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คําหลัก: ภาคกลาง ประเทศไทย ผูเล้ียงสุกร สุกร MRSA 

 

 



Abstract 
 

 
Project Code: MRG5980024 
 
Project Title: Investigation molecular characterization and antimicrobial susceptibility 

of methicillin-resistant Staphylococcus aureus in pig production and 
people associated with pigs in Central Thailand 

 
Investigator 
 Asst.Prof.Dr Pattrarat  Chanchaithong  Faculty of Veterinary Science, Chulalongkorn University 
 Asst.Prof.Dr Nutthee Am-in   Faculty of Veterinary Science, Chulalongkorn University 
 Prof.Dr Padet   Tummaruk   Faculty of Veterinary Science, Chulalongkorn University 
 Assc.Dr. Nuvee  Prapasarakul Faculty of Veterinary Science, Chulalongkorn University 
 
E mail Address: pattrarat.c@chula.ac.th 
 
Project Period: May 2016 – April 2018 
 
Abstract:  
 The study aimed to detect distribution and characterize genotype and antimicrobial 

susceptibility of methicillin-resistant Staphylococcus aureus colonizing pigs and swine workers in 

central Thailand. MRSA were recovered from 59 of 607 (9.72%) pig samples with 37.03% herd 

prevalence (10/27 farms) and from 3 of 38 (7.89%) swine workers. Of 63 isolates, MRSA carried 

staphylococcal cassette chromosome (SCCmec) V (n=41), SCCmec IX (n=9), a SCCmec composite 

island (n=12) and non-typeable SCCmec (n=1). SCCmec IX was associated with MRSA-ST9-t337, 

MRSA-ST398-t034 and MRSA-ST4576-t034, a new single locus variant of ST9. Other SCCmec were 

carried by MRSA-ST398-t034 only, except one negative spa amplification. The isolates exerted 

multidrug resistance and carried common resistance genes found in livestock-associated MRSA 

such as lsa(E), lnu(B), cfr, fexA, vga(A) and spw. With molecular characteristics, resistance and PFGE 

patterns supported evidence of pig-to-human transmission and spreading in pig production chain. 

This is also the first findings of MRSA-ST398 distributing in swine herds and workers and presence 

of multidrug resistance cfr in MRSA-ST9 in Thailand. Minor variation of molecular features and 

resistance gene carriage in both STs represented heterogenous population and evolution of 

endemic clones. Monitoring program and farm management with prudent antimicrobial uses are 

needed to reduce the emergence and spreading. Together, strict hygiene and personal protection 

are necessary to prevent the acquired LA-MRSA.  
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บทสรุปผูบริหาร 

(Executive summary) 

 

ท่ีมาและความสําคัญของปญหา 

 Methicillin-resistant Staphylococcus aureus (MRSA) เปนแบคทีเรียด้ือยาชนิดท่ีมีความสําคัญ 

ทําใหเกิดการติดเช้ือแทรกซอนแบบฉวยโอกาสและการเลือกยาตานจุลชีพในการรักษาเปนไดอยางจํากัด

(Rodvold and McConeghy, 2014) การใชยาตานจุลชีพในการผลิตปศุสัตวเปนปจจัยหนึ่งท่ีเกี่ยวของกับการ

อุบัติของเช้ือแบคทีเรียด้ือยา MRSA ท่ีเกี่ยวของกับปศุสัตวหรือ livestock-associated MRSA (LA-MRSA) 

ซึ่งมีการกระจายตัวเปนกลุมสายพันธุจําเพาะท่ีมีอยูท่ัวโลก (Barton, 2014) สุกรจัดวาเปนแหลงรังโรคหนึ่ง

ของ LA-MRSA และเปนแหลงท่ีทําใหเกิดการสงผานมายังคน โดยเฉพาะผูเล้ียงสุกรและบุคคลในครอบครัว 

รวมถึงการปนเปอนในอาหารจากผลิตภัณฑจากเนื้อสุกรทําใหสงผานมายังผูบริโภคได (Vestergaard et al., 

2012) LA-MRSA มีกลุมสายพันธุจําแนกโดยเทคนิค multilocus sequence typing (MLST) ท่ีมี

ความจําเพาะเปน sequence type (ST) 398, ST9 และ ST49 เปนตน (Cuny et al., 2015; Overesch et 

al., 2011) นอกจากการด้ือยากลุม β-lactams แลว LA-MRSA มักมีคุณสมบัติการด้ือยาตานจุลชีพหลายชนิด

จากการไดรับและสะสมสารพันธุกรรมท่ีเคล่ือนยายได (mobile genetic element หรือ MGE) ท่ีมียีนด้ือยา

และมักเปนชนิดท่ีไมพบใน MRSA สายพันธุท่ีพบในมนุษย MRSA-ST398 มีการรายงานครั้งแรกในประเทศ

ฝรั่งเศสและตอมามีรายงานเพิ่มมากข้ึนในอุตสาหกรรมการเล้ียงสุกรในประเทศตางๆท่ัวโลกจากท้ังในทวีป

ยุโรป ทวีปอเมริกาเหนือ แตในทวีปเอเชียพบไดท่ีประเทศเกาหลีใต อีกท้ังยังไมเคยมีการรายงานการพบในสุกร

ในประเทศไทยมากอนหนานี้ สวน MRSA-ST9 เปนกลุมสายพันธุท่ีมีการแพรกระจายในประเทศแถบทวีป

เอเชีย ไดแก จีน ฮองกง ไตหวัน มาเลเซีย และไทย (Chuang and Huang, 2015) จากการรายงานกอนหนา

ในประเทศไทยพบเช้ือ MRSA-ST9 ในสุกรและผูเล้ียงสุกรท่ีภาคเหนือและตะวันออกเฉียงเหนือ (Anukool et 

al., 2009; Larsen et al., 2012; Patchanee et al., 2014; Sinlapasorn et al., 2015) และพบการติดเช้ือ

ในผูปวยนอกแสดงถึงการกระจายของเช้ือในชุมชน (Lulitanond et al., 2013) MRSA-ST398 มีการรายงาน

การพบเ ช้ือในคนและสุนัขในประเทศไทยเทานั้นและยั ง ไม เคยมีรายงานแหล ง ท่ีมาจากปศุสัตว 

(Chanchaithong et al., 2014; Li et al., 2011) เขตภาคกลางของประเทศไทยเปนแหลงอุตสาหกรรมการ
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ผลิตสุกร แตยังมีขอมูลของเช้ือ LA-MRSA ท่ีคอนขางนอย การทราบการกระจายและคุณลักษณะของเช้ือ LA-

MRSA ในสุกรและผูเล้ียงสุกรเปนประโยชนในทางระบาดวิทยาในการตรวจติดตามและเฝาระวัง และทราบ

หลักฐานความเปนไปไดท่ีอาจมีการสงผานมายังมนุษย  

 

ทบทวนวรรณกรรม 

 Staphylococci เปนแบคทีเรียแกรมบวกรูปรางกลม (gram-positive bacteria) ท่ีอาศัยอยูบน

ผิวหนังและเยื่อเมือกของมนุษยและสัตวในบทบาทของเช้ือประจําถ่ิน S. aureus เปนสปชีสท่ีมีความสําคัญ

จากความสามารถในการกอโรคแบบฉวยโอกาสท้ังการติดเช้ือเฉพาะแหงจนถึงตามระบบท่ีทําใหถึงแกชีวิต 

MRSA เปนแบคทีเรียด้ือยาท่ีอุบัติข้ึนหลังจากการใชยา methicillin ซึ่งเปน penicillinase-resistant 

penicillin (Hiramatsu et al., 2001) และแสดงการด้ือตอยากลุม β-lactam ทุกชนิด พบการกระจายและ

ระบาดในโรงพยาบาลทําใหเกิดการติดเช้ือในโรงพยาบาล (nosocomial infection) เรียกวา hospital-

acquired MRSA (HA-MRSA) ตามมาดวยการพบการระบาดในชุมชน community-acquired MRSA (CA-

MRSA) (Naimi et al., 2003) ปศุสัตวจัดเปนแหลงรังโรคหนึ่งของเช้ือ MRSA และอาจเปนสาเหตุของการติด

เช้ือได เชน โรคเตานมอักเสบในโค และขอตออักเสบในสัตวปก (Vanderhaeghen et al., 2010) การพบเช้ือ

ด้ือยานี้ในปศุสัตวนั้นมีความสําคัญในเชิงสาธารณสุข โดยเช้ือ MRSA ท่ีแยกไดจากปศุสัตวมีสายพันธุจากการ

จําแนกทางพันธุกรรมท่ีมีความจําเพาะ เรียกวา livestock-associated MRSA ดังนั้นการจําแนกสายพันธุของ

เช้ือ MRSA จึงมีความสําคัญในการจําแนกแหลงท่ีมาของเช้ือในเชิงระบาดวิทยา (Cuny et al., 2010) LA-

MRSA มีการรายงานครั้งแรกจากสุกรในประเทศฝรั่งเศสและตามมาดวยรายงานจากหลายประเทศท่ัวโลกใน

ความชุกท่ีอาจสูงถึง 99% ดังนั้นสุกรจึงจัดเปนแหลงรังโรคหนึ่งของเช้ือ MRSA และเปนแหลงท่ีทําใหเกิดการ

แพรกระจายของเช้ือในส่ิงแวดลอมของฟารมและสงผานมายังผูปฏิบัติงานในฟารม (Armand-Lefevre et al., 

2005) ประเทศในแถบทวีปเอเชียมีการรายงานพบ MRSA-ST9 เปนสายพันธุหลักรวมถึงประเทศไทยและพบ

ในผูปฏิบัติงานในฟารมสุกรดวยเชนกัน (Chuang and Huang, 2015; Larsen et al., 2012; Patchanee et 

al., 2014; Sinlapasorn et al., 2015) 

 ความชุกของเช้ือ MRSA ท่ีพบไดในสุกรมีความแปรผันไดในชวง 0.9-99% และในผูเล้ียงสุกร 0-45% 

(Broens et al., 2011; Conceição et al., 2017; Crombé et al., 2012; Khanna et al., 2008; Larsen 
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et al., 2012; Patchanee et al., 2014; Smith et al., 2009) การพบเช้ือ MRSA ในผูเล้ียงสุกรอาจพบไดใน

ความชุกท่ีสูงถึง 80% ในฟารมสุกรท่ีเปนพาหะ (Cuny et al., 2009) การตรวจติดตามอยางตอเนื่องในสุกรท่ี

จะนําไปผานกระบวนการชําแหละจากการศึกษาในประเทศสวิตเซอรแลนดพบความชุกเพิ่มสูงข้ึนถึง 3 เทาใน

ระยะเวลา 2 ป (Overesch et al., 2011) ท้ังนี้ฝูงสุกรท่ีมีขนาดใหญ การจัดการฟารมแบบครบวงจร เปน

ปจจัยท่ีทําใหพบความชุกของ MRSA สูงในฝูงสุกร (Alt et al., 2011) รวมถึงการสงสุกรท่ีเปนพาหะของเช้ือ 

MRSA เขารวมฝูงเปนปจจัยท่ีทําใหเกิดการแพรกระจายของ MRSA-ST398 ในวงจรการผลิตสุกร (Broens et 

al., 2012; Broens et al., 2011) การนําเทคนิคทางอณูชีววิทยามาใชในการอธิบายระบาดวิทยาเชิงโมเลกุล

ของเช้ือ MRSA เปนประโยชนในแงของการตรวจติดตามทําใหทราบการระบาด แหลงท่ีมา และวิวัฒนาการ

ของเช้ือ เทคนิค multilocus sequence typing (MLST) อาศัยการจําแนกความแตกตางของลําดับสาร

พันธุกรรมของยีน arcC, aroE, glpF, gmk, pta, tpi และ yqiL (Enright et al., 2000) ทําใหทราบสายพันธุ

ของเช้ือในรูปแบบ sequence type (ST) ท่ีสามารถจําแนก ST ท่ีเกี่ยวของกับทางปศุสัตว ไดแก ST398, 

ST97 และ ST9 กับ ST1 ท่ีมาจากมนุษยกระจายตัวปนกันในสุกรท่ีเล้ียงในฟารม  (Battisti et al., 2010) 

การจําแนกรูปแบบ spa อาศัยความแตกตางของลําดับสารพันธุกรรมของสวน polymorphic X region ซึ่ง

เปนบริเวณซ้ําเรียงตอกัน (tandem repeat) ท่ีทําใหจําแนกความแตกตางไดมากข้ึน (Koreen et al., 2004)

เชนเดียวกันกับการหาลายพิมพนิ้วมือ  DNA  (DNA fingerprinting) ดวยเทคนิค pulsed-field gel 

electrophoresis (PFGE) ท่ีมีความจําแนกแยกแยะสายพันธุแบคทีเรียจากช้ินสวนโครโมโซมของแบคทีเรียท่ี

ผานการตัดยอยดวยเอนไซมตัดจําเพาะ (restriction enzyme) (Tenover et al., 1995) โดย LA-MRSA-

ST398 ตองอาศัยเอนไซม Cfr9I ในการตัดสายโครโมโซม จากการมีกลไกการปรับเปล่ียนตําแหนงตัดจําเพาะท่ี

ทําใหเกิดการทนตอการตัดยอยของ SmaI ซึ่งใชสําหรับ S. aureus สายพันธุอื่น (Argudín et al., 2010) การ

รายงานคุณลักษณะทางพันธุกรรมจากแหลงตางๆท่ัวโลกและการสรางฐานขอมูลการกระจายของเช้ือทําใหเกิด

ประโยชนในการตรวจติดตามการระบาดและการเปล่ียนแปลงเชิงระบาดวิทยาของเช้ือตอไป 

  Staphylococcal cassette chromosome mec (SCCmec) เปนชุดสารพันธุกรรมเคล่ือนยายได 

(mobile genetic element หรือ MGE) สําหรับ methicillin-resistant staphylococci เนื่องจากมีชุดยีนท่ี

ใชในการตัดตอเขาสูสายโครโมโซมของแบคทีเรียหรือ cassette chromosome recombinase (ccr) และมี

ยีน mec ท่ีเปนยีนสําหรับการด้ือยารูปแบบ methicillin resistance อันเปนกลไกท่ีทําใหเกิดการด้ือยากลุม 
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β-lactam (Katayama et al., 2000) ปจจุบันมีการจัดจําแนกรูปแบบของ SCCmec ของ MRSA เปน 12 

ชนิด (I-XII) จากชนิดของ ccr complex และ mec complex ท่ีเปนองคประกอบของ SCCmec (IWG-SCC, 

2009) แตละรูปแบบมีการกระจายใน MRSA หลากหลายสายพันธุและมีความจําเพาะบางสวน โดย LA-MRSA 

มักมี SCCmec IV, V และ IX ซึ่งแตกตางจาก HA-MRSA ท่ีมักพบ SCCmec II และ III เปนตน (Li et al., 

2011) นอกจากนี้ยังมีการรายงาน SCC ชนิดอื่นๆ เพิ่มเติมใน Staphylococcus spp. มากข้ึนเรื่อยๆ เชน 

pseudo (Ψ) SCCmec ท่ีไมมี ccr เปนองคประกอบ และ SCCmec composite island (CI) ท่ีมี ccr เปน

องคประกอบสองชุดข้ึนไป เปนตน (Chanchaithong et al., 2016; Perreten et al., 2013) SCCmec IX 

เปนชนิดท่ีพบไดท้ังใน MRSA-ST9 และ MRSA-ST398 ท่ีแยกไดจากสุกรและผูปฏิบัติงานเกี่ยวกับสุกรใน

ประเทศไทย (Li et al., 2011; Sinlapasorn et al., 2015) และพบวิวัฒนาการของ SCCmec IX ใน MRSA-

ST9 ท่ีติดเช้ือในผูปวยนอกจากการแทรกเพิ่มของ Tn916 และ ΨSCCmec ภายใน SCCmec (Lulitanond 

et al., 2013) จากหลักฐานเหลานี้แสดงใหเห็นถึงการกระจายของชุดสารพันธุกรรมการด้ือยาของเช้ือ MRSA 

ใน LA-MRSA  ในประเทศไทยและการเปล่ียนจากวิวัฒนาการทางพันธุกรรมของเช้ือแบคทีเรีย จึงจําเปนท่ีตอง

ศึกษาเพื่อตรวจติดตามและเฝาระวังตอไป  

 MRSA มักมีคุณสมบัติด้ือยาตานจุลชีพหลายชนิด (multidrug resistance) จากการคัดเลือกสายพันธุ

และสะสมยีนด้ือยา อันทําใหเกิดกลไกการด้ือยาตานจุลชีพท่ีใชรักษาการติดเช้ือแบคทีเรียในทางการแพทย

และสัตวแพทยอยางแพรหลาย เชน tetracyclines, macrolides, lincosamides, aminoglycosides, 

phenicols, sulfonamides และ dihydrofolate reductase inhibitors เปนตน LA-MRSA มักมีคุณสมบัติ

การด้ือยาบางกลุมท่ีใชหรือเคยใชทางปศุสัตว ไดแก tiamulin และ streptogramin เปนตน ทําใหสามารถพบ

ยีนด้ือยาบางชนิดท่ีไมพบใน MRSA ท่ีมีแหลงท่ีมาจากมนุษย และยีนเหลานี้มักมีแหลงท่ีมาจากแบคทีเรียท่ีพบ

ในปศุสัตวท่ีอาศัยอยูในส่ิงแวดลอมเดียวกันซึ่งทําใหเกิดการแลกเปล่ียนสารพันธุกรรมระหวางแบคทีเรีย 

(Wendlandt et al., 2013a) ยีนด้ือยาท่ีพบ LA-MRSA มักทําใหเกิดกลไกการด้ือยาตานจุลชีพหลายชนิดจาก

การด้ือขาม (cross resistance) เชน vga และ lsa ท่ีทําใหเกิดการด้ือยากลุม lincosamide-pleuromutilin-

streptogramin A ดวยการสรางโปรตีนขับยาออกท่ีเยื่อหุมเซลล (efflux pump) (Kadlec and Schwarz, 

2009; Wendlandt et al., 2013c) หรือ cfr ท่ีทําใหเกิดการด้ือยากลุม phenicols, streptogramin A, 

lincosamides และ oxazolidinones ดวยการเปล่ียนแปลง 23S ribosomal RNA ท่ีทําใหยากลุมออกฤทธิ์
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ตําแหนงนี้ยับยั้งการเจริญของแบคทีเรียไมได (Kehrenberg and Schwarz, 2006) การพัฒนาการด้ือยาตาน

จุลชีพหลายชนิดของ LA-MRSA เกิดจากการสะสมสารพันธุกรรมท่ีเคล่ือนยายไดท่ีบรรจุยีนด้ือยาโดยมีการ

คัดเลือกจากปจจัยการใชยาตานจุลชีพในทางปศุสัตว (Kadlec et al., 2012) ดังนั้นการทราบถึงคุณสมบัติการ

ด้ือยา การตรวจติดตามการพัฒนาการด้ือยา และกลไกท่ีเกี่ยวของทําใหทราบถึงสถานการณการด้ือยาของเช้ือ 

รวมถึงการเปล่ียนแปลงของสารพันธุกรรมท่ีเคล่ือนยายไดท่ีทําใหเกิดการสงผานยีนด้ือยาในทางปศุสัตวท่ีอาจ

สงผานมายังมนุษยได 

 

วัตถุประสงค 

1. เพื่อหาความชุกและการกระจายของเช้ือ MRSA ในสุกรและผูเล้ียงสุกรเขตภาคกลางของประเทศไทย 

2. เพื่อจําแนกสายพันธุของเช้ือ MRSA ท่ีพบในสุกรและผูเล้ียงสุกรในเขตภาคกลางของประเทศไทยดวย

คุณลักษณะทางพันธุกรรมและความไวรับตอยาตานจุลชีพ 

  

วิธีทดลอง 

1. กลุมประชากรและการเก็บตัวอยาง 

กลุมประชากรประกอบดวยสุกรท่ีเล้ียงในฟารมและผูปฏิบัติงานในฟารมสุกรในเขตภาคกลางของประเทศ

ไทย การเก็บตัวอยางสุกรทําการสุมเก็บจากสุกรตามชวงอายุของการเล้ียงท่ีมีในแตละฟารม โดยแบงตามชวง

และแบบการเล้ียง ไดแก แมสุกร ลูกสุกรดูดนม (ระยะต้ังแตแรกคลอดถึงกอนหยานมท่ีอายุ 3 สัปดาห) สุกร

อนุบาล (หลังหยานมต้ังแตอายุ 3 สัปดาหถึง 8 สัปดาห) และสุกรขุน (ต้ังแตอายุ 8 สัปดาหเปนตนไป) ฟารม

สุกรแบงตามรูปแบบการผลิตและการจัดการการเล้ียงประกอบดวย   

(1) ฟารมแบบครบวงจร (farrow-to-finish หรือ FF) มีสุกรต้ังแตแมสุกร ลูกสุกรดูดนม สุกรอนุบาล และ

สุกรขุน  

(2) ฟารมผลิตลูกสุกร (farrow-to-wean หรือ FW) มีแมสุกรและลูกสุกรดูดนม 

(3) ฟารมสุกรขุน (wean-to-finish หรือ WF) มีสุกรระยะอนุบาลจนถึงระยะขุนกอนสงโรงฆาสัตว 

การเก็บตัวอยางทําโดยการใชกานไมพันสําลีไรเช้ือเก็บตัวอยางจากเยื่อบุชองจมูกท้ังสองขางของสุกร ในลูก

สุกรระยะดูดนมทําการเก็บตัวอยางจากลูกสุกรจํานวน 3 ตัวตอครอก และทําการเก็บตัวอยางจากผูปฏิบัติงาน

ในฟารมสุกรท่ียินยอมเขารวมในการวิจัยจากเยื่อบุชองจมูกเชนกัน ทําการเก็บตัวอยางในอาหารเล้ียงเช้ือขนสง 
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(Stuart’s transport medium) กระบวนการเก็บตัวอยางในคนไดผานการพิจารณาจากคณะกรรมการ

จริยธรรมการวิจัยในคน กลุมสหสถาบัน จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย (เลขท่ี 198.1/59) และในสุกรผานการ

พิจารณาจากคณะกรรมการการใชสัตวทดลองในงานวิจัย คณะสัตวแพทยศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย 

(เลขท่ี 1631051) 

 

2. การเพาะแยกและระบเุช้ือ S. aureus 

ทําการบมตัวอยางในอาหารเล้ียงเช้ือ Mueller-Hinton Broth ท่ีมี NaCl 6.5% และ cefoxitin เขมขน 4 

µg/mL ท่ี 32 องศาเซลเซียส เปนเวลา 48 ช่ัวโมง จากนั้นนํา 0.5 mL เพาะตอในอาหารเล้ียงเช้ือ phenol 

red mannitol salt broth ท่ีมี cefoxitin 3.5 mg/mL ท่ีอุณหภูมิและชวงเวลาเทากัน (Böcher et al., 

2008) กอนนําไปเพาะลงบนtryptic soy agar ผสมเลือดแกะ หลังบมสังเกตการเจริญของโคโลนี S. aureus 

ท่ีมีการยอยเซลลเม็ดเลือดแดง แลวนําไปทดสอบดวยการติดสีแกรม การสราง catalase และการทําใหเกิด

การแข็งตัวของพลาสมา ทําการสกัด DNA ดวยชุดสําเร็จ Nucleospin
 Tissue DNA Extraction kit 

(Machery-Nagel, Germany) ตามดวยการยืนยันสปชีส S. aureus ดวย PCR ท่ีจําเพาะตอยีน nuc (Sasaki 

et al., 2010) ท้ังนี้กระบวนการเพาะเช้ือแบคทีเรียและกระบวนการอื่นท่ีเกี่ยวของไดรับการอนุมัติจาก

คณะกรรมการกํากับดูแลความปลอดภัยทางชีวภาพ คณะสัตวแพทยศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย (เลขท่ี

อนุญาต IBC1631037) 

 

3. การตรวจลักษณะ methicillin resistance 

ทําการทดสอบหาคุณลักษณะการด้ือยาแบบ methicillin resistance ดวยวิธี cefoxitin disk diffusion 

เช้ือท่ีใหบริเวณยับยั้ง (clear inhibition zone) นอยกวา 22 mm แสดงลักษณะการเปน methicillin 

resistance (EUCAST, 2018) และตรวจหายีน mecA ดวย PCR (Strommenger et al., 2003) 

 

4. การทดสอบความไวรับตอยาตานจุลชีพ 

การทดสอบความไวรับตอยาตานจุลชีพโดยการหาคาความเขมขนยาตํ่าสุดในการยับยั้งการเจริญของ

แบคทีเรีย (minimal inhibitory concentration หรือ MIC) ตอยาตานจุลชีพ cefoxitin (FOX), penicillin 
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(PEN), tetracycline (TET), gentamicin (GEN), kanamycin (KAN), streptomycin (STR), 

erythromycin (ERY), clindamycin (CLI), ciprofloxacin (CIP), chloramphenicol (CHL), rifampicin 

(RIF), tiamulin (TIA), sulfamethoxazole (SMX), trimethoprim (TMP), mupirocin (MUP), fusidic 

acid (FUS), quinupristin/dalfopristin (SYN), linezolid (LZD) และ vancomycin (VAN) ดวยวิธี broth 

microdilution ดวยชุด EUST customized plate (Trek Diagnostic Systems Ltd, UK). การด้ือยา CLI 

แบบเหนี่ยวนําตรวจดวยวิธีการหา D-zone การแปลผลความไวรับตอยาตานจุลชีพอาศัยคาวิกฤติมาตรฐาน

ตาม The European Committee on Antimicrobial Susceptibility Testing (www.EUCAST.org)   

 

5. การหาชนิดของ staphylococcal cassette chromosome mec (SCCmec) และคุณลักษณะ

ทางพันธุกรรม 

ตรวจหาชนิดของ SCCmec ดวยวิธี multiplex PCR เพื่อหาชนิดของ mec gene complex และ ccr 

gene complex อันเปนองคประกอบ (Kondo et al., 2007) ทําการแสดงรูปแบบลายพิมพนิ้วมือ DNA ของ

เช้ือดวยวิธี pulsed-field gel electrophoresis (PFGE) โดยอาศัยเอนไซมตัดจําเพาะชนิด Cfr9I (New 

England Biolab, UK) (Argudín et al., 2010) ในการตัดสารพันธุกรรมของโครโมโซมของ S. aureus แลว

แยกขนาดดวย CHEF-DRIII PFGE (Bio-Rad, Hercules, CA) แลวทําการจัดกลุมรูปแบบของช้ินสวน DNA 

ดวยโปรแกรม Gene Directory (Syngene, UK) เปน dendrogram อาศัย unweighted pair group 

method using arithmetic averages (UPGMA) เช้ือท่ีมีรูปแบบช้ินสวน DNA ท่ีเหมือนกันมากกวา 80% 

ข้ึนไปจะถูกจัดอยูในกลุมเดียวกัน การระบุชนิด spa อาศัยการเพิ่มจํานวนของสวน polymorphic X region 

ของยีน  spa ด วย  PCR และนํ า ไปหา ลํ า ดับนิ ว ค ลิ โอ ไทด แล ว เปรี ยบ เ ที ยบกั บฐานข อ มู ล 

(http://spaserver.ridom.de) (Harmsen et al., 2003) เช้ือจากแหลงท่ีมาตางกันท้ังฟารมและโฮสตและมี

การแสดงคุณสมบัติทางพันธุกรรมขางตนจําเพาะเพียงเช้ือเดียวจะเปนเช้ือตัวแทนท่ีถูกนําไปหา ST ดวย 

multilocus sequence typing (MLST) ดวยการหาลําดับสารพันธุกรรมของ 7 ยีน ประกอบดวย arc, aroE, 

glpF, gmk, pta, tpi และ yqiL แลวเปรียบเทียบกับฐานขอมูลในเว็บไซต www.pubmlst.org (Enright et 

al., 2000) 

 

 

http://www.eucast.org/
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6. การหายีนด้ือยาตานจุลชีพ 

ทําการหายีนด้ือยาท่ีพบไดในแบคทีเรียแกรมบวกของเช้ือตัวแทนดวย DNA microarray (version 

AMR+ve 5) (Alere Technologies GmbH, Germany) (Perreten et al., 2005) จากนั้นทําการหายีนด้ือ

ยาท่ีปรากฏจากผล DNA microarray ในทุกเช้ือดวยวิธี PCR (ภาคผนวก) 
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แผนการดําเนนิงาน 

การเก็บตัวอยางจากสุกรและผูเลี้ยงสุกรในฟารมใน
เขตภาคกลางของประเทศไทย 

การเพาะแยกแบบคัดเลือกเช้ือ MRSA  
จากตัวอยาง 

การทดสอบคุณสมบัติ methicillin 
resistance ดวย cefoxitin disk diffusion 

 

การระบุสปชีส  
Staphylococcus aureus ดวย PCR 

การตรวจลักษณะแสดงของ Staphylococcus 
aureus จากลักษณะแสดง 

การหาการปรากฏของยีน mecA 

การหาคุณลักษณะทาง
พันธุกรรมดวยการระบุชนิด 

SCCmec 

การแสดงรูปแบบลาย
พิมพน้ิวมือ DNA ดวย 

PFGE 

การหา sequence type ของเช้ือตัวแทนดวย 
MLST 

การหายีนด้ือยาในเช้ือตัวแทนดวย DNA 
microarray  

การหาคุณลักษณะทาง
พันธุกรรมดวยการระบุ

ชนิด spa 

การตรวจยีนด้ือยาของทุกเช้ือดวย PCR  

การทดสอบความไวรับตอยาตานจุลชีพและ
หารูปแบบของการด้ือยา 

การวิเคราะหผลการศึกษา 
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ผลการทดลอง 

 

 

กลุมตัวอยางในการศึกษา 

 กลุมตัวอยางประกอบดวยสุกรจากฟารมในเขตภาคกลางของประเทศไทยและจังหวัดนครราชสีมา

ดานท่ีติดเขตภาคกลางจํานวน 27 ฟารม ประกอบดวยจังหวัดนครปฐม 2 ฟารม (NP1 และ NP2) กาญจนบุร ี

2 ฟารม (KB1 และ KB2) นครราชสีมา 4 ฟารม (NR1-NR4) ปราจีนบุรี 8 ฟารม (PB1-PB8) ราชบุรี 1 ฟารม 

(RB1) และสุพรรณบุรี 10 ฟารม (SB1-SB10) โดยเก็บตัวอยางจากสุกรแตละระยะในแตละฟารมแสดงดัง

ตารางท่ี 1 และเก็บตัวอยางจากผูเล้ียงสุกรจํานวน 38 คน จาก 16 ฟารม (ตารางท่ี 1) โดยฟารมแบงตาม

รูปแบบการเล้ียง ประกอบดวย ฟารมแบบครบวงจร (FF) จํานวน 2 ฟารม ฟารมผลิตลูกสุกร (FW) จํานวน 

12 ฟารม  และฟารมสุกรขุน (WF) จํานวน 13 ฟารม   

 

ตารางท่ี 1 แสดงฟารม รูปแบบ จังหวัด ระยะการเล้ียง จํานวนสุกรและคนเล้ียงท่ีทําการเก็บตัวอยาง ตัวอยาง

ท่ีพบ MRSA 

ฟารม จังหวัด รูปแบบ

ฟารม* 

ระยะและชนิดสุกร  จํานวน (ตัว

หรือครอก)# 

จํานวนตัวอยางที่พบ MRSA 

(ตัวหรือครอก) 

NP1 นครปฐม WF สุกรอนุบาล  25 0 

RB1 ราชบุร ี FF ลูกสุกรอนุบาล 10 1 (10.00%) 

   สุกรขุน  20 4 (20.00%) 

   คนเลี้ยงสุกร 1 0 

NR1 นครราชสีมา FW แมสุกร 20 0 

   ลูกสุกรดูดนม  20 0 

PB1 ปราจีนบุร ี FW แมสุกร  10  2 (20.0%) 

   ลูกสุกรดูดนม  9 1 (11.11%) 

   คนเลี้ยงสุกร 4 0 

PB2 ปราจีนบุร ี FW แมสุกร 10  0 

   ลูกสุกรดูดนม  10 0 

   คนเลี้ยงสุกร 2 0 

PB3 ปราจีนบุร ี FW แมสุกร 10 0 

   ลูกสุกรดูดนม  10 0 

   คนเลี้ยงสุกร 2 0 
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ฟารม จังหวัด รูปแบบ

ฟารม* 

ระยะและชนิดสุกร  จํานวน (ตัว

หรือครอก)# 

จํานวนตัวอยางที่พบ MRSA 

(ตัวหรือครอก) 

NR2 นครราชสีมา WF สุกรอนุบาล 45 15 (33.33%)  

   คนเลี้ยงสุกร 2 0 

NR3 นครราชสีมา WF สุกรอนุบาล  16 10 (62.50%) 

   คนเลี้ยงสุกร 4 0 

NR4 นครราชสีมา WF สุกรขุน  15 0 

   คนเลี้ยงสุกร 0 0 

PB4 ปราจีนบุร ี WF สุกรขุน  15 0 

   คนเลี้ยงสุกร 4 1 (25.00%) 

PB5 ปราจีนบุร ี WF สุกรขุน  15 0 

   คนเลี้ยงสุกร 0 0 

NP2 นครปฐม FF ลูกสุกรดูดนม 21 3 (14.29%)  

   สุกรอนุบาล 20 2 (10.00%) 

   สุกรขุน 47 6 (12.77%) 

   คนเลี้ยงสุกร 3 1  

SB1 สุพรรณบุร ี FW แมสุกร  15 2 (13.33%) 

   ลูกสุกรดูดนม 15 1 (6.66%) 

   คนเลี้ยงสุกร 3 1  

SB2 สุพรรณบุร ี FW แมสุกร 15 0 

   ลูกสุกรดูดนม 15 0 

   คนเลี้ยงสุกร 3 0 

SB3 สุพรรณบุร ี FW ลูกสุกรดูดนม 15 0 

   คนเลี้ยงสุกร 1 0 

SB4 สุพรรณบุร ี FW ลูกสุกรดูดนม 15 0 

   คนเลี้ยงสุกร 1 0 

PB6 ปราจีนบุร ี WF สุกรขุน 14 2 (14.28%) 

PB7 ปราจีนบุร ี WF สุกรอนุบาล 5 1 (20.00%) 

   สุกรขุน 5 1 (20.00%) 

PB8 ปราจีนบุร ี WF สุกรอนุบาล 5 4 (80.00%) 

KB1 กาญจนบุร ี FW ลูกสุกรดูดนม 20 0 

   คนเลี้ยงสุกร 1 0 

KB2 กาญจนบุร ี FW ลูกสุกรดูดนม 20 0 

   คนเลี้ยงสุกร 2 0 

SB5 สุพรรณบุร ี FW ลูกสุกรดูดนม 20 0 

   คนเลี้ยงสุกร 3 0 
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ฟารม จังหวัด รูปแบบ

ฟารม* 

ระยะและชนิดสุกร  จํานวน (ตัว

หรือครอก)# 

จํานวนตัวอยางที่พบ MRSA 

(ตัวหรือครอก) 

SB6 สุพรรณบุร ี FW ลูกสุกรดูดนม 20 0 

   คนเลี้ยงสุกร 2 0 

SB7 สุพรรณบุร ี WF สุกรอนุบาล 15 4 (26.66%) 

SB8 สุพรรณบุร ี WF สุกรอนุบาล 15 0 

SB9 สุพรรณบุร ี WF สุกรขุน 15 0 

SB10 สุพรรณบุร ี WF สุกรขุน 15 0 

*WF, wean-to-finish; FW, farrow-to-wean; FF, farrow-to-finish 

#ลูกสุกรดูดนมทําการสุมเก็บตัวอยางจํานวน 1-3 ตัวตอครอก 

 

 

ความชุกและการกระจายของเช้ือ MRSA  

 พบความชุกของ MRSA เทากับรอยละ 9.72 จากตัวอยางจากสุกรท้ัง 607 ตัวอยาง ใน 10 ฟารมจาก

ท้ังหมด 27 ฟารม คิดเปนความชุกของฝูงเทากับรอยละ 37.04 โดยฟารมท่ีมีสุกรท่ีเปนพาหะของ MRSA พบ

ในทุกจังหวัดประกอบดวย นครปฐม (NP2FF) ราชบุรี (RB1FF) สุพรรณบุรี (SB1FW และ SB7WF) ปราจีนบุรี 

(PB1FW, PB6WF, PB7WF และ PB8WF) และนครราชสีมา (NR2FW และ NR3WF) และพบเช้ือ MRSA จากผูเล้ียง

สุกรจํานวน 3 คนจาก 38 คน คิดเปนรอยละ 7.89 จากฟารม NP2FF และ SB1FW ซึ่งพบ MRSA ในฝูงสุกร

และ PB4WF ท่ีไมพบ MRSA จากสุกรในฟารม เมื่อจําแนกฟารมตามรูปแบบการเล้ียงพบวาฟารมแบบครบ

วงจรท้ังสองฟารม (NP2FF และ RB1FF) พบเช้ือ MRSA จากสุกรในฟารม สวนฟารมผลิตลูกสุกรพบ MRSA 

จํานวน 2 จาก 12 ฟารม (SP1FW และ PB1FW) และฟารมสุกรขุนพบ MRSA จํานวน 6 จาก 13 ฟารม 

(PB6WF, PB7WF, PB8WF, SB7WF , NR2WF และ NR3WF) โดยฟารมผลิตลูกสุกรท้ังสองฟารมมีประวัติการสงลูก

สุกรหยานมไปยังฟารมสุกรขุนท่ีพบเช้ือ MRSA การกระจายของเช้ือ MRSA ในสุกรแตละระยะและฟารม และ

ในผูเล้ียงสุกรแสดงในตารางท่ี 2 

 

 

 

 

 



13 
 

ตารางท่ี 2 อัตราการพบเช้ือ methicillin-resistant Staphylococcus aureus ในสุกรตามระยะการเล้ียง

และผูเล้ียงสุกร 

แหลงท่ีมา ชวงอายุ อัตราท่ีพบเชื้อใน

ฟารม 

อัตราท่ีพบเชื้อใน

สุกร/ผูเลี้ยง 

ฟารมท่ีพบเชื้อ จํานวนเชื้อ

ท่ีได 

สุกร      

 แมสุกร 2/6 4/80 SB1, PB1 4 

 ลูกสุกรดูดนม* 3/13 5/210 SB1, PB1, NP2 5 

 สุกรอนุบาล 7/9 37/156 NP2, RB1, SB7, PB7, 

PB8, NR2, NR3 

38 

 สุกรขุน 4/9 13/161 NR2, RB1, PB6, PB7 13 

      

ผูเลี้ยงสุกร  3/16 3/38 NP2, SB1, PB1 3 

*ทําการเก็บตัวอยางจากลูกสุกร 3 ตัวตอครอกเปน 1 ตัวอยาง 

 

 

คุณลักษณะทางพันธุกรรม 

 เช้ือ MRSA ท้ังหมด 63 เช้ือประกอบดวยเช้ือท่ีเพาะแยกมาจากสุกรจํานวน 60 เช้ือและผูเล้ียงสุกร

จํานวน 3 เช้ือ แสดงคุณลักษณะทางพันธุกรรมในตารางท่ี 3 จากเช้ือท้ังหมดสามารถจําแนกชนิดของ 

SCCmec ได 3 ชนิด ประกอบดวย SCCmec V (n=41) SCCmec IX (n=9) และ SCCmec CI ท่ี

ประกอบดวย ccr complex 2 ชนิด ไดแก ccrA1B1 และ ccrC กับ class C mec complex (n=12) และ 

SCCmec ท่ีไมสามารถทราบชนิดไดเนื่องจากใหผลลบในการจําแนกดวย PCR (n=1)  

 ผลการระบุรูปแบบ spa พบเพียง 2 รูปแบบ ไดแก t034 (n=55) และ t337 (n=7) สวนอีก 1 เช้ือไม

พบ spa ในการเพิ่มสารพันธุกรรมสวน polymorphic X region ของยีน spa ดวย PCR  

 รูปท่ี 1 แสดงการจัด dendrogram จากรูปแบบลายพิมพนิ้วมือ DNA ของเช้ือ MRSA ท่ีแยกได แบง

ออกเปน 5 กลุม (A, B, C, D และ E) โดยรูปแบบของเช้ือท่ี SCCmec ชนิดเดียวกันและ spa รูปแบบเดียวกัน

จากฟารมเดียวกันนั้นแสดงรูปแบบลายพิมพนิ้วมือ DNA ไมแตกตางกัน เช้ือตัวแทนท่ีแสดงคุณลักษณะทาง

พันธุกรรมจาก SCCmec, spa และลายพิมพนิ้วมือ DNA จากสุกรและผูเล้ียงจากฟารมตางกันถูกนําไปหาสาย
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พันธุดวย MLST (allelic profile เปน arcC-aroE-glpF-gmk-pta-tpi-yqiL) พบ 3 STs ประกอบดวย 

ST398 (3-35-19-2-20-26-39), ST9 (3-3-1-1-1-1-10) และ ST4576 (3-3-625-1-1-1-10) โดย ST4576 

เปน ST ใหมท่ีเกิดจากการผาเหลาท่ียีน glpF ของ ST9 เปล่ียนนิวคลีโอไทดท่ีตําแหนง 335 จาก C เปน T 

(C335T) ทําใหเกิดเปน allele ใหมของยีน glpF (allelic number = 625) ทําใหเกิดเปน ST ใหม ซึ่งเปน 

single locus variant (SLV) ของ ST9 และอยูใน clonal complex (CC) 9 เช้ือ MRSA-ST9 และMRSA-

ST4576 มี spa แบบ t337 และ t034 ตามลําดับ ท้ัง 2 STs มี SCCmec IX เทานั้น จัดอยูใน PFGE 

dendrogram กลุม A และ B สวน MRSA-ST398 มี spa แบบ t034 เทานั้น ยกเวน 1 เช้ือท่ีไมมี spa 

ท้ังหมดจัดอยูใน PFGE dendrogram กลุม C, D และ E ท้ังนี้ MRSA-ST398 มี SCCmec ท้ัง SCCmec V, 

SCCmec IX, SCCmec CI และ SCCmec ท่ีจําแนกชนิดไมได  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

   

 

 

 

 

 



15 
 

 
 
 
รูปที่ 1 แสดง dendrogram จากลายพิมพน้ิวมือ DNA ดวย pulsed-field gel electrophoresiss ของเชื้อ methicillin-resistant Staphylococcus aureus ท่ีแยกไดจากสุกรและผูเลี้ยงสุกร
จากฟารมในเขตภาคกลางของประเทศไทย 
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ลักษณะแสดงการด้ือยาตานจุลชีพและยีนด้ือยา 

 ลักษณะแสดงการด้ือยาของเช้ือ MRSA แสดงเปนรูปแบบการด้ือยาในตารางท่ี 2 เช้ือ MRSA ทุกเช้ือ 

(100%) แสดงการด้ือตอยา PEN, FOX, CLI, TET, STR, CIP, TMP และ TIA และไมพบการด้ือตอยา VAN, 

RIF, FUS, MUP และการด้ือยา CLI แบบเหนี่ยวนํา การด้ือยาตานจุลชีพอื่นพบในอัตราท่ีแตกตางกัน ไดแก 

SYN ในจํานวน 61 จาก 63 เช้ือ (96.83%) ERY, GEN และ KAN ในจํานวน 21 จาก 63 เช้ือ (33.33%) CHL 

ในจํานวน 8 จาก 63 เช้ือ (12.70%) และ SMX ในจํานวน 5 จาก 63 เช้ือ (7.94%) 

 ผลการตรวจหายีนด้ือยาพบวาทุกเช้ือ (100%) มียีน mecA และ blaZ ทําใหเกิดกลไกการด้ือยากลุม 

β-lactam และ dfrG ท่ีทําใหเกิดกลไกการด้ือ TMP ตามลําดับ พบยีนด้ือยา tetracycline 3 ชนิด ไดแก 

tet(M) ท่ีทําใหเกิดกลไกการด้ือดวย ribosomal protective protein ในทุกเช้ือ ชนิด tet(K) ในจํานวน 55 

จาก 63 เช้ือ (87.30%) และ tet(L) ในจํานวน 5 จาก 63 เช้ือ (7.94%) โดยสองชนิดหลังเปนการด้ือแบบการ

สรางโปรตีนท่ีผิวเซลลในการขับยาออก (tetracycline efflux protein) ท้ังนี้มีเพียง 3 เช้ือท่ีมีเพียง tet(M) 

อยางเดียว เช้ือท่ีเหลือมียีน tet มากกวา 1 ชนิด ไดแก tet(M)+tet(L) ในจํานวน 5 จาก 63 เช้ือ (7.94%) 

และ tet(M)+tet(K) ในจํานวน 55 จาก 63 เช้ือ (87.30%) ยีนท่ีทําใหเกิดการด้ือยากลุม aminoglycoside 

เปนยีนท่ีสรางเปนเอนไซมท่ีทําใหเกิดการเปล่ียนแปลงโครงสรางโมเลกุลยา (aminoglycoside modifying 

enzymes) ประกอบดวย aadD เปนยีนสราง aminoglycoside nucleotidyl transferase ทําใหเกิดการด้ือ

ตอยา kanamycin พบใน MRSA จํานวน 60 จาก 63 เช้ือ (95.24%) ยีน aadE ทําใหเกิดการด้ือตอยา 

streptomycin พบในจํานวน 55 จาก 63 เช้ือ (87.30%) และยีน aacA-aphD ท่ีพบคูกันสรางเปน 

aminoglycoside acetyltransferase และ phosphotransferase ตามลําดับ ทําใหเกิดการด้ือตอยา 

gentamicin และ kanamycin ตามลําดับ พบในจํานวน 21 จาก 63 เช้ือ (33.33%) ยีน erm ท่ีทําใหเกิด

กลไกการด้ือแบบ erythromycin resistance methylase ทําใหเกิดการด้ือตอยากลุม macrolide-

lincosamide-streptogramin B 3 ชนิด พบในเช้ือ MRSA ไดแก erm(B) เด่ียวในจํานวน 5 จาก 63 เช้ือ 

(7.94%) และ erm(C) เด่ียวในจํานวน 34 จาก 63 เช้ือ (53.97%) และท้ัง erm(B)+erm(C) จํานวน 8 จาก 

63 เช้ือ (12.70%) และ erm(A)+erm(B) จํานวน 13 จาก 63 เช้ือ เช้ือ MRSA จํานวน 55 เช้ือ (87.30%) มี

ยีน lnu(B) (lincosamide nucleotidyl transferase), spw (spectinomycin adenyltransferase) และ 

lsa(E) (ABC transporter) ยีน spc, vga(A) และ cfr พบในเช้ือจํานวน 21 (33.33%) , 8 (12.70%) และ 5 
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(7.94%) จากท้ังหมด 63 เช้ือตามลําดับ และยีนท่ีทําใหเกิดการด้ือยากลุม phenicols 2 ชนิด ไดแก fexA ใน

จํานวน 5 จาก 63 เช้ือ (7.94%) และ catpC221 ในจํานวน 3 จาก 63 เช้ือ (4.76%) 

 

ความสัมพันธของกลุมสายพันธุ MRSA จากแหลงตางๆ 

ตารางท่ี 3 แสดงคุณลักษณะทางพันธุกรรมและการด้ือยาของเช้ือ MRSA ท่ีแสดงถึงความสัมพันธกับ

แหลงท่ีมา MRSA-ST398 พบไดในฟารมสุกรจํานวน 9 ฟารม เมื่อจําแนกดวยคุณลักษณะทางพันธุกรรม 

ST398-V-t034-C (ST-SCCmec-spa-PFGE pattern) เปนสายพันธุหลักท่ีพบมากท่ีสุด แยกไดจากสุกรใน 7 

ฟารม ไดแก PB1
FW, PB7WF, PB8WF, NR2WF, NR3WF, SB1FW และ SB7WF โดยเช้ือจากฟารมในจังหวัด

สุพรรณบุร ี(SB1FW และ SB7WF) มีความแตกตางดวยการมียีน erm(A) และ spc เพิ่มเติม ซึ่งไมพบในเช้ือท่ีได

จากฟารมในจังหวัดปราจีนบุรีและนครราชสีมา โดยฟารมผลิตลูกสุกร PB1FW และ SB1FW มีการสงลูกสุกรไป

ยังฟารมสุกรขุน PB7WF, PB8WF, NR2WFและ NR3WF และ SB7WF ตามลําดับ (รูปท่ี 2) ดังนั้นฟารมเหลานี้อาจ

มีการสงผานเช้ือ MRSA ไดจากหลักฐานคุณลักษณะทางพันธุกรรมและรูปแบบการด้ือยาท่ีเหมือนกัน รวมถึง

เช้ือสายพันธุนี้ในฟารม PB1FW และ SB1FW ท่ีแสดงรูปแบบลายพิมพนิ้วมือ DNA และรูปแบบมียีนด้ือยา

เหมือนกันในคูแมสุกรและลูกสุกรดูดนมแสดงถึงหลักฐานการสงผานเช้ือจากแมสุกรมายังลูกสุกรระยะดูดนม 

นอกจากนี้ยังพบ MRSA-ST398 ท่ีไมมียีน spa (MRSA-ST398-IX-negative-C) จากสุกรในฟารม SB7WF ดวย 

สวน MRSA-ST398-CI-t034-E พบไดในฟารม NP2FF เทานั้นเชนเดียวกับ ST398 ท่ีไมสามารถจําแนกชนิด 

SCCmec ได (MRSA-ST398-NT-t034-E) และพบ MRSA-ST398-CI-t034-D ท่ีสามารถแยกไดจากผูเล้ียงสุกร

ในฟารม PB4WF เทานั้น แตไมพบในสุกร เช้ือท่ีแยกไดจากผูเล้ียงสุกร MRSA-ST398-V-t034-C และ MRSA-

ST398-CI-t034-E มีคุณลักษณะทางพันธุกรรมและรูปแบบการด้ือยาเหมือนกับเช้ือท่ีแยกไดจากสุกรในฟารม

เดียวกันคือ SB1FW และ NP2FF ตามลําดับ 

สวน MRSA CC9 แยกไดจากสุกรเทานั้นใน 3 ฟารม ไดแก RB1FF, PB6WF และ PB8WF โดย MRSA-

ST9-IX-t337-A จากฟารม RB1FF มียีนด้ือยา erm(B), fexA และ cfr ประกอบกับการด้ือยา linezolid ซึ่งไม

พบใน  MRSA-ST9-IX-t337-A จากฟารม PB6WF สวน MRSA-ST4576-IX-t034-A พบเพียงเช้ือเดียวในฟารม 

PB8WF เทานั้นและแสดงรูปแบบการด้ือยาเชนเดียวกับ MRSA-ST9-IX-t337-A จากฟารม PB6WF 
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ตารางที่ 3 แสดงคุณลักษณะทางพันธุกรรม การด้ือยาและยีนด้ือยาในเชื้อ methicillin-resistant Staphylococcus aureus ท่ีแยกไดจากสุกรและผูเลี้ยงสุกรจากฟารมในเขตภาคกลางของ
ประเทศไทย  

คุณลักษณะทางพันธุกรรม จังหวัด
b 

จํานวน
เชื้อ 

ฟารม 
(จํานวน) 

แหลงที่มา 
(จํานวน) 

คุณลักษณะแสดง/รูปแบบการด้ือยา
c 

รูปแบบยีนด้ือยา
d 

Sequence 
type* 

SCCmec
a 

spa  PFGE  

9 IX t337 A RB 5 RB1 (5) สุกร (5) PEN-FOX-TET-GEN-KAN-STR-TRI-ERY-CLI-TIA-SYN-
CHL-LZD-SMX-CIP 

blaZ-mecA-tet(L)-tet(M)-aadD-aacA-aphD-dfrG-erm(B)-vga(A)-cfr-fexA-str 

9 IX t337 A PB 2 PB6 (2) สุกร (2) PEN-FOX-TET-GEN-KAN-STR-TRI-CLI-TIA-CHL-CIP
e 

blaZ-mecA-tet(M)-aacA-aphD-dfrG-vga(A)-catpC221 -str 
4576 IX t034 A PB 1 PB8 (1) สุกร (1) PEN-FOX-TET-GEN-KAN-STR-TRI-CLI-TIA-SYN-CHL-

CIP 
blaZ-mecA-tet(M)-aacA-aphD-dfrG-vga(A)-catpC221 -str 

398 IX Neg. C PB 1 PB7 (1) สุกร (1) PEN-FOX-TET-STR-TRI-ERY-CLI-TIA-SYN-CIP mecA-blaZ-tet(M)-tet(K)-aadD-aadE-dfrG-erm(C)-lnu(B)-lsa(E)-spw 
398 V t034 C NR, PB 33 NR2 (15), 

NR3 (10),  
PB1 (3), 
PB7 (1), 
PB8 (4) 

สุกร (33) PEN-FOX-TET-STR-TRI-ERY-CLI-TIA-SYN-CIP mecA-blaZ-tet(M)-tet(K)-aadD-aadE-dfrG-erm(C)-lnu(B)-lsa(E)-spw 

398 V t034 C SB 8 SB1 (4),  
SB7 (4) 

สุกร (7),  
ผูเล้ียง (1) 

PEN-FOX-TET-STR-TRI-ERY-CLI-TIA-SYN-CIP mecA-blaZ-tet(M)-tet(K)-aadD-aadE-dfrG-erm(A)-erm(C)-lnu(B)-lsa(E)-spw-spc 

398 CI t034 E NP 11 NP2 (11) สุกร (10),  
ผูเล้ียง (1) 

PEN- FOX-TET-GEN-KAN-STR-ERY-CLI-TIA-SYN-CIP mecA-blaZ-tet(M)-tet(K)-aadD-aadE-aacA-aphD-dfrG-erm(A)-erm(B)-lnu(B)-
lsa(E)-spc-spw 

398 NT t034 E NP 1 NP2 (1) สุกร (1) PEN- FOX-TET-GEN-KAN-STR-ERY-CLI-TIA-SYN-CIP mecA-blaZ-tet(M)-tet(K)-aadD-aadE-aacA-aphD-dfrG-erm(A)-erm(B)-lnu(B)-
lsa(E)-spc-spw 

398 CI t034 D NP 1 PB4 (1) ผูเล้ียง (1) PEN- FOX-TET-GEN-KAN-STR-ERY-CLI-TIA-SYN-CIP mecA-blaZ-tet(M)-tet(K)-aadD-aadE-aacA-aphD-dfrG-erm(A)-erm(B)-lnu(B)-
lsa(E)-spc-spw 

 
a SCCmec จําแนกรูปแบบโดย multiplex PCR. CI คือ SCCmec composite island ที่ประกอบดวย ccrA1B1, ccrC และ class C mec complex และ NT เปน SCCmec ที่ไมสามารถจําแนกรูปแบบได  
b
สัญลักษณยอของแตละจังหวัดเปนดังน้ี NP นครปฐม NR นครราชสีมา PB ปราจีนบุร ีRB ราชบุรี และ SB สุพรรณบุร ี

c
รูปแบบการดื้อยาตานจุลชีพจากการทดสอบความไวรับดวย broth microdilution มียาตานจุลชีพตามอักษรยอดังน้ี

 PEN, penicillin; FOX, cefoxitin; TET, tetracycline; GEN, gentamicin; KAN, kanamycin; STR, 
streptomycin; ERY, erythromycin; CLI, clindamycin; TIA, tiamulin; SYN, synercid หรือ dalfoprintin/quinuprintin; CIP, ciprofloxacin 
d
ยีนดื้อยาตานจุลชีพมีชื่อและกลไกการดื้อยา ไดแก mecA, penicillin-binding protein; blaZ, β-lactamase; tet(K) และ tet(L), tetracycline efflux protein; tet(M), ribosomal protective protein; aadE และ aadD, 

aminoglycoside nucleotidyl transferase; aacA, aminoglucoside acetyltransferase; aphD, aminoglycoside phosphotransferase; erm(A), erm(B) และ erm(C), erythromycin resistance methylase; dfrG, 
dihydrofolate reductase; lnu(B), lincosamide nucleotidyltransferase; vga(A) และ lsa(E), ATP-binding cassette (ABC) transporter; fexA, florfenicol exporter; cfr, ribosomal RNA methyltransferase; 
spc และ spw, spectinomycin adenyltransferase; catpc221, chloramphenicol acetyltransferase; str, streptomycin adenyltransferase 
e
เชื้อแสดงความไวรับแบบก่ึงดื้อ (intermediate resistance) ตอ dalfoprintin/quinupristin
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รูปท่ี 2 แสดงการกระจายของเช้ือ  methicillin-resistant Staphylococcus aureus ท่ีมีคุณลักษณะทาง

พันธุกรรมรูปแบบตางๆในฟารมสุกรท่ีพบเช้ือและความเปนไปไดในการสงผานเช้ือจากการพบเช้ือท่ีมี

คุณลักษณะเหมือนกัน [ฟารมในจังหวัด PB, ปราจีนบุรี; SB, สุพรรณบุรี; RB, ราชบุรี; NR, นครราชสีมา; NP, 

นครปฐม รูปแบบของฟารม FF, farrow-to-finish; FW, farrow-to-wean; WF, wean-to-finish ชนิดสุกร

ในกลองส่ีเหล่ียมสีเทา S, sow; P, suckling piglet; N, nursery pig; F, fattening pig] 
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สรุปและวิจารณผลการทดลอง และขอเสนอสําหรับงานวิจัยในอนาคต 

 

 

 การทดลองนี้แสดงการกระจายของเช้ือ MRSA ในสุกรท่ีเล้ียงในเขตภาคกลางของประเทศไทยใน

ความชุกเทากับ 9.72% และความชุกฝูง 37.03% การศึกษาท่ีผานมาในประเทศไทยพบความชุกฝูงอยูในชวง

ระหวาง 9.61-25.00% และความชุกในสุกรอยูในชวงระหวาง 0.62-10.00% (Anukool et al.; Larsen et 

al., 2012; Patchanee et al., 2014; Sinlapasorn et al., 2015) การศึกษาจากฟารมสุกรในเขตภาคกลาง

ท่ีจังหวัดสมุทรสงครามเพียงฟารมเดียวพบวามีความชุกของเช้ือ MRSA เทากับ 40% จาก 15 ตัวอยางในสุกร 

(Vestergaard et al., 2012) สุกรจัดเปนแหลงรังโรคหนึ่งของเช้ือ LA-MRSA ซึ่งมีการรายงานการกระจายท้ัง

ในทวีปยุโรป อเมริกาเหนือ และเอเชีย (Chuang and Huang, 2015; Graveland et al., 2011) จากรายงาน

หนึ่งพบความชุกสูงสุดถึง 99% ในลูกสุกรในประเทศโปรตุเกส (Conceição et al., 2017) ความแตกตางของ

ความชุกของเช้ือ MRSA ท่ีพบจากหลายการศึกษานั้นข้ึนกับหลายปจจัยท้ังกลุมประชากร ข้ันตอนในการเพาะ

แยกเช้ือ และการกระจายตัวในแตละตําแหนงทางภูมิศาสตร หลักฐานหนึ่งแสดงใหเห็นวาสุกรชวงอายุ 9-12 

เดือน 100% เปนพาหะของเช้ือ MRSA ในขณะท่ีสุกรอายุมากกวาพบเช้ือเพียง 36% (Smith et al., 2009) 

อัตราการพบเช้ือในสุกรชวงอายุนอยกวา 12 สัปดาหนั้นสูงกวาในชวงอายุอื่นๆอยางมีนัยสําคัญ (Fang et al., 

2014; Smith et al., 2009) เชนเดียวกับผลการศึกษานี้ท่ีพบเช้ือสูงในสุกรอนุบาล แสดงใหเห็นวาสุกรในชวง

ตนของการเล้ียงนั้นจัดเปนชวงท่ีมีความไวรับทําใหพบไดในอัตราท่ีสูง ท้ังนี้สามารถเกิดไดจากการสงผานเช้ือใน

ฝูงจากการรวมฝูงลูกสุกรและการไดรับยาตานจุลชีพผสมในอาหารเพื่อปองกันโรคอันเปนปจจัยท่ีชวยในการ

คัดเลือกใหเกิดการเพิ่มจํานวนของเช้ือด้ือยาข้ึนในรางกายสัตว (Broens et al., 2012) สวนความชุกของ 

MRSA ท่ีพบในผูเล้ียงสุกรท่ี 7.89% จัดวาคอนขางตํ่าเมื่อเปรียบเทียบกับการศึกษาท่ีผานมาท่ีพบความชุก

ในชวง 20-80% (Conceição et al., 2017; Khanna et al., 2008; Oppliger et al., 2012; Smith et al., 

2009) ท้ังนี้ฟารมท่ีมีขนาดใหญและบริเวณท่ีมีการเล้ียงสุกรอยางหนาแนนจัดเปนปจจัยหนึ่งท่ีทําใหเกิดการ

สงผานเช้ือ MRSA จากสุกรมายังมนุษย (Battisti et al., 2010; Fang et al., 2014) โดยสามารถสงผานไดท้ัง

จากการสัมผัสโดยตรง การกระจายเช้ือหมุนเวียนในฟารมผานทางอากาศและการปนเปอนในส่ิงแวดลอม 

(Broens et al., 2012; Broens et al., 2011; Friese et al., 2012) ถึงแมวามีการพบเช้ือ MRSA ในสุกรขุน
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ในอัตราท่ีตํ่ากวา แตก็อาจมีการปนเปอนของเช้ือในกระบวนการชําแหละและผลิตภัณฑเนื้อสุกรได 

(Vestergaard et al., 2012) ดังนั้นการตรวจติดตามเช้ือในผลิตภัณฑจากสุกรจึงมีความจําเปนในการศึกษา

ตอไปเพื่อใหทราบความเปนไปไดของการสงผานเช้ือผานทางอาหาร จากการพบเช้ือ MRSA ในผูเล้ียงสุกร จึง

ควรสนับสนุนใหเกิดการปฏิบัติตามหลักสุขศาสตรอยางเครงครัดและการปองกันตนเองในการปฏิบัติงานเพื่อ

ลดความเส่ียงการไดรับเช้ือจากการปฏิบัติงาน รวมกับการตรวจติดตาม การจัดการฟารมและการควบคุมและ

กําจัดเช้ืออยางเหมาะสม  

 เช้ือ MRSA ท่ีพบในสุกรและผูเล้ียงสุกรในเขตภาคกลางของประเทศไทยจัดอยูใน CC398 และ CC9 

ซึ่งถือวาเปนกลุมสายพันธุหลักของ LA-MRSA ท่ีมีการกระจายในหลายภูมิภาคของโลกและทวีปเอเชีย

ตามลําดับ  การศึกษานี้เปนรายงานแรกท่ีพบเช้ือ MRSA-ST398 ท่ีมีแหลงท่ีมาจากสุกรในประเทศไทยและพบ

การกระจายของเช้ือสายพันธุนี้ในฟารมสุกรเขตภาคกลางของประเทศ ในขณะท่ีรายงานกอนหนาจากเขต

ภาคเหนือและภาคตะวันออกเฉียงเหนือพบ MRSA-ST9 เทานั้น (Larsen et al., 2012; Sinlapasorn et al., 

2015) ท้ังนี้ MRSA-ST398 เปนสายพันธุท่ีมีการแพรกระจายอยูหลายภูมิภาคท่ัวโลกและจัดวาเปนสายพันธุ

หลักของเช้ือท่ีพบในทวีปยุโรป ทวีปอเมริกาเหนือและบางประเทศในทวีปเอเชีย ไดแก เกาหลีใต และสิงคโปร 

เทานั้น (Lim et al., 2012; Sergio et al., 2007) จากการจัดจําแนกชนิด spa พบเพียงชนิดเดียวคือ t034 

ในเช้ือ MRSA-ST398 จากการศึกษานี้เปนชนิดเดียวเดียวกับท่ีพบในเกาหลีใตและสิงคโปรแสดงวาเช้ือ MRSA-

ST398-t034 ท่ีพบในประเทศไทยและประเทศในเอเชียขางตนนี้มีสายพันธุตนกําเนิดเดียวกันและกระจายอยู

ในทวีปเอเชีย นอกจากนี้ถึงแมวา spa ชนิด t034 จะเปนชนิดหลักท่ีพบใน MRSA-ST398 ท่ีทวีปยุโรป

เชนเดียวกัน แตก็มักพบชนิดอื่นๆรวมดวย ไดแก t011, t108 และ t889 (Battisti et al., 2010; Conceição 

et al., 2017; Kadlec et al., 2009; Mroczkowska et al., 2017; van Duijkeren et al., 2008) อีกท้ังผล

การศึกษานี้พบเช้ือ MRSA-ST9-t337 ในฟารมสุกรเขตภาคกลางเชนเดียวกับท่ีภาคเหนือและภาค

ตะวันออกเฉียงเหนือ (Patchanee et al., 2014; Sinlapasorn et al., 2015) แตพบในจํานวนท่ีนอยกวา 

โดยท่ัวไปแลว MRSA-ST9 เปนสายพันธุท่ีมีการกระจายในสุกรในประเทศแถบทวีปเอเชียเปนสวนมาก แตใน

แตละประเทศก็มีรูปแบบ spa ท่ีแตกตางกัน ไดแก จีนและฮองกง (t899) ไตหวัน (t337 และ t1430) และ

มาเลเซีย (t4358) (Fang et al., 2014; Guardabassi et al., 2009; Neela et al., 2009; Wagenaar et 

al., 2009) สวน ST9 ท่ีพบในสุกรในทวีปยุโรปมักเปน methicillin-susceptible S. aureus (MSSA) เปน

สวนใหญ (Kehrenberg et al., 2009; Mroczkowska et al., 2017) แตก็มีรายงานการพบ MRSA-ST9-
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t4794 ในสุกรขุนท่ีประเทศอิตาลีเปนครั้งแรก (Battisti et al., 2010) โดยรวมจากผลการศึกษานี้ดวย

คุณลักษณะทางพันธุกรรมพบเช้ือ MRSA 2 กลุมสายพันธุ ไดแก CC398 และ CC9 ท่ีมี spa ในรูปแบบท่ี

คอนขางมีความจําเพาะคือ t034 และ t337 ตามลําดับ ซึ่งเปนสองสายพันธุหลักท่ีมีการกระจายตัวอยูในฝูง

สุกรในฟารมในเขตภาคกลางของประเทศไทย 

 MRSA ในสุกรและผูเล้ียงสุกรนี้มี SCCmec จํานวน 3 รูปแบบท่ีสามารถจําแนกได ไดแก SCCmec 

V, SCCmec IX และ SCCmec CI โดยสามารถพบ SCCmec V และ SCCmec CI ใน MRSA-ST398-t034 

ท้ังนี้ SCCmec V ประกอบดวย class C mec complex และ type 5 ccr complex ซึ่งพบไดใน MRSA-

ST398 ท่ีมีการระบาดอยูท่ัวโลก และพบใน MRSA-ST398 ท่ีแยกไดในสุนัขและสัตวแพทยในประเทศไทย 

และ Staphylococcus สปชีสอื่นๆ (Chanchaithong et al., 2014) แสดงวาเปน SCCmec รูปแบบท่ี

แพรหลายอยูใน staphylococci ท่ีมีแหลงท่ีมาจากสัตวในประเทศ และพบไดท้ังจากเช้ือท่ีแยกไดจากสุกรและ

ผูเล้ียงสุกรจากการศึกษานี้ดวย สวน SCCmec CI พบใน MRSA-ST398 ประกอบดวย class C mec 

complex และ ccr complex 2 ชุด (type 1 และ type 5 ccr complex) รูปแบบ SCCmec CI นี้แสดง

ความเปนไปไดของการเปน SCCmec ลูกผสม (hybrid) ระหวาง SCCmec V และ SCCmec IX ท่ีพบท้ังสอง

ชนิดไดในประเทศ SCCmec IX ถูกรายงานครั้งแรกพบใน MRSA-ST398 ท่ีแยกไดจากสัตวแพทยชาวไทยท่ี

ปฏิบัติงานดานสุกรและมีการรายงานตามมาอยางแพรหลายใน MRSA-ST9 ท่ีแยกไดจากสุกรในประเทศไทย

และผูปฏิบัติงานเกี่ยวกับสุกร (Larsen et al., 2012; Sinlapasorn et al., 2015) ดังนั้นอาจมีความเปนไปได

วา SCCmec V, IX และ CI ท่ีมีองคประกอบใกลเคียงกันนี้มีวิวัฒนาการรวมกันอยูในเช้ือ MRSA-ST398 และ 

MRSA-ST9 ท่ีมีอยูในประเทศไทย แตจากการรายงานท่ีผานมา SCCmecAI16 ซึ่งเปน composite island ท่ี

พบใน S. pseudintermedius ในประเทศไทยมีชนิดของ ccr complex จากการทําการหารูปแบบดวย PCR 

ใหผลแตกตางไปจากผลท่ีไดจากการหาลําดับสารพันธุกรรมท้ังหมด เนื่องจากการ PCR ใช primer สําหรับ

เพิ่มจํานวน ccr จับท่ีตําแหนง ccrB อยางไมจําเพาะ (Chanchaithong et al., 2016) ดังนั้นการหา

องคประกอบและกระบวนการเกิด SCCmec CI และ SCCmec ท่ีไมสามารถจําแนกรูปแบบไดดวย PCR จึง

จําเปนตองอาศัยการหาลําดับพันธุกรรมท้ังหมด (complete sequence) ในการอธิบายในลําดับตอไป 

MRSA-ST9-t337 จากสุกรในเขตภาคกลางมี SCCmec IX เชนเดียวกับการศึกษากอนหนา อีกท้ังยังพบใน ST 

ใหม คือ MRSA-ST4576 ท่ีมี spa รูปแบบ t034 ซึ่งพบมากใน CC398 ดวยเปนครั้งแรก ท้ังนี้การพบรูปแบบ 

spa  ของเช้ือตางกลุมสายพันธุนั้นมีความเปนไปไดจากหลักฐานการพบ t889  ท่ีพบใน  MRSA-ST398 เปน
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สวนมากในทวีปยุโรป มาพบใน ST9 ท่ีมี SCCmec IV และ SCCmec V ในทวีปเอเชียไดเชนกัน (Fang et al., 

2014; Guardabassi et al., 2009) ดวยหลักฐานการพบ SCCmec IX และ t034 ท่ีมีอยูท้ังใน MRSA-ST9 

และ MRSA-ST398 อาจสนับสนุนไดวามีกระบวนการแลกเปล่ียนช้ินสวนสารพันธุกรรมขนาดใหญของเช้ือ

บริเวณยีน spa และ SCCmec ระหวางเช้ือสองสายพันธุเชนเดียวกับกระบวนการเกิดช้ินสวนสารพันธุกรรม

ลูกผสมของ MRSA-ST239 ท่ีประกอบดวยสารพันธุกรรมเหมือนของ MRSA-ST8 และ MRSA-ST30 (Price 

et al., 2012; Robinson and Enright, 2004) นอกจากนี้ MRSA-ST9 ในประเทศไทยมี spa รูปแบบ

จําเพาะคือ t337 และ SCCmec ท่ีจําเพาะสวนมากคือ SCCmec IX แสดงใหเห็นวา MRSA-ST9-IX-t337 

อาจไดรับ SCCmec IX จากการกระจายในฝูงสุกรในประเทศและเปนสายพันธุจําเพาะในสุกรในประเทศไทย 

การคนพบนี้แสดงใหเห็นถึง MRSA ท่ีพบในสุกรและผูเล้ียงสุกรในประเทศไทยมีความหลายหลายทาง

พันธุกรรมและกลุมประชากรของเช้ือท้ังในแงของสายพันธุจาก ST รูปแบบ SCCmec หลากหลายชนิดและ

รูปแบบ spa ซึ่งบงช้ีถึงวิวัฒนาการของเช้ือ MRSA ท่ีกระจายอยูในฝูงสุกรภายในประเทศ 

 เช้ือท่ีแยกไดท้ังหมดแสดงลักษณะการด้ือยาตานจุลชีพหลายชนิดและมียีนด้ือยาหลากหลายซึ่งเปนยีน

ด้ือยาท่ีพบไดในแบคทีเรียแกรมบวกและสกุล Staphylococcus ทําใหเกิดการด้ือยาตานจุลชีพท่ีใชรักษาการ

ติดเช้ือแบคทีเรียกลุมนี้ท้ังในทางการแพทยและสัตวแพทย การด้ือยาตานจุลชีพบางกลุมเกิดจากการท่ี MRSA 

เหลานี้มียีนด้ือยาท่ีทําใหเกิดมากกวา 1 กลไกด้ือยา เชน การด้ือตอ tetracycline, erythromycin และ 

clindamycin แสดงใหเห็นวาแบคทีเรียมีการไดรับและสะสมยีนด้ือยาหลากหลายมากมาย เช้ือ MRSA ท่ีแยก

ไดจากการศึกษานี้มียีน tet ท่ีทําใหเกิดการด้ือตอยากลุม tetracycline มากกวา 1 ชนิด ดังเชนท่ีพบไดใน LA-

MRSA ท่ัวไป ประกอบดวย tet(M) ท่ีมักมีตําแหนงบน transposon และ tet(K) กับ tet(O) ท่ีมักมีตําแหนง

บน plasmid  เชนเดียวกันกับยีน erm ท่ีมีมากกวา 1 ชนิดเชนกัน ไดแก erm(A), erm(B)  และ erm(C) ท่ีมี

การกระจายท่ัวไปในเช้ือ LA-MRSA (Wendlandt et al., 2013a) ยีนสรางเปน dihydrofolate reductase 

dfrG เปนชนิดท่ีพบในเช้ือ MRSA ท่ีแยกไดจากสุกรท้ัง MRSA-ST9 และ MRSA-ST398 เมื่อเปรียบเทียบกับ

การศึกษากอนหนาพบวา  MRSA-ST398 ท่ีแยกไดจากสุนัขและสัตวแพทยในประเทศไทยมี dfrA 

(Chanchaithong et al., 2014) ความแตกตางของยีนนี้อาจบงช้ีไดวาเช้ือสายพันธุนี้จากแหลงแตกตางกันไดมี

การรับสารพันธุกรรมท่ีมียีนด้ือยาแตกตางกัน แลวมีการกระจายตัวในสัตวตางชนิดกันและบุคลากรท่ีเกี่ยวของ

ท่ีแตกตางกัน รูปแบบของการด้ือยาตานจุลชีพและยีนด้ือยาท่ีมีของเช้ือนั้นมีความจําเพาะตอสายพันธุ 

คุณลักษณะทางพันธุกรรมและแหลงท่ีมาของเช้ือ ยีน aacA-aphD พบใน MRSA-ST9, MRSA-ST4576 และ 
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MRSA-ST398 ท่ีมี SCCmec CI เทานั้น แตไมพบใน MRSA-ST398 ท่ีมี SCCmec V อีกท้ังเช้ือใน CC9 

เทานั้นท่ีแสดงการด้ือตอยา CHL แลวเมื่อจําแนกตามแหลงท่ีจากฟารมท่ีแตกตางกัน พบวา MRSA-ST9 จาก

ฟารม RB1FF มียีนด้ือยา CHL ไดแก cfr และ fexA ซึ่งมีรายงานตําแหนงอยูบนสารพันธุกรรมชุดเดียวกันคือ 

Tn558  (Kehrenberg and Schwarz, 2006) แต MRSA-ST9 จากฟารมอื่นและ MRSA-ST4576 นั้นมียีน 

catpC221 ท่ีมีตําแหนงอยูบน plasmid การศึกษานี้เปนรายงานแรกพบการปรากฏของยีน cfr ซึ่งเปนยีนด้ือยา

ท่ีมีความสําคัญและไดรับความตระหนักจากท่ัวโลกในเชิงสาธารณสุข เพราะวาสามารถทําใหเกิดการด้ือยาตาน

จุลชีพท่ีออกฤทธิ์ท่ีตําแหนง 23S ribosomal RNA มากกวา 1 กลุม ไดแก lincosamides, phenicols, 

pleuromutilins, streptogramin A และ oxazolidinones โดยทําใหเกิดการด้ือยา dalfopristin และ 

linezolid ซึ่งจัดอยูในกลุม streptogramin A และ oxazolidinone ตามลําดับ ท้ังสองยานี้จัดเปนยากลุม

ทายท่ีสงวนใชในการรักษาการติดเช้ือแบคทีเรียแกรมบวกด้ือยาตานจุลชีพหลายชนิดซึ่งรวมถึง  MRSA ดวย

ในทางการแพทย อีกท้ัง MRSA-ST9 และ MRSA-ST398 มียีน vga(A) และ lsa(E) ตามลําดับท่ีทําใหเกิดการ

ด้ือยา lincosamide-streptogramin A-pleuromutilin ดวยการขับยาออก โดย lsa(E) มักมีตําแหนงอยู

รวมกับ lnu(B) ซึ่งพบครั้งแรกบน plasmid pV7037 ท่ีมียีน aadE, aacA-aphD และ erm(B) อยูดวยในเช้ือ 

MRSA-ST9-t899 ทําใหเกิดการด้ือยาหลายชนิด (Li et al., 2013) ยีนเหลานี้สามารถพบไดใน MRSA-ST398-

CI และ MRSA-ST398-V จากฟารมในจังหวัดสุพรรณบุรีเทานั้น ดวยความแตกตางของยีนด้ือยาท่ีมีในแตละ

สายพันธุยอยท่ีแตกตางกัน การพบยีน erm(B) และ aacA-aphD ในเพิ่มเติมใน MRSA-ST398 แตไมพบใน 

MRSA-ST398-V จากบางแหลงท่ีมา แสดงใหเห็นถึงความเปล่ียนแปลงเชิงพันธุกรรมของกลุมสายพันธุ  

ST398 ท่ีไดรับยีนด้ือยาเพิ่มหรือการมีวิวัฒนาการจาการเพิ่มชุดสารพันธุกรรมท่ีเคล่ือนยายได นอกจากนี้ 

MRSA-ST398 ยังมียีน spw และกลุมท่ีมี SCCmec CI ยังมี erm(A) ท่ีมีตําแหนงอยูรวมกับ spc อีกดวย 

(Feßler et al., 2010) ท้ังนี้ยีน vga(A), lsa(E), lnu(B), cfr, fexA, spc และ spw มักพบเฉพาะในเช้ือ 

MRSA ท่ีมีแหลงท่ีมาจากปศุสัตว มักไมพบไดเปนปกติใน MRSA สายพันธุท่ีมีแหลงท่ีมาจากมนุษย และมีความ

คลายคลึงกับยีนด้ือยาหรือมีแหลงท่ีมาจากแบคทีเรียสปชีสอื่นๆท่ีพบไดในปศุสัตวซึ่งสันนิษฐานวาอาจมีการ

แลกเปล่ียนช้ินสวนสารพันธุกรรมในการพัฒนาการด้ือยากับแบคทีเรียอื่นๆ (Kadlec et al., 2012) อยางไรก็

ตามการศึกษานี้ไมพบการด้ือตอยา vancomycin และ rifampicin ซึ่งเปนยาตามระบบท่ีใชรักษาในทาง

การแพทย รวมถึง fusidic acid และ mupirocin ซึ่งเปนยาใชภายนอกท่ีใชในการรักษาและกําจัดเช้ือ MRSA 
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ในคนท่ีเปนพาหะโดยเฉพาะในบุคลากรทางการแพทย ซึ่งมีความสอดคลองกับในหลายการศึกษากอนหนาท่ีไม

พบการด้ือยาเหลานี้ในเช้ือ LA-MRSA  

 การกระจายของเช้ือ MRSA อยางเปนกลุมสายพันธุ (clonal) การพบเช้ือท่ีมีคุณลักษณะเดียวกันใน

ฟารมและระหวางฟารมท่ีมีความเกี่ยวของกัน และการสงผานเช้ือระหวางสุกรและคน สามารถอธิบายไดดวย

คุณลักษณะทางพันธุกรรมและการด้ือยาท่ีเหมือนกัน เช้ือ MRSA-ST9-IX-t337-A ท่ีมี cfr และ fexA นั้นพบได

ในฟารมครบวงจร RB1
FF เทานั้น สวน MRSA-ST398-CI-t034-E พบไดในฟารมครบวงจร NP2FF เทานั้น 

แสดงถึงกลุมประชากรยอยในแตละ ST  ท่ีมีความจําเพาะและกระจายในสุกรวนเวียนในฟารม คุณลักษณะ

จําเพาะของเช้ือท่ีแยกไดจากสุกรและผูเล้ียงสุกรในฟารมเดียวกัน ไดแก NP2FF และ SB1FW ท่ีสนับสนุน

หลักฐานการสงผานเช้ือ LA-MRSA ระหวางสุกรและมนุษย เช้ือ MRSA-ST398-NT-t034-E ท่ีไมสามารถ

จําแนกรูปแบบ SCCmec ไดและ MRSA-ST398-IX-negative-C ท่ีไมพบยีน spa แยกไดจากสุกรในฟารม 

NP2FF และ PB7WF รวมกับสายพันธุหลัก MRSA-ST398-CI-t034-E และ MRSA-ST398-V-t034-C จากฟารม

ท้ังสองตามลําดับ แสดงถึงความแตกตางปลีกยอยของเช้ือมาจากสายพันธุหลักท่ีพบในฟารมเดียวกันท่ีตําแหนง

ท่ีมักพบความแปรผันสูงอยาง SCCmec ซึ่งเปนชุดสารพันธุกรรมท่ีเคล่ือนยายไดและ spa สวนท่ีเปน 

polymorphic hypervariable region เชนเดียวกันกับ MRSA CC9 ท่ีมีเช้ือ MRSA-ST9-IX-t337 และ 

MRSA-ST4576-IX-t034 จากสุกรในฟารม PB8
WF ซึ่งแสดงความแตกตางปลีกยอยการผาเหลาของยีนท่ีนิวคลี

โอไทดเพียง 1 ตําแหนง รูปแบบ spa และชนิดยีนด้ือยา การสงผานเช้ือระหวางฟารมผลิตลูกสุกรไปยังฟารม

สุกรขุนสามารถบงช้ีไดจากหลักฐานการพบเช้ือท่ีมีคุณลักษณะทางพันธุกรรมและรูปแบบการด้ือยาทาง

ลักษณะแสดงและยีนด้ือยาท่ีมีเหมือนกัน โดยฟารมผลิตลูกสุกร PB1WF และ SB1WF มีประวัติการสงลูกสุกร

หลังหยานมไปขุนยังฟารมท่ีพบเช้ือท่ีคุณลักษณะเดียวกันนี้ เช้ือ MRSA-ST398-CI-t034 นั้นนอกจากมี ccr 

complex เพิ่มมาอีกชุดแลวยังมียีนด้ือยา erm(A), erm(B), aacA-aphD และ spc เพิ่มเติมมาจาก MRSA-

ST398-V-t034 นั้น แสดงใหเห็นถึงวิวัฒนาการทางพันธุกรรมจากการไดรับและตัดตอสารพันธุกรรม (genetic 

recombination) และการสงผานสารพันธุกรรม เช้ือ MRSA-ST398 เทานั้นท่ีสามารถแยกไดจากตัวอยางจาก

ผูเล้ียงสุกรในการศึกษานี้ แตจากการรายงานกอนหนาก็พบ MRSA-ST9 ในผูปฏิบัติงานเกี่ยวกับสุกรเชนกันใน

ประเทศไทย เช้ือท้ังสองสายพันธุสามารถทําใหเกิดการติดเช้ือในมนุษยไดและมีรายงานเพิ่มมากข้ึน สวนใน

ประเทศไทยพบการติดเช้ือ MRSA-ST9 ในผูปวยนอกแสดงวาอาจมีการกระจายของเช้ือท่ีมีแหลงท่ีมาจากปศุ

สัตวในชุมชนดวยเชนกัน  
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 การศึกษานี้มีขอมูลแสดงรายละเอียดทางระบาดวิทยาโมเลกุลของเช้ือ LA-MRSA ท่ีกระจายอยูใน

สุกรและผูเล้ียงสุกรในเขตภาคกลางของประเทศไทย จากคุณลักษณะทางพันธุกรรมแสดงวาเช้ือ MRSA-

ST398 มีการกระจายอยูในฟารมสุกรในภูมิภาคนี้รวมกันกับ MRSA-ST9 และมีความแตกตางปลีกยอยในแต

ละสายพันธุจากวิวัฒนาการ อีกท้ังยังแสดงหลักฐานความเปนไปไดในการสงผานเช้ือระหวางสุกรและมนุษยซึ่ง

จัดเปนความเส่ียงทางอาชีพหนึ่งของผูปฏิบัติงานในฟารมสุกรท่ีจะไดรับเช้ือด้ือยา การพบยีนด้ือยา cfr ครั้ง

แรกในประเทศไทยบงช้ีถึงการปรากฏซึ่งอาจทําใหเกิดการแพรกระจายและการอุบัติของการด้ือตอยาตานจุล-

ชีพท่ีมีความสําคัญในการรักษาเช้ือแบคทีเรียด้ือยาในทางการแพทย การศึกษาในระดับพันธุกรรมเชิงลึกเพื่อดู

คุณลักษณะของชุดสารพันธุกรรม SCCmec ท่ีไมสามารถจําแนกไดและชนิดเชิงประกอบใหมท่ีพบนี้จะชวย

อธิบายกลไกการเกิดและท่ีมา รวมถึงเขาใจวิวัฒนาการเชิงพันธุกรรมของเช้ือท่ีทําใหเกิดการพัฒนาการและ

แพรกระจายการด้ือยา การตรวจติดตามในกระบวนการชําแหละและผลิตภัณฑจากสุกร การกระจายของเช้ือ

ในปศุสัตวอื่นๆ และตัวอยางเช้ือจากการติดเช้ือในคนจะชวยเพิ่มเติมขอมูลปจจุบันท่ีมีอยูเชิงระบาดวิทยาเพื่อ

ใชในการเฝาระวังและปองกันการแพรกระจายของเช้ือด้ือยานี้มาสูคนตามหลักสุขภาพหนึ่งเดียว การปองกัน

ตนเองและรักษาสุขอนามัยในการปฏิบัติงานท้ังการใชอุปกรณปองกันขณะปฏิบัติงาน ไดแก ชุดคลุม หนากาก 

หรือ ถุงมือ เปนตน การลางมือ การแยกบริเวณพักอาศัย เปนส่ิงท่ีพึงปฏิบัติของผูปฏิบัติงานเกี่ยวของกับสุกร

เพื่อลดโอกาสการไดรับเช้ือจากสุกรสูคน การจัดการฟารม การควบคุมการติดเช้ือ และการลดการใชยาตานจุล

ชีพอยางไมจําเปนก็เปนส่ิงท่ีพึงปฏิบัติเชนกันเพื่อการอุบัติและการกระจายของเช้ือแบคทีเรียด้ือยา 
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กิตติกรรมประกาศ 

 

 คณะผูวิจัยขอขอบคุณทุนสนับสนุนการทําวิจัยของอาจารยรุนใหม ประจําปงบประมาณ พ.ศ. 2559 

(รหัสทุน MRG5980024) และทุนเมธีวิจัยอาวุโส โดยศาสตราจารย น.สพ.ดร. อลงกร อมรศิลป (รหัสทุน 

RTA6080012) สํานักงานกองทุนสนับสนุนการวิจัย  ทุนพัฒนาอาจารยใหม/นักวิจัยใหม กองทุนรัชดาภิเษก

สมโภช สํานักบริหารวิจัย จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย (รหัสทุน DNS 60-003-31-001-2) ทุนสนับสนุนจาก

โครงการขับเคล่ือนการวิจัยการวินิจฉัยและตรวจติดตามเช้ือกอโรคในสัตว (Special Task Force for 

Activating Research-Diagnosis and Monitoring of Animal Pathogen) คณะสัตวแพทยศาสตร 

จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย และขอบคุณการสนับสนุนในการตรวจหายีนด้ือยาดวย DNA microarray โดย 

Professor Dr Vincent Perreten จาก Institute of Veterinary Bacteriology, University of Bern, 

Switzerland และการจัด allelic number และ sequence type ของเช้ือ S. aureus โดย Dr Keith 

Jolley จาก University of Oxford, UK อีกท้ังขอขอบคุณความชวยเหลือในกระบวนการทางหองปฏิบัติการ

จาก Alexandra Collaud (University of Bern, Switzerland) และนางสาวจิตราภา ยินดี นายปวรุศม 

ณรงคพันธ นายนิติสิทธิ์  ดอกขัน นายศตายุ ตันธนะสาร และนายธนภพ ธรรมกิตติคุณ (คณะสัตว-

แพทยศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย) และความรวมมือและการเอื้ออํานวยความสะดวกจากศูนยเช่ียวชาญ

เฉพาะทางโรคอุบัติใหมและโรคอุบัติซ้ําในสัตว คณะสัตวแพทยศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย สัตวแพทย

ผูดูแลฟารมสุกรและผูเล้ียงสุกรในการเก็บตัวอยาง 
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ภาคผนวก 

 

 

ตารางท่ี 1 Primers ท่ีใชสําหรับการตรวจหายีน nuc ท่ีจําเพาะของ S. aureus ดวย PCR 

ชื่อ ลําดับนิวคลีโอไทด (5′  3′) ยีน (ขนาดคูเบส) เอกสารอางอิง 

au-F3 TCGCTTGCTATGATTGTGG nuc (359 bp) Sasaki et al., 2010 

au-nucR GCCAATGTTCTACCATAGC   

 

ตารางท่ี 2 Primers ท่ีใชสําหรับการตรวจหายีน mecA ดวย PCR 

ชื่อ ลําดับนิวคลีโอไทด (5′  3′) ยีน (ขนาดคูเบส) เอกสารอางอิง 

mecA1 AAAATCGATGGTAAAGGTTGGC mecA (532 bp) Strommenger et al., 2003 

mecA2 AGTTCTGCAGTACCGGATTTGC   

 

ตารางท่ี 3 ชุด primer สําหรับเทคนิค multiplex PCR ท่ีใชในการจําแนกรูปแบบ SCCmec I-V  
(Kondo et al., 2007) 

Primer  ลําดับนิวคลีโอไทด (5’3’) ยีนตําแหนงจับ ยีนที่มีการเพิ่มจํานวน 
ขนาด (คู

เบส) 
Multiplex PCR ชุด 1 สําหรับจําแนกชนิด ccr complex และยืนยันการปรากฏของ mecA 
mA1 TGCTATCCACCCTCAAACAGG mecA mecA (mA1-mA2) 286 
mA2 AACGTTGTAACCACCCCAAGA mecA   

α1 AACCTATATCATCAATCAGTACGT ccrA1 ccrA1-ccrB (α1-βc) 695 

α2 TAAAGGCATCAATGCACAAACACT ccrA2 ccrA2-ccrB (α2-βc) 937 

α3 AGCTCAAAAGCAAGCAATAGAAT ccrA3 ccrA3-ccrB (α3-βc) 1,791 

βc ATTGCCTTGATAATAGCCITCT ccrB1, ccrB2 

,ccrB3 
  

α4.1 GTATCAATGCACCAGAACTT ccrA4 ccrA3-ccrB (α1-βc) 1,287 

β4.2 TTGCGACTCTCTTGGCGTTT ccrB4   

γR CCTTTATAGACTGGATTATTCAAAATAT ccrC ccrC (γF-γR) 518 

γF CGTCTATTACAAGATGTTAAGGATAAT ccrC   

 
Multiplex PCR ชุดที ่2 สําหนับจําแนกชนิด mec complex 
mI6 CATAACTTCCCATTCTGCAGATG mecI mecA-mecI  

(mA7-mI6) 
1,963 

IS7 ATGCTTAATGATAGCATCCGAATG IS1272 mecA-IS1272 upstream 
of mecA (mA7-IS7) 

2,827 

IS2 
(iS-2) 

TGAGGTTATTCAGATATTTCGATGT IS431 mecA-IS431 upstream 
of mecA (mA7-iS2(iS-
20)) 

804 

mA7 ATATACCAAACCCGACAACTACA mecA   
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ตารางท่ี 4 Primers ท่ีใชสําหรับเพิ่มจํานวน polymorphic X region ของยีน spa 

ช่ือ ลําดับนิวคลีโอไทด (5′  3′) ยีน  เอกสารอางอิง 

1095F AGACGATCCTTCGGTGAGC spa Shopsin et al., 1999 

1517R GCTTTTGCAATGTCATTTACTG   
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ตารางท่ี 5 Primers ท่ีใชสําหรับตรวจการปรากฏของยีนด้ือยาตานจุลชีพตางๆ 
Gene Primer Nucleotide sequence (5′3′) Amplicon 

size (bp) 
Reference 

blaZ blaZ-F CAGTTCACATGCCAAAGAG 772 Schnellmann et al., 2006 
blaZ-R TACACTCTTGGCGGTTTC 

tet(K) tet(K)-1 
tet(K)-2 

TTAGGTGAAGGGTTAGGTCC  697 Aarestrup et al., 2000 
GCAAACTCATTCCAGAAGCA 

tet(L) tet(L)-1 CATTTGGTCTTATTGGATCG 456 Aarestrup et al., 2000 
tet(L)-2 ATTACACTTCCGATTTCGG  

tet(M) tet(M)-1 GTTAAATAGTGTTCTTGGAG 576 Aarestrup et al., 2000 
tet(M)-2 CTAAGATATGGCTCTAACAA  

aadA-aphD aacA-aphD-1 CCAAGAGCAATAAGGGCATA 220 Van de Klundert and 
Vliegenthart, 1993 aacA-aphD-2 CACTATCATAACCACTACCG 

aadD aadD-1 GCAAGGACCGACAACATTTC 165 Van de Klundert and 
Vliegenthart, 1993 aadD-2 TGGCACAGATGGTCATAACC 

aadE aadE-pS1 GCAGAACAGGATGAACGTATTCG 373 This study from GenBank 
nucleotide accession No. 
KF421157.1 

aadE-R CTATATCAGTCGGAACTATGTCCC 

str str-pS194-F TATTGCTCTCGAGGGTTC 646 Schnellmann et al., 2006 
str-pS194-R CTTTCTATATCCATTCATCTC 

spc spc_fw ACCAAATCAAGCGATTCAAA 561 Feßler et al., 2010 
spc_rv GTCACTGTTTGCCACATTCG 

spw spw-fw CGGCAGTAATGGGTGGTTTA 630 Wendlandt et al., 2013b 
spw-rv CAGCCACCTCAGATTCCATT  

erm(A) erm(A)-F TCTAAAGCATGTAAAGAA 645 Sutcliffe et al., 1996 
 erm(A)-R CTTCGATAGTTTATTAATATTAGT   

erm(B) erm(B)-F GAAAAGGTACTCAACCAAATA 639 Sutcliffe et al., 1996 

 erm(B)-R AGTAACGGTACTTAAATTGTTTAC   

erm(C) erm(C)-F TCAAAACATAATATAGATAAA 642 Sutcliffe et al., 1996 

 erm(C)-R GCTAATATTTAAATCGTCAAT   

lnu(B) lnuB-F CCTACCTATTGTTTGTGGAA 925 Bozdogan et al., 1999  
lnuB-R ATAACGTTACTCTCCTATTC 

lsa(E) lsaE-F ACGGACGCGGTAAAACTACT 693 Chanchaithong et al., 2014 
lsaE-R TTGGCACGTTTCATCGCTTT 

vga(A) vgaA-F AGTGGTGGTGAAGTAACACG 1,287 Li et al., 2013 
vgaA-R CTCTTGTTCTAATTCTTCCG 

cfr cfr-fw TGAAGTATAAAGCAGGTTGGGAGTCA 746 Kehrenberg and Schwarz, 2006 
cfr-rv ACCATATAATTGACCACAAGCAGC  

catpC221 catpC221-F ATTTATGCAATTATGGAAGTTG 435 Schoenfelder et al., 2017 
catpC221-R TGAAGCATGGTAACCATCAC   

fexA fexA-fw GTACTTGTAGGTGCAATTACGGCTGA 1,272 Kehrenberg and Schwarz, 2005 
 fexA-rv CGCATCTGAGTAGGACATAGCGTC  
dfr(G) dfrG-1 TCGGAAGAGCCTTACCTGACAGAA 323 Gómez-Sanz et al., 2010 
 dfrG-2 CCCTTTTTGGGCAAATACCTCATTCCA 
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ลําดับสารพันธุกรรมของยีนในการหาสายพนัธุของ Staphylococcus aureus ดวย multilocus 

sequence typing 

 

Stphylococcus aureus sequence type 9 (ST9) 

Allelic profile (arcC-aroE-glpF-gmk-pta-tpi-yqiL) = 3-3-1-1-1-1-10  

 
>acrC_allelic_number_3 
TTATTAATCCAACAAGCTAAATCGAACAGTGACACAACGCCGGCAATGCCATTGGATACTTGTGGTGCAATGTCACAGGGTAT
GATAGGCTATTGGTTGGAAACTGAAATCAATCGCATTTTAACTGAAATGAATAGTGATAGAACTGTAGGCACAATCGTTACAC
GTGTGGAAGTAGATAAAGATGATCCACGATTTGATAACCCAACTAAACCAATTGGTCCTTTTTATACGAAAGAAGAAGTTGAA
GAATTACAAAAAGAACAGCCAGACTCAGTCTTTAAAGAAGATGCAGGACGTGGTTATAGAAAAGTAGTTGCGTCACCACTACC
TCAATCTATACTAGAACACCAGTTAATTCGAACTTTAGCAGACGGTAAAAATATTGTCATTGCATGCGGTGGTGGCGGTATTC
CAGTTATAAAAAAAGAAAATACCTATGAAGGTGTTGAAGCG 
 
>aroE_allelic_number_3 
AATTTTAATTCTTTAGGATTAGATGATACTTATGAAGCTTTAAATATTCCAATTGAAGATTTTCATTTAATTAAAGAAATTAT
TTCGAAAAAAGAATTAGAAGGCTTTAATATCACAATTCCTCATAAAGAACGTATCATACCGTATTTAGATTATGTTGATGAAC
AAGCGATTAATGCAGGTGCAGTTAACACTGTTTTGATAAAAGATGGCAAGTGGATAGGGTATAATACAGATGGTATTGGTTAT
GTTAAAGGATTGCACAGCGTTTATCCAGATTTAGAAAATGCATACATTTTAATTTTGGGCGCAGGTGGTGCAAGTAAAGGTAT
TGCTTATGAATTAGCAAAATTTGTAAAGCCCAAATTAACTGTTGCGAATAGAACGATGGCTCGTTTTGAATCTTGGAATTTAA
ATATAAACCAAATTTCATTAGCAGATGCTGAAAAGTATTTA 
 
>glpF_allelic_number_1 
GGTGCTGATTGGATTGTCATCACAGCTGGATGGGGATTAGCGGTTACAATGGGTGTGTTTGCTGTCGGTCAATTCTCAGGTGC
ACATTTAAACCCAGCGGTGTCTTTAGCTCTTGCATTAGACGGAAGTTTTGATTGGTCATTAGTTCCTGGTTATATTGTTGCTC
AAATGTTAGGTGCAATTGTCGGAGCAACAATTGTATGGTTAATGTACTTGCCACATTGGAAAGCGACAGAAGAAGCTGGCGCG
AAATTAGGTGTTTTCTCTACAGCACCGGCTATTAAGAATTACTTTGCCAACTTTTTAAGTGAGATTATCGGAACAATGGCATT
AACTTTAGGTATTTTATTTATCGGTGTAAACAAAATTGCCGATGGTTTAAATCCTTTAATTGTCGGAGCATTAATTGTTGCAA
TCGGATTAAGTTTAGGCGGTGCTACTGGTTATGCAATCAACCCAGCACGT 
 
>gmk_allelic_number_1 
CGAATATTTGAAGATCCAAGTACATCATATAAGTATTCTATTTCAATGACAACACGTCAAATGCGTGAAGGTGAAGTTGATGG
CGTAGATTACTTTTTTAAAACTAGGGATGCGTTTGAAGCTTTAATCAAAGATGACCAATTTATAGAATATGCTGAATATGTAG
GCAACTATTATGGTACACCAGTTCAATATGTTAAAGATACAATGGACGAAGGTCATGATGTATTTTTAGAAATTGAAGTAGAA
GGTGCAAAGCAAGTTAGAAAGAAATTTCCAGATGCGCTATTTATTTTCTTAGCACCTCCAAGTTTAGAACACTTGAGAGAGCG
ATTAGTAGGTAGAGGAACAGAATCTGATGAGAAAATACAAAGTCGTATTAACGAAGCGCGTAAAGAAGTTGAAATGATGAATT
TA 
 
>pta_allelic_number_1 
GCAACACAATTACAAGCAACAGATTATGTTACACCAATCGTGTTAGGTGATGAGACTAAGGTTCAATCTTTAGCGCAAAAACT
TGATCTTGATATTTCTAATATTGAATTAATTAATCCTGCGACAAGTGAATTGAAAGCTGAATTAGTTCAATCATTTGTTGAAC
GACGTAAAGGTAAAGCGACTGAAGAACAAGCACAAGAATTATTAAACAATGTGAACTACTTCGGTACAATGCTTGTTTATGCT
GGTAAAGCAGATGGTTTAGTTAGTGGTGCAGCACATTCAACAGGAGACACTGTGCGTCCAGCTTTACAAATCATCAAAACGAA
ACCAGGTGTATCAAGAACATCAGGTATCTTCTTTATGATTAAAGGTGATGTACAATACATCTTTGGTGATTGTGCAATCAATC
CAGAACTTGATTCACAAGGACTTGCAGAAATTGCAGTAGAAAGTGCAAAATCAGCATTA 
 
>tpi_allelic_number_1 
CACGAAACAGATGAAGAAATTAACAAAAAAGCGCACGCTATTTTCAAACATGGAATGACTCCAATTATTTGTGTTGGTGAAAC
AGACGAAGAGCGTGAAAGTGGTAAAGCTAACGATGTTGTAGGTGAGCAAGTTAAGAAAGCTGTTGCAGGTTTATCTGAAGATC
AACTTAAATCAGTTGTAATTGCTTATGAGCCAATCTGGGCAATCGGAACTGGTAAATCATCAACATCTGAAGATGCAAATGAA
ATGTGTGCATTTGTACGTCAAACTATTGCTGACTTATCAAGCAAAGAAGTATCAGAAGCAACTCGTATTCAATATGGTGGTAG
TGTTAAACCTAACAACATTAAAGAATACATGGCACAAACTGATATTGATGGGGCATTAGTAGGTGGCGCA 
 
>yqiL_allelic_number_10 
GCGTTTAAAGACGTGCCAGCCTATGATTTAGGTGCGACTTTAATAGAACATATTATTAAAGAGACGGGTTTGAATCCAAGTGA
GATTGATGAAGTTATCATCGGTAACGTACTACAAGCAGGACAAGGACAAAATCCAGCACGAATTGCTGCTATGAAAGGTGGCT
TGCCAGAAACAGTACCTGCATTTACAGTGAATAAAGTATGTGGTTCTGGGTTAAAGTCGATTCAATTAGCATATCAATCTATT
GTGACTGGTGAAAATGACATCGTGCTAGCTGGCGGTATGGAGAATATGTCTCAGTCACCAATGCTTGTCAACAACAGTCGCTT
CGGTTTTAAAATGGGACATCAATCAATGGTTGATAGCATGGTATATGATGGTTTAACAGATGTATTTAATCAATATCATATGG
GTATTACTGCTGAAAATTTAGTAGAGCAATATGGTATTTCAAGAGAAGAACAAGATACATTTGCTGTAAACTCACAACATAAA
GCAGTACGTGCACAGCAA 
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Stphylococcus aureus sequence type 4576 (ST4576) 

Allelic profile (arcC-aroE-glpF-gmk-pta-tpi-yqiL) = 3-3-625-1-1-1-10  
 
>arcC_ allelic_number_3 
TTATTAATCCAACAAGCTAAATCGAACAGTGACACAACGCCGGCAATGCCATTGGATACTTGTGGTGCAATGTCACAGGGTAT
GATAGGCTATTGGTTGGAAACTGAAATCAATCGCATTTTAACTGAAATGAATAGTGATAGAACTGTAGGCACAATCGTTACAC
GTGTGGAAGTAGATAAAGATGATCCACGATTTGATAACCCAACTAAACCAATTGGTCCTTTTTATACGAAAGAAGAAGTTGAA
GAATTACAAAAAGAACAGCCAGACTCAGTCTTTAAAGAAGATGCAGGACGTGGTTATAGAAAAGTAGTTGCGTCACCACTACC
TCAATCTATACTAGAACACCAGTTAATTCGAACTTTAGCAGACGGTAAAAATATTGTCATTGCATGCGGTGGTGGCGGTATTC
CAGTTATAAAAAAAGAAAATACCTATGAAGGTGTTGAAGCG 
 
>aroE_allelic_number_3 
AATTTTAATTCTTTAGGATTAGATGATACTTATGAAGCTTTAAATATTCCAATTGAAGATTTTCATTTAATTAAAGAAATTAT
TTCGAAAAAAGAATTAGAAGGCTTTAATATCACAATTCCTCATAAAGAACGTATCATACCGTATTTAGATTATGTTGATGAAC
AAGCGATTAATGCAGGTGCAGTTAACACTGTTTTGATAAAAGATGGCAAGTGGATAGGGTATAATACAGATGGTATTGGTTAT
GTTAAAGGATTGCACAGCGTTTATCCAGATTTAGAAAATGCATACATTTTAATTTTGGGCGCAGGTGGTGCAAGTAAAGGTAT
TGCTTATGAATTAGCAAAATTTGTAAAGCCCAAATTAACTGTTGCGAATAGAACGATGGCTCGTTTTGAATCTTGGAATTTAA
ATATAAACCAAATTTCATTAGCAGATGCTGAAAAGTATTTA 
 
>glpF allelic_number_625 
GGTGCTGATTGGATTGTCATCACAGCTGGATGGGGATTAGCGGTTACAATGGGTGTGTTTGCTGTCGGTCAATTCTCAGGTGC
ACATTTAAACCCAGCGGTGTCTTTAGCTCTTGCATTAGACGGAAGTTTTGATTGGTCATTAGTTCCTGGTTATATTGTTGCTC
AAATGTTAGGTGCAATTGTCGGAGCAACAATTGTATGGTTAATGTACTTGCCACATTGGAAAGCGACAGAAGAAGCTGGCGCG
AAATTAGGTGTTTTCTCTACAGCACCGGCTATTAAGAATTACTTTGCCAACTTTTTAAGTGAGATTATCGGAACAATGGCATT
AATTTTAGGTATTTTATTTATCGGTGTAAACAAAATTGCCGATGGTTTAAATCCTTTAATTGTCGGAGCATTAATTGTTGCAA
TCGGATTAAGTTTAGGCGGTGCTACTGGTTATGCAATCAACCCAGCACGT 
 
>gmk_ allelic_number_1 
CGAATATTTGAAGATCCAAGTACATCATATAAGTATTCTATTTCAATGACAACACGTCAAATGCGTGAAGGTGAAGTTGATGG
CGTAGATTACTTTTTTAAAACTAGGGATGCGTTTGAAGCTTTAATCAAAGATGACCAATTTATAGAATATGCTGAATATGTAG
GCAACTATTATGGTACACCAGTTCAATATGTTAAAGATACAATGGACGAAGGTCATGATGTATTTTTAGAAATTGAAGTAGAA
GGTGCAAAGCAAGTTAGAAAGAAATTTCCAGATGCGCTATTTATTTTCTTAGCACCTCCAAGTTTAGAACACTTGAGAGAGCG
ATTAGTAGGTAGAGGAACAGAATCTGATGAGAAAATACAAAGTCGTATTAACGAAGCGCGTAAAGAAGTTGAAATGATGAATT
TA 
 
>pta allelic_number_1 
GCAACACAATTACAAGCAACAGATTATGTTACACCAATCGTGTTAGGTGATGAGACTAAGGTTCAATCTTTAGCGCAAAAACT
TGATCTTGATATTTCTAATATTGAATTAATTAATCCTGCGACAAGTGAATTGAAAGCTGAATTAGTTCAATCATTTGTTGAAC
GACGTAAAGGTAAAGCGACTGAAGAACAAGCACAAGAATTATTAAACAATGTGAACTACTTCGGTACAATGCTTGTTTATGCT
GGTAAAGCAGATGGTTTAGTTAGTGGTGCAGCACATTCAACAGGAGACACTGTGCGTCCAGCTTTACAAATCATCAAAACGAA
ACCAGGTGTATCAAGAACATCAGGTATCTTCTTTATGATTAAAGGTGATGTACAATACATCTTTGGTGATTGTGCAATCAATC
CAGAACTTGATTCACAAGGACTTGCAGAAATTGCAGTAGAAAGTGCAAAATCAGCATTA 
 
>tpi allelic_number_1 
CACGAAACAGATGAAGAAATTAACAAAAAAGCGCACGCTATTTTCAAACATGGAATGACTCCAATTATTTGTGTTGGTGAAAC
AGACGAAGAGCGTGAAAGTGGTAAAGCTAACGATGTTGTAGGTGAGCAAGTTAAGAAAGCTGTTGCAGGTTTATCTGAAGATC
AACTTAAATCAGTTGTAATTGCTTATGAGCCAATCTGGGCAATCGGAACTGGTAAATCATCAACATCTGAAGATGCAAATGAA
ATGTGTGCATTTGTACGTCAAACTATTGCTGACTTATCAAGCAAAGAAGTATCAGAAGCAACTCGTATTCAATATGGTGGTAG
TGTTAAACCTAACAACATTAAAGAATACATGGCACAAACTGATATTGATGGGGCATTAGTAGGTGGCGCA 
 
>yqiL_ allelic_number_10 
GCGTTTAAAGACGTGCCAGCCTATGATTTAGGTGCGACTTTAATAGAACATATTATTAAAGAGACGGGTTTGAATCCAAGTGA
GATTGATGAAGTTATCATCGGTAACGTACTACAAGCAGGACAAGGACAAAATCCAGCACGAATTGCTGCTATGAAAGGTGGCT
TGCCAGAAACAGTACCTGCATTTACAGTGAATAAAGTATGTGGTTCTGGGTTAAAGTCGATTCAATTAGCATATCAATCTATT
GTGACTGGTGAAAATGACATCGTGCTAGCTGGCGGTATGGAGAATATGTCTCAGTCACCAATGCTTGTCAACAACAGTCGCTT
CGGTTTTAAAATGGGACATCAATCAATGGTTGATAGCATGGTATATGATGGTTTAACAGATGTATTTAATCAATATCATATGG
GTATTACTGCTGAAAATTTAGTAGAGCAATATGGTATTTCAAGAGAAGAACAAGATACATTTGCTGTAAACTCACAACATAAA
GCAGTACGTGCACAGCAA 
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Stphylococcus aureus sequence type 398 (ST398) 

Allelic profile (arcC-aroE-glpF-gmk-pta-tpi-yqiL) = 3-35-19-2-20-26-39  
 
>arcC_ allelic_number_3 
TTATTAATCCAACAAGCTAAATCGAACAGTGACACAACGCCGGCAATGCCATTGGATACTTGTGGTGCAATGTCACAGGGTAT
GATAGGCTATTGGTTGGAAACTGAAATCAATCGCATTTTAACTGAAATGAATAGTGATAGAACTGTAGGCACAATCGTTACAC
GTGTGGAAGTAGATAAAGATGATCCACGATTTGATAACCCAACTAAACCAATTGGTCCTTTTTATACGAAAGAAGAAGTTGAA
GAATTACAAAAAGAACAGCCAGACTCAGTCTTTAAAGAAGATGCAGGACGTGGTTATAGAAAAGTAGTTGCGTCACCACTACC
TCAATCTATACTAGAACACCAGTTAATTCGAACTTTAGCAGACGGTAAAAATATTGTCATTGCATGCGGTGGTGGCGGTATTC
CAGTTATAAAAAAAGAAAATACCTATGAAGGTGTTGAAGCG 
 
>aroE_ allelic_number_35 
AATTTTAATTCTTTGGGATTAGATGATAGTTATGAAGCTTTAAATATTCCAATTGAAGATTTTCATTTAATTAAAGAAATTAT
TTCAAAAAAAGAATTAGATGGCTTTAATATCACAATTCCTCATAAAGAGCGTATCATACCGTATTTAGATCATGTTGATGAAC
AAGCGATTAATGCAGGTGCAGTTAATACTGTTTTGATAAAAGATGGCAAGTGGATAGGGTATAATACAGATGGTATTGGTTAT
GTAAAAGGATTGCACAGCGTTTATCCAGATTTAGAAAATGCATACATTTTAATTTTGGGAGCAGGTGGTGCAAGTAAAGGTAT
TGCTTATGAATTAGCAAAATTTGTAAAGCCCAAATTAACTGTTGCGAATAGAACGTTGGCTCGTTTTGAATCTTGGAATTTAA
ATATAAATCAAATTTCATTGGCAGATGCTGAAAAGTATTTA 
 
>glpF_allelic_number_19 
GGTGCTGATTGGATTGTCATCACAGCTGGATGGGGATTAGCGGTTACAATGGGTGTGTATGCTGTCGGTCAATTCTCAGGTGC
ACATTTAAACCCAGCGGTGTCTTTAGCTCTTGCATTAGACGGAAGTTTTGATTGGTCATTAGTTCCTGGTTATATTGTTGCTC
AAATGTTAGGTGCAATTGTCGGAGCAACAATTGTATGGTTAATGTACTTGCCACATTGGAAAGCGACAGAAGAAGCTGGCGCG
AAATTAGGTGTTTTCTCTACAGCACCAGCTATTAAGAATTACTTTGCCAACTTTTTAAGTGAGATTATCGGAACAATGGCATT
AACTTTAGGTATTTTATTTATCGGTGTAAACAAAATTGCCGATGGTTTAAATCCTTTAATTGTCGGAGCATTAATTGTTGCAA
TCGGATTAAGTTTAGGCGGTGCTACTGGTTATGCAATCAACCCAGCACGT 
 
>gmk_ allelic_number_2 
CGAATATTTGAAGATCCAAGTACATCATATAAGTATTCTATTTCAATGACAACACGTCAAATGCGTGAAGGTGAAGTTGATGG
CGTAGATTACTTTTTTAAAACTAGGGATGCGTTTGAAGCTTTAATTAAAGATGACCAATTTATAGAATATGCTGAATATGTAG
GCAACTATTATGGTACACCAGTTCAATATGTTAAAGATACAATGGACGAAGGTCATGATGTATTTTTAGAAATTGAAGTAGAA
GGTGCAAAGCAAGTTAGAAAGAAATTTCCAGATGCGTTATTTATTTTCTTAGCACCTCCAAGTTTAGATCACTTGAGAGAGCG
ATTAGTAGGTAGAGGAACAGAATCTGATGAGAAAATACAAAGTCGTATTAACGAAGCACGTAAAGAAGTCGAAATGATGAATT
TA 
 
>pta_ allelic_number_20 
GCAACACAATTACAAGCAACAGATTATGTTACACCAATCGTGTTAGGTGATGAGACTAAGGTTCAATCTTTAGCGCAAAAACT
TAATCTTGATATTTCTAATATTGAATTAATTAATCCTGCGACAAGTGAATTGAAAGCTGAATTAGTTCAATCATTTGTTGAAC
GACGTAAAGGTAAAGCGACTGAAGAACAAGCACAAGAATTATTAAACAATGTGAACTACTTCGGTACAATGCTTGTTTATGCT
GGTAAAGCAGATGGCTTAGTTAGTGGTGCAGCACATTCAACAGGCGACACTGTGCGTCCAGCATTACAAATCATCAAAACGAA
ACCAGGTGTATCAAGAACATCAGGTATCTTCTTTATGATTAAAGGTGATGAACAATACATCTTTGGTGATTGTGCAATCAATC
CAGAACTTGATTCACAAGGACTTGCAGAAATTGCAGTAGAAAGTGCAAAATCAGCATTA 
 
>yqiL_ allelic_number_26 
GCGTTTAAAGACGTGCCAGCCTATGATTTAGGTGCGACTTTAATAGAACATATTATTAAAGAGACGGGTTTGAATCCAAGTGA
GATTAATGAAGTCATCATCGGTAACGTACTACAAGCAGGACAAGGACAAAATCCAGCACGAATTGCTGCTATGAAAGGTGGCT
TGCCAGAAACAGTACCTGCATTTACAGTGAATAAAGTATGTGGTTCTGGGTTAAAGTCGATTCAATTAGCATATCAATCTATT
GTGACTGGTGAAAATGACATCGTGCTAGCTGGCGGTATGGAGAATATGTCTCAATCACCAATGCTTGTCAACAACAGTCGCTT
TGGTTTTAAAATGGGACATCAGTCAATGGTTGATAGCATGGTATATGATGGTTTAACAGATGTATTTAATCAATATCATATGG
GTATTACTGCTGAAAATTTAGTAGAGCAATATGGTATTTCAAGAGAAGAACAAGATACATTTGCTGTAAACTCACAACAAAAA
GCAGTACGTGCACAGCAA 
 
>tpi_ allelic_number_39 
CACGAAACAGATGAAGAAATTAACAAAAAAGCGCATGCTATTTTCAAACATGGTATGACACCAATTATTTGTGTTGGTGAAAC
AGATGAAGAGCGTGAAAGTGGTAAAGCTAACGATGTTGTAGGTGAGCAAGTTAAGAAAGCTGTTGCAGGTTTATCTGAAGAGC
AACTTAAATCAGTTGTAATTGCTTATGAACCAATCTGGGCAATCGGAACTGGTAAATCATCAACATCTGAAGATGCGAATGAA
ATGTGTGCATTTGTACGTCAAACTATTGCTGACTTATCAAGCAAAGAAGTATCAGAAGCAACTCGTATTCAATATGGTGGTAG
TGTTAAACCTAACAACATTAAAGAATACATGGCACAAACTGATATTGATGGGGCATTAGTAGGTGGCGCA 
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ลําดับสารพันธุกรรมสวน polymorphic X region ของยีน spa ของ S. aureus 

 
t034 = 08-16-02-25-02-25-34-24-25 
 
r08-GAGGAAGACAACAACAAGCCTGGT 
r16-AAAGAAGACGGCAACAAACCTGGT 
r02-AAAGAAGACAACAAAAAACCTGGC 
r25-AAAGAAGATGGCAACAAACCTGGT 
r02-AAAGAAGACAACAAAAAACCTGGC 
r25-AAAGAAGATGGCAACAAACCTGGT 
r34-AAAGAAGACAACAAAAAACCTGGT 
r24-AAAGAAGATGGCAACAAGCCTGGT 
r25-AAAGAAGATGGCAACAAACCTGGT 
 
 
TTAGACGATCCTTCGGTGAGCAAAGAAATTTTAGCAGAAGCTAAAAAGCTAAACGATGCTCA

AGCACCAAAAGAGGAAGACAACAACAAGCCTGGTAAAGAAGACGGCAACAAACCTGGTAAAG

AAGACAACAAAAAACCTGGCAAAGAAGATGGCAACAAACCTGGTAAAGAAGACAACAAAAAA

CCTGGCAAAGAAGATGGCAACAAACCTGGTAAAGAAGACAACAAAAAACCTGGTAAAGAAGA

TGGCAACAAGCCTGGTAAAGAAGATGGCAACAAACCTGGTAAAGAAGACGGCAACGGAATAC

ATGTCGTTAAACCTGGTGATACAGTAAATGACATTGCAAAAGCAA 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Primer 1095F binding 

5′ signature 

3′ signature Primer 1157-R binding 

r08 

r02 

r16 

r25 r02 

r25 r34 

r24 r25 18-19 bp distance to repeat 
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t337 = 07-16-23-23-02-12-23-02-34 
 
r07-GAGGAAGACAACAACAAACCTGGT 
r16-AAAGAAGACGGCAACAAACCTGGT 
r23-AAAGAAGACGGCAACAAACCTGGC 
r23-AAAGAAGACGGCAACAAACCTGGC 
r02-AAAGAAGACAACAAAAAACCTGGC 
r12-AAAGAAGACAACAACAAGCCTGGT 
r23-AAAGAAGACGGCAACAAACCTGGC 
r02-AAAGAAGACAACAAAAAACCTGGC 
r34-AAAGAAGACAACAAAAAACCTGGT 

 
 

TTAGACGATCCTTCGGTGAGCAAAGAAATTTTAGCAGAAGCTAAAAAGCTAAACGATGCTCA

AGCACCAAAAGAGGAAGACAACAACAAACCTGGTAAAGAAGACGGCAACAAACCTGGTAAAG

AAGACGGCAACAAACCTGGCAAAGAAGACGGCAACAAACCTGGCAAAGAAGACAACAAAAAA

CCTGGCAAAGAAGACAACAACAAGCCTGGTAAAGAAGACGGCAACAAACCTGGCAAAGAAGA

CAACAAAAAACCTGGCAAAGAAGACAACAAAAAACCTGGTAAAGAAGATGGTAACGGGGTAC

ATGTCGTTAAACCTGGTGATACAGTAAATGACATTGCAAAAGCAA 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Primer 1095F binding 

5′ signature 

3′ signature Primer 1157-R binding 

18-19 bp distance to repeat 

r07 r16 

r23 r23 r02 

r12 r23 

r02 r34
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