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บทคัดยอ 
การวิจัยครั้งนี้มีวัตถุประสงคเพื่อจําแนกเชื้อและตรวจหายีนกอโรคของเชื้อแบคทีเรียจํานวน 14 ไอโซเลต           

ที่แยกไดจากอุจจาระของเด็กแรกเกิด เทคนิคท่ีใชในการวิจัยครั้งนี้ คือ เทคนิคทางอณูวิทยาปฏิริยาลูกโซพอริเมอเรส 
(polymerase chain reaction) หรือ PCR การจําแนกเชื้อแบคที เรียในระดับสปชีสมียีนเปาหมาย คือ 16s 
ribosomal DNA และการหาลําดับนิวคลีโอไทด พบวาเชื้อทุกไอโซเลตเปนเชื้อ Enterococcus faecalis  สวนการ
ตรวจหายีนกอโรค ทั้งหมด 5 ยีน ไดแก cylA ace agg esp และ gelE โดยวิธี PCR พบวาเชื้อแบคทีเรียแตละไอโซ
เลตมียีนกอโรคอยางนอย 1 ยีน ผลการวิจัยครั้งนี้แสดงใหเห็นวาเชื้อแบคทีเรีย E. faecalis ซึ่งเปนแบคทีเรียประจํา
ถิ่นในบริเวณลําไสของคนมียีนกอโรค และอาจเปนแหลงในการถายทอดยีนไปยังแบคทีเรียชนิดอื่นๆได 

 

คําสําคัญ : เอ็นเทอโรคอคไค  เอ็นเทตโรคอคคัส  ฟคาลิส  ยีนกอโรค  ปฏิริยาลูกโซพอริเมอเรส 
 

Abstract 
This study aimed to identify and detect pathogenic genes in bacterial strains which were 

isolated from feces of healthy infants. The techniques used to detect the genes in this research 
are PCR technique and DNA sequencing. Bacterial species identification was performed by 16s 
ribosomal DNA amplification, sequencing and analysis. It was found that all bacterial isolates were 
identifies as Enterococcus faecalis. At least one pathogenic gene of the genes (cylA, ace, agg, esp 
and gelE) were found in all bacterial isolates. This research demonstrated that E. faecalis, a 
normal flora in human’s intestine, had pathogenic genes which could be transferred to other 
bacterial species. 
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บทนํา  

แบคทีเรียในจีนัส enterococci เปนสมาชิก     
ใน ไฟ ลั ม  Firmicutes มี คุณ สมบั ติ เป นแบคที เรี ย           
แ ก รม บ ว ก  รู ป ร า งก ล ม  (Gram positive cocci)            
ไม ส ร า ง เอ น ไซ ม ค าต า เล ส  (catalase negative) 

ประกอบดวยสมาชิกหลายสปชีส ไดแก E. faecalis                    
E. faecium  E. avium  E. durans  E. gallinarum   
E. casseliflavus E. raffinosus E. mundtii E. hirae 
และ E. malodoratus [1]  



วารสารวิทยาศาสตรและเทคโนโลยี มหาวิทยาลัยอุบลราชธานี ปที่ 20 ฉบับท่ี 1 มกราคม – เมษายน 2561 
 

136 

เชื้อ enterococci คัดแยกไดจากสิ่งแวดลอม
ตางๆ ไดแก ระบบทางเดินอาหารของคนและสัตว ดิน
และน้ํ า พืช  และจากแหลงอาหารชนิดตางๆ [2] 
การศึกษาชนิดและจํานวนของจุลินทรียในบริเวณลําไส
ของคนโดยใชตัวอยางอุจจาระ (fecal microbiota) 
พบวามีความหลากหลาย ทั้งนี้ขึ้นอยูกับหลายปจจัย 
ไดแก วิธีการเกิด โภชนาการ และพันธุกรรม เปนตน 
จุลินทรียที่พบเปนกลุมหลักในวัยผูใหญที่มีสุขภาพดี 
ประกอบดวยแบคทีเรียในไฟลัม Bacteroidetes และ 
Firmicutes ส ว น ใ น เ ด็ ก แ ร ก เ กิ ด  คื อ  ส กุ ล 
Eubacterium Ruminococcus Clostridium แ ล ะ 
Bifidobacterium เปนตน [3] อยางไรก็ตามการศึกษา
คุณสมบัติของเชื้อแตละชนิดจําเปนตองทําการแยกเชื้อ
เพื่อจะไดนําไปศึกษาคุณลักษณะที่จําเพาะตอไปได 

 เชื้อ enterococci บางสายพันธุถูกพิสูจนแลว
วามีคุณสมบัติที่ดีและสามารถนําไปใชเปนโพรไบโอติค
ในคนได [4] แตบางสายพันธุพบวาสามารถกอโรคใน
คน โดยเฉพาะอยางยิ่งเชื้อ E. faecalis ซึ่งเปนสปชีส
หลักในการกอโรคในคน โดยเฉพาะอยางยิ่งการติดเชื้อ
ในโรงพยาบาล (nosocomial infection) [5][6] และ
มักเปนเชื้อที่ดื้อยาปฏิชีวนะหลายชนิด ทําใหยากตอ
การรักษา [7] โดยเชื้อ E. faecalis กอโรคไดในหลาย
ระบบ [8] ทั้งนี้ปจจัยที่ทําใหเชื้อกอโรคเนื่องจากเชื้อมี
ยีนกอโรค (virulence gene) ชนิดตางๆ ทั้งยีนดื้อยา
ปฏิชีวนะ เชน vancomycin [9] ยีนที่ส งเสริมการ
เกาะติ ดกั บ เซลล ขอ งโฮสต  ได แก  extracellular 
surface protein encoding gene (esp)  แ ล ะ 
adhesion of collagen (ace) ยีนที่เกี่ยวของกับการ
เกาะกลุม (aggregation, agg) ยีนที่เกี่ยวของกับการ
ทําลายเซลลระบบภูมิคุมกัน (cytolysinA, cylA) และ
ยีนที่เกี่ยวของกับการลดประสิทธิภาพการทํางานของ
เซ ล ล  แ ล ว มี ผ ล ทํ า ให เกิ ด ก า ร ติ ด เชื้ อ ได ดี ขึ้ น 
(gelatinaseE, gelE) 

 การศึกษากอนหนานี้ของมารุตพงศ และ
คณ ะ [10] พบวาสามารถคัดแยกแบคที เรียซึ่ งมี
คุณสมบัติเปน gram positive cocci และ catalase 
negative ไดจํานวน 180 ไอโซเลต โดยในจํานวนนี้มี
เชื้อจํานวน 14 ไอโซเลต ที่แสดงลักษณะการยอยสลาย
เม็ดเลือดแดงคน และพบการดื้อยาปฏิชีวนะบางชนิด 

ดังนั้นเชื้อเหลานี้อาจจะมียีนกอโรคบรรจุอยู  ดังนั้น
งานวิจัยครั้งนี้จึงมีความนาสนใจในการตรวจหายีน       
กอโรคทั้ง 5 ชนิด ไดแก esp ace agg cylA และ gelE 
ซึ่งอาจเกี่ยวของกับการกอโรคของแบคทีเรีย นอกจากนี้
ยั งมีการจําแนกเชื้อดวยเทคนิคทางอณู วิทยา ซึ่ ง
แบคทีเรียที่ทําการศึกษาท้ังหมดมีจํานวน 14 ไอโซเลต 

 
วัตถุประสงค 

 เพื่อจําแนกเชื้อและตรวจหายีนกอโรคใน     
เชื้ อ แบคที เรี ยที่ คั ดแยก ได จ ากอุ จจ าระของคน            
ดวยวิธีการทางอณูวิทยา  

 
วัสดุอุปกรณและวิธีดําเนินการวิจัย  

1. แบคทีเรียและอาหารเล้ียงเชื้อ 
แบคที เรียบริสุทธิ์  (pure culture) จํ านวน

ทั้งหมด 14 ไอโซเลต ที่แยกจากอุจจาระของเด็กแรก
เกิดอายุระหวาง 8-10 วัน ทําการเพาะเลี้ยงในอาหาร
เลี้ยงเชื้อเหลว deMan, Rogosa and Shape (MRS) 
broth (LAB, United Kingdom) สวนชนิดแข็ง (MRS 
agar) เตรียมโดยเติม bacteriological agar ปริมาณ 
15 g/L ลงใน MRS broth  

เพ าะ เลี้ ย ง เชื้ อ ใน  MRS broth โด ย บ ม ที่
อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส เปนเวลา 18 ชั่วโมง และ
เมื่อเพาะเลี้ยงใน MRS agar บมที่อุณหภูมิ 37 องศา
เซลเซียส เปนเวลา 48 ชั่วโมง เมื่อเชื้อเจริญจึงนําไป
ทดสอบในขั้นตอนตอไป 

2. การจําแนกเชื้อในระดับสปชสี 
 สกัด genomic DNA ของเชื้อแบคทีเรียแต

ละไอโซเลตโดยใชชุดสกัดสําเร็จรูป Genomic real 
DNA extraction (RBC, Taiwan) จากนั้นทําการเพิ่ม
จํานวนยีนเปาหมาย คือ 16s rDNA ดวยวิธีการ PCR 
ซึ่ ง ใช  primers ดั ง แ ส ด ง ใน Table1 โด ย  PCR มี
อ งค ป ระก อ บ  คื อ  10X PCR buffer ป ริ ม าต ร  5 
ไม โครลิ ต ร  50 mM MgCl2 buffer ป ริ ม าต ร  1 .5 
ไมโครลิตร 1.25 mM dNTP ปริมาตร 8 ไมโครลิตร 10 
µM forward (F) primer และ 10 µM reverse (R) 
primer อ ย า ง ล ะ  1 ไ ม โ ค ร ลิ ต ร  แ ล ะ  Taq 
polymerase จํานวน 0.02 ยูนิต ปรับปริมาตรสุดทาย
ด ว ย น้ํ า ก ลั่ น ช นิ ด  DNase-free water ให ได  5 0 
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ไมโครลิตร ทําปฏิกิริยา PCR เปนจํานวน 30 รอบ โดย
มีสภาวะดังแสดงในTable2 ตรวจสอบ PCR product 
ดวยเทคนิค gel electrophoresis โดยใชความเขมขน
ของ agarose gel เทากับ 1% ในสารละลาย 1X TAE 
ใชความตางศักยที่ 100 volt เปนเวลา 27 นาที นํา 
PCR product ที่ ได ม าทํ าให บริสุทธิ์ ด วยชุดน้ํ าย า
สําเร็จรูป Gel/PCR DNA Fragments Extraction Kit 
(RBC) แ ล ะ ส ง ทํ า  DNA sequencing ที่ บ ริ ษั ท 
FirstBase ป ระ เทศมา เล เซี ย  (http://www.base-
asia.com/) 

วิ เค ร า ะ ห ลํ า ดั บ นิ ว ค ลี โอ ไท ด โด ย ก า ร
เปรียบเทียบความเหมือน (identity) ของลําดับเบสใน
สวน 16s rDNA ของเชื้อแบคทีเรียแตละไอโซเลตกับ
ลําดับเบส 16s rDNA ของเชื้อในฐานขอมูล National 
center for Biotechnology Information (NCBI 
data base) ผ า น โ ป ร แ ก ร ม Blast search 
(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) เ พื่ อ
วิเคราะหและจําแนกเชื้อในระดับสปชสีตอไป  

3. การตรวจหายีนกอโรค  
การตรวจหายีนกอโรค ใชเทคนิค PCR ในการ

เพิ่ ม จํ าน วนยี น เป าห ม าย  จํ าน วน  5 ยี น  ได แ ก 
cytolysinA (cylA) Collagen adhesion precursor 
(ace) Cell aggregation and conjugation (agg) 
Cell-wall-associated protein involved in 
immune evasion (esp) แ ล ะ  gelatinaseE (gelE) 
ทําโดยนํา genomic DNA ไปทํา PCR ซึ่งใชไพรเมอร
ดังแสดงใน Table 1 และมีสภาวะดังแสดงใน Table 2 

 

Table 1 ไพรเมอรที่ใชในการทํา PCR ของแตละยีน 
 

Gene Primer (5’3’) 
Size 
(bp) 

Reference 

  16s 
  rDNA 

F AGAGTTTGATCCTGGCTCAC 1500 [11]  

R GGTTACCTTGTTACGCTT  

ace 
F CCGAATTGAGCAAAAGTTC 746 [12]  
R AGTGTAACGGACGATAA  

agg 
F AAGAAAAAGAAGTAGACCAAC 923 [12]  
R ACCTACAGCGTCCCAATCAC  

esp 
F TTGCTAATGCTAGTCCACGACC 933 [13]  
R GCGTCAACACTTGCATTGCCGAA  

cylA 
F TGGATGATAGTGATAGGAAGT 

517 

[14]  
R TCTACAGTAAATCTTTCGTCA 

gelE 
F AATTGCTTTACACGGAACGG 

547 R AGCCATGGTTTCTGGTTGTC 

หมายเหตุ F และ R คือ forward และ reverse primer ตามลําดับ bp 
คือ base pair 

Table 2 สภาวะที่ใชในการทํา PCR ของแตละยีน 

 
 

4. การขอจริยธรรมการวิจัยในมนุษย 
 งานวิจัยนี้ไดผานการพิจารณาจริยธรรมการ
วิจัยในมนุษย มหาวิทยาลัยอุบลราชธานี ณ วันที่ 30 
พฤษภาคม 2556 โดยยึดหลักเกณฑตามคําประกาศ
เฮลซิงกิ (declaration of Helsinki)  
 
ผลการวิจัย 

ผลการจําแนกเชื้อแบคทีเรียจํานวน 14 ไอโซเลต 
ที่คัดแยกไดจากอุจจาระของเด็กแรกเกิด ดวยวิธีการ
ทางอณูวิทยา โดยใชเทคนิค PCR ในการเพิ่มจํานวนยีน
เป าหมายตรงตํ าแหน งยี น  16s rDNA และตรวจ
วิ เค ร าะห ลํ าดั บ นิ วค ลี โอ ไท ด ด วย วิ ธี ก า ร  DNA 
sequencing ซึ่ งแบ คที เรี ยมี ยี น  16s rDNA ขน าด
สมบูรณอยูประมาณ 1,500 bp. (Figure1)  

ผลการทดลองพบวาแบคทีเรียทุกไอโซเลตที ่       
คัดแยกไดเปนเชื้อแบคทีเรีย Enterococcus faecalis 
ทั้งหมด ทั้งนี้จากการวิเคราะหวาเปนเชื้อดังกลาวนั้น มี
หลักการ คือ  อาศัยค ารอยละความเหมือนหรือ 
percent of identity ของลําดับนิวคลีโอไทดในสวน
ของ 16s rDNA gene ระหวางเชื้อไอโซเลตกับเชื้อที่มี
รายงานไวในฐานขอมูล NCBI ผานการวิเคราะหโดย
โปรแกรม blast ซึ่งหากเปรียบเทียบแลวพบวามีคา
ความเหมือนตั้ งแต  97% ขึ้นไป ใหจําแนกวาเปน          
เชื้อแบคทีเรียชนิดน้ัน ซึ่งเชื้อทุกไอโซเลตในการวิจัยครั้ง
นี้พบวามีคาความเหมือนกันกับลําดับนิวคลีโอไทด         
ส วน  16s rDNA gene ของเชื้ อ  E. faecalis ตั้ งแต 
97% ทุกไอโซเลต ดังแสดงในTable 3 ดังนั้นจึงสรุปได
วาเชื้อท้ัง 14 ไอโซเลต เปนเชื้อ E. faecalis 



วารสารวิทยาศาสตรและเทคโนโลยี มหาวิทยาลัยอุบลราชธานี ปที่ 20 ฉบับท่ี 1 มกราคม – เมษายน 2561 
 

138 

 
 

Figure 1 ผลการตรวจหายีน 16s rDNA ในเชื้อแบคทีเรีย
จํานวน 14 ไอโซเลต ลูกศรชี้แสดงตําแหนงขยีน 
16s rDNA ที่ตรวจพบในดีเอนเอตัวอยาง ขนาด
ประมาณ  1500 bp เป รียบ เที ยบกั บ  DNA 
marker ซึ่ งแสดงเฉพาะดี เอนเอขนาด 850 
1000 และ 1650 bp  

 
Table 3 ผ ลก ารจํ าแน ก เชื้ อ  14 ไอ โซ เล ต  โด ย

เปรียบเทียบความเหมือนของยีนสวน 16s 
rDNA กับเชื้อแบคทีเรียในฐานขอมูล NCBI 
database 

 

 
*แสดงผลเฉพาะยีนที่มีความเหมือนมากที่สุด 

 

ผลการตรวจหายีนท่ีเกี่ยวของกับปจจัยรุนแรงของ
การกอโรค (virulent gene) ทั้ ง 5 ยีน  ไดแก  cylA 
ace agg esp แ ล ะ  gelE ใ น เชื้ อ  Enterococcus 
faecalis จํานวน 14 ไอโซลเลต โดยใชเทคนิค PCR 
แ ล ะ  gel electrophoresis พ บ ว า ใน จํ า น วน เชื้ อ          

E. faecalis ทั้ ง 14 ไอ โซเลต แตละ ไอโซเลตจะมี 
virulent gene อ ย า งน อ ยห นึ่ งช นิ ด  ดั งแ สด งใน      
Figure 2 

 

 
Figure 2 ความสัมพันธระหวางชนิดและจํานวนของ 

virulent gene ที่ ต ร ว จ พ บ ใ น เ ชื้ อ 
Enterococcus faecalis จํานวน 14 ไอโซเลต 

 
โดยพบวายีน cylA ซึ่งมีขนาด 517 bp ตรวจพบ

ได ในเชื้อ  E. faecalis ไอโซเลต KM2-bifi3 เท านั้ น 
(Figure3) ยีน ace ซึ่งมีขนาด 746 bp สามารถตรวจ
พบไดในเชื้อ E. faecalis เกือบทุกไอโซเลต ยกเวน        
ไอโซเลต KM2-bifi8 (Figure4) ยีน gelE ซึ่งมีขนาด 
547 bp ตรวจพบได ใน เชื้ อ  E. faecalis จํานวน 8        
ไอโซเลต ไดแก KM4-3 KM4-6 KM4-14/2 KM4-bifi3 
KM4-5 KM8-14 KM8-15 และ KM1-15B1 (Figure5) 
สวนยีน esp ซึ่งมีขนาด 933 bp ตรวจพบไดในเชื้อ        
E. faecalis จํานวน 10 ไอโซเลต ไดแก  KM2-bifi8 
KM1-bifi14 KM2-bifi13 KM4-bifi3 KM2-bifi1 KM1-
bifi8 KM8-14 KM8-15 KM1-15B1 แ ล ะ  KM2-bifi3 
(Figure6) และยีน agg ขนาด 923 bp ตรวจพบไดใน
เชื้อ E. faecalis จํานวน 10 ไอโซเลต ไดแก  KM2-
bifi8 KM1-bifi14 KM2-bifi13 KM4-14/2 KM2-bifi1 
KM1-bifi8 KM8-14 KM8-15 KM1-15B1 และ KM2-
bifi3 (Figure7) 
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Figure3 ผลการตรวจหายีนรุนแรง cylA ในแบคที เรีย
จํานวน 14 ไอโซเลต DNA marker แสดงเฉพาะ      
ดีเอนเอขนาด 100 200 300 400 500 650 850 
1000 และ 1650 bp. ลูกศรแสดงตําแหนงของยีน 
cylA ที่ตรวจพบในตัวอยาง ขนาด 517 bp.  

 
 

Figure 4 ผลการตรวจหายีน ace ในเชื้อแบคทีเรียจํานวน 
14 ไอโซเลต DNA marker แสดงเฉพาะดีเอนเอ
ขนาด 250 500 750 และ 1000 bp. ลู กศร
แสดงตํ าแหน งของยี น  ace ที่ ต รวจพบ ใน
ตัวอยาง ขนาด 746 bp. 

 

 
 

Figure5 ผลการตรวจหายีน gelE ในเชื้อแบคทีเรีย จํานวน 
14 ไอโซเลต DNA marker แสดงเฉพาะดีเอนเอ
ขนาด 400 500 650 850 1000 และ 1650 bp. 
ลูกศรแสดงตําแหนงของยีน gelE ที่ตรวจพบใน
ตัวอยาง ขนาด 547 bp 

 
 

Figure 6 ผลการตรวจหายีน esp ในเชื้อแบคทีเรีย จํานวน 
14 ไอโซเลต DNA marker แสดงเฉพาะดีเอนเอ
ขนาด 250 500 750 และ 1000 bp ลูกศร
แสดงตํ าแหน งของยี น  esp ที่ ตรวจพบ ใน
ตัวอยาง ขนาด 933 bp 

 
 

Figure7 ผลการตรวจหายีน agg ในเชื้อแบคทีเรีย จํานวน 
14 ไอโซเลต DNA marker แสดงเฉพาะดีเอนเอ
ขนาด 250 500 750 และ 1000 bp ลูกศรแสดง
ตําแหนงของยีน agg ที่ตรวจพบในตัวอยาง ขนาด 
923 bp  

 

สรุปและเสนอแนะ 
 การศึกษาชนิดของจุลินทรียในบริเวณลําไสของคน
โดยเฉพาะอยางยิ่ งในเด็กแรกเกิด พบวาชนิดและ
จํานวนของจุลินทรียเปนปจจัยสําคัญในการพัฒนา
ระบบภูมิคุมกัน การศึกษากอนหนานี้พบวาในเด็กแรก
เกิ ดที่ ค ลอดด วย วิ ธี ก ารต ามธรรมชาติ  (vaginal 
delivery) จะมีแบคที เรียทีมีประโยชน  เชน  สกุ ล 
Lactobacillus และ Bifidobacterium  มากกวาเด็ก
ที่ เกิ ดด วยวิธีก ารผ าตัด  (cesarean delivery) [15] 
อยางไรก็ตามชนิดและจํานวนของจุลินทรียที่พบ         
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ในชวงอายุที่มากขึ้นจะขึ้นอยูกับหลายปจจัย โดยเฉพาะ
อยางยิ่งในเรื่องโภชนาการ [16] 
 การศึกษากอนหนานี้ของคณะผูวิจัย เกี่ยวกับการ
แยกเชื้อแบคทีเรียที่ปะปนในอุจจารระของเด็กแรกเกิด 
พ บ ว า ส า ม า ร ถ แ ย ก เชื้ อ  Lactobacillus แ ล ะ 
Bifidobacterium ซึ่ ง เป น แบ คที เรี ย โพ รไบ โอ ติ ก 
(probiotic) และยังพบแบคทีเรียซึ่งมีคุณสมบัติในการ
กอโรคจํานวน 14 ไอโซเลต จึงเปนจุดสนใจในการนํา
เชื้อดังกลาวมาศึกษาในเชิงลึกตอไป  
 การจําแนกเชื้อแบคทีเรียจํานวน 14 ไอโซเลต ดวย
วิธีการเพิ่มจํานวนยีนที่ตําแหนง 16s rDNA ซึ่งมีขนาด 
1500 bp ดวยวิธีการ PCR ตามดวยการทํ า DNA 
sequencing แ ล ะ ก า ร วิ เค ร า ะ ห ลํ า ดั บ เบ ส ท า ง              
ชีวสารสนเทศ โดยการเปรียบเทียบลําดับเบสของยีนใน
ฐานขอมูล NCBI ซึ่งถือวาเปนวิธีการการจําแนกเชื้อที่
นาเชื่อถือ ผลการวิเคราะหพบวาเชื้อทุกไอโซเลตใน
งานวิ จั ยครั้ งนี้ เป น เชื้ อแบคที เรี ย  Enterococcus 
faecalis  
 เชื้ อ  E. faecalis จั ด เป น เชื้ อ ฉ ว ย โ อ ก า ส 
(opportunistic microorganism) และพบเปนปญหา
ขอ งก ารติ ด เชื้ อ ใน โร งพ ย าบ าล  โดยพ บ ว า เชื้ อ                 
E. faecalis ที่ติดเชื้อในโรงพยาบาลมักเปนสายพันธุที่
ดื้อยาปฏิชีวนะหลายชนิด เชน vancomycin และ 
high level gentamicin resistant (HLGR) [17] 
นอกจากนี้ยังพบวาเชื้อ E. faecalis สายพันธุรุนแรง
และกอโรคติดเชื้อและแพรกระจายในโรงพยาบาล
มักจะมียีนกอโรค บรรจุอยู [18] อยางไรก็ตามงานวิจัย
ที่เคยมีการรายงานกอนหนานี้พบวาเชื้อ E. faecalis ที่
คัดแยกไดจากผูปวย (clinical isolate) มักจะมียีน       
กอโรคบรรจุอยูมากกวาในเชื้อที่คัดแยกไดจากอุจจาระ
ของคนที่ มี สุ ขภ าพแข็ งแรง หรือแม กระทั่ งจาก
สิ่งแวดลอมตางๆ[19]  
 ยีนที่เกี่ยวของกับการสงเสริมการกอโรคของเชื้อ       
E. faecalis หรือที่ เรียกวายีนรุนแรงหรือยีนกอโรค 
(virulent gene) นั้ น  ได แก  ยี น  esp ace agg cylA 
และ gelE พบวาในจํานวนเชื้อ E. faecalis ทั้ ง 14        
ไอ โซ เล ต  แ ต ล ะ ไอ โซ เล ต จ ะ มี  virulent gene              
อยางนอยหนึ่งชนิดบรรจุอยู โดยเฉพาะอยางยิ่งเชื้อ             
E. faecalis ไอโซเลต KM2-bifi3 พบวามียีนดังกลาว

ทั้ง 5 ชนิดบรรจุอยู โดยความสําคัญของยีนกอโรคนั้น 
พบวายี น  cylA เป นยี นสํ าห รับการสร างโปรตี น            
ไซโตไลซิน (cytolysin) ซึ่งทําหนาที่ทําลายเนื้อเยื่อและ
เป นสา เหตุ ขอ งการก อ โรค เยื่ อหุ มหั ว ใจอั ก เสบ 
(endocarditis) [12] สวนยีน gelE เปนยีนสําหรับการ
สรางโปรตีนเจลาติเนส (gelatinase) ซึ่งมีผลทําใหเซลล
ในระบบภูมิคุมกันมีประสิทธิภาพลดลง [13] 

ผลการตรวจหายีนกอโรคในงานวิจัยครั้งนี้แสดง
ใหเห็นวาเชื้อ E. faecalis ที่ถึงแมจะเปนเชื้อประจําถิ่น
ในรางกายคนปกติ  แตก็อาจกลายเปนแหลงของ            
ยีนกอโรคชนิดตางๆและสงเสริมใหเชื้อกลายเปนเชื้อ
สาเหตุโรคติดเชื้อในคนได นอกจากนี้งานวิจัยที่นาสนใจ 
คือการศึกษาความสัมพันธกันระหวางคุณสมบัติทาง 
genotypic และ phenotypic ของเชื้อทุกไอโซเลต 
ทั้งน้ีจะไดเปรียบเทียบความรุนแรงของเชื้อ E. faecalis 
ที่มีและไมมียีนกอโรควาแตกตางกันอยางไร หรือ
แมกระทั่งศึกษาลําดับเบสในยีนกอโรคแตละชนิดวามี
การเปลี่ยนแปลงหรือการกลายพันธุ  (mutation) 
หรือไม  ซึ่ งคณะผูวิจั ยกํ าลังดําเนินการวิจัยขั้นสู ง
เกี่ยวกับเรื่องนี้ตอไป 
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