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บทคัดย่อ 
ไวรัสนิปาห์เป็นโรคติดเชือ้จากสตัว์สู่คนโดยมีค้างคาวผลไม้เป็นพาหะท่ีส าคญั ก่อให้เกิดการติดเชือ้และเกิดโรคไข้สมอง

อกัเสบในคนและสตัว์ซึง่อนัตรายถงึชีวิต การตรวจวินิจฉยัในปัจจบุนัท าได้ยากอีกทัง้ยงัไม่มียาต้านไวรัสและวคัซนีท่ีมีประสิทธิภาพ
ส าหรับการติดเชือ้ไวรัสนิปาห์ ประเทศไทยมีความเสี่ยงต่อการระบาดเน่ืองจากมีรายงานการตรวจพบแอนติบอดี ต่อไวรัสนิปาห์              
ในสายพนัธุ์ท่ีคล้ายคลึงกนักบัท่ีมีการติดเชือ้ในมาเลเซยี และมีการตรวจพบ RNA ของไวรัสนิปาห์จากตวัอย่างปัสสาวะของค้างคาว
แม่ไก่ภาคกลาง โดยพบว่ามีไวรัสนิปาห์ 2 สายพันธุ์ คือ สายพันธุ์บงักลาเทศและสายพันธุ์ ท่ีพบการระบาดในประเทศมาเลเซีย 
ดงันัน้วคัซนีส าหรับการป้องกนัการติดเชือ้จงึมีความจ าเป็นอย่างมาก เนื่องจากเมื่อมีการติดเชือ้การน าเสนอแอนติเจนของ antigen-
presenting cell (APC) ต่อเซลล์ที จะน าเสนอผ่านโมเลกลุของ HLA ซึ่งจะมีความจ าเพาะของ HLA ผู้ วิจยัจึงน าโปรตีนโครงสร้าง 
ได้แก่ โปรตีน fusion glycoprotein F0 (F) และ glycoprotein (G) ท่ีเป็นแอนติเจนของไวรัสที่พบบนอนภุาคของไวรัสและมีบทบาท
ส าคญัในกระบวนการติดเชือ้ ในการศกึษาความสามารถในการน าเสนอแอนติเจน โดยผ่านการน าเสนอแอนติเจนด้วย APC ซึง่จะ
สามารถเชื่อมโยงไปยงัระบบภูมิคุ้มกนัแบบจ าเพาะ โดยการคาดคะเนหาต าแหน่ง epitope ของโปรตีนท่ีสามารถถูกน าเสนอต่อ
เซลล์บีและเซลล์ทีท่ีจ าเพาะต่อ HLA class I และ class II ของประชากรไทย จากงานวิจยันีพ้บว่า HLA ท่ีพบในประชากรไทยส่วน
ใหญ่สามารถน าเสนอโปรตีน F และ G ให้กับเซลล์บีและเซลล์ทีผ่านทาง HLA class I และ class II ได้โดยมี epitope หลาย
ต าแหน่งด้วยกนั และครอบคลมุถึงไวรัสนิปาห์สายพนัธุ์อินเดีย บงักลาเทศ และมาเลเซีย ซึง่สามารถน าไปใช้ส าหรับการออกแบบ
และพฒันาเป็นวคัซีนเพื่อป้องกนัการติดเชือ้ไวรัสไวรัสนิปาห์ ท่ีมีความจ าเพาะกบัประชากรไทยได้ และส่งเสริมให้มีแนวทางในการ
ป้องกนัและรักษาการติดเชือ้ไวรัสนิปาห์ต่อไป นอกจากนีจ้ะส่งผลให้เพิ่มการยกระดบัระบบด้านสขุภาพ สงัคม รวมไปถงึสิ่งแวดล้อม
ในประเทศไทย และสร้างระบบในการรองรับผู้ ป่วย ทัง้ด้านการเฝ้าระวงั การรักษา การวินิจฉยั และการป้องกนัควบคมุโรคไม่ให้แพร่
ระบาดในวงกว้างได้ 
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Abstract 
  Nipah virus (NiV) causes a zoonotic disease by transmission from fruit bats as an important carrier to 
human. The infections lead to life-threatening encephalitis in humans and animals. Diagnosis is currently difficult, 
and there are no effective antiviral drugs and vaccines for NiV infection. Thailand is at risk of the outbreak because 
of a report of the detection of NiV specific antibodies in a strain similar to the infection in Malaysia. Viral RNA of NiV 
from urine sample of Pteropus lylei in Thailand are detected and viral strains resemble to Bangladesh and Malaysia 
strains. Therefore, vaccines for the prevention of infections are crucial necessary. During viral infection, the viral 
antigens are presented to T cells by the presentation of antigen-presenting cells (APCs) via HLA molecules, which 
are specific to HLA alleles. Therefore, the structural proteins are fusion glycoprotein F0 (F) and glycoprotein (G) 
proteins were subjected to target molecules for study. These proteins are antigenic molecules on the viral particle 
and involve in the infection process. To determine the immunogenic capacity of F and G protein by presenting of 
APCs, which can be linked to enhance adaptive immunity. The epitope position of proteins that can be presented 
to B cells and T cells via specific HLA class I and class II-restricted to Thai population were predicted. In this study, 
the most common HLA alleles found in Thai population can present F and G proteins to B cells and T cells with 
several epitopes. These epitopes from both proteins were also conserved in NiV strain from India, Bangladesh, and 
Malaysia. Suggest that the F and G protein of NiV can be used for design and developed as a vaccine to prevent 
NiV specific infection in Thai people. Furthermore, this will able to increase the health quality, social and 
environmental systems in Thailand and establish a system to support patients including surveillance, treatment, 
diagnosis, and prevention of disease outbreaks in a wide range. 
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บทน า   
 ไวรัสนิปาห์ (nipah virus หรือ NiV) เป็นโรคติดเชือ้จากสตัว์สูค่น (zoonotic diseases) เช่น ค้างคาวผลไม้ สกุร ม้า 
แมว แพะ หรือแกะ เป็นต้น โดยมีค้างคาวผลไม้เป็นพาหะท่ีส าคญั ก่อให้เกิดการติดเชือ้อยา่งรุนแรงในระบบทางเดินหายใจและ
เกิดโรคไข้สมองอกัเสบในคนและสตัว์ซึ่งอนัตรายถึงชีวิต (Aditi & Shariff, 2019) ไวรัสนิปาห์สามารถติดต่อได้จากการสมัผสั
หรือรับประทานสิ่งที่ปนเปื้อนปัสสาวะ อุจจาระ และน า้ลายของค้างคาวหรือสตัว์ที่ติดเชือ้ (Broder et al., 2015; Thakur & 
Bailey, 2019) การตรวจวินิจฉัยในปัจจุบนัท าได้ยาก อีกทัง้ยงัไม่มียาต้านไวรัสและวคัซีนที่มีประสิทธิภาพในการยบัยัง้และ
รักษาการติดเชือ้ไวรัสนิปาห์ (Pickering et al., 2016) โดยองค์การอนามยัโลกจดัให้ไวรัสนิปาห์อยู่ใน 10 อนัดบัแรกของโรคที่
อาจมีการแพร่ระบาดครัง้ใหญ่ในอนาคต และมีแนวโน้มที่จ าเป็นต้องมีการวิจัยและพัฒนาอย่างเร่งด่วน (World Health 
Organization, 2018) จากการรายงานของกรมควบคมุโรค ณ วนัท่ี 2 มิถนุายน พ.ศ. 2561 (Department of Disease Control, 
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2018) ยงัไม่พบรายงานผู้ ป่วยจากการติดเชือ้ไวรัสนิปาห์ในประเทศไทย แต่ทัง้นีก็้มีความเสี่ยงต่อการติดเชือ้ เนื่องจากการ
ส ารวจในค้างคาวไทยจากหลายภมูิภาคพบว่ามีความชกุของการติดเชือ้ไวรัสนิปาห์ 6.29% (Wiwanitkit, 2017) มีรายงานการ
ตรวจพบแอนติบอดีต่อไวรัสนิปาห์ ในค้างคาวหลายชนิด ได้แก่ ค้างคาวแม่ไก่เกาะ (Pteropus hypomelanus) ค้างคาวแม่ไก่
ป่าฝน (Pteropus vampyrus) ค้างคาวแม่ไก่ภาคกลาง (Pteropus lylei) และค้างคาวหน้ายักษ์สามหลืบ (Hipposideros 
larvatus) เป็นต้น ซึ่ง  2 สายพันธุ์ แรกเป็นสายพันธุ์ ที่มีความคล้ายคลึงกันกับที่มีการติดเชื ้อในประเทศมาเลเซีย 
(Wacharapluesadee et al., 2005) และจากรายงานการตรวจสอบ RNA ของไวรัสนิปาห์ด้วยวิธี duplex nested RT-PCR 
(nRT-PCR) จากตวัอย่างปัสสาวะของค้างคาวแม่ไก่ภาคกลาง พบว่ามีไวรัสนิปาห์ 2 สายพนัธุ์ในประเทศไทย คือ สายพนัธุ์
บงักลาเทศและสายพนัธุ์ที่พบการระบาดในประเทศมาเลเซีย (Wacharapluesadee & Hemachudha, 2007) อีกทัง้ขณะนี ้
ประเทศไทยมีการเฝ้าระวงัการติดเชือ้ไวรัสนิปาห์ ที่เป็นโรคอบุตัิใหมท่ัง้ภายในประเทศและในประเทศที่มีการระบาด และได้มี
การประกาศว่าเป็นโรคติดต่ออนัตรายตามพระราชบญัญัติโรคติดต่อ พ.ศ.  2558 จากกระทรวงสาธารณสขุเพื่อยกระดบัให้มี
การเฝ้าระวงัอย่างต่อเนื่อง (Ministry of Public Health, 2015) ดงันัน้จึงต้องมีการสร้างระบบในการรองรับผู้ ป่วย ทัง้ด้านการ
เฝ้าระวงั การรักษา การวินิจฉยั และการป้องกนัควบคมุโรคเพื่อไมใ่ห้แพร่ระบาดในวงกว้าง 
 ไว รัสนิปา ห์อยู่ ในว ง ศ์  Paramyxoviridae สกุล  Henipavirus เ ป็น ไว รัสที่ มี  enveloped รูป ร่า ง ไม่ แน่นอน 
(pleomorphic) มีจีโนมที่เข้ารหสัโปรตีนแบ่งได้เป็นโปรตีนแบบเป็นโครงสร้าง (structural proteins) และโปรตีนแบบไม่เป็น
โครงสร้าง (nonstructural proteins) โดยโปรตีนแบบเป็นโครงสร้างของไวรัสที่ก่อให้เกิดโรค ได้แก่ matrix protein (M) 
nucleoprotein (N) fusion glycoprotein F0 (F) และ glycoprotein (G) ส่วนของโปรตีนแบบไม่เ ป็นโครงสร้าง ได้แก่  
phosphoprotein (P) nonstructural protein (V) protein (W) และ protein (C) (De Wit & Munster, 2015; Mazzola & Kelly-
Cirino, 2019; Ojha et al., 2019) ไวรัสนิปาห์เป็นไวรัสที่จัดอยู่ในความปลอดภัยทางชีวภาพระดับ 4 (Biosafety Level 4 
pathogens) ที่มีอตัราการเสียชีวิตสงู (Pickering et al., 2016) ยงัไม่มีวคัซีนที่มีประสิทธิภาพในการรักษาและป้องกนัการติด
เชือ้ ท าได้เพียงหลีกเลี่ยงการสมัผสัสตัว์ที่มีโอกาสติดเชือ้และการรักษาตามอาการ  ได้แก่ กา รใช้ยาต้านไวรัสไรบาไวริน 
(Ribavirin) ท่ีมีฤทธ์ิในการแทรกแซงการท างานของ RNA ท าให้ไวรัสไมส่ามารถเพิ่มจ านวนได้ และช่วยให้อตัราการตายลดลง 
36% (Chong et al., 2001) มีการศึกษาเพื่อพฒันาวคัซีนส าหรับไวรัสนิปาห์เป็นจ านวนมากแต่ยงัไม่ประสบผลส าเร็จในการ
ผลิตวคัซีน (Broder et al., 2015) ดงันัน้การศึกษาเก่ียวกบัการพฒันาวคัซีนที่มีประสิทธิภาพในการป้องกนัการติดเชือ้ไวรัสนิ
ปาห์ จึงเป็นสิ่งที่ท้าทายอย่างมาก เนื่องจากเมื่อมีการติดเชือ้การน าเสนอแอนติเจนของ antigen-presenting cell (APC) ต่อ
เซลล์ที (T cell) ในรูปแบบสายเปปไทด์และจะน าเสนอผ่านโมเลกุลของ HLA โดย CD4+ T cells จะจับกับแอนติเจนที่ถูก
น าเสนอผ่าน HLA class II สว่น CD8+ T cells จะจบัแอนติเจนท่ีถกูน าเสนอผ่าน HLA class I (Yatim & Lakkis, 2015) ซึ่งจะ
มีความจ าเพาะของ HLA และยงัไมม่ีการศกึษาใน HLA ที่จ าเพาะในคนไทย ผู้วิจยัเลง็เห็นวา่การพฒันาวคัซีนท่ีมีประสทิธิภาพ
ในการป้องกันการติดเชือ้ไวรัสนิปาห์จะส่งผลให้สามารถที่จะยกระดับระบบด้านสขุภาพ  สงัคม รวมไปถึงสิ่งแวดล้อมใน
ประเทศไทยได้ 
 การติดเชือ้ไวรัสนิปาห์นัน้มีข้อสนันิษฐานวา่ไวรัสสามารถหลบหลกีระบบภมูิคุ้มกนัแบบไมจ่ าเพาะได้ โปรตีนของไวรัส
นิปาห์ สามารถยบัยัง้การผลติ interferon (IFN) แตย่งัไมท่ราบกลไกในการหลบหลกีที่ชดัเจนและข้อมลูเก่ียวกบัการตอบสนอง
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ของภูมิคุ้มกันมีไม่มาก ทัง้นีเ้นื่องจากเป็นไวรัสที่ก่อให้เกิดโรคที่รุนแรงเป็นอย่างมาก เมื่อมีการติดเชือ้แล้วท าให้ยากต่อการ
รักษา (Prescott et al., 2012) ดงันัน้วคัซีนส าหรับการป้องกนัการติดเชือ้จึงมีความจ าเป็นอยา่งมาก โปรตีนแบบเป็นโครงสร้าง
จึงเป็นแอนติเจนท่ีนา่สนใจในการน ามาศกึษาเพื่อพฒันาเป็นวคัซีนป้องกนั โดยมีการพฒันาวคัซีนจาก glycoprotein หรือจาก
โปรตีนแบบเป็นโครงสร้าง และมีการศึกษาในสตัว์ทดลอง (Satterfield et al., 2016) แต่ยงัไม่ประสบความส าเร็จส าหรับการ
น ามาในใช้มนษุย์และในประเทศไทยยงัไมม่ีการศกึษาเพื่อพฒันาวคัซีนส าหรับคนไทย ดงันัน้ผู้วิจยัจึงคิดค้นการน าโปรตีนแบบ
เป็นโครงสร้าง ได้แก่ โปรตีน F และโปรตีน G ที่เป็นแอนติเจนของไวรัสที่พบบนอนภุาคของไวรัสและมีบทบาทส าคญัในการติด
เชือ้ มาศกึษาการกระตุ้นระบบภมูิคุ้มกนัแบบไมจ่ าเพาะซึง่จะสามารถเชื่อมโยงไปถึงระบบภมูิคุ้มกนัแบบจ าพาะเพือ่พฒันาเป็น
วคัซีนตอ่ไป 

การฉีดวคัซีน เป็นการฉีดสารชนิดหนึง่เข้าไปในร่างกายเพื่อสร้างภมูิคุ้มกนัตอ่โรคตา่ง ๆ  แบบจ าเพาะเจาะจง ซึง่วคัซีน
รูปแบบดัง้เดิมจะเป็นการลดความรุนแรงของเชือ้โดยวิธีทางกายภาพหรือทางเคมี เมื่อมีความก้าวหน้าทางวิทยาศาสตร์ เพิ่ม
มากขึน้จึงได้มีการพฒันาวคัซีนชนิด subunit vaccines ที่เป็นการน าชิน้สว่นของเชือ้โรคมาพฒันาเป็นวคัซีน (Lei et al., 2019) 
ในปัจจุบนัมีการพฒันา epitope-based vaccines ที่มีบทบาทส าคญัอย่างมากในการวิจยัวคัซีน เนื่องมาจากความรู้เก่ียวกบั
กลไกการรับรู้ของเซลล์ภมูิคุ้มกนัและการเกิดปฏิสมัพนัธ์กบัแอนติเจนของเชือ้ก่อโรคในระดบัโมเลกลุและระดบัเซลล์ และมีการ
คาดการณ์ต่อ epitopes ของเซลล์บีและเซลล์ที ทีเ่ป็นเซลล์ภมูิคุ้มกนัที่สามารถกระตุ้นการตอบสนองของระบบภมูิคุ้มกนัแบบ
จ าเพาะเจาะจง (Hajissa et al., 2019) epitope-based vaccines เป็นวคัซีนท่ีมีการระบ ุepitope ของแอนติเจนที่จะท าให้การ
ตอบสนองของระบบภูมิคุ้มกันอย่างมีประสิทธิภาพสูง (Ojha et al., 2019) มีข้อดีหลายประการ ได้แก่ มีความจ าเพาะสูง                 
มีความปลอดภยั สะดวกในการผลิตและการเก็บรักษา เป็นต้น โดยทัว่ไป subunit vaccines ที่ใช้ epitope (epitope-based 
subunit vaccines) จะประกอบด้วย epitopes หลายชนิด (multiple epitopes) (Lei et al., 2019) ซึ่งเป็น epitopes ที่มี  
antigenic สงู ที่จะสามารถกระตุ้นการตอบสนองของภมูิคุ้มกนัด้านเซลล์และด้านสารน า้ได้อยา่งมีประสทิธิภาพ (Ojha et al., 
2019)  
 การวิจยันีจ้ะเป็นศึกษาการกระตุ้นระบบภมูิคุ้มกนั โดยการคาดคะเนหาต าแหน่ง epitope ของโปรตีนที่สามารถถูก
น าเสนอต่อเซลล์บีเพื่อการสร้างแอนติบอดีที่จ าเพาะต่อไวรัส และน าเสนอต่อเซลล์ทีผ่านทาง HLA class I และ class II                
ที่จ าเพาะต่อประชากรไทย เพื่อน าไปพฒันาให้เป็นวคัซีนเพื่อใช้ในการป้องกนัการติดเชือ้ไวรัสนิปาห์ต่อไป อีกทัง้ยงัเป็นการ
สง่เสริมให้มีแนวทางในการป้องกนัและรักษาการติดเชือ้ไวรัสนิปาห์ได้อยา่งมีประสทิธิภาพ และสร้างระบบในการรองรับผู้ ป่วย 
ทัง้ด้านการเฝ้าระวงั การรักษา การวินิจฉยั และการป้องกนัควบคมุโรคไมใ่ห้แพร่ระบาดในวงกว้างได้ 

 
วิธีด าเนินการวิจัย   
1. การเลือกโปรตีนและศึกษาโครงสร้างของไวรสันิปาห์ 
 โปรตีนของไวรัสนิปาห์แบ่งออกเป็นโปรตีนแบบเป็นโครงสร้างและโปรตีนแบบไม่เป็นโครงสร้าง โดยเลือกล าดับ
กรดอะมิโนของโปรตีนแบบเป็นโครงสร้าง ได้แก่ โปรตีน G (QBQ56723) และ โปรตีน F (NP_112026) จากฐานข้อมลู NCBI 
(National Centre for Biotechnology Information:https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) ใน รูปแบบ FASTA ส าห รับศึกษา
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โครงสร้างโปรตีนแบบ 3D โดยใช้ฐานข้อมลู SWISS-MODEL (https://swissmodel.expasy.org/) (Waterhouse et al., 2018) 
โดยคดัเลือกโปรตีน G จ านวน 1 ตวั ที่ได้จากตวัอย่างมนุษย์ 4 ราย และค้างคาวผลไม้ (Pteropus medius) 3 ตวั จากการ
ระบาดในปี พ.ศ. 2561 ณ ประเทศอินเดีย (Yadav et al., 2019) ที่มีความคล้ายคลงึกบัสายพนัธุ์ในบงักลาเทศ ที่มี accession 
number เป็น  AEZ01397 AEZ01382  และ AEZ01389 มีระดบัความคล้ายคลงึ 98.84% 99.00% และ 99.00% ตามล าดบั 
และมีความคล้ายคลงึกบัในประเทศมาเลเซีย ที่มี accession number เป็น CBM41034  ADN51995 และ  AAK50554 ที่มี
ระดบัความคล้ายคลงึ 95.85% 95.85% และ 95.51% และคดัเลอืกโปรตีน F จ านวน 1 ตวั ที่ได้จากตวัอย่างของผู้ ป่วยจ านวน 
265 ราย รวมถึงผู้ เสียชีวิตจ านวน 105 ราย จากการระบาดในประเทศมาเลเซียในปี พ.ศ. 2541-2542 และผู้ ป่วยที่เสียชีวิต
จ านวน 11 ราย ในประเทศสิงคโปร์ (Chua et al., 2000) ที่มีความคล้ายคลงึกบัสายพนัธุ์มาเลเซีย ที่มี accession number 
เป็น AAK50553 CBM41033 และ AAK50544 ที่มีระดบัความคล้ายคลงึ 100.00% 99.45% และ 100.00%  ตามล าดบั และ
สายพันธุ์ในบงักลาเทศ ที่มี accession number เป็น QCY59091 QCY59085 และ QCY59079 ที่มีระดบัความคล้ายคลึง 
98.90% 98.90% และ 98.90% ตามล าดบั และ ที่ได้รับการตรวจสอบความคล้ายคลึงจากโปรแกรม BLAST (ชนิด blastp) 
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) 
2. ศึกษาความถีข่องชนิด HLA class I และ class II ทีพ่บไดม้ากในประชากรไทย 
 สบืค้นชนิดของ HLA class I และ class II ที่พบได้มากในประชากรไทยจากฐานข้อมลูของ  
http://www.allelefrequencies.net/default.asp   
3. คาดคะเนหาต าแหน่ง B-cell epitope ของโปรตีน F และ โปรตีน G ของไวรสันิปาห์ 
 คาดคะเนการยอ่ยและน าเสนอผา่นเซลล์บีของโปรตีน G (602 กรดอะมิโน) และโปรตีน F (564 กรดอะมิโน) โดยการ
สืบค้นล าดบักรดอะมิโนของโปรตีนจากฐานข้อมูล NCBI จากนัน้น าล าดบักรดอะมิโนของโปรตีนในรูปแบบของ FASTA มา
คาดคะเนความเป็นไปได้ในการจบักบัเซลล์บีโดยใช้ฐานข้อมลู BepiPred-2.0 และ IEDB analysis resource (Dhanda et al., 
2019; Fleri et al., 2017; Jespersen et al., 2017) และใช้เกณฑ์ (cut off) ของ epitope probability ที่ 0.5-1.0 ในการคดัเลอืก 
4. การคาดคะเนหาต าแหน่ง T-cell epitope ของ HLA class I และ class II ของโปรตีน F และ โปรตีน G ของไวรสันิปาห์ 
 ศึกษาการกระตุ้นระบบภูมิคุ้มกันแบบไม่จ าเพาะและระบบภมูิคุ้มกันแบบจ าเพาะ โดยการคาดคะเนการย่อยและ
น าเสนอผ่าน HLA class I และ class II โดยใช้เปปไทด์ขนาด 9 และ 15 กรดอะมิโนตามล าดับ ของโปรตีน G (602 กรด               
อะมิโน)  และโปรตีน F (564 กรดอะมิโน) โดยการสืบค้นล าดบักรดอะมิโนของโปรตีนจากฐานข้อมลู NCBI จากนัน้น าล าดบั
กรดอะมิโนของโปรตีนในรูปแบบของ FASTA มาคาดคะเนความเป็นไปได้ในการจับกับ HLA class I และ class II โดยใช้
ฐานข้อมูล  IEDB analysis resource, NetCTLpan (ส าหรับ HLA class I), และ NetMHCIIpan (ส าหรับ HLA class II) 
(Dhanda et al., 2019; Fleri et al., 2017; Sanchez-Trincado et al., 2017; Schneidman-Duhovny et al., 2018) และใ ช้
เกณฑ์ (cut off) ของ epitope probability ทีม่ี Percentile Rank ที่ต ่าซึง่บง่บอกถึงความสามารถในการจบัได้ดี จากฐานข้อมลู 
IEDB analysis resource และ % Rank ทีแ่สดงความเป็น epitope จากฐานข้อมลู NetCTLpan (ส าหรับ HLA class I) และ % 
Rank ที่แสดงความเป็น strong binders และ weak binders จากฐานข้อมูล NetMHCIIpan (ส าหรับ HLA class II) ใน
พิจารณาและคดัเลอืก 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)
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5. การศึกษาต าแหน่งอนรุกัษ์ของ epitope (epitope conservancy prediction)  
 การคาดคะเนต าแหน่งอนุรักษ์ของ epitope (epitope conservancy prediction) ส าหรับเซลล์บีและเซลล์ที โดย
ท าการศึกษา epitope conservancy prediction ในโปรตีน G และโปรตีน F ของไวรัสนิปาห์ในสายพนัธุ์ต่าง ๆ ที่ได้รับการ
ตรวจสอบความคล้ายคลงึของสายพนัธุ์จากโปรแกรม BLAST ดงันี ้ส าหรับโปรตีน F ได้แก่ โปรตีน F (NP_112026) เป็นสาย
พนัธุ์มาเลเซีย รวมถึงโปรตีน F สายพนัธุ์มาเลเซียจากตวัอยา่งอื่น ๆ (AAK50553 CBM41033 และ AAK50544) และโปรตีน F 
จากสายพนัธุ์บงักลาเทศ (QCY59091 QCY59085 และ QCY59079) และส าหรับโปรตีน G ได้แก่ โปรตีน G (QBQ56723) 
เป็นสายพนัธุ์อินเดีย โปรตีน G จากสายพนัธุ์บงักลาเทศ (AEZ01397 AEZ01382 และ AEZ01389)  และโปรตีน G จากสาย
พันธุ์มาเลเซีย (CBM41034  ADN51995  AAK50554) โดยการสืบค้นล าดับกรดอะมิโนของโปรตีนจากฐานข้อมูล NCBI 
จากนัน้น าล าดับกรดอะมิโนของโปรตีนในรูปแบบของ FASTA และล าดับของ epitope ของเซลล์บีและเซลล์ทีที่ได้จาก
การศึกษา มาคาดคะเนต าแหน่งอนุรักษ์ของ epitope ของเซลล์บีวิเคราะห์แบบ Epitope discontinuous sequence 
conservancy และเซลล์ที่วิเคราะห์แบบ Epitope linear sequence conservancy โดยใช้ Epitope Conservancy Analysis 
จากฐานข้อมลูของ IEDB Analysis Resource (Bui et al.,2007; Fler et al., 2017) 
 
ผลการวิจัย   
1. โครงสร้างของโปรตีน G และโปรตีน F 
 โปรตีน G และโปรตีน F เป็นโปรตีนแบบเป็นโครงสร้างของไวรัส โดยโครงสร้างของโปรตีน G (ภาพที่ 1A) มี C-
terminal globular head ยื่นออกจากเยื่อหุ้มไวรัสบน stalk มีรูปร่าง overall disk-like shape ที่มี 6 blades ล้อมรอบ central 
cavity เป็นโปรตีนเยื่อหุ้มเซลล์ประเภท II มีบทบาทในการรับรู้และจบักบัเยื่อหุ้มเซลล์ของโฮสต์ โดยจะจบักบั ephrin-B2/-B3         
ที่แสดงออกในเซลล์ endothelium และ smooth muscle ในสมอง ปอด รก และต่อมลกูหมากในระดบัสงู จากนัน้โปรตีน F 
(ภาพที่  1B) ที่มี รูปร่างเหมือนต้นไม้ โดยมี F glycoprotein จ านวน 3 ชุด twined รอบแกนกลาง (Axis-T) ที่ขนานกับ                    
C-terminal helical bundle จะเร่ิมการหลอมรวมเมมเบรนของไวรัสและโฮสต์ ขณะที่มีการจ าลองตวัของไวรัสโปรตีน F จะถกู
สงัเคราะห์และแยกออกเป็นหน่วยย่อย F1 และ F2 จากนัน้จะถกูสง่กลบัเข้าไปยงัผิวเซลล์เพื่อรวมเข้ากบัอนภุาคสมบรูณ์ของ
ไวรัสส าหรับการหลอมรวมระหวา่งเซลล์ที่ติดเชือ้และไมต่ิดเชือ้ 
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ภาพที่ 1   โครงสร้าง 3D ของโปรตีน G (A) และโปรตีน F (B) 

 
2. ศึกษาความถีข่องชนิด HLA class I และ class II ทีพ่บไดม้ากในประชากรไทย 
 จากการสืบค้นฐานข้อมูลของ http://www.allelefrequencies.net/default.asp เพื่อหาชนิดของ HLA class I และ 
class II allele ที่พบได้มากในประชากรไทย โดยฐานข้อมลูได้แสดงข้อมลูจากจ านวนประชากรไทย พบว่ามีความถ่ีของ HLA 
class I และ class II alleleในประชากรไทยสว่นใหญ่ โดยมี HLA class I allele ได้แก่ HLA-A*02 HLA-A*11 และ HLA-A*24 
มีความถ่ี 29.2 27.7 17.3 และ 13.8% ตามล าดบั (ภาพท่ี 2A) HLA-B*15 HLA-B*40 และ HLA-B*46 ความถ่ี 14.8 13.4 และ 
13.2% ตามล าดบั (ภาพท่ี 2B) HLA-C*01 HLA-C*03:04 HLA-C*04 และ HLA-C*07:01 ความถ่ี 15.9 10.6 12.0 และ 18.4% 
ตามล าดบั (ภาพที่ 2C) สว่น HLA class II allele ได้แก่ HLA-DPB1*02:01 HLA-DPB1*04:01 HLA-DPB1*05:01 และ HLA-
DPB1*13:01 ความถ่ี 11.1 12.0 24.0 และ 15.4% ตามล าดบั (ภาพท่ี 2D) HLA-DQA1*01:01 HLA-DQA1*01:02 และ HLA-
DQA1*05:01 ความถ่ี 14.4 18.3 และ 13.7% ตามล าดับ (ภาพที่ 2E) HLA-DQB1*03:01 HLA-DQB1*05:01 และ HLA-
DQB1*05:02 ความถ่ี 14.1 16.3 และ 20.3% ตามล าดบั (ภาพที่ 2F) HLA-DRB1*04 HLA-DRB1*09 HLA-DRB1*12 และ 
HLA-DRB1*15 ความถ่ี 14.4 11.5 16.9 และ 17.5% ตามล าดบั (ภาพท่ี 2G) 
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ภาพที ่2   กราฟแสดงเปอร์เซ็นความถ่ีของ HLA ที่พบในประชากรไทย HLA class I allele ได้แก่ HLA-A (1A) HLA-B (1B)  
                 และ HLA-C (1C) HLA class II allele ได้แก่ HLA-DPB1 (1D) HLA-DQA1 (1E) HLA-DQB1 (1F) และ HLA- 
                 DRB1 (1G) 
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3. การคาดคะเนหาต าแหน่ง B-cell epitope ของโปรตีน G และโปรตีน F 
ศกึษาการกระตุ้นระบบภมูิคุ้มกนั โดยการคาดคะเนการน าเสนอตอ่เซลล์บีของโปรตีน G และโปรตีน F โดยการสบืค้น

ล าดบักรดอะมิโนของโปรตีนจากฐานข้อมลู NCBI จากนัน้น าล าดบักรดอะมิโนของโปรตีนในรูปแบบของ FASTA มาคาดคะเน
ความเป็นไปได้ในการจบักบัเซลล์บีโดยใช้ฐานข้อมลู BepiPred-2.0 และ IEDB analysis resource  
 จากการคาดคะเนต าแหน่ง B-cell epitope ของโปรตีน G ของไวรัสนิปาห์มีความยาว 602 กรดอะมิโน โดยใช้ 2 
ฐานข้อมลู จะเห็นได้วา่ epitope ของโปรตีน G สามารถถกูน าเสนอให้กบัเซลล์บีได้ดีในต าแหนง่ตา่ง ๆ ได้แก่ ต าแหนง่กรดอะมิ
โนท่ี 7-42 95-110 137-146 156-159 209-214 241-246 258-262 274-277 304-313 325-334 375-397 420-423 และ 489-
498 โดยสามารถน าเสนอได้ทัง้ในต าแหนง่ที่เป็น helix sheet และ coil (ตารางที่ 1) 
 จากการคาดคะเนต าแหน่ง B-cell epitope ของโปรตีน F ของไวรัสนิปาห์มีความยาว 564 กรดอะมิโน โดยใช้ 2 
ฐานข้อมลูเปรียบเทียบกนั จะเห็นได้วา่ epitope ของโปรตีน Fusion Glycoprotein F0 สามารถถกูน าเสนอให้กบั B cell ได้ดีใน
ต าแหนง่ตา่ง ๆ ได้แก่ ต าแหนง่กรดอะมิโนท่ี 26-34 66-78 98-106 188-194 216-225 236-238 240-263 325-332 343-354 -
360-374 433-445 452-458 469-486 และ 524-543 โดยสามารถน าเสนอได้ทัง้ในต าแหน่งที่เป็น helix sheet และ coil 
(ตารางที่ 2) 
 จากการคาดคะเนต าแหน่ง B-cell epitope ของโปรตีนทัง้ 2 จะเห็นได้ว่า B-cell epitope ของโปรตีน G มีค่าความ
นา่จะเป็นในการเป็น epitope อยูท่ี่ 0.497-0.596 และมีคา่เฉลีย่คา่ความนา่จะเป็นในการเป็น epitope อยูท่ี่ 0.545 สว่นโปรตีน 
F มีคา่ความนา่จะเป็นในการเป็น epitope อยูท่ี่ 0.512-0.628 และมีคา่เฉลีย่คา่ความนา่จะเป็นในการเป็น epitope อยูท่ี่ 0.542 
ดงันัน้โปรตีนทัง้ 2 มี epitope ที่สามารถถูกน าเสนอให้กับเซลล์บีได้ดีโดยไม่แตกต่างกัน ซึ่งอาจเป็นกลยุทธ์ในการน าไปใช้
พฒันาวคัซีนส าหรับป้องกนัการติดเชือ้ไวรัสนิปาห์ได้ในอนาคต 
4. การคาดคะเนหาต าแหน่ง T-cell epitope ของ HLA class I และ class II ของโปรตีน G และโปรตีน F ของไวรสันิปาห์ 
 ศึกษาการกระตุ้นระบบภูมิคุ้มกันแบบไม่จ าเพาะและระบบภมูิคุ้มกันแบบจ าเพาะ โดยการคาดคะเนการย่อยและ
น าเสนอผา่น HLA class I และ class II โดยใช้เปปไทด์ขนาด 9 และ 15 กรดอะมิโนตามล าดบั ของโปรตีน G (602 กรดอะมิโน
ภาพท่ี 3A) และโปรตีน F (564 กรดอะมิโน, ภาพท่ี 3B) โดยท าการศกึษาเปรียบเทียบจาก 2 ฐานข้อมลู  

โปรตีน G พบวา่สามารถถกูน าเสนอผา่น HLA class I และ class II allele ได้ โดยสามารถน าเสนอผา่น HLA class I 
allele ชนิด HLA-A*02:01 ในต าแหนง่ที่ 201 512 และ 45 HLA-A*11:01 ในต าแหนง่ที่ 561 76 284 407 137 และ 343 HLA-
A*24:02 ในต าแหน่งที่ 363 308 285 406 และ 363 HLA-A*33:03 ในต าแหน่งที่ 67 HLA-B*15:01 ในต าแหน่งที่ 343 558 
278 197 และ 408 HLA-B*40:01 ในต าแหน่งที่ 103 532 543 และ 327 HLA-B*46:01 ในต าแหน่งที่ 343 160 58 และ 48 
HLA-C*01:02 ในต าแหนง่ที่ 48 และ HLA-C*04:01 ในต าแหนง่ที่ 406 และใน HLA class II alleleสามารถน าเสนอผา่น HLA-
DRBI*04:01 ในต าแหน่งที่ 511 510 509 507 และ 508 HLA-DRB1*09:01 ในต าแหน่งที่ 226 และ 227 HLA-DRB1*12:01 
ในต าแหนง่ที่ 195 196 404 และ 511 และ HLA-DRB1*15:01 ในต าแหนง่ที่ 43 44 42 63 64 และ 65 
 โปรตีน F พบว่าสามารถถกูน าเสนอผ่าน HLA class I และ class II alleleได้ โดยสามารถน าเสนอผา่น HLA class I 
allele ชนิด  HLA-A*02:01 ในต าแหนง่ที่ 382 491 206 508 และ 114 HLA-A*11:01 ในต าแหนง่ที่ 24 197 513 512 และ 490 
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HLA-A*24:02 ในต าแหน่งที่ 274 280 295 96 และ 206 HLA-A33:03 ในต าแหน่งที่ 74 523 และ 367 HLA-B*15:01 ใน
ต าแหนง่ที่ 68 206 60 266 และ 490 HLA-B*40:01 ในต าแหนง่ที่ 195 30 126 365 และ 151 HLA-B*46:01 ในต าแหนง่ที่ 206 
344 60 และ 167 และ HLA-C*01:02 ในต าแหน่งที่ 60 และใน HLA class II alleleสามารถน าเสนอผ่าน HLA-DRBI*04:01 
ในต าแหน่งที่ 312 311 313 310 และ 309 HLA-DRB1*09:01 ในต าแหน่งที่ 370 371 116 372 และ 373 HLA-DRB1*12:01 
ในต าแหนง่ที่ 55 56 และ 57 และ HLA-DRB1*15:01 ในต าแหนง่ที่ 305 306 และ 307 
 
                    ตารางที่ 1   แสดง epitope ของโปรตีน G ที่มีความเป็นไปได้สงูในการท่ีจะถกูน าเสนอ 

Position Epitope Epitope Probability 
7-42 K-R-ENT-SDKGKNPSKV-KSY---MD-KKINEGLL 0.595703704 

95-110 KG--DK-GT--GPK-S 0.497354167 
137-146 S--EN-NEKC 0.571355556 
156-159 HE-N 0.568583333 
209-214 VVGQSG 0.570259259 
241-246 SRGVSK 0.537370370 
258-262 RGDEV 0.507888889 
274-277 SNPN 0.511027778 
304-313 I--STYW-GS 0.577122222 
325-334 NNG-S-NQHQ 0.527366667 
375-397 FKYNDSN-PVAK-QYSKPEN-RL 0.557594203 
420-423 DEEN 0.513194444 
489-498 GQSQ-PRFNT 0.548377778 

Mean of Epitope Probability 0.544861413 
      Sheet Probability 

      Coil Probability 
     Helix Probability 
-     Buried 
Peptide Exposed 
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                     ตารางที่ 2   แสดง epitope ของโปรตีน F ที่มีความเป็นไปได้สงูในการท่ีจะถกูน าเสนอ 
Position Epitope Epitope Probability 
26-34 GI-HYEK-S 0.533641975 
66-78 SNMSQ-TGS--EN 0.527478632 
98-106 KNN-HDLVG 0.556037037 

188-194 DK-S-KQ 0.524396825 
216-225 PN-Q---SNS 0.586911111 
236-238 GGN 0.512148148 
240-263 ET—RT-G-ATED-DD—ESD--T 0.531944444 
325-332 N-EIGF-L 0.518333333 
342-354 QDYATP-TN--RE 0.536461538 
360-374 TEK-P-EL-VSS--P 0.528651852 
433-445 LGSV-YNSEG-AI 0.533487179 
452-458 DK-D--S 0.531857143 
469-486 Q-KD--KE-QR--DT-NP 0.533154321 
524-543 TY-RLE-RRVRPTSSGD-YY 0.627816667 

Mean of Epitope Probability 0.541594300 
      Sheet Probability 

      Coil Probability 
     Helix Probability 
-     Buried 
Peptide Exposed 

 
5. การคาดคะเนต าแหน่งอนรุกัษ์ของ epitope (epitope conservancy prediction) ของโปรตีน G และโปรตีน F  
   ของไวรสันิปาห์ 

จากการวิเคราะห์ต าแหนง่อนรัุกษ์ของ epitope (epitope conservancy prediction) ของโปรตีน G และ F ที่เลือกที่
สามารถถกูน าเสนอผา่นเซลล์บีและเซลล์ทีส าหรับประชากรไทย แสดงให้เห็นวา่ต าแหนง่ epitope ของโปรตีน G ในสายพนัธุ์ที่
เลือกที่สามารถถกูน าเสนอผ่านเซลล์บี มีล าดบัโปรตีนที่ตรงกนักับสายพนัธุ์มาเลเซียและบงักลาเทศที่ 12.50-100% (ตาราง
ภาคผนวกที่ 1) และต าแหน่ง epitope ที่สามารถถูกน าเสนอผ่านเซลล์ที มีล าดบัโปรตีนที่ตรงกันกับสายพนัธุ์มาเลเซียและ
บงักลาเทศที่ 12.50-100% และ 62.50-100% ส าหรับ HLA class I และ class II ตามล าดบั (ตารางภาคผนวกที่ 2) ส าหรับ
โปรตีน F ในสายพนัธุ์ที่เลือกที่สามารถถกูน าเสนอผ่านเซลล์บี มีล าดบัโปรตีนที่ตรงกนักบัสายพนัธุ์มาเลเซียและบงักลาเทศ               
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ที่ 100% (ตารางภาคผนวกที่ 3) และต าแหน่ง epitope ที่สามารถถกูน าเสนอผา่นเซลล์ที มีล าดบัโปรตีนที่ตรงกนักบัสายพนัธุ์
มาเลเซียและบงักลาเทศที่ 88.89-100% และ 93.33-100% ส าหรับ HLA class I และ class II ตามล าดบั (ตารางภาคผนวก            
ที่ 4)   

จากการคาดคะเนต าแหน่งอนรัุกษ์ของ epitope ของโปรตีนทัง้ 2 จะเห็นได้ว่า B-cell epitope และ T-cell epitope              
ที่เลือกสามารถถกูน าเสนอผ่านเซลล์บีและเซลล์ทีส าหรับประชากรไทยได้ โดยมี epitope หลายต าแหน่งด้วยกนั และมีความ
ครอบคลมุถึงสายพนัธุ์ไวรัสนิปาห์สายพนัธุ์อินเดีย บงักลาเทศ และมาเลเซีย บ่งชีไ้ด้ว่า epitope ดงักลา่วสามารถเลือกไปใช้
ส าหรับการออกแบบและพฒันาเป็นวคัซีนไวรัสนิปาห์ได้ในอนาคต โดยการกระตุ้นระบบภมูิคุ้มกนัแบบ epitope เพื่อป้องกัน
ไวรัสนิปาห์ที่รวมไปถึงไวรัสนิปาห์สายพนัธุ์อินเดีย บงักลาเทศ และมาเลเซีย 

 
ภาพที่ 3   แสดง Epitope mapping ของโปรตีน G (A) และโปรตีน F (B) ที่สามารถถกูน าเสนอผา่นทาง HLA class I  
                และ class II 
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วิจารณ์ผลการวิจัย  
 ไวรัสนิปาห์เป็นโรคติดเชือ้จากสตัว์สู่คนที่มีผลกระทบอย่างรุนแรงต่อประชากรโลก ก่อให้เกิดโรคตัง้แต่การติดเชือ้
เฉียบพลนัจนถึงไข้สมองอกัเสบเรือ้รัง ในภมูิภาคเอเชียตะวนัออกเฉียงใต้ได้รับผลกระทบอยา่งรุนแรงโดยการติดเชือ้ไวรัสนิปาห์ 
มีอัตราการตายของผู้ ป่วยอยู่ที่ประมาณ 40-75% (World Health Organization, 2018) ซึ่งในปัจจุบันยังไม่มียาที่ผ่านการ
อนมุตัิส าหรับรักษามนษุย์ จึงจ าเป็นต้องมีการศึกษาเพื่อพฒันาวคัซีนป้องกนั โดยใช้โปรตีนของไวรัสที่เป็นโปรตีนโครงสร้างที่
ยื่นออกมาจากชัน้ envelope เรียกว่า spike ที่สามารถกระตุ้นภมูิคุ้มกนัของร่างกายได้ (Broder et al., 2015; Prescott et al., 
2012) ในการศึกษานีเ้ราได้ศึกษาเพื่อออกแบบวคัซีนที่มีศกัยภาพในการป้องกนัการติดเชือ้ไวรัสนิปาห์ส าหรับประชากรไทย 
โดยพิสจูน์ว่าแอนติเจนที่ใช้สามารถถูกน าเสนอยงัเซลล์บีและเซลล์ทีโดยผ่าน HLA class I และ class II allele ที่จ าเพาะต่อ
ประชากรไทยได้ 
 ส าหรับการศึกษาโครงสร้างของ glycoprotein (โปรตีน G) ที่เป็นโปรตีนเยื่อหุ้มเซลล์ประเภท II ที่มี C-terminal 
globular head ยื่นออกจากเยื่อหุ้มไวรัส และมี receptor ส าหรับจบักบั ephrin-B2/-B3 ที่แสดงออกในเซลล์โฮสต์ 
ส าหรับการเข้าไปติดเชือ้ในเซลล์ และ Fusion Glycoprotein F0 (โปรตีน F) ที่มี F glycoprotein จ านวน 3 ชุด twined รอบ
แกนกลาง (Axis-T) ที่ขนานกับ C-terminal helical bundle ที่ท าหน้าที่หลอมรวมเมมเบรนของไวรัสและโฮสต์ จะเห็นได้ว่า
โปรตีนทัง้สองชนิดนีพ้บในอนุภาคไวรัสและมีบทบาทส าคัญในกระบวนการติดเชือ้ของไวรัส มีรายงานว่าโมโนโคลนอล
แอนติบอดีของมนษุย์ที่มีโปรตีน G ของไวรัสเป็นเป้าหมายมีประสทิธิในการรักษาหลงัการติดเชือ้ (post-exposure treatment) 
ตอ่ไวรัสเฮนดราและไวรัสนิปาห์ในสตัว์ทดลอง (พงัพอน (ferrets) และลงิเขียวอาฟริกนั (Broder et al., 2015) และการใช้วคัซีน
จากเชือ้ท่ีอ่อนฤทธ์ิ (attenuated vaccinia viruses) ของ recombinant NiV F และ/หรือ G พบว่าสามารถป้องกันไวรัสนิปาห์
หลงัการ challenge ได้อยา่งสมบรูณ์ในหนแูฮมสเตอร์ (Thakur & Bailey, 2019) ดงันัน้โปรตีน F และ โปรตีน G จึงเป็นโปรตีน
ที่มีความส าคญัและมีความเป็นไปได้ในการออกแบบและพฒันาเป็นวคัซีนป้องกนัการติดเชือ้ไวรัสนิปาห์ 
 ในการใช้วคัซีนส าหรับการป้องกนัและเพื่อกระตุ้นการสร้างภูมิคุ้มกัน เป้าหมายของวคัซีนคือการสร้างและกระตุ้น
เซลล์บีและเซลล์ที โดยเซลล์บีท าหน้าที่ผลิตภูมิคุ้มกนัชนิดสารน า้ที่เรียกว่าแอนติบอดี โดยการสร้างแอนติบอดีที่จ าเพาะต่อ
แอนติเจน ขณะที่เซลล์ทีจะท าหน้าที่ด้านการตอบสนองทางด้านเซลล์ เพื่อก าจดัสิง่แปลกปลอมหรือจลุชีพ ซึ่งวิธีการท่ีสามารถ
กระตุ้นเซลล์ทีได้ดีคือการกระตุ้นผ่าน dendritic cells (DCs) ที่เป็น APCs ที่ส าคญั (Palucka & Banchereau, 2013) โดยใน
การน าเสนอแอนติเจนของ APCs ต่อเซลล์ทีจะน าเสนอผ่านโมเลกุลของ HLA โดย CD4+ T cells จะจับกับแอนติเจนที่ถูก
น าเสนอผ่าน HLA class II ส่วน CD8+ T cells จะจับแอนติเจนที่ถูกน าเสนอผ่าน HLA class I (Yatim & Lakkis, 2015) มี
รายงานการศกึษาการใช้วคัซีนท่ีเป็น multiepitope-based subunit vaccine เช่น ในการศกึษา multi-epitope protein (MEP) 
vaccine ที่สร้างจาก epitopes ของเซลล์บีและเซลล์ที ตอ่การติดเชือ้ Trichinella spiralis ในหนทูดลอง พบวา่มีความปลอดภยั 
กระตุ้นให้เกิดการตอบสนองของภมูิคุ้มกนัทัง้ด้านสารน า้และด้านเซลล์ ช่วยป้องกนัการติดเชือ้ T. spiralis และสามารถกระตุ้น
การตอบสนองทางภมูิคุ้มกนัได้อยา่งมีประสทิธิภาพมากขึน้เมื่อเปรียบเทียบกบัวคัซีนอื่น ๆ (Gu et al., 2017) การศกึษา multi-
epitope vaccines ที่มี aluminium เป็น adjuvant ต่อเชือ้ HIV-1 พบว่าวคัซีนที่ออกแบบสามารถกระตุ้นแอนติบอดีที่จ าเพาะ
ต่อ multi-epitope ได้ในระดบัสงูในหนทูดลอง แสดงให้เห็นถึงกลยุทธ์ใหม่ในการพฒันาวคัซีนที่มีประสิทธิภาพในการสร้าง
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ภูมิคุ้ มกันต่อ HIV-1 (Ding et al., 2000) และในการศึกษา multi-epitope DNA vaccine จาก Brucella abortus ต่อโรค              
บรูเซลโลสสิ (Brucellosis) ในสตัว์ทดลองพบวา่ multi-epitope DNA vaccine ท าให้เกิดการตอบสนองทางภมูิคุ้มกนัที่จ าเพาะ
ทางด้านสารน า้และด้านเซลล์ในหน ูBALB/c และกระตุ้นให้เกิดการป้องกนัอยา่งมีนยัส าคญั (Escalona et al., 2017) เป็นต้น 
จากการศึกษาเก่ียวกับประสิทธิภาพการกระตุ้นของ multiepitope-based subunit vaccine แสดงให้เห็นว่า multiepitope-
based subunit vaccine  เป็นตวัเลือกที่น่าสนใจและมีการศึกษาเพื่อป้องกันการติดเชือ้ไวรัสและมะเร็งจนถึงปัจจุบนั (Gu              
et al., 2017) ส าหรับไวรัสนิปาห์มีรายงานว่าในการศึกษาการออกแบบวัคซีนแบบ multiepitope-based subunit vaccine            
โดยใช้วิธี next-generation vaccine designing โดยเลอืก 8 โปรตีนของไวรัส ประกอบไปด้วย โปรตีนโครงสร้าง ได้แก่ โปรตีน 
M (matrix protein) โปรตีน N (nucleoprotein) โปรตีน F (fusion glycoprotein F0 และโปรตีน G (glycoprotein) และโปรตีน
ไมเ่ป็นโครงสร้าง ได้แก่ โปรตีน P (phosphoprotein) โปรตีน V โปรตีน W และโปรตีน C เป็นโปรตีนท่ีไม่แสดงความคล้ายคลงึ
กบัโปรตีนของมนษุย์จึงมีศกัยภาพในการเป็นวคัซีนทดลอง (vaccine candidates) และพบว่ามี epitope ที่สามารถน าเสนอ
ผา่น HLA class II ได้แก่ HLA-DRB1*07:01 HLA-DRB5*01:01 HLA-DRB1*13:02 และ HLA-DRB1*15:01 ได้ โดยเป็น HLA 
ครอบคลมุประชากรในประเทศตา่ง ๆ ที่มีการกระจายตวัของไวรัส ได้แก่ ออสเตรเลีย แอฟริกา บงักลาเทศ กมัพชูา จีน อินเดีย 
อินโดนีเซีย มาดากสัการ์ มาเลเซีย ปาปัวนิวกินี ประเทศไทย และอื่น ๆ  ที่อาจน าไปศกึษาในหลอดทดลองและสตัว์ทดลองตอ่ไป 
(Ojha et al., 2019) นอกจากนีย้งัมีการศึกษาว่า LAEDDTNAQKT ของโปรตีน G เป็น epitope ที่สามารถถูกน าเสนอให้กับ
เซลล์บีได้ และสามารถถูกน าเสนอให้กับเซลล์ทีผ่าน HLA-C12*03 ได้และจ าเป็นต้องมีการศึกษาในหลอดทดลองและ
สตัว์ทดลองต่อไป (Parvege et al., 2016) แต่อย่างไรก็ตามจากการศึกษาดงักลา่วยงัไม่พบการศึกษาที่มีความจ าเพาะและ
ครอบคลมุตอ่ HLA ในประชากรไทย ซึง่ในงานวิจยันีพ้บวา่ HLA ที่พบในประชากรไทยสว่นใหญ่ โดย HLA class I allele ได้แก่ 
HLA-A*02 HLA-A*11 HLA-A*24 HLA-B*15 HLA-B*40 HLA-B*46 HLA-C*01 HLA-C*03:04 HLA-C*04 HLA-C*07:01 
ส่ วน  HLA class II allele ไ ด้ แก่  HLA-DPB1*02:01 HLA-DPB1*04:01 HLA-DPB1*05:01 HLA-DPB1 *13:01 HLA-
DQA1*01:01 HLA-DQA1*01:02 HLA-DQA1*05:01 HLA-DQB1*03:01 HLA-DQB1*05:01 HLA-DQB1*05:02 HLA-
DRB1*04 HLA-DRB1*09 HLA-DRB1*12 และ HLA-DRB1*15 เป็น HLA ที่ใช้ส าหรับน าไปศกึษาการคาดคะเนความสามารถ
ในการน าเสนอโปรตีนให้กบัเซลล์บีและเซลล์ที 
 ในการคาดคะเนการน าเสนอโปรตีนต่อเซลล์บีผู้วิจยัพบวา่โปรตีน G และโปรตีน F สามารถถกูน าเสนอให้กบัเซลล์บี
ได้ดีในต าแหนง่ตา่ง ๆ ได้หลายต าแหนง่ด้วยกนั โดยสามารถน าเสนอได้ทัง้ในต าแหนง่ที่เป็น helix sheet และ coil แสดงให้เห็น
วา่โปรตีน G และโปรตีน F มีความเป็นไปได้ที่จะสามารถน ามาใช้ในการกระตุ้นเซลล์บี และสร้างแอนติบอดีที่จ าเพาะตอ่โปรตีน
ดงักล่าวได้ ขณะเดียวกนัในการคาดคะเนการน าเสนอโปรตีนต่อเซลล์ที ผู้วิจัยพบว่า HLA allele ที่พบในประชากรไทยส่วน
ใหญ่สามารถน าเสนอโปรตีน G และโปรตีน F ผ่านทาง HLA class I และ class II allele ได้โดยมี epitope หลายต าแหน่ง
ด้วยกนัซึง่มีความจ าเพาะและครอบคลมุตอ่ประชากรไทย นอกจากนีย้งัครอบคลมุถึงไวรัสนิปาห์ในสายพนัธุ์อินเดีย บงักลาเทศ 
และมาเลเซีย ดงันัน้โปรตีนดงักล่าวจึงมีความเป็นไปได้ที่จะสามารถน ามาใช้ในการกระตุ้นเซลล์ทีได้ ดงันัน้ในการศึกษานี ้
พบว่ามีหลาย epitope ของ โปรตีน G และโปรตีน F ของไวรัสนิปาห์ ซึ่งเป็นโปรตีนโครงสร้างอาจเป็นแอนติเจน  ที่มี
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ประสิทธิภาพในการกระตุ้นระบบภมูิคุ้มกนัเพื่อพฒันาเป็นวคัซีนต่อไป จ าเป็นต้องมีการตรวจสอบศกึษาในหลอดทดลองและ
สตัว์ทดลองเพื่อตรวจสอบผลการวิจยั 
 
สรุปผลการวิจัย   
 glycoprotein (โปรตีน G) และ Fusion Glycoprotein F0 (โปรตีน F) เป็นโปรตีนโครงสร้างของไวรัส โดยโครงสร้าง
ของโปรตีน G มี C-terminal globular head ยื่นออกจากเยื่อหุ้มไวรัสบน stalk ที่มีบทบาทในการรับรู้และจับกบัเยื่อหุ้มเซลล์
ของโฮสต์ โดยจะจบักบั ephrin-B2/-B3 ที่แสดงออกในเซลล์โฮสต์ จากนัน้โปรตีน F ที่มี F glycoprotein จ านวน 3 ชุด twined 
รอบแกนกลาง (Axis-T) จะเร่ิมการหลอมรวมเมมเบรนของไวรัสและโฮสต์ และโปรตีน G และ F สามารถถกูน าเสนอให้กบั B 
cell ได้ดีโดยมีต าแหน่ง B-Cell epitope โดยสามารถน าเสนอได้ทัง้ในต าแหน่งที่เป็น helix sheet และ coil ในการศึกษาการ
กระตุ้นระบบภูมิคุ้มกันแบบไม่จ าเพาะและระบบภูมิคุ้มกันแบบจ าเพาะ โดยการคาดคะเนการย่อยและน าเสนอผ่าน HLA 
class I และ class II allele ส าหรับประชากรไทย แสดงให้เห็นว่าโปรตีนทัง้สองมี epitope ส าหรับ HLA class I allele และ 
HLA class II allele ที่สามารถถกูน าเสนอโดย antigen-presenting cells ผ่าน HLA class I และ class II molecules ได้ จาก
การศกึษาครัง้นีแ้สดงให้เห็นว่า โปรตีน G และ F มีแนวโน้มในการน าไปศึกษาและท าการวิจยัต่อไปแบบ in vitro และ in vivo 
ส าหรับการน าไปใช้พฒันาวคัซีนป้องกนัการติดเชือ้ไวรัสนิปาห์ในประชากรไทย อีกทัง้ยงัรอบคลมุถึงไวรัสนิปาห์สายพนัธุ์อนิเดยี 
บงักลาเทศ และมาเลเซีย และสง่เสริมให้มีแนวทางในการป้องกนัและรักษาการติดเชือ้ไวรัสนิปาห์ต่อไป นอกจากนีจ้ะสง่ผลให้
เพิ่มการยกระดบัระบบด้านสขุภาพ สงัคม รวมไปถึงสิง่แวดล้อมในประเทศไทย และสร้างระบบในการรองรับผู้ ป่วย ทัง้ด้านการ
เฝ้าระวงั การรักษา การวินิจฉยั และการป้องกนัควบคมุโรคไมใ่ห้แพร่ระบาดในวงกว้างได้ 
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