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ABSTRACT 
AIDS is caused by human immunodeficiency virus (HIV) which can be divided into 

two major types, HIV type 1 (HIV-1) and HIV type 2 (HIV-2). The most common HIV in 
the world and also in Thailand is HIV-1. HIV type 1 can be divided into four distinct and highly 
divergent groups based primarily on the analysis of genetic sequences coding for the envelope (env) 
and other structural (gag, pol) proteins, including M , O , N and P. The variations of envelope proteins 
of HIV-1 group M and HIV-1 group O are 30%-50%. HIV-1 group M is the most widespread which 
can be recognized into several subtypes (A, B, C, D, F, G, H, J, and K). Within subtype A and F have 
been further divided into A1, A2 and F1, F2, respectively. The HIV-1 subtype B and CRF01_AE are 
the major subtypes circulating in Thailand. 

This study aimed to analyze the genetic sequences of HIV from 675 collected clinical 
samples for detecting drug resistance genotype of HIV using nucleotide sequencing. Thirty-five of the 
675 random samples of the collected samples from 2009 (n=111), 2010 (n=250) and 2011 (n=314) 
were selected using near full length genomic sequencing analysis. Moreover the researcher studied the 
prevalence of drug resistance mutation in all samples. The results revealed that phylogenetic tree of 32 
out of 35 samples was shown in subtype CRF01_AE and the 3 remaining samples were clustered with 
CRF34_01B and CRF52_01B. In HIV drug resistance mutation prevalence study, the collected 
samples from 2009 showed the most drug resistance gene variation of NRTIs group in 
M184V/MV/IMV/IM/I (65.5%), NNRTIs group in Y181C/CY/G/FY/I/V/HY/L (37.8%) and PIs 
group in L63P (21.8%). The collected samples from 2010 revealed the most drug resistance 
genotyping variation of NRTIs group in M184V/MV/IMV/IM/I (49.31%), NNRTI group in 
Y181C/CY/G/FY/I/V/HY/L (34.31%), PIs group in L63P (19 %), while collected samples from 2011 
showed the most drug resistance genotyping variation of NRTIs group in M184V/MV/IMV/IM/I 
(58.32%), NNRTI group in Y181C/CY/G/FY/I/V/HY/L (33.63%) and PIs group in M46I/L/IM/LM 
(2.63 %) 

This study found that major subtype of HIV-1 circulated in Thailand CRF01_AE, which 
corresponds to the HIV epidemiology of Thailand and with a high percentages (8.6%) of CRF01/B 
reported here from samples collected from Southern, Northern and Northeastern provinces of 
Thailand. These samples might be used as preliminary data to urge for intensive molecular 
epidemiological study of HIV genotype spread in Thailand.  
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บทคดัยอ่ 
โรคเอดส์เกิดจากเช้ือไวรัสเอชไอวี โดยท่ีเช้ือเอชไอวีสามารถแบ่งออกไดเ้ป็น2ชนิดคือเช้ือไวรัสเอชไอวี

ไทป์1และเช้ือไวรัสเอชไอวีไทป์2 ในประเทศไทยเช้ือเอชไอวีท่ีระบาดอยู่นั้นจะเป็นชนิดไทป์1 เช้ือเอชไอวีไทป์ 1 
สามารถแบ่งเป็น 4 กลุ่มคือกลุ่มM,N,OและPโดยใชก้ารวเิคราะห์จากสารพนัธุกรรม โดยท่ีเช้ือเอชไอวกีลุ่ม M พบวา่มีการ
ระบาดมากท่ีสุด โดยท่ีกลุ่มMสามารถแบ่งไดอี้ก 9 ซปัไทป์คือ A, B, C, D, F, G, H, J, และ K ในซบํไทป์ A และ F ยงั
แบ่งเป็น A1, A2 และ F1, F2 ในประเทศไทยซบัไทป์ท่ีระบาดมากคือ B และCRF01_AE 

การศึกษาในคร้ังน้ีไดศึ้กษาโดยใชก้ารวเิคราะห์ลาํดบัเบสของเช้ือเอชไอว ีโดยใชต้วัอยา่งจากผูติ้ดเช้ือเอช
ไอวท่ีีทาํการส่งตรวจหายนีด้ือยาของเช้ือเอชไอวใีนภาควชิาจุลชีววทิยาคณะแพทยศาสตร์ 

โรงพยาบาลศิริราช การศึกษาคร้ังน้ีไดท้าํการสุ่มเลือกตวัอยา่งทั้งหมด 35 ตวัอยา่งจาก 675 ตวัอยา่ง(ค.ศ.
2009จาํนวน 111ตวัอยา่ง, ค.ศ. 2010 จาํนวน250 ตวัอยา่งและค.ศ. 2011 จาํนวน 314 ตวัอยา่ง) นาํไปทาํการวิเคราะห์ทาง
ลาํดบัเบส  จากการวิเคราะห์พบวา่ตวัอยา่งจาํนวน 32 ตวัอยา่งเป็นซปัไทป์  CRF01_AE และมีตวัอยา่ง 3 ตวัอยา่งเกิดการ
ผสมระหวา่งซปัไทป์ CRFO1_AE และ B โดยอยูใ่นกลุ่ม CRF34_01B และ CRF52_01B ในส่วนการศึกษาความชุกของ
การด้ือยาพบว่าในปีค.ศ.2009 กลุ่มยาNRTIs, NNRTI, PIs ตาํแหน่งยีนท่ีพบว่าเกิดการเปล่ียนแปลงมากคือตาํแหน่ง 
M184V/MV/IMV/IM/I (65.5%), Y181C/CY/G/FY/I/V/HY/L (37.8%)และ L63P (21.8%) ตามลาํดบั ปีค.ศ.2010 กลุ่มยา 
NRTIs, NNRTI, PIs ตาํแหน่งยีนท่ีพบว่าเกิดการเปล่ียนแปลงมากคือตาํแหน่ง M184V/MV/IMV/IM/I (49.31%), 
Y181C/CY/G/FY/I/V/HY/L (34.31%)และ L63P (19%) ตามลาํดบัและปีค.ศ.2011 กลุ่มยา NRTIs, NNRTI, PIs ตาํแหน่ง
ยีนท่ีพบว่าเกิดการเปล่ียนแปลงมากคือตาํแหน่ง M184V/MV/IMV/IM/I (58.32%), Y181C/CY/G/FY/I/V/HY/L 
(33.63%)และ M46I/L/IM/LM (2.63 %) ตามลาํดบั 

จากการศึกษาพบวา่เช้ือเอชไอว ี 1 ท่ีทาํการศึกษาเป็นซปัไทป์ CRFO1_AEและ B ซ่ึงสอดคลอ้งกบัการ
ระบาดของเช้ือเอชไอวใีนประเทศไทยและการท่ีพบอตัราส่วนท่ีสูงของซปัไทป์ CRF01/B(8.6%) จากตวัอยา่งท่ีไดม้าจาก
ภาคใต ้ ภาคตะวนัออกเฉียงและภาคเหนือของประเทศไทยอาจเป็นขอ้มูลเบ้ืองตน้ในการศึกษาระบาดวทิยาของเช้ือเอชไอ
วใีนประเทศไทยอยา่งละเอียดถ่ีถว้น  
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