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บทคัดยอ 
การวิจัยครั้งนี้มีวัตถุประสงคเพื่อจําแนกเชื้อและตรวจหายีนกอโรคของเชื้อแบคทีเรียจํานวน 14 ไอโซเลต           

ที่แยกไดจากอุจจาระของเด็กแรกเกิด เทคนิคท่ีใชในการวิจัยครั้งนี้ คือ เทคนิคทางอณูวิทยาปฏิริยาลูกโซพอริเมอเรส 
(polymerase chain reaction) หรือ PCR การจําแนกเชื้อแบคที เรียในระดับสปชีสมียีนเปาหมาย คือ 16s 
ribosomal DNA และการหาลําดับนิวคลีโอไทด พบวาเชื้อทุกไอโซเลตเปนเชื้อ Enterococcus faecalis  สวนการ
ตรวจหายีนกอโรค ทั้งหมด 5 ยีน ไดแก cylA ace agg esp และ gelE โดยวิธี PCR พบวาเชื้อแบคทีเรียแตละไอโซ
เลตมียีนกอโรคอยางนอย 1 ยีน ผลการวิจัยครั้งนี้แสดงใหเห็นวาเชื้อแบคทีเรีย E. faecalis ซึ่งเปนแบคทีเรียประจํา
ถิ่นในบริเวณลําไสของคนมียีนกอโรค และอาจเปนแหลงในการถายทอดยีนไปยังแบคทีเรียชนิดอื่นๆได 

 

คําสําคัญ : เอ็นเทอโรคอคไค  เอ็นเทตโรคอคคัส  ฟคาลิส  ยีนกอโรค  ปฏิริยาลูกโซพอริเมอเรส 
 

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 เปนสมาชิก     
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) 

ประกอบดวยสมาชิกหลายสปชีส ไดแก E. faecalis                    
E. faecium  E. avium  E. durans  E. gallinarum   
E. casseliflavus E. raffinosus E. mundtii E. hirae 
และ E. malodoratus [1]  
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เชื้อ enterococci คัดแยกไดจากสิ่งแวดลอม
ตางๆ ไดแก ระบบทางเดินอาหารของคนและสัตว ดิน
และน้ํ า พืช  และจากแหลงอาหารชนิดตางๆ [2] 
การศึกษาชนิดและจํานวนของจุลินทรียในบริเวณลําไส
ของคนโดยใชตัวอยางอุจจาระ (fecal microbiota) 
พบวามีความหลากหลาย ทั้งนี้ขึ้นอยูกับหลายปจจัย 
ไดแก วิธีการเกิด โภชนาการ และพันธุกรรม เปนตน 
จุลินทรียที่พบเปนกลุมหลักในวัยผูใหญที่มีสุขภาพดี 
ประกอบดวยแบคทีเรียในไฟลัม 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 เปนตน [3] อยางไรก็ตามการศึกษา
คุณสมบัติของเชื้อแตละชนิดจําเปนตองทําการแยกเชื้อ
เพื่อจะไดนําไปศึกษาคุณลักษณะที่จําเพาะตอไปได 

 เชื้อ enterococci บางสายพันธุถูกพิสูจนแลว
วามีคุณสมบัติที่ดีและสามารถนําไปใชเปนโพรไบโอติค
ในคนได [4] แตบางสายพันธุพบวาสามารถกอโรคใน
คน โดยเฉพาะอยางยิ่งเชื้อ E. faecalis ซึ่งเปนสปชีส
หลักในการกอโรคในคน โดยเฉพาะอยางยิ่งการติดเชื้อ
ในโรงพยาบาล (nosocomial infection) [5][6] และ
มักเปนเชื้อที่ดื้อยาปฏิชีวนะหลายชนิด ทําใหยากตอ
การรักษา [7] โดยเชื้อ E. faecalis กอโรคไดในหลาย
ระบบ [8] ทั้งนี้ปจจัยที่ทําใหเชื้อกอโรคเนื่องจากเชื้อมี
ยีนกอโรค (virulence gene) ชนิดตางๆ ทั้งยีนดื้อยา
ปฏิชีวนะ เชน 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) ยีนที่เกี่ยวของกับการ
เกาะกลุม (aggregation, agg) ยีนที่เกี่ยวของกับการ
ทําลายเซลลระบบภูมิคุมกัน (cytolysinA, cylA) และ
ยีนที่เกี่ยวของกับการลดประสิทธิภาพการทํางานของ
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) 

 การศึกษากอนหนานี้ของมารุตพงศ และ
คณ ะ [10] พบวาสามารถคัดแยกแบคที เรียซึ่ งมี
คุณสมบัติเปน gram positive cocci และ catalase 
negative ไดจํานวน 180 ไอโซเลต โดยในจํานวนนี้มี
เชื้อจํานวน 14 ไอโซเลต ที่แสดงลักษณะการยอยสลาย
เม็ดเลือดแดงคน และพบการดื้อยาปฏิชีวนะบางชนิด 

ดังนั้นเชื้อเหลานี้อาจจะมียีนกอโรคบรรจุอยู  ดังนั้น
งานวิจัยครั้งนี้จึงมีความนาสนใจในการตรวจหายีน       
กอโรคทั้ง 5 ชนิด ไดแก esp ace agg cylA และ gelE 
ซึ่งอาจเกี่ยวของกับการกอโรคของแบคทีเรีย นอกจากนี้
ยั งมีการจําแนกเชื้อดวยเทคนิคทางอณู วิทยา ซึ่ ง
แบคทีเรียที่ทําการศึกษาท้ังหมดมีจํานวน 14 ไอโซเลต 

 
วัตถุประสงค 

 เพื่อจําแนกเชื้อและตรวจหายีนกอโรคใน     
เชื้ อ แบคที เรี ยที่ คั ดแยก ได จ ากอุ จจ าระของคน            
ดวยวิธีการทางอณูวิทยา  

 
วัสดุอุปกรณและวิธีดําเนินการวิจัย  

1. แบคทีเรียและอาหารเล้ียงเชื้อ 
แบคที เรียบริสุทธิ์  (pure culture) จํ านวน

ทั้งหมด 14 ไอโซเลต ที่แยกจากอุจจาระของเด็กแรก
เกิดอายุระหวาง 8-10 วัน ทําการเพาะเลี้ยงในอาหาร
เลี้ยงเชื้อเหลว deMan, Rogosa and Shape (MRS) 
broth (LAB, United Kingdom) สวนชนิดแข็ง (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 เปนเวลา 18 ชั่วโมง และ
เมื่อเพาะเลี้ยงใน MRS agar บมที่อุณหภูมิ 37 องศา
เซลเซียส เปนเวลา 48 ชั่วโมง เมื่อเชื้อเจริญจึงนําไป
ทดสอบในขั้นตอนตอไป 

2. การจําแนกเชื้อในระดับสปชสี 
 สกัด genomic DNA ของเชื้อแบคทีเรียแต

ละไอโซเลตโดยใชชุดสกัดสําเร็จรูป Genomic real 
DNA extraction (RBC, Taiwan) จากนั้นทําการเพิ่ม
จํานวนยีนเปาหมาย คือ 16s rDNA ดวยวิธีการ 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 ปรับปริมาตรสุดทาย
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 เปนจํานวน 30 รอบ โดย
มีสภาวะดังแสดงในTable2 ตรวจสอบ PCR product 
ดวยเทคนิค gel electrophoresis โดยใชความเขมขน
ของ agarose gel เทากับ 1% ในสารละลาย 1X TAE 
ใชความตางศักยที่ 100 volt เปนเวลา 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
สวน 16s rDNA ของเชื้อแบคทีเรียแตละไอโซเลตกับ
ลําดับเบส 16s rDNA ของเชื้อในฐานขอมูล 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
วิเคราะหและจําแนกเชื้อในระดับสปชสีตอไป  

3. การตรวจหายีนกอโรค  
การตรวจหายีนกอโรค ใชเทคนิค 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 ซึ่งใชไพรเมอร
ดังแสดงใน Table 1 และมีสภาวะดังแสดงใน Table 2 

 

Table 1 ไพรเมอรที่ใชในการทํา PCR ของแตละยีน 
 

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 สภาวะที่ใชในการทํา PCR ของแตละยีน 

 
 

4. การขอจริยธรรมการวิจัยในมนุษย 
 งานวิจัยนี้ไดผานการพิจารณาจริยธรรมการ
วิจัยในมนุษย มหาวิทยาลัยอุบลราชธานี ณ วันที่ 30 
พฤษภาคม 2556 โดยยึดหลักเกณฑตามคําประกาศ
เฮลซิงกิ (declaration of Helsinki)  
 
ผลการวิจัย 

ผลการจําแนกเชื้อแบคทีเรียจํานวน 14 ไอโซเลต 
ที่คัดแยกไดจากอุจจาระของเด็กแรกเกิด ดวยวิธีการ
ทางอณูวิทยา โดยใชเทคนิค 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
สมบูรณอยูประมาณ 1,500 bp. (Figure1)  

ผลการทดลองพบวาแบคทีเรียทุกไอโซเลตที ่       
คัดแยกไดเปนเชื้อแบคทีเรีย Enterococcus faecalis 
ทั้งหมด ทั้งนี้จากการวิเคราะหวาเปนเชื้อดังกลาวนั้น มี
หลักการ คือ  อาศัยค ารอยละความเหมือนหรือ 
percent of identity ของลําดับนิวคลีโอไทดในสวน
ของ 16s rDNA gene ระหวางเชื้อไอโซเลตกับเชื้อที่มี
รายงานไวในฐานขอมูล NCBI ผานการวิเคราะหโดย
โปรแกรม blast ซึ่งหากเปรียบเทียบแลวพบวามีคา
ความเหมือนตั้ งแต  97% ขึ้นไป ใหจําแนกวาเปน          
เชื้อแบคทีเรียชนิดน้ัน ซึ่งเชื้อทุกไอโซเลตในการวิจัยครั้ง
นี้พบวามีคาความเหมือนกันกับลําดับนิวคลีโอไทด         
ส วน  16s rDNA gene ของเชื้ อ  E. faecalis ตั้ งแต 
97% ทุกไอโซเลต ดังแสดงในTable 3 ดังนั้นจึงสรุปได
วาเชื้อท้ัง 14 ไอโซเลต เปนเชื้อ E. faecalis 
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Figure 1 ผลการตรวจหายีน 16s rDNA ในเชื้อแบคทีเรีย
จํานวน 14 ไอโซเลต ลูกศรชี้แสดงตําแหนงขยีน 
16s rDNA ที่ตรวจพบในดีเอนเอตัวอยาง 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

เปรียบเทียบความเหมือนของยีนสวน 16s 
rDNA กับเชื้อแบคทีเรียในฐานขอมูล NCBI 
database 

 

 
*แสดงผลเฉพาะยีนที่มีความเหมือนมากที่สุด 

 

ผลการตรวจหายีนท่ีเกี่ยวของกับปจจัยรุนแรงของ
การกอโรค (virulent gene) ทั้ ง 5 ยีน  ไดแก  cylA 
ace agg esp แ ล ะ  gelE ใ น เชื้ อ  Enterococcus 
faecalis จํานวน 14 ไอโซลเลต โดยใชเทคนิค PCR 
แ ล ะ  gel electrophoresis พ บ ว า ใน จํ า น วน เชื้ อ          

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

 

 
Figure 2 ความสัมพันธระหวางชนิดและจํานวนของ 

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

 
โดยพบวายีน cylA ซึ่งมีขนาด 517 bp ตรวจพบ

ได ในเชื้อ  E. faecalis ไอโซเลต KM2-bifi3 เท านั้ น 
(Figure3) ยีน ace ซึ่งมีขนาด 746 bp สามารถตรวจ
พบไดในเชื้อ E. faecalis เกือบทุกไอโซเลต ยกเวน        
ไอโซเลต KM2-bifi8 (Figure4) ยีน gelE ซึ่งมีขนาด 
547 bp ตรวจพบได ใน เชื้ อ  E. faecalis จํานวน 8        
ไอโซเลต ไดแก KM4-3 KM4-6 KM4-14/2 KM4-bifi3 
KM4-5 KM8-14 KM8-15 และ KM1-15B1 (Figure5) 
สวนยีน esp ซึ่งมีขนาด 933 bp ตรวจพบไดในเชื้อ        
E. faecalis จํานวน 10 ไอโซเลต ไดแก  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 ตรวจพบไดใน
เชื้อ E. faecalis จํานวน 10 ไอโซเลต ไดแก  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. ลูกศรแสดงตําแหนงของยีน 
cylA ที่ตรวจพบในตัวอยาง 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
ตัวอยาง ขนาด 746 bp. 

 

 
 

Figure5 ผลการตรวจหายีน gelE ในเชื้อแบคทีเรีย จํานวน 
14 ไอโซเลต DNA marker แสดงเฉพาะดีเอนเอ
ขนาด 400 500 650 850 1000 และ 1650 bp. 
ลูกศรแสดงตําแหนงของยีน gelE ที่ตรวจพบใน
ตัวอยาง 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
ตัวอยาง ขนาด 933 bp 

 
 

Figure7 ผลการตรวจหายีน agg ในเชื้อแบคทีเรีย จํานวน 
14 ไอโซเลต DNA marker แสดงเฉพาะดีเอนเอ
ขนาด 250 500 750 และ 1000 bp ลูกศรแสดง
ตําแหนงของยีน agg ที่ตรวจพบในตัวอยาง ขนาด 
923 bp  

 

สรุปและเสนอแนะ 
 การศึกษาชนิดของจุลินทรียในบริเวณลําไสของคน
โดยเฉพาะอยางยิ่ งในเด็กแรกเกิด พบวาชนิดและ
จํานวนของจุลินทรียเปนปจจัยสําคัญในการพัฒนา
ระบบภูมิคุมกัน การศึกษากอนหนานี้พบวาในเด็กแรก
เกิ ดที่ ค ลอดด วย วิ ธี ก ารต ามธรรมชาติ  (vaginal 
delivery) จะมีแบคที เรียทีมีประโยชน  เชน  สกุ ล 
Lactobacillus และ Bifidobacterium  มากกวาเด็ก
ที่ เกิ ดด วยวิธีก ารผ าตัด  (cesarean delivery) [15] 
อยางไรก็ตามชนิดและจํานวนของจุลินทรียที่พบ         
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ในชวงอายุที่มากขึ้นจะขึ้นอยูกับหลายปจจัย โดยเฉพาะ
อยางยิ่งในเรื่องโภชนาการ [16] 
 การศึกษากอนหนานี้ของคณะผูวิจัย 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
กอโรคจํานวน 14 ไอโซเลต จึงเปนจุดสนใจในการนํา
เชื้อดังกลาวมาศึกษาในเชิงลึกตอไป  
 การจําแนกเชื้อแบคทีเรียจํานวน 14 ไอโซเลต ดวย
วิธีการเพิ่มจํานวนยีนที่ตําแหนง 16s rDNA ซึ่งมีขนาด 
1500 bp ดวยวิธีการ PCR ตามดวยการทํ 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
ฐานขอมูล NCBI ซึ่งถือวาเปนวิธีการการจําแนกเชื้อที่
นาเชื่อถือ ผลการวิเคราะหพบวาเชื้อทุกไอโซเลตใน
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) และพบเปนปญหา
ขอ งก ารติ ด เชื้ อ ใน โร งพ ย าบ าล  โดยพ บ ว า เชื้ อ                 
E. faecalis ที่ติดเชื้อในโรงพยาบาลมักเปนสายพันธุที่
ดื้อยาปฏิชีวนะหลายชนิด เชน vancomycin และ 
high level gentamicin resistant (HLGR) [17] 
นอกจากนี้ยังพบวาเชื้อ E. faecalis สายพันธุรุนแรง
และกอโรคติดเชื้อและแพรกระจายในโรงพยาบาล
มักจะมียีนกอโรค บรรจุอยู [18] อยางไรก็ตามงานวิจัย
ที่เคยมีการรายงานกอนหนานี้พบวาเชื้อ E. faecalis ที่
คัดแยกไดจากผูปวย (clinical isolate) มักจะมียีน       
กอโรคบรรจุอยูมากกวาในเชื้อที่คัดแยกไดจากอุจจาระ
ของคนที่ มี สุ ขภ าพแข็ งแรง หรือแม กระทั่ งจาก
สิ่งแวดลอมตางๆ[19]  
 ยีนที่เกี่ยวของกับการสงเสริมการกอโรคของเชื้อ       
E. faecalis หรือที่ เรียกวายีนรุนแรงหรือยีนกอโรค 
(virulent gene) นั้ น  ได แก  ยี น  esp ace agg cylA 
และ gelE พบวาในจํานวนเชื้อ E. faecalis ทั้ ง 14        
ไอ โซ เล ต  แ ต ล ะ ไอ โซ เล ต จ ะ มี  virulent gene              
อยางนอยหนึ่งชนิดบรรจุอยู โดยเฉพาะอยางยิ่งเชื้อ             
E. faecalis ไอโซเลต KM2-bifi3 พบวามียีนดังกลาว

ทั้ง 5 ชนิดบรรจุอยู โดยความสําคัญของยีนกอโรคนั้น 
พบวายี น  cylA เป นยี นสํ าห รับการสร างโปรตี น            
ไซโตไลซิน (cytolysin) ซึ่งทําหนาที่ทําลายเนื้อเยื่อและ
เป นสา เหตุ ขอ งการก อ โรค เยื่ อหุ มหั ว ใจอั ก เสบ 
(endocarditis) [12] สวนยีน gelE เปนยีนสําหรับการ
สรางโปรตีนเจลาติเนส (gelatinase) ซึ่งมีผลทําใหเซลล
ในระบบภูมิคุมกันมีประสิทธิภาพลดลง [13] 

ผลการตรวจหายีนกอโรคในงานวิจัยครั้งนี้แสดง
ใหเห็นวาเชื้อ E. faecalis ที่ถึงแมจะเปนเชื้อประจําถิ่น
ในรางกายคนปกติ  แตก็อาจกลายเปนแหลงของ            
ยีนกอโรคชนิดตางๆและสงเสริมใหเชื้อกลายเปนเชื้อ
สาเหตุโรคติดเชื้อในคนได นอกจากนี้งานวิจัยที่นาสนใจ 
คือการศึกษาความสัมพันธกันระหวางคุณสมบัติทาง 
genotypic และ phenotypic ของเชื้อทุกไอโซเลต 
ทั้งน้ีจะไดเปรียบเทียบความรุนแรงของเชื้อ E. faecalis 
ที่มีและไมมียีนกอโรควาแตกตางกันอยางไร หรือ
แมกระทั่งศึกษาลําดับเบสในยีนกอโรคแตละชนิดวามี
การเปลี่ยนแปลงหรือการกลายพันธุ  (mutation) 
หรือไม  ซึ่ งคณะผูวิจั ยกํ าลังดําเนินการวิจัยขั้นสู ง
เกี่ยวกับเรื่องนี้ตอไป 
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