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บทคดัย่อ 

 เชือ้สแตฟิโลคอคคสั ออเรยีสทีด่ือ้ต่อยาเมทซิลินิ (Methicillin-resistant Staphylococcus 

aureus; MRSA) เป็นเชือ้ทีก่่อใหเ้กดิโรคตดิเชือ้ในผูป่้วยโดยเกดิจากทัง้ชนิดทีม่จุีดกําเนิดการดอื

ยาในโรงพยาบาล (Hospital-acquired MRSA; HA-MRSA) และในชุมชน(Community-acquired 

MRSA; CA-MRSA) นอกจากน้ียงัพบเชื้อ MRSA ที่มจุีดกําเนิดการดื้อยาจากในปศุสตัว์ด้วย 

(Livestock-acquired MRSA; LA-MRSA) ที่แพร่กระจายมายงัมนุษย์ได้อีกด้วย อย่างไรก็ตาม

ยงัไม่มกีารศกึษาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมและรูปแบบการดื้อยาชนิดต่างๆ ของเชื้อทัง้สาม

กลุ่มที่ก่อโรคในสตัว์ คนสุขภาพด ีและผู้ป่วยในโรงพยาบาลของประเทศไทย การศกึษาน้ีจงึมี

วตัถุประสงคใ์นการประเมนิระบาดวทิยาเชงิโมเลกุลและรปูแบบความไวต่อยาของเชือ้ MRSA ที่

พบจากผูป่้วยในโรงพยาบาล หมูและคนงานในฟารม์หมูทัว่ไป รวมถงึหมูและคนงานจากฟาร์ม

หมูอนิทรยี ์การศกึษาน้ีคาดหวงัว่าจะไดข้อ้มูลเบื้องต้นสําหรบัประกอบการวางแผนการควบคุม

การแพร่กระจายของเชื้อ MRSA โดยใชว้ธิกีารทดสอบความไวของเชือ้ต่อยา การเปรยีบเทยีบ

ประเภทชิ้นส่วนพันธุกรรมเคลื่อนที่ SCCmec ที่มีผลต่อการดื้อยาของ MRSA และการ

เปรยีบเทยีบจโีนมของ MRSA ทีร่ะบาด ผลการทดสอบพบว่า เชื้อในจนีัสสแตฟิโลคอคคสัที่ดื้อ

ต่อยาเซฟฟอกซิตินซึ่งใช้เป็นตวัคดัเลอืกเชื้อดื้อยาเมทิซิลินในฟาร์มเลี้ยงหมูทัว่ไปร้อยละ 75 

และ MRSA ร้อยละ 12.5 โดยสัดส่วนน้ีมากกว่าฟาร์มหมูอินทรย์ซึ่งพบร้อยละ 15 และ 0 

ตามลําดบั และยงัพบ MRSA ในโรงพยาบาล 4 ตวัอย่าง นอกจากน้ียงัมคีวามแตกต่างของชนิด 

SCCmec ของเชื้อจนีัสสแตฟิโลคอคคสัและ MRSA ระหว่างในฟาร์มเลี้ยงหมูทัว่ไป ฟารม์เลี้ยง

หมอูนิทรยี ์และ โรงพยาบาล SCCmec ชนิดทีพ่บมากทีสุ่ดในฟารม์เลี้ยงหมูทัว่ไปเป็นชนิด LA-

Stapylococci [SCCmec XII(9C2)] ในฟาร์มเลี้ยงหมูอินทรีย์ เ ป็นชนิด CA-Staphylococci 

[SCCmec IX(1C2)] และในโรงพยาบาลเป็นชนิด CA-Staphylococci [IVj(2B)] เป็นที่น่าสงัเกตุ

ว่า  MRSA จากฟาร์มเลี้ยงหมูทัว่ไป และโรงพยาบาลมี SCCmec ที่พบใน MRSA ชนิดที่

แตกต่างกนั เป็นไปได้ว่า CA-MRSA ของแต่ละชนิดจะเกดิขึ้นเฉพาะในแต่ละแหล่ง อย่างไรก็

ตาม MRSA ในคนสุขภาพดทีัว่ไปในชุมชนจงัหวดันครปฐมควรจะถูกศกึษาเพิม่เตมิในอนาคต  

 

 

 

 

 

 



 

 

Abstract (บทคดัย่อ) 

Methicillin-resistant Staphylococcus aureus (MRSA) is a causative microorganism 

of the infectious disease in hospital (HA-MRSA), and community (CA-MRSA). Also, it can 

colonize in livestock (LA-MRSA), and spread to humans. However, their genetic 

relatedness and drug-resistance pattern among animal, healthy human, and hospital had 

not been revealed in Thailand. This study aimed to evaluate the molecular epidemiology, 

and drug susceptibility pattern of epidemic MRSA among hospitalized patients, a general 

and an organic pig farms. This study expected the preliminary data for planning the control 

of MRSA outbreak by using antimicrobial susceptibility, SCCmec typing, and whole 

genome comparison. Surprisingly, the result showed that the general pig farm had 75% 

of cefoxitin-resistant Staphylococci and 12.5% of MRSA. In contrast, the organic one had 

15% of cefoxitin-resistant Staphylococci and none of MRSA. Only 4 isolates of MRSA 

were discovered from patients. Moreover, there were significantly different SCCmec types 

of Staphylococci and that of MRSA between the general pig farm, the organic pig farm 

and the hospital. The most common SCCmec type from the general pig farm was LA-

Stapylococci [SCCmec XII(9C2)], that from the organic pig farm was CA-Staphylococci 

[SCCmec IX(1C2)], that from the hospital was CA-Staphylococci [IVj(2B)]. Interestingly, 

MRSA in the general pig farm and the hospital belonged to the different community-

acquired SCCmec elements. It is possible that CA-MRSA types were emerged in each 

community. In the future, MRSA should be more studied in healthy humans in Nakorn 

Pathom province.     
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