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1.   ���	
 V. parahaemolyticus    ��������������������  tdh+ trh-  GS-PCR  positive    ��,-����./  
O3:K6 �45��� �
5�56�7�
 O1:K25 :�� O4:K68 <�6�=����  �� KUT ��-5 4.6%            �������� 
 tdh+ trh+  �� O ,-����./�-�<��AB6C��D��������������������� 7�
 O8  O11 :�� O12  :���� 
KUT �45EF5 61.8% 
2. ���	
 V. parahaemolyticus  �-�6-A-� trh A=���� 66 B
�,��< ��	5G6���H�5�
�B,6� urease  
3. ���	
 V. parahaemolyticus  ���B
�,��<�-����
���6��E�A�LMB�HD�7��6�NH6NH�N
5�,��-6
7�
B���<�	5:<C 0.5-8%  7��6�NH6NH�,F�5�GP�B�H�H�<��.�C��C����	
�A�LM6���-����7�
G�
��-�6-7��6
�NH6NH�N
5�,��-67�
B��� 3% 
4. ���	
 V. parahaemolyticus  ���B
�,��<�-����
����C�B6C6-7��6:<�<C�5N
5����7���
��-�N
5
���	
�����
�G���F�5:NP5�-����� 4 :�� 6 �6. 
5. ������
�7��6B�N
5���	
 V. parahaemolyticus <C
�<H��A��L���-�  ���C����	
��	5�-����C6A�B�
<C
� azithromycin, chloramphenicol, norfloxacin :�� tetracycline  100%  :<C�4.:��7��6B�<C

� ampicillin, ciprofloxacin :�� co-trimoxazole  ���C����	
���C6 tdh+trh- A�<C�5A��
-���6���C6  
�� tdh+trh+ A�DGH[�7��6B�<C
�7�H�������C6 tdh- trh+ :�����C6 tdh- trh-  7�
 �C��DGMCA�B�<C

� ciprofloxacin :�� co-trimoxazole  :<C tdh+ trh- �C��DGMCA���	
<C
� ciprofloxacin :�� ��	
<C

� co-trimoxazole 6����C�
-���6���C6  ���
��H
�.
���,P�<�N
5���	
  V. parahaemolyticus  A���	

<C
� ampicillin  ���H��
5B
�,��<D����C6 tdh- trh-   
6. 8 D� 9 B
�,��< ,-����./  O1:KUT  �������� tdh+trh+  �-�:�B�HD�.] �.^. 2545, 2546 :�� 
2548 A�DGH���L6���-�
P��
�G6�
����  ��5B
�,��<�-�6-,-����./<C�5�������DGH[����L6���-�
P�
�
7�H����  �������� tdh-trh+ ���C����L6���-�
P��
N
5���B
�,��<B6C6-7��67�H�7�F5�����  
7. subgroup trh1 A���6��D��������� tdh+trh+ ( 90.0% )   :��  subgroup trh2  A���B�H6��
D��������� tdh- trh+ ( 66.7% )  
 
 


