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Abstract  

Killer cell immunoglobulin-like receptors (KIRs) are cell surface receptors on natural 

killer (NK) cells and subsets of T cells. Genetic variations of KIRs have been reported in 

different populations worldwide. The impact of KIR polymorphisms on immune response has 

been concerned in several diseases, particularly viral infections.  This study investigated 

genetic variations of KIR copy number in individuals who were dengue infections and 

healthy controls (northeastern Thais, NETs). The quantitative Polymerase Chain Reaction 

(qPCR) method was used to indentify KIR copy number. Firstly, the novel expanded and 

contracted KIR copy number profiles were identified at cumulatively high frequencies. These 

all comprise haplotypes with duplication (6.9%) or deletion (2.7%) of KIR3DL1/S1 along 

with adjacent genes. Five expanded KIR profiles comprised haplotypes with duplications of 

KIR2DP1, 2DL1, 3DP1, 2DL4, 3DL1/S1 and 2DS1/4, whereas two contracted profiles 

contained only a single copy of KIR3DP1, 3DL1/S1 and 2DL4. Using a KIR haplotype 

prediction program (KIR Haplotype Identifier), 14% of NET haplotypes carried atypical 

haplotypes based on the gene copy number data. Later, one hundred and thirty nine dengue 

infections were identified KIR copy number to compare with healthy controls. The results 

showed only four KIR loci associated with dengue infection. Individuals who had two copies 

of KIR2DL2 and 2DS2 were significantly protective to dengue infection with p=0.001. In 

contrast, two copies of KIR2DL1 and 2DL3 were susceptible to dengue infection with p=0.02 

and p=0.001. The association of KIR copy number and severity of dengue infections (DF vs 

DHF) were not found in this study. However, statistical analysis needs to perform for more 

data precision and correction. 
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บทคดัย่อภาษาไทย 

KIRs เป็นรเีซพเตอรท์ีพ่บบนผวิของเซลล ์ NK และบางกลุ่มประชากรของเซลล ์ T ไดม้กีาร

รายงานความหลากหลายทางพนัธุกรรมของ KIR ในกลุ่มประชากรต่างๆทัว่โลกและอทิธพิลของความ

หลากหลายของยนี KIR ในแต่ละบุคคลมคีวามเกี่ยวขอ้งกบัการตอบสนองทางภูมคิุม้กนัของโรคต่างๆ

โดยเฉพาะการตดิเชือ้ไวรสั การศกึษาครัง้นีไดท้ าการตรวจหาความหลากหลายดา้นจ านวน copy ของ

ยนี KIR เพื่อหาความสมัพนัธก์บัการตดิเชือ้ไวรสัเดง็กีแ่ละมกีลุ่มควบคุมคอืประชากรทีอ่าศยัอยูท่ี่ภาค

ตะวนัออกเฉียงเหนือของไทย โดยใชว้ธิ ี quantitative Polymerase Chain Reaction (qPCR) ผล

การศกึษาความหลากหลายจ านวน copy ของยนี KIR  ในกลุ่มประชากรภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของ

ไทยพบ KIR genotypes ใหมท่ีย่งัเคยไม่มกีารรายงานมาก่อนและมคีวามถีส่งู โดยประกอบดว้ย KIR 

profiles 2 แบบ ไดแ้ก่ แบบ expansion จ านวน 6.9% (n=5) และ  แบบ contraction จ านวน 2.7% 

(n=2)  ทัง้นี้ KIR profiles ทีเ่ป็นแบบ expanded profiles พบว่าม ี duplication ของยนี KIR2DP1, 

2DL1, 3DP1, 2DL4, 3DL1/S1 และ 2DS1/4 ส่วน profiles ทีเ่ป็นแบบ contracted profiles จะพบยนี 

KIR3DP1, 3DL1/S1 และ 2DL4 มเีพยีง 1 copy (ปกตคิอื 2 copies) จากนัน้เมือ่ท าการวเิคราะห ์KIR 

haplotype โดยใช ้ KIR haplotype prediction program (KIR Haplotype Identifier)  พบว่า KIR 

haplotypes ของประชากรภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ ประกอบดว้ย atypical haplotypes  จ านวน 14%  

จากนัน้ท าการเปรยีบเทยีบกบักลุ่มคนไขท้ีต่ดิเชือ้ไวรสัเดง็กีจ่ านวน 139 ราย พบว่าม ีKIR เพยีง 4 loci 

ทีส่มัพนัธก์บัการตดิเชือ้ไวรสัเดง็กี ่ โดยพบว่า ผูท้ีม่จี านวนยนี KIR2DL2 และ 2DS2 จ านวน 2 copies 

สมัพนัธก์บัการป้องกนัอาการทีเ่กดิจากเชือ้ไวรสัเดง็   (p=0.001) และผูท้ีม่จี านวน 2 copies ของยนี 

KIR2DL1 และ 2DL3 จะสมัพนัธต่์อการเกดิอาการทีเ่กดิจากเชือ้ไวรสัเดง็ที่ (p=0.02 และ p=0.001 

ตามล าดบั) การศกึษาในครัง้นี้ไมพ่บว่าความสมัพนัธร์ะหว่าง KIR copy number กบัความรนุแรงของ

การตดิเชือ้ไวรสัเดง็กี่ (DF vs DHF) อยา่งไรกต็าม การวเิคราะหข์อ้มลูดงักล่าวยงัตอ้งวเิคราะหร์ว่ม

ขอ้มลูอื่นๆเพื่อความถูกตอ้งและแมน่ย าก่อนการรายงานต่อไป 
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