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ABSTRACT 

  

 

The purposes of this study were to investigate the prevalence and molecular 

characteristics of Vibrio spp. in shrimp farms in Sri Lanka and to assess the risk 

factors for the prevalence of vibrios. A total of 170 shrimp samples from individual 

ponds were collected one week prior to harvest from the North Western province of 

Sri Lanka during November 2010 to March 2011.  A questionnaire was administered 

to identify the risk factors.  In addition, the pH and salinity was measured at the time 

of sampling. Samples were analyzed for Vibrio spp. by conventional method and 

multiplex polymerase chain reaction (mPCR). Results revealed the predominance of 

V. parahaemolyticus (91.2%) followed by V. alginolyticus (18.8%), V. cholerae non 

O1/non O139 (4.1%) and V. vulnificus (4.1%) in ponds. More than one Vibrio spp. 

was detected in 20.5% (35/170) ponds and 48.6% (17/35) of the shrimp samples 

contained V. parahaemolyticus and V. alginolyticus. However, none of the V. 

parahaemolyticus isolates (n=419) were positive for the virulence-associated tdh 

(thermo stable direct haemolysin) and trh (TDH-related haemolysin) genes.
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was confirmed by the presence of ompW gene and all isolates of V. cholerae (n=8) 

were negative for the cholera toxin (ctxA) gene. In addition, V. cholerae isolates were 

identified serogroup by mPCR method and serum agglutination test. Primers for 

VCO1 and VCO139 used in the mPCR for detect the serogroups.  All V. cholerae 

strains belonged to V. cholerae non O1/non O139 serogroups. Farm production 

factors did not show significant influence on the prevalence of vibrios except for the 

V. alginolyticus. A younger age of shrimp (<110 days) was identified as a protective 

factor for the prevalence of V. alginolyticus (Odds ratio: 0.14, CI: 0.05-0.32). V. 

vulnificus and V. cholerae were found only in salinity less than 10 ppt. Furthermore, 

13 isolates of V. parahaemolyticus were analysed by the Multilocus sequence typing 

(MLST) technique and compared with the strains of Asian and European countries 

and Baltic Sea. Unfortunately, more isolates should be included in this analysis to get 

the complete picture of molecular epidemiology. The findings of this study revealed 

the ubiquitous nature of vibrios and the absence of virulence genes in the environment 

and shrimps strains of V. parahaemolyticus and V. cholerae non O1/non O139.  
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บทคัดย่อ 
วตัถุประสงคข์องการศึกษาน้ีคือการหาความชุกและลกัษณะทางอณูชีวโมเลกุลของเช้ือ

วิบริโอจากฟาร์มกุ้งในประเทศศรีลงักา   และการประเมินปัจจยัเส่ียงท่ีมีผลต่อความชุกของเช้ือ  
วิบริโอจ านวนตวัอยา่งกุง้ทั้งหมด 170 ตวัอยา่ง โดยเก็บจากบ่อเล้ียงกุง้บริเวณจงัหวดัทางตะวนัตก
เฉียงเหนือของประเทศศรีลังกาในช่วงหน่ึงสัปดาห์ก่อนการจบักุ้งเพื่อจ าหน่าย ระหว่างเดือน
พฤศจิกายน พ.ศ. 2553 ถึงเดือนมีนาคม พ.ศ. 2554 และท าแบบสอบถามเพื่อระบุปัจจยัเส่ียง 
นอกจากน้ียงัท าการวดัค่าความเป็นกรดด่างและความเค็มของน ้ า ณ เวลาท่ีสุ่มตวัอย่าง การตรวจ
วิเคราะห์ตวัอย่างเพื่อหาเช้ือวิบริโอด้วยวิธีการเพาะเช้ือแบบดั้ งเดิมและวิธีปฏิกิริยาลูกโซ่แบบ
มัลติเพล็ก โดยผลการตรวจแสดงให้เห็นว่าเช้ือท่ีพบมากท่ีสุดในบ่อเล้ียงกุ้ง คือ เช้ือ V. 
parahaemolyticus พบร้อยละ 91.2 ตามดว้ย V. alginolyticus พบร้อยละ 18.8  V. cholerae non 
O1/non O139 พบร้อยละ 4.1 และ V. vulnificus พบร้อยละ 4.1 และตรวจพบเช้ือวิบริโอมากกว่า
หน่ึงสปีชีส์ในบ่อเล้ียงกุง้คิดเป็นร้อยละ 20.5  (35/170) และพบเช้ือวบิริโอในตวัอยา่งกุง้ร้อยละ 48.6 
(17/35) โดยเช้ือวิบริโอท่ีพบในตวัอย่างกุง้ประกอบดว้ยเช้ือ V. parahaemolyticus และเช้ือ V. 
alginolyticus อยา่งไรก็ตามเช้ือ V. parahaemolyticus ท่ีแยกไดจ้ากเช้ือวิบริโอทั้งหมด (n=419) ไม่
พบ virulence-associated tdh (thermo stable direct haemolysin) และ trh (TDH-related haemolysin) 
genes เลย     การตรวจยืนยนัสปีชีส์ของเช้ือ V. cholerae  โดยใช้ยีน ompWและตรวจหา cholera 
toxinโดยการตรวจหา cholera toxin (ctxA) gene ปรากฏวา่ให้ผลลบทั้งหมด (n=8)นอกจากน้ียงัท า
การตรวจยืนยนัซีโรกรุ๊ปของเช้ือ V. cholerae ดว้ยวิธี serum agglutination และวิธีปฏิกิริยาลูกโซ่  
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ซ่ึงควบคุมการสร้าง O-antigen ผลปรากฏวา่เช้ือ V. cholerae ท่ีแยกไดจ้ากตวัอยา่งทั้งหมดอยูใ่นซีโร
กรุ๊ป non O1/non O139 ปัจจยัในการผลิตของฟาร์มไม่ไดมี้ผลกระทบต่อการพบเช้ือวบิริโอชนิด
อ่ืนๆ ยกเวน้เช้ือV. alginolyticus กุง้ท่ีมีอายนุอ้ย (นอ้ยกวา่ 110 วนั) พบวา่มีปัจจยัการป้องกนัต่อการ
พบเช้ือ V. alginolyticus (Odd ratio: 0.14, CI: 0.05-0.32)  การตรวจพบเช้ือ V.vulnificus และ V.  
cholerae เฉพาะในฟาร์มเล้ียงกุง้ท่ีมีค่าความเคม็ต ่ากวา่ 10 ส่วนในลา้นส่วน นอกจากน้ีไดท้  าการ
ตรวจวเิคราะห์เช้ือ V. parahaemolyticus จ  านวนทั้งหมด 4 isolates ดว้ยวธีิ Multilocus sequence 
typing (MLST) technique และเปรียบเทียบกบัเช้ือท่ีแยกไดจ้ากประเทศและภูมิภาคอ่ืนๆ แต่การท่ี
จะไดภ้าพทางระบาดวทิยาดา้นโมเลกุลท่ีสมบูรณ์นั้นจ าเป็นตอ้งมีจ านวนของเช้ือท่ีมากพอในการ
วเิคราะห์ ดงันั้นโดยสรุปของการศึกษาน้ีพบเพียงเช้ือวบิริโอท่ีพบไดท้ัว่ ๆ ไปในธรรมชาติและไม่
พบ virulence genes จากทั้งเช้ือ V. parahaemolyticus และ V. cholerae ท่ีตรวจพบในตวัอยา่ง
ส่ิงแวดลอ้มและกุง้ 

 

 

 

 

 


