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 ในปจจุบันวิทยาศาสตรการสัตวแพทยไดกาวไปสูการใชขอมูลและ

เทคโนโลยีในการวินิจฉัยโรคและตรวจสอบขอสันนิษฐานทางระบาดวิทยา 

หนังสือเลมนี้จะเปดมุมมองเหลานี้ดวยการนำเสนอหลักวิธีการในภาษา

และแนวคิดที่เขาใจงาย

 ผูเขียนคาดหวังวา หนังสือเลมนี้จะเปนสวนหนึ่งของแหลงขอมูล

สำคัญสำหรับนักวิจัย นักศึกษา และผูที ่มีความสนใจในระบาดวิทยา 

ซึ่งจะเปนประโยชนในการทำงานวิจัยในโลกของชีวสารสนเทศศาสตรได

ไมมากก็นอย

"ระบาดวิทยาระดับโมเลกุลทางสัตวแพทย์"
(Molecular Epidemiology in Veterinary Medicine)
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ระบาดวิทยาพื้นฐานและกระบวนทัศน์
ทางระบาดวิทยาระดับโมเลกุล
Basic Epidemiology and Paradigm of Molecular Epidemiology

1.1	 บทน�ำ
	 ความหมายของระบาดวิทยา (﻿epidemiology) ตามบริิบทดั้้�งเดิิม คืือ การศึึกษาถึึงลัักษณะ

การกระจายตัวของโรคหรืือความผิดปกติิใด ๆ รวมถึงการค้้นหาปััจจััยหรืือสาเหตุุที่่�ทำำ�ให้้เกิิดโรคหรืือ

ความผิดปกติินั้้�นในประชากร (the study of distribution and determinants of disease in 

population) คำำ�ว่า “﻿epidemiology” มาจากรากศััพท์์ในภาษากรีีก 3 คำำ�ได้้แก่่ “epi” “demo” 

และ “logo” หมายถึง “upon” “population” และ “study” ในภาษาอัังกฤษตามลำำ�ดับ ดัังนั้้�น

นิิยามของคำำ�ว่าระบาดวิทยาจะหมายถึงการศึึกษาในประชากร (study of that which is upon 

the people) แต่่เดิิมการศึึกษาระบาดวิิทยาเป็็นวิิชาที่่�เกี่่�ยวข้้องกัับการระบาดของโรคในประชากร

มนุษย์์เท่่านั้้�น ส่่วนระบาดวิิทยาในสััตว์์นั้้�นมัักจะใช้้คำำ�ว่า “﻿epizootiology” (รากศััพท์์ในภาษากรีีก 

zoo หมายถึง animal ในภาษาอัังกฤษ) ซึ่่�งได้้รวมถึง “zoonoses” นั่่�นก็็คืือโรคที่่�มีในประชากรสััตว์์

แล้้วสามารถกระจายหรืือติิดต่อไปในประชากรมนุุษย์์ เช่่น โรคแท้้งติิดต่อ (brucellosis) โรคฉี่่�หนูู 

(leptospirosis) หรือื โรคติดิเชื้้�อซััลโมเนลลา (salmonellosis) เป็น็ต้น้ ทั้้�งนี้้�นิยามและคำำ�ศัพัท์ต่์่าง ๆ  

สามารถนำำ�มาใช้้ในบริิบทที่่�แตกต่่างกัันไปขึ้้�นกัับสถานการณ์์ สำำ�หรัับหนัังสืือเล่่มนี้้�จะใช้้คำำ�ว่า “ระบาด

วิิทยา” ในความหมายของการกระจายตัวของโรคและเชื้้�อสาเหตุุของโรคในประชากรมนุษย์์และสััตว์์ 

รวมถึงโรคติิดต่อระหว่่างสััตว์์และคน

	 วตัถปุระสงค์ของการศึกษาทางระบาดวทิยาอาจมีได้หลากหลาย ไม่ว่าจะเป็นการค้นหาแหล่ง

รังโรค ค้นหาสาเหตุของการเกิดโรค การสอบสวนและควบคุมโรค หรือการหาข้อมูลการเกิดโรคตาม

สภาพแวดล้อมและธรรมชาตขิองการเกดิโรค ซึง่สิง่เหล่านีม้กัจะน�ำไปสูก่ารวางแผน การตรวจตดิตาม 

การประเมินสถานการณ์ การควบคุมโรค และท้ายท่ีสุดอาจจะน�ำไปสู่การประเมินผลทางเศรษฐกิจ 

เมื่อมีการเกิดโรค รวมถึงการวิเคราะห์ต้นทุนและข้อได้เปรียบทางเศรษฐศาสตร์ในการวางแผนการ

ควบคุมโรคในสถานการณ์ที่เปลี่ยนไป 

1
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1.2	 การแบ่งประเภทของการศึกษาระบาดวิทยาแบบดั้งเดิม
	 การแบ่งประเภทของการศึกษาทางระบาดวิทยาสามารถแบ่งได้ 2 ชนิดตามลักษณะและ 

รูปแบบของวิธีการศึกษา ได้แก่ 

	 1.	 ระบาดวิิทยาเชิิงพรรณนา  (﻿descriptive ﻿epidemiology) เป็็นการศึึกษาโดย

ไม่่มีีการกำำ�หนดสมมติฐานเฉพาะไว้้ล่่วงหน้้า ไม่่มีีการแบ่่งกลุ่่�มประชากรออกเป็็นกลุ่่�มย่่อยเพื่่�อทำำ�การ

เปรีียบเทีียบ ระบาดวิทยาเชิิงพรรณนาเป็็นขั้้�นแรกของการศึึกษาทางระบาดวิทยา โดยการสัังเกต

ข้้อมููล เรื่่�องราวที่่�เกิิดขึ้้�น บรรยายลักษณะ หรืือรููปแบบของโรค ว่่าเกิิดขึ้้�นกัับกลุ่่�มสัตว์์ (person)  

สถานที่ (place) เวลา (time) โดยน�ำความรู้ด้านการวัดความถี่ของการเกดิโรค (measurement of 

disease frequency) เช่น ความชุกของโรค (prevalence) อบัุตกิารณ์ของโรค (incidence) อตัราป่วย  

(morbidity) อัตราตาย (mortality) หรือดัชนีสุขภาพอื่นที่มีความสัมพันธ์กันมาประยุกต์ในการ

พรรณนาโรค เพื่อใช้วางแผนป้องกันและควบคุมโรค ซึ่งการศึกษาระบาดวิทยาเชิงพรรณนานี้จะตอบ

ค�ำถาม 4 ค�ำถาม ได้แก่

		  -	 ใคร (who)	 โรคที่เกิดขึ้นเกิดกับสัตว์กลุ่มใด

		  -	 อะไร (what)	 เกิดโรคอะไร หรืออะไรท�ำให้เกดิโรค

		  -	 ที่ไหน (where)	 สถานที่ที่เกิดโรคอยู่ที่ไหน

		  -	 เมื่อไร (when)	 เกิดขึ้นเมื่อใด 

	รู ปแบบของการตอบคำำ�ถามทางระบาดวิทยาเชิิงพรรณนาที่่�นักระบาดวิทยาพบเห็็นเป็็นประจำำ� 

ยกตััวอย่า่งได้ใ้นรูปูแบบที่่�ง่ายที่่�สุดก็คืือ การสำำ�รวจหาความชุกุของโรค (prevalence survey) เป็น็การ

ศึึกษาสััดส่วนของการเกิิดโรคในกลุ่่�มตัวอย่่าง (sample) เพื่่�อที่่�จะอนุุมานปััญหาไปถึึงกลุ่่�มประชากร 

(population) ซึ่่�งมีีอยู่่�ในพื้้�นที่่� ณ จุุดเวลาใดเวลาหนึ่่�ง โดยเริ่่�มต้นจากการเลือืกกลุ่่�มประชากรที่่�ต้อ้งการ

ศึึกษา กำำ�หนดหน่ว่ยที่่�สนใจ (unit of interest; อาจจะเป็น็สัตัว์ร์ายตัว หรืือมองเป็น็ภาพรวมรายฟาร์ม์

หรืือรายฝููง) จากนั้้�นคำำ�นวณตัวัอย่า่ง และสิ้้�นสุุดที่่�ตรวจโรคในกลุ่่�มตัวัอย่า่งแล้ว้จึึงสรุปุผล ตััวเลขที่่�ได้้ก็็

อาจจะสรุปุออกมาเป็น็ร้อ้ยละ (%) ของความชุกุ และร้อ้ยละ 95 ของความเชื่่�อมั่่�น (95% confidence 

interval; 95% CI) ของความชุกกำำ�กับไว้้ หากช่่วงที่่�ว่ามีีขอบเขตที่่�แคบย่่อมจะสื่่�อถึึงประสิิทธิิรููปที่่�ดีี

ของการสุ่่�มตัวอย่่างในการศึึกษาครั้้�งนั้้�น

	อี กรููปแบบหนึ่่�งของระบาดวิิทยาเชิิงพรรณนาที่่�ผู้้�เขีียนเชื่่�อว่่านัักระบาดวิิทยาก็็น่่าจะมีีชำำ�นาญ

รอบรู้้�เช่่นกััน คืือ การรายงานโรคย้้อนหลัังจากแผนภาพแสดงอััตราการเกิิดโรค ณ เวลาต่่าง ๆ ด้้วย

แผนภููมิิเส้้นโค้้งการระบาด (﻿epidemic curve) ดัังตััวอย่่างที่่�แสดงในรููปที่่� 1.1 
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รููปที่่� 1.1 Epidemic curve แสดงจำำ�นวนอุุบััติิการณ์์ของผู้้�ป่วยโรค X แยกตามเพศแบ่่งตามรายวัน 

ในโรงพยาบาลแห่งหนึ่ง ในช่วงเวลาตั้งแต่ 1 มีนาคม จนถึง 21 มีนาคม (โดย ภาคภูมิ ตาดี)

	ลั กษณะของแผนภููมิิเส้้นโค้้งการระบาดเป็็นแผนภููมิิที่่�แสดงการแจกแจงความถี่่�มีลัักษณะเป็็น

รููปสี่่�เหลี่่�ยมมุมฉากเรีียงติิดต่อกัันบนแกนนอน (histogram) แสดงถึึงการกระจายตััวของอุุบััติิการณ์์

จำำ�นวนผู้้�ป่วยใหม่่ในช่่วงเวลานั้้�น ซึ่่�งปกติิในแกนตั้้�ง (y-axis) แทนค่่าของจำำ�นวนผู้้�ป่วย ส่่วนแกนนอน 

(x-axis) แทนค่่าของเวลาที่่�ผ่านไป ทำำ�ให้้ทราบถึึงข้้อมููลของจำำ�นวนผู้้�ป่วย (size) รููปแบบของการ 

ระบาด (pattern of spread) แนวโน้้มของการระบาด (time trend) และเวลาที่่�สัมผัสสิ่่�งก่่อโรค 

(exposure period) เป็็นต้้น 

	 2.	 ระบาดวิิทยาเชิิงวิิเคราะห์์ (﻿analytical ﻿epidemiology) เป็็นการศึึกษาที่่�มีการ

กำำ�หนดสมมติฐานเฉพาะ (specific hypotheses) ไว้้ล่่วงหน้้าโดยอาจทำำ�การแบ่่งกลุ่่�มประชากรออก

เป็็นกลุ่่�มย่่อย ได้้แก่่ กลุ่่�มควบคุุม (control) และกลุ่่�มทดสอบ (treatment) ซึ่่�งเป็็นกลุ่่�มสัตว์์ป่่วย 

(case) หรืือกลุ่่�มที่่�ได้้รัับปััจจััยที่่�คาดว่าจะเป็็นสาเหตุุของการเจ็็บป่่วย (exposure) เพื่่�อให้้ทราบว่่า

ทำำ�ไมจึงเกิิดอุบััติิการณ์์และการกระจายของโรค โดยการนำำ�ข้อมููลที่่�รวบรวมรายละเอีียดมาวิิเคราะห์์ 

ให้ทราบถึงลักษณะเฉพาะของโรคแล้วค้นให้พบว่าอะไรที่มีอิทธิพลต่อความชุกหรืออุบัติการณ์และ

การกระจายของโรค การวเิคราะห์ลกัษณะนีจ้ะเป็นแนวทางไปสูว่ธีิการทางระบาดวทิยาทีไ่ด้รบัความรู้

ใหม่เพ่ิมขึน้ อาจกล่าวได้ว่าระบาดวทิยาเชงิวเิคราะห์ เป็นการหาความสมัพนัธ์ระหว่างสิง่ท่ีเป็นสาเหตุ

ท�ำให้เกิดโรคและผลของโรคนัน้ (measurement of association) ระบาดวทิยาเชงิวเิคราะห์สามารถ

ตอบค�ำถามทางระบาดวิทยาได้ 2 ค�ำถาม ได้แก่

 		  -	 ท�ำไม (why)	 ท�ำไมจึงเกิดโรคขึ้น

 		  -	 อย่างไร (how)	 โรคเกิดขึ้นได้อย่างไร
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	 ผู้เขียนจะขออนุญาตสมมติตัวอย่างขึ้นมาเพื่อให้เห็นภาพของระบาดวิทยาเชิงวิเคราะห์ให ้

มากขึ้น ดังน้ี ณ งานเลี้ยงแห่งหนึ่งในจังหวัดเชียงใหม่ ซ่ึงมีผู้ร่วมงานประมาณ 1,000 คน ได้เกิด 

อุบัติการณ์ของอาการท้องเสีย (diarrhea) เป็นจ�ำนวนมาก ผู้สอบสวนโรคสงสัยว่าการบริโภค 

หอยนางรมในงานเลีย้งน่าจะเป็นสาเหตขุองอาการดงักล่าว ทัง้นีผู้ส้อบสวนโรคได้สุม่ซักถามยอนหลงั 

แก่ผู้ที่เข้าร่วมงานจ�ำนวน 150 คน ว่ามีการรับประทานหอยนางรมและมีภาวะท้องเสียหรือไม่  

ได้ค�ำตอบแจกแจงเป็นตัวเลขที่แสดงในตารางที่ 1.1

ตารางที่  1.1 รายละเอียดของจ�ำนวนผู้ที่บริโภคหอยนางรมและผู้ป่วยจากการเข้าร่วมงานเล้ียง  

(โดย ภาคภูมิ ตาดี)

รับประทานหอยนางรม ไม่ได้รับประทานหอยนางรม

ท้องเสีย 60 15

สุขภาพดี 11 64

	 จากตารางนี้้�ผู้้�อ่านน่่าจะเข้้าใจได้้ดีีว่่าคืือการศึึกษาแบบย้้อนหลััง (retrospective study หรืือ

จะเปรีียบเทีียบว่่าเป็็น case-control study ได้้เช่่นกััน) ซึ่่�งก็็คืือเป็็นการศึึกษาที่่�เริ่่�มจากผลลััพธ์์  

(outcome) แยกเป็็น 2 กลุ่่�มคือ กลุ่่�มที่่�เป็็นโรค (case) กัับ กลุ่่�มสุขภาพดีี (control) จากนั้้�นทำำ�การ 

ซัักประวััติถิามย้อ้นกลัับไปว่่ามีีการสััมผัสปััจจััยเสี่่�ยงหรืือไม่่ ทั้้�งนี้้�เมื่่�อนำำ�ตัวเลขในตารางผ่่านการคำำ�นวณ

วิิธีีทางสถิิติิด้้วย Fisher’s test จะพบว่่าได้้ค่่า P-value < 0.05 นั่่�นแสดงถึึงการบริิโภคหอยนางรม

มีีความสัมพันธ์์กัับการแสดงอาการท้้องเสีียอย่่างมีีนััยสำำ�คัญ หากพิิจารณาคำำ�นวณอัตราส่่วนแต้้มต่อ 

(﻿odds ratio) ของตารางนี้้�จะมีีค่่าเท่่ากัับ 23.27 (60*64/11*15) แปลผลได้้ว่่า ผู้้�ที่่�บริิโภคหอยนางรม

มีีโอกาส (chance) ที่่�จะท้้องเสีียมากกว่่าผู้้�ที่่�ไม่่ได้้บริิโภคถึึง 23.27 เท่่า (รููปที่่� 1.2) 

รููปที่่� 1.2 แสดงผลการคำำ�นวณทางสถิิติิจากตััวอย่า่งโดยใช้้เครื่่�องมืือออนไลน์์จาก www.socscistatistics.com/ 
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	 เห็็นได้้ว่่าระบาดวิทยาเชิิงพรรณนาจะเป็็นการพููดถึงความเป็็นจริิง และระบาดวิทยา 

เชิิงวิิเคราะห์์จะเป็็นการใช้้ตััวอย่่างที่่�สุ่่�มออกมาเพื่่�อใช้้เป็็นตััวแทนในการอธิิบายการโรคในกลุ่่�ม

ประชากร ระบาดวิทยาแบบดั้้�งเดิิมทั้้�ง 2 ประเภทนั้้�นมีีการใช้้สถิิติิ (﻿statistics) แนวโน้้ม (trend) หรืือ

ความน่าจะเป็็น (probability) ในการได้้มาซึ่่�งผลลััพธ์์ โดยสิ่่�งเหล่่านี้้�ล้วนเป็็นแนวคิิดเชิิงคณิิตศาสตร์์ 

ทั้้�งสิ้้�น แต่่กระบวนทััศน์ (paradigm) นี้้�จะเปลี่่�ยนไปเมื่่�อมีีการเข้้าถึึงของเครื่่�องมือืที่่�เรีียกว่า่ ระบาดวิทยา 

ระดัับโมเลกุุล หรืือ ﻿molecular ﻿epidemiology 

1.3	 ระบาดวิทยาระดับโมเลกุล 
	 ระบาดวิทยาระดัับโมเลกุุล (﻿molecular ﻿epidemiology) เป็็นการศึึกษาถึึงลัักษณะการ 

กระจายตัวของโรคหรือความผิดปกติใด ๆ รวมถึงการค้นหาปัจจัยหรือสาเหตุที่ท�ำให้เกิดโรคหรือ 

ความผิดปกติินั้้�นในประชากรโดยใช้้ข้้อมููล “ชีีววิิทยาระดัับโมเลกุุล” (the study of distribution 

and determinants of disease in population by “molecular biology”) กล่่าวได้้ว่่า เป็็นการ

ศึึกษาทางระบาดวิทยาแขนงหนึ่่�งที่่�ใช้้เทคนิิคทางชีีวเคมีี (biochemistry) และเครื่่�องหมายทางชีีววิิทยา

ระดัับโมเลกุุล (molecular biological marker) ยกตััวอย่า่งเช่่น ข้้อมููลของกรดนิวคลิิอิิก (nucleic 

acid) หรืือ ข้้อมููลของลำำ�ดับนิิวคลีีโอไทด์์เบส (nucleotide base sequence) ร่่วมกับการผสมผสาน

ระหว่่างกระบวนการที่่�ใช้้ข้้อมููลทางระบาดวิทยาเชิิงพรรณนาและระบาดวิทยาเชิิงวิิเคราะห์์เพื่่�อการ

ศึึกษาถึึงการกระจายตััวของโรคในประชากร สำำ�หรัับคำำ�ว่่า “﻿molecular ﻿epidemiology” ถููกใช้้ 

ครั้้�งแรกในปีี ค.ศ. 1973 โดยนักวิิทยาศาสตร์์ชาวอเมริกัันชื่่�อ Edwin D. Kilbourne ในบทความที่่� 

ชื่่�อว่่า “The ﻿molecular ﻿epidemiology of influenza” ที่่�กล่่าวถึึงความก้า้วหน้า้ในการตรวจวินิิิจฉัยั

และการค้้นพบตััวแปรแอนติิเจน (antigenic variant) ของโรคไข้้หวััดใหญ่่ (influenza) หลัังจากนั้้�น

ก็็ได้้มีีการใช้้คำำ�ศัพท์์เฉพาะเหล่่านี้้�อย่่างเป็็นทางการมากขึ้้�นในงานวิิจััยหรืือการศึึกษาต่่าง ๆ 

	ส่ วนระบาดวิทยาระดัับโมเลกุุลของโรคติิดเชื้้�อ (﻿molecular ﻿epidemiology in infectious 

disease) ที่่�ผู้้�เขีียนใช้้เป็็นแนวคิิดหลัักของหนัังสืือเล่่มนี้้� จะเป็็นการศึึกษาถึึงการวิิวััฒน์์ของเชื้้�อก่่อโรค 

(﻿evolution of disease pathogens) รวมถึงึคุณุลักษณะเฉพาะ (determinant หรือื characteristic) 

ของเชื้้�อก่่อโรคในประชากรคนหรือืสััตว์์ ในสถานที่่�และเวลาที่่�แตกต่่างกััน หรืืออาจจะมองความสัมัพันธ์์

ในแง่่ของแหล่่งที่่�มา อัันได้้แก่่ โฮสต์์ (host) เชื้้�อก่่อโรค (agent) และสิ่่�งแวดล้อม (environment)  

ได้เช่นกัน 

	 เหตุุการณ์์สมมติในรููปที่่� 1.3A: พบผู้้�ป่วยเป็็นมนุษย์์ติิดเชื้้�อ X ยัังเป็็นที่่�สงสััยว่าเชื้้�อดัังกล่่าวนี้้� 

น่าจะติดต่อผ่านมาจากสัตว์พาหะชนิดใดระหว่างสุกรและโค โดยตามแนวทางของการวิเคราะห์ 

ระบาดวิทยาระดัับโมเลกุุล นัักระบาดฯ จะทำำ�การแยกเชื้้�อจากโฮสต์์ แล้้วเลืือกเทคนิิควิิธีีการเพื่่�อทำำ�การ

แยกแยะ (﻿typing) เชื้้�อก่่อโรค เพื่่�อให้้ได้้ตััวบ่่งชี้้�ทางชีีววิิทยาระดัับโมเลกุุล ในที่่�นี้้�ทางผู้้�เขีียนขอสมมติ

เป็็นลายพิมพ์ดีีเอ็็นเอ หรืือที่่�เรีียกกัันว่่า “﻿DNA fingerprint” ซึ่่�งเป็็นรููปแบบการจััดเรีียงของชิ้้�นส่่วน

ดีีเอ็็นเอที่่�มีขนาดไม่เ่ท่า่กันัหลาย ๆ  ชิ้้�นของเชื้้�อที่่�ผ่านการเคลื่่�อนที่่�ภายใต้้การแยกสารด้ว้ยกระแสไฟฟ้า้
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ในเจล (﻿gel electrophoresis) จากนั้้�นนำำ�ลายพิมพ์ดีีเอ็็นเอมาเปรีียบเทีียบกััน ในเหตุุการณ์์นี้้�สรุุป 

ได้ว่าผูป่้วยมแนวโน้มติดเชือ้จากสกุร เนือ่งจากลายพิมพ์ดีเอน็เอทีไ่ด้จากโฮสต์ทัง้สองมีความเหมือนกนั 

จนไม่่สามารถแยกแยะออกจากกัันได้้ (ในภาษาอัังกฤษมัักจะใช้้คำำ�ในทำำ�นองที่่�ว่า shared finger-

print pattern หรืือ indistinguishable strains) ส่่วนเหตุุการณ์์สมมติในรููปที่่� 1.3B สรุุปได้้ว่่าเชื้้�อ X  

ที่แยกได้จากประเทศไทยมความสัมพันธ์และเกี่ยวข้องกับประเทศสหรัฐอเมริกามากกว่าประเทศจีน  

อาจจะแปลผลว่าเช้ือที่แยกได้จาก 2 ประเทศมาจากบรรพบุรุษร่วมกัน (same lineage หรือ  

common ancestor) หรือมีการส่งผ่านเชื้อระหว่าง 2 ประเทศ (disease spreading between  

areas) หรือแม้กระทั่งทั้ง 2 ประเทศน้ีได้รับเชื้อมาจากแหล่งเดียวกัน (common source of  

infection) เป็นต้น โดยความสัมพันธ์หรือความเกี่ยวข้องกันตามสถานการณ์ของ “TIME/

PLACE/PERSON” หรือ “HOST/AGENT/ENVIRONMENT” ท่ีพบนั้นไม่จ�ำเป็นต้องอาศัยความถ่ี  

(frequency) จ�ำนวนมากเพื่อยืนยันข้อสันนิษฐานทางระบาดวิทยา อาจจะกล่าวได้เลยว่าแค่เพียง 1 

ความสัมพนัธ์ทีพ่บสามารถใช้อ้างองิเลยกว่็าได้ ซ่ึงเป็นกระบวนทศัน์ใหม่ทีเ่พิม่ขึน้ทีท่�ำให้ระบาดวทิยา

ระดบัโมเลกลุแตกต่างจากระบาดวทิยาแบบดัง้เดมิ จากทีก่ล่าวมานีเ้ป็นเพยีงการสรปุข้อมลูให้กระชับ

เพือ่ทีจ่ะท�ำให้ผูอ่้านเข้าใจถงึหลกัคิดของระบาดวทิยาระดบัโมเลกลุได้ง่ายข้ึน แต่ในสถานการณ์จรงิแล้ว  

อาจจะต้องมีบริบทอื่น ๆ ที่การเช่ือมโยงถึงความเป็นไปได้ของหลักความเป็นจริงเข้ามาช่วยในการ

วิเคราะห์ อกีทัง้เทคนิควธิกีารทางระบาดวทิยาแต่ละชนดิ อาจจะมข้ีอเด่น-ข้อด้อย หรอืความเหมาะสม 

ในการใช้มาก-น้อย แตกต่างกัน โดยรายละเอียดเหล่านี้ก็จะถูกกล่าวถึงเพิม่เติมในเนื้อหาถัดไป

รููปที่่� 1.3 ตััวอย่่างรููปแบบของลายพิมพ์ดีีเอ็็นเอของเชื้้�อที่่�แยกได้้จากแหล่่งที่่�มาต่่าง ๆ (โดย ภาคภููมิิ ตาดีี)
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	 ทั้งนี้ Foxman และ Riley 2001 ได้สรุปจุดประสงค์หรือประโยชน์ในการประยุกต์ใช้ข้อมูล
ทางชีววิทยาระดับโมเลกุลไว้อย่างน่าสนใจเป็น 6 ประเด็น ได้แก่
	 -	 การสำำ�รวจโรคระบาด (outbreak ﻿investigation)
	 -	 การเฝ้้าระวัังโรค (﻿surveillance)
	 -	 การหาเส้้นทางการติิดต่อ-ส่่งผ่่านโรค (describe the ﻿transmission route)
	 -	 การเพิ่่�มความเข้้าใจของระบาดวิทยา (increase understanding of the ﻿epidemiology)
	 -	 ระบุเชื้อที่ไม่สามารถท�ำการเพาะแยกได้ (identify uncultivable microbes)
	 -	 เข้าใจข้อมลูเชงิลกึในหน้าทีก่ารท�ำงานของยนีของเชือ้ก่อโรค รวมไปถงึความสมัพนัธ์ระหว่าง
โฮสต์กับตัวเชื้อนั้น (provide insight into pathogen gene and host-microbe interaction)
	 หากผู้อ่านท�ำความเข้าใจรายละเอียดในหนังสือเล่มนี้ทั้งเล่ม ก็จะเห็นทั้ง 6 จุดประสงค์นี้ 
สอดแทรกไว้ในตัวเล่มตามบทต่าง ๆ แต่อย่างไรก็ตามในแง่ของความหมายของระบาดวิทยาระดับ
โมเลกลุ กไ็ด้มกีารให้ค�ำนยิามทีแ่ตกต่างกนัออกไป แต่โดยใจความหลกักจ็ะยดึแนวคิดพืน้ฐานไว้แบบ
เดียวกัน ดังแสดงในตารางที่ 1.2

ตารางที่ 1.2 ค�ำจ�ำกัดความของระบาดวิทยาระดับโมเลกุล (ดัดแปลงจาก Foxman & Riley 2001)

ผู้แต่ง คำำ�จำำ�กััดความ
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ระบาดวิทยา

Groopman et al., 1995 การพิสูจน์ความสัมพันธ์ระหว่างการสัมผัสเชื้อสาเหตุและผลที ่
ตามมาในกลุ่มของปัจเจกในประชากร 

Hall, 1996 การวิเคราะห์กรดนิวคลีอิกและโปรตีนส�ำหรับการศึกษาถึง
คุณลักษณะเฉพาะของการเกิดโรคในประชากร 

Higginson, 1997 การประยุกต์วิธีการที่ซับซ้อนเพื่อใชศ้ึกษาทางระบาดวิทยาของ 
ข้อเท็จจริงในทางชีวศาสตร์ 

Levin et al., 1999 การหาความสัมพันธ์ของตัวเชื้อกับการเกดิโรคและการระบุแหล่ง
ที่มา เส้นทางการตดิต่อ รวมไปถึงการศึกษาในระดับยีนที่เกีย่วข้อง
กับการก่อโรค ลักษณะของแอนติเจน หรือการดื้อต่อยาปฏิชีวนะ 
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Sammarco et al., 2014 การประยุุกต์์ใช้้วิิธีีการจำำ�แนกลัักษณะทางพัันธุุกรรมของเชื้้�อก่่อโรค
ในจุุดประสงค์์ของการเฝ้้าระวัังโรค การสอบสวนการระบาดและ
การควบคุุมโรค 

Gupte et al., 2016 การศึึกษาเกี่่�ยวกัับการกระจายตัวและคุุณลักษณะจำำ�เพาะของ 
อุุบััติิการณ์์การเกิิดโรคในประชากร โดยใช้้ความรู้้�ทางชีีววิิทยาระดัับ
โมเลกุุล 
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	 การศึึกษาทางระบาดวิทยาระดัับโมเลกุุลแท้้จริิงแล้้วไม่่ใช่่แค่่เพีียงเทคนิิคทางอนุุกรมวิธาน 

(﻿taxonomy) หรืือการจััดกลุ่่�มของสิ่่�งมีีชีีวิิตตามวงศ์์วานวิิวััฒนาการ (﻿phylogeny) หรืือไม่่ใช่่แม้้กระทั่่�ง

พัันธุุศาสตร์์ประชากร (population genetics) แต่่ระบาดวิทยาระดัับโมเลกุุลเป็็นการนำำ�เอาเทคนิิค

ทางชีีววิิทยาระดัับโมเลกุุลมาใช้้เพื่่�อบรรลุุวััตถุุประสงค์์หรืือตอบข้้อสัันนิิษฐานทางระบาดวิทยา ดัังนั้้�น

กระบวนทััศน์ของระบาดวิทยาระดัับโมเลกุุลและระบาดวิทยาดั้้�งเดิิม แท้้จริิงแล้้วไม่่มีีความแตกต่่างกััน  

เพียงแต่มีการน�ำเทคนิคทางชีววิทยาระดับโมเลกุลมาประยุกต์ใช้ในการศึกษาคุณลักษณะอันเป็น

ลักษณะจ�ำเพาะของสารชีวเคมีหลัก ๆ 2 ชนดิ ซึ่งก็คือ ล�ำดับเบสและกรดอะมิโน และเมื่อน�ำเทคนิค

ดังกล่าวมาประยกุต์ใช้ในการศกึษาระบาดวทิยาจะยงัผลให้เพิม่ความสามารถในการวดัความสมัพนัธ์

ระหว่างองค์ประกอบหรือสาเหตุที่สงสัยกับผลที่เกิดขึ้นซึ่งในที่นี้หมายถึงโรค อาการทางคลินิก หรือ

ผลการศกึษาทีส่นใจ เมือ่กล่าวโดยสรปุเทคนคิทางระบาดวทิยาระดบัโมเลกลุมกัจะถกูน�ำมาใช้ในการ

สัตวแพทย์เพื่อตอบสองวัตถุประสงค์หลัก คือ เพื่อการตรวจหาและจ�ำแนกชนิดของเชื้อก่อโรค เพื่อ

ศึกษาแหล่งที่มา การแพร่กระจายของเชื้อก่อโรค รวมไปถึงการศึกษาวิวัฒนาการและความรุนแรง

ของเชื้อเหล่านั้น

	 หากมองในแง่่ของการประยุุกต์์ใช้้ระบาดวิทยาระดัับโมเลกุุลในพื้้�นที่่�จริิง (field practice) 

การนำำ�เทคนิิคทางชีีววิิทยาระดัับโมเลกุุลมาประยุุกต์์ใช้้ในทางระบาดวิทยาในบางกรณีีอาจไม่่สามารถ

ทดแทนเทคนิคิทางห้อ้งปฏิิบััติิการดั้้�งเดิิมที่่�ได้้รัับการยอมรับมานานได้ ้และเทคนิคิทางห้อ้งปฏิิบััติิการ

ดั้้�งเดิิมก็อาจจะยัังถืือได้้ว่่าเป็็นมาตรฐานสููงสุุด (﻿gold standard test) ในบางกรณีีได้้เช่่นกััน ยกตััวอย่่าง

เช่่น การศึึกษาและสำำ�รวจการปนเป้ื้�อนเชื้้�อก่่อโรคในระบบทางเดิินอาหารอย่่างเชื้้�อ ﻿Salmonella ใน

สุุกร การเพาะแยกเชื้้�อด้้วยวิธีีการเพาะเชื้้�อทางแบคทีีเรีีย (conventional bacteriological culture) 

ยัังเป็็นวิิธีีที่่�ให้้ความไว (﻿sensitivity) และความจำำ�เพาะ (﻿specificity) ในระดัับอ้้างอิิง อย่่างไรก็็ตาม

ผลจากห้้องปฏิิบััติิการดั้้�งเดิิม ในบางครั้้�งไม่่สามารถตอบคำำ�ถามที่่�มีความจำำ�เพาะทางระบาดวิทยาได้้  

ยกตััวอย่่างเช่่นคำำ�ถามที่่�ว่่าเชื้้�อ ﻿Salmonella ที่่�เพาะแยกได้้จากสุุกรในฟาร์์ม เป็็นสาเหตุุของการ 

ปนเปื้้�อนของเชื้้�อในระหว่่างกระบวนการฆ่่าและชำำ�แหละในโรงฆ่่าหรืือไม่่ หรืือเชื้้�อ ﻿Salmonella ที่่�

เพาะแยกได้้จากกระบวนการฆ่่าเป็็นต้้นตอของการกระจายเชื้้�อไปยัังกระบวนการตกแต่่งซากและ 

แผงค้้าเนื้้�อสุุกรในตลาด และสุุดท้าย salmonellosis ที่่�เกิิดขึ้้�นในมนุษย์์นั้้�นเชื้้�อสาเหตุุมีีต้้นกำำ�เนิิด 

มาจากสุุกรในฟาร์์มหรืือไม่่ แต่่เมื่่�อพิิจารณาถึึงผลการทดสอบทางชีีววิิทยาระดัับโมเลกุุลเช่่นการใช้้ 

เทคนิิคพััลส์์ฟิิลด์์เจลอีีเล็็คโตรโฟเรซีีส (pulsed field ﻿gel electrophoresis; ﻿PFGE) เพื่่�อแสดง 

ลายพิมพ์ดีีเอ็็นเอของเชื้้�อ ﻿Salmonella ที่่�แยกจากกระบวนการฆ่่าและชำำ�แหละสุุกร และเชื้้�อ  

﻿Salmonella ที่่�แยกได้้จากระดัับฟาร์์ม จะทำำ�ให้้สามารถตอบคำำ�ถามได้้อย่่างชััดเจนว่่ามีีการปนเป้ื้�อน

ของเชื้้�อจากสิ่่�งแวดล้อม สุุกร และผู้้�ปฏิิบััติิงานในสถานที่่�นั้้�น ๆ  (ไม่่ว่่าจะเป็็นฟาร์์ม โรงฆ่่าและชำำ�แหละ

สุุกร ตลาด) นอกจากนี้้�ยังพบการปนเป้ื้�อนของเชื้้�อเดิิมอย่่างต่่อเนื่่�องในบางสถานที่่� รวมไปถึึงการ 

พบการปนเป้ื้�อนของเชื้้�อจากฟาร์์ม สู่่�โรงฆ่่าและชำำ�แหละและตลาดค้าเนื้้�อสุุกร ซึ่่�งเป็็นสาเหตุุของการ 

เจ็็บป่่วยในมนุษย์์ในที่่�สุด
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1.4	 เทคนคิตา่ง ๆ  ทางระบาดวิทยาระดบัโมเลกลุและข้อพิจารณาการเลือกใช้
	 อย่างไรกดี็เทคนิคทางชีววทิยาระดบัโมเลกุลท่ีน�ำมาเป็นเครือ่งมอืในการศกึษาทางระบาดวทิยา

ในปัจจบุนั อาจกลายเป็นเทคนคิทางห้องปฏบัิติการท่ีล้าสมยั เมือ่มเีทคโนโลยใีหม่เข้ามาแทนท่ีมากข้ึน  

การนำำ�เทคนิิคทางชีีววิิทยาระดัับโมเลกุุลมาประยุุกต์์ใช้้อาจจะช่่วยตอบโจทย์์ในทางเทคนิิคทางห้้อง

ปฏิิบััติิการดั้้�งเดิิมที่่�ไม่่สามารถกระทำำ�ได้้ หรืือมีีประโยชน์์ในแง่่มุุมอื่่�น เช่่น ใช้้แรงงานน้้อยกว่่า ใช้้เวลา

สั้้�นกว่่า ค่่าดำำ�เนิินการในห้้องปฏิิบััติิการน้้อยกว่่า เป็็นต้้น ยกตััวอย่่างการวิิเคราะห์์ลายพิมพ์พลาสมิิด 

(plasmid profile analysis) เป็็นเทคนิิคที่่�นิยมในสมััยหนึ่่�ง แต่่ในปััจจุุบัันถููกแทนที่่�ด้วยการสร้้าง 

ลายพิมพ์ดีีเอ็็นเอด้้วยเทคนิิคอื่่�น ๆ  เช่่น ﻿PFGE ฯลฯ ดัังตารางที่่� 1.3 และจะได้้กล่่าวในรายละเอีียดของ

เทคนิิคทางชีีววิิทยาระดัับโมเลกุุลที่่�นิยมใช้้ในปััจจุุบัันในบทต่่อ ๆ ไปในหนัังสืือเล่่มนี้้�

ตารางที่ 1.3 ตวัอย่างเทคนิคต่าง ๆ  ทีน่ยิมใช้ในการตรวจสอบข้อสนันษิฐานทางระบาดวทิยา (ดัดแปลง

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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จากข้้อมููลในตารางที่่� 1.3 เห็็นได้้ว่่าการประยุกุต์์ใช้้เทคนิิคต่่าง ๆ  ในการตรวจสอบข้อ้สัันนิิษฐาน

ทางระบาดวิทิยา แบ่ง่ออกเป็น็ 2 กลุ่่�มใหญ่ ่ๆ  นั่่�นก็็คืือ การจำำ�แนก (﻿identification) และการแยกแยะ 

(﻿typing) หากพิิจารณาแยกตามคำำ�จำำ�กัดความแล้้ว “การจำำ�แนก” เป็็นการพิิเคราะห์์จำำ�แนกที่่�ลึกที่่�สุด

ได้้เพีียงในระดัับสปีีชีีส์์ (species) หรืือระดัับต่ำำ��กว่่าสปีีชีีส์์ (sub-species) เท่่านั้้�น ส่่วน “การแยกแยะ” 

จะเป็็นการจำำ�แนกในระดัับที่่�ลึกกว่่า โดยเชื้้�อที่่�มีลัักษณะเหมืือนกัันจากการแยกแยะจะถืือว่่าเป็็นเชื้้�อที่่�

ถููกจััดอยู่่�ในกลุ่่�มเดีียวกััน (﻿clonal strains) ซึ่่�งจะทำำ�ให้้เกิิดความเข้้าใจในกระบวนการสรุุปสมมติฐาน

ทางระบาดวิทยาได้้ชััดเจนกว่่า

เทคนิคการแยกแยะทางระบาดวิทยาชนิดต่าง ๆ ที่ใช้ในปัจจุบันมีค่อนข้างหลากหลาย ใน

แต่ละเทคนิควธีิการนัน้กจ็ะมีข้อเด่น-ข้อด้อยแตกต่างกัน ทัง้นีใ้นการเลอืกชนดิของเทคนคิทีเ่หมาะสม 

กับข้อมูล จุดประสงค์การศึกษา หรือข้อจ�ำกัดดวยบริบทใด ๆ ย่อมจะท�ำให้การหาค�ำตอบ หรือการ

อธบิายความเป็นไปทีเ่ก่ียวกับระบาดวทิยามปีระสทิธภิาพยิง่ขึน้ โดยเกณฑหรอืข้อควรพจิารณาส�ำหรบั

การเลือกใช้เทคนิคการแยกแยะทางอณูระบาดชนิดต่าง ๆ มีดังนี้

1. ความสามารถในการจำำ�แนก (﻿typing ability) หมายถึง เทคนิิควิิธีีการนั้้�น ๆ

สามารถจะทำำ�การกำำ�หนดประเภทของเชื้้�อได้้ กล่่าวคืือ หากทำำ�การจำำ�แนกเชื้้�อด้้วยวิธีีการหาซีีโรไทป์์  

(﻿serotyping) เทคนิิคดัังกล่่าวจะมีีความสามารถในการจำำ�แนกสููงก็็ต่่อเมื่่�อทุุกสายพันธุ์์� (isolates 

หรืือ strain) ของเชื้้�อที่่�ทำำ�การทดสอบสามารถจำำ�แนกเป็็นซีีโรไทป์์ได้้ (ซึ่่�งไม่่ควรพบ un-typeable

isolates) ในอีีกแง่่หนึ่่�งของความหมายของความสามารถในการจำำ�แนกคืือ ความครอบคลุุมในการ

กำำ�หนดประเภทของเชื้้�อ ยกตััวอย่่างเช่่น หากใช้้สีีขนในการจำำ�แนกพัันธุ์์�ของแมว แมวที่่�มีขนสีีขาว

เราอาจจะให้้ชื่่�อพัันธุ์์�ว่า “ขาว” แมวที่่�มีขนสีีดำำ�เราจะให้้ชื่่�อพัันธุ์์�ว่า “ดำำ�” แต่่หากแมวตััวนั้้�น ๆ ไม่่มีี

ขนก็็จะทำำ�ให้้เราไม่่สามารถระบุุชนิิดพันธุ์์�ได้้ จากประเด็็นดัังกล่่าวนี้้� หากพิิจารณาในรููปแบบของตััวเชื้้�อ

ก่่อโรค การวิิเคราะห์์รููปแบของพลาสมิิดที่่�เชื้้�อถืืออยู่่� ถููกพิิจารณาว่่าเป็็นเทคนิิคที่่�ให้้ค่่าความสามารถ 

ในการจำำ�แนกต่ำำ�� (low ﻿typing ability) เนื่่�องจากเชื้้�อแบคทีีเรีียบางสายพันธุ์์�อาจจะไม่่มีีพลาสมิิด  

ดังนั้นการใช้เทคนิคดังกล่าวจึงไม่มีความเหมาะสมในการจ�ำแนกเชื้อแบคทีเรียสายพันธุ์นี้ในการ

สอบสวนการระบาด 

2. ความแม่่นยำำ�หรืือความสามารถในการทำำ�ซ้ำำ��  (﻿reproducibility) เป็็นเกณฑ์การ

พิิจารณาในการเลืือกใช้้เทคนิิคทางการแยกแยะทางระบาดวิทยาที่่�มีความสำำ�คัญที่่�สุด โดยแนวคิิด

ของการทำำ�ซ้ำำ��ได้้นั้้�นขึ้้�นอยู่่�กับเสถีียรถาพของเครื่่�องหมายทางชีีววิิทยาที่่�ได้้รัับการคััดเลืือก (marker  

stability) เมื่่�อทำำ�ซ้ำำ��ด้วยวิธีีจำำ�แนกเดีียวกัันจะต้้องให้้ผลเหมืือนเดิิมไม่่ว่่าในห้้องปฏิิบััติิการใดก็ตาม 

(same results by same technique on same strains) ยกตััวอย่า่งเทคนิคิวิธีิีการที่่�ชื่่�อว่่า ปฏิิกิิริิยา

ลููกโซ่่พอลิิเมอเรสโดยใช้้ลำำ�ดับซ้ำำ�� (repetitive sequence based-﻿PCR; ﻿rep-﻿PCR) จะอาศััยลำำ�ดับ

ดีีเอ็็นเอตั้้�งต้้น (﻿primers) ในการจัับแบบสุ่่�มไปที่่�ส่่วนของลำำ�ดัับเบสที่่�ไม่่ได้้แปลงเป็็นกรดอะมิิโน  
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 ในปจจุบันวิทยาศาสตรการสัตวแพทยไดกาวไปสูการใชขอมูลและ

เทคโนโลยีในการวินิจฉัยโรคและตรวจสอบขอสันนิษฐานทางระบาดวิทยา 

หนังสือเลมนี้จะเปดมุมมองเหลานี้ดวยการนำเสนอหลักวิธีการในภาษา

และแนวคิดที่เขาใจงาย

 ผูเขียนคาดหวังวา หนังสือเลมนี้จะเปนสวนหนึ่งของแหลงขอมูล

สำคัญสำหรับนักวิจัย นักศึกษา และผูที ่มีความสนใจในระบาดวิทยา 

ซึ่งจะเปนประโยชนในการทำงานวิจัยในโลกของชีวสารสนเทศศาสตรได

ไมมากก็นอย
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