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หลักการและเปาหมาย: การระบาดของโรคไขหวัดใหญถือวาเปนปญหาที่สําคัญทางดานระบบสาธารณสุขของหลายประเทศทั่ว

โลก ซึ่งสงผลกระทบทั้งทางดานสุขภาพและเศรษฐกิจ ความทาทายที่สําคัญในการปองกันและควบคุมการแพรระบาดของโรค

ไขหวัดใหญคือวิวัฒนาการและการเปลี่ยนแปลงของไวรัสที่เกิดขึ้นอยูตลอดเวลา ทําใหยากตอการพัฒนาวัคซีนโรคไขหวัดใหญที่มี

ประสิทธิภาพในระยะยาว 

สรุป:  การศึกษานี้มีวัตถุประสงคเพื่อทําความเขาใจและจําลองวิวัฒนาการและการแพรเชื้อของไวรัสไขหวัดใหญสายพันธุใหม 

H1N1 และ H3N2 โดยเนนไปที่การเปลี่ยนแปลงของแอนติเจน เราไดพัฒนาแบบจําลองการระบาดของโรคไขหวัดใหญโดยคํานึงถึง

การเปลี่ยนแปลงของลําดับกรดอะมิโนของไวรัสและขอมูลทางระบาดวิทยาที่เกี่ยวของ และใชแบบจําลองนี้เพื่อคํานวณอัตราการ

แพรเชื้อของโรคที่แปรผันตามอัตราการเปลี่ยนแปลงของแอนติเจนที่แปรผันตามเวลาจากการเปลี่ยนแปลงของลําดับกรดอะมิโน 

เราพบวา จากการรวมอัตราการเปลี่ยนแปลงของแอนติเจนที่แปรตามเวลาเขากับแบบจําลองการแพรเชื้อ เราสามารถอธิบายการ

แพรเชื้อเชิงวิวัฒนาการของไวรัสไขหวัดใหญไดแมนยํามากขึ้น การคนพบนี้ชี้ใหเห็นวาการเปลี่ยนแปลงของแอนติเจนของไวรัสมี

บทบาทสําคัญในการเปลี่ยนแปลงของไวรัสไขหวัดใหญตามฤดูกาล การวิจัยนี้ชวยทําใหเราเขาใจเกี่ยวกับปจจัยที่มีอิทธิพลตอการ

ระบาดของไขหวัดใหญไดมากขึ้น ซึ่งอาจจะชวยใหเราสามารถควบคุมการระบาดของโรคไขหวัดใหญไดดีขึ้น 
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dI
dt = βi(t)S
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)
− γI − μI, (2)  

dR
dt = γI − εi(t)R− μR, (3)  

dC
dt = βi(t)S

(
I
N

)
, (4)  

where S, I, R, and C represent the number of susceptible, infectious, 
recovered, and cumulative infected individuals, respectively. In this 
model, we assumed that the newborns are susceptible, and the number 
of natural births and deaths are balanced at a rate μ so that the total 
population size is constant. The parameters descriptions and the values 
used in the model are summarized in Table 1. 

2.4. Evolution and transmission model with selective competition 

Several influenza virus strains can co-circulate in a population 
leading to selective competition in susceptible hosts (Zinder et al., 2013; 
Zhang et al., 2013; Kamo and Sasaki, 2002; Latorre-Margalef et al., 
2017; Andreasen et al., 1997). The co-circulation of influenza viruses 
could result in heterosubtypic cross-immunity and mediate the ecolog-
ical competition between different strains (Andreasen et al., 2008; 
Kucharski and Edmunds, 2015). The heterosubtypic cross-immunity is 
immune cross-reactivity that occurs among different subtypes of influ-
enza viruses (Andreasen et al., 2008). Infection to one subtype of 

influenza virus could confer protective immunity to other subtypes 
(Andreasen et al., 2008; Kucharski and Edmunds, 2015; Andreasen and 
Sasaki, 2006). For the modeling pursued here, we constructed an 
evolutionary transmission model considering heterosubtypic cross- 
immunity and selective competition of the A(H3N2) and A(H1N1) 
influenza viruses. The schematic for the model with selective competi-
tion is shown in Fig. 1(B). Similar to the model with no competition, the 
population was categorized into three groups, namely, susceptible (S), 

Fig. 1. Schematic of the evolutionary transmission model. (A) The flow diagram of the evolutionary transmission model of the A(H1N1) and A(H3N2) influenza 
viruses with no competition and (B) with the selective competition. 

Table 1 
Model parameters and their values.  

Parameter Definition Value References 

βi(t) Monthly transmission rate 
of influenza subtype i =
[H3N2 or H1N1] 

[0.001–10] Estimated 

γ Recovery rate 1/5 per day (Carrat et al., 2008; 
Nsoesie et al., 2012; 
Modchang et al., 2012) 

μ Natural birth and death 
rate 

1/67 per 
year 

(Xu et al., 2010) 

ε0 Natural waning rate of 
immunity 

1/20 per 
year 

Estimated 

Ψ Heterosubtypic cross- 
immunity induced by 
primary infection 

0.7 (Zhang, 2015; Truscott 
et al., 2012; Furuse and 
Oshitani, 2016) 

α The steepness of antigenic 
change 

2 Assumed 

N Population size 3.25 × 108 (Population 0000)  
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ผลที่ได: ไดความเขาใจเกี่ยวกับบทบาทที่สําคัญของการเปลี่ยนแปลงของแอนติเจนในไวรัสที่มีอิทธิพลตอการระบาดของโรคไขหวัด
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