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บทคัดยอ
    การเฝาระวังเช้ือดื้อยาตานไวรัสเอชไอวีในเขตภาคเหนือตอนลาง ดวยการตรวจหาจีโนทัยปของเช้ือ             

ดื้อตอยาตานไวรัสเอชไอวี โดยใชเทคโนโลยีเน็กซเจเนเรช่ันซีเควนซิ่ง (Next generation Sequencing; NGS) ซ่ึงยัง

ไมมีขอมูลดังกลาวมากอน เปนการศึกษาแบบยอนหลงัเชิงพรรณนา ตั้งแตเดือนมีนาคม 2561 ถึง กันยายน 2563 

ในผูท่ีมีประวัติการรับประทานยาตานไวรัสเอชไอวีสม่ําเสมอและมีปริมาณไวรัสเอชไอวีมากกวา 1,000 copies/ml 

จํานวน 614 ราย จากผูติดเช้ือเอชไอวีที่ไดรับการตรวจหาปริมาณไวรัสเอชไอวีทั้งหมด 13,461 ราย

      พบผูที่มเีชื้อดือ้ยา 412 ราย มคีวามชุกของเชือ้ดื้อยา รอยละ 3.06 สวนใหญเชื้อเปนสายพันธุ CRF01_AE 

และปรมิาณไวรัสเอชไอวีอยูระหวาง 10,001-100,000 copies/ml สวนมากเช้ือดื้อตอยา NRTIs รวมกับ NNRTIs 

256 ราย กลุมยา NRTIs พบตําแหนงที่เกี่ยวของการด้ือยา M184 มากที่สุดและยังพบตําแหนง K65 และ D67 

สวนกลุมยา NNRTs, PIs, INSTIs ตําแหนงที่พบมาก คือ K103, I54, A128 ตามลําดับ มี 1 รายที่มีเช้ือดื้อตอ 

ทุกกลุมยา 

     การใชเทคโนโลยี NGS จะเปนเครื่องมือที่ชวยติดตามผลการรักษาดวยยาตานไวรัสเอชไอวี และชวยให

ขอมูลเพื่อทําแผนปฏิบัติการใหบรรลตุามยุทธศาสตรแหงชาติ 
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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 การด้ือยาตานไวรัสเอชไอวี              Prevalence, HIV drug resistance,

 เทคโนโลยีเน็กซเจเนเรช่ันซีเควนซิ่ง              Next generation sequencing technology

บทนํา
     โรคเอดสยังคงเปนโรคทีเ่ปนปญหาสาธารณสขุ 

ที่ยังไมมีวัคซีนหรือไมมีวิธีการรักษาการติดเชื้อเอชไอวี

และโรคเอดสใหหายขาดได ขอมลูทางสถิตจิาก UNAIDS 

ในป พ.ศ. 2563 มีผู เสียชีวิตดวยโรคเอดสท่ัวโลก 

680,000  ราย มคีนติดเชือ้เอชไอวีตัง้แตเริม่มีโรคระบาด  

79.3 ลานราย และมีผูติดเชื้อเอชไอวี 27.5 ลานราย            

ที่เขาถึงการรักษาดวยยาตานไวรัส(1) การคาดประมาณ           

ผู ติดเช้ือเอชไอวีของประเทศไทยในป พ.ศ. 2563                   

จะมีผู  เสียชี วิตเนื่องจากเชื้อเอชไอวี 12,000 ราย                      

ผูตดิเชื้อที่ยังมีชีวิตอยูประมาณ 500,000 ราย และกําลงั

รับยาตานไวรัส 394,598 ราย(2) สําหรับสถานการณ                    

เขตสุขภาพที่ 2 ในป พ.ศ. 2564 มีผูติดเชื้อเอชไอวี                 

ที่มีชีวิตอยู 27,647 ราย มีผูเสียชีวิต 7,339 ราย และ            

ผูติดเช้ือที่กําลังรักษาดวยยาตานไวรัส 18,332 ราย(3)  

     กลุมยาตานไวรัสเอชไอวีที่ใชรักษาหลักๆ                

มดีงันี ้กลุมแรก Reverse transcriptase Inhibitor (RTIs) 

แบงออกเปน 2 กลุมยอย ไดแก กลุมยอยแรก Non-      

nucleoside reverse transcriptase inhibitors (NNRTIs) 

และกลุมยอยที่สอง Nucleoside reverse transcriptase 

inhibitors (NRTIs) กลุมที่สอง Integrase Inhibitors 

(INSTIs) และกลุมที่สาม Protease Inhibitors (PIs) 

ปญหาสําคัญท่ีพบในการรักษาคือ ภาวะที่ยาตานไวรัส 

เอชไอวีไมสามารถกดปริมาณไวรัสลงได ซึ่งอาจเกิดจาก

การมีเชื้อดื้อตอยาโดยมกีารเปลี่ยนแปลงหรอืกลายพันธุ

ของลาํดบัสารพันธกุรรมซึง่สามารถทราบไดจากการตรวจ

จโีนทยัปของเชือ้ดือ้ยาตานไวรสัเอชไอวี (Genotypic HIV 

drug resistance testing) โดยเปนการเปรียบเทียบลาํดับ            

สารพันธุกรรมของเช้ือไวรัสเอชไอวีของผู ติดเช้ือกับ                

เช้ือเอชไอวสีายพันธุที่ไวตอยา (wild type virus) เพื่อหา

ตําแหนงการกลายพันธุของเช้ือไวรัส (mutant virus)              

ซึ่งมีสองเทคโนโลยีท่ีใชตรวจกันในปจจุบัน ไดแก 

เทคโนโลยีดั้งเดิม Sanger sequencing และเทคโนโลยี

เนก็ซเจเนเรช่ันซเีควนซิ่ง (Next generation sequencing; 

NGS) โดยเทคโนโลย ีNGS มีความไวมากกวาเทคโนโลยี

ดั้ งเดิมซึ่ งสามารถตรวจพบแม มีจํานวนของไวรัส                     
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กลายพันธุ รอยละ 5 หรือนอยกวารอยละ 20 ของ

ประชากรไวรัสสายพันธุที่ไวตอยาทั้งหมดและถอดรหัส

ลําดบัสารพันธุกรรมทาํใหทราบสายพันธุของเชือ้รวมทัง้

ผลการด้ือยาถึง 4 กลุม ไดแก NNRTIs, NRTIs, PIs 

และINSTIs(4-5) แตเทคโนโลยีดั้งเดิมตองมีจํานวนเชื้อ

ไวรัสกลายพันธุมากกวารอยละ 20 ของประชากรไวรัส

สายพันธุที่ไวตอยาทัง้หมดถงึจะสามารถตรวจพบการด้ือ

ตอยาตานไวรัสไดแตใหผลการดื้อตอยาเพียง 3 กลุม

เทานั้น ไดแก NNRTIs, NRTIs, PIs และไมไดจําแนก

สายพันธุของเช้ือ ประเทศไทยมีรายงานอัตราการดื้อ           

ตอยาตานไวรสัเอชไอวรีอยละ 11.40  โดยใชเทคโนโลยี

ดัง้เดมิดวยชดุนํา้ยา TRUGENE HIV-1 genotyping kit 

ตรวจในกลุมผูรบัประทานยาตานไวรสัเอชไอวมีากกวา 6 

เดือนและมปีรมิาณไวรสัเอชไอวีมากกวา 1,000 copies/ml 

พบการด้ือตอยาตานไวรัสกลุม NRTIs, NNRTIs และ 

PIs เชื้อที่ดื้อตอยาตานไวรัสกลุม NRTIs พบตําแหนง

กลายพนัธุ M184V มากทีส่ดุ(6) ผลตาํแหนงการกลายพนัธุ 

สอดคลองกับการเฝาระวงัเชื้อเอชไอวดีื้อตอยาตานไวรสั

ของประเทศไทยในระหวาง ป พ.ศ. 2452 ถึง พ.ศ. 2557 

โดยใชเทคโนโลยดีัง้เดมิดวยชดุน้ํายา TRUGENE HIV-1 

genotyping kit(7) ขณะนี้ชุดน้ํายานี้ไมมีจําหนายใน

ประเทศแลว(8) ที่ผานมาสํานักงานปองกันควบคุมโรค          

ที่ 2 จังหวัดพิษณุโลกไดใชนํ้ายาดังกลาวใหบริการแก            

ผูติดเช้ือเอชไอวีที่รับประทานยาตานไวรัสพบความชุก

ของเชือ้เอชไอวดีือ้ยาตานไวรสั  4.2 ตอประชากรพันคน(9) 

แตปจจุบันไดใชเทคโนโลยีเน็กซเจเนเรช่ันซีเควนซิ่ง 

(Next generation sequencing; NGS) ดวยชุดนํ้ายา  

Sentosa® SQ HIV Genotyping Assay (Vela Diagnostic) 

ในการใหบรกิารตรวจกบัผูตดิเช้ือและผูปวยเอดสในเขต

สุขภาพที่ 2 ไดแก จังหวัดพิษณุโลก สุโขทัย อุตรดิตถ 

ตาก เพชรบูรณ รวมทั้งจังหวัดในเขตสุขภาพใกลเคียง 

การศึกษานี้จะทําใหทราบขอมูลความชุกของเช้ือดื้อยา

ตานไวรสัในเขตภาคเหนือตอนลางจากการใชเทคโนโลยี 

NGS ซึ่งยังไมมีขอมูลดังกลาวในเขตนี้มากอน

วตัถุประสงค์
     เพ่ือศกึษาความชุกของเชือ้ดือ้ตอยาตานไวรสั

เอชไอวีดวยการใชเทคโนโลยีเนก็ซเจเนเรชั่นซเีควนซิง่ใน

เขตภาคเหนอืตอนลาง

วิธกีารศึกษา
  เปนการศึกษาแบบยอนหลังเชิงพรรณนา 

(Retrospective descriptive study) ในกลุมของผูติดเช้ือ

เอชไอวีที่เขาเกณฑการสงตรวจหาจีโนทัยปของเช้ือดื้อ             

ตอยาตานไวรัสเอชไอวีดวยเทคโนโลยี NGS ระยะเวลา 

30 เดือน ตั้งแตเดือนมีนาคม 2561 ถึงเดือนกันยายน 

2563  โดยมีเกณฑผูติดเช้ือเอชไอวีตองมีประวัติการ            

รับประทานยาตานไวรัสเอชไอวีอยางสมํ่าเสมอและ         

มีปริมาณไวรัสเอชไอวีมากกวา 1,000 copies/ml และ

ผลตรวจหาจีโนทัยปของเชื้อดื้อตอยาตานไวรัสเอชไอวี 

ครบถวนสมบูรณ โดยโรงพยาบาลในเขตสุขภาพท่ี 2 

ไดแก จังหวัดพิษณุโลก สุโขทัย เพชรบูรณ อุตรดิตถ 

สุโขทัย ตาก รวมทั้งจังหวัดในเขตสุขภาพใกลเคียงสง 

ตวัอยางเลือด (K3 EDTA blood) มายังกลุมหองปฏบัิติ

การทางการแพทยดานควบคุมโรค สํานักงานปองกัน

ควบคุมโรคที่ 2 จังหวัดพิษณุโลก เพื่อตรวจหาปริมาณ

ไวรัสเอชไอวีดวยชุดนํ้ายา CAP/CTM HIV-1 version 

2.0 จากนั้นตัวอยางเลือดที่เหลือของผูที่มีปริมาณไวรัส

เอชไอวีมากกวา 1,000 copies/ml และมีประวัติการ    

รับประทานยาตานไวรัสเอชไอวีอยางสมํ่าเสมอจะนําไป

ตรวจหาจีโนทัยปของเชื้อดื้อยาตานไวรัสเอชไอวีดวย

เทคโนโลยี NGS ดวยชุดนํ้ายา Sentosa® SQ HIV            

Genotyping Assay Vela Diagnostic(10) ซึง่มขีัน้ตอนหลกั

ดังนี้

    1. การสกัดสารพันธกุรรม (RNA extraction) 

ในตัวอยางพลาสมาของผู รับบริการ จากนั้นเตรียม

ปฏิกิริยาพีซีอาร (PCR) เพื่อเปลี่ยนสารพันธุกรรมชนิด 

RNA เปน DNA 

   2. การเตรยีมดเีอ็นเอไลบราร ี(DNA Library 

Preparation) เริ่มจากการตัดสาย DNA เปนทอนสั้นๆ 

(DNA fragmentation) ดวยเอนไซม (Enzymatic Shearing) 
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แลวเช่ือมตอ Adaptor ท่ีปลายทั้งสองขางของช้ินสวน 

DNA (Adaptor ligation) เพื่อระบุ DNA ของแตละ

ตัวอยาง 

   3. การเตรยีมสารพันธุกรรมแมแบบ (Tem-

plate Preparation) เปนการเพิ่มปริมาณ DNA template 

ที่เช่ือมกับ Adaptor แลว จากนั้นเขาสูการทําปฏิกิริยา 

PCR ที่ถูกหอมลอมดวยอนุภาคนํ้ามัน (water in oil) 

เรียกขั้นตอนนี้วา Emulsion PCR หรอื emulsion-based 

clonal amplification เพ่ือเพิ่มปริมาณ DNA template 

แลวทําการคัดเลือกเฉพาะ DNA ตนแบบที่สมบูรณ 

   4. การตรวจหาลําดับเบสของสารพันธุกรรม 

(DNA Sequencing) อาศยัการทาํงานของเอนไซม DNA 

polymerase ในการสังเคราะห DNA สายใหมจาก DNA 

ตนแบบที่สมบูรณ เม่ือมีการเขาคู กันของเบสคูสม              

จะมีการปลอยไฮโดรเจนไอออน (H+) ทําใหเกิดการ

เปลี่ยนแปลงของคา pH ซึ่งสามารถตรวจจับไดดวยตวัรบั

สัญญาณดานลางหลมุปฏิกิริยา แลวเปลี่ยนเปนสัญญาณ

ไฟฟา (Voltage) แลวจงึสงตอสญัญาณเขาระบบประมวล

ผลและแปลผลออกมาเปนขอมูลลําดับเบสของสาร

พันธุกรรม 

   5. การวิเคราะหขอมูลลําดับเบสของสาร

พันธุกรรมอาศัยระบบ Sentosa® SQ suite software และ 

Sentosa® SQ Reporter มีแนวทางการแปลผลการดื้อตอ

ยาตานไวรัสเอชไอวีตาม Vela Genomics Stanford           

Algorithm เปนหลัก โดยแบงระดับการรายงานผลการ

ดื้อตอยาตานไวรัสเอชไอวีออกเปน 5 ระดับและจัดกลุม

เปน 3 กลุมตามการแปลผลการทดสอบและสามารถใช

ในการเปรียบเทียบกับฐานขอมูลอ่ืนๆ ดังนี้ 

จําแนกกลุมตามการแปลผล

กลุมที่ 1 ความไวตอยาตานไวรสั 

Susceptible (S)

กลุมที่ 2 เปนไปไดที่มีการดื้อตอยา

ตานไวรัส Intermediately /possibly    

resistant (I)

กลุมที่ 3  ดื้อตอยาตานไวรัส Fully 

resistant  (R)

ระดับการรายงานผล

- Susceptible

- Potential low-level 

resistance

- Low-level resistance

- Intermediate 

resistance

- High-level resistance

ความหมาย

- ไมพบตําแหนง mutation 

- อาจมีตําแหนงท่ีสัมพันธกับการดื้อยาตอยาตานไวรัส

- พบตําแหนง mutation ที่สมัพันธกับการดื้อยาตอยา

ตานไวรัสเอชไอวีระดับต่ํา

- พบตําแหนง mutation ที่สมัพันธกับการดื้อยาตอยา

ตานไวรัสเอชไอวีระดับปานกลาง

- พบตําแหนง mutation ที่สมัพันธกับการดื้อยาตอยา

ตานไวรัสเอชไอวีระดับสูง

 การวิเคราะหขอมูลไดใชแบบบันทึกขอมูลโดย

ระบุขอมลูดงันี ้ปรมิาณไวรสัเอชไอวี (หนวย copies/ml), 

HIV-1 subtype, ผลการตรวจหาจีโนทัยปของเช้ือดื้อ       

ตอยาตานไวรัสเอชไอวีดวยเทคโนโลยี NGS และ           

ตําแหนงการกลายพันธุ (Drug Resistance Mutation; 

DRM) ที่สัมพันธกับการดื้อตอยาตานไวรัสเอชไอวี           

 การวิเคราะหขอมูลไดนําขอมูลมาตรวจสอบ            

ความถูกตองครบถวน และขอมูลจะถูกรักษาเปน             

ความลับ โดยไมระบุช่ือ-นามสกุลของกลุ มตัวอยาง            

จากนัน้วเิคราะหขอมูลโดยใชโปรแกรมสาํเรจ็รปู คอื สถิติ

เชิงพรรณนา ไดแก รอยละ คาเฉลี่ย 

ผลการศึกษา               
 ขอมูลการตรวจหาจีโนทัยปของเช้ือดื้อตอยา

ตานไวรัสเอชไอวีดวยเทคโนโลยี Next Generation            

Sequencing ของผูตดิเชื้อเอชไอวใีนพ้ืนทีภ่าคเหนือตอน

ลางของประเทศไทยที่ไดรับการตรวจ ณ กลุ มหอง                     

ปฏิบัติการทางการแพทยดานควบคุมโรค สํานักงาน

ปองกนัควบคมุโรคที ่2 จังหวดัพิษณโุลก ระยะเวลา 30 เดอืน 

ตั้งแตเดือนมีนาคม 2561 ถึง กันยายน 2563  ในผูที่มี

ประวัตกิารรบัประทานยาตานไวรสัเอชไอวีอยางสม่ําเสมอ

และมีปริมาณไวรัสเอชไอวีมากกวา 1,000 copies/ml ที่

มผีลตรวจหาจโีนทยัปของเชือ้ดื้อตอยาตานไวรสัเอชไอวี
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รายละเอียด

1. ระดับปริมาณไวรัสเอชไอวี 

   - มากกวา 1,000-10,000 copies/ml

   - 10,001-100,000 copies/ml

   - มากกวา 100,000 copies/ml

   - คาปริมาณไวรัสเอชไอวีตํ่าสุด

   - คาปริมาณไวรัสเอชไอวีสูงสดุ

  - CRF01_AE

  - subtype B

  - CRF02_AG

  - CRF39_BF

  - subtype G

  - CRF17_BF, CRF28_BF

ดวยเทคโนโลยี NGS ครบถวนสมบรูณ จํานวน 614 ราย 

จากจํานวนผูท่ีไดรับการตรวจหาปริมาณไวรัสเอชไอวี

ทั้งหมด 13,461 ราย พบผูที่มีเชื้อดื้อตอยาตานไวรัส          

เอชไอว ีจํานวน 412 ราย ความชุกของเช้ือดือ้ยาตานไวรสั 

รอยละ 3.06 ของผูที่ไดรับการตรวจหาปริมาณไวรัส          

เอชไอวี

       นอกจากน้ีพบผู ที่มีปริมาณไวรัสเอชไอวี

มากกวา 1,000-10,000 copies/ml จํานวน 147 ราย 

คดิเปนรอยละ 23.94 ผูทีม่ปีรมิาณไวรสัเอชไอว ี10,001-

100,000 copies/ml จํานวน 297 ราย คิดเปนรอยละ 

48.37 และผูทีม่ปีรมิาณไวรสัเอชไอวีมากกวา 100,000 

copies/ml จํานวน 170 ราย คิดเปนรอยละ 27.69              

คาปรมิาณไวรสัเอชไอวีตํา่สดุและสงูสดุเทากบั 1,002 และ 

4,440,000 copies/ml ตามลําดับ เม่ือนําตัวอยางไป          

ตรวจหาจีโนทัยปของเชื้อดื้อยาตานไวรัสเอชไอวีดวย

เทคโนโลยี NGS มีผลการศึกษาดังน้ี พบ CRF01_AE 

จํานวน 582 ราย คิดเปนรอยละ 94.79 Subtype B 

จํานวน 24 คิดเปนรอยละ 3.91 CRF02_AG และ 

CRF39_BF จํานวน 3 ราย คิดเปนรอยละ 0.49 เทากัน 

สวน Subtype G และ CRF17_BF,CRF28_BF มจีาํนวน 

1 ราย คิดเปนรอยละ 0.16 เทากัน (ตารางท่ี 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

รอยละ

23.94

48.37

27.69

94.79

3.91

0.49

0.49

0.16

0.16

ตารางที ่1  ขอมลูระดบัปริมาณไวรสัเอชไอว ี(HIV-1) สายพนัธุ (subtype)และลกูผสม (Circulating Recombinant Form; CRF) 

ของผูที่มีระดับปริมาณไวรัสเอชไอวีมากกวา 1,000 copies/ml 

           ผลการตรวจหาจีโนทัยปของเช้ือดื้อยาตาน      

ไวรัสเอชไอวีในระดับปริมาณไวรัสเอชไอวีท่ีแตกตางกัน 

พบจํานวนผูที่มีเช้ือดื้อตอยาตานไวรัสเทากับ 412 ราย 

โดยสวนใหญมปีรมิาณไวรสัเอชไอวอียูระหวาง 10,001-

100,000 copies/ml และจํานวนผูท่ีไมมีการดื้อตอยา

ตานไวรัส  202 ราย  นอกจากนี้ยังพบจํานวนผูที่มีเช้ือ

ดื้อยาตานไวรัสเฉพาะกลุม NRTIs, NNRTIs, PIs และ 

INSTIs เทากับ 20, 109, 5 และ 1 ราย ตามลําดับ 

จํานวนของผูทีม่กีารดือ้ยาสองกลุมยาพบ 3 รปูแบบ ไดแก 

กลุม NRTIs+ NNRTIs 256 ราย กลุม NRTIs+PIs 2 

ราย และกลุม NNRTIs+PIs  4 ราย แตจํานวนผูท่ีมีการ

ดื้อยาสามกลุมยามี 2 รูปแบบคือ กลุม NRTIs+NNR-

TIs+PIs 13 ราย และกลุมยา NRTIs+NNRTIs+INSTIs 

1 ราย และผู ที่ดื้อตอยาตานไวรัสทุกกลุ ม 1 ราย               

(ตารางท่ี 2)
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ตารางที่ 2  รูปแบบดื้อยาตานไวรัสเอชไอวีในจําแนกตามระดับปริมาณไวรัสเอชไวี 

รูปแบบการดื้อตอกลุมยาตานไวรัสเอชไอวี

1. จํานวนผูที่มีเชื้อดื้อยาตานไวรัสทั้งหมด

- ดื้อตอยาตานไวรัสเฉพาะกลุม NRTIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสเฉพาะกลุม NNRTIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสเฉพาะกลุม PIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสเฉพาะกลุม INSTIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสกลุม NRTIs+NNRTIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสกลุม NRTIs+PIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสกลุม NNRTIs+PIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสกลุม NRTIs+NNRTIs+PIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสกลุม

 NRTIs+NNRTIs+INSTIs

- ดื้อตอยาตานไวรัสทุกกลุม

NRTIs+NNRTIs+PIs+INSTIs

2. จํานวนผูที่ไมมีเชื้อดื้อตอยาตานไวรัส

จํานวน 

ราย  

(รอยละ)

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

จํานวนผูที่มีระดับปริมาณไวรัสเอชไอวี (ราย)

คํายอ:  Nucleoside Reverse transcriptase Inhibitors (NRTIs), Non-Nucleoside Reverse transcriptase Inhibitors 

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

แผนภูมิที่ 1 แสดงสัดสวนของผลตรวจหาจีโนทัยปของเช้ือดื้อยาตานไวรัสเอชไอวีในแตละชนิดที่ใชในการรักษา

คํายอ:  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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 เมื่อพิจารณาสัดสวนของผลตรวจหาจีโนทัยป

ของเชื้อดื้อยาตานไวรัสเอชไอวีในแตละตัวยาที่ใชในการ

รักษาตามแผนภูมิท่ี 1 ผูที่มีเชื้อดื้อยามีผลการตรวจเปน 

High-level resistance จัดอยูในกลุม Fully resistance 

ในภาพรวมพบมีการด้ือยาตานไวรัสทุกตัวยาในกลุมยา 

NRTIs, NNRTIs และ PIs ยกเวนยากลุม INSTIs                  

พบการดื้อตอยา Elvitegravir (EVG) และ Raltegravir 

(RAL) รอยละ 0.30 และ 0.20 ตามลําดับ แตไมพบ

การด้ือตอยา Doutegravir (DTG) กลุมยา NRTIs พบ

ผูทีด่ือ้ยา Emtricitabine (FTC) และ Lamivudine (3TC) 

รอยละ 42.20 เทากนั สวนกลุมยา NNRTIs พบผูทีด่ื้อยา 

Efavirenz (EFV) และ Nevirapine (NVP) ถึงรอยละ 

53.90, 62.20 ตามลําดับ กลุมยา PIs พบผูท่ีดื้อตอยา

ตานไวรัสทุกตัวยา โดยพบมากท่ีสุดคือการด้ือตอยา 

Nelfinavir (NFV) รอยละ 3.40

 เชื้อเอชไอวีที่มีการดื้อตอยาตานไวรัสชนิด           

ตางๆ พบการการกลายพันธุของยีนในตําแหนง (codon) 

ที่สัมพันธกับการดื้อตอยาตานไวรัสของผูที่มีเชื้อด้ือยา

ตานไวรัสจํานวน 412 ราย แสดงการพบตําแหนง             

(codon) ของยีนที่สัมพันธกับการดื้อตอกลุมยา NRTIs, 

NNRTIs, PIs และ INSTIs ยากลุม NRTIs โดยพบ            

ความชุกของตําแหนง M184V/I มากกวาตาํแหนงอืน่ๆ 

และตําแหนง K65R/N และ D67N/G/E มีความชุก

ของตาํแหนงทีเ่ก่ียวของกับการด้ือยาเทากันรอยละ 18.93 

กลุมยา NNRTIs ตาํแหนงท่ีพบมากคอื K103N /S/NS 

รอยละ 46.60 และรองลงมาตําแหนง G190A /C/

AS/S/T รอยละ 31.55 สวนใหญกลุมยา PIsb พบตําแหนง 

I54L/V ถงึรอยละ 1.94 สําหรบักลุมยา INSTIs พบรอยละ  

1.70 ท่ีมกีารกลายพันธุของยนีตําแหนง A128T มากท่ีสดุ

เม่ือเทยีบกบัตําแหนงอ่ืน ๆ (ตารางที ่3)

ตารางท่ี 3 รอยละของผูที่มีเชื้อดื้อตอยาตานไวรัส
โดยมกีารกลายพันธุของยีนในตําแหนงท่ีสําคัญมีความเกี่ยวของกับการดื้อตอยาตานไวรัส

การกลายพันธุของยีน 
ในตําแหนงท่ีสัมพนัธกับการดื้อตอยาตานไวรัส

ตําแหนงการกลายพันธุของยีนที่สัมพันธกับการดื้อตอยากลุม NRTIs
 K65R/N
 D67N/G/E
 T69 Insertion
 L74I/V
 Q151M
 M184V/I
 TAM-1; M41L, L210W, T215Y
 TAM-2; D67N, K70R, T215Y, K219Q
ตําแหนงการกลายพันธุของยีนที่สัมพันธกับการดื้อตอยากลุม 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

รอยละ

(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)
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สรุปและวิจารณ
 ผลการศึกษาความชุกของเชื้อดื้อตอยาตาน        

ไวรสัเอชไอวีดวยการใชเทคโนโลยี NGS ในเขตภาคเหนอื

ตอนลาง ตั้งแตเดือนมีนาคม 2561 ถึงเดือนกันยายน 

2563 จากตัวอยางเลือดของผูติดเชื้อและผูปวยเอดส       

ที่ไดสงมายังกลุ มหองปฏิบัติการทางการแพทยดาน

ควบคุมโรค สํานักงานปองกันควบคุมโรคท่ี 2 จังหวัด

พิษณุโลก เพื่อตรวจหาปริมาณไวรัสเอชไอวีโดยผูที่มี

ปริมาณไวรัสมากกวา 1,000 copies/ml และมีประวัติ 

การรับประทานยาตานไวรัสเอชไอวีอยางสมํ่าเสมอ         

ซึง่เขาเกณฑการสงตรวจหาจโีนทยัปของเชือ้ดือ้ตอยาตาน 

ไวรัสเอชไอวี มีผูท่ีมีผลการตรวจจีโนทัยปของเชื้อด้ือ         

ตอยาตานไวรัสเอชไอวีครบถวนสมบูรณ 614 ราย          

จากผูทีร่บัการตรวจหาปรมิาณไวรสัเอชไอว ี13,461 ราย 

พบผูที่มีเชื้อเอชไอวีท่ีด้ือตอยาตานไวรัส 412 ราย          

ดังนั้นความชุกของเชื้อดื้อยาตานไวรัสเอชไอวี รอยละ 

3.06 ของผูติดเชื้อเอชไอวีที่ไดรับการตรวจหาปริมาณ         

ไวรัสเอชไอวีซึ่งเปนตามการคาดการณจากองคการ

อนามยัโลกท่ีกลาวถึง ผลการสาํรวจระหวางป พ.ศ. 2557 

ถึง พ.ศ. 2561 ของความชุกของเช้ือดื้อยาในผูที่ได           

รับประทานยาอยูระหวางรอยละ 3 ถึง 29 พบการดื้อ 

กลุมยา NRTIs รอยละ 21-91 และดื้อตอกลุ มยา             

NNRTIs รอยละ 50-97 มีการคาดการณวารอยละ           

21-91 พบเชื้อที่ด้ือยาทั้งสองกลุมยา ไดแก NNRTIs 

และ NRTIs ในผูท่ีใชยารกัษา NNRTIs เปนสูตรพ้ืนฐาน         

ในการรักษา(11) และใกลเคียงกับการศึกษาที่ผานมา          

ในกลุมผูติดเชื้อเอชไอวีในประเทศไทยที่รับประทานยา

ตานไวรัสมาแลวเชนเดียวกัน พบความชุกของเชื้อดื้อยา

รอยละ 4.20 แตไมพบการดือ้ยาในกลุมยา PIs(12) ขณะที่           

การศกึษาน้ีพบเช้ือด้ือยาเฉพาะตวัยา PIs จาํนวน 4 ราย และ

ดื้อตอตัวยา INSTIs เทานั้นจํานวน 1 ราย เนื่องดวย

เทคโนโลยี NGS สามารถถอดรหสัพันธุกรรมยนีทีส่าํคญั

ของไวรสั HIV ไดถงึ 3 ยนีทําใหสามารถตรวจหาการดือ้ยา 

กลุม INSTIs ได นอกจากนั้นสามารถแสดงผลสายพันธุ

ของเชื้อเอชไอวี HIV-1 และมีความไวในการตรวจจับ

เช้ือดือ้ยาตานไวรสัทีม่อียูนอยกวารอยละ 20 แตชดุตรวจ

ที่ใชเทคโนโลยีดั้งเดิมใหผลการถอดรหัสการดื้อยาได

เพยีงสองยีนเทานั้น มีความไวของการตรวจจับเชื้อดือ้ยา

ตารางท่ี 3 รอยละของผูที่มีเชื้อดื้อตอยาตานไวรัส
โดยมกีารกลายพันธุของยีนในตําแหนงท่ีสําคัญมีความเกี่ยวของกับการดื้อตอยาตานไวรัส (ตอ)

การกลายพันธุของยีน 
ในตําแหนงท่ีสัมพนัธกับการดื้อตอยาตานไวรัส

ตําแหนงการกลายพันธุของยีนที่สัมพันธกับการดื้อตอยากลุม PIs
 V32I
 I47AV
 I50V
 I54L/V
 Q58E
 T74P
 L76V
 V82A/F
 I84V
 N88D
 L90M
ตําแหนงการกลายพันธุของยีนที่สัมพันธกับการดื้อตอยากลุม INSTIs
 T66I
      A128T
 Y143H
     S153F

จํานวน 

3
4
2
8
2
3
6
5
6
3
1

2
7
1
1

รอยละ

(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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ตานไวรสัของเทคโนโลยีนอยกวาและไมสามารถแสดงผล

สายพันธุของเชือ้เอชไอว ีป พ.ศ. 2551 ถึง พ.ศ. 2555 ได 

สํานักงานปองกันควบคุมโรคที่ 2 จังหวัดพิษณุโลกไดใช

เทคโนโลยีดั้งเดิมตรวจในกลุมผูติดเชื้อและผูปวยเอดส

ที่รับประทานยาตานไวรัสและมีปริมาณไวรัสเอชไอวี

มากกวา 2,000 copies/ml มีความชุกของเชื้อดื้อตอยา

ตานไวรัส ประมาณ 4.2 ตอประชากรพันคน สวนใหญ

จะด้ือตอกลุมยาสองชนิดรวมกัน NRTIs และ NNRTIs 

ถงึรอยละ 59.20(9) แตขอมลูในการศกึษาครัง้นีพ้บตํา่กวา 

คอื รอยละ 41.69  ผลการตรวจทีไ่ดจากเทคโนโลยี NGS 

สามารถแสดงผลสายพันธุของเช้ือและสามารถตรวจหา

เชื้อดื้อยาตานไวรัสในผูที่มีปริมาณไวรัสต้ังแต 1,000 

copies/ml รวมทั้งใหผลการตรวจหาเช้ือดื้อตอกลุมยา 

INSTIs ซ่ึง มีการศึกษาตัวอย างของผู ติดเชื้อใน

ประเทศไทยได เปรียบเทียบผลการตรวจของสอง

เทคโนโลยีนี้ พบเทคโนโลยี NGS สามารถตรวจหาการ 

กลายพันธุทีส่มัพันธกับการดือ้ยาตานไวรสั รอยละ 99.40 

ของตําแหนงทั้งหมดที่ตรวจพบในเทคโนโลยีดั้งเดิม     

และอีก 129 ตําแหนงทีพ่บไดบอยในกรณกีารกลายพันธุ

ที่สัมพันธกับการดื้อยาตานไวรัสในระดับที่ ต่ํากวา                  

รอยละ 20.00 ซึง่เปนขอจาํกัดของเทคโนโลยีดั้งเดมิท่ีไม

สามารถตรวจพบไดและสามารถตรวจพบบางตําแหนง           

ที่สัมพันธกับการดื้อยาในระดับมากกวารอยละ 20.00  

ที่ไม สามารถตรวจพบไดดวยเทคโนโลยีดั้งเดิม(13)  

นอกจากน้ัน เทคโนโลยีดั้งเดิมมีการเรียงลําดับเบสได           

ครั้งละ 1 ตัวอยาง และการอานลําดับสารพันธุกรรม          

ตองใชคนตัดสนิใจ  เลอืกเบสในตําแหนงเดียวกันท่ีมเีบส 

ขึน้ซอนกันอยู แตเทคโนโลยี NGS ใหขอมลูเบสของลาํดบั

สารพันธกุรรมสามารถทราบแตละตาํแหนงโดยพิจารณา

จากความซํ้าของชุดขอมูลในรปู (%) Coverage ไดโดย

ไมตองใหผูตรวจอานเบสของลําดับสารพันธุกรรม

 สวนใหญพบผู ที่มีปริมาณไวรัสเอชไอวีอยู

ระหวาง 10,001-100,000 copies/ml ถงึรอยละ 48.37 

คาปรมิาณไวรสัเอชไอวตีํา่สดุและสงูสดุ 1,002 copies/ml 

และ 4,440,000 copies/ml ตามลําดับสวนมากเปน           

สายพนัธุลกูผสม CRF01_AE รอยละ 94.79 ตามตาราง

ที่ 1 ซึ่งสอดคลองกับรายงานท่ีผานมาเปนสายพันธุที่           

พบมากในประเทศไทย คาดวานาจะมาจากประเทศ

แอฟริกากอนท่ีจะแพรมาประเทศไทยและประเทศอ่ืนๆ 

ในทวีปเอเชียตะวันออกเฉียงใต สวนสายพันธุ  B, 

CRF02_AG และ G ท่ีพบจํานวนไมมากซึ่งไดมีรายงาน

การพบในประเทศไทยมากอนหนานี้(14) สวนสายพันธุ

ลกูผสมท่ีพบเปนการผสมระหวางสายพันธุ B กบั F ไดแก 

CRF17_BF, CRF28_BF  CRF39_BF พบไมถึง               

รอยละ 1 มีรายงานพบสายพันธุผสมนี้พบมากในทวีป

อเมริกาใต(15) แตผูที่ไมมีเช้ือดื้อตอยาตานไวรัสแตมี

ปริมาณไวรัสเอชไอวีมากกวา 1,000 copies/ml จํานวน 

202 ราย คดิเปนรอยละ 32.9 อาจมสีาเหตมุาจากการรบั

ประทาน ยาตานไวรสัไมสมํา่เสมอซ่ึงตองใชระยะเวลาหนึง่

จงึเกดิการเปลีย่นแปลงของเช้ือไวรสักลบัไปเปนเชือ้ไวรสั          

สายพันธุท่ีไวตอยา (wild type strain) จึงทําใหตรวจ           

ไมพบเชื้อที่มีการดื้อยา ดังนั้นจึงควรมีการสอบถาม               

ผู ติดเชื้อ เพ่ือหาสาเหตุของการรับประทานยาไม 

สม่ําเสมอและแนะนําใหกินยาสูตรเดิมไปอยางนอย             

4 สัปดาหพร อมกํากับติดตามการรับประทานยา                    

อยางเครงครัดกอนทําการสงตรวจหาปริมาณไวรัส                     

เอชไอวีอีกครั้ง ถายังคงมีปริมาณไวรัสเอชไอวีมากกวา 

1,000 copies/ml จึงทําการสงตรวจจีโนทัยปของเช้ือดื้อ

ตอยาตานไวรัสเอชไอวีตอไป(16, 17) นอกจากนี้ยังพบวา                 

มีจํานวนเกินครึ่งหน่ึงของผูท่ีมีเชื้อดื้อตอยาตานไวรัส             

เปนผูทีม่เีช้ือดือ้ตอกลุมยา NRTIs+NNRTIs ถึง 256 ราย 

คิดเปนร อยละ 41.69 ในการดื้อยาท้ังสองกลุ มนี้                

สวนใหญจะมีปริมาณไวรัสเอชไอวีอยูระหวาง 10,001-

100,000 copies/ml ลําดับรองลงมาที่พบเปนเชื้อที่ดื้อ

ตอยาตานไวรัสเฉพาะกลุม NNRTIs จํานวน 109 ราย 

คิดเปนรอยละ 17.75 ดังตารางที่ 2 ท้ังนี้การด้ือยา  

NNRTIs สูงกวากลุมยาอ่ืน อาจเนื่องมาจากประเทศไทย

ใชยากลุม NNRTIs เปนสวนหนึง่ของยาหลกัในการรกัษา

ถาการรับประทานยาไมสมํ่าเสมอ หรือระดับยาไมเพียง

พอตอการรักษาก็มีผลทําใหเกิดเช้ือดื้อยาได ขอมูล

แผนภมูทิี่ 1 ยา Nevirapine เปนตัวยาทีพ่บการด้ือยามาก

ที่สุด ถึงร อยละ 92.00 พบตําแหน งกลายพันธุ  
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ความชุกของเช้ือด้ือยาตานไวรัสเอชไอวีดวยการใชเทคโนโลยีเน็กซเจเนเรชั่นซีเควนซ่ิง
ในเขตภาคเหนือตอนลาง

L100,K101, K103, V106, V108 Y181, Y188, 

G190 มีความสมัพันธในการด้ือยาทัง้ Nevirapine และ 

Efavirenz ได(18) และตําแหนงที่สัมพันธกับการดื้อยา 

Nevirapine ไดแก K103N/S, Y181C และ G190A 

ซึง่พบไดในกลุมผูไมเคยไดรบัการรกัษาดวยยา Nevirapine 

มากอน (primary drug resistance) และเม่ือใชยา                

Nevirapine รักษารวมดวยเปนเวลานานมากกวา 60 

เดือน(19) ปจจุบันแนวทางการใชรักษาไมไดใช ยา                  

Nevirapine เปนสตูรยารวมในการเริม่ตนในการรักษาแลว 

สาํหรบัการกลายพนัธุกบัการดือ้ยาในกลุม NRTIs ทีส่าํคญั

คือ M184V/I พบถึงรอยละ 61.90 มีการศึกษา                 

พบตําแหนงนี้สัมพันธกับการใชยา Lamivudine หรือ 

Emtricitabine(20) จากตารางที่ 3 ความถ่ีของตําแหนง   

การกลายพันธุทีพ่บรองลงมาจาก M184V/I ม ี2 ตาํแหนง 

ไดแก ตําแหนงแรก K65R พบไดในผูติดเชื้อท่ีรักษา           

ดวยสูตรยาตานไวรัสท่ีมีตัวยา Tenofovir, Abacavir, 

Stavudine, Zalcitabine หรือ Didanosine(21) ถาพบ

ตาํแหนง K65R หรอื L74I/V  หรอืทั้งสองตําแหนงรวม

กับตําแหนง M184V มีความสัมพันธในการดื้อตอยา 

Abacavir, Didanosine และ Lamivudine(22) สวนอีก

ตําแหนงคือ D67N/G/E เปนหนึ่งในสมาชิกตําแหนง

ของ TAMs ซ่ึงมีความสัมพันธ การดื้อยาในกลุม NRTI 

เกือบท้ังหมดยกเวน Lamivudine มักเกิดขึ้นในผูติดเช้ือ

ที่รักษาดวยสูตรยาท่ีมี Stavudine, Lamivudine และ 

Nevirapine ซึ่งเปนสูตรยารักษาเริ่มแรกที่ใชรักษาใน

ประเทศไทย และสามารถตรวจพบตําแหนง TAMs ได

ภายหลงัพบตาํแหนง M184V แลว โดยพบในกลุมท่ีมี

การตรวจการดื้อตอยา กลุม NRTIs ลาชา(23) การดื้อยา

ตอกลุม NRTIs พบ TAMs ตั้งแต 3 ตําแหนงข้ึนไป โดย 

TAM-1 (M41L, L210W, T215Y) พบรอยละ 1.70 

สามารถทําใหดื้อตอยา Zidovudine และ Stavudine และ

ดื้อยาขามชนิดในกลุม NRTIs ไดอยางรุนแรง  สวนเช้ือ

ทีม่กีารกลายพันธุ TAM-2 (D67N, K70R, T215Y/F, 

K219Q) รอยละ 4.10 สามารถทาํใหดือ้ตอยา Zidovudine 

และ Stavudine และดื้อยาขามชนิดในกลุม NRTI ได

รุนแรงนอยกวา พบตําแหนง T69 insertion รวมกับ 

T215Y/M ซ่ึงเปนหนึ่งในสมาชิกตําแหนงของ TAM           

มีความสัมพันธตอการดื้อยาทุกตัวในกลุม NRTIs และ         

มีการกลายพันธุตําแหนง Q151M เกิดขึ้นทําใหเกิดการ

ดื้อยาทุกตัวในกลุม NRTIs ยกเวน Tenofovir(24-25) 

ประเทศไตหวันมีการเฝาระวังการดื้อยาของผูติดเชื้อ        

เอชไอวีที่ไดรบัประทานยาและมีการใชเกณฑการตรวจหา

จีโนทัยปของการดื้อยาตานไวรัสดวยชุดน้ํายาที่ใช 

เทคโนโลยีดั้งเดิมตองเปนผู ท่ีมีปริมาณไวรัสเอชไอวี

มากกวา 1,000 copies/ml เชนเดียวกับแนวทาง                 

การติดตามรกัษาของประเทศไทย โดยพบระดับการด้ือ

ตอยาโดยเฉพาะกลุม NRTIs และ NNRTIs คอนขางสงู 

ไดแก ตัวยา Emtricitabine, Lamivudine, Nevirapine, 

Efavirenz แตการด้ือยา PIs มีจํานวนไมมากเหมือนกัน

กับการศกึษาครั้งน้ี(26) สิง่ท่ีนาสนใจ คือ มีจาํนวน  1 ราย  

ทีม่เีช้ือดือ้ตอยากลุม INSTIs เพียงยากลุมเดยีวเทานัน้โดย

เปนเชื้อสายพันธุ CRF01_AE มีปริมาณไวรัสเอชไอวี 

163,000 copies/ml โดยดื้อตอยา Raltegravir พบ

ตาํแหนงท่ีสมัพันธกับการดือ้ยาคอื Y143H เปนตําแหนง

ทีพ่บไดนอยซึง่มรีายงานการศกึษาท้ัง In vivo และ In vitro 

วาสมัพันธกับการด้ือยา Raltegravir ในกลุมผูที่ไมเคยได

รับยากลุม INSTIs มากอน(27) และพบ 1 รายที่ดื้อตอ 

ทกุกลุมยา (Pan-resistant HIV-1 strain) โดยมปีรมิาณ

ไวรัสเอชไอวี 19,200 copies/ml เปนเช้ือสายพันธุ  

CRF01_AE มีผลการตรวจพบดื้อตอยากลุม NRTIs 

ไดแกตัวยา Emtricitabine, Lamivudine ตําแหนงที่

สัมพันธตอการดื้อยา K70R, M184V, K219QR             

มีการดื้อทุกตัวยาในกลุม NNRTIs ตําแหนงที่สัมพันธ    

ตอการดื้อยา K101E, Y181C, G190A กลุม PIs 

เปนการดื้อตอยา Fosamprenavir/r, Nelfinavir และ 

Tipranavir/r ตําแหนงที่สัมพันธตอการดื้อยาเพียง 2 

ตําแหนงคือ I47V และ I54V สวนกลุมยา INSTIs 

เปนการด้ือตอยา Elvitegravir ตําแหนงที่สัมพันธตอ          

การดื้อยา T66I เปนตําแหนงท่ีพบไดบอยใน In vitro 

และพบไดในผูที่ไดรับการรักษาดวยยา Elvitegravir(28) 

ซึ่งการศึกษาไมมีขอมูลการรักษาของผู ติดเชื้อรายนี้                

มีเพียงการรายงานเปนกรณีศึกษาในป พ.ศ. 2550             
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พบผูที่มีเชื้อด้ือตอยาหลายกลุมไดรับการรักษาดวยยา           

ตานไวรสัต้ังแตป พ.ศ. 2538 มากกวา 14 ตวัยาตลอดระยะ

เวลาการรักษา(29) และสิ่งที่ตองตระหนักในการใชยา             

ตานไวรสัแบบผสมผสานทีไ่มเหมาะสม คอื การรบัประทาน

ยาไมสมํา่เสมอ การไดรบัการวนิจิฉัยการด้ือยาลาชา หรอื                

เกิดจากปจจัยอื่นๆ ท่ีเกี่ยวของทําใหเกิดการกลายพันธุ

ของยีนเปาหมาย การมีเช้ือดื้อตอยาตานไวรัสเปน

อุปสรรคทีส่าํคญัอยางย่ิงตอการรกัษา ซึ่งขอมลูการตรวจ

หาจีโนทัยปของเชื้อดื้อตอยาตานไวรสัเอชไอวดีวยการใช

เทคโนโลยี NGS จะชวยติดตามผลการรักษาดวยยา            

ตานไวรัสเอชไอวีและเลือกใชตัวยาในการรักษาเพ่ือ              

คาดหวังจะทําใหชีวิตของผูติดเช้ือเอชไอวี/ผูปวยเอดส          

มีคุณภาพชีวิตที่ดีขึ้น  

กิตติกรรมประกาศ
 ขอขอบพระคุณ นพ.ศรายุธ อุตตมางคพงศ             

ผูอํานวยการสํานักงานปองกันควบคุมโรคที่ 2 จังหวัด

พิษณุโลก และ พญ.มนัสวินีร ภูมิวัฒน รองผูอํานวยการ

สํานักงานปองกันควบคุมโรคท่ี 2 จังหวัดพิษณุโลก           

ทีใ่หการสนบัสนนุการศกึษาครั้งน้ีจนทาํใหสาํเรจ็ลลุวงไป
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