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STATEMENT OF ORIGINALITY 

 

1.   This study focused on molecular epidemiology of Salmonella spp. isolated from 

swine industries in Chiang Mai and Lamphun Provinces. The tools used in this 

study included serotyping, Multi Locus Sequence Typing and Whole genome 

sequencing. To protect, surveillance the spreading of this organism through 

consumers protection. 

 

2.   In addition, antimicrobial resistance Salmonella spp. was also determined by 

antimicrobial susceptibility test, Presence of class 1 integrons responsible for 

several multidrug resistance trait and whole genome sequencing which was used 

to predict antimicrobial resistance ability of the isolates. This information used 

in selection suitable and effective antimicrobial treatment. 

 

3.   Finally, the mechanism for survival of this organism in swine industries 

environment was determined by genome wide association study. This may help 

in developing a more effective cleaning and disinfection program in swine 

industries. 
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ข้อความแห่งการริเร่ิม 

 
1)   วิทยานิพนธ์น้ีได้มุ่งเน้นเก่ียวกับอณูระบาดวิทยาของเช้ือซัลโมเนลลาท่ีเพาะแยกได้จาก

อุตสาหกรรมการผลิตสุกร ในจงัหวดัเชียงใหม่ และล าพูน โดยใช้เทคนิคต่างๆ ไดแ้ก่ การหา
ซีโรไทป์ Multi Locus Sequence Typing และ Whole genome sequencing เพื่อน าขอ้มูลไปใช้
ในการป้องกนัและเฝ้าระวงัการแพร่กระจายของเช้ือสู่ผูบ้ริโภค 
 

2)   นอกจากน้ี ยงัมีศึกษาเก่ียวกบัการด้ือยาปฏิชีวนะของเช้ือซัลโมเนลลา โดยการศึกษาจากการ
ทดสอบความไวของยาปฏิชีวนะของเช้ือ การหายีนอินทริกรอนชนิดท่ี 1 ซ่ึงก่อให้เกิดการด้ือ
ต่อยาปฏิชีวนะไดห้ลายชนิด และการหายนีด้ือยาปฏิชีวนะของเช้ือโดยวิธีการ Whole genome 
sequencing เพื่อท านายการด้ือต่อยาปฏิชีวนะของเช้ือ ซ่ึงขอ้มูลน้ีในการเลือกใช้ยาปฏิชีวนะ
ในการรักษาการติดเช้ือไดอ้ยา่งมีประสิทธิภาพ 
 

3)   สุดท้ายน้ีได้ท าการศึกษาความสัมพันธ์แนวกวา้งตลอดจีโนม (Genome wide association 
study) ของเช้ือซัลโมเนลลา เพื่อวิเคราะห์กลไกท่ีท าให้เช้ือทนและอยูร่อดในส่ิงแวดลอ้มใน
อุตสากรรมการผลิตสุกร เพื่อเป็นแนวทางในการพฒันาและปรับปรุงระบบสุขาภิบาลและการ
เลือกใชน้ ้ายาฆ่าเช้ือต่อไปได ้

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


