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บทคัดย่อ 

 ท าการศึกษาลักษณะทางพันธุกรรมของไวรัสเบอร์ซาอักเสบติดต่อ 
(Infectious bursal disease virus; IBDV) ในไก่ไข่ในจังหวัดก าแพงเพชร
และนครสวรรค์ ปี พ.ศ. 2557-2558 จ านวน 12 ตัวอย่าง ประกอบด้วย 
ตัวอย่างจากจังหวัดก าแพงเพชร (KPT)  จ านวน 9 ตัวอย่าง และ จาก
จังหวัดนครสวรรค์ (NSW) จ านวน 3 ตัวอย่าง โดยการตรวจล าดับสาร
พันธุกรรมในส่วนของโปรตีน VP2 (segment A) และ โปรตีน VP1 
(segment B) เปรียบเทียบกับเช้ือไวรัสอ้างอิงจาก GenBank ผลการศึกษา
พบว่าล าดับสารพันธุกรรมบนโปรตีน VP2 ของตัวอย่าง KPT บนโปรตีน 
VP2 มีล าดับกรดอะมิโนตรงกับสายพันธุ์ very virulent ในต าแหน่ง 222A 
242I 256I 294I และ 299S ซึ่งเป็นต าแหน่งจ าเพาะของสายพันธุ์ดังกล่าว 
ในขณะท่ีล าดับของกรดอะมิโนบนโปรตีน VP1 ตรงกับสายพันธุ์อ้างองิ 
SK53 ของประเทศไทย ยกเว้นตัวอย่าง KPT5705 ส่วนตัวอย่าง NSW ท้ัง 3 
ตัวอย่างมีล าดับกรดอะมิโนบนโปรตีน VP2 ตรงกับสายพันธุ์ attenuated 
vaccine ในขณะท่ีล าดับกรดอะมิโนบนโปรตีน VP1 รวมท้ังตัวอย่าง 
KPT5705 ตรงกับสายพันธุ์อ้างอิง KK54 จากประเทศไทย ซึ่งจัดเป็นสาย
พันธุ์รุนแรงต่ า การศึกษาครั้งนี้ช้ีให้เห็นว่าการวิเคราะห์ความรุนแรงของเช้ือ 
IBDV ควรท าการศึกษาทางพันธุกรรมของท้ัง whole genome โดย
พิจารณาร่วมกับประวัติการเกิดโรค และพยาธิสภาพ และประวัติวัคซีน  
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นอกจากนี้ควรศึกษาติดตามการเปล่ียนแปลงของเช้ือไวรัสอย่างต่อเนื่อง เพื่อประโยชน์ในการควบคุมเฝ้าระวังโรค 
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Abstract  

 Molecular characterization of Infectious bursal virus (IBDV) from Kamphaeng Phet and 
Nakhon Sawan provinces was studied. A total of 12 samples, 9 from Kamphaeng Phet (KPT) and 3 
from the other (NSW) were collected from layer flocks during 2014-2015. Amino acid (aa) 
sequencing in the region of VP2 (segment A) and VP1 protein (segment B) were analyzed. For KPT 
samples, aa sequence on VP2 protein was consistent with very virulent strain at the positions of 
222A, 242I, 256I, 294I and 299S whereas aa sequence on VP1 protein matched with SK53 strain 
reported from Thailand, except for the KPT5705. For NSW samples, aa sequence on VP2 matched 
with attenuated vaccine whereas the sequence on VP1 including KPT5705 matched with KK54 
strain from Thailand which was low virulent strain. To analyze the virulence of IBDV, aa sequence 
of whole genome should be on study together with history taking, pathogenesis and vaccination. In 
addition, monitoring of virus evolution should be performed continuously for the use of disease 
control and surveillance. 
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บทน า 

 โรคเบอร์ซาอักเสบติดต่อ (Infectious bursal disease; IBD) หรือโรคกัมโบโร (Gumboro disease) เป็น
โรคติดเช้ือส าคัญในไก่ เป็นโรคท่ีมีความรุนแรงและแพร่เช้ือได้อย่างรวดเร็ว ท าให้เกิดความเสียหายอย่างมาก 
โดยเฉพาะในไก่อายุต่ ากว่า 6 สัปดาห์ เป็นโรคท่ีมีผลกระทบต่อธุรกิจการเล้ียงสัตว์ปีกท่ัวโลก และอุตสาหกรรมสัตว์ปีก
ในเชิงพาณิชย์ (Van Den Berg, 2000; Eterradossi and Saif, 2013) โรคเกิดจากเช้ือไวรัสเบอร์ซาอักเสบติดต่อ 
(Infectious bursal disease virus; IBDV) จัดอยู่ใน Genus Avibirnavirus Family Birnaviridae IBDV เป็นเช้ือใน
กลุ่ม RNA ไวรัสขนาดเล็กสายคู่ (double-stranded RNA virus) ไม่มีเปลือกหุ้ม (Van Den Berg, 2000; Banda 
and Villegas, 2004 ; Ignjatovic, 2004) รายงานการเกิดโรคครั้งแรกท่ีเมืองกัมโบโร มลรัฐเดลาแวร์ ประเทศ
สหรัฐอเมริกา เมื่อปี พ.ศ. 2500 จากอาการของโรคในช่วงแรกรู้จักกันในช่ือโรคไตเส่ือมในไก่ (Avian nephrosis) 
ต่อมาจึงเรียกช่ือตามเมืองท่ีเกิดโรค คือโรคกัมโบโร (Gumboro disease) (Lasher and Davis, 1997) อวัยวะ
เป้าหมายท่ีส าคัญของเช้ือไวรัสคือ ต่อมเบอร์ซา (Bursa of Fabricius) ซึ่งเป็นแหล่งสร้าง B lymphocytes ท่ีส าคัญ
ในไก่ โรคจึงท าให้เกิดการกดภูมิคุ้มกันในไก่ ระยะฟักตัวของโรคประมาณ 2-3 วัน ไก่ท่ีติดเช้ือจะพบว่ามีสภาพขาดน้ า  
รอยโรค มีจุดเลือดออก หรือปื้นเลือดท่ีกล้ามเนื้อขาและกล้ามเนื้อหน้าอก ต่อมเบอร์ซาบวม จากสภาพจุดเลือดออก 
มักพบจุดเนื้อตายท่ีต่อมเบอร์ซาร่วมด้วย (จิโรจ, 2547; Lukert and Saif, 2003) ส าหรับประเทศไทยในปี พ.ศ. 
2533 มีการแพร่ระบาดของโรคเบอร์ซาอักเสบชนิดรุนแรง (จิโรจ, 2547) ปัจจุบันประเทศไทยยังคงพบอุบัติการณ์ของ
โรคเป็นครั้งคราวแม้มีการใช้วัคซีนก็ตาม จากการศึกษาของ จิโรจ และคณะ (2550) พบว่าในไก่ไข่มีความไวต่อเช้ือ 
IBDV มากกว่าไก่เนื้อ  
 เช้ือไวรัสสามารถแบ่งได้เป็น 2 serotype คือ serotype I และ II เฉพาะ serotype I เท่านั้นท่ีก่อให้เกิดโรค
ในไก่ (Van Den Berg, 2000; Banda and Villegas, 2004; Ignjatovic, 2004) อย่างไรก็ตามพบว่าไวรัสใน 
serotype II สามารถเกิด cross-reaction ต่อ antibody ของไวรัสใน serotype I ได้ (Animal Health Australia, 
2009)  เช้ือไวรัสมีลักษณะโครงสร้างเป็น 2 ท่อน คือ segment A และ segment B โดย segment A มีขนาดใหญ่
กว่าประกอบด้วยโปรตีน VP2, VP3, VP4 และ VP5 ส่วน segment B มีโปรตีน VP1 เป็นส่วนประกอบ (Malliga 
and Frederick, 1997; Van Den Berg, 2000) โดยในส่วนของ segment A โปรตีน VP2 เป็นส่วนท่ีมีการพบการ
เปล่ียนแปลงของกรดอะมิโนในสายพันธุ์ very virulent (Lojkic et al., 2008) และยังเป็นส่วนส าคัญต่อความรุนแรง
ของเช้ือสายพันธุ์  hypervirulent (Yamaguchi et al.,1997)  การแบ่งสายพันธุ์ตามระดับความรุนแรงของการก่อ
โรค (pathotype) ใน serotype I แบ่งเป็น mild, intermediate, intermediate plus, classical, variant และ 
very virulent หรือ hypervirulent (Van Den Berg, 2000) หรือแบ่งเป็น very virulent, classical virulent และ 
antigenic variant (Lojkic et al., 2008)  
 เนื่องจากเช้ือก่อโรคเป็นไวรัสมีการเปล่ียนแปลงลักษณะทางพันธุกรรมในหลายพื้นท่ีของโลก ท าให้เกิดสาย
พันธุ์ท่ีมีความสามารถในการก่อโรคท่ีรุนแรงเพิ่มขึ้น โดยเฉพาะในพื้นท่ีท่ีมีการเล้ียงสัตว์ปีกหนาแน่น แม้จะมีการใช้
วัคซีนในการป้องกันควบคุมโรค แต่พบว่ามีการกลายพันธุ์ในระดับ segment (segment reassortment) ท าให้สัตว์
เป็นโรคแบบไม่แสดงอาการและน าไปสู่การกดภูมิคุ้มกัน (Alkie, 2013) ซึ่งอาจท าให้สัตว์ปีกเกิดความไวรับอย่างมาก
ต่อเช้ือก่อโรคอื่นๆ เช่น Newcastle disease virus, infectious bronchitis virus, infectious laryngotracheitis 
virus, Salmonella spp. หรือกลุ่มเช้ือฉวยโอกาส เช่น Escherichia coli และสัตว์ที่อยู่ในภาวะกดภูมิคุ้มกัน อาจไม่
ตอบสนองต่อการฉีดวัคซีน รวมถึงประสบปัญหาการมีปฏิกิริยาท่ีรุนแรงหรือแสดงอาการอย่างถาวรหลังการได้รับ
วัคซีน (Banda, 2002) และจากการเฝ้าระวังหลังจากไม่พบอุบัติการณ์ของโรคมาเป็นระยะเวลานานโดยปี พ.ศ. 2557 
พบการเกิดโรคในจังหวัดพิษณุโลก ก าแพงเพชร และอุตรดิตถ์ ซึ่งโรคดังกล่าวก่อให้เกิดความเสียหายต่อผลผลิตและ
เศรษฐกิจของเกษตรกรผู้เล้ียงเป็นจ านวนมาก และยังพบการเกิดโรคต่อเนื่องมาถึงปี พ.ศ. 2558 ในจังหวัด
ก าแพงเพชร และตรวจพบเช้ือ IBDV จากฟาร์มไก่ไข่จังหวัดนครสวรรค์ ผู้วิจัยจึงได้ศึกษาลักษณะทางพันธุกรรมของ 
IBDV ท่ีพบในปี พ.ศ. 2557-2558 ของจังหวัดก าแพงเพชรและนครสวรรค์ เพื่อทราบถึงลักษณะทางพันธุกรรมของ
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เช้ือไวรัสดังกล่าว และเป็นฐานข้อมูลทางพันธุกรรมของ IBDV ในพื้นท่ีเพื่อเป็นข้อมูลพื้นฐานในการศึกษาวิจัยเกี่ยวกับ
การกลายพันธุ์ของเช้ือในอนาคต รวมถึงเป็นข้อมูลในการสนับสนุนงานด้านการควบคุมและเฝ้าระวังป้องกันโรค 
 

อุปกรณ์และวิธีการ 
ตัวอย่าง 
 ตัวอย่างในการศึกษาเป็นสารพันธุกรรมท่ีได้จากต่อมเบอร์ซาของไก่ไข่ในจังหวัดก าแพงเพชรและนครสวรรค์ 
ตัวอย่างจากจังหวัดก าแพงเพชร ในปี พ.ศ. 2557 มีจ านวน 7 ตัวอย่าง (KPT5701, KPT5702, KPT5703, KPT5704, 
KPT5705, KPT5706 และ KPT5707) จาก 1 ฟาร์ม ซึ่งมีประวัติป่วยตายร้อยละ 97 (386/400 ตัว) และไม่ได้ท า
วัคซีน IBD ในปี พ.ศ. 2558 มี 2 ตัวอย่าง KPT5801 และ KPT5802) จาก 1 ฟาร์ม (ซึ่งเป็นตัวอย่างจากต่างพื้นท่ีกับปี 
พ.ศ. 2557 โดยมีประวัติการตายเฉียบพลัน ไม่ระบุอัตราการป่วยตาย รวมท้ังประวัติวัคซีน  
 ตัวอย่างจากจังหวัดนครสวรรค์ จ านวน 3 ตัวอย่าง (NSW5801, NSW5802 และ NSW5803) จากฟาร์ม
เดียวกัน ในปี พ.ศ. 2558 โดยเจ้าหน้าท่ีปศุสัตว์ในพื้นท่ีส่งซากเพื่อชันสูตรก่อนการเคล่ือนย้ายเข้าโรงฆ่า จากการตรวจ
ทางพยาธิวิทยาสงสัยโรค IBD จากรอยโรคท่ีพบเลือดออกที่ต่อมเบอร์ซา 
การตรวจทางห้องปฏิบัติการ 

1. ผลการตรวจวินิจฉัยโรค Newcastle และ Avian influenza (H5N1) โดยวิธีเพาะแยกเชื้อใน 
ไข่ไก่ฟัก ท าการพิสูจน์เชื้อด้วยวิธี HA-HI และ Real-time RT-PCR  

2. ตรวจหาสารพันธุกรรมโดยวิธี Reverse Transcriptase Polymerase Chain Reaction  
(RT-PCR) 

 น าตัวอย่างเนื้อเยื่อต่อมเบอร์ซาท่ีอยู่ในสภาพดี ไม่เน่าเสีย มาเตรียมเป็น 20% suspension ใน PBS ท่ี pH 
7.2-7.4 จากนั้นสกัดตัวอย่าง RNA ด้วยชุดสกัดส าเร็จรูป E.Z.N.A.TM Viral RNA Kit (OMEGA Bio-Tek) ตามวิธีการ
ของบริษัทผู้ผลิตแนะน า และท าการเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมด้วยชุดน้ ายา SuperScriptTM One-Step RT-PCR 
with Platinum®Taq โดยวิธี PCR โดยเตรียมสารในการท าปฏิกิริยาตามบริษัทผู้ผลิตแนะน า ใช้ RNA ต้ังต้นปริมาตร 
5 ul และ Primer 2 ชุด ในการศึกษาคือ VP2 primer (Forward primer:5'-GCCCAGAGTCTACACCAT-3' และ 
Reverse primer:5'-CCCGGATTATGTCTTTGA-3') (Jackwood et al., 2009) และ VP1 primer (Forward 
primer:5'-CATAAAGCCTACAGCTGGAC-3' และ Reverseprime: 5'- GTCCACTTGATGACTTGAGG-3')  
(Jackwood et al., 2012)  

ขั้นตอนในการท าปฏิกิริยาชุด VP2 primer ประกอบด้วย reverse transcription 55 องศาเซลเซียส เป็น
เวลา 30  นาที จ านวน 1 รอบ pre-denaturation 94 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 2 นาที จากนั้นเพิ่มปริมาณสาร
พันธุกรรมด้วย ข้ันตอน denaturation 94 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 วินาที  annealing  55 องศาเซลเซียส เป็น
เวลา 30 วินาที  และ extension 72 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 1 นาที จ านวน 40 รอบ final extension 72 องศา
เซลเซียส เป็น เวลา 5 นาที และขั้นตอนในการท าปฏิกิริยาชุด VP1 primer ประกอบด้วย RT 55 องศาเซลเซียส เป็น
เวลา 30 นาที จ านวน 1 รอบ pre-denaturation 94 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 2 นาที จากนั้นเพิ่มปริมาณสาร
พันธุกรรมด้วย ข้ันตอน denaturation 94 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 วินาที  annealing  60 องศาเซลเซียส เป็น
เวลา 30 วินาที  และ extension 72 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 1 นาที จ านวน 40 รอบ final extension 72 องศา
เซลเซียส เป็น เวลา 5 นาที  

3. การตรวจหาล าดับสารพันธุกรรม (DNA sequencing) 
น า PCR product ท่ีได้จากข้อ 2 มาท าให้บริสุทธิ์โดยใช้ชุดทดสอบ PureLinkTM Quick PCR Purification 

Kit (InvitrogenTM) เมื่อได้ DNA ท่ีบริสุทธิ์จากขั้นตอนดังกล่าว จึงน ามาหาล าดับนิวคลีโอไทด์ด้วย DNA sequencing 
โดยใช้ Bigdye® terminator sequencing kit v3.1 (Applied Biosystems, California, USA) โดยใช้ปริมาณของ 
DNA ประมาณ 10-30 ng โดยการวัดค่าการดูดกลืนแสงท่ี A260 nm ซึ่งมีส่วนประกอบของปฏิกิริยาดังต่อไปนี้ คือ 
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ตัวอย่าง DNA ท่ีบริสุทธิ์ 2 µl specific sequencing primer 3.2 µM (primerชุด VP1 และชุด VP2) Forward 
primer และ Reverse primer อย่างละ 1 µl (3.2 pmol) 5X sequencing buffer 1.5 µl และ Bigdye 
terminator sequence mix (2.5x) 1 µl ปรับปริมาตร ให้ได้ 10 µl ด้วย double distilled water (ddH2O) 
น าเข้าเครื่อง Thermal cycle สภาวะท่ีเหมาะสมคือ initial denaturation 96 องศาเซลเซียสเป็นเวลา 1 นาที 
denaturation 96 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 10 วินาที  annealing 50 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 5 วินาที และ 
elongation 60 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 4 นาที จ านวน 25 cycle จากนั้นก าจัด dye terminator โดยการ
ตกตะกอน DNA ด้วยเอทานอล แล้วน าเข้าเครื่องวิเคราะห์ ล าดับสารพันธุกรรม ABI PRISM® 310 Genetic 
Analyzer (Applied Biosystems) และวิเคราะห์คุณภาพของ กรดนิวคลีอิกด้วยโปรแกรม sequencing analysis 
(ABI) และโปรแกรม BioEdit version 7.2.5 (Hall, 1999) 

4. การวิเคราะห์ล าดับสารพันธุกรรมและความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ (Sequencing and 
phylogenetic analysis)  
  น าข้อมูลล าดับสารพันธุกรรมโปรตีน VP1 และ VP2 ของ IBDV ท่ีศึกษาเปรียบเทียบกับล าดับนิวคลีโอไทด์
อ้างอิงของโปรตีน VP1 และ VP2 ของ IBDV จากฐานข้อมูลของ GenBank, NCBI (www.ncbi.nlm.nih.gov/ 
genbank/) ดังแสดงในตารางท่ี 1 และวิเคราะห์ความเหมือนของล าดับนิวคลีโอไทด์ (nucleotide identity) ด้วย
โปรแกรม BioEdit version7.2.5 (Hall,1999) ของไวรัสพร้อมท้ังวิเคราะห์ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ 
(Phylogenetic tree)  ด้วย Neighbor-Joining method และทดสอบความน่าเช่ือถือด้วย Bootstrap value 
เท่ากับ 1,000 ด้วยโปรแกรม MEGA version 6.0 (Tamura et al., 2013) 
 

ผลการศึกษา 

 ผลการตรวจวินิจฉัยโรค Newcastle และ Avian influenza (H5N1) ในทุกตัวอย่างไม่พบเช้ือไวรัสท้ัง 2 ชนิด 
ส่วนผลการตรวจหาสารพันธุกรรมของ IBDV ให้ผลบวกทุกตัวอย่างท่ีศึกษา แบ่งเป็นตัวอย่างจากจังหวัดก าแพงเพชร 
9 ตัวอย่าง และจังหวัดนครสวรรค์ 3 ตัวอย่าง รวมท้ังหมด 12 ตัวอย่าง 
 ผลการศึกษาการจัดเรียงล าดับกรดอะมิโนในส่วนของโปรตีน VP2 พบว่าตัวอย่างจากจังหวัดก าแพงเพชร 
(KPT) ทุกตัวอย่างมีล าดับกรดอะมิโนตรงกับเช้ือไวรัสอ้างอิงชนิด very virulent ส่วนตัวอย่างจากจังหวัดนครสวรรค์ 
(NSW) ทุกตัวอย่างมีล าดับกรดอะมิโนตรงกับเช้ือไวรัสอ้างอิงชนิด attenuated vaccine (2512 VP2 และ Blue 
VP2) (ภาพที่ 1 และตารางท่ี 2)  
  การศึกษาในส่วนโปรตีน VP1 พบว่าตัวอย่าง KPT 8 จาก 9 ตัวอย่าง (ยกเว้น KPT5705) มีล าดับกรดอะมิโน
ทุกต าแหน่งตรงกับเช้ือไวรัสอ้างอิงสายพันธุ์ SK53 ท่ีพบในประเทศไทย (ตัวอย่าง KPT5703 และ KPT5802 มีล าดับ
กรดอะมิโนต่างจากเช้ืออ้างอิง SK53 จ านวน 1 ต าแหน่ง) ในขณะท่ีตัวอย่าง NSW ทุกตัวอย่าง และ KPT 1 จาก 9 
ตัวอย่าง (KPT5705) มีล าดับกรดอะมิโนตรงกับเช้ืออ้างอิง KK54 ท่ีพบในประเทศไทย (ภาพที่ 2 และตารางท่ี 2)  
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   ตารางที่ 1 ข้อมูลของเช้ืออ้างอิงของไวรัสเบอร์ซ่าอักเสบติดต่อส่วนของโปรตีน VP1 และ VP2 ท่ีน ามาใช้ในการศึกษา  
 

IBDV strain Origin Type 
 Accession number 
Segment  A (VP2) 

Accession number 
Segment B (VP1) 

D78 Netherlands Classical attenuated AF499929 AF499930 

002-73 Australia Classical X03993 M19336 

Cu1-WT Germany Classical AF362747 AF362748 

Variant E United States Antigenic variant AF133904 AF133905 

UK661 United Kingdom Very virulent X92760 X92761 

OKYM Japan Very virulent D49706 D49707 

HK46 China Very virulent AF092943 AF092944 

BD3/99 Bangladesh Very virulent AF362776 AF362770 

D6948 Netherlands Very virulent AF240686 AF240687 

849VB Belgium Very virulent X95883 - 

Harbin-1 China Reassortant EF517528 EF517529 

UPM92-04 Malaysia Very virulent AF262030 - 

VV-IBDV- Challenge  India Very virulent KJ621064 - 

23/82 Germany Serotype 2 - AF362774 

OH United States Serotype 2 U30818 U30819 

SK53 Thailand - KJ198843 KJ198845 

KK54 Thailand - KJ198844 KJ198846 

2512 VP2 United States Attenuated vaccine DQ355819 - 

Blue VP2 United States Attenuated vaccine DQ355820 - 

Winterfield-2512 United States Attenuated vaccine - AF083092 

   ข้อมูลจาก GenBank (2017) 

 ผลการวิเคราะห์ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการในส่วนโปรตีน VP2 พบว่าตัวอย่าง KPT ทุกตัวอย่างมี
ความสัมพันธ์ใกล้ชิดกับเช้ืออ้างอิงสายพันธุ์ very virulent ในขณะท่ีตัวอย่าง NSW มีความสัมพันธ์ใกล้ชิดกับเช้ือ
อ้างอิงสายพันธุ์ attenuated vaccine ทุกตัวอย่าง (ภาพท่ี 3 A) ส าหรับส่วนของโปรตีน VP1 พบว่าตัวอย่าง KPT 8 
ใน 9 ตัวอย่าง (ยกเว้น KPT5705) มีความสัมพันธ์ใกล้ชิดกับเช้ืออ้างอิงสายพันธุ์ SK53, classical และ reassortant 
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ในขณะท่ีตัวอย่าง NSW และตัวอย่าง KPT5705 มีความสัมพันธ์ใกล้ชิดกับเช้ืออ้างอิงสายพันธุ์ attenuated vaccine, 
classical attenuated, antigenic variant และ classical (ภาพที่ 3 B) 

 

   
  ภาพที ่1 แสดงการจัดเรียงตัวของล าดับกรดอะมิโนของ IBDV ของตัวอย่างศึกษา เปรียบเทียบกับเชื้ออ้างอิงโปรตีน VP2  
    (ตัวอย่างศึกษา () ขนาดความยาวของนิวคลีโอไทด์ 658 คู่เบส ซึ่งแสดงความยาวของล าดับกรดอะมิโน 219 ตัว) 

 

    
   ภาพที่ 2 แสดงการจัดเรียงตัวของล าดับกรดอะมิโนของ IBDV ของตัวอย่างศึกษา เปรียบเทียบกับเชื้ออ้างอิงโปรตีน VP1                                           
          (ตัวอย่างศึกษา () ขนาดความยาวของนิวคลีโอไทด์ 639 คู่เบส ซึ่งแสดงความยาวของล าดับกรดอะมิโน 213 ตัว) 
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ตารางที่ 2 แสดงล าดับกรดอะมิโนในต าแหน่งที่จ าเพาะต่อสายพันธ์ุ very virulent (vvIBDV) ในโปรตีน VP2 และ VP1  
 

IBDV strain 
Amino acid on VP2 (Segment A) Amino acid on VP1 (segment B) 

222 242 256 294 299 145 146 147 
Blue (Attenuated vaccine) P V V I N - - - 
2512 VP2 (Attenuated vaccine) P V V I N - - - 

849VB (vvIBDV) A V I I N - - - 

Harbin-1 (Reassortant) A I I I S T E G 

HK46 (vvIBDV) A I I I S T D N 

OKYM (vvIBDV) A I I I S T D N 

UK661 (vvIBDV) A I I I S T D N 

D6948 (vvIBDV) A I I I S T D N 

D78 (Classical attenuated) P V V L N N E G 

SK53 (Thailand) A I I I S T E G 

KK54 (Thailand) P V V I N N E D 

Variant-E (Antigenic variant) T V V L N N E G 

002-73 (Classical) P V V L N T E S 

Cu1- WT (Classical) P I V L N N E G 

Winterfield (Attenuated vaccine) - - - - - N E G 
KPT5701* A I I I S T E G 
KPT5702* A I I I S T E G 
KPT5703* A I I I S T E G 
KPT5704* A I I I S T E G 
KPT5705* A I I I S N E D 
KPT5706* A I I I S T E G 
KPT5707* A I I I S T E G 
KPT5801* A I I I S T E G 
KPT5802* A I I I S T E G 
NSW5801* P V V I N N E D 
NSW5802* P V V I N N E D 
NSW5803* P V V I N N E D 

    หมายเหตุ  A = Alanine, D = Aspartic acid (Aspartate), E = Glutamic acid (Glutamate), G = Glycine, I = Isoleucine,  
       L = Leucine, N = Asparagine, P = Proline, S = Serine, T = Threonine, V = Valine 
         เป็นต าแหน่งของกรดอะมิโนที่จ าเพาะของสายพันธุ์ very virulent (vvIBDV),    * ตัวอย่างในการศึกษา 
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ภาพที ่3  แสดงความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการของโปรตีน VP2 (A) และโปรตีน VP1 (B) ของ IBDV จังหวัดก าแพงเพชร (KPT) 
 และนครสวรรค์ (NSW) ในปี 2557-2558 จ านวน 12 ตัวอย่าง ซึ่งมีสัญลักษณ์  เปรียบเทียบกับเชื้อไวรัส อ้างอิงท าการ
วิเคราะห์ด้วย Neighbor-Joining method โดยค่า Bootstrap value =1,000  
 

วิจารณ์ 
 จากประวัติของตัวอย่างในการศึกษาสารพันธุกรรมเช้ือ IBDV ท่ีได้จากจังหวัดก าแพงเพชร (KPT) มีอัตราการ
ป่วยตายสูงถึงร้อยละ 97 ในปี พ.ศ. 2557 และในปี พ.ศ. 2558 มีประวัติการตายเฉียบพลัน ซึ่งตัวอย่างท้ังสองปีนี้มา
จากต่างพื้นท่ีกัน บ่งช้ีว่าน่าจะเป็นสายพันธุ์ very virulent สอดคล้องกับผลการศึกษาล าดับกรดอะมิโนในส่วนโปรตีน 
VP2 ท่ีพบว่าตัวอย่าง KPT ทุกตัวอย่างมีล าดับกรดอะมิโนตรงกับเช้ืออ้างสองสายพันธุ์ very virulent โดยมีล าดับ
กรดอะมิโนในต าแหน่งจ าเพาะกับสายพันธุ์ very virulent ได้แก่ ต าแหน่ง 222A, 242I, 256I, 294I และ 299S  
(Banda and Villegas, 2004) รวมท้ังสอดคล้องกับผลการวิเคราะห์ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ (ภาพท่ี 3) ท้ังนี้
สาเหตุของการเกิดโรค ส่วนหนึ่งอาจจะเนื่องมาจากการไม่เคยมีการท าวัคซีนป้องกันโรค IBD ในพื้นท่ีดังกล่าว จาก
รายงานของจิโรจ และคณะ (2550) พบว่าไก่ไข่มีความไวต่อการติดเช้ือ IBDV มากกว่าในไก่เนื้อเป็นผลให้มีการเกิดโรค
ท่ีรุนแรง และมีอัตราการป่วยตายท่ีสูง ในขณะท่ีผลการศึกษาล าดับกรดอะมิโนทุกต าแหน่งของตัวอย่าง KPT ในส่วน
โปรตีน VP1 ท่ีพบ 8 จาก 9 ตัวอย่าง ยกเว้น KPT5705 มีความเหมือนกับเช้ืออ้างอิง SK53 ซึ่งเป็นเช้ือท่ีพบใน
ประเทศไทยและไม่ได้ระบุความรุนแรงของสายพันธุ์ (ตารางท่ี 1) โดย 8 ตัวอย่างนี้ ตัวอย่าง KPT5703 และ 
KPT5802 มีล าดับกรดอะมิโนต่างจากเช้ืออ้างอิง SK53 จ านวน 1 ต าแหน่ง และในต าแหน่งกรดอะมิโนท่ี 145T, 
146D และ147N ท่ีเป็นต าแหน่งท่ีมีความจ าเพาะของสายพันธุ์ very virulent (Jackwood et al,. 2012) ตัวอย่าง 
KPT มีต าแหน่งล าดับกรดอะมิโนเป็น 145T, 146E และ 147G ซึ่งตรงกับเช้ืออ้างอิง SK53 และ reassortant 
(Harbin-1) อาจมีความเป็นไปได้ว่าตัวอย่าง KPT ท่ีใช้ในการศึกษาครั้งนี้อาจจะเกิด reassortment ซึ่งกรณีนี้ไม่
สามารถบ่งช้ีได้อย่างชัดเจนเนื่องจากการศึกษานี้มีต าแหน่งของกรดอะมิโนอาจไม่ครอบคลุมต าแหน่งท่ีจ าเพาะต่อสาย
พันธุ์ very virulent ท้ังหมด โดยจากรายงานของ Alkie (2013) ท่ีได้รวบรวมข้อมูลการระบาดของ IBDV ในหลาย
ประเทศ เช่น สาธารณรัฐประชาชนจีน สหรัฐอเมริกา ฝรั่งเศส และ แซมเบีย พบการเกิด reassortant IBDV โดย

 KPT5704VP2

 KPT5706VP2

 KPT5702VP2

 KPT5701VP2

 KPT5703VP2

 KPT5705VP2

 KPT5707VP2

 KPT5801VP2

 KPT5802VP2

 SK53 (Thailand)

 VV-IBDV-Challenge (vvIBDV)

 BD3/99 (vvIBDV)

 Harbin-1 (reassortant)

 UK661(vvIBDV)

 OKYM (vvIBDV)

 HK46 (vvIBDV)

 UPM92-04 (vvIBDV)

 D6948 (vvIBDV)

 849VB (vvIBDV)

 variant E (antigenic variant)

 D78 (classical attenuated)

 Cu1-WT (classical)

 NSW5801VP2

 NSW5803VP2

 BlueVP2 (attenuated vaccine)

 2512VP2 (attenuated vaccine)

 KK54 (Thailand)

 NSW5802VP2

 002-73 (classical)

 OH (USA)

 KPT5706VP1

 KPT5707VP1

 KPT5704VP1

 KPT5702VP1

 KPT5701VP1

 KPT5703VP1

 KPT5801VP1

 KPT5802VP1

 SK53 (Thailand)

 002-73 (classical)

 Harbin-1 (reassortant)

 OH(avirulent)

 23/82 (Apathogenic)

 Cu1-WT (classical)

 Variant E (antigenic variant)

 D78 (classical attenuated)

 Winterfield-2512 (attenuated vaccine)

 KK54 (Thailand)

 NSW5803VP1

 NSW5802VP1

 KPT5705VP1

 NSW5801VP1

 BD 3/99 (vvIBDV)

 D6948 (vvIBDV)

 UK661 (vvIBDV)

 HK46 (vvIBDV)

 OKYM (vvIBDV)

(A) (B) 
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ส่วนมากพบว่าส่วนของ segment A มาจากสายพันธุ์ vvIBDV และ segment B มาจากสายพันธุ์ attenuated 
ในขณะท่ี Nuansrichay และคณะ (2014) ท่ีท าการวิเคราะห์ complete genome ของ IBDV ท่ีแยกได้จากไก่เนื้อใน
ประเทศไทยพบว่าเกิด reassortment ระหว่างสายพันธุ์ที่มีความรุนแรงสูง และความรุนแรงต่ าใน segment A และ 
segment B ตามล าดับ และล าดับกรดอะมิโนใน segment B ก็มีความแตกต่างจากข้อมูลท่ีเคยมีการศึกษาก่อนหน้า
นี้ 
 ส าหรับตัวอย่างจากจังหวัดนครสวรรค์ (NSW) มาจากซากไก่ไข่ท่ีส่งตรวจก่อนการเคล่ือนย้ายเข้าโรงฆ่าโดยไม่
ระบุอัตราการป่วย/ตาย และประวัติวัคซีน ในส่วนของการวิเคราะห์สถานการณ์การเกิดโรค IBD จึงไม่สามารถระบุได้
อย่างชัดเจน จากการศึกษาล าดับกรดอะมิโนในส่วนโปรตีน VP2 พบว่าตรงกับสายพันธุ์ attenuated vaccine 
ในขณะท่ีล าดับกรดอะมิโนในส่วนโปรตีน VP1 ตรงกับเช้ืออ้างอิง KK54 เช่นเดียวกับตัวอย่างท่ีเหลือ 1 ใน 9 ตัวอย่าง
จากจังหวัดก าแพงเพชร (KPT5705) โดย KK54 เป็นเช้ืออ้างอิงจากประเทศไทย และไม่ได้ระบุสายพันธุ์ (ตารางท่ี 1) 
ท้ังนี้จากการรายงานของ Nuansrichay และคณะ (2014) ได้วิเคราะห์ล าดับกรดอะมิโนของท้ังโปรตีน VP2 และ VP1 
ของเช้ือ KK54 พบว่าเป็นสายพันธุ์รุนแรงต่ า  
 จากการศึกษาครั้งนี้พบว่า แม้ว่าการวิเคราะห์ล าดับกรดอะมิโนของโปรตีน VP2 และ VP1 สามารถระบุสาย
พันธุ์ของ IBDV ของตัวอย่างศึกษา แต่เพื่อให้ได้ข้อมูลท่ีถูกต้องชัดเจน ควรท าการศึกษาข้อมูลทางพันธุกรรมให้
ครอบคลุมท้ัง whole genome (Nouen et al., 2005; Alkie, 2013) นอกจากนี้ควรพิจารณาร่วมกับประวัติการเกิด
โรค ลักษณะทางพยาธิสภาพ รวมท้ังประวัติวัคซีนในฟาร์มเกิดโรค การศึกษาข้อมูลทางพันธุกรรมจะเป็นประโยชน์ต่อ
การวางแผนควบคุมเฝ้าระวังโรคในพื้นท่ี รวมท้ังพิจารณาชนิดของวัคซีนท่ีเหมาะสม อย่างไรก็ตามเนื่องจาก IBDV อาจ
เกิด reasssortment ระหว่างต่างสายพันธุ์  ดังนั้นจ าเป็นต้องตรวจติดตามการเปล่ียนแปลงของไวรัสอย่างต่อเนื่อง
เพื่อประโยชน์ในการควบคุมเฝ้าระวังโรคอย่างมีประสิทธิภาพ 
 

สรุปผลการศึกษา 
 การศึกษา IBDV ในไก่ไข่ท่ีตรวจพบในจังหวัดก าแพงเพชร และนครสวรรค์ ในปี พ.ศ. 2557-2558 เช้ือ IBDV 
ของจังหวัดก าแพงเพชร ส่วนของโปรตีน VP2 ของ segment A มีความเหมือนกับเช้ือสายพันธุ์ very virulent และ
ส่วนของโปรตีน VP1 ของ segment B ยกเว้นตัวอย่าง KPT5705 มีความเหมือนกับเช้ืออ้างอิง SK53 และเช้ือ IBDV 
จากจังหวัดนครสวรรค์ส่วนของโปรตีน VP2 มีความเหมือนกับเช้ือสายพันธุ์ attenuated vaccine และส่วนของ
โปรตีน VP1 รวมตัวอย่าง KPT5705 มีความเหมือนกับเช้ืออ้างอิง KK54 สายพันธุ์รุนแรงต่ า 
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CLMV คือกลุ่มประเทศอะไร และสินค้าอะไรท่ีคนไทยท าตลาดได้บ้าง 

 
CLMV คือประเทศ กัมพูชา ลาว พม่า เวยีดนาม เป็นประเทศในกลุ่ม ASEAN ท่ีมีแนวโน้มเศรษฐกิจโตต่อเนื่องและยัง

มีแร่ธาตุทรัพยากรอุดมสมบูรณ์ และยังมีค่าจ้างแรงงานไม่สูงนัก กลุ่มประเทศ CLMV จึงเป็นประเทศท่ีมีคนสนใจเข้าไปลงทุน

การผลิตและการตลาด แต่เนื่องด้วย CLMV นั้นมีพรมแดนติดกับไทยทุกประเทศจึงเหมาะมากท่ีผู้ประกอบการไทยจะเข้าไป

ลงทุนหรือหาลู่ทางท าธุรกิจ 

ประเทศกัมพูชา 

กัมพูชามีจุดเด่นท่ีประชากรเพิ่มข้ึนมากทุกปี และมีกลุ่มหนึ่งท่ีมีก าลังซื้อสูง และมีอุปสงค์ในการบริโภคสินค้าและ

บริการทุกประเภทในปริมาณสูง แต่ยังไม่สามารถผลิตได้เพียงพอ ต้องน าเข้าหลายอย่าง ซึ่งธุรกิจท่ีชาวไทยน่าเข้าไปลงทุนก็มี

ท่ี พนมเปญ พระตะบอง เสียมเรียบ ในส่วนพนมเปญ เมืองท่ีมีศักยภาพในการค้าของ SMEs ไทย ได้แก่ กรุงพนมเปญ จังหวัด

เสียมเรียบ และจังหวัดพระตะบอง ในส่วนของกรุงพนมเปญ สินค้าและบริการทุกอย่าง สามารถขยายตัวท้ังปัจจุบันและ

อนาคต จังหวัดพระตะบอง ประเภทสินค้าท่ีมีศักยภาพ คือ สินค้าเกษตร เครื่องจักรกลเกษตร สินค้าอุปโภคบริโภค บริการ

ท่องเท่ียวและธุรกิจเกี่ยวเนื่อง ส่วนจังหวัดเสียมเรียบ ประเภทสินค้าท่ีมีศักยภาพ คือการท่องเท่ียวและธุรกิจตอ่เนื่อง และกลุ่ม

สินค้าอุปโภคบริโภค  ในส่วนจังหวัดพระตะบองท่ีมีพรมแดนติดต่อกับไทย การค้าขายชายแดนนี้ ควรวางต าแหน่งสินค้าและ

บริการใหม้ีภาพลักษณ์ดา้นคุณภาพสูงกว่าสินค้าจากมาเลเซียเล็กน้อย และราคาถูกกว่าสินค้าจากเกาหลใีต้ 

สรุป:  ประเทศกัมพูชามีศักยภาพในด้านค่าแรงแรงานท่ียังค่อนข้างต่ า มีการเติบโตของตลาดการท่องเท่ียวสูง ได้รับ

สิทธพิิเศษทางด้านการค้าระหว่างประเทศมาก และยังขาดแคลนอุตสาหกรรมการผลิตท้ังภาคเกษตรและอุตสาหกรรมแต่ก็มี

ข้อจ ากัดในด้านขนาดตลาดภายในประเทศท่ีมีประชากรค่อนข้างน้อย และความพร้อมของสาธารณูปโภคท่ีนอ้ย 

ประเทศลาว  

ถือวา่เป็นประเทศท่ีมีสังคม วัฒนธรรม ใกล้เคียงกับประเทศไทยมากท่ีสุดเมืองท่ีน่าสนใจในการค้า คือ เมืองหลวง

เวยีงจันทน์ แขวงหลวงพระบาง และแขวงจ าปาสัก สินค้าท่ีมีโอกาสท าตลาด ได้แก่ ประเภทสินค้าอุปโภคบริโภค โดยเฉพาะ 

สินค้ากลุ่มท าความสะอาดผ้า กลุ่มสินค้าเพื่อสุขภาพความงาม เครื่องประดับมีดีไซน์ ยากันยุง หรือประเภทสินค้าเกษตรและ

เครื่องจักรการเกษตร โดยเฉพาะเครื่องพรวนดินและก าจัดวัชพืชขนาดเล็ก เครื่องจักรแปรรูปสินค้าเกษตร กลุ่มสินค้าวัสดุ

อุปกรณ์ก่อสร้าง กลุ่มสินค้าอะไหลย่านยนต์และรถยนต ์โดยเฉพาะล้อแม็กซ์ ฟิล์มกรองแสง GPS เครื่องเสียง และอู่ซ่อมรถ 

ในส่วนของสินค้าบริการของไทย ท่ีมีศักยภาพในแต่ละเมืองเป้าหมาย พบว่าเวียงจันทร์ สินค้าบริการท่ีมีศักยภาพ ได้แก่ ร้าน

กาแฟ อู่ซ่อมรถ ร้านอาหาร ร้านเสริมสวย เมืองหลวงพระบาง ได้แก่ ร้านอาหาร นวด-สปา อู่ซ่อมรถ ร้านกาแฟ แขวงจ าปา

สัก ได้แก่ ร้านอาหาร นวด-สปา โรงแรม อู่ซ่อมรถ โดยช่องทางการเข้าสู่ตลาดใน ลาว ส่วนใหญ่จะเป็นการ การร่วมลงทุน 

ส่งออกทางอ้อม และส่งออกทางตรง 

สรุป:ประเทศลาวน้ันมีศักยภาพในด้านค่าแรงแรงานท่ียังค่อนข้างต่ า มีทรัพยากรธรรมชาติท่ีอุดมสมบูรณ์ท้ังแร่ธาตุ 

พลังน้ า และท่ีดนิส าหรับท าการเกษตร มีวัฒนธรรมและภาษาใกล้เคียงกับไทย และยังขาดแคลนเทคโนโลยีการผลิตผลผลิต

ทางการเกษตร แต่ก็มีข้อจ ากัดในด้านขนาดตลาดในประเทศท่ีมีประชากรน้อย ความพร้อมของสาธารณูปโภค และการไม่มี

พรมแดนติดทะเลจึงท าใหก้ารขนส่งสินค้าระหว่างประเทศตอ้งผ่านประเทศอ่ืน 

ประเทศพม่า 
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สหภาพพม่าเป็นประเทศท่ีมีประชากรอยู่จ านวนมาก และยังไม่สามารถผลิตปัจจัยสี่ได้เพียงพอ สภาพแวดล้อมทาง

สังคมและวัฒนธรรม การนับถือศาสนาพุทธ วิถีชีวิต ความเชื่อ คล้ายกับไทย และเป็นจุดร่วมส าคัญท่ีสร้างโอกาสทาง

การตลาดใหก้ับสนิค้าไทย ซึ่งชาวพม่ามีค่านิยมในการบริโภคสินค้าท่ียึดติดกับตราสินค้าโดยเฉพาะตราสินค้าไทย ท่ีชาวพม่า

รับรู้และเชื่อมั่นว่าเป็นสินค้าท่ีมีคุณภาพดี เมืองท่ีมีศักยภาพทางการค้าส าหรับ ไทย ได้แก่ เมืองย่างกุ้ง เมืองเมียวดี และเมือง

มัณฑะเลย์ ซึ่งโอกาสของสินค้าไทยในแต่ละเมืองเป้าหมาย พบว่า เมืองย่างกุ้ง สินค้าท่ีมีศักยภาพคือ กลุ่มสินค้าอุ ปโภค

บริโภค กลุ่มสินค้าวัสดุอุปกรณ์ก่อสร้าง กลุ่มสินค้ายานยนต์และชิ้นส่วนอะไหล่ เมืองเมียวดี ได้แก่ กลุ่มสินค้าอุปโภคบริโภค 

กลุ่มสินค้าเกษตรและเครื่องการเกษตร กลุ่มสินค้าวัสดุก่อสร้าง และกลุ่มสินค้ายานยนต์และชิ้นส่วนอะไหล่ เมืองมัณฑะเลย์ 

สินค้าท่ีมีศักยภาพ ได้แก่ กลุ่มสินค้าเกษตรและเครื่องจักรเกษตร และกลุ่มสินค้าวัสดุก่อสร้าง 

สรุป:ประเทศเมียนม่าร์มีศักยภาพในด้านก าลังแรงงานท่ีมีอยู่เป็นจ านวนมาก มีระดับค่าแรงท่ีต่ า ทรัพยากรธรรมชาติ

มีความอุดมสมบูรณ์ท้ังแร่ธาตุ น้ ามัน และท่ีดินส าหรับท าการเกษตร นอกจากนี้ยังมีการแข่งขันในประเทศท่ีไม่สูงนัก แต่ก็มี

ข้อจ ากัดใดด้านความไม่แน่นอนทางการเมือง การส่งเสริมการลงทุน การขนส่งสินค้าผ่านแดน และความพร้อมของ

สาธารณูปโภค ท้ังนี้ ช่องทางการเข้าสู่ตลาดของไทย ในสหภาพพม่า ส่วนใหญ่จะเป็นการส่งออกทางตรง ส่งออกทางอ้อม 

และธุรกิจแบบแฟรนไชส์ 

ประเทศเวยีดนาม 

เวียดนาม ท่ีปัจจุบันเป็นท้ังแหล่งผลิตและแหล่งตลาดท่ีส าคัญใน AEC มีศักยภาพพร้อมครบถ้วน ท้ังนโยบายด้าน

การค้า การลงทุนท่ีชัดเจนและบังคับใช้ท่ัวประเทศ และส าคัญคนเวียดนามมีความรู้สึกท่ีดีต่อสินค้าไทย สินค้าไทยท่ีมี

ศักยภาพในตลาดเวยีดนาม ได้แก่ อุปกรณ์ชิน้ส่วนรถจักรยานยนต์และอะไหล่ อุปกรณ์ตกแต่งรถจักรยานยนต์ วัสดุก่อสร้าง 

ธุรกิจซ่อมรถจักรยานยนต์ สินค้าอุปโภคบริโภค เครื่องส าอาง รวมถึงการท าธุรกิจท่องเท่ียวแบบ Inbound Tourism และธุรกิจ

ต่อเนื่อง เช่น สปา ร้านอาหาร ภัตตาคาร เมืองท่ีมีศักยภาพทางเข้าท าการค้าด้วย ได้แก่ นครโฮจิมินห์ นครเกิ่นเธอ และนครไฮ

ฟอง โดยเฉพาะนครไฮฟอง นั้นบริษัทอสังหาริมทรัพย์ของคนไทย คือ บริษัท พฤกษาเรียลเอสเตท ได้รับอนุมัติให้ด าเนิน

โครงการหมู่บ้านจัดสรรส าหรับผู้มีรายได้นอ้ยซึ่งเริ่มด าเนินงานในปี 2010 แล้ว 

การเข้าตลาดของสินค้าทุกประเภทในประเทศเวยีดนาม ควรเริ่มต้นดว้ยวิธีการส่งสินค้า (Export) เข้าไปจ าหน่ายโดย

ผ่านตัวแทนจ าหนา่ยท่ีมีใบอนุญาตเท่านั้น ในส่วนของธุรกิจบริการสามารถเข้าตลาดด้วยการลงทุน 100% ร่วมทุนกับบริษัท

ท้องถิ่น การร่วมมือทางธุรกิจ และการเช่าสถานท่ีพร้อมใบอนุญาต ฯลฯ โดยต้องวางภาพลักษณ์เป็นสินค้าคุณภาพและ

แข่งขันในตลาดสินค้าระดับกลาง-บน ในส่วนของอุตสาหกรรมก่อสร้าง ควรด าเนินการในลักษณะเป็นผู้รับเหมาช่วง 

สรุป:ประเทศเวยีดนามนั้นนับวา่มีศักยภาพสูงมากทัง้ในด้านก าลังแรงงานท่ีประชากรส่วนใหญ่ของประเทศอยู่ในวัย

หนุ่มสาว ค่าแรงท่ียังค่อนข้างต่ า การพัฒนาของสาธารณูปโภคอย่างต่อเนื่อง ขนาดของตลาดภายในประเทศท่ีมีประชากร

มากกว่าประเทศไทย ช่องทางการส่งออกสินค้าไปยังต่างประเทศเสถียรภาพทางการเมืองและเศรษฐกิจ แต่ก็มีข้อจ ากัดท่ี

ส าคัญคือ ความรุนแรงในการแข่งขันทังนีเ้นื่องจากประเทศเวยีดนามเป็นประเทศท่ีมีนักลงทุนต่างชาติเพิ่มข้ึนอย่างรวดเร็ว 

บทความโดย thai-aec.com  สามารถน าไปเผยแพร่ได้โดยอ้างอิงที่มา 
 

ทีม่า : http://www.thai-aec.com/65 
 
ข้อมูลจาก http://www.thai-aec.com 

โปรดติดตามตอนต่อไปของ AEC นะค่ะ ^^_^^  กองบรรณาธิการ 
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มกราคม – มีนาคม 2560 
 

ชนิดสัตว์ 
จ านวนตัวอย่างท่ีส่งตรวจ 

โรคท่ีตรวจพบ 
จ านวน
ตัวอย่าง 
ท่ีพบ 

ซาก, 
มีชีวิต 

อุจจาระ 
เลือด, 
ซีรั่ม 

เช้ือป้าย
ส าล ี

โค - 253 2,460 - Blackleg 1 
กระบือ - 65 240 - - - 
สุกร 2 - 1,847 5 Classical swine fever 1 
แกะ - 8 1,535 - - - 
แพะ 1 178 9,513 - - - 
กวาง - - - - - - 
ไก่ 1,240 - 7,523 9,112 - - 
เป็ด 3 - 7,243 6,177 - - 

นกธรรมชาติ 62 - - 82 - - 
สัตว์ปีกสวยงาม - - - - - - 

นกกระทา - - - - - - 
นกกระจอกเทศ - - - 2 - - 

ห่าน - - - - - - 
ม้า - - 22 - - - 

สัตว์ป่า 3 - 154 24 - - 
สัตว์น้ า 1 - - - - - 

สัตว์เล้ียง 134 - - - Rabies (สุนัข) 4 
สัตว์ครึ่งบกครึ่งน้ า - - - - - - 

สัตว์ทดลอง 24 - - - - - 
 

 
 

 

 
 
 

รายงานการชันสูตรโรคสัตว ์
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ช าระค่าฝากส่งเป็นรายเดือน 
ใบอนุญาตเลขที่ 60/2542 
ไปรษณีย์วังทอง 

เหตุขัดข้องที่น ำจ่ำยผู้รับไม่ได้ 
จ่าหน้าไม่ชัดเจน 
ไม่มีเลขที่บ้านตามจ่าหน้า 
ไม่ยอมรับ 
ไม่มีผู้รับตามจ่าหน้า 
ไม่มารับภายในก าหนด 
ตาย 
เลิกกิจการ 
ลาออก 
ย้าย ไม่ทราบที่อยู่ใหม ่
เลขทับมีไม่ถึง 
บ้านรื้อถอน 
เลขขาดหายไป 
อ่ืนๆ ……………………. 
ลงชื่อ………………………. 
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