
J Med Health Sci Vol.27 No.2 August 2020140

Review Articleบทความวิชาการ

ปัจจัยส่งเสริมการเกิดโรคติดเชื้ออุบัติใหม่และโรคโควิด-19

พลวัฒน์ ติ่งเพ็ชร
สาขาจุลชีววิทยาและภูมิคุ้มกันวิทยา สถานวิทยาศาสตร์พรีคลินิก คณะแพทยศาสตร์ มหาวิทยาลัยธรรมศาสตร์

Received: May 13, 2020
Revised: July 3, 2020

Accepted: July 13, 2020

บทคัดย่อ
	 โรคติดเชื้ออุบัติใหม่เป็นปัญหาส�ำคัญที่ส่งผลกระทบโดยตรงต่อทั้งสุขภาพของประชาชน ระบบ
สาธารณสุข เศรษฐกิจและความมั่นคงระดับชาติ การอุบัติขึ้นใหม่ของโรคโควิด-19 ซึ่งก�ำลังระบาดอยู่ในขณะนี้  
นอกจากส่งผลให้มีผู้ติดเชื้อและผู้เสียชีวิตเป็นจ�ำนวนมากแล้ว ยังก่อให้เกิดความตื่นตระหนกต่อสถานการณ ์
การระบาดไปทั่วโลก การท�ำให้เกิดความเข้าใจในข้อมูลเกี่ยวกับสาเหตุหรือปัจจัยที่ท�ำให้เกิดโรคอุบัติใหม ่
จงึเป็นส่ิงส�ำคญัและเป็นพืน้ฐานของการวางแผนมาตรการควบคมุโรคทีก่�ำลงัแพร่ระบาด รวมทัง้มาตรการป้องกนั
การเกิดโรคอุบัติขึ้นใหม่ในอนาคต บทความวิชาการนี้น�ำเสนอข้อมูลเกี่ยวกับโรคติดเชื้ออุบัติใหม่ โดยเน้นปัจจัย 
ที่ส่งเสริมให้เกิดการอุบัติขึ้นของโรค พร้อมยกตัวอย่างโรคติดเช้ืออุบัติใหม่ท่ีเกิดข้ึนภายในคริสต์ศตวรรษท่ี 21  
โดยได้จัดปัจจัยเหล่านั้นเป็น 4 กลุ่ม ได้แก่ 1) ปัจจัยท่ีเก่ียวข้องกับเช้ือก่อโรค 2) ปัจจัยด้านประชากรและ
สังคมศาสตร์ 3) ปัจจัยด้านสิ่งแวดล้อม และ 4) ปัจจัยด้านระบบสาธารณสุข รวมทั้งยังได้วิเคราะห์ถึงปัจจัย 
ที่เกี่ยวข้องกับการอุบัติขึ้นของโรคโควิด-19 
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Factors contributing to the occurrence of emerging infectious diseases 
including COVID-19
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Abstract
	 Emerging infectious diseases (EIDs) are problems that directly affect not only people’s 
health but also the public health system, the economy, and even national security. The 
newly emerging Coronavirus Disease 2019 or COVID-19, which has infected millions of people 
worldwide, causing hundreds of thousands of deaths, has created a global panic about the 
epidemic situation. It is thus important to understand the factors contributing to the occurrence 
of these EIDs as they are the basis for creating and implementing measures to control the 
diseases as well as for preventing the occurrence of other EIDs in the future. This review article 
presents information about EIDs by focusing on the factors that promote the occurrence of 
these diseases and incorporating relevant examples of EIDs that have emerged within the 21st 

century. The factors were categorized into 4 groups namely 1) factors relating to pathogens; 2) 
population, demographic, and social factors; 3) environmental factors; and 4) factors relating 
to public health systems. Analyses of factors related to the occurrence of COVID-19 were also 
included.
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บทน�ำ
	 โรคติดเชื้ออุบัติใหม่ (Emerging infectious 
diseases) นอกจากก่อให้เกิดผลกระทบโดยตรง 
ต่อสุขภาพของประชาชนแล้ว ยังท�ำให้เกิดความ 
เสียหายต่อทั้งทรัพยากร เศรษฐกิจ หรือแม้แต่ 
ความมั่นคงของประเทศ ตลอดระยะเวลา 20 ป ี
ที่ผ่านมา มีโรคติดเชื้ออุบัติใหม่ปรากฏขึ้นมากมาย 
แม้ว่าการระบาดของโรคอุบัติใหม่บางโรคได้สิ้นสุด
ลงแล้ว แต่ก็มีอีกหลายโรคที่ยังคงระบาดต่อเนื่อง 
มาจนถึงปัจจุบัน และโดยเฉพาะขณะนี้ เกิดการ 
ระบาดของโรคโควดิ-19 ท�ำให้มผีูติ้ดเช้ือหลายล้านราย
และผู้เสียชีวิตเป็นจ�ำนวนมาก ยิ่งตอกย�้ำความส�ำคัญ 
ของปัญหาโรคติดเชื้ออุบัติใหม่ ถึงแม้ที่ผ ่านมา 
เราไม่สามารถคาดการณ์ได้ล่วงหน้าว่าจะเกิดโรค 
ติดเช้ืออุบัติใหม่ชนิดไหน ที่ไหน หรือเมื่อไหร่ แต่
หากได้เข้าใจถึงกลไกการเกิดโรคอุบัติใหม่ โดยเฉพาะ
สาเหตุหรือปัจจัยที่สนับสนุนการอุบัติข้ึนและการ
ระบาดของโรคเหล่านี้ ก็น่าจะเป็นพื้นฐานของการ
วางแผนมาตรการส�ำหรับป้องกันและควบคุมโรค 
ท่ีอาจจะอุบัติขึ้นใหม่ในอนาคต บทความวิชาการน้ี 
จึงขอน�ำเสนอข้อมูลเกี่ยวกับโรคติดเชื้ออุบัติใหม่  
โดยเน้นที่ปัจจัยที่ส่งเสริมให้เกิดการอุบัติขึ้นของโรค  
และในท้ายบทความ ผู ้นิพนธ์ได้น�ำเสนอปัจจัยที่
เกี่ยวข้องกับการอุบัติขึ้นของโรคโควิด-19 

โรคติดเชื้ออุบัติใหม่
	 องค์การอนามัยโลกได้ให้ค�ำนิยามของโรค 
ตดิเช้ืออบัุตใิหม่ (Emerging infectious diseases) คอื  
โรคติดเชื้อที่ปรากฏขึ้นในประชากรเป็นครั้งแรก หรือ 
โรคติดเช้ือท่ีเคยมีอยู่ดั้งเดิม แต่ได้มีการแพร่ระบาด
ขึ้นอย่างรวดเร็ว ทั้งในแง่ของการเพิ่มจ�ำนวนผู้ป่วย
และในแง่ของการระบาดไปยงัภมูภิาคอืน่1 โดยรวมถงึ 
โรคตดิเชือ้ทีค่รัง้หนึง่เคยถกูควบคมุการแพร่ระบาดได้ 
แต่กลับมาอุบัติใหม่อีก ท้ังในด้านจ�ำนวนผู้ป่วยหรือ
รูปแบบการด�ำเนินโรคที่รุนแรงมากขึ้น โดยสามารถ
เรียกโรคกลุ่มนี้ว่า โรคติดเชื้ออุบัติซ�้ำ (Re-emerging 
infectious diseases)1 ตั้งแต่อดีตมีโรคอุบัติใหม่
เกิดขึ้นมากมายทั่วโลก ตัวอย่างที่ส�ำคัญในอดีต  
เช่น การระบาดของกาฬโรค (Plague) ในยโุรปในช่วง  
ค.ศ. 1341 - 1351 ที่เชื่อว่าเกิดจากการแพร่ของเชื้อ
สาเหตุ Yersina pestis และสัตว์พาหะ (หมัดหนู  
หรือ Oriental rat flea หรือ Xenopsylla cheopis) 
จากประเทศจีนไปตามเส้นทางสายไหม ท�ำให้มี 
ผู ้เสียชีวิตในยุโรปสูงกว่า 75 ล้านคน2 เรียกการ 
ระบาดของโรคนี้ว่า The Black Death เป็นต้น  
หากพิจารณาถึงโรคติดเชื้ ออุ บัติ ใหม ่ ท่ี เกิด ข้ึน 
ตั้งแต่คริสต์ศตวรรษที่ 21 จะพบว่ามีโรคอุบัติใหม่ 
ปรากฏข้ึนหลายโรค โดยตารางท่ี 1 ได้รวบรวม 
โรคอุบัติใหม่ส�ำคัญที่เกิดขึ้นในคริสต์ศตวรรษนี้และ 
ที่ส่งผลกระทบถึงประเทศไทย
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ตารางที่ 1 โรคอุบัติใหม่ส�ำคัญที่เกิดขึ้นในคริสต์ศตวรรษที่ 21 ที่ส่งผลกระทบถึงประเทศไทย

โรค ช่วงเวลา
ที่ระบาด

สถานที่
ที่มีรายงาน

ผู้ป่วยรายแรก

สถานการณ์
การระบาด

จำ�นวน
ผู้ติดเชื้อ

จำ�นวน
ผู้เสียชีวิต

เอกสาร
อ้างอิง

SARS พ.ย. 2002 - 
ก.ค. 2003

ประเทศจีน ทั่วโลก 8,096 774 3

H5N1 avian 
flu

ม.ค. 2003 - 
ปัจจุบัน

เขตบริหารพิเศษ
ฮ่องกง

เอเชียตะวันออก 
และเอเชีย
ตะวันออกเฉียงใต้

861 455 4

Chikungunya มี.ค. 2005 - 
ปัจจุบัน

เกาะเรอูนียง* ทั่วโลก >2,400,000** >191** 5

2009 swine 
flu 

ม.ค. 2009 - 
ส.ค. 2010

ประเทศเม็กซิโก ทั่วโลก 1,632,710*** 18,449*** 6

MERS พ.ย. 2010 - 
ปัจจุบัน

ประเทศ
ซาอุดิอาระเบีย

ทั่วโลก 2,519 866 7

Ebola**** ธ.ค. 2013 - 
มี.ค. 2016

ประเทศกินี แอฟรกิาตะวนัตก, 
สหรัฐอเมริกา, 
อังกฤษ, สเปน, 
อิตาลี

28,646 11,323 8

Zika มี.ค. 2015 - 
พ.ย. 2016

ประเทศบราซิล ทั่วโลก 711,381 18 9

COVID-19 ธ.ค. 2019 - 
ปัจจุบัน

ประเทศจีน ทั่วโลก 6,363,196***** 377,190***** 10

หมายเหตุ: SARS: Severe Acute Respiratory Syndrome; MERS: Middle East Respiratory Syndrome
*เกาะเรอูนียง (La Reunion Island) เป็นจังหวัดโพ้นทะเลของประเทศฝรั่งเศส
**ข้อมูลนี้เป็นจ�ำนวนผู้ป่วยต้องสงสัย (suspected cases) จากการประมาณขององค์การอนามัยโลก5

***ข้อมูลนี้เป็นจ�ำนวนผู้ป่วยยืนยัน (confirmed cases) จากองค์การอนามัยโลก ณ วันท่ี 6 สิงหาคม 2010  
มีการประมาณว่าจ�ำนวนผู้ป่วยที่ติดเชื้อ 2009 A(H1N1)pdm09 น่าจะมีสูงถึง 11% - 21% ของประชากรโลก6

****ส�ำหรับโรค Ebola แม้ว่าไม่มีรายงานผู้ติดเช้ือในประเทศไทย แต่เนื่องจากเป็นโรคอุบัติใหม่ท่ีมีอัตรา 
การเสียชีวิตสูง กระทรวงสาธารณสุขจึงได้ออก “แนวทางการด�ำเนินงานเฝ้าระวัง สอบสวน ป้องกันและควบคุม
โรค Ebola ประเทศไทย 2557” 
*****ข้อมูล ณ วันที่ 1 มิถุนายน 2020

ปัจจัยที่ส่งเสริมให้เกิดโรคติดเชื้ออุบัติใหม่
	 ดงัทีไ่ด้แสดงในตารางข้างต้น จะเหน็ว่า มโีรค
ติดเชือ้อบุตัใิหม่เกดิขึน้มาเป็นระยะอย่างทีไ่ม่สามารถ
หลกีเล่ียงและไม่สามารถคาดการณ์ได้ การเกดิขึน้ของ

โรคตดิเชือ้อบุตัใิหม่นัน้ต้องมขีัน้ตอนส�ำคญั 2 ประการ
คอื 1) มกีารตดิเชือ้เข้าสู่มนษุย์หรอืประชากรกลุม่ใหม่ 
(หรือเรียกว่า Initial infection) และ 2) มีการด�ำรง
อยูข่องเชือ้และแพร่กระจายในกลุม่ประชากรท่ีไม่เคย 
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ติ ด เชื้ อมาก ่ อน  (ห รือ เ รี ยกว ่ า  Sus ta ined 
transmission)11 ปัจจัยใดที่เก่ียวข้องกับขั้นตอน 
ท้ังสองน้ีจะเป็นปัจจัยสนับสนุนให้เกิดการอุบัติใหม ่
ของโรค11 การศึกษาเมื่อปี ค.ศ. 2005 ได้ท�ำการ
ส�ำรวจโรคติดเชื้อ อุบั ติ ใหม ่ทั้ งหมดในขณะน้ัน  
(รวมทั้งสิ้น 177 โรค) และได้วิเคราะห์ถึงปัจจัย 
ที่สนับสนุนให้เกิดการเกิดโรคอุบัติใหม่เหล่านั้นและ 

จัดล�ำดับความส�ำคัญของปัจจัย โดยเรียงล�ำดับตาม
ความสัมพันธ์กับจ�ำนวนโรคอุบัติใหม่ท่ีเกี่ยวข้อง 
ดังแสดงในตารางท่ี 212 แต่เพื่อให้เข้าใจได้ง่ายข้ึน 
บทความนีจึ้งได้จดัหมวดหมูปั่จจัยดงักล่าวเป็น 4 กลุม่ 
ได้แก่ 1) ปัจจยัทีเ่กีย่วข้องกบัเชือ้ก่อโรค 2) ปัจจยัด้าน
ประชากรและสังคมศาสตร์ 3) ปัจจัยด้านสิ่งแวดล้อม 
และ 4) ปัจจัยด้านระบบสาธารณสุข 

ตารางที่ 2 ล�ำดับปัจจัยที่สัมพันธ์กับการส่งเสริมให้เกิดโรคติดเชื้ออุบัติใหม่12

ล�ำดับที่ ปัจจัยส่งเสริม

1 การเปลี่ยนแปลงการใช้ผืนแผ่นดิน หรือ การบุกรุกป่าเพื่อท�ำการเกษตร

2 การเปลี่ยนแปลงทางประชากรและสังคม

3 ภาวะทางสุขภาพที่ท�ำให้การตอบสนองของภูมิต้านทานในร่างกายผิดปกติ

4 ความก้าวหน้าของเทคโนโลยี และความก้าวหน้าทางการแพทย์

5 การปรับตัวหรือวิวัฒนาการของเชื้อก่อโรค

6 การปนเปื้อนของแหล่งอาหารและน�้ำเพื่อการอุปโภคและบริโภค

7 การเดินทางระหว่างประเทศ

8 ระบบสาธารณสุขที่ไม่มีประสิทธิภาพ

9 การค้าขายระหว่างประเทศ

10 การเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ

ปัจจัยที่เกี่ยวข้องกับเชื้อก่อโรค
ความหลากหลายของเชื้อก่อโรค 
	 มีการประมาณการว่า โรคติดเชื้อที่รู้จักกัน 
ทางการแพทย์และสาธารณสุขในปัจจุบันเป็นเพียง
ประมาณร้อยละ 60 ของโรคทีม่โีอกาสติดต่อในมนุษย์13  
โดยหากพิจารณาเพียงเฉพาะไวรัส พบว่าเชื้อไวรัส 
มีความหลากหลายมากกว่า 5,000 ชนิด แต่มีเพียง 
200 กว่าชนิดที่ถูกค้นพบว่าเป็นเชื้อก่อโรคในคน14  
ซ่ึงเมื่อไม่นานมาน้ี มีการค้นพบไวรัสก่อโรคพืช 
Pepper Mild Mottle Virus (PMMoV) ในอุจจาระ
ของผู้ป่วย โดยสัมพันธ์กับอาการไข้ และปวดท้อง15 

แม้ว่าจะยังเป็นที่ถกเถียงในทางวิทยาศาสตร์ถึงความ
สามารถในการก่อโรคในมนุษย์ของ PMMoV แต่
รายงานดังกล่าวก็แสดงให้เห็นถึงความเป็นไปได้ที่ 
ยังจะมีเชื้อไวรัสอีกจ�ำนวนหนึ่งที่อาจก่อโรคในคนได้ 

แต่ยังไม่พบหลักฐานสนับสนุน การอุบัติข้ึนของโรค 
ทางเดินหายใจเฉียบพลันรุนแรงหรือโรคซาร ์ส 
(Severe Acute Respiratory Syndrome หรอื SARS) 
ในปี 2002 และโรคทางเดินหายใจตะวันออกกลาง 
หรือโรคเมอร ์ส (Middle East Respiratory 
Syndrome หรือ MERS) ในปี 2010 ก็เกิดจาก 
เช้ือไวรัสโคโรน่า (Coronavirus) สายพันธุ์ท่ีไม่เคย 
ถูกค้นพบมาก่อน หรือกรณีการระบาดของโรค 
อุบัติใหม่ครั้งล่าสุดคือโรค COVID-19 ซึ่งเกิดจากการ
ติดเชื้อ SARS-CoV-2 ก็เป็นเชื้อไวรัสโคโรน่าสายพันธุ์
ที่ไม่เคยมีการค้นพบหรือรายงานมาก่อนเช่นกัน16

การเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมของเชื้อก่อโรค
	 การเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมเป็นหนึ่งใน
ปัจจยัส�ำคญัทีเ่กีย่วข้องกบัการอบัุตใิหม่ของเช้ือก่อโรค 
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โดยเฉพาะแบคทเีรยีสายพันธุท์ีด้ื่อยาปฏชิวีนะ ตัวอย่าง
เช่น บทบาทของการเปลีย่นแปลงทางพนัธกุรรมทีม่ต่ีอ
การอุบัติใหม่ของเช้ือ Staphylococcus aureus  
สายพนัธุท์ีด่ือ้ต่อยาเมธซิลินิ (Methicillin-resistant S. 
aureus หรือ MRSA) (พบครั้งแรกในปี ค.ศ. 1961)17 

และสายพันธุท์ีด่ือ้ต่อยาแวนโคมยัซนิ (Vancomycin-
resistant S. aureus หรือ VRSA) (พบครั้งแรกในปี 
ค.ศ. 2002)18 โดยกลไกท่ีเกี่ยวข้องกับการดื้อยาของ 
MRSA เกิดจากการที่เชื้อได้รับรหัสพันธุกรรมส�ำหรับ
การสร้าง Penicillin-binding protein 2a (PBP2a) 
แทนที่ Penicillin-binding protein แบบเดิมซึ่ง
เป็นเป้าหมายของยา ท�ำให้ยาเมธิซิลินไม่สามารถ
จับและออกฤทธิ์ได้19 ในขณะที่กลไกการด้ือยาของ 
VRSA เกี่ยวข้องกับการได้รับรหัสพันธุกรรมที่ส่งผล
ต่อการเปลีย่นแปลงโครงสร้างของผนังเซลล์ทีต่�ำแหน่ง 
D-alanyl-D-alanine ให้กลายเป็น D-alanyl-D-
lactate ท�ำให้ยาแวนโคมัยซินไม่สามารถจับและ 
ออกฤทธิ์ได้เช่นกัน20

	 การเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมโดยเฉพาะ
การกลายพันธุ์ ยังเป็นกลไกส�ำคัญของการเกิดโรค 
ตดิเชือ้อบุตัใิหม่ในกลุม่ไวรสั ตัวอย่างทีเ่ด่นชดัคือ ไวรสั
ไข้หวัดใหญ่ (Influenza virus) ซึง่มสีารพนัธกุรรมชนิด 
RNA โดยการศึกษาพบว่าเชื้อไวรัสที่มีสารพันธุกรรม 
ประเภทนี้มีการกลายพันธุ ์ในอัตรา 10-6 ถึง 10-4 

ต�ำแหน่งต่อล�ำดับเบสและต่อจ�ำนวนเซลล์ที่ติดเชื้อ21 

การเปลี่ยนแปลงของล�ำดับสารพันธุกรรมที่เกิดขึ้น
ทีละน้อยแต่ต่อเนื่องเช่นน้ี เรียกว่า Antigenic drift 
สามารถน�ำไปสู่การเกิดเชื้อไวรัสสายพันธุ์ (strain) ที่
มีการเปลี่ยนแปลงโครงสร้างจนบางครั้งภูมิคุ ้มกัน
เดิมของร่างกายไม่สามารถรับรู้ จึงก่อให้เกิดเป็นการ
ระบาดตามฤดูกาลของโรคไข้หวัดใหญ่ 
	 นอกจากการกลายพันธุ ์แล ้ว เชื้อไวรัส 
ไข้หวัดใหญ่ซ่ึงมสีาย RNA 8 เส้น (segments) สามารถ 
แลกเปล่ียนสาย RNA เหล่านี้ระหว่างสายพันธุ์ได้  
โดยการแลกเปลีย่นน้ีเกดิขึน้เมือ่มไีวรัสไข้หวดัใหญ่สอง
สายพนัธุข์ึน้ไป ตดิเข้าไปในเซลล์เดียวกนั กระบวนการ

เปลีย่นแปลงทางพนัธกุรรมลกัษณะนีเ้รยีกว่า Genetic 
reassortment โดยผลของกระบวนการนี้ท�ำให้เกิด
การเปลี่ยนแปลงของลักษณะปรากฏ (phenotype) 
อย่างทนัททีีผ่วิของเชือ้ไวรสั หรือทีเ่รยีกว่า Antigenic 
shift เกิดเป็นเช้ือไข้หวัดใหญ่สายพันธุ์ใหม่ท่ีไม่เคย
ปรากฏมาก่อน ตัวอย่างเช่น ไข้หวัดใหญ่ H1N1  
สายพันธุ์ 2009 (Pandemic H1N1/09 Influenza 
virus) ท่ีเกิดจากการรวมกนัของสารพนัธกุรรมระหว่าง
สายพันธุ์ North American Swine H1N2 และ 
Eurasian Swine H1N122 แม้ว่ากระบวนการรวมตวักนั 
ของยีนในลักษณะนี้จะเกิดไม่บ่อยเท่าการกลายพันธุ์ 
แต่ผลลัพธ์ที่ได้คือ การอุบัติขึ้นของเชื้อสายพันธุ์ที่
ประชากรส่วนใหญ่ไม่เคยมภูีมต้ิานทานต่อเชือ้มาก่อน 
จึงมักเกิดเป็นการระบาดรุนแรงทั่วโลก23

การปรับตัวหรือวิวัฒนาการของเชื้อก่อโรค
	 การเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมของเชื้อ 
ก่อโรค แม้เพียงเล็กน้อยก็สามารถน�ำไปสู่วิวัฒนาการ
ของเช้ือจนก่อให้เกิดการอุบัติใหม่ของโรคระบาดได้ 
เชื้อที่มีวิวัฒนาการจนสามารถปรับตัวได้เหมาะสมกับ
การแพร่กระจายย่อมได้เปรียบเช้ือสายพันธุ์ท่ีมีการ
ปรบัตวัน้อยกว่า24 หนึง่ในตวัอย่างทีแ่สดงให้เหน็ถงึการ
เปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมที่น�ำไปสู่การระบาดของ
โรคอุบัติใหม่ คือ การระบาดของเชื้อ Chikungunya 
virus ซ่ึงก่อโรคไข้ปวดข้อยุงลายหรือโรคชิคุนกุนยา  
ณ เกาะเรอูนียง โดยมีรายงานผู้ป่วยรายแรกบนเกาะ
แห่งนีใ้นเดอืนมนีาคม ค.ศ. 2005 ซึง่ในช่วงเร่ิมต้นของ 
การระบาดมผีูป่้วยตดิเชือ้ใหม่ประมาณ 50 - 100 ราย
ต่อสัปดาห์ จนกระทั่งในเดือนธันวาคม 2005 จ�ำนวน
ผูต้ดิเชือ้ใหม่ได้เพิม่สงูขึน้อย่างฉบัพลนัเป็นจ�ำนวนมาก 
โดยเพิ่มจากผู้ป่วยสะสมจ�ำนวน 12,400 ราย ในเดือน
ธันวาคม 2005 เป็น 231,600 ราย ในเดือนเมษายน 
2006 (หรอืประมาณร้อยละ 30 ของจ�ำนวนประชากร
ท้ังหมดบนเกาะ) จากการศึกษาเปรียบเทียบลักษณะ
ทางพนัธกุรรมของเช้ือ พบว่าเช้ือท่ีแยกได้จากผูต้ดิเช้ือ 
ในระยะแรกของการระบาดมีกรดอะมิโน alanine  
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ในต�ำแหน่งที่ 226 ของโปรตีน E1 อันเป็นส่วน
ประกอบของเปลือก (envelope) เรียกเชื้อสายพันธุ์
นี้ว่า E1-226A ในขณะเชื้อที่แยกได้จากผู้ป่วยที่ติดใน
ช่วงระยะท่ีมีการระบาดรุนแรง พบว่ากรดอะมิโนที่
ต�ำแหน่งดงักล่าวเป็น valine หรอืเรยีกว่าเชือ้สายพนัธุ์ 
E1-226V โดยพบว่าเชื้อ Chikungunya virus ที่แยก 
ได้จากผู ้ที่ติดเชื้อหลังเดือนธันวาคม 2005 เป็น 
สายพันธุ์ E1-226V เกือบทั้งหมด25 การเปลี่ยนแปลง 
ชนิดของกรดอะมิโนเพียงต�ำแหน่งเดียวน้ี ท�ำให ้
เชื้อสายพันธุ์ E1-226V มีความสามารถในการปรับตัว 
ให้ติดในยุงลายสวน (Aedes albopictus) และ
แพร่กระจายจากยุงลายสวนสู ่คนได้สูงขึ้น ทั้งนี ้
เป็นวิวัฒนาการของเชื้อที่ท�ำให้ได้สายพันธุ์ซึ่งปรับตัว 
ให้สามารถแพร่กระจายได้อย่างมีประสิทธิภาพ 
ทั่วทั้งเกาะเรอูนียง เนื่องจากยุงส่วนใหญ่บนเกาะเป็น
ยุงลายสวน และมีเพียงส่วนน้อยที่เป็นยุงลายบ้าน  
(Aedes aegypti)26 นอกจากนั้นยังท�ำให ้เชื้อ 
แพร่กระจายไปหลายประเทศทั่วโลก เช่น ศรีลังกา 
สิงคโปร์ มาเลเซีย27 และไทย โดยเฉพาะในพื้นที ่
ที่มียุงลายสวน เช่น ภาคใต้ของประเทศ28

ปัจจัยด้านประชากร และสังคมศาสตร์ 
การเปลี่ยนแปลงทางประชากรศาสตร์
	 โครงสร้างประชากรทั้งในด้านอายุขัยและ
ความหลากหลายของเชื้อชาติสามารถส่งผลต่อ 
อุบัติการณ์ของโรคติดเชื้ออุบัติใหม่หรือโรคติดเชื้อ 
อุบัติซ�้ำ ตัวอย่างโรคส�ำคัญที่เกี่ยวข้องกับปัจจัยนี้
คือ วัณโรค จากการส�ำรวจข้อมูลของผู้ป่วยวัณโรค 
ณ ประเทศเกาหลี เพ่ือหาปัจจัยที่ท�ำให้ความชุกของ
วัณโรคไม่ลดลงในช่วงเวลาตั้งแต่ ค.ศ. 2001 - 2010 
พบว่า การทีโ่ครงสร้างประชากรของประเทศมจี�ำนวน 
ผู้ที่มีอายุมากกว่า 65 ปี สูงขึ้น เป็นปัจจัยหลักที่ท�ำให้
ความชุกของวัณโรคที่ไม่ลดลง แม้ว่าเกาหลีจะเป็น
ประเทศที่มีการพัฒนาทางเศรษฐกิจและสาธารณสุข
เป็นอย่างดีแล้วก็ตาม ทั้งน้ีเน่ืองจากกลุ่มประชากร 
สงูอายดุงักล่าวมกีารตดิเช้ือวณัโรคระยะแฝง (Latent 

tuberculosis infection) โดยมีความเป็นไปได้ว่า
ประชากรกลุ ่มนี้ได้รับเช้ือวัณโรคมาตั้งแต่ในช่วง
สงครามเกาหลี (ค.ศ. 1950 - 1953) อันเป็นช่วงที่มี
การแพร่ของเชื้อ และผู้ป่วยมาแสดงอาการเมื่ออายุ
สูงขึ้น29 ซึ่งความสัมพันธ์ระหว่างปัจจัยด้านโครงสร้าง
ประชากรกับการอุบัติซ�้ำของวัณโรคนี้ ยังพบในอีก
หลายประเทศทั่วโลก เช่น ในทวีปยุโรป พบว่าร้อยละ 
80 ของผู้ป่วยวัณโรค เป็นผู้ที่มีอายุมากกว่า 50 ปี30,31  
นอกจากนั้นในสหรัฐอเมริกา ยังพบความสัมพันธ์
ระหว่างปัจจัยด้านความหลากหลายของเช้ือชาติ 
ต่อการติดเชื้อวัณโรค โดยพบว่าร้อยละ 40 ของผู้ป่วย
เป็นผู้ที่ก�ำเนิดและอพยพมาจากประเทศอื่น32

	 นอกจากโครงสร้างประชากรแล้ว การ 
กระจายตัวของประชากรก็เป ็นอีกหนึ่งป ัจจัยที่
เก่ียวข้องกับโรคติดเช้ืออุบัติใหม่ จากการวิเคราะห์
ข้อมูลย้อนหลังของโรคอุบัติใหม่ที่เกิดขึ้นตั้งแต่ปี  
ค.ศ. 1940 พบว่า ความหนาแน่นของประชากร 
เป็นตัวแปรส�ำคัญท่ีสัมพันธ์กับการเกิดโรคอุบัติใหม่  
โดยเฉพาะโรคติดเชื้อจากสัตว์สู ่คน โรคที่มีแมลง 
เป็นพาหะ และโรคท่ีเกิดจากการติดเช้ือดื้อยา33  
ความหนาแน่นของประชากรท่ีสูง จะเพิ่มโอกาส 
การแพร่ระบาดของเชื้อ ท้ังจากแหล่งก�ำเนิดหรือ 
สัตว์รังโรคไปสู่คน และจากคนสู่คน และหากเกิด
เหตุการณ์การแพร่โรคจากต้นตอหนึ่งไปยังบุคคล
จ�ำนวนมาก หรือที่ เรียกว่า Super-spreading  
event ขึ้น ก็จะยิ่งส่งผลให้การระบาดลุกลามไปอย่าง
กว้างขวางและรวดเร็ว ดังเช่นที่พบในการระบาดของ
โรคทางเดินหายใจเฉียบพลันรุนแรง (SARS) และ 
โรคทางเดินหายใจตะวันออกกลาง (MERS)34,35

ภาวะทางสุขภาพที่ท�ำให ้การตอบสนองของ 
ภมูต้ิานทานในร่างกายผดิปกต ิเช่น การตดิเชือ้ HIV 
และการใช้ยาที่กดภูมิต้านทาน
	 เป็นท่ีทราบกันดีว่าการติดเชื้อไวรัส HIV 
ท�ำให้ระบบภูมิคุ้มกันของร่างกายบกพร่องจนน�ำไปสู่
ภาวะเอดส์ ซึ่งเป็นระยะสุดท้ายของการด�ำเนินโรคนี้  
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ผูป่้วยทีอ่ยูใ่นภาวะเอดส์จะมโีอกาสตดิเชือ้ฉวยโอกาส
หรือเชื้อที่มักไม่ก่อโรคในผู้ที่มีภูมิคุ้มกันปกติ ดังนั้น
ต้ังแต่การรายงานกลุ่มผู้ป่วยเอดส์รายแรกๆ ในช่วง
ครสิต์ทศวรรษ 1970 กเ็ป็นการรายงานภาวะภมูคุ้ิมกนั
บกพร่องร่วมกบัการตดิเชือ้ฉวยโอกาส ทีส่่วนใหญ่เป็น
โรคติดเชื้ออุบัติใหม่หรือเป็นโรคหายากที่แพทย์ใน
ขณะนั้นไม่มีประสบการณ์วินิจฉัยหรือรักษามาก่อน  
เช่น โรค Pneumocystis pneumonia (เดิมเรียกว่า  
Pneumocystis carinii pneumonia) หรือโรค 
Kaposi sarcoma เป็นต้น แม้ว่าโรคเอดส์จะเป็น
ที่รู ้จักมากว่า 40 ปี แต่ปัจจุบันก็ยังมีรายงานการ
ติดเช้ือฉวยโอกาสท่ีเป็นทั้งโรคอุบัติใหม่ เช่น เชื้อ 
Mycobacterium conceptionensis36 รวมทั้ง 
ยังมีรายงานของโรคติดเชื้อทั่ วไปแต ่มี รูปแบบ 
อาการทางคลินิกที่แปลกไปจากเดิม เช่น การติดเชื้อ 
ในกระแสเลือดของเชื้อ Shigella spp. เป็นต้น37 
นอกจากผู้ป่วยเอดส์แล้ว ผู้ที่ได้รับยากดภูมิต้านทาน 
เช่น ผู ้ป่วยที่ได้รับการปลูกถ่ายอวัยวะ ก็สามารถ 
ติดเชื้อฉวยโอกาสเหล่านี้ได้เช่นกัน โดยเชื้อที่พบบ่อย 
ได้แก่ Cytomegalovirus, Herpes simplex virus 
และ Listeria monocytogenes เป็นต้น

การเดินทางและการค้าขายระหว่างประเทศ
	 การเดนิทางและการค้าขายระหว่างประเทศ 
นอกจากคนหรอืสนิค้าทีม่กีารเคลือ่นย้ายแล้ว ยงัพบว่า  
เชื้อก่อโรครวมทั้งพาหะน�ำโรค สามารถเดินทาง
ไปกับคนและสินค้าได้ด้วย38 ยิ่งในยุคโลกาภิวัตน์  
(Globalization) ที่การคมนาคมขนส่งสะดวกรวดเร็ว  
ท�ำให ้การแพร ่กระจายของโรคเกิดข้ึนได ้อย ่าง 
กว้างขวางในระยะเวลาอันส้ัน ตัวอย่างเช่น การแพร่
ระบาดไปทั่วโลกของโรคทางเดินหายใจเฉียบพลัน
รุนแรง (SARS) ที่เริ่มจากแพทย์รายหนึ่งที่ติดเชื้อจาก
การดแูลผูป่้วย ณ ประเทศจีน ได้แพร่เชือ้เมือ่เดินทางไป
ยงัฮ่องกง ท�ำให้มผีูต้ดิเชือ้อย่างน้อยสบิรายทีไ่ด้รบัเชือ้ 
จากแพทย์รายน้ี และบางส่วนของผู้ติดเชื้อเหล่าน้ัน 
ได ้เดินทางต่อไปยังประเทศเวียดนาม สิงคโปร์ 

สหรัฐอเมริกา แคนาดา และไอร์แลนด์ ท�ำให้มีการ
ขยายจ�ำนวนของผู ้ติดเช้ือไปทุกภูมิภาคท่ัวโลกใน 
ระยะเวลาอันสั้น39 ส่วนตัวอย่างการแพร่ของพาหะ 
น�ำโรคไปกับการเดินทางและสินค้า เช่น การแพร่ของ
ยุงลายบ้าน (Ae. aegypti) โดยจากหลักฐานเชื่อว่า 
เดิมยุงดังกล่าวพบจ�ำกัดอยู่เฉพาะในทวีปแอฟริกา
ฝั ่งตะวันออก แต่ในคริสต์ศตวรรษท่ี 15 ได้แพร ่
ไปยังยุโรปและต่อไปยังทวีปอเมริกาโดยยุงและลูกน�้ำ
ของยุงอาศัยมาในขวดน�้ำภายในเรือขนส่งสินค้า 
และมนุษย์ (ทาส)40

ปัจจัยด้านสิ่งแวดล้อม
การเปลี่ยนแปลงการใช้ผืนแผ่นดิน หรือ การบุกรุกป่า
เพื่อท�ำการเกษตร
	 ความต้องการพืน้ทีเ่พือ่การท�ำเกษตรทีม่ากขึน้  
หรอืความต้องการขยายขอบเขตเมอืงให้เหมาะสมกบั 
จ�ำนวนประชากร (Urbanization) เป็นเหตุผลส�ำคัญ 
ของการบุกรุกผืนป่า (Deforestation) โดยเกือบ 
คร่ึงหนึ่งของผืนแผ่นดินบนโลกได้ถูกเปลี่ยนแปลง
เพื่อการเกษตร และป่าเขตร้อนก็ได้รับผลกระทบ
จากการเปลี่ยนแปลงนี้มากท่ีสุด41 การศึกษาในทวีป
แอฟริกา พบว่าการบุกรุกผืนป่าก่อให้เกิดพฤติกรรมที่
ส่งเสรมิการสมัผสัระหว่างมนษุย์และลงิ (Nonhuman 
primates) อันไปสู่การแพร่กระจายของเชื้อจากลิง
สู่คน พฤติกรรมเหล่านี้ ได้แก่ การอาศัยอยู่ชายขอบ
ผืนป่า การตัดไม้เพื่อน�ำมาก่อสร้าง การล่าสัตว์ป่า 
เป็นต้น42 ซึ่งก็สอดคล้องกับการศึกษาเปรียบเทียบ
ชุมชนที่มีการระบาดของโรคอีโบล่า (Ebola virus 
disease) กับชุมชนที่ไม่มีการระบาด โดยการศึกษา
พบความสัมพันธ์อย่างมีนัยส�ำคัญทางสถิติระหว่าง
ชุมชนที่มีการระบาดกับประวัติการบุกรุกผืนป่า 
ภายในระยะเวลา 2 ป ีของชุมชนเหล ่านั้น 43  
นอกจากนั้นยังมีการรายงานของโรคติดเชื้ออุบัติใหม่
อืน่ๆ ท่ีสมัพนัธ์กบัการบุกรกุป่า เช่น ไข้เหลอืง (Yellow 
fever) และโรคไลม์ (Lyme disease) เป็นต้น41 
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	 การสร้างเขื่อนเป็นอีกหน่ึงตัวอย่างของ
การเปล่ียนแปลงการใช้ผืนแผ่นดินอันส่งผลต่อการ
ปรากฏของโรคติดเชื้ออุบัติใหม่ มีรายงานจ�ำนวน
มากที่พบความชุกของโรคพยาธิ ใบไม ้ ในเลือด 
(Schistosomiasis) เพิ่มขึ้นในประชากรที่อาศัยอยู่ใน 
พื้นที่ เขื่อน44,45 ทั้ งนี้ เ น่ืองจากเขื่อนซึ่ ง ถูกสร ้าง 
ให้ก้ันขวางล�ำน�้ำ ท�ำให้ขัดขวางการอพยพและการ
วางไข่ของกุ้งแม่น�้ำ (Macrobrachium spp.) ส่งผล
ให้ปริมาณกุ้งแม่น�้ำลดลง จึงเป็นผลให้หอย ซึ่งเป็น
อาหารของกุ้งและเป็นโฮสต์ตัวกลางของเชื้อพยาธิ
ใบไม้ในเลือดมีปริมาณสูงขึ้น จึงท�ำให้เพิ่มโอกาสการ
แพร่ระบาดของโรคนี้มากขึ้นตามมา46

การเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ
	 มีรายงานมากมายถึงผลกระทบของการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ (Climate change) 
ส่งผลต่อการอุบัติใหม่และการแพร่ระบาดของโรค 
ติดเช้ือ47,48 ตัวอย่างเช่น ปรากฏการณ์เอลนีโญ (El 
Niño) ส่งผลต่อการแพร่ระบาดของอหิวาห์ตกโรคใน
บังคลาเทศ และต่อการระบาดของโรคมาลาเรียใน
อินเดียและในทวีปอเมริกาใต้48,49 และปรากฏการณ์
ลานีญา (La Niña) สัมพันธ์กับการเพิ่มขึ้นของจ�ำนวน 
ผู้ป่วยโรคไข้เลือดออกเดงก่ี ไข้ปวดข้อยุงลาย และ 
ไข้เหลือง50 เป็นต้น

ปัจจัยด้านระบบสาธารณสุข
ระบบสาธารณสุขที่ไม่มีประสิทธิภาพ
	 ระบบสาธารณสุขที่ดีจะต้องจัดการให้ทั้ง  
4 องค์ประกอบมูลฐาน อันได้แก่ การป้องกันโรค  
การส่งเสริมสุขภาพอนามัย การรักษาพยาบาลและ 
การฟื้นฟูสมรรถภาพ มีประสิทธิภาพและครอบคลุม
ประชากรทั้ งหมด ความผิดพลาดหรือหย ่อน
ประสิทธิภาพขององค์ประกอบเหล่านี้อาจน�ำมาซึ่ง
การแพร่ระบาดของโรคตดิเช้ือ ทัง้โรคตดิเช้ืออบุตัใิหม่ 
และโดยเฉพาะโรคติดเชื้ออุบัติซ�้ำได้ ดังจะเห็นได้จาก
รายงานการระบาดของโรคติดเชื้อในกลุ่มประชากร

ท่ีไม่ได้รับหรือปฏิเสธการรับวัคซีน เช่น โรคคอตีบ51  
ไอกรน หัด52 หัดเยอรมัน53 หรือ โปลิโอ54 เป็นต้น 

การปนเปื้อนของแหล่งอาหารและน�้ำเพื่อการอุปโภค
บริโภค
	 การปนเปื้อนของแหล่งอาหารและน�้ำเพื่อ
การอุปโภคบริโภคสามารถเป็นต้นก�ำเนิดของการ
ระบาดของโรคติดเชื้อทั้งโรคอุบัติใหม่และโรคอุบัติซ�้ำ  
อาทิ การปนเปื้อนของเช้ือ Cryptosporidium ใน
น�้ำประปาและน�้ำแข็ง ที่รัฐวิสคอนซิน ประเทศ
สหรัฐอเมริกาในปี ค.ศ. 1993 ท�ำให้มีผู ้ติดเชื้อ
มากกว่า 400,000 ราย55 และการปนเปื้อนของเชื้อ 
Escherichia coli O104:H4 (ซึ่งเป็นสายพันธุ์ที่ผลิต 
Shiga toxin) ในต้นอ่อนของผักจากฟาร์มเกษตร
อินทรีย์ในประเทศเยอรมนี ท�ำให้เกิดการระบาด 
ท้ังในเยอรมนีและทวีปยุโรปในปี ค.ศ. 2011 โดยม ี
ผู้ติดเชื้อมากกว่า 3,800 ราย และมีอาการแทรกซ้อน
เป็น Hemolytic-uremic syndrome ถึง 845 ราย 
และเสียชีวิตถึง 54 ราย56

	 การระบาดของอหิวาห์ตกโรคที่ประเทศเฮติ
ตั้งแต่ปี ค.ศ 2010 จนถึงปัจจุบัน เป็นอีกหนึ่งตัวอย่าง
ส�ำคัญของการแพร่ระบาดของโรคอุบัติซ�้ำท่ีเกิดจาก
การปนเป้ือนของเช้ือในแหล่งน�ำ้ ร่วมกบัความเสยีหาย 
ที่เกิดจากเหตุการณ์แผ่นดินไหวอันส่งผลกระทบ
ต่อโครงสร้างพื้นฐานทางสาธารณสุข เช่น ระบบ 
น�้ำประปา57 ท�ำให้ประชาชนต้องหันมาอุปโภคและ
บริโภคน�้ำจากแหล่งน�้ำธรรมชาติ ซึ่งภายหลังมีการ
ปนเป้ือนของเชือ้ Vibrio cholerae และท�ำให้มผู้ีป่วย
ด้วยอหิวาห์ตกโรคมากถึง 800,000 ราย และเสียชีวิต
มากกว่า 9,000 ราย58

ความก้าวหน้าของเทคโนโลยี และความก้าวหน้า
ทางการแพทย์
	 ความก้าวหน้าของเทคโนโลยีท�ำให้ค้นพบ
สาเหตุของโรคต่างๆ ได้มากข้ึน ตัวอย่างเช่น การ
ใช้เทคนิค PCR ในการเพิ่มจ�ำนวนสารพันธุกรรม  
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16S rRNA และเปรยีบเทยีบล�ำดับเบสกบัฐานข้อมลู จน
ท�ำให้ค้นพบว่าเชือ้ Rochalimaea quintana (ปัจจบุนั
เปลีย่นชือ่เป็น Bartonella quintana) เป็นสาเหตุของ
โรค Bacillary angiomatosis59 หรอืในบางภาวะ ทีแ่ม้
จะยงัไม่สามารถพิสจูน์ได้แน่ชดัว่ามเีชือ้โรคเป็นสาเหตุ 
แต่ก็มีการค้นพบหลักฐานแสดงความสัมพันธ์ของ 
ภาวะเหล่าน้ันอาจเกี่ยวข้องกับการติดเชื้อ เช่น โรค
ปลอกประสาทเสื่อมแข็ง (Multiple sclerosis) และ
ภาวะอ่อนล้าเรื้อรัง (Chronic fatigue syndrome) 
กับการติดเชื้อ Human herpesvirus 660,61 หรือ 
กลุ่มโรคล�ำไส้อักเสบเร้ือรัง (Inflammatory bowel 
disease) ทั้งโรคโครห์น (Crohn’s disease) และ
โรคล�ำไส้อักเสบชนิดแผล (Ulcerative colitis) ที่
อาจสัมพันธ์กับการติดเชื้อ Mycobacterium avium 
subspecies paratuberculosis62 เป็นต้น ความ
ก้าวหน้าทางเทคโนโลยีเหล่าน้ี นับเป็นผลดีต่อการ
เปลี่ยนแปลงหรือปรับปรุงแนวทางการรักษาให้มี
ประสิทธิภาพมากข้ึน ดังเช่นที่ปรากฏในการรักษา
ภาวะกระเพาะอาหารอักเสบและแผลในกระเพาะ
อาหาร ตั้งแต่มีการค้นพบว่าสาเหตุของภาวะดังกล่าว
เกิดจากการติดเชื้อ Helicobacter pylori63

	 อย่างไรก็ตาม ความก้าวหน้าทางการแพทย์
ก็เป็นอีกหน่ึงปัจจัยที่ท�ำให้เกิดเชื้ออุบัติใหม่ ตัวอย่าง
เช่น การใช้ยาปฏิชีวนะ โดยเฉพาะยาปฏิชีวนะท่ี 
ออกฤทธิ์กว้างขวาง (broad spectrum antibiotics) 
ทั้งเพ่ือการรักษาผู้ป่วยที่มีภาวะติดเชื้อที่จ�ำเป็นต้อง 
ได้รับยา หรือการใช้ยาปฏิชีวนะอย่างไม่สมเหตุผล  
ล้วนก่อให้เกิดแรงกดดัน (selection pressure)  
คัดเลือกเชื้อแบคทีเรียสายพันธุ์ที่ดื้อยาขึ้น64 ยิ่งไป 
กว่าน้ัน การน�ำยาปฏิชีวนะไปใช้ในอุตสาหกรรม 
อาหารสัตว์ ซ่ึงไม่ได้มีวัตถุประสงค์เพื่อการรักษา  
(non-therapeutic antimicrobials) ยิ่งก่อให้เกิด
การอุบัติขึ้นของเชื้อสายพันธุ ์ดื้อยาและเชื้อเหล่านี ้
ก็สามารถแพร่กระจายสู่มนุษย์ได้65,66

บทบาทของปัจจัยต่างๆ ต่อการเกดิโรคติดเช้ืออุบติัใหม่
	 เพื่อให้เข้าใจถึงบทบาทของปัจจัยสนับสนุน
ต่างๆ ต่อการเกิดโรคติดเชื้ออุบัติใหม่ เรามักพิจารณา
โรคติดเช้ืออุบัติใหม่โดยแยกโรคเป็นสามประเภท67 

ได้แก่ 
	 1. โรคทีเ่กิดจากการตดิเชือ้ชนดิใหม่ทีไ่ม่เคย
ปรากฏมาก่อนในคน (หรือ Novel pathogen) ซึ่ง
โรคในกลุ่มนี้เกือบทั้งหมดเกิดจากการติดต่อจากสัตว์
สู่คน (zoonosis) ตัวอย่างเช่น SARS, MERS, Ebola, 
HIV หรือ Pandemic influenza virus เป็นต้น  
ซึ่งปัจจัยหลักที่สนับสนุนให้เกิดการอุบัติใหม่ของ 
โรคกลุ่มนี้ ได้แก่ ปัจจัยที่เกี่ยวกับตัวเชื้อก่อโรค (การ 
กลายพันธุ ์หรือการเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรม)  
ท่ีท�ำให้เช้ือสามารถถ่ายทอดข้ามสปีชีส์จากสัตว์สู่คน 
และปัจจัยที่ท�ำให้เกิดการสัมผัสหรือการมีปฏิสัมพันธ์
ระหว่างคนและสัตว์ท่ีอาจเป็นพาหะ เช่น การบุกรุก
ผนืป่าเพือ่ท�ำการเกษตรซึง่เป็นการเพิม่โอกาสให้มนุษย์ 
หรือสัตว์เลี้ยง (เช่น ม้า สุกร) ได้สัมผัสกับสัตว์ป่า  
(เช่น ลิง ค้างคาว) เป็นต้น 
	 2. โรคท่ีเกิดจากการติดเช้ือเดิม แต่เป็น 
สายพันธุ์ใหม่หรือสายพันธุ์ท่ีคุณสมบัติเปลี่ยนแปลง
ไปจากเดิม (หรือ Novel strain) ตัวอย่างเช่น การ 
ติดเชื้อแบคทีเรีย วัณโรค หรือเชื้อมาลาเรียสายพันธุ์
ดื้อยา เป็นต้น โดยปัจจัยส�ำคัญท่ีเกี่ยวข้องกับโรค 
ในกลุ่มนี้ ได้แก่ ปัจจัยที่เกิดจากตัวเชื้อก่อโรค (การ 
กลายพันธุ์เพื่อปรับตัวให้อยู่รอดจากการถูกท�ำลาย
โดยยาต้านจุลชีพ) และการใช้ยาต้านจุลชีพอย่าง 
ไม่สมเหตุผล ไม่ว่าจะเป็นการใช้ในวงการแพทย์ หรือ
การถูกน�ำไปใช้ในการเกษตร
	 3. โรคติดเชื้อที่เกิดการระบาดในสถานที ่
ท่ีไม่เคยมีรายงานโรคชนิดนั้นมาก่อน (หรือ Novel  
geographic) ตวัอย่างเช่น การระบาดของโรคชคินุกนุยา 
ในประเทศอิตาลีในปี 2007 ซึ่งเป็นครั้งแรกของการ
พบโรคดังกล่าวในประเทศนี้68 เป็นต้น โดยปัจจัยหลัก 
ท่ีสนับสนุนการเกิดโรคอุบัติใหม่ในกลุ ่มนี้ ได้แก่  
การเดินทางและการค้าขายระหว่างประเทศ และ
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การเปลี่ยนแปลงการใช้ผืนแผ่นดิน หรือการบุกรุกป่า 
เพื่อท�ำการเกษตร เป็นต้น67

โรคโควิด-19 และปัจจัยท่ีสนับสนุนให้เกิดการ 
อุบัติใหม่
	 นับตั้งแต่การรายงานผู ้ป่วยโรคโควิด-19  
รายแรกจากประเทศจีนเมื่อเดือนธันวาคม 2019  
จนถึงปัจจุบันมีผู ้ป ่วยยืนยันการติดเชื้อมากกว่า  
6 ล้านคนทั่วโลก หากวิเคราะห์ถึงปัจจัยที่ส่งเสริม 
การอุบัติใหม่ของโรคโควิด-19 จะพบว่ามีหลายปัจจัย
ที่เกี่ยวข้องกับการอุบัติใหม่และสนับสนุนให้โรคนี ้
เกิดการระบาด เริ่มจากปัจจัยที่เก่ียวกับเชื้อก่อโรค 
โดยเชื้อสาเหตุของโรคโควิด-19 คือ SARS-CoV-2 ซึ่ง
พบเป็นคร้ังแรกในผู้ป่วยโรคปอดอกัเสบจากเมอืงอูฮ่ัน่ 
เป็นเชื้อโคโรน่าไวรัสสายพันธุ์ใหม่ท่ีไม่เคยรู้จักหรือ 
ถูกค้นพบมาก่อน (novel pathogen)69 แม้ว่าต้นตอ
ท่ีแท้จรงิของเชือ้นีย้งัไม่เป็นทีป่รากฏแน่ชดั แต่จากการ
วิเคราะห์ล�ำดับรหัสพันธุกรรมของเชื้อ พบว่ามีความ
เป็นไปได้ทีเ่ชือ้ SARS-CoV-2 เกดิจากการแลกเปลีย่น
สารพันธุกรรม (genetic recombination) ระหว่าง
เชื้อโคโรน่าไวรัสสายพันธุ์ที่พบในค้างคาว (Bat_CoV 
RaTG13 และ Bat_CoV RmYN02) กับเชื้อโคโรน่า
ไวรัสสายพันธุ์ที่แยกได้จากตัวนิ่ม (Pangolin_SL-
CoV_Guangdong) ซึ่งกระบวนการแลกเปลี่ยนสาร
พันธุกรรมนี้เป็นวิวัฒนาการที่ท�ำให้เชื้อโคโรน่าไวรัส
ในค้างคาวมีโครงสร้างของ Spike glycoprotein ที่
สามารถจับกับตัวรับบนผิวเซลล์ของมนุษย์ ซึ่งคือ 
Angiotensin-converting enzyme 2 receptor 
(ACE2 receptor) อันเป็นกลไกส�ำคัญที่ท�ำให้เชื้อ
สามารถแพร่จากสัตว์สู ่คนได้70,71 กอปรกับการที่
มนุษย์ได้มีโอกาสสัมผัสสัตว์ที่อาจเป็นโฮสต์กักตุน
เชื้อโรค เช่น การซื้อขายสัตว์ป่าในตลาดสด ร่วมเป็น
ปัจจัยส่งเสริมการเกิดขั้นตอนแรกของการอุบัติใหม่
ของโรค (Initial infection) ซึ่งคือขั้นตอนการติดเชื้อ 
จากแหล่งก�ำเนิดเชื้อเข้าสู ่มนุษย์ มีการศึกษาเพื่อ 
คาดการณ์ถึงต�ำแหน่งที่มีความเสี่ยงสูงที่จะเป็น 

ต้นก�ำเนิดของโรคติดเช้ืออุบัติใหม่ พบว่า บริเวณท่ีม ี
ประชากรหนาแน่น (dense human population) 
ร่วมกับการมีความหลากหลายทางชีวภาพโดยเฉพาะ 
ความหลากหลายของสัตว์เลี้ยงลูกด้วยนม (high  
mammalian biodiversity) จะมีโอกาสสูงที่จะ 
เป็นจุดก�ำเนิดของโรคอุบัติใหม่กลุ่มที่เป็นโรคติดต่อ
จากสัตว์สู ่คนขึ้น72  ซึ่งก็สอดคล้องกับการอุบัติขึ้น 
ของโรคโควิด-19 ที่ผู ้ป่วยในระยะแรกหลายราย 
มีประวัติสัมพันธ์กับการเยือนตลาดสดค้าขายสัตว์  
ณ เมืองอู่ฮั่น73

	 เมื่อขั้นตอน Initial infection ประสบความ
ส�ำเร็จ เชื้อ SARS-CoV-2 ยังสามารถด�ำรงอยู่และ
แพร่กระจายในประชากรได้อย่างต่อเน่ืองหรือเรียก
ว่ามี Sustained transmission โดยขั้นตอนนี้มีปัจจัย
สนับสนุนมากมายตั้งแต่ความสามารถของเชื้อในการ
แพร่จากคนสู่คน73 โดยพบว่าเช้ือสามารถแพร่ได้ผ่าน
ทางละอองน�้ำมูกน�้ำลาย (respiratory droplets) 
และทางสัมผัส (contact transmission) และในบาง
กรณยีงัพบเชือ้สามารถแพร่ผ่านทางอากาศ (aerosol 
transmission) เช่น ในระหว่างการใส่ท่อช่วยหายใจ 
เป็นต้น74 การที่ผู้ติดเชื้อสามารถแพร่ได้แม้ไม่มีอาการ 
(asymptomatic transmission) หรือก่อนเริ่มมี
อาการ (pre-symptomatic transmission) และการ
แพร่กระจายของเชื้อโดย super-spreaders ยิ่งท�ำให้
การระบาดของโรคโควิด-19 เป็นไปในวงกว้าง75,76  
และการที่กลุ่มประชากรสูงอายุมีความเสี่ยงที่จะเกิด
อาการรุนแรงและเสียชีวิต77 ก็ยิ่งท�ำให้สถานการณ์
ของโรคโควิด-19 เป็นที่น่ากังวล เนื่องจากโครงสร้าง
ประชากรในป ัจจุบันมี ลักษณะเป ็นสังคมสูงวัย 
นอกจากนั้นความสะดวกรวดเร็วในการเดินทาง
ระหว่างประเทศ เป็นอกีปัจจยัท่ีส่งเสรมิให้เช้ือสามารถ
ระบาดได้ทั่วโลกในระยะเวลาอันสั้น โดยหากนับจาก
รายงานผู้ติดเชื้อรายแรกเมื่อเดือนธันวาคม 2019 
ในระยะเวลาเพียง 3 เดือน โรคโควิด-19 ได้ระบาด
ไปถึง 114 ประเทศ ท�ำให้องค์การอนามัยโลกต้อง
ประกาศให้การระบาดของโรคนี้เป็นการระบาดใหญ่ 
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(pandemic) เมื่อวันที่ 11 มีนาคม 202078 และปัจจัย
ส�ำคัญล�ำดับสุดท้ายที่เกี่ยวข้องกับการระบาดของโรค
โควิด-19 คือ การบริหารจัดการระบบสาธารณสุข
ที่ไม่มีประสิทธิภาพ ถึงแม้ว่าโรคนี้เป็นโรคที่ติดต่อ 
ได้ง่ายและมีความรุนแรง แต่หากมีการบริหารจัดการ
ทางสาธารณสุขที่ตอบสนองต่อการระบาดได้อย่าง 
มีประสิทธิภาพ ก็จะสามารถควบคุมการระบาดหรือ
ลดอุบัติการของโรคและลดอัตราป่วยตายของโรค 
โควิด-19 ลงได้ ในทางกลับกัน หากภาครัฐบริหาร
จัดการทางสาธารณสุขอย่างล่าช้า ขาดประสิทธิภาพ 
หรือขาดความร่วมมือจากประชาชน จนไม่สามารถ
ควบคุมการแพร่กระจายของโรคโควิด-19 ได้ ก็จะ 
ก่อให้เกิดความสูญเสียอย่างมหาศาลต่อทั้งชีวิต
ประชากร ทรัพยากร และเศรษฐกิจ79

	 การจัดการเพื่อควบคุมการระบาดของ
โรคโควิด-19 จ�ำเป็นต้องวางแผนและด�ำเนินการให้
ครอบคลุมทกุด้าน การค้นหาต้นตอของเชือ้ ซึง่คาดว่า 
น่าจะเป็นสัตว์ชนิดหน่ึง เป็นเร่ืองส�ำคัญเพ่ือท่ีจะได้
ทราบกลไกการติดต่อจากสัตว์สู่คน ในขณะเดียวกัน 
การออกมาตรการปิดตลาดสดที่เมืองอู่ฮ่ันและห้าม
ค้าขายสัตว์ป่าของรัฐบาลจีน ก็เป็นการลดโอกาสการ
สมัผัสระหว่างสัตว์กบัคนซึง่อาจเป็นช่องทางทีส่ามารถ
เกิดการแพร่ของเชื้อได้อีก การสนับสนุนให้ประชาชน
สวมหน้ากากอนามัย การมีมาตรการเว้นระยะห่าง
ระหว่างบุคคล (social distancing) ก็เพื่อเป็นการ
ลดการแพร่กระจายของเชื้อ และการมีนโยบายให้งด
การเดินทางทั้งภายในประเทศและระหว่างประเทศ 
ก็เพื่อเป็นการชะลอการระบาดของโรค ซึ่งจะเห็นว่า 
มาตรการเหล่านี้เกิดขึ้นบนพื้นฐานข้อมูลด้านปัจจัยที่
สนับสนุนให้เกิดโรคติดเชื้ออุบัติใหม่ตามที่ได้น�ำเสนอ
ในบทความนี้ 

สรุปผล
	 ตลอด 20 ปีที่ผ่านมา มีโรคติดเชื้ออุบัติใหม ่
ปรากฏขึน้มากมาย โดยล่าสดุคือ โรคโควดิ-19 ซึง่ก�ำลงั 
ระบาดและมผู้ีตดิเชือ้หลายล้านคนทัว่โลก ส่งผลกระทบ 

โดยตรงต่อสุขภาพของประชาชน และยังส่งผลต่อ 
เศรษฐกิจ และการด�ำรงชีวติของทุกคน ดงันัน้ การท�ำให้ 
ประชาชนเกดิความรูค้วามเข้าใจเกีย่วกบัโรคอบุตัใิหม่ 
จึงเป็นเรื่องส�ำคัญ โดยเฉพาะอย่างยิ่งข้อมูลในด้าน
สาเหตุหรือปัจจัยที่ท�ำให้เกิดโรคเหล่านี้ เพราะข้อมูล 
เหล่านีเ้ป็นพืน้ฐานส�ำหรบัการวางแผนมาตรการควบคมุ 
การแพร่ระบาดและมาตรการป้องกันการเกิดโรค 
อุบัติใหม่ขึ้นในอนาคต บทความนี้ได้รวบรวมปัจจัย 
ส่งเสริมให้เกิดการปรากฏของโรคติดเชื้ออุบัติใหม่  
โดยได้จัดปัจจัยดังกล่าวเป็น 4 กลุ่ม ได้แก่ 1) ปัจจัยที ่
เกี่ยวข้องกับเชื้อก่อโรค 2) ปัจจัยด้านประชากรและ 
สังคมศาสตร์ 3) ปัจจัยด้านสิ่งแวดล้อม และ 4) ปัจจัย 
ด้านระบบสาธารณสุข พร้อมยกตัวอย่างโรคอุบัติใหม ่
ที่เกิดขึ้นในคริสต์ศตวรรษที่ 21 มาประกอบในแต่ละ 
ปัจจัย นอกจากนั้นยังได้วิเคราะห์ถึงปัจจัยที่เกี่ยวข้อง
กับการอุบัติข้ึนของโรคโควิด-19 ผู ้นิพนธ์หวังว่า  
การทราบถึงเหตหุรอืปัจจยัท่ีส่งเสรมิให้เกดิการปรากฏ
ของโรค จะท�ำให้เกดิความเข้าใจในธรรมชาตขิองโรคนี้ 
และเข้าใจถึงมาตรการทางสาธารณสุขท่ีถูกน�ำมาใช้
เพื่อควบคุมหรือชะลอการแพร่ระบาด รวมทั้งเข้าใจ
ถึงแนวทางป้องกันเกิดโรคอุบัติใหม่อื่นๆ ในอนาคต
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