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The identification of the bacteria in the clinical diagnostic laboratory is important for patient management and 
antimicrobial therapy. Currently, conventional methods of bacterial identification rely on culture and biochemical methods. 
Although, this method is quite sensitive and inexpensive, there are some limitation including  many steps of workflow and 
time-consuming process. Moreover, the conventional method requires skill and experience, as the accuracy depends on the 
specialty of staffs. Therefore, the development of rapid and reliable bacteria identification method is crucial to saving the 
lives of patients. Matrix-Assisted Laser Desorption Ionization Time-Of-Flight mass spectrometry (MALDI-TOF MS) device has 
revolutionized the routine identification of microorganisms in clinical microbiology laboratories by introducing an easy, rapid, 
high-throughput, low-cost, and efficient identification technique. The aim of this study prospectively analyzes MALDI-TOF MS 
technique compared with conventional method. Two hundred and twenty isolates of Gram-positive cocci bacteria colonies 
were isolated from clinical specimens and further analyzed. In this study, accuracy, time consuming and cost of identification 
were recorded and found that 90-100% correctly identification at the species level of Gram-positive cocci bacteria strain by 
MALDI-TOF MS technique which used only 2-3 minutes per sample. The results reveal that mass spectrometry technique 
is the accurate identification of clinical gram-positive cocci bacteria. Moreover, other advantages are reduced cost about 16 
times, waste, and labor consuming. MALDI-TOF MS technique has the potential to be optimized and to replace conventional 
method with routine bacterial analysis.          
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บทคัดย่อ
การจ�ำแนกชนดิแบคทเีรยีมคีวามส�ำคญัช่วยให้แพทย์ทราบชนดิ 

ของเชื้อก่อโรค สามารถใช้ยาได้ตรงกับชนิดเช้ือ ท�ำให้การรักษามี 
ประสทิธภิาพ ป้องกนัเชือ้ดือ้ยาต้านจลุชพีและลดอตัราการตาย ปัจจบุนั 
วธิกีารจ�ำแนกชนดิแบคทเีรยีในห้องปฏบิตักิารจลุชวีวทิยาใช้การเพาะเลีย้ง 
เชื้อบนอาหารแข็งและทดสอบปฏิกิริยาทางชีวเคมี ซึ่งเป็นวิธีมาตรฐาน 
แต่มีข้อจ�ำกัดคือต้องปฏิบัติงานหลายข้ันตอนและใช้เวลานาน ความ 
น่าเชือ่ถอืขึน้อยูก่บัทักษะและประสบการณ์ของผูท้ดสอบ การจ�ำแนกชนดิ 
เชือ้แบคทเีรียด้วยวิธี Matrix-Assisted Laser Desorption/Ionization 
Time-of-Flight Mass Spectrometry (MALDI-TOF MS) เป็นอกีหนึง่วธิ ี
ที่ทันสมัย น่าเชื่อถือ ใช้เวลาในการทดสอบน้อย จึงสามารถทราบชนิด 
ของเชื้อได้อย่างรวดเร็ว เหมาะที่จะน�ำมาใช้ทดแทนวิธีการแบบเดิม 
แต่มีข้อจ�ำกัดคือเครื่องมือราคาสูง งานศึกษานี้ต้องการหาประสิทธิผล 
ของการจ�ำแนกชนิดเชื้อแบคทีเรียด้วยวิธี MALDI-TOF MS ในกลุ่ม 
แบคทเีรยีทีต่ดิส ีแกรมบวกรปูร่างกลม จ�ำนวนเชือ้ 220 รายควบคูไ่ปกบั 
การทดสอบด้วยวิธีเดิม พบว่าเครื่อง MALDI-TOF MS มีความถูกต้อง 
ในการรายงานผลการวิเคราะห์จ�ำแนกชนิดเชื้อแบคทีเรียแกรมบวก 
รปูร่างกลมร้อยละ 90-100 และมปีระสทิธภิาพดกีว่าการทดสอบปฏกิิรยิา 
ชีวเคมี ใช้เวลาน้อยเพียง 2 - 3 นาทีต่อตัวอย่าง ลดภาระงานและลดค่า
ใช้จ่ายน�้ำยาและสารเคมีลงถึง 16 เท่า จึงเป็นเทคโนโลยีที่เหมาะจะน�ำ
มาใช้วินิจฉัยชนิดเชื้อแบคทีเรียในงานประจ�ำวันเพ่ือเพ่ิมประสิทธิภาพ
ของการตรวจวิเคราะห์ให้ถกูต้อง แม่นย�ำและลดระยะเวลาการรอคอยผล

ค�ำส�ำคญั : การจ�ำแนกชนดิเชือ้แบคทเีรยีแกรมบวกรปูร่างกลม
แมสสเปกโตรเมตรี 

บทน�ำ
ปัจจบุนัสถานการณ์โรคติดเชือ้มคีวามรนุแรง อัตราการเจบ็ป่วย

และเสียชีวิตจากการติดเชื้อสูง โดยเฉพาะเชื้อดื้อยาต้านจุลชีพที่เป็น
ปัญหาส�ำคัญของสาธารณสุขทั่วโลก ผลการวินิจฉัยชนิดเชื้อที่ถูกต้อง
รวดเร็วจะช่วยให้แพทย์เลือกใช้ยาได้เหมาะสมกับเชื้อ ท�ำให้การรักษามี
ประสทิธภิาพยิง่ขึน้ ห้องปฏบิตักิารจุลชวีวทิยาส่วนใหญ่ของโรงพยาบาล
ในประเทศไทยใช้วธิกีารจ�ำแนกชนดิเชือ้แบคทเีรยีโดยอาศยัลกัษณะทาง 
phenotype เช่น ลักษณะรูปร่าง ขนาดของโคโลนี ความสามารถของ
การเจริญบนอาหารเลี้ยงเชื้อ การติดสีและลักษณะรูปร่าง การเรียงตัว
ภายใต้กล้องจุลทรรศน์ ร่วมกับการทดสอบปฏิกิริยาชีวเคมี ซึ่งมีความ
ยุ่งยาก ความถูกต้องข้ึนอยู่กับทักษะและประสบการณ์ของผู้ทดสอบ1  

ปัจจบุนัจงึมกีารน�ำเทคโนโลยแีละเครือ่งมอืสมยัใหม่มาใช้ทดแทนวธีิเดมิ
เพื่อได้ผลการตรวจวิเคราะห์ที่ถูกต้องแม่นย�ำมากขึ้น ลดความยุ่งยาก 
ในการปฏิบัติงาน ระยะเวลาในการทดสอบ ท�ำให้แพทย์สามารถน�ำผล
ไปใช้ในการรักษาผู้ป่วยได้เร็วขึ้น

เครื่อง Mass Spectrometer มีใช้คร้ังแรกในอุตสาหกรรม
ปิโตรเลียม เมื่อปี 1940 และพัฒนาน�ำมาใช้อย่างกว้างขวางในงานอื่นๆ 
ทัง้ในเชงิปรมิาณและคณุภาพ2 และน�ำมาใช้ประโยชน์หลากหลายในงาน
จุลชีววิทยา เช่น การตรวจวินิจฉัยทางคลินิก ตรวจเชื้อแบคทีเรียจาก
น�้ำและอาหาร และเชื้อจากสิ่งแวดล้อม และพัฒนาจนปัจจุบันสามารถ
ตรวจหาเชื้อแบคทีเรียดื้อยาได้ 3-4 และเมื่อปี 2013 MALDI Biotyper 
CA System (Bruker) ได้รับการรับรองจากองค์การอาหารและยาแห่ง
สหรัฐอเมริกา (Food and Drug Administration : FDA) ในการตรวจ
วิเคราะห์ชนิดแบคทีเรียจากสิ่งส่งตรวจจากมนุษย์3
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 เครื่อง Matrix-Assisted Laser Desorption/Ionization 
Time-of-Flight Mass Spectrometer (MALDI-TOF MS) ใช้การตรวจ
ชีวโมเลกุลขนาดใหญ่ เช่น โปรตีน ตัวอย่างเชื้อจะผสมหรือเคลือบด้วย 
สารประกอบออร์แกนิก “เมตทริกซ์ (matrix)” ที่ช่วยดูดซับพลังงาน
เมื่อถูกยิงด้วยเลเซอร์จะแตกตัวเป็นโปรตอน เคลื่อนที่ในท่อสุญญากาศ 
ความเรว็ในการเคลือ่นทีข่ึน้อยูก่บัขนาด มวลต่อประจ ุ(m/z) โดย m คอื  
มวลของสารและ z คือประจุบวกของไอออน โดยที่มวลโมเลกุลน้อย 

จะเคลือ่นทีไ่ปได้เรว็กว่ามวลโมเลกลุใหญ่ ระยะเวลาทีไ่อออนเดนิทางจาก
จุดเริ่มต้นจนถึงต�ำแหน่งตรวจจับ เรียกว่า time of flight จะถูกค�ำนวณ
เป็นน�ำ้หนกัโมเลกลุของแต่ละเปปไทด์ (m/z) เครือ่งจะน�ำข้อมูลท่ีได้จาก 
การวิเคราะห์น�้ำหนักโมเลกุลของเปปไทด์ และรูปแบบของ m/z peak 
ที่เรียงตัวกันเป็น peptide mass fingerprint (PMF) (รูปท่ี 1) 
การจ�ำแนกชนิดเชื้อจะใช้ลักษณะ PMF เปรียบเทียบกับฐานข้อมูล3-4

รูปที่ 1 ลักษณะกราฟมวลต่อประจุ (m/z) ของเชื้อ staphylococcus aureus เมื่อยิงเลเซอร์แล้วเกิดการแตกตัวของโปรตีน  

งานศึกษาในต่างประเทศมีการทดสอบประสิทธิภาพของเครื่อง 
MALDI-TOF MS ทัง้ในกลุม่แบคทเีรยีตดิสแีกรมบวก แกรมลบและยสีต์ 
แต่ในประเทศไทย เนือ่งจากเครือ่งยงัมใีช้ไม่แพร่หลาย จึงยงัไม่มงีานวจิยั
มากนัก อีกทั้งข้อมูลจากงานวิจัยในต่างประเทศอาจเป็นเชื้อคนละสาย
พันธุ์กับท่ีก่อโรคในไทย งานวิจัยน้ีจึงทดสอบหาประสิทธิผลของเครื่อง
โดยใช้เช้ือทีแ่ยกได้จากผูป่้วยในโรงพยาบาลเพือ่เป็นข้อมลูทีใ่ช้งานจรงิใน
ประเทศ ทดสอบเปรียบเทียบผล ระยะเวลา และค่าใช้จ่ายเปรียบเทียบ
กับวิธีการทดสอบปฏิกิริยาทางชีวเคมี 

วัตถุและวิธีการ
เช้ือแบคทีเรียกลุ่มที่ย้อมติดสีแกรมบวกรูปร่างกลมที่แยกได้

จากสิ่งส่งตรวจของผู้ป่วยในงานประจ�ำวัน จ�ำนวน 220 ราย น�ำมา 
subculture บนอาหารเลี้ยงเชื้อชนิดแข็ง 5% sheep blood agar 
(Columbia agar base: oxiod) อบที่อุณหภูมิ 35-37๐C 18-24 ชั่วโมง 
ทดสอบจ�ำแนกชนิดเชื้อด้วยเครื่อง MALDI-TOF MS และทดสอบทาง
ชีวเคมีพร้อมกัน เก็บข้อมูลผลการวิเคราะห์จ�ำแนกชนิดเชื้อ ค่าใช้จ่าย 
และระยะเวลาการทดสอบ เปรียบเทียบ 2 วิธี กรณีที่ผลการวิเคราะห์
ไม่ตรงกันจะตรวจซ�้ำด้วยวิธีอื่นคือเครื่อง Vitex2

การทดสอบด้วยวิธี Conventional 
	ลกัษณะโคโลนทีีส่นใจจะถกูย้อมสแีกรม เลอืกโคโลนทีีม่ผีลการ

ย้อมแกรมติดสีแกรมบวก รูปร่างกลม ทดสอบต่อด้วยน�ำ้ยา catalase 
และชุดทดสอบปฏกิริยิาชวีเคม ีส�ำหรบัเชือ้กลุม่ Staphylococcus spp., 
Streptococcus spp. และกลุ่ม Enterococcus spp. 5 น�้ำยา และชุด
ทดสอบปฏกิริยิาชีวเคม ีส�ำหรบักลุม่ Staphylococcus spp. Coagulase, 
Urease, Nitrate, Ornithine Dehydrogenase, Trehalose, Mannitol, 
แผ่นยา Novobiocin, แผ่นยา Polymyxin B, ชุดทดสอบ PYR น�้ำยา 
และชุดทดสอบปฏิกิริยาชีวเคมี ส�ำหรับกลุ่ม Streptococcus spp. 
ชุดทดสอบ PYR, Hippurate hydrolysis, น�้ำยา VP, Trehalose,  

Sorbitol, Esculin, Arginine Dihydrolase, Mannitol, เชือ้ S. aureus 
ATCC 25923 ส�ำหรับการทดสอบ CAMP test น�้ำยา และชุดทดสอบ
ปฏกิริิยาชวีเคม ีส�ำหรบักลุม่ Enterococcus spp. Mannitol, Sorbose,  
Arginine Dihydrolase, Arabinose, Sorbitol, Raffinose, Sucrose, 
0.04% tellulite, Motile medium

การทดสอบด้วยวิธี MALDI-TOF Mass Spectrometry  
	เขี่ยเชื้อป้ายลงบนถาด MALDI target plate หยดน�้ำยา 

α-cyano-4-hydroxycinnamic acid ใน 50% acetonitrile/2.5%  
trifluoro-acetic acid (HCCA) 1 ไมโครลิตร ปล่อยให้แห้งอีกครั้ง 
ปรบัเทยีบความถกูต้องของเครือ่ง Microflex LT (Bruker) ด้วยสารมาตรฐาน 
Escherichia coli strain DH5alpha ที่ ribosomal proteins มีมวล 
โปรตนีของ RNAs และ myoglobin ทีต่�ำแหน่ง 5098 m/z, 5381 m/z, 
6255 m/z, 7274 m/z, 10300 m/z, 13683 m/z และ 16952 m/z. 
ควบคมุคณุภาพการทดสอบโดยใช้เชือ้ Staphylococcus aureus ATCC 
25923 Streptococcus pyogenes ATCC 19615 และ Enterococcus 
faecalis ATCC 29212 เครือ่งจะน�ำข้อมลูท่ีได้จากการวเิคราะห์น�ำ้หนกั 
โมเลกุลของเปปไทด์ และรูปแบบของ m/z peak ที่เรียงตัวกันเป็น  
peptide mass fingerprint (PMF) เปรยีบเทยีบแมสสเปกตรมักบัฐานข้อมลู 
(Bruker database version 3.0) ความน่าเชื่อถือของผลการทดสอบ 
จะรายงานเป็นคะแนน โดยคะแนนมากกว่าหรือเท่ากับ 2.0 ขึ้นไป 
มีความน่าเชื่อถือระดับสปีชีส์ คะแนนตั้งแต่ 1.7 ขึ้นไปแต่น้อยกว่า 2.0 
มคีวามน่าเชือ่ถอืระดบัจนีสั แต่ถ้าน้อยกว่า 1.7 ไม่สามารถรายงานผลได้

	ใช้สถติใินการวเิคราะห์ความสามารถในจ�ำแนกชนดิเชือ้แบคทเีรีย 
แกรมบวกรปูร่างกลมของวธิ ีMALDI-TOF กับวธิดีัง้เดมิ แสดงเปรยีบเทยีบ 
ความถูกต้องในระดับสปีชีส์ ของการรายงานผลเป็นจ�ำนวนร้อยละ 
ความแตกต่างของความสามารถในการวเิคราะห์ผลของวธิ ีMALDI-TOF 
MS กับวิธีด้ังเดิม ใช้สถิติ Fisher’s Exact Test ที่ระดับนัยส�ำคัญ 
0.05การศึกษานี้ได้ผ่านการอนุมัติจากคณะกรรมการจริยธรรมการวิจัย
ในคนโรงพยาบาลเลิดสิน 
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ผล
จากการทดสอบจ�ำแนกชนดิแบคทเีรียกลุม่แกรมบวกรูปร่างกลม

ทีแ่ยกได้จากสิง่ส่งตรวจในงาน เช่น เลอืด เสมหะ ปัสสาวะ หนอง เป็นต้น 
จ�ำนวนเชื้อ 220 ราย แบ่งเป็น

Staphyloccus aureus 60 ราย
Staphylococus coagulase negative 80 ราย
Staphyloccus  hominis 24 ราย  
Staphyloccus  haemolyticus 22 ราย
Staphyloccus  epidermidis 24 ราย
Staphyloccus  lugdunensis  10 ราย
beta hemolysis Streptococi 30 ราย
Streptococcus agalactiae 10 ราย
Streptococcus dysgalactiae 5 ราย
Streptococcus anginosus 5 ราย 

Streptococcus pyogenes 10 ราย 
Viridans Streptococci 10 ราย 
Streptococcus suis 4 ราย
Streptococcus salivarius 6 ราย
Enterococcus spp. 40 ราย 
Enterococcus faecalis 20 ราย
Enterococcus faecium 15 ราย
Enterococcus avium 3 ราย
Enterococcus gallinarum 2 ราย

เปรียบเทียบความสามารถในการจ�ำแนกชนิดเชื้อที่ได้จากการวิเคราะห์ด้วยวิธี MALDI-TOF MS กับวิธีดั้งเดิม (ตารางที่ 1)

ตารางที่ 1 ความสามารถของวิธี  MALDI-TOF MS และวิธี conventional ในการจ�ำแนกชนิดเชื้อแยกตามชนิด

MALDI-TOF MS Conventional method 

ไม่สามารถ
วิเคราะห์ผลได้

รายงานผลผิด
ไม่สามารถ

วิเคราะห์ผลได้
รายงานผลผิด

Staphylococcus spp. (n=140 isolates)

Staphyloccus  aureus (n=60) 1 0 0 2

Staphyloccus  hominis (n=24) 0 0 1 0

Staphyloccus  haemolyticus (n=22) 0 1 0 0

Staphyloccus  epidermidis (n=24) 0 0 0 0

Staphyloccus  lugdunensis (n=10) 0 0 0 0

Beta hemolytic Streptococci (n=30 isolates)

Streptococus agalactiae (n=10) 0 2 0 2*

Streptococus dysgalactiae (n=5) 0 0 0 0

Streptococus anginosus (n=5) 0 0 0 0

Streptococus pyogenes (n=10) 0 0 0 0

Viridans Streptococci (n=10 isolates)

Streptococcus suis (n=4) 0 0 4 0

Streptococus salivarius (n=6) 0 1 6 0

Enterococci spp. (n=40 isolates)

Enterococcus faecalis (n=20) 0 0 0 0

Enterococcus faecium (n=15) 0 0 0 0

Enterococcus avium (n=3) 0 0 0 0

Enterococcus gallinarum (n=2) 0 0 2 0

 หมายเหตุ* การทบสอบ camp test ให้ผลบวกไม่ชัดเจน 
 ผลการทดสอบด้วย 2 วิธีตรงกันถือว่าถูกต้อง หากไม่ตรงกันจะใช้เครื่อง Vitex 2 ทดสอบซ�้ำเพื่อยืนยันผล
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กลุ่ม Staphyloccus spp. ทั้งหมด 140 ราย ผลการจ�ำแนก
ชนิดเชื้อด้วยวิธี MALDI-TOF MS ถูกต้องตรงกับวิธีดั้งเดิมซึ่งเป็นวิธี 
มาตรฐาน 138 ราย (คิดเป็นร้อยละ 98.6) ไม่สามารถวิเคราะห์ผล 
เชื้อ S. aureus ได้ 1 ราย และวิเคราะห์ชนิดเชื้อ S. haemolyticus 
ผิด 1 ราย โดยแปลผลเป็น Staphyloccus warneri ส่วนวิธีดั้งเดิม  
สามารถแยกชนดิได้และถกูต้อง 137 ราย (คดิเป็นร้อยละ 97.8) มกีารแปล 
ผลการทดสอบ coagulase (ดกูารแขง็ตวัของพลาสม่าในหลอดทดลอง) 
ของเชื้อ S. aureus ผิด 2 ราย เนื่องจากก้อนพลาสม่าที่แข็งตัวละลาย
ก่อนอ่านผล และไม่สามารถวิเคราะห์ชนิดเชื้อ S. hominis 1 ราย

กลุม่ beta hemolytic Streptococci ทดสอบจ�ำแนกเชือ้ 30 ราย 
ผลการวเิคราะห์ด้วยวธิ ีMALDI-TOF MS ถกูต้อง 28 ราย (คิดเป็นร้อยละ 
93.3) โดยรายงาน S. agalactiae ผิดเป็น S. dysgalactiae 2 ราย  

ตารางที่ 2 เปรียบเทียบความถูกต้องในระดับสปีชีส์ของการรายงานผลของเชื้อแบคทีเรียที่ทดสอบ

                      ชนิดเชื้อ 
ความถูกต้องในการรายงานผลในระดับสปีชีส์ (%)
MALDI-TOF MA conventional

Staphylococcus spp. (n=140) 139 (98.6) 137 (97.8)
Beta hemolysis Streptococcus spp. (n=30) 28 (93.3) 28 (93.3)
Viridans Streptococcus spp. (n=10) 9 (90) 0 *
Enterococcus spp. (n=20) 20 (100) 38 (95)

*  หมายเหตุ     ไม่สามารถรายงานผลในระดับสปีชีส์ ได้แต่ความถูกต้องในการวิเคราะห์ผลระดับจีนัส  = 100 %

ความถูกต้องในการรายงานผลการจ�ำแนกชนิดเชื้อแบคทีเรียกลุ่มแกรมบวกรูปร่างกลมคิดเป็นร้อยละ เปรียบเทียบ 2 วิธี (ตารางที่ 2) วิธี 
MALDI-TOF MS มีประสิทธิภาพในการจ�ำแนกชนิดเชื้อสูงถึงร้อยละ 90.0-100.0 ผลทางสถิติด้วย Fisher’s Exact Test พบว่าความสามารถใน
การวิเคราะห์ชนิดเชื้อแบคทีเรียแกรมบวกรูปร่างกลมของทั้ง 2 วิธีไม่แตกต่างกัน (p = 0.386)

ตารางที่ 3 เปรียบเทียบระยะเวลา ค่าใช้จ่าย และทักษะเจ้าหน้าที่ที่ต้องใช้ในการทดสอบจ�ำแนกชนิดเชื้อ

Method ระยะเวลารอผล/ราย ค่าใช้จ่าย/ราย (บาท) ความต้องการ ทักษะใน

การปฏิบัติงาน

Conventional
         Gram stain 5-10 นาที 10 ปานกลาง
         Biochem 24-48 ชั่วโมง 120 ปานกลาง-สูง

MALDI-TOF 3 นาที 8* ปานกลาง

หมายเหตุ  * เป็นราคาที่ไม่รวมค่าตัวเครื่องและค่าบ�ำรุงรักษา

ค่าใช้จ่ายในการตรวจวเิคราะห์แยกชนดิเชือ้แบคทีเรยี (ตารางที ่3) พบว่าวธิทีดสอบโดยเครือ่ง MALDI-TOF มรีาคาถกูกว่าการทดสอบด้วย
วิธีดั้งเดิมมากถึง 16 เท่า แต่ทั้งนี้ราคาที่แสดงเป็นราคาของน�้ำยาที่ใช้ในการตรวจเท่านั้น ยังไม่รวมค่าตัวเครื่องและค่าบ�ำรุงรักษาซึ่งมีราคาสูงมาก 
แต่เนื่องจากราคาดังกล่าวมีความแตกต่างกันตามโปรแกรมการบ�ำรุงรักษาและอะไหล่จึงไม่ได้น�ำมาค�ำนวณด้วย

ส่วนการทดสอบด้วยวิธีดั้งเดิมที่ใช้ผล CAMP test ในการจ�ำแนกเชื้อ 
S. agalactiae ให้ผลการทดสอบไม่ชัดเจน 2 ราย กลุ่ม Viridans  
Streptococci ทดสอบ 10 ราย วิธี MALDI-TOF MS รายงานผล 
เชื้อ S. salivarius ผิดเป็น S. vestibular 1 ราย  (คิดเป็นร้อยละ 90) 
ส่วนการวินิจฉัยเชื้อด้วยชุดทดสอบปฏิกิริยาชีวเคมีสามารถจ�ำแนกชนิด 
เชือ้ได้แค่ระดบั genus คอืระบไุด้ว่าเป็นเชือ้กลุม่ Viridans Streptococci 
ไม่สามารถระชนิดเชื้อในระดับสปีชีส์ได้

กลุ่ม Enterococci spp. การจ�ำแนกชนิดเช้ือด้วยเคร่ือง 
MALDI-TOF MS ถูกต้องทั้งหมดทั้ง 40 ราย (คิดเป็นร้อยละ 100) ส่วน 
Enterococcus gallinarum ไม่สามารถวเิคราะห์ชนดิได้ด้วยชดุทดสอบ
ทีม่อียูใ่นห้องปฏบิตักิาร (ขาด methyl-α-d-glucopyranoside, MGP)

วิจารณ์	
MALDI-TOF MS มปีระสทิธผิลในการจ�ำแนกชนดิเชือ้แบคทีเรยี

แกรมบวกรูปร่างกลมสูง สามารถวินิจฉัยเชื้อได้อย่างถูกต้องรวดเร็ว 
ใช้เวลาน้อย สอดคล้องกับงานวิจัยอ่ืนๆ ในหลายประเทศ6 และเม่ือ 
ทดสอบเปรียบเทียบกับวิธีการจ�ำแนกชนิดเชื้อด้วยปฏิกิริยาทางชีวเคมี 
หรือเทียบกับเครื่องอัตโนมัติที่ใช้หลักการการทดสอบอื่นๆ ต่างรายงาน
ผลว่าเครื่องอัตโนมัติ MALDI-TOF MS มีประสิทธิภาพที่ดีกว่า7-11 
จากงานศึกษานี้ความสามารถในการจ�ำแนกชนิดเชื้อแบคทีเรียติดสี 
แกรมบวกรูปร่างกลมมีความถูกต้องร้อยละ 90.0-100.0 โดยเฉพาะ 
กลุ่ม Staphylococcus spp. และ Enterococcus spp. แสดงถึง 
ประสทิธภิาพในการจ�ำแนกชนดิเชือ้ทีด่เียีย่ม มคีวามถกูต้องสงูถงึร้อยละ 

97.0-98.0 ในกลุ่ม Staphylococcus sp. และร้อยละ 100.0 ในกลุ่ม 
Enterococcus spp. ส่วนในกลุ่ม Beta hemolysis Streptococci  
ทั้ง 2 วิธีมีประสิทธิภาพเท่ากันสอดคล้องกับงานวิจัยอ่ืนๆ เช่น Van12   
ที่เปรียบเทียบการจ�ำแนกชนิดเช้ือด้วย MALDI-TOF MS กับวิธี 
biochemistry test เช่นเดียวกัน พบว่าเชื้อกลุ่มแกรมบวกส่วนใหญ ่
การทดสอบด้วยเครือ่ง MALDI-TOF MS มคีวามถกูต้องมากกว่า ยกเว้น
เชื้อกลุ่มแกรมบวกที่มีการเรียงตัวแบบเป็นสาย ความผิดพลาดในการ 
วนิจิฉยัเชือ้กลุม่ beta hemolysis Streptococci เกิดจาก S. agalactiae 
และ S. dysgalactiae  มีความใกล้เคียงกันของโปรตีน ซึ่งเป็นข้อจ�ำกัด
อย่างหนึง่ของวธิแีมสสเปกโตรเมตรทีีไ่ม่สามารถแยกออกจากกนัได้ เช่น 
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เชื้อ Viridans Streptocci บางตัว กับ S. pneumoniae ที่ต้องอาศัย 
การทดสอบอื่นๆ เพิ่มเติมเพื่อแยกเชื้อ13 อย่างไรก็ตามความถูกต้อง 
ในการวเิคราะห์ผลสามารถเพ่ิมข้ึนได้หากเพ่ิมข้ันตอนในการเตรียมตวัอย่าง 
ก่อนวิเคราะห์โดยสกัดด้วยกรด formic acid หรือ ethanol formic 
ที่ช่วยเพิ่มความถูกต้องในระดับ species ให้มากขึ้นกว่าการใช้ตัวอย่าง 
จากโคโลนโีดยตรง7,14 สามารถน�ำมาเป็นแนวทางในการพฒันาเพิม่ความ
ถูกต้องในการรายงานผล ซึ่งในอนาคตอาจพิจารณาเพิ่มข้ันตอนในการ 
เตรียมตวัอย่างด้วยการสกดัด้วยกรด formic acid เพ่ือเพิม่ประสทิธภิาพ 
ในการรายงานผล นอกจากนี ้MALDI-TOF MS ยงัลดต้นทนุในการวเิคราะห์ 
ชนดิเชือ้ สอดคล้องกบัการศกึษาของ Gaillot15 ทีร่ายงานว่าการเปลีย่นวธิี 
วิเคราะห์ชนิดเชื้อเป็น MALDI-TOF MS ช่วยลดต้นทุนและปริมาณขยะ

สรุป
การใช้ MALDI-TOF MS วิเคราะห์แยกชนิดเชื้อแบคทีเรีย 

แกรมบวกรปูร่างกลม ให้ผลถกูต้อง แม่นย�ำ รวดเรว็ ไม่สิน้เปลือง ราคาถกู  
ใช้เวลาน้อยกว่าวิธีดั้งเดิม รวมถึงความต้องการทักษะในการปฏิบัติงาน 
ของเจ้าหน้าทีใ่นระดบัปานกลาง ท�ำให้ไม่มปัีญหาเรือ่งบคุลากร ดงันัน้การ
ใช้ MALDI-TOF MS ซึ่งเป็นเทคโนโลยีสมัยใหม่มีข้อดีท�ำให้ห้องปฏิบัต ิ

การรายงานผลวิเคราะห์ชนดิเชือ้ได้เรว็ขึน้ แพทย์ทราบชนดิของเชือ้ก่อโรค 
สามารถใช้ยาได้ตรงกบัชนดิเชือ้ ท�ำให้การรกัษามีประสทิธภิาพ ลดอตัรา 
การตาย นอกจากนี้ยังช่วยลดปริมาณขยะติดเชื้อ ท�ำให้ลดค่าใช้จ่าย 
ในการท�ำลายขยะได้อีกด้วย อย่างไรก็ตามในประเทศไทยเครื่องนี้มีใช ้
ในงานประจ�ำไม่มากนักเนื่องจากราคาแพง การบ�ำรุงรักษาและแก้ไข 
เวลาเครื่องมีปัญหาต้องเป็นช่างเฉพาะจากบริษัทเท่านั้น เป็นข้อจ�ำกัด 
ที่ส�ำคัญในการพิจารณาน�ำมาใช้ทดแทนวิธีเดิม   
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