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บทคัดย่อ: การวิจัยครั้งนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อศึกษาความหลากหลายของยีนที่มีหน้าท่ีเกี่ยวข้อง จำนวน 4 ยีน ประกอบด้วย Chaperonin 
Containing TCP1  Subunit 7 (CCT7 ) , Alpha-1-Fucosyltransferase (FUT1 ) , Neutrophil Cytosolic Factor 2 (NCF2 )  และ 
Tolllike receptors 4 (TLR4) และความสัมพันธ์รูปแบบจีโนไทป์กับคะแนนอุจจาระและการขับเชื ้อซัลโมเนลล่าในอุจจาระสุกร 
การศึกษาครั้งนี้ใช้สุกรพันธุ์ลูกผสม (50% ดูร็อค x 25% ลาร์จไวท์ x 25% แลนดเรซ) ใช้สุกรหย่านมเร็วที่ช่วงอายุ 15-21 วัน จำนวน 
40 ตัว ทำการป้อนเช้ือซัลโมเนลล่า (Salmonella Typhimurium) ทางปากให้กับสุกร ทำการบันทึกคะแนนอุจจาระและปริมาณเชื้อซลั
โมเนลล่าในอุจจาระ ในวันที่ 2, 7, 14 และ 21 หลังได้รับเชื้อ ความหลากหลายของยีนที่มีหน้าที่เกี่ยวข้องได้รับการตรวจสอบจีโนไทป์
ด้วยเทคนิค PCR-RFLP วิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างยีนที่มีหน้าที่เกี่ยวข้องกับคะแนนอุจจาระด้วยวิธี  Cochran-Mantel-Haenszel 
test และปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลล่าในอุจจาระ ด้วยวิธี General linear model procedure (GLM) ผลการศึกษา พบว่า คะแนน
อุจจาระในสุกรภายหลังจากได้รับเชื้อไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติ (P>0.05) ปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลล่าในอุจจาระของสุกร
ภายหลังการได้รับเชื้อมีความแตกต่างกันทางสถิติ (P<0.05) โดยสุกรมีปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลล่าสูงสุดในวันท่ี 7 ภายหลังการได้รับ
เชื้อซัลโมเนลล่า พบความหลากหลายของยีน CCT7 จำนวน 3 จีโนไทป์ ยีน FUT1 พบจำนวน 2 จีโนไทป์ ส่วนยีน NCF2 และ TLR4 ไม่
พบความผันแปรทางพันธุกรรม การวิเคราะห์ความสัมพันธ์แสดงให้เห็นว่ารูปแบบจีโนไทป์ของยีน CCT7 และ FUT1 ไม่มีความสัมพันธ์
ของกับคะแนนอุจจาระ แต่พบความสัมพันธ์ระหว่างรูปแบบจีโนไทป์ของยีน CCT7 กับปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลล่าในอุจจาระของ
สุกร (P<0.05)  โดยจีโนไทป์ AA มีปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลล่าในอุจาระสูงสุดในวันที่ 2 หลังการได้รับเชื้อ ( 3.05 x104 CFU/ml ) 
ดังนั้นยีน CCT7 อาจมีความเป็นไปได้ที่จะนำไปศึกษาเพื่อพัฒนาเป็นยีนเครื่องหมายช่วยในการคัดเลือกสุกรที่ต้านทานต่อการติดเช้ือซัล
โมเนลล่าในสุกร 
คำสำคัญ: ยีน CCT7; ซัลโมเนลลา่; ท้องเสีย; สุกร 
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ABSTRACT: The objective of this study was to investigate the genetic polymorphism in four candidate genes, 
consisting of: Chaperonin Containing TCP1 Subunit 7 (CCT7) gene, Alpha-1-Fucosyltransferase (FUT1) gene, Neutrophil 
Cytosolic Factor 2 (NCF2) gene and Toll-like receptors 4 (TLR4) gene and their association with fecal score and 
salmonella fecal shedding in pigs. In this study, 40 crossbred pigs (50% Duroc x 25% Large White x 25% Landrace) 
at 15-21 days of age were oral inoculated with Salmonella (Salmonella Typhimurium) and recorded for fecal scores 
and salmonella fecal shedding on 2, 7, 14- and 21-days post inoculation (dpi). The polymorphism of four candidate 
genes were genotyped using PCR-RFLP method. Analysis of the association between functional candidate genes and 
diarrhea scores using Cochran-Mantel-Haenszel test and Salmonella shedding levels using General Linear Model 
procedure (GLM). The result showed that there was no statistical difference in the fecal scores of pigs after day post 
inoculation (P>0.05). The amount of Salmonella shedding after day post inoculation was statistically different. 
(P<0.05) which pigs had the highest level of shedding of Salmonella on the 7 dpi. The polymorphism of CCT7 gene 
showed three genotypic variations and FUT1 gene showed two genotypic variations. Meanwhile, the NCF2 gene and 
TLR4 gene had monomorphic. Association analysis showed that no significant between fecal score and genotype 
pattern of CCT7 and FUT1 but the polymorphisms of CCT7 gene significant associations with salmonella fecal 
shedding. Genotype AA had highest salmonella fecal shedding at 2 dpi (3.05 x104 CFU/ml). Therefore, CCT7 genes 
may be used as a candidate marker gene for genetic improvement of salmonella infection resistance in pigs. 
Keywords: CCT7; salmonella; diarrhea; pig 
 
บทนำ  

การติดเชื้อซัลโมเนลล่าในสุกรระยะอนุบาลและสุกรรุ่นเป็นสาเหตุของการเกิดท้องเสียแบบเฉียบพลัน หรือเรื้อรัง โดยมีอตัรา
การป่วยประมาณ 10-15 เปอร์เซ็นต์ และอัตราการตายสูงถึง 100 เปอร์เซ็นต์ (กิจจา, 2535) ซีโรทัยป์ที่พบมากในประเทศไทย คือ 
Salmonella Typhimurium และ Salmonella Rissen (Trongjit et al., 2017; Phongaran et al., 2019) ซึ่งส่งผลให้สุกรมีอัตรา
การเจริญเติบโตลดลง และส่งผลต่อประสิทธิภาพการผลิต ซึ่งหากสามารถลดการสูญเสียเหล่านี้ได้จะทำให้สุกรระยะอนุบาลมีสุขภาพท่ี
แข็งแรง มีอัตราการเจริญเติบโตที่ดี ทำให้สามารถลดระยะเวลาในการเลี้ยงสุกรขุนเพื่อให้ได้น้ำหนักตัวที่เหมาะสมในการ จำหน่ายได้ 
(Julius and Basbaum, 2001) และหากมีการปนเปื้อนเชื้อซัลโมเนลล่าในเนื้อสุกร อาจส่งผลกระทบต่อสุขภาพของผู้บริโภคอีกด้วย 
อย่างไรก็ตาม การจัดการทั่วไปในฟาร์มสุกรเมื่อสุกรเกิดโรคท้องเสีย ทำได้ โดยให้ยาปฏิชีวนะแก่ลูกสุกรในระหว่างการเลี้ยง โดยยา
ปฏิชีวนะที่นิยมใช้ ได้แก่ kanamycin, gentamicin, tetracycline และ norfloxacin เป็นต้น ซึ่งข้อเสียของการใช้ยาปฏิชีวนะสามารถ
ทำให้เกิดการดื้อยาของเชื้อแบคทีเรีย ซึ่งปัญหาการดื้อยาของเชื้อแบคทีเรียนอกจากจะส่งผลเสียหายกับอุตสาหกรรมเลี้ยงสุกรแล้ว ยังมี
อาจเกิดการตกค้างของยาปฏิชีวนะในเนื้อสัตว์อีกด้วย ซึ่งมีผลกระทบโดยตรงต่อผู้ที่บริโภคเนื้อสุกร โดยสามารถทำให้เกิดการดื้อยาใน
มนุษย์ได้ ปัจจุบันจึงมีการศึกษาวิธีการเพื่อหลีกเลี่ยงการใช้ยาปฏิชีวนะในอุตสาหกรรมการผลิตสัตว์ เช่น การใช้สารสกัดจากพืช การ
เสริมจุลินทรีย์ที่ใช้เป็นโปรไบโอติกในอาหารสัตว์ และการคัดเลือกสุกรที่มีลักษณะพันธุกรรมต้านทานโรค เป็นต้น 

ลักษณะความต้านทานโรคจัดเป็นลักษณะที่มีความสำคัญทางเศรษฐกิจอย่างหนึ่งในปัจจุบัน  การคัดเลือกสุกรที่มีพันธุกรรม
ต้านทานโรค โดยอาศัยข้อมูล Immunogenomics ยังมีค่อนข้างน้อย อย่างไรก็ตาม มีรายงานการศึกษาเกี่ยวกับยีนที่มีหน้าที่เกี่ยวข้อง
กับระบบภูมิคุ้มกันต่อการต้านทานโรคท้องเสียในสุกรด้วยกันหลายยีน เช่น  Chaperonin Containing TCP1 Subunit 7 (CCT7), 
Alpha-1-Fucosyltransferase (FUT1), Neutrophil Cytosolic Factor 2 (NCF2) และ Toll-like receptors 4 (TLR4) เป็นต้น จาก
รายงานของ Uthe et al. (2009) พบความสัมพันธ ์ระหว่าง Single nucleotide polymorphism (SNP) ของยีน Chaperonin 
Containing TCP1 Subunit 7 (CCT7) กับการขับเช้ือซัลโมลเนลล่าในอุจจาระในสุกร ยีน Alpha-1-Fucosyltransferase (FUT1) เป็น
ยีนที่มีความเกี่ยวข้องกับความต้านทานหรือความไวของเยื่อบุผิวลำไส้ขนาดเล็ก ซึ่งควบคุมการแสดงออกของ  Escherichia coli F18 
receptor (ECF18R) บนเยื่อบุผิวลำไส้ขนาดเล็ก ซึ่งมีส่วนร่วมในการแพร่กระจายเช้ือ และการตอบสนองภูมิคุ้มกัน (Bao et al., 2012) 
โดยเฉพาะตัวรับ F18 ในลำไส้ของ E. coli (ETEC) ซึ่งเป็นเช้ือก่อโรคที่ทำให้เกิดอาการบวมน้ำและท้องร่วงหลังหย่านม และมีรายงานว่า 
SNP ของยีน FUT1 มีความสัมพันธ์กับการต้านทานต่อการติดเชื้อ E. coli (ETEC) (Poulsen et al., 2018; Bao et al., 2008) ในสุกร 
ยีน Neutrophil Cytosolic Factor 2 (NCF2) เป็นยีนที่มีความเกี่ยวข้องกับระบบภูมิคุม้กันท่ีมีมาแต่กำเนิด โดยจะมีการเพิ่มจำนวนของ
นิวโทรฟิล เมื่อสัตว์มีอาการติดเชื้อ และมีรายงานเกี่ยว SNP ของยีน NCF2 ที่มีความสัมพันธ์กับการขับเชื้อซัลโมเนลล่าในอุจจาระสุกร 
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(Sancho-Shimizu and Malo, 2006; Uthe et al., 2011) และยีน Toll-like receptors4 (TLR4) มีตำแหน่งอยู่บนโครโมโซมคู่ที่ 1 
อยู่ในเป็นกลุ่มของ TLR ที่รับรู้โมเลกุลเช่นโปรตีนและไขมันจากแบคทีเรียและแสดงออกบนพื้นผิวของเซลล์ภูมิคุ้มกัน (TLR1, TLR2, 
TLR4, TLR5 และ TLR6) ยีนที่ทำหน้าท่ีเป็นเซ็นเซอร์สำคัญของการติดเชื้อจุลินทรีย์ในสัตว์เลี้ยงลูกด้วยนมที่สามารถจดจำองค์ประกอบ
โครงสร้างที่เป็นเอกลักษณ์ของแบคทีเรีย เชื้อรา และไวรัส ในแบคทีเรียมีผลต่อตัวรับ Lipopolysaccharide (LPS) จากแบคทีเรียแกรม
ลบ มีรายงานว่าความแปรปรวนของยีนส่งให้การตอบสนองต่อลิโพพอลิแซ็กคาไรด์แตกต่างกัน ซึ่งอาจทำให้การต้านทานการขับเชื้อซัล
โมเนลล่าในสุกรแตกต่างกัน (Clop et al., 2016; Splichal et al., 2020) และ SNP ในยีน TLR4 มีความสัมพันธ์กับการขับเชื ้อซัล
โมเนลล่าในอุจจาระ (Kich et al., 2014) 

ดังนั้น การศึกษาครั้งนี้จึงมีวัตถุประสงค์เพื่อทำการตรวจสอบความหลากหลายและตรวจสอบความสัมพันธ์ของรูปแบบจีโน
ไทป์ของยีน CCT7, FUT1,  NCF2 และ TLR4 ต่อลักษณะอุจจาระและปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลล่าในสุกรโดยใช้เทคนิคทางด้านพันธุ
ศาสตร์โมเลกุล สำหรับเป็นข้อมูลพื้นฐานในการนำไปประยุกต์ใช้เป็นเครื่องหมายพันธุกรรมเพื่อปรับปรุงลักษณะการต้านทานโรค
ท้องเสียที่เกิดจากการติดเช้ือซัลโมเนลล่าในสุกรต่อไป  

 
วิธีการศึกษา  

สัตว์ทดลองและการเก็บตัวอย่าง 
สุกรลูกผสมดูร็อค x ลาร์จไวท์ x แลนด์เรซ คละเพศ จำนวน 40 ตัว ใช้สุกรหย่านมเร็วที่ช่วงอายุ 15-21 วัน สุกรที่เลือกมาใช้

ในการศึกษาครั้งน้ีเป็นสุกรที่มีสุขภาพดี ไม่มีอาการท้องเสีย จากบริษัทเอกชนแห่งหนึ่งภายใต้ฟาร์มสุกรสาขาวิชานวัตกรรมการผลิตสัตว์
และการจัดการ คณะทรัพยากรธรรมชาติ มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร์ วิทยาเขต หาดใหญ่ อำเภอหาดใหญ่ จังหวัดสงขลา สุกรทุกตัว
ได้รับให้อาหารที่มีโภชนะครบถ้วนและให้ได้รับน้ำสะอาดอย่างเต็มที่ ทำการเก็บตัวอย่างเลือดสุกรจากบริเวณเส้นเลือดดำใหญ่บริเวณคอ 
(Jugular vien) แล้วบรรจุเลือดในหลอดป้องกันการเเข็งตัวของเลือด จำนวน 10 มิลลิลิตร เพื่อนำมาใช้ในการสกัดจีโนมิกส์ดีเอ็นเอ  
ปล่อยให้สุกรปรับสภาพก่อนการทดลองเป็นเวลา 7 วัน จากนั้นทำการเตรียมเชื้อและการป้อนเชื้อ Salmonella typhimurium  ที่ได้
จากห้องปฏิบัติการจุลชีววิทยา คณะอุตสาหกรรมเกษตร มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร์  โดยใช้ความเข้มข้น 109 CFU/ml โดยการป้อน
ทางปาก (Oral inoculation) ให้กับสุกร จำนวน 2 มิลลิลิตร/ตัว หลังจากทำการป้อนเช้ือ Salmonella Typhimurium ให้กับสุกรแล้ว 
จากนั้นบันทึกและสังเกตอาการท้องเสีย โดยทำการเก็บอุจจาระ ในวันที่ 0, 2, 7, 14 และ 21 หลังได้รับเชื้อ เพื่อนำไปประเมินคะแนน
อุจจาระ  

การสกัดดีเอ็นเอและตรวจสอบจโีนไทป์ด้วยเทคนิค PCR-RFLP 
นำหลอดที่บรรจุเลือดทั้งหมดจากนำไปปั่นเหวี่ยงท่ีความเร็วรอบ 3,500 rpm เป็นเวลา 20 นาที จากนั้นดูดเอาช้ันบางๆ สีขาว 

(buffy coat)  ซึ่งอยู่บนช้ันของเม็ดเลือดแดง (Goud et al., 2018) เพื่อนำมาสกัดจีโนมิกส์ดีเอ็นเอโดยใช้ชุดสกัดดีเอ็นเอของ GeneJET 
Whole Blood Genomic DNA Purification Mini Kit (Thermo Fisher Scientific Baltics UAB, Lithuania) และนำจีโนมิกส์ดีเอ็น
เอ ที่มีความเข้มข้น 20 mg/ul ไปเพิ่มปริมาณช้ินส่วนยีนซึ่งประกอบดว้ย Chaperonin Containing TCP1 Subunit 7 (CCT7), Alpha-
1-Fucosyltransferase (FUT1), Neutrophil Cytosolic Factor 2 (NCF2) และ Tolllike receptors 4 (TLR4) ด้วยเทคนิค PCR ใน
แต่ละปฏิกิริยา ประกอบด้วยจีโนมิกส์ดีเอ็นเอ ปริมาตร 1 ไมโครลิตร, 10X PCR-buffer ปริมาตร 1 ไมโครลิตร, 25 mM MgCl2 
ปริมาตร 0.4 ไมโครลิตร, 10mM dNTPs (1.0 mM/each) ปริมาตร 1ไมโครลิตร , Primer forward และ Primer reverse  (Table 1) 
ปริมาตรอย่างละ 1 ไมโครลิตร, 5 U/µl Taq DNA Polymerase (Thermo scientific) ปริมาตร 0.1 ไมโครลิตร และปรับปริมาตรด้วย 
sterile water ปริมาตร 4.5 ไมโครลิตร โดยมีปริมาตรรวมทั ้งส ิ ้น 10 ไมโครลิตร โดยมีวงรอบการทำ PCR ดังนี ้ เร ิ ่ม initial 
denaturation ที่อุณหภูมิ 95 °C 3 นาที จากนั้นทำปฏิกิริยา 35 รอบ รายละเอียดดังนี้ denaturation ที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 
45 วินาที โดยมีช่วง primer annealing ที่อุณหภูมิ 56-60 องศาเซลเซียส 30 วินาที primer extension ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 
45 วินาที และ final extension ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 5 นาที หลังจากสิ้นสุดปฏิกิริยาแล้วทำการ ตรวจสอบ PCR  product 
ด้วย 2 % agarose gel เมื่อได้ช้ินส่วนยีนตามที่ต้องการแล้วทำการย่อยชิ้นส่วนยีนด้วยเอนไซม์ตัดจำเพาะ (Table 1)  โดยบ่มเอมไซม์ที่



KHON KAEN AGRICULTURE JOURNAL 53 (3): 542-558 (2025)./doi:10.14456/kaj.2025.xx. 545  
 

 

อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที จากนั้นตรวจสอบรูปแบบจีโนไทป์ของยีนด้วย 3% agarose gel แล้วนำไปย้อมด้วย Gel 
star และบันทึกภาพแถบดีเอ็นเอภายใต้แสง UV ด้วยเครื่อง Gel Documentation 

การเก็บอุจจาระของสุกรและการประเมินคะแนนอุจจาระ 
ทำการเก็บอุจจาระของสุกรโดยใช้ไม้สวอป (swab)  เก็บอุจจาระบริเวณทวารหนัก หลังจากที่เก็บอุจจาระแล้วทำการใส่ไม้ 

swab ลงในหลอดที่ผ่านการฆ่าเชื้อ เก็บตัวอย่างลงในกระติกน้ำแข็งที่มีอุณหภูมิประมาณ 4 องศาเซลเซียส และบันทึกคะแนนอจุจาระ 
โดยแบ่งคะแนนอุจจาระออกเป็น 5 ระดับ คือ ระดับที่ 1 อุจจาระมีลักษณะแข็ง ระดับที่ 2 อุจจาระมีลักษณะกึ่งแข็งไม่มีเลือดปน ระดับ
ที่ 3 อุจจาระมีลักษณะเหลวเป็นน้ำไม่มีเลือดปน ระดับที่ 4 อุจจาระมีลักษณะกึ่งแข็งมีเลือดปน และระดับที่ 5 อุจจาระมีลักษณะเหลว
เป็นน้ำมีเลือดปน (Spiehs et al., 2008) 

การวัดปริมาณเชื้อซัลโมเนลลาในอุจจาระสุกรโดยวิธีเพาะเลี้ยงเชื้อ  
ชั่งตัวอย่างอุจจาระสุกรปริมาณ 1 กรัม ใส่ลงในอาหารเลี ้ยงเชื ้อ Phosphate Buffer Saline (PBS) 10 มิลลิลิตร หรือใน

อัตราส่วน 1:10 ผสมให้เข้ากันเป็นเวลา 2 นาที จากนั้นทำ serial dilution ใน 0.8% NaCl ตั้งแต่ความเข้มข้น 10-1, 10-2, 10-3 จากนั้น
ดูดสารละลายตัวอย่าง แต่ละ dilution ดูดมา 1 มิลลิลิตร แต่ละหลอด ใส่ลงในอาหารเลี้ยง Salmonella differential selective agar 
แล้วบ่มที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 24 ช่ัวโมง จากนั้นนับจำนวนโคโลนีท่ีมีลักษณะโคโลนีสีชมพูแดง ซึ่งโคโลนีที่มีสีชมพูแดง
เป็นโคโลนีของเชื้อซัลโมเนลลา (Brichta-Harhay et al., 2007) 
 
Table 1 Primers sequences, PCR conditions, restriction enzymes and digestion product sizes used for this study 

Gene name1 Primer sequence (5’-3’) PCR product 
size (bp) 

Restriction 
enzyme 

Digestion product sizes Reference 

CCT7 F: TCCAGACCAGTGTGAATGC 
R: CCACCACGGAGGATGATAG 

533 bp Cfr13I AA = 413, 120 bp, GG = 413, 
85, 35 bp and GA = 413, 120, 
85, 35 bp 

Uthe et al. 
(2009) 

FUT1 F: CCAACGCCTCCGATTCCTGT 
R: GTGCATGGCAGGCTGGATGA 

161 bp Hin6I 
 

GG = 117, 44 bp, AA = 161 bp 
and AG = 161, 117, 44 bp 

Bao et al. (2011) 

NCF2 F: CCACAGAACCTCACCTAAAG 
R: ATGATGTCCCCTTCCAGAAAG 

101 bp AcuI TT = 101 bp, TC = 101,59, 30, 
12 bp and CC = 59, 30, 12 bp 

Uthe et al. 
(2011) 

TLR4 F: ATTCAAGGTCTGGCTGGTTC 
R: TGAAGACATCAGGAAGCAAG 

739 bp FatI GG = 739 bp, GA = 739, 491, 
244 and 4 bp and AA = 491, 
244 and 4 bp, 688 bp 

Kich et al. (2014) 

1 Chaperonin Containing TCP1 Subunit 7 (CCT7), Alpha-1-Fucosyltransferase (FUT1), Neutrophil Cytosolic Factor 2 (NCF2) และ Tolllike 
receptors 4 (TLR4) 

 
การวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
นำรูปแบบจีโนไทป์ของยีนที ่เกี ่ยวข้องทั้งหมดที ่ตรวจสอบได้มาวิเคราะห์ค่าความถี ่จีโนไทป์ ( Genotype frequency) 

ความถี่อัลลีล (Allele frequency) ค่าเฮตเทอโรไซโกตที่คาดหมาย (Expected Heterozygosity; He) และค่าเฮตเทอโรไซโกตที่ตรวจ
พบ (Observed Heterozygosity; Ho) เพื่อประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรม และทดสอบสมดุลของยีนในประชากรสุกร Hardy-
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Wein-berg equilibrium ด้วย Chi-square test (Falconer and Mackey, 1996) โดยใช้โปรแกรม GENALEX Version 6.51 (Peakall 
and Smouse, 2012) 
 

การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างจีโนไทป์กับคะแนนอุจจาระและปริมาณเชื้อซัลโมเนลล่าในอุจจาระสุกรวันที่  2, 7, 14 
และ 21 หลังการได้รับเชื้อ 

ข้อมูลคะแนนอาการท้องเสียซึ่งเป็นข้อมูลแบบจัดอันดับ  (ordinal data) ถูกนำมาดำเนินการวิเคราะห์โดยใช้การทดสอบ 
Cochran-Mantel-Haenszel test โดยทำการวิเคราะห์แยกตามช่วงเวลาที่ทำการเก็บข้อมูล และนำมาวิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่าง 
จีโนไทป์และคะแนนอุจจาระที ่วันที ่ 2 , 7, 14 และ 21 หลังการให้เชื ้อ โดยใช้โปรแกรม SAS (SAS Institute, Cary, NC, USA)  
(Rhouma et al., 2017) 

ขณะที่ปริมาณเชื้อซัลโมเนลลาในอุจจาระที่ถูกตรวจวัดท่ีวันท่ี 2, 7, 14 และ 21 หลังการให้เชื้อ ถูกนำข้อมูลมาวิเคราะห์ความ
แปรปรวนแบบวัดซ้ำ (Repeated measures ANOVA) วิเคราะห์ความสัมพันธ์รูปแบบจีโนไทป์ต่อปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลล่า ด้วย
วิธ ี General linear model procedure (GLM) โดยใช้โปรแกรม SAS (SAS Institute, Cary, NC, USA)  และเปรียบเทียบความ
แตกต่างของค่าเฉลี่ย โดยวิธี Duncan’s New Multiple Range Test (DMRT) ด้วยมีโมเดล ดังนี้ 

 

Yijk = μ + αi + βj + (αβ)ij + εijk 
 

เมื่อ Yijk คือ ปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลลาในอุจจาระของสุกรได้รับเชื้อซัลโมเนลล่าที่วันที่  2, 7, 14 และ 21 วัน,μ คือ ค่าเฉลี่ยรวม 

(overall mean),αi  คือ อิทธิพลของจีโนไทป์ที่ระดับ i (i = 1, 2, ..., n), βj  คือ อิทธิพลของเพศที่ระดับ j (j = 1, 2), (αβ)ij คือ 

อิทธิพลร่วมระหว่างจีโนไทป์และเพศ และεijk   คือ ความคลาดเคลื่อนของงานทดลอง โดยที่ εijk ~ NID (0, σ²) 
 

ผลการศึกษา 
คะแนนอจุจาระ 
จากการเก็บคะแนนอุจจาระในวันที่ 0 ก่อนได้รับเชื้อจะเห็นได้ว่า สุกรทุกตัวมีคะแนนอุจจาระอยู่ในระดับ 1 คือ อุจจาระมี

ลักษณะแข็ง ซึ่งเป็นลักษณะอุจจาระของสัตว์ที่มีสุขภาพปกติ ในวันที่ 2, 7, 14 และ 21 ของสุกรที่ได้รับเชื้อซัลโมเนลล่า สุกรมีคะแนน
อุจจาระเฉลี่ยเท่ากับ 2.97± 0.69, 3.20±0.79, 2.89±0.92 และ 2.87±0.72 ตามลำดับ โดยวันท่ี 7 ของการได้รับเชื้อมีคะแนนอุจจาระ
สูงสุด แต่ไม่มีความแตกต่างกันของคะแนนอุจจาระกับวันท่ีได้รับเช้ือ (P=0.55) หลังจากนั้นคะแนนอุจจาระค่อยๆลดลงและคงที่ในวันที่ 
14 และ 21 ของการได้รับเชื้อแสดงใน Figure 1 การศึกษาครั้งน้ีไม่พบความสัมพันธ์ระหว่างเพศกับคะแนนอุจจาระและปริมาณการขับ
เชื้อซัลโมเนลล่าในอุจจาระของสุกร (P>0.05) 
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Figure 1 Fecal scores in pigs following Salmonella inoculation. Fecal scores were monitored at 2, 7, 14, and 21 
days post-inoculation (dpi). Data are presented as mean ± standard deviation (n = 39).  
 
ปริมาณเชื้อซัลโมเนลล่าในอจุจาระ 

จากการเก็บอุจจาระในวันที่ 0 ก่อนได้รับเชื้อ พบว่าอุจจาระของสุกรทุกตัวไม่พบเชื้อซัลโมเนลล่า โดยในวันที่ 2, 7, 14 และ 
21 ของการได้รับเชื้อ พบปริมาณเชื้อซัลโมเนลลาในอุจจาระเฉลี่ยมีค่าเท่ากับ 1.07±0.30 x 104 CFU/ml, 1.78±0.25 x 104 CFU/ml, 
1.45±0.24 x 104 CFU/ml และ 0.60±0.12 x 104 CFU/ml ตามลำดับ โดยพบว่ามีความแตกต่างกันทางสถิติของปริมาณการขับ
เชื้อซัลโมเนลล่ากับวันที่ได้รับเชื้อ (P<0.05)  ซึ่งในวันที่ 7 มีปริมาณเชื้อซัลโมเนลล่าในอุจจาระสูงที่สุด และหลังจากนั้นปริมาณเชื้อเริ่ม
ลดลงในวันท่ี 14 และวันท่ี 21 ตามลำดับ แสดงใน Figure 2   

 

 
Figure 2 Fecal Salmonella shedding levels were monitored at 2, 7, 14, and 21 days post-inoculation (dpi). Data are 
presented as mean ± standard deviation (n = 39). 
 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมของยีน CCT7 FUT1 NCF2 และ TLR4 
จากการตรวจสอบรูปแบบของยีน CCT7 FUT1 NCF2 และ TLR4 ด้วยเทคนิค PCR-RFLP พบว่ายีน CCT7 มีรูปแบบจีโนไทป์

ที่ตรวจพบจำนวน 3 รูปแบบ คือ GG GA และ AA ยีน FUT1 พบจำนวน 2 จีโนไทป์ คือ GG และ AG ส่วนยีน TLR4 และ NCF2 พบ
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เพียง 1 รูปแบบ คือ TT และ AA แสดงดัง Figure 3  โดยในยีน CCT7 พบว่ามีสัดส่วนของอัลลีล G สูงกว่าอัลลีล A ยีน FUT1 พบว่ามี
สัดส่วนของอัลลีล G สูงกว่าอัลลีล A  
 

 
 

(A)                                                                            (B) 

 
                                  (C)                                                                     (D) 
Figure 3 Genotype patterns of the CCT7 (A), FUT1 (B), NCF2 (C) and TLR4 (D) genes in pigs were detected by 
PCR-RFLP 
 

อย่างไรก็ตาม ในระหว่างทำการทดลองมีสุกรเสียชีวิต 1 ตัว โดยเปน็สุกรที่มีจโีนไทป์ AA ในยีน FUT1 ดังนั้นจึงได้ทำการตดั
ออกจากการวิเคราะห์ในการศึกษาครั้งนี้ โดยจากผลการศึกษาพบวา่ ค่าเฮตเทอโรไซโกซิตี้สังเกต ในยนี CCT7 และ FUT1 มีค่าเท่ากับ 
0.505 และ 0.471 ตามลำดับ และค่าเฮตเทอโรไซโกซิตี้คาดหมายในยีน CCT7 และ FUT1 มีค่า 0.499 และ 0.465 ตามลาดับ และไม่
พบความหลากหลายทางพันธุกรรมของยีน TLR4 และ NCF2 โดยยนีท้ังหมดที่ทำการศึกษาครั้งนี้อยู่ในสมดลุตามกฏของฮาร์ดี้-ไวนเ์บิรก์  
 

Table 2 Genotypic and allelic frequencies of CCT7, FUT1, NCF2 and TLR4 genes, chi-square (χ2), Observed 
Heterozygosity (Ho) and Expected Heterozygosity (He)  

Gene Genotype frequencies Allele frequencies Ho He χ2 
CCT7 GG (0.35) GA (0.43) AA (0.22) G (0.53) G (0.47) 0.505 0.499 0.412 
FUT1 AA (0.00) AG (0.23) GG (0.77) A (0.13) G (0.87) 0.471 0.465 0.106 
NCF2 CC (0) TC (0) TT (1.00) C (0) T (1.00) 0 0 Monomorphic 
TLR4 GG (0) GA (0) AA (1.00) G (0) A (1.00) 0 0 Monomorphic 

Note: χ2 (Chi-squre) with 1 degree of freedom, the area of critical value of 3.841 
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ความสัมพันธข์องรูปแบบจีโนไทป์ของยีน CCT7 และ FUT1 กับคะแนนอจุจาระในวันที่ 2, 7, 14 และ 21 ของการได้รับ
เชื้อซัลโมเนลล่า 

ผลการวิเคราะห์ด้วยวิธี Cochran-Mantel-Haenszel ความสัมพันธ์ระหว่างจีโนไทป์กับคะแนนอุจจาระทั้งในยีน CCT7 และ 
FUT1 โดยเมื่อพิจาราณาจาก row mean scores ไม่พบความสัมพันธ์อย่างมีนัยสำคัญระหว่างจีโนไทป์กับคะแนนอุจจาระของสุกร ใน
วันที่ 2, 7,  14 และ  21 โดยสุกรที่มีจีโนไทป์ ทั้ง 3 จีโนไทป์ ในยีน CCT7 ไม่มีความแตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ (P>0.05) 
เช่นเดียวกันกับยีน FUT1 สุกรทั้ง 2 จีโนไทป์ไม่มีความแตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ  (p>0.05) ดังแสดงใน Table 3 และ4 
การศึกษาครั้งน้ีไม่พบความสัมพันธ์ระหว่างเพศกับคะแนนอุจจาระของสุกร (P>0.05) 

 
Table 3 Association between genotypes of CCT7 and the number and percentage of fecal scores at 2, 7, 14, and 

21 days post-infection (dpi) 
Genotype Day post 

inoculation 
Fecal Scores (Number/Percentage) Total 

 
CMH1 

P-value 1 2 3 4 5 
AA 2 0 

0 
2 
22.22 

4 
44.44 

3 
33.33 

0 
0 

9 
100 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
0.69 

 7 0 
0 

2 
22.22 

4 
44.44 

2 
22.22 

1 
11.11 

9 
100 

 14 0 
0 

5 
55.56 

2 
22.22 

1 
11.11 

1 
11.11 

9 
100 

 21 0 
0 

2 
22.22 

5 
55.56 

2 
22.22 

0 
0 

9 
100 

GA 2 0 
0 

6 
35.29 

8 
47.06 

3 
17.65 

0 
0 

17 
100 

 7 0 
0 

3 
17.65 

12 
70.59 

2 
11.76 

0 
0 

17 
100 

 14 1 
5.88 

3 
17.65 

8 
47.06 

4 
23.53 

1 
5.88 

17 
100 

 21 1 
5.88 

5 
29.41 

11 
67.71 

0 
0 

0 
0 

17 
100 

GG 2 0 
0 

8 
35.29 

3 
47.06 

2 
17.65 

0 
0 

13 
100 

 7 0 
0 

0 
0 

9 
69.23 

1 
7.69 

3 
23.08 

13 
100 

 14 1 
7.69 

3 
23.08 

7 
53.85 

2 
15.38 

0 
0 

13 
100 

 21 0 
0 

2 
15.38 

8 
61.54 

2 
15.38 

1 
7.69 

13 
100 

1 Analysis of Genotype Effect on Fecal Scores Over Time by Cochran-Mantel-Haenszel statistic (CMH), row mean 
scores differ test was P<.001. 
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Table 4 Association between genotypes of FUT1 and the number and percentage of fecal scores at 2, 7, 14, and 
21 days post-infection (dpi) 

Genotype Day post 
inoculation 

Fecal Scores (Number/Percentage) Total 
 

CMH1 

P-value 
1 2 3 4 5 

AG 2 0 

0 

2 

25.00 

3 

37.50 

3 

37.50 

0 

0 

8 

100 

 

 

 

 

 

 

 

0.77 

7 0 

0 

1 

12.50 

5 

62.50 

0 

0 

2 

25.0 

8 

100 

14 1 

12.50 

4 

50.0 

3 

37.50 

0 

0 

0 

0 

8 

100 

21 0 

0 

1 

12.50 

6 

75.00 

1 

12.50 

0 

0 

8 

100 

GG 2 0 

0 

8 

25.84 

17 

54.84 

6 

19.35 

0 

0 

31 

100 

7 0 

0 

4 

12.90 

20 

64.52 

3 

9.68 

4 

12.90 

31 

100 

14 1 

12.50 

7 

22.58 

14 

45.16 

7 

22.58 

2 

6.45 

31 

100 

21 1 

3.23 

8 

25.81 

18 

58.06 

3 

9.68 

1 

3.23 

31 

100 

1Analysis of Genotype Effect on Fecal Scores Over Time by Cochran-Mantel-Haenszel statistic (CMH), row mean 
scores differ test was P<.001. 
 

ความสัมพันธ์ระหว่างจีโนไทป์ของยีน CCT7 และ FUT1 กับปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลลาในอจุจาระ 
ความสัมพันธ์ระหว่างจีโนไทป์กับปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลล่าในอุจจาระของยีน CCT7  ในวันที่ 2ของการได้รับเชื้อซัล

โมเนลล่า พบว่า สุกรที่มีจีโนไทป์ AA ปริมาณเชื้อซัลโมเนลล่าในอุจจาระสูงกว่าสุกรที่มีจีโนไทป์ GG และ GA แตกต่างกันอย่างมี
นัยสำคัญทางสถิติ (P<0.05) ในวันที่ 7,  14 และ  21 สุกรที่มีจีโนไทป์ AA GA และ GG มีปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลล่าในอจุจาระไม่
ความแตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ (P>0.05) สำหรับยีน FUT1 และปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลลาในอุจจาระ ในวันท่ี 2, 7, 14 
และ 21 ในสุกรทั้ง 2 จีโนไทป์ไม่มีความแตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ (P>0.05) ดังแสดงใน Table 5 การศึกษาครั้งนี้ไม่พบ
ความสัมพันธ์ระหว่างเพศกับปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลล่าในอุจจาระของสุกร (P>0.05) 
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 Table 5 Association between genotypes and Salmonella shedding levels (×104 CFU/ml) in pig feces at 2, 7, 14, 
and 21 days post-inoculation (dpi)  

Gene Genotype Days post inoculation (dpi)1 

2 7 14 21 

CCT7 AA 3.05±2.80a 2.25±0.89 1.57±1.85 1.22±1.02 

 GA 0.80±1.57b 1.74±1.79 1.08±0.87 0.43±0.50 

 GG 1.68±1.19b 1.13±0.89 1.45±2.00 0.67±1.03 

 P-value 0.02 0.17 0.70 0.08 

FUT1 AG 1.44±2.65 1.90±1.93 1.41±1.53 0.70±1.00 

 GG 1.05±1.72 1.74±1.51 1.44±1.55 0.56±0.71 

 P-value 0.72 0.59 0.92 0.82 

1Values are presented as means ± standard deviation (SD) 
a,b Different superscripts within the same column  indicate significant differences between genotype (P < 0.05) 
 
วิจารณ์ 

ในการประเมินความต้านทานต่อการติดเชื้อโรคในสัตว์ สามารถทำได้หลายวิธี เช่น การนับจำนวนสัตว์ที่อยู่รอดหรือตายจาก
การติดเชื้อโรค การวัดระดับของภูมิคุ้มกันในเลือด  คะแนนอุจจาระ และการวัดปริมาณการขับเชื้อโรคในอุจจาระ เป็นต้น โดยสัตว์ที่
ต้านทานต่อการติดเชื้อโรค เมื่อได้รับเชื้อจะมีการขับเชื้อออกมาในปริมาณที่สูงและค่อยๆลดลง ขณะที่สัตว์ที่มีความต้านทานต่อการติด
เชื้อโรคต่ำ จะมีการขับเชื้อโรคออกมาได้น้อยกว่า (Ayres and Schneider, 2012; Seal et al., 2021) ซึ่งกลไกทางพันธุกรรมในการ
ต้านทานต่อการติดเชื้อซัลโมเนลล่าเป็นผลมาจากการควบคุมของยีนหลายคู่ (Schut et al., 2020)  

คะแนนอุจจาระถูกนำมาใช้กันอยา่งแพร่หลายในการตัดสินระดับของอาการท้องเสียในสัตว์ มักใช้ในประเมินอาการท้องเสียใน
สุกรที่เกิดจากการติดเชื้อแบคทีเรยี (Luise et al., 2019) จากการเก็บอุจจาระในวันท่ี 0 ก่อนได้รับเช้ือ พบว่าอุจจาระของสุกรทุกตัวไม่
พบเชื้อซัลโมเนลล่า อาจแสดงให้เห็นว่าอาหาร น้ำ และบริเวณคอกไม่มีการปนเปื้อนของเชื้อซัลโมเนลล่า โดยคะแนนอุจจาระในวันท่ี 2
ของการได้รับเชื้อ พบว่าอุจจาระมีลักษณะกึ่งแข็งไม่มเีลือด และเหลวเป็นน้ำไม่มีเลือดปน อาจเนื่องมาจากสตัว์ไดร้ับเช้ือซลัโมเนลล่าเข้า
ไปในร่างกายนั้น จะแสดงอาการในระยะเวลา 48-72 ช่ัวโมงหลังการไดร้ับเช้ือ โดยสุกรจะกินอาหารนอ้ยลง และมีอาการขาดน้ำ (โชคชัย 
และคณะ, 2554) ซึ่งนอกจากนี้ ยังพบว่าในวันที่ 2 ของการได้รับเชื้อ สุกรทุกตัวมีอาการท้องเสีย และกนิอาหารลดลง โดยคะแนนอุจจาระ
จากการศึกษาครั้งนี้สอดคล้องกับการศึกษาของ Spiehs และคณะ (2008) ที่มีรายงานว่า สุกรที่รับเช้ือซัลโมเนลล่าความเข้มข้น 2 x 108 
cfu/ml สุกรมีคะแนนอุจจาระในวันท่ี 1-5 ของการได้รับเชื้อ อยู่ในระดับคะแนน 1-3  ขณะที่ Valini et al. (2023) รายงานสุกรในระยะ
รุ่นที่ไดร้ับการป้อนเช้ือซลัโมเนลลา่ความเข้มข้นในช่วง 0 จนถึง 1.5 x 108 cfu/ml ไม่มีความแตกต่างของคะแนนอุจจาระในวันท่ี 0-7 
ของการได้รับเชื้อ อย่างไรกต็าม จากการสังเกตด้วยสายตาพบว่าในวันที่ 7, 14 และ 21 สุกรเริ่มพบว่าอุจจาระมีลักษณะกึ่งแข็งกึ่งเหลว
มากขึ้น และมเีลือดปน สวาบซูม แต่พบว่า ในวันที่ 14 และ 21 สุกรเริม่มีการลุกกินอาหารมากข้ึน และนอนกระจายทั่วคอก  

ผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของยีนที่มีหน้าท่ีเกี่ยวข้องซึ่งประกอบด้วยยีน Chaperonin Containing TCP1 
Subunit 7 (CCT7), Alpha-1-Fucosyltransferase (FUT1), Neutrophil Cytosolic Factor 2 (NCF2) และ Tolllike receptors 4 
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(TLR4) ในการศึกษาครั้งนี้พบว่าในยีน CCT7 มีความถี่ของจีโนไทป์ GA สูงสุด และมีความถี่ของอัลลลี G สูงกว่าอัลลีล A ซึ่งแตกต่างจาก
การศึกษาก่อนหน้าน้ีของ ณัฐริกา และคณะ (2562) ที่ทำการศึกษความหลากหลายของยีน CCT7 ในตำแหน่งเดียวกัน ในสุกรพันธ์ุดรู็อค 
พันธุ์ลาร์จไวท์ และพันธุ์แลนด์เรซ พบว่ามีความถี่จีโนไทป์ AA สูงสุด และอัลลีล A มีความถี่สูงกว่าอัลลลี G  ขณะที่รายงานของ Uthe et 
al. (2009) ซึ่งศึกษาความหลากหลายของยีน CCT7 ในสุกรคละสายพันธ์ุ พบว่ามีสัดส่วนของอัลลลี G สูงกว่าอัลลีล A ทั้งนี้อาจเป็นผล
เนื่องมาจากกระบวนการคัดเลือกและวางแผนการปรับปรุงพันธุ์ท่ีแตกต่างกัน ซึ่งส่งให้ผลใหค้วามหลากหลายของยีนแตกต่างกัน 

จากรายงานท่ีผ่านมามักพบความถี่ของจีโนไทป์ AA ในยีน FUT1 ที่ต่ำในประชากรสุกรแต่ละสายพันธุ์ เช่น Bao et al. (2008) 
ทำการศึกษาความหลากหลายของ FUT1 ในสุกรป่าเอเชีย สุกรพื้นเมืองจีน และสุกรสายพันธุ์ยุโรป โดยสุกรป่าเอเชีย พบเพียงจีโนไทป์ 
GG เท่านั้น ส่วนสุกรพื้นเมืองจีนพบเพียง 2 จีโนไทป์ คือ AG และ GG โดยมีจีโนไทป์ GG สูงกว่า AG และในสุกรพื้นเมืองจีนบางสาย
พันธุ์พบเพียงจีโนไทป์ GG ส่วนสุกรสายพันธุ์ยุโรป (ดูร็อคและเปียแตรง)  พบทั้ง 3 จีโนไทป์ ส่วนสุกรพันธุ์ลาร์จไวท์และแลนด์เรซ พบ
เพียง 2 จีโนไทป์ โดยมีความถี่ของจีโนไทป์ GG สูงกว่า AG Snegin et al. (2023) รายงานว่าในสุกรพันธุ์ ดูร็อค แลนด์เรซและลาร์จไวท์
ของประเทศรัสเซีย พบรูปจีโนไทป์ของยีน FUT1 จำนวน 3 จีโนไทป์ นอกจากนี้ความถี่ขณะที่ต่อมา Petit et al. (2020) ทำการศึกษา
ความแปรปรวนของจีโนไทป์ FUT1 สุกรป่ายุโรป พบเฉพาะจีโนไทป์ AG และ GG โดยสุกรป่าที่อัลลีล A จำนวน 7 ตัวจากสุกรป่ายโุรป
ทั ้งหมด 222 ตัว ส่วนความถี ่จ ีโนไทป์ของยีน FUT1 ในสุกรพื ้นเมืองไทย ซึ ่งประกอบไปด้วยสุกรพื ้นเมืองภาคเหนือ ภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ และภาคใต้ โดยสุกรพื้นเมืองภาคใต้และภาคตะวันออกเฉียงเหนือ พบเพียง 2 จีโนไทป์ คือ GG และ AG ขณะที่
สุกรพื้นเมืองภาคเหนือพบจำนวน 3 จีโนไทป์ โดยจีโนไทป์ AA และมีความถี่จีโนไทป์เพียง 0.01 เท่านั้น เช่นเดียวกันกับการศึกษาครั้งนี้
ไม่พบจีโนไทป์ AA ในยีน FUT1 ซึ่งเป็นรูปแบบจีโนไทป์ที่ความสัมพันธ์กับต้านทานโรคท้องเสียในสุกร โดยพบเพียง 2 จีโนไทป์ คือ AG 
และ GG ซึ่งจีโนทป์ GG มีความถี่สูงกว่า AG อย่างไรก็ตาม ในการศึกษาครั้งนี้ใช้สุกรลูกผสมที่ใช้ในการเลี้ยงเพื่อผลิตสุกรขุนในระบบ
อุตสาหกรรม ซึ่งพบความถี่ของอัลลีล A ที่ต่ำและไม่พบจีโนไทป์ AA อาจเป็นไปได้ว่าในการปรับปรุงพันธุ์ในสายพ่อและสายแม่ อาจมี
การคัดเลือกโดยให้ความสำคัญกับการเพิ่มขึ้นของน้ำหนักตัวและจำนวนลูกต่อครอก ซึ่งนำไปสู่การพบความถี่ของอัลลีล A ที่ต่ำใน
ประชากรได้ ซึ่งอัลลีลนี้อาจส่งผลกระทบในทางลบต่อลักษณะการเจริญเติบโตและระบบสืบพันธุ์  Cuong et al. (2012) ได้มีการ
อนุมานไว้ว่าการเกิดโรคท้องเสียในสุกรหลังหย่านมมีผลกระทบเชิงลบกับอัตราการเจริญเติบโต ซึ่งเป็นผลโดยตรงทำให้สุกรหลังหย่านมมี
การเจริญเติบโตช้าและส่งผลระยะยาวไปยังสุกรระยะขุน หรืออาจเป็นผลเนื่องจากรูปแบบจีโนไทป์ของยีนที่ต้านทานต่อโรคท้องเสีย 
ดังนั้น ในการคัดเลือกจำเป็นต้องวางแผนให้รอบคอบและแม่นยำ อย่างไรก็ตาม บางรายงานพบความถี่อัลลีล A สูงกว่าการศึกษาครั้งนี้ 
(Luise et al.,2019)  

Bao et al. (2011) ทำการศึกษาความหลากหลายของยีน TLR4 ในประชาการสุกรพื้นเมืองจีน จำนวน 11 สายพันธ์ุ สุกรพันธ์ุ
ยุโรป ประกอบด้วย ดรู็อค แลนดเ์รซ และลารจ์ไวท์ และสุกรป่า ผลการศึกษาพบว่า ไม่พบความหลากหลายของยีน TLR4 ในสุกรพื้นเมอืง
จีน และสุกรป่า ขณะที่พบความหลายหลายของยีนในสุกรพันธ์ุยโุรป และ Uthe et al. (2011) ศึกษาความหลากหลายของยีน TLR4 และ 

NCF2 ในประชากรสุกรทีเ่ลี้ยงในเชิงพาณิชย์ จำนวน 3 ประชากร ในยีน TLR4 พบความถี่ของอัลลีล G สูงกว่าอัลลลี A และ ในยีน NCF2
พบความถี่ของอัลลีล C สูงกว่าอัลลีล T อย่างไรก็ตาม ในการศึกษาครั้งนี้ไม่พบความแปรปรวนของจีโนไทป์ของยีน NCF2 และ TLR4 ใน
ประชากร อย่างไรก็ตาม ความแปรปรวนของรูปแบบจีโนไทป์ทีเ่กิดขึ้นอาจเนื่องแผนการปรับปรุงพันธุ์และคัดเลือกที่แตกตา่งกันและ
สิ่งแวดล้อมท่ีอยู่อาศยั  

ค่าเฮทเทอโรไซโกซิตี้ (heterozygosity) ถูกแบ่งออกเป็น 2 ค่า คือค่าสัดส่วนของตัวอย่างที่เป็นเฮทเทอโรไซโกตเฉลี่ยต่อ
ตำแหน่งท่ีคำนวณจากข้อมูลจริงหรือค่าเฉลี่ยค่าสังเกตเฮตเทอโรไซโกซิตี้ (observed heterozygosity: Ho) และค่าคาดหมายซึ่งคำนวณ
ทางอ้อมจากสภาพสมดุลฮาร์ดี-ไวน์เบิร์ก (expected heterozygosity: He) ซึ่งค่าเฮตเทอโรไซโกซิตี้สังเกต (Ho) และค่าเฮตเทอโรไซโก
ซิตี้คาดหมาย (He) เป็นค่าทางสถิติที่ช่วยบ่งบอกถึงค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรที่ทำการศึกษา โดยการศึกษาครั้ง
นี้ในยีน CCT7 และ FUT1 มีค่า Ho สูงกว่า ค่า He เพียงเล็กน้อย แสดงให้เห็นว่าประชากรมีความหลากหลายสูง อาจมีการนำเข้าพ่อแม่
พันธุ์สุกรมาจากหลายแหล่ง เมื่อพิจารณาค่าสมดุลฮาร์ดี -ไวน์เบิร์ก พบว่าไม่มีการการเบี่ยงเบน หรือ ไม่มีความแตกต่างระหว่างค่า Ho 
และค่า He ซึ่งถูกคาดคะเนภายใต้สมดุลฮาร์ดี-ไวน์เบิร์ก  
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การศึกษาครั้งนี้ไม่พบปฏิสัมพันธ์ระหว่างยีน CCT7 และ FUT1 กับเพศ ซึ่งยังไม่พบรายงานที่เกี่ยวข้องกับอิทธิพลของเพศกับ
การต้านทานต่อเชื้อโรค อย่างไรก็ตาม อาจมียีนหรือบางตำแหน่งของยีนที่การแสดงออกของยีนส่งผลให้มีความไวต่อการติดเชื้อโรคใน
เพศใดเพศหนึ่งแตกต่างกัน มีความไวในท้ังสองเพศ หรือ อาจมีความรุนแรงในเพศใดเพศหน่ึงได้ (Lipoldová and Demant, 2021) 

แชเปโรนินทีคอมเพล็กซ์โปรตีน-1 (TCP-1) ริงคอมเพล็กซ์ (TRiC) หรือที่รู้จักในชื่อ CCT (chaperonin ที่ประกอบด้วย TCP-

1) เป็น chaperonin ที่อยู่ภายในเซลล์ที่ประกอบด้วยแปดหน่วยย่อย: α, β, γ, δ, ε, ζ, η และ θ ซึ่งถูกแปลรหัสไปเป็น CCT1, 
CCT2, CCT3, CCT4, CCT5, CCT6, CCT7 และ CCT8 ตามลำดับ (Chang et al.,2020; Vallin and Grantham, 2019) โดย CCT 
ส่งเสริมการพัฒนาโครงสร้างของโปรตีนในเซลล์ (ส่วนใหญ่เป็นโปรตีนในเซลล์โครงร่าง เช่น tubulin และ actin) ในไซโตพลาสซึมและ
นิวเคลียส (Brackley and Grantham, 2009; Tahmaz et al., 2021) ในยูคาริโอต CCT มีความสำคัญต่อการอยู่รอดของเซลล์ วัฏจักร
ของเซลล์ และไม่สามารถแทนที่การทำงานด้วย Chaperon ตัวอื่นๆได้ (Spiess et al., 2004; Wang et al., 2020) โดย TRiC/CCT 
chaperonin มีผลทั้งทางตรงและทางอ้อมต่อการติดเชื้อและควบคุมการทำงานไวรัส เช่น ในสุนัข พบว่าการควบคุมแสดงออกของยีน 
CCT7 ในเซลล์ F81ให้ลดลงหรือเพิ่มข้ึนส่งผลต่อระดับการแสดงออกของโปรตีน VP2 ในพาโวไวรัส เป็นต้น (Su et al., 2024) อย่างไรก็
ตาม บทบาทและกลไกระดับโมเลกุลที่เกี่ยวข้องของ CCT7 ในการส่งผลต่อการต้านทานต่อการติดเชื้อโรคยังมีอย่างจำกัด  ในสุกรยีน 
CCT7 อยู่บนโครโมโซมคู่ที่ 3 มีขนาดเบสบริเวณ coding sequence จำนวน 1632 bp และสามารถสังเคราะหก์รดอะมิโน จำนวน 543 
ตัว จากรายงานการศึกษาของ ณัฐริกา และคณะ (2564) และ Uthe  et al. (2009) พบรูปแบบจีโนไทป์ของยีน CCT7  มีความสัมพันธ์
กับค่าโลหิตวิทยา  โดยสุกรที่มีจีโนไทป์ GA มีปริมาณเม็ดเลือดขาวทั้งหมด และเม็ดเลือดขาวชนิดต่าง ๆ สูงกว่าสุกรที่มีจีโนไทป์ GG 

นอกจากน้ี Uthe  et al. (2009) พบความสัมพันธ์เชิงบวกระหว่างระดับของ Interferon gamma (IFN-γ) กับจำนวนของเม็ดเลือดขาว
ชนิดต่างๆ ในสุกรที่ได้รับเชื้อซัลโมเนลล่า ซึ่ง Knetter et al. (2015) รายงานว่า สุกรที่ได้รับเชื้อซัลโมเนลล่าเป็นเวลานานจะมีการ

แสดงออกของยีน Interferon gamma (IFN-γ)  เพิ่มมากขึ้น ซึ่ง Interferon gamma ไปมีผลต่อกระตุ้นให้เกิดการแสดงออกของยีนท่ี
ไม่เคยมีรายงานมาก่อนหลายร้อยยีน รวมถึงส่งผลต่อการแสดงของยีน CCT ด้วย (Oftedal et al., 2021) และ Uthe et al. (2007) 
ทำการศึกษาการแสดงออกของยีนในเนื ้อเยื ่อในต่อมน้ำเหลืองต่อการติดเชื ้อ Salmonella Choleraesuis และ Salmonella 
Typhimurium ในสุกร ซึ่งพบว่าเมื่อผ่านไป 24 ชั่วโมงหลังได้รับเชื้อ มีการแสดงออกของยีน ARPC2, CCT7, HSPH1, LCP1, PTMA, 
SDCBP และ VCP เพิ่มมากขึ้น  Uthe  et al. (2009) รายงานว่าการกลายพันธุ์ของยีน CCT7 ที่ตำแหน่ง  AK240296.c1153G > A มี
ความสัมพันธ์ระหว่างรูปแบบยีน CCT7 ต่อปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลล่าในอุจจาระของสุกร โดยใช้สุกรคละเพศ จำนวน 40 ตัว ทำ
การป้อนเช้ือ Salmonella Typhimurium และเก็บอุจจาระในวันท่ี 2, 7, 14 และ 20 โดยในวันท่ี 7 ของการได้รับเชื้อซัลโมเนลล่า พบ
สุกรที่มีจีโนไทป์ GA มีปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลล่าสูงกว่าสุกรที่มีจีโนไทป์ GG อย่างไรก็ตาม รายงานของ Uthe  et al. (2009)  พบ
สุกรที่จีโนไทป์ AA เพียง 1 ตัว แตกต่างจากการศึกษาครั้งนี้ท่ีพบสุกรที่มีจีโนไทป์ AA จำนวน 13 ตัว ซึ่งพบว่าสุกรที่มีจีโนไทป์ AA มีการ
ขับเชื้อซัลโมเนลล่าสูงกว่าสุกรที่มีจีโนไทป์ GA และ GG ในวันที่ 2 ของการได้รับเชื้อ ทั้งนี้อาจเป็นไปได้ว่าการขับเชื้อซัลโมเนลล่าใน
อุจจาระในปริมาณที่สูงอาจเป็นผลเนื่องจากอิทธิพลของอัลลีล A  โดยมีความไวต่อการขับเชื้อซัลโมเนลล่าในอุจจาระของสุกรและอาจ
ต้านทานต่อการติดเชื้อซัลโมเนลล่า นอกจากนี้ยังรายงานการศึกษาการกลายพันธุ์ของยีน CCT7 ในตำแหน่งอื่นๆ กับการขับเชื้อซัล
โมเนลล่าในอุจจาระของสุกร จากการศึกษาของ Uthe et al. (2011) ทำการศึกษาความสัมพันธ์ระหว่างยีน  CCT7 ที ่ตำแหน่ง 
c.1520C>T กับปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลล่า  ใช้ตัวอย่างสุกรจากฟาร์มภาคสนาม จำนวน 109 ตัว และในฟาร์มสุกรทดลองจำนวน 
40 ตัว ซึ่งประชากรสองกลุ่มนี้เป็นอิสระต่อกัน ทำการสำรวจและเก็บตัวอย่างของเชื้ออุจจาระของสุกร เพื่อนำไปตรวจสอบปรมิาณเชื้อ 
ซัลโมเนลล่าในอุจจาระ แต่ไม่พบความสัมพันธ์ระหว่างรูปแบบอัลลีลกับปริมาณเชื้อซัลโมเนลล่าในอุจจาระ โดยประชากรสุกรที่ทำการ
สุ่มตรวจมีความถี่อัลลีล G (0.7) สูงกว่าอัลลีล A (0.3)  

เป็นที่ทราบกันดีว่ายีน FUT1 มีความสัมพันธ์กับการติดเชื้อ Escherichia coli (E. coli) ในสุกร มักใช้เครื่องหมายพันธุกรรมใน
การคัดเลือกสุกรให้ต้านทานต่อการท้องเสียในสุกรก่อนและหลังหย่านม โดยยีน FUT1 อยู่บนโครโมโซมคู่ที่ 6 มีขนาด 7.4 Kb เกิดการ
กลายพันธุ์ในตำแหน่ง g.307 G>A (referred to as rs335979375 on position 6:54079650 in the last version Sscrofa11.1 of 
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the pig genome) ทำให้เปลี่ยนแปลงเบสจากเบส กัวนีน (G) เป็นเบสอะดีนีน (A) ซึ่งส่งผลทำให้กรดอะมิโนตำแหน่งที่ 103 เปลี่ยนแปลง
จากอะลานีน เป็นทรโีอนีน ซึ่งส่งผลต่อการกระตุ้นทางานของเอมไซม์ FUT1 ที่กำหนดการยึดเกาะของ ECF18 จึงส่งผลต่อความต้านทาน

หรือความไวของเยื่อบุผิวลำไส้เล็ก โดยจะกระตุ้น Galβ1-4GlcNAcβ1- เปลี่ยนเป็น Galβ-4GlcNAcβ1 โดย Galβ-4GlcNAcβ1 

เปลี่ยนเป็น Fucα ซึ่งจะผลิต H- antigen ชนิด H-2 histo blood ซึ่งทำหน้าท่ีจับกับตัวรับบนผนังเซลล์ของลำไสเ้ล็ก ซึ่งเป็นตำแหน่งที่
เชื้อ Escherichia coli มาจับ แตเ่มื่อมี H-2 histo blood เข้ามาจบัแล้ว ทำให้เชื้อ Escherichia coli ไม่สามารถยึดเกาะกับตัวรบับน
ผนังเซลล์ของลำไส้เล็กของสัตวไ์ด ้ส่งผลให้เช้ือ Escherichia coli ไม่สามารถดูดซมึเข้าสู่ลำไสเ้ล็กได ้(Meijerink et al.,1997; Bao et 
al., 2011) โดยมีรายงานว่า จีโนไทป์ AA มีความสัมพันธ์กับการต้านทานต่อเชื้อ E. coli และจีโนไทป์ AG และ GG มีความไวต่อการติด
เชื้อ Escherichia coli ซึ่งจากการศึกษาของ Luo  et al. (2010) ทำการศึกษาความสัมพันธ์ของยีน FUT1 ต่อลักษณะการตา้นทานโรค
ท้องเสียหลังหย่านม และโรคข้อบวมของสุกร 3 สายพันธ์ุ คือ Large White, Landrace และ Songliao Black จำนวน 363 ตัว พบว่า 
สุกรที่มีจโีนไทป์ GG และ GA มคีวามไวต่อการได้รับเชื้อ Escherichia coli และสุกรที่มีจโีนไทป์ AA มีความต้านทานต่อการไดร้ับเช้ือ 
Escherichia coli จากการศึกษาของ Bao et al. (2012) ทำการศึกษาเกี่ยวกับการกลายพันธ์ุของยีน FUT1 ต่อการต้านทานโรค ซึ่งทำ
การทดลองในสุกรพันธุ์พ้ืนเมืองจนี (Sutai) จำนวน 24 ตัว พบว่า สุกรที่มีจโีนไทป์ GG และ GA มีความไวต่อการไดร้ับเช้ือ Escherichia 
coli และสุกรที่มีจโีนไทป์ AA มคีวามต้านทานต่อการได้รับเชื้อ Escherichia coli และพบว่ายีน FUT1 มีการแสดงออกมากที่สดุใน
กระเพาะอาหาร, ตับ, ลำไสเ้ล็กสว่นดูโอดินัม และเจจูนมั อย่างไรก็ตาม มีการนำยีน FUT1 ไปศึกษาเกี่ยวกับการตดิเช้ือโรคอื่นๆ เช่น 
Porcine reproductive and respiratory syndrome virus (PRRSV) และการต้านทานต่อเชื้อ  Haemophilus parasuis ซึ่งพบ
ความสัมพันธ์ของจีโนไทป์ GG และ AG ที่มีความเสี่ยงท่ีเกิดโรค PRRSV และ Haemophilus parasuis สูงกว่าจีโนไทป์ AA (Wang et 
al., 2012)  ซึ่งอาจเป็นไปได้ว่า การกลายพันธุ์ของยีน FUT1 อาจมบีทบาทเกี่ยวกับการตดิเช้ือโรคในสุกรซึ่งเป็นผลมาจากเช้ือโรคหลาย
ชนิดและช่วยในการเพิม่ความตา้นทานต่อโรคในสุกร อย่างไรก็ตาม การศึกษาครั้งน้ีไม่พบความสัมพันธ์ของรูปแบบจีโนไทป์ของยีน FUT1 
กับคะแนนและปริมาณเชื้อซลัโมเนลล่าในอุจจาระ ทั้งนี้การศึกษาครั้งนี้ตรวจไม่พบจีโนไทป์ AA ซึ่งยงัไม่อาจสรุปได้ว่ายีน FUT1 ไม่มผีล
ต่อการต้านทานต่อเชื้อซัลโมเนลลา่  ดังนั้นซึ่งควรมีการศึกษาถึงอิทธิพลของรูปแบบจีโนไทป์ AA ของยีน FUT1 ต่อการขับเชื้อซัลโมเนล
ล่าในการวิจัยครั้งต่อไป 
 
สรุป  

จากการศึกษาความหลากหลายและความสัมพันธ์ของยีนที่มีหน้าที่เกี่ยวข้องกับคะแนนและปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลล่าใน
อุจจาระสุกรซึ ่งประกอบด้วยยีน Chaperonin Containing TCP1 Subunit 7 (CCT7) , Alpha-1-Fucosyltransferase (FUT1), 
Neutrophil Cytosolic Factor 2 (NCF2) และ Tolllike receptors 4 (TLR4) ในการศึกษาครั้งน้ีพบความหลากหลายของรูปแบบจีโน
ไทป์เฉพาะยีน CCT7 และ FUT1 และพบความสัมพันธ์ของรูปแบบจีโนไทป์ AA ของยีน CCT7 กับปริมาณการขับเชื้อซัลโมเนลล่าใน
อุจจาระ ซึ่งอาจเป็นไปได้รูปแบบจีโนไทป์ดังกล่าวมีความไวต่อการขับเช้ือซัลโมเนลล่าในอุจจาระ ส่งผลให้สุกรต้านทานต่อการติดเช้ือซัล
โมเนลล่า ซึ่งข้อมูลที่ได้อาจนำไปใช้ในการพัฒนาเป็นยีนเครื่องหมายช่วยในการคัดเลอืกสุกรที่ต้านทานต่อลกัษณะการติดเชื้อซัลโมเนลลา่
ในสุกรได้ต่อไป โดยอาจนำไปทำการ validate ในสุกรพันธ์ุแท้และสุกรสายพันธ์ุอื่นๆอีกครั้ง 

 
การอนุญาตวิจัยในสัตว์  

การศึกษาครั้งน้ีได้ผา่นการรบัรองจรรยาบรรณการใช้สัตว์เพื่องานทางวิทยาศาสตร์ มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร์ ตามเอกสาร
อนุญาตเลขท่ี (approval number) หมายเลข 2563-09-027 
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