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บทคดัย่อ 

ปัจจุบันการใช้ยาต้านไวรัสเอชไอวีเพื่อป้องกันการถ่ายทอดเช้ือจากแม่สู่ลูกส่งผลให้การ
ถ่ายทอดเช้ือเอชไอวีสู่ทารกลดลงอย่างมาก แต่อย่างไรก็ตามการใช้ยาต้านไวรัสดังกล่าวสามารถ
น าไปสู่ปัญหาการด้ือยาตา้นไวรัสเอชไอวีในทารกแรกเกิดท่ีติดเช้ือเอชไอวี  ขอ้มูลความชุกของการ
กลายพนัธ์ุท่ีส่งผลต่อการด้ือยาตา้นไวรัสเอชไอวใีนทารกท่ีติดเช้ือจึงมีความจ าเป็นและในประเทศไทย
ขอ้มูลการด้ือยาตา้นไวรัสในทารกหรือเด็กท่ีไดรั้บการถ่ายทอดเช้ือเอชไอวีมาจากแม่ยงัคงมีอยูจ่  ากดั  
ในการศึกษาน้ีจึงมีวตัถุประสงคเ์พื่อตรวจหาการกลายพนัธ์ุท่ีเก่ียวขอ้งกบัการด้ือยาตา้นไวรัสเอชไอวี
ในทารกท่ีติดเช้ือเอชไอวรีายใหม่ในประเทศไทย 

หน่วยบริการแขนงวิชาจุลชีววิทยาคลินิก ภาควิชาเทคนิคการแพทย ์คณะเทคนิคการแพทย ์
มหาวิทยาลัยเชียงใหม่  เป็นศูนย์กลางในการตรวจวินิจฉัยการติดเช้ือเอชไอวีภายใต้โครงการ
หลกัประกนัสุขภาพแห่งชาติ (สปสช) ในเด็กท่ีอายุนอ้ยกวา่ 18 เดือน ดว้ยวิธี real-time PCRโดยใชส่ิ้ง
ตรวจเป็นหยดเลือดแห้งบนกระดาษกรองท่ีเก็บมาจากทารกท่ีคลอดจากแม่ท่ีติดเช้ือเอชไอวี  ส่ิงส่ง
ตรวจหยดเลือดแห้งบนกระดาษกรอง จ านวน 297 ราย จากทารกท่ีติดเช้ือท่ีเหลือจากการตรวจวนิิจฉยั
ภายในปีพศ. 2549 ถึง 2557 ถูกน ามาตรวจการกลายพนัธ์ุบนยีน pol ของเช้ือเอชไอวท่ีีเก่ียวขอ้งกบัการ
ด้ือยาตา้นไวรัสดว้ยวธีิจีโนทยัป์  และแปลผลการด้ือยาดว้ยฐานขอ้มูล Stanford University HIV Drug 
Resistance  นอกจากน้ีสับทยัป์ของไวรัสยงัถูกประเมินดว้ยวิธี REGA subtyping tool  ความสัมพนัธ์
ทางสถิติระหวา่งการเกิดการกลายพนัธ์ุ และขอ้มูลพื้นฐานของทารกและแม่ถูกวเิคราะห์ดว้ยโปรแกรม
สถิติ STATA v10.1  จากตวัอยา่งหยดเลือดแห้งบนกระดาษกรองทั้งหมดมี 287 รายท่ีสามารถตรวจ
วิเคราะห์ส าเร็จ  ในกลุ่มตวัอย่างทารกมีอายุเฉล่ีย 2.9 เดือน (IQR=2.0-4.6)  ผลของการวิเคราะห์
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สับทยัป์ พบวา่ร้อยละ 92.3 เป็นสับทยัป์ CRF01_AE  ร้อยละ 7.3 เป็นสับทยัป์ B และร้อยละ 0.4 เป็น
สับทัยป์  C ความชุกของการกลายพัน ธ์ุ ท่ี เก่ี ยวข้องต่อการด้ือยาในก ลุ่ม  nucleoside reverse 
transcriptase inhibitors (NRTIs)  คื อ  ร้ อ ย ล ะ 5.1  ส า ห รั บ  non-nucleoside reverse transcriptase 
inhibitors (NNRTIs) คือ ร้อยละ 9.1 และ protease inhibitors (PIs) ท่ี ร้อยละ 1.6  ต าแหน่งของการ
กลายพนัธ์ุท่ีพบมากบนยีน reverse transcriptase คือการกลายพนัธ์ุ Y181C และ K103N ส่วนบนยีน 
protease พบการกลายพนัธ์ุ M46L และ V82A  ในขณะท่ีความสัมพนัธ์ระหว่าง อายุ (p=0.542) เพศ 
(p=0.268) อาการแสดงของการติดเช้ือเอชไอวี (p=0.316) ประวติัการไดรั้บยาตา้นไวรัสในทารก (p=
0.625) และประวติัการไดรั้บยาตา้นไวรัสในแม่ (p=0.316) ไม่มีความแตกต่างอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ
กบัการตรวจพบการกลายพนัธ์ุดงักล่าวในทารก   

จากผลของการศึกษาน้ีแสดงให้เห็นว่า ในทารกท่ีติดเช้ือเอชไอวีรายใหม่พบการกลายพนัธ์ุท่ี
เก่ียวขอ้งกบัการใชย้าตา้นไวรัสท่ีค่อนขา้งสูงต่อ NNRTIs  ดงันั้นการตรวจหาการกลายพนัธ์ุก่อนการ
ได้รับยาเพื่อการรักษาอาจจ าเป็นต้องได้รับการพิจารณาก่อนการรักษาด้วยสูตรยาท่ีมี NNRTIs  
นอกจากน้ีขอ้มูลความชุกของการกลายพนัธ์ุดงักล่าวน้ียงัเป็นประโยชน์ในการวางแนวทางการไดรั้บ
ยาในเด็กทารก รวมทั้งการป้องกนัการถ่ายทอดเช้ือเอชไอวีจากแม่สู่ลูก และการรักษาทารกและเด็กท่ี
ติดเช้ือเอชไอวใีนประเทศไทยและประเทศอ่ืนไดใ้นอนาคต 
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ABSTRACT 

Nowadays, the use of antiretroviral (ARV) drugs for prevention mother-to-child 

transmission (PMTCT) became a common therapy because it has dramatically reduced 

HIV transmission to infants. However, the risk of HIV drug resistance selection 

(HIVDR) in the infected infant is still increasing. The prevalence of HIVDR in pediatric 

population is needed to be analyzed. In Thailand, the HIVDR data from infants who 

were born to HIV infected mothers is limited. Therefore, this study is aimed to 

determine HIVDR mutations among newly diagnosed HIV-infected infants in Thailand.  

In this study, Dried Blood Spot (DBS) samples were obtained from newly 

diagnosed HIV-infected infants age less than 18 months who participated in the Early 

Infant Diagnosis (EID) at the Faculty of Associated Medical Sciences, Chiang Mai 

University from 2006 to 2014. DNA was extracted from DBS and HIV-1 pol sequences 

were performed in order to identify HIVDR mutations according to the Stanford 

University HIV Drug Resistance Database. All samples were identified HIV-1 subtypes 

using REGA subtyping tool and the associations between occurrence of drug resistance 

mutations and infant or maternal factors were performed using STATA software v.10.1. 

Two hundred and eighty-seven (96.6%) of 297 DBS samples were successfully 

amplified and sequenced. The median age of infants at blood draw was 2.9 months 

(IQR=2.0-4.6). The most prevalent HIV-1 subtype was CRF01_AE (92.3%), followed 

by subtype B (7.3%) and C (0.4%). The prevalence of resistance-associated mutations 

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

transcriptase inhibitors (NNRTIs)and protease inhibitors (PIs) were 5.1%, (2.4-7.7), 
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9.1%, (5.7-12.5) and 1.6%, (0.3-3.2), respectively. The most frequently mutations in 

reverse transcriptase were Y181C (n=7), K103N (n=4), whereas M46L (n=3) and V82A 

(n=1) were observed in protease gene. Age (p=0.542), gender (p=0.268), signs of HIV 

infection (p=0.316) infant prophylaxis (p=0.625) and maternal PMTCT exposure 

(p=0.316) had no significantly difference in the occurrence of HIV drug resistance 

mutations. 

In conclusion, the high prevalence of NNRTI drug resistance was demonstrated in 

this population, drug resistance testing in newly diagnosed infants should be considered 

and using dried blood spots specimens for testing should be taken before initiate the 

NNRTI-base regimen. In Thailand and other resource-limited countries, this data will be 

crucial for formulating the treatment regimens and policies related to antiretroviral 

management for the pediatric population. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


