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บทคัดย่อ 

เชื้อแบคทีเรียดื้อยาปฏิชีวนะ (Antimicrobial Resistance: AMR) เป็นปัญหาสาธารณสุขระดับโลก โดยเฉพาะเช้ือ
แบคทีเรียแกรมลบซึ่งมีกลไกการดื้อยาหลายรูปแบบ เช่น การสร้างเอนไซม์ย่อยสลายยา การเปลี่ยนแปลงโครงสร้างเป้าหมาย
ของยา และการขับยาปฏิชีวนะออกจากเซลล์ โดยพบว่าระบบบ าบัดน ้าเสียจากโรงพยาบาล โรงงานอุตสาหกรรม และชุมชน 
ถือเป็น “จุด hotspot” ส าคัญที่ส่งเสริมการสะสมและแพร่กระจายของเชื้อดื้อยา (Antibiotic-Resistant Bacteria: ARB) 
และยีนดื้อยา (Antibiotic-Resistance Genes: ARGs) เนื ่องจากมีสภาพแวดล้อมที่เอื ้อต่อการถ่ายทอดยีนในแนวนอน 
(Horizontal Gene Transfer: HGT) บทความนี้เป็นการทบทวนวรรณกรรมเชิงบรรยาย (Narrative Review) ที่สรุปกลไกการ
ดื้อยา การแพร่กระจายของยีนดื้อยาในระบบบ าบัดน ้าเสีย และเทคโนโลยีใหม่ในการจัดการเชิงสิ่งแวดล้อม พบว่าระบบบ าบัด
แบบดั้งเดิมยังไม่สามารถก าจัดยีนดื้อยาได้สมบูรณ์ จ าเป็นต้องเสริมด้วยกระบวนการฆ่าเชื้อขั้นสูง เช่น รังสีอัลตราไวโอเล ต 
โอโซน และกระบวนการออกซิเดชันขั้นสูง รวมทั้งควบคุมการปล่อยยาปฏิชีวนะและโลหะหนักจากแหล่งก าเนิด แนวทาง 
“One Health” จึงเป็นกรอบส าคัญในการบูรณาการสุขภาพมนุษย์ สัตว์ และสิ่งแวดล้อม เพ่ือควบคุมการแพร่กระจายของเช้ือ
ดื้อยาอย่างยั่งยืน 

ค าส าคัญ: เช้ือดื้อยาปฏิชีวนะ แบคทีเรียแกรมลบ ระบบบ าบัดน ้าเสีย กลไกการดื้อยา การแพร่กระจายในสิ่งแวดล้อม 
 

Abstract 
Antimicrobial resistance (AMR) is a global public health threat, particularly among Gram-negative 

bacteria that possess multiple resistance mechanisms, including enzymatic degradation, target modification, 
and antibiotic efflux. Wastewater treatment systems receiving discharges from hospitals, pharmaceutical 
industries, and community wastewater are recognized as major hotspots for the accumulation and 
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dissemination of antibiotic-resistant bacteria (ARB) and resistance genes (ARGs) through horizontal gene 
transfer (HGT). This narrative review summarizes current knowledge on bacterial resistance mechanisms, 
environmental dissemination pathways, and recent technologies for AMR mitigation in wastewater systems. 
Evidence indicates that conventional treatment processes cannot completely remove resistance genes, 
highlighting the need for advanced disinfection methods such as ultraviolet irradiation, ozonation, and 
advanced oxidation processes. Strengthening source control by limiting the discharge of antibiotics and 
heavy metals and adopting the “One Health” framework that integrates human, animal, and environmental 
health are essential for effective and sustainable AMR management. 
Keyword: Antimicrobial resistance, Gram negative bacteria, Wastewater treatment, Resistance mechanisms, 
Environmental dissemination 
 
บทน า 
สถานการณ์ปัจจุบันของปัญหาเชื้อด้ือยาปฏิชีวนะทั่วโลก 

เชื้อแบคทีเรียดื ้อยาปฏิชีวนะ (Antimicrobial Resistance: AMR) หนึ่งในภัยคุกคามส าคัญของสุขภาพมนุษย์ 
องค์การอนามัยโลก (WHO) จัดให้ AMR เป็น 1 ใน 10 ภัยคุกคามเร่งด่วนด้านสุขภาพของมนุษยชาติ โดยในปี ค.ศ.  2019    
การติดเชื้อแบคทีเรียดื้อยาท าให้มีผู้เสียชีวิตโดยตรงถึงประมาณ 1.27 ล้านราย และการติดเชื้อที่ท าให้เสียชีวิตแบบสัมพนัธ์กับ
เชื้อดื้อยา ประมาณ 4.95 ล้านรายทั่วโลก ซึ่งสูงกว่าผู้เสียชีวิตจากโรคเอดส์หรือมาลาเรียในปีเดียวกัน [1]  ปรากฏการณ์นี้เกิด
จากการที่แบคทีเรียสามารถปรับตัว “ดื้อ” ต่อยาต้านจุลชีพท่ีเคยใช้รักษาได้ผลดีมาก่อน ส่งผลท าให้การรักษาโรคติดเช้ือยิ่งยาก
ขึ้น ผู้ป่วยมีความเสี่ยงต่อผลลัพธ์ทางคลินิกที่ลดลง ต้องใช้เวลารักษานานขึ้น และมีค่าใช้จ่ายด้านสุขภาพเพิ่มขึ้นเมื่อเทียบกับ
การติดเช้ือจากสายพันธ์ุที่ไวต่อยาปฏิชีวนะ 

ผลกระทบทางเศรษฐกิจของ AMR มีความรุนแรง โดยธนาคารโลก (World Bank) ระบุว่าภายในปี ค.ศ. 2030    
การดื้อยาอาจท าให้เกิดความสูญเสียทางเศรษฐกิจท่ัวโลกถึง 3.4 ล้านล้านเหรียญสหรัฐ [2] และผลักดันให้คนยากจนเพิ่มขึ้นอีก
ประมาณ 24 ล้านคน หากไม่มีการด าเนินการแก้ไขอย่างจริงจัง มีการคาดการณ์ว่าในปี ค.ศ. 2050 เช้ือดื้อยาอาจคร่าชีวิตผู้คน
ถึงประมาณ 10 ล้านรายต่อปี [3]  ตัวเลขคาดการณ์ทางเศรษฐกิจเหล่านี้ช้ีให้เห็นว่า AMR ไม่ใช่เพียงวิกฤตด้านสุขภาพเท่านั้น 
แต่ยังเป็นความท้าทายทางเศรษฐกิจและสังคมที่ลึกซึ้ง โดยเฉพาะอย่างยิ่งส าหรับประเทศที่มีรายได้ต ่าและปานกลาง การรับรู้
ถึงผลกระทบในวงกว้างนี้ท าให้การแก้ไขปัญหา AMR จ าเป็นต้องอาศัยความร่วมมือจากหน่วยงานท่ีเกี่ยวข้องกับเศรษฐกิจและ
การพัฒนา นอกเหนือจากกระทรวงสาธารณสุข เพื่อรับมือกับความเสี่ยงเชิงระบบที่ AMR มีต่อเสถียรภาพระดับโลกและความ
พยายามในการลดความยากจน 

เชื้อแบคทีเรียแกรมลบเป็นกลุ่มเชื้อก่อโรคที่น่ากังวลในวิกฤตนี้ เนื่องจากแบคทีเรียแกรมลบ เช่น Escherichia coli, 
Klebsiella pneumoniae, Acinetobacter baumannii, Pseudomonas aeruginosa เป็นต้น มีโครงสร้างผนังเซลล์สอง
ช้ันโดยมีเยื่อหุ้มช้ันนอกที่เป็นไขมันและช้ันเพปทิโดไกลแคนบาง ต่างจากแบคทีเรียแกรมบวกท่ีมีช้ันเพปทิโดไกลแคนหนา การมี
เยื่อหุ้มชั้นนอก ท าให้แกรมลบมีความทนทานต่อสารเคมีมากกว่า และพัฒนากลไกการดื้อยาได้หลากหลายรูปแบบ หลายสาย
พันธุ์ของแกรมลบท่ีดื้อยาหลายขนาน (Multidrug-resistant bacteria; MDR) เช่น Klebsiella pneumoniae ที่ผลิตเอนไซม์
คาร์บาพีเนเมส (Carbapenemase-producing K. pneumoniae) หรือ Pseudomonas aeruginosa ที่ดื้อยาเกือบทุกกลุ่ม 
ยากต่อการรักษาด้วยยาปฏิชีวนะที่มีอยู่ ท าให้องค์การอนามัยโลกจัดแบคทีเรียเหล่านี้ไว้ในกลุ่มเชื้อดื้อยาวิกฤตที่ต้องพัฒนา
แนวทางรักษาใหม่อย่างเร่งด่วน 

นอกจากน้ีแบคทีเรียแกรมลบและยีนดื้อยายังสามารถแพร่กระจายออกสู่สิ่งแวดล้อมผ่านทางน ้าเสีย มูลสัตว์ และของ
เสียจากกิจกรรมมนุษย์ กลายเป็นแหล่งสะสม “คลังยีนดื้อยาในสิ่งแวดล้อม” (environmental resistome) ที่อาจถ่ายทอด
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กลับมาสู่มนุษย์และสัตว์ได้ในภายหลัง ปัจจัยเหล่านี้ช้ีให้เห็นว่าการแก้ปัญหาเช้ือดื้อยาจ าเป็นต้องมองในมุมองค์รวม ทั้งมิติด้าน
สิ่งแวดล้อมเข้ากับมิติด้านการแพทย์ และการเกษตร ตามหลักการ One Health ที่เน้นความเชื่อมโยงระหว่างสุขภาพมนุษย์ 
สัตว์ และสิ่งแวดล้อม [1] การให้ความส าคัญกับมิติสิ่งแวดล้อมภายใต้กรอบแนวคิด One Health ถือเป็นการเปลี่ยนแปลง
แนวคิดที่ส าคัญในการรับมือกับ AMR การควบคุม AMR จะไม่เพียงพอหากแหล่งสะสมและเส้นทางการแพร่กระจายใน
สิ่งแวดล้อมยังคงไม่ได้รับการแก้ไข ซึ่งหมายความว่าการปกป้องสิ่งแวดล้อมและการสุขาภิบาลไม่ได้เป็นเพียงส่วนเสริม แต่เป็น
หัวใจหลักส าหรับความมั่นคงด้านสุขภาพระดับโลก ที่ต้องอาศัยการลงทุนและการบูรณาการนโยบายอย่างจริงจัง  

บทความวิชาการนี้ชี ้ให้เห็นภาพรวมของปัญหาเชื ้อแบคทีเรียดื ้อยาในสิ ่งแวดล้อม โดยเน้นที ่เชื ้อแกรมลบ                
ซึ่งครอบคลุมตั้งแต่กลไกการดื้อยาไปจนถึงการแพร่กระจายในระบบบ าบัดน ้าเสีย แหล่งที่มาของเชื ้อดื ้อยาในชุมชนและ
อุตสาหกรรม ตลอดจนผลกระทบต่อสุขภาพและระบบนิเวศ นอกจากนี้ยังกล่าวถึงแนวทางควบคุมและเทคโนโลยีใหม่ส าหรับ
ลดปริมาณเช้ือดื้อยาในสิ่งแวดล้อม ผู้เขียนหวังว่าบทความนี้จะเป็นประโยชน์ต่อนักวิจัยและผู้ก าหนดนโยบายในการพัฒนาแนว
ทางแก้ไขวิกฤตเช้ือดื้อยาอย่างบูรณาการและยั่งยืน 
1. กลไกการดื้อยาของแบคทีเรียแกรมลบ แบคทีเรียได้พัฒนากลไกต่อต้านฤทธิ์ยาปฏิชีวนะอย่างหลากหลาย ซึ่งในแบคทเีรีย
แกรมลบพบกลไกส าคัญ ดังนี้: 
การสร้างเอนไซม์ย่อยสลายหรือปรับเปลี่ยนยา 

แบคทีเรียผลิตเอนไซม์ที่สามารถท าลายหรือปรับโครงสร้างทางเคมีของยาปฏชีิวนะ ท าให้ยานั้นหมดฤทธิ์ ตัวอย่างเช่น 

เอนไซม์เบตาแลคเตมเมส (β-lactamase) ซึ่งแบคทีเรียแกรมลบหลายชนิดสร้างขึ้นเพื่อย่อยสลายยาในกลุ่มเบตาแลคแทม   
เช่น Penicillins, Cephalosporins, และ Carbapenems เอนไซม์เบตาแลคเตมเมสมีหลายชนิดและกลายพันธุ์แตกแขนงไป

มากมาย เช่น Extended-Spectrum β-lactamases (ESBLs) ที่ย่อยสลายยาได้กว้างขึ้น และ carbapenemases ที่ย่อย
สลายคาร์บาพีเนมซึ่งเป็นยาทางเลือกสุดท้ายได้ นอกจากนี้ยังมีเอนไซม์อื่น ๆ เช่น Aminoglycoside-Modifying Enzymes 
(AMEs) ที่เติมหมู่เคมีลงบนยาอะมิโนไกลโคไซด์ ท าให้ยาจับเป้าหมายไม่ได้ผล เป็นต้น [4] 
การป้องกันไม่ให้ยาเข้าสู่เซลล์ (ลดการซึมผ่านเข้าของยา) 

เยื่อหุ้มชั้นนอกของแบคทีเรียแกรมลบมีประตูโปรตีนที่เรียกว่า พอริน (porin) ท าหน้าที่ควบคุมการผ่านเข้าออกของ
โมเลกุลต่าง ๆ [5] ยาปฏิชีวนะหลายชนิดโดยเฉพาะกลุ่มที่มีโมเลกุลขนาดใหญ่ จึงจ าเป็นต้องผ่านช่องพอรินเหล่านี้เพื่อเข้าไปใน
เซลล์ แบคทีเรียสามารถปรับลดปริมาณหรือเปลี่ยนโครงสร้างของพอริน เพื่อลดการน าเข้าของยา ส่งผลให้ยาเข้าสู่เซลล์ได้
น้อยลงจนไม่ถึงระดับที่ออกฤทธ์ิ การกลายพันธุ์ที่ยีนสร้างพอรินหรือการปิดกั้นช่องพอรินพบได้ในเชื้อ Enterobacteriaceae  
ที่ดื้อยา Carbapenems ซึ่งมักจะเกิดร่วมกับการมีเอนไซม์เบตาแลคเตมเมส ส่งผลให้ดื้อยาอย่างรุนแรง [6-7] 
การเพ่ิมการขับยาออกจากเซลล์ (Efflux pumps) 

แบคทีเรียแกรมลบมีระบบปั๊มขับดันสาร (efflux pump) บนเยื่อหุ้มเซลล์ ซึ่งโดยปกติช่วยก าจัดสารพิษออกนอก
เซลล์ แต่หลายชนิดสามารถขับยาปฏิชีวนะออกนอกเซลล์ก่อนที่ยาจะออกฤทธิ์ได้อย่างมีประสิทธิภาพ  [8-9]  กลไกนี้ท าให้
ความเข้มข้นของยาภายในเซลล์ต ่ากว่าระดับฆ่าเช้ือหรือยับยั้งการเจริญ ปั๊มเหล่านี้มักมีความจ าเพาะต่อตัวยาต ่า จึงสามารถขับ
ไล่ยาได้หลากหลายกลุ่ม (multi-drug efflux) เช่น การปั๊มแบบ AcrAB-TolC ใน E. coli และสายพันธุ์ใกล้เคียง ที่พบว่า
เกี่ยวข้องกับการดื้อยาหลายชนิดในแบคทีเรียแกรมลบ การเพิ่มการแสดงออกของยีนที่ควบคุม efflux pump หรือการกลาย
พันธุ์ให้ปั๊มมีประสิทธิภาพมากขึ้น ล้วนเป็นสาเหตุให้เซลล์ทนต่อยาปฏิชีวนะได้สูงขึ้นทั้งสิ้น [3, 8] 
การปรับเปลี่ยนเป้าหมายการออกฤทธิ์ของยา 

ยาปฏิชีวนะแต่ละชนิดมีเป้าหมายจ าเพาะในเซลล์ เช่น ผนังเซลล์ ไรโบโซม และเอนไซม์สังเคราะห์ดีเอ็นเอ เป็นต้น 
แบคทีเรียสามารถกลายพันธุ์หรือดัดแปลงโครงสร้างของเป้าหมายเหล่านี้ ท าให้จับยาหรือยับยั้งไม่ได้ เช่น การกลายพันธุ์ที่ยีน 
DNA gyrase หรือ Topoisomerase IV ซึ่งเป็นเป้าหมายของยาควิโนโลน ท าให้เชื้อแกรมลบทนต่อยา ciprofloxacin หรือ 
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levofloxacin ได้ อีกตัวอย่างคือการดัดแปลงโปรตีนจับเพนิซิลลิน (Penicillin-Binding Proteins, PBP) ซึ่งเป็นเอนไซม์สร้าง
ผนังเซลล์ ให้มีโครงสร้างเปลี่ยนไปจนยากลุ่มเบตาแลคแทมจับไม่ได้ เช่น PBP-3 ที่กลายพันธ์ุใน Pseudomonas aeruginosa 
ลดความไวต่อ ceftazidime เป็นต้น หรือการเติมหมู ่เมทิลที ่ต าแหน่งส าคัญบน ไรโบโซม 23S rRNA โดยเอนไซม์ 
methyltransferase ที่เข้ารหัสจากยีน erm ท าให้ไรโบโซมไม่จับกับยา Macrolides และ Lincosamides จึงดื้อยาเหล่านี้ 
เป็นต้น [4] 
กลไกที่ท างานร่วมกัน 

กลไกที่กล่าวมาก่อนหน้ามักไมไ่ด้เกิดกลไกแยกเดีย่ว ๆ แต่เช้ือดื้อยาส่วนใหญม่ักใช้หลายกลไกประกอบกันเพื่อเพ่ิม
ระดับการต้านทาน ตัวอยา่ง Klebsiella pneumoniae ทีด่ื้อ carbapenem สายพันธ์ุหนึ่งอาจสร้างเอนไซม์ class A 
carbapenemase ร่วมกับการกลายพันธ์ุสูญเสียโปรตีนพอริน 2 ชนิด และมีการแสดงออกของปั๊ม AcrAB-TolC มากผิดปกต ิ
ส่งผลใหด้ื้อต่อยากลุ่มคาร์บาพีเนมเกือบท้ังหมด รวมทั้งยาใหม่อย่าง meropenem-vaborbactam [4] การที่แบคทีเรียแกรม
ลบมีกลไกการดื้อยาที่ท างานร่วมกนัหลายรูปแบบ ท าให้เกิดความท้าทายอย่างยิ่งในการพัฒนายาและการวางแผนการรักษา 
การพึ่งพายาปฏิชีวนะท่ีออกฤทธ์ิต่อเป้าหมายเดียวจึงมีความเสี่ยงสูงที่จะถูกแบคทีเรียปรับตัวจนดื้อยาได้อย่างรวดเร็ว          ซึง่
แนวทางการรักษาในอนาคตจ าเปน็ต้องมุ่งเน้นไปที่การใช้ยาผสมผสานท่ีออกฤทธ์ิผ่านกลไกท่ีแตกต่างกัน หรือการพัฒนายาใหม่
ที่สามารถเอาชนะการดื้อยาได้หลายกลไก เพื่อให้การต่อสู้กับ AMR ยังคงมีประสิทธิภาพ โดยสามารถสรปุกลไกการดื้อยาดัง
แสดงในตารางที ่ 1  

ตารางที่ 1 กลไกการดื้อยาของแบคทีเรียแกรมลบ (Antibiotic Resistance Mechanisms in Gram-negative Bacteria) 

กลไกการดื้อยา 
หลักการ / 

กระบวนการ 
กลุ่มยาที่ได้รับผลกระทบ 

ยีนหรือเอนไซม์ท่ี
เกี่ยวข้อง 

ตัวอย่างสายพันธุ์ 

1. การสร้างเอนไซม์
ย่อยสลายยา 

ผลิตเอนไซม์ท่ีท าลาย
โครงสร้างยาปฏิชีวนะ 

เช่น β-lactamase 

β-lactams (penicillins, 
cephalosporins, 
carbapenems) 

blaTEM, blaCTX-M, 
blaNDM-1, blaKPC 

E. coli, Klebsiella 
pneumoniae 

2. ลดการซึมผ่านของ
ยาเข้าสู่เซลล ์

ปรับลดหรือกลายพันธุ์
ของโปรตีนพอริน 
(porin) บนเยื่อหุ้ม
ชั้นนอก 

Carbapenems, 
Cephalosporins 

ompC, ompF (porin 
genes) 

Enterobacter 
cloacae,                            
K. pneumoniae 

3. การเพิ่มการขับยา
ออกจากเซลล์ (Efflux 
pumps) 

ใช้ระบบปั๊มขับยาออก
จากเซลล์ก่อนยาออก
ฤทธ์ิ 

Quinolones, 
Tetracyclines, 
Macrolides 

acrAB-tolC, mexAB-
oprM 

E. coli, 
Pseudomonas 
aeruginosa 

4. การปร ับ เปล ี ่ ยน
เป้าหมายของยา 

กลายพันธุ์ท่ียีน
เป้าหมาย ท าให้ยาจับ
ไม่ได้ 

Fluoroquinolones, β-
lactams, Macrolides 

gyrA, parC, pbp, 
erm 

A. baumannii,                     
E. coli 

5. การท างานร่วมกัน
หลายกลไก 

ใช้หลายกลไกร่วม เช่น 
เอนไซม์ + efflux + 
การกลายพันธุ์ 

หลายกลุ่มยา 
(multidrug-resistant) 

รวมหลายยีนดื้อยาในพ
ลาสมิดเดียวกัน 

K. pneumoniae 
(carbapenem-
resistant),                         
P. aeruginosa 
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2. การแพร่กระจายของยีนดื้อยาในระบบบ าบัดน ้าเสีย แหล่งสิ่งแวดล้อมที่ถูกระบุว่าเป็น “ฮอตสปอต (Hotspot)” การ
รวมตัวและแพร่กระจายของเชื้อดื้อยาและยีนดื้อยา (ARB & ARGs) ที่ส าคัญคือ โรงบ าบัดน ้าเสีย (Wastewater Treatment 
Plants – WWTPs) 
โรงบ าบัดน ้าเสีย "ฮอตสปอต" 

เนื่องจากน ้าเสียจากหลากหลายแหล่ง เช่น ชุมชน โรงพยาบาล อุตสาหกรรม การเกษตร เป็นต้น จะถูกส่งมารวมกัน
ที่โรงบ าบัดน ้าเสียท าให้กลายเป็นจุดรวมที่มีแบคทีเรียปริมาณมากและหลายสายพันธุ์อยู ่ร่วมกันภายใต้สภาพแวดล้อมที่
เอื้ออ านวย ทั้งมีสารอินทรีย์และสารอาหาร ตลอดจนมีสารปนเปื้อนต่าง ๆ รวมถึงยาปฏิชีวนะในระดับความเข้มข้นต ่า ๆ อยู่
ด้วย สภาพดังกล่าวเอื้อต่อการถ่ายทอดยีนดื้อยาในแนวนอน (Horizontal Gene Transfer: HGT) อย่างมาก ซึ่งแบคทีเรียต่าง
สายพันธุ์สามารถแลกเปลี่ยนยีนดื้อยาผ่าน Plasmids, Transposons และ Integrons ได้รวดเร็วกว่าอาศัยการกลายพันธุ์เอง
หลายเท่า โรงบ าบัดน ้าเสียไม่ได้เป็นเพียงจุดรวบรวมเชื้อดื้อยาและยีนดื้อยาเท่านั้น แต่ยังท าหน้าที่เป็น “แหล่งบ่มเพาะจุลชีพ
ส าหรับการวิวัฒนาการการดื้อยา” โดยความหนาแน่นของแบคทีเรียที่สูง ความหลากหลายของสายพันธุ์ และการมีอยู่ของการ
คัดเลือกแบบกดดัน เช่น ยาปฏิชีวนะ โลหะหนัก สารฆ่าเชื้อ ล้วนเสริมสภาพแวดล้อมที่เหมาะสมส าหรับการถ่ายทอดยีนใน
แนวนอนอย่างรวดเร็ว ซึ่งเร่งการเกิดขึ้นของเชื้อดื้อยาสายพันธุ์ใหม่ ๆ การบ าบัดน ้าเสียจึงอาจกลายเป็นการเร่งวิกฤต AMR   
โดยไม่ตั้งใจ หากไม่มีการจัดการที่เหมาะสม [7-9] 
กลไกการถ่ายทอดยีนดื้อยาในแนวนอน 

โดย HGT มี 3 รูปแบบหลัก ได้แก่ การเชื่อมต่อกันโดยตรงของแบคทีเรีย เพื่อส่งพลาสมิดที่มียีนดื้อยาให้กัน การรับ 
DNA เปลือยจากสิ่งแวดล้อมเข้าสู่เซลล์ เช่น แบคทีเรียบางชนิดสามารถเก็บชิ้นส่วน DNA ที่มียีนดื้อยาจากน ้าทิ้งเข้ามาและ
บรรจุเข้าในจีโนมตัวเอง และการถ่ายทอดผ่านไวรัสแบคเทอริโอฟาจ (transduction) ซึ่งฟาจสามารถเก็บยีนของแบคทีเรียดื้อ
ยาจากโฮสต์หนึ่งและน าไปปล่อยสู่แบคทีเรียอีกตัวเมื่อมีการติดเชื้อฟาจ กลไก HGT ทั้งสามนี้เกิดขึ้นได้ในถังบ าบัดน ้าเสียที่มี
ความหนาแน่นของแบคทีเรียสูง อีกทั้งกระบวนการบ าบัดหลายขั้นตอน (ตั้งแต่ถังตะกอนข้ันต้น ถังเติมอากาศ ถังตกตะกอนขั้น
สุดท้าย) ก็เอื้อต่อการที่แบคทีเรียจากแหล่งต่าง ๆ มาอยู่ใกล้ชิดและมีโอกาสแลกเปลี่ยนสารพันธุกรรมกันมากขึ้น งานวิจัยช้ีว่า 
HGT เป็นปัจจัยส าคัญที่สุดในการกระจายยีนดื้อยาในระบบบ าบัดน ้าเสีย เมื่อเทียบกับการดื้อยาผ่านการกลายพันธุ์แบบสาย
ตรง [7-9] 
ประสิทธิภาพของระบบบ าบัดน ้าเสียแบบด้ังเดิม 

แม้ระบบบ าบัดน ้าเสียออกแบบมาเพื่อก าจัดสารอินทรีย์และเช้ือจุลินทรีย์ แต่งานวิจัยพบว่าปัจจุบันน ้าเสียที่ผ่านการ
บ าบัดแล้วยังคงมีปริมาณเชื้อแบคทีเรียดื้อยาและยีนดื้อยาสูงกว่าน ้าธรรมชาติทั่วไปมาก [7]  แล้วพบว่าแม่น ้าที่ใช้เป็นแหล่ง
รองรับน ้าทิ้งจากระบบบ าบัดน ้าเสียที่ผ่านการบ าบัดจะสามารถลดจ านวนเชื้อแบคทีเรียทั้งหมดลงได้หลายเท่า แต่ยีนดื้อยา
จ านวนมากยังคงตกค้างออกสู่สิ่งแวดล้อม การออกแบบระบบบ าบัดน ้าเสียแบบดั้งเดิมที่เน้นการก าจัดสารอินทรีย์เป็นหลัก    
แต่ไม่ได้มุ่งเป้าไปท่ีการก าจัดยาปฏิชีวนะหรอืยีนดื้อยา [7]  ท าให้ระบบเหล่านี้กลายเป็นแหลง่ที่มีแรงกดดันคัดเลอืก (Selective 
pressure) โดยไม่ตั้งใจ ซึ่งหมายความว่าในระหว่างกระบวนการบ าบัด แบคทีเรียที่ไวต่อยาจะถูกก าจัดไปเป็นจ านวนมาก 
ในขณะที่แบคทีเรียดื้อยาจะสามารถอยู่รอดและเพิ่มจ านวนขึ้นได้ ท าให้สัดส่วนของแบคทีเรียดื้อยาในน ้าทิ้งที่ปล่อยออกสู่
สิ่งแวดล้อมอาจเพิ่มขึ้นเมื่อเทียบกับน ้าเสียดิบที่เข้ามา ซึ่งเปลี่ยนระบบบ าบัดน ้าเสียจากการเป็นเพียงจุดรวบรวมไปสู่การเป็น
แหล่งที่สามารถเร่งการพัฒนาและแพร่กระจายของเช้ือดื้อยาท่ีอันตรายยิ่งขึ้นได้ 
การตกค้างของเชื้อด้ือยาและยีนด้ือยาในน ้าท้ิงและกากตะกอน 

มีหลักฐานว่ายีนดื้อยาท่ีตรวจพบในน ้าเสียมักอยู่ในเช้ือก่อโรคที่เกี่ยวข้องทางคลินิก กล่าวคือเป็นยีนชนิดเดียวกับท่ีพบ
ในเชื้อดื้อยาจากผู้ป่วยนั่นเอง เช่น ยีนกลุ่ม blaCTX-M (ดื้อซีฟาโลสปอรินรุ่นที่ 3) หรือ blaNDM-1 (ดื้อคาร์บาพีเนม) ซึ่งเดิม
พบในโรงพยาบาล [8] สามารถพบได้ในเช้ือ E. coli และ K. pneumoniae ที่แยกจากน ้าท้ิงชุมชนและน ้าในสิ่งแวดล้อมทั่วไป 
นอกจากน้ี Class 1 integrons (อินทีกรอน) (intI1) ซึ่งเป็นตัวบ่งช้ีการรวมยีนดื้อยาแบบหลายชุดในจีโนม ก็พบได้ในแบคทีเรีย
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จากน ้าเสียที่ผ่านการบ าบัดแล้วในสัดส่วนที่ไม่น้อย ยีนดื้อยาหลากหลายกลุ่ม เช่น tetracycline resistance gene (tet), 

sulfonamide resistance gene (sul1), quinolone resistance gene (qnr), β-lactam resistance genes และ 

aminoglycoside resistance genes เป็นต้น มักตรวจพบในน ้าเสียดิบและน ้าปล่อยออกจากโรงบ าบัด (Treated effluent) 

ด้วยปริมาณระดับ 102–101 copy ต่อยีน 16S ซึ่งถือว่าสูงมาก [8-10]  ยิ่งไปกว่านั้นเชื้อแบคทีเรียและยีนดื้อยาส่วนใหญ่จะ
สะสมอยู่ในกากตะกอนที่แยกออกจากระบบบ าบัดน ้าเสียด้วยวิธีการบ าบัดกากตะกอนแบบดั้งเดิม เช่น การท าให้ข้นและการรีด
น ้า มักไม่มีประสิทธิภาพในการก าจัดยีนดื้อยาอย่างมีนัยส าคัญ [11] ซึ่งหมายความว่ากากตะกอนเหล่านี้สามารถท าหน้าที่เป็น
แหล่งสะสมเช้ือดื้อยาท่ีส าคัญ และอาจเป็นเส้นทางการแพร่กระจายสู่สิ่งแวดล้อมหากไม่มีการจัดการที่เหมาะสม  
3. แหล่งที่มาส าคัญของเชื้อดื้อยา: โรงพยาบาล อุตสาหกรรม และชุมชน ปัญหาเชื้อดื้อยาในสิ่งแวดล้อมทวีความรุนแรงขึ้น
จากการปล่อยยาปฏิชีวนะและจุลชีพดื้อยาอย่างต่อเนื่องจากแหล่งก าเนิดต่าง ๆ ที่เกิดจากกิจกรรมของมนุษย์ 
น ้าเสียจากโรงพยาบาล 

น ้าเสียจากโรงพยาบาล (Hospital wastewater หรือ HWW) ถือเป็นแหล่งปล่อยเช้ือดื้อยาและยาปฏิชีวนะที่ส าคัญ 
เนื่องจากผู้ป่วยในโรงพยาบาลมักได้รับยาปฏิชีวนะขนาดสูงอย่างต่อเนื่อง ท าให้มีการขับถ่ายทั้งเชื้อดื้อยาและยาปฏิชีวนะ
ส่วนเกินออกมากับของเสีย [12, 13] งานวิจัยของ Hassoun-Kheir และคณะ [7] พบว่าตัวอย่างน ้าเสีย 81% ของการศึกษา
รายงานว่าน ้าเสียจากโรงพยาบาลมีระดับการปนเปื้อนเช้ือและยีนดื้อยาสูงกว่าน ้าเสียชุมชนท่ัวไปอย่างมีนัยส าคัญ นอกจากนี้ใน
จ านวน 32 ตัวอย่างที่ตรวจสอบผลกระทบของน ้าเสียจากโรงพยาบาลต่อสิ่งแวดล้อม และพบ 25 ตัวอย่าง (ประมาณ 78%) ที่
สรุปตรงกันว่าน ้าเสียจากโรงพยาบาลเป็นปัจจัยส าคัญที่ส่งเช้ือดื้อยาออกสู่สภาพแวดล้อมภายนอก [7] เช้ือดื้อยาท่ีพบบ่อยในน ้า
เสียจากโรงพยาบาล เช่น Enterobacteriaceae ที่สร้าง ESBL และ Carbapenemase (เช่น ยีน blaCTX-M, blaKPC, 
blaNDM-1), Enterococcus ดื้อยากลุ่ม Glycopeptide (Vancomycin-resistant Enterococcus; VRE), Staphylococcus 
aureus ดื้อเมทิซิลลิน (Methicillin-resistant Staphylococcus aureus; MRSA) เป็นต้น สามารถตรวจพบได้ในน ้าทิ้ง
โรงพยาบาลในระดับที่สูงกว่าแหล่งอื่น [13] ตัวอย่างเช่น ยีน blaNDM-1 พบใน 71% ของตัวอย่างน ้าเสียจากโรงพยาบาล 
เทียบกับ 12% ในน ้าเสียชุมชน หรือยีน mecA (ดื้อเมทิซิลลินใน MRSA) พบปริมาณ 3.26 × 107 copy/100 มิลลิลิตร ในน ้า
เสียโรงพยาบาล แต่กลับกันคณะผู้วิจัยไม่พบยีน mecA จากน ้าเสียเทศบาลทั่วไป [11] อีกตัวอย่างหนึ่งคือ ยีน ESBL เช่น 
blaCTX-M พบในน ้าเสียโรงพยาบาลที่ความเข้มข้น 7.96 log copy/100 มิลลิลิตร สูงกว่าในน ้าเสียเมือง (6.86 log 
copy/100 มิลลิลิตร) อย่างมีนัยส าคัญ [11, 12]  ซึ่งช้ีให้เห็นว่าโรงพยาบาลเป็นแหล่งสะสมเช้ือและยีนดื้อยาที่หนาแน่นกว่าน ้า
เสียจากชุมชนทั่วไป น ้าเสียจากโรงพยาบาลยังมีปริมาณ Mobile Genetic Elements (MGEs) สูง เช่น ฟาจ (สูงกว่า 2 เท่า) 
และพลาสมิด (สูงกว่า 3.8 เท่า) เมื่อเทียบกับน ้าเสียชุมชน ซึ่งบ่งช้ีถึงความเสี่ยงสูงของการถ่ายทอดยีนในแนวนอน [11] แม้ว่า
น ้าเสียโรงพยาบาลเป็นสัดส่วนเพียงเล็กน้อย (น้อยกว่า 2%) ของปริมาณน ้าเสียเทศบาลทั้งหมด แต่การที่น ้าเสียเหล่านี้มีเช้ือดื้อ
ยาที่รุนแรงและเกี่ยวข้องกับการรักษาทางคลินิกในระดับที่สูงกว่าอย่างเห็นได้ชัด [11] ท าให้เกิดความเข้าใจว่าการบ าบัดน ้าเสีย 
ณ แหล่งก าเนิด (on-site pre-treatment) ของโรงพยาบาล อาจเป็นมาตรการที่มีประสิทธิภาพและคุ้มค่าอย่างยิ่งในการยับยั้ง
การแพร่กระจายของ AMR ที่อันตรายที่สุด ก่อนที่เช้ือเหล่านี้จะปะปนไปกับน ้าเสียชุมชนในปริมาณมาก 
น ้าเสียจากภาคอุตสาหกรรม (โดยเฉพาะอุตสาหกรรมเภสัชกรรม) 

ภาคอุตสาหกรรมที่เกี่ยวข้องกับการผลิตหรือการใช้ยาปฏิชีวนะในปริมาณมาก เป็นอีกแหล่งหนึ่งที่มีบทบาทในปัญหา
เช้ือดื้อยา ตัวอย่างที่ชัดเจนคือ โรงงานผลิตยาปฏิชีวนะ ซึ่งหากมีการจัดการน ้าเสียไม่ดี อาจปล่อยทั้งตัวยาส าคัญและเช้ือดื้อยา
ออกสู่สิ่งแวดล้อมโดยตรง [14]  ระดับความเข้มข้นของยาปฏิชีวนะในน ้าทิ้งจากโรงงานยาบางแห่งสูงกว่าค่า CMAX ในพลาสมา
ของผู้ป่วยท่ีได้รับยาเสียอีก ท าให้แหล่งน ้าใกล้เคียงกลายเป็นแหล่งเพาะ “Superbug (ซูเปอร์บั๊ก)” ตามธรรมชาติ รายงานวิจัย
โดย Kotwani และคณะ [9] ระบุว่าน ้าทิ้งจากโรงงานยา มักปนเปื้อนด้วยความเข้มข้นสูงของทั้งยาปฏิชีวนะและยีนดื้อยา และ
ท าหน้าที่เสมือน “ฮอตสปอต” ของการปนเปื้อนเชื้อดื้อยาในสิ่งแวดล้อม หากน ้าทิ้งเหล่านี้ไม่ได้รับการบ าบัดอย่างเหมาะสม 
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การปล่อยสู่สิ่งแวดล้อมน าไปสู่การปนเปื้อนของยาปฏิชีวนะในระดับที่สูง และยาปฏิชีวนะคงทนอยู่นาน ส่งผลให้เกิดแรงกดดัน
เชิงวิวัฒนาการต่อจุลชีพในธรรมชาติอย่างต่อเนื่องจนเกิดและกระจายยีนดื้อยาเพิ่มขึ้น  [10] ที่น่ากังวลคือ ปัจจุบันหลาย
ประเทศยังไม่มีการก าหนดมาตรฐานความเข้มข้นสูงสุดของยาปฏิชีวนะในน ้าทิ้งโรงงานยาอย่างเป็นรูปธรรม  [15] ท าให้การ
ควบคุมการปล่อยสารเหล่านี้เป็นไปอย่างยากล าบาก บริษัทเภสัชกรรมหลายแห่งยังคงใช้ความสมัครใจที่แนะน าโดย AMR 
Industry Alliance และการติดตามการปฏบิัติตามข้อก าหนด [16] การปล่อยของเสียที่มีความเข้มข้นสูงจากโรงงานผลิตยาโดย
ไม่มีการควบคุมที่เพียงพอ แสดงถึงความล้มเหลวทางจริยธรรมและกฎระเบียบที่ส าคัญ ซึ่งสร้าง "แหล่งเพาะซูเปอร์บั๊ก" ที่เร่ง
การวิวัฒนาการของเชื้อดื้อยาในสิ่งแวดล้อมอย่างแข็งขัน และอาจบ่อนท าลายความพยายามระดับโลกในการลดการใช้ยา
ปฏิชีวนะและการจัดการยาอย่างรอบคอบ สิ่งนี้ช้ีให้เห็นถึงความจ าเป็นเร่งด่วนส าหรับกฎระเบียบระหว่างประเทศที่มีผลผูกพัน
และกลไกการบังคับใช้ที่เข้มแข็ง เพื่อให้บริษัทเภสัชกรรมต้องรับผิดชอบต่อผลกระทบต่อสิ่งแวดล้อม 
สิ่งปฏิกูลจากชุมชนและเมือง 

แม้ชุมชนทั่วไปที่ไม่ใช่โรงพยาบาลมีการใช้ยาปฏิชีวนะน้อยกว่า แต่การใช้ยาปฏิชีวนะอย่างแพร่หลายในมนุษย์  เช่น 
การซื้อยากินเอง การใช้ในคลินิกเอกชน เป็นต้น ท าให้น ้าเสียชุมชนหรือสิ่งปฏิกูลจากครัวเรือนก็มีเชื้อดื้อยาไม่น้อยเช่นกัน  [6]  
ความแตกต่างคือ น ้าเสียชุมชนมักมีความหลากหลายของสายพันธ์ุแบคทีเรียสูงกว่า แต่ความเข้มข้นของยาปฏิชีวนะอาจต ่ากว่า
เมื่อเทียบกับโรงพยาบาล อย่างไรก็ตามเมื่อรวมปริมาณประชากรจ านวนมาก ยีนดื้อยาหลายชนิดก็ถูกปล่อยจากชุมชนสู่ระบบ
ท่อรวม โดยเฉพาะในประเทศที่มีการใช้ยาปฏิชีวนะสูง มีงานวิจัยพบว่าน ้าเสียชุมชนในบางประเทศมีการปนเปื้อนยีนดื้อยาไม่
ต่างจากน ้าเสียโรงพยาบาลมากนัก (ขึ้นอยู่กับอัตราการใช้ยาและสุขอนามัย) เช่น การศึกษาของ Alexander และคณะ ที่
สวีเดน พบยีนดื้อยาหลายชนิดในน ้าเสียเมืองในระดับใกล้เคียงกับน ้าเสียโรงพยาบาล ยกเว้นบางยีนที่จ าเพาะโรงพยาบาล
เท่านั้น [11]   

นอกจากนี้การที่น ้าเสียชุมชนมีแหล่งที่มาหลากหลาย เช่น บ้านเรือน ร้านขายยา ฟาร์มขนาดเล็ก เป็นต้น ท าให้
ส่วนผสมของสารอินทรีย์และสารเคมี เช่น สารฆ่าเชื้อที่ใช้ตามบ้าน โลหะหนักจากโรงงาน สารซักล้าง เป็นต้น ซึ่งสารเหล่านี้
บางอย่างก็มีฤทธิ์ในการคัดเลือกเช้ือดื้อยาเช่นกัน [7]  การปล่อยสิ่งปฏิกูลของมนุษย์ท่ีไม่ได้บ าบัดหรือบ าบัดไม่เพียงพอโดยตรง
สู่สิ่งแวดล้อมเป็นปัญหาส าคัญระดับโลก โดยเฉพาะในประเทศก าลังพัฒนา ซึ่งอ านวยความสะดวกในการแพร่กระจายของ 
AMR ในวงกว้าง [12]  ในขณะที่โรงพยาบาลและโรงงานอุตสาหกรรมยาเป็น "แหล่งก าเนิดเฉพาะจุดที่มีความเสี่ยงสูง" ส าหรับ 
AMR ที่มีความรุนแรงหรือความเข้มข้นสูง น ้าเสียชุมชนท าหน้าท่ีเป็น "แหล่งสะสมปริมาณมากที่กระจายตัว" ซึ่งกระจายยีนดื้อ
ยาหลากหลายชนิดไปทั่วสิ่งแวดล้อม  ซึ่งหมายความว่าการควบคุม AMR ที่มีประสิทธิภาพไม่เพียงแต่มุ่งเป้าไปที่แหล่งก าเนิด
ความเสี่ยงสูงเท่าน้ัน แต่ต้องปรับปรุงโครงสร้างพื้นฐานด้านสุขาภิบาลในเขตเทศบาลและการจัดการยาปฏิชีวนะของประชาชน
ในวงกว้าง เพื่อลดปริมาณรวมของเช้ือดื้อยาในสิ่งแวดล้อม 
4. ผลกระทบของเชื้อดื้อยาต่อสุขภาพมนุษย์และสิ่งแวดล้อม การมีอยู่ของเช้ือแบคทีเรียดื้อยาในสิ่งแวดล้อมอย่างแพร่หลาย
ก่อให้เกิดภัยคุกคามที่ร้ายแรงและหลากหลายต่อท้ังสุขภาพของมนุษย์และความสมบูรณ์ของระบบนิเวศ 
ผลกระทบต่อสุขภาพมนุษย์  

การติดเชื้อจากแบคทีเรียดื้อยาท าให้การรักษายุ่งยากและได้ผลการรักษาน้อย ผู้ป่วยที่ติดเชื้อดื้อยามักมีอัตราการ
เสียชีวิตสูงกว่าปกติ และมีระยะเวลาการรักษาในโรงพยาบาลนานขึ้น งานวิจัยประเมินว่าผู้ป่วยที่ติดเชื้อแบคทีเรียดื้อยาจะมี
ความเสี่ยงต่อผลลัพธ์ทางคลินิกที่เลวร้ายลงอย่างชัดเจน และต้องใช้ทรัพยากรทางการแพทย์มากกว่าผู้ป่วยที่ติดเช้ือสายพันธุ์ที่
ไวต่อยาอย่างมีนัยส าคัญ [1] ยกตัวอย่างเช่น การติดเช้ือกระแสเลือดด้วย K. pneumoniae ดื้อคาร์บาพีเนมมีอัตราการเสียชีวติ
ประมาณ 50% เทียบกับการติดเชื้อสายพันธุ์ที่ยังไวต่อคาร์บาพีเนม (20%) นอกจากนี้เชื้อดื้อยามักต้องใช้ยาแพงหรือยาที่เป็น
พิษกว่า เช่น colistin ซึ่งมีผลข้างเคียงต่อไต ท าให้ค่าใช้จ่ายในการรักษาพุ่งสูงขึ้น และเพิ่มภาระงานของบุคลากรการแพทย์  
ค่าใช้จ่ายด้านสุขภาพที่เพ่ิมขึ้นอย่างต่อเนื่องอันเนื่องมาจาก AMR  ก่อให้เกิดวงจรที่ระบบดูแลสุขภาพต้องแบกรับภาระที่หนัก
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ขึ้น ซึ่งอาจน าไปสู่การใช้ทรัพยากรจากบริการสาธารณสุขท่ีจ าเป็นอื่น ๆ สิ่งนี้ช้ีให้เห็นว่า AMR ไม่เพียงแต่ส่งผลกระทบโดยตรง
ต่อผู้ป่วยเท่านั้น แต่ยังคุกคามความยั่งยืนและการเข้าถึงบริการสุขภาพท่ัวโลก  
ความเสี่ยงทางอ้อมจากการสัมผัสสิ่งแวดล้อม 

เมื่อเช้ือดื้อยาแพร่สู่สิ่งแวดล้อมแล้ว มนุษย์สามารถรับเช้ือดื้อยากลับมาได้หลายทาง เช่น การบริโภคน ้าหรืออาหารที่
ปนเปื้อนเชื้อดื้อยา การรสัมผัสผ่านกิจกรรมสันทนาการอย่างการว่ายน ้าในแหล่งน ้าธรรมชาติที่มีเชื้อดื้อยา มีงานวิจัยพบว่า
นักเล่นเซิร์ฟมีโอกาสได้รับ E. coli ดื้อยาทางการกลืนกินน ้าทะเลมากกว่าคนทั่วไป และผ่านห่วงโซ่อาหาร ผัก ผลไม้ หรือสัตว์
น ้าท่ีเพาะเลี้ยง เติบโตในสภาพแวดล้อมท่ีมีเช้ือดื้อยาสามารถน าเช้ือเหล่านั้นมาสู่ผู้บริโภคได้ [12]  นอกจากการติดเช้ือโดยตรง
แล้ว สิ่งที่น่ากังวลคือการที่แบคทีเรียในร่างกายของคนเรา เช่น แบคทีเรียในล าไส้ ไปรับยีนดื้อยาจากแบคทีเรียสิ่งแวดล้อม    
ท าให้กลายเป็นพาหะยีนดื้อยาโดยไม่ก่อโรค แต่หากเชื้อเหล่านี้แพร่ไปยังผู้อื่นหรือกลายเป็นเชื้อฉวยโอกาสภายหลังก็ยากที่จะ
รักษา ดังนั้นเชื้อดื้อยาในสิ่งแวดล้อมจึงถือเป็นภัยคุกคามต่อสุขภาพมนุษย์ทั้งทางตรงและทางอ้อม  เส้นทางการสัมผัส AMR 
จากสิ่งแวดล้อมโดยอ้อมเหล่านี้ ผ่านน ้า อาหาร และการเป็นพาหะในร่างกาย แสดงให้เห็นว่า AMR ไม่ใช่เพียงปัญหาการติดเช้ือ
ในโรงพยาบาล แต่เป็นความเสี่ยงด้านสุขภาพท่ีแพร่กระจายในชุมชน ดังนั้นงานด้านสาธารณสุขต้องขยายขอบเขตออกไปนอก
สถานพยาบาล ครอบคลุมถึงการสุขาภิบาลสิ่งแวดล้อม ความปลอดภัยของอาหาร และการรณรงค์สร้างความตระหนักรู้แก่
สาธารณชนเกี่ยวกับความเสี่ยงจากสิ่งแวดล้อม โดยเน้นย ้าว่า "สิ่งท่ีถูกปล่อยสู่สิ่งแวดล้อมสามารถย้อนกลับมาสู่เราได้" 
ผลกระทบต่อสิ่งแวดล้อมและระบบนิเวศ 

นอกเหนือจากผลต่อมนุษย์แล้ว การมีอยู่ของยาปฏิชีวนะและเชื้อดื้อยาในสิ่งแวดล้อมยังส่งผลกระทบต่อสมดุลของ
ระบบนิเวศจุลชีพและสิ่งแวดล้อมโดยรวม งานวิจัยในช่วงหลังชี้ว่าการปนเปื้อนของยาปฏิชีวนะและยีนดื้อยาในสิ่งแวดล้อม
สามารถรบกวนกระบวนการนิเวศวิทยาที่ส าคัญ เช่น วงจรการหมุนเวียนธาตุอาหารและการย่อยสลายอินทรียสาร โดยท าให้
ชุมชนจุลินทรีย์เปลี่ยนแปลงไปจากเดิม ตัวอย่างเช่น การปนเปื้อนยาปฏิชีวนะในดินและน ้าอาจฆ่าหรือยับยั้งแบคทีเรียบางกลุ่ม
ที่มีบทบาทย่อยสลายสารอินทรีย์หรือตรึงไนโตรเจน ส่งผลให้กระบวนการหมุนเวียนสารอาหาร (nutrient cycling) และการ
ย่อยสลายสารอินทรีย์บกพร่อง ดินเสื่อมคุณภาพและน ้าเสียสมดุล ลดผลผลิตการเกษตรและคุณภาพน ้า ซึ่งท้ายที่สุดกระทบต่อ
ความมั่นคงทางอาหารและสุขภาพของระบบนิเวศโดยรวม [7]  

นอกจากนี้เชื้อดื้อยาเมื่อแพร่ในธรรมชาติ อาจไปแข่งขันและไล่ล่าแบคทีเรียประจ าถิ่น ที่มีประโยชน์อันเป็นฟันเฟอืง
ในระบบนิเวศ ท าให้ความหลากหลายทางชีวภาพของจุลชีพลดลง เกิดการเสียสมดุลในจุลชีพกลุ่มดินและน ้า นักนิเวศวิทยา
บางส่วนจึงมองว่า ยีนดื้อยา ควรถูกจัดให้เป็น “สารมลพิษชนิดใหม่” (Emerging Contaminant) ในสิ่งแวดล้อม เช่นเดียวกับ
ไมโครพลาสติกหรือสารเคมีอื่นๆ [23] เพราะแม้ยีนจะไม่ใช่สารเคมี แต่การแพร่กระจายของยีนดื้อยามีผลกระทบเป็นวงกวา้ง
และยาวนานต่อระบบนิเวศอย่างมีนัยส าคัญ ยีนดื้อยาแตกต่างจากสารมลพิษทางเคมีทั่วไปตรงที่มันเป็นสิ่งมีชีวิตและสามารถ
ถ่ายทอดผ่านกระบวนการทางพันธุกรรมไปยังสิ่งมีชีวิตหลายชนิดและแพร่กระจายไปได้ในระยะทางไกล การจัดหมวดหมู่ยีนดื้อ
ยาให้เป็น "สารมลพิษสิ่งแวดล้อมท่ีเกิดขึ้นใหม่" ถือเป็นการเปลี่ยนแปลงแนวคิดท่ีส าคัญ ซึ่งยกระดับยีนดื้อยาจากปรากฏการณ์
ทางชีวภาพไปสู่รูปแบบหนึ่งของมลพิษสิ่งแวดล้อมที่ได้รับการยอมรับ ซึ่งหมายความว่ากฎระเบียบด้านสิ่งแวดล้อมและกรอบ
การเฝ้าระวังที ่เคยใช้กับสารมลพิษทางเคมี ต้องขยายขอบเขตให้ครอบคลุมถึงสารมลพิษทา งชีวภาพอย่างยีนดื้อยาด้วย         
ซึ่งเรียกร้องให้มีการจัดการสิ่งแวดล้อมแบบบูรณาการมากข้ึนท่ีตระหนักถึงความเช่ือมโยงระหว่างมลพิษทางเคมีและชีวภาพ 
5. แนวทางควบคุมและเทคโนโลยีใหม่ในการจัดการเชื้อด้ือยาในน ้าเสีย 

เนื่องจากระบบบ าบัดน ้าเสียแบบทั่วไป เช่น ระบบตะกอนเร่ง บ่อเติมอากาศ เป็นต้น ไม่สามารถก าจัดเชื้อดื้อยาและ
ยีนดื้อยาได้อย่างมีประสิทธิภาพเพียงพอ แนวทางการควบคุมปัญหานี้จ าเป็นต้องอาศัยทั้งมาตรการจัดการแหล่งก าเนิด         
และการปรับปรุงเทคโนโลยีการบ าบัด 
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การควบคุมที่แหล่งก าเนิด 

“ป้องกันก่อนเกิด ดีกว่าแก้ไขทีหลัง” เป็นหลักการส าคัญในการสกัดกั้นการแพร่กระจายเช้ือดื้อยา มาตรการนี้รวมถึง: 
(1) การใช้ยาปฏิชีวนะอย่างเหมาะสม: ในโรงพยาบาลและปศุสัตว์ ควรลดการใช้โดยไม่จ าเป็นเพื่อลดการเกิดเชื้อดื้อยา

ใหม่ (19) โครงการบริหารจัดการการใช้ยาปฏิชีวนะ (Antimicrobial Stewardship Programs - ASPs) มีบทบาทส าคัญใน
การส่งเสริมการใช้ยาอย่างสมเหตุสมผล  

(2) การบ าบัดน ้าเสียเฉพาะจุดที่แหล่งก าเนิด: เช่น ติดตั้งระบบบ าบัดขั้นสูงขนาดย่อมที่ทางออกของน ้าเสียโรงพยาบาล
หรือโรงงานผลิตยาก่อนปล่อยลงท่อรวมเทศบาล [11] มาตรการเช่นนี้ดีและคุ้มค่ากว่าการปรับปรุงทั้งระบบบ าบัดน ้าเสียของ
เทศบาล เพราะปริมาตรน ้าเสียจากจุดก าเนิดเหล่านี้น้อยกว่าและมคีวามเข้มข้นของมลสารสงู เหมาะแก่การจัดการแยกตา่งหาก 
แนวทางนี้มีความส าคัญอย่างยิ่งส าหรับประเทศก าลังพัฒนาที่มีโครงสร้างพื้นฐานแบบรวมศูนย์จ ากัด [19]  

(3) การก าหนดค่ามาตรฐานการระบาย: รัฐควรก าหนด “ค่าธรรมาภิบาลยาปฏิชีวนะในน ้าทิ้ง” เช่น ระดับความเข้มข้น
สูงสุดของยาปฏิชีวนะที่อนุญาตให้มีในน ้าเสียโรงพยาบาลหรือโรงงาน รวมถึงควบคุมการปล่อยโลหะหนักและสารฆ่าเชื้อบาง
ชนิดที่ทราบว่าเป็นปัจจัยร่วมในการเลือกเชื้อดื้อยา (co-selective agents) มาตรฐานเหล่านี้จะกระตุ้นให้แหล่งก าเนิดต้อง
ปรับปรุงการบ าบัดและลดการปล่อยสารเสี่ยง [11]  

การมุ่งเน้นการควบคุมที่แหล่งก าเนิด โดยเฉพาะอย่างยิ่งส าหรับแหล่งก าเนิดความเสี่ยงสูง เช่น โรงพยาบาลและ
โรงงานผลิตยา แสดงถึงการเปลี่ยนแปลงเชิงกลยุทธ์จากการบ าบัดแบบ "ปลายท่อ" ที่เป็นการตอบสนอง ไปสู่การป้องกันเชิงรุก
ที่ "ต้นน ้า" ซึ่งหมายความว่ากรอบนโยบายของรัฐ ควรให้ความส าคัญกับการก าหนดให้มีการบ าบัดที่ต้นก าเนิดแบบภาคบังคับ 
และกฎระเบียบการระบายที่เข้มงวด ณ จุดวิกฤตเหล่านี้ เนื่องจากสามารถป้องกันการคัดเลือกแบบกดดันที่รุนแรงและเชื้อดื้อ
ยาที่มีความรุนแรงสูงจากการเข้าสู่ระบบสิ่งแวดล้อม ซึ่งจะให้ผลตอบแทนจากการลงทุนที่สูงขึ้นส าหรับการควบคุม AMR 
การปรับปรุงกระบวนการบ าบัดน ้าเสีย 
ปัจจุบันมีการศึกษาหาวิธีเพิ่มประสิทธิภาพการก าจัดเช้ือดื้อยา/ยีนดื้อยาในการบ าบัดน ้าเสีย ดังตัวอย่างแนวทางต่อไปนี้: 

(1) การเติมขั้นตอนฆ่าเชื้อ/ท าลายสารพันธุกรรมขั้นสูง: WWTP บางแห่งได้เพิ่มหน่วยฆ่าเชื้อโรคในขั้นปลายน ้า เช่น 
คลอรีน (เติมก๊าซคลอรีน/โซเดียมไฮโปคลอไรท์), รังสีอัลตราไวโอเลต (UV) หรือ โอโซน เพ่ือฆ่าเช้ือจุลินทรีย์ที่หลงเหลือในน ้าท้ิง 
นอกจากนี ้ยังมีการใช้กระบวนการออกซิเดชันขั้นสูง (Advanced Oxidation Processes, AOPs) เช่น การใช้อนุมูล 
ไฮดรอกซิลจากปฏิกิริยา Fenton, การฉายรังสี UV ร่วมกับเปอร์ออกไซด์ เป็นต้น เพื่อท าลายสารอินทรีย์และบางส่วนอาจ
ท าลาย DNA อิสระที่มียีนดื้อยา  กระบวนการ Fenton/UV และ UV-activated persulfate มีประสิทธิภาพสูงเป็นพิเศษ  
และ AOPs ที่ใช้แร่ธาตุเป็นส่วนประกอบก็แสดงศักยภาพในการลดความต้องการพลังงาน [25] 

(2) การกรองระดับสูง: การใช้เมมเบรนกรองระดับไมโครหรืออัลตราฟิลเตรชันในขั้นตอนสุดท้าย เช่น การใช้ระบบ MBR 
– Membrane Bioreactor สามารถกรองขจัดแบคทีเรียออกไปจากน ้าทิ้งได้อย่างมีประสิทธิภาพมากกว่า settling แบบเดิม 
ลดการหลุดรอดของ ARB (แต่ ARG ในรูป DNA อิสระขนาดเล็กมากยังอาจผ่านได้) จึงอาจต้องผสานกับ AOPs ในการท าลาย 
DNA [19] 

(3) การจัดการกากตะกอน: เนื่องจากเชื้อแบคทีเรียและ ARG มักสะสมอยู่ในกากตะกอนที่แยกออกในระบบบ าบัด การ
จัดการ biosolids หลังจากนั้นจึงมีความส าคัญ การใช้เทคโนโลยี เช่น การอบแห้งด้วยความร้อน การใช้ปูนขาว (lime 
stabilization) การย่อยสลายแบบไม่ใช้อากาศ (anaerobic digestion) หรือการเผาไหม้ไร้ออกซิเจน ล้วนมีรายงานว่าช่วยลด
ปริมาณเช้ือดื้อยาและยีนดื้อยาในกากตะกอนลงได้อย่างมาก 

(4) เทคโนโลยีชีวภาพใหม่: หนึ่งในแนวทางที่ก าลังได้รับความสนใจคือการใช้ไวรัสฆ่าแบคทีเรียหรือแบคเทอริโอฟาจ 
(Bacteriophages) เป็นเครื่องมือกวาดล้างเช้ือดื้อยาในน ้าเสีย [10] แนวคิดนี้คือ การคัดเลือกฟาจที่เจาะจงต่อแบคทีเรียก่อโรค
ดื้อยาที่ส าคัญ แล้วเติมลงไปในระบบบ าบัดหรือในแหล่งน ้าเพื่อก าจัดเชื้อเหล่านั้น รายงานวิจัยล่าสุดพบว่า ฟาจสามารถลด
ปริมาณเชื้อดื้อยาในน ้าเสียได้จริงโดยไม่สร้างผลกระทบ เช่น การทดลองใช้ฟาจไลติกกับ Aeromonas spp. ดื้อยาที่แยกจาก
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น ้าเสียฟาร์มเลี้ยงสัตว์ พบว่าฟาจที่คัดมาสามารถฆ่าแบคทีเรียเป้าหมาย ลดการเกิดฟิล์มชีวภาพ และที่ส าคัญเมื่อทดลองในถัง
ปฏิกรณ์ที่มีกลุ่มจุลชีพหลายชนิด ฟาจก็ช่วยลดสัดส่วน Aeromonas ดื้อยาในชุมชนลงได้อย่างมีนัยส าคัญ ท าให้ผู้วิจัยเสนอว่า
ฟาจไลติกอาจใช้เป็นวิธีควบคุม ARB ในระบบน ้าเสีย [19] อีกเทคโนโลยีหนึ่งที่อยู่ในขั้นแนวคิดคือ การใช้เอนไซม์ย่อยสลาย 
DNA หรือนาโนเทคโนโลยีในการท าลาย ARG โดยตรง เช่น ใส่นาโนแมททีเรียลที่มีคุณสมบัติเพิ่มปฏิกิริยา Fenton เพื่อช่วย
ท าลาย DNA ในระบบ [25]  

การพัฒนาเทคโนโลยีการบ าบัดขั้นสูงและเทคโนโลยีชีวภาพใหม่  ๆ เช่น การบ าบัดด้วยฟาจ  แสดงให้เห็นถึงการ
เปลี่ยนแปลงไปสู่แนวทางแก้ไขปัญหา AMR ในน ้าเสียที่มีเป้าหมายเฉพาะเจาะจงและอาจยั่งยืนมากขึ้น อย่างไรก็ตามข้อจ ากัดท่ี
ยังคงอยู่คือ การไม่สามารถก าจัดเช้ือดื้อยาได้ 100% และต้นทุนท่ีสูง [11] ซึ่งหมายความว่าการพึ่งพาเพียงการแก้ไขปัญหาทาง
เทคโนโลยีอย่างเดียวไม่เพียงพอ และตอกย ้าความจ าเป็นของแนวทางแบบองค์รวมที่บูรณาการการควบคุมที่แหล่งก าเนิด การ
สุขาภิบาลที่ดีขึ้น และการใช้ยาปฏิชีวนะอย่างรอบคอบ แทนที่จะพึ่งพาเพียงแค่การแก้ไข ปัญหาที่ปลายท่อ โดยได้แสดง
เทคโนโลยีที่ส าคัญเพื่อช่วยบ าบัดดังแสดงในตารางที่ 2 
ประสิทธิผลและข้อจ ากัด 

ไม่มีวิธีใดวิธีหนึ่งที่แก้ปัญหาได้อย่างสมบูรณ์ ระบบบ าบัดขั้นสูงทุกแบบไม่สามารถก าจัด ARG และ ARB ได้ 100% 
และมักมีค่าใช้จ่ายสูง การเลือกใช้ควรเป็นลักษณะบูรณาการหลายวิธีร่วมกัน เช่น การจัดการแบบผสมผสานศูนย์กลางและ
กระจาย (centralized & decentralized mix) ซึ่งให้บ าบัดขั้นสูงเฉพาะที่ในโรงพยาบาล/โรงงานยา (decentralized) ควบคู่
กับการยกระดับบางข้ันตอนในโรงบ าบัดกลาง (centralized)  แนวทางนี้จะลดทั้งปริมาณเช้ือดื้อยาในน ้าเสียเข้าระบบและเพิ่ม
อัตราการก าจัดออก อย่างไรก็ดีจ าเป็นต้องพิจารณาถึงผลกระทบสิ่งแวดล้อมอื่น เช่น พลั งงานที่ใช้ ปริมาณก๊าซเรือนกระจก 
เพื่อให้แน่ใจว่ามาตรการที่ใช้นั้นคุ้มค่าโดยรวม 
การเฝ้าระวังและติดตาม 

ส่วนส าคญัของการพัฒนามาตรการเฝ้าระวังเชิงปริมาณของ ARG/ARB ในระบบน ้าเสียและสิ่งแวดล้อม เช่น การ
พัฒนามาตรฐานวิธตีรวจวัดยีนดื้อยา ผ่าน qPCR หรือ Metagenomic sequencing ที่เป็นท่ียอมรบั เพื่อใช้เปรียบเทียบและ
ติดตามแนวโน้มได้ [20] ปัจจุบันหน่วยงานหลายประเทศเริ่มบรรจุการตรวจ ARG ในน ้าเสียเป็นส่วนหนึ่งของโปรแกรมเฝ้าระวงั 
AMR ระดับชาติ เช่น โครงการน าร่องของ WHO GLASS ในบางประเทศท่ีตรวจยีนดื้อยาในน ้าเสียชุมชนเพื่อติดตาม AMR ใน
ระดับประชากร การมีข้อมลูเฝา้ระวังจะช่วยให้ประเมินประสิทธิผลของมาตรการต่าง ๆ และปรบัปรุงนโยบายได้ทันท่วงท ี 

ตารางที่ 2 เทคโนโลยีการบ าบัดน ้าเสียและประสิทธิภาพในการก าจัดเชื้อด้ือยา / ยีนดื้อยา 

กระบวนการบ าบัด หลักการท างาน 
ประสิทธิภาพ

โดยประมาณในการ
ลด ARB/ARG (%) 

ข้อดี ข้อจ ากัด 

Activated sludge / 
Conventional aeration 

ย่อยสลายสารอินทรีย์
โดยจุลินทรีย์ 

50–80% 
ต้นทุนต ่า, ใช้
แพร่หลาย 

ไม่ก าจัดยีนอิสระ (free 
DNA) ได้ 

Membrane bioreactor 
(MBR) 

การกรองระดับไม
โคร–อัลตรา ร่วมกับ

ชีวภาพ 
90–99% 

ลดการหลุดรอด
ของเชื้อได้ดี 

ค่าใช้จ่ายสูง, ต้อง
บ ารุงรักษา 

UV disinfection 
ท าลาย DNA ของ
จุลินทรีย์ด้วยรังสี
อัลตราไวโอเลต 

70–95% ไม่สร้างของเสียเคมี 
ประสิทธิภาพลดลงใน

น ้าขุ่น 
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กระบวนการบ าบัด หลักการท างาน 
ประสิทธิภาพ

โดยประมาณในการ
ลด ARB/ARG (%) 

ข้อดี ข้อจ ากัด 

Ozonation / AOPs 
(Advanced Oxidation 

Processes) 

สร้างอนุมูลอิสระ (•
OH) เพื่อท าลายสาร

และ DNA 
90–99% ท าลาย ARG ได้ดี ต้นทุนพลังงานสูง 

Phage therapy / 
Biocontrol 

ใช้แบคเทอริโอฟาจ
ท าลายเชื้อดื้อยา

เฉพาะกลุ่ม 

80–95% (เฉพาะ
เป้าหมาย) 

ไม่สร้างสารเคมี
ตกค้าง 

ต้องเลือกฟาจจ าเพาะ
และควบคุมผลกระทบ

สิ่งแวดล้อม 

 
6. งานวิจัยใหม่และแนวโน้มปัจจุบันด้านสิ่งแวดล้อมกับเชื้อด้ือยา 

ความเข้าใจเกี่ยวกับ AMR ในสิ่งแวดล้อมก าลังพัฒนาอย่างรวดเร็ว โดยมีประเด็นวิจัยใหม่ ๆ และแนวโน้มเชิงนโยบาย
ระดับโลกท่ีก าลังก าหนดทิศทางของกลยุทธ์ในอนาคต 
การวิจัยด้าน Co-selective pressures 

ประเด็นที่ได้รับความสนใจมากคือ การที่สารมลพิษอื่น ๆ ในสิ่งแวดล้อมนอกจากยาปฏิชีวนะ ก็สามารถมีส่วนเร่งให้
เกิดและคงอยู่ของ AMR ได้เช่นกัน [7]  สารเหล่านี้อาจไม่ได้ฆ่าเชื้อโดยตรงในระดับเข้มข้นต ่า แต่ก็กดดันให้แบคทีเรียต้อง
ปรับตัวด้วยวิธีที่ไปพ่วงกับการดื้อยาปฏิชีวนะ เรียกว่า co-resistance หรือ cross-resistance [17]  
โลหะหนัก: งานวิจัยพบว่าแบคทีเรียที่สัมผัสทองแดงหรือสังกะสีในความเข้มข้นสูงในน ้านั้น พัฒนาการดื้อยาปฏิชีวนะควบคู่ไป
ด้วย เนื่องจากยีนดื้อโลหะบางครั้งอยู่ร่วมกับยีนดื้อยาปฏิชีวนะบนพลาสมิดเดียวกัน หรือปั๊มที่ขับโลหะออกจากเซลล์ก็บังเอิญ
ขับยาปฏิชีวนะออกได้ด้วย [27]  โลหะหนักได้ส่งผลต่อการวิวัฒนาการของจุลชีพมานานนับพันล้านปี ซึ่งมีมาก่อนการใช้ยา
ปฏิชีวนะเสียอีก 
สารฆ่าเชื้อ (Biocides): สารฆ่าเช้ือท่ีใช้เป็นยาฆ่าเช้ือ สารฆ่าเช้ือโรค และสารกันบูด ก็สามารถคัดเลือกกลไกการดื้อยาที่ท าให้
ความไวต่อยาปฏิชีวนะลดลงได้  
ไมโครพลาสติก (Microplastics - MPs): การวิจัยที่เกิดขึ้นใหม่ระบุว่าไมโครพลาสติกเป็น "แพลตฟอร์ม" หรือ "ฮอตสปอต" 
ส าหรับการก่อตัวของไบโอฟิล์มของแบคทีเรียและการถ่ายทอดยีนในแนวนอน ซึ่งอาจท าหน้าที่เป็น "พาหะ" ส าหรับการขนส่ง
ยีนดื้อยาในสภาพแวดล้อมทางน ้า [18]  “plastisphere” ซึ่งเป็นระบบนิเวศไบโอฟิล์มที่ก่อตัวบนเศษพลาสติก สามารถดักจับ
เช้ือก่อโรคที่มาจากอาหารและท าหน้าที่เป็นฮอตสปอตส าหรับการถ่ายทอดยีนในแนวนอน  

ความเข้าใจที่เพิ่มขึ้นเกี่ยวกับ "Co-selective pressures" จากโลหะหนัก สารฆ่าเช้ือ และไมโครพลาสติก เผยให้เห็น
ปัจจัยที่ซับซ้อนในการควบคุม AMR สิ่งนี้บ่งช้ีว่าแม้จะลดการใช้ยาปฏิชีวนะลงอย่างมาก แต่หากยังคงมีการปนเปื้อนสิ่งแวดลอ้ม
ด้วยสารที่ไม่ใช่ยาปฏิชีวนะเหล่านี้ การดื้อยาก็ยังคงถูกขับเคลื่อนและคงอยู่ได้ ซึ่งหมายความว่าจ าเป็นต้องมีกลยุทธ์การควบคุม
มลพิษสิ่งแวดล้อมที่กว้างขึ ้น ซึ ่งนอกเหนือไปจากการควบคุมยาปฏิชีวนะเพียงอย่างเดียว เพื่อยับยั ้ง AMR ได้อย่างมี
ประสิทธิภาพ 
การใช้เทคโนโลยี Omics และข้อมูลขนาดใหญ่ 

เทคโนโลยี Metagenomics และ Sequencing ราคาถูกลงและเร็วขึ้น ท าให้งานวิจัยสามารถถอดรหัส resistome 
(ชุดยีนดื้อยาทั้งหมด) ของสิ่งแวดล้อมต่าง ๆ ได้อย่างครอบคลุม แนวโน้มนี้เผยให้เห็นว่าจริง ๆ แล้วยีนดื้อยามีอยู่ในธรรมชาติ
มาแต่ดั้งเดิม (สิ่งแวดล้อมที่ไม่ถูกรบกวนก็มียีนเหล่านี้ในระดับพื้นฐาน) แต่กิจกรรมของมนุษย์ท าให้ความหลากหลายและ
ปริมาณของ ARG ในระบบเพิ่มขึ้นผิดธรรมดา การศึกษาจีโนมยังช่วยติดตามการแพร่ของยีนดื้อยาระหว่างสภาพแวดล้อมและ
คน เช่น พบว่าชุดยีนดื้อยาบางชนิดในแบคทีเรียในโรงพยาบาลมีความใกล้เคียงกับท่ีพบในแบคทีเรียน ้าเสีย บ่งช้ีการเคลื่อนย้าย
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ถ่ายเทระหว่างสองแหล่งนี้  การใช้ WGS (Whole Genome Sequencing) ในการระบาดวิทยาของ AMR ก าลังกลายเป็น
มาตรฐาน และมีการพัฒนาฐานข้อมูล ARG ระดับสากล เช่น CARD, ResFinder, MEGARes เป็นต้น ที่ช่วยให้นักวิจัยทั่วโลก
แลกเปลี่ยนข้อมูลการพบ ARG ใหม่ ๆ ได้ การเข้าถึงที่เพิ่มขึ้นและความซับซ้อนของเทคโนโลยี Omics โดยเฉพาะอย่างยิ่ง 
quantitative metagenomics  ก าลังเปลี่ยนแปลงการเฝ้าระวัง AMR ในสิ่งแวดล้อมจากการตรวจจับแบบมีเป้าหมายไปสู่การ
ท าแผนที่ resistome อย่างครอบคลุม สิ่งนี้แสดงถึงการเปลี่ยนแปลงกระบวนทัศน์ในความสามารถของเราที่จะเข้าใจภูมิทศัน์
ของการดื้อยาในระบบนิเวศที่หลากหลายได้อย่างสมบูรณ์ ซึ่งช่วยให้สามารถระบุภัยคุกคามที่เกิดขึ้นใหม่ได้อย่างแม่นย ายิ่งขึ้น 
และน าไปสู่การแทรกแซงท่ีขับเคลื่อนด้วยข้อมูลที่มีประสิทธิภาพมากขึ้น [26] 
การเฝ้าระวัง AMR ผ่านน ้าเสีย (Wastewater surveillance) 

ปัจจุบันหลายประเทศเริ่มใช้การตรวจยีน/เชื้อดื้อยาในน ้าเสียเป็นเครื่องมือเฝ้าระวังระดับชุมชน  ซึ่งแนวโน้มนี้ได้รับ
แรงผลักดันจากกรณีความส าเร็จของ “ตรวจโควิดในน ้าเสีย” ในช่วงโรคระบาด COVID-19 ที่ผ่านมา แนวคิดเดียวกันถูกน ามา
ประยุกต์ใช้กับ AMR โดยตรวจพบเทรนด์ความชุกของยีนดื้อยาบางตัวเพิ่มขึ้นหรือลดลงตามการใช้ยาในชุมชนนั้น  ๆ  วิธีนี้มี
ศักยภาพในการใช้เป็นสัญญาณเตือนเร็ว (early warning) ของการระบาดในเช้ือดื้อยา หรือประเมินประสิทธิผลของมาตรการ
ควบคุมการใช้ยาปฏิชีวนะในพื้นที่ ตัวอย่างโครงการเช่น ในสหภาพยุโรปมีการร่วมมือวิจัยเฝ้าระวังยีนดื้อยาในน ้าเสียของเมือง
ใหญ่หลายเมือง เพื่อเปรียบเทียบระดับ AMR และหาความสัมพันธ์กับข้อมูลทางคลินิก การเฝ้าระวัง AMR ที่อิงจากน ้าเสีย 
น าเสนอแนวทางที่ไม่รุกราน ประหยัดค่าใช้จ่าย และครอบคลุมระดับประชากรส าหรับการเฝ้าระวัง AMR ซึ่งเสริมการเฝ้าระวัง
ทางคลินิกแบบดั้งเดิม ซึ่งหมายความว่าการเฝ้าระวังน ้าเสียสามารถท าหน้าที่เป็นระบบเตือนภัยล่วงหน้าที่มีประสิทธิภาพ
ส าหรับแนวโน้มการดื้อยาที่เกิดขึ้นใหม่ในชุมชน ท าให้สามารถแทรกแซงด้านสาธารณสุขได้ทันท่วงทีมากขึ้น และประเมิน
โปรแกรมการจัดการยาปฏิชีวนะได้ดีขึ้น ซึ่งจะช่วยเพิ่มการตอบสนองและความเท่าเทียมของกลยุทธ์การควบคุม AMR [28-31] 
7. One Health และนโยบายระดับโลก  

สหประชาชาติ (UNEP) ได้เตือนว่ามลพิษสิ่งแวดล้อม เช่น น ้าเสียปนเปื้อนยาปฏิชีวนะ เป็นปัจจัยเร่งให้เกดิและแพร่ 
AMR มากขึ้น และสร้างความเสียหายต่อความหลากหลายทางชีวภาพของโลก  เนื่องจากสิ่งแวดล้อมสามารถเป็นทั้งพาหะใน
การกระจายเชื้อดื้อยา และเหยื่อที่ได้รับผลกระทบ [5]  ปัจจุบันแนวคิดการแก้ปัญหา AMR แบบ One Health จึงได้รับการ
สนับสนุน ซึ่งเน้นว่าการลดปัญหาเช้ือดื้อยาต้องท าพร้อมกันในทุกภาคส่วน ทั้งลดการใช้ยาปฏิชีวนะในคนและสัตว์ ป้องกันการ
ติดเช้ือในโรงพยาบาลและฟาร์ม ตลอดจนลดการปล่อยมลพิษที่เป็นปัจจัยร่วมกดดันการดื้อยาในสิ่งแวดล้อม [1]   

มีการเน้นย ้ามุมมอง One Health มากขึ้นในการแก้ปัญหา AMR โดยเฉพาะการยกระดับสิ่งแวดล้อมให้เป็นเสาหลัก
ที่สามควบคู่กับคนและสัตว์ หน่วยงานระหว่างประเทศอย่าง UN Environment Programme (UNEP) ได้ออกเอกสาร 
“สิ่งแวดล้อมกับการต้านทานจุลชีพ” [13] และเรียกร้องให้ทุกประเทศจัดการมลพิษสิ่งแวดล้อมที่เกี่ยวกับ AMR อย่างจริงจัง 
ในปี ค.ศ. 2023 UNEP ยังเผยแพร่รายงาน “Bracing for Superbugs” ที่ระบุว่าโลกจ าเป็นต้องเสริมมาตรการดา้นสิ่งแวดลอ้ม
ในการตอบสนองต่อ AMR อย่างเร่งด่วน มิฉะนั้นความก้าวหน้าในการควบคุม AMR อาจหยุดชะงัก [21] แนวคิด One Health 
คือ กรอบการท างานแบบบูรณาการที่เชื่อมโยงสุขภาพของมนุษย์ สัตว์ และสิ่งแวดล้อมเข้าด้วยกัน เพื่อให้เกิดผลลัพธ์ด้าน
สุขภาพที่ยั่งยืนและสมดุลในทุกมิติ การใช้แนวทางนี้มีความส าคัญยิ่งในการควบคุมปัญหาเชื้อดื้อยาต้านจุลชีพ (AMR) ซึ่งมี
ปัจจัยขับเคลื่อนหลายด้าน ทั้งจากการแพทย์ การเกษตร และสิ่งแวดล้อม  จ าเป็นต้องให้ทุกภาคส่วนสื่อสารและท างาน
ประสานกันอย่างใกล้ชิด ในช่วงไม่กี่ปีที่ผ่านมาหน่วยงานวิชาการและองค์การระหว่างประเทศได้เน้นย ้ามุมมอง One Health 
มากขึ้นในการแก้ปัญหา AMR โดยยกระดับมิติสิ่งแวดล้อมให้เป็นเสาหลักที่สามเคียงคู่กับสุขภาพมนุษย์และสัตว์ มากกว่าการ
มุ่งเฉพาะด้านการแพทย์หรือปศุสัตว์เพียงล าพัง แนวคิดนี้สะท้อนให้เห็นว่าหากละเลยมิติใดไป ความพยายามในการควบคุม 
AMR ย่อมไม่มีประสิทธิผลเท่าที่ควร  

บนเวทีระดับโลก มีการขับเคลื่อนนโยบายและความร่วมมือหลายประการภายใต้หลักการ One Health เพื่อควบคุม
การดื้อยาอย่างยั่งยืน องค์การอนามัยโลก (WHO) ได้จัดท า แผนปฏิบัติการระดับโลกว่าด้วยการดื้อยาต้านจุลชีพ (Global 
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Action Plan on AMR) ขึ้นในปี ค.ศ. 2015 ซึ่งผลักดันให้ทุกประเทศพัฒนาแผนยุทธศาสตร์ชาติในการจัดการ AMR แบบ
บูรณาการหลายภาคส่วน แผนดังกล่าวได้รับการรับรองและสนับสนุนโดย องค์การอาหารและเกษตรแห่งสหประชาชาติ (FAO), 
องค์การสุขภาพสัตว์โลก (WOAH, เดิมชื่อ OIE) และ โครงการสิ่งแวดล้อมแห่งสหประชาชาติ (UNEP) ซึ่งสะท้อนถึงการยอมรับ
ร่วมกันว่าการแก้ปัญหา AMR ต้องด าเนินการพร้อมกันในภาคมนุษย์ สัตว์ และสิ่งแวดล้อม ปัจจุบันองค์กรทั้งสี่หน่วยงานนี้
ท างานร่วมกันในฐานะ “Quadripartite” ภายใต้กลไกเลขานุการร่วมด้าน AMR เพื่อประสานยุทธศาสตร์ One Health ใน
ระดับโลกอย่างเป็นระบบ การประสานงานดังกล่าวช่วยเสริมสร้างธรรมาภิบาลข้ามสาขา และเอื้อให้เกิดความเข้าใจปัจจัยเสี่ยง
ร่วม ตลอดจนแลกเปลี่ยนแนวทางแก้ไขระหว่างภาคส่วนต่าง ๆ อย่างมีประสิทธิภาพมากขึ้น  นอกจาก WHO แล้ว FAO และ 
WOAH ยังได้จัดท านโยบายเฉพาะด้าน เช่น แผนปฏิบัติการ AMR ของ FAO (พ.ศ. 2564–2568) ที่มุ่งลดการใช้ยาปฏิชีวนะใน
ภาคการเกษตร และมาตรฐานของ WOAH เพื่อส่งเสริมการใช้ยาต้านจุลชีพอย่างรับผิดชอบในสัตว์ ขณะเดียวกัน UNEP ได้เข้า
มามีบทบาทเติมเต็มมิติสิง่แวดลอ้ม เช่น การรณรงค์ลดมลพิษจากยาและสารเคมีในระบบนิเวศ ที่อาจเป็นสาเหตุร่วมของการดือ้
ยา [32-35] 

มิติด้านสิ่งแวดล้อมของปัญหา AMR ได้รับความสนใจเป็นพิเศษในช่วงหลัง เนื่องจากหลักฐานเชิงประจักษ์ชี ้ว่า
สิ่งแวดล้อมเป็นแหล่งบ่มเพาะและแพร่กระจายของเช้ือดื้อยาที่ส าคัญ รายงาน “Bracing for Superbugs” ที่ UNEP เผยแพร่
ในปี ค.ศ. 2023 [30] น าเสนอข้อมูลวิชาการล่าสุดว่าการปนเปื้อนเช้ือดื้อยาในสิ่งแวดล้อมเกิดขึ้นผ่านมลพิษจากหลายภาคส่วน 
เช่น อุตสาหกรรมยา การเกษตร และระบบสาธารณสขุ โดยเฉพาะของเสียและน ้าทิ้งจากชุมชน ซึ่งล้วนเป็นช่องทางส าคัญที่เอื้อ
ให้จุลินทรีย์ปรับตัวดื้อยาและแพร่กระจายต่อต้านยาปฏิชีวนะ UNEP จึงเรียกร้องใหทุ้กประเทศด าเนินมาตรการควบคุมมลพิษ
สิ่งแวดล้อมท่ีเกี่ยวข้องกับการดื้อยาอย่างเร่งด่วน เพื่อไม่ให้ความก้าวหน้าในการควบคุม AMR ที่ท ามาต้องหยุดชะงักลงหรือสูญ
เปล่าไปโดยเปล่าประโยชน์. หลายประเทศได้น านโยบายระดับโลกเหล่านี้ไปแปลงเป็นเป้าหมายเชิงรุกในระดับชาติ เช่น 
ก าหนดเป้าหมายลดการปล่อยยาปฏิชีวนะสู่สิ่งแวดล้อมภายในประเทศให้ได้อย่างมีนัยส าคัญภายในทศวรรษหน้า และการ
ลงทุนวิจัยพัฒนาเทคโนโลยีบ าบัดน ้าเสียรุ่นใหม่เพื่อก าจัดเช้ือดื้อยาอย่างมีประสิทธิภาพยิ่งขึ้น การจัดการด้านสิ่งแวดล้อม เช่น 
การควบคุมมลพิษที่แหล่งก าเนิดและการยกระดับระบบบ าบัดน ้าเสีย กลายเป็นองค์ประกอบเชิงนโยบายที่จ าเป็นของ
ยุทธศาสตร์ One Health ในการลดแหล่งสะสมและแพร่กระจายของยีนดื้อยาในธรรมชาติ [35] 
8. ข้อเสนอแนะ มาตรการเชิงนโยบายและการปฏิบัติ  

เพื่อรับมือกับวิกฤตเช้ือแบคทีเรียดื้อยาในสิ่งแวดล้อมอย่างมีประสิทธิภาพ จ าเป็นต้องมีมาตรการเชิงนโยบายและการ
ปฏิบัติที่ครอบคลุมและประสานงานกันในหลายภาคส่วน ดังนี้: 

เสริมสร้างธรรมาภิบาล One Health: จัดตั้งและเสริมสร้างศักยภาพของหน่วยงานระดับชาติและนานาชาติแบบ
หลายภาคส่วน เพื่อประสานงานความพยายามในการควบคุม AMR ข้ามสาขาสุขภาพมนุษย์ สัตว์ และสิ่งแวดล้อม โดยมีอ านาจ
หน้าท่ีและงบประมาณที่ชัดเจน 

บังคับใช้การควบคุมที่แหล่งก าเนิดอย่างเข้มงวด: เพื่อให้เป็นรูปแบบเดียวกันก าหนดและบังคับใช้การบ าบัดล่วงหน้า 
ณ แหล่งก าเนิดส าหรับน ้าเสียจากโรงพยาบาลและโรงงานอุตสาหกรรมยา โดยมีขีดจ ากัดการปล่อยยาปฏิชีวนะและสารร่วม
กดดันที่มีผลผูกพันทางกฎหมาย ส่งเสริมและบังคับใช้การใช้ยาปฏิชีวนะอย่างรอบคอบในทุกภาคส่วน มนุษย์ สัตว์ และ
การเกษตร ผ่านโครงการบริหารจัดการยาปฏิชีวนะท่ีแข็งแกร่งและการให้ความรู้แก่สาธารณชน 

ยกระดับโครงสร้างพื้นฐานการบ าบัดน ้าเสีย: ลงทุนและน าเทคโนโลยีการบ าบัดน ้าเสียขั้นสูงมาใช้ เช่น AOPs, MBR, 
การฆ่าเชื้อขั้นสูง และการจัดการกากตะกอนที่มีประสิทธิภาพ เพื่อลดการปล่อยเชื้อดื ้อยาและยีนดื้อยาอย่างมีนัยส าคัญ 
โดยเฉพาะในประเทศท่ีมีรายได้ต ่าและปานกลาง พิจารณาแนวทาง "การจัดการแบบผสมผสานศูนย์กลางและกระจาย" 

เพิ่มประสิทธิภาพการเฝ้าระวังสิ่งแวดล้อม: พัฒนาและวางมาตรฐานโปรแกรมการเฝ้าระวังเชิงปริมาณด้วยเทคโนโลยี 
metagenomic และ Wastewater-Based Epidemiology (WBE) เพื่อติดตามแนวโน้มของยีนดื้อยา/เช้ือดื้อยาในน ้าเสียและ
สิ่งแวดล้อมธรรมชาติ ซึ่งจะท าหน้าท่ีเป็นระบบเตือนภัยล่วงหน้าและประเมินประสิทธิผลของการแทรกแซง 
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ส่งเสริมการวิจัยและนวัตกรรม: เพิ่มงบประมาณส าหรับการวิจัยและพัฒนาแนวทางการรักษาต้านจุลชีพทางเลือกใหม่ เช่น การ
บ าบัดด้วยฟาจ และเปปไทด์ต้านจุลชีพ และเพื่อท าความเข้าใจเชิงลึกเกี่ยวกับพลวัตของ AMR ในสิ่งแวดล้อม รวมถึงผลกระทบ
ของแรงกดดันร่วมต่าง ๆ เช่น ไมโครพลาสติกและโลหะหนัก 

ความร่วมมือและความโปร่งใสระหว่างประเทศ: ส่งเสริมความร่วมมือระดับโลกในการแบ่งปันข้อมูล การประสานงาน
กฎระเบียบ และกลไกทางการเงินเพื่อสนับสนุนความพยายามในการควบคุม AMR โดยเฉพาะในประเทศก าลังพัฒนา 

 
บทสรุป 

วิกฤตเชื ้อแบคทีเรียดื ้อยาในสิ่งแวดล้อมเป็นภัยคุกคามระดับโลกที่ซับซ้อนและเร่งด่วน โดยมีกลไกการดื้อยา
หลากหลายรูปแบบในแบคทีเรียแกรมลบเป็นตัวขับเคลื ่อนหลัก กิจกรรมของมนุษย์ โดยเฉพาะการปล่อยน ้าเสียจาก
โรงพยาบาล อุตสาหกรรมยา และชุมชน ได้เปลี่ยนโรงบ าบัดน ้าเสียให้กลายเป็น "ฮอตสปอต" ส าหรับการรวมตัว การคัดเลือก 
และการแพร่กระจายยีนดื้อยาผ่านกลไกการถ่ายทอดยีนในแนวนอน ระบบบ าบัดน ้าเสียแบบดั้งเดิมไม่สามารถรับมือกับความ
ท้าทายนี้ได้อย่างมีประสิทธิภาพ ท าให้เชื้อดื้อยาและยีนดื้อยายังคงหลุดรอดสู่สิ่งแวดล้อม ก่อให้เกิดผลกระทบที่ ร้ายแรงต่อ
สุขภาพมนุษย์ (ท้ังทางตรงและทางอ้อมผ่านการสัมผัสสิ่งแวดล้อม) และระบบนิเวศ (โดยการรบกวนวงจรธาตุอาหารและความ
หลากหลายทางชีวภาพ) การรับรู้ว่ายีนดื้อยาเป็น "สารมลพิษสิ่งแวดล้อมท่ีเกิดขึ้นใหม่" ตอกย ้าความจ าเป็นในการจัดการปัญหา
นี้อย่างบูรณาการและองค์รวม  

วิกฤตเช้ือแบคทีเรียดื้อยาในสิ่งแวดล้อมเป็นภัยคุกคามระดับโลก โดยมีแบคทีเรียแกรมลบเป็นตัวขับเคลื่อนหลัก การ
ปล่อยน ้าเสียจากโรงพยาบาล อุตสาหกรรมยา และชุมชน ท าให้โรงบ าบัดน ้าเสียกลายเป็นแหล่งสะสมและแพร่กระจายยีนดื้อ
ยา เนื่องจากระบบบ าบัดแบบดั้งเดิมไม่มีประสิทธิภาพเพียงพอ เชื้อดื้อยาจึงหลุดรอดสู่สิ่งแวดล้อม ส่งผลกระทบต่อสุขภาพ
มนุษย์และระบบนิเวศ การแก้ไขปัญหานี้ต้องอาศัยแนวทางแบบบูรณาการตามหลัก "One Health" ซึ่งรวมถึงการเสริมสร้าง
ธรรมาภิบาล การควบคุมที่แหล่งก าเนิดอย่างเข้มงวด การยกระดับโครงสร้างพื้นฐานการบ าบัดน ้าเสี ย การเพิ่มประสิทธิภาพ
การเฝ้าระวังสิ่งแวดล้อม การส่งเสริมการวิจัยและนวัตกรรม รวมถึงความร่วมมือและความโปร่งใสระหว่างประเทศ เพื่อจัดการ
กับปัญหานี้อย่างยั่งยืนและรอบด้าน 
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