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การประเมินประสิทธิภาพของการใช้ยาทางคลินิกเป็นเครื่องมือที่สำคัญในการติดตาม และควบคุมโรคมาลาเรีย การติดตามภาวะการติดเชื้อซ้ำหลังการรักษา เพื่อแยกว่าเป็นการติดเชื้อซ้ำจากเชื้อสายพันธุ์เดิม(recrudescent infection) เนื่องจากการรักษาไม่สมบูรณ์ หรือเป็นการติดเชื้อครั้งใหม่(new infection)นั้น สามารถใช้ genotyping เป็นวิธีการอ้างอิงได้ อย่างไรก็ตาม ยังไม่มีกระบวนการและการแปลผลด้วยgenotypingใด ที่ยอมรับเป็นมาตรฐานในปัจจุบัน งานวิจัยนี้จึงมีจุดประสงค์เพื่อพัฒนาและทดสอบเทคนิคgenotyping ของเชื้อฟาลซิพารัมและไวแวกซ์ ที่ง่าย, ไวและราคาถูก ที่เรียกว่า VNTR-based PCR โดยประเมินผลจากความถูกต้องและประสิทธิผล ระหว่างและภายในห้องปฏิบัติการ (Intra and inter-laboratory accuracy and reproducibility) ซึ่งตัวอย่างจากพื้นที่ จำนวน 100 ตัวอย่างจะถูกนำมาตรวจสอบด้วยเทคนิคนี้ และวิเคราะห์จากค่าความถี่ของอัลลีล Allele frequency, NEI’s diversity index, ค่าการติดเชื้อหลายสายพันธุ์ multiplicity of infection (MOI), และวิเคราะห์ cluster analysis เชื้อจากตัวอย่างที่มีการติดเชื้อซ้ำจะถูกนำมาทำgenotype ด้วยวิธี VNTR-based PCR เปรียบเทียบกับตัวอย่างของการติดเชื้อครั้งแรก ทั้งของเชื้อฟาลซิพารัมและไวแวกซ์  จากนั้นทำการเปรียบเทียบผลที่ได้ระหว่างวิธี VNTR typing กับวิธี conventional typing ของ msp1, msp2, Glurp ในเชื้อฟาลซิพารัม และ cs, msp1, msp3 ในเชื้อไวแวกซ์  ดังนั้นการศึกษานี้จะสามารถประเมินคุณค่าของการใช้เทคนิค VNTR-based PCR เปรียบเทียบการวิธีการดั้งเดิม เพื่อสามารถนำไปใช้เป็นวิธีการที่เหมาะสมและเชื่อถือได้ สำหรับติดตามผลการรักษาทางคลินิกได้ต่อไป
