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ABSTRACT 

Transmitted/founder virus (T/F) is responsible for the establishment of human 
immunodeficiency virus type 1 (HIV-1) infection and induces primary anti-HIV-1 immune 

responses; therefore, it is important to study the viral HIV-1 population in an effort to 

understand the early phases of HIV-1 infection.  We amplified HIV-1 env genes from sera 
derived from recently infected Thai individuals, and established an envelope of glycoproteins 

(Env)-recombinant viruses.  Generated Env-recombinant viruses were tested for their 

neutralization susceptibility to neutralizing human monoclonal antibodies (NHMAbs) and 

entry inhibitors, as well as being subjected to genotypic analysis.  Most recombinant viruses 
were susceptible to neutralization by NHMAbs to Env gp41, whereas approximately one-third 

of the recombinant viruses were susceptible to a NHMAb against the CD4 binding site of 

gp120.  In addition, all env genes were classified into CRF01_AE genes and showed low 
genetic divergence.  These results provide information for understanding the immunological 

and genetic characteristics of CRF01_AE Env that were derived from recently infected Thai 

individuals. 

Fourteen Env-recombinant viruses were constructed to study phenotypic and 
genotypic env gene characterizations. There were thirteen R5-tropism, whereas one was 

X4R5-tropism that were susceptible to neutralization by 4E10, 2F5 and IgG1 b12; they were 

100% (14/14), 64% (9/14) and 35% (5/14), respectively. However, all fourteen Env-
recombinant viruses were resistant to 2G12. Additionally, the amino acid residues and 

potential N-linked glycosylation sites on V1/V2 have an inverse significant correlation with 

IC50 of 4E10, p value 0.012 and 0.029, respectively. In contrast, no correlation was found in 
IC50 of 2F5 and IgG1 b12. However, T/F viruses were moderately susceptible to IgG1 b12 

which is potentially a CD4 binding site which induces the high levels of neutralization 

susceptibility. Early Env clones show varying neutralization susceptibility to specific viral 

entry whereas the length of V1/V2 amino acids is negatively significant correlation with TAK-
779 susceptibility of the recombinant viruses, p value 0.048. Early env are classified into 

CRF01_AE env which show relatively low divergence compared to chronically CRF01_AE 

Env clones that infected Thai individuals. Finally, this study is the first report on the subtype 
CRF01_AE T/F Env-recombinant viruses that provide a valuable tool for understanding 

immunological and antigenic characterizations in early phases of HIV-1 infection. 
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การศึกษาลกัษณะยีนเปลือกหุ้มภายนอก (Envelope genes) ของเช้ือไวรัสเอชไอวี-1 ในพลทหารกองประจ าการกองทพับกท่ีติด
เช้ือใหม่ และศึกษาความไวในการนิวทรอลไลเซชัน่ของไวรัสท่ีมียีนเปลือกหุ้มภายนอก (Env-recombinant) ท่ีสร้างข้ึน 
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บทคดัยอ่ 
เช้ือเอชไอวี-1 เป็นสาเหตุของโรคภูมิคุม้กนับกพร่อง (AIDS) และไม่มีวคัซีนในการป้องกนัการติดเช้ือเหมือน

ไวรัสชนิดอ่ืน ท าให้ไวรัส เอชไอวี-1 ยงัเป็นปัญหาสาธารณสุขต่อประเทศต่างๆทัว่โลก ถึงแม้ว่าประสิทธิภาพของยารักษามี
ความสามารถสูง แต่ยงัคงมีราคาแพง ท าให้เกดิการสูญเสียต่อภาวะเศรษฐกจิของประเทศเหล่านั้น เช้ือเอชไอวี-1 เป็นเช้ือท่ียีนมี
การเปล่ียนแปลงตลอดเวลาของการติดเช้ือ ดงันั้นการศึกษาและเข้าใจอย่างชดัเจนระหว่างปฏิกิริยาของระบบภูมิคุ้มกนัของ
ร่างกายต่อการติดเช้ือเอช ไอ วี-1ในระยะเร่ิมแรกจะเป็นโอกาสในการหลีกเล่ียงยีนท่ีมีการเปล่ียนแปลงไปจากยีนต้นแบบ 
การศึกษาน้ีไดน้ าซีรั่มจากทหารกองประจ าการท่ีพบวา่ ติดเช้ือเอชไอวี-1 และตรวจเพ่ิมเติมโดยวิธี BED ELISA ซ่ึงวินิจฉยัวา่เป็น
ผูท่ี้ติดเช้ือใหม่ซ่ึงติดเช้ือมาไม่เกนิ 127 วนั น ามาศึกษาลกัษณะยีนเปลือกหุ้มภายนอก ( env gene)  โดยสร้างไวรัสท่ีมียีนเปลือก
หุ้มภายนอกของผูติ้ดเช้ือใหม่ และศึกษาความสามารถของไวรัสท่ีเราสร้างข้ึนโดยวิธีนิวทรอลไลเซชัน่ต่อโมโนโคลนอลแอนติ
บอดิ และยาต่าง ๆ ท่ีมีความสามารถในการยบัย ั้งการเขา้สู่เซลลเ์ป้าหมายของเช้ือเอชไอวี-1 ท่ีใชก้นัอยา่งแพร่หลายในปัจจุบนั 

ไวรัส 14 ไวรัสท่ีมียีนเปลือกหุ้มภายนอกท่ีสร้างข้ึนประกอบดว้ย13ไวรัสเป็นไวรัส R5-tropism และ 1 ตวั เป็น
ไวรัส R5X4-tropism ไวรัสทั้งหมดเป็นชนิดซบัไทด ์CRF01_AE และเม่ือน ามาศึกษาความไวต่อโมโนโคนอลแอนติบอดิ  โดย
วิธี neutralization assay พบวา่ 100% (14/14), 64% (9/14) และ 35% (5/14) สามารถยบัย ั้งการเพ่ิมจ านวนของไวรัสเม่ือใช้โมโน
คลอนอลแอนติบอดิ 4E10, 2F5 และ IgG1 b12 ตามล าดบั แต่ไวรัสทั้งหมดสามารถแบง่ตวัไดดี้เม่ือใชโ้มโนโคลนอลแอนติบอดิ 
2G12 และเม่ือน ามาศึกษาความสมัพนัธ์ระหวา่งลกัษณะของยีนเปลือกหุ้มภายนอกกบัความสามารถของโมโนโคลนอลแอนติ
บอดิต่อการยบัย ั้งการเพ่ิมจ านวนของไวรัส พบวา่ การเรียงตวัความยาวของจ านวนโปรตีนของยีนเปลือกหุ้มภายนอกของผูติ้ด
เช้ือใหม่และจ านวนของ PNLG sites บนส่วนของ V1/V2 มีความสมัพนัธ์ในทางตรงกนัขา้มกบัการเพ่ิมจ านวนของไวรัสเม่ือใช้
โมโนโคลนอล 4E10 อยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (p value= 0.012, 0.029 ตามล าดบั) นอกจากน้ียงัพบวา่ไวรัส 14 ตวัแสดงถึงความ
แตกต่างความสามารถของยาท่ีใชใ้นการยบัย ั้งการเขา้สู่เซลลข์องเช้ือเอชไอวี-1 ไดอ้ยา่งหลากหลาย และการเรียงตวัความยาวของ
จ านวนโปรตีนบนส่วนยีนเปลือกหุ้มภายนอกส่วน V1/V2 มีความสมัพนัธ์ในทางเดียวกนักบัการเพ่ิมจ านวนของไวรัสเม่ือใช้ยา
ยบัย ั้งการเขา้สู่เซลลข์องไวรัส R5 tropism (TAK-779) อยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ         (p value = 0.048) ดงันั้นการเปล่ียนแปลง
ลกัษณะยีนเปลือกหุ้มภายนอกของเช้ือเอชไอวี-1 เกดิข้ึนตลอดเวลาของการติดเช้ือเอชไอวี-1 และวิธีท่ีใช้ในการศึกษาน้ีสามารถ
ท าให้ทราบลกัษณะโปรตีนบนส่วน env ไดช้ดัเจนยิ่งข้ึนเพ่ือน าไปสู่การพฒันาวคัซีนและยารักษาโรคต่อไป และส่ิงส าคญัมาก
ท่ีสุดคือการศึกษาน้ีเป็นรายงานฉบบัแรกของการศึกษาลกัษณะ env ของผูท่ี้ติดเช้ือใหม่ของซับไทด์ CRF01_AE ท่ีระบาดมาก
ท่ีสุดในประเทศไทย  
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