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 Cryptococcus neoformans/C. gattii species complex เปนกลุมของยีสตท่ีพบกอ
โรคไดบอยในผูปวยเอดส และพบเปนสาเหตุของโรคติดเชื้อราในสมองของมนุษย โดยมีปจจัยกอ
โรคท่ีสําคัญคือ เมลานิน แคปซูล และความสามารถในการเจริญท่ี 37 องศาเซลเซียส สามารถแบง
ไดเปน 7 haploid molecular type ซึ่งประกอบไปดวย VNI, VNII, VNIV ของ C. neoformans 
และ VGI. VGII, VGIII และ VGIV ของ C. gattii โดยสวนใหญมากกวา 90% พบ VNI เปนสาเหตุ
ของโรคติดเชื้อ Cryptococcus (cryptococcosis) พบไดมากท่ีสุด สําหรับในประเทศไทย 
เนื่องจากขอมูลทางดานระบาดวิทยาโมเลกุลของโรค cryptococcosis ยังมีไมเพียงพอ เชื้อ 
Cryptococcus จํานวน 235 สายพันธุท่ีเก็บจากหองปฏิบัติการจุลชีววิทยา คณะแพทยศาสตรศิริ
ราชพยาบาล ในปพ.ศ. 2545 ถึง พ.ศ. 2548 จึงไดถูกทําการศึกษาทางดานระบาดวิทยาโมเลกุล
และปจจัยกอโรคของเชื้อ รวมถึงศึกษาความสัมพันธของปจจัยกอโรคกับ genotype ของเชื้อ
ดังกลาวเพื่อประโยชนในการทํานายความรุนแรงของการกอโรคในอนาคต จากการศึกษาดวยวิธี 
URA5-restriction fragment length polymorphism (URA5-RFLP) พบวาแบงเปน C. 
neoformans จํานวน 230 สายพันธุ และ C. gattii จํานวน 5 สายพันธุ โดย 94.1% ของเชื้อ
ท้ังหมดเปน molecular type VNI ในขณะท่ี 3.8%, 0.4% และ 1.7% เปน molecular type 
VNII, VGI และ VGII ตามลําดับ ผูปวยท่ีติดเชื้อ C. neoformans สวนใหญ (99.1%) เปนผูปวยติด
เชื้อ HIV ในขณะท่ีผูปวยท่ีติดเชื้อท้ังหมด (100%) เปนผูปวยท่ีไมติดเชื้อ HIV ผูปวยสวนใหญเปน
เพศชาย (64.3%) อายุเฉล่ียของผูปวยท้ังหมดคือ 36.3 ป ส่ิงสงตรวจท่ีแยกเชื้อไดสวนใหญคือน้ํา
ไขสันหลัง (77.4%) จากการศึกษาดวยวิธี M13 polymerase chain reaction (PCR) 
fingerprinting พบวาเชื้อท่ีเพาะไดจากผูปวยคนเดียวกันในเวลาตางๆ กันเปนเชื้อสายพันธุ
เดียวกัน การศึกษาปจจัยกอโรคในจากเชื้อสายพันธุตางๆ พบวา VNI สรางเมลานินไดมากกวา 
VNII ในขณะท่ี VNII สรางแคปซูลไดมากกวา VNI โดยสรุป การศึกษานี้บงวาระบาดวิทยาของ 
cryptococcosis ในประเทศไทยไมมีความแตกตางทางดานระบาดวิทยาโมเลกุลกับนานาชาติ 
และการติดเชื้อในคนเดียวกันท้ังหมดจะเกิดจากเชื้อสายพันธุเดิม อยางไรก็ดี ความสัมพันธของ
ปจจัยการกอโรคและ genotype (molecular type) ท่ีพบยังไมสามารถตัดสินใหเด็ดขาดได
เนื่องจากจํานวนสายพันธุของ VNII มีนอยเกินไปเมื่อเปรียบเทียบกับ VNI การศึกษาเพิ่มเติมจึง
ความจําเปนเพื่อท่ีจะทําใหเขาใจถึงปจจัยกอโรคของเชื้อไดดีขึ้น เพื่อท่ีจะนําไปสูการดูแลรักษา
ผูปวยท่ีดีย่ิงขึ้นในอนาคต  
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Abstract 
  
 Members of the Cryptococcus neoformans/C. gattii species complex are 
the causative agents of cryptococcosis worldwide. A previous epidemiological 
study of the yeast in Thailand showed high genetic diversity. The current study 
now aims to investigate if there is a correlation of in vitro virulence and molecular 
type of Thai cryptococcal stains. Two hundred and thirty five isolates recovered 
between the years 2002-2005 from a tertiary hospital in Thailand were studied. 
The molecular type was determined by URA5-RFLP analysis. The majority (94.1%) 
of the isolates belonged to the molecular type VNI, while 3.8%, 0.4% and 1.7% of 
the isolates were VNII, VGI and VGII, respectively. Most patients infected with C. 
neoformans were HIV positive (99.1%) and all C. gattii infected patients were from 
HIV negative patients. The majority (64.3%) was male and the mean age was 36.3. 
Most strains were isolated from CSF (77.4%). All serial isolates were genetically 
identical based on M13 fingerprinting analyses. In vitro virulence studies showed 
that VNI isolates produced more melanin, but less capsule, than the VNII isolates. 
Our study suggests that recurrent cryptococcosis in Thailand is typically caused by 
the same strain as indicated by the same genotype. A definite correlation 
between virulence and molecular type of Thai cryptococcal isolates need further 
investigations on a great variety of cryptococcal isolates.    
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