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ABSTRACT 

 

Salmonellosis and antimicrobial resistant (AMR) Salmonella are a serious public health, 

economic and are widespread in developed and developing countries through the food 

production chain. Furthermore, the persistence of this pathogen can be found along food 

production chain and it’s hard to eradicate. Molecular technique is the essential for 

bacterial typing. It can be provided the information to determine about infectious-

disease transmission pattern, tracking, surveillance as well as distinguish between 

strains. Bacterial GWAS was provided to investigate gene association with the 

interested phenotype such as the survival abilities. Objective of this study was to find 

out genetic diversity of Salmonella spp. and detect antimicrobial resistance genes of 

Salmonella, to compare the discriminatory power of Salmonella between the techniques 

and to investigate the survival abilities of Salmonella spp. in swine industries in Chiang 

Mai and Lamphun provinces, Thailand.  

 

Salmonella strains which were used in this study including 332 Salmonella strains from 

farm to market were collected during 2011-2014. 143 strains analyzed by MLST from 7 

AEC countries obtained during 1940 to 2012 (http://mlst.warwick.ac.uk/mlst/dbs/ 

Senterica) were included. Finally, 684 global strains downloaded from National Center 
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for Biotechnology Information (NCBI) were used to analyze for population structure 

and phylogenies among Thai strain and global strain. 

Phenotype and genotype finding of the organism were explored by numerous 

techniques. 300 Salmonella strains were randomly selected from strains recovered in 

2011-2013. S. Rissen was the most frequency serotype observed. While, “AMP, S, TE” 

was the majority antimicrobial resistance pattern detected in Salmonella strain. There 

were no statistical differences in numbers of resistance Salmonella found in different 

sources in most antimicrobial agents. 

 

175 Salmonella strains from 300 strains were randomly selected from strains recovered 

in 2011-2013 to investigate class 1 integrons were discovered form Salmonella strains 

from various isolate types. 30 Salmonella strains form 175 strains were used to identify 

genetic diversity of the strain recovered from pig farms and slaughterhouses by Multi 

locus sequence typing (MLST). 30 strains were grouped into six sequence types (ST) 

generated from MLST technique. ST 469 was the predominant grouped in this study. 

The groups of strains with same ST were detected in strain origination which might be 

contamination of Salmonella take place from pig farms to slaughtering processes. 20 

Salmonella strains from 30 MLST technique analyzed strains were used to compare the 

discriminatory power of Salmonella with previous PFGE results. The discriminatory 

power of Salmonella between MLST and PFGE were 0.753 and 0.932.  

 

Furthermore, MLST was also used to expand an epidemiological of the strains to other 

areas. 173 Salmonella strains (30 strains existing MLST results and 143 strains analyzed 

by MLST from 7 AEC), 68 ST were identified by MLST. 21 strains belonged to four ST 

new to AEC countries. In this study found the relation in strains in AEC countries. 

Discriminatory power of Salmonella between MLST and serotyping were 0.959 and 

0.904, respectively. 

 

124 Salmonella strains (92 isolate were from pig farm and slaughterhouse and 32 strains 

were from market) recovered in 2011-2014 and 684 global were include. Thai 

Salmonella strains were not quite much differed from global collection.  There are the 

relations between many strains from farm to market. High levels of tetracycline, 
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aminoglycoside resistance genes and extended spectrum beta lactamase in Thailand 

strains were observed. There were 37 genes associated with survival of Salmonella spp. 

in swine industries detected by GWAS. 

 

Finally, antimicrobial usage should be controlled by veterinarian, doctor and 

pharmacist. Cleaning program in swine industry should be improved. Having raw meat 

or non-undercook meat should be avoided. 
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บทคดัย่อ 
 

โรคซัลโมเนลโลซิสและเช้ือซัลโมเนลลาท่ีด้ือต่อยาปฎิชีวนะเป็นปัญหาร้ายแรงทางสาธารณสุข
เศรษฐกิจ และระบาดเป็นวงกวา้งในประเทศท่ีพฒันาและก าลังพฒันาในกระบวนการผลิตอาหาร 
นอกจากน้ีได้พบเช้ือก่อโรคน้ีคงอยู่ในกระบวนการผลิตอาหารและยากต่อการก าจดัให้หมดส้ิน        
อณูระบาดวิทยามีความส าคญัต่อการแยกชนิดของเช้ือแบคทีเรีย ซ่ึงจดัเตรียมขอ้มูลเพื่อระบุรูปแบบ
การติดต่อของเช้ือก่อโรค การติดตาม การเฝ้าระวงัและการจ าแนกเช้ือออกจากกัน การศึกษา
ความสัมพันธ์แนวกวา้งตลอดจีโนมของแบคทีเรียช่วยในการสืบหายีนท่ีมีความสัมพนัธ์ต่อการ
แสดงออกทางฟีโนไทป์ท่ี เราสนใจ เช่น ความสามารถในการอยู่รอดของเช้ือในส่ิงแวดล้อม 
วตัถุประสงคข์องการศึกษาเพื่อหาความลกัษณะความหลากหลายทางพนัธุกรรมของเช้ือซลัโมเนลลา 
สืบหายีนด้ือยาของเช้ือซลัโมเนลลา เปรียบเทียบความสามารถในการจ าแนกเช้ือซลัโมเนลลา และสืบ
การความสามารถในการอยูร่อดของเช้ือซลัโมเนลลาในอุตสาหกรรมการผลิตสุกรในจงัหวดัเชียงใหม่
และล าพนู ประเทศไทย  
 
เช้ือซลัโมเนลลาท่ีน ามาใชใ้นการศึกษาไดแ้ก่ 332 ตวัอยา่งจากฟาร์มถึงตลาดเก็บในช่วงปี 2554-2557 
ประกอบกบัเช้ือ 143 ตวัอยา่งท่ีผา่นวิเคราะห์ MLST จาก 7 ประเทศประชาคมเศรษฐกิจอาเชียนในช่วง
ปี 2483-2555 (http://mlst.warwick.ac.uk/mlst/dbs/ Senterica) และสุดท้ายเช้ือ 684 ตวัท่ีดาวโหลดมา
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จาก National Center for Biotechnology Information (NCBI) น ามาใช้เพื่อเปรียบวิเคราะห์โครงสร้าง
ประชากรและวงศว์านวิวฒันาการเปรียบเทียบเช้ือไทยและเช้ือทัว่โลกการหาฟีโนไทป์และจีโนไทป์
ของเช้ือถูกส ารวจโดยหลายเทคนิค เช้ือซลัโมเนลลา 300 ถูกเลือกโดยการสุ่มจากเช้ือท่ีครอบคลุมในปี 
2554-2556  
 
อยา่งมากต่อการติดตามและเฝ้าระวงัการกระจายของเช้ือ วตัถุประสงคข์องการศึกษาคร้ังน้ีเพื่อจ าแนก
เช้ือซลัโมเนลลาและเช้ือซลัโมเนลลาท่ีด้ือต่อยาปฏิชีวนะท่ีเพาะแยกจากอุตสาหกรรมการผลิตสุกรใน
จงัหวดัเชียงใหม่และล าพนู ประเทศไทย พบ S. Rissen ซีโรไทป์ในความถ่ีมากท่ีสุด ในขณะท่ีรูปแบบ
การด้ือยาท่ีแสดงออก “AMP, S, TE” พบเป็นหลกัในเช้ือซัลโมเนลลา ไม่มีความแตกต่างทางสถิติ
ระหวา่งจ านวนเช้ือซลัโมเนลลาท่ีด้ือยาปฏิชีวนะกบัแหล่งท่ีมาท่ีต่างกนัในยาปฏิชีวนะโดยส่วนมาก 
 
เช้ือซัลโมเนลลา 175 ตวัอย่างจากเช้ือ 300 ตวัอย่างถูกเลือกโดยการสุ่มจากตวัอย่างในปี 2554-2556 
เพื่อท าการสืบหาอินทริกรอนชนิดท่ี 1 ซ่ึงไดค้น้พบในเช้ือซลัโมเนลลาในรูปแบบตวัอยา่งหลายชนิด 
เช้ือซลัโมเนลลา 30 ตวัอยา่งจาก 175 ตวัอยา่ง ใชเ้พื่อระบุความหลากหลายทางพนัธุกรรมระหวา่งเช้ือ
ตวัอย่างโดย Multi locus sequence typing (MLST) เช้ือซัลโมเนลลาจ านวน 30 ตวัย่างแบ่งได้เป็น 6 
Sequence types (ST) ซ่ึงไดม้ากจากเทคนิค MLST ST 469 พบเด่นท่ีสุดในการศึกษาคร้ังน้ี พบวา่กลุ่ม
ตวัอย่างท่ีมี ST เดียวกนัมาจากต้นก าเนิดเดียวกนั อาจบอกได้ว่ามีปนเป้ือนของเช้ือจากฟาร์มสุกร
ตลอดจนกระบวนการฆ่าและช าแหละสุกร เช้ือซัลโมเนลลาจ านวน 20 ตวัอยา่งจาก 30 ตวัอย่างท่ีได้
ท าการวิเคราะห์โดยเทคนิค MLST ถูกน ามาใชเ้พื่อเปรียบเทียบอ านาจในการแยกแยะเช้ือซลัโมเนลลา
ระหวา่ง MLST และ PFGE มีค่าเท่ากบั 0.753 และ 0.932 
 
นอกจากน้ี ไดน้ า MLSL มาใชข้ยายการศึกษาระบาดวิทยาของเช้ือในพื้นท่ีอ่ืนๆ เช้ือซลัโมเนลลา 173 
ตวัอย่าง ( 30 ตวัอย่างไดจ้ากผล MLST ท่ีมีอยู่ก่อนหน้าน้ี และ 143 ตวัอยา่งท่ีไดท้  าการวิเคราะห์โดย 
MLST จาก 7 ประเทศประชาคมเศรษฐกิจอาเซียน 68 ST ถูกระบุโดย MLST 4 ST ซ่ึงอยู่ในเช้ือ 21 
ตวัอยา่งเป็น ST ใหม่ในประเทศประชาคมเศรษฐกิจอาเซียน ศึกษาคร้ังน้ีพบวา่มีความสัมพนัธ์ของเช้ือ
ระหว่างประเทศประชาคมเศรษฐกิจอาเซียน อ านาจในการจ าแนกเช้ือซัลโมเนลลาระหว่าง MLST 
และ Serotyping คือ 0.959 และ 0.904 ตามล าดบั 
 
เช้ือซลัโมเนลลา 124 ตวัอยา่ง (92 ตวัอยา่งจากฟาร์มสุกรและโรงฆ่าและช าแหละสุกร และ 32 ตวัอยา่ง
จากตลาด) ครอบคลุมในปี 2554-2557 และ เช้ือ 684 ตวัอยา่งจากทัว่โลก เช้ือซลัโมเนลลาประเทศไทย
ไม่ค่อยมีความแตกต่างมากนกัจากตวัอยา่งทัว่โลก มีความสัมพนัธ์ระหวา่งเช้ือจากฟาร์มถึงตลาด พบ
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ตวัอย่างท่ีมียีนด้ือต่อยา tetracycline aminoglycoside และเอนไซม์ ESBL ในประเทศไทย มี 37 ยีนท่ี
ตรวจพบเก่ียวข้องกับการอยู่รอดของเช้ือซัลโมเนลลาในระบบอุตสาหกรรมการผลิตสุกรโดย
การศึกษาความสัมพนัธ์แนวกวา้งตลอดจีโนม 
 
การใชย้าปฏิชีวนะควรไดรั้บการควบคุมโดยสัตวแพทย ์แพทย ์และเภสัชกร ควรมีการปรับปรุงระบบ
ท าความสะอาดในอุตสหกรรมการผลิตสุกรมากข้ึน และหลีกเล่ียงการบริโภคเน้ือดิบหรือเน้ือท่ียงัไม่
สุกดีพอ 
 

 
 
 


