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Abstract Emerging infectious diseases and re-emerging diseases are defined as new diseases occurred in 
normal population, or known diseases with dramatically increase in incident rate. Since 1940, there are 
numerous occurrences of EIDs; most are caused by viruses and most are zoonotic diseases, such as, Ebola 
diseases, HIV infection, SARS and MERS. Many of the viruses causing these diseases are previously believed 
to be originating from different kinds of animals. But further studies showed that those viruses actually came 
from different species of bats. These discoveries essentially transformed bats into one of the most interesting 
subject of research regarding their unique abilities to carry and transmit diseases, as well as the types of 
viruses they hold. Present and upcoming studies regarding bats and the diseases they carry should be 
collected to form a global database, which would be used to further create preventive strategies, surveillance 
programs, and rapid responses to potential EIDs in the  future..   
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ข้อมูลทั่วไปของค้างคาว 
 

ค้างคาวเป็นสตัว์เลีย้งลกูด้วยนมชนิดเดียวท่ีมี
ความสามารถในการบิน (Racey, 2015) มีความหลาย
หลายทางสายพนัธุ์โดยมีมากถึง 1,301-1,331 สายพนัธุ์ 
มีจ านวนมากเป็นอันดับสองของสัตว์เลีย้งลูกด้วยนม
ทัง้หมดรองจากสัตว์ฟันแทะ (rodents) คิดเป็นหนึ่งใน
ห้า หรือประมาณร้อยละ 20 ของจ านวนสัตว์เลีย้งลูก
ด้วยนมทัง้หมด(Moratelli and Calisher, 2015; 
Nations, 2011)  ค้างคาวเป็นสตัว์ท่ีมีระบบย่อยอาหาร
ท่ีสัน้ สว่นใหญ่กินแมลงเป็นอาหาร อีกประมาณ 1 ใน 4 
ชนิดกินผลไม้หรือน า้หวานเป็นอาหาร และมีส่วนน้อยท่ี
กินสตัว์เล็ก เช่น นก หนู กบ กิง้ก่า ปลา (Han et al., 
2015)หรือเลือดเป็นอาหาร(Nowak, 1994)  มีอายุถึง 
30 ปี(Moratelli and Calisher, 2015) ค้างคาวใช้เวลา
ทัง้หมดประมาณคร่ึงหนึ่งของชีวิตอยู่ในถ า้ ท าให้ท่ีอยู่
อาศยันีมี้ผลต่อชีววิทยาและระบบนิเวศน์ของค้างคาว
เป็นอย่างมาก(Nations, 2011) โดยในถ า้หนึ่งอาจมี
ปริมาณของค้างคาวได้มากถึง 20 ล้านตวั(Krauel and 
McCracken, 2013) จากการศึกษาพบว่า ในแต่ละถ า้
อาจเป็นท่ีอยู่อาศัยของค้างคาวหลายชนิด บางถ า้
อาจจะพบถึงด้วย 4 สายพันธุ์  (Bateman and 
Vaughan, 1974) อาจพบค้างคาวอาศยัอยู่ตามต้นไม้ 
สิ่งก่อสร้าง(Racey, 2015) เหมือง อุโมงค์หรือร่องหิน
(Nations, 2011)ได้ ค้างคาวเป็นสัตว์ออกหากิน
กลางคืนและนอนในช่วงเวลากลางวนั(Nations, 2011) 
โดยปกตจิะออกจากถ า้ช่วงพระอาทิตย์ตกดิน และกลบั
ก่อนพระอาทิตย์ขึน้ (Moratelli and Calisher, 2015) 
ค้างคาวบางสายพนัธุ์สามารถบินออกอาหารได้ไกลถึง 
10-80 กิโลเมตร(Nowak, 1994) ค้างคาวในพืน้ท่ีเขต
อบอุ่นบางสายพันธุ์มีการอพยพหรือจ าศีลในช่วงฤดู
หนาว โดยสามารถอพยพไปได้ไกลถึงหลายร้อย
กิโลเมตร(Nations, 2011)อาจไกลถึง 2,000 กิโลเมตร 
(Han et al., 2015) ในระบบนิเวศน์นัน้ค้างคาวท าหน้าท่ี
เป็นผู้ล่าและคอยจ ากัดปริมาณประชากรของแมลงใน

พืน้ท่ี รวมถึงท าหน้าท่ีผสมเกสรดอกไม้(Nations, 2011) 
ความสัมพันธ์กับสังคมมนุษย์พบว่า ในบางประเทศ 
ค้างคาวเป็นสตัว์ท่ีน่าหวาดกลัวและเป็นท่ีรังเกียจ ถูก
มองเป็นสัตว์ก่อความร าคาญในเรือกสวนไร่นา บาง
ประเทศในแถบเอเชียและแอฟริกานิยมรับประทาน
ค้างคาวเป็นอาหาร บางประเทศนิยมใช้ปุ๋ ยท่ีท าจากมลู
ค้างคาว (bat guano) ซึ่งมีปริมาณไนโตรเจนและ
ฟอสเฟตสงู (Racey, 2015) บางประเทศประยุกต์ใช้ถ า้
ท่ีค้างคาวอาศยัอยู่เป็นแหล่งท่องเท่ียว และมีประโยชน์
ตอ่มนษุย์ในแง่การก าจัดแมลงและผสมเกสรดอกไม้อีก
ด้วย 

 

โรคตดิเชือ้อุบัตใิหม่และค้างคาว 
 

โรคติดเชือ้อุบัติใหม่ (emerging infectious 
disease) คือโรคติดเชือ้ท่ีเพิ่งเกิดขึน้ใหม่ในประชากร
ทั่วไปหรือเคยเป็นโรคติดเชือ้ท่ีเป็นท่ีรู้จักมาก่อนแต่มี
อัตราอุบัติการณ์เพิ่มขึน้อย่างรวดเร็วผิดปกติ(Morens 
et al., 2004; Nations, 2011) ตัง้แต่ช่วงปีค.ศ. 1940 
เป็นต้นมา มีอัตราอุบัติการณ์ของโรคติดเ ชื อ้ใหม่
มากกวา่ 335 ชนิด (Jones et al., 2008) ส่วนใหญ่เป็น
เชือ้ไวรัส และมากกว่าร้อยละ 60 ของโรคอุบตัิใหม่เป็น
โรคติดต่อจากสัตว์สู่คน (zoonosis) เช่น เ ชือ้ไวรัส 
Human Immunodeficiency Virus  (HIV) เชือ้ไข้หวดั
ใหญ่สาเหตุโรคกลุ่มอาการทางเดินหายใจเฉียบพลัน
รุนแรง (Severe Acute Respiratory Syndrome; 
SARS-CoV) เชือ้ไวรัสสาเหตุโรคกลุ่มอาการทางเดิน
หายใจตะวนัออกกลาง (Middle East Respiratory 
Syndrome; MERS-CoV) และ ไวรัสอีโบลา (ebola)  

ค้างคาวเป็นหนึ่งในสัตว์เลีย้งลูกด้วยนมท่ี
พิสูจน์แล้วว่าเป็นท่ีมาและแหล่งสะสมของเชือ้ไวรัส
หลากหลายชนิด เน่ืองด้วยปัจจยัทางชีววทิยาท่ีเกือ้หนุน
คือ มีความหลากหลายทางสายพนัธุ์  อายุยืน สามารถ
บินได้ไกล มีการจับกลุ่มท่ีหนาแน่น การกระจายของ
ประชากรค้างคาวในแต่ละพืน้ท่ีและระบบภูมิคุ้มกันท่ี
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เป็นเอกลกัษณ์ (Calisher, 2015; Nations, 2011) โดย
นักวิทยาศาสตร์เช่ือว่าลักษณะกระดูกท่ีกลวงของ
ค้างคาวเพ่ือประโยชน์ในการบินท าให้ค้างคาวไม่มีไข
กระดกูท่ีท าหน้าท่ีสร้างภูมิคุ้มกันประเภท B cell หรือมี
การสร้างน้อยลง (Dobson, 2005) ท าให้ค้างคาว
สามารถเป็นแหล่งเชือ้ไวรัสได้โดยเชือ้ไม่ก่อโ รคใน
ค้างคาว ปัจจบุนัสามารถตรวจพบเชือ้ไวรัสหลากหลาย
ชนิดในค้างคาวหลายสายพนัธุ์ เช่น เชือ้ไวรัสพิษสนุัขบ้า 
(rabies virus) ไวรัสโรคคางทูม (mumps) ไวรัสโรคหัด 
(measles) เชือ้ไวรัส parainfluenza (Drexler et al., 
2012) ไวรัสตบัอักเสบซี (Hepatitis C virus) (Quan et 
al., 2013) เไวรัส SARS-CoV  ไวรัส MERS-CoV ไวรัส
โรคเชือ้สมองอักเสบนิปาห์ (Nipah Virus) ไวรัสอีโบลา 
และ Marburg (Calisher, 2015; Han et al., 2015) 
รวมถึงเชือ้อ่ืนจ าพวกแบคทีเรียบางชนิด โปรโตซวั เชือ้รา
และหนอนพยาธิ (Brook and Dobson, 2015) วิธีการ
แพร่เชือ้จากค้างคาวไปสูม่นษุย์มีได้หลายวธีิ โดยอาจจะ
ผ่านตัวกลาง (intermediate host) เช่น ค้างคาวท่ีกิน
ผลไม้จะคายเศษผลไม้ท่ีปนเปือ้นน า้ลายทิง้ ซึ่งอาจจะมี
สกุร ม้า หรือสตัว์ตระกูลลิงมากินต่อ และมนุษย์ก็จะมา
น าสตัว์ท่ีเป็นตวักลางไปรับประทานเป็นอาหาร (Han et 
al., 2015) หรืออาจจะเกิดจากการสมัผสักับตวัค้างคาว
โดยตรง เช่น ถูกกัด หรือการรับประทานค้างคาวเป็น
อาหาร(Han et al., 2015; Openshaw et al., 2017) 
แ ล ะสุด ท้ า ยคื อ แ พ ร่ ท า ง ละอ อ ง ลอ ย  ( aerosol 
transmission) ในกรณีท่ีมนุษย์เข้าไปในบริเวณถ า้ ท่ี
ค้างคาวอาศยัอยู่(Han et al., 2015)  

ตวัอย่างโรคติดเชือ้อุบตัิใหม่จากค้างคาวท่ีจะ
กลา่วถึงในบทความนีไ้ด้แก่ โรคติดเชือ้ไวรัสอีโบลา โรค
ติดเชือ้ไวรัสเฮนดรา (Hendra) โรคสมองอักเสบนิปาห์ 
โรคกลุม่อาการทางเดนิหายใจเฉียบพลนัรุนแรง และโรค
กลุม่อาการทางเดนิหายใจตะวนัออกกลาง)  
 
 
 

โรคตดิเชือ้ไวรัสอีโบลา (Ebola) 
 
 โรคติดเชือ้ไวรัสอีโบลา เกิดจากการติดเชือ้
ไวรัสอีโบล่า ปัจจุบันพบว่ามี 5 สายพันธุ์คือ Zaire, 
Sudan, Reston, Taï Forest and Bundibugyo 
ebolavirus (Nations, 2011) ซึ่งอยู่ในกลุ่ม Filovirus 
เกิดการระบาดครัง้แรกท่ีประเทศคองโกเม่ือปีค.ศ. 
1976(Calisher, 2015; Han et al., 2015; Maganga et 
al., 2015; Nations, 2011) ตัง้แตน่ัน้เป็นต้นมา เกิดการ
ระบาดของโรคอีกหลายครัง้และคร่าชีวิตมนุษย์ กอริล
ล่าและชิมแปนซีไปหลายพันราย ในการระบาดช่วงปี
ค.ศ. 2013-2014 มีผู้ติดเชือ้มากกว่า 21,121 รายและ
เสียชีวิตมากถึง 8,304 ราย (Krauel and McCracken, 
2013) จากการพค้นหาแหล่งสะสมของไวรัสก่อโรคใน
สตัว์มีกระดกูสนัหลงัหลายชนิด ในท่ีสดุนักวิทยาศาสตร์
พบการติดเชือ้แบบไม่แสดงอาการ (asymptomatic 
infection) ในค้างคาวกินผลไม้ (fruit bats) จ านวน 3 
ชนิด คือ Hypsignathus monstrosus, Epomops 
franqueti, Myonycteris torquata (Calisher, 2015; 
Leroy et al., 2005) ซึ่งน ามาสู่ทฤษฏีท่ีว่าค้างคาวเป็น
แหลง่สะสมเชือ้ไวรัสอีโบลา่ในธรรมชาต ิ
 

โรคตดิเชือ้ไวรัสเฮนดรา (Hendra) 
 
โรคติดเชือ้ไวรัสเฮนดรา เกิดจากเชือ้ไวรัสเฮ

นดรา (Hendra) ซึ่งเป็นไวรัสใน genus Henipavirus,  
family Paramyxovirus เกิดการระบาดครัง้แรกใน
ประเทศออสเตรเลียเม่ือปีค.ศ. 1994 (Murray et al., 
1995) โดยเร่ิมจากม้าเลีย้งเสียชีวติอย่างไม่ทราบสาเหต ุ
ต่อมาม้าอีกหลายตัวในบริเวณเดียวกันเร่ิมป่วยโดยมี
อาการทางระบบประสาทและทางเดินหายใจ (Han et 
al., 2015) ภายในเวลา 5-6 วนัหลงัจากม้าตวัแรกแสดง
อาการ นอกจากนัน้ผู้ดแูลม้าและผู้ ฝึกม้าก็เร่ิมป่วยด้วย
อาการรุนแรงคล้ายไข้หวัดใหญ่ บางรายเสียชีวิตจาก
ปอดบวมและระบบทางเดินหายใจล้มเหลวในเวลา
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ต่อมา (Moratelli and Calisher, 2015) รวมทัง้หมดมี
ม้า 48 ตัวท่ีติดเชือ้และพบอัตราป่วยตายร้อยละ 75 
และมีมนุษย์ป่วย 7 รายและพบอัตราป่วยตายร้อยละ 
50 (Murray et al., 1995) ในปีค.ศ. 2000 มีผู้ วิจัย
ค้นพบเชือ้ไวรัสชนิดเดียวกันนีใ้นค้างคาวแม่ไก่  (flying 
fox; Pteropus lylei) (Anderson and Marsh, 2015; 
Halpin et al., 2000; Han et al., 2015; Young et al., 
1996) หรือค้างคาวกินผลไม้ (genus Pteropus) จาก
การสอบสวนโรคและการวิ เคราะห์ลักษณะทาง
พนัธุกรรมของไวรัสเฮนดรา น าไปสู่ทฤษฎีท่ีว่า ม้าเป็น
ตวักลางท่ีติดเชือ้จากค้างคาวและน าเชือ้ไปสู่มนุษย์ใน
ท่ีสดุ 
 

โรคสมองอักเสบนิปาห์ (Nipah) 
 

โรคสมองอักเสบนิปาห์ เกิดจากเชือ้ไวรัสนิ
ปา ห์  ( Nipah)  ซึ่ ง อ ยู่ ใ น  genus Henipavirus,  
Paramyxovirus family เช่นเดียวกนั เกิดการระบาดครัง้
แรกท่ีประเทศมาเลเซียและสิงคโปร์ในปีค.ศ. 1998 โดย
ก่อให้เกิดโรคทางเดนิหายใจในสกุร และก่อให้เกิดโรคไข้
สมองอกัเสบในมนษุย์ (Han et al., 2015) ส่วนใหญ่คน
ท่ีติดเชือ้มีประวัติสัมผสักับสกุร หรือประกอบอาชีพท า
ฟาร์มสุกร ในการระบาดครัง้นีมี้จ านวนผู้ติดเชือ้  265 
ร าย ในประ เทศมา เล เ ซี ย  พบ105 ร าย เ สีย ชี วิ ต
(Anderson and Marsh, 2015) และมีอีก 11 รายใน
ประเทศสิงคโปร์ท่ีเสียชีวิต (Moratelli and Calisher, 
2015) จากการระบาดครัง้ นีท้ าให้ ต้องก าจัดสุกร
มากกว่า 1 ล้านตวัเพ่ือหยุดยัง้การระบาด (Mohd Nor 
et al., 2000) โดยแรกเร่ิมนัน้ได้รับการวินิจฉัยผิดพลาด
เน่ืองจากอาการแสดงคล้ายไข้สมองอักเสบชนิด 
Japanese Encephalitis (Moratelli and Calisher, 
2015; Nations, 2011) นอกจากนีย้ังมีการระบาดใน
ประเทศบงัคลาเทศระหว่างปีค.ศ. 2001-2011 ซึ่งพบผู้
ติดเชือ้ 196 ราย มีผู้ เสียชีวิต 150 รายหรือคิดเป็นร้อย
ละ 77 โดยสาเหตหุลกัท่ีพบคือการบริโภคน า้หล่อเลีย้ง

ของต้นอินทผลมัและการสมัผสักับผู้ติดเชือ้ (Rahman 
and Chakraborty, 2012) เน่ืองจากไวรัสท่ีแยกเชือ้ได้
ในผู้ป่วยมีลกัษณะและโครงสร้างคล้ายเชือ้ไวรัสเฮนดร้า 
นกัวทิยาศาสตร์จึงมุง่ค้นหาเชือ้ในประชากรค้างคาว ใน
ท่ีสดุจึงค้นพบเชือ้ไวรัสนิปาห์ในปัสสาวะของค้างคาวแม่
ไก่เกาะ (Pteropus hypomelanus) และค้างคาวแม่ไก่
ป่าฝน (Pteropus vampyrus) และในเศษผลไม้ท่ี
ค้างคาวกินไปบางสว่น ซึ่งลกัษณะทางพนัธกุรรมตรงกับ
เชือ้ท่ีพบในมนุษย์และสกุร (AbuBakar et al., 2004; 
Anderson and Marsh, 2015; Chua et al., 2002; 
Drexler et al., 2012) 
 

โรคกลุ่มอาการทางเดนิหายใจ
เฉียบพลันรุนแรง (SARS-CoV) 
 

โรคกลุ่มอาการทางเดินหายใจเฉียบพลัน
รุนแรง เกิดการระบาดครัง้แรกท่ีมณฑลกวางตุ้ง ประเทศ
จีนเม่ือปลายปีค.ศ. 2002 (Han et al., 2015; Moratelli 
and Calisher, 2015) และได้แพร่กระจายไปหลายพืน้ท่ี 
โดยในปีค.ศ. 2003 มีรายงานผู้ติดเชือ้มากกว่า 8,000 
ราย ใน 32 ประเทศ (Ge et al., 2015; Nations, 2011) 
อาการแสดงมีลกัษณะคล้ายอาการของโรคไข้หวดัใหญ่
แต่อาการรุนแรงกว่า และน าไปสู่อาการปอดบวมและ
เสียชีวิตได้ (Hui et al., 2003) องค์การอนามัยโลก 
(World Health Organization) ร่วมกับห้องปฏิบตัิการ
ในหลายประเทศสามารถแยกเชือ้ก่อโรคได้ส าเร็จ โดย
พบ เ ชื ้อ ไ ว รั ส  SARS-CoV ท่ี จัด อ ยู่ ใ น  genus 
Coronavirus ในสารคดัหลัง่ของผู้ ป่วย (Drosten et al., 
2003; Han et al., 2015; Hui et al., 2003; Ksiazek et 
al., 2003; Moratelli and Calisher, 2015; Nations, 
2011; Peiris et al., 2003) ในปีเดียวกนัมีการค้นพบเชือ้
ในอีเห็นเครือ (masked palm civets) (Paguma 
larvata)  แ ล ะ สุ นั ข แ ร ค คู น  ( Nyctereutes 
procyonoides) (Guan et al., 2003; Liu, 2003) ท าให้
เกิดทฤษฎีว่า การซือ้ขายสัตว์ป่าเพ่ือท าเป็นอาหารใน



Thamonwan and Sarunya, Chiang Mai Veterinary Journal 2018; 16(1): 15-25                  20 

 

 
 

ประเทศจีนก่อให้เกิดการปนเปือ้นเชือ้โรคจากสตัว์หลาย
ชนิดและเกิดการติดต่อสู่มนุษย์โดยผ่านสัตว์ตัวกลาง
ดงักล่าว (Han et al., 2015; Moratelli and Calisher, 
2015; Nations, 2011) ต่อมาในปีค.ศ. 2005 
นักวิทยาศาสตร์ค้นพบเชือ้ ไวรัสชนิดเดียวกันนีใ้น
ค้างคาวมงกฎุ  (horseshoe bat; genus Rhinolophus) 
ในประเทศจีน จากการศึกษาลักษณะโครงสร้างและ
ลกัษณะทางพนัธุกรรมของไวรัสท่ีพบในค้างคาวอย่าง
ละเอียดพบว่ามีความใกล้เคียงกับท่ีพบเชือ้ก่อโรคใน
มนุษย์มากกว่าเชือ้ท่ีพบในสัตว์ชนิดอ่ืน (Ge et al., 
2013; Lau et al., 2005; Li et al., 2005; Ren et al., 
2008) ท าให้สรุปได้ว่า ค้างคาวมงกุฏเป็นแหล่งสะสม
เชือ้ไวรัส SARS-CoV ในธรรมชาติในท่ีสุด การค้นพบ
เชือ้ไวรัส SARS-CoV ในค้างคาวนัน้ท าให้ทัง้โลกตื่นตวั
และให้ความสนใจกับค้างคาวในฐานะแหล่งสะสมของ
เชือ้ไวรัสมากชนิดและร่วมวางแผนด าเนินงานเพ่ือ
ศกึษาวจิยัเพิม่เตมิตอ่ไป(Calisher, 2015) 
 

โรคกลุ่มอาการทางเดนิหายใจ
ตะวันออกกลาง (MERS-CoV) 
 

โรคกลุม่อาการทางเดนิหายใจตะวนัออกกลาง 
เกิดการระบาดครัง้แรกในประเทศซาอุดิอาระเบียเม่ือปี
ค.ศ. 2012 โดยผู้ ป่วยคนแรกมีอาการคล้ายปอดบวม
รุนแรงและภายหลังเสียชีวิตด้วยระบบทางเดินหายใจ
ล้มเหลวและภาวะไตวาย (Han et al., 2016) การแยก
เชือ้จากเสมหะผู้ ป่วยพบเชือ้ไวรัส genus Coronavirus 
ช่ือวา่  MERS-CoV (Zaki  et al., 2012) หลงัจากนัน้พบ
การระบาดในพืน้ท่ีตะวันออกกลางและในประเทศอ่ืน 
ตามรายงานขององค์การอนามยัโลก มีผู้ติดเชือ้ 1,368 
รายท่ีได้รับการยืนยันด้วยผลทางห้องปฏิบัติการ มี
ผู้ เสียชีวิตกว่า 487 ราย ใน 26 ประเทศ (Zaki  et al., 
2012) หลังจากท่ีมีการพบเชือ้ไวรัส SARS-CoV ใน
ค้างคาว จึงมีการวิจัยเพ่ือค้นหาเชือ้  MERS-CoV ใน
ค้างคาวเช่นกันเ น่ืองจากเ ป็นไวรัสกลุ่มเดียวกัน 

นักวิทยาศาสตร์พบเชือ้ในค้างคาวปีกถุง  (egyptian 
tomb bats; Taphozous perforatus) ในประเทศ
ซาอุดิอาระเบีย (Han et al., 2016; Memish et al., 
2013; Zaki  et al., 2012) แต่ลกัษณะการแพร่เชือ้มาสู่
มนุษย์ยังไม่ชัดเจนเน่ืองจากไม่พบว่าผู้ ติดเชือ้มีการ
สมัผัสค้างคาวโดยตรง ภายหลังมีการพบเชือ้  MERS-
CoV ในอฐูโหนกเดียว (Ge et al., 2015; Haagmans et 
al.; Han et al., 2015; Memish et al., 2013; Raj et 
al., 2014; Reusken et al.) ประกอบกับประวตัิสมัผสั
อูฐของผู้ติดเชือ้หลายคน ท าให้สรุปได้ว่าอูฐท าหน้าท่ี
เป็นตัวกลางแพร่เชือ้ไวรัสมาสู่มนุษย์(Mohd et al., 
2016; Reusken et al.) 
 

สถานการณ์โรคตดิเชือ้อุบัตใิหม่จาก
ค้างคาวในประเทศไทย 
 

ในประเทศไทยมีกลุ่มนักวิจัยท าการศึกษาหา
เชือ้ในค้างคาวในบางถ า้ ท่ี มีประชากรค้างคาวอยู่
หนาแน่น พบว่า สามารถตรวจพบเชือ้ไวรัสนิปาห์ใน
ค้างคาวแมไ่ก่เกาะ ในเกาะทางตอนใต้ของประเทศไทย
(Wacharapluesadee et al., 2016) และในค้างคาวแม่
ไก่เกาะ และค้างคาวแมไ่ก่ป่าฝน ในจงัหวดัสรุาษฎร์ธานี 
ค้างคาวแม่ไก่ ในจังหวัดชลบุรี  ระยอง ฉะเชิงเทรา 
ปราจีนบุรี อยุธยาและจังหวดัสิงห์บุรี และค้างคาวหน้า
ยักษ์สามหลืบ (Hipposideros larvatus) ในจังหวัด
ช ล บุ รี  สุ ร า ษ ฎ ร์ ธ า นี แ ล ะ จั ง ห วั ด ร า ช บุ รี
(Thanapongtharm et al., 2015; Wacharapluesadee 
et al., 2005) นอกจากนีย้ังพบเชือ้  Group B 
Betacoronavirus ในค้างคาวหน้ายักษ์สามหลืบ ท่ีเขา
ถ า้แรด จงัหวดัฉะเชิงเทรา(Wacharapluesadee et al., 
2015) ซึ่งเชือ้นีอ้ยู่ในกลุ่มเดียวกับ SARS-CoV และพบ
เชือ้ Group C Betacoronavirus ในมลูค้างคาวท่ีพบใน
เขาช่องพราน จังหวดัราชบุรี (Wacharapluesadee et 
al., 2013) ซึ่งเป็นท่ีอยู่อาศยัของ Tadarida plicata ซึ่ง
เชือ้นีอ้ยู่ในกลุ่มเดียวกับเชือ้ไวรัส MERS-CoV ใน



Thamonwan and Sarunya, Chiang Mai Veterinary Journal 2018; 16(1): 15-25                  21 

 

 
 

บริเวณเขาช่องพรานมีชาวบ้านหลายครัวเรือนท าอาชีพ
เ ก็ บ มู ล ค้ า ง ค า ว ใ น ถ ้ า เ พ่ื อ น า ม า ข า ย 
(Wacharapluesadee et al., 2013) ท าให้คนกลุ่มนีมี้
ความเส่ียงสงูในการสัมผสัละอองฝอยในถ า้และสมัผัส
กับมูลค้างคาวโดยตรง แม้ในประเทศไทยจะยังไม่มี
รายงานของเชือ้ไวรัสก่อโรคในค้างคาวแพร่ไปสู่คนก็
ตาม ก็ยังเห็นสมควรท่ีจะต้องรณรงค์ให้ผู้ มีความเส่ียง
สวมใส่อุปกรณ์ป้องกันการสัมผสัให้เหมาะสม ซึ่งได้แก่ 
เสือ้คลุม ถุงมือ และหน้ากากป้องกันฝุ่ นละอองท่ีได้
มาตรฐาน (NIOSH-N95 หรือ P2) และหากเป็นไปได้ 
ควรใช้ชุดหน้ากากชนิดใช้แบตเตอร่ีและชุดส่งผ่าน
อากาศ (powered air-purifying respirator) ท่ีได้รับ
การฆ่าเชือ้อย่างเข้มงวดหลงัใช้งานทุกครัง้  (Nations, 
2011) นอกจากนีย้งัควรศกึษาวจิยัเพิม่เติมเก่ียวกับสาย
พนัธุ์ค้างคาวในแต่ละพืน้ท่ี และชนิดเชือ้ไวรัสท่ีค้างคาว
เหล่านัน้เป็นแหล่งรังโรค และวิธีการแพร่กระจายของ
โรคมาสู่คน เพ่ือวางมาตรการดแูลและป้องกันมิให้เกิด
โรคตดิเชือ้อบุตัใิหมใ่นประเทศไทยตอ่ไป 
 

มาตรการป้องกันและ One Health 
Approach 
 

ในการปอ้งกนัโรคตดิเชือ้อุบตัิใหม่จากสตัว์นัน้
ควรใช้หลกัการของ One Health เข้ามาช่วย โดย One 
health เป็นหลักการระดับนานาชาติท่ีมองโรคติดต่อ
จากสัตว์ในแง่องค์รวม ทัง้ในมนุษย์ สัตว์ และระบบ
นิเวศน์ (Rabozzi et al., 2012; Zinsstag et al.) โดย
ระบบสาธารณสขุในทุกระดบัจะต้องให้ความส าคญักับ
การเฝ้าระวังอุบัติการณ์ของโรคติดเชือ้ใหม่และการ
วนิิจฉยัโรคให้ทนัท่วงที ควบคมุหรือรักษาโดยการรักษา
ทั ง้ ในมนุษ ย์  ในสัต ว์ และด า เนิ นการป้อ งกัน ใน
สิง่แวดล้อมร่วมด้วย นอกจากนีห้น่วยงานท่ีดแูลเก่ียวกับ
สัตว์ป่าควรจะต้องด าเนินงานเก็บข้อมูลเ ก่ีย วกับ
ลกัษณะวงจรชีวิตและจ านวนประชากรของสตัว์ท่ีเป็น
แหล่งสะสมโรคหรือตัวกลางแพร่เชือ้ หน่วยงานท่ีดูแล

เก่ียวกับสิ่งแวดล้อมควรด าเนินงานเพ่ือวิจัยเก่ียวกับ
สิ่งแวดล้อมรอบชุมชนท่ีอยู่อาศัยของมนุษย์และสัตว์ 
เพ่ือรวบรวมเป็นฐานข้อมลูส่วนกลางท่ีจะมีประโยชน์ใน
การตรวจหาและรับมือโรคตดิเชือ้อบุตัิใหม่ต่อไป (Liu et 
al., 2016) 
 

สรุป 
 

ด้วยความพิเศษทางด้านชีววิทยา ภูมิคุ้มกัน
และพฤตกิรรมทางสงัคมของค้างคาว ท าให้ค้างคาวเป็น
สตัว์ท่ีสามารถอยู่ร่วมกับเชือ้ไวรัสก่อโรคได้มากมายทัง้
เชือ้ไวรัสท่ีเคยก่อโรคในคนและเชือ้ไวรัสใหม่ท่ียังไม่ก่อ
โรคในคน ดังนัน้โรคติดเชือ้อุบัติใหม่จากค้างคาวเป็น
ประเดน็ส าคญัท่ีควรได้รับการศึกษาวิจัยเพิ่มเติม ทัง้ใน
ด้านการวิจัยเชือ้ท่ีพบได้ในค้างคาวต่างสายพนัธุ์ในแต่
ละพืน้ท่ี ปฏิสมัพนัธ์ระหว่างเชือ้ไวรัสและค้างคาว และ
หนทางแพร่เชือ้สู่มนุษย์ เพ่ือเป็นฐานข้อมูลท่ีจะมี
ประโยชน์ในอนาคต เพ่ือจะช่วยในการวางแผนป้องกัน 
หรือเป็นแนวทางรักษาในกรณีเกิดโรคอบุตัใิหมต่อ่ไป 
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