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เชื้อ Escherichia coli สามารถแยกไดจากกอนน่ิวไตหลายชนิด และเปนเชื้อแบคทีเรียหลักที่
แยกไดจากกอนนิ่วและ/หรือปสสาวะของผูปวยโรคนิว่ไตในประเทศไทย ความแตกตางของแหลงที่พบ
เชื้อ E. coli จากปสสาวะและกอนนิ่วอาจมีผลตอลักษณะทางกายภาพและโปรตีโอมของเซลลที่เก่ียวของ
กับการติดเชื้ออยางยาวนานกับการเกิดน่ิว ดังน้ันคณะผูวิจัยจึงตองการศึกษาเปรียบเทียบความแตกตาง
ของลักษณะทางกายภาพ และโปรตีโอมของเซลล E. coli ที่แยกไดจากปสสาวะและกอนน่ิวของผูปวย
โรคน่ิวไตรายเดียวกัน โดยทําการศึกษาเชื้อ E. coli ที่แยกไดจากทั้งปสสาวะและกอนน่ิวของผูปวยโรค
น่ิวไตรายเดียวกัน จํานวน 9 คู พบวามีเชื้อ E. coli จํานวน 5 คู จาก 9 คู ใหผลทางจีโนไทปไมแตกตาง
กัน ดวยเทคนิค ERIC- PCR จึงนําเชื้อ E. coli จํานวน 5 คู น้ีไปทําการศึกษาตอเก่ียวกบัลกัษณะทาง
กายภาพ และโปรตีโอมของเซลล จากผลการศึกษาพบวา ขนาดของโคโลนีแบคทีเรีย (3.00±0.41 vs 
2.30±0.51 มิลลิเมตร) ความยาวของเซลลแบคทีเรีย (2.26±0.13 vs 2.39 ±0.16 ไมโครเมตร) และคา
คร่ึงหน่ึงของระยะแบงตัวทวีคูณของกราฟการเจริญเตบิโต (4.60±0.42 vs 5.25±0.50 ชั่วโมง) ของกลุม
เชื้อ E. coli ที่แยกไดจากปสสาวะเปรยีบเทียบกับกลุมเชื้อ E. coli ที่แยกไดจากกอนน่ิวไมมีความ
แตกตางกันอยางมีนัยสําคัญทางสถิต ิ และความชุกของการสรางไบโอฟลมทั้งสองกลุมคิดเปนรอยละ 40 
สวนผลการวิเคราะหแบบแผนโปรตีโอมของเชื้อ E. coli พบวาปริมาณความเขมของจุดโปรตีนระหวาง
กลุมเชื้อ E. coli ที่แยกไดจากปสสาวะเปรียบเทยีบกับกลุมเชื้อที่แยกไดจากกอนนิ่วของผูปวยโรคน่ิวไต
รายเดียวกัน  มีการแสดงออกของโปรตีนเปลี่ยนแปลงไปอยางมีนัยสําคัญทั้งหมด 7 จุด เปนโปรตีนที่มี
การแสดงออกเพ่ิมขึ้น จํานวน 2 จุด (flavoprotein wrbA และ DNA starvation/stationary phase 
protection protein Dps from the ECS group) และการแสดงออกลดลงจํานวน 5 จุด (pyruvate 
dehydrogenase subunit E1, chaperone htpG, transketolase 1, phosphoenolpyruvate 
carboxykinase และ endoribonuclease L-PSP) การเปลี่ยนแปลงของโปรตีนเหลาน้ีอาจเก่ียวของกับ
การตอบสนองตอขบวนการทํางานของเซลล การขาดสารอาหารและพลังงาน ภาวะเครียดออกซิเจน 
และการตอบสนองตอภาวะเครียดบางอยางของกลุมเชื้อที่แยกไดจากกอนน่ิว จากการศึกษานี้อาจ
นําไปสูการอธบิายถึงกลไกในระดับโมเลกุลของเชื้อที่แยกไดจากกอนนิ่วที่เก่ียวของกับการติดเชื้ออยาง
ยาวนานกับการเกิดน่ิว  ซ่ึงบทบาทหนาที่ของโปรตีนเหลาน้ีจําเปนตองศึกษาวิจัยตอไปในอนาคต 
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   Escherichia coli was found in several types of kidney stones and the major causative 
bacteria found in urine and stone matrices of the stone formers in Thailand. The different 
sources between urine and stone matrices may have the effects on the physical characteristics 
and cellular proteome of E. coli associated with prolong infection and stone genesis. We 
therefore extensively compared the physical characteristics and cellular proteome of E. coli 
isolated from urine (ECU) and stone matrices (ECS) of the same patients. A total of 9 kidney 
stone formers with E. coli isolates were detected in both urine and stone matrices. A pair of E. 
coli isolates from each of the five patients (from nine patients) gave indistinguishable ERIC- 
PCR patterns. The five pairs of E. coli isolated from urine and stone were further examined for 
the physical characteristics including bacterial colony size, cell length, mid-log phase of 
bacterial growth curve, biofilm formation and cellular proteome. The results of the physical 
characteristics showed that the bacterial colony size (3.00±0.41 vs 2.30±0.51 mm), cell length 
(2.26±0.13 vs 2.39 ±0.16 μm) and mid-log phase of the growth curve (4.60±0.42 vs 5.25±0.50 
h) of the ECU group vs those of the ECS group were not significantly different. The prevalence 
of biofilm formation in both groups was 40 %. The results of the quantitative intensity analysis 
showed that two protein spots (flavoprotein wrbA and DNA starvation/stationary phase 
protection protein Dps from the ECS group) were up-regulated and five protein spots were 
down-regulated (pyruvate dehydrogenase subunit E1, chaperone htpG, transketolase 1, 
phosphoenolpyruvate carboxykinase and endoribonuclease L-PSP). Their protein alterations in 
ECS group may relate to cellular function, nutritional and energy deprivation, oxidative stress 
and some stress responses in ECS group. These findings may lead to an explanation for the 
molecular mechanism of ECS group, which might be related with prolong infection and stone 
genesis. Their protein functions need to be further evaluated in the future. 
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