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ไวรัสไข้หวัดใหญ่ใช้การเปลี่ยนแปลง amino acid residue ที่อยู่ใน antigenic epitope ซึ่งมีอยู่ 3-5 sitesบนบริเวณส่วนหัวของ hemagglutin โมเลกุลเป็นกลไกหนึ่งในการหลบเลี่ยงจากระบบภูมิคุ้มกัน เป็นที่ทราบกันแล้วว่าในแต่ละคนที่ติดเชื้อไวรัสไข้หวัดใหญ่นั้น antibody มีการตอบสนองที่บาง antigenic epitope ใน hemagglutinin เท่านั้น ซึ่งการตอบสนองแบบ bias ที่แต่ละ epitope นี้ทำให้ไวรัสสามารถหนีรอดจากระบบภูมิคุ้มกันได้ และไวรัสจะ ค่อย ๆ เปลี่ยนแปลง epitopes ทั้งหมดเพื่อพัฒนาเป็น escape mutant ในที่สุด โครงการวิจัยนี้จึงต้องการวิเคราะห์ถึงรูปแบบการตอบสนองของ antibody ต่อ antigenic epitope ของ hemagglutinin ในผู้ป่วยที่รอดชีวิตจากการติดเชื้อไวรัสไข้หวัดนก H5N1 ในประเทศไทยทั้งนี้เพื่อตอบคำถามว่าผู้ป่วยที่ติดเชื้อไข้หวัดนกมีการตอบสนองทางภูมิคุ้มกันเป็นแบบ bias ต่อเพียงบาง epitope ใน hemagglutinin เหมือนกับของไข้หวัดใหญ่หรือไม่ ในการทดลองจะใช้วิธี site-directed mutagenesis ในการสร้างหลาย ๆ drift variant ขึ้นมาโดยที่แต่ละ variant นั้นมี 1 amino acid residueที่เปลี่ยนแปลงไป จากนั้นนำไปทดสอบกับ sera ของผู้ป่วยที่รอดชีวิตจากการติดเชื้อไข้หวัดนก เพื่อสังเกต reactivity pattern ที่เกิดขึ้นจากการลดค่า titer ของ  microNT test และ/หรือ HI assay เมื่อเปรียบเทียบกับของ wild type ข้อมูลที่ได้สามารถยังยืนยันถึง antigenic epitope ของไวรัสไข้หวัดนก H5N1 และการทำนายการเกิด antigenic drift ของ H5 ว่าเกิดขึ้นเหมือนหรือต่างไปจาก subtype อื่นหรือไม่ และยังสามารถอธิบายถึงปรากฏการณ์การเกิด antigenic drift ของไวรัสไข้หวัดนกในคนด้วย
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