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การกระจายตัวของฟีโนไทป์ของเชื้อเอชไอวีจากผู้ติดเชื้อในโรงพยาบาลศรีนครินทร์

บทคัดย่อ

	 	 การศึกษาครั้งนี้ได้ทำ�การประเมินฟีโนไทป์ของผู้ติดเชื้อไวรัสเอชไอวีจากโรงพยาบาลศรีนครินทร์ซึ่งมีระดับของ CD4 

ลิมโฟซัยต์ที่แตกต่างกัน เก็บตัวอย่างเลือดของผู้ติดเชื้อจากหน่วยจุลชีววิทยา โรงพยาบาลศรีนครินทร์ จำ�นวนทั้งหมด 316 

ตัวอย่าง คัดเลือกตัวอย่างแบ่งออกตามระดับของ CD4 ลิมโฟซัยต์ ที่แตกต่างกันได้เป็น 3 กลุ่ม คือ กลุ่ม A มีระดับ CD4 

ลิมโฟซัยต์ น้อยกว่า 200 เซลล์ต่อลูกบาศก์มิลลิเมตร กลุ่ม B ระดับ CD4 ลิมโฟซัยต์ ระหว่าง 201-499 เซลล์ต่อลูกบาศก์

มลิลเิมตร และกลุม่ C มรีะดบั CD4 ลมิโฟซยัต ์มากกวา่ 500 เซลลต์อ่ลกูบาศกม์ลิลเิมตร ตวัอยา่งทัง้หมดนำ�มาวเิคราะหด์ว้ย

วิธี nested PCR และการหาลำ�ดับเบสในส่วน C2V3 และวิเคราะห์ความสัมพันธ์กับฟีโนไทป์ด้วยวิธีการทาง bioinformatics 

พบว่าจากตัวอย่างทั้งหมด 316 ตัวอย่าง มีตัวอย่างที่สามารถเพิ่มขยายดีเอนเอและหาลำ�ดับเบสได้ทั้งหมด 42 ตัวอย่าง โดย

กลุ่มตัวอย่าง A มีทั้งหมด 21 ตัวอย่าง พบฟีโนไทป์แบบ SI ทั้งหมด 8 ตัวอย่างคิดเป็นร้อยละ 38.1 พบ NSI จำ�นวน 13 

ตัวอย่างคิดเป็นร้อยละ 61.9 ในขณะที่กลุ่ม B มีจำ�นวน 12 ตัวอย่าง โดยเป็นฟีโนไทป์แบบ SI 3 ตัวอย่างคิดเป็นร้อยละ 25 

และ NSI พบ 9 ตัวอย่างคิดเป็นร้อยละ 75  ส่วนในกลุ่ม C ทั้งหมด 9 ตัวอย่าง ทั้งหมดเป็นฟีโนไทป์ NSI จากการศึกษาทั้ง 

3 กลุ่มตัวอย่าง ฟีโนไทป์แบบ SI พบว่าที่ตำ�แหน่ง V3 tip พบ GPGQ ถูกแทนที่ด้วย GPGR หรือ GPGH มากกว่าร้อยละ 

50 (กลุ่ม A; ร้อยละ 62.5 และกลุ่ม B; ร้อยละ 66.7) ผลของ net charge ในกลุ่มตัวอย่างที่มีลักษณะฟีโนไทป์แบบ SI 

จะมี positive net charge สูงกว่าฟีโนไทป์แบบ NSI เมื่อพิจารณาเฉพาะฟีโนไทป์แล้วพบว่าอัตราการพบฟีโนไทป์ SI ในกลุ่ม

ระดบั CD4 ลมิโฟซยัต ์ตํา่จะพบไดม้ากกวา่กลุม่ระดบั CD4 ลมิโฟซยัต ์สงูซึง่จะเปน็ไปในทางตรงขา้มกบัการพบฟีโนไทปช์นดิ 

NSI จากผลการศึกษาทำ�ให้เข้าใจลักษณะการกระจายตัวของฟีโนไทป์ของเชื้อและจะเป็นแนวทางในการใช้ยาต้านไวรัสต่อไป
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Distribution of HIV phenotype  from HIV infected patients in 

Srinagarind Hospital

Abstract

	 	 This study determined phenotypes of HIV-1 viruses from HIV infected patients having various CD4-count 

levels in Srinagarind Hospital. The total of 316 HIV-1 infected blood samples were collected from Srinagarind 

Hospital. All samples were classified into 3 groups. Group A was the samples with CD4 count lower than 200 

cells/mm
3
, group B was CD4 count 201-499 cells/mm

3
 and group C was CD4 count higher than 500 cells/

mm
3
. Extracted DNA samples were amplified for C2V3 region by nested PCR and then DNA sequencing. HIV 

phenotypes were obtained by using bioinformatics technique from DNA sequencing data. 42 out of 316 HIV-1 

blood samples were obtained the complete data with C2V3 amplification and sequencing. The complete data 

samples including 21 blood samples from group A which related to SI phenotype 8 samples (38.1 %) and 13 

blood samples were NSI phenotype (61.9 %). In group B 12 blood samples were 3 (25 %) and 9 (75 %) blood 

samples with SI and NSI phenotype, respectively. All 9 blood samples of group C were NSI phenotype. The 

study showed that more than 50 % of SI viruses from 3 groups had GPGR or GPGH instead of GPGQ at V3 

tip position (group A; 62.5 % and group B 66.7 %). It also revealed that SI viruses had positive net charge 

higher than NSI phenotype. In consideration among each phenotype, SI phenotypes were found in samples with 

low CD4 count in higher rate than high CD4 count samples. In contrary, NSI phenotypes favorited high CD4 

count samples than low CD4 count samples. This study suggests that good understanding of HIV-1 phenotypic 

spreading must be the valuable tool for efficient anti-retrovirus drugs management.
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บทนำ�

	 	 การติดเชื้อไวรัสเอชไอวียังเป็นปัญหาทางสาธารณะ

สุขที่สำ�คัญ แม้ว่าในปัจจุบันได้มีการพัฒนาและคิดค้นยาที่

สามารถลดจำ�นวนของเชื้อแต่ยังไม่มียาที่รักษาให้หายขาดได้ 

ยาที่ใช้ ในปัจจุบันแบ่งเป็นกลุ่มใหญ่ๆ ได้หลายกลุ่ม ได้แก่ 

กลุ่มที่ยับยั้งเอนไซม์รีเวอร์สทรานคริบเตส กลุ่มที่ยับยั้ง

เอนไซม์โปรตีเอส และยากลุ่มใหม่ที่เป็นกลุ่มขัดขวางการจับ

กันของ Gp120 กับตัวรับช่วย (coreceptor antagonists) 

ในประเทศไทยมีรายงานการพบเชื้อเอชไอวีในปี พ.ศ. 2531 

(1)
 ซึ่งส่วนใหญ่เป็นแบบเอชไอวี 1 เชื้อเอชไอวี 1 จะจับอย่าง

จำ�เพาะกบัตวัรบับนผวิเซลลข์องผูต้ดิเชือ้เพื่อเขา้สูร่า่งกาย ตวั

รบัทีส่ำ�คญัดงักลา่วคอื CD4 receptor และตวัรบัชว่ย (core-

ceptor) ซึง่ตวัรบัชว่ยทีส่ำ�คญัคอื CXCR4 และ CCR5 ไวรสั

จะเข้าเซลล์ ได้ดีจะต้องจับทั้งตัวรับหลักและตัวรับช่วย เชื้อ

เอชไอวีทุกสายพันธุ์จะมีการเลือกใช้ตัวรับช่วย ชนิดในชนิด

หนึ่งหรือทั้ง 2 ชนิดในการเข้าสู่เซลล์ของผู้ติดเชื้อ การเลือก

ใชต้วัรบัชว่ยสามารถอธบิายฟีโนไทปข์องไวรสัเอชไอวีได ้โดย

เชือ้ทีเ่ลอืกใชต้วัรบัชว่ยแบบ CCR5 เรยีกไวรสันัน้วา่ฟโีนไทป์

แบบ NSI สว่น เชือ้ทีเ่ลอืกใช้ coreceptor แบบ CXCR4 จะ

มฟีีโนไทปแ์บบ SI
(2)
 ในผูต้ดิเชือ้เอชไอวใีนระยะแรก จะไดร้บั

ยาทันทีเพื่อทำ�ลายเชื้อที่เข้าสู่ร่างกายและคงระดับของ CD4 

ไว ้ซึง่สว่นใหญม่กัพบฟโีนไทปแ์บบ NSI และเมื่อมกีารดำ�เนนิ

ของโรคจนเขา้สู่โรดเอดสเ์ตม็ขัน้มกัพบวา่ฟโีนไทปเ์ปลีย่นเปน็

แบบ SI
(3)
 การศึกษาเพื่อทราบการเลือกใช้ตัวรับช่วยของเชื้อ

นั้นจึงเป็นประโยชน์ต่อการรักษารวมทั้งการดำ�เนินไปของโรค

ได้เป็นอย่างดี
(4)
 และมีประโยชน์ต่อการได้รับยาต้านที่สอด

คล้องกับฟีโนไทป์ของไวรัส ปัจจุบันมีการพัฒนาวิธีการเพื่อ

วิเคราะห์ฟีโนไทป์ของไวรัสของผู้ป่วย ซึ่งวิธี nested PCR 

และหาลำ�ดับเบสเป็นการทำ�นายลักษณะทางฟีโนไทป์โดยใช้

ลกัษณะทางจโีนไทป ์โดยทำ�การศกึษาลำ�ดบัเบสบน V3 loop 

ซึ่งเป็น variable region ชนิดหนึ่งมีขนาด 105 เบส หรือ

เทียบเท่ากรดอะมิโน 35 ตัว และเป็นชิ้นส่วนที่อยู่บนไกลโค

โปรตีน 120 (Gp120) เป็นตำ�แหน่งที่มีความหลากหลายใน

การเลอืกใชต้วัรบัชว่ยเพื่อเขา้สูเ่ซลลข์องผูป้ว่ย
(5)
 การศกึษาที่

ผ่านมาตำ�แหน่งของกรดอะมิโนที่ 11 และ 25 บน V3 loop 

จะพบการแทนทีข่องกรดอะมโิน และใหผ้ล positive charge 

ค่าสูง
(6)

	 	 การศึกษานี้จึงมีวัตถุประสงค์เพื่อวิเคราะห์ฟีโนไทป์

ของไวรัสของผู้ติดเชื้อเอชไอวี ที่มีระดับ CD4 แตกต่างกัน

ในโรงพยาบาลศรนีครนิทร ์ซึง่จะเปน็ประโยชนต์อ่การประเมนิ

การดำ�เนินไปของโรคในผู้ป่วย และการเลือกใช้ยาเพื่อใช้ ใน

การรักษาได้ถูกต้องแม่นยำ�ที่สุด

วัสดุและวิธีการศึกษา

	 	 1.	ตัวอย่างที่ใช้ศึกษา 

	 	 ตัวอย่างที่ใช้ ในการศึกษาคือเลือดซึ่งได้รับจากหน่วย

จุลชีววิทยา โรงพยาบาลศรีนครินทร์ จำ�นวน 316 ตัวอย่าง 

โดยได้ แบ่งออกเป็น 3 กลุ่ม ตามระดับ CD4 ลิมโฟซัยต์ 

ดังนี้ กลุ่ม A จำ�นวน มีระดับ CD4 ลิมโฟซัยต์ น้อยกว่า 

200 เซลล์ต่อลูกบาศก์มิลลิเมตร กลุ่ม B มีระดับ CD4 

ลิมโฟซัยต์ ระหว่าง 201-499 เซลล์ต่อลูกบาศก์มิลลิเมตร 

และกลุ่ม C มีระดับ CD4 ลิมโฟซัยต์ มากกว่า 500 เซลล์

ต่อลูกบาศก์มิลลิเมตร ตัวอย่างทั้งหมดจะถูกแยกเก็บเฉพาะ

ส่วน peripheral blood mononuclear cell (PBMC) โดย

วิธี Ficoll-Hypaque gradient centrifugation ปั่นแยกที่

ความเร็วรอบ 2,800 rpm เป็นเวลา 30 นาที ดูดเก็บส่วน 

PBMC และปัน่ลา้งเซลลด์ว้ย 1X phosphate buffer saline 

(PBS) ที่ความเร็วรอบ 1,500 rpm  จำ�นวน 2 ครั้ง  

	 	 2.	วิธีการศึกษา

	 	 	 2.1	การสกัดดีเอ็นเอ

	 	 	 ทำ�การสกัด DNA จากตัวอย่าง PBMC โดยใช้

ชุดสกัดดีเอ็นเอสำ�เร็จรูป QIAamp mini kit (QIAGEN, 

Chatworth, CA) 

	 	 	 2.2	ปฏิกิริยา PCR

	 	 	 เพิ่มปริมาณ HIV-DNA ในส่วน C2-V3 ซึ่งอยู่

บนไกลโคโปรตนี 120 ดว้ยวธิ ีnested PCR โดยใช ้forward 

และ reverse primers ที่มีลำ�ดับนิวคลีโอไทด์ตามลำ�ดับดังนี้ 

			   Primer คู่ที่ 1 

	 	 	 Forward primer (AI1): 5ʹ ACTATGGGG 
TTCCTGTGTG 3ʹ
	 	 	 Reward primer (AI2): 5ʹCCTCCTCCA 
GGTCTGAA 3ʹ
			   Primer คู่ที่ 2

	 	 	 Forward primer (CI1): 5ʹ GGCAGTCTAG-
CAGAAGAAAAGATAATAATCAGA 3ʹ
	 	 	 Reward primer (BI2): 5ʹATCTCCTCCTGA-
TGGTGGCTGAA 3ʹ
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	 	 ผลลบควบคมุโดยใชน้ํา้กลัน่แทนตวัอยา่งดเีอน็เอและ

ผลบวกควบคุมโดยใช้ดีเอ็นเอของผู้ติดเชื้อเอชไอวีที่ยืนยัน

ผลบวกด้วยวิธี DNA sequencing ได้ผลผลิตที่มีขนาด 300 

bp (รปูที ่1) ตรวจสอบชิน้สว่นดเีอน็เอโดยการแยกในกระแส

ไฟฟ้าใน agarose gel เข้มข้นร้อยละ 1.5 

รูปที่ 1	 ชิน้สว่นดเีอน็เอแสดงตวัอยา่งผลบวกควบคมุ ขนาด 

300 bp M: 1 kb DNA ladder และ lane 1: ผล

บวกควบคุม

	 	 	 2.3	วิเคราะห์ตำ�แหน่ง V3 loop ด้วยวิธี DNA 

sequencing

	 	 	 ชิ้นส่วนดีเอ็นเอจากทุกตัวอย่างที่ทำ�การเพิ่ม

ปริมาณดีเอ็นเอในตำ�แหน่ง C2-V3 แล้ว มาวิเคราะห์ด้วยวิธี 

DNA sequencing ของบริษัท 1
st
 BASE และวิเคราะห์ผล

เปรยีบเทยีบลำ�ดบัโปรตนีอา้งองิตามฐานขอ้มลูจาก Genbank: 

accession no. AAC54023 โดยใช้โปรแกรม Bioinformat-

ics 

			   2.4	การวิเคราะห์ฟีโนไทป์

	 	 	 ฟีโนไทป์แบบ SI

	 	 	 เกณฑ์หลัก

	 	 	 	 -	 ตำ�แหนง่กรดอะมโินที ่11 และ 25 จะพบ

กรดอะมิโนชนิดอาร์จีนีนหรือไลซีน 

	 	 	 เกณฑ์รอง	 	 	

	 	 	 	 -	 การเปลี่ยนแปลงกรดอะมิโนที่ (ตำ�แหน่ง 

6-8) จากแอสพาราจีน-แอสพาราจีน-ทริโอนีน/เซอร์รีน เป็น

กรดอะมิโนชนิดอื่น และ V3 tip (ตำ�แหน่ง 15-18) จะเป็น

กรดอะมิโนชนิดไกลซีน-โพรลีน-ไกลซีน-อาร์จีนีน/ฮีสทิดีน 

(GPGR หรือ GPGH)

	 	 	 ฟีโนไทป์แบบ NSI

	 	 	 	 -	 กรดอะมิโนที่ตำ�แหน่ง 11 และ 25 ไม่

พบกรดอะมิโนชนิดอาร์จีนีนหรือไลซีน, ตำ�แหน่ง N-linked 

glycosylation ยงัคงกรดอะมโินชนดิแอสพาราจนี-แอสพารา

จีน-ทริโอนีน/เซอร์รีน และ V3 tip ที่ตำ�แหน่ง 18 จะไม่พบ

กรดอะมิโนชนิดอาร์จีนีนหรือฮีสทิดีน

	 	 โครงการนี้ได้ผ่านการรับรองด้านจริยธรรมการวิจัย

ในมนุษย์ จากคณะกรรมการจริยธรรมการวิจัยในมนุษย์ 

มหาวิทยาลัยขอนแก่น เลขที่ HE510631	

ผลการศึกษา

	 	 ผลการคัดเลือกตัวอย่างศึกษาและระดับ CD4 

ลิมโฟซัยต์

	 	 จากตัวอย่างเลือดของผู้ติดเชื้อเอชไอวี จำ�นวน 316 

ราย ที่ได้รับจากหน่วยจุลชีววิทยา โรงพยาบาลศรีนครินทร์

ตั้งแต่เดือนธันวาคม ปี 2553 ถึง เดือนสิงหาคม ปี 2554 

พบว่าตัวอย่างที่สามารถเพิ่มขยาย HIV DNA และหา

ลำ�ดับเบสได้ครบมีจำ�นวน 42 ราย โดย กลุ่ม A มีค่าเฉลี่ย

ระดับ CD4 ลิมโฟซัยต์ เท่ากับ 97 ± 66 เซลล์ต่อลูกบาศก์
มลิลเิมตร (ชว่งระหวา่ง 3-200 เซลลต์อ่ลกูบาศกม์ลิลเิมตร) 

กลุ่ม B ค่าเฉลี่ยระดับ CD4 ลิมโฟซัยต์ เท่ากับ 326 ± 73 
เซลล์ต่อลูกบาศก์มิลลิเมตร (ช่วงระหว่าง 219-496 เซลล์

ต่อลูกบาศก์มิลลิเมตร) และกลุ่ม C ค่าเฉลี่ยระดับ CD4 

ลิมโฟซัยต์ เท่ากับ 812 ± 219 เซลล์ต่อลูกบาศก์มิลลิเมตร 
(ช่วงระหว่าง 529-1,508 ลูกบาศก์มิลลิเมตร)

	 	 ผลการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในตำ�แหน่ง C2-V3 

ด้วยวิธี nested PCR

	 	 กลุ่ม A สามารถเพิ่มปริมาณได้จำ�นวน 21 ตัวอย่าง 

กลุ่ม B 12 ตัวอย่างและกลุ่ม C 9 ตัวอย่าง 

	 	 ผลการทำ�นายฟีโนไทป์ของเอชไอวีจากตัวอย่าง

ศึกษา

	 	 ตวัอยา่งจากทัง้ 3 กลุม่ ทีส่ามารถเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอ

ไดจ้ำ�นวน 42 ตวัอยา่ง เมื่อวเิคราะหด์ว้ยวธิี DNA sequenc-

ing พบว่า กลุ่ม A มี 8 ตัวอย่าง (A5, A18, A24, A27, 

A33, A37, A42 และ A45) มีฟีโนไทป์เป็นแบบ SI คิด



287J Med Tech Phy Ther • Vol.24 No.3 • September-December 2012

เป็นร้อยละ 38.1 พบฟีโนไทป์แบบ NSI จำ�นวน 13 ราย

คิดเป็น ร้อยละ 61.9  และ พบ positive net charge อยู่

ระหว่าง 3-9 ดังแสดงในรูปที่ 2 กลุ่ม B มี 12 ตัวอย่าง ที่

สามารถวิเคราะห์ลำ�ดับโปรตีนได้ ซึ่ง 3 ใน 12 ตัวอย่าง (B2, 

B3 และ B21) มีฟีโนไทป์เป็นแบบ SI  คิดเป็นร้อยละ 25 

และ ฟีโนไทป์แบบ NSI จำ�นวน 9  ราย คิดเป็นร้อยละ 75 

โดยมี  positive net charge อยู่ระหว่าง 3-6 ดังแสดงในรูป

ที่ 3 และกลุ่ม C มี ตัวอย่างทั้งหมดสามารถวิเคราะห์ลำ�ดับ

โปรตนีได ้และพบฟีโนไทปเ์ปน็แบบ NSI ทัง้หมด ดงัแสดงใน

รูปที่ 4 ลักษณะของฟีโนไทป์และลำ�ดับโปรตีนบน V3 loop 

จากผู้ติดเชื้อเอชไอวี 1 ในโรงพยาบาลศรีนครินทร์ ดังแสดง

ใน ตารางที่ 1

ตารางที่ 1	 ลักษณะของฟีโนไทป์และลำ�ดับโปรตีนบน V3 loop จากผู้ติดเชื้อเอชไอวี 1 ในโรงพยาบาลศรีนครินทร์

CD4 

count level

(cell/μl)

phenotype

 

% of pheno-

type in group

No. of sample

Range 

of net 

charge
N-link site

V3 tip

GPGR or 

GPGH

R or K

at 11 or 

25 position

Group A (21)

(< 200 cell / μl) 
SI (n = 8) 38.1 1 5 6 3 - 9

NSI (n = 13) 61.9 10 1 0 1 - 5

Group B (12)

(201-499 cell / μl)
SI (n = 3) 25 1 2 2 3 - 6

NSI (n = 9) 75 6 2 0 3 - 5

Group C (9)

(> 500 cell / μl)
SI (n = 0) 0 0 0 0 -

NSI (n = 9) 100 7 2 0 3 - 5

วิจารณ์และสรุปผลการศึกษา

	 	 ปจัจยัตา่งๆในการนำ�เชือ้เขา้สูเ่ซลลถ์อืวา่มคีวามสำ�คญั

ตอ่การเลอืกใชย้าในการรกัษาผูป้ว่ยเอชไอว/ีเอดส์ เชือ้เอชไอ

วีจะสามารถเข้าสู่เซลล์ของผู้ติดเชื้อได้นั้นจะต้องอาศัยตัวรับ

บนผวิเซลล์หลัก คอื CD4 ซึ่งจะจบัอยา่งจำ�เพาะกบั Gp120 

และยังต้องอาศัยตัวรับช่วยอีกด้วย  CXCR4 และ CCR5 

เป็นตัวรับช่วยที่พบเป็นส่วนใหญ่ว่าเชื้อมีการเลือกใช้ ในการ

เขา้สูเ่ซลลผ์ูป้ว่ย การศกึษาลกัษณะฟีโนไทปบ์น V3 loop ซึง่

ตำ�แหน่งนี้เป็นส่วนที่มีความหลากหลายในการที่เชื้อจะเลือก

ใช้ตัวรับช่วยในการเข้าสู่เซลล์ การทำ�นายลักษณะฟีโนไทป์

โดยศกึษาในตำ�แหนง่กรดอะมโินที ่11 และ 25 (11/25 rule) 

(7,8)
 บน V3 loop เปรียบเทียบตำ�แหน่งโปรตีนโดยลักษณะที่

บ่งชี้ถึงฟีโนไทป์แบบ SI คือตำ�แหน่ง 11 และ 25 จะพบว่า

เป็นกรดอะมิโนชนิดอาร์จีนีนหรือไลซีน 

	 	 การศึกษาครั้งนี้ พบว่าตัวอย่างทั้งหมด 316 ตัวอย่าง

สามารถเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอในสว่นของ C2-V3 และสามารถ

วิเคราะห์ด้วยวิธี DNA sequencing ได้ 42 ตัวอย่าง การทำ�

นายผลฟีโนไทป์แบบ SI จากทั้ง 3 กลุ่มคิดเป็นร้อยละ 38.1 

(8/22), 25 (2/12) และ 0 ในกลุ่ม A, B และ C ตามลำ�ดับ 

จากผลดังกล่าวชี้ให้เห็นว่า ระดับ CD4 count ที่มีค่าตํ่ามี

แนวโนม้ทีจ่ะใหฟ้ีโนไทปเ์ปน็แบบ SI มากกวา่ระดบั CD4 สงู 

ส่วนการพบฟีโนไทป์ของไวรัสแบบ NSI นั้นพบว่าในตัวอย่าง

ทีร่ะดบั CD4 count ตํา่จะพบไดน้อ้ยกวา่ในตวัอยา่งทีม่รีะดบั 

CD4 count สงู และยงัสมัพนัธก์บัการศกึษาทีผ่า่นมาซึง่พบวา่ 

ผูต้ดิเชือ้ในระยะทา้ยทีม่รีะดบั CD4 count ตํา่จะพบลกัษณะ

ฟีโนไทป์แบบ SI เป็นส่วนใหญ่
(3) 
 นอกเหนือจากการศึกษา

ฟีโนไทป์ในตำ�แหน่ง 11 และ 25 แล้ว ในประเทศไทย sub-

type E พบวา่ทีต่ำ�แหนง่ N-linked glycosylation (ตำ�แหนง่ที ่

6-8 บน V3 loop) ซึ่งมีชนิดกรดอะมิโนเป็นแอสพาราจีน-

X-ทริโอนีน/เซอร์รีน  (N-X-T/S) ตามลำ�ดับ 
(9)
 ในผู้ป่วยที่มี

ฟโีนไทปแ์บบ SI ทีต่ำ�แหนง่นีจ้ะมกีารเปลีย่นแปลงไปเปน็กรด

อะมโินชนดิอื่น ซึง่สอดคลอ้งกบัการศกึษาครัง้นีโ้ดยพบวา่ ใน
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กลุ่มที่มีระดับ CD4 count ที่ตํ่ากว่า 500 เซลล์ต่อลูกบาศก์

มิลลิเมตร ที่ให้ผลฟีโนไทป์แบบ SI พบการเปลี่ยนแปลงของ

ตำ�แหนง่ N-linked glycosylation มเีพยีง 1 ตวัอยา่ง (A33) 

ไมพ่บการเปลีย่นแปลงของชนดิอะมโินทีต่ำ�แหนง่นี ้การศกึษา

ผา่นมาของลกัษณะฟีโนไทปแ์บบ SI พบวา่ทีต่ำ�แหนง่ V3 tip 

(ตำ�แหน่ง 15-18 บน V3 loop) จะเป็นกรดอะมิโนชนิดไกล

ซนี-โพรลนี-ไกลซนี-อารจ์นีนี/ฮสีทดินี (GPGR หรอื GPGH) 

ตามลำ�ดับ 
[9]
 ซึ่งสอดคล้องกับการศึกษานี ้ คือมากกว่าร้อย

ละ 50 ของตัวอย่างที่มีฟีโนไทป์แบบ SI จะพบ GPGR หรือ 

GPGH ที่ตำ�แหน่ง V3 tip นอกจากนี้ยังพบกรดอะมิโนชนิด 

GPGK ใน 6 ตัวอย่าง (A24, A26, A27, A45, B2 และ 

B7) ส่วนผล positive net charge พบว่า ฟีโนไทป์แบบ SI 

จะมีแนวโน้มค่าที่สูง

	 	 การศึกษาในครั้งนี้วิเคราะห์ผลด้วยวิธี nested PCR 

และ DNA sequencing ซึง่เปน็วธิทีีส่ามารถประเมนิลกัษณะ

ฟีโนไทป์ของผู้ติดเชื้อเอชไอวีได้และชี้ให้เห็นว่า ในระดับ 

CD4 ลิมโฟซัยต์ ที่แตกต่างกัน การมีค่า CD4 ในระดับที่

ตํ่า มีแนวโน้มที่จะพบฟีโนไทป์แบบ SI ขณะที่ผู้ป่วยที่มีค่า 

CD4 ลิมโฟซัยต์ ในระดับที่สูงกว่ามีแนวโน้มจะพบฟีโนไทป์

แบบ NSI ดังนั้น ความแตกต่างของระดับ CD4 ลิมโฟซัยต์ 

อาจเปน็อกีหนึง่ปจัจยัที่ใช้ ในการทำ�นายลกัษณะฟีโนไทปข์อง

ผู้ติดเชื้อเอชไอวีได้

กิตติกรรมประกาศ

	 	 การศึกษานี้ได้รับทุนสนับสนุนการทำ�วิทยานิพนธ์จาก

บัณฑิตวิทยาลัย มหาวิทยาลัยขอนแก่น และศูนย์วิจัยและ

พัฒนาการตรวจวินิจฉัยทางห้องปฏิบัติการทางการแพทย์ 

(ศวป.) คณะเทคนิคการแพทย์ มหาวิทยาลัยขอนแก่น ขอ

ขอบคุณเจ้าหน้าที่หน่วยจุลชีววิทยาคลินิก โรงพยาบาล

ศรีนครินทร์ คณะแพทยศาสตร์ มหาวิทยาลัยขอนแก่น ที่ให้

ความอนุเคราะห์ในการเก็บตัวอย่างเลือดที่ใช้ ในการศึกษา  

และขอขอบคุณอาจารย์ที่ปรึกษาทุกท่านที่ให้คำ�แนะนำ�และ

ช่วยเหลือในการทำ�วิจัยมาโดยตลอด

รูปที่ 2	 ลำ�ดับของกรดอะมิโนบน V3 loop, ค่า net charge และระดับ CD4 ลิมโฟซัยต์ ในตัวอย่างกลุ่ม A ตำ�แหน่ง 6-8; 

N-linked glycosilation  ตำ�แหน่ง 15-18; V3 tip 
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รูปที่ 3	 ลำ�ดับของกรดอะมิโนบน V3 loop, ค่า net charge และระดับ CD4 ลิมโฟซัยต์ ในตัวอย่างกลุ่ม B ตำ�แหน่ง 6-8; 

N-linked glycosilation  ตำ�แหน่ง 15-18; V3 tip

รูปที่ 4	 ลำ�ดับของกรดอะมิโนบน V3 loop, ค่า net charge และระดับ CD4 ลิมโฟซัยต์ ในตัวอย่างกลุ่ม C ตำ�แหน่ง 6-8; 

N-linked glycosilation  ตำ�แหน่ง 15-18; V3 tip
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