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 Staphylococcus aureus เป็นเช้ือแบคทีเรียก่อโรคท่ีส าคญัในคน ซ่ึงเป็นท่ีรู้จกัโดยทัว่ไป และ
ยงัคงเป็นเช้ือแบคทีเรียท่ีตอ้งส ารวจอยา่งจริงจงัมากท่ีสุด การด้ือยาปฏิชีวนะเป็นสาเหตุของการเกิดโรค
รุนแรงและเป็นเป็นปัญหาส าคญัทางดา้นสาธารณสุขโดยเฉพาะการด้ือยาเมทิซิลลินของ S. aureus เม่ือ
ไม่นานมาน้ีเปปไทดต์า้นจุลินทรียไ์ดถู้กน ามาใชเ้ป็นยาใหม่ในการตา้นเช้ือจุลินทรียส์ าหรับการด้ือยา 
ในการศึกษาน้ีไดท้  าการออกแบบโดยใชฐ้านขอ้มูลของ antimicrobial sequence database และ 
antimicrobial peptide sequence แลว้น าเปปไทดท์ั้งหมดไปสังเคราะห์ จ านวน 21 เส้น หลงัจากนั้น
น าไปทดสอบฤทธ์ิตา้นเช้ือแบคทีเรียกบั S. aureus ATCC 25923 สายพนัธ์ุมาตรฐานจ านวน 1 สายพนัธ์ุ 
และ 3 สายพนัธ์ุท่ีด้ือยาเมทิซิลลิน (DMST 20635, 20637 และ 20654) โดยวธีิ minimum inhibitory 
concentration (MIC) จากเปปไทดท์ั้งหมดพบวา่ เปปไทด ์ KLKLLLLLKLK มีประสิทธิภาพดีท่ีสุดใน
การยบัย ั้งเช้ือ S. aureus ท่ีไม่ด้ือยาและด้ือยาเมทิซิลลิน เม่ือท าการดดัแปลงเปปไทด์เส้นน้ีพบวา่เปปไทด์ 
3 เส้น คือ KLKLKLKLKLK, LLLLLLKLK และ LLLLLLK มีประสิทธิภาพมากท่ีสุดในการยบัย ั้งเช้ือ 
S. aureus ทุกสายพนัธ์ุ ซ่ึงเปปไทดเ์หล่าน้ีประกอบดว้ย 6-25 กรดอะมิโน มีประจุบวก และ 40-87 % 
hydrophobicity จากการท า matrix-assisted laser desorption/ionization time-of-flight mass 
spectrometry  profiling  และวเิคราะห์ขอ้มูลดว้ย  MALDI  Biotyper   software  พบวา่โปรตีนของเช้ือ 
S. aureus ทั้ง 4 สายพนัธ์ุ มีความแตกต่างกนัอยา่งมีนยัส าคญั การเปรียบเทียบโปรตีนท่ีสังเคราะห์ได้
จากการทดสอบดว้ยเปปไทด์ดดัแปลงท่ีมีประสิทธิภาพทั้ง 3 เส้น และยาแวนโคมยัซิน ในการยบัย ั้งการ
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เจริญเติบโตของเช้ือ S. aureus ทุกสายพนัธ์ุ โดยท าการวดัท่ีค่า IC50  75 g/ml และ 3.9 g/ml 
ตามล าดบั น าผลของการยอ่ยโปรตีนจากเจลและ LC-MS/MS ไปวเิคราะห์เปรียบเทียบกบัฐานขอ้มูล
ดว้ยโปรแกรม MASCOT พบวา่การทดสอบดว้ยเปปไทด์ดดัแปลงมีการสังเคราะห์โปรตีนท่ีส าคญั ซ่ึง
เก่ียวขอ้งกบักระบวนการถอดรหสัและแปลรหสั โดยท่ีการทดสอบกบัแวนโคมยัซินพบวา่โปรตีน
สังเคราะห์ท่ีส าคญัเก่ียวขอ้งกบัการจบัเมมเบรน แสดงใหเ้ห็นวา่เปปไทดด์ดัแปลงมีกลไกท่ีเก่ียวขอ้ง
สัมพนัธ์กบัการยบัย ั้งการเจริญของเช้ือ S. aureus ทุกสายพนัธ์ุ อยา่งไรก็ตามขอ้มูลยงัสนบัสนุนกลไกใน
การท าลายเซลลแ์บคทีเรียของยาแวนโคมยัซิน จากผลการทดลองน้ีเป็นแนวทางในการน าเปปไทด์
ดดัแปลงทั้ง 3 เส้น ท่ีมีประสิทธิภาพน้ีไปพฒันาเป็นยารักษาท่ีมีการติดเช้ือ S. aureus ท่ีมีการด้ือยาหลาย
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 Staphylococcus aureus is a well-known major pathogen in humans and remains one of the 
most intensively investigated bacterial species. Antibiotic resistance can cause serious disease and is 
an important public health problem especially methicillin-resistant S. aureus (MRSA). Recently, 
antimicrobial peptides (AMPs) have been proposed as the new class of antimicrobial therapeutic use 
for drug resistance. In this study, Twenty-one peptides were designed by using antimicrobial 
sequence database and antimicrobial peptide database. All of them were chemically synthesized. 
After that they were evaluated for the antibacterial activity against one standard strain of  S. aureus 
ATCC 25923 and three clinical isolates of MRSA (DMST 20635, 20637 and 20654) by minimum 
inhibitory concentration (MIC). Of these peptides, KLKLLLLLKLK was found to have potent 
antibacterial activity against S. aureus and MRSA. Three chemically synthesized and modified from 
KLKLLLLLKLK which were KLKLKLKLKLK, LLLLLLKLK and LLLLLLK, showed the most 
potent antibacterial activity against all S. aureus. These peptides contain 6-25 amino acid residues 
with positive charge and 40-87 % hydrophobicity. Significant differences between S. aureus and three 
clinical MRSA isolates was revealed by means of matrix-assisted laser desorption/ionization time-of-
flight mass spectrometry profiling and bioinformatics examination using the MALDI Biotyper 
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software. Comparison of protein synthesis from treatment of the three potent modified peptides and 
vancomycin for their ability to inhibit the growth of all S. aureus strains were measured at IC50 values 
of 75 g/ml and 3.9 g/ml respectively. The results of in gel digestion and LC-MS/MS were 
analyzed by MASCOT program. Significant transcription and translation proteins were found in 
treatment of modified peptides whereas membrane bound proteins were existed after treatment with 
vancomycin. These  indicates  that  modified  peptides  can  interact  and  inhibit  the  growth  of  all 
S. aureus strains. However, the data also supported the bactericidal mechanism of vancomycin. The 
results suggest that three modified peptide, a potent antibiotic peptide, can be developed as 
therapeutic agent for treating multidrug-resistant strains of S. aureus infection. 
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