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Abstract
Septicemia is a life-threatening condition. Accurate and rapid pathogen diagnosis is  

essential for providing appropriate and expedient care to patients, thereby reducing the severity and 

complications of the disease. The study aimed to evaluate the sample preparation method for direct 

bacterial identification by the matrix-assisted laser desorption/ionization-time-of-flight mass  

spectrometry (MALDI-TOF MS) technique.  One hundred fifty-seven positive blood culture samples 

from the BACTEX FX automated culture system were prepared for direct identification by MALDI-

TOF MS. The preparation was done by using 10% sodium dodecyl sulfate (SDS) as a lysis buffer 

and 70% formic acid and acetonitrile for protein extraction. Then, the samples were determined by 

MALDI-TOF MS and the results were compared to results from the standard method using colony 

from solid media. The results showed that by using the direct method, the identification results were 

correctly identified at species and genus levels at 81.53% (128/157) and 14.01% (22/157),  

respectively. There were unreliable identification results at 4.46% (7/157). Those that were identified 

consistently but the score represented lower than 1.70 were 3.82% (6/157) and no peak 0.64% 

(1/157). There was no misidentification by using the direct identification method. The direct  

identification results correctly identified at species levels were 75.68% (56/74), 88.24% (60/68) and 

80.00% (12/15) for gram negative bacteria, gram positive bacteria and others (yeast and  

mycobacteria), respectively and at genus levels were 17.58% (13/74), 10.29% (7/68), and 13.33% 

(2/15), respectively. There was no difference of the spectral score level obtained from the direct 

identification compared to using colonies with the Wilcoxon Signed Rank test at a confidence level 

of 95% in the gram-negative bacteria (p = 0.142) and the others (yeast and mycobacteria) (p = 0.530).  

However, using the standard method with MALDI-TOF in the gram-positive bacteria yielded 

higher score compared to using the direct method, which are statistically significant (p < 0.05). This 

study revealed that the preparation of positive blood cultures with 10% SDS for direct identification 
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by MALDI-TOF MS showed excellent performance for pathogenic identification and shorter  

turn-around time by several hours or even days (< 30 minutes to 2 hours). This rapid direct  

identification allows a much faster optimization of antibiotic therapy in patients with sepsis compared 

to conventional workflows (only the gram stain result was known), for effective treatment thus  

reduced mortality and preventing drug resistance. 

Keywords:	Direct identification, Blood culture, MALDI-TOF MS
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การเตรียมตัวอย่างแบบง่ายด้วย SDS เพื่อวินิจฉัยเชื้อโดยตรง
จากตัวอย่างเลือดด้วย MALDI-TOF MS 

นัตฏิยา ศรีสุราช* และ กฤติกา กำ�ลังหาญ

กลุ่มงานเทคนิคการแพทย์ โรงพยาบาลขอนแก่น จังหวัดขอนแก่น

บทคััดย่่อ
การติดเช้ือในกระแสเลือดเป็นภาวะท่ีเป็นอันตรายถึงชีวิต การวินิจฉัยเช้ือก่อโรคได้อย่างถูกต้อง

และรวดเร็ว เป็นปัจจัยสำ�คญท่ีจะทำ�ให้ผู้ป่วยได้การดูแลรักษาท่ีถูกต้องและทันท่วงที ซึ่งช่วยลด 

ความรุนแรงและภาวะแทรกซ้อนของโรคลงได้ การศึกษานี้จึงมีวัตถุประสงค์เพื่อประเมินวิธีการเตรียม

ตัวอย่างเลือดสำ�หรับการจำ�แนกชนิดของเช้ือโดยตรงด้วยเทคนิค matrix-assisted laser desorption/

ionization-time-of-flight mass spectrometry (MALDI-TOF MS) โดยเตรียมตัวอย่างเลือดจาก

ตัวอยา่งท่ีพบผลบวกจากเครือ่งเพาะเช้ือแบบอตัโนมัติ (the BACTEX FX system) จำ�นวน 157 ตัวอยา่ง 

เริ่มจากการทำ�ให้เซลล์แตกด้วยสารละลาย 10% sodium dodecyl sulfate (SDS) จากนั้นสกัดโปรตีน

ด้วยสารละลาย 70% formic acid และ acetonitrile ก่อนนำ�ไปจำ�แนกชนิดของเช้ือด้วยเทคนิค MALDI-

TOF MS เทียบกับวิธีการทดสอบด้วยโคโลนีท่ีได้จากอาหารเลี้ยงเชื้อแข็ง ผลการศึกษาพบว่า 

การจำ�แนกชนิดของเช้ือจากตัวอย่างโดยตรงให้ผลการทดสอบถูกต้องในระดับ species และ genus  

คิดเป็นร้อยละ 81.53 (128/157) และร้อยละ 14.01 (22/157) ตามลำ�ดับ ไม่สามารถรายงานผลได้ 

ร้อยละ 4.46 (7/157) โดยร้อยละ 3.82 (6/157) ให้ผลการทดสอบที่มีระดับคะแนน (spectral score) 

น้อยกว่า 1.70 และร้อยละ 0.64 (1/157) ไม่พบ spectrum ของโปรตีน ผลการศึกษาไม่พบการจำ�แนกชนิด

ของเช้ือผิดพลาดจากการใช้ตัวอยา่งโดยตรง ผลการทดสอบในกลุ่มแบคทีเรยีแกรมลบ แกรมบวก และ

เชื้อกลุ่มอื่น ๆ (ยีสต์และมัยโคแบคทีเรีย) การทดสอบจากตัวอย่างเลือดโดยตรงเทียบกับการใช้โคโลนี

มีความถูกต้องในระดับ species คิดเป็นร้อยละ 75.68 (56/74), 88.24 (60/68) และ 80.00 (12/15) ตาม

ลำ�ดับ และความถูกต้องในระดับ genus คิดเป็นร้อยละ 17.58 (13/74), 10.29 (7/68) และ 13.33 (2/15) 

ตามลำ�ดับ เม่ือเปรยีบเทียบระดับคะแนน (spectral score) ระหวา่งสองวธีิ ด้วย Wilcoxon Signed Rank 

test (p < 0.05) พบว่าการใช้ตัวอย่างเลือดโดยตรงให้ผลการทดสอบไม่แตกต่างกับการใช้โคโลนีในกลุ่ม

แบคทีเรียแกรมลบ (p = 0.142) และเชื้ออื่นๆ (ยีสต์และมัยโคแบคทีเรีย) (p = 0.530) ส่วนแบคทีเรีย

แกรมบวก การใช้โคโลนีในการวินิจฉัยชนิดของเชื้อด้วย MALDI-TOF MS จะมีระดับคะแนน (score) 

สูงกว่าการใช้ตัวอย่างเลือดโดยตรง อย่างมีนัยสำ�คัญทางสถิติ (p < 0.05) การศึกษานี้แสดงให้เห็นว่าการ

จำ�แนกชนิดของเชื้อจากตัวอย่างเลือดโดยตรงด้วย MALDI-TOF MS ให้ผลการทดสอบที่สอดคล้อง
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กับวิธีอ้างอิง สามารถรายงานผลชนิดของเชื้อได้เร็วไม่เกิน 30 นาที - 2 ชั่วโมง ระยะเวลาไม่ต่างจากการ

ย้อมสีแกรม และยังให้ผลดีกว่าเนื่องจากทราบชนิดของเชื้อก่อโรค ช่วยให้แพทย์สามารถพิจารณาใช้ยา

ได้ตรงกบัชนิดเชือ้ ทำ�ใหก้ารรกัษามีประสทิธิภาพ ลดอตัราการเสยีชีวติ รวมถงึปอ้งกนัการเกดิการด้ือยา

ในอนาคต 

คำ�สำ�คัญ:	การวินิจฉัยเชื้อโดยตรง, การเพาะเชื้อจากเลือด, MALDI-TOF MS
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บทนำำ�
การติดเช้ือในกระแสเลือด (septicemia) 

เกิดจากการท่ีผู้ป่วยติดเชื้อท่ีส่วนใดส่วนหนึ่งของ

ร่างกาย จากนั้นเช้ือจะเข้าสู่กระแสเลือด เม่ือผู้ป่วย 

มีภาวะติดเช้ือในกระแสเลือด การให้ยาปฏิชีวนะที่ 

ช้าไปทุก ๆ 1 ช่ัวโมง จะเพิ่มโอกาสการเสียชีวิตข้ึน  

ร้อยละ 7.6(1) หากไม่ได้รับการรักษาท่ีถูกต้องและทันเวลา 

การอักเสบอาจเกิดข้ึนทั่วร่างกาย ทำ�ให้เกิดลิ่มเลือด

และการอดุตนัของหลอดเลอืด ซึง่มผีลตอ่การลำ�เลยีง

ออกซิเจนไปยังอวัยวะที่สำ�คัญของร่างกาย เมื่อไม่ได้

รับออกซิเจนไปหล่อเลี้ยงอย่างเพียงพอ การทำ�งาน

ของอวัยวะส่วนนั้นจึงล้มเหลว นำ�ไปสู่ภาวะติดเช้ือ 

ในกระแสเลือดแบบรุนแรง (severe sepsis) ภาวะช็อก

จากการติดเชื้อ (septic shock)(2,3)  

ปจัจุบนัภาวะตดิเชือ้ในกระแสเลอืดเปน็หนึง่

ปัญหาสำ�คัญของระบบสาธารณสุขไทย และถือเป็น

ประเดน็ปญัหาสขุภาพในแผนการพฒันาระบบบรกิาร

สุขภาพ (service plan) ของกระทรวงสาธารณสุข(4) 

นอกจากจะส่งผลกระทบต่อผู้ป่วยแล้ว ยังรวมถึง 

ผลกระทบท้ังในด้านอุบัติการณ์ของการเกิดโรค  อุบัติการณ์

การเกิดเชื้อดื้อยา และค่าใช้จ่ายในการรักษาที่เพิ่มขึ้น 

การรักษาภาวะติดเชื้อในกระแสเลือดซึ่งถือว่าเป็น

ภาวะวิกฤตของชีวิต ซึ่งต้องอาศัยการทำ�งานเป็นทีม

สหสาขาวิชาชีพ เพื่อมีความรวดเร็วในการประเมิน 

ผู้ป่วย(5,6) รวมถึงมีความรวดเร็วในการรักษาท่ีเหมาะสม 

จึงจะทำ�ให้ผู้ป่วยมีผลลัพธ์ของการรักษาท่ีดี และมี

ภาวะแทรกซ้อนลดลง(7,8) ปัจจุบันการรักษาผู้ป่วย 

ติดเช้ือในกระแสเลือดยังมีความจำ�เป็นต้องอาศัยผล

การตรวจทางห้องปฏิบัติการ ได้แก่ การเพาะเชื้อจาก

เลือด แต่การเพาะเช้ือในเลือดใช้เวลาในการรายงาน

ผลไม่น้อยกว่า 48 ชั่วโมง หลังจากพบการเจริญของ

เช้ือในขวดเพาะเชื้อ (positive blood culture)(9)  

ดังน้ันการตัดสินใจในการรักษาผู้ป่วยเบ้ืองต้น หลังตรวจ

พบเช้ือในกระแสเลือด จึงต้องอาศัยผลการย้อมสีแกรม

จากขวดเพาะเช้ือท่ีพบผลบวก ซ่ึงใช้เวลาในการรายงาน

ผลเพียง 1-2 ช่ัวโมง การตัดสินใจในการรักษาเบ้ืองต้นน้ี 

(empirical treatment) เป็นการคาดการณ์ตามผล

การยอ้มสีแกรมว่านา่จะเปน็เช้ือชนดิไหน รว่มกับการ

อาศัยข้อมูลด้านระบาดวิทยาของพ้ืนท่ีหรือโรงพยาบาล(6)  

และแพทย์จะปรับเปลี่ยนการรักษาให้เหมาะสมเมื่อ

ทราบผลจำ�แนกชนิดของเชื้อ และทดสอบความไวต่อ

สารต้านจุลชีพ ตามวิธีมาตรฐาน ซ่ึงต้องใช้เวลาโดยรวม

ไม่น้อยกว่า 72 ชั่วโมง หรือ 3 วัน การศึกษาหลาย

งานมีความพยายามในการพัฒนาวิธีการรายงานผล

เพาะเชื้อในกระแสเลือดให้ถูกต้องและรวดเร็ว ซึ่งจะ

ส่งผลทำ�ให้การรักษาภาวะติดเช้ือในกระแสเลือดได้

เหมาะสม ทันเวลา สามารถลดอัตราการตายเนือ่งจาก 

severe sepsis และ septic shock(7,10-13)  

เช่น การนำ�โคโลนีของเชื้อที่ได้จากการเพาะเช้ือจาก

ส่ิงส่งตรวจด้วยวิธีมาตรฐานมาทำ�การจำ�แนกด้วย

เครือ่ง MALDI-TOF MS ซึง่ใช้เวลาตรวจเพยีง 1-2 

นาทีเท่านั้น(10,14) แต่วิธีนี้ก็ยังคงต้องใช้เวลาในการ

เพาะเช้ือเพื่อให้ ได้โคโลนีก่อน ซึ่งใช้เวลานานถึง  

18-24 ชั่วโมง ดังนั้นการใช้โคโลนีในการทดสอบจึง

ทำ�ให้สามารถรายงานผลจำ�แนกชนิดของเช้ือโดยรวม

ได้เร็วข้ึนประมาณ 1 วัน(14-16) ต่อมาได้มีความ

พยายามในการรายงานผลชนิดของเช้ือให้เร็วยิ่งข้ึน

ดว้ยการลดข้ันตอนการเพาะเช้ือ และจำ�แนกชนดิของ

เช้ือด้วยเทคนิค MALDI-TOF MS ด้วยการใช้

ตัวอย่างโดยตรงแทนการใช้โคโลนี เช่น ตัวอย่างเลือด 

ปัสสาวะ และน้ำ�ไขสันหลัง(4,16-18) สำ�หรับตัวอย่าง

เลือดได้มีการพัฒนาชุดตรวจสำ�เร็จรูปเพื่อใช้ในการ 

เตรียมตัวอย่าง(12,18,19) ท่ีมีใช้อย่างแพร่หลาย เช่น 

The Sepsityper® Kit (Bruker Daltonik GmbH, 

Bremen, Germany) ชุดตรวจสำ�เร็จรูปนี้ถูกผลิตมา

เพือ่ใช้ในการเตรยีมตวัอยา่งเลอืดหลงัพบผลบวกดว้ย
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การเตรียมตัวอย่างแบบง่ายด้วย  SDS เพื่อวินิจฉัยเชื้อโดยตรงจากตัวอย่างเลือดด้วย MALDI-TOF MS 8777

เครื่องเพาะเชื้ออัตโนมัติ ก่อนนำ�ไปทดสอบต่อเพื่อ

จำ�แนกชนิดของเชื้อด้วย MALDI-TOF MS เป็น 

วิธกีารง่าย และใชเ้วลาประมาณ 10 นาทีในการเตรยีม 

ตัวอย่าง การใช้ The Sepsityper® Kit ร่วมกับ 

การจำ�แนกชนิดของเชื้อด้วยเทคนิค MALDI-TOF 

MS จึงเป็นการลดข้ันตอนการเพาะเช้ือเนื่องจาก 

ไม่ต้องใช้โคโลนี ร่วมกับการใช้เทคโนโลยีใหม่ท่ีสามารถ

จำ�แนกชนิดของเช้ือท่ีรวดเร็ว ทำ�ให้ห้องปฏิบัติการ

สามารถจำ�แนกชนิดของเช้ือได้ภายในเวลา 20-30 นาที 

หลังจากพบผลบวกจากขวดเพาะเช้ือ(10,12,18,20,21)  

แต่มีข้อเสียคือ ชุดตรวจสำ�เร็จรูป หรือ The Sepsi-

typer® Kit มีราคาแพง            

คณะผู้วิจัยจึงได้มีการศึกษา และพัฒนา

แนวทางการตรวจเพาะเช้ือในเลือดทางห้องปฏิบตักิาร 

โดยได้พัฒนาวิธีการเตรียมตัวอย่างเลือดหลังพบการ

เจริญของเช้ือในขวดเพาะเช้ือ โดยใช้ 10% SDS 

(Sodium dodecyl sulfate) เป็นสารท่ีทำ�ให้เซลล์

แตก (Lysis buffer)(22) แทนการใช้ The Sepsi-

typer® Kit ล้ างและปั่นเซลล์ ใ ห้ตกตะกอน  

นำ�ตวัอยา่งเลอืดท่ีเตรยีมได้ไปจำ�แนกชนดิของเช้ือตอ่

ดว้ยเทคนคิ MALDI-TOF MS ทำ�ใหห้้องปฏิบตักิาร

สามารถรายงานผลชนิดของเชื้อได้ภายในเวลาไม่เกิน 

2 ชั่วโมง หลังพบการเจริญของเชื้อบนขวดเพาะเชื้อ

อัตโนมัติ

วััสดุุและวิิธีีการ
ตัวอย่างตรวจ

ตวัอยา่งเลอืดทีส่ง่เพาะเช้ือในหอ้งปฏิบตักิาร 

กลุ่มงานเทคนคิการแพทย ์โรงพยาบาลขอนแก่น และ

ให้ผลบวก โดยเครื่องตรวจวิเคราะห์อัตโนมัติ (The 

BD BACTEC 9240 system) ระหว่างเดือน

พฤษภาคม - ธันวาคม 2564 จำ�นวน 157 ตัวอย่าง 

ประกอบด้วย gram positive bacteria 68 สายพันธุ์ 

และ gram negative bacteria 74 สายพันธุ์ และ 

เชือ้กลุ่มอ่ืน ๆ  (ยสีตแ์ละมยัโคแบคทเีรยี) 15 สายพนัธ์ุ  

โดยเกณฑ์การคัดเข้า (inclusion criteria) คือ 

ตัวอย่างเลือด ที่พบผลบวกด้วยเครื่องตรวจวิเคราะห์

อตัโนมตั ิและเกณฑ์การคดัออก (exclusion criteria) 

ได้แก่ ตัวอย่างเลือดท่ีให้ผลลบด้วยเครื่องตรวจ

วิเคราะห์อัตโนมัติ ตัวอย่างชนิดอื่นที่ไม่ใช่เลือด และ

พบผลบวกด้วยเครื่องตรวจวิเคราะห์อัตโนมัติ และ

ตัวอย่างเลือดท่ีพบผลบวกท่ีพบเช้ือก่อโรคมากกว่า  

1 ชนิด (polymicrobial growth) โดยการศึกษาน้ีได้

ผา่นการพจิารณาดา้นจรยิธรรมการวิจยัในมนษุย ์จาก

คณะกรรมการจริยธรรมวิจัยในมนุษย์ โรงพยาบาล

ขอนแก่น รหัสโครงการวิจัย: KEXP64003

การเพาะเชื้อจากตัวอย่างเลือดท่ีพบผลบวกจาก

เครื่องเพาะเชื้ออัตโนมัติ

ขวดตัวอย่างเลือดท่ีพบผลบวกด้วยเครื่อง

ตรวจเพาะเชื้ออัตโนมัติ (The BD BACTEC 9240 

system (Aerobic/F, Anaerobic/F and Myco/ 

F-lytic bottles); Becton Dickinson) ถูกนำ�มาเจาะ

ด้วยวิธีปราศจากเชื้อ (Aseptic technic) ภายใน  

2 ช่ัวโมง หลงัพบสญัญาณผลบวกดว้ยเครือ่งเพาะเชือ้

อัตโนมัติ จากนั้นนำ�ไปเพาะเล้ียงเช้ือบนอาหารเล้ียง

เช้ือชนิดแข็ง (blood agar, MacConkey agar, 

chocolate agar) ตามวิธีมาตรฐาน นำ�เชื้อไปย้อมสี

แกรมและจำ�แนกชนดิเช้ือดว้ยเทคนคิ MALDI-TOF 

MS ต่อไป 

การเตรยีมตัวอยา่งสำ�หรบัการทดสอบด้วยเทคนิค 

MALDI-TOF MS โดยตรงจากตัวอย่างเลือด

การเตรยีมตวัอยา่งเลอืดในการศกึษานีผู้วิ้จยั

ได้พัฒนาปรับวิธีการจากแนวทางของชุดตรวจ

สำ�เรจ็รปู (Sepsityper Kit)(12)  โดยดดูตวัอยา่งเลือด
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จากขวดเพาะเช้ือท่ีพบผลบวกใส่หลอดทดลองขนาด 

1.5 มิลลิลิตร หลอดละ 1 มิลลิลิตร จากนั้นนำ�ไป 

ปั่นเหวี่ยงด้วยความเร็วรอบ 13,000 g นาน 2 นาที 

แล้วเทส่วนบนทิง้ ตะกอนทีเ่หลอืเตมิ MALDI grade 

water 1 มิลลิลิตร แล้วกระจายตะกอนโดยการใช้ 

ไปเปตดูดข้ึน-ลง จากน้ันเติม 10% SDS ปริมาตร 200 

ไมโครลิตร ผสมให้เข้ากันโดยการใช้ไปเปตดูดขึ้น-ลง 

10 ครั้ง ตั้งทิ้งไว้ที่อุณหภูมิห้อง นาน 5 นาที เมื่อครบ

เวลา นำ�ไปปั่นด้วยความเร็วรอบ 13,000 g นาน  

2 นาที เทส่วนบนท้ิง แล้วเติม MALDI grade water 

1 มิลลิลิตร และกระจายตะกอนโดยการใช้ไปเปต  

นำ�ไปปั่นด้วยความเร็วรอบ 13,000 g นาน 2 นาที  

เทส่วนบนทิ้ง เติม MALDI grade water ปริมาตร 

300 ไมโครลิตร และกระจายตะกอนโดยการใช้ไปเปต 

จากนั้นเติม 100% ethanol ปริมาตร 900 ไมโครลิตร 

ผสมให้เป็นเนื้อเดียวกันโดยการดูดขึ้น-ลง แล้วนำ�ไป

ปั่นด้วยความเร็วรอบ 13,000 g  นาน 2 นาที เทส่วน

บนทิ้ง ตะกอนท่ีได้ปล่อยให้แห้งที่อุณหภูมิห้อง 10 

นาที เมื่อครบเวลาเติมสารละลาย 70% formic acid 

และกระจายตะกอนโดยการใช้ ไปเปต จากนั้นเติม 

acetonitrile ปริมาณเท่ากับสารละลาย 70% formic 

acid  ผสมใหเ้ปน็เนือ้เดยีวกันโดยการดดูข้ึน-ลง แลว้

นำ�ไปปั่นด้วยความเร็วรอบ 13,000 g นาน 2 นาที 

ส่วนใสท่ีได้ นำ�ไปจำ�แนกชนิดของเชื้อโดยเทคนิค 

MALDI-TOF MS อัตราส่วนการเติมสารละลาย 

70% formic acid / acetonitrile พิจารณาจากขนาด

ของตะกอนที่ได้ ได้แก่ ตะกอนเล็กมาก (มองไม่เห็น

ด้วยตาเปล่า) เติมสารละลาย 70% formic acid 

ปริมาตร 5 ไมโครลิตร / acetonitrile ปริมาตร  

5 ไมโครลิตร ตะกอนขนาดกลาง (เส้นผ่าศูนย์กลาง  

<1 มิลลิเมตร หรือ ขนาดเท่าหัวไม้ขีด) เติมสารละลาย  

70% formic acid ปริมาตร 20 ไมโครลิตร / acetonitrile 

ปริมาตร 20 ไมโครลิตร และตะกอนขนาดใหญ่  

(เส้นผ่าศูนย์กลาง >1 มิลลิเมตร) เติมสารละลาย 70% 

formic acid ปริมาตร 50 ไมโครลิตร / acetonitrile 

ปริมาตร 50 ไมโครลิตร

การจำ�แนกชนิดของเช้ือก่อโรคจากตัวอย่างโดยตรง

และจากโคโลนีด้วยเทคนิค MALDI-TOF MS 

การจำ�แนกชนดิของเช้ือจากตวัอยา่งโดยตรง 

ทำ�โดยดูดส่วนใส 1 ไมโครลิตร ซึ่งได้จากการเตรียม

ตวัอยา่งเลอืดตามวิธทีีพ่ฒันา หยดลงบน target plate 

(หลอดละ 1 หลุม) แล้วปล่อยให้แห้งที่อุณหภูมิห้อง 

สำ�หรับการจำ�แนกชนิดของเชื้อจากโคโลนี ทำ�โดยเขี่ย

เช้ือจากโคโลนีเดี่ยวท่ีได้จากการเพาะเชื้อบนอาหาร

แข็ง ป้ายลงบน MALDI target plate 1 ตัวอย่าง 

ต่อ 1 หลุม(14,23) สำ�หรับการควบคุมคุณภาพและ

ทดสอบประสทิธิภาพของเครือ่งในการจำ�แนกชนดิของ

เชื้อกระทำ�ทุกครั้งท่ีมีการทดสอบ โดยดูดสารละลาย 

IVD BTS (Bacterial Test Standard, Bruker 

Daltonics, Germany) ซึ่งเป็นเชื้อ Escherichia 

coli (DH5-alpha) ปริมาตร 1 ไมโครลิตร ลงบน 

target plate 1 หลุม แล้วปล่อยให้แห้งที่อุณหภูมิ

ห้อง(24) หยดสารละลาย IVD HCCA (α-cyano-

hydroxycinnamic acid; Bruker Daltonics, 

Germany) ลงบนแต่ละหลุม ๆ ละ 1 ไมโครลิตร 

ปลอ่ยใหท้กุหลมุแห้งท่ีอณุหภูมห้ิอง จากนัน้ใส่ target 

plate ลงในเครื่อง MALDI-TOF MS เพื่อทดสอบ

การจำ�แนกชนิดของเชื้อ การแปลผลการทดสอบ 

เป็นไปตามแนวทางกำ�หนดของเคร่ืองมือ โดยเคร่ืองจะนำ�

ข้อมูลท่ีได้จากการวิเคราะห์น้ำ�หนักโมเลกุลของเปปไทด์ 

และรปูแบบของ m/z peak ท่ีเรยีงตวักันเปน็ peptide 

mass fingerprint (PMF) เปรียบเทียบแมสสเปกตรัม

กับฐานข้อมูล (Bruker database version  

4.1.90) ความนา่เช่ือถือของผลการทดสอบจะรายงาน

เป็นคะแนน (score) โดยค่า score ≥ 2.00 หมายถึง
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ผลการจำ�แนกชนิดของเชื้อถูกต้องท่ีระดับ species 

ค่า score 1.70-1.99 หมายถึงผลการจำ�แนกชนิด 

ของเช้ือถูกต้องท่ีระดับ genus และ ค่า score  

นอ้ยกวา่ 1.70 หมายถึง ไมส่ามารถรายงานผลได ้หรอื

ผลการจำ�แนกชนิดของเชื้อไม่น่าเชื่อถือ(25) 

การวิเคราะห์ข้อมูล 

เปรียบเทียบผลการจำ�แนกชนิดของเชื้อ 

จากตัวอย่างเลือดที่ให้ผลบวกโดยตรงด้วยเทคนิค  

MALDI-TOF MS กับการทดสอบด้วยโคโลนี ซึ่ง

เป็นวิธีอ้างอิง โดยใช้สถิติเชิงพรรณนา ส่วนการ 

เปรียบเทียบความแตกต่างของระดับคะแนน (score) 

ระหว่างของผลการจำ�แนกชนิดเช้ือจากตัวอย่าง

โดยตรง และการใช้โคโลนี ตามวิธีที่แนะนำ�โดยผู้ผลิต

เครื่องมือ ใช้การวิเคราะห์ด้วย Wilcoxon Signed 

Rank test โดยทดสอบการกระจายของข้อมลูก่อนดว้ย 

Kolmogorov-Smirnov test ขั้นตอน และวิธีการ

ศึกษาดังแสดงรายละเอียดตาม Fig. 1

Fig. 1 Flowchart of the study design for direct Identification and standard colony identification.  

       MALDI-TOF MS; Matrix-Assisted Laser Desorption/Ionization Time-of-Flight mass spectrometry, 

         TAT; turn-around time.
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ผลการวิิจััย 
ผลการจำ�แนกชนิดของเช้ือจากตัวอย่าง

เลือดท่ีพบผลบวกด้วยเครื่องตรวจวิเคราะห์อัตโนมัติ 

ท่ีตรวจพบโคโลนบีนอาหารเล้ียงเชือ้ไมเ่กิน 1 สายพันธุ ์

(monomicrobial growth) และหรือ ตรวจพบเชื้อ

หนึ่งชนิดจากกล้องจุลทรรศน์ จำ�นวน 157 ขวด จาก

ผู้ป่วยจำ�นวน 157 ราย ประกอบด้วย ขวดเพาะเชื้อ

ชนิด  Aerobic/F จำ�นวน 154 ขวด  Anaerobic/F 

จำ�นวน 1 ขวด และ Myco/F-lytic จำ�นวน 2 ขวด 

ผลการศึกษาพบว่าการจำ�แนกชนิดของเชื้อจาก

ตวัอยา่งตรวจโดยตรงดว้ยเทคนคิ MALDI-TOF MS 

ให้ผลการทดสอบท่ีถูกต้องในระดับ species และ 

genus คิดเป็นร้อยละ 81.53 (128/157) และร้อยละ 

14.01 (22/157) ตามลำ�ดับ การจำ�แนกชนิดของเชื้อ

จากตวัอยา่งโดยตรงพบวา่ไมส่ามารถรายงานผลไดค้ดิ

เป็นร้อยละ 4.46 (7/157) แบ่งเป็น ผลการทดสอบ

มีคะแนน หรือ score น้อยกว่า 1.7 ร้อยละ 3.82 

(6/157) ไม่พบ spectrum ของโปรตีน หรือ no peak 

คิดเป็นร้อยละ  0.64 (1/157) และไม่พบการจำ�แนก

ชนดิของเช้ือผดิพลาดจากการใช้ตวัอยา่งเลือดโดยตรง 

(Table 1) 

Table 1 Direct identification results by MALDI-TOF MS from 157 blood culture samples compared  

	 to standard method.

Organism          

Identification 

by using colony (n)

Direct Identification by using 10% SDS as lysis buffer, n (%)

Correct No reliable 

identified Mis- 

identified
No-peak

Identified to Identified to

species level genus level

(score ≥ 2.00) (score 1.70-1.99) (score <1.70)

Gram negative 

bacteria (74)
56 (75.68) 13 (17.58) 4 (5.41) 0 1 (1.35)

Gram positive bacteria (68) 60 (88.24) 7 (10.29) 1 (1.47) 0 0

Other organisms (15) 12 (80.00) 2 (13.33) 1 (6.67) 0 0

Total (157) 128 (81.53) 22 (14.01) 6 (3.82) 0 1 (0.64)

SDS; Sodium dodecyl sulfate, n; number of samples tested
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ผลการจำ�แนกชนิดของเช้ือจากตัวอย่าง

เลือดท่ีพบผลบวกโดยตรง พบว่ากลุ่มแบคทีเรีย 

แกรมลบ 74 สายพันธ์ุ มีผลการจำ�แนกชนิดของเช้ือ 

ด้วยวิธี MALDI-TOF MS ถูกต้องตรงกับการใช้โคโลนี 

ซึ่งเป็นวิธีมาตรฐาน โดยผลการจำ�แนกชนิดของเชื้อมี

ความถูกต้องในระดับ species (score ≥ 2.00) และ 

genus (score 1.70-1.99) คิดเป็นร้อยละ 75.68 

(56/74) และ 17.58 (13/74) ตามลำ�ดับ ผลการ

ทดสอบจากตัวอย่างโดยตรงไม่สามารถรายงานผลได้ 

5 ตัวอย่าง เนื่องจาก 4 ตัวอย่าง มีคะแนนความ 

เช่ือม่ันต่ำ� (score < 1.7) ประกอบด้วย Acinetobacter 

baumannii (2 ตัวอย่าง) Aeromonas hydrophila 

(1 ตัวอย่าง) และ Burkholderia pseudomallei 

(1 ตัวอย่าง) และไม่พบสเปคตรัมของโปรตีน (no 

peak) 1 ตัวอย่าง ได้แก่ Stenotrophomonas 

maltophilia (Table 2) ส่วนแบคทีเรียแกรมบวก 

พบการจำ�แนกชนิดของเชื้อถูกต้องในระดับ species 

และ genus คิดเป็นร้อยละ 88.24 (60/68) และ 

10.29 (7/68) ไม่สามารถรายงานผลได้ 1 ราย ได้แก่ 

Staphylococcus epidermidis เนือ่งจากมคีะแนน

ความเชื่อมั่นของ score น้อยกว่า 1.7 (Table 3)   

สำ�หรับการจำ�แนกชนิดของเชื้อกลุ่มอื่น ๆ (ยีสต์และ

มัยโคแบคทีเรีย) พบว่าการใช้ 10% SDS ในการ 

เตรียมตัวอย่าง สามารถจำ�แนกชนิดของเชื้อได้อย่าง

ถูกต้องที่ระดับ species และ genus คิดเป็นร้อยละ 

80.00 (12/15) และ 13.33 (2/15) ตามลำ�ดับ มี  

1 ตวัอยา่ง ไมส่ามารถรายงานผลไดเ้นือ่งจากมคีะแนน 

score น้อยกว่า 1.7 คือ Cryptococcus neofor-

mans (Table 1 และ 4)

เมือ่วิเคราะห์ระดบัคะแนน (spectral score) 

ที่ได้จากการทดสอบด้วยเทคนิค MALDI-TOF MS 

ในกลุ่มเช้ือท่ีสามารถรายงานผลได ้(ระดบัคะแนนหรอื 

score ≥ 1.7) เปรียบเทียบระหว่างการทดสอบด้วย

ตวัอย่างเลือดโดยตรง กับการใช้โคโลนจีากอาหารแข็ง 

ด้วย Wilcoxon Signed Rank Test ที่ระดับความ

เชื่อมั่นร้อยละ 95 พบว่าการจำ�แนกชนิดของเชื้อจาก

ตัวอย่างเลือดโดยตรงกับการใช้โคโลนีท่ีได้จากอาหาร

แข็ง ไม่มีความแตกต่างกันอย่างมีนัยสำ�คัญทางสถิติ 

ในกลุม่แบคทเีรยีแกรมลบ (p = 0.142) และเช้ือกลุม่

อื่น ๆ (ยีสต์และมัยโคแบคทีเรีย) (p = 0.530) ส่วน

แบคทเีรยีแกรมบวก พบว่าการใช้โคโลนีในการวินจิฉยั

ชนิดของเชื้อ ด้วย MALDI-TOF MS จะมีระดับ

คะแนน (score) สูงกว่าการใช้ตัวอย่างเลือดโดยตรง 

อย่างมีนัยสำ�คัญทางสถิติ (p = 0.003) (Table 2, 3 

และ 4)  
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Table 2 Direct identification results of gram-negative bacteria by MALDI-TOF MS from positive blood  

	 culture samples compared to the standard method. 

Organism                 

Identification 

by using colony (n)

Direct Identification by using 10% SDS as lysis buffer, n (%)

Correct
No reliable  

identified Mis- 

identified
No-peak

Identified to Identified to

species level genus level

(score ≥ 2.00) (score 1.70-1.99) (score <1.70)

A. baumannii (7) 3 (42.86) 2 (28.57) 2 (28.57) 0 0

B. pseudomallei (11) 2 (18.18) 8 (72.73) 1 (9.09) 0 0

E. cloacae (3) 3 (100) 0 0 0 0

E. coli (20) 20 (100) 0 0 0 0

K. pneumoniae (6) 6 (100) 0 0 0 0

M. morganii (2) 2 (100) 0 0 0 0

P. mirabilis (4) 4 (100) 0 0 0 0

P. aeruginosa (5) 4 (80) 1 (20.00) 0 0 0

Salmonella species (4) 4 (100) 0 0 0 0

V. vulnificus (3) 1 (33.33) 2 (66.67) 0 0 0

Achromobacter xylosoxidans (2) 2 (100) 0 0 0 0

Aeromonas caviae (2) 2 (100) 0 0 0 0

Aeromonas hydrophila (1) 0 0 1 (100) 0 0

Aeromonas veronii (1) 1 (100) 0 0 0 0

B. cepacia (1) 1 (100) 0 0 0 0

B. vietnamiensis (1) 1 (100) 0 0 0 0

S. maltophilia (1) 0 0 0 0 1 (100)

Total gram negative (74) 56 (75.68) 13 (17.58) 4 (5.41) 0 1 (1.35)

Wilcoxon Signed Rank test p = 0.142

SDS; Sodium dodecyl sulfate, n; number of samples tested, p; p-value (statistically significant < 0.05)
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Table 3 Direct identification results of gram-positive bacteria by MALDI-TOF MS from positive blood 

 	 culture samples compared to the standard method.

Organism identified 

by using colony (n)

Direct Identification by using 10% SDS as lysis buffer, n (%)

Correctly identified 
Unreliable  Mis- 

identified
No-peakat species level at genus level

(score ≥ 2.00) (score 1.70-1.99) (score <1.70)

E. faecalis (6) 4 (66.67) 2 (33.33) 0 0 0

E. faecium (8) 8 (100) 0 0 0 0

S. agalactiae (2) 2 (100) 0 0 0 0

S. aureus (18) 18 (100) 0 0 0 0

S. dysgalactiae (5) 5 (100) 0 0 0 0

S. haemolyticus (4) 2 (50) 2 (50.00) 0 0 0

S. pneumoniae (2) 2 (100) 0 0 0 0

S. pyogenes (10) 7 (70) 3 (30.00) 0 0 0

S. suis (6) 6 (100) 0 0 0 0

E. rhusiopathiae (1) 1 (100) 0 0 0 0

Lactococcus lactis (1) 1 (100) 0 0 0 0

S. gallolyticus (1) 1 (00) 0 0 0 0

S. sanguinis (1) 1 (100) 0 0 0 0

S. saprophyticus (1) 1 (100) 0 0 0 0

S. epidermidis (2) 1 (50) 0 1 (50) 0 0

Total gram positive (68) 60 (88.24) 7 (10.29) 1 (1.47) 0 0

Wilcoxon Signed Rank test p = 0.003

SDS; Sodium dodecyl sulfate, n; number of samples tested, p; p-value (statistically significant  

< 0.05)
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Table 4 Direct identification results of other organism (Yeast, Mycobacteria) by MALDI-TOF MS  

	  from positive blood culture samples compared to the standard method.

Organism identified 

by using colony (n)

Direct Identification by using 10% SDS as lysis buffer, n (%)

Correctly identified 
Unreliable  Mis-

identified
No-peakat species level at genus level

(score ≥ 2.00) (score 1.70-1.99) (score <1.70)

Other organisms

C. albicans (3) 3 (100) 0 0 0 0

C. glabata (1) 1 (100) 0 0 0 0

C. neoformans (5) 4 (80) 0 1 (20.00) 0 0

C. tropicalis (2) 2 (100) 0 0 0 0

M. kansasii (1) 0 1 (100) 0 0 0

M. tuberculosis (1) 0 1 (100) 0 0 0

Rhodococcus hoagii (1) 1 (100) 0 0 0 0

Clostridium perfringens (1) 1 (100) 0 0 0 0

Total other organisms (15) 12 (80.00) 2 (13.33) 1 (6.67) 0 0

Wilcoxon Signed Rank test p = 0.530

SDS; Sodium dodecyl sulfate, n; number of samples tested, p; p-value (statistically significant  

< 0.05)
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วิิจารณ์์
การศึกษาท่ีผ่านมามีการพัฒนาวิธีเพื่อให้

สามารถรายงานผลจำ�แนกชนิดของเชื้อให้เร็วขึ้น โดย

ลดข้ันตอนการเพาะเชื้อด้วยการใช้ตัวอย่างโดยตรง 

ในการจำ�แนกชนิดของเชื้อแทนการใช้โคโลนี มีการ

พัฒนาน้ำ�ยาสำ�เร็จรูปเพื่อใช้เตรียมตัวอย่างเลือด  

เช่น The Sepsityper® Kit(18-19, 21) เพือ่นำ�ไปทดสอบ

ต่อด้วยเทคนิค MALDI-TOF MS ทำ�ให้สามารถ

จำ�แนกชนิดของเช้ือได้ในเวลาเฉล่ีย 20-30 นาทีต่อราย 

หลังจากพบผลบวกโดยเครื่องเพาะเช้ือในเลือด

อตัโนมตัิ (10, 12, 20) และใหผ้ลการจำ�แนกชนดิของเชือ้

ได้ถูกต้องทั้งในแบคทีเรียแกรมบวก แกรมลบ และ

ยีสต์(18-21,26) แต่ข้อเสียคือน้ำ�ยาสำ�เร็จรูปมีราคาแพง 

การศึกษาน้ีผู้วิจัยได้ลดข้ันตอนการเพาะเช้ือในอาหารแข็ง 

และพัฒนาวิธีการเตรียมตัวอย่างเลือดหลังพบการ

เจรญิของเชือ้บนขวดเพาะเชือ้แบบอตัโนมตั ิโดยปรบั

วิธีทดสอบจากชุดตรวจสำ�เร็จรูป (MBT Sepsityper® 

IVD Kit) ดว้ยการลดข้ันตอนการปัน่ล้างตะกอนเหลอื 

2 รอบ  และใช้การเทส่วนบนท้ิงเพ่ือให้ง่ายต่อการใช้งาน 

รวมถึงปรบัใช้สารทีท่ำ�ใหเ้ซลล์แตก (lysis buffer) ซึง่

สามารถหาได้ในห้องปฏิบัติการท่ัวไป คือสารละลาย 

10% SDS แทนการใช้ชุดทดสอบสำ�เร็จรูป

อย่างไรก็ตาม การใช้ตัวอย่างเลือดโดยตรง 

พบว่าเม็ดเลือดแดงในตัวอย่างเป็นปัจจัยหนึ่งท่ีมี 

ผลต่อประสิทธิภาพการจำ�แนกชนิดของเช้ือด้วย  

MALDI-TOF MS การเลือกใช้ lysis buffer  

รวมถึงขัน้ตอนการเตรยีมตวัอยา่งเพือ่ให้ได้โปรตนีของ

เช้ือจึงมีความสำ�คัญ และส่งผลต่อความถูกต้องของ

ผลการทดสอบ(12,20,27) การศึกษานี้มีการประเมินวิธี

การเตรียมตัวอยา่งเลือดและใช้สารละลาย 10% SDS 

เป็น lysis buffer พบว่าสามารถจำ�แนกชนิดของเชื้อ

ได้ถูกต้อง ท้ังกลุ่มแบคทีเรียแกรมลบ และกลุ่ม

แบคทเีรยีแกรมบวก รวมถงึเชือ้กลุม่อืน่ๆ ไดแ้ก่ ยสีต ์

และเช้ือก่อวัณโรค สอดคล้องกับการศกึษาก่อนหนา้นี ้

ที่มีการเตรียมตัวอย่างด้วยชุดทดสอบสำ�เร็จรูป (The 

Sepsityper® Kit)(18,21) รวมถึงการเตรียมตัวอย่าง

ด้วยวิธีการท่ีแต่ละแห่งพัฒนา(12,28,29) ซึ่งพบว่า 

MALDI-TOF MS สามารถจำ�แนกชนดิของเช้ือจาก

ตวัอยา่งเลอืดโดยตรงไดถู้กตอ้ง ในแบคทีเรยีแกรมลบ 

และแบคทีเรยีแกรมบวก คดิเปน็รอ้ยละ 90-100 และ 

76-100 ตามลำ�ดับ สำ�หรับยีสต์และเชื้อก่อวัณโรค 

การใช้ 10% SDS ในการเตรียมตัวอย่างสามารถ

จำ�แนกชนิดของเช้ือได้อย่างถูกต้องร้อยละ 93.33 (14/15) 

เหนือกว่าการศึกษาก่อนหน้านี้ ท่ีศึกษาการใช้ชุด

ทดสอบสำ�เร็จรูป (The Sepsityper® Kit) ในการเตรียม

ตัวอย่าง และให้ผลการทดสอบด้วย MALDI- 

TOF MS ได้ถูกต้องประมาณร้อยละ 60-62(12,18)  

เมื่อศึกษาระดับคะแนน (score) ที่ได้จากการทดสอบ

ด้วยเทคนิค MALDI-TOF MS การศึกษาน้ีพบว่า 

การจำ �แนกชนิดของเ ช้ือจากตัวอย่ างโดยตรง 

ส่วนใหญ่มีระดับคะแนน (score) ต่ำ�กว่าการทดสอบจาก

โคโลนขีองเช้ือท่ีข้ึนในอาหารแข็ง (Table 3) สอดคลอ้ง

กับการศึกษาก่อนหน้านี้(10,12,30) ซึ่งเป็นไปได้ว่าเกิด

จากการปนเปื้อนของโปรตีนจากเม็ดเลือดแดง และ

หรือจากเซลล์อื่น ๆ ที่มีในตัวอย่างตรวจจึงทำ�ให้

คะแนนความเช่ือมั่นต่ำ�ลง(20) อย่างไรก็ตามเมื่อ

วิเคราะห์ค่าระดับคะแนนท่ีได้จากการทดสอบด้วย 

MALDI-TOF MS เปรียบเทียบระหว่างการใช้

ตวัอยา่งเลือดโดยตรง กับการใช้โคโลนตีามวิธีท่ีบรษัิท

ผู้ผลิตแนะนำ� ด้วย Wilcoxon Signed Rank test 

ที่ระดับความเชื่อมั่นร้อยละ 95 พบว่าการใช้ตัวอย่าง

เลือดโดยตรงให้ผลการทดสอบไม่แตกต่างกับการใช้ 

โคโลนีที่ได้จากอาหารแข็ง ในกลุ่มแบคทีเรียแกรมลบ 

(p = 0.142) และกลุม่เช้ืออืน่ ที่ไม่ใชแ่บคทีเรยีแกรม 

บวก และแกรมลบ (p = 0.530) แต่มีความแตกต่าง

ในกลุ่มแบคทีเรียแกรมบวก โดยพบว่าการใช้ 
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ตวัอยา่งเลอืดโดยตรงในการวินจิฉัยชนดิของเช้ือ ดว้ย 

MALDI-TOF MS จะมีระดับคะแนน (score)  

ต่ำ�กว่าการใช้โคโลนีในการทดสอบ อย่างมีนัยสำ�คัญ

ทางสถิติ (p < 0.05) ดังนั้นในกลุ่มแบคทีเรียแกรม

บวก จึงควรระมัดระวังในการแปลผลการทดสอบ  

โดยเฉพาะในเช้ือท่ีมีสเปคตรัมของโปรตีนท่ีใกล้เคียงกัน

การจำ�แนกชนิดของเช้ือด้วยตัวอย่างเลือด

โดยตรงด้วยเทคนิค MALDI-TOF MS การศึกษานี้

พบว่าร้อยละ 4.46 (7/157) ไม่สามารถรายงานผล 

ได้ เนื่องจากมี score น้อยกว่า 1.7 คิดเป็นร้อยละ 

3.82 (6/157) ได้แก่ Acinetobacter baumannii 

(2 ราย), Aeromonas hydrophilla (1 ราย),  

Burkholderia pseudomalleii (1  ราย),  

Staphylococcus epidermidis (1 ราย) และ 

Cryptococcus neoformans (1 ราย) อีกร้อยละ 

0.61 (1/157) มีผลการทดสอบเป็น no peak ผลการ

ทดสอบเป็น no peak อาจเกิดจากความผิดพลาดใน

ข้ันตอนหลังการปั่นเพื่อให้เซลล์ตกตะกอนแล้วท้ิง 

ส่วนบน การศึกษาน้ีใช้การ “เท” ส่วนบนท้ิง แทนการใช้

ไปเปตค่อย ๆ ดูดทิ้ง เนื่องจากเป็นวิธีการที่ง่าย และ

สะดวกสำ�หรับการปฏิบัติในงานประจำ� ผลจากการเท

ส่วนบนทิ้ง อาจทำ�ให้ตะกอนหรือเซลล์ของแบคทีเรีย

หลุดไป ดังนั้นกรณีที่ผลการทดสอบเป็น no peak 

หรือสังเกตว่าไม่มีตะกอนหลังเทส่วนบนท้ิง ควร 

มีการเตรียมตัวอย่างเพื่อทดสอบใหม่ และเปลี่ยน 

ใช้ ไปเปตดูดส่วนบนท้ิงด้วยความระมัดระวังแทน  

ตามวิธีของชุดทดสอบสำ�เร็จรูป และหลายการศึกษา

แนะนำ�(12,18,21,28,29) นอกจากนี้การทิ้งขวดเพาะเชื้อ

ในเลือดหลังพบผลบวกไว้นานเกินไป อาจมีผลทำ�ให้

เช้ือจุลชีพสลายตัวทำ�ให้คุณสมบัติของโปรตีนเสียไป 

อย่างไรก็ตามการศึกษานี้มีการเตรียมตัวอย่างเลือด

ภายใน 2 ชั่วโมง หลังจากพบสัญญาณบวกโดยเครื่อง

เพาะเชื้อในเลือดแบบอัตโนมัติ

สรุุป
การศึกษานี้แสดงให้เห็นว่า 10% SDS 

สามารถใช้เตรียมตัวอย่างเลือดก่อนจำ�แนกชนิดของ

เช้ือด้วย MALDI-TOF MS ได้ท้ังในแบคทีเรีย 

แกรมบวก และแกรมลบ รวมถึงเชื้ออื่น ๆ  (ยีสต์และ

มยัโคแบคทเีรยี) การจำ�แนกชนดิของเชือ้จากตวัอยา่ง

โดยตรงจึงเป็นอีกทางเลือกหนึ่งในการพัฒนางาน

ประจำ� เพื่อให้สามารถรายงานผลชนิดของเชื้ออย่าง

รวดเรว็ โดยเฉพาะการตรวจพบเช้ือในเลือดซึง่ถือเปน็

คา่วกิฤต ิการรายงานผลชนดิของเชือ้ท่ีเรว็ข้ึนจากเดมิ 

24-48 ช่ัวโมง เหลือเพียงภายในเวลา 30 นาที  

- 2 ช่ัวโมง หลงัพบการเจรญิเตบิโตของเช้ือดว้ยเครือ่ง

เพาะเชื้อจากเลือดอัตโนมัติ จะทำ�ให้ทราบชนิดของ

เชื้อก่อโรคเร็วข้ึน สามารถนำ�มาปรับใช้เพื่อรายงาน 

ผลเบือ้งตน้แทนการรายงานผลการยอ้มสีแกรมซึง่เปน็

แนวทางที่ใช้ในปัจจุบัน

กิิตติิกรรมประกาศ
ขอขอบพระคุณสมาคมเทคนิคการแพทย์

แห่งประเทศไทยในพระอุปถัมภ์ พระเจ้าวรวงศ์เธอ 

พระองค์เจ้าโสมสวลี กรมหมื่นสุทธนารีนาถ ที่ให้ทุน

สนับสนุนและพัฒนางานวิจัยในการศึกษาครั้งนี้  

ขอขอบคณุผูอ้ำ�นวยการโรงพยาบาลขอนแกน่ หวัหนา้

กลุ่มงานเทคนิคการแพทย์ โรงพยาบาลขอนแก่น  

ท่ีอนุญาตให้สามารถทำ�การศึกษาวิจัยได้ ขอขอบคุณ

คณะกรรมการจรยิธรรมการวิจยัในมนษุย ์โรงพยาบาล

ขอนแกน่ ท่ีไดช่้วยทบทวนโครงรา่งงานวจิยัใหอ้อกมา

อยา่งสมบรูณ์ และขอขอบคณุเจา้หนา้ทีห่อ้งปฏบิตักิาร 

โรงพยาบาลขอนแก่นทุกท่าน ที่รวบรวมและเก็บ

ตัวอย่าง รวมทั้งผู้ป่วยทุกรายที่ได้ให้ตัวอย่างทดสอบ

เพื่อศึกษาวิจัยในครั้งนี้
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