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โครงการวจัิยที ่1   
 (ภาษาไทย)       ระบาดวทิยาระดับโมเลกลของการตดิเช้ือมาลาเรียทีก่่อโรคในมนษย์และเช้ือมาลาเรียของลงิุ ุ  
                         ทีพ่บในผ้ป่วยู ทางตะวนัตกและทางใต้ของประเทศไทย  
(ภาษาองักฤษ)   Molecular epidemiology of human and primate malaria in patients detected in  
                          western and southern Thailand  
 

บทคดัย่อ 
แมว้ามาตรการควบคุมโรคมาลาเรียแบบผสมผสานระดบัประเทศ ทาํใหจ้าํนวนผูติ้ดเชื่ ้อมาลาเรียใน

ประเทศไทยลดลงอยางชดัเจนในชวง่ ่  3 ทศวรรษท่ีผานมา แตมาลาเรียยงัคงเป็นปัญหาสาํคญัทางสาธารณสุข่ ่      
ตามแนวชายแดนของประเทศ ทงันีอุปสรรคในการควบคุมโรคมาลาเรียมีปัจจั้ ้ ยหลกัจากการท่ียงุกนปลอง้ ่
พาหะด้ือตอยาฆาแมลงและเชือมาลาเรียเกดการดือตอยาตา้นมา่ ่ ิ ่้ ้ ลาเรีย ปัญหาการอพยพขา้มพรมแดนของผูท่ี้มี
เชือในรางกาย รวมทงัการคน้พบวาเชือมาลาเรียชนิด ้ ้่ ่้ Plasmodium knowlesi ซ่ึงพบในลิงนนัสามารถกอโรคใน้ ่
คน ปัจจยัเหลานียอมอาจเป็นอุปสรรคตอความกาวหนา้ของการควบคุมโรค ดงันนัเพื่อเป็นการทราบสภาวะ่ ่ ่ ้้ ้
ของการติดเชือมาลาเรีย้ ในเขตปรากฏโรคหลกัของประเทศ คณะผูว้จิยัไดท้าํการสาํรวจชนิดของเชือมาลาเรีย้
ในจงัหวดัตาก จนัทบุรี นราธิวาสและยะลาโดยการตรวจหาเชือจากฟิลม์เลือดท่ียอ้มสียมิซาและเปรียบเทียบ้ ่
กบผลท่ีไดจ้ากการตรวจดว้ยวิธีปฏิกริยาลูกโซโพลีเมอร์เรส เพื่อเพิมปริมาณในสวนของยนี ั ิ ่ ่่ small subunit 
ribosomal RNA ของมาลาเรียท่ีพบในคน รวมทงั ้ Plasmodium knowlesi จากจาํนวนตวัอยางเลือดทงัหมด ่ ้
4,134 ตวัอยางท่ีไดจ้ากผูป่้วยในจงัหวดัตากจาํนวน ่ 1,630 ราย จงัหวดัจนัทบุรี 316 ราย จงัหวดันราธิวาส 546 
ราย และจงัหวดัยะลา จาํนวน 1,642 ราย ซ่ึงทาํการเกบรวบ็ รวมในระหวางเดือนกนยายน ่ ั 2551 ถึง ตุลาคม 
2552 ผลการตรวจภายใตก้ลอ้งจุลทรรศน์พบเชือมาลาเรีย ้ 3,603 ตวัอยางประกอบดว้ย ่ Plasmodium 
falciparum ร้อยละ 48.49 Plasmodium vivax ร้อยละ 51.15 การติดเชือรวมกนระหวาง ้ ่ ั ่ Plasmodium 
falciparum และ Plasmodium vivax ร้อยละ 0.33 และผูป่้วย 1 รายติดเชือ ้ Plasmodium malariae ในขณะท่ีผล
การตรวจโดยวิธีปฏิกริยาลูกโซโพลีเมอร์เรส สามารถตรวจพบมาลาเรียท่ีไมพบจากการตรวจภายใตก้ล้ิ ่ ่ อง
จุลทรรศน์จาํนวน 147 ราย คิดเป็นร้อยละ 3.9 ของตวัอยางท่ีใหผ้ลบวกทงัหมด นอกจากนีวิธีปฏิกริยาลูกโซ่ ิ ่้ ้  
โพลีเมอร์เรสยงัตรวจพบเชือมาลาเรียหลายชนิดมากขึน และยงัตรวจพบการติดเชือมาลาเรียตางชนิดรวมกน้ ้้ ่ ่ ั
มากกวาการตรวจภายใตก้ลอ้งจุลทรรศน์ถึง ่ 35 เทา สาํหรับการกระจายของเชือมาลาเรียในแตละจงัหวดัพบวา่ ่ ่้
มีความแตกตางกน และท่ีสาํคญัคือไดมี้การคน้พบผูป่้วยท่ีติดเชือ ่ ั ้ Plasmodium knowlesi 15 ราย จากทุกจงัหวดั
ท่ีทาํการสาํรวจ โดยผูป่้วย 9 ราย พบวามีการติดเชือรวมกบ ่ ่ ั้ Plasmodium falciparum และ/หรือ Plasmodium 
vivax การติดเชือ ้ Plasmodium knowlesi สวนใหญพบในเพศชายโดยมีอายเุฉล่ีย ่ ่ 34.5 ปี ดงันนัจึงพอสรุปไดว้า้ ่
การกระจายของเชือมาล้ าเรียแตละชนิดในประเทศไทยมีความแตกตางกนตามภูมิภาคและเวลา เม่ือ่ ่ ั
เปรียบเทียบกบผลการศึกษากอนหนา้นี และการติดเชือ ั ่ ้ ้ Plasmodium knowlesi พบไดท้วัไปในคนแมว้าจะมี่ ่
อุบติัการณ์ท่ีตํ่า 
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โครงการวจัิยที ่1   
 (ภาษาไทย)       ระบาดวทิยาระดับโมเลกลของการตดิเช้ือมาลาเุ รียทีก่่อโรคในมนษย์และเช้ือมาลาเรียของลงิุ  
                          ทีพ่บในผ้ป่วยู ทางตะวนัตกและทางใต้ของประเทศไทย  
(ภาษาองักฤษ)   Molecular epidemiology of human and primate malaria in patients detected in  
                          western and southern Thailand  

 
Abstract  

Despite a striking reduction in the reported number of human malaria cases in Thailand over the 
past 3 decades due to nation-wide integrated malaria control strategies, the disease remains a significant 
health problem along border areas of the country.  Besides insecticide-resistant mosquito vectors and drug-
resistant malarial parasites, cross-border migration of infected individuals and more recently the occurrence 
of Plasmodium knowlesi, a nonhuman primate malaria, causing human infections could potentially hamper 
further success of malaria control program. To gain insights into the status of malaria circulating among 
people living in main endemic areas of Thailand, we have conducted a comprehensive survey to elucidate 
the malaria species distribution in Tak, Chantaburi, Narathiwat and Yala Provinces by examination of 
Giemsa stained blood films collected from febrile patients attending malaria clinics and compared with 
results obtained from polymerase chain reaction (PCR) method targeting the small subunit ribosomal RNA 
gene of human malaria and Plasmodium knowlesi. In total, 4134 blood samples were obtained from 
individuals in Tak (n=1630), Chantaburi (n=316), Narathiwat (n=546) and Yala (n=1642) during September 
2008-October 2009. Of these, microscopy detected malaria in 3603 patients, consisting of Plasmodium 
falciparum (48.49%), Plasmodium vivax (51.15%), co-infection of Plasmodium falciparum and 
Plasmodium vivax (0.33%) and one patient infected with Plasmodium malariae. Meanwhile, the PCR 
method has detected submicroscopic parasitemia in 147 cases, accounting for 3.9% of all PCR-positive 
samples. Furthermore, PCR could detect more malaria species and mixed species infections were found 35 
times more often than those by microscopy. There was a difference in malaria species distribution in these 4 
provinces examined. Importantly, Plasmodium knowlesi was diagnosed by PCR in 15 patients distributed in 
all provinces under this survey, nine of these were co-infected with either Plasmodium falciparum or 
Plasmodium vivax. The majority of knowlesi malaria occurred in male with an average age of 34.5 years. 
Comparing with our previous surveys, the species distribution of malaria in Thailand seems to exhibit 
spatial and temporal variation whereas Plasmodium knowlesi infecting humans seems to be widely 
distributed, albeit at a low prevalence.  
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โครงการวจัิยที ่2 

(ภาษาไทย)      การตรวจหาและวเิคราะห์ลกัษณะทางพนัธกรรมของุ เช้ือมาลาเรียในประชากรลงิป่าและ 

                        ลงิบ้านในเขตจังหวดันราธิวาส 

(ภาษาองักฤษ) Detection and genetic characterization of malaria in wild and domesticated onhuman 

                        primate populations in Narathiwat Province  
 
บทคดัย่อ 

 การติดเชือ ้ Plasmodium knowlesi ในคนไทยทาํใหต้ระหนกัถึงความสาํคญัของลิงมาแคกในการเป็น

รังโรคซ่ึงมีจาํนวนประชากรเพิมขึนอยางมากในปัจจุบนั ดงันนัการศึกษาอุบติัการณ์และการกระจายข่ ้ ่ ้ องเชือ้

มาลาเรียในลิงมาแคกจึงมีความสาํคญัซ่ึงอาจเป็นตวัสะทอ้นใหเ้ห็นถึงแนวโนม้ของโรคในคน คณะผูว้ิจยัไดท้าํ

การตรวจหาเช้ือมาลาเรียในประชากรลิงในเขตจงัหวดันราธิวาสและบริเวณใกลเ้คียงในปี ค.ศ. 2009 ในการ

สาํรวจนีไดท้าํการจบัลิง ้ 665 ตวั ประกอบดว้ยลิงกง ั 455 ตวั ลิงแสม 187 ตวั ลิงวอกภูเขา 4 ตวั คางแวนถินใต้่ ่ ่
จาํนวน 7 ตวั และลิงลูกผสม 2 ตวั ผลการตรวจหาเชือมาลาเรียภายใตก้ลอ้งจุลทรรศน์พบเชือมาลาเรียและ ้ ้

Hepatocystis 164 ตวัอยาง ใน่ คณะท่ีการตรวจโดยปฏิริยาลูกโซโพลีเมอร์เรสโดยใชย้นี ่ small subunit 

ribosomal RNA (SSU rRNA) เป็นเป้าหมายใหผ้ลบวก 190 ตวัอยาง ่ (ร้อยละ 28.6) ทงันีการตรวจดว้ยกลอ้ง้ ้

จุลทรรศน์พบ Plasmodium inui 69 ตวัอยาง ่ Plasmodium cynomolgi 2 ตวัอยาง ่ Plasmodium knowlesi 2 

ตวัอยาง และ ่ Hepatocystis จาํนวน 67 ตวัอยาง ในทางตรงขา้มการวิเคราะห์ลาํดบันิวคลีโอไทดข์องยนี ่ SSU 

rRNA และ mitochondrial cytochrom b (Mtcytb) พบการติดเชือมาลาเรียตางชนิดรวมกนมากถึงร้อยละ ้ ่ ่ ั 36.3 

ของจาํนวนตวัอยางทงัหมดท่ีใหผ้ลบวก ทงันี ่ ้ ้ ้ Plasmodium inui มีอุบติัการณ์สูงสุดโดยพบร้อยละ 36.3 ในลิง

กงและร้อยละ ั 38.9 ในลิงแสม สาํหรับ Plasmodium knowlesi พบจาํนวน 12 ตวัอยาง โดยพบในลิงกง ่ ั 9 

ตวัอยาง ลิงแสม ่ 2 ตวัอยาง และคางแวนถินใต ้่ ่ ่ ่ 1 ตวัอยาง ในจาํนวนนีเป็นการติดเชือรวมกนระหวาง ่ ่ ั ่้ ้

Plasmodium knowlesi กบเชือมาลาเรียชนิดอ่ืน ั ้ 10 ตวัอยาง  แมว้าการวเิคราะห์ลาํดบัเบสสามารถจาํแนกชนิด่ ่

ของเชือมาลาเรียท่ีพบในก้ ารศึกษานีไดอ้ยางชดัเจน ้ ่ 7 ชนิด ไดแ้ก ่ Plasmodium inui, Plasmodium knowlesi, 

Plasmodium cynomolgi, Plasmodium coatneyi, Plasmodium fieldi และ Plasmodium simiovale รวมทงั ้
Hepatocystis แตจากการวิเคราะห์สายใยพนัธุกรรมพบลาํดบัเบสของยนี ่ Mtcytb 47 แบบ ท่ีไมสาม่ ารถจดัเขา้

กบเชือมาลาเรียชนิดใด โดยแยกเป็น ั ้ 2 แขนงใหมท่ีมีคาระดบัความเช่ือมนัท่ีคอนขา้งสูง แสดงวาเชือมาลาเรีย่ ่ ่ ่่ ้

ดงักลาวเป็นชนิดใหม อยางไรกตามการตรวจพบ ่ ่ ่ ็ Plasmodium knowlesi ในประชากรลิงในภาคใตข้อง

ประเทศไทย บงบอกถึงการเป็นรังโรคของลิงเหลานี ในขณะท่ี่ ่ ้ การพบอุบติัการณ์ของการติดเชือมาลาเรียชนิด้

ดงักลาวในลิงและในคนที่ต ํ่าอาจเน่ืองจากคนไดรั้บเชือสวนใหญจากลิงท่ีเป็นรังโรคโดยผานยงุกนปลองพาห่ ่ ่ ่ ้ ่้

ท่ีเหมาะสม 



 viii

โครงการวจัิยที ่2 

(ภาษาไทย)      การตรวจหาและวเิคราะห์ลกัษณะทางพนัธกรรมของุ เช้ือมาลาเรียในประชากรลงิป่าและ 

                        ลงิบ้านในเขตจังหวดันราธิวาส 

(ภาษาองักฤษ) Detection and genetic characterization of malaria in wild and domesticated nonhuman 

                        primate populations in Narathiwat Province  
 

Abstract 
The presence of human infections caused by Plasmodium knowlesi in Thailand has highlighted the 

importance of macaque monkeys as reservoir hosts that are highly populated in southern Thailand. To 
address the prevalence and distribution of malaria in nonhuman primates that may reflect the status of 
disease trend in humans, a survey of malaria in monkey populations in Narathiwat Province and nearby 
areas have been conducted in 2009. In total, 665 monkeys were captured that included Macaca nemestrina 
(n=455), Macaca fascicularis (n=187), Macaca arctoides (n=4), Semnopithecus obscurus (n=7) and hybrid 
macaques (n=2).  Of these, microscopy detected malaria and Hepatocystis in 164 samples while nested PCR 
targeting the small subunit ribosomal RNA gene (SSU rRNA) yielded positive results in 190 isolates 
(28.6%). Microscopy could presumptively diagnose parasite species in 139 isolates comprising Plasmodium 
inui (n=69), Plasmodium cynomolgi (n=2), Plasmodium knowlesi (n=1) and Hepatocystis (67). On the other 
hand,, analysis of the SSU rRNA and mitochondrial cytochrome b sequences has revealed that mixed 
infections of different malaria species were found in 36.3% of all PCR positive isolates. Meanwhile, 
Plasmodium inui was the most prevalent species identified accounting for 36.3% and 38.9% of malaria 
infected Macaca nemestrina and Macaca fascicularis, respectively. Importantly, Plasmodium knowlesi was 
detected in 12 isolates (9 Macaca nemestrina, 2 Macaca fascicularis and 1 Semnopithecus obscurus) and 10 
of these were co-infections with other malaria species and Hepatocystis. Although sequence analysis has 
unambiguously identified 7 Plasmodium species in this survey (Plasmodium inui, Plasmodium knowlesi, 
Plasmodium cynomolgi, Plasmodium coatneyi, Plasmodium fieldi and Plasmodium simiovale) and 
Hepatocystis, phylogenetic inference has placed 47 malarial mitochondrial sequences into 2 distinct clades 
with high bootstrap supports, suggesting that they belonged to novel Plasmodium species.  The presence of 
Plasmodium knowlesi in southern Thailand macaque population could reflect that these monkeys could 
serve as reservoir hosts for human infections while the low prevalence of this malaria in macaques and 
humans could suggest that humans mainly acquired infections from infected reservoirs through appropriate 
mosquito vectors. 



 ix

บทคดัย่อโครงการวจิยัที ่3 
 

ช่ือโครงการวจิยั   
(ภาษาไทย)       การวเิคราะห์อะพโิคพลาสจีโนมของเช้ือมาลาเรียทีพ่บในคนและทีพ่บในลงิ 
(ภาษาองักฤษ)   Analysis of the apicoplast genomes of human and nonhuman primate malaria 
 
ช่ือผูว้ิจยั  1. อ. ดร. สุนีย ์สีธรรมใจ (Sunee Seethamchai  Ph.D.) 

              สงักดัภาควชิาชีววิทยา คณะวิทยาศาสตร์ มหาวิทยาลยันเรศวร จ. พิษณุโลก 
                    โทรศพัท ์055-961-000 ตอ ่ 3302 โทรสาร 055-961-000 ตอ ่ 3301 

2. ศ.นพ.ดร. สมชาย จงวฒิุเวศย ์(Somchai Jongwutiwes M.D., Ph.D.) 
   สงักดภาควชิาปรสิตวิทยา คณะแพทยศาสตร์ จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลยั ั  
   โทรศพัท ์02-256-4000 ตอ ่ 3685 โทรสาร 02-252-5944 
3. รศ. ดร. จตุรงค ์  พทุธพรทิพย ์ (Chaturong Putaporntip Ph.D.) 
   สงักดภาควชิาปรสิตวิทยา คณะแพทยศาสตร์ จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลยั ั  
   โทรศพัท ์02-256-4000 ตอ ่ 3685 โทรสาร 02-252-5944 

 
ไดรั้บทุนอุดหนุนการวิจยัจากสาํนกังานคณะกรรมการวจิยัแหงชาติ ่ (วช.)  
ประจาํปีงบประมาณ 2551 
จาํนวนเงิน 2,716,758 บาท (สองลา้นเจด็แสนหน่ึงหม่ืนหกพนัเจด็ร้อยหา้สิบแปดบาทถว้น) 
ระยะเวลาทาํการวิจยั 1 ปี ตงัแต เดือนตุลาคม พ้ ่ .ศ. 2551 ถึง เดือนกนยายน พั .ศ. 2552 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 x

โครงการวจัิยที ่3 
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บทคดัย่อ 
 เชือมาลาเรียมีจีโ้ นมท่ีอยนูอกโครโมโซมขนาด ่ 35 กโลเบส อยใูกลก้บไมโตคอนเดรีย หรือเรียกวา ิ ่ ั ่
apicoplast ซ่ึงเป็นออร์แกเนลล ์ท่ีสาํคญัตอการดาํรงชีพของเชือมาลาเรีย ่ ้ apicoplast มีจีโนมท่ีเป็นวงกลมและมี
วิวฒันาการมาจากกระบวนการเกด ิ endosymbiosis 2 ครัง รวมกบการขาดหายไปของยนีท่ีเ้ ่ ั กยวขอ้งกบการี่ ั
สงัเคราะห์แสง เม่ือไมนานมานีมีการพบวา ่ ่้ apicoplast เป็นเป้าหมายของยาปฏิชีวนะหลายชนิด ท่ีมีผลในการ
ทาํลายเชือมาลาเรีย เชน  ้ ่ tetracyclines, clindamycines และ macrolides โดยมีผลเกยวขอ้งกบกระบวนการี่ ั
สร้างโปรตีนใน apicoplast สงผลใหเ้ชือมาลาเรี่ ้ ยตายในภายหลงั นอกจากนี ้ apicoplast ยงัทาํหนา้ท่ีสงัเคราะห์
กรดไขมนัท่ีมีฤทธิเป็น Í antioxidant ซ่ึงเชือมาลาเรียสามารถใชป้ระโยชน์ได ้ดงันนัการยบัยงัการทาํหนา้ท่ี้ ้ ้
ดงักลาวของ ่ apicoplast จะสงผลใหเ้ชือมาลาเรียอยภูายใตแ้รงกดดนัของ ่ ่้ oxidative stress ในปัจจุบนัมีขอ้มูล
ลาํดบั     นิวคลีโอไทด ์ของ apicoplast ทงัจีโนมของ ้ Plasmodium falcipalum เพียงชนิดเดียว ดงันนัคณะผูว้ิจยั้
ไดท้าํการหาลาํดบันิวคลีโอไทดข์อง apicoplast ทงัจีโนมของเชือมาลาเรียท่ีกอโรคในคน ้ ้ ่ 3 ชนิด ไดแ้ก   ่
Plasmodium vivax, Plasmodiun malariae และ Plasmodium ovalae รวมทงัเชือมาลา้ ้ เรียท่ีพบในลิง 3 ชนิด 
ไดแ้ก ่ Plasmodium knowlesi, Plasmodium cynomolgi และ Plasmodium inui โดยพบวา ่ apicoplast จีโนมของ
เชือมาลาเรียทงั ้ ้ 6 ชนิดดงักลาว มีโครงสร้างคลา้ยกบท่ีพบในเชือ ่ ั ้ Plasmodium falciparum ซ่ึงประกอบดว้ย
บริเวณท่ีเป็น inverted repeats ท่ีมียนี small subunit ribosomal RNA (SSU rRNA), large subunit ribosomal 
RNA (LSU rRNA) ยนีสาํหรับ transfer RNA ชนิดตาง ๆ ยนีสาํหรับโปรตีนท่ีเป็นองคป์ระกอบของไรโบโซม ่
ยนีสาํหรับเอนไซม ์RNA polymerase และยนีท่ีสร้างโปรตีนท่ียงัไมทราบหน้่ าท่ีชดัเจน เป็นท่ีหนา้สงัเกตวา ่
องคป์ระกอบของนิวคลีโอไทดน์นัมี ้ adenine และ thymine รวมกนสูงถึงร้อยละ ั 86.2 - 86.8 และการใช ้      
โคดอนสาํหรับกรดอะมิโนหน่ึง ๆ มีคาเบ่ียงเบนจากปกติอยางเห็นไดช้ดั การแทนท่ีของนิวคลีโอไทดใ์นแตละ่ ่ ่
ยนีภายใน apicoplast มีความจาํเพาะตอเชือมาลาเรียแตละ ่ ่้ species อยางไรกตามพบวาสายใยพนัธุกรรมของยนี่ ็ ่
สาํหรับ transfer RNA ไมสอดคลอ้งกบการแยก ่ ั species ของเชือมาลาเรียบนพืนฐานของยนี ้ ้ SSU rRNA และ 
LSU rRNA ในทางตรงกนขา้มพบวา ความสมัพนัธ์ดงักลาวเม่ือวิเคราะห์โดยใชย้นีท่ีมีการสร้างโปรตีั ่ ่ นนนัมี้
ความสอดคลอ้งกน แสดงวาวิวฒันาการของจีโนมใน ั ่ apicoplast นนัเกดขึนพร้อมกบการแยก ้ ิ ั้ species ของเชือ้
มาลาเรีย อยางไรกตามพบวา สวนของจีโนมหลายบริเวณท่ีมีความคงท่ีระหวาง ่ ็ ่ ่ ่ species สูงจึงอาจเป็นไปไดท่ี้
การรบกวนการทาํหนา้ท่ีของ apicoplast อาจมีผลตอเชือม่ ้ าลาเรียหลาย species ดงันนั ้ apicoplast จึงเป็น
เป้าหมายท่ีน่าสนใจสาํหรับการออกฤทธิของยา หรือมาตราการอ่ืน ๆ ซ่ึงอาจมีผลตอเชือมาลาเรียโดยไมจาํกดÍ ่ ่ ั้
อยเูพียงเชือมาลาเรียชนิดใดชนิดหน่ึงเทานนั่ ่้ ้  
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Abstract  

Malarial parasites possess a 35 kb extrachromosomal genome located in close proximity to 
mitochondria, designated apicoplast, that is a vital organelle for their survival. The apicoplast has evolved 
through a secondary endosymbiosis along with the loss of photosynthetic genes in its circular genome. 
Recently, it has been shown that apicoplast is a target for multiple antimalarial antibiotics such as 
tetracyclines, clindamycines and macrolides which exert interference effects on the translation process, 
resulting in delayed death of malarial parasites. Furthermore, apicoplast appears to synthesize the potent 
antioxidant lipoic acid that could be deployed by Plasmodium as an antioxidant; thereby inhibition of 
apicoplast may lead to susceptibility to oxidative stress. To date, the complete genome sequence of malarial 
apicoplast has been fully determined from Plasmodium falciparum but not other related species. Therefore, 
we determined the complete genome sequences of apicoplast from 3 other human malaria (Plasmodium 
vivax, Plasmodium malariae and Plasmodium ovale) and 3 primate malaria (Plasmodium knowlesi, 
Plasmodium cynomolgi and Plasmodiuminui).  Sequence analysis has revealed that apicoplast genomes of 
all 6 Plasmodium species shared structural organization akin to that of P. falciparum, consisting of inverted 
repeats encoding small subunit ribosomal RNA (SSU rRNA) and large subunit ribosomal RNA (LSU 
rRNA), various transfer RNA , a series of ribosomal proteins, RNA polymerase and open reading frames of 
unassigned proteins. The nucleotide composition is extremely rich in A+T residues (~86.2-86.8%) and the 
codon usage notably biased. Nucleotide substitutions in each locus within the apicoplast genomes of 
Plasmodium species are species specific. However, phylogenetic relationship inferred from individual tRNA 
genes did not give concordant results with species trees inferred from SSU rRNA or LSU rRNA. On the 
other hand, tree topologies inferred from all other protein-coding loci displayed similar results with those 
based on sequences of the rRNA loci, suggesting that evolution of apicoplast genomes have been ongoing 
along with speciation of malaria. Nevertheless, several portions of the apicoplast genomes are well-
conserved between species, implying that inference of apicoplast may affect a broad range of Plasmodium 
species. Therefore, apicoplast genome is an attractive target for drugs or other control intervention that may 
circumvent species-specific restriction.  
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บทคดัย่อ 
การแพรกระจายของมาลาเรียทงัชนิดท่ีกอโรคในคนและที่พบในลิงตอ้งอาศยัยงุกนปลองเป็นพาหะ่ ้ ่้ ่

นาํโรค ในชวงทศวรรษท่ีผานมาสภาวะของระบบนิเวศ่ ่  ตลอดจนแหลงเพาะพนัธุ์่ ของยงุพาหะในประเทศไทย 
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มาลาเรียท่ีสาํคญัของประเทศไทย ในทาํนองเดียวกนคณะผูว้ิจยัไดต้รวจพบวาั ่ ยงุ Anopheles dirus complex ท่ี
จบัไดจ้ากป่าในเขตจงัหวดันราธิวาสจากการใชค้นและลิงเป็นเหยือ่ลอ พบเชือมาลาเรีย ่ ้ Plasmodium knowlesi 
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(ภาษาองักฤษ)    A study of anopheline potential vectors to human and primate malaria in western 
                     and southern Thailand 
 

Abstract  
Natural transmission of both human and nonhuman primate malaria requires Anopheles vectors. 

During the past decades, ecological niche and breeding places of malaria vectors in Thailand have been 
altered, partly due to deforestation and expanded urbanization. To explore the distribution and abundance of 
both primary and secondary vectors in western and southern Thailand where malaria remain endemic, we 
performed a prospective survey during dry season (October and December 2008) and rainy season (May – 
August 2009) in Tak, Prachuab Khirikhan, Kanchanaburi and Ranong Provinces using both human and 
animal baits. Of 28,011 anopheline mosquitos caught, 3,826 mosquitos belonged to primary malaria vectors 
which included Anopheles minimus, the most prevalent species, accounting for 73.5%, followed by 
Anopheles maculatus (25.9%) and Anopheles dirus (0.6%), respectively. Secondary vectors identified in this 
survey were Anopheles sundaicus exclusively found in the coastal areas of Ranong Province and Anopheles 
aconitus wildly distributed around rural villages. Anopheles barbirostris remains to be the most populated 
suspected vectors in all provinces. There was no significant difference in species distribution of the primary 
vectors in each endemic area during raining season and dry season.  It is noteworthy that both human and 
animal baits attracted primary vectors almost equally well while secondary vectors, suspected vectors and 
other anopheline mosquitos preferred animal baits to human baits.  Phylogenetic analysis inferred from 
internal transcribed spacer II (ITS-2) and cytochrome oxidase II sequence revealed that Anopleles minimus 
(n=150) exhibited microheterogeneity of sequences at both loci and all were clustered within complex A. 
Furthermore, searching for malarial DNA in 397 Anopleles minumus by polymerase chain reaction targeting 
SSU rRNA of malaria parasites showed that 15 mosquitos (3.8%) yielded positive tests for Plasmodium 
falciparum (n=3), Plasmodium vivax (n=11) and co-existence of both species (n=1), supporting an 
important role of this mosquito species as a malaria vector in Thailand. Likewise, Plasmodium knowlesi and 
Plasmodium inui were found in Anopheles dirus complex that were caughted upon landing on human and 
monkey baits collected from a forest area in Narathiwat Province, suggesting that these primate malarias 
could be potentially transmitted by this anopheline mosquito. Information on the status of malaria vectors 
will form an essential basis for national malaria control policy. 
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               7 – 10 ใหผ้ลลบ              15 
รปที ู่ 1.6 เชือมาลาเรียชนิด้  Plasmodium knowlesi ระยะ ring with double chromatin (A, B) ระยะ trophozoite  
              (band form) (C, D, E, F) ระยะ developing schizont (G, H, I, T, U) และระยะ gametocyte (V)      22 
โครงการวจัิยที ่2 
รปที ู่ 2.1 แสดงการสร้างกรงจบัลิงขนาด  0.5 x 1 x 0.7 เมตร           39 
รปที ู่ 2.2 แสดงลิงกงป่าเพศผูท่ี้จบัไดจ้ากป่าั ฮาลาบาลา             39 
รปที ู่ 2.3 แสดงลิงกงเพั ศผูท่ี้ชาวบา้นเลียงไวเ้กบสะตอ้ ็ และมะพร้าวจากจงัหวดันราธิวาส        40  
รปู ที ่2.4 แสดงการเจาะเลือดลิงโดยใชเ้ขม็อินซูลินขนาด 1 มิลลิลิตร           40 
รปที ู่ 2.5 แสดงโครงสร้างของ pGEM-T Easy plasmid vector  (Promega, USA)       46 
รปที ู่ 2.6 แสดงลาํดบัเบสบริเวณ cloning site ของ pGEM-T Easy plasmid vector (Promega, USA)       47 
รปู ที ่2.7 แสดงโคโลนีสีขาวและสีนาํเงินของ้  Escherichia coli บนอาหารเลียงเชือท่ีมีแอมพิซิลิน ้ ้ IPTG      49 
               และ X-gal 
รปที ู่ 2.8 เคร่ืองวิเคราะห์ลาํดบันิวคลีโอไทดอ์ตัโนมติัชนิด ABI 3100 DNA Sequencer        51 
รปที ู่ 2.9 แสดงพืนท่ีการเกบตวัอยางเลือดลิงในจงัหวดั้ ็ ่  พทัลุง ปัตตานี ยะลาและนราธิวาส         53 
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รปที ู่ 2.10 แสดงรูปตวัอยางลิงกงเพศผู ้่ ั (Macaca nemestrina) จากจงัหวดันราธิวาส         54 
รปที ู่ 2.11 แสดงรูปตวัอยางลิงแสมเพศผู ้่ (Macaca fascicularis) จากจงัหวดัยะลา         54 
รปที ู่ 2.12 แสดงรูปตวัอยางลิงเสนเพศผู ้่ (Macaca arctoides) จากจงัหวดัพทัลุง      55 
รปที ู่ 2.13 แสดงรูปตวัอยางคางแวนถินใต ้่ ่ ่ ่ (Semnopithecus obscurus) จากจงัหวดันราธิวาส     55 
รปที ู่ 2.14 แสดงจาํนวนแบงตามเพศของลิงแตละชนิดท่ี่ ่ จบัไดจ้ากอาํเภอตาง ๆ ของจงัหวดันราธิวาส่     57 
รปที ู่ 2.15 แสดงชนิดของเชือมาลาเรียชนิดตาง ๆ และจาํนวน ท่ีตรวจพบดว้ยกลอ้งจุลทรรศน์้ ่      58 
รปที ู่ 2.16 แสดงตวัอยางเชือระยะ ่ ้ ring form (A), trophozoite (B), developing schizont (C),  
                schizont (D) male gametocytes (E) และ female gametocytes (F) ของเชือ ้  
               Plasmodium inui จากฟิลม์เลือดบาง          58 
รปที ู่ 2.17 แสดงตวัอยางเชือ่ ้  Plasmodium cynomolgi ระยะ growing trophozoites  
                จากฟิลม์เลือดบาง (A – D)           59 
รปทีู่  2.18 ร้อยละจาํนวนตวัอยางท่ีตรวจพบเชือ่ ้  (190 ตวัอยาง่ ) และตรวจไมพบเชือมาลาเรีย่ ้  (465ตวัอยาง่ ) 

   จากการตรวจโดยวิธี PCR           60 
รปที ู่ 2.19 แสดงร้อยละการกระจายของจาํนวนของลิงท่ีพบเชือมาลาเรีย้ จาํแนกตามวยั      60 
รปที ู่ 2.20 แสดงร้อยละการกระจายของการติดเชือมาลาเรียชนิดเดียวและหลายช้ นิดในตวัอยาง่  
                 เดียวกนในประชากรั ลิงท่ีศึกษา            61 
รปที ู่ 2.21 แสดงผลิตผล PCR ของ 18S rRNA gene ขนาดประมาณ 800-900 bp จาก primer  
                M18SF0 และM18SR0 ท่ีจาํเพาะตอเชือมาลาเรีย ่ ้ (M = DNA marker, แถวท่ี1-16 = ผลบวก)    61 
รปที ู่ 2.22 ผลการวิเคราะห์สายใยพนัธุกรรม (phylogenetic analysis) วธีิ neighbor-joining โดยอาศยัขอ้มูล 
                 ลาํดบันิวคลีโอไทดข์อง SSU rRNA ของ Plasmodium sp .และ Hepatocystis spp จากตวัอยางท่ี่  
                 ไดจ้ากลิงในภาคใตป้ระเทศไทย เปรียบเทียบขอ้มูลท่ีมีใน Genbank Database เสน้กากบขนาดํ ั  
                 ดา้นลางซา้ยมือคือระดบัความแตกตางที่ ่ ่ 0.02 ตอตาํแหนงนิวคลีโอไทด์่ ่       64 
รปที ู่ 2.23 แสดงผลิตผล PCR ของ mitochondrial cytochrome b gene ขนาด 1,050 bp  จากการใช ้primer          
                 MCytb-F0 และ MCytb-R0 ใน 1 % agarose gel (M = DNA marker, แถวท่ี1-15 = ผลบวกของยนี  
                 mitochondrial cytochrome b)                        65 
รปที ู่ 2.24 แสดงตาํแหนงกรดอะมิโนท่ีมีการเปล่ียนแปลงของ ่ mitochondrial cytochrome b gene จากเชือ้  
                 มาลาเรียท่ีไดจ้ากตวัอยางลิงเปรียบเทียบกบขอ้มูลท่ีมีใน ่ ั Genbank Database จุดหมายถึงกรด 
                 อะมิโนท่ีเหมือนกนในแตละตาํแหนงั ่ ่           65 
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รปที ู่ 2.25 เปรียบเทียบลาํดบันิวคลีโอไทดข์องยนี mitochondrial cytochrome b จากเชือมาลาเรียท่ีไดจ้าก้  
                ตวัอยางลิง จุดหมายถึงเบสท่ีเหมือนกนในแตละตาํแหนง ขีดหมายถึงการขาดหายไปของเบส่ ั ่ ่     67 
รปทีู่  2.26 ผลการวิเคราะห์สายใยพนัธุกรรม (phylogenetic analysis) วธีิ neighbor-joining โดยอาศยัขอ้มูล 
                 ลาํดบันิวคลีโอไทดข์อง mitochondrial cytochrome b gene ของ primate malaria จากตวัอยาง่  
                 ท่ีไดจ้ากลิงในจงัหวดันราธิวาสของประเทศไทย เสน้กากบขนาดดา้นลางซา้ยมือคือระดบัความํ ั ่                   
                 แตกตาง ่ 0.02 นิวคลีโอไทดต์อตาํแหนง่ ่           75 
โครงการวจัิยที ่3 
รปที ู่ 3.1 โครงสร้าง Apicoplast Genome ของเชือมาลาเรีย ้ Plasmodium falciparum ขนาดประมาณ 35 กโลิ  
               เบส (Wilson et al 1996) แสดงตาํแหนงของยนีตาง ๆ ไดแ้ก ่ ่ ่ large subunit ribosomal RNA (LSU  
               rRNA), small subunit ribosomal RNA (SSU rRNA), transfer RNA ซ่ึงกากบดว้ย ํ ั anticodon,  
               ribosomal protein genes สาํหรับ large subunit ribosome (rpl), ribosomal protein genes สาํหรับ  
               small subunit ribosome (rps), RNA polymerase (rpoB, rpoC1, rpoC2 หรือ rpoD), tufA gene, clpC  
               gene, ORF470, ORF51, ORF78, ORF79, ORF91, ORF101, ORF105 และ ORF129                  104 
รปที ู่ 3.2 เปรียบเทียบลาํดบันิวคลีโอไทดแ์ละความสมัพนัธ์ทางสายววิฒันาการของยนี tRNA สาํหรับ 
              กรดอะมิโนชนิดตาง ๆ ของเชือมาลาเรียแตละ ่ ่้ species จุดคือนิวคลีโอไทดท่ี์เหมือนกน ขีดั  
             คือนิวคลีโอไทดท่ี์ขาดหายไป scale ดา้นลางของ่  phylogenetic tree คือจาํนวนการแทนที่ตอ่ 
             ตาํแหนงนิวคลีโอไทด์่           106 
รปที ู่ 3.3 เปรียบเทียบลาํดบันิวคลีโอไทด ์ลาํดบักรดอะมิโนและความสมัพนัธ์ทางสายววิฒันาการของยนี  
              ribosomal proteins (rps2, rps7, rpl4 และ rpl23) ของเชือมาลาเรียแตละ ้ ่ species จุดคือนิวคลีโอไทดท่ี์ 
              เหมือนกน ขีดคือนิวคลีโอไทดท่ี์ขาดหายไป ั scale ดา้นลางของ่  phylogenetic tree คือจาํนวนการ 
              แทนท่ีตอตาํแหนงนิวคลีโอไทด์่ ่         115 
รปที ู่ 3.4 เปรียบเทียบลาํดบักรดอะมิโนและความสมัพนัธ์ทางสายวิวฒันาการของยนี rpoB ของเชือมาลาเรีย้  
              แตละ ่ species จุดคือกรดอะมิโนท่ีเหมือนกน ขีดคือกรดั อะมิโนท่ีขาดหายไป scale ดา้นลางของ่   
              phylogenetic tree คือจาํนวนการแทนที่ตอตาํแหนงนิวคลีโอไทด์่ ่         120 
รปที ู่ 3.5 เปรียบเทียบลาํดบักรดอะมิโนและความสมัพนัธ์ทางสายวิวฒันาการของยนี rpoC ของเชือมาลาเรีย้  
              แตละ ่ species จุดคือกรดอะมิโนท่ีเหมือนกน ขีดคือกรดอะมิโนท่ีขาดหายไป ั scale ดา้นลางของ่   
              phylogenetic tree คือจาํนวนการแทนที่ตอตาํแหนงนิวคลีโอไทด์่ ่      122 
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รปที ู่ 3.6  เปรียบเทียบลาํดบักรดอะมิโนและความสมัพนัธ์ทางสายววิฒันาการของยนี rpoD ของเชือ้  
               มาลาเรียแตละ ่ species จุดคือกรดอะมิโนท่ีเหมือนกน ขีดคือกรดอะมิโนท่ีขาดหายไป ั scale   
               ดา้นลางของ่  phylogenetic tree คือจาํนวนการแทนที่ตอตาํแหนงนิวคลีโอไทด์่ ่   123 
รปที ู่  3.7 เปรียบเทียบลาํดบักรดอะมิโนและความสมัพนัธ์ทางสายววิฒันาการของยนี rpoD ของเชือมาลาเรีย้  
               แตละ ่ species จุดคือกรดอะมิโนท่ีเหมือนกน ขีดคือกรดอะมิโนท่ีขาดหายไป ั scale ดา้นลางของ่   
               phylogenetic tree คือจาํนวนการแทนที่ตอตาํแหนงนิวคลีโอไทด์่ ่   ลาํดบักรดอะมิโนท่ีมีความคงที่ 
               และทาํหนา้ท่ีจบักบ ั phosphoryl, Mg2+ และ GTP แสดงในกลอง่     124 
รปที ู่  3.8 เปรียบเทียบลาํดบักรดอะมิโนและความสมัพนัธ์ทางสายววิฒันาการของยนี clpC ของเชือมาลาเรีย้  
               แตละ ่ species จุดคือกรดอะมิโนท่ีเหมือนกน ขีดคือกรดอะมิโนท่ีขาดหายไป ั scale ดา้นลางของ่   
               phylogenetic tree คือจาํนวนการแทนที่ตอตาํแหนงนิวคลีโอไทด์่ ่     126 
รปที ู่ 3.9 เปรียบเทียบความสมัพนัธ์ทางสายววิฒันาการของยนี ORF51, ORF78, ORF79, ORF91, ORF101,  
              ORF105, ORF 470 และ ORF129 ของเชือมาลาเรียแตละ ้ ่ species     127 
รปที ู่ 3.10 เปรียบเทียบลาํดบันิวคลีโอไทดแ์ละความสมัพนัธ์ทางสายววิฒันาการของยนี  large subunit  
                ribosomal RNAของเชือมาลาเรียแตละ ้ ่ species จุดคือนิวคลีโอไทดท่ี์เหมือนกน ขีดคือั  
               นิวคลีโอไทดท่ี์ขาดหายไป scale ดา้นลางของ่  phylogenetic tree คือจาํนวนการแทนที่ 
               ตอตาํแหนงนิวคลีโอไทด์่ ่         128 
รปที ู่ 3.11 เปรียบเทียบลาํดบันิวคลีโอไทดแ์ละความสมัพนัธ์ทางสายววิฒันาการของยนี  large subunit  
                ribosomal RNAของเชือมาลาเรียแตละ ้ ่ species จุดคือนิวคลีโอไทดท่ี์เหมือนกน ขีดคือั  
               นิวคลีโอไทดท่ี์ขาดหายไป scale ดา้นลางของ่  phylogenetic tree คือจาํนวนการแทนที่ตอ่  
               ตาํแหนงนิวคลีโอไทด์่           132 
รปที ู่ 3.12 ความสมัพนัธ์ทางสายวิวฒันาการของยนีสาํหรับ tRNA ตาง ๆ จากการนาํลาํดบันิวคลีโอไทด์่  
                ในแตละยนีมาตอกน ่ ่ ั scale ดา้นลางของ่  phylogenetic tree คือจาํนวนการแทนที่ตอตาํแหนง่ ่  
                นิวคลีโอไทดต์วัเลขกากบการแยกสายแสดงร้อยละความเช่ือมนัจากการประเมินโดยวิธี ํ ั ่  
                bootstrap 1000 ครัง้          136 
โครงการวจัิยที ่4 
รปที ู่ 4.1 แสดงการเกบตวัอยางยงุโดยใชค้นเป็นเหยือ่ลอ็ ่ ่       155 
รปที ู่ 4.2 แสดงการจบัยงุโดยใชว้วัเป็นเหยือ่ลอ่        155 
รปที ู่ 4.3 แสดงการจบัยงุโดยใชลิ้งเป็นเหยือ่ลอ่  ในพืนท่ีจงัหวดันราธิวาส้     156 
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รปทีู่  4.4 เปรียบเทียบร้อยละของจาํนวนยงุพาหะหลกัท่ีจบัไดท้งัหมดในชวงฤดูแลง้และฤดูฝนในปีท่ี ้ ่ 1  
              (2548-2549), ปีท่ี 2 (2549-2550) และปีท่ี 3 (2551-2552)     160 
รปที ู่ 4.5 แสดงผลผลิต PCR ของ DNA ตวัอยางยงุ่  Anopheles miminus ท่ีตรวจพบเชือมาลาเรียชนิ้ ด    
               Plasmodium falciparum lane 6 ใหผ้ลบวก lane 1 = positive control, lane M = DNA  
              marker 100 bp Ladder  (ขนาด 3000, 2000, 1500, 1200, 1000, 900, 800, 700, 600, 500,  
              400, 300, 200 และ 100 bp)         163 
รปทีู่  4.6 แสดงผลผลิต PCR ของ DNA ตวัอยางยงุ่  Anopheles miminus ท่ีตรวจพบเชือมาลาเรียชนิด้    
                Plasmodium vivax lane 4 ใหผ้ลบวก lane 9 = positive control, lane M = DNA marker 50 bp  
               DNA Ladder (ขนาด 1000, 900, 800, 700, 600, 500, 400, 300, 250, 200, 150, 100   
               และ 50)          163 
รปที ู่ 4.7 แสดงผลผลิต PCR ของ DNA ตวัอยางยงุกนปลองจากจงัหวดันราธิวาสท่ีตรวจพบเชือมาลาเรีย่ ้ ่ ้  

    ชนิด Plasmodium inui  lane 9 ใหผ้ลบวก lane 10 = positive control, lane M = DNA marker 100  
              bp Ladder (ขนาด 3000, 2000, 1500, 1200, 1000, 900, 800, 700, 600, 500, 400, 300, 200  
               และ 100 bp)          165 
รปที ู่ 4.8 แสดงผลผลิต PCR ของ DNA ตวัอยางยงุกนปลองจากจงัหวดันราธิวาสท่ีตรวจพบเชือมาลาเรีย่ ้ ่ ้  
               ชนิด Plasmodium knowlesi lane 2 ใหผ้ลบวก lane 9 = positive control, lane M = DNA marker  
               100 bp Ladder (ขนาด 1000, 900, 800, 700, 600, 500, 400, 300, 200 และ 100 bp)  165 
รปที ู่ 4.9 แสดงผลผลิต PCR ของยนี ITS-2 ของยงุ Anopheles minimus มีขนาดความยาวประมาณ 600 bp  
               จากการตรวจสอบโดยใช ้2 % agarose gel  lane 1-5  ใหผ้ลบวก lane 7 = positive control, lane  
               M = DNA marker 50 bp DNA Ladder (ขนาด 1000, 900, 800, 700, 600, 500, 400, 300, 250, 200, 150,  
                 100  และ 50)          166 
รปที ู่ 4.10 แสดงผลผลิต PCR ของ mitochondrial DNA ของยงุ Anopheles minimus พาหะหลกัสาํหรับเชือ้  
                 มาลาเรียมีขนาดความยาวประมาณ 2.0 kb จากการตรวจสอบโดยใช ้1 % agarose gel  lane 1-3,  
                 5-7  ใหผ้ลบวก lane 8 = positive control, lane M = DNA marker lamda/HindIII (ขนาด 23130,  
                   9416, 6557, 4361, 2332, 2027, 564 และ 125)      166 
รปที ู่ 4.11 Internal transcribed spacer II ของยงุ Anopheles minimus เปรียบเทียบกบขอ้มูลท่ีมีใน ั  
                GenBank Database จุดหมายถึงนิวคลีโอไทดท่ี์เหมือนกนั ขีดหมายถึงนิวคลีโอไทดท่ี์ 
                ขาดหายไป อกัษร ‘RT’ หมายถึงช่ือของตวัอยางท่ีไดจ้ากการศึกษาครังนี สวน ่ ่้ ้  
                อกัษร ‘AMT’ เป็นตวัอยางจากการศึกษากอนหนา้นี่ ่ ้      167 
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              สารบัญรปู  (ต่อ) 
            หนา้ 
รปที ู่ 4.12 Neighbor-joining tree จากการเปรียบเทียบสวน ่ internal transcribed spacer II ของยงุ Anopheles  
                minimus โดยแสดงเฉพาะตวัอยางท่ีมี่ ลาํดบันิวคลีโอไทดแ์ตกตางกน ตวัเลขกากบการวิเคราะห์บน่ ั ํ ั  
               พืนฐานของ้  Kimura 2-parameter มาตรดา้นลางแสดงหนวยความแตกตางของนิวคลีโอไทด ์ตวัเลข่ ่ ่  
               กากบแขนงแสดงร้อยละความเช่ือมนัโดยวิธี ํ ั ่ bootstrap จาํลอง 1,000 ครัง้    169 
รปที ู่ 4.13 Neighbor-joining tree โดยอาศยัลาํดบันิวคลีโอไทดใ์นยนี cytochrome oxidase subunit II ของ  
                  mitochondria จากยงุ Anopheles minimus การวิเคราะห์บนพืนฐานของ้  Kimura 2-parameter  
                  มาตรดา้นลางแสดงหนวยความแตกตางของนิวคลีโอไทด ์ตวัเลขกากบแขนงแสดงร้อยละความ่ ่ ่ ํ ั  
                  เช่ือมนัโดยวิธี ่ bootstrap จาํลอง 1,000 ครัง้                                                                               171 
รปที ู่ 4.14 Neighbor-joining tree โดยอาศยัลาํดบันิวคลีโอไทดใ์นยนี cytochrome oxidase subunit II ของ          
                 mitochondria จากยงุ Anopheles sp. จากจงัหวดันราธิวาสเปรียบเทียบกบขอ้มูลของ ั Genbank  
                 database การวิเคราะห์บนพนืฐานของ้  Kimura 2-parameter มาตรดา้นลางแสดงหนวยความแตก่ ่  
                 ตางของนิวคลีโอไทด ์ตวัเลขกากบแขนงแสดงร้อยละความเช่ือมนัโดยวิธี ่ ํ ั ่ bootstrap จาํลอง  
                 1,000 ครัง้           172 
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คาํอธิบายสัญลกัษณ์และคาํย่อทีใ่ช้ในการวจิยั 
 

DNA  = deoxyribonucleic acid 
RNA  = ribonucleic acid  
SSU rRNA = small subunit ribosomal RNA 
A           = adenine 
T  = thymine 
G  = guanine  
C  = cytosine 
dNTP  = deoxyribonucleotide triphosphate 
dATP  = deoxyadeninosine triphosphate 
dTTP   = deoxythymine triphosphate 
dCTP   = deoxycytosine triphosphate 
dGTP  = deoxyguanosine triphosphate 
PCR  = polymerase chain reaction 
Tm  = melting temperature 
Taq  = Thermus aquaticus 
ddH2O  = double distilled water 
bp  =  base pair 
cm  = centrimetre 
Kb  = kilobases 
ml  = millilitre 
mm  = millimetre 
mM  = millimolar 
ng  = nanogram 
μg  = microgram 
μl  =  microlitre 
μM  = micromolar 
spp.  = species 
E. coli  = Escherichia coli 
UV  = ultraviolet 
oC  =  degree celsius 
%  = percent 
λ  = lambda 
EDTA  = ethylene diamine tetra acetate 
KCl  = potassium chloride 
MgCl2  = magensium chloride 
PBS  = phospate buffer saline 
PEG  = polyethylene glycol  
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บทนํารวม 
ความสําคญั และทีม่าของปัญหา 

แมว้าโรคมาลา่ เรียสามารถป้องกนและรักษาได ้แตจากขอ้มูลขององคก์ารอนามยัโลกพบวาประชากรั ่ ่
โลกราว 3.2 พนัลา้นคน อาศยัอยใูนบริเวณท่ีมีการแพรกระจายของเชือมาลาเรีย โดยในแตละปีมีผูติ้ดเชือราย่ ่ ่้ ้
ใหมประมาณ ่ 300-500 ลา้นคน ทงันีโรคมาลาเรียเป็นสาเหตุของการตายของประชากรทวัโลกราว้ ่้  1-2 ลา้นคน 
โดยสวนใหญเป็นเดก็ในทวปีอฟัริกา สาํหรับในประเทศไทยโรคมาลาเรียยงัเป็นปัญหาสาํคญัทางสาธารณสุข่ ่
โดยเฉพาะอยางยงิประชากรท่ีอาศยัอยตูามชายแดนของประเทศ โดยในแตละปีมีผูติ้ดเชือทงัชาวไทยและ่ ่ ่่ ้ ้
ชาวตางชาติท่ีขา้มพรมแดนของประเทศในจาํนวนท่ีใกลเ้คียงกน สาํหรั่ ั บการแพรระบาดของโรคมาลาเรียใน่
ธรรมชาติ เกดจากการที่ยงุกนปลองปลอยเชือมาลาเรียระยะ ิ ้ ่ ่ ้ sporozoite ในตอมนาํลายเขา้สูกระแสเลือดในขณ่ ่้
กดคน หลงัจากนนัระยะดงักลาวจะลุกลามเขา้สูเซลลต์บัพร้อมกบกระบวนการเพิมจาํนวนแบบไมอาศยัเพศ ั ่ ่ ั ่้ ่
เม่ือมีการพฒันาเป็นระยะ merozoite ซ่ึงเจริญเตม็ท่ีแลว้จะออกจากเซลลต์บัเขา้สูระบบไหลเวยีน พร้อมท่ีจะ่
ลุกลามและเจริญในเมด็เลือดแดงตอไป    การเพิมจาํนวนของเชือมาลาเรียในเมด็เลือดแดงแบบไมอาศยัเพศ่ ่่ ้
พร้อมกบการแตกของเมด็เลือดแดงท่ีมีเชือมาลาเรียเจริญอยภูายใน จะทาํใหผู้ติ้ดเชือมีอาการของโรคตั ่้ ้ ามมา 
ในลกัษณะของไขห้นาวสนั ทงันีเชือมาลาเรียท่ีกอโรคในคนท่ีทราบกนเป็นอยางดีในอดีตมี ่ ้ ้ ้ ่ ั ่ 4 ชนิดไดแ้ก ่
Plasmodium falciparum, Plasmodium vivax, Plasmodium malariae และ Plasmodium ovale โดย 
Plasmodium falciparum สามารถกอใหเ้กดพยาธิสภาพและอาการที่รุนแรงจน่ ิ อาจเสียชีวิตได ้ในขณะท่ี 
Plasmodium vivax และ Plasmodium ovale มีระยะท่ีมีการหยดุพกัการเจริญในเซลลต์บัเรียกวาระยะ ่
hypnozoite ซ่ึงเป็นสาเหตุของการเกดไขก้ลบั ิ (relapse) ทาํใหผู้ไ้ดรั้บเชือเพียงครังเดียวสามารถเกดอาการของ้ ้ ิ
โรคมาลาเรียไดห้ลายครังในภายหลงั นอก้ จากนียงัพบวาเชือมาลาเรียชนิด ้ ้่ Plasmodium knowlesi ซ่ึง
โดยทวัไปพบการติดเชือในกลุมลิงกงและลิงแสม แตเชือดงักลาวสามารถติดตอสูคนจากการติดเชือตาม่ ้ ้ ้่ ั ่ ่ ่ ่
ธรรมชาติ โดยอาศยัยงุกนปลองเป็นพาหะได ้แมว้าพยาธิสภาพและอาการของโรคมาลาเรียท่ีเกดจาก ้ ่ ่ ิ
Plasmodium knowlesi มกัไมแตกตางจากการติดเชือมาลาเรียชนิดอ่ืนๆ แตจากการศึกษาในภายหลงัใน่ ่ ่้
ประเทศมาเลเซียพบวา เชือมาลาเรียดงักลาวสามารถกอพยาธิสภาพท่ีรุนแรงและเป็นสาเหตุของการเสียชีวิต่ ่้ ่
ได ้    

สาํหรับอุบติัการณ์ของโรคมาลาเรียในภูมิภาคตางๆ ของโลกมีความแตกตางกนขึนกบปัจจั่ ่ ั ั้ ยท่ีมี
ผลกระทบ ความเช่ือมโยง และปฏิสมัพนัธ์ระหวางกน โดยเกยวขอ้งกบ ่ ั ี่ ั (1) ประชากรท่ีมีเชือมาลาเรียใน้
รางกายและประชากรในชุมชนท่ีมีความเส่ียงตอการติดเชือ ่ ่ ้ (2) เชือมาลาเรียชนิดตางๆ รวมทงัพนัธุกรรมของ้ ่ ้
เชือมาลาเรียแตละชนิด โดยเฉพาะท่ีเก้ ่ ี่ยวขอ้งกบการตอบสนั องตอยาตา้นมาลา่ เรีย (3) ยงุพาหะนาํโรค ชีวนิสยั 
แหลงเพาะพนัธุ์และการตอบสนองตอยาฆาแมลง และ ่ ่ ่ (4) ในกรณีของเชือมาลาเรียท่ีมีลิงเป็นรังโรคนนั การ้ ้
กระจายทางภูมิศาสตร์ของลิงแตละชนิดรวมทงัโอกาสเส่ียงตอการแพรเชือผานยงุกนปลองพาหะมาสูคน่ ่ ่ ่ ้ ่ ่้ ้  
ดงันนัผลสาํเร็จของก้ ารควบคุมโรคมาลาเรียจะเกดขึนไดต้อ้งอาศยัการวางมาตรการตาง ๆ ท่ีมีผลกระทบตอิ ่ ่้
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ปัจจยัเหลานีโดยองคร์วม อยางไรกตาม่ ่ ็้ ดว้ยขอ้จาํกดจากวิธีวนิิจฉยัโรคมาลาเรียในปัจจุบนั ทาํใหเ้กดความั ิ
คลาดเคล่ือนของการประเมินสถานการณ์ของโรคท่ีเกดขึนจริง เน่ืองจากผูป่้วยสวนหน่ึงมีิ ่้ เชือมาลาเรียใน้
กระแสโลหิตตํ่ากวาท่ีสามารถตรวจพบไดจ้ากการตรวจฟิลม์โลหิต ตลอดจนอาจมีการติดเชือมาลาเรียมากกว่ ่้
 1 ชนิดในผูป่้วยคนเดียวกนซ่ึงมกัไมไดรั้บการวินิจฉยั ดงันนัผูติ้ดเชือเหลานีจึงสามารถแพรเชือตอไปไดแ้ละั ่ ่ ่ ่้ ้ ้ ้
เชือมาลาเรียในกลุมผูป่้วยดงักลาวอาจ้ ่ ่ ไดรั้บการคดัเลือกสายพนัธุ์ในดา้นการตอบสนองตอยาตา้นมาลาเรียโดย่
ไมจาํเป็นจึงกอใหเ้กดสายพนัธุ์ท่ีดือตอยามากขึนในอนาคตซ่ึงตอ้งอาศยันวตักรรมการตรวจชนิดใหมหรือ่ ิ ่ ่่ ้ ้
ปรับปรุงวิธีการทางอณูชีววทิยาท่ีมีความไวและจาํเพาะสูงใหส้ามารถประยกุตก์บตวัอยางจาํนวนมากในั ่
ภาคสนามได ้นอกจากนีชาวตางชาติจากประเทศที่มีพรมแดนติดกบประเทศไทยมีการเดินทางระหวาง้ ่ ั ่
พรมแดนหรือการอพยพของแรงงานตางชาติเขา้มาในประเทศเป็นจาํนวนมาก ซ่ึงชาวตางชาติสวนหน่ึงมีการ่ ่ ่
ติดเชือมาลาเรียจึงเป็นการเพมิอตัราการพบผูป่้วยโรคมาลาเรีย และอาจเป็นแหลงแพรเชือในปร้ ้่ ่ ่ ะเทศไทย 
ดงันนัมาตรการในการควบคุมโรคมาลาเรียจึงตอ้งคาํนึงถึงปัญหาการนาํเชือมาลาเรียเขา้สูประเทศจากกลุมคน้ ้ ่ ่
ดงักลาวซ่ึงเชือมาลาเรียเหลานีอาจเป็นสายพนัธุ์ท่ีมีคุณสมบติัในการตอบสนองตอยาตา้นมาลาเรียแตกตางไป่ ่ ่ ่้ ้
จากเดิม และอาจกอปัญหาในดา้นการรักษาโรคในระยะยาวต่ ่อไป การทราบขอ้มูลทางดา้นพนัธุกรรมของเชือ้
มาลาเรียแตละชนิดโดยเฉพาะอยางยงิหนวยพนัธุกรรมท่ีอยนูอกนิวเคลียสของเชือมาลาเรียท่ีเป็นเป้าหมายของ่ ่ ่ ่่ ้
การออกฤทธิของยาตา้นมาลาเรียหลายขนานท่ีไดรั้บความสนใจในปัจจุบนัยอมเป็นแนวทางในการหาÍ ่
มาตรการใหม ๆ เพื่อควบคุมเชือ่ ้ มาลาเรียในอนาคต  อน่ึงขอ้มูลในเชิงระบาดวิทยาและชีวนิสยัของยงุพาหะนาํ
โรคมาลาเรียในระดบัประเทศยงัขาดการศึกษาอยางครอบคลุม ซ่ึงองคค์วามรู้ดงักลาวเป็นพนืฐานท่ีสาํคญัใน่ ่ ้
การวางมาตรการควบคุมโรค  รวมทงัปัญหาการอุบติัใหมของโรคมาลาเรีย ้ ่ (emerging diseases) ท่ีมีลิงเป็นรัง
โรคยงัไมไดรั้บการประเมิน่ อยางตอเน่ือง่ ่  จากรายงานการพบอตัราการติดเชือมาลาเรียชนิดท่ีมีลิงเป็นรังโรค้
ในประชากรจาํนวนมากท่ีอาศยัในหมูเกาะบอร์เนียวตอนเหนือและการตรวจพบผูป่้วยชาวไทยท่ีไดรั้บเชือ่ ้
ชนิดเดียวกนทางภาคใตข้องประเทศไทยซ่ึงมีประชากรลิงชนิดเดียวกั นัอาศยัอยเูป็นจาํนวนมากในธรรมชาติ่
และตามแหลงทองเที่ยวท่ีสาํคญับางแหง่ ่ ่  ยอมมีโอกาสท่ีเชือมาลาเรียจากลิงอาจเป็นปัญหาท่ีสาํคญัทาง่ ้
สาธารณสุขของประเทศตอไป่  การดาํเนินมาตรการควบคุมโรคมาลาเรียตามสภาวะท่ีมีความผนัผวนจากปัจจยั
หลายดา้นซ่ึงมีความซบัซอ้นมากขึนในปัจจุบั้ นและท่ีจะเกดขึนในอนาคตยอมตอ้งอาศยัการวางแผนิ ่้
ยทุธศาสตร์เพื่อใหเ้กดความยงัยนืพร้อมทงับรรลุประสิทธิภาพอยางเตม็ท่ี ดงันนัพนืฐานจากงานวิจยัท่ีิ ่่ ้ ้ ้
สอดคลอ้งกนและสามารถนาํไปประยกุต ์ขยายผลไดใ้นเชิงปฏิบติัและนวตักรรมท่ีเกดจากการวิจยัจะเป็นั ิ
พืนฐานสาํคญัในการวางม้ าตรการในการควบคุมโรคมาลาเรียในระดบัชาติใหเ้กดผลอยางรวดเร็วควบคูกบิ ่ ่ ั
กระบวนการพฒันาทรัพยากรบุคคลของชาติ ทงันีประเดน็ปัญหาเกยวกบการควบคุมโรคมาลาเรียท่ียงัขาด้ ้ ี่ ั
ความชดัเจนหรือจาํเป็นตอ้งไดรั้บการศึกษาอยางเรงดวนในปัจจุบนั ตลอดจนการเตรียมความพร้อมสาํหรับ่ ่ ่
อนาคตในระยะยาว 
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วตัถประสงค์หลกัของแผนงานวจัิยุ  
     การวิจยัเพือ่ใหเ้กดประโยชน์ในเชิงรูปธรรมในมิติตางๆ โดยมีเป้าหมายหลกัในการควบคุมโรคิ ่

มาลาเรียอยางมีประสิทธิภาพและยงัยนื อนัประกอบดว้ย่ ่  
1. สร้างนวตักรรมการตรวจวินิจฉยัโรคมาลาเรียโดยวิธีท่ีมีความไวและถูกตอ้งสูง 
2. สร้างองคค์วามรู้และฐานขอ้มูลทางระบาดวิทยาท่ีทนัสมยัมีความถูกตอ้งเกยวกบปัจจยัตางี่ ั ่  ๆ ท่ีมี

ผลตอการวางมาตรการควบคุมโรคมาลาเรีย่  โดยเช่ือมโยงเกยวกบปัจจยัตางี่ ั ่  ๆ ท่ีครอบคลุม (1) 
ประชากรท่ีมีเชือมาลาเรียในรางกาย ้ ่ (2) เชือมาลาเรีย ้ (3) ยงุพาหะนาํโรค (4) สภาวะของรังโรค
ในธรรมชาติ  

3. การสร้างเครือขายการวจิยัและผลิตนกัวิจยัรุนใหมเพื่อการแกปัญหาโรคมาลาเรียของประเทศและ่ ่ ่ ้
สามารถประยกุตก์บการแกปัญหาโรคติดเชืออ่ืนๆ ในอนาคตและตอบสนองตอการพฒันาั ้ ่้
ทรัพยากรมนุษยข์องประเทศ 

4. การเป็นแหลงอา้งอิงทางวิชาการและการบริการตอประชาคม่ ่ วิจยั ตลอดจนหนวยงานท่ีพึงจะนาํ่
ผลการวิจยัไปใช ้

5. การถายทอดเทคโนโลยสูีกลุมเป้าหมาย ่ ่ ่  
 

รายละเอยีดความเช่ือมโยงระหว่างโครงการวจิยัย่อย อาจมีแผนภมิประกอบู  
          กรอบแนวความคดิของแผนงานวจัิย 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

เชืÊอมาลาเรีย 
-ลกัษณะของเชือ้ทีพ่บในคนและลงิ 
-การวเิคราะหล์กัษณะทางพนัธุกรรม 
 ของเชือ้ทีพ่บ 
-การศกึษา apicoplast genome 
 

ผูป่้วยโรคมาลาเรีย 
-การศกึษาภาวะการตดิเชือ้ 
-การวนิิจฉยัจากฟิลม์โลหติ 
-การวนิิจฉยัโดย PCR 
-การวเิคราะหล์กัษณะทางพนัธุกรรม 
 ของเชือ้ทีพ่บ 

ลงมาแคกิ  
-การศกึษาภาวะการตดิเชือ้ 
-การวนิิจฉยัจากฟิลม์โลหติ 
-การวนิิจฉยัโดย PCR 
-การวเิคราะหล์กัษณะทางพนัธุกรรม   
 ของเชือ้ทีพ่บ 

ยงุก้นปลองพาหะ่  
-การจาํแนกชนิดดว้ยสณัฐาน 
-การจาํแนกชนิดโดยขอ้มลูทาง   
 พนัธุกรรม 
-การวเิคราะหล์กัษณะทางพนัธุกรรม 
    



 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

การวเิคราะหอ์ะพโิคพลาส
จโีนมของเชือ้มาลาเรยีทีพ่บ

ในคนและทีพ่บในลงิ 

หนวยวจยั่ ิ  
จฬุาลงกรณ์
มหาวทยาลยัิ  

การศกึษาศกัยภาพในการ
เป็นพาหะนําโรคของ

ยงุกน้ปลอ่ง 

การศกึษาระบาดวทิยาของ
เชือ้มาลาเรยีในลงิใน

ธรรมชาต ิ

ระบาดวทิยาของมาลาเรยี
ตามชายแดนของประเทศ

ไทย 

แผนภมูโครงการวจยัิ ิ : ระบาดวทยาเชงบรูณาการเพื่อิ ิ เป็นแนวทางการควบคมุโรคมาลาเรียในประเทศไทย 

- ฐานขอ้มลูทีถู่กตอ้งทีม่ผีลต่อการ
ควบคุมโรคมาลาเรยีเพื่อกาํหนด
มาตรการควบคุมโรคอย่างครบ
วงจรในระดบัชาต ิ

- นวตักรรมทีถ่กูพฒันาและวธิกีารที่
ไดร้บัการปรบัปรงุเพือ่การ
วนิิจฉยัโรคมาลาเรยี 

- องคค์วามรูใ้หม่ทีเ่ป็นพืน้ฐานต่อ
การรองรบัเทคโนโลยจีาก
ต่างประเทศในการปองกนัโรค้
มาลาเรยี 

- การถ่ายทอดเทคโนโลยสีู่
กลุ่มเปาหมาย ไดแ้ก่้  บุคลากรที่
เกีย่วขอ้งกบัการควบคุมโรค และ
เครอืขา่ยการวจิยัเพือ่การแกป้ญหาั
โรคมาลาเรยีของประเทศ  

- การพฒันาทรพัยากรมนุษยข์อง
ประเทศจากการผลตินกัวจิยัรุน่ใหม ่

- การสรา้งเครอืขา่ยการวจิยัในเชงิ
บรูณาการแกป้ญหาโรคมาลาเรยีในั
ระดบัชาต ิ

การควบคมุโรคมาลาเรียใน
ประเทศไทย 

- องคค์วามรูใ้หมใ่นระดบั
มาตรฐานสากล โดยองค์
ความรูเ้หล่านี้ สามารถนําไป
ประยกุตใ์นเชงิปฏบิตัหิรอืเป็น
แนวทางในการสรา้งวธิกีาร
ปฏบิตัใินระยะยาว 

- การควบคุมการแพรก่ระจาย
ของโรคมาลาเรยีใหอ้ยูใ่นระดบั
ทีต่ํ่าจากเดมิมากกวา่รอ้ยละ 2 
โดยใชเ้ครือ่งมอื วธิกีารหรอื
แนวทางและองคค์วามรูใ้หม่
ของการวจิยั ไดเ้ป็นผลสาํเรจ็
ภายในระยะเวลา 1 ปี 

- เทคโนโลยเีพือ่การวนิิจฉยัโรค
มาลาเรยีทีม่ปีระสทิธภิาพ
สงูขึน้ และเพิม่ขดีความ 
สามารถในการแขง่ขนัระดบั
นานาชาต ิ 

- แนวทางในการควบคุมโรค
มาลาเรยีทีย่ ัง่ยนื  
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ประโยชน์ทีไ่ด้รับ 
          1.  เน่ืองจากการวินิจฉยัโรคมาลาเรียโดยวิธี PCR ใหผ้ลการตรวจท่ีแมนยาํและมีความไวสูงกวา  ่ ่  
วิธีอ่ืน ๆ ดงันนัผลการศึกษาในประชากรจาํนวนมากตามภูมิภาคตาง ๆ ของประเทศไทยจะเป็นขอ้มลูและดชันีท่ี้ ่
สาํคญัในการวางนโยบาย การควบคุมโรคมาลาเรียในประเทศไทย บนพืนฐานขอ้มูลท่ีละเอียดและชดัเจน การ้
ควบคุมโรคบนพืนฐานของขอ้มูลท่ีดียอมสามารถลดจาํนวนผูป่้วยไดใ้นระยะยาวและเป็นการลดการสูญเสีย้ ่
แรงงานจากการเจบ็ป่วยดว้ยโรคมาลาเรียอนัจะสงผลตอการพฒันาเศรษฐกจของประเทศ่ ่ ิ  
            2.  การทราบอุบติัการณ์ของการติดเช้ือมาลาเรียมากกวา ่ 1 ชนิด ซ่ึงมกัจะวินิจฉยัไมไดห้รือวนิิจฉยัไดย้าก่
จากฟิลม์โลหิตแตสามารถตรวจไดจ้ากวิธี ่ PCR ขอ้มูลจากการศึกษานีมีความสาํคญัตอการวางนโยบายการรักษา้ ่
และควบคุมโรค เพื่อลดภาวการณ์เกดไขก้ลบัจากเชือมาลาเรียตางชนิดท่ีมีปริมาณเชือจาํนวนนอ้ย และไมไิ ่ ่้ ้ ดรั้บ
การวินิจฉยัในระยะแรก ๆ ผูติ้ดเชือเหลานียอมเป็นแหลงแพรเชือมาลาเรีย และเป็นอุปสรรคในการควบคุมโรค้ ้ ้่ ่ ่ ่
ไดต้อไป่  
          3.  การตรวจพบเชือมาลาเรียในมนุษยท่ี์มีตน้กาเนิดจากลิงนนั ถา้มีอุบติัการณ์สูงยอมสงผล้ ํ ่ ่้ กระทบตอการ่
ควบคุมโรคโดยรวมตลอดจนการทองเที่ย่ วในเชิงอนุรักษข์องประเทศ เชือมาลาเรียเหลานีมกัไมไดรั้บการ้ ้่ ่
วินิจฉยัแยกจากเชือมาลาเรียท่ีพบโดยทวัไปในมนุษยท์งั ้ ่ ้ 4 ชนิด (Plasmodium falciparum, Plasmodium vivax, 
Plasmodium malariae และ Plasmodium ovale) การศึกษานีจะเป็นการไขปริศนาของปัญหาดงักลาว ซ่ึงก้ ่ าร
ควบคุมโรคมาลาเรียท่ีมีตน้กาเนิดจากลิงยอมมีความแตกตางจากการควบคุมโรคท่ีใชด้าํเนินการในปัจจุบนั ํ ่ ่
รวมทงัจะเป็นขอ้มูลท่ีมีคุณคาตอเศรษฐกจที่เกยวขอ้งกบการทองเท่ียวของประเทศ้ ่ ่ ิ ี่ ั ่  

          4. การศึกษาอุบติัการณ์ของการติดเชือมาลาเรีย และชนิดของเชือมาลาเรียใ้ ้ นลิงแตละชนิดท่ีพบในเขต่
จงัหวดันราธิวาสจะเป็นขอ้มลูท่ีสาํคญัในการชวยป้องกนหรือเฝ้าระวงัการติดตอของโรคระหวางมนุษยก์บลิง่ ั ่ ่ ั  
          5. การทราบความหลากหลายทางพนัธุกรรมโดยการหาลาํดบัเบสของ SSU rRNA gene และ 
mitochondrial cytochrome b ของเชือมาลาเรียท่ีพบในลิ้ งจะเป็นขอ้มูลสาํคญัในการเปรียบเทียบสายวิวฒันาการ
และการทราบสภาวะของการเป็นรังโรคของลิง เม่ือพบเชือมาลาเรียดงักลาวในมนุษย ์อนัจะเป็นประโยชน์ใน้ ่
การควบคุมรังโรคและแนวโนม้ในการกอโรคในมนุษยต์อไป่ ่  
          6. เน่ืองจากประชากรลิงมีถินอาศยัในป่าและบริเวณใกลเ้ขตชุ่ มชนรวมทงัแหลงทองเท่ียวหลายแหงของ้ ่ ่ ่
ประเทศ การควบคุมเชือมาลาเรียในลิงนอกจากจะเป็นการลดโอกาสที่เชือมาลาเรียจะแพรกระ้ ้ ่  จายสูมนุษยแ์ลว้ ่
ยงัเป็นการสร้างความมนัใจแกนกัทองเท่ียวและสงเสริมเศรษฐกจของประเทศโดยออ้ม่ ่ ่ ่ ิ  
          7. เม่ือสินสุดการวจิยันีจะทาํให้้ ้ ทราบวาบริเวณชายแดนดา้นตะวนัตกของประเทศไทย บริเวณป่าเขา และ่
แหลงทองเท่ียว โดยเฉพาะอยางยงิในเขตพนืท่ีจงัหวดัท่ีศึกษารวมทงัจงัหวดัท่ีเคยมีการตรวจ พบมาลาเรียของลิง่ ่ ่ ่ ้ ้
ในคน มียงุกนปลองชนิดใดบา้งท่ีเป็นยงุพาหะมาลาเรียของลิง รวมทงัยงัทราบ ความสามารถของยงุใน้ ่ ้ บริเวณ
ดงักลาวในการเป็นพาหะเชือมาลาเรียของคนได ้ความรู้ดงักลาวจะ เป็นประโยชนเ์พือ่การควบคุมยงุพาหะไดถู้ก่ ่้
จุดและมีประสิทธิภาพ ทงันีเน่ืองจากยงุกนปลองแตละ ชนิดมกัมีชีวนิสยัแตกตางกน้ ้ ้ ่ ่ ่ ั  

xxx 
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          8.  การสงัเกตพฤติกรรมในการเลือกดูดเลือดเหยือ่จากจาํนวนตวัอยา่งและชนิดของยงุท่ีจบัไดจ้ากการ ใช้
เหยือ่ลอท่ีแตกตางกน รวมทงัการวิเคราะห์อตัราการพบเชือมาลาเรียของลิงและคนในยงุเหลานี สามารถใชเ้ป็น่ ่ ั ่้ ้ ้
เคร่ืองบงชีถึงโอกาสท่ีเชือมาลาเรียท่ีมีตน้กาเนิดจากคนและลิงจะเกดกา่ ํ ิ้ ้ รแพร่กระจายไปมาระหวางกนได้่ ั  
รวมทงัจะชวยพยากรณ์้ ่ ความเส่ียงของการไดรั้บเชือมาลาเรียของ้ ประชาชนในเขตพืนท่ีปรากฏโรคและในกลุม้ ่
นกัทองเท่ียวท่ีเ่ ดินทางมาในบริเวณดงักลาว่  และความเส่ียงตามชวงเวลาในรอบปีในกรณีท่ีมีการตรวจพบเชือ่ ้
มาลาเรียของลิงในยงุ โดยเฉพาะอยางยงิในบริเวณท่ีมีก่ ่ ลุมลิงใกลบ้า้นเรือนประชาชนนนั่ ้ การบาํบดัมาลาเรียใน
ลิงจะเป็นการตดัวงจรการติดตอของเชือมาลาเรียได้่ ้  และเป็นการสร้างความมนัใจตอระบบการทองเที่ยวของ่ ่ ่
ประเทศ 
          9.  ขอ้มูล apicoplast genome ของเชือมาลาเรียทงั ้ ้ 4 ชนิดท่ีเป็นมาลาเรียท่ีสาํคญัของคนไดแ้ก ่ Plasmodium 
falciparum, Plasmodium vivax, Plasmodium malariae และ Plasmodium ovale ในเชิงเปรียบเทียบจะเป็น
ประโยชน์ในการออกแบบยาตา้นมาลาเรียในอนาคต รวมทงัความเขา้ใจในผลของยาปฏิชีวนะชนิดตาง ๆ ท่ียบัยงั้ ้่
หรือรบกวนกระบวนการทาํหนา้ท่ีของ 70S ribosomes ในการสงัเคราะห์โปรตีนของเชือมาลาเรีย้  
          10. การสร้างขอ้มูลเกยวกบ ี่ ั apicoplast genome ของเชือมาลาเรียชนิดตาง ๆ สาํหรับฐานขอ้มูลนานาชาติ ้ ่
ทาํใหน้กัวจิยัจากทวัโลกสามารถนาํขอ้มูลหรือองคค์วามรู้ท่ีไดเ้พื่อตอยอดงานวจิยัเกยวกบการแสวงหายาตา้น่ ่ ี่ ั
มาลาเรียชนิดใหม่ 
          11. การเปรียบเทียบ apicoplast genome ของเชือมาลาเรียชนิดตาง ๆ จากการศึกษานีกบโปรโตซวัในกลุม ้ ้่ ั ่
coccidian อ่ืน ๆ จะทาํใหเ้ขา้ใจกระบวนการวิวฒันาการของจุลชีพในกลุมนีไดดี้ยงิขึน ซ่ึงองคค์วามรู้ท่ีไดจ้ะเป็น่ ้ ่ ้
ประโยชน์ในการคาดคะเนอตัราการผาเหลาใน ่ ่ apicoplast genome ซ่ึงเม่ือเปรียบเทียบกบอตัราการผาเหลาของ ั ่ ่
nuclear genome จะชวยพยากรณ์ความยงัยนืในประสิทธิภาพของยาตา้นมาลาเรียท่ีมีผลตอเป้าหมายท่ีตางกน่ ่ ่ ั่  
          12. ขอ้มูลความหลากหลายในบางสวนของ ่ apicoplast genome ท่ีมีความจาํเพาะสาํหรับเชือมาลาเรียแตละ้ ่
ชนิดจะเป็นเป้าหมายท่ีดีอีกสวนหน่ึ่ งในการใชต้รวจวินิจฉยัเชือและชนิดของเชือมาลาเรียโดยวิธีทางอณูชีววิทยา้ ้  
 
หน่วยงานทีนํ่าผลงานวจัิยไปใช้ประโยชน์ 

1. เจา้หนา้ท่ีท่ีเกยวขอ้งในี่ มาลาเรียคลินิก หนวยควบคุมโรคติดตอนาํโดยแมลง สถานพยาบาล่ ่  
                  ตางๆ ่  

2. หนวยงานวจิยั กระทรวงสาธารณสุข แ่ ละหนวยงานวชิาการตาง ๆ่ ่   
3. บุคลากรประชาคมวจิยัทงัในและตางประเทศ นกัวิชาการทวัไป และประชาชนทวัไป    ้ ่ ่่  

 

5 xxxi 


