
โดย นายแพทย์ศุภกิจ ศิริลักษณ์
อธิบดีกรมวิทยาศาสตร์การแพทย์

30 สิงหาคม 2566

ข้อมูลการจ าแนกตามสายพันธุ์ที่เฝ้าระวัง 
และการกลายพันธุ์ของเชื้อ 



SARS-CoV-2 variants of interest and variants under monitoring

https://www.who.int/docs/default-source/coronaviruse/situation-reports/20230622_weekly_epi_update_156.pdf

สายพันธุ์ที่องค์การอนามัยโลกติดตามใกลช้ิดในปัจจุบัน

VOI : 3 สายพันธุ์ ได้แก่ 

XBB.1.5* 
XBB.1.16*

EG.5* 

VUM : 7 สายพันธุ์ ได้แก่

BA.2.75*
BA.2.86
CH.1.1*
XBB*

XBB.1.9.1* 
XBB.1.9.2*
XBB.2.3* 

องค์การอนามัยโลก จัดแบ่ง Omicron สายพันธุ์ย่อยต่างๆ เป็น VUMs, VOIs หรือ VOCs (จากเดิมที่ก าหน Omicron เป็น VOC ทั้งหมด)



สถานการณ์สายพันธุ์ทั่วโลก

https://www.who.int/docs/default-source/coronaviruse/situation-reports/20230622_weekly_epi_update_156.pdf

แนวโน้ม สายพันธ์ุ

increasing EG.5*

stable XBB.1.16* BA.2.75* CH.1.1* 
XBB* XBB.1.9.1* XBB.2.3*

decreasing XBB.1.15*



จ านวนตัวอย่างเตรียมอัพโหลดบนฐานข้อมูล GISAID 21 Aug – 3 Sep 2023 (n = 116) 
โดยกรมวิทยาศาสตร์การแพทย์

VUM (XBB*) VOI (XBB.1.5*, XBB.1.16*)
Pango_WGS ผลรวมท ัง้หมด
GE.1 8

FL.4 7

XBB.2.3.3 5

XBB.1.42 3

XBB.1.22.2 3

XBB.1.9.1 2

FL.2 2

FL.10.1 2

EG.8 2

XBB.1 2

XBB.1.9.2 2

FL.14 1

FL.18 1

EG.4.3 1

GJ.3 1

GJ.1.1 1

HH.1 1

EG.1.6 1

XBB.1.22.1 1

EG.2 1

FY.3.1 1

FL.24 1

GJ.1 1

GJ.1.2 1

FL.1.5.1 1

FY.2 1

EG.1 1

XBB.2.3.11 1

TOTAL 55

Pango_WGS ผลรวมท ัง้หมด
XBB.1.16 21

GY.3 5

GY.2.1 4

FU.2 3

XBB.1.16.1 2

XBB.1.16.2 2

GY.7 1

XBB.1.5 1

GR.1 1

XBB.1.16.18 1

XBB.1.16.11 1

GY.5 1

FY.1 1

XBB.1.16.22 1

XBB.1.16.20 1

FU.3 1

EU.1.1 1

TOTAL 49

VOI (EG.5*)

Pango_WGS ผลรวมท ัง้หมด
EG.5.1 4

EG.5.1.1 3

EG.5.2.1 1

TOTAL 8

Other (Non VOI/VUM, VUM Non XBB)

Pango_WGS ผลรวมท ัง้หมด
EP.1 2

BN.1.3.12 2

TOTAL 4



สัดส่วนสายพันธุ์ VOI/VUM จากการตรวจ WGS รายสัปดาห์ตั้งแต่ กรกฎาคม 2566



สัดส่วนสายพันธุ์ VOI/VUM จากการตรวจ WGS รายสัปดาห์ตั้งแต่ กรกฎาคม 2566



สัดส่วนสายพันธุ์ VOI/VUM จากการตรวจ WGS สัปดาห์ 27-34 แยกตามเขตสุขภาพ



จ านวนตัวอย่างอัพโหลดบนฐานขอ้มูล GISAID สะสม 1 Aug 2021 – 3 Sep 2023 (n = 28,068)
โดยกรมวิทยาศาสตร์การแพทย์



HK.3 = EG.5.1.1.3 = XBB.1.9.2.5.1.1.3

• double mutation Spike_L455F + Spike_F456L 
• เพิ่มความสามารถในการเข้าสู่เซลล์เจ้าบ้าน ส่งเสริมการติดเช้ือในเซลล์เจ้าบ้านได้ดี  
• มีความสามารถในการหลบเลี่ยงภูมิคุม้กันได้มากข้ึน

• สายพันธุ์ที่พบ Spike_L455F + Spike_F456L รวมทั้งสิ้น 2,399 sequences
    (รายงานครั้งแรกจาก South Africa เป็นตัวอย่างที่เก็บเมื่อเดือนมกราคม 2564)

www.gisaid.org
https://cov-spectrum.org
ข้อมูล ณ วันท่ี 28 สิงหาคม 2566

country count

Australia 1

Canada 5

China 90

Denmark 1

Germany 1

Japan 4

Singapore 2

South Korea 13

Spain 2

Sweden 1

Thailand 2

United States 5

• ผลการสืบค้น AA Substitutions: Spike_L455F + Spike_F456L 
ในประเทศไทย พบทั้งหมด 3 ราย มีเพียง 2 รายที่จัดเป็น HK.3

• ทั่วโลกรายงาน HK.3 จ านวน 127 sequences จาก 12 ประเทศ 

Virus name Accession ID Collection date Location Lineage

hCoV-19/Thailand/NIC_CMI_685/2023 EPI_ISL_17016997 2023-02-01 Chiang Mai BN.1.3.6

hCoV-19/Thailand/NIC_BKK_7412/2023 EPI_ISL_18112583 2023-07-20 Bangkok EG.5.1

hCoV-19/Thailand/NIC_BKK_7516/2023 EPI_ISL_18112656 2023-07-21 Bangkok EG.5.1

http://www.gisaid.org/
https://cov-spectrum.org/


Virus name Accession ID Collection date Location Pangolin / GISAID Nextclade
1 hCoV-19/Thailand/NIC_BKK_7412/2023 EPI_ISL_18112583 2023-07-20 Asia / Thailand / Bangkok EG.5.1 HK.3
2 hCoV-19/Thailand/NIC_BKK_7516/2023 EPI_ISL_18112656 2023-07-21 Asia / Thailand / Bangkok EG.5.1 HK.3

ล าดับที่ 1

• เพศชาย อายุ 65 ปี สัญชาติไทย

• ชนิดตัวอย่าง Nasopharyngeal swab 

• วันที่เก็บตัวอย่าง 20 กรกฎาคม 2566

• สถานที่เก็บตัวอย่าง : กทม.

• รายที่ 1 และรายที่ 2 เป็นครอบครัวเดียวกัน

ล าดับที่ 2

• เพศหญิง อายุ 11 ปี สัญชาติไทย

• ชนิดตัวอย่าง Nasopharyngeal swab 

• วันที่เก็บตัวอย่าง 21 กรกฎาคม 2566

• สถานทีเก็บตัวอย่าง : กทม.

• รายที่ 1 และรายที่ 2 เป็นครอบครัวเดียวกัน

HK.3 = EG.5.1.1.3 = XBB.1.9.2.5.1.1.3

ปัจจบุนัพบ 2 ราย ในประเทศไทย เป็นครอบครวัเดยีวกนั

www.gisaid.org
https://cov-spectrum.org
ข้อมูล ณ วันท่ี 28 สิงหาคม 2566

http://www.gisaid.org/
https://cov-spectrum.org/


Relative growth advantage : Comparing HK.3* vs  XBB.1.16*  

www.gisaid.org
https://cov-spectrum.org
ข้อมูล ณ วันท่ี 28 สิงหาคม 2566

ทั่วโลก : ผลการวิเคราะห์ความได้เปรียบใน
การเติบโตพบ HK.3 มีความได้เปรียบสูง
กว่า XBB.1.16 คิดเป็น 66%

ประเทศไทย: ผลการ
วิเคราะห์ความได้เปรียบใน
การเติบโตพบ HK.3 มี
ความได้เปรียบสูงกว่า 
XBB.1.16 คิดเป็น 95% 
อย่างไรก็ตาม การค านวณ 
%อาจมีความคลาดเคลื่อน
เนื่องจากจ านวนข้อมูลมี
จ ากัด

World

Thailand

http://www.gisaid.org/
https://cov-spectrum.org/


• BA.2.86 พบ 21 ราย ในฐานข้อมูล GISAID (ยังไม่พบในประเทศไทย)

• ทีมนักวิจัย Dr.Leshan ถอดรหัสพันธุกรรมตัวอย่างไวรัสจากน้ าเสียที่
เก็บจากกรุงเทพมหานครในช่วงปลายเดือนกรกฎาคม 
ในเฉพาะส่วน S-Gene (ไม่ใช่ทั้งตัวไวรัส) 
แล้วน าไปเทียบกับรหัสพันธุกรรม BA.2.86 ใน GISAID 
พบว่าสอดคล้องกัน

BA.2.86

www.gisaid.org
ข้อมูล ณ วันท่ี 30 สิงหาคม 2566

http://www.gisaid.org/


ขอบคุณครับ
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