ตําแหนง ดังรูปที่ 19  จึงกลาวไดวาไวรัสที่ทําการศึกษาในครั้งนี้เปนไวรัสที่เปนสมาชิกของในแฟ
มิล่ี Paramyxoviridae จริง 

นอกจากนั้นลําดับกรดอะมิโนของจีนัส Metapneumovirus ในสวน F  ที่มี APV-C เปนสมาชิกนั้น 
จะสั้นกวาลําดบักรดอะมิโนของจีนัส Pneumovirus ที่มี hRSV เปนสมาชิกหลายตําแหนง จากตําแหนงที่ศรชี้
ในรูปที่ 19 จะสามารถบอกไดวาหากลําดับกรดอะมิโนที่ทําการศึกษาในครั้งนี้มเีปนลําดับกรดอะมิโนของจี
นัส Pneumovirus จะตองมีกรดอะมิโนเพิ่มขึ้น 2 ตัว เพราะฉะนั้นจึงสามารถสรุปไดวาลําดับกรดอะมิโนของ 
hMPV ที่ทําการศึกษาในครั้งนี้เปนลําดับกรดอะมิโนของจีนัส Metapneumovirus  

การทํา phylogenetic analysis โดยใชโปรแกรม PHYLIP 95 ของลําดับนิวคลีโอไทดทั้ง 3 gene คือ 
N, F และ L gene กับ APV-C หรือ APV-A โดยไมไดทําการเปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง 
ปรากฏวาผลการทํา phylogenetic tree ใหผลตรงกัน คือ สามารถจําแนก hMPV ในการศกึษาครั้งนี้จากผูปวย
จํานวน 12 คน ออกเปน 2 กลุม นอกจากนัน้ผลที่ไดยังสอดคลองกับการใชโปรแกรม CLUSTAL X (โดย
การสังเกตจากลําดับนิวคลีโอไทดที่สามารถแบงออกไดเปน 2 กลุมอยางชัดเจน) ดังที่กลาวขางตน นั่นคือ  

1. กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยรายที่ 8, 9, 10 และ 11 
2. กลุมที่ 2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายที่ 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 

นอกจากนั้นการคํานวณ %nucleotide similarity ในสวน N และ F gene นั้นใหผลที่ใกลเคียงกันมาก
ภายในกลุมเดยีวกัน คือ 99-100% และ 97-100% ตามลําดับ ซ่ึงให %nucleotide similarity ใกลเคียงกับ
ประเทศอื่นๆ ที่มี % nucleotide similarity ของ 2 gene นี้อยูในชวง 93-100% ทั้ง 2 gene (32, 45, 47, 50, 56)  และ  
%nucleotide similarity ระหวาง hMPV 2 กลุมในสวน N และ F gene มีคาเทากับ 87-88% และ 81-84% ตาม
ลําดับ ซ่ึงใหผลใกลเคียงกับ % nucleotide similarity ใกลเคียงกับประเทศอื่นเชนกนั(32, 45, 47, 50, 56-57)  เพราะ
ฉะนั้นการทํา phylogenetic tree ของทั้ง 2 gene นี้จึงสามารถแยกกลุมของ hMPV ออกไดอยางชัดเจน ในทาง
ตรงกันขาม hMPV ในสวน L gene นั้นมี %nucleotide similarity ภายในกลุมเดียวกันเทากับ 98-100% ซ่ึง
ใกลเคียงกับ %nucleotide similarity ในประเทศอื่น(56) และ %nucleotide similarity ระหวางกลุมเหมือนกนั
สูงมาก คือ 94-96%  ซ่ึงเปนเพราะลําดบัิวคลีโอไทดและลําดับกรดอะมิโนในสวน L gene นีม้ีการเปลี่ยน
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แปลงนอยมาก (conserved) จากการศึกษา % nucleotide similarity ในสวน L gene ในประเทศอื่นพบวามีคา
อยูในชวง 83-85% (56, 58) จะเห็นวา % nucleotide similarity ของ hMPV ในสวน L gene ที่ไดทําการศึกษาใน
คร้ังนี้สูงกวาประเทศอื่นมาก แตอยางไรกต็ามการทํา phylogenetic tree ในสวน L gene ก็ยังสามารถแยก 
hMPV ออกไดเปน 2 กลุมเชนกัน 

ผลจากการทํา phylogenetic analysis โดยใชโปรแกรม PHYLIP 95 ของลําดับนิวคลีโอไทดในสวน
ของ N และ F gene ยังคงใหผลตรงกับการทํา phylogenetic tree เมื่อนําลําดบันิวคลีโอไทดมาเปรียบเทยีบกัน
เอง คือ สามารถแบง hMPV จากการศึกษาในครั้งนี้ออกเปน 2 กลุม คือ กลุมที่ 1 จํานวน 4 ราย คือ ผูปวยราย
ที่ 8, 9, 10 และ 11 และกลุมที ่2 จํานวน 8 ราย คือ ผูปวยรายท่ี 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 และ 12 และ %nucleotide 
similarity ของทั้ง 2 gene ทั้งภายในกลุมผละระหวางกลุมยังคงใหผลไมแตกตางจากเดิม แตผลการสราง 
phylogenetic tree ในสวน L gene เมื่อเปรยีบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงและ APV-A ใหผลตางออก
ไป คือ ไมสามารถแยกกลุมของ hMPV ออกเปน 2 กลุมไดอยางชัดเจน สามารถแบงออกไดเปนกลุมยอยเทา
นั้น เพราะการเปรียบเทียบ % nucleotide similarity ระหวาง 2 กลุมใน gene สวนนีม้ีสูงมากคืออยูในชวง 95-
96%  ซ่ึงการศึกษากอนหนานี้พบวา % nucleotide similarity ของทั้ง 2 กลุมจะมีคาประมาณ 83-85% (56, 58)  
แตในการศึกษาครั้งนี้ลําดับนิวคลีโอไทดมคีวามเหมือนกนัสูงกวามากจงึเปนสาเหตุทีไ่มสามารถแบง hMPV 
จากการศึกษานี้ออกไดเปนกลุมอยางชัดเจน จากตารางการคํานวณ %nucleotide similarity ระหวาง L gene 
กับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงนั้นใหผลตางจาก N และ F gene เพราะ hMPV ที่คาดวาจะสามารถแบงออกได
เปน 2 กลุมนั้น ทีความเหมือนกับลําดับนิวคลีโอไทดอางอิงเพียงกลุมเดียวเทานัน้ อีกกลุมหนึ่งก็มีความ
เหมือนเพยีง 80% เทานั้น ดังนั้นการทํา phylogenetic tree เปรียบเทียบกับลําดับนวิคลีโอไทดอางอิงจึงไม
สามารถแยกออกเปน 2 กลุมได  อยางไรก็ตามการแบง hMPV ในสวนนี้ออกเปนกลุมยอยกย็ังใหผลตรงกับ
การใชโปรแกรม CLUSTAL X และการสราง phylogenetic tree (โดยใชเพียงลําดับนวิคลีโอไทดที่ไดศึกษา
ในครั้งนี้กับ APV-A เทานัน้) คือ สามารถแบงนิวคลีโอไทดในสวน L gene ออกไดเปน 2 กลุมเชนเดียวกับ
การแบงกลุมลําดับนิวคลีโอไทดในสวน N และ F gene และอาจสรุปไดวา hMPV ที่ไดทําการศึกษาในครั้งนี้
มีการเปลี่ยนแปลงในลําดับนิวคลีโอไทดนอยมาก (conserved) เพราะการเปลี่ยนลําดับนิวคลีโอไทดในสวน
นี้เปนลําดับกรดอะมิโนใหผลเหมือนกันทั้ง 2 กลุม ดังที่กลาวแลวขางตน 

จากการคํานวณ %nucleotide similarity ของ hMPV ที่ไดทําการศึกษาทัง้ 3 gene กับ APV-C และ 
APV-A ใหผลวาลําดับนวิคลีโอไทดของ hMPV ที่ทําการศึกษานั้นมีความเหมือนกับ APV นอย โดยเฉพาะ
กับ APV-A เพราะฉะนั้นจึงสามารถสรุปไดอยางชัดเจนวา hMPV นั้นไมใช APV และเปนไวรัสที่อยูในแฟมิ
ล่ี Paramyxovirisae และอยูในจีนัส Metapneumovirus ดังที่กลาวแลวขางตน 
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อยางไรก็ตามจากการศึกษาการติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจในผูปวยเด็กไทยในครั้งนี้ให
ผลสรุปวา hMPV ที่พบในประเทศไทยนั้นมี 2 สายพนัธุ และหากตองการการแยกสายพันธุ hMPV ที่ดีนั้น
ควรจะใชการเพิ่มจํานวน hMPV ในสวน N และ/หรือ F gene มากกวา L gene และการพบ hMPV 2 สาย
พันธุนี้อาจกลาวไดวา hMPV มีความหลากหลายของแอนติเจน (antigenic diversity) หมายความวา hMPV ที่
เกิดขึ้นทั้ง 2 สายพันธุอาจทําใหเกิดการตอบสนองของภูมิคุมกันทีต่างกัน เพราะฉะนัน้การเกดิการติดเชื้อ 
(reinfection) ซํ้าของ hMPV จึงสามารถเกิดขึ้นไดจากการติดเชื้อ hMPV ตางสายพันธุกันนั่นเอง แตจากการ
ศึกษาในครั้งนี้ไมสามารถแยกอาการของผูปวยที่ติดเชื้อ hMPV ในระบบทางเดินหายใจทั้ง 2 กลุมนี้ได  

ในป พ.ศ. 2545 พบการติดเชื้อ hMPV ทั้ง 2 กลุมภายในปนี้เชนเดียวกับการศึกษาในประเทศแคนา
ดา(35) ที่พบการระบาดของ hMPV 2 สายพนัธุในปเดยีวกัน โดยสายพันธุที่แยกไดจากผูปวยรายที่ 8-11 เปน
สายพันธุเดยีวกันและ hMPV ที่แยกไดจากผูปวยทีเ่หลือเปนอีกหนึ่งสายพันธุ โดยที่สายพนัธุที่แยกไดจากผู
ปวยรายที่ 8-11 นั้นเปนชวงเวลาที่ตดิกัน คือ ในชวงเดือนกรกฎาคมถึงเดือนตุลาคม ซ่ึงอาจกลาวไดวาชวง
เดือนดังกลาวอาจเปนชวงการระบาดของ hMPV ในสายพันธุนีก้็เปนได เพราะการพบ hMPV ในผูปวยที่
เหลือเปนชวงเวลาที่พบกอนและหลังจากชวงนี้ 

การศึกษาการติดเชื้อ hMPV ในผูปวยเด็กในประเทศไทยโดยการทํา RT-PCR ของ hMPV RNA ใน
ยีนสวน N, F และ L พบอุบัติการณของการติดเชือ้เทากับ 5.3% โดยพบอัตราการติดเชื้อในเด็กชายมากกวา
เด็กหญิงเล็กนอย ชวงการระบาดของการติดเชื้อ hMPV นั้นจะเกิดขึ้นในชวงปลายฤดูฝนถึงฤดูหนาว แตการ
ติดเชื้อจะเกิดมากในเดือนธนัวาคมซึ่งเปนฤดูหนาว ซ่ึงเปนชวงที่มกีารระบาดของการติดเชื้อ hRSV ใน
ระบบทางเดินหายใจจึงทาํใหพบการติดเชือ้รวมกับการตดิเชื้อ hRSV ในผูปวยเด็กรายหนึ่ง อาการและอาการ
แสดงของผูปวยที่ติดเชื้อ hMPV นั้นมกัเปนอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจสวนลาง คือ ไข, 
ไอ และหอบหายใจลําบาก รวมถึงมีความผิดปกติในการเอกซเรยปอด และการวินิจฉยัจากกุมารแพทยพบวา
เด็กที่ติดเชื้อ hMPV ทุกรายเปนปอดอกัเสบ และการมีโรคประจําตัวก็อาจเปนปจจัยที่ทําใหการตดเชื้อ 
hMPV ในระบบทางเดินหายใจมีอาการที่รุนแรงขึ้น  และการศึกษาสายพันธุของ hMPV ที่เกิดขึ้นในประเทศ
ไทย พบวา hMPV สามารถแบงออกไดเปน 2 สายพันธุ และการระบาดของทั้ง 2 สายพันธุนี้สามารถเกิดได
ภายในปเดยีวกัน แตอยางไรก็ตามการศกึษา hMPV ควรมีการศึกษาในดานอื่นเพิ่มเติมเพื่อใหผลของการ
ศึกษากวางขึ้นในหลายดาน เชน 

1. การศึกษาในครั้งนี้เปนการศกึษาในผูปวยเด็กที่มีอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดนิหายใจสวน
ลางเทานั้น ฉะนั้นยงัคงมีกลุมเด็กที่เกิดมีอาการของการติดเชือ้ในระบบทางเดินหายใจสวนบน 
เพราะฉะนั้นจงึยังขาดการศกึษาการติดเชือ้ในผูปวยกลุมนี้ เนื่องจากการศึกษาบางการศึกษากอน
หนานี้พบวา hMPV สามารถทําใหเกดิการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจสวนลางไดบางเชนกนั ดัง
นั้นควรจะทําการศึกษาในผูที่มีอาการนอยดวย 
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2. นอกจาก hMPV จะทาํใหเกดิการตดิเชื้อในระบบทางเดินหายใจในผูปวยเดก็แลว hMPV ก็ยัง
สามารถทําใหเกิดการตดิเชื้อในระบบทางเดินหายใจในผูใหญไดเชนกนั เพราะฉะนั้นในการศึกษา
ตอไปก็ควรศึกษาในประชากรกลุมนี้ เพื่อสังเกตอุบัติการณการติดเชื้อที่เกิดขึ้นดวย  

3. บางการศึกษากอนหนานี้พบการติดเชื้อ hMPV ในน้ําลางโพรงหลังจมูกแตไมมีอาการของการติด
เชื้อในระบบทางเดินหายใจ เพราะฉะนัน้การศึกษาในผูปวยกลุมนี้จึงเปนที่นาสนใจ เพราะเปนผูที่มี
เชื้อไวรัสอยูในรางกาย แตรางกายมีกลไกในการทําใหไมเกิดอาการขึ้นได 

4. การศึกษาการติดเชื้อ hMPV เพิ่มในพื้นที่อ่ืนก็เปนที่นาสนในการทําการศึกษาตอ เพราะการติดเชื้อ 
hMPV นั้นอาจไมเทากนัในหลายพื้นที่ เนือ่งจากปจจยัหลายอยาง เชน ภาวะโภชนาการ ดังนั้นการ
ศึกษาอุบัติการณของการติดเชื้อ hMPV ที่แนนอนในประเทศไทยก็ควรจะทําการศึกษาในหลายที่
หลายจังหวัดอีกดวย 

5. การติดเชื้อรวมกับไวรัสหรือแบคทีเรียอ่ืนก็ควรทําการศกึษาเพิ่มเติมในดานของการทําใหเกดิอาการ
ของการติดเชื้อที่รุนแรงขึ้นหรือไม  

6. จากการศึกษากอนหนานี้พบวาจะแยกความแตกตางของ 2 กลุม คือ hRSV-A และ hRSV-B ซ่ึงเปน
ไวรัสที่อยูใน subfamily เดียวกับ hMPV โดยอาศัยความแตกตางของลาํดับนิวคลีโอไทดในสวน G 
gene ถึงแมวาทั้ง G gene และ F gene จะเปน surface protein ที่ใชในการจับกับ host receptor ก็ตาม 
แตสวน F gene ของ hRSV นั้นมกีารเปลี่ยนแปลงนอย และสวน G gene คอนขางมีการเปลี่ยนแปลง
มาก(63-64) เพราะฉะนั้นในกรณีของ hRSV จึงใช G gene ในการแยกกลุม การศึกษากอนหนานี้(31) พบ
วาทั้ง 2 gene นี้ของ hMPV ไมมคีวามใกลเคยีงกับสิ่งมีชีวิตใดๆ จึงคาดวา SH และ G gene นาจะ
เปน gene ที่กําหนด host range ของ hMPV และในสวน SH และ G gene มีความเหมอืนกันของ
ลําดับนิวคลีโอไทดระหวางกลุมของ hMPV เพียง 59% และ 39% ตามลําดับ(57) นอกจากนี้ถึงแมวา F 
gene จะเปน surface protein ดวยก็ตาม แตหลายการศึกษากใ็หผลตรงกันวา F gene เปนสวนที่
เปล่ียนแปลงนอย ดังนั้นการจําแนกกลุมของ hMPV ที่ชัดเจนควรมีการศึกษาเพิ่มเติมโดยการศึกษา
ลําดับนิวคลีโอไทดของ SH และ G gene ดวย ดังนั้นในการศึกษาครั้งนี้แมจะพบวา hMPV ในสวน 
L gene นั้นไมสามารถแยกกลุมออกไดอยางชัดเจนก็ตาม แตการแยกกลุมของ hMPV ที่อาจใหความ
ถูกตองมากขึ้นก็ควรจะใช G และ/หรือ SH gene ในการยืนยันการแยกกลุมของ hMPV ดวย 
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ภาคผนวก ก 
การเตรียมสารเคมี 

1. 5 x Tris borate buffer (5 x TBE) 
Tris – base    54 กรัม 
Boric acid    27.5 กรัม 
EDTA (pH 8.0)    20 มิลลิลิตร 
จากนั้นเติมน้ํากลั่นจนมีปริมาตร 1,000 มิลลิลิตร แลวเก็บไวที่อุณหภูมิหอง 

2. 1 x Tris borate buffer (1 x TBE) 
5 x TBE     200 มิลลิลิตร 
น้ํากลั่น     800 มิลลิลิตร 

3. 2% (w/v) agarose gel  
Agarose gel    4 กรัม 
1 x TBE     200 มิลลิลิตร 
เขยาแลวนําเขาไมโครเวฟจนกวา agarose  gel จะละลายหมด 

4. 10% Ethidium bromide 
Ethidium bromide    30 ไมโครลิตร 
น้ํากลั่น     300 มิลลิลิตร 

5. loading dye 
0.25% Bromphenol blue 
40% (w/v) sucrose in water 
จากนั้นเติมน้ํากลั้นจนมีปริมาตร 50 มิลลิลิตร แลวเก็บที่ 4 0C  

6. 0.1% Diethyl pyrocarbonate (DEPC) 
Diethyl pyrocarbonate    400  ไมโครลิตร 
น้ํากลั่น     400 มิลลิลิตร 
แชที่ 37 0C ขามคืน จากนั้นตั้งทิ้งไวที่อุณหภูมิหอง 
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ภาคผนวก ข 
 

ตารางที่ 23               แสดงการแปลงนิวคลีโอไทด 3 ตัวเปนกรดอะมิโน 1 ตัว 
 

 2nd  
1st C U A G 3rd

C 

Proline [Pro, P]

Proline [Pro, P]

Proline [Pro, P]

Proline [Pro, P] 

Leucine [Leu, L]

Leucine [Leu, L]

Leucine [Leu, L]

Leucine [Leu, L] 

Histidine [His, H]

Histidine [His, H]

Glutamine [Gln, Q]

Glutamine [Gln, Q] 

Arginine [Arg, R]

Arginine [Arg, R]

Arginine [Arg, R]

Arginine [Arg, R] 

C

U

A

G 

U 

Serine [Ser, S]

Serine [Ser, S]

Serine [Ser, S]

Serine [Ser, S] 

Phenylalanine [Phe, F]

Phenylalanine [Phe, F]

Leucine [Leu, L] 
Leucine [Leu, L]  

Tyrosine [Tyr, Y]

Tyrosine [Tyr, Y]

Stop 
Stop  

Cysteine [Cys, C] 
Cysteine [Cys, C] 

Stop 
Tryptophan [Trp, W] 

C

U

A

G 

A 

Threonine [Thr, T]

Threonine [Thr, T]

Threonine [Thr, T]

Threonine [Thr, T] 

Isoleucine [Ile, I] 
Isoleucine [Ile, I] 
Isoleucine [Ile, I] 

Methionine [Met, M] 

Asparagine [Asn, N]

Asparagine [Asn, N]

Lysine [Lys, K] 
Lysine [Lys, K]  

Serine [Ser, S] 
Serine [Ser, S] 

Arginine [Arg, R]

Arginine [Arg, R] 

C

U

A

G 

G 

Alanine [Ala, A]

Alanine [Ala, A]

Alanine [Ala, A]

Alanine [Ala, A] 

Valine [Val, V]

Valine [Val, V]

Valine [Val, V]

Valine [Val, V] 

Aspartic acid [Asp, D]

Aspartic acid [Asp, D]

Glutamic acid [Glu, E]

Glutamic acid [Glu, E] 

Glycine [Gly, G]

Glycine [Gly, G]

Glycine [Gly, G]

Glycine [Gly, G] 

C

U

A

G 
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ภาคผนวก ค 
 

แสดงรายงานการตีพิมพบางสวนของวิทยานิพนธในวารสาร 
1. วนิดา ธนสกุาญจน, ยง ภูวรวรรณ. ปอดอักเสบ Humanmetapneumovirus โรคเกาที่พบ

ใหม. คลินิกวารสารเวชปฏิบัติและการใชยา 2547 : 1 ; 31-5. 
2. Thanasugarn W, Samransamruajkit R, Vanapongtipagorn P, Prapphal P, van den Hoogen 

BG, Osterhaus ADME, et al. Human metapneumovirus infection in Thai children. Scand 
J Infect Dis 2003 : 35 ; 754-6. 
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ภาคผนวก ง 
 

แสดงรายงานการ submitted ลําดับนิวคลีโอไทดของ hMPV ทั้งหมดในการศึกษาครั้งนี้ลงใน 
GenBank (www.ncbi.nlm.nih.gov) 
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LOCUS       AY158463                 159 bp    RNA     linear   VRL 17-DEC-2002 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 9 nucleocapsid protein gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY158463 
VERSION     AY158463.1  GI:27227542 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 159) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Vanapongtipagorn,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Human metapneumovirus infection in Thai children 
  JOURNAL   Unpublished 
REFERENCE   2  (bases 1 to 159) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Vanapongtipagorn,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (03-OCT-2002) Pediatrics, Chulalongkorn University, Rama 
            4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..159 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /virion 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="9" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
     CDS             <1..>159 
                     /note="N protein" 
                     /codon_start=2 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAN85574.1" 
                     /db_xref="GI:27227543" 
                     /translation="IPKIARSFYDLFEQKVYYRSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVN 
                     IFMQAYGAG" 
ORIGIN       
        1 cataccaaaa attgctagat ccttctatga cttatttgaa caaaaagtgt attacagaag 
       61 tttgttcatt gagtatggca aagcattagg ctcatcctct acaggcagca aagcagaaag 
      121 tttattcgtt aatatattca tgcaagctta tggggccgg 
// 
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LOCUS       AY158464                 235 bp    RNA     linear   VRL 17-DEC-2002 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 40 nucleocapsid protein gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY158464 
VERSION     AY158464.1  GI:27227544 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 235) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Vanapongtipagorn,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Human metapneumovirus infection in Thai children 
  JOURNAL   Unpublished 
REFERENCE   2  (bases 1 to 235) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Vanapongtipagorn,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (04-OCT-2002) Pediatrics, Chulalongkorn University, Rama 
            4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..235 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /virion 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="40" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
     CDS             <1..>235 
                     /note="N protein" 
                     /codon_start=1 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAN85575.1" 
                     /db_xref="GI:27227545" 
                     /translation="EVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRMDIPKIARSFYDLFEQKVYY 
                     RSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGA" 
ORIGIN       
        1 gaagtgggac tagagaccac agtcagaaga gctaaccgtg tactaagtga tgcactcaaa 
       61 agatacccta gaatggacat accaaaaatt gctagatcct tctatgactt atttgaacaa 
      121 aaagtgtatt acagaagttt gttcattgag tatggcaaag cattaggctc atcctctaca 
      181 ggcagcaaag cagaaagttt attcgttaat atattcatgc aagcttatgg ggccg 
// 
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LOCUS       AY158465                 236 bp    RNA     linear   VRL 17-DEC-2002 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 58 nucleocapsid protein gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY158465 
VERSION     AY158465.1  GI:27227546 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 236) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Vanapongtipagorn,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Human metapneumovirus infection in Thai children 
  JOURNAL   Unpublished 
REFERENCE   2  (bases 1 to 236) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Vanapongtipagorn,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (04-OCT-2002) Pediatrics, Chulalongkorn University, Rama 
            4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..236 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /virion 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="58" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
     CDS             <1..>236 
                     /note="N protein" 
                     /codon_start=2 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAN85576.1" 
                     /db_xref="GI:27227547" 
                     /translation="EVGLETTVRRANRVLSNALKRYPRMDIPKIARSFYDLFEQKVYY 
                     RSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGA" 
ORIGIN       
        1 agaagtggga ctagagacca cagtcagaag agctaaccgt gtactaagta atgcactcaa 
       61 aagataccct agaatggaca taccaaaaat tgctagatcc ttctatgact tatttgaaca 
      121 aaaagtgtat tacagaagtt tgttcattga gtatggcaaa gcattaggct catcctctac 
      181 aggcagcaaa gcagaaagtt tattcgttaa tatattcatg caagcttatg gggccg 
// 
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LOCUS       AY550148                 247 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 54N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550148 
VERSION     AY550148.1  GI:45385889 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 247) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..247 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="54N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>247 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>247 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=1 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59790.1" 
                     /db_xref="GI:45385890" 
                     /translation="ASTIEVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRMDIPKIARSFYDLFEQ 
                     KVYYRSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGA" 
ORIGIN       
        1 gcatcaacca tagaagtggg actagagacc acagtcagaa gagctaaccg tgtactaagt 
       61 gatgcactca aaagataccc tagaatggac ataccaaaaa ttgctagatc cttctatgac 
      121 ttatttgaac aaaaagtgta ttacagaagt ttgttcattg agtatggcaa agcattaggc 
      181 tcatcctcta caggcagcaa agcagaaagt ttattcgtta atatattcat gcaagcttat 
      241 ggggccg 
// 
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LOCUS       AY550149                 259 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 63N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550149 
VERSION     AY550149.1  GI:45385891 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 259) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..259 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="63N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>259 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>259 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=1 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59791.1" 
                     /db_xref="GI:45385892" 
                     /translation="ASTIEVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRMDIPKIARSFYDLFEQ 
                     KVYYRSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGAGQTM" 
ORIGIN       
        1 gcatcaacca tagaagtggg actagagacc acagtcagaa gagctaaccg tgtactaagt 
       61 gatgcactca aaagataccc tagaatggac ataccaaaaa ttgctagatc cttctatgac 
      121 ttatttgaac aaaaagtgta ttacagaagt ttgttcattg agtatggcaa agcattaggc 
      181 tcatcctcta caggcagcaa agcagaaagt ttattcgtta atatattcat gcaagcttat 
      241 ggggccggtc aaacaatgc 
// 

 
 
 
 
 
 
 
 



 127

 
LOCUS       AY550150                 248 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 88N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550150 
VERSION     AY550150.1  GI:45385893 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 248) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..248 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="88N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>248 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>248 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=2 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59792.1" 
                     /db_xref="GI:45385894" 
                     /translation="EVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRMDIPKIARSFYDLFEQKVYY 
                     RSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGAGQTM" 
ORIGIN       
        1 agaagtggga ctagagacca cagtcagaag agctaaccgt gtactaagtg atgcactcaa 
       61 aagataccct agaatggaca taccaaaaat tgctagatcc ttctatgact tatttgaaca 
      121 aaaagtgtat tacagaagtt tgttcattga gtatggcaaa gcattaggct catcctctac 
      181 aggcagcaaa gcagaaagtt tattcgttaa tatattcatg caagcttatg gggccggtca 
      241 aacaatgc 
// 
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LOCUS       AY550151                 259 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 89N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550151 
VERSION     AY550151.1  GI:45385895 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 259) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..259 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="89N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>259 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>259 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=1 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59793.1" 
                     /db_xref="GI:45385896" 
                     /translation="ASTIEVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRMDIPKIARSFYDLFEQ 
                     KVYYRSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGAGQTM" 
ORIGIN       
        1 gcatcaacca tagaagtggg actagagacc acagtcagaa gagctaaccg tgtactaagt 
       61 gatgcactca aaagataccc tagaatggac ataccaaaaa ttgctagatc cttctatgac 
      121 ttatttgaac aaaaagtgta ttacagaagt ttgttcattg agtatggcaa agcattaggc 
      181 tcatcctcta caggcagcaa agcagaaagt ttattcgtta atatattcat gcaagcttat 
      241 ggggccggtc aaacaatgc 
// 
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LOCUS       AY550152                 247 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 91N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550152 
VERSION     AY550152.1  GI:45385897 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 247) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..247 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="91N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>247 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>247 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=1 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59794.1" 
                     /db_xref="GI:45385898" 
                     /translation="EVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRVDIPKIARSFYELFEQKVYY 
                     RSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGAGQTM" 
ORIGIN       
        1 gaagtgggac tagagactac agttagaaga gctaatagag tgctaagtga tgcactcaaa 
       61 agatacccta gggtagatat accaaagatt gctagatctt tttatgaact atttgaacaa 
      121 aaagtgtact acagaagttt attcattgag tacggaaaag ctttaggctc atcttcaaca 
      181 ggaagcaaag cagaaagttt gtttgtaaat atatttatgc aagcttatgg ggccggtcaa 
      241 acaatgc 
// 
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LOCUS       AY550153                 247 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 92N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550153 
VERSION     AY550153.1  GI:45385899 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 247) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..247 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="92N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>247 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>247 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=1 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59795.1" 
                     /db_xref="GI:45385900" 
                     /translation="ASTIEVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRVDIPKIARSFYELFEQ 
                     KVYYRSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGA" 
ORIGIN       
        1 gcatcaacca tagaagtggg actagagact acagttagaa gagctaatag agtgctaagt 
       61 gatgcactca aaagataccc tagggtagat ataccaaaga ttgctagatc tttttatgaa 
      121 ctatttgaac aaaaagtgta ctacagaagc ttattcattg agtacggaaa agctttaggc 
      181 tcatcttcaa caggaagcaa agcagaaagt ttgtttgtaa atatatttat gcaagcttat 
      241 ggggccg 
// 
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LOCUS       AY550154                 248 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 135N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550154 
VERSION     AY550154.1  GI:45385901 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 248) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..248 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="135N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>248 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>248 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=1 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59796.1" 
                     /db_xref="GI:45385902" 
                     /translation="ASTIEVGLETTIRRANRVLSDALKRYPRVDIPKIARSFYELFEQ 
                     KVYYRSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGAG" 
ORIGIN       
        1 gcatcaacca tagaagtggg actagagact acaattagaa gagctaatag agtgctaagt 
       61 gatgcactca aaagataccc tagggtagat ataccaaaga ttgctagatc tttttatgaa 
      121 ctatttgaac aaaaagtgta ctacagaagt ttattcattg agtacggaaa agctttaggc 
      181 tcatcttcaa caggaagcaa agcagaaagt ttgtttgtaa atatatttat gcaagcttat 
      241 ggggccgg 
// 
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LOCUS       AY550155                 247 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 155N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550155 
VERSION     AY550155.1  GI:45385903 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 247) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..247 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="155N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>247 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>247 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=1 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59797.1" 
                     /db_xref="GI:45385904" 
                     /translation="EVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRVDIPKIARSFYELFEQKVYY 
                     RSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGAGQTM" 
ORIGIN       
        1 gaagtgggac tagagactac agttagaaga gctaatagag tgctaagtga tgcactcaaa 
       61 agatacccta gggtagatat accaaagatt gctagatctt tttatgaact atttgaacaa 
      121 aaagtgtact acagaagttt attcattgag tacggaaaag ctttaggctc atcttcaaca 
      181 ggaagcaaag cagaaagttt gtttgtaaat atatttatgc aagcttatgg ggccggtcaa 
      241 acaatgc 
// 
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LOCUS       AY550156                 249 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 176N nucleocapsid protein (N) gene, 
            partial cds. 
ACCESSION   AY550156 
VERSION     AY550156.1  GI:45385905 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 249) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Bedi,K., 
            Thawornsuk,N. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..249 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="176N" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>249 
                     /gene="N" 
     CDS             <1..>249 
                     /gene="N" 
                     /codon_start=3 
                     /product="nucleocapsid protein" 
                     /protein_id="AAS59798.1" 
                     /db_xref="GI:45385906" 
                     /translation="EVGLETTVRRANRVLSDALKRYPRMDIPKIARSFYDLFEQKVYY 
                     RSLFIEYGKALGSSSTGSKAESLFVNIFMQAYGAGQTM" 
ORIGIN       
        1 tagaagtggg actagagacc acagtcagaa gagctaaccg tgtactaagt gatgcactca 
       61 aaagataccc tagaatggac ataccaaaaa ttgctagatc cttctatgac ttatttgaac 
      121 aaaaagtgta ttacagaagt ttgttcattg agtatggcaa agcattaggc tcatcctcta 
      181 caggcagcaa agcagaaagt ttattcgtta atatattcat gcaagcttat ggggccggtc 
      241 aaacaatgc 
// 
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LOCUS       AY550157                 425 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 34F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550157 
VERSION     AY550157.1  GI:45385907 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 425) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..425 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="34F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>425 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>425 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=2 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59799.1" 
                     /db_xref="GI:45385908" 
                     /translation="TDAELARAVSNMPTSAGQIKLMLENRAMVRRKGFGILIGVYGSS 
                     VIYMVQLPIFGVIDTPCWIVKAAPSCSEKKGNYACLLREDQGWYCQNAGSTVYYPNEK 
                     DCETRGDHVFCDTAAGINVAEQSKECNINISTTNYPCKV" 
ORIGIN       
        1 gacagatgct gaactagcca gggccgtttc caacatgccg acatctgcag gacaaataaa 
       61 attgatgttg gaaaaccgtg caatggtgcg aaggaagggg ttcggaatcc tgataggggt 
      121 ctacgggagc tccgtaattt acatggtgca gctgccaatc tttggcgtta tagacacgcc 
      181 ttgctggata gtaaaagcag ccccttcttg ttccgaaaaa aagggaaact atgcttgcct 
      241 cttaagagaa gaccaaggat ggtattgtca aaatgcaggg tcaactgttt actacccaaa 
      301 tgagaaagac tgtgaaacaa gaggagacca tgtcttttgc gacacagcag caggaattaa 
      361 tgttgctgag caatcaaagg agtgcaacat caacatatcc accacaaatt acccatgcaa 
      421 agtta 
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LOCUS       AY550158                 325 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 40F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550158 
VERSION     AY550158.1  GI:45385909 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 325) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..325 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="40F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>325 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>325 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=2 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59800.1" 
                     /db_xref="GI:45385910" 
                     /translation="SAGQIKLMLENRAMVRRKGFGILIGVYGSSVIYMVQLPIFGVID 
                     
TPCWIVKAAPSCSEKKGNYACLLREDQGWYCQNAGSTVYYPNEKDCETRGDHVFCDTA 
                     AGINVA" 
ORIGIN       
        1 atctgcagga caaataaaat tgatgttgga aaaccgtgca atggtgcgaa ggaaggggtt 
       61 cggaatcctg ataggggtct acgggagctc cgtaatttac atggtgcagc tgccaatctt 
      121 tggcgttata gacacgcctt gctggatagt aaaagcagcc ccttcttgtt ccgaaaaaaa 
      181 gggaaactat gcttgcctct taagagaaga ccaaggatgg tattgtcaaa atgcagggtc 
      241 aactgtttac tacccaaatg agaaagactg tgaaacaaga ggagaccatg tcttttgcga 
      301 cacagcagca ggaattaatg ttgct 
// 
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LOCUS       AY550159                 305 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 54F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550159 
VERSION     AY550159.1  GI:45385911 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 305) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..305 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="54F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>305 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>305 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=1 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59801.1" 
                     /db_xref="GI:45385912" 
                     /translation="QIKLMLENRAMVRRKGFGILIGVYGSSVIYMVQLPIFGVIDTPC 
                     
WIVKAAPSCSEKKGNYACLLREDQGWYCQNAGSTVYYPNEKDCETRGDHVFCDTAAG" 
ORIGIN       
        1 caaataaaat tgatgttgga aaaccgtgca atggtgcgaa ggaaggggtt cggaatcctg 
       61 ataggggtct acgggagctc cgtaatttac atggtgcagc tgccaatctt tggcgttata 
      121 gacacgcctt gctggatagt aaaagcagcc ccttcttgtt ccgaaaaaaa gggaaactat 
      181 gcttgcctct taagagaaga ccaaggatgg tattgtcaaa atgcagggtc aactgtttac 
      241 tacccaaatg agaaagactg tgaaacaaga ggagaccatg tcttttgcga cacagcagca 
      301 ggaat 
// 
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LOCUS       AY550160                 339 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 88F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550160 
VERSION     AY550160.1  GI:45385913 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 339) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..339 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="88F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>339 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>339 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=3 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59802.1" 
                     /db_xref="GI:45385914" 
                     /translation="GQLKLMLENRAMVRRKGFGILIGVYGSSVIYMVQLPIFGVIDTP 
                     
CWIVKAAPSCSEKKGNYACLLREDQGWYCQNAGSTVYYPNEKDCETRGDHVFCDTAAG 
                     INVAEQSKEC" 
ORIGIN       
        1 caggacaatt aaaattgatg ttggaaaacc gtgcaatggt gcgaaggaag gggttcggaa 
       61 tcctgatagg ggtctacggg agctccgtaa tttacatggt gcagctgcca atctttggcg 
      121 ttatagacac gccttgctgg atagtaaaag cagccccttc ttgttccgaa aaaaagggaa 
      181 actatgcttg cctcttaaga gaagaccaag gatggtattg tcaaaatgca gggtcaactg 
      241 tttactaccc aaatgagaaa gactgtgaaa caagaggaga ccatgtcttt tgcgacacag 
      301 cagcaggaat taatgtagct gagcaatcaa aggagtgca 
// 
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LOCUS       AY550161                 365 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 89F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550161 
VERSION     AY550161.1  GI:45385915 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 365) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..365 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="89F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>365 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>365 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=2 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59803.1" 
                     /db_xref="GI:45385916" 
                     /translation="DLMTDAELARAVSNMPTSAGQIKLMLENRAMVRRKGFGILIGVY 
                     GSSVIYMVQLPIFGVIDTPCWIVKAAPSCSEKKGNYACLLREDQGWYCQNAGSTVYYP 
                     NEKDCETRGDHVFCDTAAG" 
ORIGIN       
        1 ggacttaatg acagatgctg aactagccag ggccgtttcc aacatgccga catctgcagg 
       61 acaaataaaa ttgatgttgg aaaaccgtgc aatggtgcga aggaaggggt tcggaatcct 
      121 gataggggtc tacgggagct ccgtaattta catggtgcag ctgccaatct ttggcgttat 
      181 agacacgcct tgctggatag taaaagcagc cccttcttgt tccgaaaaaa agggaaacta 
      241 tgcttgcctc ttaagagaag accaaggatg gtattgtcaa aatgcagggt caactgttta 
      301 ctacccaaat gagaaagact gtgaaacaag aggagaccat gtcttttgcg acacagcagc 
      361 aggaa 
// 
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LOCUS       AY550162                 397 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 91F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550162 
VERSION     AY550162.1  GI:45385917 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 397) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..397 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="91F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>397 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>397 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=3 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59804.1" 
                     /db_xref="GI:45385918" 
                     /translation="SAGQIKLMLENRAMVRRKGFGILIGVYGSSVIYMVQLPIFGVID 
                     
TPCWIIKAAPSCSEKNGNYACLLREDQGWYCKNAGSTVYYPNEKDCETRGDHVFCDTA 
                     AGINVAEQSRECNINISTTNYPCKVSTGR" 
ORIGIN       
        1 catctgcagg acagataaaa ctgatgttgg agaaccgcgc aatggtaagg agaaaaggat 
       61 ttggaatcct aataggggtc tacggaagct ctgtgattta catggttcaa ttgccgatct 
      121 ttggtgtcat agatacacct tgttggataa tcaaggcagc tccctcttgc tcagaaaaaa 
      181 acgggaatta tgcttgcctc ctaagagagg atcaagggtg gtattgtaaa aatgcaggat 
      241 ccactgttta ctacccaaat gaaaaagact gtgaaacaag aggtgatcat gttttttgtg 
      301 acacagcagc agggatcaat gttgctgagc aatcaagaga atgcaacatc aacatatcta 
      361 ctaccaacta cccatgcaaa gttagcacag gaagaca 
// 
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LOCUS       AY550163                 425 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 92F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550163 
VERSION     AY550163.1  GI:45385919 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 425) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..425 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="92F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>425 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>425 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=1 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59805.1" 
                     /db_xref="GI:45385920" 
                     /translation="SLDLMTDAELARAVSYMPTSAGQIKLMLENRAMVRRKGFGILIG 
                     VYGSSVIYMVQLPIFGVIDTPCWIIKAAPSCSEKNGNYACLLREDQGWYCKNAGSTVY 
                     YPNEKDCETRGDHVFCDTAAGINVAEQSRECNINISTTN" 
ORIGIN       
        1 tctttggact taatgacaga tgctgaattg gccagagctg tatcatacat gccaacatct 
       61 gcagggcaga taaaactgat gttggagaac cgcgcaatgg taaggagaaa aggatttgga 
      121 atcctaatag gggtctacgg aagctctgtg atttacatgg ttcaattgcc gatctttggt 
      181 gtcatagata caccttgttg gataatcaag gcagctccct cttgctcaga aaaaaacggg 
      241 aattatgctt gcctcctaag agaggatcaa gggtggtatt gtaaaaatgc aggatccact 
      301 gtttactacc caaatgaaaa agactgtgaa acaagaggtg atcatgtttt ttgtgacaca 
      361 gcagcaggga tcaatgttgc tgagcaatca agagaatgca acatcaacat atctactacc 
      421 aacta 
// 
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LOCUS       AY550164                 294 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 135F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550164 
VERSION     AY550164.1  GI:45385921 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 294) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..294 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="135F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>294 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>294 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=1 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59806.1" 
                     /db_xref="GI:45385922" 
                     /translation="RAMVRRKGFGILIGVYGSSVIYMVQLPIFGVIDTPCWIIKAAPS 
                     CSEKNGNYACLLREDQGWYCKNAGSTVYYPNEKDCETRGDHVFCDTAAGINVAE" 
ORIGIN       
        1 cgcgcaatgg taaggagaaa aggatttgga atcctaatag gggtctacgg aagctctgtg 
       61 atttacatgg ttcaattgcc gatctttggt gtcatagata caccttgttg gataatcaag 
      121 gcagctccct cttgctcaga aaaaaacggg aattatgctt gcctcctaag agaggatcaa 
      181 gggtggtatt gtaaaaatgc aggatccact gtttactacc caaatgaaaa agactgtgaa 
      241 acaagaggtg atcatgtttt ttgtgacaca gcagcaggga tcaatgttgc cgag 
// 
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LOCUS       AY550165                 317 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 155F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550165 
VERSION     AY550165.1  GI:45385923 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 317) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..317 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="155F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>317 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>317 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=1 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59807.1" 
                     /db_xref="GI:45385924" 
                     /translation="TSAGQIKLMLENRAMVRRKGFGILIGVYGSSVIYMVQLPIFGVI 
                     
DTPCWIIKAAPSCSEKNGNYACLLREDQGWYCKNAGSTVYYPNEKDCETRGDHVFCDT 
                     AAG" 
ORIGIN       
        1 acatctgcag gacagataaa actgatgttg gagaaccgcg caatggtaag gagaaaagga 
       61 tttggaatcc taataggggt ctacggaagc tctgtgattt acatggttca attgccgatc 
      121 tttggtgtca tagatacacc ttgttggata atcaaggcag ctccctcttg ctcagaaaaa 
      181 aacgggaatt atgcttgcct cctaagagag gatcaagggt ggtattgtaa aaatgcagga 
      241 tccactgttt actacccaaa tgaaaaagac tgtgaaacaa gaggtgatca tgttttttgt 
      301 gacacagcag cagggat 
// 
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LOCUS       AY550166                 330 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 176F fusion protein (F) gene, partial 
            cds. 
ACCESSION   AY550166 
VERSION     AY550166.1  GI:45385925 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 330) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., Thongmee,C., 
            Yambangyang,A. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..330 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="176F" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>330 
                     /gene="F" 
     CDS             <1..>330 
                     /gene="F" 
                     /codon_start=3 
                     /product="fusion protein" 
                     /protein_id="AAS59808.1" 
                     /db_xref="GI:45385926" 
                     /translation="ENRAMVRRKGFGILIGVYGSSVIYMVQLPIFGVIDTPCWIVKAA 
                     
PSCSEKKGNYACLLREDQGWYCQNAGSTVYYPNEKDCETRGDHVFCDTAAGINVAEQS 
                     KECNINI" 
ORIGIN       
        1 tggaaaaccg tgcaatggtg cgaaggaagg ggttcggaat cctgataggg gtctacggga 
       61 gctccgtaat ttacatggtg cagctgccaa tctttggcgt tatagacacg ccttgctgga 
      121 tagtaaaagc agccccttct tgttccgaaa aaaagggaaa ctatgcttgc ctcttaagag 
      181 aagaccaagg atggtattgt caaaatgcag ggtcaactgt ttactaccca aatgagaaag 
      241 actgtgaaac aagaggagac catgtctttt gcgacacagc agcaggaatt aatgttgctg 
      301 agcaatcaaa ggagtgcaac atcaacatat 
// 
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LOCUS       AY550167                 172 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 34L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550167 
VERSION     AY550167.1  GI:45385927 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 172) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..172 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="34L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>172 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>172 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59809.1" 
                     /db_xref="GI:45385928" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWG" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tataaaaggt cagaaaacag atcagttctt aaataagaga gagaattatt 
       61 tccatggaaa caatcttatt gagtctttat cagcagcatt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgcata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt ga 
// 
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LOCUS       AY550168                 172 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 40L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550168 
VERSION     AY550168.1  GI:45385929 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 172) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..172 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="40L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>172 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>172 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59810.1" 
                     /db_xref="GI:45385930" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWG" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tataaaaggt cagaaaacag atcagttctt aaataagaga gagaattatt 
       61 tccatggaaa caatcttatt gagtctttat cagcagcatt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgcata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt ga 
// 
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LOCUS       AY550169                 172 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 54L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550169 
VERSION     AY550169.1  GI:45385931 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 172) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..172 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="54L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>172 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>172 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59811.1" 
                     /db_xref="GI:45385932" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWG" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tataaaaggt cagaaaacag atcagttctt gaataagaga gagaattatt 
       61 tccatggaaa caatcttatt gagtctttat cagcagcatt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgcata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt ga 
// 
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LOCUS       AY550170                 173 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 88L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550170 
VERSION     AY550170.1  GI:45385933 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 173) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..173 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="88L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>173 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>173 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59812.1" 
                     /db_xref="GI:45385934" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWGD" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tataaaaggt cagaaaacag atcagttctt aaataagaga gagaattatt 
       61 tccatggaaa caatcttatt gagtctttat cagcagcatt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgcata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt gac 
// 
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LOCUS       AY550171                 171 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 89L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550171 
VERSION     AY550171.1  GI:45385935 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 171) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..171 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="89L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>171 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>171 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59813.1" 
                     /db_xref="GI:45385936" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWG" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tattaaaggt cagaaaacag atcagttctt aaataagaga gagaattatt 
       61 tccatggaaa caatcttatt gagtctttat cagcagcatt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgcata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt g 
// 
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LOCUS       AY550172                 172 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 91L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550172 
VERSION     AY550172.1  GI:45385937 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 172) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..172 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="91L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>172 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>172 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59814.1" 
                     /db_xref="GI:45385938" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWG" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tataaaaggt cagaaaacag atcagttctt gaacaagaga gagaattatt 
       61 tccatgggaa taatcttatt gagtctttgt cagcagcgtt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgtata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt ga 
// 
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LOCUS       AY550173                 172 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 135L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550173 
VERSION     AY550173.1  GI:45385939 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 172) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..172 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="135L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>172 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>172 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59815.1" 
                     /db_xref="GI:45385940" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWG" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tataaaaggt cagaaaacag atcagttctt gaacaagaga gagaattatt 
       61 tccatgggaa taatcttatt gagtctttgt cagcagcgtt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgtata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt ga 
// 
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LOCUS       AY550174                 171 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 155L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550174 
VERSION     AY550174.1  GI:45385941 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 171) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..171 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="155L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>171 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>171 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59816.1" 
                     /db_xref="GI:45385942" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWG" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tataaaaggt cagaaaacag atcagttctt gaacaagaga gagaattatt 
       61 tccatgggaa taatcttatt gagtctttgt cagcagcgtt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgtata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt g 
// 
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LOCUS       AY550175                 172 bp    RNA     linear   VRL 17-MAR-2004 
DEFINITION  Human metapneumovirus isolate 176L RNA-dependent RNA polymerase (L) 
            gene, partial cds. 
ACCESSION   AY550175 
VERSION     AY550175.1  GI:45385943 
KEYWORDS    . 
SOURCE      Human metapneumovirus 
  ORGANISM  Human metapneumovirus 
            Viruses; ssRNA negative-strand viruses; Mononegavirales; 
            Paramyxoviridae; Pneumovirinae; Metapneumovirus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 172) 
  AUTHORS   Thanasugarn,W., Theamboonlers,A., Samransamruajkit,R., 
            Jantaradsamee,P. and Poovorawan,Y. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (17-FEB-2004) Pediatrics, Chulalongkorn University, 
            Rama4, Bangkok 10330, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..172 
                     /organism="Human metapneumovirus" 
                     /mol_type="genomic RNA" 
                     /isolate="176L" 
                     /db_xref="taxon:162145" 
                     /country="Thailand" 
     gene            <1..>172 
                     /gene="L" 
     CDS             <1..>172 
                     /gene="L" 
                     /codon_start=3 
                     /product="RNA-dependent RNA polymerase" 
                     /protein_id="AAS59817.1" 
                     /db_xref="GI:45385944" 
                     /translation="MPTIKGQKTDQFLNKRENYFHGNNLIESLSAALACHWCGILTEQ 
                     CIENNIFKKDWG" 
ORIGIN       
        1 tcatgcccac tataaaaggt cagaaaacag atcagttctt aaataagaga gagaattatt 
       61 tccatggaaa caatcttatt gagtctttat cagcagcatt agcatgtcat tggtgtggga 
      121 tattaacaga acaatgcata gaaaataata ttttcaagaa agactggggt ga 
// 
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ประวัติผูเขียนวิทยานิพนธ 
 

ชื่อ-นามสกุล วนิดา  ธนสุกาญจน   เพศ หญิง 
อายุ 25 ป      เกิด 1 เมษายน 2522 
สถานที่เกิด โรงพยาบาลรามาธิบดี จังหวัดกรุงเทพมหานคร 
ท่ีอยู 190/4 ซอยลาดพราว 122  ถนนลาดพราว เขตวังทองหลาง จังหวัดกรุงเทพมหานคร 10310 
ประวัติการศึกษา  

ระดับปริญญาตรี - สําเร็จการศกึษาวิทยาศาสตรบัณฑิต (เทคนิคการแพทย) เกียรตินยิม
อันดับสอง จากคณะสหเวชศาสตร จุฬาลงกรณมหาวทิยาลัย ในป 
2543  

ระดับปริญญาโท  -    เขาศึกษาตอระดับวิทยาศาสตรมหาบัณฑิต หลักสูตรวิทยาศาสตรการ
แพทย คณะแพทยศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย เมื่อ พ.ศ. 2544 

ผลงานทางดานวิชาการ 
การตีพิมพในวารสารตางประเทศ 

- Thanasugarn W, Samransamruajkit R, Vanapongtipagorn P, Prapphal P, van den Hoogen 
BG, Osterhaus ADME, et al. Human metapneumovirus infection in Thai children. Scand 
J Infect Dis 2003 : 35 ; 754-6. 

การตีพิมพในวารสารในประเทศ 
- วนิดา ธนสกุาญจน, ยง ภูวรวรรณ. ปอดอักเสบ Humanmetapneumovirus โรคเกาที่พบ

ใหม. คลินิกวารสารเวชปฏิบัติและการใชยา 2547 : 1 ; 31-5. 
 
การนําเสนอผลงานในหัวขอ Human metapneumovirus infection inThai children 

1. การประชุมวิชาการประจําป คณะแพทยศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย ในป 2546 ณ ตึก 
อ.ป.ร. คณะแพทยศาสตร โรงพยาบาลจุฬาลงกรณ 

2. การประชุมประจําป 2546 ของสมาคมไวรัสวิทยา ณ โรงแรมรอยัลริเวอร กรุงเทพมหานคร 
3. การประชุมกุมารแพทยแหงชาติในป 2546 ณ โรงแรมดุสิตรีสอรท จังหวัดชลบุรี 
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