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จากการแยกเชื้อและประเมินจ านวนเชื้อแบคทีเรียกํอโรค Escherichia coli, Salmonella, 
Shigella และ Vibrio ในตัวอยํางอาหารทะเล 35 ตัวอยํางที่จ าหนํายใน จ. สมุทรสาคร, จ. ประจวบคีรี-
ขันธ์ และ จ. ระยอง มี 21 ตัวอยํางที่พบเชื้อแบคทีเรียลักษณะโคโลนีเชํนเดียวกับเชื้อแบคทีเรียใน 4 สกุล
ดังกลําว จากการวิเคราะห์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอของเชื้อด๎วยเทคนิค ERIC-PCR ซึ่งใช๎ในการจ าแนกสายพันธุ์ 
พบวําได๎รูปแบบ ERIC-PCR 40 รูปแบบ จากเชื้อบริสุทธิ์ 42 ไอโซเลท (isolate) ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
16S rDNA ของเชื้อ 40 สายพันธุ์ มี % ความเหมือน (% identity) ของยีนอยูํระหวําง 98%-99% กับเชื้อ
ใน 11 สกุล ได๎แกํ Aeromonas, Citrobacter, Enterobacter, Escherichia,  Hafnia 
(Obesumbacterium), Klebsiella, Morganella, Proteus, Providencia, Salmonella และ Vibrio 
จากการระบุสกุลหรือชนิดของเชื้อโดยใช๎เครื่องหมายทางพันธุกรรม ตรวจพบยีน phoA ซึ่งจ าเพาะตํอ 
Citrobacter, E. coli และ Shigella, ยีน fimC ซึ่งจ าเพาะตํอ Salmonella และ Sdf I fragment ซ่ึง
จ าเพาะตํอ Salmonella enterica serovar Enteritidis จากการตรวจหายีนควบคุมการกํอโรค พบยีน 
cnf2 และ vt2e ใน E. coli, ยีน csgD ใน Citrobacter, Enterobacter และ Klebsiella, ยีน kfu ใน 
Klebsiella, ยีน LTI ใน Citrobacter, E. coli และ Hafnia (Obesumbacterium), ยีน ssaO ใน 
Salmonella, ยีน tlh ใน Vibrio และยีน uge ใน Enterobacter และ Klebsiella สภาวะตํางๆ ได๎แกํ 
ชนิดของอาหารเลี้ยงเชื้อ, ระดับความเข๎มข๎นของ NaCl, การให๎อากาศ, อุณหภูมิ และระยะการเจริญ มีผล
ตํอการแสดงออกของยีน csgD, kfu และ uge สํวนยีน cnf2, LTI, ssaO และ vt2e ไมํมีการแสดงออก 
ในขณะที่ยีน tlh มีการแสดงออกในทุกสภาวะที่ท าการทดสอบ การแสดงออกของยีน csgD มีผลเพ่ิมการ
สังเคราะห์ biofilm และลดการเคลื่อนที่ของเซลล์ ผลการศึกษาได๎ให๎ข๎อมูลเกี่ยวกับการประยุกต์ใช๎ยีน



ค 
 

เป้าหมายเพื่อตรวจหาเชื้อแบคทีเรียกํอโรคได๎อยํางรวดเร็ว และปัจจัยเสี่ยงที่กระตุ๎นความสามารถในการกํอ
โรค 
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enterobacterial repetitive intergenic consensus-polymerase chain reaction (ERIC-PCR) 
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สํวนที่ 2 Abstract (ไมํเกิน 250 ค า) 
Pathogenic bacteria including Escherichia coli, Salmonella, Shigella and Vibrio 

were targeted for isolation from 35 seafood samples sold in markets in Samutsakhon, 
Prachuapkhirikhun and Rayong provinces. Bacteria showing colony morphologies similar to 
either genera were present in 21 samples. Based on ERIC-PCR DNA fingerprint analysis 
which has been used for strain characterization, 40 ERIC-PCR patterns were derived from 
42 pure isolates. The 16S rDNA sequences of 40 strains exhibited 98%-99% identity to 
those of bacteria in 11 genera including Aeromonas, Citrobacter, Enterobacter, 
Escherichia, Hafnia (Obesumbacterium), Klebsiella, Morganella, Proteus, Providencia, 
Salmonella and Vibrio. The genus or species identification was performed using 
molecular markers. The detected identification loci included phoA gene specific to 
Citrobacter, E. coli and Shigella, fimC gene specific to Salmonella and Sdf I fragment 
specific to Salmonella enterica serovar Enteritidis. PCR detection of virulence genes was 
positive for cnf2 and vt2e genes in E. coli, csgD gene in Citrobacter, Enterobacter and 
Klebsiella, kfu gene in Klebsiella, LTI gene in Citrobacter, E. coli and Hafnia 
(Obesumbacterium), ssaO gene in Salmonella, tlh gene in Vibrio as well as uge gene in 
Enterobacter and Klebsiella. Various conditions including type of media, NaCl 


