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บทคัดยอ 
 

 การศึกษานี้เปนการศึกษาแบบ case-control study เพื่อหาความสมัพันธระหวางความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของจีนกลูตาไธโอน เอส-ทรานสเฟอเรส ชนิดไพ (glutathione S-transferase 

class pi; GSTP) และความไวของแตละบุคคลในการเกดิแผลในกระเพาะอาหาร (peptic 

ulceration) ในกลุมผูปวยทีม่ีอาการปวดบริเวณทองชวงบน (dyspepsia) ข้ันตอนแรกเปนการสํารวจ
การกระจายความถี่จีน และจีโนไทปของ GSTP (Ile105Val และ Ala114Val) ในกลุมคนไทย
จํานวน 100 คน ดวยเทคนิค Polymerase Chain Reaction-Restriction Fragment Length 

Polymorphism (PCR-RFLP) ซึ่งพบวาความถี่ของจีน Ile105 และ Val105 มีคาเทากับ 0.84 และ 

0.16 ในขณะที่ความถี่ของจีน Ala114 และ Val114 มีคาเทากับ 0.98 และ 0.02 ตามลําดับ การ
กระจายความถี่จีโนไทปทีโ่คดอน 105 และ 114 สอดคลองกับคาที่คาดคะเนโดย Hardy-Weinberg 

equilibrium อยางไรก็ตาม ความถี่จีโนไทปแบบเฮเทอโรไซกัส Ala114Val ตํ่ามากและไมปรากฏ     
จีโนไทปแบบโฮโมไซกัส Val114 เลย ดังนั้น ในการศึกษาตอไปนี้จึงเลือกศึกษาเฉพาะลกัษณะ          
จีโนไทปที่โคดอน 105 ของผูปวย (dyspeptic patients) ทั้งที่มีแผลและไมมีแผลในกระเพาะอาหารที่
เปนโฮโมไซกัส Ala114 เทานั้น ในการเปรียบเทยีบความถี่จีโนไทปที่โคดอน 105 ของผูปวยกลุมศึกษา 
(cases, 105 ราย) กับผูปวยกลุมควบคมุ (controls, 194 ราย) โดยอาศัยเทคนิค PCR-RFLP ที่
กลาวไปแลวขางตน ซึง่ผลการวิเคราะหพบวาความถีจ่ีโนไทปของจนี GSTP ที่โคดอน 105 ระหวาง
กลุมศึกษากับกลุมควบคุมมคีวามแตกตางกันอยางมีนยัสําคัญทางสถติิ พบวาผูปวยที่มีจโีนไทปแบบ
โฮโมไซกัส Val105 มีโอกาสเสี่ยงที่จะเกิดแผลในกระเพาะอาหารได [OR = 4.290 (95% CI, 1.100-

16.722), p = 0.030] ในขณะที่จีโนไทปแบบเฮเทอโรไซกัส Ile105Val ทําหนาที่ปองกันการเกิดแผล
ในกระเพาะอาหาร [OR = 0.563 (95% CI, 0.333-0.952), p = 0.031] แตอยางไรก็ตาม ปจจยัที่มี
ผลตอความสมัพันธดังกลาว เชน เพศ อาย ุและการติดเชื้อ H. pylori อาจมีความเกี่ยวของ ดังนั้นจงึ
ทําการวิเคราะหตอดวย stratified analysis การตรวจกรองการติดเชือ้ H. pylori ทําโดยการตรวจหา
จีนฟอสโฟกลูโคซามนี มิวเตส (phosphoglucosamine mutase; hpglmM gene) ของเชื้อ H. pylori 

ผลจากการวิเคราะหพบวาในการศึกษานี ้ เพศ และ อายุ ไมมีผลตอความแตกตางของจีโนไทปตอการ
เกิดแผลในกระเพาะอาหาร แตการติดเชื้อ H. pylori มอิีทธิพลตอความสัมพันธดังกลาว ซึง่แสดงโดย
การเพิม่ข้ึนของคา odds ratio ในผูปวยทีม่ีจีโนไทปแบบโฮโมไซกัส Val105 ซึ่งติดเชื้อ H. pylori ผล
การศึกษานี้สอดคลองกับผลการวิจยัที่ผานมาที่กลาววาการติดเชื้อ H. pylori มีสวนเกีย่วของกับการ
เกิดแผลในกระเพาะอาหาร ดังนัน้ นอกจากปจจัยทางดานพันธุกรรมแลว ปจจัยทางสิ่งแวดลอมจงึตอง
นํามาพจิารณารวมดวยเมื่อจะทาํการศึกษาถงึความแตกตางของจโีนไทปตอความไวในการเกิดโรค 

 
คําสําคัญ: ความสัมพนัธ กลูตาไธโอน เอส-ทรานสเฟอเรส ชนิดไพ ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
การเกิดแผลในกระเพาะอาหาร การติดเชือ้เฮลิโคแบคเตอร ไพลอไร 
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ABSTRACT 
 

 A case-control study on a relationship between genetic variation of 
glutathione S-transferase class pi (GSTP) and individual susceptibility to gastric 
ulceration in dyspeptic patients was undertaken. Initially, a distribution of a GSTP 
gene frequency (Ile105Val and Ala114Val) was determined in 100 Thais by the 
Polymerase Chain Reaction-Restriction Fragment Length Polymorphism (PCR-RFLP) 
technique. The result revealed that the gene frequencies of the Ile105 and Val105 were 
0.84 and 0.16 while those of Ala114 and Val114 were 0.98 and 0.02, respectively. The 
distribution of the genotypes at codons 105 and 114 were in good agreement with 
those expected in a Hardy-Weinberg equilibrium. However, the heterozygous 
Ala114Val genotype was less common and the homozygous Val114 genotype was not 
found. Thus, in the later study, the investigation was focused only on the genotype at 
codon 105 of the dyspeptic patients (both ulcer and non-ulcer dyspepsia) who were 
Ala114 homozygotes. To compare the genotype frequency at codon 105 of the ulcer 
dyspeptic patients (cases, n = 105) to those of the non-ulcer dyspeptic patients 
(controls, n = 194), the PCR-RFLP technique was performed as mentioned above. The 
result demonstrated that the frequency of the genotype at codon 105 from cases and 
controls appeared to be significantly different. The patients who were homozygous 
Val105 seemed to have higher risk to peptic ulceration [OR = 4.290 (95% CI, 1.100-
16.722), p = 0.030]. In contrast, the Ile105Val genotype appeared to act as a protective 
genotype [OR = 0.563 (95% CI, 0.333-0.952), p = 0.031]. However, other confounded 
factors such as sex, age, and H. pylori infection may involve this difference. Therefore, 
stratified analysis was carried out. Screening for H. pylori infection was done by a 
gene amplification of the bacterial phosphoglucosamine mutase (hpglmM) gene. The 
result of the analysis revealed that sex and age were not the confounders but the         
H. pylori infection exhibited the influence on the association. This was demonstrated 
by an increased odds ratio in homozygous Val105 H. pylori infected patients. This 
result confirmed many previous studies that H. pylori infection involved peptic 
ulceration. Thus, besides the genetic factors, the environmental factors could be taken 
into an account when genotype susceptibility to disease was studied. 
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