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บทคัดยอ

    การเฝาระวังเชื้อดื้อยาตานไวรัสเอชไอวีในเขตภาคเหนือตอนลาง ดวยการตรวจหาจีโนทัยปของเชื้อ             

ดื้อตอยาตานไวรัสเอชไอวี โดยใชเทคโนโลยีเน็กซเจเนเรช่ันซีเควนซ่ิง (Next generation Sequencing; NGS) ซึ่งยัง

ไมมีขอมูลดังกลาวมากอน เปนการศึกษาแบบยอนหลังเชิงพรรณนา ตั้งแตเดือนมีนาคม 2561 ถึง กันยายน 2563 

ในผูที่มีประวัติการรับประทานยาตานไวรัสเอชไอวีสมํ่าเสมอและมีปริมาณไวรัสเอชไอวีมากกวา 1,000 copies/ml 

จํานวน 614 ราย จากผูติดเช้ือเอชไอวีที่ไดรับการตรวจหาปริมาณไวรัสเอชไอวีทั้งหมด 13,461 ราย

      พบผูทีม่เีชือ้ดือ้ยา 412 ราย มคีวามชกุของเชือ้ดือ้ยา รอยละ 3.06 สวนใหญเช้ือเปนสายพนัธุ CRF01_AE 

และปริมาณไวรัสเอชไอวีอยูระหวาง 10,001-100,000 copies/ml สวนมากเช้ือด้ือตอยา NRTIs รวมกับ NNRTIs 

256 ราย กลุมยา NRTIs พบตําแหนงที่เกี่ยวของการดื้อยา M184 มากที่สุดและยังพบตําแหนง K65 และ D67 

สวนกลุมยา NNRTs, PIs, INSTIs ตําแหนงที่พบมาก คือ K103, I54, A128 ตามลําดับ มี 1 รายที่มีเชื้อด้ือตอ 

ทุกกลุมยา 

     การใชเทคโนโลยี NGS จะเปนเคร่ืองมือที่ชวยติดตามผลการรักษาดวยยาตานไวรัสเอชไอวี และชวยให

ขอมูลเพื่อทําแผนปฏิบัติการใหบรรลุตามยุทธศาสตรแหงชาติ 
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ความชุกของเชื้อด้ือยาตานไวรัสเอชไอวีดวยการใชเทคโนโลยีเน็กซเจเนเรชั่นซีเควนซิ่ง

ในเขตภาคเหนือตอนลาง

Abstract 

     Surveillance of antiretroviral drug resistance in the lower northern region by genotypic HIV drug 

resistance assay using next generation sequencing technology which has not been previously reported in this 

area. It is a retrospective descriptive study, from March 2018 to September 2020, on the 614 patients with 

a consistency taking antiretroviral drugs and had a viral load greater than 1,000 copies/ml, out of 13,461 

HIV-infected patients tested for total HIV viral load.

         HIV drug resistance (HIV-DR) was detected in 412 patients and the prevalence of HIV drug 

resistance was 3.06%. Mainly, the patient’s viruses were CRF01_AE and had viral load between 10,001-

100,000 copies/ml. Most of 256 patients were resistant to both NRTIs and NNRTIs.  The highest of NRTIs            

resistant mutation was M184 with additional found K65 and D67. Genetic changes responsible for NNRTs, 

PIs, INSTIs resistances were K103, I54, A128, respectively. Only one patient had resistant to all drugs.

         The use of NGS technology will be a tool that monitors HIV antiretroviral therapy and provides 

information to implement action plans to achieve the national strategy.

 คําสําคัญ                           Keywords

 ความชุก การดื้อยาตานไวรัสเอชไอวี              Prevalence, HIV drug resistance,
 เทคโนโลยีเน็กซเจเนเรช่ันซีเควนซ่ิง              Next generation sequencing technology

บทนํา

     โรคเอดสยงัคงเปนโรคท่ีเปนปญหาสาธารณสขุ 

ที่ยังไมมีวัคซีนหรือไมมีวิธีการรักษาการติดเชื้อเอชไอวี

และโรคเอดสใหหายขาดได ขอมลูทางสถติจิาก UNAIDS 

ในป พ.ศ. 2563 มีผูเสียชีวิตดวยโรคเอดสทั่วโลก 

680,000  ราย มคีนติดเชือ้เอชไอวตีัง้แตเริม่มโีรคระบาด  

79.3 ลานราย และมีผูติดเช้ือเอชไอวี 27.5 ลานราย            

ที่เขาถึงการรักษาดวยยาตานไวรัส
(1)

 การคาดประมาณ           

ผู ติดเช้ือเอชไอวีของประเทศไทยในป พ.ศ. 2563                   

จะมีผู เสียชีวิตเน่ืองจากเช้ือเอชไอวี 12,000 ราย                      

ผูติดเช้ือที่ยังมีชีวิตอยูประมาณ 500,000 ราย และกาํลงั

รับยาตานไวรัส 394,598 ราย
(2)

 สําหรับสถานการณ                    

เขตสุขภาพที่ 2 ในป พ.ศ. 2564 มีผูติดเชื้อเอชไอวี                 

ที่มีชีวิตอยู 27,647 ราย มีผูเสียชีวิต 7,339 ราย และ            

ผูติดเช้ือที่กําลังรักษาดวยยาตานไวรัส 18,332 ราย
(3) 

 

     กลุมยาตานไวรัสเอชไอวีที่ใชรักษาหลักๆ                

มดีงัน้ี กลุมแรก Reverse transcriptase Inhibitor (RTIs) 

แบงออกเปน 2 กลุมยอย ไดแก กลุมยอยแรก Non-      

nucleoside reverse transcriptase inhibitors (NNRTIs) 

และกลุมยอยท่ีสอง Nucleoside reverse transcriptase 

inhibitors (NRTIs) กลุมท่ีสอง Integrase Inhibitors 

(INSTIs) และกลุมท่ีสาม Protease Inhibitors (PIs) 

ปญหาสําคัญท่ีพบในการรักษาคือ ภาวะที่ยาตานไวรัส 

เอชไอวีไมสามารถกดปริมาณไวรัสลงได ซึ่งอาจเกิดจาก

การมเีชือ้ดือ้ตอยาโดยมกีารเปลีย่นแปลงหรอืกลายพนัธุ

ของลาํดบัสารพนัธกุรรมซึง่สามารถทราบไดจากการตรวจ

จีโนทัยปของเช้ือด้ือยาตานไวรัสเอชไอว ี(Genotypic HIV 

drug resistance testing) โดยเปนการเปรียบเทียบลําดับ            

สารพันธุกรรมของเช้ือไวรัสเอชไอวีของผูติดเชื้อกับ                

เช้ือเอชไอวีสายพนัธุทีไ่วตอยา (wild type virus) เพือ่หา

ตําแหนงการกลายพันธุของเช้ือไวรัส (mutant virus)              

ซึ่งมีสองเทคโนโลยีที่ใช ตรวจกันในปจจุบัน ไดแก 

เทคโนโลยีดั้งเดิม Sanger sequencing และเทคโนโลยี

เนก็ซเจเนเรชัน่ซีเควนซิง่ (Next generation sequencing; 

NGS) โดยเทคโนโลย ีNGS มคีวามไวมากกวาเทคโนโลยี

ดั้ งเดิมซึ่งสามารถตรวจพบแมมี จํานวนของไวรัส                     
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กลายพันธุรอยละ 5 หรือนอยกวารอยละ 20 ของ

ประชากรไวรัสสายพันธุที่ไวตอยาทั้งหมดและถอดรหัส

ลําดับสารพันธุกรรมทําใหทราบสายพันธุของเช้ือรวมท้ัง

ผลการด้ือยาถงึ 4 กลุม ไดแก NNRTIs, NRTIs, PIs 

และINSTIs
(4-5)

 แตเทคโนโลยีดั้งเดิมตองมีจํานวนเช้ือ

ไวรัสกลายพันธุมากกวารอยละ 20 ของประชากรไวรัส

สายพนัธุทีไ่วตอยาทัง้หมดถงึจะสามารถตรวจพบการดือ้

ตอยาตานไวรัสไดแตใหผลการดื้อตอยาเพียง 3 กลุม

เทานั้น ไดแก NNRTIs, NRTIs, PIs และไมไดจําแนก

สายพันธุของเช้ือ ประเทศไทยมีรายงานอัตราการด้ือ           

ตอยาตานไวรัสเอชไอวีรอยละ 11.40  โดยใชเทคโนโลยี

ดัง้เดมิดวยชุดน้ํายา TRUGENE HIV-1 genotyping kit 

ตรวจในกลุมผูรบัประทานยาตานไวรัสเอชไอวมีากกวา 6 

เดอืนและมปีริมาณไวรสัเอชไอวมีากกวา 1,000 copies/ml 

พบการดื้อตอยาตานไวรัสกลุม NRTIs, NNRTIs และ 

PIs เชื้อที่ดื้อตอยาตานไวรัสกลุม NRTIs พบตาํแหนง

กลายพนัธุ M184V มากทีส่ดุ
(6)

 ผลตําแหนงการกลายพนัธุ 

สอดคลองกบัการเฝาระวงัเชือ้เอชไอวีดือ้ตอยาตานไวรัส

ของประเทศไทยในระหวาง ป พ.ศ. 2452 ถงึ พ.ศ. 2557 

โดยใชเทคโนโลยดีัง้เดมิดวยชุดน้ํายา TRUGENE HIV-1 

genotyping kit
(7)

 ขณะน้ีชุดน้ํายาน้ีไมมีจําหนายใน

ประเทศแลว
(8)

 ที่ผานมาสํานักงานปองกันควบคุมโรค          

ที่ 2 จังหวัดพิษณุโลกไดใชน้ํายาดังกลาวใหบริการแก            

ผูติดเช้ือเอชไอวีที่รับประทานยาตานไวรัสพบความชุก

ของเช้ือเอชไอวดีือ้ยาตานไวรัส  4.2 ตอประชากรพนัคน
(9) 

แตปจจุบันไดใชเทคโนโลยีเน็กซเจเนเรชั่นซีเควนซ่ิง 

(Next generation sequencing; NGS) ดวยชุดน้ํายา  

Sentosa
®
 SQ HIV Genotyping Assay (Vela Diagnostic) 

ในการใหบรกิารตรวจกับผูตดิเช้ือและผูปวยเอดสในเขต

สุขภาพที่ 2 ไดแก จังหวัดพิษณุโลก สุโขทัย อุตรดิตถ 

ตาก เพชรบูรณ รวมท้ังจังหวัดในเขตสุขภาพใกลเคียง 

การศึกษาน้ีจะทําใหทราบขอมูลความชุกของเช้ือดื้อยา

ตานไวรัสในเขตภาคเหนอืตอนลางจากการใชเทคโนโลยี 

NGS ซึ่งยังไมมีขอมูลดังกลาวในเขตน้ีมากอน

วตัถุประสงค์
     เพือ่ศกึษาความชุกของเช้ือดือ้ตอยาตานไวรัส

เอชไอวดีวยการใชเทคโนโลยีเน็กซเจเนเรช่ันซเีควนซ่ิงใน

เขตภาคเหนือตอนลาง

วิธีการศึกษา

  เปนการศึกษาแบบยอนหลังเชิงพรรณนา 

(Retrospective descriptive study) ในกลุมของผูติดเช้ือ

เอชไอวีที่เขาเกณฑการสงตรวจหาจีโนทัยปของเช้ือด้ือ             

ตอยาตานไวรัสเอชไอวีดวยเทคโนโลยี NGS ระยะเวลา 

30 เดือน ตั้งแตเดือนมีนาคม 2561 ถึงเดือนกันยายน 

2563  โดยมีเกณฑผูติดเช้ือเอชไอวีตองมีประวัติการ            

รับประทานยาตานไวรัสเอชไอวีอยางสมํ่าเสมอและ         

มีปริมาณไวรัสเอชไอวีมากกวา 1,000 copies/ml และ

ผลตรวจหาจีโนทัยปของเชื้อดื้อตอยาตานไวรัสเอชไอวี 

ครบถวนสมบูรณ โดยโรงพยาบาลในเขตสุขภาพที่ 2 

ไดแก จังหวัดพิษณุโลก สุโขทัย เพชรบูรณ อุตรดิตถ 

สุโขทัย ตาก รวมท้ังจังหวัดในเขตสุขภาพใกลเคียงสง 

ตวัอยางเลอืด (K3 EDTA blood) มายงักลุมหองปฏบิตัิ

การทางการแพทยดานควบคุมโรค สํานักงานปองกัน

ควบคุมโรคท่ี 2 จังหวัดพิษณุโลก เพื่อตรวจหาปริมาณ

ไวรัสเอชไอวีดวยชุดน้ํายา CAP/CTM HIV-1 version 

2.0 จากน้ันตัวอยางเลือดท่ีเหลือของผูที่มีปริมาณไวรัส

เอชไอวีมากกวา 1,000 copies/ml และมีประวัติการ    

รับประทานยาตานไวรัสเอชไอวีอยางสมํ่าเสมอจะนําไป

ตรวจหาจีโนทัยปของเช้ือดื้อยาตานไวรัสเอชไอวีดวย

เทคโนโลยี NGS ดวยชุดน้ํายา Sentosa
®
 SQ HIV            

Genotyping Assay Vela Diagnostic
(10)

 ซึง่มข้ัีนตอนหลกั

ดังน้ี

    1. การสกดัสารพนัธกุรรม (RNA extraction) 

ในตัวอยางพลาสมาของผู รับบริการ จากน้ันเตรียม

ปฏิกิริยาพีซีอาร (PCR) เพื่อเปลี่ยนสารพันธุกรรมชนิด 

RNA เปน DNA 

   2. การเตรียมดีเอ็นเอไลบรารี (DNA Library 

Preparation) เร่ิมจากการตัดสาย DNA เปนทอนส้ันๆ 

(DNA fragmentation) ดวยเอนไซม (Enzymatic Shearing) 
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แลวเช่ือมตอ Adaptor ที่ปลายทั้งสองขางของช้ินสวน 

DNA (Adaptor ligation) เพื่อระบุ DNA ของแตละ

ตัวอยาง 

   3. การเตรียมสารพันธุกรรมแมแบบ (Tem-

plate Preparation) เปนการเพิ่มปริมาณ DNA template 

ที่เชื่อมกับ Adaptor แลว จากน้ันเขาสูการทําปฏิกิริยา 

PCR ที่ถูกหอมลอมดวยอนุภาคนํ้ามัน (water in oil) 

เรียกข้ันตอนน้ีวา Emulsion PCR หรือ emulsion-based 

clonal amplification เพื่อเพิ่มปริมาณ DNA template 

แลวทําการคัดเลือกเฉพาะ DNA ตนแบบท่ีสมบูรณ 

   4. การตรวจหาลําดับเบสของสารพันธุกรรม 

(DNA Sequencing) อาศยัการทาํงานของเอนไซม DNA 

polymerase ในการสังเคราะห DNA สายใหมจาก DNA 

ตนแบบท่ีสมบูรณ เมื่อมีการเขาคู กันของเบสคูสม              

จะมีการปลอยไฮโดรเจนไอออน (H
+
) ทําใหเกิดการ

เปลีย่นแปลงของคา pH ซึง่สามารถตรวจจับไดดวยตัวรับ

สัญญาณดานลางหลุมปฏิกิริยา แลวเปล่ียนเปนสัญญาณ

ไฟฟา (Voltage) แลวจึงสงตอสญัญาณเขาระบบประมวล

ผลและแปลผลออกมาเปนขอมูลลําดับเบสของสาร

พันธุกรรม 

   5. การวิเคราะหขอมูลลําดับเบสของสาร

พันธุกรรมอาศัยระบบ Sentosa
®
 SQ suite software และ 

Sentosa
®
 SQ Reporter มีแนวทางการแปลผลการดื้อตอ

ยาตานไวรัสเอชไอวีตาม Vela Genomics Stanford           

Algorithm เปนหลัก โดยแบงระดับการรายงานผลการ

ดื้อตอยาตานไวรัสเอชไอวีออกเปน 5 ระดับและจัดกลุม

เปน 3 กลุมตามการแปลผลการทดสอบและสามารถใช

ในการเปรียบเทียบกับฐานขอมูลอื่นๆ ดังน้ี 

จําแนกกลุมตามการแปลผล

กลุมท่ี 1 ความไวตอยาตานไวรัส 

Susceptible (S)

กลุมท่ี 2 เปนไปไดที่มีการดื้อตอยา

ตานไวรัส Intermediately /possibly    

resistant (I)

กลุมท่ี 3  ดื้อตอยาตานไวรัส Fully 

resistant  (R)

ระดับการรายงานผล

- Susceptible

- Potential low-level 

resistance

- Low-level resistance

- Intermediate 

resistance

- High-level resistance

ความหมาย

- ไมพบตําแหนง mutation 

- อาจมีตําแหนงที่สัมพันธกับการดื้อยาตอยาตานไวรัส

- พบตําแหนง mutation ที่สัมพันธกับการดื้อยาตอยา

ตานไวรัสเอชไอวีระดับต่ํา

- พบตําแหนง mutation ที่สัมพันธกับการดื้อยาตอยา

ตานไวรัสเอชไอวีระดับปานกลาง

- พบตําแหนง mutation ที่สัมพันธกับการดื้อยาตอยา

ตานไวรัสเอชไอวีระดับสูง

 การวิเคราะหขอมูลไดใชแบบบันทึกขอมูลโดย

ระบขุอมลูดงันี ้ปรมิาณไวรสัเอชไอว ี(หนวย copies/ml), 

HIV-1 subtype, ผลการตรวจหาจีโนทัยปของเชื้อดื้อ       

ตอยาตานไวรัสเอชไอวีดวยเทคโนโลยี NGS และ           

ตําแหนงการกลายพันธุ (Drug Resistance Mutation; 

DRM) ที่สัมพันธกับการดื้อตอยาตานไวรัสเอชไอวี           

 การวิเคราะหขอมูลไดนําขอมูลมาตรวจสอบ            

ความถูกตองครบถวน และขอมูลจะถูกรักษาเปน             

ความลับ โดยไมระบุชื่อ-นามสกุลของกลุมตัวอยาง            

จากน้ันวิเคราะหขอมลูโดยใชโปรแกรมสําเรจ็รูป คือ สถิติ

เชิงพรรณนา ไดแก รอยละ คาเฉลี่ย 

ผลการศึกษา               

 ขอมูลการตรวจหาจีโนทัยปของเชื้อดื้อตอยา

ตานไวรัสเอชไอวีดวยเทคโนโลยี Next Generation            

Sequencing ของผูตดิเช้ือเอชไอวีในพืน้ท่ีภาคเหนอืตอน

ลางของประเทศไทยท่ีไดรับการตรวจ ณ กลุ มหอง                     

ปฏิบัติการทางการแพทยดานควบคุมโรค สํานักงาน

ปองกนัควบคุมโรคท่ี 2 จังหวดัพษิณุโลก ระยะเวลา 30 เดอืน 

ตั้งแตเดือนมีนาคม 2561 ถึง กันยายน 2563  ในผูที่มี

ประวัตกิารรบัประทานยาตานไวรัสเอชไอวีอยางสมํา่เสมอ

และมีปริมาณไวรัสเอชไอวีมากกวา 1,000 copies/ml ที่

มผีลตรวจหาจีโนทัยปของเช้ือด้ือตอยาตานไวรัสเอชไอวี
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รายละเอียด

1. ระดับปริมาณไวรัสเอชไอวี 

   - มากกวา 1,000-10,000 copies/ml

   - 10,001-100,000 copies/ml

   - มากกวา 100,000 copies/ml

   - คาปริมาณไวรัสเอชไอวีตํ่าสุด

   - คาปริมาณไวรัสเอชไอวีสูงสุด

  - CRF01_AE

  - subtype B

  - CRF02_AG

  - CRF39_BF

  - subtype G

  - CRF17_BF, CRF28_BF

ดวยเทคโนโลย ีNGS ครบถวนสมบรูณ จํานวน 614 ราย 

จากจํานวนผูที่ไดรับการตรวจหาปริมาณไวรัสเอชไอวี

ทั้งหมด 13,461 ราย พบผูที่มีเชื้อดื้อตอยาตานไวรัส          

เอชไอวี จํานวน 412 ราย ความชุกของเช้ือดือ้ยาตานไวรัส 

รอยละ 3.06 ของผูที่ไดรับการตรวจหาปริมาณไวรัส          

เอชไอวี

       นอกจากนี้พบผู ที่มีปริมาณไวรัสเอชไอวี

มากกวา 1,000-10,000 copies/ml จํานวน 147 ราย 

คิดเปนรอยละ 23.94 ผูทีม่ปีริมาณไวรสัเอชไอว ี10,001-

100,000 copies/ml จํานวน 297 ราย คิดเปนรอยละ 

48.37 และผูทีม่ปีริมาณไวรสัเอชไอวมีากกวา 100,000 

copies/ml จํานวน 170 ราย คิดเปนรอยละ 27.69              

คาปริมาณไวรัสเอชไอวีตํา่สดุและสงูสดุเทากบั 1,002 และ 

4,440,000 copies/ml ตามลําดับ เมื่อนําตัวอยางไป          

ตรวจหาจีโนทัยปของเช้ือดื้อยาตานไวรัสเอชไอวีดวย

เทคโนโลยี NGS มีผลการศึกษาดังน้ี พบ CRF01_AE 

จํานวน 582 ราย คิดเปนรอยละ 94.79 Subtype B 

จํานวน 24 คิดเปนรอยละ 3.91 CRF02_AG และ 

CRF39_BF จํานวน 3 ราย คิดเปนรอยละ 0.49 เทากัน 

สวน Subtype G และ CRF17_BF,CRF28_BF มจํีานวน 

1 ราย คิดเปนรอยละ 0.16 เทากัน (ตารางที่ 1) 

2. ผลสายพันธุ (subtype) และลูกผสม (Circulating Recombinant Form; CRF)

จํานวน

(n = 614 ราย)

147

297

170

1,002 copies/ml

4,440,000 copies/ml

582

24

3

3

1

1

รอยละ

23.94

48.37

27.69

94.79

3.91

0.49

0.49

0.16

0.16

ตารางท่ี 1  ขอมูลระดับปริมาณไวรัสเอชไอว ี(HIV-1) สายพันธุ (subtype)และลกูผสม (Circulating Recombinant Form; CRF) 

ของผูที่มีระดับปริมาณไวรัสเอชไอวีมากกวา 1,000 copies/ml 

           ผลการตรวจหาจีโนทัยปของเชื้อดื้อยาตาน      

ไวรัสเอชไอวีในระดับปริมาณไวรัสเอชไอวีที่แตกตางกัน 

พบจํานวนผูที่มีเชื้อดื้อตอยาตานไวรัสเทากับ 412 ราย 

โดยสวนใหญมปีรมิาณไวรสัเอชไอวอียูระหวาง 10,001-

100,000 copies/ml และจํานวนผูที่ไมมีการดื้อตอยา

ตานไวรัส  202 ราย  นอกจากนี้ยังพบจํานวนผูที่มีเชื้อ

ดื้อยาตานไวรัสเฉพาะกลุม NRTIs, NNRTIs, PIs และ 

INSTIs เทากับ 20, 109, 5 และ 1 ราย ตามลําดับ 

จํานวนของผูทีม่กีารด้ือยาสองกลุมยาพบ 3 รปูแบบ ไดแก 

กลุม NRTIs+ NNRTIs 256 ราย กลุม NRTIs+PIs 2 

ราย และกลุม NNRTIs+PIs  4 ราย แตจํานวนผูที่มีการ

ดื้อยาสามกลุมยามี 2 รูปแบบคือ กลุม NRTIs+NNR-

TIs+PIs 13 ราย และกลุมยา NRTIs+NNRTIs+INSTIs 

1 ราย และผู ที่ดื้อตอยาตานไวรัสทุกกลุ ม 1 ราย               

(ตารางที่ 2)
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ตารางท่ี 2  รูปแบบด้ือยาตานไวรัสเอชไอวีในจําแนกตามระดับปริมาณไวรัสเอชไวี 

รูปแบบการด้ือตอกลุมยาตานไวรัสเอชไอวี

1. จํานวนผูที่มีเชื้อด้ือยาตานไวรัสท้ังหมด

- ดื้อตอยาตานไวรัสเฉพาะกลุม NRTIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสเฉพาะกลุม NNRTIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสเฉพาะกลุม PIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสเฉพาะกลุม INSTIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสกลุม NRTIs+NNRTIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสกลุม NRTIs+PIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสกลุม NNRTIs+PIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสกลุม NRTIs+NNRTIs+PIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสกลุม

 NRTIs+NNRTIs+INSTIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสทุกกลุม

NRTIs+NNRTIs+PIs+INSTIs

2. จํานวนผูที่ไมมีเชื้อด้ือตอยาตานไวรัส

จํานวน 

ราย  

(รอยละ)

412 (67.10)

20 (3.26)

109 (17.75)

5 (0.82)

1 (0.16)

256 (41.69)

2 (0.33)

4 (0.65)

13 (2.12)

1 (0.16)

1 (0.16)

202 (32.90)

>1,000-

10,000

copies/ml

(n=147)

110

9

28

2

0

67

0

0

4

0

0

37

10,001-

100,000

copies/ml

(n=297)

194

9

64

1

0

106

2

4

6

1

1

104

> 100,000

copies/ml

(n=170)

108

2

17

2

1

83

0

0

3

0

0

61

จํานวนผูที่มีระดับปริมาณไวรัสเอชไอวี (ราย)

คํายอ:  Nucleoside Reverse transcriptase Inhibitors (NRTIs), Non-Nucleoside Reverse transcriptase Inhibitors 

            (NNRTIs), Protease Inhibitors (PIs), Integrase Inhibitors (INSTIs)

แผนภูมิที่ 1 แสดงสัดสวนของผลตรวจหาจีโนทัยปของเช้ือด้ือยาตานไวรัสเอชไอวีในแตละชนิดท่ีใชในการรักษา

คํายอ:  Abacavir (ABC), Zidovudine (AZT), Stravudine (D4T), Didanosine (DDI), Emtricitabine (FTC), Lamivudine  

 (3TC), Tenofovir (TDF), Efavirenz (EFV), Entravirine (ETR), Nevirapine (NVP), Rilpirapine (RPV), Atazanavir  

 (ATV/r), Darunavir (DRV/r), Fosamprenavir (FPV/r), Indinavir (IDV/r), Lopinavir (LPV/r), Nelfinavir (NFV),  

  Saquinavir (SQV/r), Tipranavir (TPV/r), Doutegravir (DTG), Elvitegravir (EVG) และ Raltegravir (RAL)
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 เมื่อพิจารณาสัดสวนของผลตรวจหาจีโนทัยป

ของเชื้อดื้อยาตานไวรัสเอชไอวีในแตละตัวยาที่ใชในการ

รักษาตามแผนภูมิที่ 1 ผูที่มีเช้ือดื้อยามีผลการตรวจเปน 

High-level resistance จัดอยูในกลุม Fully resistance 

ในภาพรวมพบมีการดื้อยาตานไวรัสทุกตัวยาในกลุมยา 

NRTIs, NNRTIs และ PIs ยกเวนยากลุม INSTIs                  

พบการดื้อตอยา Elvitegravir (EVG) และ Raltegravir 

(RAL) รอยละ 0.30 และ 0.20 ตามลําดับ แตไมพบ

การด้ือตอยา Doutegravir (DTG) กลุมยา NRTIs พบ

ผูทีด่ือ้ยา Emtricitabine (FTC) และ Lamivudine (3TC) 

รอยละ 42.20 เทากนั สวนกลุมยา NNRTIs พบผูทีด่ือ้ยา 

Efavirenz (EFV) และ Nevirapine (NVP) ถึงรอยละ 

53.90, 62.20 ตามลําดับ กลุมยา PIs พบผูที่ดื้อตอยา

ตานไวรัสทุกตัวยา โดยพบมากที่สุดคือการดื้อตอยา 

Nelfinavir (NFV) รอยละ 3.40

 เชื้อเอชไอวีที่มีการด้ือตอยาตานไวรัสชนิด           

ตางๆ พบการการกลายพนัธุของยีนในตําแหนง (codon) 

ที่สัมพันธกับการดื้อตอยาตานไวรัสของผูที่มีเชื้อดื้อยา

ตานไวรัสจํานวน 412 ราย แสดงการพบตําแหนง             

(codon) ของยีนท่ีสัมพันธกับการด้ือตอกลุมยา NRTIs, 

NNRTIs, PIs และ INSTIs ยากลุม NRTIs โดยพบ            

ความชุกของตําแหนง M184V/I มากกวาตาํแหนงอ่ืนๆ 

และตําแหนง K65R/N และ D67N/G/E มีความชุก

ของตําแหนงท่ีเก่ียวของกับการด้ือยาเทากนัรอยละ 18.93 

กลุมยา NNRTIs ตําแหนงท่ีพบมากคือ K103N /S/NS 

รอยละ 46.60 และรองลงมาตําแหนง G190A /C/

AS/S/T รอยละ 31.55 สวนใหญกลุมยา PIsb พบตาํแหนง 

I54L/V ถงึรอยละ 1.94 สาํหรบักลุมยา INSTIs พบรอยละ  

1.70 ทีม่กีารกลายพนัธุของยีนตําแหนง A128T มากทีส่ดุ

เมือ่เทยีบกับตําแหนงอ่ืน ๆ (ตารางที ่3)

ตารางท่ี 3 รอยละของผูที่มีเชื้อด้ือตอยาตานไวรัส

โดยมีการกลายพันธุของยีนในตําแหนงท่ีสําคัญมีความเก่ียวของกับการด้ือตอยาตานไวรัส

การกลายพันธุของยีน 

ในตําแหนงที่สัมพันธกับการด้ือตอยาตานไวรัส

ตําแหนงการกลายพันธุของยีนท่ีสัมพันธกับการด้ือตอยากลุม NRTIs

 K65R/N

 D67N/G/E

 T69 Insertion

 L74I/V

 Q151M

 M184V/I

 TAM-1; M41L, L210W, T215Y

 TAM-2; D67N, K70R, T215Y, K219Q

ตําแหนงการกลายพันธุของยีนท่ีสัมพันธกับการด้ือตอยากลุม NNRTIs

 L100I/V

 K101E/H/P

 K103N/S/NS

 V106IM/A

 V108I

 E138A/G/Q

 V179F/D/E/T

 Y181C/IV

 Y188L/C/H

 G190A/C/AS/S/T

จํานวน 

78

78

1

56

6

255

7

17

36

70

192

76

49

37

91

106

45

130

รอยละ

(18.93)

(18.93)

(0.24)

(13.59)

(1.46)

(61.89)

(1.70)

(4.13)

(8.74)

(16.99)

(46.60)

(18.45)

(11.89)

(8.98)

(22.09)

(25.73)

(10.92)

(31.55)



                     ปที่ 34 ฉบับท่ี 2 ก.พ. - พ.ค. 2565

107

ความชุกของเชื้อด้ือยาตานไวรัสเอชไอวีดวยการใชเทคโนโลยีเน็กซเจเนเรชั่นซีเควนซิ่ง

ในเขตภาคเหนือตอนลาง

สรุปและวิจารณ

 ผลการศึกษาความชุกของเชื้อดื้อตอยาตาน        

ไวรัสเอชไอวีดวยการใชเทคโนโลยี NGS ในเขตภาคเหนอื

ตอนลาง ตั้งแตเดือนมีนาคม 2561 ถึงเดือนกันยายน 

2563 จากตัวอยางเลือดของผูติดเชื้อและผูปวยเอดส       

ที่ไดสงมายังกลุมหองปฏิบัติการทางการแพทยดาน

ควบคุมโรค สํานักงานปองกันควบคุมโรคท่ี 2 จังหวัด

พิษณุโลก เพื่อตรวจหาปริมาณไวรัสเอชไอวีโดยผูที่มี

ปริมาณไวรัสมากกวา 1,000 copies/ml และมีประวัติ 

การรับประทานยาตานไวรัสเอชไอวีอยางสมํ่าเสมอ         

ซึง่เขาเกณฑการสงตรวจหาจีโนทยัปของเชือ้ดือ้ตอยาตาน 

ไวรัสเอชไอวี มีผูท่ีมีผลการตรวจจีโนทัยปของเชื้อดื้อ         

ตอยาตานไวรัสเอชไอวีครบถวนสมบูรณ 614 ราย          

จากผูทีร่บัการตรวจหาปริมาณไวรสัเอชไอวี 13,461 ราย 

พบผูที่มีเชื้อเอชไอวีที่ดื้อตอยาตานไวรัส 412 ราย          

ดังน้ันความชุกของเชื้อดื้อยาตานไวรัสเอชไอวี รอยละ 

3.06 ของผูติดเชื้อเอชไอวีที่ไดรับการตรวจหาปริมาณ         

ไวรัสเอชไอวีซึ่งเปนตามการคาดการณจากองคการ

อนามยัโลกทีก่ลาวถงึ ผลการสาํรวจระหวางป พ.ศ. 2557 

ถึง พ.ศ. 2561 ของความชุกของเชื้อดื้อยาในผูที่ได           

รับประทานยาอยูระหวางรอยละ 3 ถึง 29 พบการด้ือ 

กลุมยา NRTIs รอยละ 21-91 และดื้อตอกลุมยา             

NNRTIs รอยละ 50-97 มีการคาดการณวารอยละ           

21-91 พบเชื้อที่ดื้อยาทั้งสองกลุมยา ไดแก NNRTIs 

และ NRTIs ในผูที่ใชยารักษา NNRTIs เปนสูตรพื้นฐาน         

ในการรักษา
(11)

 และใกลเคียงกับการศึกษาที่ผานมา          

ในกลุมผูติดเชื้อเอชไอวีในประเทศไทยที่รับประทานยา

ตานไวรัสมาแลวเชนเดียวกัน พบความชุกของเช้ือด้ือยา

รอยละ 4.20 แตไมพบการดือ้ยาในกลุมยา PIs
(12)

 ขณะที่           

การศกึษาน้ีพบเชือ้ด้ือยาเฉพาะตวัยา PIs จํานวน 4 ราย และ

ดื้อตอตัวยา INSTIs เทานั้นจํานวน 1 ราย เน่ืองดวย

เทคโนโลย ีNGS สามารถถอดรหสัพนัธกุรรมยนีท่ีสาํคญั

ของไวรัส HIV ไดถงึ 3 ยนีทําใหสามารถตรวจหาการดือ้ยา 

กลุม INSTIs ได นอกจากน้ันสามารถแสดงผลสายพันธุ

ของเชื้อเอชไอวี HIV-1 และมีความไวในการตรวจจับ

เชือ้ด้ือยาตานไวรัสทีม่อียูนอยกวารอยละ 20 แตชดุตรวจ

ที่ใชเทคโนโลยีดั้งเดิมใหผลการถอดรหัสการด้ือยาได

เพยีงสองยีนเทานัน้ มคีวามไวของการตรวจจับเช้ือด้ือยา

ตารางท่ี 3 รอยละของผูที่มีเชื้อด้ือตอยาตานไวรัส

โดยมีการกลายพันธุของยีนในตําแหนงท่ีสําคัญมีความเก่ียวของกับการด้ือตอยาตานไวรัส (ตอ)

การกลายพันธุของยีน 

ในตําแหนงที่สัมพันธกับการด้ือตอยาตานไวรัส

ตําแหนงการกลายพันธุของยีนท่ีสัมพันธกับการดื้อตอยากลุม PIs

 V32I

 I47AV

 I50V

 I54L/V

 Q58E

 T74P

 L76V

 V82A/F

 I84V

 N88D

 L90M

ตําแหนงการกลายพันธุของยีนท่ีสัมพันธกับการดื้อตอยากลุม INSTIs

 T66I

      A128T

 Y143H

     S153F

จํานวน 

3

4

2

8

2

3

6

5

6

3

1

2

7

1

1

รอยละ

(0.73)

(0.97)

(0.49)

(1.94)

(0.49)

(0.73)

(1.46)

(1.21)

(1.46)

(0.73)

(0.24)

(0.5)

(1.7)

(0.2)

(0.2)
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ตานไวรัสของเทคโนโลยีนอยกวาและไมสามารถแสดงผล

สายพนัธุของเช้ือเอชไอว ีป พ.ศ. 2551 ถงึ พ.ศ. 2555 ได 

สํานักงานปองกันควบคุมโรคท่ี 2 จังหวัดพิษณุโลกไดใช

เทคโนโลยีดั้งเดิมตรวจในกลุมผูติดเชื้อและผูปวยเอดส

ที่รับประทานยาตานไวรัสและมีปริมาณไวรัสเอชไอวี

มากกวา 2,000 copies/ml มีความชุกของเชื้อดื้อตอยา

ตานไวรัส ประมาณ 4.2 ตอประชากรพันคน สวนใหญ

จะดื้อตอกลุมยาสองชนิดรวมกัน NRTIs และ NNRTIs 

ถงึรอยละ 59.20
(9)

 แตขอมลูในการศกึษาคร้ังน้ีพบตํา่กวา 

คือ รอยละ 41.69  ผลการตรวจท่ีไดจากเทคโนโลย ีNGS 

สามารถแสดงผลสายพันธุของเช้ือและสามารถตรวจหา

เชื้อดื้อยาตานไวรัสในผูที่มีปริมาณไวรัสตั้งแต 1,000 

copies/ml รวมท้ังใหผลการตรวจหาเชื้อดื้อตอกลุมยา 

INSTIs ซึ่ ง มีการศึกษาตัวอย างของผู ติดเ ช้ือใน

ประเทศไทยไดเปรียบเทียบผลการตรวจของสอง

เทคโนโลยีน้ี พบเทคโนโลยี NGS สามารถตรวจหาการ 

กลายพนัธุทีส่มัพนัธกบัการดือ้ยาตานไวรัส รอยละ 99.40 

ของตําแหนงทั้งหมดที่ตรวจพบในเทคโนโลยีดั้งเดิม     

และอกี 129 ตาํแหนงทีพ่บไดบอยในกรณกีารกลายพนัธุ

ที่สัมพันธกับการดื้อยาตานไวรัสในระดับที่ตํ่ากว า                  

รอยละ 20.00 ซึง่เปนขอจาํกดัของเทคโนโลยีดัง้เดมิท่ีไม

สามารถตรวจพบไดและสามารถตรวจพบบางตําแหนง           

ที่สัมพันธกับการดื้อยาในระดับมากกวารอยละ 20.00  

ที่ไม สามารถตรวจพบไดดวยเทคโนโลยีดั้งเดิม
(13)

  

นอกจากน้ัน เทคโนโลยีดั้งเดิมมีการเรียงลําดับเบสได           

คร้ังละ 1 ตัวอยาง และการอานลําดับสารพันธุกรรม          

ตองใชคนตัดสนิใจ  เลือกเบสในตําแหนงเดียวกันท่ีมเีบส 

ข้ึนซอนกันอยู แตเทคโนโลยี NGS ใหขอมลูเบสของลําดบั

สารพนัธกุรรมสามารถทราบแตละตาํแหนงโดยพจิารณา

จากความซํ้าของชุดขอมูลในรูป (%) Coverage ไดโดย

ไมตองใหผูตรวจอานเบสของลําดับสารพันธุกรรม

 สวนใหญพบผู ที่มีปริมาณไวรัสเอชไอวีอยู 

ระหวาง 10,001-100,000 copies/ml ถงึรอยละ 48.37 

คาปริมาณไวรัสเอชไอวีตํา่สดุและสงูสุด 1,002 copies/ml 

และ 4,440,000 copies/ml ตามลําดับสวนมากเปน           

สายพนัธุลกูผสม CRF01_AE รอยละ 94.79 ตามตาราง

ที่ 1 ซึ่งสอดคลองกับรายงานที่ผานมาเปนสายพันธุที่           

พบมากในประเทศไทย คาดวานาจะมาจากประเทศ

แอฟริกากอนท่ีจะแพรมาประเทศไทยและประเทศอื่นๆ 

ในทวีปเอเชียตะวันออกเฉียงใต สวนสายพันธุ  B, 

CRF02_AG และ G ที่พบจํานวนไมมากซึ่งไดมีรายงาน

การพบในประเทศไทยมากอนหนานี้
(14)

 สวนสายพันธุ

ลกูผสมท่ีพบเปนการผสมระหวางสายพนัธุ B กบั F ไดแก 

CRF17_BF, CRF28_BF  CRF39_BF พบไมถึง               

รอยละ 1 มีรายงานพบสายพันธุผสมน้ีพบมากในทวีป

อเมริกาใต
(15)

 แตผูที่ไมมีเชื้อด้ือตอยาตานไวรัสแตมี

ปริมาณไวรัสเอชไอวีมากกวา 1,000 copies/ml จํานวน 

202 ราย คิดเปนรอยละ 32.9 อาจมสีาเหตมุาจากการรบั

ประทาน ยาตานไวรสัไมสมํา่เสมอซึง่ตองใชระยะเวลาหนึง่

จึงเกดิการเปลีย่นแปลงของเชือ้ไวรสักลบัไปเปนเช้ือไวรสั          

สายพันธุที่ไวตอยา (wild type strain) จึงทําใหตรวจ           

ไมพบเชื้อที่มีการดื้อยา ดังน้ันจึงควรมีการสอบถาม               

ผู ติดเช้ือ เพื่อหาสาเหตุของการรับประทานยาไม

สมํ่าเสมอและแนะนําใหกินยาสูตรเดิมไปอยางนอย             

4 สัปดาหพร อมกํากับติดตามการรับประทานยา                    

อยางเครงครัดกอนทําการสงตรวจหาปริมาณไวรัส                     

เอชไอวีอีกคร้ัง ถายังคงมีปริมาณไวรัสเอชไอวีมากกวา 

1,000 copies/ml จึงทาํการสงตรวจจีโนทยัปของเช้ือด้ือ

ตอยาตานไวรัสเอชไอวีตอไป
(16, 17) 

นอกจากนี้ยังพบวา                 

มีจํานวนเกินคร่ึงหนึ่งของผูที่มีเชื้อดื้อตอยาตานไวรัส             

เปนผูทีม่เีชือ้ดือ้ตอกลุมยา NRTIs+NNRTIs ถงึ 256 ราย 

คิดเปนรอยละ 41.69 ในการด้ือยาทั้งสองกลุ มน้ี                

สวนใหญจะมีปริมาณไวรัสเอชไอวีอยูระหวาง 10,001-

100,000 copies/ml ลําดับรองลงมาที่พบเปนเช้ือที่ดื้อ

ตอยาตานไวรัสเฉพาะกลุม NNRTIs จํานวน 109 ราย 

คิดเปนรอยละ 17.75 ดังตารางท่ี 2 ทั้งน้ีการด้ือยา  

NNRTIs สูงกวากลุมยาอื่น อาจเน่ืองมาจากประเทศไทย

ใชยากลุม NNRTIs เปนสวนหน่ึงของยาหลกัในการรกัษา

ถาการรับประทานยาไมสมํ่าเสมอ หรือระดับยาไมเพียง

พอตอการรักษาก็มีผลทําใหเกิดเช้ือดื้อยาได ขอมูล

แผนภมูทิี ่1 ยา Nevirapine เปนตัวยาท่ีพบการดือ้ยามาก

ที่สุดถึงร อยละ  92.00 พบตําแหน งกลายพันธุ  
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L100,K101, K103, V106, V108 Y181, Y188, 

G190 มคีวามสัมพนัธในการดือ้ยาทัง้ Nevirapine และ 

Efavirenz ได
(18)

 และตําแหนงที่สัมพันธกับการด้ือยา 

Nevirapine ไดแก K103N/S, Y181C และ G190A 

ซึง่พบไดในกลุมผูไมเคยไดรบัการรักษาดวยยา Nevirapine 

มากอน (primary drug resistance) และเมื่อใชยา                

Nevirapine รักษารวมดวยเปนเวลานานมากกวา 60 

เดือน
(19)

 ปจจุบันแนวทางการใชรักษาไมไดใช ยา                  

Nevirapine เปนสูตรยารวมในการเริม่ตนในการรกัษาแลว 

สาํหรบัการกลายพนัธุกบัการดือ้ยาในกลุม NRTIs ทีส่าํคญั

คือ M184V/I พบถึงรอยละ 61.90 มีการศึกษา                 

พบตําแหนงน้ีสัมพันธกับการใชยา Lamivudine หรือ 

Emtricitabine
(20)

 จากตารางที่ 3 ความถี่ของตําแหนง   

การกลายพนัธุทีพ่บรองลงมาจาก M184V/I ม ี2 ตาํแหนง 

ไดแก ตําแหนงแรก K65R พบไดในผูติดเช้ือที่รักษา           

ดวยสูตรยาตานไวรัสที่มีตัวยา Tenofovir, Abacavir, 

Stavudine, Zalcitabine หรือ Didanosine
(21)

 ถาพบ

ตาํแหนง K65R หรอื L74I/V  หรอืทัง้สองตาํแหนงรวม

กับตําแหนง M184V มีความสัมพันธในการด้ือตอยา 

Abacavir, Didanosine และ Lamivudine
(22)

 สวนอีก

ตําแหนงคือ D67N/G/E เปนหน่ึงในสมาชิกตําแหนง

ของ TAMs ซึ่งมีความสัมพันธ การดื้อยาในกลุม NRTI 

เกือบทั้งหมดยกเวน Lamivudine มักเกิดข้ึนในผูติดเช้ือ

ที่รักษาดวยสูตรยาที่มี Stavudine, Lamivudine และ 

Nevirapine ซึ่งเปนสูตรยารักษาเร่ิมแรกท่ีใชรักษาใน

ประเทศไทย และสามารถตรวจพบตาํแหนง TAMs ได

ภายหลงัพบตาํแหนง M184V แลว โดยพบในกลุมท่ีมี

การตรวจการด้ือตอยา กลุม NRTIs ลาชา
(23)

 การด้ือยา

ตอกลุม NRTIs พบ TAMs ตั้งแต 3 ตําแหนงข้ึนไป โดย 

TAM-1 (M41L, L210W, T215Y) พบรอยละ 1.70 

สามารถทําใหดื้อตอยา Zidovudine และ Stavudine และ

ดื้อยาขามชนิดในกลุม NRTIs ไดอยางรุนแรง  สวนเช้ือ

ทีม่กีารกลายพนัธุ TAM-2 (D67N, K70R, T215Y/F, 

K219Q) รอยละ 4.10 สามารถทาํใหดือ้ตอยา Zidovudine 

และ Stavudine และดื้อยาขามชนิดในกลุม NRTI ได

รุนแรงนอยกวา พบตําแหนง T69 insertion รวมกับ 

T215Y/M ซึ่งเปนหน่ึงในสมาชิกตําแหนงของ TAM           

มีความสัมพันธตอการดื้อยาทุกตัวในกลุม NRTIs และ         

มีการกลายพันธุตําแหนง Q151M เกิดข้ึนทําใหเกิดการ

ดื้อยาทุกตัวในกลุม NRTIs ยกเวน Tenofovir
(24-25)

 

ประเทศไตหวันมีการเฝาระวังการด้ือยาของผูติดเช้ือ        

เอชไอวีทีไ่ดรบัประทานยาและมีการใชเกณฑการตรวจหา

จีโนทัยปของการดื้อยาตานไวรัสดวยชุดน้ํายาที่ใช 

เทคโนโลยีดั้งเดิมตองเปนผูที่มีปริมาณไวรัสเอชไอวี

มากกวา 1,000 copies/ml เชนเดียวกับแนวทาง                 

การติดตามรักษาของประเทศไทย โดยพบระดับการด้ือ

ตอยาโดยเฉพาะกลุม NRTIs และ NNRTIs คอนขางสูง 

ไดแก ตัวยา Emtricitabine, Lamivudine, Nevirapine, 

Efavirenz แตการด้ือยา PIs มีจํานวนไมมากเหมือนกัน

กับการศึกษาคร้ังน้ี
(26) 

สิง่ทีน่าสนใจ คือ มจํีานวน  1 ราย  

ทีม่เีชือ้ด้ือตอยากลุม INSTIs เพยีงยากลุมเดียวเทาน้ันโดย

เปนเช้ือสายพันธุ CRF01_AE มีปริมาณไวรัสเอชไอวี 

163,000 copies/ml โดยดื้อตอยา Raltegravir พบ

ตาํแหนงทีส่มัพนัธกบัการดือ้ยาคอื Y143H เปนตําแหนง

ทีพ่บไดนอยซึง่มรีายงานการศกึษาทัง้ In vivo และ In vitro 

วาสมัพนัธกบัการดือ้ยา Raltegravir ในกลุมผูทีไ่มเคยได

รับยากลุม INSTIs มากอน
(27)

 และพบ 1 รายที่ดื้อตอ 

ทกุกลุมยา (Pan-resistant HIV-1 strain) โดยมปีริมาณ

ไวรัสเอชไอวี 19,200 copies/ml เปนเช้ือสายพันธุ 

CRF01_AE มีผลการตรวจพบดื้อตอยากลุม NRTIs 

ไดแกตัวยา Emtricitabine, Lamivudine ตําแหนงที่

สัมพันธตอการด้ือยา K70R, M184V, K219QR             

มีการดื้อทุกตัวยาในกลุม NNRTIs ตําแหนงที่สัมพันธ    

ตอการดื้อยา K101E, Y181C, G190A กลุม PIs 

เปนการด้ือตอยา Fosamprenavir/r, Nelfinavir และ 

Tipranavir/r ตําแหนงที่สัมพันธตอการดื้อยาเพียง 2 

ตําแหนงคือ I47V และ I54V สวนกลุมยา INSTIs 

เปนการดื้อตอยา Elvitegravir ตําแหนงที่สัมพันธตอ          

การดื้อยา T66I เปนตําแหนงที่พบไดบอยใน In vitro 

และพบไดในผูที่ไดรับการรักษาดวยยา Elvitegravir
(28)

 

ซึ่งการศึกษาไมมีขอมูลการรักษาของผู ติดเชื้อรายนี้                

มีเพียงการรายงานเปนกรณีศึกษาในป พ.ศ. 2550             
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พบผูที่มีเชื้อดื้อตอยาหลายกลุมไดรับการรักษาดวยยา           

ตานไวรัสตัง้แตป พ.ศ. 2538 มากกวา 14 ตวัยาตลอดระยะ

เวลาการรักษา
(29)

 และสิ่งที่ตองตระหนักในการใชยา             

ตานไวรัสแบบผสมผสานทีไ่มเหมาะสม คือ การรบัประทาน

ยาไมสมํา่เสมอ การไดรับการวินิจฉัยการดื้อยาลาชา หรือ                

เกิดจากปจจัยอื่นๆ ที่เกี่ยวของทําใหเกิดการกลายพันธุ

ของยีนเปาหมาย การมีเช้ือด้ือตอยาตานไวรัสเปน

อปุสรรคท่ีสาํคญัอยางยิง่ตอการรกัษา ซึง่ขอมลูการตรวจ

หาจโีนทัยปของเช้ือดือ้ตอยาตานไวรัสเอชไอวีดวยการใช

เทคโนโลยี NGS จะชวยติดตามผลการรักษาดวยยา            

ตานไวรัสเอชไอวีและเลือกใชตัวยาในการรักษาเพื่อ              

คาดหวังจะทําใหชีวิตของผูติดเชื้อเอชไอวี/ผูปวยเอดส          

มีคุณภาพชีวิตท่ีดีข้ึน  

กิตติกรรมประกาศ
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