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กิตติกรรมประกาศ 
 
 โครงการวจิยัเรือ่ง ความหลากหลายทางพนัธุกรรมของยนี RhopH-1 จากเชือ้ Plasmodium vivax 

บรเิวณภาคใตข้องประเทศไทย (Genetic polymorphism of Plasmodium vivax RhopH-1 isolated in South of 

Thailand) ได้รบัทุนสนับสนุนการวจิยัจากมหาวทิยาลยัสงขลานครนิทร์ ประเภททัว่ไป งบประมาณรายได้ ใน
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บทคดัย่อ 

Plasmodium vivax เป็นเชือ้ก่อโรคมาลาเรยีในมนุษย์ทีพ่บมากเป็นอนัดบัสองนอกทวปีแอฟรกิา ขณะที่

เชือ้มาลาเรยีก าลงับุกรุกเขา้สู่ของเมด็เลอืดแดง เชือ้ตอ้งอาศยัโปรตีน high molecular weight complex rhoptry 

proteins (RhopH proteins) ซึง่อยูใ่นบรเิวณของ apical complex จากรายงานพบความหลากหลายทางพนัธุกรรม

ของ P. vivax SalI และ VCG stains พบว่ายนีม ีpolymorphic สงู ดงันัน้เพื่อใหเ้ขา้ใจสารชวีโมเลกุลของยนี 

RhopH-1 มากขึ้นจึงจ าเป็นต้องศกึษายนี PvRhopH-1 ที่แยกได้จากบรเิวณที่มกีารระบาดของเชื้อมาลาเรยีสูง

เปรียบเทียบกบัเชื้อที่มีการระบาดของเชื้อมาลาเรียต ่า นอกจากนี้ในปจัจุบันมีรายการความหลากหลายทาง

พนัธุกรรมของ P. vivax ในบรเิวณทีม่กีารระบาดของเชือ้มาลาเรยี ส าหรบัประเทศไทย บรเิวณชายแดนตะวนัตก 

พบความหลากหลายทางพนัธุกรรมของเชื้อ P. vivax ที่สูง นอกจากนี้ความรู้เกี่ยวกบัความหลากหลายทาง

พนัธุกรรมของ P. vivax จากภาคใต ้ยงัมกีารศกึษาไมม่ากนกั เพือ่การควบคมุโรคและก าจดัเชือ้มาลาเรยี จงึจ าเป็น

ส าหรบัการท าความเขา้ใจการเปลีย่นแปลงและการแพร่กระจายลกัษณะจโีนไทป์ของเชือ้ P. vivax การศกึษานี้มี

สองวตัถุประสงค ์1). เพือ่เปรยีบเทยีบลกัษณะของยนี PvRhopH-1 ระหว่างเชือ้ทีแ่ยกไดจ้ากพืน้ทีร่ะบาดสงูกบัเชือ้

ทีแ่ยกไดจ้ากทางตอนใต ้2). เพื่อศกึษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของ P. vivax ทีแ่ยกจากภาคใต ้ตวัอย่าง

ทัง้หมด 30 อย่างมาจากภาคใต ้(n = 20), จงัหวดัตาก (n = 7) และจงัหวดัจนัทบุร ี(n = 3) ตามล าดบั พบว่า

ต าแหน่งของกรดอะมโินมคีวามหลากหลายทางพนัธุกรรมจ านวน 6 ต าแหน่ง ไดแ้ก่ต าแหน่งที ่1099, 1100, 1105, 

1117, 1119 และ 1122 ผลการศกึษา phylogenetic tree พบยนี P. vivax RhopH1 ทีแ่ยกไดจ้ากประเทศไทยมี

ความสมัพนัธ์กบั P. vivax isolate VCG-1 การวเิคราะหค์วามหลากหลายทางพนัธุกรรมของ P. vivax จากภาคใต ้

ดว้ย MSP3α, MSP3β, MSP1 F2 และ microsatellite 8 ต าแหน่ง พบการตดิเชือ้แบบผสมจโีนไทป์ 17% จาก 

PvMSP3β และ 55% จาก microsatellite marker (มคี่า MOI เท่ากบั 1.62) ดงันัน้ในการศกึษาล าดบัสารชวี

โมเลกุลของยนี PvRhopH-1 ท าใหไ้ดค้วามรูพ้ ืน้ฐานเกีย่วกบัยนี P. vivax RhopH-1 ยนีเพื่อใหส้ามารถผลติวคัซนี

ในอนาคต ในขณะเดยีวกนัความหลากหลายของเชือ้ P. vivax ในภาคใตข้องประเทศไทยมคีวามคลา้ยคลงึกบั

การศกึษาก่อนหน้านี้จากทางตะวนัตกของประเทศไทย อาจเป็นผลมาจากการอพยพผูป้่วยทีต่ดิเชือ้มาลาเรยีจาก

ชายแดนไทยไปยงัพืน้ทีอ่ ืน่จงึมผีลต่อรปูแบบความหลากหลายทางพนัธุกรรมของเชือ้ P. vivax  
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Abstract 

 Plasmodium vivax is the second predominant cause of malaria outside Africa. During the invasion 
of red blood cells, they require the rhoptry high molecular weight complex proteins 1 (RhopH1) bind to 
erythrocyte membrane. P. vivax RhopH-1 gene have been studied and resulted in high polymorphic 
regions of P. vivax laboratory strains. It is a critical step in understanding the molecular basis of parasite 
intervention and essential to study the molecular sequences of RhopH-1 gene from P. vivax isolated from 
the field study. The genetic diversity study of P. vivax has been conducted in endemic areas. For 
Thailand, the western border of Thailand demonstrated that different parasite strains were circulating in 
the human host. Knowledge of the genetic diversity of P. vivax in the southern part of Thailand is still 
ambiguity. For malaria control and elimination, the malaria parasites population studies are required for 
understanding the dynamics of disease transmission. Aimed at studies have two topics; First; to compare 
the characterization of PvRhopH-1 gene between P. vivax flowing in the endemic area and P. vivax 
isolated the southern part of Thailand from and second; to study on the genetic diversity of P. vivax 
distributed from the south part of Thailand. In thirty samples were received from the south of Thailand 
(20), Tak (7) and Chanthaburi (3) provinces, respectively. We found six locations showed the high genetic 
polymorphic included 1099, 1100, 1105, 1117, 1119 and 1122. The phylogenetic tree showed that P. 
vivax RhopH1 gene isolated from Thailand is closely related to P. vivax isolate VCG-1. The genotyping of 
P. vivax circulation in the south of Thailand was analyzed by 3 groups of antigenic markers (MSP3α, 
MSP3β, MSP1 F2) and eight microsatellite markers. Mixed-genotype infections were found 17% by 
PvMSP3β marker and 55% by microsatellite markers ( MOI 1.62). In conclusion, the molecular 
sequences of PvRhopH-1 gene are provided the basic knowledge of parasite intervened to host. This 
result is driving to produce a vaccine in the future. Simultaneously, high diversity of P. vivax certain in the 
southern part of Thailand similar to the previous studies from western Thailand. It may cause due to the 
migration of parasite-carrying different patients from Thailand border into another area that affects 
patterns of genetic diversity of P. vivax spreading over an endemic area.  


