
 

 
 

Rajabhat J. Sci. Humanit. Soc. Sci. 15(2): 74-85, 2014 

การดือ้ตอยาปฏิชีวนะของแบคทีเรียกลุมโคลฟิอรม 
ที่แยกไดจากน้ําจากสิ่งแวดลอม 

 
ปยะรัตน  จิตรภริมย 

คณะวิทยาศาสตรและเทคโนโลยี มหาวิทยาลัยราชภัฏบานสมเด็จเจาพระยา กรุงเทพฯ  
corresponding author e-mail: p.chitpirom@yahoo.com 

บทคัดยอ  
การวิจัยเชิงสํารวจน้ีมีวัตถุประสงคเพื่อตรวจหาการดื้อตอยาปฏิชีวนะของแบคทีเรียกลุม      

โคลิฟอรมที่แยกไดจากนํ้าจากส่ิงแวดลอม 3 แหลง คือ แมนํ้าเจาพระยา นํ้าเสียจากโรงงานอุตสาหกรรม 
และนํ้าเสียจากชุมชน รวม 30 ตัวอยาง (แหลงละ 10 ตัวอยาง) โดยทําการเพาะเล้ียงเชื้อและแยกโคโลนี
ของแบคทีเรียกลุมโคลิฟอรม แหลงละ 100 ไอโซเลท รวม 300 ไอโซเลท พบ Escherichia coli, 
Klebsiella pneumoniae, Enterobacter cloacae, Klebsiella oxytoca และ Citrobacter 
freundii รอยละ 76.7, 16.7, 3.7, 2.3 และ 0.7 ตามลําดับ ผลการทดสอบการดื้อตอยาปฏิชีวนะ     
18 ชนิด โดยวิธี disk diffusion พบแบคทีเรียดื้อตอยาอยางนอย 1 ชนิด รอยละ 80.7 โดยดื้อตอยา 
Ampicillin มากที่สุด รอยละ 64.3 และพบดื้อตอยาแบบ multidrug-resistance (MDR) รอยละ 38.3 
และพบมีการดื้อตอยาแตกตางกันตามชนิดของแหลงนํ้าอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ (p≤0.05) โดยพบ
แบคทีเรียที่แยกจากนํ้าเสียในโรงงานอุตสาหกรรมดื้อตอยามากที่สุด ทั้งน้ีตรวจพบทุกไอโซเลทไวตอ  
ยากลุม Cephalosporins รุนที่ 4 กลุม Carbapenems และ Amikacin ผลจากการศึกษาน้ีสามารถ
นําไปประยุกตใชในการเฝาระวังแบคทีเรียดื้อยา ตลอดจนเปนเครื่องชี้วัดการใชยาตานจุลชีพที่ไม
เหมาะสมจนเกิดการปนเปอนออกสูส่ิงแวดลอม 
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Abstract 

The aim of this research was to detect antimicrobial susceptibility of coliform 
bacteria isolated from environmental water in three major sources; the Chaopraya river, 
wastewater from industrial factories and community sources in the total of 30 samples 
(10 samples per source). The 100 coliform bacteria from each sample were cultured 
and identified. A total of 300 coliform bacteria isolates are Escherichia coli, Klebsiella 
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pneumoniae, Enterobacter cloacae, Klebsiella oxytoca and Citrobacter freundii in the 
percentage of 76.7, 16.7, 3.7, 2.3 and 0.7 respectively. The results of their resistance 
test to 18 different antibiotics by disk diffusion method showed that the coliform 
bacteria showed most resistance to at least 1 antibiotic (80.7%). The highest resistant 
rate was found for Ampicillin (up to 64.3%). Thirty-eight percents of total bacterial 
isolate were multidrug-resistance (MDR). The differences of antimicrobial susceptibility 
of coliform bacteria were statistically significant (p≤0.05) among sources of water 
sample. The highest resistant rate was from the wastewater plant. All of them were 
sensitive to the 4th Cephalosporins, Carbapenems and Amikacin. This study can be 
applied for surveillance of bacterial antibiotic resistance and as an indication of         
the inappropriate use of antimicrobial agents that can lead to environmental contamination. 
  

keywords: antimicrobial susceptibility,  coliform bacteria,  environmental water 

บทนํา   
 มูลคาของการใชยาปฏิชีวนะในแตละปมีมากกวาหน่ึงหม่ืนลานบาท ซ่ึงยาที่มีมูลคาการใชมาก
ที่สุด 3 ลําดับแรก ไดแก กลุมเพนิซิลลิน (Penicillins) กลุมเซฟาโลสพอริน (Cephalosporins) และ
กลุมคารบาพิเนม (Carbapenems) (สวธส., 2555ก) โดยมีวัตถุประสงคเพื่อใชในการรักษาผูปวยและ
สัตวติดเชื้อ การใชยาปฏิชีวนะที่มากเกินความจําเปนน้ีจึงกอใหเกิดการปนเปอนลงสูส่ิงแวดลอม (สวธส., 
2555ข) และเปนการเรงจุลชีพในส่ิงแวดลอมใหมีการปรับตัวจนกอใหเกิดการดื้อยาปฏิชีวนะ         
กลไกสําคัญที่ทําใหเชื้อจุลชีพดื้อยาปฏิชวีนะ ไดแก การสรางเอนไซมมาทําลายหรือเปล่ียนแปลงยา การ
เปล่ียนแปลงโมเลกุลของ target site ของยา การสราง alternative target ขึ้นใหม การขาดโปรตีน 
พอริน หรือการสราง multidrug efflux pump ที่ทําใหเกิดการดื้อยาหลากหลายชนิด (Hawkey, 
2000) ซ่ึงสงผลกระทบโดยตรงตอการรักษาในทางการแพทยและสาธารณสุข ตลอดจนการสูญเสียทาง
เศรษฐกิจ (ASM Colloquium Report, 1999) กรมวิทยาศาสตรการแพทย พบวาเชื้อแบคทีเรียหลาย
ชนิดในประเทศไทยมีแนวโนมดื้อยาเพิ่มขึ้น เชน Escherichia coli ซ่ึงเปนสาเหตุของโรคทางเดิน
ปสสาวะอักเสบและการติดเชื้อในชองทอง พบดื้อยา Ampicillin และ Ciprofloxacin สูงขึ้นมากถึง 
รอยละ 80 และ 49 ตามลําดับ (สวธส., 2555ข)   
 แหลงนํ้า ถือเปนแหลงรองรับของเสียตามธรรมชาติ ประกอบกับการเกิดอุทกภัยในชวงเวลาที่
ผานมา ทําใหแหลงนํ้าเกิดการปนเปอนขยะมูลฝอยและส่ิงปฏิกูลเพิ่มมากขึ้น แบคทีเรียที่นิยมใชเปน
ดัชนีทางสุขาภิบาลเพื่อประเมินการปนเปอนส่ิงปฏิกูลในนํ้า คือ แบคทีเรียกลุมโคลิฟอรม เน่ืองจาก
แบคทีเรียในกลุมดังกลาวน้ี สวนใหญพบในทางเดินอาหารของคนและสัตว จึงมีความสัมพันธเก่ียวของ
กับการตรวจพบเชื้อกอโรคในระบบทางเดินอาหารดวย (APHA, 1998) การที่แบคทีเรียกลุมดังกลาวน้ี
อยูในสภาพแวดลอมที่ปนเปอนยาปฏิชีวนะอยางสมํ่าเสมอ ทําใหเกิดการกระตุนที่จะทําใหแบคทีเรีย
ดังกลาวเกิดการกลายพันธุ ตลอดจนการใชยาปฏิชีวนะที่มากเกินความจําเปนน้ีเปนตัวคัดเลือกสายพันธุ
ของเชื้อที่ไวตอยาใหเจริญไดนอยลง แตหลงเหลือเชื้อที่ดื้อยาใหเจริญเพิ่มขึ้น นอกจากน้ียังพบวา
แบคทีเรียสามารถถายทอดการดื้อยาในแนวดิ่งหรือในสายพันธุเดียวกันได ตลอดจนพบมีความสามารถ
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ในการถายทอดการดื้อยาในแนวราบหรือระหวางสายพันธุหรือในระดับจีนัสได โดยผานการคอนจูเกชัน 
(Ball et al., 2006; Zahid et al., 2009) ดวยเหตุน้ีจึงมีโอกาสที่แบคทีเรียในส่ิงแวดลอมที่ไมมีความสามารถใน
การกอโรคกับแบคทีเรียกอโรคจะมีการแลกเปล่ียนยีนดื้อยาระหวางกัน จึงทําใหเกิดการแพรกระจาย
ของแบคทีเรียที่มีความสามารถในการดื้อยาปฏิชีวนะในส่ิงแวดลอมมากขึ้นจนเกิดดื้อตอยาปฏิชีวนะ
แบบหลายชนิด (multidrug resistance) ถาเกิดการติดเชื้อจะทําใหการรักษาเปนไปไดยาก จึงจําเปน 
ตองมีการคิดคนยาปฏิชีวนะรุนใหมๆ ซ่ึงมีราคาแพงขึ้น เพื่อนํามาใชทดแทนยาเดิมที่ปลอดภัยและมี
ราคาถูกกวา    

แบคทีเรียกลุมโคลิฟอรม เปนกลุมแบคทีเรียที่พบปนเปอนไดบอยในส่ิงแวดลอม ซ่ึงสวนใหญ
จะถูกปลดปลอยในปริมาณมากจากการขับถายของมนุษยและสัตวเลือดอุน ดังน้ันจึงใชกลุมแบคทีเรีย
ดังกลาวน้ีเปนตัวบงชี้การพบเชื้อกอโรคในระบบทางเดินอาหารไดดี โดยปกติไมถือวาแบคทีเรียกลุมน้ี
เปนเชื้อกอโรค แต ในปจจุบันพบวามีความสามารถในการกอโรคเพิ่มขึ้นได  เชน Klebsiella 
pneumoniae และ Enterobacter cloacae พบเปนสาเหตุสําคัญของโรคติดเชื้อในโรงพยาบาล และ
เปนเชื้อกอโรคแบบฉวยโอกาส สวน Citrobacter freundii กอใหเกิดโรคติดเชื้อนอกระบบทางเดิน
อาหาร (Bagley, 1985; Podschun & Ullmann, 1998) ตลอดจนสามารถแยกแบคทีเรียที่ดื้อตอยา
ปฏิชีวนะไดหลากหลายชนิดที่พบไดบอย คือ E. coli ซ่ึงสามารถแยกไดจากมนุษยและสัตว กอใหเกิด
โรคติดเชื้อไดทุกระบบในรางกาย (Tadesse et al., 2012) จากการศึกษาพบวาแมนํ้าเปนแหลงที่สําคัญ
หลักในการตรวจพบแบคทีเรียที่ดื้อตอยาปฏิชีวนะในประเทศสหรัฐอเมริกา (Ash et al., 2002) สวนใน
สาธารณรัฐประชาชนบังกลาเทศสามารถแยก E. coli ที่ดื้อตอยาปฏิชีวนะหลายชนิด และมีรายงาน
ความสามารถของแบคทีเรียในการสงผานยีนดื้อยาน้ีระหวางกันได (Zahid et al., 2009) นอกจากน้ีมี
รายงานการพบแบคทีเรียในประเทศอินเดียที่ดื้อยาปฏิชีวนะในระดับที่ไมสามารถใชยาปฏิชีวนะที่มี
ประสิทธิภาพสูงในการรักษาได ทั้งยังพบวาสามารถแยกแบคทีเรียน้ีไดนอกโรงพยาบาล เน่ืองจากการใช
ยาปฏิชีวนะที่ไมถูกตอง และขาดการควบคุมการใชยาปฏิชีวนะ (ประชาชาติธุรกิจ, 2555) เชนเดียวกับ
หลายๆ ประเทศที่ประสบวิกฤตการณเชื้อดื้อยาปฏิชีวนะที่กําลังทวีความรุนแรงและขยายผลไปทั่วโลก 
ปญหาเรื่องเชื้อดื้อยาปฏิชีวนะน้ีถือเปนปญหาเรงดวนที่สําคัญจนองคการอนามัยโลกไดกําหนดเปน คํา
ขวัญในวันสุขภาพโลก ประจําป 2554 วา “antimicrobial resistance : no action today, no cure 
tomorrow” หรือ “การดื้อตอยาปฏิชีวนะน้ัน หากไมทําอะไรในวันน้ี ก็จะไมสามารถรักษาไดในวัน
พรุงน้ี” เน่ืองจากกําลังจะเขาสูยุคที่ไมมียาปฏิชีวนะหรือยาที่มีประสิทธิภาพพอในการรักษาโรค (สวธส., 
2555ก) ดังน้ันการวิจัยเชิงสํารวจน้ีจึงมีวัตถุประสงคเพื่อตรวจหาการดื้อยาปฏิชีวนะของแบคทีเรียกลุม
โคลิฟอรมที่แยกไดจากนํ้าจากส่ิงแวดลอม ซ่ึงผลจากการศึกษาน้ีสามารถนําไปประยุกตใชในการเฝา
ระวังแบคทีเรียดื้อยา ตลอดจนเปนแนวทางในการกําหนดมาตรการหรือนโยบาย เพื่อควบคุมการ
แพรกระจายของแบคทีเรียกลุมดังกลาวสูส่ิงแวดลอม  
 
วิธีดําเนินการวิจัย 

เก็บตัวอยางนํ้าจากส่ิงแวดลอม 3 แหลง คือ แมนํ้าเจาพระยา จํานวน 10 สถานี ไดแก สถานี
ที่ 1 ทาเรือนนทบุรี (พิบูลสงคราม) สถานีที่ 2 ทาเรือพระราม 5 สถานีที่ 3 ทาเรือพระราม 7 สถานีที่ 4 
ทาเรือวัดสรอยทอง สถานที่ 5 ทาเรือเกียกกาย สถานีที่ 6 ทาเรือสะพานกรุงธน (ซังฮี้) สถานีที่ 7 ทาเรือ
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เทเวศร สถานีที่ 8 ทาเรือพระอาทิตย สถานีที่ 9 ทาเรือพระปนเกลา และสถานีที่ 10 ทาเรือวังหลัง 
(พรานนก) จํานวนสถานีละ 1 ตัวอยาง รวม 10 ตัวอยาง สําหรับนํ้าเสียจากโรงงานอุตสาหกรรมใน
จังหวัดสมุทรปราการ จํานวน 10 แหง ไดแก โรงงานผลิตทอเหล็ก จํานวน 2 แหง โรงงานบริการรับ
พิมพผา จํานวน 2 แหง โรงงานผลิตเส้ือผาสําเร็จรูป จํานวน 2 แหง โรงงานผลิตสายไฟสายโทรศัพท 
จํานวน 1 แหง โรงงานผลิตพลาสติก จํานวน 1 แหง โรงงานผลิตโฟม จํานวน 1 แหง และโรงงานผลิต
ปุยทางการเกษตร จํานวน 1 แหง โดยทําการเก็บตัวอยางนํ้าเสียจากโรงงานแหงละ 1 ตัวอยาง รวม    
10 ตัวอยาง และนํ้าเสียจากชุมชน จํานวน 10 ชุมชน ไดแก ชุมชนในเขตบางกอกนอย จํานวน 1 ชุมชน 
ชุมชนในเขตบางกอกใหญ จํานวน 1 ชุมชน ชุมชนในเขตพระนคร จํานวน 1 ชุมชน ชุมชนในเขตภาษี
เจริญ จํานวน 1 ชุมชน และชุมชนในเขตธนบุรี จํานวน 6 ชุมชน โดยทําการเก็บตัวอยางนํ้าเสียจาก
ชุมชนละ 1 ตัวอยาง รวม 10 ตัวอยาง รวมตัวอยางนํ้าจากส่ิงแวดลอมทั้งหมด 30 ตัวอยาง (30 แหง) 
และทําการแยกเชื้อแบคทีเรียกลุมโคลิฟอรมจากตัวอยางนํ้าดวยวิธี enrichment culture โดยการตวง
ตัวอยางนํ้าปริมาตร 50 มิลลิลิตร ลงใน Lactose broth (Oxoid, U.K.) ปริมาตร 50 มิลลิลิตร บมเพาะ 
เล้ียงที่ 37 องศาเซลเซียส นาน 24 ชั่วโมง จากน้ันถายเชื้อลงบนอาหารเล้ียงเชื้อ MacConkey agar 
(Oxoid, U.K.) บมเพาะเล้ียงที่ 37 องศาเซลเซียส นาน 24 ชั่วโมง เลือกโคโลนีในแตละตัวอยาง เพื่อ
วินิจฉัยชนิดของเชื้อโดยใชปฏิกิริยาทางชีวเคมี (Biochemical test) จํานวนแหลงนํ้าละ 100 ไอโซเลท 
รวมทั้งส้ิน 300 ไอโซเลท จากน้ันนําเชื้อที่แยกไดไปทําการทดสอบและแปลผลการดื้อตอยาปฏิชีวนะโดย
ใชวิธี disk diffusion (CLSI, 2013) ตอยาปฏิชีวนะ (Oxoid, U.K.) จํานวน 11 กลุม รวมทั้งหมด 18 
ชนิด (ตารางที่ 2) โดยนํามาวางบนอาหารเล้ียงเชื้อ Mueller-Hinton agar (Oxoid, U.K.) ที่ไดเกล่ียเชื้อ
ที่ตองการทดสอบซ่ึงมีความเขมขนหรือความขุนเทากับ 0.5 McFarland โดยใชเครื่องวัดความขุนของ
สารละลาย (Densitometer ยี่หอ Grant รุน Den-1) นําไปบมเพาะเล้ียงที่ 37 องศาเซลเซียส นาน 24 
ชั่วโมง และแปลผลการดื้อตอยาตาม Clinical and Laboratory Standards Institute (CLSI) โดยใช 
E. coli ATCC 25922 เปนแบคทีเรียควบคุมคุณภาพในการทดสอบการดื้อตอยาปฏิชีวนะใน
หองปฏิบัติการ (quality control) และใชสถิติเชิงพรรณนาในการวิเคราะหขอมูล ไดแก คารอยละ และ
วิเคราะหขอมูลโดยใชโปรแกรมทางสถิต ิ 

 
ผลการวิจัย 

จากการเพาะเล้ียงเชื้อและแยกโคโลนีของแบคทีเรียกลุมโคลิฟอรมจากตัวอยางนํ้าจาก
ส่ิงแวดลอม 3 แหลง เม่ือนํามาทดสอบปฏิกิริยาทางชีวเคมีพบเปน E. coli, K. pneumoniae, E. cloacae, 
K. oxytoca และ C. freundii คิดเปนรอยละ 76.7, 16.7, 3.7, 2.3 และ 0.7 ของจํานวนแบคทีเรีย
ทั้งหมด ตามลําดับ และพบการดื้อตอยาปฏิชีวนะแบบ multidrug-resistance (MDR) คิดเปนรอยละ 
38.3 ของจํานวนแบคทีเรียทั้งหมด ดังตารางที่ 1 

การทดสอบการดื้อตอยาปฏิชีวนะทั้ง 18 ชนิด ในแบคทีเรียทั้งหมด 300 ไอโซเลท พบดื้อตอ
ยา (resistance) อยางนอย 1 ชนิด คิดเปนรอยละ 80.7 ซ่ึงพบดื้อตอยา AM, AMC, CZ, CXM, CTX, 
CAZ, CPD, FOX, ATM, GM, NN, SXT, CIP และ TE (ดูชื่อเต็มของยาจากตารางที่ 2) คิดเปนรอยละ 
64.3, 10.3, 16.0, 5.7, 5.0, 1.3, 5.3, 10.3, 1.7, 6.3, 4.3, 23.3, 12.0 และ 63.7 ของจํานวน
แบคทีเรียทั้งหมด ตามลําดับ และพบแบคทีเรียทุกไอโซเลทไวตอยา (sensitive) FEP, IPM, MEM และ 
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AN เม่ือเปรียบเทียบการดื้อตอยาปฏิชีวนะตามชนิดของแหลงนํ้า พบวาใหผลดื้อตอยา AMC, CZ, CXM, 
CTX, CPD, FOX และ TE แตกตางกันอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ (p≤0.05) โดยพบแบคทีเรียที่แยกจาก
นํ้าเสียในโรงงานอุตสาหกรรมดื้อตอยามากกวาแหลงอ่ืนๆ ดังตารางที่ 2  

การทดสอบการดื้อตอยาปฏิชีวนะของ E. coli จํานวน 230 ไอโซเลท พบดื้อตอยาอยางนอย 
1 ชนิด คิดเปนรอยละ 77.4 ซ่ึงพบดื้อตอยา AM, AMC, CZ, CXM, CTX, CAZ, CPD, FOX, ATM, 
GM, NN, SXT, CIP และ TE คิดเปนรอยละ 59.6, 1.3, 8.3, 6.1, 6.1, 1.3, 6.1, 0.9, 1.7, 8.3, 5.7, 
27.4, 13.5 และ 70.0 ของจํานวน E. coli ทั้งหมด ตามลําดับ และพบ E. coli ทุกไอโซเลทไวตอยา 
FEP, IPM, MEM และ AN ทั้งน้ีพบการดื้อตอยาแบบ MDR คิดเปนรอยละ 35.2 ของจํานวน E. coli 
ทั้งหมด  

สวนการทดสอบการดื้อตอยาปฏิชีวนะของ K. pneumoniae จํานวน 50 ไอโซเลท พบดื้อ   
ตอยาอยางนอย 1 ชนิด คิดเปนรอยละ 92.0 ซ่ึงพบดื้อตอยา AM, AMC, CZ, CXM, CTX, CPD, FOX, 
ATM, SXT, CIP และ TE คิดเปนรอยละ 84.0, 32.0, 34.0, 2.0, 2.0, 2.0, 34.0, 2.0, 12.0, 10.0 และ 
44.0 ของจํานวน K. pneumoniae ทั้งหมด ตามลําดับ และพบ K. pneumoniae ทุกไอโซเลทไวตอ
ยา CAZ, FEP, IPM, MEM, AN, GM และ NN ทั้งน้ีพบการดื้อตอยาแบบ MDR คิดเปนรอยละ 44.0 
ของจํานวน K. pneumoniae ทั้งหมด  

นอกจากน้ีจากการแยกโคโลนีของแบคทีเรียกลุมโคลิฟอรมจากแหลงนํ้าจากส่ิงแวดลอมทั้ง 3 
แหลง พบแบคทีเรียชนิดอ่ืนๆ จํานวน 20 ไอโซเลท ไดแก E. cloacae, K. oxytoca และ C. freundii 
จํานวน 11, 7 และ 2 ไอโซเลท ตามลําดับ ผลการทดสอบการดื้อตอยาปฏิชีวนะของ E. cloacae พบ
ทุกไอโซเลทดื้อตอยาแบบ MDR สวน K. oxytoca จํานวน 7 ไอโซเลท พบดื้อตอยา 5 ไอโซเลท โดยทั้ง 
5 ไอโซเลท ดื้อตอยา TE และพบ 1 ไอโซเลท ดื้อตอยาแบบ MDR สําหรับ C. freundii ทั้ง 2 ไอโซเลท 
พบดื้อตอยา 1 ชนิดเทาน้ัน คือ AM 
 
ตารางที่ 1  ชนิดและจํานวนแบคทีเรียกลุมโคลิฟอรมที่แยกจากแหลงนํ้าจากส่ิงแวดลอม จํานวน 300   

ไอโซเลท และผลการดื้อตอยาปฏิชีวนะแบบ Multridrug-resistance (MDR)  
 

ชนิดของ
แบคทีเรีย 

จํานวนแบคทีเรียที่แยกไดจากแหลงน้ํา (จํานวนแบคทีเรียที่ดื้อตอยาปฏิชีวนะแบบ MDR) 
แมน้ําเจาพระยา น้ําเสียจากโรงงานอตุสาหกรรม น้ําเสียจากชุมชน 

E. coli 77 (30) 75 (24) 78 (27) 
K. pneumoniae 15 (4) 24 (17) 11 (1) 
E. cloacae 4 (4) 0 7 (7) 
K. oxytoca 3 (0) 1 (1) 3 (0) 
C. freundii 1 (0) 0 1 (0) 
*Multidrug-resistance (MDR) หมายถึง เชื้อที่สามารถดื้อตอยาตานแบคทีเรียตั้งแต 3 กลุมขึ้นไป โดยยาดังกลาวรวมถึง
ยาในกลุม Cephalosporins รุนที่ 3-4 ยาในกลุม Carbapenems ยาในกลุม Aminoglycosides ยาในกลุม Quinolones ยาผสม
ของยากลุมบีตา-แลคแทมและสารยับยั้งเอนไซมบีตา-แลคทาเมส เปนตน (Magiorakos et al., 2012) (ตารางที่ 2) 
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ตารางที่ 2 การดื้อตอยาปฏิชีวนะของแบคทีเรียกลุมโคลิฟอรม จํานวน 300 ไอโซเลท 
 

ยาปฏิชีวนะ 
ความเขมขน 
(ไมโครกรัม) 

จํานวนไอโซเลทของแบคทีเรียที่ดื้อตอยาปฏิชีวนะ (n=100) 
รวม            

(รอยละ) 

 
p-value แมน้ําเจาพระยา 

 
น้ําเสียจากโรงงาน

อุตสาหกรรม  
 น้ําเสียจาก

ชุมชน 
กลุม Penicillins 
Ampicillin (AM) 

 
10 

 
69 

 
63 

 
61 

 
64.3 

 
0.470 

กลุม Penicillins + beta-lactamase inhibitors 
Amoxicillin-
clavulanic acid 
(AMC) 

20/10 7 17 7 10.3 0.027* 

กลุม Non-extended spectrum cephalosporins; 1st and 2nd generation cephalosporins 
Cefazolin (CZ) 30 9 27 12 16.0 0.001* 
Cefuroxime (CXM) 30 2 10 5 5.7 0.047* 
กลุม Extended spectrum cephalosporins; 3rd and 4th generation cephalosporins 
Cefotaxime (CTX) 30 2 10 3 5.0 0.018* 
Ceftazidime (CAZ) 30 0 3 1 1.3 0.170 
Cefpodoxime (CPD) 10 2 10 4 5.3 0.032* 
Cefepime (FEP) 30 0 0 0 0.0 - 
กลุม Cephamycins 
Cefoxitin (FOX) 

 
30 

 
6 

 
18 

  
7 

 
10.3 

 
0.008* 

กลุม Monobactams 
Aztreonam (ATM) 

 
30 

 
2 

 
3 

 
0 

 
1.7 

 
0.241 

กลุม Carbapenems 
Imipenem (IPM) 

 
10 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0.0 

 
- 

Meropenem (MEM) 10 0 0 0 0.0 - 
กลุม Aminoglycosides 
Amikacin (AN) 30 0 0 0 0.0 - 
Gentamicin (GM) 10 5 8 6 6.3 0.675 
Tobramycin (NN) 10 2 7 4 4.3 0.217 
กลุม Folate pathway inhibitors 
Trimetroprim/ 
Sulfamethoxazole 
(SXT) 

1.25/23.75 26 23 21 23.3 0.702 

กลุม Fluoroquinolones 
Ciprofloxacin (CIP) 5 12 10 14 12.0 0.685 
กลุม Tetracyclines 
Tetracycline (TE) 

 
30 

 
64 

 
72 

 
55 

 
63.7 

 
0.044* 

* แหลงน้ําแตละแหลงใหผลดื้อตอยาปฏิชีวนะแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ  ที่ระดับความเชื่อมั่นรอยละ 95 
(p≤0.05) 
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สรุปและการอภิปรายผลการวิจัย   
แบคทีเรียกลุมโคลิฟอรมที่แยกไดจากนํ้าจากส่ิงแวดลอม จํานวน 300 ไอโซเลท พบ E. coli 

มากที่สุด (รอยละ 76.7) สอดคลองกับการศึกษาของ Luczkiewicz et al. (2011) รายงานวาฟคัลโคลิฟอรม 
(fecal coliform) ที่พบมากที่สุดในนํ้าผิวดิน คือ E. coli ซ่ึงเปนแบคทีเรียประจําถิ่นกลุมแกรมลบที่พบ
มากที่สุดในระบบทางเดินอาหารของคนและสัตวเลือดอุน มีรายงานการแยกเชื้อไดบอยที่สุดจากส่ิงสง
ตรวจของผูปวยและกอใหเกิดโรคติดเชื้อไดทุกระบบในรางกาย รวมถึงโรคติดเชื้อในโรงพยาบาล ไดแก 
โลหิตเปนพิษ ไสติ่งอักเสบ เยื่อบุชองทองอักเสบ การติดเชื้อที่ถุงนํ้าดี ปอดบวม และล้ินหัวใจอักเสบ 
รองลงมา คือ K. pneumoniae (รอยละ 16.7) ซ่ึงจัดเปนแบคทีเรียกลุมฟคัลโคลิฟอรมเชนเดียวกัน 
เปนแบคทีเรียแกรมลบที่พบตามส่ิงแวดลอมทั่วไป และตามเยื่อเมือกในรางกายของคนและสัตว สามารถ
กอโรคไดเกือบทุกระบบในรางกาย โดยแยกเชื้อไดบอยที่สุดจากส่ิงสงตรวจเน่ืองจากมีปจจัยที่กอใหเกิด
ความรุนแรงของโรค สวน E. cloacae (รอยละ 3.2) พบตามส่ิงแวดลอมทั่วไป เชน ดิน นํ้า ขยะ พบ
เปนเชื้อประจําถิ่นในระบบทางเดินอาหาร จัดเปนเชื้อกอโรคกลุมฉวยโอกาสและโรคติดเชื้อใน
โรงพยาบาล สามารถแยกไดบอยจากส่ิงสงตรวจเชนเดียวกัน พบ K. oxytoca (รอยละ 2.3) และ       
C. freundii (รอยละ 0.7) ซ่ึงจัดรวมเปนแบคทีเรียกลุมโคลิฟอรมทั้งหมด พบเปนเชื้อประจําถิ่นในระบบ
ทางเดินอาหาร กอใหเกิดโรคติดเชื้อนอกระบบทางเดินอาหาร เชน การติดเชื้อในกระแสโลหิต  (ภัทรชัย, 
2552; อิสยา และวัชรินทร, 2556) การพบการปนเปอนแบคทีเรียกลุมโคลิฟอรม ซ่ึงถือเปนดัชนีทาง
สุขาภิบาลที่ชวยทํานายแหลงและระดับการปนเปอนของแบคทีเรียที่มาจากส่ิงแวดลอมและจากอุจจาระ
หรือ ส่ิงปฏิกูล โดยเฉพาะอยางยิ่งการตรวจพบฟคัลโคลิฟอรม และ E. coli สามารถยืนยันไดวาแหลงนํ้า
น้ันมีการปนเปอนส่ิงปฏิกูลที่มาจากชุมชน นอกจากน้ีการตรวจพบเชื้อดังกลาวยังแสดงถึงการจัดการ
สุขาภิบาลในเรื่องสวมและการกําจัดส่ิงปฏิกูลในชุมชนที่ไมเหมาะสม จนเกิดการปนเปอนสูแหลงนํ้า
สาธารณะ อันอาจสงผลตอการแพรกระจายของเชื้อกอโรคในระบบทางเดินอาหารรวมถึงหนอนพยาธิได 
ซ่ึงพบเปนปญหาหลักทางสาธารณสุขของประเทศไทย แมรายงานน้ีไมไดทําการทดสอบความสามารถใน
การกอโรคของ E. coli แตมีรายงานพบ E. coli ที่สามารถกอโรค (pathogenic E. coli) ซ่ึงแยกไดจาก
ส่ิงแวดลอม (Reinthaler et al., 2003) ดังน้ันจึงมีโอกาสเส่ียงที่ผูสัมผัสนํ้าในแหลงดังกลาวจะเกิดโรคที่
เกิดจากการติดเชื้อดังกลาวได 

การทดสอบการดื้อตอยาปฏิชีวนะของแบคทีเรียทั้งหมดที่แยกไดโดยวิธี disk diffusion พบ
ดื้อตอยาอยางนอย 1 ชนิด สูงถึงรอยละ 80.7 ซ่ึงพบดื้อตอยา AM มากที่สุด คิดเปนรอยละ 64.3 
รองลงมาคือ TE, SXT และ CZ คิดเปนรอยละ 63.7, 23.3 และ 16.0 ตามลําดับ โดยพบการดื้อตอยา
แบบ MDR (Magiorakos et al., 2012) คิดเปนรอยละ 38.3 ซ่ึงทําใหเปนขอจํากัดในการเลือกใชยาใน
การรักษา หรือ ตองใชระยะเวลาในการเขารับการรักษาหากมีการติดเชื้อจากแบคทีเรียดังกลาวยาวนาน 
อันสงผลตอคาใชจาย ตลอดจนสภาพจิตใจ และมีโอกาสสูงที่จะเกิดการติดเชื้อโรคฉวยโอกาสและเชื้อ
อ่ืนๆ ในโรงพยาบาลได อยางไรก็ตามพบแบคทีเรีย ทุกไอโซเลทไวตอยากลุม Aminoglycosides (AN) 
กลุม Cephalosporins รุนที่ 4 (FEP) และกลุม Carbapenems (IPM, MEM) ซ่ึงถือเปนยากลุมสุดทาย
ที่ใชในการรักษาโรคติดเชื้อแบคทีเรียรุนแรงในปจจุบัน เม่ือเปรียบเทียบการดื้อตอยาปฏิชีวนะชนิดตางๆ 
ตามชนิดของแหลงนํ้า พบดื้อตอยา AMC, CZ, CXM, CTX, CPD, FOX และ TE แตกตางกันอยางมี
นัยสําคัญทางสถิติ (p≤0.05) โดยแบคทีเรียที่แยกไดจากนํ้าเสียในโรงงานอุตสาหกรรมใหผลดื้อตอยา
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มากที่สุด ซ่ึงแตกตางจากอีก 2 แหลง คอืแมนํ้าเจาพระยา และนํ้าเสียจากชุมชนที่มีแนวโนมการพบเชื้อ
ดื้อยาปฏิชีวนะไมตางกัน เน่ืองจากนํ้าเสียที่ปลอยจากโรงงานอุตสาหกรรมอาจมีการปนเปอนมลพิษ
โดยเฉพาะสารโลหะหนักเปนเวลานาน จึงทําใหแบคทีเรียเกิดการปรับตัวจนเกิดการดื้อตอยาขึ้น  

จากการศึกษาการดื้อตอยาปฏิชีวนะของ E. coli พบดื้อตอยาอยางนอย 1 ชนิด สูงถึงรอยละ 
77.4 โดยพบดื้อตอยา TE มากที่สุด (รอยละ 70.0) สอดคลองกับการศึกษาของ Elmanama et al. 
(2006) ที่พบ E. coli ที่แยกจากนํ้าเสียและนํ้าทะเลดื้อตอยา TE ถึงรอยละ 66.7 เชนเดียวกับการศึกษา
ของ Reinthaler et al. (2003) ที่พบ E. coli ที่แยกจากส่ิงสกปรกและกากตะกอนในระบบบําบัดนํ้า
เสีย ดื้อตอยา TE สูงที่สุด ถึงแมวาในปจจุบัน TE ไมไดเปนยาทางเลือกที่นํามาใชในการรักษาโรคติดเชื้อ 
E. coli ในคน อยางไรก็ตามพบวา E. coli ที่ดื้อตอยา TE สามารถกระตุนให E. coli อ่ืน ดื้อตอยา TE 
ดวย (Luczkiewicz et al., 2011) การดื้อตอยารองลงมาคือการดื้อตอยา AM (รอยละ 59.6) ในขณะที่
การศึกษาอ่ืนๆ เชน Florea (2011) พบ   E. coli ที่แยกจากแมนํ้าแหงหน่ึงดื้อตอยาในกลุม Penicillins 
(Ticarcillin และ Ampicillin) สูงถึงรอยละ 60 เชนเดียวกัน สําหรับการดื้อตอยา AM พบไดแพรหลาย
ใน E. coli ที่แยกไดจากทั้งส่ิงสงตรวจทางคลินิก (สวธส., 2555ข) และจากนํ้าเสียในส่ิงแวดลอม 
(Luczkiewicz et al., 2011) สวนการดื้อตอยา SXT ซ่ึงเปนยาปฏิชีวนะที่สวนใหญใชในการรักษา    
โรคติดเชื้อทางเดินปสสาวะ พบสูงถึงรอยละ 27.4 สอดคลองกับการศึกษาของ Burman et al. (2003) 
ในขณะที่พบการดื้อตอยา CIP รอยละ 13.5 ซ่ึงใกลเคียงกับการศึกษาของ Elmanama et al. (2006) 
ที่พบ E. coli ที่แยกจากนํ้าเสียและนํ้าทะเลดื้อตอยาน้ี รอยละ 14.9 และใกลเคียงกับการดื้อตอยาน้ีของ 
E. coli (รอยละ 13) ที่แยกจากแมนํ้าที่ศึกษาโดย Luczkiewicz et al. (2011) นอกจากน้ีพบมีรายงาน 
E. coli ที่แยกจากลําไสดื้อตอยากลุม Fluoroquinolones (Lautenbach et al., 2009) ไดเชนเดียว 
กัน โดยพบวากลไกที่สําคัญในการดื้อตอยากลุม Fluoroquinolones ของแบคทีเรียแกรมลบเกิดจาก
การกลายพันธุของโครโมโซมหรืออาจเกิดจากการถายทอดยีนดื้อยาทางพลาสมิด (Nordmann & 
Poirel, 2005) นอกจากน้ีพบ E. coli ดื้อตอยาแบบ MDR คิดเปนรอยละ 35.2 ซ่ึงยาปฏิชีวนะทุกชนิด
ดังกลาวถูกนํามาใชในการรักษาโรคติดเชื้อทางเดินปสสาวะที่เกิดจาก E. coli ยกเวนยา TE 

สวนการทดสอบการดื้อตอยาปฏิชีวนะของ K. pneumoniae จํานวน 50 ไอโซเลท พบดื้อ  
ตอยาอยางนอย 1 ชนิด สูงถึงรอยละ 92.0 ซ่ึงพบดื้อตอยา AM, TE, CZ และ FOX รอยละ 84.0, 44.0, 
34.0 และ 34.0 ตามลําดับ โดยพบการดื้อตอยาแบบ MDR รอยละ 44.0 และพบ K. pneumoniae 
ทุกไอโซเลทไวตอยากลุม Cephalosporins (CAZ, FEP) ยากลุม Aminoglycosides ทุกชนิดที่ใช
ทดสอบ (AN, GM, NN) และยากลุม Carbapenems (IPM, MEM) 

สวน K. oxytoca จํานวน 7 ไอโซเลท พบสวนใหญดื้อตอยา TE ดังน้ันจึงไมแนะนําใหใชยา 
TE ในการรักษาผูปวยที่ติดเชื้อน้ี โดยพบเชื้อจํานวน 1 ไอโซเลท ดื้อตอยาแบบ MDR ตางจากการดื้อตอ
ยาของ E. cloacae จํานวน 11 ไอโซเลท ที่พบทุกไอโซเลทดื้อตอยาแบบ MDR แสดงวาเชื้อดังกลาวน้ี
สามารถดื้อตอยาไดงายเม่ือเปรียบเทียบกับแบคทีเรียในกลุมเดียวกัน ดังน้ันจึงมีทางเลือกในการ
รักษาการติดเชื้อน้ีไดนอยกวา และจากการดื้อยาดังกลาวแสดงวาเชื้อน้ีมีความสามารถในการสราง
เอนไซมแอมพซีบีตาแลคทาเมส เน่ืองจากดื้อตอยาในกลุม Penicillins (AM) กลุม Cephalosporins 
รุนที่ 1-3 (CZ, CXM, CTX, CAZ, CPD) กลุม Monobactams (ATM) กลุม Cephamycins (FOX) แต
ไวตอยาในกลุม Cephalosporins รุนที่ 4 (FEP)  กลุม Carbapenems (IPM, MEM) รวมถึงไมถูก   
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ตานฤทธ์ิดวยสารยับยั้งเอนไซม beta-lactam (AMC) (Jacoby, 2009) สําหรับ C. freundii ทั้ง 2 ไอโซเลท 
พบดื้อตอยา 1 ชนิดเทาน้ัน  

โดยภาพรวมของงานวิจัยน้ีเม่ือพิจารณาจากระดับความชุกของการดื้อยาปฏิชีวนะของ
แบคทีเรียที่แยกได พบวายาในกลุม Carbapenems กลุม Monobactams กลุม Aminoglycosides 
และกลุม Cephalosporins รุนที่ 3 และรุนที่ 4 สามารถพิจารณาเปนทางเลือกในการรักษา หากยังไมมี
ขอมูลการดื้อยาของแบคทีเรียที่กอโรคติดเชื้อดังกลาวในชุมชน ตามลําดับ ในขณะที่ไมควรเลือกใชยาใน
กลุม Penicillins กลุม Tetracyclines กลุม Folate pathway inhibitors กลุม Cephalosporins     
รุนที่ 1 และรุนที่ 2 กลุม Fluoroquinolones กลุม Penicillins + beta-lactamase inhibitors และ
กลุม Cephamycins ตามลําดับ อยางไร ก็ตามตองพิจารณาถึงความปลอดภัยในการเลือกใชยาดวยเปน
สําคัญ  

จากการศึกษาพบแบคทีเรียกลุมโคลิฟอรมทีแ่ยกจากแหลงนํ้าจากส่ิงแวดลอมทุกชนิดดื้อตอยา 
ซ่ึงกลไกสําคัญที่ทําใหเกิดการดื้อตอยาเน่ืองมาจากการถายทอดยีนดื้อยาในแนวนอนจากหนวย
พันธุกรรมที่สามารถเคล่ือนที่ได เชน พลาสมิด ทรานสโพซอน หรือ อินทิกรอน ซ่ึงพบมีรายงานใน
แบคทีเรียที่แยกไดจากส่ิงแวดลอม (Schlüter et al., 2007; Soda et al., 2008) การพบแบคทีเรีย  
ดื้อยาในแหลงนํ้าดังกลาวแสดงถึงการเปล่ียนแปลงของระบบนิเวศนํ้าที่มีสาเหตุจากการกระทําของ
มนุษย เชน การทิ้งส่ิงปฏิกูลลงในแหลงนํ้า การใชยาปฏิชีวนะมากเกินความจําเปนทั้งการใชยาในคนและ
ในสัตว จนเกิดการปนเปอนลงสูแหลงนํ้า การระบายนํ้าเสียจากชุมชน ตลอดจนการปลอยนํ้าเสีย และ
ระบายนํ้าทิ้งจากโรงงานอุตสาหกรรมที่ปนเปอนมลพิษ เชน โลหะหนัก ลงในแหลงนํ้าสงผลใหแบคทีเรีย
เกิดการปรับตัวจนเกิดการดื้อตอยาขึ้น ดวยเหตุน้ีจึงควรกําหนดมาตรการหรือนโยบายที่สามารถลดการ
ปนเปอนดังกลาวลงสูแหลงนํ้า เชน ควบคุมการใชยาปฏิชีวนะและสารเคมีที่เปนยาตานจุลชีพในสัตวเพื่อ
เรงการเจริญเติบโตในสัตวเศรษฐกิจ รวมถึงการควบคุมกําจัดแบคทีเรียกลุมดังกลาวไมใหแพรกระจาย   
สูส่ิงแวดลอม นอกจากน้ีควรใหความสําคัญในการใชยาปฏิชีวนะอยางสมเหตุสมผลในสถานพยาบาลทุก
แหง ควบคุมการจําหนายยาปฏิชีวนะที่รานขายยา และที่สําคัญทุกคนตองมีความเขาใจที่ถูกตอง และ
ความตระหนักถึงความสําคัญของแบคทีเรียดื้อยา โดยการพิจารณาใชยาปฏิชีวนะเทาที่จําเปนและ
สมเหตุสมผล เปนการปองกันการแพรกระจายของแบคทีเรียดื้อยา โดยเฉพาะการดื้อยาแบบ MDR ซ่ึง
จะสงผลกระทบโดยตรงตอสุขภาพของผูที่ติดเชื้อแบคทีเรีย ตลอดจนสงผลกระทบโดยรวมตอระบบ
เศรษฐกิจของประเทศไทยตอไป 

ผลจากการศึกษาการดื้อตอยาของแบคทีเรียที่แยกจากแหลงนํ้าจากส่ิงแวดลอมครั้งน้ี สามารถ
นํามาเปนขอมูลพื้นฐานในการบริหารจัดการ ควบคุมการแพรกระจาย และเฝาระวังแบคทีเรียกลุม
ดังกลาว อันนับวามีประโยชนในการที่จะใชเปนเครื่องชี้วัดการใชยาตานจุลชีพ โดยเฉพาะอยางยิ่ง
สามารถบงชี้ทั้งในเชิงปริมาณและคุณภาพถึงการใชยาที่ไมเหมาะสม หรือใชมากเกินความจําเปนจนเกิด
การปนเปอนสูส่ิงแวดลอม ซ่ึงเปนผลจากการใชยาปฏิชีวนะมากยิ่งขึ้น ทั้งในทางการแพทยเพื่อใชในการ
รักษาผูปวยโรคติดเชื้อ ทางสัตวแพทยในการรักษาโรคติดเชื้อในสัตว สวนในดานเกษตรกรรมและการ
ปศุสัตวนอกจากจะใชยาปฏิชีวนะในการควบคุมโรคแลวยังนิยมใชเพื่อสงเสริมการเจริญเติบโตและเพิ่ม
ผลผลิต รวมทั้งมีการผสมสารปฏิชีวนะลงในเคมีภัณฑที่ใชทําความสะอาดในอาคารบานเรือน หองสวม 
ผลจากการใชยาปฏิชีวนะในการควบคุมและกําจัดจุลชีพในอัตราที่สูงน้ีเอง จึงกอใหเกิดการตกคางใน
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ผลิตภัณฑอาหาร เชน ในเน้ือสัตว ไข และกอใหเกิดการปนเปอนของยาปฏิชีวนะลงสูส่ิงแวดลอม 
(สวธส., 2555ข) นอกจากน้ียังเปนขอมูลของการดื้อยาที่ชวยใหแพทยใชเปนแนวทางในการเลือกใชยา
ตานจุลชีพในการรักษาผูปวยโรคติดเชื้อจากโรงพยาบาลหรือชุมชน นอกจากน้ีการตรวจพบการดื้อตอยา
ของแบคทีเรียกลุมโคลิฟอรม ซ่ึงเปนกลุมของแบคทีเรียที่ใชเปนตัวบงชี้ทางสุขาภิบาล อาจแสดงวานาจะ
มีโอกาสพบเชื้อกอโรคชนิดอ่ืนๆ ที่มีความสามารถในการดื้อตอยาเพิ่มมากขึ้น เน่ืองจากพบวายีนที่
ควบคุมการดื้อตอยาดังกลาวน้ัน สามารถแลกเปล่ียนกันทั้งในแนวดิ่งหรือในสายพันธุเดียวกัน และใน
แนวราบหรือระหวางสายพันธุหรือระหวางจีนัสและวงศของแบคทีเรียแกรมลบรูปแทงได จากการศึกษา
พบแบคทีเรียที่สามารถทําลายยาหรือดื้อตอยาในกลุม Penicillins (AM) กลุม Cephalosporins รุนที่ 
1-3 (CZ, CXM, CTX, CAZ, CPD) กลุม Monobactams (ATM) กลุม Cephamycins (FOX) แตไม
สามารถทําลายยาหรือไวตอยาในกลุม Cephalosporins รุนที่ 4 (FEP) กลุม Carbapenems (IPM, 
MEM) รวมถึงไมถูกตานฤทธ์ิดวยสารยับยั้งเอนไซม beta-lactam (AMC) ได แสดงวาเชื้ออาจมีการ
สรางเอนไซมบีตาแลคทาเมสที่มีฤทธ์ิขยายมาทําลายยา เชน เอนไซมแอมพซีบีตาแลคทาเมส ดังน้ันควร
มีการตรวจหาเอนไซมดังกลาวในแบคทีเรียที่แยกไดจากส่ิงแวดลอม ตลอดจนการเปรียบเทียบหรือหา
ความสัมพันธระหวางการดื้อยาของแบคทีเรียในส่ิงแวดลอมกับแบคทีเรียที่แยกไดจากผูปวย รวมถึงควร
มีการตรวจหายีนดื้อยาในระดับชีวโมเลกุลเพื่อทราบความสัมพันธระหวางยีนแตละชนิด และคนหาสาร
ปฏิชีวนะชนิดใหมๆ ที่มีประสิทธิภาพในการทําลายเชื้อดื้อยาหรือควบคุมการแสดงออกของยีนดื้อยา
ตอไป   
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