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ค าน า 
บทความนี้ผู้เขียนขอน าประสบการณ์ส่วนตัวมาใช้ในการเรียบเรียง ซึ่งเนื้อหาเป็นการศึกษาที่ผู้เขียน

ใช้ประสบการณ์ส่วนตัวมาเรียบเรียง เพื่อพยายามอธิบายความเป็นมาของการศึกษาเชื้อดื้อยาต้านจุลชีพใน
ประเทศไทยซึ่งน่าจะมีสาระและเกร็ดความรู้แทรกอย่างง่ายๆ พอให้เข้าใจถึงความเปลี่ยนแปลงของการศึกษา
เชื้อดื้อยาในมมุมองของนักวจิัยที่ศึกษาทางพันธุกรรมของเชื้อแบคทีเรียก่อโรคติดเชื้อในโรงพยาบาล จึงไม่ได้
รวมการศึกษาเร่ืองเชื้อดื้อยาจากนักวิจัยท่านอื่นมารวมไว้ด้วย 
 
จุดเริ่มต้น 

การศึกษาปัญหาของเชื้อก่อโรคเริ่มต้นจากการศึกษาคุณสมบัติทางคุณสมบัติภายนอก (phenotype) 
ของเชื้อในการก่อโรค การทดสอบชนิดของเชื้อ ระดบัของการดื้อยาต้านจุลชีพ และการประยุกต์ข้อมลูที่ได้ไป
ใช้ในการรักษาผู้ป่วย เมือ่น าเทคโนโลยีทางพันธุกรรม (genotype) มาใชร้่วมด้วย ก็ท าให้เกิดความเข้าใจถึง
เหตุและผลของคุณสมบัติของเชื้อและการก่อโรคได้ดี แต่การศึกษาทางพันธุกรรมมีความยากล าบากหลาย
ประเด็นท าให้การน าเทคนิคการศึกษาทางพันธุกรรมมาประยุกต์ใช้ยังมีข้อจ ากัดอยู่มากในอดีต แต่ปัจจุบันนี้
การศึกษาผ่านเทคนิคท่ีเรียกว่า Next generation DNA sequencing (NGS) ท าให้เกิดศาสตร์ใหม่ เช่น 
Whole genome sequencing (WGS) หรือ Genome Wide Association Studies(GWAS) มาใช้วิเคราะห์
โจทย์วิจัยท าใหค้วามรู้ที่ได้รับในขณะนี้ท าได้อย่างรวดเร็วและได้ข้อมูลมหาศาลหรือได้ค าตอบจากการวจิัยที่ไม่
สามารถท าได้โดยง่ายแบบนี้มาก่อน ความรู้ในขณะนี้จึงเปรียบเสมือนมีชิ้นภาพต่อ (Jigsaw) ขนาดเล็กครบ
จ านวนและสามารถน ามาประกอบภาพใหญ่ได้สมบูรณ์แล้ว อยู่ที่ใครมีโอกาส เวลา และงบประมาณที่จะเป็น
ผู้ที่อาสาจะน าเสนอผลการศึกษาแบบครบสมบูรณ์โดยการใช้ผลการศึกษาทางพันธุกรรมด้วยเทคนิค 
Next Generation Sequencing (NGS) 
 
เชื้อดื้อยาหลายขนานมีคณุสมบัติและความสามารถในการดื้อยาแต่ละชนิดในยากลุ่มเดียวกัน
ได้ไม่เท่ากัน 

ในช่วงป ีพ.ศ. 2533-2534 ผู้เขียนเป็นนักศึกษาแพทย์ปีที่ 3 ในคณะแพทยศาสตร์ศิริราชพยาบาล พบ
ปัญหาการเลือกยาต้านจุลชีพในการรักษาผู้ป่วยติดเชื้อในโรงพยาบาล โดยเฉพาะผู้ป่วยที่มีสายสวนปัสสาวะ
แล้วมีการติดเชื้อในระบบทางเดินปัสสาวะ เชื้อที่พบบ่อยคือเชื้อ Escherichia coli และเชื้อในกลุ่ม 
Enterobacteriaceae (หรือ Enteric bacteria) โดยมีผลรายงานการเพาะเชื้อจากห้องปฏิบัติการจุลชีววิทยา 
ภาควชิาจุลชีววทิยาของคณะแพทย์ศิริราช วา่เป็นเชื้อดื้อยาหลายขนาน เป็นต้นว่าดื้อ Cefazolin, Ceffotaxime 
แต่ไม่ดื้อ ceftazidime และเชื้อดื้อ aminoglycoside เช่น Gentamicin แต่ไม่ดื้อ Amikacin แต่ดือ้ยาพื้นฐาน
อื่นๆ อีกหลายตัว รุ่นพี่ที่น าทีมรักษาผู้ป่วยก็จะเลือกใช้ยาที่เหลือในใบรายงานว่าตัวใดเชื้อยังไวอยู่กจ็ะใช้ยา
นั้นๆ ในการรักษา ในใจผมมักจะถามตัวเองเสมอว่าท าไมเชื้อดื้อยาไม่เท่ากัน แม้ยาเหล่านั้นจะอยู่ในกลุ่ม
เดียวกัน  
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เชื้อสปีชี่ส์เดยีวกนัที่เป็นสาเหตกุารติดเชื้อในผู้ป่วยหลายรายในหอผู้ป่วยเดียวกันเป็นเชื้อตัว
เดียวกัน (สายพันธุเ์ดียวกนั) หรือไม ่

ผู้ป่วยหลายๆ เตียงที่ติดเชื้อ E. coli ดื้อยาหลายขนาน ซึ่งในบางช่วงเวลามีผู้ป่วยมากกว่าสองสาม
รายในหอผู้ปว่ยเดียวกัน เป็นไปได้หรอืไม่ว่าผูป้่วยทกุรายเกิดการติดเชื้อจากเชื้อตวัเดียวกัน (สายพันธุ์เดียวกัน) 
ในตอนนั้นไม่มคี าตอบชัดเจนใดๆ จากพี่ๆ หรือถ้ามีใครจะให้ข้อสันนิษฐานบ้าง ก็อาจจะบอกว่าน่าจะเป็นเชื้อ
สายพันธุ์เดียวกัน แต่เราไม่สามารถพิสูจน์ได้  
 
เชื้อหลายสปชีี่ส์ดื้อยาหลายขนานในชว่งเวลาเดียวกัน 

ในตอนนั้นมีเชื้อหลายสปีชี่ส์ เช่น E. coli, Klebsiella pneumoniae, Enterobacter spp., และ 
Pseudomonas aeruginosa ที่ดือ้ยาหลายขนานในช่วงเวลาเดียวกัน ในตอนนั้นไม่ค่อยสงสัยเท่าใดนักว่า
ท าไมเชื้อดื้อยามากนัก  เพราะคิดแต่ว่าโรงพยาบาลศิริราชรับผู้ป่วยหนักที่รักษาที่อื่นไม่หายเพราะติดเชื้อดื้อยา
จึงถูกส่งต่อ (transfer) มารักษาที่ศิริราช กต็้องเหลือแต่เชื้อดื้อๆ ทั้งน้ัน แต่ต่อมาถึงทราบว่ามีการแพร่ระบาด
ของยีนดื้อยาในโรงพยาบาลด้วย  พบว่าเชือ้ส่งต่อยีนดื้อยาต้านจุลชีพข้าม genus หรือข้าม species ได้  โดย 
Horizontal gene transfer สามวิธีการหลัก ได้แก่ Transformation, Conjugation และ Transduction 
 
เชื้อ Methicillin-resistant Staphylococcus aureus (MRSA) มาที่ศิริราชแล้วในราวป ีพ.ศ. 2534 

ในช่วงที่ผู้เขียนเป็นนักศึกษาแพทย์ปีที่ 5 พบว่ามีผู้ป่วย 2 ราย ที่ติดเชื้อ Methicillin-resistant 
Staphylococcus aureus (MRSA) ซึ่งถูกแยกโรคให้อยู่ในห้องแยกพิเศษของแผนกศัลยศาสตร์ ขณะนั้นมียา
เพียงชนิดเดียวที่ใช้รักษาผู้ป่วยสองรายนี้ได้คือ Vancomycin ซึ่งมีราคาแพงกว่าทองค าเมื่อเทียบตามน้ าหนัก
กรัมต่อกรัม  ใครติดเชื้อ MRSA นอกจากจะมีอัตราตายสงูแล้ว ยังต้องจ่ายค่ารักษาพยาบาลในราคาทีสู่งมาก
ด้วย ตอนนั้นไม่ได้เข้าไปตรวจผู้ป่วยเนื่องจากกลัวว่าจะติดเชื้อ แม้ว่ามีการป้องกันอย่างดีจากทีมควบคมุโรค
ติดเชื้อในโรงพยาบาล  ใครต้องไปท าหัตถการกับผู้ป่วยสองรายนี้ ต้องสวมหน้ากาก สวมถุงมือ สวมเสื้อกาวน ์
และเปลี่ยนรองเท้า  เมื่อสัมผสักับผู้ป่วยแล้วต้องถอดชุดทั้งหมดลงในตะกร้าพิเศษ แล้วล้างมือเพื่อป้องกันการ
แพร่ระบาดของเชื้อที่อาจเกิดขึ้นได้ 
 
การไปศึกษาต่อที่ต่างประเทศทางด้านเชื้อดื้อยาที่ Rosalind Franklin University ประเทศ
สหรัฐอเมริกา 

ในช่วงปีพ.ศ. 2538 หลังจากผู้เขียนเรียน coursework จบ ซึ่งใช้เวลา 2 ปี แต่ก็ได้เริ่มศึกษาเชื้อ P. 
aeruginosa ดื้อยา ciprofloxacin ไปด้วย โดยเก็บเชื้อจากโรงพยาบาลทหารผ่านศึก (VA Medical Center, 
Illinois) มาศึกษาอยูป่ระมาณ 1 ปีเต็ม ไม่สามารถตัดต่อสารพันธุกรรมจากเชื้อดือ้ยาไปใส่ในเชื้อ  E. coli ที่
เป็น laboratory strain ให้กลายเป็นเชื้อดื้อยาได้ เนื่องจากเชื้อที่นั่นไม่ค่อยดื้อยาต้านจุลชพีมากนัก จึงกลับมา
เก็บเชื้อจากศิรริาชไป 5 สายพันธุ์ ที่ดื้อยาหลายขนานในระดับสูง มาลองตัดต่อสาย DNA ของเชื้อแล้วน าไปใส่
ใน E. coli อีกครั้ง  ในตอนนั้นพยายามหากลไกการดื้อ ceftazidime ของเชื้อ P. aeruginosa เนื่องจากยา 
ceftazidime เป็นยาที่ถูกเรียกว่า Anti-pseudomonas drug แต่ท าไมเชื้อที่ศิริราชดื้อยาแล้ว ท าการตัดต่อและ
ย้ายสาย DNA จาก Pseudomonas ไป E. coli อยู่อีก 1 ปี จึงเริ่มพบวา่มียีนทีอ่ยู่บน DNA ของ 
Pseudomonas ที่ท าให้เชื้อดื้อยา Ceftazidime ได้ แต่ในตอนนั้นต้องท า DNA sequencing ด้วยเทคนิค 
dideoxy-dye-terminator และ Sanger sequencing technique ความจริงผู้เขียนเป็นนักศึกษาคนแรกของ 
Rosalind Franklin University ที่ศึกษา DNA sequence โดยไม่ได้ใช ้ polyacrylamide gel ขนาดใหญ่ แต่
ผู้เขียนส่ง plasmid DNA ไปที่ DNA sequencing facility ของ University of Illinois at Chicago โดยจ้างให้
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ท างานในราคา reaction ละ 40 US dollars ซึ่งต้องอธิบายให้ Major Advisor เชื่อมั่นว่ามีหน่วยงานท่ีรับท า 
DNA sequencing จริงๆ ในราคาที่ถูกกว่าท าเอง ผู้เขียนใช้เวลาอีกประมาณ 1 ปี จึงทราบรหัสพันธุกรรมของ
ยีนดื้อยา ceftazidime  แต่ที่น่าประหลาดใจคือ ผู้เขียนพบว่ามียีนดื้อยาอีกหลายชนิดมาเรียงต่อกันจ านวน
มาก โดยมี nucleotide sequence ที่คั่นระหว่าง open reading frame ของยีนดื้อยาต่างๆที่สั้นมาก ราวๆ 
100-200 base pairs (bp) เท่านั้น ในช่วงของสาย DNA ที่ยาวรวม 23 kilobases (kb) มียีนดื้อยาอย่างน้อย 9 
ชนิด บางชนิดมีมากกว่า 1 copy และพบวา่เชื้อ Pseudomonas 5 สายพันธุ์ที่น าไปศึกษามีการใช้ยนีดื้อยา
ชนิดเดียวกัน ถึงแม้ว่าจะไม่ตรงกันท้ังหมด (รูปที่ 1) (Tribuddharat C และ Fennewald, 2002) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
รูปที่ 1 Genetic map ของยีนดื้อยาที่พบในเชื้อ Pseudomonas aeruginosa ของรพ.ศิริราช  ส่วนที่แสดงใน
ภาพเป็น DNA sequence map ของ DNA inserts ที่ใส่เข้าไปใน cloning vector ได้เป็นพลาสมิด pCTF102 
และ pCTF202 (cloned recombinant plasmids). 
 
การถ่ายทอดยีนดื้อยาระหว่างเชื้อต่างสายพันธุ์ด้วยกระบวนการที่เรียกว่า Horizontal gene 
transfer 

มีการทดลองที่สามารถถ่ายทอดคุณสมบัติการดื้อยาจากเชื้อสายพันธุ์หนึ่งไปสู่เชื้อสายพันธุ์อื่นๆ  
ได้ ในตอนนั้นผู้เขียนได้ท าการทดลอง conjugation พบวา่เชื้อคนละ genus ก็ใช้ยีนดื้อยาชนิดเดียวกันได้  เชื้อ
สามารถแสดงออกของคุณสมบัติการดื้อยาได้โดยการเปลี่ยนแปลง Promoter ที่ควบคุม Transcription ให้
เหมาะสมต่อการรักษาด้วยยาต้านจุลชีพชนิดต่างๆ ได้ ท าให้การรักษาผู้ป่วยไม่ได้ผลหรือให้ผลการรักษาที่ไม่
แน่นอนได้ นอกจากนี้ผู้เขียนยังมีโอกาสที่พบเชื้อกอ่โรค Vibrio cholerae non-O1, non-139 ที่ผู้ป่วยได้รับจาก
การรับประทานอาหารที่จ าหน่ายริมทางเดิน เมื่อเข้าไปอยู่ในร่างกายของผู้ป่วย เชื้อ Vibrio มีการรับ resistance 
gene element มาจากเชื้อชนิด Aeromonas sobria กลายเป็นเชื้อ Vibrio ที่คุณสมบัติดื้อยาต้านจุลชีพหลาย
ขนานโดยพบยีน blaVEB-1 และ integron element ถูกถ่ายทอดจาก Aeromonas sobria ไปยัง V. cholerae ได้
ภายในชั่วเวลาข้ามคืน จากกระบวนการ Conjugation (รูปที่ 2A และ 2B, unpublished data)  
 
เมื่อเชื้อ MRSA เพิ่มจ านวนการติดเชื้อในโรงพยาบาลของผู้ป่วยจากผู้ป่วย 2 รายในปีพ.ศ. 
2534 ไปเป็นมากกว่า 100 รายในปีพ.ศ. 2544 

เมื่อผู้เขียนกลับมาปฏบิัติราชการในภาควิชาจุลชีววิทยาอีกคร้ังในปี พ.ศ. 2544 พบว่าคณะวิจัยของ
ภาควิชา น าโดยหัวหน้าภาควิชาในสมัยนั้น (รศ.นพ. เชดิศักด์ิ ธีระบุตร) ได้รับการสนับสนุนจาก China 
Medical Board ให้งบประมาณมาศึกษาเชือ้ MRSA ด้วยเทคนิคการตรวจ Chromosome ของเชื้อ MRSA ที่
เรียก Macro-restriction analysis with pulsed-field gel electrophoresis ที่นิยมเรียกย่อๆว่า การตรวจ 
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PFGE ก็มีข้อมูลที่เป็น genetic evidence ว่าเชื้อก่อโรค MRSA เป็นเชื้อสายพันธุ์ที่ใกล้เคียงกันและในผู้ป่วย
บางรายเป็นเชื้อตัวเดียวกัน แต่ในขณะนั้นไม่ค่อยมีบุคลากรทางการแพทย์เข้าใจการแปลผลของ Genotyping 
เท่าใดนัก การออกนโยบายแยกผู้ป่วยเพื่อปอ้งกันปัญหาการแพร่ระบาดของเชื้อก่อโรค ที่ดื้อยาหลายขนานจึง
ไม่ได้รับการยอมรับเท่าที่ควร เพราะไม่มีหลักฐานที่แน่นหนา และเป็นเร่ืองยากต่อการท าความเข้าใจในหมู่
บุคลากรท่ีให้การรักษาผู้ป่วย รวมทั้งภาระงานที่มากล้น ความไม่พรอ้มของสถานรกัษาพยาบาลที่ต้องแยก
ผู้ป่วยไปอยู่ในห้องแยกโรคพิเศษ ซึ่งปัญหานี้เกิดกับสถานพยาบาลทุกแหง่ ดังเช่นการศึกษาการระบาดของ
เชื้อ MRSA ที่โรงพยาบาลในสังกัดกรุงเทพมหานครแห่งหนึ่ง (Jariyasethpong et al., 2010) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 2 A) Plasmid extraction จากเชื้อ Vibrio cholerae non-O1, non-O139, ลูกศรแสดงต าแหน่งของ 
plasmid ที่พบในเชื้อดื้อยาตัวนี้   B) ผลการตรวจ PCR โดยการใช ้specific primers ต่อยีน blaVEB-1 (lane 1-
6), integrase gene (int) (lane 7-12), และ blaCTX-M (lane 13-18).  Lane 1-2 และ 7-8 และ 13-14: 
Aeromonas sobria, lane 3-4 และ 9-10 และ 15-16: Klebsiella pneumoniae, lane 5: blaVEB-1 positive 
control, lane 6: negative control, lane 11: int positive control, lane 12: int negative control, lane 18: 
blaCTX-M  positive control.  
 

สาเหตุหลักสองอย่างที่ท าให้เกิดปัญหาเชื้อดื้อยาแพร่กระจายเกิดจากธรรมชาติของการส่งต่อยีนดื้อยา  
ที่อาจจะสรุปง่ายๆ ได้ดังนี้  1) เชื้อกลุ่ม Gram-negative bacteria เช่น E. coli, Klebsiella spp., 
Pseudomonas spp.¸ หรือ Acinetobacter spp. ที่เชื้อดื้อยาหลายขนานได้พร้อมๆกันจากการ “Share” สาร
พันธุกรรมที่ท าให้เชื้อดื้อยา ผ่านทางกระบวนการ Horizontal gene transfer (ที่รวมการแพร่ระบาดของ mobile 
genetic elements เช่น Transposons (Tn), insertion sequence element (IS) และการแพร่ระบาดของ multi-
drug resistance element ที่เรียกว่า Class 1 integron element ร่วมด้วย) หรือ 2) เชื้อกลุ่ม Gram-positive 
bacteria เช่น MRSA, เชื้อ MDR-TB และ Vancomycin resistant enterococci (VRE) ที่เชื้อดื้อยาที่
แพร่กระจายในผู้ป่วยหลายรายเป็นเชื้อสายพันธุ์เดียวกัน (Clonal expansion) และเป็นการแพร่กระจายยีนดื้อ
ยาแบบ Vertical gene transfer 

ปัญหาเกิดจากการยืนยันผลการศึกษาวา่เชื้อก่อโรคที่ดื้อยาเป็นเชื้อคนละสายพันธุ์แต่มีการแพร่ระบาด
ของ “ยีน” ดื้อยา ในหมู่แบคทีเรียหลายชนิด  หรือเชื้อก่อโรคดื้อยาเป็นเชื้อตัวเดิมที่ก่อโรคติดเชื้อซ้ าๆในผูป้่วย
หลายราย  ซึ่งหลักการแก้ไขปัญหาต้องใช้ 1) ลดการใช้ยาต้านจุลชีพเพือ่ลด “selective pressure” จากการ
ควบคุมให้มีการใช้ยาต้านจุลชีพอย่างสมเหตุผล (Antibiotic stewardship) หรือ 2) การท า “Infection control 
program” ให้ดีขึ้น เพื่อแก้ไขปัญหาการแพรร่ะบาดของ “ยนีดื้อยา” หรือแก้ปัญหาการระบาดของเชื้อตัวเดิมๆ
จากความผิดพลาดในการควบคุมการแพร่กระจายของ “เชือ้ก่อโรค” ตามล าดับ  

A) B) 
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การศึกษาพนัธุกรรมของเชื้อก่อโรคติดเชื้อด้วยเทคนิค Next Generation Sequencing (NGS) 
การศึกษารหัสพันธุกรรมของเชื้อแบคทีเรียก่อโรคทั้ง Chromosome ในราวปีพ.ศ. 2542 เช่นการศึกษา 

“Whole genome sequencing” ของเชื้อ Burkholderia  pseudomallei โดย Sanger Institute ที่ประเทศ
อังกฤษ ใช้งบประมาณราว 150 ล้านบาท ใช้เวลาราวๆ 1 ป ี ในการท า sequencing ซึ่งขณะนั้นเริ่มเป็นยุคที่
เรียก “Genomics era” แล้ว เพราะ Human Genome Project เสร็จลงแล้ว  มีหลายสถาบันผันความสนใจมาท า 
“Whole genome sequencing” ในแบคทีเรียแทน  การศึกษาพันธุกรรมของเชื้อในขณะนั้นแม้จะมีราคาแพง
มาก แต่ผลการศึกษาที่ได้รับสามารถตอบค าถามวิจัยได้อย่างชัดเจน ท าให้มีความพยายามที่จะพัฒนาการท า 
High throughput DNA sequencing ในราคาประหยัดในเวลาต่อมา เกิดเป็นเทคนิคที่เรียก Next generation 
DNA sequencing (NGS) ซึ่งการท า DNA sequencing แบบเดิมด้วยเทคนิคที่เรียก Sanger sequencing ที่ใช้
กันอย่างแพร่หลายและมีการพัฒนามานานร่วม 30 ปี ดูเหมือนว่าจะหมดยุคของการใช้เทคนิคนี้แล้ว 

NGS เร่ิมต้นมีการใชอ้ย่างแพร่หลายในราวปี พ.ศ. 2549 จากสามบริษทัที่เป็นผู้น าได้แก่ Roche 
Diagnostics (454 technology), Illumina (Solexa), และ Applied Biosystems (SOLiD) และต่อมามีอีก
หลายเทคโนโลยีจากอีกหลายบริษัทค่อยๆ พัฒนาและน าเคร่ืองมือออกมาจ าหน่าย บางบริษัทถูกซื้อไป บาง
บริษัทล้มหายไป  แต่การใช้เทคโนโลยีใหม่นี้ท าให้การศึกษา DNA sequence ท าได้ยาวมากขึ้น ได้ตัง้แต่ 50 
ล้านเบส ไปจนถึง 3,000 ล้านเบสต่อการเดินเครื่อง 1 ครั้ง สามารถสร้างข้อมูลเพื่อตอบค าถามทางชีววทิยาได้
มากมาย ครอบคลุม และลึกซึ้งอย่างที่ไม่เคยมีมากอ่น ท าให้การศึกษาเรื่องเชื้อดื้อยาต้านจุลชีพและการศึกษา
การแพร่ระบาดของเชื้อและยีนดื้อยามีความก้าวหน้าเป็นอยา่งมาก 
 
การตรวจทางระบาดวทิยาด้วยการใช้ Next generation DNA sequencing 

การศึกษาทางระบาดวิทยาในปัจจุบันเริ่มน าเทคนิคการแยกสายพันธุ์ของเชื้อก่อโรคเป็นแบบ 
DNA sequence-based typing คือน าสาย DNA มาดูล าดับเบสโดยตรง  ถ้า sequence เหมือนกัน แสดงว่า
เป็นเชื้อตัวเดียวกัน ซึ่งมวีิธีการตรวจหลายแบบ แต่ที่นิยมมากและจัดได้ว่าเป็นมาตรฐานการตรวจแยกสาย
พันธุ์ได้แก่วิธีที่เรียก Multi-locus sequence typing (MSLT) ซึ่งจะตรวจล าดับเบสของ housekeeping gene 
(เป็น essential gene ด้วย) จ านวน 6-8 ยีน แล้วแต่ว่า standard set ของเชื้อสปีชี่สน์ั้นๆมีจ านวนเท่าใด 
โดยทั่วไปมักใช ้7 ยีน ผลการตรวจจะได้เป็น allele type ของยีนแต่ละตัวของ 7 ยีนนั้น ได้เป็น allele number 
มาเรียงต่อกัน เรียกเป็น allelic profile และมักจะมีกลุ่มนักวิจัยเจ้าของการออกแบบ standard set ของยีน 7 
ยีนนั้นท าหน้าที่รวบรวมข้อมูลและแสดงผลการตัดสินการแยกเชื้อ ให้เปน็ sequence type (ST) หมายเลข
อะไร ของเชื้อที่น ามาทดสอบ ยกตัวอย่างเช่น allelic profile ของเชื้อ Salmonella enterica ทีแยกได้จากเนื้อ
ไก่สดในตลาดของไทย (Chaisatit et al., 2012) มี allelic profile ของยีน 7 ยีน thrA-purE-sucA-aroC-hisD-
hemD-dnaN เป็น 141-95-9-417-262-15-4 ซึ่งผู้รับผิดชอบของ database ของ Salmonella Homepage/server 
ตั้งให้เป็น ST1543 และพบวา่เชื้อ ST1543 เคยตรวจพบมาก่อนในผู้ป่วยชาวเวียดนาม โดยที่การตรวจชนิด
ของ Allele ของ 7 ยีนนั้นจะพบตรงกันโดยบังเอิญ (by chance) นั้นเป็นไปไม่ได้  ท าให้เราสามารถสรุปได้ว่า
มีการแพร่ระบาดของเชื้อสายพันธุ์นี้เกิดขึ้นในสองประเทศ น่าจะมีการสืบสวนทางระบาดวิทยาเพิม่เติมว่า
เชื้อสามารถแพร่กระจายไปไดอ้ย่างไร   

นอกจากนี้ยังมีการศึกษาการระบาดของเชื้อในชุมชนที่การแพร่กระจายเป็นในลักษณะของ
การระบาดข้ามประเทศได้ จากลักษณะการติดเชื้อของเชื้อที่ก่อโรค sexually transmitted disease (STD) 
เช่นการศึกษาการระบาดของเชื้อ Neisseria gonorrhoeae ในประเทศไทยและพบว่ามี “Sexual network” 
ของกลุ่มผู้ป่วยซึ่งติดเชื้อร่วมกนั (Nakayama et al., 2012) การศึกษานี้ใช้งบประมาณของประเทศญี่ปุ่น ซึ่ง
การศึกษานี้มีค่าใช้จ่ายสูงมากจากการท า MLST ของเชื้อ 96 สายพันธุ์ การตรวจยีน 7 ยีน มีราคาราว 5,000-
10,000 บาทตอ่เชื้อแต่ละสายพันธุ์ ท าให้งานการตรวจ MLST เป็นงานทีม่ีค่าใช้จา่ยสูงและต้องท างานหนกัมาก  
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กว่าจะได้ผลการตรวจ  การใช ้Next generation DNA sequencing มาใช้ในการตรวจแบบ high throughput 
จึงท าได้ในปริมาณมากในราคาค่าใช้จ่ายที่ลดลงได้เหลือประมาณ 1 ใน 10 ของวิธีดั้งเดิม  ดังน้ัน HiMLST ที่
ถูกออกแบบมาเพื่อใช้กบัเครื่องมือที่ตรวจ DNA sequence แบบ high throughput แบบ next generation 
DNA Sequencing จึงน่าจะมีบทบาทในการสอบสวนการระบาดมากขึ้นในอนาคต ไม่ว่าเชื้อกอ่โรคจะเป็นเชื้อใน
กลุ่มใด ผลการศึกษาที่ไดจ้ะสามารถท าให้ผู้วิจัยเข้าใจกลไกการเกิดโรคและการแพร่ระบาด ซึ่งน่าจะน าไปสู่การ
แก้ ปัญหาที่ถูกจุดและได้ผล 
 
REFERENCES 
Tribuddharat C, Fennewald M. Resistance genes in multiply resistant Pseudomonas aeruginosa 

clinical isolates from Siriraj Hospital. Siriraj Hospital Gazette. 2002 June; 54 (6): 319-329. 
Jariyasethpong T, Tribuddharat C, Dejsirilert S, Kerdsin A, Tishyadhigama P, Rahule S, 

Sawanpanyalert P, Yosapol P, Aswapokee N. MRSA carriage in a tertiary governmental 
hospital in Thailand: emphasis on prevalence and molecular epidemiology. Eur J Clin 
Microbiol Infect Dis. 2010 Aug;29(8):977-85. 

Chaisatit C, Tribuddharat C, Pulsrikarn C, Dejsirilert S. Molecular characterization of antibiotic-
resistant bacteria in contaminated chicken meat sold at supermarkets in Bangkok, 
Thailand. Jpn J Infect Dis. 2012;65(6):527-34. 

Nakayama S, Tribuddharat C, Prombhul S, Shimuta K, Srifuengfung S, Unemo M, Ohnishi M. 
Molecular analyses of TEM genes and their corresponding penicillinase-producing 
Neisseria gonorrhoeae isolates in Bangkok, Thailand. Antimicrob Agents Chemother. 2012, 
56(2):916-920. 

 




