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บทคดัย่อ 

การศึกษาระบาดวิทยาของสายพนัธ์ุของเช้ือเอชไอวี-1 และลกัษณะทางพนัธุกรรม การเกิด
เช้ือเอชไอว-ี1 สายพนัธ์ุลูกผสมใหม่นั้น มีความส าคญัเพื่อใชเ้ป็นขอ้มูลทางระบาดวิทยาของสายพนัธ์ุ
ของเช้ือเอชไอวี-1 เพราะถ้าเกิดการเป ล่ียนแปลงทางสายพัน ธ์ุของเช้ือเอชไอวี-1 จะส่งผล                     
ในการป้องกนัและควบคุมการระบาดของเช้ือเอชไอวี การตรวจวินิจฉัย การรักษาดว้ยยาตา้นไวรัส 
และการพฒันาวคัซีนในอนาคต  ประเทศไทยนั้นอยูท่วีปเอเชียตะวนัออกเฉียงใต ้ท่ีมีการระบาดของ
เช้ือเอชไอวีสับทยัป์ CRF01_AE  และ B ซ่ึงสามารถเกิดสายพนัธ์ุลูกผสมใหม่ๆไดจ้  านวนมาก ดงันั้น
ผูว้จิยัจึงมีแนวคิดในการศึกษาระบาดวทิยาระดบัโมเลกุลและลกัษณะทางพนัธุกรรมของสายพนัธ์ุของ
เช้ือเอชไอวี-1ในภาคเหนือของประเทศไทย ซ่ึงเป็นภูมิภาคท่ีพบผูติ้ดเช้ือเอชไอวีมาก อีกทั้ งเป็น
ภูมิภาคท่ีมีความส าคญัทั้งทางเศรษฐกิจและการท่องเท่ียว มีการเคล่ือนยา้ยแรงงานภายในประเทศ              
มีแรงงานและผูอ้พยพจากประเทศเพื่อนบา้น   

 ประชากรท่ีใชใ้นการศึกษาน้ีประกอบดว้ย 3 กลุ่มตวัอยา่ง ไดแ้ก่ ผูติ้ดเช้ือเอชไอวี-1 ชาวไทย                 
ท่ีได้รับการรักษาดว้ยยาตา้นไวรัส ดว้ยสิทธิ สปสช  ผูติ้ดเช้ือในกลุ่มน้ีเขา้รับการตรวจหาการด้ือยา
ตา้นไวรัสเอชไอวี-1 ท่ีแขนงวิชาจุลชีววิทยาคลินิก ภาควิชาเทคนิคการแพทย ์มหาวิทยาลยัเชียงใหม่ 
ระหว่างปี พ.ศ. 2552 ถึง 2555 จ านวน 2,400 ราย  กลุ่มท่ีสองคือผูติ้ดเช้ือเอชไอวี-1 ท่ีไดรั้บการรักษา
ดว้ยยาตา้นไวรัส ในโครงการ NAPHA Extension  ซ่ึงเป็นผูติ้ดเช้ือท่ีอยูน่อกสิทธิระบบประกนัสุขภาพ
ต่างๆ เช่น แรงงานข้ามชาติ รวมถึงผูล้ี้ภยัสงคราม ผูติ้ดเช้ือในกลุ่มน้ีเข้ารับการตรวจหาการด้ือยา                 
ตา้นไวรัสเอชไอวี-1 ระหว่างปี พ.ศ. 2553 ถึง 2556 จ านวน 50 ราย กลุ่มท่ีสามคือผูติ้ดเช้ือเอชไอว ี                  
ท่ีเพิ่งไดรั้บการวนิิจฉยั โดยเป็นผูบ้ริจาคโลหิตท่ีภาคบริการโลหิตแห่งชาติท่ี 10 จงัหวดัเชียงใหม่ และ
โรงพยาบาลในเครือข่าย ในปี พ.ศ. 2555 ถึง 2556 จ านวน 92 ราย 
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 ตวัอยา่งพลาสมาของกลุ่มตวัอยา่งทั้ง 3 กลุ่ม จะถูกน ามาตรวจหาเอชไอว ี ซีโรทยัป์ ดว้ยวธีิ 
HIV-1 SSEIA ส่วนกลุ่มตวัอยา่งท่ีหน่ึงและสองจะน าล าดบันิวคลิโอไทดข์องยนี gag-pol ในรูปแบบ
ไฟล ์ FASTA ของผูติ้ดเช้ือแต่ละรายซ่ึงไดจ้ากการตรวจด้ือยา น ามาตรวจหาสับทยัป์ของเช้ือเอชไอวี
ดว้ยโปรแกรม REGA HIV-1 Subtyping Tool และตรวจหาไวรัสลูกผสมดว้ยโปรแกรม Recombinant 
Identification Program ในรายท่ีมีขอ้สงสัยจะน ามาตรวจหาเอชไอวี-1 env gp120 C2-V3-C3 จีโนทยัป์ 

จากการศึกษาน้ีพบว่าเช้ือเอชไอวีท่ีระบาดในภาคเหนือของไทยยงัคงเป็นสายพันธ์ุ 
CRF01_AE มากท่ีสุดถึงร้อยละ 95.55  รองลงมาคือสับทยัป์ B  ร้อยละ 3.30 และท่ีส าคญัในการศึกษา
น้ี ยงัคน้พบสายพนัธ์ุหายากในประเทศไทย คือสายพนัธ์ุ G จ านวน 1 ราย คิดเป็นร้อยละ 0.04  และพบ
สายพนัธ์ุ C 3 ราย คิดเป็นร้อยละ 0.12 อีกทั้งยงัพบไวรัสสายพนัธ์ุลูกผสมระหว่างสายพนัธ์ุ C และ 
CRF01_AE จ านวน 1 ราย คิดเป็นร้อยละ 0.4 นอกจากน้ียงัพบเอชไอวีสายพนัธ์ุลูกผสมจ านวนมาก 
โดยแบ่งเป็นลูกผสมระหว่างสายพนัธ์ุ CRF01_AE และ B จ านวน 23 ราย คิดเป็นร้อยละ 0.90 และ
ลูกผสมระหว่างสายพนัธ์ุ B และ C1 ราย ซ่ึงผูติ้ดเช้ือน้ีเป็นแรงงานต่างด้าวจากประเทศพม่า ทั้ งน้ี                  
ยงัตอ้งมีการตรวจจีโนมทั้งสายของเอชไอวีสายพนัธ์ุลูกผสมท่ีเจอเพื่อเป็นการยืนยนัและศึกษาเพิ่มเติม 
ข้อมูลท่ีได้น้ีจะใช้เป็นข้อมูลทางระบาดวิทยาของสายพนัธ์ุของเช้ือเอชไอวี-1 และไวรัสลูกผสม         
ก่อนท่ีประเทศจะเข้าสู่ประชาคมอาเซียนในปี พ.ศ. 2558 เพื่อใช้เป็นแนวทางในการควบคุมและ
ป้องกนัการระบาด การตรวจวนิิจฉยั การรักษา และการพฒันาวคัซีนเพื่อป้องกนัโรค  
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ABSTRACT 

The monitoring of HIV-1 subtypes and emergence of new CRFs in                                  

the population is important for HIV surveillance programs to track the HIV evolutionary 

epidemic and leads to the understanding of the mechanisms which the virus evolves. 

The HIV epidemic in Southeast Asia was the wide co-circulation of subtype B and 

CRF01_AE led to the emergence of various novel CRFs. The aim of this study was to 

investigate HIV-1 subtype distribution and inter-subtype recombinants circulating                     

in Northern Thailand.  

The population was divided into three group. The first study group, a total of 

2,400 HIV-1 treatment-experienced Thai citizens, were tested HIV drug resistance at              

the AMS Clinical Microbiology Service Unit (CMSU Lab) between 2009 and 2012. 

The second group, a total of 50 HIV-1 infected non Thai- citizens who participated in                          

the NAPHA EXTENSION program, were routinely HIV drug resistance tested at 

Division of Clinical Immunology, Faculty of AMS, Chiang Mai University from 2010 

to 2013. The third group, a total of 92 naïve-treatment HIV-1 infected patients, were 

blood donors at Thai Red Cross Society, Chiang Mai.  

All samples were examined for HIV-1 serotype by subtype-specific enzyme 

immunoassay (SSEIA). The gag-pol sequence data from routinely HIV drug resistance 

testing examined HIV-1 genotyping. HIV subtyping was determined either with                     

the REGA Subtyping tool. The inter-subtype recombination was investigated by 

Recombinant Identification Program and the phylogenetic analysis. The env C2-C3 
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region was also sequenced. We found that CRF01_AE was predominant in the 

population (95.55%), followed by subtype B (3.30%). Three sequences (0.12%) of HIV-

1 subtype C and one C/CRF01_AE recombinant (0.04%) were found and surprising one 

sequence of subtype G (0.04%) was identified. Furthermore, inter-subtype recombinants 

CRF01_AE/B and B/C were observed in twenty three patients (0.90%) and one patient 

(0.04%), respectively. However, the patient harbored recombinant B/C was an 

immigrant from Myanmar. 

Our study demonstrated that CRF01_AE was the predominant circulating HIV-1 

strain in Northern Thailand, followed by subtype B. We also identified cases of subtype 

C and subtype G, which are the rarely found subtypes in Southeast Asia, and                            

the complex inter-subtype recombination. These finding provided the important data for 

developing surveillance program, HIV diagnostics and vaccine development. However, 

the characterization of the full-genome of these recombinants and also subtype C and G 

is required for confirmation and elucidation. 

 

 

 

 

 

 

 

 


