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ค�ำน�ำ
 หนังสือ “ระบาดีวิทย์าระดัีบโมิเลกุลทางสัตวแพทย์์ (Molecular Epidemiology in  
Veterinary Medicine)” เล่มิน้ีจัดีท�าข้ึนมิาจากใจของผู้เขีย์น เพ่ือให้เป็นส่วนหน่ึงในการพัฒนา 
ความิรู้และความิเข้าใจเก่ีย์วกับระบาดีวิทย์าทางสัตวแพทย์์ โดีย์เฉพาะส�าหรับนักศึ์กษาและบุคลากร
ทางสัตวแพทย์์ เช่น นาย์สัตวแพทย์์หรือบุคคลท่ีท�างานวิจัย์ในสาขาท่ีเก่ีย์วข้องกับสัตวแพทย์์และ
ระบาดีวิทย์า ในอดีีตท่ีผ่านมิาแนวคิดีของศ์าสตร์น้ีอาจได้ีรับความิสนใจในวงจ�ากัดี แต่ปัจจุบัน 
องค์ความิรู้ดัีงกล่าวกลับมีิความิส�าคัญในการตีความิและตรวจสอบข้อสมิมิติฐานทางระบาดีวิทย์า  
โดีย์เฉพาะอย์่างย์ิ่งในการวิจัย์และการตรวจพิสูจน์ผลในห้องปฏิิบัติการช้ันน�า
 ผู้เขีย์นมิีความิต้ังใจท่ีจะบรรย์าย์ความิรู้พ้ืนฐานและแนวคิดีในการดี�าเนินการวิจัย์ทาง 
ระบาดีวิทย์าระดีับโมิเลกุล โดีย์อธิ์บาย์ล�าดีับข้ันตอนในการท�างานและการวิเคราะห์ข้อมูิลของเช้ือ 
ก่อโรคให้ชัดีเจนและเข้าใจง่าย์ เพ่ือให้ผู้อ่านสามิารถน�าไปใช้ในการศึ์กษาและวิเคราะห์ข้อมูิลได้ีอย์า่งมีิ
ประสทิธิ์ภาพ อย์า่งไรกต็ามิ หนงัสือเลม่ิน้ีอาจไมิส่ามิารถครอบคลมุิทุกเทคนคิทางระบาดีวทิย์าระดีบั
โมิเลกุลและจะไม่ิกล่าวถึงการศึ์กษาเก่ีย์วกับเช้ือโรคในกลุ่มิยู์แคริโอต (eukaryote) เช่น โรคติดีเช้ือรา 
(fungal infection) หรือโปรโตซัวและปรสิต (protozoal and parasitic infestations) เน่ืองจาก
ความิแตกต่างของโครงสร้างทางพันธุ์กรรมิและหน้าท่ีทางชีววิทย์า ซ่ึงจะท�าให้เน้ือหามีิความิซับซ้อน
และย์าวเกินไป อีกประเด็ีนท่ีผู้เขีย์นอย์ากช้ีแจงคือ การใช้ค�าทับศั์พท์ในหนังสือเล่มิน้ีค่อนข้างมิาก  
เพ่ือให้สามิารถเข้าใจได้ีในบริบทสากลและความิหมิาย์ท่ีชัดีเจน โดีย์เฉพาะการเรีย์กช่ือเช้ือก่อโรคและ
การใช้ค�าศั์พท์เฉพาะส�าหรับแต่ละเทคนิคทางโมิเลกุลท่ีมัิกไมิ่ไดี้มีิการแปลเป็นภาษาไทย์ ซ่ึงการใช้ 
ค�าทับศั์พท์จะช่วย์ให้ส่ือความิหมิาย์และส่ือสารในวงกว้างได้ีดีีกว่า
 ผู้เขีย์นขอขอบคุณิบิดีา มิารดีา ครู อาจารย์ ์ท่ีได้ีเล้ีย์งดูีอบรมิและให้ความิรู้ รวมิถึงนิสิตนักศึ์กษา
สัตวแพทย์์ท่ีเป็นลูกศิ์ษย์์ท่ีน�าข้อสงสัย์หรือค�าถามิมิาปรึกษาร่วมิกัน เป็นอีกหน่ึงแรงบันดีาลใจส�าคัญ 
ในการจัดีท�าหนังสือเล่มิน้ี ขอบคุณิ น.สพ.วัชระ เกษมิสุข ท่ีช่วย์ออกแบบหน้าปกหนังสือ ขอบคุณิ 
“นาฮีีโดีซอนซู นักฟุุตบอลทีมิชาติไทย์ ดีนตรีร็อค และจักรย์านเสือหมิอบ” ท่ีเติมิแรงขับเคล่ือนทางใจ 
ให้กับผู้เขีย์นอย์ู่เสมิอ
 สุดีท้าย์ หนังสือเล่มิน้ีไม่ิสามิารถส�าเร็จลงได้ีโดีย์ปราศ์จากความิช่วย์เหลือจาก รศ์.น.สพ.ดีร. 
ประภาส พัชนี (ได้ีรับการอนุมัิติให้ดี�ารงต�าแหน่งศ์าสตราจารย์ ์จากสภามิหาวิทย์าลัย์เชีย์งใหม่ิ ท้ังน้ี
อย์ู่ระหว่างการทรงพระกรุณิาโปรดีเกล้าฯ แต่งต้ัง) ท่ีให้ค�าแนะน�าในการวางโครงร่างของหนังสือ
และช่วย์ไขข้อสงสัย์นับร้อย์พันของผู้เขีย์นอย์ูเ่สมิอ ขอบคุณิ สพ.ญ. ดีร. นัทธิ์นี กิตติวรรณิ ท่ีคอย์ให้ 
ค�าปรึกษาช้ีแนะและทบทวนราย์ละเอีย์ดีของกระบวนการในเชิงปฏิิบัติการ และ ผศ์.สพ.ญ.ดีร.  
พชรพร ตาดีี ภรรย์าของผู้เขีย์น ในการตรวจพิสูจน์อักษรและตรวจสอบความิถูกต้องของต้นฉบับ  
หากหนังสือเล่มิน้ีมีิข้อผิดีพลาดีประการใดี ผู้เขีย์นขออภัย์และย์ินดีีรับค�าติชมิจากท่านผู้อ่าน ท่าน
สามิารถส่งค�าติชมิหรือข้อคิดีเห็นมิายั์งท่ีอย์ูส่�าหรับติดีต่อทางไปรษณีิย์อิ์เล็กทรอนิกส์ (email address) 
ของผู้เขีย์นท่ี pakpoom.t@cmu.ac.th เพ่ือปรับปรุงและท�าให้หนังสือเล่มิน้ีมิคีวามิสมิบรูณ์ิมิากย์ิง่ข้ึน

    รศ์.น.สพ.ดีร. ภาคภูมิิ ตาดีี
    กุมิภาพันธ์์ 2568
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ระบำดวิิทยำพ้ื้�นฐำนและกระบวินทัศน์
ทำงระบำดวิิทยำระดับโมเลกุล
Basic Epidemiology and Paradigm of Molecular Epidemiology

1.1	 บทน�ำ
 ความิหมิาย์ของระบาดีวิทย์า ( epidemiology) ตามิบริบทด้ัีงเดิีมิ คือ การศึ์กษาถึงลักษณิะ

การกระจาย์ตัวของโรคหรือความิผิดีปกติใดี ๆ รวมิถึงการค้นหาปัจจัย์หรือสาเหตุท่ีท�าให้เกิดีโรคหรือ

ความิผิดีปกติน้ันในประชากร (the study of distribution and determinants of disease in 

population) ค�าว่า “ epidemiology” มิาจากรากศั์พท์ในภาษากรีก 3 ค�าได้ีแก่ “epi” “demo” 

และ “logo” หมิาย์ถึง “upon” “population” และ “study” ในภาษาอังกฤษตามิล�าดัีบ ดัีงน้ัน

นิย์ามิของค�าว่าระบาดีวิทย์าจะหมิาย์ถึงการศึ์กษาในประชากร (study of that which is upon 

the people) แต่เดิีมิการศ์ึกษาระบาดีวิทย์าเป็นวิชาท่ีเก่ีย์วข้องกับการระบาดีของโรคในประชากร

มินุษย์์เท่าน้ัน ส่วนระบาดีวิทย์าในสัตว์น้ันมัิกจะใช้ค�าว่า “ epizootiology” (รากศ์ัพท์ในภาษากรีก 

zoo หมิาย์ถึง animal ในภาษาอังกฤษ) ซ่ึงได้ีรวมิถึง “zoonoses” น่ันก็คือโรคท่ีมีิในประชากรสัตว์

แล้วสามิารถกระจาย์หรือติดีต่อไปในประชากรมินุษย์์ เช่น โรคแท้งติดีต่อ (brucellosis) โรคฉ่ีหนู 

(leptospirosis) หรอื โรคติดีเช้ือซัลโมิเนลลา (salmonellosis) เปน็ตน้ ท้ังน้ีนิย์ามิและค�าศ์พัท์ต่าง ๆ  

สามิารถน�ามิาใช้ในบริบทท่ีแตกต่างกันไปข้ึนกับสถานการณ์ิ ส�าหรับหนังสือเล่มิน้ีจะใช้ค�าว่า “ระบาดี

วิทย์า” ในความิหมิาย์ของการกระจาย์ตัวของโรคและเช้ือสาเหตุของโรคในประชากรมินุษย์์และสัตว์ 

รวมิถึงโรคติดีต่อระหว่างสัตว์และคน

 วตัถปุระสงค์ของการศึ์กษาทางระบาดีวทิย์าอาจมีิได้ีหลากหลาย์ ไม่ิว่าจะเป็นการค้นหาแหล่ง

รังโรค ค้นหาสาเหตุของการเกิดีโรค การสอบสวนและควบคุมิโรค หรือการหาข้อมิูลการเกิดีโรคตามิ

สภาพแวดีล้อมิและธ์รรมิชาตขิองการเกดิีโรค ซึง่สิง่เหล่านีม้ิกัจะน�าไปสูก่ารวางแผน การตรวจตดิีตามิ 

การประเมิินสถานการณิ์ การควบคุมิโรค และท้าย์ท่ีสุดีอาจจะน�าไปสู่การประเมิินผลทางเศ์รษฐกิจ 

เม่ืิอมีิการเกิดีโรค รวมิถึงการวิเคราะห์ต้นทุนและข้อไดี้เปรีย์บทางเศ์รษฐศ์าสตร์ในการวางแผนการ

ควบคุมิโรคในสถานการณิ์ที่เปลี่ย์นไป 

1
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ระบาดวิทยาระดับโมเลกุลทางสัตวแพทย์
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1.2	 กำรแบ่งประเภทข้องกำรศึกษำระบำดวิิทยำแบบดั�งเดิม
 การแบ่งประเภทของการศ์ึกษาทางระบาดีวิทย์าสามิารถแบ่งไดี้ 2 ชนิดีตามิลักษณิะและ 

รูปแบบของวิธ์ีการศ์ึกษา ไดี้แก่ 

	 1.	 ระบำดวิิทยำเชิีงพื้รรณนำ	 ( descriptive	  epidemiology) เป็นการศึ์กษาโดีย์

ไม่ิมีิการก�าหนดีสมิมิติฐานเฉพาะไว้ล่วงหน้า ไม่ิมีิการแบ่งกลุ่มิประชากรออกเป็นกลุ่มิย์่อย์เพ่ือท�าการ

เปรีย์บเทีย์บ ระบาดีวิทย์าเชิงพรรณินาเป็นข้ันแรกของการศึ์กษาทางระบาดีวิทย์า โดีย์การสังเกต

ข้อมูิล เร่ืองราวท่ีเกิดีข้ึน บรรย์าย์ลักษณิะ หรือรูปแบบของโรค ว่าเกิดีข้ึนกับกลุ่มิสัตว์ (person)  

สถานที่ (place) เวลา (time) โดีย์น�าความิรู้ด้ีานการวัดีความิถี่ของการเกดิีโรค (measurement of 

disease frequency) เช่น ความิชุกของโรค (prevalence) อบัุตกิารณ์ิของโรค (incidence) อตัราป่วย์  

(morbidity) อัตราตาย์ (mortality) หรือดีัชนีสุขภาพอื่นที่มิีความิสัมิพันธ์์กันมิาประย์ุกต์ในการ

พรรณินาโรค เพื่อใช้วางแผนป้องกันและควบคุมิโรค ซึ่งการศ์ึกษาระบาดีวิทย์าเชิงพรรณินานี้จะตอบ

ค�าถามิ 4 ค�าถามิ ไดี้แก่

  - ใคร (who) โรคที่เกิดีขึ้นเกิดีกับสัตว์กลุ่มิใดี

  - อะไร (what) เกิดีโรคอะไร หรืออะไรท�าให้เกดิีโรค

  - ที่ไหน (where) สถานที่ที่เกิดีโรคอย์ู่ที่ไหน

  - เมิื่อไร (when) เกิดีขึ้นเมิื่อใดี 

 รูปแบบของการตอบค�าถามิทางระบาดีวิทย์าเชิงพรรณินาท่ีนักระบาดีวิทย์าพบเห็นเป็นประจ�า 

ย์กตัวอย์า่งไดีใ้นรปูแบบท่ีง่าย์ท่ีสุดีก็คือ การส�ารวจหาความิชกุของโรค (prevalence survey) เปน็การ

ศึ์กษาสัดีส่วนของการเกิดีโรคในกลุ่มิตัวอย์่าง (sample) เพ่ือท่ีจะอนุมิานปัญหาไปถึงกลุ่มิประชากร 

(population) ซ่ึงมีิอย์ูใ่นพ้ืนท่ี ณิ จุดีเวลาใดีเวลาหน่ึง โดีย์เร่ิมิต้นจากการเลอืกกลุ่มิประชากรท่ีตอ้งการ

ศึ์กษา ก�าหนดีหนว่ย์ท่ีสนใจ (unit of interest; อาจจะเปน็สตัวร์าย์ตวั หรือมิองเปน็ภาพรวมิราย์ฟุารม์ิ

หรือราย์ฝููง) จากน้ันค�านวณิตวัอย์า่ง และส้ินสุดีท่ีตรวจโรคในกลุ่มิตวัอย์า่งแลว้จึงสรปุผล ตัวเลขท่ีได้ีก็

อาจจะสรปุออกมิาเปน็รอ้ย์ละ (%) ของความิชกุ และรอ้ย์ละ 95 ของความิเช่ือม่ัิน (95% confidence 

interval; 95% CI) ของความิชุกก�ากับไว้ หากช่วงท่ีว่ามีิขอบเขตท่ีแคบย์่อมิจะส่ือถึงประสิทธิ์รูปท่ีดีี

ของการสุ่มิตัวอย์่างในการศึ์กษาคร้ังน้ัน

 อีกรูปแบบหน่ึงของระบาดีวิทย์าเชิงพรรณินาท่ีผู้เขีย์นเช่ือว่านักระบาดีวิทย์าก็น่าจะมิีช�านาญ

รอบรู้เช่นกัน คือ การราย์งานโรคย์้อนหลังจากแผนภาพแสดีงอัตราการเกิดีโรค ณิ เวลาต่าง ๆ ด้ีวย์

แผนภูมิิเส้นโค้งการระบาดี ( epidemic curve) ดัีงตัวอย์่างท่ีแสดีงในรูปท่ี 1.1 
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รูปที�	1.1	Epidemic curve แสดีงจ�านวนอุบัติการณ์ิของผู้ป่วย์โรค X แย์กตามิเพศ์แบ่งตามิราย์วัน 

ในโรงพย์าบาลแห่งหนึ่ง ในช่วงเวลาตั้งแต่ 1 มิีนาคมิ จนถึง 21 มิีนาคมิ (โดีย์ ภาคภูมิิ ตาดีี)

 ลักษณิะของแผนภูมิิเส้นโค้งการระบาดีเป็นแผนภูมิิท่ีแสดีงการแจกแจงความิถ่ีมีิลักษณิะเป็น

รูปส่ีเหล่ีย์มิมุิมิฉากเรีย์งติดีต่อกันบนแกนนอน (histogram) แสดีงถึงการกระจาย์ตัวของอุบัติการณิ์

จ�านวนผู้ป่วย์ใหม่ิในช่วงเวลาน้ัน ซ่ึงปกติในแกนต้ัง (y-axis) แทนค่าของจ�านวนผู้ป่วย์ ส่วนแกนนอน 

(x-axis) แทนค่าของเวลาท่ีผ่านไป ท�าให้ทราบถึงข้อมูิลของจ�านวนผู้ป่วย์ (size) รูปแบบของการ 

ระบาดี (pattern of spread) แนวโน้มิของการระบาดี (time trend) และเวลาท่ีสัมิผัสส่ิงก่อโรค 

(exposure period) เป็นต้น 

	 2.	 ระบำดวิิทยำเชีิงวิิเครำะหั์	 ( analytical  epidemiology) เป็นการศ์ึกษาท่ีมีิการ

ก�าหนดีสมิมิติฐานเฉพาะ (specific hypotheses) ไว้ล่วงหน้าโดีย์อาจท�าการแบ่งกลุ่มิประชากรออก

เป็นกลุ่มิย์่อย์ ได้ีแก่ กลุ่มิควบคุมิ (control) และกลุ่มิทดีสอบ (treatment) ซ่ึงเป็นกลุ่มิสัตว์ป่วย์ 

(case) หรือกลุ่มิท่ีได้ีรับปัจจัย์ท่ีคาดีว่าจะเป็นสาเหตุของการเจ็บป่วย์ (exposure) เพ่ือให้ทราบว่า

ท�าไมิจึงเกิดีอุบัติการณ์ิและการกระจาย์ของโรค โดีย์การน�าข้อมูิลท่ีรวบรวมิราย์ละเอีย์ดีมิาวิเคราะห์ 

ให้ทราบถึงลักษณิะเฉพาะของโรคแล้วค้นให้พบว่าอะไรที่มิีอิทธ์ิพลต่อความิชุกหรืออุบัติการณิ์และ

การกระจาย์ของโรค การวเิคราะห์ลกัษณิะนีจ้ะเป็นแนวทางไปสูว่ธีิ์การทางระบาดีวทิย์าทีไ่ด้ีรบัความิรู้

ใหม่ิเพ่ิมิขึน้ อาจกล่าวได้ีว่าระบาดีวทิย์าเชงิวเิคราะห์ เป็นการหาความิสมัิพนัธ์์ระหว่างสิง่ท่ีเป็นสาเหตุ

ท�าให้เกิดีโรคและผลของโรคนัน้ (measurement of association) ระบาดีวทิย์าเชงิวเิคราะห์สามิารถ

ตอบค�าถามิทางระบาดีวิทย์าได้ี 2 ค�าถามิ ได้ีแก่

   - ท�าไมิ (why) ท�าไมิจึงเกิดีโรคขึ้น

   - อย์่างไร (how) โรคเกิดีขึ้นไดี้อย์่างไร
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 ผู้เขีย์นจะขออนุญาตสมิมิติตัวอย์่างขึ้นมิาเพื่อให้เห็นภาพของระบาดีวิทย์าเชิงวิเคราะห์ให ้

มิากขึ้น ดีังนี้ ณิ งานเลี้ย์งแห่งหนึ่งในจังหวัดีเชีย์งใหมิ่ ซึ่งมิีผู้ร่วมิงานประมิาณิ 1,000 คน ไดี้เกิดี 

อุบัติการณิ์ของอาการท้องเสีย์ (diarrhea) เป็นจ�านวนมิาก ผู้สอบสวนโรคสงสัย์ว่าการบริโภค 

หอย์นางรมิในงานเลีย้์งน่าจะเป็นสาเหตขุองอาการดีงักล่าว ทัง้นีผู้ส้อบสวนโรคได้ีสุม่ิซกัถามิย้์อนหลงั 

แก่ผู้ที่เข้าร่วมิงานจ�านวน 150 คน ว่ามีิการรับประทานหอย์นางรมิและมีิภาวะท้องเสีย์หรือไมิ่  

ไดี้ค�าตอบแจกแจงเป็นตัวเลขที่แสดีงในตารางที่ 1.1

ตำรำงที�	 1.1	 ราย์ละเอีย์ดีของจ�านวนผู้ที่บริโภคหอย์นางรมิและผู้ป่วย์จากการเข้าร่วมิงานเล้ีย์ง  

(โดีย์ ภาคภูมิิ ตาดีี)

รูับปรูะที่าน้หอยน้างรูม ไม่ได้รูับปรูะที่าน้หอยน้างรูม

ท้องเสีย์ 60 15

สุขภาพดีี 11 64

 จากตารางน้ีผู้อ่านน่าจะเข้าใจได้ีดีีว่าคือการศึ์กษาแบบย์้อนหลัง (retrospective study หรือ

จะเปรีย์บเทีย์บว่าเป็น case-control study ไดี้เช่นกัน) ซ่ึงก็คือเป็นการศ์ึกษาท่ีเร่ิมิจากผลลัพธ์์  

(outcome) แย์กเป็น 2 กลุ่มิคือ กลุ่มิท่ีเป็นโรค (case) กับ กลุ่มิสุขภาพดีี (control) จากน้ันท�าการ 

ซักประวัตถิามิย์อ้นกลับไปว่ามีิการสัมิผัสปัจจัย์เส่ีย์งหรือไม่ิ ท้ังน้ีเม่ืิอน�าตัวเลขในตารางผ่านการค�านวณิ

วิธี์ทางสถิติด้ีวย์ Fisher’s test จะพบว่าได้ีค่า P-value < 0.05 น่ันแสดีงถึงการบริโภคหอย์นางรมิ

มีิความิสัมิพันธ์์กับการแสดีงอาการท้องเสีย์อย์่างมีินัย์ส�าคัญ หากพิจารณิาค�านวณิอัตราส่วนแต้มิต่อ 

( odds ratio) ของตารางน้ีจะมีิค่าเท่ากับ 23.27 (60*64/11*15) แปลผลได้ีว่า ผู้ท่ีบริโภคหอย์นางรมิ

มีิโอกาส (chance) ท่ีจะท้องเสีย์มิากกว่าผู้ท่ีไม่ิได้ีบริโภคถึง 23.27 เท่า (รูปท่ี 1.2)	

รูปที�	1.2	แสดีงผลการค�านวณิทางสถิติจากตัวอย์า่งโดีย์ใช้เคร่ืองมืิอออนไลน์จาก www.socscistatistics.com/ 
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 เห็นได้ีว่าระบาดีวิทย์าเชิงพรรณินาจะเป็นการพูดีถึงความิเป็นจริง และระบาดีวิทย์า 

เชิงวิเคราะห์จะเป็นการใช้ตัวอย่์างท่ีสุ่มิออกมิาเพ่ือใช้เป็นตัวแทนในการอธิ์บาย์การโรคในกลุ่มิ

ประชากร ระบาดีวิทย์าแบบด้ัีงเดิีมิท้ัง 2 ประเภทน้ันมีิการใช้สถิติ ( statistics) แนวโน้มิ (trend) หรือ

ความิน่าจะเป็น (probability) ในการได้ีมิาซ่ึงผลลัพธ์์ โดีย์ส่ิงเหล่าน้ีล้วนเป็นแนวคิดีเชิงคณิิตศ์าสตร์ 

ท้ังส้ิน แต่กระบวนทัศ์น ์(paradigm) น้ีจะเปล่ีย์นไปเม่ืิอมีิการเข้าถึงของเคร่ืองมิอืท่ีเรีย์กวา่ ระบาดีวทิย์า 

ระดัีบโมิเลกุล หรือ  molecular  epidemiology 

1.3	 ระบำดวิิทยำระดับโมเลกุล	
 ระบาดีวิทย์าระดัีบโมิเลกุล ( molecular  epidemiology) เป็นการศึ์กษาถึงลักษณิะการ 

กระจาย์ตัวของโรคหรือความิผิดีปกติใดี ๆ รวมิถึงการค้นหาปัจจัย์หรือสาเหตุที่ท�าให้เกิดีโรคหรือ 

ความิผิดีปกติน้ันในประชากรโดีย์ใช้ข้อมูิล “ชีววิทย์าระดัีบโมิเลกุล” (the study of distribution 

and determinants of disease in population by “molecular biology”) กล่าวได้ีว่า เป็นการ

ศึ์กษาทางระบาดีวิทย์าแขนงหน่ึงท่ีใช้เทคนิคทางชีวเคมีิ (biochemistry) และเคร่ืองหมิาย์ทางชีววิทย์า

ระดัีบโมิเลกุล (molecular biological marker) ย์กตัวอย์่างเช่น ข้อมูิลของกรดีนิวคลิอิก (nucleic 

acid) หรือ ข้อมูิลของล�าดัีบนิวคลีโอไทด์ีเบส (nucleotide base sequence) ร่วมิกับการผสมิผสาน

ระหว่างกระบวนการท่ีใช้ข้อมูิลทางระบาดีวิทย์าเชิงพรรณินาและระบาดีวิทย์าเชิงวิเคราะห์เพ่ือการ

ศึ์กษาถึงการกระจาย์ตัวของโรคในประชากร ส�าหรับค�าว่า “ molecular  epidemiology” ถูกใช้ 

คร้ังแรกในปี ค.ศ์. 1973 โดีย์นักวิทย์าศ์าสตร์ชาวอเมิริกันช่ือ Edwin D. Kilbourne ในบทความิท่ี 

ช่ือว่า “The  molecular  epidemiology of influenza” ท่ีกล่าวถึงความิกา้วหนา้ในการตรวจวนิิจฉยั์

และการค้นพบตัวแปรแอนติเจน (antigenic variant) ของโรคไข้หวัดีใหญ่ (influenza) หลังจากน้ัน

ก็ได้ีมีิการใช้ค�าศั์พท์เฉพาะเหล่าน้ีอย์่างเป็นทางการมิากข้ึนในงานวิจัย์หรือการศึ์กษาต่าง ๆ 

 ส่วนระบาดีวิทย์าระดัีบโมิเลกุลของโรคติดีเช้ือ ( molecular  epidemiology in infectious 

disease) ท่ีผู้เขีย์นใช้เป็นแนวคิดีหลักของหนังสือเล่มิน้ี จะเป็นการศึ์กษาถึงการวิวัฒน์ของเช้ือก่อโรค 

( evolution of disease pathogens) รวมิถงึคณุิลักษณิะเฉพาะ (determinant หรอื characteristic) 

ของเช้ือก่อโรคในประชากรคนหรอืสัตว์ ในสถานท่ีและเวลาท่ีแตกต่างกัน หรืออาจจะมิองความิสมัิพันธ์์

ในแง่ของแหล่งท่ีมิา อันได้ีแก่ โฮีสต์ (host) เช้ือก่อโรค (agent) และส่ิงแวดีล้อมิ (environment)  

ไดี้เช่นกัน 

 เหตุการณ์ิสมิมิติในรูปท่ี 1.3A: พบผู้ป่วย์เป็นมินุษย์์ติดีเช้ือ X ย์ังเป็นท่ีสงสัย์ว่าเช้ือดัีงกล่าวน้ี 

น่าจะติดีต่อผ่านมิาจากสัตว์พาหะชนิดีใดีระหว่างสุกรและโค โดีย์ตามิแนวทางของการวิเคราะห์ 

ระบาดีวิทย์าระดัีบโมิเลกุล นักระบาดีฯ จะท�าการแย์กเช้ือจากโฮีสต์ แล้วเลือกเทคนิควิธี์การเพ่ือท�าการ

แย์กแย์ะ ( typing) เช้ือก่อโรค เพ่ือให้ได้ีตัวบ่งช้ีทางชีววิทย์าระดัีบโมิเลกุล ในท่ีน้ีทางผู้เขีย์นขอสมิมิติ

เป็นลาย์พิมิพ์ดีีเอ็นเอ หรือท่ีเรีย์กกันว่า “ DNA fingerprint” ซ่ึงเป็นรูปแบบการจัดีเรีย์งของช้ินส่วน

ดีีเอ็นเอท่ีมีิขนาดีไมิเ่ทา่กนัหลาย์ ๆ  ช้ินของเช้ือท่ีผ่านการเคล่ือนท่ีภาย์ใต้การแย์กสารดีว้ย์กระแสไฟุฟุา้
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ในเจล ( gel electrophoresis) จากน้ันน�าลาย์พิมิพ์ดีีเอ็นเอมิาเปรีย์บเทีย์บกัน ในเหตุการณิ์น้ีสรุป 

ได้ีว่าผูป่้วย์มีิแนวโน้มิติดีเช้ือจากสกุร เนือ่งจากลาย์พมิิพ์ดีีเอน็เอทีไ่ด้ีจากโฮีสต์ทัง้สองมีิความิเหมืิอนกนั 

จนไม่ิสามิารถแย์กแย์ะออกจากกันได้ี (ในภาษาอังกฤษมัิกจะใช้ค�าในท�านองท่ีว่า shared finger-

print pattern หรือ indistinguishable strains) ส่วนเหตุการณ์ิสมิมิติในรูปท่ี 1.3B สรุปได้ีว่าเช้ือ X  

ที่แย์กไดี้จากประเทศ์ไทย์มีิความิสัมิพันธ์์และเกี่ย์วข้องกับประเทศ์สหรัฐอเมิริกามิากกว่าประเทศ์จีน  

อาจจะแปลผลว่าเช้ือที่แย์กไดี้จาก 2 ประเทศ์มิาจากบรรพบุรุษร่วมิกัน (same lineage หรือ  

common ancestor) หรือมิีการส่งผ่านเชื้อระหว่าง 2 ประเทศ์ (disease spreading between  

areas) หรือแมิ้กระทั่งทั้ง 2 ประเทศ์น้ีไดี้รับเชื้อมิาจากแหล่งเดีีย์วกัน (common source of  

infection) เป็นต้น โดีย์ความิสัมิพันธ์์หรือความิเกี่ย์วข้องกันตามิสถานการณิ์ของ “TIME/

PLACE/PERSON” หรือ “HOST/AGENT/ENVIRONMENT” ท่ีพบนั้นไมิ่จ�าเป็นต้องอาศั์ย์ความิถี่  

(frequency) จ�านวนมิากเพื่อย์ืนย์ันข้อสันนิษฐานทางระบาดีวิทย์า อาจจะกล่าวไดี้เลย์ว่าแค่เพีย์ง 1 

ความิสมัิพนัธ์์ทีพ่บสามิารถใช้อ้างองิเลย์กว่็าได้ี ซ่ึงเป็นกระบวนทศั์น์ใหม่ิทีเ่พิม่ิขึน้ทีท่�าให้ระบาดีวทิย์า

ระดีบัโมิเลกุลแตกต่างจากระบาดีวทิย์าแบบดีัง้เดีมิิ จากท่ีกล่าวมิานีเ้ป็นเพยี์งการสรปุข้อมิลูให้กระชบั

เพือ่ทีจ่ะท�าให้ผูอ่้านเข้าใจถงึหลกัคิดีของระบาดีวทิย์าระดีบัโมิเลกลุได้ีง่าย์ขึน้ แต่ในสถานการณ์ิจรงิแล้ว  

อาจจะต้องมิีบริบทอื่น ๆ ที่การเช่ือมิโย์งถึงความิเป็นไปไดี้ของหลักความิเป็นจริงเข้ามิาช่วย์ในการ

วิเคราะห์ อกีทัง้เทคนิควธิ์กีารทางระบาดีวทิย์าแต่ละชนดิี อาจจะมิข้ีอเด่ีน-ข้อด้ีอย์ หรอืความิเหมิาะสมิ 

ในการใช้มิาก-น้อย์ แตกต่างกัน โดีย์ราย์ละเอีย์ดีเหล่านี้ก็จะถูกกล่าวถึงเพิม่ิเติมิในเนื้อหาถัดีไป

รูปที�	1.3	ตัวอย์่างรูปแบบของลาย์พิมิพ์ดีีเอ็นเอของเช้ือท่ีแย์กได้ีจากแหล่งท่ีมิาต่าง ๆ (โดีย์ ภาคภูมิิ ตาดีี)
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 ทั้งนี้ Foxman และ Riley 2001 ได้ีสรุปจุดีประสงค์หรือประโย์ชน์ในการประย์ุกต์ใช้ข้อมิูล
ทางชีววิทย์าระดัีบโมิเลกุลไว้อย์่างน่าสนใจเป็น 6 ประเดี็น ไดี้แก่
 - การส�ารวจโรคระบาดี (outbreak  investigation)
 - การเฝู้าระวังโรค ( surveillance)
 - การหาเส้นทางการติดีต่อ-ส่งผ่านโรค (describe the  transmission route)
 - การเพ่ิมิความิเข้าใจของระบาดีวิทย์า (increase understanding of the  epidemiology)
 - ระบุเชื้อที่ไมิ่สามิารถท�าการเพาะแย์กได้ี (identify uncultivable microbes)
 - เข้าใจข้อมิลูเชงิลึกในหน้าทีก่ารท�างานของย์นีของเชือ้ก่อโรค รวมิไปถงึความิสมัิพนัธ์์ระหว่าง
โฮีสต์กับตัวเชื้อนั้น (provide insight into pathogen gene and host-microbe interaction)
 หากผู้อ่านท�าความิเข้าใจราย์ละเอีย์ดีในหนังสือเล่มินี้ทั้งเล่มิ ก็จะเห็นทั้ง 6 จุดีประสงค์นี้ 
สอดีแทรกไว้ในตัวเล่มิตามิบทต่าง ๆ แต่อย์่างไรก็ตามิในแง่ของความิหมิาย์ของระบาดีวิทย์าระดีับ
โมิเลกลุ กไ็ด้ีมิกีารให้ค�านยิ์ามิทีแ่ตกต่างกนัออกไป แต่โดีย์ใจความิหลักกจ็ะย์ดึีแนวคิดีพืน้ฐานไว้แบบ
เดีีย์วกัน ดีังแสดีงในตารางที่ 1.2

ตำรำงที�	1.2	ค�าจ�ากัดีความิของระบาดีวิทย์าระดีับโมิเลกุล (ดีัดีแปลงจาก Foxman & Riley 2001)

ผู้แต่ง คำำาจำำากััดคำวาม

McMichael, 1994 การใช้ตัววัดีทางชีววิทย์าระดีับโมิเลกุลเพื่อศ์ึกษาหรือหาค�าตอบ
ระบาดีวิทย์า

Groopman et al., 1995 การพิสูจน์ความิสัมิพันธ์์ระหว่างการสัมิผัสเชื้อสาเหตุและผลที ่
ตามิมิาในกลุ่มิของปัจเจกในประชากร 

Hall, 1996 การวิเคราะห์กรดีนิวคลีอิกและโปรตีนส�าหรับการศ์ึกษาถึง
คุณิลักษณิะเฉพาะของการเกิดีโรคในประชากร 

Higginson, 1997 การประย์ุกต์วิธ์ีการที่ซับซ้อนเพื่อใชศ้์ึกษาทางระบาดีวิทย์าของ 
ข้อเท็จจริงในทางชีวศ์าสตร์ 

Levin et al., 1999 การหาความิสัมิพันธ์์ของตัวเชื้อกับการเกดิีโรคและการระบุแหล่ง
ที่มิา เส้นทางการตดิีต่อ รวมิไปถึงการศ์ึกษาในระดีับย์ีนที่เกีย่์วข้อง
กับการก่อโรค ลักษณิะของแอนติเจน หรือการดีื้อต่อย์าปฏิิชีวนะ 

Field et al., 2014 การใช้วิธ์ีการจ�าแนกชนิดีของเชื้อก่อโรคในระดีับโมิเลกุลในการ
ศ์ึกษาการกระจาย์ตัวพลวัตและคุณิลักษณิะจ�าเพาะในประชากร 

Sammarco et al., 2014 การประย์ุกต์ใช้วิธี์การจ�าแนกลักษณิะทางพันธุ์กรรมิของเช้ือก่อโรค
ในจุดีประสงค์ของการเฝู้าระวังโรค การสอบสวนการระบาดีและ
การควบคุมิโรค 

Gupte et al., 2016 การศึ์กษาเก่ีย์วกับการกระจาย์ตัวและคุณิลักษณิะจ�าเพาะของ 
อุบัติการณ์ิการเกิดีโรคในประชากร โดีย์ใช้ความิรู้ทางชีววิทย์าระดัีบ
โมิเลกุล 
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 การศึ์กษาทางระบาดีวิทย์าระดัีบโมิเลกุลแท้จริงแล้วไม่ิใช่แค่เพีย์งเทคนิคทางอนุกรมิวิธ์าน 

( taxonomy) หรือการจัดีกลุ่มิของส่ิงมีิชีวิตตามิวงศ์์วานวิวัฒนาการ ( phylogeny) หรือไม่ิใช่แม้ิกระท่ัง

พันธุ์ศ์าสตร์ประชากร (population genetics) แต่ระบาดีวิทย์าระดัีบโมิเลกุลเป็นการน�าเอาเทคนิค

ทางชีววิทย์าระดัีบโมิเลกุลมิาใช้เพ่ือบรรลุวัตถุประสงค์หรือตอบข้อสันนิษฐานทางระบาดีวิทย์า ดัีงน้ัน

กระบวนทัศ์น์ของระบาดีวิทย์าระดัีบโมิเลกุลและระบาดีวิทย์าด้ัีงเดิีมิ แท้จริงแล้วไม่ิมีิความิแตกต่างกัน  

เพีย์งแต่มีิการน�าเทคนิคทางชีววิทย์าระดีับโมิเลกุลมิาประย์ุกต์ใช้ในการศ์ึกษาคุณิลักษณิะอันเป็น

ลักษณิะจ�าเพาะของสารชีวเคมิีหลัก ๆ 2 ชนิดี ซึ่งก็คือ ล�าดีับเบสและกรดีอะมิิโน และเมิื่อน�าเทคนิค

ดัีงกล่าวมิาประย์กุต์ใช้ในการศ์กึษาระบาดีวทิย์าจะย์งัผลให้เพิม่ิความิสามิารถในการวดัีความิสมัิพนัธ์์

ระหว่างองค์ประกอบหรือสาเหตุที่สงสัย์กับผลที่เกิดีขึ้นซึ่งในที่นี้หมิาย์ถึงโรค อาการทางคลินิก หรือ

ผลการศ์กึษาทีส่นใจ เมิือ่กล่าวโดีย์สรปุเทคนคิทางระบาดีวทิย์าระดีบัโมิเลกลุมิกัจะถกูน�ามิาใช้ในการ

สัตวแพทย์์เพื่อตอบสองวัตถุประสงค์หลัก คือ เพื่อการตรวจหาและจ�าแนกชนิดีของเชื้อก่อโรค เพื่อ

ศึ์กษาแหล่งที่มิา การแพร่กระจาย์ของเชื้อก่อโรค รวมิไปถึงการศ์ึกษาวิวัฒนาการและความิรุนแรง

ของเชื้อเหล่านั้น

 หากมิองในแง่ของการประยุ์กต์ใช้ระบาดีวิทย์าระดัีบโมิเลกุลในพ้ืนท่ีจริง (field practice) 

การน�าเทคนิคทางชีววิทย์าระดัีบโมิเลกุลมิาประยุ์กต์ใช้ในทางระบาดีวิทย์าในบางกรณีิอาจไม่ิสามิารถ

ทดีแทนเทคนคิทางหอ้งปฏิิบัติการด้ัีงเดิีมิท่ีได้ีรับการย์อมิรับมิานานไดี ้และเทคนคิทางหอ้งปฏิิบัติการ

ด้ัีงเดิีมิก็อาจจะยั์งถือได้ีว่าเป็นมิาตรฐานสูงสุดี ( gold standard test) ในบางกรณีิได้ีเช่นกัน ย์กตัวอย่์าง

เช่น การศึ์กษาและส�ารวจการปนเป้�อนเช้ือก่อโรคในระบบทางเดิีนอาหารอย์่างเช้ือ  Salmonella ใน

สุกร การเพาะแย์กเช้ือด้ีวย์วิธี์การเพาะเช้ือทางแบคทีเรีย์ (conventional bacteriological culture) 

ย์ังเป็นวิธี์ท่ีให้ความิไว ( sensitivity) และความิจ�าเพาะ ( specificity) ในระดัีบอ้างอิง อย่์างไรก็ตามิ

ผลจากห้องปฏิิบัติการด้ัีงเดิีมิ ในบางคร้ังไม่ิสามิารถตอบค�าถามิท่ีมีิความิจ�าเพาะทางระบาดีวิทย์าได้ี  

ย์กตัวอย์่างเช่นค�าถามิท่ีว่าเช้ือ  Salmonella ท่ีเพาะแย์กได้ีจากสุกรในฟุาร์มิ เป็นสาเหตุของการ 

ปนเป้�อนของเช้ือในระหว่างกระบวนการฆ่่าและช�าแหละในโรงฆ่่าหรือไมิ่ หรือเช้ือ  Salmonella ท่ี

เพาะแย์กไดี้จากกระบวนการฆ่่าเป็นต้นตอของการกระจาย์เช้ือไปย์ังกระบวนการตกแต่งซากและ 

แผงค้าเน้ือสุกรในตลาดี และสุดีท้าย์ salmonellosis ท่ีเกิดีข้ึนในมินุษย์์น้ันเช้ือสาเหตุมีิต้นก�าเนิดี 

มิาจากสุกรในฟุาร์มิหรือไม่ิ แต่เม่ืิอพิจารณิาถึงผลการทดีสอบทางชีววิทย์าระดัีบโมิเลกุลเช่นการใช้ 

เทคนิคพัลส์ฟุิลด์ีเจลอีเล็คโตรโฟุเรซีส (pulsed field  gel electrophoresis;  PFGE) เพ่ือแสดีง 

ลาย์พิมิพ์ดีีเอ็นเอของเช้ือ  Salmonella ท่ีแย์กจากกระบวนการฆ่่าและช�าแหละสุกร และเช้ือ  

 Salmonella ท่ีแย์กได้ีจากระดัีบฟุาร์มิ จะท�าให้สามิารถตอบค�าถามิได้ีอย์่างชัดีเจนว่ามีิการปนเป้�อน

ของเช้ือจากส่ิงแวดีล้อมิ สุกร และผู้ปฏิิบัติงานในสถานท่ีน้ัน ๆ  (ไม่ิว่าจะเป็นฟุาร์มิ โรงฆ่่าและช�าแหละ

สุกร ตลาดี) นอกจากน้ียั์งพบการปนเป้�อนของเช้ือเดิีมิอย์่างต่อเน่ืองในบางสถานท่ี รวมิไปถึงการ 

พบการปนเป้�อนของเช้ือจากฟุาร์มิ สู่โรงฆ่่าและช�าแหละและตลาดีค้าเน้ือสุกร ซ่ึงเป็นสาเหตุของการ 

เจ็บป่วย์ในมินุษย์์ในท่ีสุดี
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1.4	 เทคนคิตำ่ง	ๆ 	ทำงระบำดวิิทยำระดบัโมเลกลุและข้้อพิื้จำรณำกำรเล้อกใช้ี
 อย่์างไรกดี็ีเทคนิคทางชีววทิย์าระดีบัโมิเลกลุท่ีน�ามิาเป็นเครือ่งมิอืในการศ์กึษาทางระบาดีวทิย์า

ในปัจจบุนั อาจกลาย์เป็นเทคนคิทางห้องปฏิบิติัการทีล้่าสมิยั์ เมิือ่มิเีทคโนโลย์ใีหม่ิเข้ามิาแทนทีม่ิากขึน้  

การน�าเทคนิคทางชีววิทย์าระดัีบโมิเลกุลมิาประย์ุกต์ใช้อาจจะช่วย์ตอบโจทย์์ในทางเทคนิคทางห้อง

ปฏิิบัติการด้ัีงเดิีมิท่ีไม่ิสามิารถกระท�าได้ี หรือมีิประโย์ชน์ในแง่มุิมิอ่ืน เช่น ใช้แรงงานน้อย์กว่า ใช้เวลา

ส้ันกว่า ค่าดี�าเนินการในห้องปฏิิบัติการน้อย์กว่า เป็นต้น ย์กตัวอย์่างการวิเคราะห์ลาย์พิมิพ์พลาสมิิดี 

(plasmid profile analysis) เป็นเทคนิคท่ีนิย์มิในสมิัย์หน่ึง แต่ในปัจจุบันถูกแทนท่ีด้ีวย์การสร้าง 

ลาย์พิมิพ์ดีีเอ็นเอด้ีวย์เทคนิคอ่ืน ๆ  เช่น  PFGE ฯลฯ ดัีงตารางท่ี 1.3 และจะได้ีกล่าวในราย์ละเอีย์ดีของ

เทคนิคทางชีววิทย์าระดัีบโมิเลกุลท่ีนิย์มิใช้ในปัจจุบันในบทต่อ ๆ ไปในหนังสือเล่มิน้ี

ตำรำงที�	1.3	ตวัอย่์างเทคนิคต่าง ๆ  ทีน่ยิ์มิใช้ในการตรวจสอบข้อสนันษิฐานทางระบาดีวทิย์า (ดัีดีแปลง

จาก Foxman & Riley 2001)

Application Method Technique

Identification
	
	
	

Conventional

Nucleic	acid	based
Amplification	of	target	
DNA	based
Protein	based

Culture
Enzyme-linked Immunosorbent Assay 
(ELISA)
Enzyme Immunosorbent Assay (EIA)
Monoclonal antibody
DNA hybridization
Polymerase Chain Reaction (PCR)

Western blot

Typing
	
	
	
	
	
	
	

Conventional

Nucleic	acid	based
	
	
	
Amplification	of	target	
DNA	based

	

Protein	based

Serotyping
Antimicrobial Susceptibility Testing
Plasmid profiles
Restriction Fragment Polymorphism (RFLP)
Pulse Field Gel Electrophoresis (PFGE)
Multilocus Sequence Typing (MLST)
Amplified Fragment Length Polymorphism 
(AFLP)
Repetitive Sequence-based Polymerase 
Chain Reaction (rep-PCR) 
Random Amplified Polymorphic DNA 
(RAPD)
Loop-mediated Isothermal Amplification 
(LAMP)
Multilocus Enzyme Electrophoresis (MLEE)
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จากข้อมูิลในตารางท่ี 1.3 เห็นได้ีว่าการประย์กุต์ใช้เทคนิคต่าง ๆ  ในการตรวจสอบขอ้สันนิษฐาน

ทางระบาดีวทิย์า แบง่ออกเปน็ 2 กลุ่มิใหญ ่ๆ  น่ันก็คือ การจ�าแนก ( identification) และการแย์กแย์ะ 

( typing) หากพิจารณิาแย์กตามิค�าจ�ากัดีความิแล้ว “การจ�าแนก” เป็นการพิเคราะห์จ�าแนกท่ีลึกท่ีสุดี

ได้ีเพีย์งในระดัีบสปีชีส์ (species) หรือระดัีบต�่ากว่าสปีชีส์ (sub-species) เท่าน้ัน ส่วน “การแย์กแย์ะ” 

จะเป็นการจ�าแนกในระดัีบท่ีลึกกว่า โดีย์เช้ือท่ีมีิลักษณิะเหมืิอนกันจากการแย์กแย์ะจะถือว่าเป็นเช้ือท่ี

ถูกจัดีอย์ู่ในกลุ่มิเดีีย์วกัน ( clonal strains) ซ่ึงจะท�าให้เกิดีความิเข้าใจในกระบวนการสรุปสมิมิติฐาน

ทางระบาดีวิทย์าได้ีชัดีเจนกว่า

เทคนิคการแย์กแย์ะทางระบาดีวิทย์าชนิดีต่าง ๆ ที่ใช้ในปัจจุบันมิีค่อนข้างหลากหลาย์ ใน

แต่ละเทคนิควธีิ์การนัน้กจ็ะมีิข้อเด่ีน-ข้อด้ีอย์แตกต่างกนั ท้ังนีใ้นการเลอืกชนดิีของเทคนคิทีเ่หมิาะสมิ 

กับข้อมิูล จุดีประสงค์การศ์ึกษา หรือข้อจ�ากัดีด้ีวย์บริบทใดี ๆ ย์่อมิจะท�าให้การหาค�าตอบ หรือการ

อธ์บิาย์ความิเป็นไปทีเ่กีย่์วกบัระบาดีวทิย์ามิปีระสทิธ์ภิาพย์ิง่ขึน้ โดีย์เกณิฑ์ิหรอืข้อควรพจิารณิาส�าหรบั

การเลือกใช้เทคนิคการแย์กแย์ะทางอณิูระบาดีชนิดีต่าง ๆ มิีดีังนี้

1. ควิำมสำมำรถในกำรจ�ำแนก	 ( typing ability) หมิาย์ถึง เทคนิควิธี์การน้ัน ๆ

สามิารถจะท�าการก�าหนดีประเภทของเช้ือได้ี กล่าวคือ หากท�าการจ�าแนกเช้ือด้ีวย์วิธี์การหาซีโรไทป์  

( serotyping) เทคนิคดัีงกล่าวจะมีิความิสามิารถในการจ�าแนกสูงก็ต่อเม่ืิอทุกสาย์พันธ์ุ์ (isolates 

หรือ strain) ของเช้ือท่ีท�าการทดีสอบสามิารถจ�าแนกเป็นซีโรไทป์ได้ี (ซ่ึงไม่ิควรพบ un-typeable

isolates) ในอีกแง่หน่ึงของความิหมิาย์ของความิสามิารถในการจ�าแนกคือ ความิครอบคลุมิในการ

ก�าหนดีประเภทของเช้ือ ย์กตัวอย์่างเช่น หากใช้สีขนในการจ�าแนกพันธ์ุ์ของแมิว แมิวท่ีมิีขนสีขาว

เราอาจจะให้ช่ือพันธ์ุ์ว่า “ขาว” แมิวท่ีมีิขนสีดี�าเราจะให้ช่ือพันธ์ุ์ว่า “ดี�า” แต่หากแมิวตัวน้ัน ๆ ไม่ิมีิ

ขนก็จะท�าให้เราไม่ิสามิารถระบุชนิดีพันธ์ุ์ได้ี จากประเด็ีนดัีงกล่าวน้ี หากพิจารณิาในรูปแบบของตัวเช้ือ

ก่อโรค การวิเคราะห์รูปแบของพลาสมิิดีท่ีเช้ือถืออย์ู่ ถูกพิจารณิาว่าเป็นเทคนิคท่ีให้ค่าความิสามิารถ 

ในการจ�าแนกต�่า (low  typing ability) เน่ืองจากเช้ือแบคทีเรีย์บางสาย์พันธ์ุ์อาจจะไม่ิมีิพลาสมิิดี  

ดัีงนั้นการใช้เทคนิคดีังกล่าวจึงไมิ่มิีความิเหมิาะสมิในการจ�าแนกเชื้อแบคทีเรีย์สาย์พันธ์ุ์นี้ในการ

สอบสวนการระบาดี 

2. ควิำมแม่นย�ำหัร้อควิำมสำมำรถในกำรท�ำซี��ำ	 ( reproducibility) เป็นเกณิฑ์ิการ

พิจารณิาในการเลือกใช้เทคนิคทางการแย์กแย์ะทางระบาดีวิทย์าท่ีมีิความิส�าคัญท่ีสุดี โดีย์แนวคิดี

ของการท�าซ�้าได้ีน้ันข้ึนอย์ู่กับเสถีย์รถาพของเคร่ืองหมิาย์ทางชีววิทย์าท่ีได้ีรับการคัดีเลือก (marker  

stability) เม่ืิอท�าซ�้าด้ีวย์วิธี์จ�าแนกเดีีย์วกันจะต้องให้ผลเหมืิอนเดิีมิไม่ิว่าในห้องปฏิิบัติการใดีก็ตามิ 

(same results by same technique on same strains) ย์กตัวอย์า่งเทคนคิวธีิ์การท่ีช่ือว่า ปฏิิกิริย์า

ลูกโซ่พอลิเมิอเรสโดีย์ใช้ล�าดัีบซ�้า (repetitive sequence based- PCR;  rep- PCR) จะอาศั์ย์ล�าดัีบ

ดีีเอ็นเอต้ังต้น ( primers) ในการจับแบบสุ่มิไปท่ีส่วนของล�าดีับเบสท่ีไม่ิได้ีแปลงเป็นกรดีอะมิิโน  
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 ในปจจุบันวิทยาศาสตรการสัตวแพทยไดกาวไปสูการใชขอมูลและ

เทคโนโลยีในการวินิจฉัยโรคและตรวจสอบขอสันนิษฐานทางระบาดวิทยา 

หนังสือเลมนี้จะเปดมุมมองเหลานี้ดวยการนำเสนอหลักวิธีการในภาษา

และแนวคิดที่เขาใจงาย

 ผูเขียนคาดหวังวา หนังสือเลมนี้จะเปนสวนหนึ่งของแหลงขอมูล

สำคัญสำหรับนักวิจัย นักศึกษา และผูที ่มีความสนใจในระบาดวิทยา 

ซึ่งจะเปนประโยชนในการทำงานวิจัยในโลกของชีวสารสนเทศศาสตรได

ไมมากก็นอย
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