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ABSTRACT 

  Pneumocystis jirovecii (P. jirovecii) is the second most opportunistic fungal 

infection in immunocompromised patients in Thailand. However, little information regarding 

epidemiological data and genotypic variation in mitochondrial large-subunit rRNA (mt LSU 

rRNA) of this pathogen had been available. The objective of this research was to study 

genotypes of this organism in immunocompromised Thai patients by DNA sequence analysis 

and high resolution melt analysis of mt LSU rRNA gene. The sixty-four clinical specimens 

consisted of bronchoalveolar lavage fluid (BALF), sputum (SP), and gastric wash (GW) from 

immunocompromised Thai patients suspected of having Pneumocystis jirovecii pneumonia 

(PcP) were used to analyze the genotypes. The criteria of type classification were based on a 

typing score described firstly by Wakefield et al. From all clinical specimens studied, two 

new types were detected. Two unique and different dominant types of P. jirovecii were 

observed in immunocompromised Thai patients which originated from coinfection. These 

differences can be used as genetic markers for studying the epidemiology, transmission 

patterns, and probable antimicrobial resistance research. 
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บทคัดย่อ 

เชืÊอนิวโมซีสทีส จิโรเวคซิไอจัดเป็นเชืÊอราฉวยโอกาสทีÉพบบ่อยเป็นอันดับสองทีÉท ําให้ผูป่้วยทีÉมี

ภูมิคุ ้มกันบกพร่องเกิดโรคปอดอักเสบ Pneumocystis jirovecii pneumonia (PcP)  อย่างไรก็ตามความรู้ทางด้าน

ความหลากหลายทางพันธุกรรมและระบาดวิทยาของเชืÊอราชนิดนีÊ ทีÉแยกจากผู ้ป่วยชาวไทยยังมีน้อย จุดประสงค์

ของการศึกษานี Ê เพืÉอทําการศึกษารูปแบบความแตกต่างของลําดับเบสบนดีเอ็นเอบริเวณตําแหน่งยีน mitochondrial 

large subunit ribosomal RNA (mt LSU rRNA) จากตัวอย่างนํ Ê าล้างปอด (BALF) เสมหะ (SP) และนํ Ê าล้างกระเพาะ 

อาหาร (GW) ซึÉ งเก็บจากผู ้ป่วยชาวไทย โดยใช้วิธีการเปรียบเทียบระหว่างวิธีการเรียงล ําดับเบสบนดีเอ็นเอและ

เทคนิคการตรวจวัดปริมาณกรดนิวคลิอิกในสภาพจริงร่วมกับการวิเคราะห์ high resolution melt โดยการศึกษาครั Ê ง

นี Ê ใช้เกณฑก์ารคัดแยกสายพันธุ์ของ Wakefield และคณะ ซึÉ งทําการเปรียบเทียบกับนิวคลีโอไทด์ทีÉใช้เทียบเพืÉอคัด

แยกสายพันธุ์ (consensus sequence) ของ mt LSU rRNA ของเชืÊอนิวโมซีสทีส จิโรเวคซิไอ จากสิÉงส่งตรวจจํานวน 

64 ตัวอย่าง ทั Êงนี Ê เป็นการศึกษายีน mt LSU rRNA ของเชืÊอนิวโมซีสทีส จิโรเวคซิไอ ครั Ê งแรกในผู ้ป่วยคนไทย ผล

การศึกษาครั Ê งนี Êพบว่าลักษณะทางพันธุกรรมของเชืÊอนิวโมซีสทีส จิโรเวคซิไอ มีการผันแปรเมืÉอเทียบกับลักษณะ

พันธุกรรมทีÉมีการรายงานก่อนหน้านี Ê จากประเทศต่าง  ๆข้อมูลดังกล่าวอาจนํามาใช้ในการศึกษาทางด้านระบาด

วิทยา กระบวนการติดต่อของเชืÊอชนิดนี Êรวมทั ÊงการศึกษาการดืÊอยาเฉพาะในกลุ่มผู ้ป่วยคนไทยในอนาคตได ้
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