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บทคดัยอ่ 

Stenotrophomonas maltophilia เป็นเช้ือก่อโรคฉวยโอกาสท่ีส าคญั โดยเฉพาะในผูป่้วยท่ีมี
ระบบภูมิคุ้มกันบกพร่อง ผูป่้วยมะเร็ง และผูป่้วยท่ีพกัรักษาตัวในโรงพยาบาลเป็นเวลานาน 
การศึกษาในคร้ังน้ีไดท้  าการคดัแยก S. maltophilia โดยการเก็บตวัอย่างจากส่ิงแวดลอ้มภายใน
โรงพยาบาลสงขลานครินทร์ บริเวณหออภิบาลผูป่้วย (ICU) หออายุรกรรม (MED) หอผูป่้วยโรค
ทางเดินหายใจ (RCU) และตวัอย่างอาหารพร้อมรับประทานส าหรับผูป่้วยทัว่ไป ระหว่างเดือน
ตุลาคม พ.ศ. 2557 ถึงมกราคม พ.ศ. 2558 เพื่อศึกษาแบบแผนความไวต่อยาตา้นจุลินทรียโ์ดยวิธี 
disk diffusion และหาค่าความเขม้ขน้ต ่าสุดของยา co-trimoxazole, ciprofloxacin, ceftazidime และ
piperacillin/ tazobactam ในการยบัย ั้งเช้ือโดยวิธี E-test ตรวจหายีนด้ือต่อยา sulfonamide (sul1, 
sul2 และ sul3), trimethoprim (dfrA9, dfrA10 และ dfrA20) และ class 1 integronโดยวิธี PCR 
เปรียบเทียบกบั S. maltophilia จ  านวน 64 isolates ท่ีแยกจากส่ิงส่งตรวจของผูป่้วยและศึกษา
ความสัมพนัธ์ของเช้ือ โดยวิธี pulsed-field gel electrophoresis (PFGE) ผลการศึกษาสามารถแยก    
S. maltophilia จากส่ิงแวดลอ้มภายในโรงพยาบาล จ านวน 157 isolates โดยพบเช้ือส่วนใหญ่บริเวณ
อ่างลา้งมือ คิดเป็น 75% รองลงมาคือ น ้ าด่ืมและน ้ าประปา คิดเป็น 41.7 และ 16.7% ตามล าดบั ผล
จากการศึกษาแบบแผนความไวต่อยาตา้นจุลินทรียพ์บวา่ S. maltophilia ท่ีแยกจากส่ิงส่งตรวจผูป่้วย
ส่วนใหญ่มีเปอร์เซ็นตก์ารด้ือยาตา้นจุลินทรียสู์งกวา่เช้ือท่ีแยกไดจ้ากส่ิงแวดลอ้มในโรงพยาบาล ผล
การหาค่า MIC พบวา่ S. maltophilia ท่ีแยกจากส่ิงส่งตรวจผูป่้วยด้ือต่อยา co-trimoxazole 6.3% และ
มีค่า MIC50/ MIC90 เท่ากบั 0.064/0.064 µg/ml ส่วน S. maltophilia ท่ีแยกจากส่ิงแวดลอ้มพบวา่เช้ือ
ด้ือต่อยา co-trimoxazole คิดเป็น 10.8% โดยมีค่า MIC50/MIC90เท่ากบั 0.047/0.094 µg/ml 
นอกจากน้ีพบวา่ S. maltophilia ท่ีแยกจากส่ิงส่งตรวจผูป่้วยให้ผลบวกต่อยีน sul1 จ  านวน 4 isolates 
ส่วน S. maltophilia ท่ีแยกจากส่ิงแวดลอ้มให้ผลบวกต่อยีน sul1 จ  านวน 7 isolates, sul2 จ  านวน 3 
isolates และให้ผลบวกทั้งยีน sul2 และ sul3 จ  านวน 1 isolate อยา่งไรก็ตาม จากการศึกษาคร้ังน้ีไม่
พบเช้ือท่ีให้ผลบวกต่อยีน dfr ผลจากการศึกษาลายพิมพดี์เอ็นเอเพื่อดูความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรม
ของ S. maltophilia ท่ีแยกจากส่ิงแวดลอ้มภายในโรงพยาบาลและส่ิงส่งตรวจผูป่้วย โดยวิธี PFGE 
สามารถจ าแนกความแตกต่างของลายพิมพดี์เอ็นเอไดเ้ป็น 9 clusters ทั้งน้ีเช้ือจากทั้งสองกลุ่มมี
ความหลากหลายสูงและมีลกัษณะลายพิมพดี์เอน็เอท่ีไม่สัมพนัธ์กนั 
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Abstract 

Stenotrophomonas maltophilia has emerged as an important opportunistic pathogen, 
especially in immunocompromised hosts, malignancy and prolonged hospitalization. In this 
study, S. maltophilia isolates were collected from various environmental sources of intensive care 
unit (ICU), medical ward (MED), respiratory care unit (RCU) including ready to eat food 
obtained from the hospital nutritional food center at Songklanagarind Hospital, Thailand during 
October 2015 to January 2016. Antimicrobial susceptibility was determined by disk diffusion and 
minimal inhibitory concentration (MIC) to co-trimoxazole, ciprofloxacin, ceftazidime and 
piperacillin/ tazobactam was evaluated by E-test. Sulfonamide resistance genes (sul1, sul2 and 
sul3), trimethoprim resistance genes (dfrA9, dfrA10 and dfr20) and class1 integron were 
investigated by PCR and the results were compared to those of 64 S. maltophilia obtained from 
clinical isolates. In addition, genotypic relationships between environmental and clinical isolates 
of S. maltophilia were determined by pulsed-field gel electrophoresis (PFGE). In this study, the 
majority of S. maltophilia isolates from environmental sources were from sink drains (75%), 
followed by drinking water (41.7%) and tap water (16.7%). Using disk diffusion technique, 
clinical isolates were more resistant to antibiotics than the environmental isolates.  MIC by E-test 
indicated that 6.3% and 10.8% of clinical and environmental isolates were resistant to co-
trimoxazole respectively. MIC50/MIC90 of clinical and environmental isolates were 0.064/0.064 
and 0.047/0.094 µg/ml respectively. 

Moreover, four clinical isolates were positive for sul1 gene whereas 7, 3 and 1 
environmental isolates were positive for sul1, sul2 and both sul2 and sul3 genes respectively. 
However, none of the trimethoprim resistance genes was detected in any S. maltophilia isolates. 
Genetics relatedness among clinical and environmental isolates performed by PFGE was 
classified into 9 clusters with high genetic diversity. DNA profiles of S. maltophiliaobtained from 
clinical and environmental isolates were unrelated. 
 

 

 


