
บทคัดยอ

วัตถุประสงค 1. เพื่อศึกษาลักษณะพันธุกรรมของ HIV-1 ในประชากรที่เตรียมสําหรับการศึกษา
วัคซีนเอดสชนิด prime-boost ในประเทศไทย และ 2. เพื่อสรางวิธีใหมสําหรับศึกษาพันธุกรรมของ
HIV-1
วิธีทดลอง เก็บตัวอยางเลือดจากผูติดเชื้อ HIV-1 จากคลินิกวางแผนครอบครัวของจังหวัดระยอง
และกลุมชุมชนศึกษาของจังหวัดชลบุรี เก็บระหวางป ค.ศ.1998 ถึง 2001 นํามาศึกษาลักษณะพันธุกรรม
ของเชื้อ HIV-1 ไดสรางเทคนิคใหมเรียกวา Multiregion Hybridization Assay (MHAbce) ใชตรวจสาย
พันธุกรรมของเชื้อ HIV-1 โดยสามารถตรวจแยก CRF01_AE, subtype B, subtype C และสายพันธุลูก
ผสม ไดนํา MHAbce มาตรวจในผูติดเชื้อเกา สุดทายผูติดเชื้อเกาที่ตรวจดวย MHAbce แลวพบวานาสน
ใจและผูติดเชื้อใหมจะไดรับการตรวจสายพันธุกรรมของ HIV-1 ทั้งสาย (full genome sequences)
ผลการทดลอง ตัวอยางเลือดจากผูติดเชื้อ HIV-1 เกาจํานวน 194 รายไดรับการตรวจดวย MHAbce
จํานวน 168 ราย พบวาเปน CRF01_AE 1 รายเปน subtype B อีก 1 รายเปนสายพันธุลูกผสมระหวาง
CRF01 กับ subtype B นอกจากนี้ยังพบสายพันธุลูกผสมของ CRF01 กับ subtype B จํานวน 2 รายและ
ลูกผสมของ CRF01 กับ subtype C 1 รายในผูติดเชื้อเกา
สรุป จากผลการศึกษาทําใหทราบวาลักษณะพันธุกรรมของ HIV-1 ที่จังหวัดระยองและ
จังหวัดชลบุรีระหวางป 1998 - 2001 มี CRF01_AE รอยละ 90, subtype B รอยละ 3 และลูกผสม/ติดเชื้อ
มากกวาหนึ่งสายพันธุพรอมกันรอยละ 7 การศึกษานี้ทําใหทราบพันธุกรรมของ HIV-1 ในกลุมประชา
กรที่เตรียมไวสําหรับวัคซีนเอดสชนิด prime – boost ระยะที่ 3 ที่กําลังศึกษาอยู ขอมูลเหลานี้จะมี
ประโยชนในการแปลผลและวิเคราะหผลของการฉีดวัคซีนตอไป
ขอเสนอแนะสําหรับงานวิจัยในอนาคต
1. การตรวจสายพันธุกรรมทั้งสายของ HIV-1 เปนวิธีมาตรฐานในการศึกษาพันธุกรรมของ HIV-1  แต
ราคาแพงมาก ใชเวลานาน และใชเทคโนโลยีสูง ไมสามารถนํามาใชตรวจทั่วไป วิธีใหมที่พัฒนาขึ้นมา
คือ MHAbce จะชวยในการศึกษาพันธุกรรมของ HIV-1 โดยแกไขขอเสียดังกลาว อยางไรก็ตามเทคนิค
นี้ตองคอยหมั่นตรวจสอบความไว ความจําเพาะของ primers และ probes ที่ใช
2. เทคนิค MHAbce สามารถนําไปใชศึกษาในกลุมประชากรอื่นๆ ที่นาสนใจเพื่อใหทราบระบาดวิทยา
ที่ถูกตองของ HIV-1 ในประเทศไทย
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ABSTRACT

Objectives: 1) To characterize HIV-1genotypes in candidate populations for a prime-boost
phase III vaccine trial in Thailand. 2) To develop a new Multiregion Hybridization Assay,
MHAbce, capable of distinguishing HIV-1 CRF01_AE, subtype B, and subtype C and their
recombinants.
Methods: Specimens from prevalent and incident HIV-1 infections from Rayong and Chon
Buri Provinces, collected during 1998-2001, were genotyped. MHAbce was developed and
applied to prevalent infections. Most incident and selected prevalent infections were studied
by full genome sequencing.
Results: By MHAbce, 168 of 194 prevalent infections were genotyped. 90.5% were
CRF01_AE, 2.4% were subtype B, and 7.2% showed discordant or dual probe reactivity,
indicative of recombination or dual infection, respectively. Among 23 incident infections, 20
were sequenced. Eighteen CRF01_AE, one subtype B, and one CRF01/B recombinant
strains were seen. Two CRF01/B and one CRF01/C recombinants were identified among
selected prevalent infections.
Conclusion: These results indicate that incident and prevalent HIV-1 infections in Rayong
and Chon Buri during 1998-2001 were 90% CRF01_AE, 3% subtype B, and 7% either
recombinant or dual. This study frames the genetic diversity of HIV-1 in these cohorts in
their preparatory phase for the ongoing prime-boost, phase III HIV vaccine trial and will
provide a benchmark for interpretation and analysis.
Suggestion for further study: 1) Full genome sequences is a gold standard method for
studying HIV-1 genetic, but it is an expensive, labored, and sophisticate method. It cannot
be widely used. The new developed assay, MHAbce, overcomes these limitations, however
it requires regular check for the precision of the primers and probes. 2) We encourage of
the use of MHAbce in other groups of population in order to gather the precise
epidemiology of HIV-1 in Thailand.
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