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3  ผลการทดลอง

3.1 การแยกเชื้อ V. parahaemolyticus ในอาหารทะเล โดยวิธี  immunomagnetic
technique

จากการสุมเก็บตัวอยางอาหารทะเลทั้งสิ้น 200 ตัวอยาง โดยสุมเก็บตัวอยาง
จากตลาดสดใน อ. หาดใหญ จ.สงขลา คือ ตลาดพลาซา 65  ตัวอยาง  ตลาดกิมหยง  23      
ตัวอยาง ตลาดคลองเรียน 46 ตัวอยาง ตลาดเกาะหมี 32 ตัวอยาง และตลาดสดใน อ. เมือง 
จ.สงขลา คือ ตลาดเกาเสง 34 ตัวอยาง โดยแยกเปนตัวอยางหอย 180 ตัวอยาง กุง 6 ตัวอยาง 
ปู 5 ตัวอยาง และปลา 9 ตัวอยาง (ตารางที่3.1)

ตารางที่ 3.1  จํ านวนตัวอยางอาหารทะเลซึ่งสุมเก็บจากตลาดสดใน อ. หาดใหญ และ
อ. เมือง  จ.สงขลา
                    ตลาดสด
ชนิดอาหารทะเล

พลาซา กิมหยง คลองเรียน เกาะหมี เกาเสง รวม

หอย
กุง
ปู
ปลา

64
1

22
1

46 21
4

7

27

5
2

180
6
5
9

 รวม 65 23 46 32 34 200

จากการแยกเชื้อ V. parahaemolyticus โดยวิธี immunomagnetic technique 
และนํ าโคโลนีสีเขียว ลักษณะหนืด เสนผานศูนยกลาง 2-3 มิลลิเมตร บน TCBS ไป
ทดสอบ TSI ใหผล K/A–  H2S–  ทดสอบ oxidase,  lysine decarboxylase,  indole และ 
motility พบเชื้อที่คาดวาจะเปน V. parahaemolyticus จํ านวน 704 สายพันธุ จากจํ านวน 
178 ตัวอยาง  คิดเปนรอยละ 89.0 จากจํ านวนตัวอยางอาหารทะเลทั้งหมด โดยแบงเปน 
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หอย 168 ตัวอยาง กุง 4 ตัวอยาง ปู 2 ตัวอยาง และปลา 4 ตัวอยาง คิดเปนรอยละ 
93.3, 66.7, 40.0  และ 44.4 จากจํ านวนตัวอยางอาหารทะเลแตละชนิด ตามลํ าดับ (ตารางที่ 
3.2)

ตารางที่3.2  จํ านวนตัวอยางอาหารทะเลที่พบ V. parahaemolyticus

ชนิดอาหารทะเล
จํ านวนตัวอยาง

อาหารทะเลทั้งหมด
จํ านวนตัวอยางที่ให
ผลการทดสอบทาง
ชีวเคมีเปนบวก

รอยละ

หอย
กุง
ปู
ปลา

180
6
5
9

168
4
2
4

93.3
66.7
40.0
44.4

รวม 200 178 89.0

3.2 การตรวจยืนยัน V. parahaemolyticus โดยวิธี PCR โดยใชยีน toxR เปนยีนเปา
หมาย

เชื้อ V. parahaemolyticus สายพันธุที่แยกจากอาหารทะเลซึ่งใหผลทางชีวเคมี
เปนบวกและคาดวาเปน V. parahaemolyticus จํ านวน 704 สายพันธุ และสายพันธุที่แยก
จาก   ผูปวยซึ่งมีอาการทองเสียในโรงพยาบาลหาดใหญจํ านวน 198 สายพันธุ เมื่อนํ ามา
ตรวจ  ยืนยันโดยวิธี PCR โดยใชยีน toxR เปนยีนเปาหมาย (รูปที่ 3.1) พบยีน toxR ใน                
V. parahaemolyticus ทีแ่ยกจากอาหารทะเล 666 สายพันธุ และที่แยกจากผูปวย 188       
สายพันธุ คิดเปนรอยละ 94.6 และ 94.9 ตามลํ าดับ จากจํ านวนสายพันธุทั้งหมดที่นํ ามา
ตรวจยืนยัน
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                           รปูที ่3.1 ผลการทํ า PCR โดยใชยีน toxR เปนยีนเปาหมาย

M   : 100 bp DNA ladder
1 : V. parahaemolyticus  ที่แยกไดจากอาหารทะเล
2 : V. parahaemolyticus  ที่แยกไดจากอาหารทะเล
3 : V. parahaemolyticus  ที่แยกไดจากผูปวย
4 : V. parahaemolyticus  ที่แยกไดจากผูปวย
5 : V. parahaemolyticus  2019
6 : V. cholerae O1 NIH

3.3  การตรวจหายีนสรางสารพิษ tdh และ trh ใน V. parahaemolyticus   
เชื้อ V. parahaemolyticus ที่แยกจากอาหารทะเลและผูปวยซึ่งผานการตรวจ 

ยืนยันวาเปน  V. parahaemolyticus จากการตรวจพบยีน toxR จํ านวน 666 สายพันธุ และ 
188 สายพันธุ  ตามลํ าดับ มาตรวจหายีนสรางสารพิษ tdh (รปูที่ 3.2) และ trh (รปูที่ 3.3) 
โดยวิธี PCR พบ V. parahaemolyticus ที่แยกจากอาหารทะเลมียีน tdh 14 สายพันธุ      
(รอยละ 2.1) และ มยีีน trh 2 สายพนัธุ (รอยละ 0.3) (ตารางที่ 3.3 และ 3.4) และ                       
V. parahaemolyticus ทีแ่ยกจากผูปวยมียีน tdh จํ านวน 168 สายพันธุ (รอยละ 89.4) โดย
แยกเปนเชื้อที่แยกไดในปพ.ศ. 2543 จํ านวน 54 สายพันธุ และเปนเชื้อที่แยกไดในปพ.ศ. 
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2544 จํ านวน 114 สายพันธุ  มียีน trh จํ านวน 10 สายพันธุ (รอยละ 5.3) โดยแยกเปนเชื้อที่
แยกไดในปพ.ศ. 2543  จํ านวน 3 สายพันธุ และเปนเชื้อที่แยกไดในปพ.ศ. 2544 จํ านวน 7 
สายพันธุ  มีทั้งยีน tdh และ trh จํ านวน 5 สายพันธุ (รอยละ 2.7) โดยทั้งหมดเปนเชื้อที่แยก
ไดในปพ.ศ. 2544  ไมมีทั้ง tdh และ trh จํ านวน 15 สายพันธุ (รอยละ 8.0) โดยแยกเปนเชื้อ
ทีแ่ยกไดในปพ.ศ. 2543  จํ านวน 7 สายพันธุ  และเชื้อที่แยกไดในปพ.ศ. 2544 จํ านวน 8 
สายพันธุ (ตารางที่ 3.3)

รูปที่ 3.2  ผลการตรวจหายีนสรางสารพิษ tdh ใน V. parahaemolyticus

M : 100 bp DNA ladder
1  :  V. parahaemolyticus  ทีแ่ยกไดจากอาหารทะเล
2  : V. parahaemolyticus  ที่แยกไดจากอาหารทะเล
3  : V. parahaemolyticus  ที่แยกไดจากผูปวย
4  : V. parahaemolyticus  ที่แยกไดจากผูปวย
5  : V. parahaemolyticus  2019
6  : V. cholerae O1 NIH
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รูปที่ 3.3  ผลการตรวจหายีนสรางสารพิษ trh ใน V. parahaemolyticus

M : 100 bp DNA ladder
1  :  V. parahaemolyticus  ทีแ่ยกไดจากอาหารทะเล
2  : V. parahaemolyticus  ที่แยกไดจากอาหารทะเล
3  : V. parahaemolyticus  ที่แยกไดจากผูปวย
4  : V. parahaemolyticus  ที่แยกไดจากผูปวย
5  : V. parahaemolyticus  2480
6  : V. cholerae O1 NIH



53

ตารางที่ 3.3  ผลการตรวจหายีนสรางสารพิษใน V. parahaemolyticus ซึ่งแยกไดจากอาหารทะเลและจากผูปวย

แหลง จํ านวนสายพันธุที่
มี toxR (รอยละ )

จํ านวนสายพันธุที่มี
tdh (รอยละ)

จํ านวนสายพันธุที่มี
trh (รอยละ)

จํ านวนสายพันธุที่มี
ทั้ง tdhและtrh

(รอยละ)

จํ านวนสายพันธุที่
ไมมีทั้ง tdh และ trh

(รอยละ)

อาหารทะเล
ผูปวย

666 (100)
188 (100)

14 (2.1)
168 (89.4)

2 (0.3)
10 (5.3)

0
5 (2.7)

650 (97.6)
15 (8.0)
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3.4 การทํ า group-specific PCR
เมื่อนํ าเชื้อ V. parahaemolyticus สายพันธุที่มียีนสรางสารพิษซึ่งแยกไดจาก

อาหารทะเลมาทํ า GS-PCR (รูปที่ 3.4) พบวา V. parahaemolyticus ที่แยกไดจากอาหาร
ทะเลที่มียีน tdh จํ านวน 14 สายพันธุใหผล GS-PCR เปนบวกทุกสายพันธุ ในขณะสาย
พันธุที่แยกไดจากอาหารทะเลที่มียีน trh จํ านวน 2 สายพันธุใหผล GS-PCR เปนลบทั้ง 2 
สายพันธุ  (ตารางที่ 3.4)

สํ าหรับ V. parahaemolyticus ที่แยกไดจากผูปวยใหผล GS-PCR เปนบวก
จํ านวน 127 สายพันธุ ซึ่งเปนเชื้อที่แยกไดในป พ.ศ. 2543 จํ านวน 43 สายพันธุ และเปน
เชื้อที่แยกไดในป พ.ศ. 2544 จํ านวน 84 สายพันธุ ซึ่งสายพันธุที่ใหผลบวกตอการทํ า GS-
PCR เปนสายพันธุที่มียีน tdh เพียงชนิดเดียวทุกสายพันธุในขณะที่สายพันธุที่ไมมียีน tdh
สายพันธุที่มียีน trh เพียงชนิดเดียว    และสายพันธุที่มีทั้งยีน tdh และยีน   trh ใหผลลบ
ทุกสายพันธุ ยกเวน 1 สายพันธุ ซึ่งแยกจากผูปวยในปพ.ศ. 2543 ไมมีทั้งยีน tdh และยีน   
trh แตใหผล GS-PCR เปนบวก  (ตารางที่ 3.5 และ 3.6)
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รปูที่ 3.4 ผลการทํ า GS-PCR

M : 100 bp DNA ladder
1  :  V. parahaemolyticus  ทีแ่ยกไดจากอาหารทะเล
2  : V. parahaemolyticus  ที่แยกไดจากอาหารทะเล
3  : V. parahaemolyticus  ที่แยกไดจากผูปวย
4  : V. parahaemolyticus  ที่แยกไดจากผูปวย
5  : V. parahaemolyticus  2019
6  : V. cholerae O1 NIH

3.5 การทํ า serotyping
เชื้อ V. parahaemolyticus ซึ่งมียีนสรางสารพิษซึ่งแยกไดจากอาหารทะเล

จํ านวน 16 สายพันธุ ถูกนํ ามาทํ า serotyping พบวาเปนซีโรทัยป O3:K6 สูงที่สุดคือ 8  
สายพันธุ รองลงมาคือ O1:K25  5 สายพันธุ  O1:KUT 2 สายพันธุ และ O3:KUT 1      
สายพันธุ     (ตารางที่ 3.4) และ V. parahaemolyticus ซึ่งแยกไดจากผูปวยที่ผานการตรวจ
ยืนยันวาเปน V. parahaemolyticus จํ านวน 188 สายพันธุ ถูกนํ ามาทํ า serotyping โดยเชื้อ
ที่แยกจากผูปวยในปพ.ศ. 2543 พบวาเปนซีโรทัยป O3:K6 สงูที่สุดคือ 32 สายพันธุ รอง
ลงมาคือO1:K25  8 สายพันธุ O4:K68 2 สายพันธุ และซีโรทัยปอ่ืนๆ 23 สายพันธุ (ตาราง
ที ่3.5) และ ปพ.ศ. 2544 พบวาเปนซีโรทัยป O3:K6 สูงที่สุดคือ 66 สายพันธุ รองลงมาคือ 
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O4:K8 12 สายพันธุ O1:K25  11 สายพันธุ O4:K68 8 สายพันธุ และ           ซีโรทัยปอ่ืนๆ 
26 สายพันธุ (ตารางที่ 3.6)

ตารางที่ 3.4 ลักษณะของเชื้อ V. parahaemolyticus  ที่แยกไดจากอาหารทะเล

ผลการตรวจหายีน
สรางสารพิษ

ลํ าดับของสายพันธุ
V. parahaemolyticus

ชนิดของตัวอยาง
อาหารทะเล

tdh trh

O:K
Serotype GS-PCR

1
2
3
4
5
6
7
8
9
10
11
12
13
14
15
16

หอยตลับ*
หอยแมลงภู
หอยแมลงภู
หอยแมลงภู
หอยแมลงภู
หอยแมลงภู
หอยแมลงภู
หอยแมลงภู
หอยแมลงภู
หอยตลับ
หอยตลับ
หอยตลับ
หอยตลับ
หอยตลับ
หอยแครง
หอยตลับ

+
+
+
+
+
+
+
+
+
+
+
+
+
+
-
-

-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
+
+

3:6
3:6
3:6
3:6
3:6
3:6

3:UT
3:6
3:6

1:25
1:25
1:25
1:25
1:25
1:UT
1:UT

+
+
+
+
+
+
+
+
+
+
+
+
+
+
-
-

UT = Untypeable
*    =  เกบ็เชื้อ 5 สายพันธุ (5 โคโลนี) ตอ 1 ตัวอยาง
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ตารางที่ 3.5  ลักษณะเชื้อของ V. parahaemolyticus ทีแ่ยกจากผูปวยในโรงพยาบาล     
หาดใหญป พ.ศ. 2543
จํ านวนสายพันธุ (รอยละ) GS-PCR O:Kserotype tdh gene trh gene

31 (47.7) + 3:6 + -
8 (12.3) + 1:25 + -
2 (3.1) + 4:68 + -
1 (1.5) + 2:3 + -
1 (1.5) + 3:6 - -
4 (6.2) - 4:8 + -
3 (4.6) - 4:9 + -
2 (3.1) - 4:UT + -
1 (1.5) - 4:13 + -
1 (1.5) - 2:3 + -
1 (1.5) - 2:28 + -
2 (3.1) - 1:UT - +
1 (1.5) - UT:UT - +
1 (1.5) - 1:69 - -
1 (1.5) - 3:54 - -
1 (1.5) - 11:UT - -
1 (1.5) - 12:UT - -
1 (1.5) ND 3:UT - -
2 (3.1) ND 12:UT - -

ND =  Not detected                         UT =  Untypeable
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ตารางที่ 3.6  ลักษณะของเชื้อ V. parahaemolyticus ทีแ่ยกจากผูปวยในโรงพยาบาลหาด
ใหญป พ.ศ. 2544

จํ านวนสายพันธุ (รอยละ) GS-PCR O:Kserotype tdh gene trh gene
64 (52.0) + 3:6 + -
11 (8.9) + 1:25 + -
8 (6.5) + 4:68 + -
1 (0.8) + 1:UT + -
1 (0.8) - 1:56 + -
1 (0.8) - 1:UT + -
2 (1.6) - 2:3 + -
2 (1.6) - 3:6 + -
1 (0.8) - 3:29 + -
12 (9.8) - 4:8 + -
1 (0.8) - 4:9 + -
1 (0.8) - 4:UT + -
1 (0.8) - 5:17 + -
1 (0.8) - 8:41 + -
1 (0.8) - 8:UT + -
1 (0.8) - Rough:UT + -
1 (0.8) - 1:UT - +
1 (0.8) - 4:UT - +
1 (0.8) - 1:UT + +
2 (1.6) - 3:UT + +
1 (0.8) - 11:36 + +
1 (0.8) - 12:UT + +
1 (0.8) - 1:46 - -
1 (0.8) - 1:56 - -
1 (0.8) - 8:UT - -
1 (0.8) - 11:UT - -
1 (0.8) ND 1:UT - -
1 (0.8) ND 7:UT - -
1 (0.8) ND UT:UT - -

ND = Not detected                         UT  = Untypeable
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3.6  ผลการทดสอบ urease 
เชื้อ V. parahaemolyticus ที่แยกไดจากอาหารทะเลและผูปวย ที่มียีน  trh ถูก

นํ ามาทดสอบ urease พบวา ทุกสายพันธุที่มียีน trh ใหผลบวกกับการทดสอบ urease ทุก
สายพันธุ

3.7      การศึกษาความแตกตางของ เชื้อ V. parahaemolyticus แตละสายพันธุ
จาก V. parahaemolyticus สายพันธุกอโรคซึ่งแยกจากอาหารทะเลทั้งหมด 16  

สายพันธุ และแยกจากผูปวยจํ านวน 188 สายพันธุ ถูกคัดเลือกมาศึกษาความแตกตางโดย     
วิธีการสุมจํ านวน 19 สายพันธุ (ตารางที่ 3.7) มีทั้งสายพันธุที่แยกไดจากอาหารทะเล   
และผูปวยซึ่งมาจากระยะเวลาการแยกเชื้อที่ใกลเคียงกันตั้งแตปพ.ศ. 2541 จนถึงปพ.ศ. 
2544 และเปนสายพันธุที่ใหผล GS-PCR เปนบวกจํ านวน 10 สายพันธุ สวนเชื้อ             
V. parahaemolyticus สายพันธุที่ใหผล GS-PCR เปนลบคือสายพันธุที่เปนตัวควบคุมลบ
จํ านวน 9 สายพันธุ
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PSU       =  V. parahaemolyticus สายพันธุที่แยกโดยภาควิชาจุลชีววิทยา
                   คณะวิทยาศาสตร มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร
TCVP    =  V. parahaemolyticus สายพันธุที่แยกโดย โรงพยาบาลมหาวิทยาลัย
                  สงขลานครินทร
E            =   Environmental strain
C            =   Clinical strain
ND         =   Not detected
UT         =   Untypeable
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ตารางที่ 3.7 เชื้อ V. parahaemolyticus สายพันธุที่ถูกนํ ามาศึกษาความแตกตางโดยวิธี AP-PCR และ PFGE
ลํ าดับ หมายเลขของสายพันธุ เดือน/ป ที่แยกเชื้อ แหลง GS-PCR tdh trh O:K serotype

1
2
3
4
5
6
7
8
9

10
11
12
13
14
15
16
17
18
19

PSU 46
PSU 166
PSU 474
PSU 434
TCVP 62
PSU 199
PSU 335
PSU 476
PSU 414
PSU 226
PSU 253
PSU 47
PSU 513
PSU 373
PSU 282

TCVP 120
TCVP 128
TCVP 149
TCVP 264

ธ.ค./2541
ส.ค./2543
ส.ค./2544
พ.ค./2544
ม.ค./2542
ND/2543
ND/2544
ส.ค./2544
ND/2544
ND/2543
ND/2543
ม.ค./2542
ธ.ค./2544
ND/2544
ND/2544
ND/2542
ND/2542
ND/2542
ND/2543

E1
E2
E3
E4
C1
C2
C3
E5
C4
C5
C6
E6
E7
C7
C8
C9
C10
C11
C12

+
+
+
+
+
+
+
+
+
+
-
-
-
-
-
-
-
-
-

+
+
+
+
+
+
+
+
+
+
-
-
-
-
-
-
-
-
-

-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
+
+
+
+
+
+
+
+

3:6
3:6
3:6

3:UT
3:6
3:6
3:6

1:25
1:25
3:6
3:6

11:36
1:UT
1:UT
4:UT
8:UT

12:UT
13:UT
UT:UT
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ผลการศึกษาความแตกตางของเชื้อ V. parahaemolyticus ทั้งหมด 19        
สายพนัธุ (ตารางที่ 3.7)โดยวิธี AP-PCR โดยใช primer 2 (รูปที่ 3.5) และ primer 4 (รูปที่ 
3.6) พบวา ไมมีความแตกตางของรูปแบบดีเอ็นเอระหวาง V. parahaemolyticus สายพันธุ
ลํ าดับที่ 1-10 ซึ่งเปนซีโรทัยป O3:K6, O3:KUT  และ O1:K25 ที่แยกไดจากอาหารทะเล
และผูปวย และใหผลGS-PCRเปนบวก แตทั้งหมดมีความแตกตางกับสายพันธุลํ าดับที่ 
11-19  ซึ่งเปนเชื้อ V. parahaemolyticus ที่เปนตัวควบคุมลบและใหผล GS-PCR เปนลบ
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M              : ∅ x174HaeIII
E1-E3        : V parahaemolyticus O3:K6, environmental strain, GS-PCR positive
E4             : V parahaemolyticus O3:KUT, environmental strain, GS-PCR positive
E5             : V. parahaemolyticus O1:K25, environmental strain, GS-PCR positive
E6             : V. parahaemolyticus O11:K36, environmental strain, GS-PCR negative
E7             : V. parahaemolyticus O1:KUT, environmental strain, GS-PCR negative
C1-C3,C5 : V. parahaemolyticus O3:K6, clinical strain, GS-PCR positive
C4            : V. parahaemolyticus O1:K25 , clinical  strain, GS-PCR positive
C6            : V. parahaemolyticus O3:K6, clinical  strain, GS-PCR negative
C7            : V. parahaemolyticus O1:KUT, clinical  strain, GS-PCR negative
C8            : V. parahaemolyticus O4:KUT, clinical  strain, GS-PCR negative
C9            : V. parahaemolyticus O8:KUT, clinical  strain, GS-PCR negative
C10          : V. parahaemolyticus O12:KUT, clinical  strain, GS-PCR negative
C11          : V. parahaemolyticus O13:KUT, clinical  strain, GS-PCR negative
C12          : V. parahaemolyticus OUT:KUT, clinical  strain, GS-PCR negative
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รูปที่ 3.5 ผลการศึกษาความแตกตางของเชื้อ V. parahaemolyticus โดยวิธี AP-
PCR โดยใช primer 2
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M              : ∅ x174HaeIII
E1-E3        : V. parahaemolyticus O3:K6, environmental strain, GS-PCR positive
E4             : V. parahaemolyticus O3:KUT, environmental strain, GS-PCR positive
E5             : V. parahaemolyticus O1:K25, environmental strain, GS-PCR positive
E6             : V. parahaemolyticus O11:K36, environmental strain, GS-PCR negative
E7             : V. parahaemolyticus O1:KUT, environmental strain, GS-PCR negative
C1-C3,C5 : V. parahaemolyticus O3:K6, clinical strain, GS-PCR positive
C4            : V. parahaemolyticus O1:K25 , clinical  strain, GS-PCR positive
C6            : V. parahaemolyticus O3:K6, clinical   strain, GS-PCR negative
C7            : V. parahaemolyticus O1:KUT, clinical   strain, GS-PCR negative
C8            : V. parahaemolyticus O4:KUT, clinical   strain, GS-PCR negative
C9            : V. parahaemolyticus O8:KUT, clinical   strain, GS-PCR negative
C10          : V. parahaemolyticus O12:KUT, clinical   strain, GS-PCR negative
C11          : V. parahaemolyticus O13:KUT, clinical   strain, GS-PCR negative
C12          : V. parahaemolyticus OUT:KUT, clinical   strain, GS-PCR negative
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รูปที่ 3.6  ผลการศึกษาความแตกตางของเชื้อ V. parahaemolyticus โดยวิธี AP-PCR โดย
ใช primer 4
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เมื่อนํ าเชื้อ V. parahaemolyticus    ทั้งหมด 16 สายพันธุ คือสายพันธุลํ าดับ   
ที ่1 3-5 7-17 และ19  ดังแสดงในตารางที่ 3.7  มาศึกษาความแตกตางโดยวิธี PFGE  พบ
วา V. parahaemolyticus  สายพันธุ E1  และ E3  ซึ่งเปนซีโรทัยป O3:K6 ที่แยกจาก
อาหารทะเล สายพันธุ E4  ซึ่งเปนซีโรทัยป O3:KUT ที่แยกจากอาหารทะเลและสายพันธุ 
C1  C3 และ C5 เปนซีโรทัยป O3:K6 ที่แยกจากผูปวย มีรูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่
คลายคลึงกับ  V. parahaemolyticus สายพันธุ E5 และ C4 ซีโรทัยป O1:K25 ซึ่งแยกจาก
อาหารทะเลและผูปวยตามลํ าดับ (รูปที่ 3.7 และ 3.8) และเมื่อนํ าผลของ PFGE ไปสราง
เปน dendrogram (รปูที ่3.9)  จะพบวาอยูในกลุม A (cluster A) นอกจากนี้ยังพบวาเชื้อใน
กลุม A ซึ่งมีลักษณะของแถบดีเอ็นเอที่คลายคลึงกันจะแตกตางจาก C6 E6 C8 และ C10 
ในกลุม B (cluster B)  ซึ่งเปนตัวควบคุมลบและแตกตางจากสายพันธุ  E7 C7 C9 และ 
C12 ซึง่อยูในกลุม C (cluster C)  และเปนตัวควบคุมลบเชนกัน เปนที่นาสนใจวาสาย
พันธุ E5 และ C4 มีลักษณะของแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกันทุกประการ (รูปที่ 3.9) แสดงวา 
เชื้อทั้งสองมีตนกํ าเนิดมาจากกลุม clone เดียวกัน
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E1,E3        : V. parahaemolyticus O3:K6, environmental strain, GS-PCR positive
E4             : V. parahaemolyticus O3:KUT, environmental strain, GS-PCR positive
E5             : V. parahaemolyticus O1:K25, environmental strain, GS-PCR positive
E6             : V. parahaemolyticus O11:K36, environmental strain, GS-PCR negative
E7             : V. parahaemolyticus O1:KUT, environmental strain, GS-PCR negative
C1,C3,C5 : V. parahaemolyticus O3:K6, clinical strain, GS-PCR positive
C4            : V. parahaemolyticus O1:K25 , clinical   strain, GS-PCR positive
C6            : V. parahaemolyticus O3:K6, clinical  strain, GS-PCR negative
C7            : V. parahaemolyticus O1:KUT, clinical  strain, GS-PCR negative
C8            : V. parahaemolyticus O4:KUT, clinical  strain, GS-PCR negative
C9            : V. parahaemolyticus O8:KUT, clinical  strain, GS-PCR negative
C10          : V. parahaemolyticus O12:KUT, clinical  strain, GS-PCR negative
C12          : V. parahaemolyticus OUT:KUT, clinical  strain, GS-PCR negative
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รูปที่ 3.7  PFGE แสดงรูปแบบของแถบดีเอ็นเอ ของเชื้อ V. parahaemolyticus สายพันธุที่
แยกจากสิ่งแวดลอมเปรียบเทียบกับสายพันธุที่แยกจากผูปวย
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E1,E3        : V. parahaemolyticus O3:K6, environmental strain, GS-PCR positive
E4             : V. parahaemolyticus O3:KUT, environmental strain, GS-PCR positive
E5             : V. parahaemolyticus O1:K25, environmental strain, GS-PCR positive
E6             : V. parahaemolyticus O11:K36, environmental strain, GS-PCR negative
E7             : V. parahaemolyticus O1:KUT, environmental strain, GS-PCR negative
C1,C3,C5 : V. parahaemolyticus O3:K6, clinical strain, GS-PCR positive
C4            : V. parahaemolyticus O1:K25 , clinical strain, GS-PCR positive
C6            : V. parahaemolyticus O3:K6, clinical strain, GS-PCR negative
C7            : V. parahaemolyticus O1:KUT, clinical strain, GS-PCR negative
C8            : V. parahaemolyticus O4:KUT, clinical strain, GS-PCR negative
C9            : V. parahaemolyticus O8:KUT, clinical strain, GS-PCR negative
C10          : V. parahaemolyticus O12:KUT, clinical strain, GS-PCR negative
C12          : V. parahaemolyticus OUT:KUT, clinical strain, GS-PCR negative
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รูปที่ 3.8 ไดอะแกรม แสดงรูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่ไดจากการทํ า PFGE จากรูป 3.7
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E1,E3        : V parahaemolyticus O3:K6, environmental strain, GS-PCR positive
E4             : V parahaemolyticus O3:KUT, environmental strain, GS-PCR positive
E5             : V parahaemolyticus O1:K25, environmental strain, GS-PCR positive
E6             : V parahaemolyticus O11:K36, environmental strain, GS-PCR negative
E7             : V parahaemolyticus O1:KUT, environmental strain, GS-PCR negative
C1,C3,C5 : V parahaemolyticus O3:K6, clinical strain, GS-PCR positive
C4            : V parahaemolyticus O1:K25 , clinical strain  strain, GS-PCR positive
C6            : V parahaemolyticus O3:K6, clinical strain  strain, GS-PCR negative
C7            : V parahaemolyticus O1:KUT, clinical strain  strain, GS-PCR negative
C8            : V parahaemolyticus O4:KUT, clinical strain  strain, GS-PCR negative
C9            : V parahaemolyticus O8:KUT, clinical strain  strain, GS-PCR negative
C10          : V parahaemolyticus O12:KUT, clinical strain  strain, GS-PCR negative
C12          : V parahaemolyticus OUT:KUT, clinical strain  strain, GS-PCR negative
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รปูที่ 3.9 Dendrogram แสดงความใกลชิดของ V. parahaemolyticus สายพันธุ ตางๆที่ได
จากการทํ า PFGE
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