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Size & Content 

Diameter​: ​≈100 nm 
Volume​: ~10​6​ nm​3​ = 10​-3​ fL 
Mass​: ~10​3​ MDa ​≈ 1fg 
Membrane​: ​≈2000 copies (measured for SARS-CoV-1) 
Envelope​: ​≈20 copies (100 monomers, measured for TGEV coronavirus) 
Nucleoprotein​: ​≈1000 copies (measured for SARS-CoV-1) 
Spike trimer​:  

Length​: ​≈10 nm 
Copies per virion​: ​≈100 (measured for SARS-CoV-1) (300 monomers) 
Affinity to ACE2 receptor K​d​: ​≈1-30 nM 
primed by TMPRSS2 
 

ขนาดและองคป์ระกอบ 
เสน้ผา่นศูนยก์ลาง : ​≈100 นาโนเมตร 
ปริมาตร : ~10​6​ ลูกบาศกน์าโนเมตร = 10 -3​เฟมโตลิตร 
มวล : ~10​3​ เมกะดอลตัน  ≈ 1 เฟมโตกรัม 
โปรตีนเมมเบรน (Membrane, M) : ≈2000 สาํเนา (วัดจากเช้ือ SAR-CoV-1) 
โปรตีนเอนเวโลป (Envelope, E) : ≈20 สาํเนา (100 โมโนเมอร์, วัดจากเช้ือ TGEV coronavirus) 
นิวคลีโอโปรตีน : ≈1000 สาํเนา (วัดจากเช้ือ SARS-CoV-1) 
ไตรเมอร์ของโปรตีนสไปก ์ (หนามบนผิวไวรัส) :  

ความยาว : ​≈10 นาโนเมตร 
จาํนวนสาํเนาตอ่อนุภาคไวรัส : ​≈100 (วัดจากเช้ือ SARS-CoV-1) (300 โมโนเมอร์) 
ความแขง็แรงในการจับกับตัวรับ (ACE2), : K​d​≈1-30 นาโนโมลาร์ 
กระตุน้โดยโปรตีน TMPRSS2 ในการเขา้สูเ่ซลล ์

 
Genome 

Genome length​: ​≈30kb 
Number of genes​: 10-14 
Number of proteins​: 24-27 
Evolution rate​: ~10​-3​ nt​-1​ yr​-1​ ​ (measured for SARS-CoV-1) 
Mutation rate​: ~10​-6​ nt​-1​ cycle​-1​ ​(measured for MHV coronavirus) 
Nucleotide identity to SARS-CoV-2​: ​bat CoV - 96%; pangolin CoV 91%; SARS-CoV-1 80%; MERS 55%; common cold CoV 50% 
 
จีโนม 

ความยาวจีโนม : ​≈30 กิโลเบส 
จาํนวนยีน : 10-14 
จาํนวนชนิดของโปรตีน : 24-27 
อัตราการววัิฒนาการ (Evolution Rate) : ~10​-3​ ตอ่นิวคลีโอไทดต์อ่ปี   (วัดจากเช้ือ SARS-CoV-1) 
อัตราการกลายพันธุ ์ (Mutation Rate) : ~10​-6​ ตอ่นิวคลีโอไทด ์ตอ่วงจรชีวติ (วัดจากเช้ือ for MHV coronavirus) 
ความเหมือนของลาํดับเบส (Nucleotide Identity) เม่ือเทียบกับ Coronavirus ชนิดอ่ืน : ​Bat CoV (จากคา้งคาว) - 96%; Pangolin CoV (จากแพงโกลิน) 91%; SARS-CoV-1 80%; MERS 55%; CoV กอ่โรค
หวัดท่ัวไป 50% 
 
Replication Timescales 
In tissue-culture 
Virion entry into cell​: ~10 min ​(measured for SARS-CoV-1) 
Eclipse period​: ~10 hours 
Burst size​: ~1000 virions ​(measured for MHV coronavirus) 
 
ระยะเวลาท่ีใชเ้พิม่จาํนวน 
(คา่จากการศกึษาไวรัสในเน้ือเย่ือท่ีเพาะเล้ียงในห้องปฏิบัติการ) 
เวลาในการเขา้สูเ่ซลล ์: ~10 นาที  (วัดจากเช้ือ SARS-CoV-1) 
Eclipse Period​: ~10 ช่ัวโมง 
Burst Size​: ~1000 อนุภาคไวรัส   (วัดจากเช้ือ MHV Coronavirus) 
 
 
Host Cells 
(tentative list; number of cells per person)  
Type I and Type II pneumocyte​: ~10​11​ cells 
Alveolar macrophage​: ~10​10​ cells 
Mucous cells in nasal cavity​: ~10​9​ cells 
Host cell volume​: ~10​3​ µm​3 ​= 10​3​ fL 
 
เซลลเ์จา้บา้น 
(รายการเบ้ืองตน้; ตัวเลขแสดงจาํนวนเซลลต์อ่คน)  
Type I และ  Type II Pneumocyte (ในปอด) : ~10​11​เซลล ์
Alveolar Macrophage (ในปอด) : ~10​10​ เซลล ์
เซลลเ์ย่ือเมือกในโพรงจมูก : ~10​9​  เซลล ์



ปริมาตรเซลล ์: ~10​3​ ลูกบาศกไ์มโครเมตร  ​= 10​3​ เฟมโตลิตร 
 
Concentration 
maximal observed values following diagnosis 
Nasopharynx​: 10​6​-10​9​ RNAs/swab 
Throat​: 10​4​-10​8​ RNAs/swab 
Stool​: 10​4​-10​8​ RNAs/g 
Sputum​: 10​6​-10​11​ RNAs/mL 
RNA counts can markedly overestimate infectious virions 
 
ความเขม้ขน้ 
แสดงคา่สูงสุดท่ีเคยพบในการตรวจ 
คอหอยสว่น Nasopharynx : 10​6​-10​9​ โมเลกุลอาร์เอน็เอตอ่ Swab 
ลาํคอ : 10​4​-10​8​  โมเลกุลอาร์เอน็เอตอ่ Swab 
อุจจาระ : 10​4​-10​8​ โมเลกุลอาร์เอน็เอตอ่กรัม 
เสมหะ : 10​6​-10​11​ โมเลกุลอาร์เอน็เอตอ่มิลลิลิตร 
จาํนวนอาร์เอน็เอท่ีตรวจพบอาจมีคา่สูงกวา่จาํนวนอนุภาคไวรัสท่ีกอ่โรคได ้(Infectious virions) มาก  

 
Antibody Response - Seroconversion 
Antibodies appear in blood after​: ​≈10-20 days 
Maintenance of antibody response​: ​≈2-3 years (measured for SARS-CoV-1) 
 
การตอบสนองของแอนติบอดี - Seroconversion 
แอนติบอดีเร่ิมปรากฏในเลือด : ​≈10-20 วัน 
แอนติบอดีอยูใ่นร่างกายไดน้าน : ≈2-3 ปี (วัดจากเช้ือ SARS-CoV-1) 
 
 
Virus Environmental Stability 
Relevance to personal safety unclear 

half-life time to decay 1000-fold 
Aerosols:  ≈​1 hr ≈4-24 hr 
Surfaces: ≈1-7 hr ≈4-96 hr 
E.g. plastic, 
cardboard  
And metals 
 
Based on quantifying infectious virions. Tested at 21-23°C  
and 40-65% relative humidity. Numbers will vary between  
conditions and surface types (ref).  
Viral RNA observed on surfaces even after a few weeks (ref) 
 
ความเสถียรของไวรัสในสิง่แวดลอ้ม 
ความเก่ียวขอ้งกับอันตรายจากไวรัสยังไมเ่ป็นท่ีทราบแน่ชัด 

คร่ึงชีวติ เวลากอ่นสลายตัว 1000 เทา่ 
แอโรซอล: ≈​1 ชม. ≈4-24 ชม. 
พ้ืนผิว: ≈1-7 ชม. ≈4-96 ชม. 
เชน่พลาสติก, กลอ่งกระดาษลัง, โลหะ 
 
คา่ไดม้าจากการวัดปริมาณไวรัสท่ียังมีชีวติ โดยวเิคราะหท่ี์อุณหภูมิ 21-23 องศาเซลเซียส  
และระดับความช้ืนสัมพัทธ ์40-65%  
ตัวเลขท่ีไดจ้ะข้ึนอยูกั่บสภาวะท่ีใชใ้นการวเิคราะห ์และชนิดของพ้ืนผิว (ref).  
อาร์เอน็เอจากไวรัสบนพ้ืนผิว ยังสามารถตรวจพบไดแ้มเ้วลาผา่นไปแลว้ 2-3 สัปดาห ์(ref) 
 
“Characteristic” Infection Progression in a Single Patient 
Basic reproductive number, R​0​: typically 2-4, but varies further across space and time 
(number of new cases directly generated from a single case) 
Incubation period (median)​:  ​≈5 days (99% ≤ 14 days unless asymptomatic) 
Diagnosis after ≈5 days  
Latent period​: ​≈3 days  
Infectious period​: ​ ​≈4 days  
Recovery​:  mild cases:  ​≈2 weeks 

severe cases: ​≈6 weeks 
Case Fatality Rate​: ​≈0.8%-10% (uncorrected) 
Infected Fatality Rate​: ​≈0.3%-1.3% 
Inter-individual variability is substantial and not well characterized. The estimates are parameter fits for population median in China and do not describe this variability (ref, ref). 
 
Note the difference in notation between the symbol ​ ​≈, which indicates “approximately” and connotes accuracy to within a factor of 2, and the symbol ~, which indicates “order of magnitude” or accuracy to within 
a factor of 10.  
 
คุณสมบัติของการติดเช้ือในผูป่้วยรายบุคคล 
คา่ระดับการติดเช้ือพ้ืนฐาน, R 0​: โดยปกติแลว้ อยูร่ะหวา่ง 2-4, แตข้ึ่นอยูกั่บเวลาและสิง่แวดลอ้มดว้ย 
(เคสใหมห่ลายเคส ติดเช้ือมาจากเพียงเคสเดียว) 
ระยะฟักตัว (Incubation Period) :  คา่ Median  ≈5 วัน (99% ≤ 14 วัน ยกเวน้กรณีท่ีไมมี่อาการ) 
สามารถตรวจวนิิจฉัยไดห้ลังจาก  ≈5 วัน 
ระยะแฝงตัว (Latent Period) : ​≈3 วัน 
ระยะแพร่เช้ือ (Infectious Period) :  ​≈4 วัน 
การฟ้ืนตัวของผูป่้วย : เคสเบา:   ≈2 สัปดาห ์

เคสรุนแรง:  ≈6 สัปดาห ์
อัตราการเสยีชีวติตอ่จาํนวนผูติ้ดเช้ือท่ีไดรั้บการยืนยัน  (Case Fatality Rate) : ​≈0.8%-10% (กอ่นปรับลดความคลาดเคล่ือน) 
อัตราการเสยีชีวติตอ่จาํนวนผูติ้ดเช้ือจริงทัง้หมด (Infected Fatality Rate) : ​≈0.3%-1.3% 
 



หมายเหตุ: คา่ประมาณตัวเลขท่ีนําเสนอน้ี เป็นคา่มัธยฐานท่ีคาํนวณไดจ้ากประชากรจีน โดยยังไมไ่ดค้าํนึงถึงความผันแปรของขอ้มูล ความผันแปรของคา่ตัวเลขระหวา่งบุคคล (Inter-individual Variability) ในหมวดน้ีจึงมีสูง และ
ยังไมไ่ดรั้บการศกึษาโดยละเอียด  (ref, ref) 
 
 
Note the difference in notation between the symbol ​ ​≈, which indicates “approximately” and connotes accuracy to within a factor of 2, and the symbol ~, which indicates “order of magnitude” or accuracy to within 
a factor of 10.  
 
หมายเหตุ: โปรดสังเกตุวา่สัญลักษณ์ ≈ และ ~ นัน้มีความหมายตา่งกัน โดย ≈ แสดงคา่ประมาณซ่ึงคลาดเคล่ือนไมเ่กิน 2 เทา่ ในขณะท่ี ~ เป็นคา่ประมาณท่ีคลาดเคล่ือนไมเ่กิน 10 เทา่ 
 
 
 

Abstract 
The current SARS-CoV-2 pandemic is a harsh reminder of the fact that, whether in a single human host or a wave of infection across continents, viral dynamics is often a story about 
the numbers. In this snapshot, our aim is to provide a one-stop, curated graphical source for the key numbers that help us understand the virus driving our current global crisis. The 
discussion is framed around two broad themes: 1) the biology of the virus itself and 2) the characteristics of the infection of a single human host. Our one-page summary provides 
the key numbers pertaining to SARS-CoV-2, based mostly on peer-reviewed literature. The numbers reported in summary format are substantiated by the annotated references 
below. Readers are urged to remember that much uncertainty remains and knowledge of this pandemic and the virus driving it is rapidly evolving. In the paragraphs below we 
provide “back of the envelope” calculations that exemplify the insights that can be gained from knowing some key numbers and using quantitative logic. These calculations serve to 
improve our intuition through sanity checks, but do not replace detailed epidemiological analysis. 
 

บทคัดยอ่ 
ตัวเลขและขอ้มูลเชิงปริมาณเป็นหัวใจสาํคัญในการเขา้ใจโรคระบาดร้ายแรงอยา่ง SARS-CoV-2 ตัง้แตก่ลไกการติดเช้ือระดับเซลลไ์ปจนถึงแบบแผนการระบาดในประชากรขา้มทวีป บทความน้ีมีจุดประสงคเ์พ่ือรวบรวบขอ้มูลเชิง   
ปริมาณตา่ง ๆ ท่ีสาํคัญตอ่การเขา้ใจวกิฤตการณ์จากการระบาดของไวรัสชนิดน้ี โดยจะครอบคลุมสองประเดน็หลักคือ: 1) ชีววทิยาของตัวไวรัส และ 2) ลักษณะการติดเช้ือในผูป่้วยรายบุคคล บทสรุปยอ่น้ีนําเสนอขอ้มูลเชิงปริมาณ         
หลัก ๆ เก่ียวกับเช้ือ SARS-CoV-2 ซ่ึงสว่นมากไดจ้ากวารสารวชิาการท่ีผา่นการกล่ันกรองจากผูเ้ช่ียวชาญแลว้ คา่ตัวเลขตา่ง ๆ ท่ีนําเสนอในแผน่สรุปรวบยอดน้ี จะมีแหลง่ท่ีมาอา้งอิงพร้อมคาํอธิบาย อยา่งไรกต็าม เน่ืองจากยังมี          
องคค์วามรู้ท่ียังไมแ่น่ชัดอีกมากเก่ียวกับโรคระบาดชนิดน้ีและไวรัสท่ีเป็นสาเหตุของโรคกก็าํลังกลายพันธุไ์ปอยา่งรวดเร็ว ในสว่นคาํอธิบายเพิม่เติม ผูเ้ขียนจึงนําเสนอวธีิการประมาณตัวเลขสาํคัญท่ียังไมเ่คยมีการวัดมากอ่นดว้ย จาก   
ขอ้มูลเชิงปริมาณท่ีมีอยู ่ร่วมกับการใชแ้นวคดิเชิงคณิตศาสตร์ขัน้พ้ืนฐาน โดยการคาํนวณดังกลา่วมีจุดประสงคเ์พ่ือเสริมความเขา้ใจเชิงปริมาณ ไมใ่ชเ่พ่ือทดแทนการศกึษาเชิงระบาดวทิยาอยา่งละเอียดแตอ่ยา่งใด 
 
 
 
1. How long does it take a single infected person to yield one million 
infected people? 
If everybody continued to behave as usual, how long would it take the pandemic to 
spread from one person to a million infected victims? The basic reproduction 
number, R​0​, suggests each infection directly generates 2-4 more infections in the 
absence of countermeasures like social distancing. Once a person is infected, it 
takes a period of time known as the latent period before they are able to transmit the 
virus. The current best-estimate of the median latent time is ≈3 days followed by ≈4 
days of close to maximal infectiousness ​(Li et al. 2020​, ​He et al. 2020)​. The exact 
durations vary among people, and some are infectious for much longer. Using R​0​≈4, 
the number of cases will quadruple every ≈7 days or double every ≈3 days. 
1000-fold growth (going from one case to 10​3​) requires 10 doublings since 2​10​ ≈ 10​3​; 
3 days ​× ​10 doublings = 30 days, or about one month. So we expect ≈1000x growth 
in one month, million-fold (10​6​) in two months, and a billion fold (10​9​) in three 
months. Even though this calculation is highly simplified, ignoring the effects of 
“super-spreaders”, herd-immunity and incomplete testing, it emphasizes the fact that 
viruses can spread at a bewildering pace when no countermeasures are taken. This 
illustrates why it is crucial to limit the spread of the virus by social distancing 
measures. For fuller discussion of the meaning of R​0​, the latent and infectious 
periods, as well as various caveats, see the “Definitions” section. 
 
1. ใชเ้วลานานแคไ่หนกวา่ผูป่้วยหน่ึงรายจะแพร่เช้ือไปจนมีผูป่้วยหน่ึงลา้นราย? 
ถา้ทุกคนยังคงใชชี้วติตามปกติ ผูป่้วยหน่ึงรายจะแพร่เช้ือไปจนมีผูป่้วยหน่ึงลา้นรายภายในระยะเวลาเทา่ใด?  
ในการตอบคาํถามน้ีตอ้งเร่ิมจากขอ้มูลท่ีวา่ คา่ระดับการติดเช้ือพ้ืนฐาน (Basic Reproduction Number     
หรือ R​0​) ของเช้ือ SARS-CoV-2 นัน้อยูท่ี่ 2-4 ซ่ึงหมายความวา่ หากไมมี่มาตรการรักษาระยะหา่งทาง       
สังคม (Social Distancing) ผูติ้ดเช้ือหน่ึงคนจะทาํให้เกิดการติดเช้ือเพิม่ข้ึนอีก 2-4 เคส  
จากนัน้จะตอ้งทราบวา่ ผูท่ี้ติดเช้ือไมส่ามารถเร่ิมแพร่เช้ือไดทั้นที แตจ่ะตอ้งรอจนระยะแฝงตัว (Latent    
Period) ผา่นไปกอ่น โดยคา่มัธยฐานของระยะแฝงตัว (Latent Period) ของ SARS-CoV-2 ≈3 วัน         
พอพน้ระยะน้ีไป ผูป่้วยจะมีอัตราการแพร่เช้ือใกลร้ะดับสูงสุดเป็นระยะเวลาอีกประมาณ ≈4 วัน  (​Li et al.       
2020​, ​He et al. 2020) โดยระยะเวลาดังกลา่วจะแตกตา่งกันไปตามบุคคล และผูป่้วยบางรายมีระยะแพร่      
เช้ือท่ียาวนานกวา่น้ีมาก ดังนัน้ หากให้ R 0​≈4 จะไดว้า่ 

● จาํนวนผูติ้ดเช้ือจะเพิม่ข้ึนสี่เทา่ทุกๆ ≈7 วันหรือเป็นสองเทา่ทุก ๆ  ≈3 วัน  
● ถา้จาํนวนผูป่้วยเพิม่ข้ึนสองเทา่ติดตอ่กัน 10 ครัง้ จะใชเ้วลารวมทัง้หมดเทา่กับ 3 วัน x 10        

= 30 วัน ดังนัน้ภายในหน่ึงเดือน จาํนวนผูป่้วยรวมจะเพิม่ข้ึนเป็น 2​10 ≈ 10​3 หรือ 1000          
เทา่ 

● ดังนัน้ภายในสองเดือนจาํนวนผูป่้วยจะเพิม่เป็นหน่ึงลา้นคน (10​6​) และภายในสามเดือนจะ  
ข้ึนไปอยูท่ี่หน่ึงพันลา้นคน (10 9​)  

แมว้า่การคาํนวนขา้งตน้น้ีจะไมไ่ดค้าํนึงถึงปัจจัยร่วมอ่ืน ๆ อยา่ง เชน่ “Super-spreaders”,     
Herd-Immunity และขอ้จาํกัดในการวนิิจฉัยผูติ้ดเช้ือ แตก่ท็าํให้เราพอเหน็ภาพคร่าว ๆ ไดว้า่ไวรัส    
สามารถแพร่กระจายไปไดร้วดเร็วเพียงใดหากไมไ่ดมี้มาตรการใด ๆ รับมือ และชว่ยให้เราตระหนักถึงความ   
จาํเป็นของการรักษาระยะหา่งทางสังคม ผูท่ี้สนใจสามารถดูรายละเอียดเก่ียวกับความหมายของ R​0​,   
Latent Period และ Infectious Period รวมทัง้ขอ้จาํกัดในการใชค้า่เหลา่น้ี ในหัวขอ้ “คาํจาํกัดความ”        
ทา้ยบทความน้ี 
 
2. What is the effect of social distancing? 
A highly simplified quantitative example helps clarify the need for social distancing. 
Suppose that you are infected and you encounter 50 people over the course of a 
day of working, commuting, socializing and running errands. To make the numbers 
round, let’s further suppose that you have a 2% chance of transmitting the virus in 
each of these encounters, so that you are likely to infect 1 new person each day. If 
you are infectious for 4 days, then you will infect 4 others on average, which is on 

the high end of the R​0​ values for SARS-CoV-2 in the absence of social distancing. If 
you instead see 5 people each day (preferably fewer) because of social distancing, 
then you will infect 0.1 people per day, or 0.4 people before you become less 
infectious. The desired effect of social distancing is to make each current infection 
produce < 1 new infections. An effective reproduction number (R​e​) smaller than 1 
will ensure the number of infections eventually dwindles. It is critically important to 
quickly achieve R​e​ < 1, which is substantially more achievable than pushing R​e​ to 
near ​zero through public health measures.  
  
2. ทาํไมตอ้งสร้างระยะหา่งทางสังคม (Social Distancing)?  
ลองพิจารณาตัวอยา่งตอ่ไปน้ี: สมมติวา่คุณเป็นผูติ้ดเช้ือและไดพ้บปะกับผูค้นจาํนวน 50 คนในหน่ึงวันของ   
การทาํงาน, เดินทาง, เขา้สังคม ฯลฯ และทุก ๆ ครัง้ท่ีคุณพบคนหน่ึงคน คุณมีโอกาส 2%ในการสง่ตอ่เช้ือ        
ไวรัส น่ันหมายความวา่ภายใน 1 วัน คุณมีโอกาสท่ีจะแพร่เช้ือไปจนเกิดผูป่้วยรายใหม่ 1 คน และถา้คุณมี       
ระยะการแพร่เช้ือเทา่กับ 4 วัน คุณคนเดียวกอ็าจจะทาํให้เกิดผูป่้วยรายใหมไ่ดถึ้ง 4 คน (ซ่ึงเทียบเทา่กับคา่       
R​0 โดยประมาณของ SARS-CoV-2 ระดับสูงสุดเม่ือไมมี่มาตรการสร้างระยะหา่งทางสังคมดังท่ีกลา่วไว้   
ขา้งตน้) ในทางกลับกัน หากคุณปฏิบัติตามมาตรการสร้างระยะหา่งทางสังคม และพบผูอ่ื้นไมเ่กิน 5 คนตอ่     
วัน คุณจะมีโอกาสแพร่เช้ือจนเกิดผูป่้วยใหมไ่ดเ้พียง 0.1 คนตอ่วัน หรือ 0.4 คนตลอดชว่งระยะแพร่เช้ือ       
จากตัวอยา่งท่ีวา่มาน้ี จะเหน็ไดว้า่ผลลัพธท่ี์พึงประสงคจ์ากการสร้างระยะหา่งทางสังคมคือการจาํกัดให้ผูติ้ด 
เช้ือแตล่ะคนสามารถสร้างผูป่้วยใหมไ่ดน้้อยกวา่ 1 คน สง่ผลให้ Effective Reproduction Number       
(R​e​) ลดลงตํา่กวา่ 1 และเม่ือใดกต็ามท่ี R​e < 1

​
ยอดผูติ้ดเช้ือโดยรวมกจ็ะเร่ิมลดลงในท่ีสุด ดังนัน้การสร้าง        

ระยะหา่งทางสังคมเป็นสิง่สาํคัญมากท่ีจะทาํให้ R​e ลดลงจนตํา่กวา่ 1 อยา่งรวดเร็ว และทาํไดง้า่ยกวา่การ     
พยายามทาํ R e​ ให้เขา้ใกลศู้นยผ์า่นกระบวนการทางสาธารณสุข  
 
3. Why is the quarantine period two weeks? 
The period of time from infection to symptoms is termed the incubation period. The 
median SARS-CoV-2 incubation period is estimated to be roughly 5 days ​(Lauer et 
al. 2020)​. Yet there is much person-to-person variation. Approximately 99% of those 
showing symptoms will show them before day 14, which explains the two week 
confinement period. Importantly, this analysis neglects infected people who never 
show symptoms. Since asymptomatic people are not usually tested, it is still not 
clear how many such cases there are or how long asymptomatic people remain 
infectious for.  
 
3. ทาํไมระยะเวลาการกักตัว (Quarantine) จึงเป็นสองสัปดาห?์ 
ระยะเวลาตัง้แตไ่ดรั้บเช้ือจนกระท่ังแสดงอาการ เรียกวา่ “ระยะฟักตัว” (Incubation Period) ซ่ึงคา่     
มัธยฐาน (median) ของระยะฟักตัวของ SARS-CoV-2 อยูท่ี่ประมาณ 5 วัน (​Lauer et al. 2020)           
อยา่งไรกต็ามตัวเลขน้ีจะแตกตา่งกันไปในผูป่้วยแตล่ะคน โดยท่ีผูป่้วยประมาณ 99% จะแสดงอาการภายใน    
14 วันหลังไดรั้บเช้ือ ซ่ึงเป็นสาเหตุวา่ทาํไมเราจึงตอ้งกักตัวผูป่้วยท่ีเขา้เกณฑส์อบสวนโรคไวร้อดูอาการสอง  
สัปดาห์ อยา่งไรกต็าม เราตอ้งไมลื่มวา่การประมาณตัวเลขน้ีไมไ่ดค้าํนึงถึงผูรั้บเช้ือท่ีไมไ่ดแ้สดงอาการเลย   
และเน่ืองจากบุคคลกลุม่น้ีมักไมไ่ดเ้ขา้รับการตรวจ เราจึงยังไมส่ามารถประมาณการไดแ้น่ชัดวา่มีผูรั้บเช้ือ 
กลุม่น้ีอยูเ่ทา่ไหร่ และมีระยะการแพร่เช้ือนานแคไ่หน 
 
4. How do N95 masks block SARS-CoV-2?  
N95 masks are designed to remove more than 95% of all particles that are at least 
0.3 microns (µm) in diameter ​(NIOSH 42 CFR Part 84)​. In fact, measurements of the 
particle filtration efficiency of N95 masks show that they are capable of filtering 
≈99.8% of particles with a diameter of ~0.1 μm ​(Regnasamy et al. 2017)​. 
SARS-CoV-2 is an enveloped virus ~0.1 μm in diameter, so N95 masks are capable 
of filtering most free virions, but they do more than that. How so? Viruses are often 
transmitted through respiratory droplets produced by coughing and sneezing. 
Respiratory droplets are usually divided into two size bins, large droplets (> 5 μm in 
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diameter) that fall rapidly to the ground and are thus transmitted only over short 
distances, and small droplets (≤ 5 μm in diameter). Small droplets can evaporate 
into “droplet nuclei,” remain suspended in air for significant periods of time and could 
be inhaled. Some viruses, such as measles, can be transmitted by droplet nuclei 
(Tellier et al. 2019)​. At present there is no direct evidence showing SARS-CoV-2 
transmission by droplet nuclei. Rather, larger droplets are believed to be the main 
vector of SARS-CoV-2 transmission, usually by settling onto surfaces that are 
touched and transported by hands onto mucosal membranes such as the eyes, 
nose and mouth ​(CDC 2020)​. The characteristic diameter of large droplets produced 
by sneezing is ~100 μm (​Han J. R. Soc. Interface 2013​), while the diameter of 
droplet nuclei produced by coughing is on the order of ~1 μm (​Yang et al 2007​). 
Therefore, N95 masks likely protect against several modes of viral transmission. 
  
4. หน้ากากแบบ N95 สามารถป้องกัน SARS-CoV-2 ไดอ้ยา่งไร?  
หน้ากาก N95 ถูกออกแบบมาเพ่ือให้กรองอนุภาคขนาดเสน้ผา่นศูนยก์ลางไมต่ํา่กวา่ 0.3 ไมครอน ได้     
อยา่งน้อย 95% แตท่ี่จริงแลว้ จากการวัดประสทิธิภาพการกรองของหน้ากาก N95 พบวา่หน้ากากชนิดน้ี     
สามารถกรองอนุภาคขนาด  ~0.1 ไมครอนออกไปไดถึ้ง ≈99.8% 
(Regnasamy et al. 2017) อนุภาคของเช้ือ SARS-CoV-2 มีเสน้ผา่นศูนยก์ลางประมาณ ~ 0.1         
ไมครอน ดังนัน้หน้ากาก N95 สามารถกรองอนุภาคไวรัสเด่ียว ๆ ออกไปไดแ้ทบทัง้หมด ยิง่ไปกวา่นัน้       
ไวรัสหลายชนิดจะแพร่กระจายผา่นทางละอองของเหลวจากทางเดินหายใจ (Respiratory Droplets) ท่ี   
ออกมาตอนผูป่้วยไอหรือจาม ละอองเหลา่น้ีแบง่ไดเ้ป็นสองขนาดคือละอองขนาดใหญ่ (เสน้ผา่นศูนยก์ลาง   
> 5 ไมครอน) ซ่ึงร่วงหลน่ลงสูพ้ื่นอยา่งรวดเร็ว และสามารถแพร่กระจายออกไปไดเ้พียงระยะทางสัน้ๆ สว่น     
ละอองขนาดเลก็ (เสน้ผา่นศูนยก์ลาง ≤ 5 ไมครอน) สามารถระเหยไปเป็น “Droplet Nuclei” ซ่ึง        
แขวนลอยอยูใ่นอากาศไดน้านและเขา้สูร่่างกายผา่นทางการหายใจได้ ตัวอยา่งไวรัสท่ีสามารถแพร่กระจาย 
ผา่นทาง Droplet Nuclei ไดแ้กไ่วรัสโรคหัด ​(Tellier et al. 2019​) สว่น SARS-CoV2 นัน้ ยังไมมี่           
หลักฐานโดยตรงวา่สามารถแพร่กระจายผา่นทาง Droplet Nuclei ได้ และไดมี้การสันนิษฐานกันวา่ละออง    
ขนาดใหญน่่าจะเป็นพาหะหลักในการแพร่กระจายของเช้ือน้ี โดยเม่ือละอองใหญเ่หลา่น้ีเกาะอยูต่ามพ้ืนผิว  
มือท่ีสัมผัสโดนกจ็ะสามารถสง่ตอ่เช้ือสูร่่างกายผา่นทางเย่ือบุในตา จมูก และปากได้ ​(CDC 2020) ขนาด     
เสน้ผา่นศูนยก์ลางเฉล่ียของละอองขนาดใหญท่ี่ไดจ้ากการจามและไออยูท่ี่ ~100 ไมครอน( Han J. R.     
Soc. Interface 2013​) และ ~1 ไมครอน (​Yang et al 2007​) ตามลาํดับ ดังนัน้หน้ากากแบบ N95             
น่าจะสามารถป้องกันการแพร่กระจายของไวรัสไดห้ลายเสน้ทาง ไมว่า่จะเป็นอนุภาคเด่ียว Droplet Nuclei    
หรือละอองขนาดใหญก่ต็าม 
  
5. How similar is SARS-CoV-2 to the common cold and flu viruses? 
SARS-CoV-2 is a beta-coronavirus whose genome is a single ​≈​30 kb strand of RNA. 
The flu is caused by an entirely different family of RNA viruses called influenza 
viruses. Flu viruses have smaller genomes (​≈​14 kb) encoded in 8 distinct strands of 
RNA, and they infect human cells in a different manner than coronaviruses. The 
“common cold” is caused by a variety of viruses, including some coronaviruses and 
rhinoviruses. Cold-causing coronaviruses (e.g. OC43 and 229E strains) are quite 
similar to SARS-CoV-2 in genome length (within 10%) and gene content, but 
different from SARS-CoV-2 in sequence (​≈​50% nucleotide identity) and infection 
severity. One interesting facet of coronaviruses is that they have the largest 
genomes of any known RNA viruses (​≈​30 kb). These large genomes led 
researchers to suspect the presence of a “proofreading mechanism” to reduce the 
mutation rate and stabilize the genome. Indeed, coronaviruses have a proofreading 
exonuclease called ExoN, which explains their very low mutation rates (~10​-6​ per 
site per cycle) in comparison to influenza (≈3×10​-5​ per site per cycle ​(Sanjuan et al. 
2010)​). This relatively low mutation rate will be of interest for future studies 
predicting the speed with which coronaviruses can evade our immunization efforts.  
 
5. ไวรัส SARS-CoV-2 คลา้ยกับไวรัสไขห้วัดธรรมดาและไขห้วัดใหญแ่คไ่หน? 
SARS-CoV-2 จัดอยูใ่นกลุม่ Beta-coronavirus ซ่ึงมีจีโนมเป็นอาร์เอน็เอสายเด่ียวขนาด ≈30 กิโล     
เบส ในขณะท่ีไวรัสไขห้วัดใหญ่ (Influenza Virus) นัน้อยูค่นละตระกูล มีจีโนมท่ีเลก็กวา่ (≈14 กิโลเบส       
) ประกอบดว้ยอาร์เอน็เอสายสัน้ ๆ แปดสาย และมีกลไกการติดเช้ือท่ีแตกตา่งจาก Coronavirus สว่นไข้      
หวัดธรรมดาเกิดจากไวรัสไดห้ลายชนิด ซ่ึงรวมไปถึง Coronavirus และ Rhinovirus หากพิจารณา     
เฉพาะไวรัสหวัดกลุม่ Coronavirus (เชน่ สายพันธ์ุ OC43 และ 229E) พบวา่คลา้ยคลึงกับ        
SARS-CoV-2 ทัง้ในดา้นขนาดจีโนม (ตา่งกันไมเ่กิน 10%) และชนิดของยีนในจีโนม แตมี่ลาํดับเบสท่ี     
ตา่งออกไป (ตา่งกันประมาณ ≈50%) และมีความรุนแรงของการติดเช้ือตํา่กวา่ แงมุ่มท่ีน่าสนใจอยา่งหน่ึง    
คือจีโนมของ Coronavirus มีขนาดใหญก่วา่ไวรัสอ่ืน ๆ ท่ีใชอ้าร์เอน็เอเป็นสารพันธุกรรม จึงไมน่่าแปลก     
ใจท่ี Coronavirus มีกลไกการตรวจแกไ้ขพันธุกรรม (Proofreading Mechanism) เพ่ือลดการกลาย     
พันธุแ์ละสร้างเสถียรภาพให้จีโนม กลไกน้ีมีเอนไซมส์าํคัญคือ Proofreading Exonuclease ท่ีช่ือวา่     
ExoN ซ่ึงน่าจะเป็นสาเหตุทาํให้ไวรัสกลุม่น้ีมีอัตราการกลายพันธุท่ี์ชา้มาก (~10​-6 ตอ่ตาํแหน่งเบสตอ่รอบ   
การเพิม่จาํนวนจีโนม) เม่ือเทียบกับไวรัสไขห้วัดใหญ่ (≈3×10​-5 ตอ่ตาํแหน่งเบสตอ่รอบการเพิม่จาํนวนจี   
โนม ​(Sanjuan et al. 2010)​) การกลายพันธุท่ี์ชา้น้ีอาจจะเป็นขา่วดีสาํหรับการผลิตวัคซีน เน่ืองจากไวรัส      
น้ีไมน่่ากลายพันธุเ์ร็วจนเราตอ้งพัฒนาวัคซีนใหมทุ่กปีอยา่งไขห้วัดใหญ ่
 
6. How much is known about the SARS-CoV-2 genome and proteome? 
SARS-CoV-2 has a single-stranded positive-sense RNA genome that codes for 10 
genes ultimately producing 26 proteins according to an NCBI annotation 
(​NC_045512​). How is it that 10 genes code for >20 proteins? One long gene, 
orf1ab, encodes a polyprotein that is cleaved into 16 proteins by proteases that are 
themselves part of the polyprotein. In addition to proteases, the polyprotein encodes 
an RNA polymerase and associated factors to copy the genome, a proofreading 
exonuclease, and several other non-structural proteins. The remaining genes 
predominantly code for structural components of the virus: (i) the spike protein which 
binds the cognate receptor on a human or animal cell; (ii) a nucleoprotein that 
packages the genome; and (iii) two membrane-bound proteins. Though much 
current work is centered on understanding the role of “accessory” proteins in the 
viral life cycle, we estimate that it is currently possible to ascribe clear biochemical or 
structural functions to only about half of SARS-CoV-2 gene products. 
 

6. เรารู้อะไรแลว้บา้งเก่ียวกับจีโนมและโปรตีโอมของ SARS-CoV-2 ? 
SARS-CoV-2 มีจีโนมเป็นอาร์เอน็เอสายเด่ียวแบบบวก (positive-sense RNA) ท่ีประกอบไปดว้ยยีน     
10 ยีน และสามารถผลิตโปรตีนออกมาได้ 26 ชนิด (​NC_045512​) แต่ เพราะเหตุใด ยีนเพียง 10 ยีนจึง          
สามารถถูกถอดและแปลรหัสออกมาเป็นโปรตีนมากกวา่ 20 ชนิดได?้  
ยีนหน่ึงของ SARS-CoV-2 ท่ีช่ือวา่ orf1ab เป็นยีนขนาดยาว ซ่ึงผลผลิตโปรตีน (Polyprotein) ของ       
ยีนน้ี สามารถถูกเอนไซม์ Protease ตัดออกมาเป็นโปรตีนช้ินยอ่ย ๆ ไดถึ้ง 16 ชนิด ทัง้ Protease ท่ี          
กลา่วมาขา้งตน้, เอนไซม์ RNA Polymerase และโปรตีนประกอบอ่ืน ๆ ท่ีใชใ้นการเพิม่จาํนวนจีโนม,       
Proofreading Exonuclease สาํหรับตรวจสอบแกไ้ขจีโนม และโปรตีนอ่ืน ๆ ท่ีไมไ่ดท้าํหน้าท่ีเป็น     
โปรตีนโครงสร้าง (Non-Structural protein) ของอนุภาคไวรัส  
นอกจาก orf1ab แลว้ SARS-CoV-2 ยังมียีนท่ีทาํหน้าท่ีผลิตโปรตีนโครงสร้าง (Structural      
Proteins) ตัวหลักๆไดแ้ก:่ (i) Spike Protein สาํหรับยึดเกาะกับตัวรับ (Receptor) บนเซลลสั์ตวห์รือ       
มนุษย ์(ii) Nucleoprotein สาํหรับมว้นหอ่เกบ็รักษาจีโนม  (iii) โปรตีนอีกสองชนิดบนเย่ือหุ้มไวรัส  
แมว้า่จะมีงานวจัิยในปัจจุบันจาํนวนมากท่ีศกึษาบทบาทของโปรตีนตา่ง ๆ ในวงจรชีวติของไว-รัส แตเ่รายัง   
คงเขา้ใจคุณสมบัติทางชีวเคมี โครงสร้าง และหน้าท่ีของโปรตีนจาก SARS-CoV -2 เพียงแคป่ระมาณคร่ึง     
หน่ึงของโปรตีนทัง้หมดเทา่นัน้ 
 
7. What can we learn from the mutation rate of the virus? 
Studying viral evolution, researchers commonly use two measures describing the 
rate of genomic change. The first is the evolutionary rate, which is defined as the 
average ​number of substitutions that become fixed per year in strains of the virus, 
given in units of mutations per site per year. The second is the mutation rate, which 
is the number of substitutions per site per replication cycle. How can we relate these 
two values? Consider a single site at the end of a year. The only measurement of a 
mutation rate in a β-coronavirus suggests that this site will accumulate ~10​-6 
mutations in each round of replication. Each round of replication cycle takes ~10 
hours, and so there are 10​3​ cycles/year.  Multiplying the mutation rate by the number 
of replications, and neglecting the potential effects of evolutionary selection and drift, 
we arrive at 10​-3​ mutations per site per year, consistent with the evolutionary rate 
inferred from sequenced coronavirus genomes. As our estimate is consistent with 
the measured rate, we infer that the virus undergoes near-continuous replication in 
the wild, constantly generating new mutations that accumulate over the course of 
the year. ​Using our knowledge of the mutation rate, we can also draw inferences 
about single infections. For example, since the mutation rate is ~10​-6 
mutations/site/cycle and an mL of sputum might contain upwards of 10​7​ viral RNAs, 
we infer that every site is mutated more than once in such samples.  
 

7. เราสามารถเรียนรู้อะไรไดจ้ากอัตราการกลายพันธุข์องไวรัส? 
อัตราการเปล่ียนแปลงของจีโนม (Rate of Genomic Change) สามารถวัดไดส้องแบบ การวัดแบบแรก      
คือการวัดอัตราการววัิฒนาการ (Evolutionary Rate) ซ่ึงหมายถึงคา่เฉล่ียจาํนวนตาํแหน่งเบสท่ีเปล่ียน   
ไปตอ่ปี โดยการเปล่ียนแปลงเบสดังกลา่วตอ้งพบไดท่ั้วทัง้ประชา-กรไวรัสสายพันธุนั์น้ ๆ (Fixation) อัตรา    
น้ีมีหน่วยการวัดเป็นจาํนวนเบสท่ีเปล่ียนไปตอ่ตาํ-แหน่งบนจีโนมตอ่ปี (Mutation per site per year)      
การวัดแบบท่ีสองคือการวัดอัตราการการกลายพันธุ์ (Mutation Rate) หรือคา่เฉล่ียจาํนวนตาํแหน่งเบสท่ี   
เปล่ียนไปตอ่รอบการเพิม่จาํนวนจีโนม (Subsitution per site per replication cycle)  
คา่การวัดสองแบบน้ีเก่ียวขอ้งกันอยา่งไร? Beta-coronavirus มีอัตราการกลายพันธุ์ ~10​-6 ตอ่ตาํแหน่ง    
เบสบนจีโนมตอ่รอบการเพิม่จาํนวนจีโนม แตล่ะรอบใชเ้วลา ~10 ช่ัวโมง ดังนัน้ในหน่ึงปีไวรัสจะเพิม่    
จาํนวนไดป้ระมาณ 10​3 รอบ ถา้เราตัดปัจจัยเร่ืองการคัดเลือกพันธุต์ามธรรมชาติ (Evolutionary     
Selection) และการสูญเสยีความหลายหลายพันธุกรรมแบบสุม่ (Genetic Drift) ออกไป การคูณอัตรา     
การกลายพันธุด์ว้ยจาํนวนรอบของการเพิม่จาํนวนไวรัส จะไดผ้ลลัพธเ์ป็นอัตราการววัิฒนาการของไวรัส ซ่ึง  
อยูท่ี่ 10​-3 ตอ่ตาํแหน่งเบสตอ่ปี และเน่ืองจากคา่อัตราการววัิฒนาการท่ีคาํนวณไดน้ี้ใกลเ้คียงกับคา่ท่ีวัดได้   
จริงจากการศกึษาลาํดับเบสจีโนม Coronavirus ท่ีผา่นมา เราจึงอาจจะสรุปไดค้ร่าว ๆ วา่ไวรัสชนิดน้ีเพิม่     
จาํนวนไดอ้ยา่งไมห่ยุดยัง้ในธรรมชาติ และเกิดการกลายพันธุใ์หม ่ๆ ไดต้ลอดทัง้ปี  
นอกจากน้ีจากขอ้มูลอัตราการกลายพันธุ์ เรายังสามารถคาดคะเนการกลายพันธุท่ี์เกิดข้ึนในผูป่้วยหน่ึงคนได้  
ตัวอยา่งเชน่ จากอัตราการกลายพันธุ์ ~10​-6 ครัง้ตอ่ตาํแหน่งตอ่รอบการเพิม่จาํนวนจีโนม และตัวอยา่ง    
เสมหะหน่ึงมิลลิลิตรมีไวรัสประมาณ 10​7 ​(วัดจากปริมาณอาร์เอน็เอ) เราจะสามารถประมาณไดว้า่ ทุก    
ตาํแหน่งบนจีโนมไดก้ลายพันธุไ์ปแลว้อยา่งน้อยหน่ึงครัง้ในประชากรไวรัสน้ี 
 

8. How stable and infectious is the virion on surfaces? 
SARS-CoV-2 RNA has been detected on various surfaces several weeks after they 
were last touched​ ​(Moriarty et al. 2020)​. In the definitions we clarify the difference 
between detecting viral RNA and active virus. The probability of human infection 
from such exposure is not yet characterized as experiments to make this 
determination are very challenging. Nevertheless, caution and protective measures 
must be taken. We estimate that during the infectious period an undiagnosed 
infectious person touches surfaces tens of times. These surfaces will subsequently 
be touched by hundreds of other people. From the basic reproduction number R​0 
≈2-4 we can infer that not everyone touching those surfaces will be infected. More 
detailed bounds on the risk of infection from touching surfaces urgently awaits 
study. 

 
8. ไวรัสท่ีเกาะบนพ้ืนผิวมีความเสถียรและมีโอกาสทาํให้ติดเช้ือแคไ่หน? 
อาร์เอน็เอของ SARS-CoV-2 สามารถตรวจพบไดบ้นพ้ืนผิวตา่ง ๆ หลังจากเวลาผา่นไปแลว้หลายสัปดาห์     
(Moriarty et al. 2020) ในสว่นคาํจาํกัดความ เราไดอ้ธิบายความแตกตา่งระหวา่งอาร์เอน็เอของไวรัสท่ี     
ตรวจพบได้ (Viral RNA Detection) และไวรัสท่ียังสามารถกอ่โรคได้ (Infectious Virions) แตทั่ง้น้ี       
ยังไมมี่การรายงานแน่ชัดวา่ มนุษยมี์โอกาสติดเช้ือจากไวรัสบนพ้ืนผิวดังกลา่วน้ีมากเพียงใด นอกจากน้ี   
หากพิจารณาคา่ Basic Reproduction Number R​0 ≈2-4 ของไวรัสชนิดน้ี เราอาจสรุปไดค้ร่าว ๆ วา่         
ทุกคนท่ีไดสั้มผัสกับอาร์เอน็เอของไวรัสบนพ้ืนผิวตา่ง ๆ ไมจ่าํเป็นจะตอ้งติดเช้ือเสมอไป เน่ืองจากผูติ้ดเช้ือ   
หน่ึงคนสัมผัสพ้ืนผิวตา่ง ๆ เป็นสบิ ๆ ครัง้ตอ่วัน และคนท่ีจะเผลอสัมผัสพ้ืนผิวเหลา่น้ี กมี็ไดเ้ป็นหลายร้อย      
คน อยา่งไรกต็าม เราควรระวังตัวและหาวธีิการป้องกันไวก้อ่น จนกวา่จะมีผลการศกึษาโอกาสเสี่ยงตอ่การ   
ติดเช้ือจากการสัมผัสพ้ืนผิวท่ีแน่ชัด 
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Clinical Measures 
Incubation period​: time between exposure and symptoms. 
Seroconversion​: time between exposure to virus and detectable antibody 
response.  
 
การวัดในเชิงคลินิก 
Incubation period​: ระยะเวลาตัง้แตไ่ดรั้บเช้ือจนแสดงอาการ 
Seroconversion​: ระยะเวลาตัง้แตไ่ดรั้บเช้ือจนสามารถตรวจวัดแอนติบอดีได ้
 
Epidemiological Inferences 
R​0​: the average number of cases directly generated by an individual infection. 
Latent period: ​time between exposure and becoming infective. 
Infectious period: ​time for which an individual is infective.  
Interval of half-maximum infectiousness:​ the time interval during which the 
probability of viral transmission is higher than half of the peak infectiousness. This 
interval is similar to the infectious period, but applies also in cases where the 
probability of infection is not uniform in time. 
 
การอนุมานทางระบาดวทิยา 
R​0​: คา่เฉล่ียจาํนวนผูติ้ดเช้ือโดยตรงจากผูแ้พร่เช้ือหน่ึงคน 
Latent period: ​ระยะเวลาตัง้แตผู่ป่้วยไดรั้บเช้ือจนสามารถแพร่เช้ือตอ่ได ้
Infectious period: ​ระยะเวลาท่ีผูติ้ดเช้ือสามารถแพร่เช้ือตอ่ได ้ 
Interval of half-maximum infectiousness:​  ระยะเวลาท่ีความน่าจะเป็นในการแพร่เช้ือสูงกวา่
คร่ึงหน่ึงของความน่าจะเป็นในการแพร่เช้ือสูงสุด คา่ระยะเวลาน้ีมีความหมายคลา้ยคลึงกับ Infectious 
period แตส่ามารถใชไ้ดใ้นกรณีท่ีความน่าจะเป็นในการแพร่เช้ือไมค่งท่ีตลอดชว่งเวลาการมีเช้ือดว้ย 
 
Viral Species 
SARS-CoV-2​: Severe acute respiratory syndrome coronavirus 2. A β-coronavirus 
causing the present COVID-19 outbreak. 
SARS-CoV-1​: β-coronavirus that caused the 2002 SARS outbreak in China. 
MERS​: a β-coronavirus that caused the Middle East Respiratory Syndrome outbreak 
beginning in Jordan in 2012.  
MHV​: Murine herpes virus, a model β-coronavirus on which much laboratory 
research has been conducted. 
TGEV​:​ ​Transmissible gastroenteritis virus, a model ⍺-coronavirus which infects pigs. 
229E and OC43: ​two strains of coronavirus (⍺- and β- respectively) that are cause a 
fraction of common colds.   
 
สปีชีสข์องไวรัส 
SARS-CoV-2​: ยอ่มาจาก Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus 2 เป็น 
β-coronavirus สาเหตุของโรค COVID-19 ท่ีกาํลังระบาดในขณะน้ี 
SARS-CoV-1​: β-coronavirus สาเหตุของโรคซาร์ส (SARS) ท่ีระบาดในจีนเม่ือปี 2002 
MERS​: β-coronavirus สาเหตุของโรคเมอร์ส (MERS) หรือในช่ือเตม็คือ Middle East 
Respiratory Syndrome ซ่ึงเร่ิมการระบาดจากประเทศจอร์แดนในปี  2012  
MHV​: ยอ่มาจาก Murine Herpes Virus เป็น β-coronavirus ตน้แบบสาํคัญท่ีใชใ้นการศกึษาเช้ือ
ตระกูล  β-coronavirus 
TGEV​: ยอ่มาจาก  ​Transmissible Gastroenteritis Virus เป็น ⍺-coronavirus ตน้แบบท่ีกอ่โรค
ติดเช้ือในหมู 
229E and OC43: ​Coronavirus สองสายพันธุ ์(⍺- and β- ตามลาํดับ) ท่ีเป็นสาเหตุของโรคหวัด
ธรรมดาในบางกรณี  
 

Viral Life-Cycle 
Eclipse period: ​time between viral entry and appearance of intracellular virions. 
Latent period (cellular level): ​time between viral entry and appearance of 
extracellular virions. Not to be confused with the epidemiological latent period 
described below. 
Burst size​: the number of virions produced from infection of a single cell. More 
appropriately called “per-cell viral yield” for non-lytic viruses like SARS-CoV-2. 
Virion​: a viral particle. 
Polyprotein​: a long protein that is proteolytically cleaved into a number of distinct 
proteins. Distinct from a polypeptide, which is a linear chain of amino acids making 
up a protein. 
 
วงจรชีวติของไวรัส 
Eclipse period: ​ระยะเวลาตัง้แตไ่วรัสเขา้เซลลจ์นไวรัสเกิดใหมป่รากฏข้ึนในเซลล ์
Latent period (cellular level): ​ระยะเวลาตัง้แตไ่วรัสเขา้เซลลจ์นไวรัสออกมาให้เหน็นอกเซลลอี์ก
ครัง้ ระวังอยา่สับสนกับ Epidemiological Latent Period ท่ีอธิบายไวด้า้นลา่ง 
Burst size​: จาํนวนไวรัสเกิดใหมจ่ากเซลลติ์ดเช้ือหน่ึงเซลล ์สาํหรับไวรัสอยา่ง SARS-CoV-2 ซ่ึงไม่
ไดท้าํให้เซลลติ์ดเช้ือแตกตาย (non-lytic virus) คาํเรียกท่ีอาจจะเหมาะสมกวา่คือ “per-cell viral yield” 
Virion​: ไวรัสหน่ึงอนุภาค 
Polyprotein​: โปรตีนสายยาวท่ีจะถูกตัดยอ่ยออกมาเป็นโปรตีนสายสัน้ๆ ระวังอยา่สับสนกับ 
Polypeptide ซ่ึงหมายถึงอะมิโนท่ีตอ่กันเป็นสายยาวในโปรตีน 
 
 

Human Biology 
Alveolar Macrophage: ​immune cells found in the lung that engulf foreign material 
like dust and microbes (“professional phagocytes”) 
Pneumocytes: ​the non-immune cells in the lung.  
ACE2: ​Angiotensin-converting enzyme 2, the mammalian cell surface receptor that 
SARS-CoV-2 binds. 
TMPRSS2: ​Transmembrane protease, serine 2, a mammalian membrane-bound 
serine protease that cleaves the viral spike trimer after it binds ACE2, revealing a 
fusion peptide that participates in membrane fusion which enables subsequent 
injection of viral DNA into the host cytoplasm. 

Nasopharynx:​ ​the space above the soft palate at the back of the nose which 
connects the nose to the mouth. 
 
ชีววทิยาของมนุษย ์
Alveolar Macrophage: ​เซลลภู์มิคุม้กันท่ีพบไดใ้นปอด มีหน้าท่ีโอบกินสิง่แปลกปลอมเชน่ ผงฝุ่น 
และจุลินทรีย ์เซลลเ์หลา่น้ีจัดวา่เป็นเซลลท่ี์ทาํหน้าท่ีกินสิง่แปลกปลอมโดยเฉพาะ (“Professional 
Phagocytes”) 
Pneumocytes: ​เซลลท่ี์พบในปอดท่ีไมใ่ชเ้ซลลภู์มิคุม้กัน  
ACE2: ​Angiotensin-converting enzyme 2 โปรตีนท่ีอยูบ่นผิวเซลลสั์ตวเ์ล้ียงลูกดว้ยนม มีบทบาท
เป็นตัวรับ (Receptor) ของเช้ือ SARS-CoV-2  
TMPRSS2: ​เอนไซมก์ลุม่ Serine Protease ท่ีอยูใ่นเย่ือหุ้มเซลลสั์ตวเ์ล้ียงลูกดว้ยนม ทาํหน้าท่ีตัดโปร
ตีนสไปกห์ลังจากท่ีจับกับตัวรับ (ACE2) เพ่ือปลดปลอ่ยเปปไทดท่ี์ถูกฝังอยู ่ให้ออกมาชว่ยเช่ือมเย่ือหุ้ม
ไวรัสเขา้กับเย่ือหุ้มเซลล ์(Membrane Fusion) สง่ผลให้ไวรัสสามารถเขา้สูเ่ซลลไ์ด ้กอ่นท่ีจะทาํการปลด
ปลอ่ยจีโนมออกสูไ่ซโตพลาสซึมตอ่ไป 
Nasopharynx:​ ​บริเวณเหนือเพดานออ่นหลังจมูกท่ีเป็นจุดเช่ือมตอ่ระหวา่งจมูกกับชอ่งปาก 
 

Notation 
Note the difference in notation between the symbol ≈, which indicates 
“approximately” and connotes accuracy to within a factor 2, and the symbol ~, which 
indicates “order of magnitude” or accuracy to within a factor of 10. 
 
อธิบายสัญลักษณ์เพิม่เติม 
โปรดสังเกตุวา่สัญลักษณ์ ≈ และ ~ นัน้มีความหมายตา่งกัน โดย ≈ แสดงคา่ประมาณซ่ึงคลาดเคล่ือนไมเ่กิน 
2 เทา่ ในขณะท่ี ~ เป็นคา่ประมาณท่ีคลาดเคล่ือนไมเ่กิน 10 เทา่ 
 
 

More on Definitions and Measurement methods 
คาํอธิบายเพิม่เติมเก่ียวกับคาํจาํกัดความและวธีิวัดคา่ตา่ง ๆ 
 
What are the meanings of R​0​, “latent period” and “infectious period”? 
The basic reproduction number, R​0​, estimates the average number of new infections 
directly generated by a single infectious person. The 0 subscript connotes that this 
refers to early stages of an epidemic, when everyone in the region is susceptible (i.e. 
there is no immunity) and no counter-measures have been taken. As geography and 
culture affect how many people we encounter daily, how much we touch them and 
share food with them, estimates of R​0​ can vary between locales. Moreover, because 
R​0​ is defined in the absence of countermeasures and immunity, we are usually only 
able to assess the effective R (R​e​). At the beginning of an epidemic, before any 
countermeasures, R​e​ ≈ R​0​. Several days pass before a newly-infected person 
becomes infectious themselves. This “latent period” is typically followed by several 
days of infectivity called the “infectious period.” It is important to understand that 
reported values for all these parameters are population averages inferred from 
epidemiological models fit to counts of infected, symptomatic, and dying patients. 
Because testing is always incomplete and model fitting is imperfect, and data will 
vary between different locations, there is substantial uncertainty associated with 
reported values. Moreover, these median or average best-fit values do not describe 
person-to-person variation. For example, viral RNA was detectable in patients with 
moderate symptoms for > 1 week after the onset of symptoms, and more than 2 
weeks in patients with severe symptoms ​(​ECDC 2020​)​. Though detectable RNA is 
not the same as active virus, this evidence calls for caution in using uncertain, 
average parameters to describe a pandemic. Why aren’t detailed distributions of 
these parameters across people published? Direct measurement of  latent and 
infectious periods at the individual level is extremely challenging, as accurately 
identifying the precise time of infection is usually very difficult.  
 
R​0​, “Latent Period” และ “Infectious Period” ตา่งกันอยา่งไร? 
คา่ระดับการติดเช้ือพ้ินฐาน (R​0​) เป็นการประมาณวา่ผูป่้วย 1 คนสามารถแพร่เช้ือให้บุคคลอ่ืนไดก่ี้คน โดยมี     
ขอ้แมว้า่ตอ้งเป็นระยะแรกเร่ิมของการระบาด ซ่ึงประชากรในภูมิภาคยังไมมี่ภูมิคุม้กัน และยังไมมี่มาตรการ  
รับมือกับการระบาดของเช้ือ คา่ของ R​0 ​

นัน้ข้ึนอยูกั่บทอ้งท่ีดว้ยเน่ืองจากวัฒนธรรมและสถานท่ีมีผลตอ่   

จาํนวนผูค้นท่ีเราพบในแตล่ะวัน ความถ่ีในการสัมผัสร่างกาย และการรับประทานอาหารร่วมผูอ่ื้น โดยปกติ   
แลว้ เรามักจะประเมินไดแ้คค่า่ Effective R (R​e​) ซ่ึงบง่บอกโอกาสแพร่เช้ือท่ีแทจ้ริงเม่ือมีปัจจัยดา้น     
นโยบายป้องกันโรคและภูมิคุม้กันของประชากรมาร่วมดว้ย อยา่งไรกต็าม ในชว่งตอนตน้ของการระบาด เรา   
สามารถประมาณไดว้า่คา่ R e​≈ R​0  
“Latent Period” คือชว่งเวลาตัง้แตเ่ร่ิมติดเช้ือจนถึงเวลาท่ีเร่ิมแพร่เช้ือไปให้ผูอ่ื้นได้ โดยหลังจาก Latent     
Period ผูป่้วยจะเขา้สู่ “Infectious Period” ซ่ึงเป็นระยะท่ีผูป่้วยสามารถแพร่เช้ือได้ ชว่งเวลาน้ีอาจกิน     
เวลายาวนานหลายวัน 
คา่ R​0​, Latent Period และ Infectious Period ท่ีรายงานมาน้ี เป็นเพียงคา่เฉล่ียจากประชากรโดย        
ประมาณ ซ่ึงคาํนวณโดยใชโ้มเดลทางระบาดวทิยา (Epidemiological Models) ร่วมกับสถิติของผูติ้ด    
เช้ือ ผูส้าํแดงอาการ และผูท่ี้กาํลังจะเสยีชีวติ แตเ่น่ืองจากการตรวจโรคและโมเดลนัน้ไมส่มบูรณ์แบบ    
ประกอบกับขอ้มูลท่ีเกบ็รวบรวมจากแตล่ะทอ้งท่ีมีความแตกตา่งกันมาก ตัวเลขของ R​0​, Latent Period     
และ Infectious Period ท่ีไดจึ้งมีความไมแ่น่นอนสูง นอกจากน้ี คา่มัธยฐานหรือคา่เฉล่ียท่ีได้ ไมส่ามารถ      
ใชใ้นการอธิบายความแปรผันระหวา่งบุคคลได้ ยกตัวอยา่งเชน่ ผูป่้วยอาการปานกลางอาจตรวจพบอาร์เอน็  
เอของไวรัสไดน้านกวา่ 1 สัปดาหห์ลังแสดงอาการ ขณะท่ีผูป่้วยอาการรุนแรงอาจตรวจพบอาร์เอน็เอของ   
ไวรัสไดแ้มเ้วลาผา่นไปนานกวา่ 2 สัปดาห์ ​(ECDC 2020) คการศกึษาความแปรผันดังกลา่วทาํไดย้าก     
เน่ืองจากการวัด Latent Period และ Infectious period เป็นรายบุคคลยังมีอุปสรรคอยูม่าก และการ       
ระบุเวลาเร่ิมติดเช้ือท่ีแน่ชัดยังคงทาํไดย้าก ดังนัน้จึงควรระมัดระวังในการอา้งอิงตัวเลขท่ีมีความแปรผันสูง 
 
What is the difference between measurements of viral RNA and 
infectious viruses? 
Diagnosis and quantification of viruses utilizes several different methodologies. One 
common approach is to quantify the amount of viral RNA in an environmental (e.g. 
surface) or clinical (e.g. sputum) sample via quantitative reverse-transcription 
polymerase chain reaction (RT-qPCR). This method measures the number of copies 

https://www.ecdc.europa.eu/en/publications-data/novel-coronavirus-sars-cov-2-discharge-criteria-confirmed-covid-19-cases
https://www.ecdc.europa.eu/en/publications-data/novel-coronavirus-sars-cov-2-discharge-criteria-confirmed-covid-19-cases
https://www.ecdc.europa.eu/en/publications-data/novel-coronavirus-sars-cov-2-discharge-criteria-confirmed-covid-19-cases
https://www.ecdc.europa.eu/en/publications-data/novel-coronavirus-sars-cov-2-discharge-criteria-confirmed-covid-19-cases


of viral RNA in a sample. The presence of viral RNA does not necessarily imply the 
presence of infectious virions. Virions could be defective (e.g. by mutation) or might 
have been deactivated by environmental conditions. To assess the concentration of 
infectious viruses, researchers typically measure the “50% tissue-culture infectious 
dose” (TCID​50​). Measuring TCID​50​ involves infecting replicate cultures of susceptible 
cells with dilutions of the virus and noting the dilution at which half the replicate 
dishes become infected. Viral counts reported by TCID​50​ tend to be much lower than 
RT-qPCR measurements, which could be one reason why studies relying on RNA 
measurements ​(Moriarty et al. 2020)​ report the persistence of viral RNA on surfaces 
for much longer times than studies relying on TCID​50​ ​(van Doremalen et al. 2020)​. It 
is important to keep this caveat in mind when interpreting data about viral loads, for 
example a report measuring viral RNA in patient stool samples for several days after 
recovery ​(We et al. 2020)​. Nevertheless, for many viruses even a small dose of 
virions can lead to infection. For the common cold, for example, ~0.1 TCID​50​ are 
sufficient to infect half of the people exposed ​(Couch et al. 1966)​. 
  
การวัดปริมาณ RNA และจาํนวนไวรัสท่ีกอ่โรคได้ (Infectious Viruses) ให้ผลท่ีแตก     
ตา่งกันอยา่งไร? 
การวัดปริมาณไวรัสสามารถทาํไดห้ลายวธีิ โดยหน่ึงในวธีิท่ีใชกั้นท่ัวไปคือการวัดปริมาณอาร์เอน็เอของไวรัส 
ในสิง่แวดลอ้ม (เชน่บนพ้ืนผิวตา่ง ๆ) หรือจากตัวอยา่งทางคลินิก (เชน่เสมหะ) ดว้ยเทคนิคการเพิม่ปริมาณ     
สารพันธุกรรม Quantitative Reverse-Transcription Polymerase Chain Reaction      
(RT-qPCR) ทัง้น้ี การพบอาร์เอน็เอ มิไดห้มายความวา่มีไวรัสเสมอไป เพราะไวรัสท่ีเกิดการกลายพันธุ์     
หรือถูกทาํลายโดยสิง่แวดลอ้มจนไมอ่ยูใ่นสภาพท่ีกอ่โรคได ้กยั็งอาจมีอาร์เอน็เอท่ีตรวจพบไดอ้ยู ่  
ในการประมาณจาํนวนไวรัสท่ียังกอ่โรคได้ ตัวช้ีวัดท่ีแมน่ยาํกวา่คือ “50% tissue-culture infectious     
dose” (TCID​50​) ซ่ึงหาไดโ้ดย 1)ทาํการเจือจางไวรัสเป็นลาํดับ (Serial Dilution) จนไดตั้วอยา่งไวรัสท่ี      
มีความเขม้ขน้ไลจ่ากสูงไปตํา่ 2)เติมไวรัสแตล่ะความเขม้ขน้ ลงในเน้ือเย่ือเพาะเล้ียง โดยเตรียมชุดทดลอง   
ซํา้ (Replicates) หลายจานตอ่ไวรัสหน่ึงความเขม้ขน้ 3) คา่ TCID​50 ​

คือความเขม้ขน้ของไวรัสท่ีทาํให้      

จานเพาะเล้ียงคร่ึงหน่ึงเกิดการติดเช้ือ 
อยา่งไรกต็าม ปริมาณไวรัสท่ีคาํนวณไดจ้ากคา่ TCID​50 ​

นัน้จะตํา่กวา่ RT-qPCR มาก ซ่ึงอาจเป็นสาเหตุ      
หน่ึงท่ีทาํให้การศกึษาปริมาณไวรัสบนพ้ืนผิวดว้ยการวัดอาร์เอน็เอ ​(Moriarty et al. 2020) มักไดข้อ้สรุป     
วา่ไวรัสอยูร่อดเป็นเวลานานกวา่งานวจัิยท่ีใช้ TCID​50 ​(van Doremalen et al. 2020) ดว้ยเหตุน้ี เรา        
จึงควรระมัดระวังในการตีความการทดลองท่ีอาศัยการวัดอาร์เอน็เอ เชน่ รายงานท่ีพบอาร์เอน็เอของไวรัส  
ในอุจจาระของบุคคลท่ีฟ้ืนตัวจากโรคแลว้เป็นเวลาหลายวัน ​(We et al. 2020) สาํหรับไวรัสหลาย ๆ ชนิด       
แลว้ ปริมาณไวรัสเพียงเลก็น้อยกส็ามารถทาํให้ติดโรคไดแ้ลว้ เชน่ หากไวรัสหวัดธรรมดามีความเขม้ขน้   
เพียง ~0.1 เทา่ของ TCID​50 คนจาํนวนมากกวา่คร่ึงหน่ึงท่ีไดรั้บไวรัสเขา้ไปกจ็ะติดหวัดได้ ​(Couch et        
al. 1966) 
  
What is the difference between the case fatality rate and the infection 
fatality rate? 
Global statistics on new infections and fatalities are pouring in from many countries, 
providing somewhat different views on the severity and progression of the 
pandemic. Assessing the severity of the pandemic is critical for policy making and 
thus much effort has been put into quantification. The most common measure for 
the severity of a disease is the fatality rate. One commonly reported measure is the 
case fatality rate (CFR), which is the proportion of fatalities out of total diagnosed 
cases. The CFR reported in different countries varies significantly, from 0.3% to 
about 10%. Several key factors affect the CFR. First, demographic parameters and 
practices associated with increased or decreased risk differ greatly across 
societies. For example, the prevalence of smoking, the average age of the 
population, and the capacity of the healthcare system. Indeed, the majority of people 
dying from SARS-CoV-2 have a preexisting condition such as cardiovascular disease 
or smoking ​(China CDC 2020)​. There is also potential for bias in estimating the CFR. 
For example, a tendency to identify more severe cases (selection bias) will tend to 
overestimate the CFR. On the other hand, there is usually a delay between the onset 
of symptoms and death, which can lead to an underestimate of the CFR early in the 
progression of an epidemic. Even when correcting for these factors, the CFR does 
not give a complete picture as many cases with mild or no symptoms are not tested. 
Thus, the CFR will tend to overestimate the rate of fatalities per infected person, 
termed the infection fatality rate (IFR). Estimating the total number of infected 
people is usually accomplished by testing a random sample for anti-viral antibodies, 
whose presence indicates that the patient was previously infected. As of writing, 
such assays are not widely available, and so researchers resort to surrogate 
datasets generated bytesting of foreign citizens returning home from infected 
countries ​(Verity et al. 2020)​, or epidemiological models estimating the number of 
undocumented cases ​(Li et al. 2020)​. These methods provide a first glimpse of the 
true severity of the disease. 
 

Case Fatality Rate และ Infection Fatality Rate แตกตา่งกันอยา่งไร? 
การวางนโยบายและออกมาตรการเพ่ือรับมือกับโรคระบาดนัน้ จาํเป็นตอ้งอาศัยขอ้มูลความรุนแรงของโรคท่ี 
ตรงตามความเป็นจริง แตส่ถิติจาํนวนผูติ้ดเช้ือและผูเ้สยีชีวติท่ีหล่ังไหลมาจากหลาย ๆ ประเทศท่ัวโลกนัน้    
มักสื่อถึงระดับความรุนแรงไปในทศิทางท่ีไมต่รงกันนัก ดว้ยเหตุน้ี จึงไดมี้ความพยายามท่ีจะพัฒนาตัวช้ีวัดท่ี  
สะทอ้นความรุนแรงของโรคไดน่้าเช่ือถือไดม้ากยิง่ข้ึน 
ปัจจุบัน ตัวช้ีวัดหน่ึงท่ีใชกั้นอยา่งแพร่หลายคือ Case Fatality Rate (CFR) ซ่ึงหมายถึงอัตราสว่น      
ระหวา่งผูเ้สยีชีวติตอ่จาํนวนเคสท่ี ตรวจพบ ทัง้หมด คา่ CFR ท่ีรายงานมาจากแตล่ะประเทศนัน้มีคา่ตัง้แต่    
0.3% ถึง 10% ซ่ึงสาเหตุหน่ึงของความแปรผันท่ีสูงน้ี มาจากการท่ีสังคมตา่ง ๆ มีกลุม่ประชากร       
สาธารณูปโภค และพฤติกรรมท่ีเพิม่หรือลดความเสี่ยงของการติดเช้ือแตกตา่งกันมาก เชน่ สถิติการสูบบุหร่ี    
อายุเฉล่ียของประชากร และความพร้อมของระบบสาธารณสุข ยกตัวอยา่งเชน่ ในกรณีของ SARS-CoV-2     
พบวา่ผูเ้สยีชีวติสว่นใหญมี่อาการอ่ืนอยูแ่ลว้กอ่นติดเช้ือ เชน่โรคหัวใจและหลอดเลือด หรือมีพฤติกรรมสูบ  
บุหร่ีเป็นประจาํ ​(China CDC 2020) ปัจจัยอ่ืน ๆ ท่ีมีผลตอ่ CFR ไดแ้ก่ แนวโน้มท่ีจะตรวจพบเคสท่ีมี         
ความรุนแรงสูงมากกวา่ (Selection Bias) สง่ผลให้คา่ CFR สูงกวา่ความเป็นจริง ในทางตรงกันขา้ม       
เน่ืองจากผูป่้วยมักเสยีชีวติหลังจากท่ีแสดงอาการออกมาแลว้สักพักหน่ึง คา่ CFR ท่ีประเมินในระยะเร่ิมตน้   
การระบาดจึงมีคา่ตํา่กวา่ความเป็นจริง (เน่ืองจากเวลายังผา่นไปไมน่านพอท่ีจะมีผูเ้สยีชีวติ - ผูแ้ปล) 
ถึงแมว้า่จะมีวธีิการคาํนวณเพ่ือลดความคาดเคล่ือนดังท่ีกลา่วมาแลว้ลงไดบ้า้ง แต่ CFR กยั็งไมช่ว่ยให้เหน็   
ภาพรวมท่ีสมบูรณ์อยูดี่ เน่ืองจากโดยนิยามแลว้ CFR จะมองขา้มบุคคลท่ีติดเช้ือแตไ่มแ่สดงอาการหรือมี   
อาการน้อย (จึงไมไ่ดรั้บการตรวจ) ไปโดยปริยาย ดังนัน้ CFR มักจะมีคา่สูงกวา่อัตราสว่นระหวา่งผูเ้สยี     

ชีวติและจาํนวนผูติ้ดเช้ือ จริง ​หรือท่ีเรียกวา่ Infection Fatality Rate (IFR) การวัดจาํนวนผูติ้ดเช้ือท่ีแท้      
จริง สามารถทาํไดโ้ดยการสุม่ตัวอยา่งประชากรท่ีมีแอนติบอดีตา้นไวรัส ซ่ึงการมีอยูข่องแอนติบอดีดังกลา่ว   
เป็นการบง่บอกวา่บุคคลผูนั้น้เคยติดเช้ือมาแลว้ ณ ขณะน้ี วธีิดังกลา่วยังไมส่ามารถทาํไดอ้ยา่งแพร่หลายนัก    
ดังนัน้นักวจัิยจึงตอ้งใชชุ้ดขอ้มูลทดแทน อันไดม้าจากการทดสอบประชากรตา่งชาติผูเ้พิง่เดินทางกลับมาจาก 
ประเทศท่ีมีการระบาด ​(Verity et al. 2020) หรือจากการสร้างแบบจาํลองทางระบาดวทิยา      
(Epidemiological Models) เพ่ือประมาณจาํนวนเคสท่ีตรวจไมพ่บ ​(Li et al. 2020) ซ่ึงวธีิเหลา่น้ีจะ       
ชว่ยให้เหน็ภาพความรุนแรงของโรคระบาดท่ีสอดคลอ้งตรงความเป็นจริงมากยิง่ข้ึน 

 
What is the burst size and the replication time of the virus? 
Two important characteristics of the viral life cycle are the time it takes them to 
produce new infectious progeny, and the number of progeny each infected cell 
produces. The yield of new virions per infected cell is more clearly defined in lytic 
viruses, such as those infecting bacteria (bacteriophages), as viruses replicate 
within the cell and subsequently lyse the cell to release a “burst” of progeny. This 
measure is usually termed “burst size.” SARS-CoV-2 does not release its progeny by 
lysing the cell, but rather by continuous budding ​(Park et al. 2020)​. Even though 
there is no “burst”, we can still estimate the average number of virions produced by 
a single infected cell. Measuring the time to complete a replication cycle or the burst 
size ​in vivo​ is very challenging, and thus researchers usually resort to measuring 
these values in tissue-culture. There are various ways to estimate these quantities, 
but a common and simple one is using “one-step” growth dynamics. The key 
principle of this method is to ensure that only a single replication cycle occurs. This 
is typically achieved by infecting the cells with a large number of virions, such that 
every cell gets infected, thus leaving no opportunity for secondary infections. 
Assuming entry of the virus to the cells is rapid (we estimate 10 minutes for 
SARS-CoV-2), the time it takes to produce progeny can be estimated by quantifying 
the lag between inoculation and the appearance of new intracellular virions, also 
known as the “eclipse period”. This eclipse period does not account for the time it 
takes to release new virions from the cell. The time from cell entry until the 
appearance of the first extracellular viruses, known as the “latent period” (not to be 
confused with the epidemiological latent period, see Glossary), estimates the 
duration of the full replication cycle. The burst size can be estimated by waiting until 
virion production saturates, and then dividing the total virion yield by the number of 
cells infected. While both the time to complete a replication cycle and the burst size 
may vary significantly in an animal host due to factors including the type of cell 
infected or the action of the immune system, these numbers provide us with an 
approximate quantitative view of the viral life-cycle at the cellular level. 

 
Burst Size และระยะเวลาเพิม่จาํนวน (Replication Time) คืออะไร? 
ในการทาํความเขา้ใจวงจรชีวติของไวรัส เราจะตอ้งพิจารณาระยะเวลาท่ีใชใ้นการสร้างไวรัสใหม่ และ  
จาํนวนอนุภาคของไวรัสท่ีแตล่ะเซลลส์ร้างได้ ในกรณีท่ีเป็น Lytic Virus เชน่ไวรัสของแบคทีเรีย (แบคเท     
อริโอเฟจ) การประมาณจาํนวนไวรัสเกิดใหมส่ามารถทาํไดไ้มย่ากนัก เน่ืองจากไวรัสเหลา่น้ีจะทาํให้เซลล์  
แตก (Burst) เพ่ือปลอ่ยไวรัสออกมาอยูแ่ลว้ เราจึงสามารถนับไวรัสท่ีอยูน่อกเซลลไ์ดโ้ดยตรง ซ่ึงจาํนวน    
ไวรัสท่ีปลอ่ยออกมาตอ่เซลลท่ี์แตก มีช่ือเรียกวา่ Burst Size ทัง้น้ี SARS-CoV-2 นัน้ไมไ่ดใ้ชก้ลไกการ      
ทาํเซลลแ์ตกในการปลอ่ยไวรัสเกิดใหม่ แตใ่ชก้ารแตกหน่อแทน (Park et al. 2020) อยา่งไรกต็าม เรายัง       
คงสามารถหาคา่เฉล่ียของจาํนวนไวรัสใหมต่อ่เซลลไ์ด ้ 
การประเมินระยะเวลาเพิม่จาํนวนไวรัส และ Burst Size ในสิง่มีชีวติโดยตรง (in vivo) เป็นเร่ืองยากมาก        
ดังนัน้นักวจัิยจึงมักทาํการวัดในเน้ือเย่ือเพาะเล้ียงแทน วธีิวัดท่ีทาํไดง้า่ยและใชกั้นอยา่งแพร่หลายคือการใช้  
One-step Growth Dynamics มีเง่ือนไขสาํคัญคือไวรัสจะตอ้งเพิม่จาํนวนไดเ้พียงแคว่งจรชีวติเดียว   
เทา่นัน้ ซ่ึงเราจาํลองสภาวะดังกลา่วไดโ้ดยการใชไ้วรัสจาํนวนมากตอ่เซลล์ เพ่ือให้ม่ันใจวา่ทุกเซลลติ์ดเช้ือ  
พร้อมกันและไมมี่การติดเช้ือแบบซํา้ซอ้น หากไวรัสเขา้สูเ่ซลลไ์ดอ้ยา่งรวดเร็ว (SARS-CoV-2 ใชเ้วลา   
ประมาณ 10 นาที) เวลาท่ีใชใ้นการผลิตไวรัส หรือท่ีเรียกวา่ “Eclipse Period” นัน้ จะประมาณไดจ้าก        
ระยะเวลาระหวา่งท่ีใสไ่วรัสลงเน้ือเย่ือครัง้แรก จนถึงเวลาท่ีไวรัสใหมป่รากฏในเซลล์ ทัง้น้ี Eclipse    
Period จะไมร่วมเวลาท่ีใชใ้นการปลอ่ยไวรัสออกจากเซลล์ สว่นระยะเวลาจากการเขา้สูเ่ซลล์ จนถึงการ   
ปรากฏของไวรัสนอกเซลลนั์น้ มีช่ือเรียกวา่ “Latent Period” (ไมค่วรสับสนกับคาํวา่ Latent Period ท่ี       
ใชใ้นสาขาระบาดวทิยา ดังท่ีอธิบายในหัวขอ้ “อภิธานศัพท”์) ซ่ึงมีคา่ใกลเ้คียงกับความยาวของวงจรชีวติ   
ไวรัส สว่น Burst Size นัน้วัดไดจ้ากการรอให้การผลิตไวรัสถึงจุดอิม่ตัว จากนัน้หารจาํนวนไวรัสทัง้หมด     
ดว้ยจาํนวนเซลลท่ี์ติดเช้ือ ทัง้คา่ Eclipse Period, Latent Period และ Burst Size มีความแปรผันสูง          
เพราะข้ึนอยูกั่บชนิดของเซลลแ์ละการทาํงานของระบบภูมิคุม้กันร่างกายเป็นอยา่งมาก แตข่อ้มูลท่ีไดยั้งคง 
เป็นประโยชน์ในการเสริมความเขา้ใจวงจรชีวติของไวรัสในระดับเซลลแ์ละในเชิงปริมาณ 
 

 
References and excerpts 
Note that for about 10 out of 45 parameters, the literature values are from other 
coronaviruses. We await corresponding measurements for SARS-CoV-2. 
 

แหลง่อา้งอิงและขอ้ความท่ีตัดตอนมา 
หมายเหตุ 1: ณ ขณะน้ี ยังไมมี่การรายงานคุณสมบัติบางชนิดของ SARS-CoV-2 ดังนัน้ สาํหรับบางคา่ใน
บทความน้ี (10 คา่จากทัง้หมด 45 คา่) คณะผูเ้ขียนจึงอา้งอิงรายงานจากการศกึษา Coronavirus ชนิดอ่ืน
แทน  
หมายเหตุ 2: ผูแ้ปลมิไดท้าํการแปลขอ้ความท่ีตัดตอนมา (ขอ้ความในเคร่ืองหมายคาํพูด) เพ่ือเป็นการรักษา
ใจความของตน้ฉบับ 
 
Size & Content 
Diameter​: ​(Zhu et al. 2020)​ - ​“​Electron micrographs of negative-stained 2019-nCoV particles were 
generally spherical with some pleomorphism (​Figure 3​). Diameter varied from about 60 to 140 nm.​“ 
Volume- Using diameter and assuming the virus is a sphere 
Mass​: Using the volume and a density of ~ 1 g per mL 
Number of surface spikes trimers​: ​(Neuman et al. 2011)​ - ​“Our model predicts ∼90 spikes per 
particle.” 
Length of surface spikes trimers​: ​(Zhu et al. 2020)​ - ​“​ Virus particles had quite distinctive spikes, 
about 9 to 12 nm, and gave virions the appearance of a solar corona.​“ 
Receptor binding affinity (K​d​)​: ​(Walls et al. 2020)​ - Walls et al. reports K​d​ of ​≈​1 nM for the binding 
domain in Table 1 using ​Biolayer interferometry with k​on​ of ≈1.5​×​10​5​ M​-1​ s​-1​ and k​off​ of ≈1.6​×​10​-4​ s​-1​. 
(Wrapp et al. 2020)​ - ​Wrapp et al. reports ​K​d​ of ​≈​15 nM for the spike (Fig.3) and ​≈​35 nM for the 
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binding domain (Fig.4) using ​surface plasmon resonance with k​on​ of ≈1.9​×​10​5​ M​-1​ s​-1​ and k​off​ of 
≈2.8​×​10​-3​ s​-1​ for the spike and k​on​ of ≈1.4​×​10​5​ M​-1​ s​-1​ and k​off​ of ≈4.7​×​10​-3​ s​-1​ for the binding domain. 
The main disagreement between the studies seems to be on the k​off​. 
Membrane (M; 222 aa)​: ​(Neuman et al. 2011)​ - ​“Using the M spacing data for each virus (​Fig.6​C), 
this would give ∼1100 M2 molecules per average SARS-CoV, MHV and FCoV particle” 
Envelope (E; 75 aa)​: ​(Godet et al. 1992)​ - “​Based on the estimated molar ratio and assuming that 
coronavirions bear 100 (Roseto et al., 1982) to 200 spikes, each composed of 3 S molecules 
(Delmas and Laude, 1990) it can be inferred that approximately 15- 30 copies of ORF4 protein are 
incorporated into TGEV virions (Purdue strain).​” 
Nucleoprotein (364 aa)​: ​(Neuman et al. 2011)​ - ​“Estimated ratios of M to N protein in purified 
coronaviruses range from about 3M:1N (​Cavanagh, 1983​, ​Escors et al., 2001b​) to 1M:1N (​Hogue and 
Brian, 1986​, ​Liu and Inglis, 1991​), giving 730–2200 N molecules per virion.” 
 
ขนาดและองคป์ระกอบ 
เสน้ผา่นศูนยก์ลาง : ​(Zhu et al. 2020)​ - ​“​Electron micrographs of negative-stained 2019-nCoV particles 
were generally spherical with some pleomorphism (​Figure 3​). Diameter varied from about 60 to 
140 nm.​“​ ​ปริมาตร- คาํนวณโดยใชค้า่เสน้ผา่นศูนยก์ลางท่ีรายงาน ประกอบกับการประมาณวา่ไวรัสเป็นวัตถุทรงกลม  
มวล : คาํนวณโดยใชค้า่ปริมาตรท่ีคาํนวณได ้และความหนาแน่น ~ 1 กรัมตอ่มิลลิลิตร 
จาํนวนสไปกฺไ์ตรเมอร์ (หนามบนผิวไวรัส) : ​(Neuman et al. 2011)​ - ​“Our model predicts ∼90 spikes per 
particle.” 
ความยาวของสไปกไ์ตรเมอร์ : ​(Zhu et al. 2020)​ - ​“​ Virus particles had quite distinctive spikes, about 9 to 
12 nm, and gave virions the appearance of a solar corona.​“ 
ความแขง็แรงในการจับกับตัวรับ (K d​)​: ​(Walls et al. 2020)​ - Walls et al. รายงานวา่  K d​  ​≈​1 nM เม่ือใช ้Binding 
Domain  ใน Table 1 และวัดดว้ยเทคนิค  Biolayer Interferometry โดยได ้ k on​ ≈1.5​×​10​5​ M​-1​ s​-1​ และ k off 
≈1.6​×​10​-4​ s​-1​.​ ​(Wrapp et al. 2020)​ - ​Wrapp et al. รายงานวา่  K​d​  ​≈​15 nM เม่ือใชส้ไปก ์ (Fig.3) และ  ≈​35 nM 
เม่ือใช ้Binding Domain  (Fig.4) และวัดดว้ยเทคนิค  Surface Plasmon Resonance โดย  k on​ ≈1.9​×​10​5​ M​-1 
s​-1​ และ k off​ ≈2.8​×​10​-3​ s​-1​สาํหรับสไปก ์และ k on​ ≈1.4​×​10​5​ M​-1​ s​-1​ และ k off​ of ≈4.7​×​10​-3​ s​-1​สาํหรับ  Binding 
Domain ดังนัน้ ทัง้สองแหลง่อา้งอิงจึงตา่งกันเป็นหลักท่ีคา่ k off 
โปรตีน Membrane (M; 222 กรดอะมิโน) : ​(Neuman et al. 2011)​ - ​“Using the M spacing data for each 
virus (​Fig.6​C), this would give ∼1100 M2 molecules per average SARS-CoV, MHV and FCoV 
particle” 
โปรตีน Envelope (E; 75 กรดอะมิโน) : ​(Godet et al. 1992)​ - “​Based on the estimated molar ratio and 
assuming that coronavirions bear 100 (Roseto et al., 1982) to 200 spikes, each composed of 3 S 
molecules (Delmas and Laude, 1990) it can be inferred that approximately 15- 30 copies of ORF4 
protein are incorporated into TGEV virions (Purdue strain).​” 
นิวคลีโอโปรตีน (364 กรดอะมิโน) : ​(Neuman et al. 2011)​ - ​“Estimated ratios of M to N protein in purified 
coronaviruses range from about 3M:1N (​Cavanagh, 1983​, ​Escors et al., 2001b​) to 1M:1N (​Hogue 
and Brian, 1986​, ​Liu and Inglis, 1991​), giving 730–2200 N molecules per virion.” 
 
Genome 
Type​: (​ViralZone​) +ssRNA “​Monopartite, linear ​ssRNA(+) genome​” 
Genome length​: ​(Wu et al. 2020)​ - ​Figure 2 
Number of genes​: ​(Wu et al. 2020)​ - “​SARS-CoV-2 genome has 10 open reading frames (​Fig. 2​A).​“ or 
(Wu et al. 2020)​ - "​The 2019-nCoV genome was annotated to possess 14 ORFs encoding 27 
proteins​"​. 
Number of proteins​: ​(Wu et al. 2020)​ -”​By aligning with the amino acid sequence of SARS PP1ab 
and analyzing the characteristics of restriction cleavage sites recognized by 3CLpro and PLpro, we 
speculated 14 specific proteolytic sites of 3CLpro and PLpro in SARS-CoV-2 PP1ab (​Fig. 2​B). PLpro 
cleaves three sites at 181–182, 818–819, and 2763–2764 at the N-terminus and 3CLpro cuts at the 
other 11 sites at the C-terminus, and forming 15 non-structural proteins.​” 
Evolution rate​: ​(​Koyama et al. 2020)​ - “Mutation rates estimated for SARS, MERS, and OC43 show a 
large range, covering a span of 0.27 to 2.38 substitutions ×10-3 / site / year (10-16).”​ Recent 
unpublished ​evidence​ also suggest this rate is of the same order of magnitude in SARS-CoV-2. 
Mutation rate​: ​(Sanjuan et al. 2010)​ - “​Murine hepatitis virus … Therefore, the corrected estimate of 
the mutation rate is μ​s/n/c​ = 1.9x10​-6​ / 0.55 = 3.5 x 10​-6​.​” 
Genome similarity​: ​For all species except pangolin: ​(Wu et al. 2020)​ - “​After phylogenetic analysis 
and sequence alignment of 23 coronaviruses from various species. We found three coronaviruses 
from bat (96%, 88% and 88% for Bat-Cov RaTG13, bat-SL-CoVZXC12 and bat-SL-CoVZC45, 
respectively) have the highest genome sequence identity to SARS-CoV-2 (​Fig. 1​A). Moreover, as 
shown in ​Fig. 1​B, Bat-Cov RaTG13 exhibited the closest linkage with SARS-CoV-2. These 
phylogenetic evidences suggest that SARS-CoV-2 may be evolved from bat CoVs, especially 
RaTG13. Among all coronaviruses from human, SARS-CoV (80%) exhibited the highest genome 
sequence identity to SARS-CoV-2. And MERS/isolate NL13845 also has 50% identity with 
SARS-CoV-2.​” For pangolin: ​(Zhang et al. 2020)​ - Figure 3 
 
จีโนม 
ชนิด : (​ViralZone​) อาร์เอน็เอสายเด่ียว “ Monopartite, linear ​ssRNA(+) genome​” 
ความยาว : ​(Wu et al. 2020)​ - ​Figure 2 
จาํนวนยีน : ​(Wu et al. 2020)​ - “​SARS-CoV-2 genome has 10 open reading frames (​Fig. 2​A).​“ or ​(Wu 
et al. 2020)​ - "​The 2019-nCoV genome was annotated to possess 14 ORFs encoding 27 proteins​"​. 
จาํนวนโปรตีน : ​(Wu et al. 2020)​ -”​By aligning with the amino acid sequence of SARS PP1ab and 
analyzing the characteristics of restriction cleavage sites recognized by 3CLpro and PLpro, we 
speculated 14 specific proteolytic sites of 3CLpro and PLpro in SARS-CoV-2 PP1ab (​Fig. 2​B). 
PLpro cleaves three sites at 181–182, 818–819, and 2763–2764 at the N-terminus and 3CLpro 
cuts at the other 11 sites at the C-terminus, and forming 15 non-structural proteins.​” 
อัตราการววัิฒนาการ (Evolution Rate) : ​(Koyama et al. 2020)​ - “Mutation rates estimated for SARS, 
MERS, and OC43 show a large range, covering a span of 0.27 to 2.38 substitutions ×10-3 / site / 
year (10-16).”  
งานวจัิยเม่ือเร็ว ๆ น้ี (unpublished  evidence​) ยังกลา่ววา่คา่น้ีน่าจะอยูใ่น Order of Magnitude เดียวกันกับ 
SARS-CoV-2. 
อัตราการกลายพันธุ ์(Mutation Rate) : ​(Sanjuan et al. 2010)​ - “​Murine hepatitis virus … Therefore, the 
corrected estimate of the mutation rate is μ​s/n/c​ = 1.9x10​-6​ / 0.55 = 3.5 x 10​-6​. ​” 
ความคลา้ยของจีโนมกีบสปีชีสอ่ื์น : ​สาํหรับทุกสปีชีสย์กเวน้แพงโกลิน:  (Wu et al. 2020)​ - “​After phylogenetic 
analysis and sequence alignment of 23 coronaviruses from various species. We found three 
coronaviruses from bat (96%, 88% and 88% for Bat-Cov RaTG13, bat-SL-CoVZXC12 and 
bat-SL-CoVZC45, respectively) have the highest genome sequence identity to SARS-CoV-2 (​Fig. 
1​A). Moreover, as shown in ​Fig. 1​B, Bat-Cov RaTG13 exhibited the closest linkage with 
SARS-CoV-2. These phylogenetic evidences suggest that SARS-CoV-2 may be evolved from bat 
CoVs, especially RaTG13. Among all coronaviruses from human, SARS-CoV (80%) exhibited the 
highest genome sequence identity to SARS-CoV-2. And MERS/isolate NL13845 also has 50% 
identity with SARS-CoV-2.​”สาํหรับแพงโกลิน:  (Zhang et al. 2020)​ - Figure 3 
 
Replication Timescales 
Virion entry into cell​: ​(Schneider et al. 2012)​ - “​Previous experiments had revealed that virus is 
internalized within 15 min” ​and ​(​Ng et al. 2003​)​ - “​Within the first 10 min, some virus particles were 
internalised into vacuoles (arrow) that were just below the plasma membrane surface (Fig. 2, 
arrows). … The observation at 15 min postinfection (p.i.), did not differ much from 10 min p.i. (Fig. 
4a)​” 

Eclipse period​: ​(Schneider et al. 2012)​ - ​“SARS-CoV replication cycle from adsorption to release of 
infectious progeny takes about 7 to 8 h (data not shown).​” and ​(Harcourt et al. 2020)​ - Figure 4 
shows virions are released after 12-36 hrs but because this is multi-step growth this represents an 
upper bound for the replication cycle. 
Burst size​: ​(Hirano et al. 1976)​ - “​The average per‐cell yield of active virus was estimated to be 
about 6–7× 10​2​ plaque‐forming units.​” This data is for MHV, more research is needed to verify 
these values for SARS-CoV-2. 
 

ระยะเวลาท่ีใชเ้พิม่จาํนวน 
เวลาในการเขา้สูเ่ซลล ์: ​(Schneider et al. 2012)​ - “​Previous experiments had revealed that virus is 
internalized within 15 min” ​and ​(Ng et al. 2003)​ - “​Within the first 10 min, some virus particles were 
internalised into vacuoles (arrow) that were just below the plasma membrane surface (Fig. 2, 
arrows). … The observation at 15 min postinfection (p.i.), did not differ much from 10 min p.i. (Fig. 
4a)​” 
Eclipse Period​: ​(Schneider et al. 2012)​ - ​“SARS-CoV replication cycle from adsorption to release 
of infectious progeny takes about 7 to 8 h (data not shown).​” และ   (Harcourt et al. 2020)​ - Figure 4 
แสดงไวรัสท่ีถูกปลดปลอ่ยออกมาจากเซลลเ์ม่ือเวลา 12-36 ชม.หลังติดเช้ือ แตเ่น่ืองจากการทดลองน้ีทาํในสภาวะท่ีไวรัสเพิม่
จาํนวนไดม้ากกวา่ 1 วงจรชีวติ (Multi-Step Growth) คา่ท่ีไดจึ้งเป็นคา่ขอบเขตบน (Upper Bound) ของวงจรชีวติไวรัส  
Burst Size​: ​(Hirano et al. 1976)​ - “​The average per-cell yield of active virus was estimated to be 
about 6–7× 10​2​ plaque-forming units.​” ขอ้มูลไดม้าจากการศกึษา MHV ดังนัน้จึงตอ้งมีการทดลองเพิม่เติมเพ่ือ
ศกึษาคุณสมบัติน้ีใน SARS-CoV-2 โดยตรง 
 
Host Cells 
Type​: ​(Shieh et al. 2005)​ - ​“​Immunohistochemical and ​in situ hybridization​ assays demonstrated 
evidence of ​SARS-associated coronavirus​ (SARS-CoV) infection in various respiratory epithelial cells, 
predominantly type II pneumocytes, and in ​alveolar macrophages​ in the lung.​“ and ​(Walls et al. 
2020)​ -​ “​SARS-CoV-2 uses ACE2 to enter target cells​” and ​(Rockx et al. 2020)​ ​ - “​In 
SARS-CoV-2-infected macaques, virus was excreted from nose and throat in absence of clinical 
signs, and detected in type I and II pneumocytes in foci of diffuse alveolar damage and mucous 
glands of the nasal cavity​….​In the upper respiratory tract, there was focal 5 or locally extensive 
SARS-CoV-2 antigen expression in epithelial cells of mucous glands in the nasal cavity (septum or 
concha) of all four macaques, without any associated histological lesions (fig. 2I)​.​” 
Type I and Type II pneumocyte and alveolar macrophage cell number​: ​(Crapo et al. 1982)​ - Table 4 
and ​(Stone et al. 1992)​ - Table 5 
Epithelial cells in mucous gland cell number and volume​: ​(ICRP 1975)​ - ​surface area of nasal 
cavity​, ​(Tos & Mogensen, 1976)​ and ​(Tos & Mogensen, 1977)​ - mucous gland density, 
(Widdicombe 2019)​ - mucous gland volume, ​(​Ordoñez et al. 2001​)​ and ​(Mercer et al. 1994)​ - 
mucous cell volume. We divide the mucous gland volume by the mucous cell volume to arrive at 
the total number of mucous cells in a mucous gland. We multiply the surface density of mucous 
glands by the surface area of the nasal cavity to arrive at the total number of mucous glands, and 
then multiply the total number of mucous glands by the number of mucous cells per mucous 
gland. 
Type II pneumocyte volume​: ​(Fehrenbach et al. 1995)​ - ​“​Morphometry revealed that although 
inter‐individual variation due to some oedematous swelling was present, the cells were in a normal 
size range as indicated by an estimated mean volume of 763 ± 64 μm​3​“ 
Alveolar macrophage volume​: ​(Crapo et al. 1982)​ - “​Alveolar macrophages were found to be the 
largest cell in the populations studied, having a mean volume of 2,491 μm​3​” 
 
เซลลเ์จา้บา้น 
ชนิด : ​(Shieh et al. 2005)​ - ​“​Immunohistochemical and ​in situ hybridization ​ assays demonstrated 
evidence of ​SARS-associated coronavirus​ (SARS-CoV) infection in various respiratory epithelial 
cells, predominantly type II pneumocytes, and in ​alveolar macrophages​ in the lung.​“ และ  (Walls et 
al. 2020)​ -​ “​SARS-CoV-2 uses ACE2 to enter target cells​” and ​(Rockx et al. 2020)​ ​ - “​In 
SARS-CoV-2-infected macaques, virus was excreted from nose and throat in absence of clinical 
signs, and detected in type I and II pneumocytes in foci of diffuse alveolar damage and mucous 
glands of the nasal cavity​….​In the upper respiratory tract, there was focal 5 or locally extensive 
SARS-CoV-2 antigen expression in epithelial cells of mucous glands in the nasal cavity (septum or 
concha) of all four macaques, without any associated histological lesions (fig. 2I)​.​” 
จาํนวนเซลล ์Type I and Type II pneumocyte and alveolar macrophage : ​(Crapo et al. 1982)​ - Table 4 
และ  ​(Stone et al. 1992)​ - Table 5 
จาํนวนและปริมาตรเซลลเ์ย่ือบุผิว (Epithelial Cells) ในตอ่มเมือก (Mucous Gland) : ​(ICRP 1975)​ - ​พ้ืนท่ีผิวของ
โพรงจมูก , ​(Tos & Mogensen, 1976)​ และ  (Tos & Mogensen, 1977)​ - ความหนาแน่นของตอ่มเมือกในโพรงจมูก
, ​(Widdicombe 2019)​ - ปริมาตรของตอ่มเมือก,  (Ordoñez et al. 2001)​ และ  (Mercer et al. 1994)​ - ปริมาตร
ของเซลลเ์ย่ือเมือก ผูเ้ขียนคาํนวณจาํนวนเซลลเ์ย่ือเมือกทัง้หมดในโพรงจมูกโดย: 1) หารปริมาตรของตอ่มเมือกดว้ยปริมาตร
ของเซลลเ์ย่ือเมือก เพ่ือให้ไดจ้าํนวนเซลลเ์ย่ือเมือกตอ่ตอ่มเมือก 2) คูณความหนาแน่นของตอ่มเมือกในโพรงจมูก ดว้ยพ้ืนท่ี
ผิวของโพรงจมูก เพ่ือให้ไดจ้าํนวนตอ่มเมือกทัง้หมดในโพรงจมูก 3) คูณจาํนวนตอ่มเมือกทัง้หมดในโพรงจมูก ดว้ยจาํนวน
เซลลเ์ย่ือเมือกตอ่ตอ่มเมือก เพ่ือให้ไดจ้าํนวนเซลลเ์ย่ือเมือกทัง้หมดในโพรงจมูก 
ปริมาตรของ Type II pneumocyte : ​(Fehrenbach et al. 1995)​ - ​“​Morphometry revealed that although 
inter-individual variation due to some oedematous swelling was present, the cells were in a normal 
size range as indicated by an estimated mean volume of 763 ± 64 μm​3​“ 
ปริมาตรของ Alveolar macrophage : ​(Crapo et al. 1982)​ - “​Alveolar macrophages were found to be the 
largest cell in the populations studied, having a mean volume of 2,491 μm​3​” 
 
Concentration 
Nasopharynx, Throat, Stool, and Sputum​: ​(Woelfel et al. 2020)​ - Figure 2.​ ​and  ​(Kim et al. 2020)​ - 
Figure 1​ ​and ​(Pan et al. 2020)​ - ​Figure. We took the maximal viral load for each patient in 
nasopharyngeal swabs, throat swabs, stool or in sputum. 
 
ความเขม้ขน้ 
คอหอยสว่น Nasopharynx, ลาํคอ, อุจจาระ และเสมหะ : ​(Woelfel et al. 2020)​ - Figure 2.​ ​และ   (Kim et al. 
2020)​ - Figure 1​ ​และ  (Pan et al. 2020)​ - ​Figure คา่ท่ีผูเ้ขียนนําเสนอในบทความน้ี เป็นคา่ปริมาณไวรัสสูงสุดของผู้
ป่วยแตล่ะคน วัดจากตัวอยา่งอุจจาระ เสมหะ และตัวอยา่งท่ีไดจ้ากการ Swab Nasopharynx และ ลาํคอ  
 
Antibody Response - Seroconversion 
Seroconversion time (​time period until a specific antibody becomes detectable in the blood)​: 
(​Zhao et al. 2020​) - “​The seroconversion sequentially appeared for Ab, IgM and then IgG, with a 
median time of 11, 12 and 14 days, respectively​” and ​(To et al. 2020)​ -  “​For 16 patients with serum 
samples available 14 days or longer after symptom onset, rates of seropositivity were 94% for 
anti-NP IgG (n=15), 88% for anti-NP IgM (n=14), 100% for anti-RBD IgG (n=16), and 94% for anti-RBD 
IgM (n=15)​” 
Maintenance of antibody response to virus​: ​(Wu et al. 2007)​ - “​Among 176 patients who had had 
severe acute respiratory syndrome (SARS), SARS-specific antibodies were maintained for an 
average of 2 years, and significant reduction of immunoglobulin G–positive percentage and titers 
occurred in the third year.​” 
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การตอบสนองของแอนติบอดี - Seroconversion 
Seroconversion Time (​ระยะเวลาตัง้แตไ่ดรั้บเช้ือจนถึงการปรากฏของแอนติบอดีในกระแสเลือด) : (​Zhao et al. 
2020​) - “​The seroconversion sequentially appeared for Ab, IgM and then IgG, with a median time 
of 11, 12 and 14 days, respectively​” และ  (To et al. 2020)​ -  “​For 16 patients with serum samples 
available 14 days or longer after symptom onset, rates of seropositivity were 94% for anti-NP IgG 
(n=15), 88% for anti-NP IgM (n=14), 100% for anti-RBD IgG (n=16), and 94% for anti-RBD IgM 
(n=15)​” 
ระยะเวลาท่ีแอนติบอดีคงอยูใ่นร่างกาย : ​(Wu et al. 2007)​ - “​Among 176 patients who had had severe acute 
respiratory syndrome (SARS), SARS-specific antibodies were maintained for an average of 2 
years, and significant reduction of immunoglobulin G–positive percentage and titers occurred in 
the third year.​” 
 
Virus Environmental Stability 
Half life on surfaces​: ​(van Doremalen et al. 2020)​ - For half-lives we use Supplementary Table 1. 
For time to decay from ~10​4​ to ~10 TCID​50​/L​-1​ air or mL​-1​ medium, we use the first time titer 
reached detection limit in Figure 1A for surfaces. For aerosols, we use ten half-life values 
(1000-fold decrease from 10​4​ to 10, meaning 10 halvings of concentration) from Supplementary 
Table 1. More studies are urgently needed to clarify the implications of virion stability on the 
probability of infection from aerosols or surfaces. 
RNA stability on surfaces​: ​(Moriarty et al. 2020)​ - ​“​SARS-CoV-2 RNA was identified on a variety of 
surfaces in cabins of both symptomatic and asymptomatic infected passengers up to 17 days after 
cabins were vacated on the Diamond Princess but before disinfection procedures had been 
conducted (Takuya Yamagishi, National Institute of Infectious Diseases, personal communication, 
2020).​” 
 
ความเสถียรของไวรัสในสิง่แวดลอ้ม 
คร่ึงชีวติเม่ืออยูบ่นพ้ืนผิว : ​(van Doremalen et al. 2020)​ - คร่ึงชีวติไดม้าจาก Supplementary Table 1 สว่นระยะ
เวลาท่ีไวรัสบนพ้ืนผิวใชใ้นการสลายตัวจาก ~10 4​ เป็น ~10 TCID 50​ ตอ่ลิตรของอากาศ หรือตอ่มิลลิลิตรของอาหารเล้ียงเช้ือ 
ผูเ้ขียนใชเ้วลาแรกสุดท่ีปริมาณไวรัสลดลงถึงขีดจาํกัดของการตรวจพบ (Detection Limit) สว่นไวรัสท่ีอยูใ่นแอโรซอล ผู้
เขียนประมาณระยะเวลาการสลายตัวโดยการการคูณคร่ึงชีวติดว้ย 10 (เน่ืองจากการลดลงจาก 10 4​ เป็น 10 คือการลดลง 
1000 เทา่ ซ่ึงใกลเ้คียงกับการลดความเขม้ขน้ลงคร่ึงหน่ึง เป็นเวลา 10 ครัง้ (2 10​ = 1024)) ทัง้น้ี ควรมีการศกึษาเพิม่เติม
อยา่งเร่งดว่น เพ่ือให้ทราบแน่ชัดวา่ความเสถียรดังกลา่ว มีความสัมพันธกั์บโอกาสการติดเช้ือไวรัสจากพ้ืนผิวและแอโรซอล
หรือไม ่
ความเสถียรของอาร์เอน็เอบนพ้ืนผิว : ​(Moriarty et al. 2020)​ - ​“​SARS-CoV-2 RNA was identified on a variety 
of surfaces in cabins of both symptomatic and asymptomatic infected passengers up to 17 days 
after cabins were vacated on the Diamond Princess but before disinfection procedures had been 
conducted (Takuya Yamagishi, National Institute of Infectious Diseases, personal communication, 
2020).​” 
 
“Characteristic” Infection Progression in a Single Patient 
Basic reproductive number, R​0​: ​(Li et al. 2020)​ - ​“​Our median estimate of the effective reproductive 
number, Re—equivalent to the basic reproductive number (R0) at the beginning of the epidemic—is 
2.38 (95% CI: 2.04−2.77)​” and ​(Park et al. 2020)​ - “​Our estimated R0 from the pooled distribution 
has a median of 2.9 (95% CI: 2.1–4.5).​” 
Latent period (from infection to being able to transmit)​: ​(Li et al. 2020)​ - ”​In addition, the median 
estimates for the latent and infectious periods are approximately 3.69 and 3.48 days, 
respectively.​” and ​Table 1 and ​(He et al. 2020)​ - We use the time it takes the infectiousness to 
reach half its peak, which happens two days before symptom onset based on Figure 1b. As 
symptoms arise after 5 days (see incubation period), this means the latent period is about 3 days. 
Incubation period (from infection to symptoms)​: ​(Lauer et al. 2020)​ - “​The median incubation 
period was estimated to be 5.1 days (95% CI, 4.5 to 5.8 days), and 97.5% of those who develop 
symptoms will do so within 11.5 days (CI, 8.2 to 15.6 days) of infection. These estimates imply that, 
under conservative assumptions, 101 out of every 10 000 cases (99th percentile, 482) will develop 
symptoms after 14 days of active monitoring or quarantine.​” and ​(Li et al. 2020)​ - “​The mean 
incubation period was 5.2 days (95% confidence interval [CI], 4.1 to 7.0), with the 95th percentile of 
the distribution at 12.5 days.​” 
Infectious period (partially overlaps latent period)​: ​(Li et al. 2020)​ - ”​In addition, the median 
estimates for the latent and infectious periods are approximately 3.69 and 3.48 days, respectively​.​” 
and ​Table 1 and ​(He et al. 2020)​ - We quantify the interval between half the maximal 
infectiousness from  the infectiousness profile in Figure 1b. 
Disease duration​: ​(WHO 2020)​ - “​Using available preliminary data, the median time from onset to 
clinical recovery for mild cases is approximately 2 weeks and is 3-6 weeks for patients with severe 
or critical disease​” 
Time until diagnosis​: ​(Xu et al. 2020)​ - We used data on cases with known symptom onset and 
case confirmation dates and calculated the median time delay between these two dates. 
Case Fatality Rate​: ​(ECDC geographic distribution of cases from 29/03/2020)​ - We use data from 
all countries with more than 50 death cases and calculate the uncorrected raw Case Fatality Rate 
for each country. The range represents the lowest and highest rates observed. 
Infected Fatality Rate​: ​(Verity et al. 2020)​ - ​“​We obtain an overall IFR estimate for China of 0.66% 
(0.39%,1.33%)​”  ​and ​(Ferguson et al. 2020)​ - “​The IFR estimates from Verity et al.12 have been 
adjusted to account for a non-uniform attack rate giving an overall IFR of 0.9% (95% credible interval 
0.4%-1.4%).​” 
 
คุณสมบัติของการติดเช้ือในผูป่้วยรายบุคคล 
คา่ระดับการติดเช้ือพ้ืนฐาน, R 0​: ​(Li et al. 2020)​ - ​“​Our median estimate of the effective reproductive 
number, Re—equivalent to the basic reproductive number (R0) at the beginning of the 
epidemic—is 2.38 (95% CI: 2.04−2.77)​” และ  (Park et al. 2020)​ - “​Our estimated R0 from the pooled 
distribution has a median of 2.9 (95% CI: 2.1–4.5).​” 
Latent Period (ระยะเวลาจากเร่ิมติดเช้ือถึงเม่ือเร่ิมแพร่เช้ือได)้ : ​(Li et al. 2020)​ - ”​In addition, the median 
estimates for the latent and infectious periods are approximately 3.69 and 3.48 days, respectively.​” 
และ  Table 1 และ  (He et al. 2020)​ - ใน Figure 1b ผูเ้ขียนประมาณวา่เวลาท่ีผูป่้วยเร่ิมแพร่เช้ือคือเวลาท่ีความสามารถ
ในการแพร่เช้ือ (Infectiousness) มีคา่เป็นคร่ึงหน่ึงของคา่สูงสุดของกราฟ เน่ืองจากจุดดังกลา่วเกิดข้ึน 2 วันกอ่นแสดง
อาการ และอาการปรากฏข้ึน 5 วันหลังติดเช้ือ (ระยะเวลาฟักตัว) จึงไดว้า่ Latent Period มีระยะเวลา 3 วัน 
ระยะเวลาฟักตัว (Incubation Period) : ​(Lauer et al. 2020)​ - “​The median incubation period was 
estimated to be 5.1 days (95% CI, 4.5 to 5.8 days), and 97.5% of those who develop symptoms 
will do so within 11.5 days (CI, 8.2 to 15.6 days) of infection. These estimates imply that, under 
conservative assumptions, 101 out of every 10 000 cases (99th percentile, 482) will develop 
symptoms after 14 days of active monitoring or quarantine.​” และ  (Li et al. 2020)​ - “​The mean 
incubation period was 5.2 days (95% confidence interval [CI], 4.1 to 7.0), with the 95th percentile 
of the distribution at 12.5 days.​” 
Infectious Period (ทับซอ้นกับ Latent Period เป็นบางสว่น) : ​(Li et al. 2020)​ - ”​In addition, the median 
estimates for the latent and infectious periods are approximately 3.69 and 3.48 days, respectively​.​” 
และ Table 1  and ​(He et al. 2020)​ - ผูเ้ขียนประมาณระยะหา่งระหวา่งจุดท่ี Infectiousness มีคา่เป็นคร่ึงหน่ึงของคา่
สูงสุด โดยใชก้ราฟ Infectiousness ใน Figure 1b 
ระยะเวลาของโรค : ​(WHO 2020)​ - “​Using available preliminary data, the median time from onset to 
clinical recovery for mild cases is approximately 2 weeks and is 3-6 weeks for patients with severe 
or critical disease​” 
เวลากอ่นตรวจวนิิจฉัยพบ : ​(Xu et al. 2020)​ - ผูเ้ขียนใชก้ารหาคา่มัธยฐานของระยะเวลาระหวา่ง 
วันท่ีเร่ิมแสดงอาการและวันท่ียืนยันวา่ติดโรคจริง โดยใชข้อ้มูลจากเคสท่ีมีการบันทึกวันดังกลา่วไว ้ 

Case Fatality Rate​: ​(ECDC geographic distribution of cases from 29/03/2020)​ - ผูเ้ขียนใชข้อ้มูลจากทุก
ประเทศท่ีมีผูเ้สยีชีวติมากกวา่ 50 คน และคาํนวณ CFR ของแตล่ะประเทศ โดยไมมี่การปรับขอ้มูลดว้ยวธีิทางสถิติ ตัวเลขท่ี
ระบุแสดง CFR สูงสุดและตํา่สุดท่ีคาํนวณได ้
Infected Fatality Rate​: ​(Verity et al. 2020)​ - ​“​We obtain an overall IFR estimate for China of 0.66% 
(0.39%,1.33%)​”  ​และ  (Ferguson et al. 2020)​ - “​The IFR estimates from Verity et al.12 have been 
adjusted to account for a non-uniform attack rate giving an overall IFR of 0.9% (95% credible 
interval 0.4%-1.4%).​” 
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