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สรุปการประชุมโดยยอ
 คณะผูวิจัยไดจําลอง quasispecies โดยสราง template ซ่ึงมีสวนผสมของสารพันธุกรรมของไวรัสเด็งก่ีท้ัง 4 ซีโรทัยป

รวมกับ mutant ของซีโรทัยป 2 จํานวน 5 ชนิด ในอัตราสวนตางๆ จากน้ันนําไปอานลําดับนิวคลีโอไทดโดยใช Massively
Parallel Pyrosequencer และไดทําการวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดท่ีอานได

 ผลการวิเคราะหพบวา เคร่ืองมือสามารถอานลําดับนิวคลีโอไทดไดครอบคลุมเกือบท้ัง whole genome มีความถูกตองในการ
อานสูงถึง 99% และลําดับ นิวคลีโอไทดท่ีอานไดสามารถ map กลับไปยังซีโรทัยปตั้งตนไดถูกตองครบทุกซีโรทัยป

 คณะผูวิจัยไดสราง criteria ท่ีเหมาะสมในการอานเฉพาะ true variation ในบริเวณท่ีมี allele frequency มากกวา 1% ขึ้นไป
ได

แผนการดําเนินงานตอ: คณะผูวิจัยจะศึกษา variation ของ quasispecies เชื้อไวรัสเด็งก่ีในตัวอยางทางคลินิก ท่ีมีการแยก
เกรดความรุนแรงของโรค เพ่ือจะเชื่อมโยงความสัมพันธระหวาง variation ท่ีพบ กับลักษณะฟโนทัยปทางคลินิก รวมถึงการหา
marker ท่ีจะสามารถใชแยกความแตกตางของไขเด็งก่ี (DF) ออกจากไขเลือดออกเด็งก่ี (DHF) ได

ขอเสนอแนะจากท่ีประชุม:
1. ควรลดจํานวนตัวอยางใหนอยลง โดยเลือกตัวแทนจากตัวอยางท่ีมีฟโนทัยปท่ีชัดเจน เพ่ือเพ่ิมโอกาสในการพบ intra-

patient variation และลดผลของ inter-patient variation ลง
2. ควรออกแบบการเรียง sample เพ่ือใหตอบโจทยใหครอบคลุมในการ run เคร่ือง GS-FLX เพียง 1 คร้ัง
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