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การตดิพยาธใิบไมต้บั (Opisthorchis viverrini) และแบคทเีรยีรวมทัง้เชือ้เฮลโิคแบคเตอรส์ปีชี่
เป็นปจัจยัเสีย่งต่อการเกดิโรคมะเรง็ท่อน ้าด ี อยา่งไรกต็ามกย็งัไม่ทราบบทบาทการตดิเชือ้รว่มกนัว่ามนั
เกีย่วขอ้งกบัการเป็นปจัจยัเสีย่งมะเรง็ท่อน ้าดไีดอ้ย่างไร  การศกึษานี้มวีตัถุประสงคเ์พื่อ 1) วนิิจฉัยชนิด
ของการตดิเชือ้แบคทเีรยีในโรคพยาธใิบไมต้บัเรือ้รงัในหนูแฮมสเตอร ์ และเพื่อ 2) ตรวจหาผลของการ
ตดิเชือ้รว่มกนัของ Helicobacter pylori และพยาธใิบไมต้บั (O. viverrini) ต่อการเปลีย่นแปลงของระบบ
ทางเดนิน ้าด ี  (1) แบคทเีรยีลจโีนมกิดเีอน็เอไดถู้กตรวจในตบัหนูแฮมสเตอรท์ีต่ดิพยาธใิบไมต้บั หลงั
การตดิพยาธทิี ่ 8, 12 และ 15 เดอืน โดยวธิเีมตาจโีนมกิส ์ ผลการทดลองพบว่าแบคทเีรยีทีพ่บในหนู
กลุ่มทีต่ดิพยาธเิรือ้รงั เชือ้ทีพ่บส่วนใหญ่คอื Escherichia coli (10.18%), Streptococcus luteciae 
(10.76%), Bifidobacterium spp. (0.58%) และ Fusobacterium spp. (13.81%) ซึง่พบทัง้ชนิดและ
จ านวนมากกว่าหนูปกต ิ นอกจากนี้ยงัตรวจพบจโีนมกิสแ์บคทเีรยี Helicobacter pylori  และ 
Helicobacter spp. รอ้ยละ 0.17 และ 0.82 ตามล าดบั และการพบเชือ้ H. pylori  ในตบัไดถู้กตรวจ
ยนืยนัดว้ยวธิอีมิมโูนฮสีโตเคม ี (2) เชือ้ H. pylori  ไดถู้กตดิเชือ้รว่มกบัการตดิพยาธใิบไมต้บั แลว้
ตรวจหาดเีอน็เอของ H. pylori ในกระเพาะ ถุงน ้าด ีและตบั สมัพนัธก์บัการเปลีย่นแปลงของพยาธสิภาพ
ของระบบทางเดนิน ้าด ี ไดแ้ก่ พงัผดืรอบท่อน ้าด ี เซลลอ์กัเสบ และการอกัเสบของท่อน ้าด ี เปรยีบเทยีบ
กบักลุ่มทีต่ดิเชือ้ H. pylori  หรอื O. viverrini เพยีงอยา่งเดยีว ผลการทดลองพบว่าตรวจพบดเีอน็เอของ
เชือ้ H. pylori ในกลุ่มหนูปกต ิ กลุ่มทีต่ดิเชือ้แบคทเีรยี กลุ่มทีต่ดิพยาธ ิ หรอืกลุ่มทีต่ดิเชือ้รว่มกนั ใน
กระเพาะคอืรอ้ยละ 20, 40, 50 และ 62.5 พบในถุงน ้าดคีอืรอ้ยละ 0, 0, 12.50 และ 12.50 และพบในตบั
คอืรอ้ยละ 0, 40, 25 และ 50 ตามล าดบั ในหนูกลุ่มทีต่ดิเชือ้รว่มกนัโดยเฉพาะในหนูตวัทีต่รวจพบดเีอน็
เอของ H. pylori  ในเนื้อตบั ตรวจพบการอกัเสบของท่อน ้าด ี เซลลอ์กัเสบ และพงัผดืรอบท่อน ้าด ี เพิม่
มากขึน้เมือ่เปรยีบเทยีบกบัหนูกลุ่มอื่นๆ ซึง่คลา้ยกบัผลของการตรวจระดบัเอน็ไซม ์ ALT และ AST ใน
ซรีมั สรปุ การตดิเชือ้ O. viverrini ส่งเสรมิการเจรญิของแบคทเีรยีเพิม่ขึน้ในตบัและเมือ่ตดิเชือ้รว่มกบั 
H. pylori  เพิม่ความรุนแรงของโรคระบบทางเดนิน ้าดใีนหนูทดลอง ซึง่อาจมปีระโยชน์ในการรกัษาต่อไป  
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Infection with Opisthorchis viverrini and bacteria including Helicobacter spp. are risk 
factor for cholangiocarcinoma (CCA). However, their role in co-infection contribution risk to CCA 
is unclear. The aim of this study was to i) identify Helicobacter spp. and other bacterial infection 
in chronic opisthorchiasis in hamsters, and ii) investigate the effect of co-infection of 
Opisthorchis viverrini (OV) and H. pylori (HP) on the alteration of hepatobiliary system. (1) 
Bacterial genomic DNA was investigated in hamster liver infected with O. viverrini at 8, 12 and 
15 months post-infection using metagenomics analysis. The results revealed that in chronic OV-
infected group, the most common of bacteria were Escherichia coli (10.18%), Streptococcus 
luteciae (10.76%), Bifidobacterium spp. (0.58%), Fusobacterium spp (13.81%), which were 
higher in the population and the frequently of bacteria spp. compared to the normal group. 
Genomic DNA of Helicobacter pylori (0.17%) and Helicobacter spp. (0.82%) were also found 
and the presence of H. pylori in the liver was confirmed by immunohistochemistry. (2) H. pylori 
was co-infected with O. viverrini, genomic DNA of H. pylori was investigated in the gastric, gall 
bladder and liver in relation to the histopathological changes i.e., periductal fibrosis and 
cholangitis compared to either H. pylori or O. viverrini infection alone. The results revealed that 
identification of H. pylori DNA in the normal, HP, OV and HP+OV groups for the gastric were 
20%, 40%, 50% and 62.5%; in the gall bladder were 0%, 0%, 12.50% and 12.50%; and in the 
liver were 0%, 40%, 25% and 50%, respectively. In HP+OV groups, especially in H. pylori DNA 
positive in liver, the histopathological changes including cholangitis, inflammatory cells and 
periductal fibrosis were higher than in other groups, which was similar to the level of ALT and 
AST in the serum. Indeed, O. viverrini infection enhances the population of bacterial growth in 
the liver and in co-infection with H. pylori increases the severity of hepatobiliary diseases in 
experimental opisthorchiasis which may be useful for a therapeutic approach outcome. 
Keywords: Opisthorchis viverrini, Helicobacter species infection, Periductal fibrosis, 
Metagenomic analysis, Chronic opisthorchiasis  
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