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ABSTRACT 

 

 Norovirus (NV), Sapovirus (SV), and Human Astrovirus (HAstV) are the 

important cause of acute gastroenteritis in infants and young children.  The present 

study investigated the prevalence of NV, SV and HAstV infections in children under 

5 years of age hospitalized with acute gastroenteritis in Chiang Mai province during 

May 2000 to March 2002.  The fecal specimens were tested for the presence of NV 

genogroup I (NVGI) and II (NVGII), SV, and HAstV by reverse transcription 

polymerase chain reaction (RT-PCR) using degenerate specific primers.  These 

viruses were identified further by sequence and phylogenetic analyses of partial 
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capsid gene, in which their genogroups and genotypes were assigned based on the 

relative homology with those of the reference strains available in the GenBank 

database.  A total of 296 fecal specimens tested, 13.5% (40 of 296) were positive for 

NV, SV, and HAstV.  Of these, NV was the most predominant with the prevalence of 

58.5% (24 of 41), of which 17.1% were NVGI and 41.4% were NVGII.  Of note, one 

specimen was positive for both NVGI and SV.  The SV was detected at 24.4% (10 of 

41) while HAstV was detected at 17.1% (7 of 41).   

 Analysis of nucleotide and amino acid sequences revealed that NVGI strains 

comprised of GI/3, GI/4, GI/6, GI/7, and GI/13 genotypes.  Among NVGII strains, 

approximately half of them belonged to genotype GII/4 (Lordsdale virus cluster), 

followed by GII/3, GII/10, GII/1, GII/6, GII/8, and GII/15 genotypes.  Analysis of SV 

sequences revealed that SVGI (Manchester virus) was more common than SVGII 

(London virus).  The SV genotypes detected in this study were SVGI/1, SVGI/4, 

SVGI/5, SVGII/1, and SVGII/2 whereas the HAstV were genotypes HAstV-1, 

HAstV-2,    HAstV-3, and HAstV-5.   

 In conclusion, the prevalence of NV infection was higher than those of SV and 

HAstV in children hospitalized with diarrhea.  The findings also suggested that 

NVGI, NVGII, SVGI, SVGII, and HAstV were cocirculating among hospitalized 

children in Chiang Mai. 
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บทคัดยอ 
 

โนโรไวรัส ซาโปไวรัส และ แอสโทรไวรัส เปนเช้ือไวรัสท่ีเปนสาเหตุสําคัญของโรค
กระเพาะอาหารและลําไสอักเสบเฉียบพลันในเด็กทารกและเด็กเล็ก การศึกษานี้ไดตรวจหาความชุก
ของการติดเช้ือโนโรไวรัส ซาโปไวรัส และแอสโทรไวรัส ในเด็กท่ีมีอายุต่ํากวา 5 ปท่ีเขารับการ
รักษาในโรงพยาบาลดวยโรคกระเพาะอาหารและลําไสอักเสบเฉียบพลันในจังหวัดเชียงใหม 
ในชวงเดือนพฤษภาคม ป พ.ศ.2543 ถึง เดือนมีนาคม ป พ.ศ.2545 โดยนําตัวอยางอุจจาระมา
ตรวจหาเช้ือโนโรไวรัส จีโนกรุป I (NVGI) และ II (NVGII) ซาโปไวรัส (SV) และแอสโทรไวรัส 
(HAstV) โดยวิธี reverse transcription polymerase chain reaction (RT-PCR) โดยใช degenerate 
primers ท่ีจําเพาะตอเช้ือนั้นๆ จากนั้นวิเคราะหหาจีโนกรุปและจีโนไทปของเช้ือไวรัสเหลานี้โดย
ตรวจหาลําดับนิวคลีโอไทดของจีน capsid เพื่อเปรียบเทียบความเหมือนกับของเช้ือมาตรฐานท่ีใช
ในการอางอิงซ่ึงมีขอมูลอยูในฐานขอมูล GenBank จากการตรวจตัวอยางอุจจาระท่ีเก็บจากเด็กท่ีเขา
รับการรักษาในโรงพยาบาลดวยโรคอุจจาระรวงจํานวน 296 ตัวอยาง พบโนโรไวรัส ซาโปไวรัส 
และแอสโทรไวรัส คิดเปน 13.5% (40 จาก 296 ตัวอยาง) จากกลุมของไวรัสท่ีตรวจพบนี้มีเช้ือโนโร
ไวรัสเปนสาเหตุสําคัญท่ีสุด คิดเปน 58.5% (24 จาก 41 ตัวอยาง) โดยท่ี 17.1% เปนโนโรไวรัสจีโน
กรุป I  และ 41.4% เปนจีโนกรุป II มี 1 ตัวอยางท่ีใหผลบวกตอท้ังเช้ือโนโรไวรัสจีโนกรุป I และ
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 จากการวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดและลําดับกรดอะมิโนของ NVGI strains พบวาจัดอยู
ในจีโนไทป GI/3, GI/4, GI/6, GI/7 และ GI/13 ในกลุมเช้ือ NVGII strains ประมาณคร่ึงหนึ่งจัดอยู
ในจีโนไทป GII/4 (Lordsdale virus cluster) ตามดวย GII/3, GII/10, GII/1, GII/6, GII/8, และ 
GII/15 การวิเคราะหเช้ือซาโปไวรัสพบวา เช้ือซาโปไวรัสจีโนกรุป I (Manchester virus) พบไดบอย
กวาจีโนกรุป II (London virus) เช้ือซาโปไวรัสเม่ือถูกจําแนกตอพบเปนจีโนไทป GI/1, GI/4, GI/5, 
GII/1 และ GII/2 ขณะท่ีเช้ือแอสโทรไวรัสท่ีตรวจพบในการศึกษาคร้ังนี้เปนจีโนไทป HAstV-1, 
HAstV-2, HAstV-3 และ HAstV-5 
 โดยสรุปความชุกของการติดเชื้อโนโรไวรัส พบสูงกวาการติดเช้ือซาโปไวรัสและแอสโทร
ไวรัสในกลุมเด็กท่ีเขารับการรักษาในโรงพยาบาลดวยโรคอุจจาระรวง นอกจากนี้การศึกษานี้ยัง
บงช้ีวาเช้ือ NVGI, NVGII, SVGI, SVGII และ HAstV เปนเช้ือท่ีมีการระบาดรวมกันอยูในกลุมเด็ก
ท่ีเขารับการรักษาในโรงพยาบาลในจังหวัดเชียงใหม 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 


