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บทคัดย่อ 
 วัตถุประสงค์ของการศึกษาครั้งนี้ เพ่ือพยากรณ์การพบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกาในสุกร 
จากข้อมูลของโครงการเขียงสะอาด ที่เก็บข้อมูลจากร้านค้าหมูในตลาดสดจังหวัดน่าน ระหว่างเดือน
มกราคม ถึง กันยายน ปี พ.ศ. 2554 โดยการใช้วิธีการวิเคราะห์ถดถอยโลจิสติก ซึ่งตัวแปรตามที่ใช้ศึกษา 
คือการพบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา และตัวแปรอิสระที่ศึกษา คือจ านวนแบคทีเรียทั้งหมด 
(TotalBac) หน่วยเป็น 2log cfu/cm  และต าแหน่งที่ตรวจหาเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา 6 ต าแหน่ง 
คือ เนื้อสุกร (Site 1)เขียง (Site 2) ตราชั่ง (Site 3) มีด (Site 4) ถาด (Site 5) และ มือผู้ขาย (Site 6) ผล
การศึกษาสรุปได้ดังนี้ สมการถดถอยโลจิสติกคือ 
 

     

     

log odds 2.9015 0.4099 Site 1 0.1357 Site 2 0.2913 Site 3

0.2430 Site 4 0.5227 Site 5 0.6602 TotalBac

    

  
 

 

 เมื่อ มือผู้ขาย เป็นกลุ่มอ้างอิง และอัตราส่วนอ๊อด ของเนื้อสุกร เขียง ตราชั่ง มีด ถาด และ
จ านวนแบคทีเรียทั้งหมด เท่ากับ 1.507, 1.145, 1.338, 0.784, 1.687 และ 1.935 ตามล าดับ 
 และจากทดสอบความเหมาะสมของตัวแบบ พบว่าตัวแบบมีความเหมาะสมกับข้อมูล โดยมี
อัตราการพยากรณ์ผิดพลาดของความน่าจะเป็นของการพบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา 32.32% หรือมี
ความถูกต้องในการพยากรณ์การพบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา 67.68% เมื่อก าหนดจุดตัด (cut 
point) ในการแบ่งกลุ่มเป็น 0.5 
 
Abstract 
 The objective of this research is forecasting the presence of Salmonella 
enterica in swine. The data from the Keang Sa Ard project were collected in fresh pork 
shop of the markets in Nan province from january to september in 2011. By using logistic 
regression technique where the dependent variable is presence/not presence 
Salmonella enterica and independent variables are total bacterial count (TotalBac) in 
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2log cfu/cm  unit and checking positions with are pork (Site 1), chopping block (Site 2), 
balance (Site 3), knife (Site 4), tray (Site 5) and seller hand (Site 6). The results of this 
study are as follows. 
 The logistic regression equation is: 

 
     

     

log odds 2.9015 0.4099 Site 1 0.1357 Site 2 0.2913 Site 3

0.2430 Site 4 0.5227 Site 5 0.6602 TotalBac

    

  
, 

 

 where seller hand is the reference group , and odds ratio of pork, chopping 
block, balance,  knife, tray and total bacterial count are 1.507, 1.145, 1.338, 0.784, 1.687 
and 1.935 respectively. 
 Also, it is found that this equation is 32.32% of apparent error rate or the 
accuracy of forecasting is 67.68, when cut point is 0.5. For goodness of fit test, it is shown 
that the logistic regression model is good fit (P < 0.0001). 

 
บทน า 
 ปัจจุบันนี้เชื้อซาลโมเนลล่า (Salmonella) จากสัตว์หลายชนิดท าให้เกิดการติดเชื้อในคนและ
อาศัยเป็นพาหะอยู่ในคนได้เป็นเวลานานทั้งนี้เพราะเชื้อซาลโมเนลล่าสามารถปรับตัวได้ดี ท าให้สามารถ
อยู่ได้ในสภาวะแวดล้อมที่เปลี่ยนแปลงไปในสังคมมนุษย์ ซึ่งเป็นภัยคุกคามด้านสุขภาพของประชาชน 
ส่งผลกระทบต่อด้านสาธารณสุขและเศรษฐกิจของประเทศไทย โดยความรุนแรงและความชุกในแต่ละ
พ้ืนที่จะต่างกันออกไป (Hendriksen et al., 2011) ซึ่งประเทศไทยขึ้นชื่อว่าเป็นครัวของโลก มีการ
เดินทาง และการส่งออกสินค้าเกษตรหลายชนิด ดังนั้นจึงควรมีมาตรการการควบคุมสินค้าส่งออกที่
เหมาะสม โดยที่การปนเปื้อนของเชื้อซาลโมเนลล่าอาจมาจากหลาย ๆ ขั้นตอน เช่น สุกรพาหะ ฟาร์มสัตว์ 
การขนส่งสัตว์ คอกพักสัตว์ก่อนฆ่า ขั้นตอนการฆ่าสัตว์ น้ าใช้ที่ปนเปื้อนอุจจาระ (Barber et al., 2003)  
 นอกจากนี้ยังมีรายงานการพบเชื้อซาลโมเนลล่า ดังงานวิจัยต่อไปนี้ จากการศึกษาของ สุชาติ 
และคณะ (2548) ศึกษาการปนเปื้อนของเชื้อซาลโมเนลล่า ในเนื้อสุกร 229 ตัวอย่าง จากโรงฆ่าสัตว์ ใน
พ้ืนที่ภาคเหนือตอนล่าง 9 จังหวัด ได้แก่ ก าแพงเพชร นครสวรรค์ เพชรบูรณ์ พิจิตร พิษณุโลก ตาก 
สุโขทัย อุตรดิตถ์ และอุทัยธานี พบการปนเปื้อนของเชื้อซาลโมเนลล่าคิดเป็นร้อยละ 52.8 (121/229 
ตัวอย่าง) วรรณาทิพย์ และคณะ (2549) พบเชื้อซาลโมเนลล่าจากตลาดสดมากกว่าห้างสรรพสินค้า ซึ่ง
จ านวนที่ตรวจพบ 0-2.4 log CFU/g และจ าแนกเชื้อซาลโมเนลล่าได ้จ านวน 30 สายพันธุ์ 9 ซีโรวาร์ ซีโร
วาร์ที่พบบ่อยที่สุดคือ S. Enteritidis, S. Anatum และ S. Rissen ร้อยละ 26.6, 23.3 และ 16.7 
ตามล าดับ อุไม และคณะ (2550) เก็บตัวอย่างเนื้อจากโรงฆ่าสัตว์ในพ้ืนที่ภาคใต้จากเนื้อสุกร 177 
ตัวอย่าง ระหว่างเดือนมกราคม ถึงมิถุนายน ปี พ.ศ. 2548 จากเชื้อซาลโมเนลล่าโดยซีโรวาร์ที่พบมากคือ 
S. Rissen, S. Anatum และ S. Derby คิดเป็น 23.16%, 22.60% และ 11.86% ตามล าดับ และจาก
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เนื้อไก่ 97 ตัวอย่าง พบว่า ซีโรวาร์ที่พบมากคือ S. Enteritidis, S. Emek, S. Agona, S. Rissen และ S. 
Weltevreden คิดเป็น 22.68%, 10.31%, 6.19%, 6.19% และ 6.19% ตามล าดับ พรเพ็ญ และคณะ 
(2550) ศึกษาในฟาร์มไก่ 238 ฟาร์ม และฟาร์มสุกร 250 ฟาร์มจาก 9 จังหวัด ในเขตภาคกลาง ช่วงปี 
พ.ศ. 2546 ถึง 2548 พบอัตราการพบเชื้อซาลโมเนลล่า ในฟาร์มไก่และสุกรรวม 3 ปี มีค่าใกล้เคียงกัน คือ 
21.71%(155/714) และ 19.47% (146/750) ตามล าดับ และจากผลการศึกษาของ Pulsrikarn et al. 
(2012) พบเชื้อซาลโมเนลล่า จากก้นสุกรร้อยละ 3 (2/66 ตัวอย่าง) และเนื้อสุกรร้อยละ 96 (24/25 
ตัวอย่าง) เป็นต้น 
 จากข้อมูลโครงการเขียงสะอาดกับการพบเชื้อซาลโมเนลล่าท าให้ผู้วิจัยสนใจในการศึกษาครั้งนี้
ซึ่งเป็นการศึกษาข้อมูลจากโครงการเขียงสะอาดซึ่งเป็นส่วนหนึ่งของโครงการวิจัยตามยุทธศาสตร์การ
พัฒนาจังหวัดน่านโดยได้รับการสนับสนุนงบประมาณจากจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย ปี พ.ศ. 2554 ซึ่ง
ผู้วิจัยได้รับการอนุเคราะห์ข้อมูลดังกล่าวจาก รศ.น.สพ.ดร. ธงชัย  เฉลิมชัยกิจ และ รศ.สพ.ญ.ดร. รุ่งทิพย์ 
ชวนชื่น และน าข้อมูลเพียงบางส่วนมาศึกษาด้านการพบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา  เพ่ือศึกษา
ด้านการพบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกากับจ านวนแบคทีเรียทั้งหมด และต าแหน่งที่ตรวจหาเชื้อ
ซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา 6 ต าแหน่ง คือ เนื้อสุกร เขียง ตราชั่ง มีด ถาด และมือผู้ขาย ผู้วิจัยมี
วัตถุประสงค์เพ่ือสร้างตัวแบบพยากรณค์วามเสี่ยงการพบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกาในสุกร 
 
วิธีการศึกษา 
 ในการศึกษาการพบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา ด้วยวิธีการถดถอยโลจิสติกโดยให้ ตัว
แปรอิสระ คือจ านวนแบคทีเรียทั้งหมด  2log cfu/cm  และต าแหน่งที่ตรวจ (Site) ประกอบด้วย 6 
ต าแหน่ง คือเนื้อสุกร (Site 1) เขียง (Site 2) ตราชั่ง (Site 3) มีด (Site 4) ถาด (Site 5) และมือผู้ขาย 
(Site 6) และตัวแปรตาม (Y) คือการพบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่า ดังแสดงรายละเอียดในตารางที ่1  
 

ตารางท่ี 1  การก าหนดค่าส าหรับตัวแปรตามและตัวแปรอิสระ 
 

ตัวแปร การก าหนดค่าของตัวแปร 
พบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่า (Y) 1 = พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา 
 0 = ไม่พบเช้ือซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา 
จ านวนแบคทีเรียทั้งหมด  TotalBac หน่วยเป็น 2log cfu/cm  
ต าแหน่งท่ีตรวจ      
            Site1 = เนื้อสุกร 1 0 0 0 0 
            Site2 = เขียง 0 1 0 0 0 
            Site3 = ตราช่ัง 0 0 1 0 0 
            Site4 = มีด 0 0 0 1 0 
             Site5 = ถาด 0 0 0 0 1 
             Site6 = มือผู้ขาย (กลุม่อ้างอิง) 0 0 0 0 0 
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ผลการศึกษา 
 ผลการวิเคราะห์ข้อมูลเบื้องต้น 
 จากการศึกษาการพบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา จากจ านวนตัวอย่างทั้งหมด 198 
ตัวอย่าง มีตัวแปรจ านวนแบคทีเรียทั้งหมด และต าแหน่งที่ตรวจทั้ง 6 ต าแหน่ง พบว่า จ านวนแบคทีเรีย
ทั้งหมดมีค่าเฉลี่ย 2.8820 2log cfu/cm ค่าสูงสุด 5.6400 2log cfu/cm  และมีค่าต่ าสุด -0.3000 

2log cfu/cm  และจากต าแหน่งที่ตรวจพบว่า พบเชื้อที่เนื้อสุกร มากที่สุดคือ 18 ตัวอย่าง รองลงมาคือ 
พบเชื้อที่ถาด เขียง ตราชั่ง มีด และมือผู้ขาย เท่ากับ 14, 13, 12, 6 และ 6 ตัวอย่าง ตามล าดับ ส าหรับ 
ตัวแปรตาม พบว่า พบเชื้อ 69 ตัวอย่าง คิดเป็นร้อยละ 34.85 และไม่พบเชื้อ 129 ตัวอย่าง คิดเป็นร้อยละ 
65.15 ดังแสดงในตารางที่ 2, 3 และ4 
 

ตารางท่ี 2  ข้อมูลของจ านวนแบคทีเรียทั้งหมด  2log cfu/cm  
 

จ านวนแบคทีเรีย
ทั้งหมด  

ค่าเฉลี่ย 
 

ค่ามัธยฐาน 
 

ค่าสูงสุด 
 

ค่า
ต่ าสุด 

ส่วนเบี่ยงเบนมาตรฐาน 

 2.8820 3.0400 5.6400 -
0.3000 

1.4596 

 
ตารางท่ี 3  ข้อมูลความถีข่องต าแหน่งที่ตรวจ 
 

ต าแหน่งที่ตรวจ จ านวนเชื้อที่พบ (ตัวอย่าง) ร้อยละ 
เนื้อสุกร พบเชื้อ 18 54.55 
 ไม่พบเชื้อ 15 45.45 
เขียง พบเชื้อ 13 39.39 
 ไม่พบเชื้อ 20 60.61 
ตราชั่ง พบเชื้อ 12 36.36 
 ไม่พบเชื้อ 21 63.64 
มีด พบเชื้อ 6 18.18 
 ไม่พบเชื้อ 27 81.82 
ถาด พบเชื้อ 14 42.42 
 ไม่พบเชื้อ 19 57.58 
มือผู้ขาย พบเชื้อ 6 18.18 
 ไม่พบเชื้อ 27 81.82 

 
 



วารสารวิชาการ  Veridian E-Journal  ปีที่ 6  ฉบับที ่3 เดือนกันยายน – ธันวาคม  2556 กลุ่มวิทยาศาสตร ์

 

 

 953 

 

ตารางท่ี 4  ข้อมูลของการพบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา 
 

ตัวแปรตาม (Y) จ านวนเชื้อที่พบ (ตัวอย่าง) ร้อยละ 
พบเชื้อ 69 34.85 
ไม่พบเชื้อ 129 65.15 
 
ตารางท่ี 5  จ านวนเชื้อที่พบจ าแนกตามชนิดของเชื้อ 
 

ชื่อเชื้อ จ านวน (ตัว) 

1.  S.Rissen 13 
2.  S.Anatum 12 

3.  S.Stanley 11 

4.  S.Derby 10 
5.  S.Typhimurium 6 

6.  S.Weltevreden 5 

7.  S.Abony 5 
8.  S.Choleraesuis 3 

9.  S.Corvallis 2 

10. S.Kimuenza 2 
11. S.Give 1 

12. S.Paratyphi B 1 

รวม 71 

 
 จากตารางที่ 5 พบเชื้อซาโมเนลล่า โดยซีโรวาร์ต่างๆ จ านวน 12 ซีโรวาร์ ซีโรวาร์ที่พบมากที่สุด 
คือ S.Rissen จ านวน 13 ตัว รองลงมา S.Anatum และ S.Stanley จ านวน 12 และ 11 ตัว ตามล าดับ ซี
โรวาร์ที่พบน้อยที่สุด คือ S.Give และ S.Paratyphi B จ านวน 1 ตัว 
 
ผลการวิเคราะห์สัมประสิทธิ์สหสัมพันธ์ 
 ศึกษาความสัมพันธ์ระหว่างตัวแปรต าแหน่งที่ตรวจและและจ านวนแบคทีเรียทั้งหมด กับตัว
แปรการพบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่าว่ามีความสัมพันธ์กันหรือไม่ โดยวิธีของสเปียร์แมน แสดงผลดังตาราง
ที่ 6ต่อไปนี้ 
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ตารางท่ี 6  ค่าสัมประสิทธิ์สหสัมพันธ์ด้านการพบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่า 
 

 Y Site TotalBac 
Y 1.0000 -0.1955 

(0.0058)* 
0.4079 

(< 0.0001)* 

Site  1.0000 -0.4492 
(< 0.0001)* 

TotalBac   1.0000 
* p-value  
 

 ผลการวิเคราะห์สัมประสิทธิ์สหสัมพันธ์ระหว่างตัวแปรพบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่า  พบว่าที่
ระดับนัยส าคัญ 0.05 ต าแหน่งที่ตรวจและจ านวนแบคทีเรียทั้งหมดมีความสัมพันธ์กับการพบ/ไม่พบเชื้อ
ซาลโมเนลล่า และพบว่า ต าแหน่งที่ตรวจมีความสัมพันธ์กับจ านวนแบคทีเรียทั้งหมดในระดับต่ า จึงท าการ
วิเคราะห์ถดถอยโลจิสติกในล าดับถัดไป 
 

ผลการวิเคราะห์ถดถอยโลจิสติก (Logistic Regression Analysis) 
 การวิเคราะห์การถดถอยโลจิสติกเพ่ือพยากรณ์การพบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกาโดย
ตัวแปรตามคือการพบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา และตัวแปรอิสระ คือจ านวนแบคทีเรียทั้งหมด 
และต าแหน่งที่ตรวจทั้ง 6 ต าแหน่ง และท าการประมาณค่าพารามิเตอร์ โดยวิธีภาวะน่าจะเป็นสูงสุด ได้
ฟังก์ชันโลจิท ดังนี้ 

 
     

     

log odds 2.9015 0.4099 Site 1 0.1357 Site 2 0.2913 Site 3

0.2430 Site 4 0.5227 Site 5 0.6602 TotalBac

    

  
 (1) 

 
ตารางท่ี 7  ค่าสัมประสิทธิ์การถดถอยโลจิสติก 
 

ตัวแปร 
ib  SE ( ib ) Wald Chi-

Square 
Pr > ChiSq Exp ( ib )  

Intercept  -2.9015 0.6010 23.3054 <0.0001 0.055 
Site Site 1 0.4099 0.6528 0.3942 0.5301 1.507 
 Site 2 0.1357 0.6435 0.0445 0.8330 1.145 
 Site 3 0.2913 0.6218 0.2194 0.6395 1.338 
 Site 4 -0.2430 0.6858 0.1255 0.7231 0.784 
 Site 5 0.5227 0.6199 0.7110 0.3991 1.687 
TotalBac  0.6602 0.1552 18.0929 < 0.0001 1.935 
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Pseudo R2 = 0.2358 
 

หรือ 

     

     

     

     

i

2.9015 0.4099 Site 1 0.1357 Site 2 0.2913 Site 3
exp

0.2430 Site 4 0.5227 Site 5 0.6602 TotalBac
π

2.9015 0.4099 Site 1 0.1357 Site 2 0.2913 Site 3
1 exp

0.2430 Site 4 0.5227 Site 5 0.6602 TotalBac



    
 
    

    
 

   



 (2) 

 
 โดยค่าที่ค านวณได้จากสมการ (2) เป็นค่าที่พยากรณ์ความน่าจะเป็นของการพบเชื้อซาลโมเนล
ล่าเอนเทอริกา 
 ตัวอย่างการพยากรณ์การพบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกาจากสมการ (2) สมมติพบจ านวน
แบคทีเรียทั้งหมด 4.31 2log cfu/cm  และพบเชื้อซาลโมเนลล่าที่เนื้อสุกร และไม่พบเชื้อที่ต าแหน่งอ่ืนๆ 
จะแทนค่า TotalBac, Site1, Site2, Site3, Site4 และ Site5 คือ 4.31, 1, 0, 0, 0 และ 0 ตามล าดับ 
ดังนี้ 
 

     

     

     

     

1

2.9015 0.4099 1 0.1357 0 0.2913 0
exp

0.2430 0 0.5227 0 0.6602 4.31
π

2.9015 0.4099 1 0.1357 0 0.2913 0
1 exp

0.2430 0 0.5227 0 0.6602 4.31



    
 
    

    
  

    

 

     = 0.5876 
 

 จากการตรวจนับจ านวนแบคทีเรียทั้งหมด 4.31 2log cfu/cm  และพบเชื้อซาลโมเนลล่าเอน
เทอริกาที่เนื้อสุกร จะมีความน่าจะเป็นที่จะพบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา เท่ากับ 0.5876 หรือ 58.76 
% หรือมีโอกาสพบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกามากกว่าไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา 
 จากตารางที่ 7 พบว่า ค่าสถิติวัลด์ของ TotalBac มีค่า 18.0929 และ p – value น้อยกว่า 
0.0001 ที่ระดับนัยส าคัญ 0.05 ซึ่งปฏิเสธ 0H  จึงสรุปได้ว่า ค่าสัมประสิทธิ์ของ TotalBac ไม่เท่ากับ 0 
และ ค่าสถิติวัลด์ของ Site1 Site2 Site3 Site4 และ Site5 เท่ากับ 0.3942, 0.0445, 0.2194, 0.1255, 
0.7110 และ p – value เท่ากับ 0.5301, 0.8330, 0.6395, 0.7231 และ0.3991 ตามล าดับ ดังนั้น
ฟังก์ชันโลจิทควรจะเป็น  log odds 2.9015 0.6602 TotalBac    แต่เนื่องจากตัวแปรต าแหน่ง
ที่ตรวจเป็นตัวแปรทีส่ าคัญ ผู้วิจัยจึงไม่ท าการคัดทิ้ง และจะใช้สมการที่ (1) และ (2) ส าหรับการพยากรณ์
ความเสี่ยงการพบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกาในสุกร และจาก ค่า Exp ( jb ) ของ Site1, Site2, 
Site3 และ Site5 มีค่า 1.507, 1.145, 1.338 และ 1.687 หมายความว่า ที่เนื้อสุกร เขียง ตราชั่ง และ 
ถาด มีโอกาสพบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา เพ่ิมขึ้นประมาณ 1.5, 1.0, 1.3 และ 1.7 เท่า ของการพบ
เชื้อที่มือผู้ขาย ซึ่งเป็นกลุ่มอ้างอิง ตามล าดับ แต่ค่า Exp ( 4b ) ของ Site4 มีค่า 0.784 โดย 4b  เท่ากับ -
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0.2430 หมายความว่า มีโอกาสพบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกาที่มีดลดลงประมาณ 1 เท่าตัว ของการ
พบเชื้อที่มือผู้ขาย ส าหรับค่า Exp ( 6b ) ของ TotalBac มีค่าเท่ากับ 1.935 หมายความว่า จากการตรวจ
นับจ านวนแบคทีเรียทั้งหมดมีความน่าจะเป็นที่จะพบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกาเพ่ิมขึ้นประมาณ 2 เท่า 
ของการไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา 
 

การตรวจสอบมัลติโคลิเนียริตี (Multicollinearity) 
 ตรวจสอบการเกิดปัญหา Multicollinearity โดยพิจารณาจากค่า Variance Inflation Factor 
(VIF) ในที่นี้ก าหนดให้ค่า VIF มากกว่า 10 แสดงว่า เกิดปัญหา Multicollinearity ดังแสดงผลในตารางที่ 
8 
 

ตารางที ่8  ค่า Variance Inflation Factor (VIF) 
 

ตัวแปร Variance Inflation Factor (VIF) 
Site Site 1 2.5779 
 Site 2 2.32478 
 Site 3 2.1820 
 Site 4 1.7599 
 Site 5 2.2129 
TotalBac  1.2400 

 

 ผลการวิเคราะห์ตรวจสอบการเกิดปัญหา Multicollinearity  พบว่า ค่า VIF ของตัวแปรอิสระ
ทุกตัวมีค่าน้อยกว่า 10 แสดงว่าไม่พบการเกิดปัญหา Multicollinearity  
 การทดสอบสมมติฐานเกี่ยวกับค่าสัมประสิทธิ์การถดถอยโลจิสติกของจ านวนแบคทีเรียทั้งหมด 
และต าแหน่งที่ตรวจโดยวิธีอัตราส่วนภาวะน่าจะเป็น (Likelihood Ratio) แสดงไดด้ังนี้ 
 
 สมมติฐานทีท่ดสอบคือ 

 0H :  จ านวนแบคทีเรียทั้งหมดและต าแหน่งที่ตรวจในตัวแบบไม่มีอิทธิพลต่อการพบ/ไม่พบเชื้อ
ซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา 

 1H :  จ านวนแบคทีเรียทั้งหมดและต าแหน่งที่ตรวจในตัวแบบมีอิทธิพลต่อการพบ/ไม่พบเชื้อ
ซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา 
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ตารางที ่9  ผลการทดสอบความสัมพันธ์ 
Chi-Square df Pr > ChiSq 

37.1493 6 < 0.0001 
 

 จากตารางที่ 9 พบว่า ค่าไค-สแควร์ เท่ากับ 37.1493 และ p – value น้อยกว่า 0.0001 ที่
ระดับนัยส าคัญ 0.05 จึงสรุปได้ว่าจ านวนแบคทีเรียทั้งหมดและต าแหน่งที่ตรวจมีอิทธิพลกับการพบ/ไม่พบ
เชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกาอย่างน้อย 1ตัวแปร อย่างมีนัยส าคัญทางสถิติที่ระดับนัยส าคัญ 0.05 
 ส าหรับการตรวจสอบความเหมาะสมของตัวแบบการถดถอยโลจิสติก ในงานวิจัยนี้ใช้วิธีการ
ทดสอบ Hosmer Lemeshow ให้ผลการศึกษาดังนี ้
 สมมติฐานทีท่ดสอบคือ 
 0H : ตัวแบบการถดถอยโลจิสติกเหมาะสมกับข้อมูล  
 1H : ตัวแบบการถดถอยโลจิสติกไม่เหมาะสมกับข้อมูล 
 

ตารางท่ี 10  ผลการทดสอบความเหมาะสมของสมการการถดถอยโลจิสติก 
Chi-Square df Pr > ChiSq 

4.6489 8 0.7944 
  

 จากตารางที่ 10 พบว่า ค่าไค-สแควร์ เท่ากับ 4.6489 และ p – value เท่ากับ 0.7944 ที่ระดับ
นัยส าคัญ 0.05 จึงสรุปได้ว่าตัวแบบการถดถอยโลจิสติกที่ได้มีความเหมาะสมกับข้อมูลอย่างมีนัยส าคัญ
ทางสถิติ 
 

ผลการประเมินความเหมาะสมของตัวแบบถดถอยโลจิสติกที่ใช้ในการพยากรณ์ 
 การประเมินความเหมาะสมของตัวแบบถดถอยโลจิสติกที่ใช้ในการพยากรณ ์เมื่อก าหนดจุดตัด
ในการแบ่งกลุ่มเป็น 0.5 สามารถสรุปได้ดังตารางที่ 11 
 

ตารางท่ี 11  ผลการประเมินความเหมาะสมของตัวแบบสมการที่ใช้ในพยากรณ์ 

กลุ่ม ขนาดตัวอย่าง 
ผลการพยากรณ์ 

มีแนวโน้มพบเชื้อ แนวโน้มไม่พบเชื้อ 
มีแนวโน้มพบเชื้อ 69 30 (43.5%) 39 (27.3%) 
มีแนวโน้มไม่พบเชื้อ 129 25 (45.5%) 104 (80.6%) 

รวม 198   
  

อัตราการพยากรณ์ผิดพลาดเท่ากับ  25 39 100
32.32%

198

 
  

 แสดงว่า การวิเคราะห์ถดถอยโลจิสติกสามารถใช้พยากรณ์การพบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอน
เทอริกาได้ด้วยความถูกต้อง 67.68% 
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สรุปผล 
 จากการศึกษาการพบ/ไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกาจากข้อมูลโครงการเขียงสะอาดที่
จังหวัดน่าน ที่เก็บข้อมูลในระหว่างเดือนมกราคม ถึง กันยายน ปี พ.ศ. 2554 โดยการเก็บตัวอย่างจาก
ร้านค้าหมูในตลาดสด ผู้วิจัยได้รับการอนุเคราะห์ข้อมูลดังกล่าวจาก รศ.น.สพ.ดร. ธงชัย  เฉลิมชัยกิจ และ 
รศ.สพ.ญ.ดร. รุ่งทิพย์ ชวนชื่น โดยการใช้วิธีการถดถอยโลจิสติก เมื่อตัวแปรอิสระ คือจ านวนแบคทีเรีย
ทั้งหมด และต าแหน่งที่ตรวจ 6 ต าแหน่ง ได้แก่ เนื้อสุกร เขียง ตราชั่ง มีด ถาด และ มือผู้ขาย สรุปผล
การศึกษาดังนี้สมการถดถอยโลจิสติกภายใต้ตัวแปรที่ศึกษาทั้งหมด แสดงในสมการ (1) และ (2) และ
เนื่องจากตัวแปรต าแหน่งที่ตรวจนั้นมีความส าคัญต่อการวิจัยครั้งนี้ กล่าวคือต าแหน่งในการตรวจหาเชื้อ
ซาลโมเนลล่าเอนเทอริกาอาจจะบ่งบอกถึงความชุกของเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกาได้ และจาก
อัตราส่วนอ๊อดพบว่า การพบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา ที่เนื้อสุกร เขียง ตราชั่ง และ ถาด มีโอกาสเกิด
เพ่ิมขึ้นประมาณ 1.5, 1.1, 1.3, และ 1.7 เท่า ของการพบเชื้อที่มือผู้ขาย ซึ่งเป็นกลุ่มอ้างอิง ตามล าดับ 
และ มีโอกาสพบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกาที่มีดจะลดลงประมาณ 1 เท่า ของการพบเชื้อที่มือผู้ขาย 
ส่วนจากการตรวจนับจ านวนแบคทีเรียทั้งหมดมีโอกาสพบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกาเพ่ิมขึ้นประมาณ 2 
เท่า ของการไม่พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา และการทดสอบความเหมาะสมของตัวแบบ พบว่ามี
ความเหมาะสมกับข้อมูล โดยสมการดังกล่าวมีอัตราการพยากรณ์ผิดพลาดของความน่าจะเป็นการพบ/ไม่
พบเชื้อซาลโมเนลล่าเอนเทอริกา 32.32 % หรือฟังก์ชันถดถอยโลจิสติกนี้สามารถใช้พยากรณ์การพบเชื้อ
ซาลโมเนลล่าเอนเทอริกาได้ด้วยความถูกต้อง 67.68% เมื่อก าหนดจุดตัดในการแบ่งกลุ่มเป็น 0.5. 
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