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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.
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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                     


