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บทคดัย่อ 

 
ปัจจุบนัการรักษาผูติ้ดเช้ือเอชไอวีตามวิธีมาตรฐานคือการรักษาดว้ยการใชย้าตา้นไวรัสมาก 

กวา่หน่ึงชนิดร่วมกนั และการท่ีมีการใชย้าตา้นไวรัสอยา่งแพร่หลายกส่็งผลใหเ้กิดมีการด้ือยาเพิ่ม

มากข้ึน การตรวจหาการเพ่ิมของปริมาณเช้ือไวรัสเอชไอวีในกระแสเลือดและการตรวจหาการด้ือยา

ตา้นไวรัสท่ีล่าชา้อาจส่งผลทาํใหเ้กิดมีการด้ือยาสะสมเพ่ิมมากข้ึน จนส่งผลใหมี้การลดลงของ

ปริมาณ CD4  เน่ืองจากชุดตรวจสาํเร็จรูปสาํหรับการตรวจวนิิจฉยัเช้ือด้ือยาท่ีมีขายในทอ้งตลาดมี

ราคาท่ีแพงมาก การศึกษาคร้ังน้ีจึงมีการประเมินผลการตรวจด้ือยาตา้นไวรัสจากชุดตรวจ HIV-1 

genotyping ท่ีพฒันาข้ึนมาเองเทียบกบัผลการตรวจจากชุดตรวจสาํเร็จรูปของ TRUGENE HIV-1 

genotyping และศึกษารูปแบบการกลายพนัธ์ุของเช้ือในผูติ้ดเช้ือเอชไอวี ผลการเปรียบเทียบ

ระหวา่งการด้ือยาตา้นไวรัสดว้ยชุดตรวจท่ีพฒันาข้ึนมาเองกบัชุดตรวจสาํเร็จรูปของ TRUGENE 

HIV-1 genotyping ไดค่้าความสอดคลอ้งกนัมากกวา่ร้อยละ 99.0 และชุดตรวจท่ีพฒันาข้ึนมาเอง

ยงัสามารถตรวจในตวัอยา่งท่ีมีปริมาณไวรัสในกระแสเลือดเพียง 100 copies/ml ได ้ผลการศึกษา

รูปแบบการกลายพนัธ์ุในผูป่้วยท่ีรักษาดว้ยยาตา้นไวรัสไม่ไดผ้ล พบวา่ความถ่ีของการกลายพนัธ์ุท่ี
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สมัพนัธ์กบัการด้ือยาในกลุ่ม NRTI และ NNRTI ท่ีพบตั้งแต่ 1  ตาํแหน่งข้ึนไปเท่ากบัร้อยละ 

91.5 และ 93.2 ตามลาํดบั การกลายพนัธ์ุท่ีสมัพนัธ์กบัการด้ือยาในกลุ่ม NRTI ท่ีพบมากท่ีสุดคือ

ตาํแหน่ง M184V   ซ่ึงมีความสมัพนัธ์กบัการกินยาท่ีประกอบดว้ยยาลามิวดิูนในช่วงท่ีทาํการศึกษา

น้ี กลุ่มตวัอยา่งท่ีมีปริมาณเช้ือ HIV-1 ≥4 log10 พบการสะสมของเช้ือท่ีมีการกลายพนัธ์ุท่ีสมัพนัธ์

กบัการด้ือยาและพบการลดลงของระดบัเซลล ์ CD4 อยา่งมีนยัสาํคญั (p<0.05) ในการศึกษาน้ี

ความถ่ีของการพบเช้ือด้ือยาในผูติ้ดเช้ือท่ียงัไม่เคยกินยาตา้นไวรัสมาก่อนเท่ากบัร้อยละ 20.1 

นอกจากน้ีไดศึ้กษาระบาดวทิยาของเช้ือ HIV-1 ในผูติ้ดเช้ือในเขตภาคเหนือของประเทศไทย โดย

ศึกษาในตวัอยา่งจาํนวน 420 รายดว้ยการตรวจ genotype ของเช้ือ HIV-1 ท่ีพฒันาข้ึนมาและ

ตรวจหาแบบชนิดยอ่ยเชิงพนัธุกรรมของเช้ือดว้ยวิธี phylogenetic ซ่ึงผลการศึกษาพบวา่เช้ือ 

HIV-1 CRF01_AE ยงัคงเป็นแบบชนิดยอ่ยเชิงพนัธุกรรมของเช้ือท่ีพบมากท่ีสุด นอกจากน้ีการ

วิเคราะห์ดว้ยวธีิ Bootscan พบวา่มีตวัอยา่งร้อยละ 1.9 ท่ีเกิดการผสมสายพนัธ์ุระหวา่งเช้ือเอชไอวี 

CRF01_AE กบัแบบชนิดยอ่ยเชิงพนัธุกรรม B หรือ C ดงันั้นการตรวจหาเช้ือด้ือยาตา้นไวรัสโดย

วิธีการตรวจ genotype ของเช้ือเอชไอวีท่ีพฒันาข้ึนมาสามารถใชแ้ทนชุดตรวจสาํเร็จรูปได้

เน่ืองจากผลท่ีไดจ้ากการเปรียบเทียบระหว่างการตรวจดว้ยวิธีท่ีพฒันาเองมีความสอดคลอ้งกนัสูง

กบัชุดตรวจด้ือยาสาํเร็จรูป การตรวจหาเช้ือด้ือยาตา้นไวรัสตั้งแต่เร่ิมแรกจะช่วยในเร่ืองการดูแล

และรักษาผูป่้วยไดมี้ประสิทธิภาพมากข้ึน และการท่ีตรวจพบเช้ือด้ือยาในผูป่้วยท่ียงัไม่เคยไดรั้บยา

ตา้นไวรัสมาก่อนก็เป็นขอ้มูลท่ีแสดงให้เห็นว่าควรตอ้งมีการตรวจหาการด้ือยาตา้นไวรัสก่อนเร่ิม

ใหก้ารรักษาดว้ยการใชย้าตา้นไวรัสมากกวา่หน่ึงชนิดร่วมกนั และผลการศึกษาระบาดวิทยาของเช้ือ

เอชไอวีน่าจะมีประโยชน์ต่อหน่วยงานท่ีเก่ียวขอ้งกบัการป้องกนัการแพร่ระบาดของเช้ือเอชไอวี แต่

อยา่งไรกต็ามการทาํ full genome ใน CRF01_AE/B และ CRF01_AE/C ท่ีเกิดการผสม

ระหวา่งสายพนัธ์ุ รวมถึงแบบชนิดยอ่ยเชิงพนัธุกรรม C ตอ้งมีการศึกษาเพือ่ยนืยนัผลการ

แพร่กระจายของเช้ือเอชไอว ี
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ABSTRACT 

 The use of combination antiretroviral therapy (cART) has become a standard 

of care in the treatment of HIV infection.  The widespread use of antiretroviral drugs 

has significantly increased drug resistance.  Delayed detection of increased HIV-1 

viral load and antiretroviral drug resistance may lead to the accumulation of drug 

resistant mutations and decrease CD4 cell count.  Commercial available kits for the 

detection of genotypic resistant HIV-1 are still costly in resource-limited settings.  

Thus, in this study the in-house HIV-1 genotypic drug resistance assay was evaluated 

by comparing the results to a commercial test technique, TRUGENE HIV-1 

genotyping kit, and the genotypic drug resistance mutation patterns in HIV-infected 

patients were investigated.  The results from the in-house assay were comparable to 

those obtained from the TRUGENE HIV-1 genotyping kit with >99.0% codon-to-

codon agreement.  The in-house assay has a lower detection limit of approximately 
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100 HIV-1 RNA copies/ml.  The study of mutation patterns in cART-treated patients 

showed the prevalence of patients with ≥1 major mutation conferring drug resistance 

to nucleoside reverse transcriptase inhibitors (NRTIs) and non-nucleoside reverse 

transcriptase inhibitors (NNRTIs) were 91.5% and 93.2%, respectively.  M184V was 

the most common NRTI-resistance mutation due to a high exposure to lamivudine 

during the period of study.  Patients with an HIV-1 RNA load of ≥4 log10 copies/ml at 

the time of treatment failure showed significant of accumulation of drug resistant 

mutations and decreased CD4 cell count (p<0.05).  The overall prevalence of primary 

antiretroviral resistance showed in 20.1% of antiretroviral drug-naïve HIV-1-infected 

patients.  The current HIV-1 molecular epidemiology in northern Thailand was also 

investigated with a total 420 samples using an in-house HIV-1 genotypic assay.  HIV-

1 subtyping was determined by phylogenetic analysis.  The overall results suggested 

that HIV-1 CRF01_AE was still largely predominant.  Bootscan analysis showed 

1.9% recombinant forms consistent with the recombination of CRF01_AE with 

subtype B or subtype C.  Thus, the in-house HIV-1 genotypic drug resistance assay 

could be used instead of commercial kit as the results from the in-house assay were 

comparable to those obtained from the commercial test kit.  Early monitoring of HIV-1 

genotypic resistance was recommended for better treatment and care of HIV-infected 

patients.  The detection of primary drug resistance supported the need for routine 

resistance testing before the initiation of cART.  The information from this study was 

useful for prevention programs to halt onward transmission of a particular HIV 

outbreak.  However, characterization of the full genome of these CRF01_AE/B and 

CRF01_AE/C intersubtype recombinants, and also subtype C, were required for the 

confirmation and elucidation of HIV transmission.  


