
1 
 

ระบาดวิทยาระดับโมเลกุลของไวรัสโรคอหิวาต์แอฟริกาในสุกร 
ที่ตรวจพบในผลิตภัณฑ์สุกรจากการตรวจยึดของด่านกักกันสัตว์ระหว่างประเทศ 

ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ ระหว่างปี พ.ศ. 2562-2563 

สุปราณี สีหาราช1*  อุดม เจือจันทร์2  ดิลก อ้วนพรมมา1 

 

บทคัดย่อ 

 ที่มาของการศึกษา: โรคอหิวาต์แอฟริกาในสุกร เป็นโรคติดต่อร้ายแรงในสุกรท าให้มีอัตราป่วยตายสูง 
และสร้างความเสียหายทางเศรษฐกิจให้กับอุตสาหกรรมการเลี้ยงสุกรเป็นอย่างมาก ซึ่งผลิตภัณฑ์สุกรที่มีการ
ปนเปื้อนของเชื้อไวรัสโรคอหิวาต์แอฟริกาในสุกร อาจมีความเสี่ยงที่จะท าให้เกิดการระบาดของโรคนี้ขึ้น ดังนั้น
การศึกษาครั้งนี้จึงมีวัตถุประสงค์เพ่ือศึกษาระบาดวิทยาระดับโมเลกุลของไวรัสโรคอหิวาต์แอฟริกาในสุกรจาก
ตัวอย่างผลิตภัณฑ์สุกรที่ตรวจยึดได้จากด่านกักกันสัตว์ระหว่างประเทศในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของ
ประเทศไทย ระหว่างปี พ.ศ. 2562-2563 

 วิธีการ: รวบรวมตัวอย่างผลิตภัณฑ์สุกรที่ตรวจยึดได้จากด่านกักกันสัตว์ระหว่างประเทศ 6 แห่ง ในภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ ระหว่างปี พ.ศ. 2562-2563 จ านวน 2,694 ตัวอย่าง ตรวจหาสารพันธุกรรมไวรัสโรค 
อหิวาต์แอฟริกาในสุกรด้วยวิธี Real-time PCR จากนั้นคัดเลือกตัวอย่างที่ให้ผลบวก น ามาวิเคราะห์ล าดับสาร
พันธุกรรม วิเคราะห์ข้อมูลด้วยสถิติเชิงพรรณนา และหาความสัมพันธ์ระหว่างด่านกักกันสัตว์ระหว่างประเทศ
และการตรวจพบไวรัสโรคอหิวาต์แอฟริกาในสุกรโดยการวิเคราะห์สถิติเชิงอนุมานด้วยวิธี Univariable 
analysis รวมถึงสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ และแผนภูมิความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการร่วมกับ
ข้อมูลพิกัดทางภูมิศาสตร์ 

 ผล: ตรวจพบสารพันธุกรรมของเชื้อไวรัสอหิวาต์แอฟริกาในผลิตภัณฑ์สุกร ดังนี้คือ หมูร้า กุนเชียง หมู
แดดเดียว แหนมหมู ไส้กรอก และหมูยอ ที่ตรวจยึดได้จากด่านกักกันสัตว์ระหว่างประเทศ 4 แห่ง จ านวน 170 
ตัวอย่าง คิดเป็นร้อยละ 6.31 (170/2,694) โดยพบมากที่สุดที่ด่านกักกันสัตว์สุรินทร์ซึ่งพบร้อยละ 21.55 
(103/478) รองลงมาที่อุบลราชธานีพบร้อยละ 10.91 (48/440) มุกดาหารพบร้อยละ 3.06 (13/425) และศรี
สะเกษพบร้อยละ 1.43 (6/420) ผลิตภัณฑ์จากสุกรที่ตรวจยึดโดยด่านกักกันสัตว์สุรินทร์ตรวจพบไวรัสอหิวาต์
แอฟริกาคิดเป็นร้อยละ 60.59 (103/170) ของผลิตภัณฑ์ที่ตรวจพบโรคอหิวาต์แอฟริกาในสุกรทั้งหมด 
การศึกษาความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการบางส่วนของยีน B646L (p72) ของไวรัสอหิวาต์แอฟริกาในสุกรจาก
ผลิตภัณฑ์ที่ตรวจยึดได้ 20 ตัวอย่างจากด่านกักกันสัตว์ทั้ง 4 แห่ง พบว่าจัดอยู่ใน genotype II และมี
เปอร์เซ็นต์ความเหมือนกันของล าดับนิวคลีโอไทด์ 100% และพบว่ามีความเหมือนกับ ASFV ที่ระบาดใน
ประเทศจีน 

 สรุป: การศึกษาครั้งนี้พบสารพันธุกรรมไวรัสโรคอหิวาต์แอฟริกาในสุกร genotype II ในผลิตภัณฑ์สุกร 
โดยพบมากที่สุดที่ด่านกักกันสัตว์สุรินทร์ โดยการทราบ genotype ของเชื้อ ASF ที่พบท าให้สามารถค้นหา
ข้อมูลการระบาด ความรุนแรง และวิธีการตรวจที่เหมาะสม เพ่ือใช้เป็นข้อมูลพ้ืนฐานให้กับเจ้าหน้าที่ ส าหรับ
วางแนวทางในการป้องกัน และควบคุมโรคในประเทศให้มีประสิทธิภาพ 

ค าส าคัญ: ระบาดวิทยาระดับโมเลกุล  โรคอหิวาต์แอฟริกาในสุกร  ผลิตภัณฑ์สุกร  ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 
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Molecular epidemiology of African Swine Fever Virus  
detected from pork products seized at international animal quarantine stations 

located in Northeastern region of Thailand, 2019-2020 

Supranee Seeharach1*    Udom Chuachan2    Dilok Ounpomma1   
 

Abstract 

 Background: African swine fever (ASF) disease is a contagious disease that causes 
significant mortality and economic losses to the swine industry. Pork products contaminated 
with ASF virus (ASFV) may increase the risk of disease spread in Thailand. The goal of this 
study was to describe the molecular epidemiology of ASF virus from pork products seized at 
international animal quarantine stations in Thailand's northeastern region between 2019 and 
2020. 

   Method: Over the period of 2019–2020, 2,694 samples of seized pork products were 
gathered from six international animal quarantine stations in the northeastern region. Real-
time PCR was applied to detect DNA of the ASF virus. Positive samples were then selected 
for DNA sequencing analysis. Analyses of univariable and descriptive statistics were 
conducted. Phylogenetic analysis and phylogeography with geographic coordinates were 
constructed. 

 Result: The DNA of ASF virus was discovered in 170 pork product samples (6.31%, 
170/2,694), including fermented pork, sweet sausage, sun-fried sausage, fermented sausage, 
sausage, and steamed sausage, seized from four international animal quarantine stations. 
The highest percentage of ASF virus DNA detection was identified at the animal quarantine 
station in Surin province (21.55%, 103/478), followed by Ubon Ratchathani (10.91%, 48/440), 
Mukdahan (3.06%, 13/425), and Sisaket (1.43%, 6/420) provinces. Pork products seized by 
the Surin animal quarantine station were tested positive for ASF virus at 60.59% (103/170) of 
all ASF virus-positive pork products. Phylogenetic analysis based on the partial B646L (p72) 
gene revealed that the ASFV in 20 seized pork product samples from four international 
animal quarantine stations were classified within genotype II and had 100% nucleotide 
sequence identity to each other. The Thai ASFV isolates in pork products had high homology 
with Chinese strains. 

 Conclusion: This study found DNA of ASF virus genotype II in pork products and the 
Surin animal quarantine station had the highest number of ASF virus-positive samples. 
Knowing the ASF virus genotype is beneficial for searching epidemic data, disease severity, 
and appropriate laboratory testing which will be used as basic information for related staff in 
order to strengthen the country's disease prevention and control efficiency. 

Keywords: Molecular epidemiology, African swine fever, pork product, northeastern region 
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บทน า 

 โรคอหิวาต์แอฟริกาในสุกร (African Swine Fever, ASF) เป็นโรคระบาดที่เกิดขึ้นในสุกรและหมูป่า    
ก่อความเสียหายอย่างรุนแรงในอุตสาหกรรมการเลี้ยงสุกร มีสาเหตุจาก African Swine Fever virus (ASFV) 
(WOAH, 2023) เป็นไวรัสประเภท DNA สายคู่ จัดอยู่ในวงศ์ Asfarvidae สกุล Asfivirus แบ่งตามลักษณะ
สารพันธุกรรมได้เป็น 24 genotypes (Qu et al., 2022) ASFV สามารถอยู่รอดที่ pH 3.6-11.5 และมีชีวิต
อยู่ได้เป็นเวลานานในเนื้อสุกร ผลิตภัณฑ์สุกร เลือด อุจจาระ และเนื้อเยื่อ แต่เชื้อจะถูกยับยั้งที่อุณหภูมิ 56 
องศาเซลเซียส เป็นเวลา 70 นาทีหรือ 60 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 20 นาที (WOAH, 2023) มีรายงานการ
พบครั้งแรกในสุกรที่ประเทศเคนย่าในปี พ.ศ. 2453 ต่อมาในปี พ.ศ. 2560 มีรายงานการระบาดของ ASF ใน
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ประเทศรัสเซีย (WOAH, 2020) และเข้าสู่ทวีปเอเชียครั้งแรกที่ประเทศจีนในปี พ.ศ. 2561 (Yun, 2020) 
หลังจากนั้นก็มีรายงานการระบาดของ ASF ในกลุ่มประเทศเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ ทั้งในเวียดนาม กัมพูชา 
ลาว เมียนมาร์ อินโดนีเซีย ฟิลิปปินส์ และติมอร์-เลสเต (Woonwong et al., 2020) ทั้งนี้ ASFV ที่พบในทวีป
เอเชีย รวมถึงเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ เป็น genotype II ซึ่งมีความรุนแรงและท าให้สุกรตายหลังจากได้รับเชื้อ 
ร้อยละ 100 อาการและรอยโรคท่ีพบคือ ไข้สูงมากกว่าหรือเท่ากับ  40.5 องศาเซลเซียส นอนซมไม่กินอาหาร 
ตับและม้ามโต ม้ามมีสีเข้มและเปราะแตกง่าย ปอดอักเสบ หัวใจมีจุดเลือดออกและมีน้ าในถุงหุ้มหัวใจ ไต ต่อม
ไทมัสมีจุดเลือดออก และต่อมน้ าเหลืองบริเวณใต้คางและขาหนีบ โตและมีจุดเลือดออก (Zhou et al., 2023) 
นอกจากนี้ ในปี พ.ศ. 2564 ตรวจพบ genotype I ที่ฟาร์มสุกรในประเทศจีน ก่อโรคไม่รุนแรงแต่แสดงอาการ
เรื้อรังท าให้เกิดเนื้อตายที่ผิวหนังและข้อบวม ซึ่งเป็น genotype เดียวกับที่เคยระบาดในประเทศโปรตุเกส 
(Sun et al., 2021)   การติดต่อของ ASFV สามารถติดต่อได้จากการสัมผัสกับสัตว์ป่วยโดยตรง ผ่านทางเลือด 
สิ่งคัดหลั่ง อุจจาระ หรือติดต่อผ่านการปนเปื้อนของเชื้อไวรัสไปกับพาหนะ อุปกรณ์เครื่องมือในฟาร์ม หรือ
ปนเปื้อนไปกับคนงานเลี้ยงสุกร นอกจากนี้สุกรสามารถติด ASFV จากการกินเนื้อหรือผลิตภัณฑ์จากสุกรที่ป่วย
ตายด้วย ASF ได้ (Sugiura et al., 2020) ระหว่างปี 2561-2562 ในประเทศใต้หวันและสาธารณรัฐเกาหลี
ตรวจพบ ASFV genotype II ในผลิตภัณฑ์สุกร เช่น ไส้กรอก และแฮม ที่ตรวจยึดได้จากนักท่องเที่ยวที่น าเข้า
มาในประเทศซึ่งมีความเสี่ยงสูงที่จะเป็นสาเหตุให้ ASF เกิดการระบาดขึ้นภายในประเทศได้ (Kim et al., 
2019; Wang et al., 2019 ) การตรวจวินิจฉัย ASF ห้องปฏิบัติการทั่วไปใช้วิธี Real-time PCR (King et al., 
2003) ส่วนการศึกษาระบาดวิทยาระดับโมเลกุลหา genotype เพ่ือให้ทราบถึงที่มาหรือความสัมพันธ์ของสาย
พันธุ์ ASFV จะวิเคราะห์หาล าดับสารพันธุกรรมของ C-terminal end gene B646L (p72) ซึ่งเป็นยีนที่อยู่
ส่วนปลายโครโมโซมสามารถเกิดการเปลี่ยนแปลงได้ง่ายจึงจ าแนกเชื้อได้ทั้ง 24 genotypes (Mazloum et 
al., 2023)  

 ภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยมีพรมแดนติดต่อกับประเทศเพ่ือนบ้าน กรมปศุสัตว์ได้ตั้งด่าน
กักกันสัตว์ระหว่างประเทศจ านวน 6 แห่ง ตามแนวชายแดนประกอบด้วย ด่านกักกันสัตว์หนองคาย นครพนม 
มุกดาหาร อุบลราชธานี ศรีสะเกษ และสุรินทร์ เพื่อท าการตรวจสอบและเฝ้าระวังการเคลื่อนย้ายสัตว์หรือซาก
สัตว์รวมทั้งสุกรมีชีวิต ซากสุกร และผลิตภัณฑ์ ที่อาจมีการลักลอบน าเข้ามาในประเทศไทย หากมีการตรวจพบ
จะท าการตรวจยึดและท าลาย เพ่ือป้องกันการแพร่ระบาดของโรค พร้อมส่งตัวอย่างตรวจทางห้องปฏิบัติการ
เพ่ือยืนยันการปนเปื้อน ASFV หากมีการเล็ดลอดน าเข้าประเทศน ามาปรุงอาหารและน าเศษอาหารที่ไม่ผ่าน
การต้มให้สุกไปเลี้ยงสุกร เมื่อสุกรกินเศษอาหารที่มี ASFV จะท าให้สุกรป่วยและเกิดการระบาด ASF ได้ ซึ่ง
การลักลอบเคลื่อนย้ายสุกร หรือซากสุกรรวมถึงผลิตภัณฑ์สุกรอย่างผิดกฎหมาย นับเป็นปัจจัยเสี่ยงที่ส าคัญใน
การแพร่กระจายของโรค โดยเฉพาะการแพร่กระจายข้ามพรมแดนระหว่างประเทศ (Songkasupa et al., 
2020)   

 ปัจจุบันได้มีการน าระบาดวิทยาระดับโมเลกุล หรือการวิเคราะห์ข้อมูลในระดับสารพันธุกรรมเพ่ือหา
สาเหตุการระบาดของโรค ASF ในพ้ืนที่ภาคตะวันออก และภาคอ่ืนๆ ของประเทศไทย ให้ทราบถึงที่มาหรือ
ความสัมพันธ์ของเชื้อไวรัส (Songkasupa et al., 2020; Janngam, 2022) ส าหรับการศึกษาครั้งนี้มี
วัตถุประสงค์เพ่ือศึกษาระบาดวิทยาระดับโมเลกุลของ ASFV จากผลิตภัณฑ์สุกรที่ตรวจยึดได้จากด่านกักกัน
สัตว์ระหว่างประเทศในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ ระหว่างปี พ.ศ. 2562-2563 ส าหรับใช้ในการเฝ้าระวังและ
วางแผนป้องกันโรค ASF ในประเทศไทยที่อาจมีการปนเปื้อนมากับผลิตภัณฑ์สุกร อีกทั้งเพ่ือเป็นฐานข้อมูลใน
การศึกษาสารพันธุกรรมของ ASFV ในประเทศไทยต่อไป 
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อุปกรณ์และวิธีการ 

ข้อมูลตัวอย่างและการวิเคราะห์ข้อมูล    

 รวบรวมข้อมูลผลิตภัณฑ์สุกร จากตัวอย่างที่ให้ผลบวกต่อ ASFV ด้วยวิธี Real-time PCR ที่ตรวจยึดได้
ทั้งหมด จ านวน 2,694 ตัวอย่าง เป็นผลิตภัณฑ์สุกรในท้องถิ่นน าเข้ามาจากประเทศที่มีชายแดนติดกับประเทศ
ไทย ผ่านด่านกักกันสัตว์ระหว่างประเทศในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 6 แห่ง คือ ด่านกักกันสัตว์หนองคาย 
นครพนม มุกดาหาร อุบลราชธานี ศรีสะเกษ และสุรินทร์ ในระหว่างปี พ.ศ. 2562–2563 น าข้อมูลจ านวน
ตัวอย่างผลิตภัณฑ์สุกรที่พบสารพันธุกรรม ASFV จ าแนกตามด่านกักกันสัตว์ระหว่างประเทศมาวิเคราะห์และ
รายงานผลในรูปแบบของสถิติเชิงพรรณนา โดยค านวนหาค่าร้อยละของผลิตภัณฑ์สุกรที่ตรวจพบสาร
พันธุกรรม ASFV จากด่านกักกันสัตว์ระหว่างประเทศ ด้วยสถิติไค-สแควร์ (2) ที่ระดับความเชื่อมั่น 95% 
โดยใช้โปรแกรม SAS version 9.1 (SAS, 2004) และวิเคราะห์ในรูปแบบของสถิติเชิงอนุมาน ด้วยวิธี 
Univariable analysis โดยใช้ โปรแกรม R and Epicalc (Virasakdi, 2012) 
 

การคัดเลือกตัวอย่างเพื่อหาล าดับสารพันธุกรรม 

 คัดเลือกตัวอย่างที่ตรวจพบสารพันธุกรรมของ ASFV ด้วยวิธี Real-time PCR (King et al., 2003) 
และมีค่า Threshold cycle (Ct) ต่ ากว่า 30 จ านวน 20 ตัวอย่าง น ามาวิเคราะห์ล าดับสารพันธุกรรม โดยสุ่ม
ตัวอย่างด้วยวิธี Stratified random sampling แบ่งเป็น 2 กลุ่มตัวแทนภาคตะวันออกเฉียงเหนือตอนบนและ
ตอนล่างที่เป็นตัวอย่างจากด่านฝั่งสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาวและกัมพูชาอย่างละครึ่งและ
แบ่งกลุ่มผลิตภัณฑ์ที่ต่างชนิดกันให้มีความหลากหลายจากนั้นสุ่มตัวอย่าง  

 

การสกัดและเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรม 

 สกัดตัวอย่างสารพันธุกรรม DNA ของ ASFV ด้วยชุดสกัดส าเร็จรูป E.Z.N.A.® DNA/RNA Isolation 
Kit (OMEGA®, USA) ด าเนินการตามที่ผู้ผลิตแนะน า เพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรมด้วยวิธี PCR ตามการศึกษา
ของ    Bastos et al. (2003) โดยใช้ไพรเมอร์ forward (5′ GGCACAAGTTCGGACATGT 3′) และ reverse 
(5 ′ GTACTGTAACGCAGCACAG 3’) โดย PCR product ที่เกิดขึ้นเป็นส่วนหนึ่งของยีน B646L (p72) มี
ขนาด 478 bp ด้วยน้ ายาเพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรม AmpliTaq Gold™ 360 Master Mix (Thermo Fisher 
Scientific ®, USA)  โดยใช้เครื่อง Thermal cycler (GeneAmp™ PCR System 9700, USA) ตามขั้นตอน
ดังนี้ Initial denaturation 94 ºC 15 วินาที ปฏิกิริยา PCR จ านวน 35 รอบ ได้แก่ denaturation ที่
อุณหภูมิ 94ºC นาน 15 วินาที annealing ที่อุณหภูมิ 50ºC นาน 30 วินาที และ extension ที่อุณหภูมิ 
68ºC นาน 1 นาที ตามด้วย final extension ที่อุณหภูมิ 68ºC นาน 10 นาที ในขั้นตอนสุดท้าย จากนั้น
ตรวจดู PCR product ด้วย 1.5% Agarose gel electrophoresis โดยใช้ Gel documentation รุ่น 
Essential V6 (Uvitec®, UK)  
 

การหาล าดับสารพันธุกรรม  



7 
 
 น า PCR product ทั้ง 20 ตัวอย่างไปวิเคราะห์หาล าดับนิวคลีโอไทด์บางส่วนของยีน B646L (p72) ที่
คณะแพทยศาสตร์ มหาวิทยาลัยขอนแก่น โดยน า PCR product ที่ได้ท าให้บริสุทธิ์ด้วยชุดน้ ายาส าเร็จรูป 
ExoSAP-IT™ PCR Product Cleanup Reagent (Applied Biosystems®, USA) และน าไปตรวจหาล าดับ
สารพันธุกรรมโดยเครื่อง Applied Biosystems 3500 Genetic Analyzers (Applied Biosystems®, USA) 
ด้วยวิธี Sanger DNA Sequencing 
 

การสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ (Phylogenetic tree)   

 น าข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์บางส่วนของยีน B646L (p72) ทั้ง 20 ตัวอย่าง มาจัดเรียงและตรวจสอบ
ล าดับนิวคลีโอไทด์ด้วยโปรแกรม BioEdit version 7.7.1  (Hall, 1999) วิเคราะห์หาเปอร์เซ็นต์ความเหมือน
ของล าดับนิวคลีโอไทด์ (% identity) จากนั้นเปรียบเทียบกับล าดับนิวคลีโอไทด์ที่สมบูรณ์ของ ASFV ทั้ง 24 
genotypes จากฐานข้อมูล GenBank โดยคัดเลือกตัวอย่างล าดับนิวคลีโอไทด์ที่ใช้ในการวิเคราะห์ตาม
การศึกษาของ Shi et al., (2022) เปรียบเทียบความสัมพันธ์ระหว่างล าดับนิวคลีโอไทด์ที่ศึกษากับล าดับนิวคลี
โอไทด์จากฐานข้อมูลด้วยแผนภูมิ phylogenetic tree และวิเคราะห์ความสัมพันธ์ด้วยวิธี Maximum 
likelihood analysis ทดสอบความเชื่อมั่นด้วยวิธี bootstrap 1000 ครั้ง ด้วยโปรแกรม Molecular 
Evolutionary Genetics Analysis across Computing Platforms (MEGA X) version 10.2.6 (Kumar 
et al., 2018) 
 

การศึกษาระบาดวิทยาด้วยแผนภูมิความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการร่วมกับข้อมูลพิกัดทางภูมิศาสตร์ 
(Phylogeography) 

 น าข้อมูล Phylogenetic tree บางส่วนของยีน B646L (p72) ของ AFSV genotype II จากตัวอย่างที่
ศึกษาและจากฐานข้อมูล GenBank ที่ได้ มาจัดท า Phylogeography ร่วมกับข้อมูลพิกัดทางภูมิศาสตร์ โดย
ใช้ Package ape, Phytools, Mapdata ในโปรแกรม R studio (Revell, 2012) เพ่ือแสดงพิกัดที่พบตาม 
Phylogenetic tree  

ผลและวิจารณ์ 

การวิเคราะห์ข้อมูล  

 จากการวิเคราะห์ข้อมูลพบว่าผลิตภัณฑ์สุกรที่ลักลอบน าเข้าประเทศไทยในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ
ระหว่างปี พ.ศ. 2562-2563 ถูกตรวจยึดได้โดยด่านกักกันสัตว์ระหว่างประเทศทั้ง 6 แห่ง มีจ านวนที่ตรวจยึด
จากด่านแต่ละแห่งอยู่ระหว่าง 420-498 ตัวอย่าง รวมทั้งหมดจ านวน 2,694 ตัวอย่าง (ตารางที่ 1) โดยตรวจ
พบสารพันธุกรรมของเชื้อ ASFV ด้วยวิธี Real-time PCR ในผลิตภัณฑ์สุกร 170 ตัวอย่าง จากด่านกักกันสัตว์
ระหว่างประเทศ 4 แห่ง คิดเป็นร้อยละ 6.31 (170/2,694) ซึ่งด่านกักกันสัตว์สุรินทร์พบมากที่สุดร้อยละ 
21.55 (103/478) อุบลราชธานีพบร้อยละ 10.91 (48/440) มุกดาหารพบร้อยละ 3.06 (13/425) และศรีสะ
เกษพบน้อยที่สุด ร้อยละ 1.43 (6/420)  ส่วนหนองคายและนครพนมไม่พบสารพันธุกรรมในตัวอย่าง 
นอกจากนี้ เมื่อท าการวิเคราะห์หาความสัมพันธ์ระหว่างปัจจัยและการตรวจพบ ASFV เพ่ือเปรียบเทียบ
จ านวนตัวอย่างที่ตรวจยึดได้จากด่านกักกันสัตว์แต่ละแห่งที่ตรวจพบสารพันธุกรรม ASFV ด้วยค่า odds 
ratio, 95%CI และ p-value (ตารางที่ 2) พบว่าผลิตภัณฑ์สุกรที่ตรวจยึดจากด่านกักกันสัตว์สุรินทร์ และ
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อุบลราชธานี มีโอกาสพบ ASFV ได้มากกว่าด่านกักกันสัตว์ศรีสะเกษ ถึง 18.95 และ 8.45 เท่า ตามล าดับ 
ส่วนด่านกักกันสัตว์มุกดาหารมีโอกาสพบ ASFV ไม่แตกต่างจากด่านศรีสะเกษ (p>0.05) 

 เป็นที่น่าสังเกตว่าที่ตั้งของด่านกักกันสัตว์ระหว่างประเทศทั้ง 6 แห่ง (รูปที่ 1) เป็นช่องทางที่สามารถ
เชื่อมไปยังพ้ืนที่ที่มีเกิดการระบาดของ ASF ในประเทศกัมพูชา เวียดนาม และประเทศอ่ืนๆ ในเอเชีย
ตะวันออกเฉียงใต้ (Woonwong et al., 2020; Shao et al., 2022) ในช่วงเวลาที่ศึกษาเจ้าหน้าที่ด่านกักกัน
สัตว์ระหว่างประเทศตรวจยึดผลิตภัณฑ์สุกรได้จ านวนมาก ประกอบกับประเทศเพ่ือนบ้านเกิดการระบาดของ
โรค ASF มีสุกรป่วยและตายจ านวนมาก (FAO, 2023) ซึ่งมีความเป็นไปได้ว่าอาจมีการน าเนื้อสุกรมาแปรรูป
เป็นอาหารเพ่ือบริโภค แจกจ่ายเป็นของฝากหรือจ าหน่าย และน าผ่านด่านเข้ามาในประเทศไทย ทั้งนี้คาดว่า
ช่องทางผ่านด่านกักกันสัตว์สุรินทร์ และอุบลราชธานี เป็นช่องทางที่การผ่านเข้าออกของประชาชนทั้งสอง
ประเทศสะดวกและมีการค้าขายข้ามไปมาอยู่ประจ าจึงมีโอกาสพบ ASFV ในผลิตภัณฑ์สุกรมากกว่าด่านอื่นๆ 

 การตรวจพบสารพันธุกรรมของ ASFV จากผลิตภัณฑ์สุกรแปรรูปที่ลักลอบน าเข้าประเทศสอดคล้องกับ
การศึกษาที่สาธารณรัฐจีน (ไต้หวัน) (Wang et al., 2019) และประเทศไทย (Songkasupa et al., 2020; 
Janngam, 2022) นอกจากนี้ ในการศึกษาของ McKercher et al. (1978) พบว่า ASFV ที่ปนเปื้อนใน
ผลิตภัณฑ์สุกร เช่น ไส้กรอก มีความสามารถในการเพ่ิมจ านวนและก่อโรคได้ สอดคล้องกับการระบาด ASF 
ครั้งแรกในประเทศจีนซึ่งมีความเป็นไปได้สูงว่ามีสาเหตุจากการลักลอบน าเนื้อหรือผลิตภัณฑ์สุกรเข้าประเทศ
แล้วน าเศษอาหารที่มี ASFV จากร้านอาหารหรือห้องครัวมาเลี้ยงสุกรในฟาร์มเกษตรกรรายย่อย (Li and 
Tian, 2018) และเหตุการณ์เกิด ASF ที่แพร่กระจายจากแองโกลาไปยังโปรตุเกส ในปี พ.ศ. 2500 และ พ.ศ. 
2502 ซึ่งสาเหตุอาจเกิดจากการใช้เศษอาหารที่มี ASFV เลี้ยงสุกร (Wilkinson, 1989) ที่ส าคัญคือสามารถ
ตรวจพบ ASFV ในซาลามิ หมูสามชั้น และเนื้อซี่โครง จากการบ่มเป็นเวลานานที่สุด 18, 60 และ 83 วัน 
ตามล าดับ (Stefano, 2019)  ทั้งนี้ ส านักตรวจสอบและกักกันพืชและสัตว์ สาธารณรัฐจีน (ไต้หวัน) มีการ
รายงานตรวจพบ ASFV ในไส้กรอกจากนักท่องเที่ยวที่มาจากประเทศจีน ท าให้รัฐบาลเข้มงวดในการเฝ้าระวัง
และตรวจยึดผลิตภัณฑ์ที่นักท่องเที่ยวน าเข้ามา (Wang et al., 2019) ดังนั้นประเทศไทยจึงต้องมีความ
เข้มงวดที่บริเวณจุดผ่านแดนในการตรวจและเฝ้าระวังไม่ให้มีการน าผลิตภัณฑ์สุกร เนื้อสุกร และสุกรมีชีวิตเข้า
มาภายในประเทศเพ่ือป้องกัน ASF และด าเนินการตามแผนเตรียมความพร้อมรับมือ ASF ในประเทศไทย
อย่างรัดกุม 

ตารางท่ี 1 จ านวนผลิตภณัฑ์จากสุกรที่ถูกตรวจยึดและร้อยละของตัวอย่างที่ตรวจพบสารพันธุกรรมของเชื้อ 
ASFV จากด่านกักกันสัตว์ระหว่างประเทศในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ ระหว่างปี 2562-2563 

ด่านกักกันสัตว ์ จ านวนส่งตรวจ 
(ตัวอย่าง) 

   จ านวนทีต่รวจพบ 
(ตัวอย่าง) 

ร้อยละ 
จ านวนทีต่รวจพบ 

/จ านวนตัวอย่างทั้งหมด 
จ านวนที่ตรวจพบแตล่ะด่าน/

จ านวนที่ตรวจพบท้ังหมด 

สุรินทร ์ 478 103 21.55 60.59 
อุบลราชธาน ี 440 48 10.91 28.24 
มุกดาหาร 425 13 3.06 7.65 
ศรีสะเกษ 420 6 1.43 3.53 
นครพนม 433 0 0.00 0.00 
หนองคาย 498 0 0.00 0.00 
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รวม 2,694 170 6.31 100 
 
 
 
 
 
 
ตารางท่ี 2 ตารางแสดงความสัมพันธ์ของการตรวจพบสารพันธุกรรมของเชื้อ ASFV ในผลิตภัณฑ์จากสุกรจาก
ด่านกักกันสัตว์ระหว่างประเทศ ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 

ด่านกักกันสัตว์ 
ตรวจพบ
ASFV 

(ตัวอย่าง) 

ตรวจไม่พบ 
ASFV 

(ตัวอย่าง) 

 
รวม 

(ตัวอย่าง) 

odds 
ratio* 

95% 
CI** p-value 

ศรีสะเกษ (reference) 6 414 420    

สุรินทร์  103 375 478 18.95 8.23-
43.66 <0.001 

อุบลราชธานี 48 392 440 8.45 3.58-
19.96 <0.001 

มุกดาหาร 13 412 425 2.34 0.89-
6.16 0.084 

หมายเหต:ุ * ในการวิเคราะห์ค่า odds ratio ใช้เฉพาะข้อมูลจากดา่นกักกันสัตว์ท่ีตรวจพบ ASFV ประกอบด้วย ดา่นกักกัน
สัตว์ศรสีะเกษ เปรียบเทียบกับด่านกักกันสัตว์สรุินทร์ อุบลราชธานี และมุกดาหาร 
** CI, confidence interval; ที่ระดับความเชื่อมั่นร้อยละ 95 (p≤0.05) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 1 แผนที่
แสดงที่ ตั้ งด่ าน
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กั กกั นสั ต ว์ ร ะหว่ า งป ร ะ เทศ ในภาคตะวั นออก เ ฉี ย ง เ หนื อ  และร้ อ ยละกา รตร วจพบ  ASFV ที่ ถู ก 
          ตรวจยึดจากการลักลอบน าเข้าประเทศ ระหว่างปี 2562-2563 

 ผลการสุ่มตัวอย่างผลิตภัณฑ์สุกรที่ตรวจพบสารพันธุกรรมของเชื้อ ASFV ด้วยวิธี Real-time PCR เพ่ือ
น าไปวิเคราะห์หาล าดับนิวคลีโอไทด์ จ านวน 20 ตัวอย่าง ซึ่งเป็นผลิตภัณฑ์สุกรในท้องถิ่นที่น าเข้ามาจาก
ประเทศที่มีชายแดนติดกับประเทศไทยและตรวจยึดได้จากด่านกักกันสัตว์ทั้ง 4 แห่ง ประกอบด้วยผลิตภัณฑ์
หมูร้าจ านวน 5 ตัวอย่าง กุนเชียงจ านวน 3 ตัวอย่าง หมูแดดเดียวจ านวน 4 ตัวอย่าง แหนมหมูจ านวน 4 
ตัวอย่าง ไส้กรอกจ านวน 2 ตัวอย่าง และหมูยอจ านวน 2 ตัวอย่าง  (ตารางที่ 3) 

ตารางท่ี 3 ชนิดของตัวอย่างผลิตภัณฑ์สุกรในท้องถิ่นน าเข้ามาจากประเทศท่ีมีชายแดนติดกับประเทศไทยจาก
การตรวจยึดของด่านกักกันสัตว์ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือที่ใช้ในการวิเคราะห์ล าดับสารพันธุกรรมของโรคอหิ
วาต์แอฟริกาในสุกร 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

การหาล าดับสารพันธุกรรมและสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ (Phylogenetic tree) 

 ข้อมูลการวิเคราะห์ล าดับสารพันธุกรรมบางส่วนของยีน B646L (p72) จาก ASFV ในผลิตภัณฑ์สุกรทั้ง 
20 ตัวอย่างเมื่อเปรียบเทียบกับข้อมูลสารพันธุกรรมของ ASFV ใน GenBank พบว่าตัวอย่างที่ศึกษาทั้งหมด
จัดอยู่ใน genotype II และมีเปอร์เซ็นต์ความเหมือนกันของล าดับนิวคลีโอไทด์ 100% เมื่อน าไปเปรียบเทียบ
กับล าดับสารพันธุกรรมบางส่วนของยีน B646L (p72) จาก ASFV ประเทศอ่ืนๆ ในฐานข้อมูล GenBank โดย
การสร้าง Phylogenetic tree (รูปที่ 2) พบว่ามีความเหมือนกับ ASFV ที่ระบาดในประเทศจีน (MH722357) 
ประเทศโมซัมบิก (KY353981) ประเทศจอร์เจียร์ (AM999764) ประเทศมาลาวี (JX294724) ประเทศยูเครน 
(JX857521) และประเทศโปแลนด์ (KJ627217) โดยมีเปอร์เซ็นต์ความเหมือนของล าดับนิวคลีโอไทด์ 100% 
ซึ่งสอดคล้องกับการศึกษาของ Songkasupa et al., (2020) และ Janngam (2022) ที่พบ genotype II 
เช่นกัน ส่วน genotype อ่ืนๆ เช่น genotype I, III, IV, V, และ XXIII พบว่าเปอร์เซ็นต์ความเหมือนของล าดับ

ด่านกักกนัสัตว ์ ผลิตภัณฑ ์ จ านวน 
(ตัวอย่าง) 

หมายเลขตัวอย่าง 

มุกดาหาร กุนเชียง 2 THA/Muk1-2019, THA/Muk2-2020 
แหนมหมู 2 THA/Muk3-2019, THA/Muk4-2020 
หมูร้า 2 THA/Muk5-2019, THA/Muk6-2020 
หมูแดดเดียว 2 THA/Muk7-2019, THA/Muk8-2020 
หมูยอ 1 THA/Muk9-2020 
ไส้กรอก 1 THA/Muk10-2020 

อุบลราชธาน ี แหนมหมู 2 THA/Ubon1-2019, THA/Ubon2-2020 
หมูยอ 1 THA/Ubon3-2020 
กุนเชียง 1 THA/Ubon4-2020 

สุรินทร ์ หมูร้า 2 THA/Surin1-2019, THA/Surin2-2020 
หมูแดดเดียว 1 THA/Surin3-2020 

ศรีสะเกษ ไส้กรอก 1 THA/Sisaket1-2019 
หมูร้า 1 THA/Sisaket2-2020 
หมูแดดเดียว 1 THA/Sisaket3-2020 

         รวม 20  
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นิวคลีโอไทด์ลดลง คือ 98.90%, 98.10%, 98.10%, 97.90%, 95.00% ตามล าดับ และจากฐานข้อมูล ASFV 
ใน GenBank พบการระบาดของ ASF นอกทวีปแอฟริกา เฉพาะ genotype I และ genotype II เท่านั้น โดย 
genotype I เคยระบาดและสร้างความเสียหายต่ออุตสาหกรรมการผลิตสุกรในทวีปยุโรป ส่วน genotype II 
เคยระบาดอย่างหนักทั่วยุโรปกลางและตะวันออกเกือบ 20 ประเทศ และในปี 2561 เริ่มระบาดที่ประเทศจีน 
ต่อมาในปี 2562 ระบาดที่มองโกเลีย เวียดนาม กัมพูชา ฮ่องกง สาธารณรัฐเกาหลี ลาว ฟิลิปปินส์ เมียนมา 
ติมอร์-เลสเต และอินโดนีเซีย ในปี 2563 ระบาดที่ปาปัวนิวกินีและอินเดีย (Woonwong et al., 2020) และ
พบการระบาดข้ามไปทวีปอเมริกาใต้ในประเทศสาธารณรัฐโดมินิกันและเฮติ (Vincent, 2023)  

 
รูปที่ 2 Phylogenetic tree บางส่วนของยีน B646L (p72) ของ ASFV จากผลิตภัณฑ์ที่ตรวจยึดได้ 20 ตัวอย่าง ()
เปรียบเทียบกับ ASFV genotype I-XXIV ด้วยวิธี Maximum Likelihood Analysis (ML) โดยตัวอย่างในการศึกษาครั้งนี้ จัด
อยู่ใน genotype II (90% bootstrap of 1,000 re-sampling replicates) 

 THA/Surin1-2019

 THA/Sisaket3-2020

 THA/Ubon2-2020

 THA/Ubon4-2020

 THA/Ubon3-2020

 THA/Ubon1-2019

 THA/Sisaket1-2019

 THA/Sisaket2-2020

 THA/Surin2-2020

 THA/Surin3-2020

 THA/Muk8-2020

 THA/Muk3-2019

 THA/Muk2-2020

 THA/Muk6-2020

 THA/Muk4-2020

 THA/Muk10-2020

 THA/Muk7-2019

 THA/Muk9-2020

 THA/Muk5-2019

 THA/Muk1-2019

 MH722357 CN201801 China/2018-II

 AM999764 Georgia 2007 Georgia/2007-II

 JX294724 Mal 2011/01 Malawi/2011-II

 KY353981 MOZ 2/2006 Mozambique/2006-II

 KJ627217 Pol14/Sz Poland/2014-II

 JX857521 Ukr12/Zapo Ukraine/2012-II

 KY353989 MOZ 10/2006 Mozambique/2006-XXIV

 KJ526369 MK200 Mozambique/1980-V

 AF270711 MOZ/94/1 Mozambique/1994-VI

 DQ250125 RSA/1/96 South Africa/1996-XXI

 AF504886 BOT/1/99 Botswana/1999-III

 DQ250123 RSA/1/95 South Africa/1995-XX

 AF449477 RSA/1/99 South Africa/1999-IV

 DQ250112 SPEC/125 South Africa/1987-XIX

 KM236553 Ndjassi-77 Congo/1977-I

 DQ250119 ZIM/92/1 Zimbabwe/1992-XVII

 DQ250122 NAM/1/95 Namibia/1995-XVIII

 DQ250121 SPEC/260 South Africa/1993-VII

 DQ250117 SPEC/245 South Africa/1992-XXII

 AY351555 NYA/12 Zambia/1986-XIV

 AY494551 TAN2003/2 Tanzania/2003-XVI

 AY351542 SUM/1411 Zambia/1983-XIII

 AF270707 Malawi/1978 Malawi/1978-VIII

 AY494552 TAN/1/01 Tanzania/2001-XV

 AY351522 KAB/62 Zambia/1983-XI

 AY351561 MFUE6/1 Zambia/1982-XII

 KT795354 ETH/1 Ethiopia/2011-XXIII

 AY351564 UGA2003/1 Uganda/2003-IX

 AY351530 Hinde/1 Kenya/1954-X86

99

23

9

3

42

36

90

59

29

6

2975

17

65

9

4

90
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การศึกษาระบาดวิทยาด้วยแผนภูมิความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการร่วมกับข้อมูลพิกัดทางภูมิศาสตร์ 
(Phylogeography) 

  จากผลการหาล าดับสารพันธุกรรมและการวิเคราะห์ Phylogenetic tree ท าการเลือกตัวอย่าง 
THA/Surin1-2019 และ THA/Ubon3-2020 ซึ่งเป็นตัวแทนจากตัวอย่างผลิตภัณฑ์สุกรในปี 2562  และ 
2563 ตามล าดับ มาสร้าง Phylogeography เพ่ือแสดงถึงการกระจายตัวทางภูมิศาสตร์บางส่วนของยีน 
B646L (p72) ของ ASFV genotype II ที่พบจากการศึกษานี้ เปรียบเทียบกับ ASFV ที่เคยระบาดที่ประเทศ
โมซัมบิก (KY353981) ในปี 2549, ประเทศจอร์เจียร์ (AM999764) ในปี 2550, ประเทศมาลาวี (JX294724) 
ในปี 2554, ประเทศยูเครน (JX857521) ในปี 2555, ประเทศโปแลนด์ (KJ627217) ในปี 2557 และประเทศ
จีน (MH722357) ในปี 2561 (รูปที่ 3) ซึ่งสังเกตได้ว่า ASFV genotype II ระบาดในทวีปแอฟริกา 
(KY353981) และเข้าสู่ทวีปยุโรป (AM999764) ในปี 2550 เนื่องจากทวีปยุโรปมีพ้ืนที่กว้างใหญ่มากจึงใช้เวลา
ประมาณ 2-4 ปีกว่าจะพบการระบาดขึ้นในประเทศข้างเคียง และประมาณ 4 ปีต่อมาพบการระบาดในทวีป
เอเชียที่ประเทศจีน (MH722357) และในประเทศไทยจึงมีตรวจพบสารพันธุกรรม ASFV จากผลิตภัณฑ์สุกรที่
ลักลอบน าเข้ามาจากประเทศเพ่ือนบ้าน (Songkasupa et al., 2020) ดังนั้นเมื่อวิเคราะห์การกระจายตัวทาง
ภูมิศาสตร์ของ ASFV genotype II แล้ว พบว่าประเทศไทยและประเทศอ่ืนๆ ในเอเชียตะวันออกเฉียงใต้มี
โอกาสเกิดการระบาดขึ้นได้ง่าย เนื่องจากลักษณะภูมิประเทศมีพ้ืนที่ติดต่อถึงกันและเป็นประเทศขนาดเล็ก 
ประชาชนเดินทางไปมาหาสู่กันเป็นประจ า อีกทั้งมีการเคลื่อนย้ายของนักท่องเที่ยวที่มักจะน าอาหารแปรรูป
หรือผลิตภัณฑ์จากสุกรติดสัมภาระไปด้วย และที่ส าคัญ ASFV สามารถติดต่อได้จากสุกรมีชีวิต สิ่งคัดหลั่งจาก
สุกร เนื้อสุกร และผลิตภัณฑ์สุกร และ ASFV genotype II สร้างความรุนแรง ทั้งอาการ และรอยโรค และท า
ให้สุกรตายได้ 100% (Zhou et al., 2023) ดังนั้นการค้นหาและตรวจสอบสารพันธุกรรม ASFV ในตัวอย่าง
ผลิตภัณฑ์สุกรจากด่านกักกันสัตว์ระหว่างประเทศมีความส าคัญอย่างยิ่งที่จะท าให้สามารถตรวจจับตัวอย่าง
ผลิตภัณฑ์สุกรที่ปนเปื้อนเชื้อดังกล่าวได้อย่างมีประสิทธิภาพและสามารถช่วยให้เข้าใจสายพันธุ์ของ ASFV ได้ดี
ยิ่งขึ้น การทราบ genotype ของเชื้อ ASF ที่พบท าให้สามารถค้นหาข้อมูลการระบาด ความรุนแรง เทคนิควิธี
ตรวจที่เหมาะสมเพ่ือเตรียมความพร้อมให้กับเจ้าหน้าที่ ส าหรับวางแนวทางในการป้องกัน ควบคุมโรค 
ประกอบการเฝ้าระวังโรคในประเทศให้มีประสิทธิภาพมากขึ้น 
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รูปที่ 3 Phylogeography แสดงการกระจายตัวทางภูมิศาสตร์บางส่วนของยีน B646L (p72) ของ ASFV จากผลิตภัณฑ์

สุกรที่ตรวจยึดจากด่านกักกันสัตว์สุรินทร์ (THA/Surin1-2019) และอุบลราชธานี (THA/Ubon3-2020) เปรียบเทียบ
กับข้อมูลสารพันธุกรรมของ ASFV ใน GenBank โดยจัดอยู่ใน genotype II (จุดสีแดงเข้ม)  

  

สรุปและข้อเสนอแนะ 

 การศึกษาครั้งนี้ตรวจพบสารพันธุกรรมของ ASFV จากตัวอย่างผลิตภัณฑ์สุกร ที่ตรวจยึดได้จากด่าน
กักกันสัตว์ระหว่างประเทศในพ้ืนที่ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 4 แห่ง และจากการศึกษาล าดับนิวคลีโอไทด์โดย
อาศัยบางส่วนของยีน B646L (p72) พบว่าเป็น ASFV genotype II ที่มีลักษณะทางพันธุกรรมใกล้ชิดกับเชื้อที่
ระบาดในประเทศจีน และประเทศอ่ืนในทวีปแอฟริกาและยุโรป ดังนั้นข้อมูลระบาดวิทยาระดับโมเลกุลของ 
ASF จากการศึกษาในครั้งนี้ยืนยันว่า ASFV สามารถปนเปื้อนในผลิตภัณฑ์สุกรได้ ดังนั้นการเฝ้าระวังทาง
ห้องปฏิบัติการจึงมีบทบาทส าคัญในการติดตามการระบาดของโรคและติดตามการแพร่ระบาดของเชื้ อไวรัส
ตามชายแดนหรือจุดตรวจผ่านแดนระหว่างประเทศ การศึกษานี้เป็นการศึกษาหา genotype ของ ASFV 
เท่านั้น หากต้องการศึกษาการเปลี่ยนแปลงสายวิวัฒนาการในล าดับจีโนมควรท า  Whole genome 
sequencing และควรท าการศึกษาอย่างต่อเนื่อง  

  

 

 

 

กิตติกรรมประกาศ 
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 ขอขอบคุณเจ้าหน้าที่ศูนย์วิจัยและพัฒนาการสัตวแพทย์ภาคตะวันออกเฉียงเหนือตอนบน และศูนย์วิจัย
และพัฒนาการสัตวแพทย์ภาคตะวันออกเฉียงเหนือตอนล่างที่ตรวจวิเคราะห์เชื้อไวรัสอหิวาต์แอฟริกาในสุกร
ในผลิตภัณฑ์ ขอบคุณนายสัตวแพทย์บพิธ ปุยะติ นายสัตวแพทย์ช านาญการพิเศษ ส านักงานปศุสัตว์จังหวัด
บุรีรัมย์ ที่ให้ความอนุเคราะห์สร้าง Phylogenetic tree และจัดท า Phylogeography ร่วมกับข้อมูลพิกัดทาง
ภูมิศาสตร์ในการศึกษาครั้งนี้ และขอบคุณดร.อรพรรณ อาจค าภา นายสัตวแพทย์ช านาญการพิเศษ ส านักงาน
ปศุสัตวเขต 4 ที่ให้ค าแนะน าในการเขียนและวิเคราะห์ข้อมูลสถิติ 
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