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เอนไซม�โปรตีเอสท่ีได0จากจุลินทรีย�ท่ีมีความสามารถในการเกิดกิจกรรมได0สูง ในสภาวะท่ีมี
เกลือและด�าง เป9นเอนไซม�ท่ีกําลังเป9นท่ีน�าสนใจ เนื่องจากเอนไซม�เหล�านี้มีบทบาทท่ีสําคัญใน
อุตสาหกรรมหลายชนิด เช�น อุตสาหกรรมอาหาร สารซักล0าง ฟอกหนัง ยา และการบําบัดน้ําเสีย เป9น
ต0น งานวิจัยนี้มีวัตถุประสงค� เพ่ือแยกและคัดเลือกแบคทีเรียชอบเกลือท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอสจากดิน
ตะกอนป<าชายเลน จําแนกชนิดของแบคทีเรีย รวมท้ังศึกษาสภาวะท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของ
โปรตีเอสท่ีได0    ผลการศึกษาพบว�า เชื้อแบคทีเรียท่ีมีความสามารถในการสร0างโปรตีเอสท่ีแยกได0จาก
ดินตะกอนป<าชายเลนในเขตจังหวัดจันทบุรี 3 แหล�ง มีท้ังหมด 46 ไอโซเลต ซ่ึงถูกคัดเลือกจาก
ความสามารถในการย�อย skim milk ในอาหารแข็งท่ีมีโซเดียมคลอร�ไรด� 3% (w/v) เป9นส�วนประกอบ 
โดยดินตะกอนของสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) มีความหลากหลายของ
เชื้อท่ีแยกได0มากท่ีสุด เม่ือทําการตรวจสอบทางสัณฐานวิทยา พบว�า เชื้อท่ีแยกได0เป9นแบคทีเรียแกรม
บวก ท่ีมีรูปร�างและการจัดเรียงตัวของเซลล�ท่ีหลากหลาย และเม่ือจําแนกคุณสมบัติทางชีวเคมีด0วย
เทคนิค 16s rRNA พบว�า เชื้อท่ีแยกได0ส�วนใหญ�มีความเหมือนและความใกล0เคียงกับแบคทีเรียกลุ�ม 
Bacillus sp. โดยเชื้อรหัส KB111 ซ่ึงเป9นเชื้อท่ีเกิดกิจกรรมของโปรตีเอสได0สูงสุด มีความเหมือนและ
ความใกล0เคียงกับ Bacillus aquimaris strain TF-12 และมีอุณหภูมิและค�า pH ท่ีเหมาะสมต�อการ
เกิดกิจกรรมอยู�ท่ี 40 องศาเซลเซียส และ pH 7.0 งานวิจัยนี้แสดงให0ว�าดินตะกอนป<าชายเลนเป9น
แหล�งท่ีมีความหลากหลายของแบคทีเรียท่ีสร0างเอนไซม�โปรตีเอส ซ่ึงแบคทีเรียเหล�านี้มีคุณสมบัติท่ี
เหมาะสมในการนําไปประยุกต�ใช0ในอุตสาหกรรมได0  
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Proteases from microorganisms with highly specific activities in high resistance 
to salt and alkali have been an increasing interest because they have potential uses 
in various industrial fields mainly in food, detergent, leather, medicine, and 
wastewater treatment. The objective of the present study was isolation, screening, 
and identification of bacteria with high protease activity from mangrove forest 
sediments. Forty-six isolates were recovered using skimmed milk agar containing 3% 
(w/v) NaCl from 3 mangrove forests in Chanthaburi, Thailand. High microbial diversity 
was found in sediments at Mangrove Forest Resources Development Station 2, 
Thason, Chanthaburi. For morphological characteristic, all isolated bacteria were 
gram-positive bacteria with a wide diversity in shapes and conformations of cells. The 
results of 16S rRNA sequence analysis showed that most isolates were related to 
Bacillus sp. Among the isolates, KB111 showed the highest enzymatic activity. This 
strain was further characterized and identified as a high degree of homology with 
Bacillus aquimaris strain TF-12. The optimum temperature and pH for the activity of 
crude enzyme was 40ºC and 7.0, respectively. This research showed that the high 
microbial diversity of protease-producing bacteria was found in mangrove forest 
sediments in Chanthaburi, which this bacteria had the appropiate characteristics for 
possible application in industrial fields.  
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แสดงจุดเก็บตัวอย�างและพิกัดบริเวณศูนย�ศึกษาธรรมชาติ โครงการพระราชดําริฯ 
อ�าวคุ0งกระเบน ต.คลองขุด อ.ท�าใหม� จ.จันทบุรี 
แสดงจุดเก็บตัวอย�างและพิกัด บริเวณสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2    
(ท�าสอน จันทบุรี) บ0านท�าสอน ต.บ�อ อ.ขลุง จ.จันทบุรี 
แสดงจุดเก็บตัวอย�างและพิกัด บริเวณสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง 
จันทบุรี) ต.เกวียนหัก อ.ขลุง จ.จันทบุรี 
แสดงการสร0างเอนไซม�โปรตีเอสย�อยอาหาร SKA จากวงใสรอบโคโลนีของเชื้อ
แบคทีเรียท่ีแยกจากศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบนอันเนื่องมาจาก
พระราชดําริ 
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32 
4.5 
 
4.6 
 
4.7 
 
4.8 
 
 
4.9 
 

แสดงการสร0างเอนไซม�โปรตีเอสย�อยอาหาร SKA จากวงใสรอบโคโลนีของเชื้อ
แบคทีเรียท่ีแยกจากสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) 
แสดงการสร0างเอนไซม�โปรตีเอสย�อยอาหาร SKA จากวงใสรอบโคโลนีของเชื้อ
แบคทีเรียท่ีแยกจากสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี) 
แสดงการตรวจ band ของ DNA จากแบคทีเรียท่ีสร0างเอนไซม�ท่ีมีวงใสรอบ     
โคโลนีมากกว�า 10  มิลลิเมตร 
แสดงการตรวจ band ของ DNA จากแบคทีเรียท่ีสร0างเอนไซม�ท่ีมีวงใสรอบ     
โคโลนีน0อยกว�า 10  มิลลิเมตร ท่ีแยกได0จากดินตะกอนป<าชายเลน บริเวณสถานี
พัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) 
แสดงการตรวจ band ของ DNA จากแบคทีเรียท่ีสร0างเอนไซม�ท่ีมีวงใสรอบ     
โคโลนีน0อยกว�า 10  มิลลิเมตร  
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ภาพท่ี  หน0า 
4.10 แสดงผล sequence alignment ของ 16S rRNA ของเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0 

จํานวนท้ังหมด 46 ไอโซเลต 
52 

4.11 
 
4.12 
4.13 

การจัดกลุ�มแบบ Phylogram Tree ของสาย DNA ของเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0 46 
ไอโซเลต 
อุณหภูมิท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม� 
ค�าความเป9นกรด-ด�าง (pH) ท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม� 
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บทที่  1 
 บทนํา  

 
ความเป̀นมาและความสําคัญ  

โปรตีเอส (Protease) เป9นเอนไซม�ท่ีทําหน0าท่ีในการเร�งปฏิกิริยาการย�อยสลายพันธะเปปไทด� 
(peptide bond) ของโปรตีน ได0เป9นเปปไทด�สายสั้น ๆ หรือกรดอะมิโน โดยมีการเร�งปฏิกิริยาการ
ย�อยสลายพันธะเป9น  2  ประเภท คือ การย�อยสลายพันธะภายในโมเล กุลของโปร ตีน 
(endopeptidase) และการย�อยสลายพันธะจากปลายด0าน N หรือ C ของโปรตีน (exopeptidase) 
โปรตีเอสสามารถพบได0ในสิ่งมีชีวิตแทบทุกชนิด ได0แก� ในพืช สัตว� และจุลินทรีย� เนื่องด0วยเป9น
เอนไซม�ท่ีมีบทบาทท่ีสําคัญต�อการย�อยสารอาหารประเภทโปรตีน โปรตีเอสท่ีมีความสําคัญมากใน
อุตสาหกรรม คือ โปรตีเอสท่ีมีความสามารถในการทนต�อสภาวะท่ีมีเกลือและด�างสูง โดยอุตสาหกรรม
ท่ีมีการใช0เอนไซม�โปรตีเอส ได0แก� อุตสาหกรรมอาหาร สารซักล0าง ฟอกหนัง การผลิตยา และการ
บําบัดน้ําเสีย เป9นต0น จุลินทรีย�ท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอสได0สูงและนํามาใช0ในอุตสาหกรรมโดยส�วนใหญ�
เป9นแบคทีเรียพวก bacilli และเชื้อรา เช�น Rhizopus spp. และ Aspergillus spp. ซ่ึงไม�ก�อให0เกิด
โรคกับมนุษย� โดยในป}จจุบันอุตสาหกรรมต�าง ๆ ในประเทศไทยท่ีนําเอนไซม�โปรตีเอสมาใช0ประโยชน�
จะต0องนําเข0าเอนไซม�มาจากต�างประเทศท้ังหมด ซ่ึงหากเราสามารถแยกและคัดเลือกจุลินทรีย�ท่ีสร0าง
เอนไซม�โปรตีเอสได0เองภายในประเทศ  รวมท้ังมีการพัฒนาหรือปรับปรุงสายพันธุ�จนสามารถนําไป
ประยุกต�ใช0ในระดับอุตสาหกรรมได0 ก็จะเป9นอีกทางหนึ่งในการลดปริมาณการนําเข0าเอนไซม�จาก
ต�างประเทศ และยังเป9นการพัฒนาศักยภาพในด0านความรู0และเทคนิคทางวิทยาศาสตร�เพ่ิมมากข้ึน ใน
งานวิจัยนี้ทางคณะผู0วิจัยได0เลือกเก็บตัวอย�างดินตะกอนจากบริเวณป<าชายเลน เนื่องจากสภาพของดิน
ตะกอนบริเวณป<าชายเลนจะมีความอุดมสมบูรณ�จากธาตุอาหารท่ีไหลมาจากแหล�งต�าง ๆ ได0แก� จาก
การกัดเซาะตามชายฝ}�งและแหล�งน้ําลําธาร ซากพืชซากสัตว�บริเวณป<าชายเลน เป9นต0น ทําให0มี
สิ่งมีชีวิตรวมถึงจุลินทรีย�อาศัยอยู�เป9นจํานวนมาก และน้ําท่ีท�วมขังเหนือดินเป9นน้ํากร�อยซ่ึงมีความเค็ม
จากน้ําทะเลปะปน ระดับความเค็มของน้ํายังเปลี่ยนแปลงได0ตามระดับน้ําท่ีข้ึนลง ทําให0สิ่งมีชีวิตในดิน
ตะกอนบริเวณป<าชายเลนต0องมีความสามารถในการปรับตัวเพ่ือความอยู�รอดในการดํารงชีวิต ดังนั้นดิน
ตะกอนป<าชายเลนจึงเป9นตัวอย�างท่ีเหมาะสมในการแยกและคัดเลือกจุลินทรีย�ท่ีสามารถดํารงชีวิตใน
สภาวะท่ีเป9นด�าง และมีความสามารถในการทนต�อความเค็ม รวมท้ังสามารถย�อยสลายโปรตีนได0 
นอกจากนั้นงานวิจัยนี้ยังเป9นข0อมูลเบ้ืองต0นท่ีแสดงถึงความหลากหลายทางชีวภาพของจุลินทรีย�ในดิน
ตะกอนป<าชายเลน และเป9นการใช0ประโยชน�จากความหลากหลายทางชีวภาพอีกทางหนึ่งด0วย 
 
วัตถุประสงค�ของการวิจัย  

1. เพ่ือการแยกและคัดกรองแบคทีเรียชอบเกลือท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอสจากดินตะกอนป<า
ชายเลน 

2. เพ่ือตรวจสอบลักษณะและจําแนกชนิดของแบคทีเรียชอบเกลือท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอส 
3. เพ่ือคัดเลือกและศึกษาสภาวะท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอส 
 



 
2 
 

ขอบเขตการวิจัย  
  การคัดแยกเชื้อแบคทีเรียจากระบบนิเวศทางทะเล โดยเฉพาะดินตะกอนป<าชายเลนซ่ึงเป9น
ดินท่ีมีความอุดมสมบูรณ�จากธาตุอาหารสูง ทําให0ได0ความหลากชนิดของเชื้อแบคทีเรียท่ีมีศักยภาพใน
การผลิตเอนไซม�โปรตีเอสเพ่ิมมากข้ึน ซ่ึงจะมีการคัดแยกเชื้อแบคทีเรียจากดินตะกอนบริเวณป<า   
ชายเลน ในจังหวัดจันทบุรี  ท่ีสามารถผลิตเอนไซม�โปรตีเอส  และคัดกรองเชื้อแบคทีเรียท่ีมี
ความสามารถในการผลิตเอนไซม�โปรตีเอสได0สูงในอาหารแข็ง รวมท้ังจัดจําแนกชนิดของแบคทีเรียท่ี
คัดเลือกว�ามีศักยภาพในการผลิตเอนไซม�โปรตีเอสได0สูงโดยใช0คุณสมบัติทางฟ�โนไทป� และจีโนไทป� 
เช�น คุณสมบัติทางสัณฐานวิทยา การเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทด�ของ small subunit 
ribosomal DNA หรือ 16S rRNA เป9นต0น  และคัดเลือกเชื้อแบคทีเรียท่ีมีประสิทธิภาพมาศึกษา
สภาวะท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม� 

ตัวแปรท่ีศึกษา 
 1. ตามวัตถุประสงค�ของโครงการวิจัยข0อท่ี 1 และ 2 

-   ตัวแปรอิสระ คือ ดินตะกอนจากบริเวณต�าง ๆ ของป<าชายเลนในเขตจังหวัดจันทบุรี 3
แหล�ง  
-   ตัวแปรตาม คือ จํานวนและชนิดแบคทีเรียท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอสได0 
2. ตามวัตถุประสงค�ของโครงการวิจัยข0อท่ี 3 
-   ตัวแปรอิสระ คือ สภาวะท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอส ได0แก� 
อุณหภูมิ และพีเอช  
-   ตัวแปรตาม คือ การเกิดกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอส (หน�วยของเอนไซม�, Unit)  

 ระยะเวลาในการดําเนินการวิจัย 12 เดือน 
 
คําจํากัดความท่ีใชOในงานวิจัย 

1. โปรตีเอส (Protease) คือ ชื่อกลุ�มของเอนไซม�ซ่ึงทําหน0าท่ีย�อยโปรตีน  (proteolytic 
enzyme) ให0แตกตัวลงจนเป9นเปปไทด�สายสั้น ๆ หรือมาเป9นหน�วยท่ีเล็กท่ีสุดหรือเชิงเด่ียวเรียกว�า 
กรดอะมิโน 

2. แบคทีเรียชอบเกลือ (Halophilic bacteria) คือ แบคทีเรียท่ีสามารถอาศัยอยู�ใน
สิ่งแวดล0อมท่ีมีความเข0มข0นของเกลือ (NaCl) อยู�ในช�วง 3-30 เปอร�เซ็นต�  
 
ประโยชน�ท่ีคาดว@าจะไดOรับ  

1. สามารถคัดแยกและคัดกรองแบคทีเรียชอบเกลือท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอสจากดินตะกอนป<า
ชายเลน  

2. สามารถจําแนกชนิดของแบคทีเรียท่ีมีประสิทธิภาพในการผลิตเอนไซม�โปรตีเอส โดยใช0
วิธีการระดับโมเลกุล   

3. ทราบถึงสภาวะท่ีเหมาะสมในการเกิดกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอส  
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บทที่  2  
แนวคิด ทฤษฎี เอกสารและงานวิจัยที่เกี่ยวขOอง 

 
ป"าชายเลน (Mangrove forest) 
 ป<าชายเลนเป9นระบบนิเวศท่ีเชื่อมระหว�างบนบกและทางทะเล ซ่ึงเป9นบริเวณท่ีเหมาะสําหรับ
การขยายพันธุ� เพาะพันธุ� และฟ}กตัวของสัตว�หลายชนิด เนื่องด0วยเป9นแหล�งท่ีมีสารอาหารท่ีอุดม
สมบูรณ� ป<าชายเลนสามารถแบ�งได0เป9น 2 ประเภทตามลักษณะสภาพแวดล0อม โดยหากพบบริเวณริม
แม�น้ํา ปากแม�น้ํา ซ่ึงได0รับอิทธิพลมาจากแหล�งน้ําจืดเป9นส�วนใหญ� จะเรียกว�า ป<าชายเลนท่ีอยู�บริเวณ
ปากแม�น้ํา แต�หากพบตามชายฝ}�ง เกาะต�าง ๆ หรือปากแม�น้ําสายเล็ก ซ่ึงได0รับอิทธิพลจากน้ําจืดน0อย 
จะเรียกว�า ป<าชายเลนท่ีอยู�ริมทะเล สภาพแวดล0อมของป<าชายเลนมีความแตกต�างจากระบบนิเวศอ่ืน 
ๆ ส�งผลให0มีการกระจายและการเจริญเติบโตของสิ่งมีชีวิตท่ีหลากหลายอันเนื่องมาจากอิทธิพลของ
สิ่งแวดล0อม ดังนี้ 

1. การข้ึนลงของน้ําทะเลในบริเวณชายฝ}�งทะเล ซ่ึงปริมาณความเค็มของน้ําในป<าชายเลนจะ
เปลี่ยนแปลงข้ึนกับช�วงเวลาของน้ําข้ึนและน้ําลง โดยในขณะท่ีน้ําทะเลหนุนสูงข้ึน ค�าปริมาณความ
เค็มของน้ําชายฝ}�งจะสูงข้ึน และเม่ือน้ําทะเลลดลงค�าปริมาณความเค็มของน้ําชายฝ}�งจะลดลง 

2. คลื่นและกระแสน้ํา การพัดพาของคลื่นและกระแสน้ําเป9นตัวการสําคัญท่ีทําให0เกิดการ 
ตกตะกอนบริเวณชายฝ}�ง จนมีลักษณะเป9นสันทรายบริเวณปากแม�น้ํา รวมถึงการพัดพาเอาธาตุอาหาร
ต�าง ๆ เข0าและออกระหว�างบริเวณป<าชายเลนกับบริเวณชายฝ}�งทะเล 

3. ระดับความเค็มของน้ําและน้ําในดิน เป9นป}จจัยท่ีสําคัญในการเจริญเติบโตของสิ่งมีชีวิต 
โดยปกติปริมาณความเค็มของน้ํา และน้ําในดินจะอยู�ระหว�าง 10-30% ดังนั้นสิ่งมีชีวิตท่ีอาศัยใน
บริเวณป<าชายเลนได0 ต0องสามารถทนหรือปรับตัวให0ทนต�อระดับความเค็มของน้ําและน้ําในดินได0 

4. ดิน ในป<าชายเลนเป9นดินท่ีเกิดจากการทับถมของตะกอนซ่ึงน้ําพัดพามาจากแหล�งต�าง ๆ 
และการตกตะกอนของสารแขวนลอย รวมถึงสารอินทรีย�ท่ีทับถมกันมาเป9นเวลานาน ดังนั้นลักษณะ
หรือสมบัติของดินท้ังทางกายภาพและเคมีในป<าชายเลนแต�ละแหล�งจะแตกต�างกัน 

5. ธาตุอาหาร การมีธาตุอาหารท่ีเพียงพอในป<าชายเลนจําเป9นอย�างยิ่งสําหรับการดํารงชีวิต
ของสิ่งมีชีวิต ซ่ึงธาตุอาหารในด0านอนินทรีย�สารท่ีได0มาจากดินตะกอน น้ําท่ีไหลผ�านแผ�นดิน จากน้ํา
ทะเล และจากการผุพังของอินทรีย�วัตถุในป<าชายเลน โดยอนินทรีย�สารท่ีพบมากในป<าชายเลน ได0แก� 
โปแทสเซียม แคลเซียม แมกนีเซียม และโซเดียม และอนินทรีย�สารท่ีพบน0อย ได0แก� ไนโตรเจน และ
ฟอสฟอรัส สําหรับธาตุอาหารในด0านอินทรีย�สารซ่ึงเกิดจากสิ่งมีชีวิต โดยผ�านข้ันตอนการย�อยสลาย
จากจุลินทรีย�ได0มาจากสองแหล�ง คือ แหล�งแรกมาจากภายในป<าชายเลนเอง ได0แก� แพลงตอนพืช 
แบคทีเรีย สาหร�าย พืช ซากสัตว� และสิ่งปฏิกูลของสัตว�ในป<าชายเลน ส�วนแหล�งท่ีสองมาจาก
ภายนอกป<าชายเลน ได0แก� สารแขวนลอยในน้ําท่ีไหลมาจากแม�น้ํา ตะกอนดินชายฝ}�ง และซากพืชและ
สัตว�ท้ังตามฝ}�งและในทะเล  
 เนื่องด0วยลักษณะและสภาพของดินตะกอนบริเวณป<าชายเลนมีความอุดมสมบูรณ�จากธาตุ
อาหารท่ีไหลมาจากแหล�งต�าง ๆ ได0แก� จากการกัดเซาะตามชายฝ}�งและแหล�งน้ําลําธาร ซากพืชซาก
สัตว�บริเวณป<าชายเลน เป9นต0น ทําให0มีสิ่งมีชีวิตรวมถึงจุลินทรีย�อาศัยอยู�เป9นจํานวนมาก และน้ําท่ี
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ท�วมขังเหนือดินเป9นน้ํากร�อยซ่ึงมีความเค็มจากน้ําทะเลปะปน ระดับความเค็มของน้ํายังเปลี่ยนแปลง
ได0ตามระดับน้ําท่ีข้ึนลง ทําให0สิ่งมีชีวิตในดินตะกอนบริเวณป<าชายเลนต0องมีความสามารถในการปรับตัว
เพ่ือความอยู�รอดในการดํารงชีวิต ป<าชายเลนจึงเป9นบริเวณท่ีน�าสนใจเป9นอย�างยิ่งในการศึกษาถึง
ความหลากหลายของสิ่งมีชีวิตชนิดต�าง ๆ  
  
แบคทีเรีย (Bacteria) 

แบคทีเรียเป9นสิ่งมีชีวิตขนาดเล็กท่ีมองด0วยตาเปล�าไม�เห็น มีขนาดกว0างประมาณ 0.5 ถึง 1 
ไมโครเมตร และยาวประมาณ 1 ถึง 2 ไมโครเมตร แบคทีเรียจัดเป9นสิ่งมีชีวิตท่ีอยู�ในกลุ�มโปรคารีโอต 
ท่ีไม�มีเยื่อหุ0มนิวเคลียส ซ่ึงพบได0มากและมีความหลากหลายมากท่ีสุดในโลก เนื่องด0วยเพราะ
ความสามารถในการทนต�อสภาพแวดล0อมต�าง ๆ ได0ดี และการเพ่ิมจํานวนได0อย�างรวดเร็วใน
ระยะเวลาอันสั้น นอกจากนั้นแบคทีเรียยังมีความหลากหลายในด0านรูปร�าง โดยมีรูปร�างหลายรูปแบบ 
ได0แก� รูปกลม รูปท�อน รูปเกลียว และรูปร�างท่ีไม�แน�นอน ดังแสดงในภาพท่ี 2.1 รวมท้ังแบคทีเรียบาง
ชนิดจะมีแฟลกเจลลา ซ่ึงมีผลต�อการเคลื่อนท่ีและกิจกรรมของเซลล�ในสิ่งแวดล0อม 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพท่ี 2.1 รูปร�างของแบคทีเรีย 
ท่ีมา: วีรานุช หลาง (2551) 
 
 แบคทีเรียแต�ละชนิดจะมีความสามารถในการดํารงชีวิตในสิ่งแวดล0อมท่ีต�างกัน เนื่องด0วย
ความต0องการในป}จจัยท้ังภายในและภายนอก ได0แก� ปริมาณน้ํา อากาศ ความเป9นกรด-ด�างในอาหาร 
อุณหภูมิ สารอาหาร แหล�งพลังงาน ธาตุอาหารท่ีจําเป9นสําหรับการเจริญและเมแทบอลิซึมท่ีแตกต�าง
กัน หน0าท่ีหลักของแบคทีเรียต�อระบบนิเวศในธรรมชาติ คือเป9นผู0ย�อยสลาย ซ่ึงจะทําหน0าท่ีย�อยสลาย
ซากของสิ่งมีชีวิต และวัสดุเหลือใช0ต�าง ๆ โดยเป9นการปล�อยน้ําย�อยหรือเอนไซม�ออกมาย�อยสาร
โมเลกุลใหญ�ให0กลายเป9นสารท่ีมีโมเลกุลขนาดเล็กลงภายนอกเซลล� (extracellular digestion) 
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เนื่องจากแบคทีเรียไม�สามารถนําสารอาหารขนาดใหญ�เข0าสู�เซลล�ได0 ซ่ึงเอนไซม�ท่ีแบคทีเรียปล�อย
ออกมาจะมีความจําเพาะเจาะจงกับสารแต�ละชนิดท่ีมันต0องการ  

ป}จจัยท่ีมีผลต�อการเจริญเติบโตของแบคทีเรีย ได0แก� 
1. อุณหภูมิ แบคทีเรียแต�ละชนิดมีความต0องการอุณหภูมิท่ีแตกต�างกัน ดังนั้นแบคทีเรียจะมี

อุณหภูมิท่ีเหมาะสม (optimum temperature) สําหรับการเจริญท่ีต�างกัน ทําให0สามารถแบ�ง
แบคทีเรียออกได0เป9น 3 ประเภท ตามความชอบของอุณหภูมิ (ภาพท่ี 2.2) ดังนี้ 

1.1 Psychrophiles เป9นแบคทีเรียท่ีชอบความเย็น เจริญได0ดีในอุณหภูมิ 0 ๐C หรือตํ่า
กว�า ซ่ึงแบคทีเรียกลุ�มนี้จะไม�ทนต�อความร0อน  ตัวอย�างของแบคทีเรียในกลุ�มนี้  ได0แก� 
Pseudomonas, Psychrobacter sp. และ Listeria monocytogenes เป9นต0น 

1.2 Mesophiles เป9นแบคทีเรียท่ีเจริญได0ดีในอุณหภูมิปานกลาง ประมาณ 25-40 ๐C 
โดยมีอุณหภูมิท่ีเหมาะสมประมาณ 37 ๐C ซ่ึงเป9นกลุ�มแบคทีเรียส�วนใหญ�ท่ีมีการนํามาใช0ประโยชน�ใน
อาหารและก�อให0เกิดโรคอาหารเป9นพิษ ตัวอย�างของแบคทีเรียในกลุ�มนี้ ได0แก� E. coli, Salmonella 
และ Staphylococcus aureus เป9นต0น 

1.3 Thermophiles เป9นแบคทีเรียท่ีเจริญได0ดีท่ีอุณหภูมิสูงกว�า 45 ๐C แบคทีเรียกลุ�มนี้
จะทนความร0อนได0ดี อุณหภูมิท่ีเหมาะสมอยู�ระหว�าง 50-55 ๐C ตัวอย�างของแบคทีเรียในกลุ�มนี้ ได0แก� 
Bacillus, Clostridium และ Lactobacillus thermophilus เป9นต0น 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพท่ี 2.2 ผลของอุณหภูมิท่ีมีต�อการเจริญของจุลินทรีย� 
ท่ีมา: นงลักษณ� สุวรรณพินิจ และปรีชา สุวรรณพินิจ (2550) 
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2. ความต0องการออกซิเจน ก�าซออกซิเจนและคาร�บอนไดออกไซด�เป9นก�าซท่ีจําเป9นต�อการ
เจริญของแบคทีเรีย โดยแบคทีเรียแต�ละชนิดมีความต0องการปริมาณของก�าซในการเจริญท่ีแตกต�าง
กัน ทําให0สามารถแบ�งประเภทของแบคทีเรียตามความต0องการออกซิเจนในการเจริญเติบโตออกได0
เป9น 4 ประเภท ดังนี้ 

2.1 Aerobic bacteria คือแบคทีเรียท่ีเจริญได0ในบรรยากาศท่ีมีออกซิเจน โดยออกซิเจน
เป9นก�าซท่ีจําเป9นต�อการสร0างพลังงาน ไม�ได0ใช0การหมักในการสร0างพลังงาน ตัวอย�างของแบคทีเรียใน
กลุ�มนี้ ได0แก� Pseudomonas, Baciilus cereus และ Acetobacter เป9นต0น 

2.2 Anaerobic bacteria คือแบคทีเรียท่ีเจริญได0ในบรรยากาศท่ีไม�มีออกซิเจน เพราะ
หากมีออกซิเจนจะเกิดการรวมตัวกับน้ํากลายเป9นไฮโดรเจนเปอร�ออกไซด� (H2O2) ซ่ึงเป9นพิษต�อ
แบคทีเรีย ตัวอย�างของแบคทีเรียในกลุ�มนี้ ได0แก� Clostridium botulinum, Clostridium 
Perfringens และ Methanobacterium เป9นต0น   

2.3 Facultative anaerobic bacteria คือแบคทีเรียท่ีเจริญได0ท้ังในบรรยากาศท่ีมี
ออกซิเจน และไม�มีออกซิเจน แบคทีเรียกลุ�มนี้สามารถใช0การหายใจหรือการหมักในการสร0างพลังงาน 
และไม�จําเป9นต0องใช0ออกซิเจนในการสังเคราะห�ในกระบวนการต�าง ๆ ตัวอย�างของแบคทีเรียในกลุ�มนี้ 
ได0แก� E. coli, Aeromonas และ Vibrio เป9นต0น 

2.4 Microaerophilic bacteria คือแบคทีเรียท่ีเจริญในบรรยากาศท่ีมีออกซิเจนเล็กน0อย 
โดยต0องการออกซิเจนน0อยกว�า 0.2 บรรยากาศ ตัวอย�างของแบคทีเรียในกลุ�มนี้  ได0แก� 
Campylobacter jejuni, Lactobacillus และ Neisseria เป9นต0น 

3. สภาพความเป9นกรด-ด�าง แบคทีเรียส�วนมากเจริญได0ดีในช�วงของ pH 6-8 แต�ก็ยังมี
แบคทีเรียบางขนิดท่ีสามารถทนต�อสิ่งแวดล0อมท่ีเป9นกรด (acid-tolerant bacteria) โดยสามารถ
เจริญได0ดีท่ี pH ตํ่ากว�า 7 ตัวอย�างของแบคทีเรียในกลุ�มนี้ ได0แก� Lactobacillus และ Leuconostoc 
เป9นต0น และบางชนิดท่ีสามารถทนต�อสิ่งแวดล0อมท่ีเป9นด�าง  (alkaline-tolerant bacteria) โดย
สามารถเจริญได0ดีท่ี pH สูงกว�าหรือเท�ากับ 7 ตัวอย�างของแบคทีเรียในกลุ�มนี้ ได0แก� Vibrio และ 
Bacillus subtilis เป9นต0น (ภาพท่ี 2.3) 

แต�อย�างไรก็ตามเม่ือทําการเลี้ยงแบคทีเรียในอาหารเลี้ยงเชื้อไประยะเวลาหนึ่ง ค�าความเป9น
กรด-เบสในอาหารเลี้ยงเชื้อสามารถเปลี่ยนแปลงได0 เนื่องจากเชื้อแบคทีเรียเองได0ปล�อยสารบางชนิด
ออกมาตามธรรมชาติ ส�งผลให0ค�า pH ในอาหารเปลี่ยนไป โดยจะเป9นกรดหรือด�างข้ึนกับชนิดของ
แบคทีเรีย และมีผลต�อการเจริญของแบคทีเรีย ดังนั้นจึงจําเป9นต0องใส�สารประเภทบัฟเฟอร� เช�น 
KH2PO4, K2HPO4 เป9นต0น เพ่ือรักษาสมดุลค�าความเป9นกรด-ด�างในอาหารเลี้ยงเชื้อ 
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ภาพท่ี 2.3 ความสัมพันธ�ระหว�าง pH กับการเจริญของจุลินทรีย� 
ท่ีมา: นงลักษณ� สุวรรณพินิจ และปรีชา สุวรรณพินิจ (2550) 
 
เอนไซม� (Enzyme) 

เอนไซม� คือ กลุ�มโมเลกุลของโปรตีนขนาดใหญ�ในสิ่งมีชีวิตท่ีเกิดจากกรดอะมิโน (amino 
acid) หลายชนิดมาเรียงต�อเข0าด0วยกัน เราสามารถพบเอนไซม�ได0ในสิ่งมีชีวิตทุกชนิด ท้ังในพืช สัตว� 
และจุลินทรีย� เอนไซม�มีความสําคัญและจําเป9นสําหรับสิ่งมีชีวิตอย�างมาก เนื่องจากทําหน0าท่ีเป9นตัว
ช�วยและเร�งปฏิกิริยาเคมีในระบบการทํางานของส�วนต�าง ๆ ให0สามารถทํางานได0รวดเร็วข้ึน กลุ�มของ
เอนไซม�ท่ีพบโดยส�วนใหญ�จะทําหน0าท่ีช�วยในการย�อยอาหารและเผาผลาญพลังงาน จากบทบาทหน0าท่ี
ของเอนไซม�ท่ีมีประโยชน�ต�อสิ่งมีชีวิต ทําให0มีการประยุกต�ใช0เอนไซม�ในอุตสาหกรรมด0านต�าง ๆ เช�น 
อุตสาหกรรมอาหาร การฟอกหนัง สารซักล0าง การผลิตยา และการบําบัดของเสีย เป9นต0น  

เอนไซม�มีลักษณะเป9นทรงกลม มีบริเวณท่ีสําคัญท่ีใช0ในการจับกับสับสเตรทเรียกว�าบริเวณ
เร�ง (active site) ซ่ึงเป9นบริเวณท่ีมีการเร�งปฏิกิริยาเกิดข้ึน บริเวณเร�งจะมีลีกษณะเป9นโพรงหรือร�อง 
ภายในจะมีกรดอะมิโนท่ีจําเป9นต�อการเกิดปฏิกิริยา แต�เอนไซม�บางชนิดจําเป9นต0องมีส�วนประกอบอ่ืน
ท่ีเรียกว�า โคแฟกเตอร� (cofactor) เข0ามาจับท่ีบริเวณใดบริเวณหนึ่งของเอนไซม�ก�อน เอนไซม�จึงจะ
สามารถทํางานได0 ซ่ึงโคแฟกเตอร�มักจะเป9นไอออนของโลหะ เช�น Ca2+, Mg2+, Ni2+ และ Zn2+    
เป9นต0น เอนไซม�แต�ละชนิดจะมีความจําเพาะต�อสารต้ังต0น (substrate) และประเภทของปฏิกิริยาสูง 
ซ่ึงความจําเพาะจะสูงหรือตํ่าข้ึนอยู�กับชนิดของเอนไซม�  

เอนไซม�แต�ละชนิดจะมีลักษณะและคุณสมบัติท่ีแตกต�างกันจึงมีความต0องการสภาวะแวดล0อม
ในขณะทําปฏิกิริยาท่ีแตกต�างกัน เพ่ือให0การทํางานของเอนไซม�เป9นไปอย�างมีประสิทธิภาพและเกิด
ประโยชน�สูงสุด จึงควรต0องพิจารณาถึงป}จจัยท่ีมีผลต�อการทํางานของเอนไซม� ดังนี้ 
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1. อุณหภูมิท่ีเหมาะสม  
อุณหภูมิมีผลต�อการทํางานของเอนไซม� โดยการเพ่ิมอุณหภูมิจะส�งผลต�อการเคลื่อนท่ีของ

โมเลกุลท้ังในเอนไซม�และสารต้ังต0น ทําให0เอนไซม�และสารต้ังต0นเคลื่อนท่ีได0เร็วและมีโอกาสเจอกัน
มากข้ึน ดังนั้นการเกิดปฏิกิริยาก็จะเร็วข้ึนตามไปด0วย แต�อย�างไรก็ตามอุณหภูมิท่ีสูงข้ึนอาจส�งผลต�อ
โครงสร0างของเอนไซม�  

2. ค�า pH ท่ีเหมาะสม  
ค�า pH มีผลต�อหมู�โซ�ข0างของกรดอะมิโนซ่ึงเป9นองค�ประกอบภายในโครงสร0างของเอนไซม� 

โดยเฉพาะบริเวณเร�งของเอนไซม� ทําให0กรดอะมิโนมีประจุท่ีเปลี่ยนไป การเปลี่ยนประจุอาจส�งผลต�อ
การทํางานของเอนไซม�ท่ีเพ่ิมข้ึนหรือลดลงได0 แต�ถ0ามีค�า pH ท่ีสูงหรือตํ่าเกินไปอาจทําให0เอนไซม�เสีย
สภาพได0เช�นกัน เอนไซม�แต�ละชนิดสามารถทํางานได0สูงท่ีสุด ณ ค�า pH ท่ีแตกต�างกัน 

ในป}จจุบันอุตสาหกรรมอาหารได0มีการใช0เอนไซม�กันเพ่ิมมากข้ึน เนื่องจากเราสามารถใช0
เอนไซม�ในปริมาณเพียงเล็กน0อยในการทําปฏิกิริยากับสารต้ังต0นในปริมาณมาก ๆ ได0 โดยท่ีเอนไซม�ยัง
ไม�เสียสภาพและยังสามารถทํางานได0อย�างปกติ ดังนั้นการใช0เอนไซม�จึงเป9นการลดต0นทุนการใช0
พลังงานและสารเคมีสังเคราะห�ท่ีมีราคาสูง ซ่ึงสารเคมีสังเคราะห�บางชนิดนั้นเป9นอันตรายแก�ผู0บริโภค
และส�งผลในการทําลายสิ่งแวดล0อมในทางอ0อมได0 ดังแสดงในตารางท่ี 2.1 มีเอนไซม�หลายชนิดท่ีได0มี
การนําไปใช0ประโยชน�ในอุตสาหกรรมอาหาร โดยเฉพาะอย�างยิ่งโปรตีเอส 
 
ตารางท่ี 2.1 การใชOประโยชน�ของเอนไซม�ในอุตสาหกรรมอาหาร 
 

การใชOประโยชน� เอนไซม�ท่ีใชO การใชO 

อุตสาหกรรม 
ขนมป}ง 

แอลฟา-อะไมเลส เร�งปฏิกิริยาการสลายตัวของแป�งไปเป9นน้ําตาล 
โปรตีเอส -ผู0ผลิตขนมป}งกรอบใช0ในการลดระดับโปรตีนใน

แป�ง 
-ย�อยสลายกลูเตนให0สั้นลงทําให0โดมีความยืดหยุ�น
น0อยลง ทําให0 cracker และ biscuit มีลักษณะ
กรอบและร�วน 

ลิโพซีเจนเนส จะทําให0ได0สีของขนมป}งเป9นสีน้ําตาลนวล  
( light brown ) 

อาหารเด็ก ทริปซิน ช�วยย�อยอาหารก�อนเด็กรับประทาน 

อุตสาหกรรมสุรา 

อะไมเลส, กลูคาเนส, 
โปรตีเอส 

แยกสะลายพอลิแซคคาไรด�และโปรตีนในมอลท� 

บีต0ากลูโคซิเดส ปรับปรุงคุณลักษณะการกรอง 
อะไมโลกลูโคซิเดส เบียร� แคลอรี่ต่ํา 
โปรตีเอส กําจัดความขุ�นระหว�างการเก็บเบียร� 

การทําน้ําผลไม0 เซลลูเลส และ เพกติเนส ทําให0น้ําผลไม0ใส 
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ตารางท่ี 2.1 การใชOประโยชน�ของเอนไซม�ในอุตสาหกรรมอาหาร (ต@อ) 
 

การใชOประโยชน� เอนไซม�ท่ีใชO การใชO 

อุตสาหกรรมชีส
และนม 

เรนเนต การแยกโปรตีนออกจากนม 
โปรตีเอส และ ไลเปส 
 

ใช0ในการบ�มเพ่ือให0ได0กลิ่นและรสชาติเฉพาะตัว
ของชีส 

แลคเตส แยกสะลายแลคโตส เป9นกลูโคสและกาแลคโตส 

อุตสาหกรรมแป�ง
และน้ําเชื่อม  

อะไมเลส,  
อะไมโลกลูโคซิดีเอส 
และ กลูโคอะไมเลส 

เปลี่ยนแป�งไปเป9น กลูโคส และ หลายรูปแบบ
ของ น้ําเชื่อม (inverted sugar syrup) 

กลูโคสไอโซเมอเรส เปลี่ยนน้ําตาล กลูโคส ในฟรุคโตส (fructose) 
(น้ําเชื่อมท่ีมีฟรุคโตสสูงได0จากวัสดุคล0ายแป�งมี
ความหวานสูงแต�แคลอรี่ตํ่า) 

 
โปรตีเอส (Protease) 

โปรตีเอส คือ ชื่อกลุ�มของเอนไซม�ซ่ึงทําหน0าท่ีย�อยโปรตีน (proteolytic enzyme) ให0แตก
ตัวลงจนเป9นเปปไทด�สายสั้น ๆ หรือมาเป9นหน�วยท่ีเล็กท่ีสุดหรือเชิงเด่ียวเรียกว�า กรดอะมิโน ดังแสดง
ในภาพท่ี 2.4 โปรตีเอสถูกนํามาใช0มากในอุตสาหกรรม โดยเฉพาะในอุตสาหกรรมสารซักล0างและ
อุตสาหกรรมอาหาร โดยเป9นเอนไซม�ท่ีมีการซ้ือมากถึง 75% ของตลาดการซ้ือขายเอนไซม�ท่ัวโลก 
(Schäfer et al., 2007) 
 

 
 
 
 

 
 

ภาพท่ี 2.4 แบบจําลองการย�อยโปรตีนโดยโปรตีเอส 
 

โปรตีเอสสามารถจัดแบ�งเป9นประเภทต�าง ๆ ได0 ดังนี้  
1. จัดแบ�งประเภทตาม proteolytic mechanism ได0เป9น 4 ประเภท (Jeremy et al., 2007) 

1.1  Serine proteases เป9นเอนไซม�โปรตีเอสท่ีมีหมู�เซรีนอยู�ท่ีบริเวณเร�ง โดยเซรีนทํา
หน0าท่ีเป9น nucleophilic amino acid พบได0ในสิ่งมีชีวิตท้ัง eukaryotes และ prokaryotes สามารถ
แบ�งเอนไซม�ออกเป9นกลุ�มได0 2 กลุ�มลักษณะของโครงสร0าง คือกลุ�มของ trypsin และ subtilisin โดยท้ัง 
2 กลุ�มจะมีการจัดเรียงตัวของ catalytic trial ท่ีคล0ายกัน ซ่ึงประกอบด0วยกรดอะมิโน 3 ชนิด คือ His, 
Asp และ Ser โดยอยู�ในโครงสร0างท่ีเป9น β/β สําหรับ trypsin และ α/β สําหรับ subtilisin เอนไซม�
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ทํางานได0ดีในสภาวะท่ีเป9นด�าง ท่ี pH 7-11 ตัวอย�างของเอนไซม�ในกลุ�มนี้ ได0แก� chymotrypsin, 
trypsin และ subtilisin เป9นต0น กลไกการทํางานของเอนไซม�ดังแสดงในภาพท่ี 2.5 

 
 

ภาพท่ี 2.5 กลไกการทํางานของ Serine proteases 
ท่ีมา: Voet et al. (2006)  
 

1.2  Cysteine proteases หรือเรียกว�า thiol proteases เป9นเอนไซม�ท่ีมีหมู�ซัลไฟดริล 
(sulfhydryl group; -SH) ท่ีบริเวณเร�ง เป9นเอนไซม�ท่ีพบส�วนใหญ�ในกลุ�มผลไม0 ได0แก� มะละกอ 
สับปะรด และมะเด่ือ เป9นต0น ซ่ึงจะพบได0สูงในผลไม0ดิบ เอนไซม�กลุ�มนี้มักนํามาใช0ประโยชน�ในการ
ย�อยเนื้อให0นุ�มลง เอนไซม�ทํางานได0ดีท่ีสภาวะเป9นกลาง ท่ี pH 6-7.5 ตัวอย�างของเอนไซม�ในกลุ�มนี้ 
ได0แก� papain, bromelain และ actinidain เป9นต0น กลไกการทํางานของเอนไซม�ดังแสดงในภาพท่ี 
2.6 
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ภาพท่ี 2.6 กลไกการทํางานของ Cysteine proteases 
ท่ีมา: Beynon & Bond (2001) 
  

1.3  Aspartic proteases เป9นเอนไซม�ท่ีมีหมู�คาร�บอซิลอย�างน0อย 2 หมู�ของกรดแอสปาติก 
ท่ีบริเวณเร�ง และทํางานได0ดีท่ีสภาวะเป9นกรด ค�า pH อยู�ระหว�า 2-4 เป9นเอนไซม�ท่ีพบได0ส�วนใหญ�ใน
สัตว�มีกระดูกสันหลัง สาหร�าย และ retrovirus ตัวอย�างของเอนไซม�ในกลุ�มนี้ ได0แก� pepsin, 
cathepsin และ renin เป9นต0น กลไกการทํางานของเอนไซม�ดังแสดงในภาพท่ี 2.7 
 

 
 

ภาพท่ี 2.7 กลไกการทํางานของ Aspartic proteases 
ท่ีมา: Suguna et al. (1987) 
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1.4  Metalloproteases เป9นเอนไซม�ท่ีมีกลไกการเกิดกิจกรรมโดยมีไอออนของโลหะเข0า
มาเก่ียวข0องท่ีบริเวณเร�ง โดยส�วนใหญ�ต0องการ Zn2+ แต�เอนไซม�บางชนิดต0องการ Co2+ หรือ Mn2+ 
กรดอะมิโน ท่ีมักจะรวมตัวกับไอออนของโลหะ ได0แก� ฮีสทิดีน กลูตาเมท แอสปาเตด ไลซีน และ    
อาร�จินีน เอนไซม�ในกลุ�มนี้ทํางานได0ดีท่ีสภาวะเป9นกลาง ค�า pH 6.5-7.5 และสามารถยับยั้งการ
ทํางานของเอนไซม�ได0เม่ือเติมสารจับไอออนของโลหะ เช�น EDTA ตัวอย�างของเอนไซม�ในกลุ�มนี้ ได0แก� 
carboxypeptidases A, carnosinase และ prolidase เป9นต0น กลไกการทํางานของเอนไซม�ดัง
แสดงในภาพท่ี 2.8 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพท่ี 2.8 กลไกการทํางานของ Metalloproteases 
ท่ีมา: Beynon & Bond (2001) 
 
 2. จัดแบ�งประเภทตาม active pH range ได0เป9น 3 ประเภท (Rao et al., 1998 & Aguilar 
et al., 2008) 

2.1 Acid proteases เป9นเอนไซม�ท่ีทํางานได0ดีในสภาวะท่ีเป9นกรด ท่ี pH 2-6 ตัวอย�าง
ของเอนไซม�ในกลุ�มนี้โดยส�วนใหญ�เป9นเอนไซม�ในกลุ�ม aspartic protease ซ่ึงอยู�ใน pepsin family 
รวมถึงเอนไซม�ในกลุ�ม metalloprotease และ cystein proteases ในกลุ�มท่ีทํางานได0ดีในสภาวะท่ี
เป9นกรด  

2.2 Neutral proteases เป9นเอนไซม�ท่ีทํางานได0ดีในสภาวะท่ีเป9นกลาง เอนไซม�ส�วน
ใหญ�อยู�ในกลุ�มของ cystein proteases และ metalloprotease และบางส�วนอยู�ในกลุ�มของ serine 
protease 
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2.3 Alkaline proteases เป9นเอนไซม�ท่ีทํางานได0ดีในสภาวะท่ีเป9นด�าง ท่ี pH 8-13 ซ่ึง
สามารถเกิดกิจกรรมได0ดีในช�วง pH ท่ีเป9นกลาง โดยจุลินทรีย�ท่ีพบในกลุ�มนี้จะทํางานได0ดีในสภาวะท่ี
เป9นกลางและเป9นด�าง เช�น Bacillus และ Streptomyces โดยส�วนใหญ�ท่ีบริเวณเร�งจะประกอบด0วย
เซรีน แต�อย�างไรก็ตามอัลคาไลน�โปรตีเอสบางชนิดอาจมีกรดอะมิโนชนิดอ่ืนอยู�ท่ีบริเวณเร�งได0 

ประเภทของโปรตีเอสท่ีนํามาใช0ในอุตสาหกรรมมากท่ีสุด คือ อัลคาไลน�โปรตีเอส (Alkaline 
proteases) เนื่องจากเป9นเอนไซม�ท่ีสามารถมีกิจกรรมและความคงตัวในสิ่งแวดล0อมท่ีมี pH เป9นด�าง
ได0 (Kumar and Takagi, 1999) จึงเหมาะต�อการใช0ในอุตสาหกรรมท่ีมีสภาพ pH ของกระบวนการ
ผลิตหรือการใช0งานท่ีเป9นด�างประเภทต�าง ๆ ได0แก� 

1. อุตสาหกรรมสารซักล0าง โดยเอนไซม�ซับทิไลซิน (subtilisin) หรืออัลคาไลน�โปรตีเอสจะถูก
เติมลงในผงซักฟอกเพ่ือกําจัดโปรตีน เอนไซม�ท่ีเติมลงไปต0องสามารถเกิดกิจกรรมและมีความเสถียรสูง
ในช�วงอุณหภูมิ และ pH ท่ีกว0าง 

2. อุตสาหกรรมฟอกหนัง นิยมใช0อัลคาไลน�โปรตีเอส ซ่ึงเป9นเอนไซม�ท่ีมีประสิทธิภาพอย�าง
มากในกระบวนการฟอกหนัง โดยเฉพาะการกําจัดขนในสภาวะท่ีเป9นด�าง โดยเอนไซม�จะเข0าไปย�อย
โปรตีน ทําให0ขนหลุดออกได0ง�าย  

3. อุตสาหกรรมอาหาร มีการใช0โปรตีเอสอย�างมากดังแสดงในตารางท่ี 2.2  
4. การบําบัดน้ําเสีย อัลคาไลน�โปรตีเอสสามารถใช0ในการกําจัดของเสีย โดยเฉพาะจาก

โรงงานฆ�าสัตว� ซ่ึงมักมีของเสียท่ีเกิดจากหนังและขนเป9นจํานวนมาก 
แหล�งผลิตเอนไซม�ท่ีสําคัญในอุตสาหกรรม คือ จุลินทรีย�ท่ีอยู�ในกลุ�มของแบคทีเรียและเชื้อรา 

โดยเฉพาะแบคทีเรียจีนัส Bacillus เป9นจุลินทรีย�กลุ�มสําคัญท่ีใช0เป9นแหล�งสร0างอัลคาไลน�โปรตีเอส
สําหรับนํามาใช0ในวงการอุตสาหกรรม (Singh et al., 2004) จุลินทรีย�ถูกนํามาใช0ในการสร0างเอนไซม�
เนื่องจากจุลินทรีย�สามารถสร0างเอนไซม�ปริมาณมาก ๆ ได0ในระยะเวลาสั้น เพราะจุลินทรีย�เพ่ิมจํานวน
ได0อย�างรวดเร็ว มีขนาดเล็ก ใช0พ้ืนท่ีน0อย นอกจากนั้นยังสามารถเลือกใช0อาหารเลี้ยงเชื้อท่ีมีราคาถูก
และผลิตได0ตลอดเวลาโดยไม�ข้ึนกับฤดูกาล ทําให0ผลิตได0ปริมาณมากเพียงพอต�อความต0องการของ
ตลาด รวมท้ังการเพ่ิมผลผลิตเอนไซม�จากจุลินทรีย�ด0วยวิธีปรับปรุงพันธุกรรมหรือเปลี่ยนแปลงสภาพ
การเลี้ยง สามารถทําได0ง�ายกว�าสิ่งมีชีวิตอ่ืน  
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ตารางท่ี 2.2 อุตสาหกรรมอาหารท่ีมีการใช0เอนไซม�โปรตีเอส  
 

เอนไซม� ผลิตภัณฑ�/ 
ชนิดอุตสาหกรรม 

วัตถุประสงค�หรือลักษณะปฏิกิริยา 
การใชOเอนไซม� 

โปรตีเอส 
  

ผลิตภัณฑ�ขนมอบ เพ่ิมความนุ�มในแป�งนวด ลดเวลานวด เพ่ือการยืดของ
แป�งนวด ทําให0ลักษณะเนื้อสัมผัสของขนมป}งมีความ
เป9นรูพรุนสมํ่าเสมอ ขนาดก0อนโต 

เครื่องด่ืมมีแอลกอฮอล� พัฒนาให0มีเนื้อ กลิ่นรส และคุณค�าทางอาหารในระหว�าง
การหมัก และช�วยเพ่ิมประสิทธิภาพการกรอง การทําให0
ใส และลดการตกตะกอนในระหว�างการแช�เย็น 

ธัญชาติ 1. เพ่ือดัดแปรโปรตีนในธัญชาติ จึงจะช�วยเพ่ิมอัตรา
การทําแห0ง ตลอดท้ังจะช�วยปรับปรุงลักษณะของ
ผลิตภัณฑ� 

2. ในอุตสาหกรรมการผลิตมิโซและเต0าหู0 
เนยแข็ง 1. เกิดการตกตะกอนโปรตีนนม 

2. เกิดกลิ่นรสระหว�างการบ�มเนยแข็ง 
ไข�และผลิตภัณฑ�จากไข� ปรับปรุงสมบัติด0านการทําแห0ง 
อาหารสัตว� การย�อยสลายโปรตีนจากของเหลือท้ิงให0เป9นกรดอะมิโน

หรือสารเปปไทด�สายสั้นสําหรับผสมในอาหารสัตว� 
ไฮโดรไลเสตของโปรตีน กระบวนการผลิตน้ําซอสปรุงรส น้ําปลา และน้ําซุป จาก

วัตถุดิบท่ีมีโปรตีน ท้ังจากพืช สัตว� 
ไวน� เบียร� กระบวนการแยกตะกอนโปรตีน ทําให0ผลิตภัณฑ�ใส  

อาจเพ่ิมฟองในเบียร�ได0 ทําให0ผลิตภัณฑ�มีสัดส�วนของ
โปรตีนละลายน้ําได0มากข้ึน เพ่ิมเนื้อให0ผลิตภัณฑ�ด0วย 

เนื้อสัตว� กระบวนการทําให0เนื้อนุ�ม 
ท่ีมา: ปราณี อ�านเปรื่อง (2547) 
 
การแยกและคัดเลือกแบคทีเรียชอบเกลือท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอส 

ในธรรมชาติจะมีจุลินทรีย�หลายประเภทอาศัยอยู�ด0วยกัน ดังนั้นการแยกเชื้อจึงเป9นเทคนิคท่ี
ต0องนํามาใช0ในการทําให0ได0จุลินทรีย�เพียงชนิดเดียวท่ีต0องการ วิธีการในการแยกเชื้อจะต0องมีการ
เตรียมอาหารและสภาวะในการเพาะเลี้ยงให0เหมาะสมกับเชื้อท่ีต0องการและมีการยับยั้งเชื้อท่ีไม�
ต0องการ สําหรับในการแยก halophilic microorganism สามารถทําได0โดยใช0อาหารเลี้ยงเชื้อท่ีเติม
เกลือ ตัวอย�างท่ีจะนํามาคัดเลือกก็จะมาจากแหล�งท่ีมีความเค็มหรือไม�ก็ได0 แต�ในสภาพธรรมชาติท่ีมี
ความเค็มจะพบจุลินทรีย�ท่ีชอบเกลือได0มากกว�า ในการปรับสภาวะของอาหารเลี้ยงเชื้อจะมีการเติม
เกลือ โดยนิยมใช0โซเดียมคลอไรด� ลงในอาหารเลี้ยงเชื้อ พร0อมท้ังมีการใส�สารต้ังต0นท่ีเป9นโปรตีน เช�น 
skim milk, casein และ gelatin เป9นต0น ลงในอาหารเลี้ยงเชื้อ แบคทีเรียท่ีสามารถย�อยโปรตีนได0จะ
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เกิดวงใสรอบโคโลนี (clear zone) หลังจากนั้นจะทําการคัดเลือกเฉพาะเชื้อท่ีสร0างวงใสรอบโคโลนีมา
ตรวจความสามารถในการย�อยโปรตีน โดยวัดเส0นผ�าศูนย�กลางของโคโลนีและวงใสท่ีเกิดรอบโคโลนี
ของเชื้อ 
 
การจําแนกชนิดของแบคทีเรียโดยใชO 16S rRNA 
 วิธีในการตรวจสอบและจัดจําแนกชนิดของแบคทีเรียท่ีคัดเลือกมาจากสิ่งแวดล0อมท่ีนิยมมี
หลายวิธี โดยมากจะเริ่มด0วยการตรวจดูลักษณะทางสัณฐานวิทยาของแบคทีเรีย โดยการย0อมแกรม
และส�องดูด0วยกล0องจุลทรรศน� กําลังขยาย 100X เพ่ือจําแนกและจัดกลุ�มแบคทีเรียตามรูปร�างและ
การจัดเรียงตัวของเซลล� และลักษณะการเจริญบนอาหารเลี้ยงเชื้อ หลังจากนั้นจะเป9นการตรวจสอบ
ด0วยวิธีทางชีวเคมี เพ่ือศึกษาคุณสมบัติในการใช0น้ําตาล หรือการสร0างเอนไซม�ชนิดต�าง ๆ ทําให0
สามารถจัดจําแนกได0ละเอียดมากข้ึน ในป}จจุบันวิธีทางพันธุกรรม (genotypic method) เป9นอีกวิธี
หนึ่งท่ีเป9นท่ีนิยมและมีประสิทธิภาพสูง เนื่องจากสามารถทราบถึงลําดับเบสของ gene ในสิ่งมีชีวิต 
ทําให0สามารถจัดจําแนกสิ่งมีชีวิตได0ถึงในระดับสป�ชีร� วิธีในการจัดจําแนกแบคทีเรียทางพันธุกรรมมี
หลายวิธี และแต�ละเทคนิคสามารถจําแนกกลุ�มของสิ่งมีชีวิตจากกลุ�มใหญ�ไปหากลุ�มย�อยท่ีแตกต�างกัน 
ดังแสดงในภาพท่ี 2.9 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
ภาพท่ี 2.9 ความสัมพันธ�ของการจัดจําแนกสิ่งมีชีวิตกับเทคนิคทางโมเลกุล 

ท่ีมา: Willey et al. (2009)       
 

การจําแนกชนิดของแบคทีเรียโดยใช0 16S rDNA sequencing เป9นเทคนิคท่ีวิเคราะห�ลําดับ
เบสของ gene โดยการวิเคราะห�จะมีการสกัด DNA โดยตรงจากตัวอย�าง สําหรับการจําแนกชนิดของ
แบคทีเรียมักตรวจสอบท่ียีน 16S rRNA ซ่ึงเป9น mRNA ท่ีมีเพียงชุดเดียวใน genome ของแบคทีเรีย 
พบในแบคทีเรียทุกชนิด ขนาดประมาณ 1500 เบสหรือมากกว�า โดยแบคทีเรียทุกชนิดจะมีช�วงของ
สาย DNA ท่ีมีลําดับเบสในช�วงนี้เหมือนกัน แต� 16S rRNA gene ก็ยังมีช�วงของสาย DNA ท่ีแตกต�าง
กันในแบคทีเรียแต�ละชนิด ดังนั้นสายของ  DNA ช�วงนี้จึงสามารถนํามาออกแบบ primer และศึกษา
ความหลากหลายในแบคทีเรียได0 ข้ันตอนสําหรับการจําแนกชนิดของแบคทีเรีย ดังแสดงในภาพท่ี 
2.10 
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ภาพท่ี 2.10 ข้ันตอนการจําแนกชนิดของแบคทีเรียด0วยวิธีการตรวจสอบระดับโมเลกุล 

 
1. การเตรียมเชื้อแบคทีเรียให0บริสุทธิ์ โดยนําแบคทีเรียท่ีต0องการตรวจสอบมาทําให0บริสุทธิ์ 

ด0วยเทคนิค streak plate จนได0โคโลนีเด่ียว หลังจากนั้นนําโคโลนีท่ีบริสุทธิ์แล0วไปเพ่ิมจํานวนต�อไป  
2. การสกัด DNA ของแบคทีเรีย ทําได0โดยการทําลายผนังเซลล�ของแบคทีเรีย เพ่ือให0พลาสมิด 

DNA หลุดออกมา และหลังจากนั้นต0องแยกพลาสมิด DNA ให0บริสุทธิ์ โดยแยกออกจากส�วนประกอบ
อ่ืน ๆ ของเซลล� โดยท่ัวไปมักจะใช0ความร0อนและเอนไซม� หรือสารละลายด�างทําลายผนังเซลล� หรือ
อาจใช0ชุดสําเร็จรูป DNA Preparation Kits ได0 ซ่ึงชุด Kits เป9นท่ีนิยมเนื่องจากทําได0ง�ายและได0   
พลาสมิดท่ีมีความบริสุทธิ์สูง 

3. การเพ่ิมปริมาณ 16S rRNA ด0วยเทคนิค PCR (Polymerase Chain Reaction) ซ่ึงต0องมี
การออกแบบ primer 1 คู� ซ่ึงเป9น Universal primers ท่ีมีเหมือนกันในแบคทีเรียทุกชนิด หลังจากนั้น
ทําการเพ่ิมปริมาณของ DNA ซ่ึงเป9นการจําลอง DNA สายใหม� จาก DNA ต0นแบบด0วย DNA 
polymerase ซ่ึงจะทําหน0าท่ีในการคัดลอกโมเลกุลของ DNA ต0นแบบ การทํางานของ PCR cycle จะ
มีข้ันตอนดังต�อไปนี้ 1. ข้ัน denaturation จะเป9นการใช0ความร0อนทําให0 DNA ต0นแบบท่ีเป9นสายคู�
เปลี่ยนแปลงสภาพ แยกออกจากกันเป9นสายเด่ียว 2. ข้ัน annealing จะเป9นการใช0ความเย็นเพ่ือให0เกิด
การ annealing ระหว�าง primer ซ่ึงเป9น DNA สายสั้น ๆ สามารถจับกับ DNA ต0นแบบได0  3. ข้ัน 
extension ซ่ึงเป9นข้ันการสร0าง DNA สายใหม� โดยมีการขยายส�วนปลายของ primer ให0เหมือนกับ 
DNA ต0นแบบ ด0วยการช�วยของ DNA polymerase และผลผลิตท่ีได0จะทําหน0าท่ีเป9นต0นแบบสําหรับ 
primer ใน cycle ต�อไป ดังแสดงในภาพท่ี 2.11 เม่ือทําการเพ่ิมจํานวนด0วย PCR แล0ว จะมีการ
ตรวจสอบผลของ DNA ด0วยการทํา Electophoresis เพ่ือดูขนาดของ 16S rRNA gene ซ่ึงควรมีขนาด
ประมาณ 1500-1600 เบส  
 

Bacteria colonies 

DNA Extraction 

PCR 

Prepare Sequencing 
Reactors 

Cycle Sequencing 

Analysis 
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ภาพท่ี 2.11 ข้ันตอนการทํางานของ PCR  
ท่ีมา: Horton et al. (2002) 
 

4. การหาลําดับเบสของ 16S rRNA gene โดยนําผลผลิตท่ีได0จาก PCR  (PCR product) ไป
หาลําดับเบสด0วยเครื่อง DNA Sequencer ซ่ึงเป9นเครื่องอัตโนมัติท่ีทําหน0าท่ีแยกขนาดของ DNA ท่ี
แตกต�างกันเพียง 1 เบสได0 ทําให0ได0ผลท่ีแม�นยําและสะดวกต�อการใช0งาน เหมาะสําหรับงานด0าน    
พันธุศาสตร�และงานด0านชีวโมเลกุล 
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เอกสารและงานวิจัยท่ีเก่ียวขOอง 
จากการศึกษาค0นคว0าข0อมูล พบว�า มีงานวิจัยท่ีรายงานถึงการใช0ประโยชน�ของ โปรตีเอสใน

อุตสาหกรรม และวิธีการแยกและคัดเลือกแบคทีเรียท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอสจากดินในบริเวณต�าง ๆ 
รวมถึงการจําแนกชนิดของแบคทีเรียตามลักษณะสัณฐานวิทยาและทางชีวเคมี นอกจากนั้นยังมี
การศึกษาคุณสมบัติและสภาวะท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอส พร0อมศึกษา
ความเสถียรของเอนไซม�ในสภาวะต�าง ๆ  

Kumar & Takagi (1999) ได0รายงานถึงจุลินทรีย�ท่ีสร0างอัลคาไลน�โปรตีเอสในมุมมองของ
อุตสาหกรรมเชิงชีวภาพว�า อัลคาไลน�โปรตีเอสเป9นเอนไซม�ท่ีน�าสนใจเนื่องจากสามารถเกิดกิจกรรม
และมีความเสถียรท่ีสภาวะเป9นด�าง โปรตีเอสชนิดนี้จะพบมากในจุลินทรีย�ท่ีชอบด�าง วิธีการต�าง ๆ ใน
การแยกเชื้อก็เป9นส�วนสําคัญในการคัดเลือกสิ่งมีชีวิตท่ีเหมาะสมเพ่ือนําไปใช0ในอุตสาหกรรมต�อไป
นอกจากนั้นการพัฒนาสายพันธุ�โดย Mutagenesis และ/หรือ recombinant DNA technology ก็
เป9นอีกทางหนึ่งท่ีทําให0ได0เชื้อท่ีมีประสิทธิภาพทางการค0าด0วยเช�นกัน  

Gupta et al. (2002) ได0รายงานถึงแบคทีเรียท่ีสร0างอัลคาไลน�โปรตีเอสในด0านแนวทาง
โมเลกุลและการประยุกต�ใช0ในอุตสาหกรรม เอนไซม�ท่ีทําหน0าท่ีย�อยโปรตีน (proteolytic enzyme) 
สามารถพบได0ในสิ่งมีชีวิตทุกชนิด เป9นเอนไซม�ท่ีเก่ียวข0องกับการเจริญเติบโตและการเปลี่ยนแปลงของ
เซลล� โปรตีเอสเป9นเอนไซม�ทางการค0าเพราะมีการประยุกต�ใช0ในอุตสาหกรรมหลายประเภท ถึงจะมี
สิ่งมีชีวิตหลายชนิดท่ีสามารถผลิตโปรตีเอสได0 แต�ท่ีสามารถนําไปใช0ทางการค0าได0มีเพียงไม�ก่ีชนิด เช�น 
Subtilisin Carlsberg, Subtilisin BPN′ และ Savinase ซ่ึงใช0ในสารซักล0างเป9นส�วนใหญ� ในป}จจุบัน
มีการพัฒนาประสิทธิภาพของการเกิดกิจกรรมและความเสถียรของเอนไซม�ต�ออุณหภูมิ, oxidizing 
agent และสภาวะในการซักล0าง ให0ดีข้ึนด0วยการทําให0กลายพันธุ� (mutation) แต�อย�างไรก็ตามก็ยังมี
การแยกและคัดเลือกเชื้อใหม�ตามแหล�งต�าง ๆ ซ่ึงเป9นการใช0ประโยชน�จากความหลายหลากทาง
ธรรมชาติอีกทางหนึ่งด0วย 

Patel et al. (2005) ได0ทําการแยกเชื้อแบคทีเรียจีนัส Bacillus ชนิดใหม�ท่ีสามารถสร0าง        
อัลคาไลน�โปรตีเอสได0 โดยเรียกเชื้อนี้ว�า Ve1 โดยได0ทําการแยกเชื้อจากดินท่ีมีความเป9นด�างสูงบริเวณ
แอ�ง Veraval ประเทศอินเดีย พบว�า Ve1 สามารถเกิดกิจกรรมได0สูงถึง 410 U/ml โดยใช0 gelatin 
เป9นสารต้ังต0น สามารถเจริญเติบโตและผลิตโปรตีเอสได0ในสภาวะท่ีมีโซเดียมคลอไรด� 10 เปอร�เซ็นต� 
พีเอช 7.0-9.0   

Moradiam et al. (2006) ได0ทําศึกษาแบคทีเรียจีนัส Bacillus ท่ีสร0าง serine alkaline 
protease โดยทําการแยกจากดินท่ีภาคตะวันตกและภาคเหนือของประเทศ Iran พบว�าแบคทีเรีย
จีนัส Bacillus 2 ชนิด (HR-08 และ KR-8102) สามารถย�อยสลาย gelatin บนอาหารเลี้ยงเชื้อได0 
เอนไซม�สามารถเกิดกิจกรรมได0ในช�วงพีเอชค�อนข0างกว0าง (6.0-11.0) และมีความเสถียรท่ีพีเอช 7.0-
12.0 อุณหภูมิท่ีเหมาะสมของ HR-08 และ KR-8102 คือ 65 และ 50 องศาเซลเซียส ตามลําดับ 

Shivanand & Jayaraman (2009) ได0ทําการศึกษาการผลิตเอนไซม�โปรตีเอสจากแบคทีเรีย
ทนเกลือ Bacillus aquimaris สายพันธุ� VITP4 ท่ีแยกได0จากชายฝ}�งทะเล Kumta เชื้อชนิดเป9นเชื้อ
ชนิดใหม� เม่ือทําการวิเคราะห�ด0วย 16S rRNA พบว�าเป9นเชื้อ Bacillus aquimaris สามารถผลิต
เอนไซม�โปรตีเอสได0ถึง 630 U/ml ในเวลา 48 ชั่วโมง โปรตีเอสท่ีผลิตได0มีความสามารถในการทนต�อ
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ความเข0มข0นของเกลือได0 0-4 M ค�า pH และอุณหภูมิท่ีเหมาะสมของเอนไซม�อยู�ท่ี pH 7.5 และ
อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส 

Das et al. (2011) ได0ทําการศึกษาจุลินทรีย�ท่ีทนความเค็มในดินของป<าชายเลน 
Sundarban ประเทศอินเดีย พบว�าระบบนิเวศของป<าชายเลน Sundarban มีจุลินทรีย�ท่ีชอบความ
เค็มอยู�ค�อนข0างสูง จํานวนจุลินทรีย�ท่ีชอบความเค็มในบริเวณหน0าดินจะมีน0อยกว�าบริเวณตรงกลาง
และด0านล�างของดิน จุลินทรีย�ท่ีอยู�ด0านล�างของดินจะมีการเจริญเติบโตแบบไม�ใช0ออกซิเจน และ
จํานวนของจุลินทรีย�จะลดลงตามลําดับความลึกของดิน 

Suganthi et al. (2013) ได0ทําการศึกษาการคัดเลือกและศึกษาสภาวะท่ีเหมาะสมต�อการ
ผลิตเอนไซม�โปรตีเอสจากแบคทีเรียทนต�อความเค็ม Bacillus licheniformis ท่ีแยกได0จากดิน
ตะกอนในบ�อเกลือ พบว�าเชื้อท่ีคัดเลือกสามารถผลิตเอนไซม�โปรตีเอสได0สูงถึง 141.46 U/mg โดยบ�ม
ในสภาวะท่ีมีเกลือ 1 M เวลา 24 ชั่วโมง ท่ี pH 8 ภายใต0ความเร็วรอบ 250 rpm  

Zhou et al. (2009) ได0ทําการศึกษาความหลากหลายทางชีวภาพของแบคทีเรียท่ีสร0างโปรตี
เอสในดินตะกอนของทะเลจีนใต0 พบว�าในตัวอย�างดินตะกอนมีแบคทีเรียท่ีผลิตโปรตีเอสได0ถึง 106 
cells/g และเม่ือทําการวิเคราะห�ทางชีวเคมีด0วย 16S rRNA gene sequences พบเป9นแบคทีเรีย
จีนัส Pseudoalteromonas (28.2%), Alteromonas (34.6%), Marinobacter, Idiomarina, 
Halomonas, Vibrio, Shewanella, Pseudomonas และ Rheinheimera 

Saurabh et al. (2007) ได0ทําการศึกษาการเพ่ิมผลผลิตของ serine alkaline protease 
ของเชื้อ Bacillus sp. โดยใช0ถ่ัวเหลืองเป9นสารต้ังต0น ทางคณะผู0วิจัยได0เชื้อท่ีสามารถสร0างโปรตีเอส 
จีนัส Bacillus sp. (SBP-29) มาจากโรงงานสัตว�ป�ก พบว�าเอนไซม�สามารถเกิดกิจกรรมได0สูงสุด 
3028 U/ml โดยใช0ถ่ัวเหลือง 1.5% (w/v) เป9นสารต้ังต0น สภาวะท่ีเหมาะสมในการทํางานของ
เอนไซม�คือ 60 องศาเซลเซียส ท่ีพีเอช 9.5 เอนไซม�มีความเสถียรท่ีอุณหภูมิ 20-90 องศาเซลเซียส 
และพีเอช 6.0-12.0  

Venugopal & Saramma (2006) ได0ทําการศึกษาคุณสมบัติของอัลคาไลน�โปรตีเอสจาก 
Vibrio fluvialis strain VM10 ท่ีแยกได0จากตัวอย�างดินตะกอนป<าชายเลน ปากแม�น้ํา Cochin และ
ประยุกต�ใช0เป9นสารเติมแต�งในผงซักฟอก พบว�าโปรตีเอสท่ีได0มีขนาด 33.5 kDa สภาวะท่ีเหมาะสมใน
การเกิดกิจกรรมของเอนไซม� คือ พีเอช 8.0 อุณหภูมิ 55 องศาเซลเซียส และเสถียรต�อพีเอชในช�วงท่ี
เป9นด�าง นาน 1 ชั่วโมง ไอออนของโลหะ Co2+, Ca2+ และ Fe3+ ช�วยให0เกิดกิจกรรมได0เพ่ิมมากข้ึน 
นอกจากนั้นโปรตีเอสท่ีได0ยังเสถียรต�อ H2O2, SDS และ Triton X-100 ซ่ึงเป9นส�วนประกอบใน
ผงซักฟอกโดยท่ัวไป 

Foophow et al. (2010) ได0ทําการศึกษา subtilisin-like serine protease (Tk-SP) จาก 
hyperthermophilic archaeon Thermococcus kodakaraensis ซ่ึงคัดแยกมาจากบ�อน้ําพุร0อน 
ในประเทศญ่ีปุ<น พบว�า Tk-SP มีคุณสมบัติในการทําปฏิกิริยากับสารต้ังต0นได0หลายชนิดและทนความ
ร0อนได0สูง อุณหภูมิท่ีเหมาะสมในการเกิดกิจกรรมประมาณ 100 องศาเซลเซียส มีความเสถียรต�อ 5% 
SDS, 8M Urea และ 10% Triton X-100 นอกจากนั้น Tk-SP ไม�ต0องการ Ca2+ และ propeptide 
ในการจัดเรียงตัวของโปรตีน แสดงว�า Tk-SP สามารถทํางานได0ในสภาวะท่ีมีสารท่ีจับไอออนของ
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โลหะ (EDTA) อยู� ดังนั้น Tk-SP จึงเป9นโปรตีเอส ท่ีมีประสิทธิภาพสามารถนําไปประยุกต�ใช0ในงาน
ทางเทคโนโลยีชีวภาพได0 
 
กรอบแนวคิดในการวิจัย                                                                                

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

แบคทีเรียชอบเกลือท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอส  
(protease producing halophilic bacteria) 

 

การตรวจสอบลักษณะและจําแนกชนิดของแบคทีเรีย
ชอบเกลือท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอส 

ศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา 

ศึกษาคุณสมบัติทางชีวเคมี 

การคัดเลือกและศึกษาสภาวะท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอส 

เก็บตัวอย�างดินตะกอนจากบริเวณต�าง ๆ ของป<าชายเลน ใน
เขตจังหวัดจันทบุรี 3 แหล�ง  

การแยกและคัดกรองแบคทีเรียชอบเกลือท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอส 

เลือกเชื้อท่ีมีประสิทธิภาพ 
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บทที่  3  
วิธีดําเนินการวิจัย 

วัตถุดิบ 
ตัวอย�างดินตะกอนจากบริเวณต�างๆ ของป<าชายเลนในเขตจังหวัดจันทบุรี 3 แหล�ง ได0แก�  
- ศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบน อันเนื่องมาจากพระราชดําริ ต.คลองขุด อ.ท�าใหม�  
  จ.จันทบุร ี
- สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) ต. บ�อ อ.ขลุง จ.จันทบุรี 
- สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี) ต.เกวียนหัก อ.ขลุง จ.จันทบุรี 

 
วัสดุอุปกรณ� 

1. อุปกรณ�เก็บตัวอย�างดิน (Grab)  
2. เครื่องวัดการดูดกลืนแสง (UV-Vis Spectrophotometer) ยี่ห0อ Shimadzu/Japan 

 3. เครื่องหมุนเหวี่ยง (Centrifuge) ยี่ห0อ Labnet/USA 
 4. ตู0บ�มเชื้อ (Incubator) ยี่ห0อ Memmert/USA 

5. ตู0ปลอดเชื้อ 
 6. หม0อนึ่งความดันไอ (Autoclave) ยี่ห0อ Hirayama/Japan 
 7. กล0องจุลทรรศน� (Microscope)  
 7. เครื่องเขย�าหลอดทดลอง 
 8. เครื่องชั่งทศนิยม 4 ตําแหน�ง (Analytical balance) ยี่ห0อ Precisa/Switzerland 
 9. เครื่องวัดความเป9นกรด ด�าง (pH meter) ยี่ห0อ Cyber Scan 510/Singapore 
 10. เครื่องกวนแม�เหล็กไฟฟ�า (Magnetic Stirrer Plate) ยี่ห0อ Harmony/Japan 
 11. อ�างน้ําควบคุมอุณหภูมิแบบเขย�า (Water bath shaker) ยี่ห0อ PolyScience/USA 
 12. เครื่องเพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรม (PCR) ยี่ห0อ Bioer/Japan 
 13. เครื่องแยกสารพันธุกรรมในเจล (Gel Electrophoresis) ยี่ห0อ Major Science/USA 
 14. เครื่องให0ความร0อนแก�หลอดทดลอง (Heating block) ยี่ห0อ Bioer/Japan 
 
อาหารเล้ียงเช้ือและสารเคมี 

1. Skimmed milk agar (SKA)  
2. Nutrient agar (NA)  
3. Nutrient broth (NB) 
4. Sodium choride 
5. Azocasein 
6. Tris 
7. Hydrochloric acid 
8. Tricholoroacetic acid 
9. Sodium hydoxide 

 



 
22 

 

10. Taq polymerase 
11. dNTP 
12. Isopropanol 
13. Genomic DNA Purification Kit (Purelink) 
14. PCR Purification Kit (Purelink) 
15. Agarose 
16. Glycine 
17. Sodium acetate 
18. Disodium Phosphate (Na2HPO4) 
19. Sodium Phosphate (NaH2PO4) 
20. Ethylene diamin tetra-acetic acid (EDTA) 

 
วิธีการทดลอง 
  1. การเก็บตัวอย�างดินตะกอนป<าชายเลน 

การเก็บตัวอย�างดินตะกอนป<าชายเลนในเขตจังหวัดจันทบุรี ทําโดยสุ�มเก็บตัวอย�างดินท่ีลึก
จากหน0าดินลงไปประมาณ 10-15 เซนติเมตร ด0วยอุปกรณ�เก็บตัวอย�างดิน (Grab) ลักษณะการเก็บดัง
แสดงในภาพท่ี 3.1 หลังจากนั้นนําตัวอย�างดิน เก็บไว0ท่ี 4-10 องศาเซลเซียส และทําการคัดแยกเชื้อ
แบคทีเรียต�อไป  

 
 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพท่ี 3.1 แสดงการเก็บตัวอย�างตะกอนดินป<าชายเลน 
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2. การแยกและคัดกรองแบคทีเรียชอบเกลือท่ีผลิตเอนไซม�โปรติเอส  
2.1 คัดแยกเชื้อแบคทีเรียท่ีผลิตเอนไซม�โปรติเอสจากตัวอย�างดิน 

                  นําตัวอย�างดินตะกอนมาทําการเจือจางท่ีระดับ 10-1–10-4 ด0วยน้ําเกลือ NaCl 0.85 
เปอร�เซ็นต� ปลอดเชื้อ และเกลี่ยให0ท่ัวผิวหน0าอาหารแข็ง skimmed milk agar (SKA)  ท่ีเติมเกลือ 
NaCl 3 เปอร�เซ็นต� บ�มเชื้อท่ีอุณหภูมิห0อง  เป9นเวลา 24 ถึง 48 ชั่วโมง ทําการตรวจผลการสร0าง
เอนไซม�โปรตีเอส โดยสังเกตบริเวณใสท่ีเกิดข้ึนรอบโคโลนีเชื้อ  ถ0ามีบริเวณใส แสดงว�าแบคทีเรียนั้น
สามารถสร0างเอนไซม�ได0  และแยกเชื้อแบคทีเรียท่ีสร0างวงใสรอบโคโลนี   โดยใช0ห�วงถ�ายเชื้อเข่ียเชื้อ
นํามาลากซํ้าบนจานอาหาร nutrient agar (NA plate) ท่ีเติมเกลือ NaCl 3 เปอร�เซ็นต� (cross 
streak plate method) จนได0เชื้อแบคทีเรียสายพันธุ�บริสุทธิ์  เก็บเชื้อบริสุทธิ์โดยเลี้ยงเชื้อบนหลอด
อาหารวุ0นเอียง nutrient agar (NA slant) ท่ีเติมเกลือ 3 เปอร�เซ็นต� เก็บเชื้อบริสุทธิ์ท่ีแยกได0ท่ี
อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส สําหรับใช0ในการศึกษาต�อไป 

2.2 คัดกรองเชื้อแบคทีเรียท่ีผลิตเอนไซม�โปรติเอสบนอาหารแข็ง 
          คัดกรองเชื้อแบคทีเรียท่ีมีความสามารถในการผลิตเอนไซม�โปรติเอส  ด0วยวิธี  point 
inoculation โดยนําเชื้อท่ีแยกได0ในข0อ 2.2 ถ�ายลงบนอาหารอาหารแข็ง  SKA  ท่ีเติมเกลือ NaCl 3 
เปอร�เซ็นต� โดยจุดตรงก่ึงกลางของจานอาหาร และบ�มท่ีอุณหภูมิห0องเป9นเวลา  24 - 48  ชั่วโมง   
จากนั้นทําการตรวจสอบโดยพิจารณาบริเวณวงใสรอบๆ โคโลนีท่ีเกิดข้ึนจากการย�อยโปรตีนในอาหาร
เลี้ยงเชื้อโดยเชื้อแบคทีเรียท่ีจุดตรงก่ึงกลางจานอาหาร  ทําการคัดเลือกเฉพาะเชื้อท่ีมีความสามารถใน
การเกิดวงใสมากกว�า  10  มิลลิเมตร  สําหรับทําการทดสอบกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอสในอาหาร
เหลวต�อไป 
 

3.  การตรวจสอบลักษณะและจําแนกชนิดของแบคทีเรียชอบเกลือท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอส 
3.1 การตรวจสอบลักษณะสัณฐานวิทยาของแบคทีเรียท่ีคัดเลือก 

                  ศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาโดยใช0 loop  และกระจายซัสเพนชันของเชื้อบนแผ�น
สไลด�  รอสไลด�แห0ง  ฟ�กซ�เชื้อโดยผ�านเปลวไฟ และทําการย0อมสีแบบแกรม (Gram’s  staining)  
และตรวจสอบลักษณะสัณฐานวิทยาและการติดสีย0อมแบบแกรมของเชื้อแบคทีเรียโดยการส�องด0วย
กล0องจุลทรรศน�กําลังขยาย  1,000 เท�า 

3.2 การจําแนกชนิดของแบคทีเรียท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอส 
     จําแนกชนิดของแบคทีเรียท่ีคัดเลือกท่ีมีความสามารถในการผลิตเอนไซม�โปรตีเอส

โดยทําการศึกษาคุณสมบัติทางชีวเคมีด0วยวิธี 16S rDNA sequence analysis โดยนําเชื้อแบคทีเรีย
มาสกัดดีเอ็นเอ โดยใช0 Genomic DNA Purification Kits เพ่ือทําการแยกพลาสมิดดีเอ็นเอให0บริสุทธิ์ 
หลังจากนั้นนําพลาสมิดดีเอ็นเอท่ีได0ไปทําการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอบริเวณท่ีมีลําดับนิวคีโอไทด�ของ 
16S rRNA gene โดยใช0เทคนิค PCR (Polymerease Chain Reaction) ซ่ึงมีการใช0 Universal 
primers ท่ีมีลําดับเบส ดังนี้ 

 
 Primer 27F (forward) : 5’-AGAGTTTGATCMTGGCTCAG-3’ 
 Primer 1492R (reverse) : 5’-TACGGYTACCTTGTTACGACTT-3’ 
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และทําการเพ่ิมปริมาณของยีนเป�าหมายโดยใช0 cycle-sequencing technique หลังจากเพ่ิมจํานวน
ด0วยเทคนิค PCR แล0ว นําดีเอ็นเอท่ีได0มาทําให0บริสุทธิ์ โดยใช0 PCR Purification Kit และมีการ
ตรวจสอบขนาดด0วยเทคนิค Gel electophoresis เพ่ือดูขนาดของ 16S rRNA gene ท่ีได0 แล0วจึงนํา
ยีนท่ีได0จากการเพ่ิมปริมาณไปหาลําดับนิวคลีโอไทด�ของ 16S rRNA โดยใช0 Genetic Analyzer และ
ทําการเปรียบเทียบความสัมพันธ�ของแบคทีเรียด0วยลําดับเบส โดยใช0 blast homology search ใน 
DNA DataBank พร0อมท้ังสร0าง Phylogenetic tree 
 

4. การคัดเลือกและศึกษาสภาวะท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอส 
4.1 การคัดเลือกเชื้อแบคทีเรียท่ีผลิตเอนไซม�โปรติเอสในอาหารเหลว 

      นําเชื้อแบคทีเรียท่ีคัดกรองในข0อ 2.2 มาทําการคัดเลือกเชื้อท่ีมีความสามารถในการ
ผลิตเอนไซม�โปรตีเอสได0สูง  โดยนําเชื้อท่ีคัดกรองในข0อ 2.2 มาถ�ายเชื้อด0วย loop  ลงอาหารเหลว  
nutrient broth (NB)  ท่ีเติมเกลือ NaCl 3 เปอร�เซ็นต� ท่ีผ�านการฆ�าเชื้อแล0วบรรจุในหลอดทดลองท่ี
มีปริมาตรอาหาร  5  มิลลิลิตร  นําไปบ�มท่ีอุณหภูมิห0อง บนเครื่องเขย�าความเร็วรอบ 180  รอบต�อนาที  
เป9นเวลา  48  ชั่วโมง  หลังจากนั้นนําน้ําเลี้ยงเชื้อปริมาตร  1  มิลลิลิตรถ�ายลงในหลอดเซนตริฟ�วส� 
ขนาด  1.5  มิลลิลิตร  ป}�นเหวี่ยงด0วยความเร็ว  6,000  รอบต�อนาที   เป9นเวลา  10  นาที  ทําการ
แยกส�วนน้ําใสออกจากตัวเซลล�  น้ําใสท่ีแยกได0 (crude enzyme) จะนําไปทดสอบกิจกรรมของ
เอนไซม�ต�อไป 
                  การทดสอบกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอส (crude enzyme) ทําโดยวัดปริมาณ      
ไทโรซีนท่ีเกิดข้ึนภายหลังจากการย�อยโปรตีนด0วยเอนไซม� โดยใช0สารละลาย 2% (w/v) azocasein 
ท่ีละลายใน 50 mM Tris-HCl พีเอช 8.0 เป9นสารต้ังต0น นําสารต้ังต0นมา 270 ไมโครลิตร ทําปฏิกิริยา
กับ crude enzyme ท่ีมีความเจือจางเหมาะสมปริมาตร 30 ไมโครลิตร บ�มท่ีอุณหภูมิ 40        
องศาเซลเซียส เป9นเวลา 20 นาที และหยุดปฏิกิริยาด0วยสารละลาย 15% (v/v) tricholoroacetic 
acid ปริมาตร 200 ไมโครลิตร ป}�นเหวี่ยงด0วยความเร็วรอบ 15,000 g เวลา 15 นาที หลังจากนั้นแยก
ส�วนใสปริมาตร 160 ไมโครลิตร ออก และเติม 2M NaOH ปริมาตร 40 ไมโครลิตร ลงในส�วนใส นํา 
สารละลายท่ีได0ไปวัดปริมาณไทโรซีนด0วยเครื่องวัดค�าการดูดกลื่นแสง (UV-Vis Spectrophotometer) 
ท่ีความยาวคลื่น 440 นาโนเมตร 
 กําหนดให0 1 หน�วยของเอนไซม� (unit) เท�ากับ ปริมาณอัลคาไลน�โปรตีเอสท่ีทําให0
ความยาวคลื่นท่ี 440 นาโนเมตรของสารละลายเพ่ิมข้ึน 0.1 ใน 1 นาที   

   4.2 การศึกษาสภาวะท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอส  
คัดเลือกเชื้อท่ีมีประสิทธิภาพในการผลิตเอนไซม�โปรตีเอสสูงสุดมา 1 เชื้อ มา

ทําการศึกษาสภาวะท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม�  โดยเพาะเลี้ยงเชื้อท่ีคัดเลือกใน
อาหารเหลว ทําการแยกส�วนน้ําใสออกจากตัวเซลล�  นําส�วนใสท่ีแยกได0ไปศึกษา 2 ป}จจัย คือ 
อุณหภูมิ (30-80 องศาเซลเซียส) และพีเอช (4.0-10.0) เพ่ือหาสภาวะท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรม
เอนไซม� (การทดสอบกิจกรรมของเอนไซม�ดังแสดงตาม 4.1) 
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สถานท่ีทําการทดลอง/เก็บขOอมูล  
1. ดินตะกอนจากบริเวณต�างๆ ของป<าชายเลนในเขตจังหวัดจันทบุรี 3 แหล�ง ได0แก�  

- ศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบน อันเนื่องมาจากพระราชดําริ ต.คลองขุด อ.ท�า
ใหม� จ.จันทบุรี 

- สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) ต.บ�อ อ.ขลุง จ.จันทบุรี 
- สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี) ต.เกวียนหัก อ.ขลุง จ.จันทบุรี 

2. ศูนย�วิทยาศาสตร�  มหาวิทยาลัยราชภัฏสวนดุสิต 
3. คณะทรัพยากรและสิ่งแวดล0อม  มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร� วิทยาเขตศรีราชา 
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บทที่  4  
ผลการวิจัย  
  

การเก็บตัวอย@างดินตะกอนป"าชายเลน 
  ทําการเก็บตัวอย�างดินตะกอนป<าชายเลนแบบสุ�ม โดยใช0เครื่องเก็บตัวอย�างตะกอนดิน (Grab 
Sampler) พ้ืนท่ีป<าชายเลนในเขตจังหวัดจันทบุรี 3 แหล�ง ได0แก� (1) ศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0ง
กระเบน อันเนื่องมาจากพระราชดําริ ต.คลองขุด อ.ท�าใหม� (2) สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 
(ท�าสอน จันทบุรี) ต.บ�อ อ.ขลุง (3) สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี) ต.เกวียนหัก 
อ.ขลุง แสดงจุดเก็บตัวอย�างและพิกัดดังภาพท่ี 4.1-4.3 
 

 
 

ภาพท่ี 4.1  แสดงจุดเก็บตัวอย�างและพิกัด บริเวณศูนย�ศึกษาธรรมชาติ โครงการพระราชดําริฯ 
อ�าวคุ0งกระเบน ต.คลองขุด อ.ท�าใหม� จ.จันทบุรี 

จุดเก็บตัวอย�างที่ 1  พิกัด : 12°34'24.77"  101°54'1.17" 
จุดเก็บตัวอย�างที่ 2  พิกัด : 12°34'24.31" 101°54'5.87" 
จุดเก็บตัวอย�างที่ 3  พิกัด : 12°34'24.37"   101°54'3.41" 
จุดเก็บตัวอย�างที่ 4  พิกัด : 12°34'25.38"  101°54'0.66" 
จุดเก็บตัวอย�างที่ 5  พิกัด : 12°34'25.79" 101°54'57.83" 
จุดเก็บตัวอย�างที่ 6  พิกัด : 12°34'24.69"  101°54'53.50" 

 
 
 

 

1 
2 3 

4 
5 

6 
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ภาพท่ี 4.2  แสดงจุดเก็บตัวอย�างและพิกัด บริเวณสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2  
(ท�าสอน จันทบุรี) บ0านท�าสอน ต.บ�อ อ.ขลุง จ.จันทบุรี 

จุดเก็บตัวอย�างที่ 1  พิกัด : 12°23'27.76"  102°21'40.04" 
จุดเก็บตัวอย�างที่ 2  พิกัด : 12°23'25.80" 102°21'40.80" 
จุดเก็บตัวอย�างที่ 3  พิกัด : 12°23'26.92"  102°21'37.51" 
จุดเก็บตัวอย�างที่ 4  พิกัด : 12°23'24.81"  102°21'38.08" 

 
 

ภาพท่ี 4.3  แสดงจุดเก็บตัวอย�างและพิกัด บริเวณสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3  
(ขลุง จันทบุรี) ต.เกวียนหัก อ.ขลุง จ.จันทบุรี 

จุดเก็บตัวอย�างที่ 1  พิกัด : 12°26'23.86"   102°13'6.89" 
จุดเก็บตัวอย�างที่ 2  พิกัด : 12°26'23.68"   102°13'7.54" 
จุดเก็บตัวอย�างที่ 3  พิกัด : 12°26'23.24"   102°13'6.47" 
จุดเก็บตัวอย�างที่ 4  พิกัด : 12°26'23.25"   102°13'7.15" 

1

2 
3 

4 

2 

1 
3 

4 
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การแยกและคัดกรองแบคทีเรียชอบเกลือท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอส 
1. คัดแยกเชื้อแบคทีเรียท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอสจากตัวอย�างดิน 
ตัวอย�างดินตะกอนป<าชายเลนจากแหล�งต�างๆ มาทําการคัดแยกเชื้อแบคทีเรีย ท่ีมี

ความสามารถในการผลิตเอนไซม�โปรตีเอสบนอาหาร Skimed milk agar (SKA) ท่ีเติมเกลือ NaCl 3 
เปอร�เซ็นต� โดยพิจารณาจากบริเวณใสท่ีเกิดข้ึนรอบโคโลนีของเชื้อแบคทีเรีย พบว�าสามารถแยกเชื้อ
แบคทีเรียท่ีมีความสามารถในการสร0างเอนไซม�โปรตีเอสจากตัวอย�างดินตะกอนป<าชายเลนจากแหล�ง
ต�างๆ ในเขตจังหวัดจันทบุรีได0 46 ไอโซเลต ดังนี้ (แสดงดังตารางท่ี 4.1) 

- ศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบนอันเนื่องมาจากพระราชดําริ ต.คลองขุด อ.ท�าใหม� 
จ.จันทบุรี สามารถแยกเชื้อแบคทีเรียท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอสได0 16 ไอโซเลต ได0แก� เชื้อแบคทีเรีย 
รหัส KB11, KB12, KB13, KB14, KB15, KB16, KB17, KB18, KB100, KB111, KB112, KB113, 
KB114, KB115, KB41 และ KB42   

- สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) ต. บ�อ อ.ขลุง จ.จันทบุรี สามารถ
แยกเชื้อแบคทีเรียท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอสได0 23 ไอโซเลต ได0แก� เชื้อแบคทีเรีย รหัส TS11, TS12, 
TS13, TS14, TS21, TS22, TS23, TS24, TS25, TS26, TS31, TS32, TS33, TS34, TS35, TS36, 
TS41, TS42, TS43, TS44, TS45, TS46 และ TS47 

- สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี) ต.เกวียนหัก อ.ขลุง จ.จันทบุรี 
สามารถแยกเชื้อแบคทีเรียท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอสได0 7 ไอโซเลต ได0แก� เชื้อแบคทีเรีย รหัส WY11, 
WY21, WY22, WY41, WY42, WY43 และ WY44 
 
ตารางท่ี 4.1 แสดงสถานท่ีเก็บตัวอย�างดินตะกอนป<าชายเลนและจํานวนไอโซเลตท่ีแยกได0ในเขต
จังหวัดจันทบุรี 
 

สถานที่เก็บตัวอย@าง 
จํานวนไอโซเลทของ 

เชื้อที่แยกไดO 
รหัสเชื้อแบคทีเรีย 

ศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0ง
กระเบนอันเนื่องมาจากพระราชดําริ 

16 KB11, KB12, KB13, KB14, KB15, 
KB16, KB17, KB18, KB110, 
KB111,  KB112,  KB113, KB114,   
KB115,  KB41, KB42 

สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลน 
ท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) 

23 TS11, TS12, TS13, TS14, TS21, 
TS22, TS23, TS24, TS25, TS26, 
TS31, TS32, TS33, TS34, TS35, 
TS36, TS41, TS42, TS43, TS44, 
TS45, TS46, TS47 

สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลน 
ท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี) 

7 WY11, WY21, WY22, WY41, WY42, 
WY43, WY44 
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2. คัดกรองเชื้อแบคทีเรียท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอสบนอาหารแข็ง 
นําเชื้อแบคทีเรียท่ีมีสามารถผลิตเอนไซม�โปรตีเอสท่ีแยกบนอาหาร SKA ท่ีเติมเกลือ NaCl 3 

เปอร�เซ็นต� จากดินตะกอนป<าชายเลนในแหล�งต�างๆ มาคัดกรองความสามารถในการผลิตเอนไซม�   
โปรตีเอสบนจานอาหาร SKA ท่ีเติมเกลือ NaCl 3 เปอร�เซ็นต� ด0วยวิธี point inoculation โดย
พิจารณาความสามารถในการย�อยโปรตีนจากบริเวณวงใสรอบๆ โคโลนีของแบคทีเรีย แสดงผลความ
ยาวของเส0นผ�าศูนย�กลางวงใส ดังตารางท่ี 4.2-4.5  

 
ตารางท่ี 4.2 แสดงเส0นผ�านศูนย�กลางวงใสรอบๆ โคโลนีของเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0จากดินตะกอนป<า
ชายเลน บริเวณศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบนอันเนื่องมาจากพระราชดําริ 
 

รหัสเชื้อ เส0นผ�านศูนย�กลางวงใส (mm) 
KB11 8.61±0.46 
KB12 8.52±0.34 
KB13 7.51±0.23 
KB14 11.73±1.11 
KB15 8.13±0.44 
KB16 6.12±0.14 
KB17 7.35±0.21 
KB18 8.69±0.48 
KB100 12.42±2.18 
KB111 13.80±0.36 
KB112 10.18±0.15 
KB113 10.42±0.46 
KB114 8.25±0.27 
KB115 7.48±0.37 
KB41 9.62±0.23 
KB42 16.20±0.30 
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ตารางท่ี 4.3 แสดงเส0นผ�านศูนย�กลางวงใสรอบๆ โคโลนีของเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0จากดินตะกอนป<า
ชายเลน บริเวณ สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) 

 
 

รหัสเชื้อ เส0นผ�านศูนย�กลางวงใส (mm) 
TS11 6.21±0.14 
TS12 6.53±0.22 
TS13 11.47±0.56 
TS14 6.82±0.31 
TS21 7.58±0.42 
TS22 6.45±0.16 
TS23 6.92±0.34 
TS24 7.37±0.38 
TS25 6.69±0.29 
TS26 10.73±0.21 
TS31 8.41±0.25 
TS32 6.71±0.32 
TS33 10.77±0.21 
TS34 8.58±0.16 
TS35 11.80±0.20 
TS36 7.49±0.37 
TS41 9.69±0.43 
TS42 12.50±0.52 
TS43 7.41±0.23 
TS44 8.72±0.51 
TS45 6.48±0.19 
TS46 7.86±0.48 
TS47 8.48±0.12 
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ตารางท่ี 4.4 แสดงเส0นผ�านศูนย�กลางวงใสรอบๆ โคโลนีของเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0จากดินตะกอนป<า
ชายเลน บริเวณสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี) 
 

รหัสเชื้อ เส0นผ�านศูนย�กลางวงใส (mm) 
WY11 7.40±0.32 
WY21 10.88±0.56 
WY22 8.42±0.45 
WY41 6.94±0.13 
WY42 7.01±0.22 
WY43 11.91±0.52 
WY44 9.97±0.89 

 
  จากผลการทดลองดังแสดงในตารางท่ี 4.2-4.4 พบว�าเชื้อท่ีมีความสามารถในการผลิต
เอนไซม�ย�อยอาหาร SKA ได0ดี โดยพิจารณาจากวงใสรอบๆ โคโลนีท่ีมีเส0นผ�านศูนย�กลางมากกว�า  10  
มิลลิเมตร มีจํานวน 13 ไอโซเลต โดยพบจากเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกจากดินตะกอนจากศูนย�การศึกษา
การพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบนอันเนื่องมาจากพระราชดําริ จํานวน 6 ไอโซเลต ได0แก� เชื้อรหัส KB14, 
KB42, KB100, KB 111, KB 112 และ KB113 (ภาพท่ี  4.4), จากสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลน
ท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) จํานวน 5 ไอโซเลต ได0แก� เชื้อรหัส TS13, TS 26, TS 33, TS 35 และ TS 42 
(ภาพท่ี 4.5) และเชื้อท่ีแยกจากบริเวณสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี) จํานวน 
2 ไอโซเลต ได0แก� เชื้อรหัส WY21 และ WY 43 (ภาพท่ี 4.6) 
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ภาพท่ี 4.4  แสดงการสร0างเอนไซม�โปรตีเอสย�อยอาหาร SKA จากวงใสรอบโคโลนีของเชื้อแบคทีเรีย
ท่ีแยกจากศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบนอันเนื่องมาจากพระราชดําริ 
 

          
 

                                                 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพท่ี 4.5  แสดงการสร0างเอนไซม�โปรตีเอสย�อยอาหาร SKA จากวงใสรอบโคโลนีของเชื้อแบคทีเรีย
ท่ีแยกจากสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) 
 

TS13 TS26 TS33 

TS35 TS42 

KB14 KB42 KB100 

KB111 KB112 KB113 
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ภาพท่ี 4.6  แสดงการสร0างเอนไซม�โปรตีเอสย�อยอาหาร SKA จากวงใสรอบโคโลนีของเชื้อแบคทีเรีย
ท่ีแยกจากบริเวณสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี) 
 

จากผลการทดลองเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกจากศูนย�การศึกษาพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบนอัน
เนื่องมาจากพระราชาดําริ พบจํานวนเชื้อท่ีมีความสามารถในการสร0างเอนไซม�โปรตีเอสมากท่ีสุด
รองลงมาจะเป9นเชื้อท่ีแยกได0จากสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 ดังนั้นในการศึกษาข้ันต�อไป
จะนําเชื้อแบคทีเรียเหล�านี้ท่ีผ�านการคัดกรองความสามารถในการสร0างเอนไซม�โปรตีเอสไปตรวจสอบ
ลักษณะและจําแนกชนิดของแบคทีเรียท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอส 
 
การตรวจสอบลักษณะและจําแนกชนิดของแบคทีเรียชอบเกลือท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอส 

1. การตรวจสอบลักษณะสัณฐานวิทยาของแบคทีเรียท่ีคัดเลือก 
นําเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0 จํานวนท้ังหมด 46 ไอโซเลต มาศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาโดย

การย0อมสีแบบแกรม และส�องด0วยกล0องจุลทรรศน�กําลังขยาย 1,000 เท�า ได0ผลดังแสดงในตารางท่ี 
4.5-4.7 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

WY21 WY43 
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ตารางท่ี 4.5 แสดงลักษณะสัณฐานวิทยาของเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0จากดินตะกอนป<าชายเลน 
บริเวณศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบนอันเนื่องมาจากพระราชดําริ 
 

รหัสเช้ือ การติดสีแกรม รูปร@าง ลักษณะเซลล�ท่ีกําลังขยาย 1,000x 
KB11 
 
 
 
 
 

แกรมบวก รูปท�อน 

 
KB12 แกรมบวก รูปไข�เรียงต�อกัน

เป9นสาย 

 
KB13 แกรมบวก รูปท�อนเรียงต�อ

กันเป9นสาย 

 
KB14 แกรมบวก รูปท�อน 

 
KB15 แกรมบวก รูปไข� 
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ตารางท่ี 4.5 (ต�อ)  
 

รหัสเช้ือ การติดสีแกรม รูปร@าง ลักษณะเซลล�ท่ีกําลังขยาย 1,000x 
KB16 
 
 
 
 
 

แกรมบวก รูปไข�เรียงต�อกัน
เป9นสาย 

 
KB17 แกรมบวก รูปท�อนเรียงต�อ

กันเป9นสาย 

 
KB18 แกรมบวก รูปท�อน 

 
KB100 แกรมบวก รูปท�อน 

 
KB111 แกรมบวก รูปท�อน 
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ตารางท่ี 4.5 (ต�อ)  
 

รหัสเช้ือ การติดสีแกรม รูปร@าง ลักษณะเซลล�ท่ีกําลังขยาย 1,000x 
KB112 
 
 
 
 
 

แกรมบวก รูปท�อน 

 
KB113 แกรมบวก รูปท�อน 

 
KB114 แกรมบวก รูปไข� 

 
KB115 แกรมบวก รูปท�อน 

 
KB41 แกรมบวก รูปท�อน 
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ตารางท่ี 4.5 (ต�อ)  
 

รหัสเช้ือ การติดสีแกรม รูปร@าง ลักษณะเซลล�ท่ีกําลังขยาย 1,000x 
KB42 
 
 
 
 
 

แกรมบวก รูปท�อน 
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ตารางท่ี 4.6 แสดงลักษณะสัณฐานวิทยาของเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0จากดินตะกอนป<าชายเลน 
บริเวณ สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) 

 

รหัสเช้ือ การติดสีแกรม รูปร@าง ลักษณะเซลล�ท่ีกําลังขยาย 1,000x 
TS11 

 
 
 
 
 

แกรมบวก รูปไข� 

 
TS12 แกรมบวก รูปไข� 

 
TS13 แกรมบวก รูปท�อน 

 
TS14 แกรมบวก รูปไข� 

 
TS21 แกรมบวก รูปท�อน 

 
 



 
39 

 

ตารางท่ี 4.6 (ต�อ) 

 

รหัสเช้ือ การติดสีแกรม รูปร@าง ลักษณะเซลล�ท่ีกําลังขยาย 1,000x 
TS22 

 
 
 
 
 

แกรมบวก รูปไข� 

 
TS23 แกรมบวก รูปไข� 

 
TS24 แกรมบวก รูปท�อน 

 
TS25 แกรมบวก รูปท�อน 

 
TS26 แกรมบวก รูปท�อน 
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ตารางท่ี 4.6 (ต�อ) 

 

รหัสเช้ือ การติดสีแกรม รูปร@าง ลักษณะเซลล�ท่ีกําลังขยาย 1,000x 
TS31 

 
 
 
 
 

แกรมบวก รูปท�อน 

 
TS32 แกรมบวก รูปกลม 

 
TS33 แกรมบวก รูปท�อน 

 
TS34 แกรมบวก รูปท�อน 

 
TS35 แกรมบวก รูปท�อน 
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ตารางท่ี 4.6 (ต�อ) 

 

รหัสเช้ือ การติดสีแกรม รูปร@าง ลักษณะเซลล�ท่ีกําลังขยาย 1,000x 
TS36 

 
 
 
 
 

แกรมบวก รูปท�อน 

 
TS41 แกรมบวก รูปไข� 

 
TS42 แกรมบวก รูปท�อน 

 
TS43 แกรมบวก ท�อนสั้น 

 
TS44 แกรมบวก รูปท�อน 
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ตารางท่ี 4.6 (ต�อ) 

 

รหัสเช้ือ การติดสีแกรม รูปร@าง ลักษณะเซลล�ท่ีกําลังขยาย 1,000x 
TS45 

 
 
 
 
 

แกรมบวก รูปไข� 

 
TS46 แกรมบวก รูปท�อน 

 
TS47 แกรมบวก รูปท�อน 
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ตารางท่ี 4.7 แสดงลักษณะสัณฐานวิทยาของเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0จากดินตะกอนป<าชายเลน 
บริเวณสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี) 
 

รหัสเช้ือ การติดสีแกรม รูปร@าง ลักษณะเซลล�ท่ีกําลังขยาย 1,000x 
WY11 

 
 
 
 
 

แกรมบวก รูปท�อน 

 
WY21 แกรมบวก รูปท�อน 

 
WY22 แกรมบวก รูปท�อน 

 
WY41 แกรมบวก รูปท�อน 

 
WY42 แกรมบวก รูปท�อน 

 



 
44 

 

ตารางท่ี 4.7 (ต�อ) 

 

รหัสเช้ือ การติดสีแกรม รูปร@าง ลักษณะเซลล�ท่ีกําลังขยาย 1,000x 
WY43 

 
 
 
 
 

แกรมบวก รูปไข� 

 
WY44 แกรมบวก รูปไข�เรียงต�อกัน

เป9นสาย 

 
 
 จากผลการทดลองในตารางท่ี 4.5-4.7 จะเห็นได0ว�าเชื้อท่ีแยกได0เป9นแบคทีเรียแกรมบวก
ท้ังหมด และมีลักษณะรูปร�างส�วนใหญ�เป9นรูปท�อน และรูปไข� บางชนิดสามารถสร0างเอนโดสปอร�ได0  
  
 2. การจําแนกชนิดของแบคทีเรียท่ีสร0างเอนไซม�โปรตีเอส 

นําเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0 จํานวนท้ังหมด 46 ไอโซเลต มาจําแนกชนิดของแบคทีเรีย โดย
ทําการศึกษาคุณสมบัติทางชีวเคมีด0วยวิธี 16S rDNA sequence analysis หลังจากทําการเพ่ิมปริมาณ 
16S rRNA gene ด0วยเทคนิค PCR (Polymerase Chain Reaction) แล0วได0ทําการการตรวจสอบผล
ของ DNA ด0วยวิธี agarose gel electophoresis เพ่ือดูขนาดของ 16S rRNA gene ได0ผลดังภาพท่ี 
4.7-4.9 ซ่ึงมีขนาดประมาณ 1500-1600 bp   
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ภาพท่ี 4.7 แสดงการตรวจ band ของ DNA จากแบคทีเรียท่ีสร0างเอนไซม�ท่ีมีวงใสรอบโคโลนีมาก 
กว�า 10  มิลลิเมตร โดย lane M คือ 1 kb DNA ladder และ lanes 1-13 คือ เชื้อรหัส KB100, 
KB112, KB14, KB111, KB113, KB42, TS13, TS26, TS33, TS35, TS42, WY21 และ WY43 
ตามลําดับ 
 

 
 
ภาพท่ี 4.8 แสดงการตรวจ band ของ DNA จากแบคทีเรียท่ีสร0างเอนไซม�ท่ีมีวงใสรอบโคโลนีน0อย
กว�า10  มิลลิเมตร โดย lane M คือ 1 kb DNA ladder และ lanes 1-18 คือ เชื้อรหัส TS11, TS12, 
TS14, TS21, TS22, TS23, TS24, TS25, TS31, TS32, TS34, TS36, TS41, TS43, TS44, TS45, 
TS46 และ TS47ตามลําดับ ท่ีแยกได0จากดินตะกอนป<าชายเลน บริเวณ สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชาย
เลนท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) 

 



 
46 

 

 
 
ภาพท่ี 4.9 แสดงการตรวจ band ของ DNA จากแบคทีเรียท่ีสร0างเอนไซม�ท่ีมีวงใสรอบโคโลนีน0อย
กว�า10  มิลลิเมตร โดย lane M คือ 1 kb DNA ladder และ lanes 1-5 คือ เชื้อรหัส WY11, 
WY22, WY41, WY42 และ WY44 ตามลําดับ ท่ีแยกได0จากดินตะกอนป<าชายเลน บริเวณสถานี
พัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี) และ lanes 6-15 คือ เชื้อรหัส KB11, KB12, KB13, 
KB15, KB16, KB17, KB18, KB41, KB114 และ KB115 ตามลําดับ ท่ีแยกได0จากบริเวณศูนย�
การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบนอันเนื่องมาจากพระราชดําริ 
  

หลังจากนั้นนํายีนท่ีได0จากการเพ่ิมปริมาณไปหาลําดับนิวคลีโอไทด�ของ 16S rRNA ด0วยวิธี 
DNA sequencing โดยใช0 Primer 27F และ 1492R ตามท่ีกล�าวไว0ในบทท่ี 3 และใช0เครื่อง Genetic 
Analyzer หลังจากทราบผล DNA sequences แล0วได0นําผลท่ีได0ของ 16S rRNA ท้ัง 46 ไอโซเลต มา
ทําการเปรียบเทียบความสัมพันธ�ของแบคทีเรีย   โดยวิเคราะห�ความเหมือนและความใกล0เคียง 
(identity) ด0วยลําดับเบสกับ 16S rRNA ท่ีมีอยู� DNA DataBank  โดยใช0 blast homology search 
ผ�านเว็บไซต� http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi ได0ผลดังตารางท่ี 4.8-4.10  
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ตารางท่ี 4.8 แสดงชนิดของแบคทีเรียท่ีมีค�าความเหมือนหรือความใกล0เคียงกับเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0
จากดินตะกอนป<าชายเลน บริเวณศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบนอันเนื่องมาจาก
พระราชดําริ 
 

รหัสเชื้อ ชนิดของแบคทีเรีย 
ท่ีเหมือนและใกล0เคียง 

ค�าความเหมือนและใกล0เคียง 
(Identity) (%) 

KB11 Bacillus aquimaris strain TF-12 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.50% (1390/1397) 
98.35% (1374/1397) 

KB12 Bacillus aryabhattai strain B8W22 100% (1275/1275) 
KB13 Bacillus aryabhattai strain B8W22 100% (1273/1273) 
KB14 Bacillus aquimaris strain TF-12 

Bacillus marisflavi strain TF-11 
99.56% (1123/1128) 
98.67% (1111/1126) 

KB15 Bacillus aryabhattai strain B8W22 100% (1286/1286) 
KB16 Bacillus aryabhattai strain B8W22 100% (1321/1321) 
KB17 Bacillus aryabhattai strain B8W22 100% (1284/1284) 
KB18 Bacillus aquimaris strain TF-12 

Bacillus marisflavi strain TF-11 
99.50% (981/986) 
98.68% (974/987) 

KB100 Bacillus aquimaris strain TF-12 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.13% (1373/1385) 
98.56% (1365/1385) 

KB111 Bacillus aquimaris strain TF-12 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.28% (1381/1391) 
98.42% (1369/1391) 

KB112 Bacillus aquimaris strain TF-12 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.47% (1134/1140) 
98.60% (1125/1141) 

KB113 Bacillus aryabhattai strain B8W22 
Bacillus megaterium strain NBRC 15308 
Bacillus megaterium strain ATCC 14581 
Bacillus megaterium QM B1551 strain 

99.93% (1383/1384) 
99.78% (1381/1384) 
99.71% (1380/1384) 
99.71% (1380/1384) 

KB114 Bacillus aquimaris strain TF-12 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.51% (1014/1019) 
98.72% (1006/1019) 

KB115 Bacillus aryabhattai strain B8W22 
Bacillus megaterium strain NBRC 15308 
Bacillus megaterium strain ATCC 14581 
Bacillus megaterium QM B1551 strain 
Bacillus megaterium strain IAM 13418 

99.85% (1369/1371) 
99.71% (1367/1371) 
99.64% (1366/1371) 
99.64% (1366/1371) 
99.64% (1366/1371) 

KB41 Bacillus aquimaris strain TF-12 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.34% (910/916) 
98.47% (903/917) 
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ตารางท่ี 4.8 (ต�อ) 
 

รหัสเชื้อ ชนิดของแบคทีเรีย 
ท่ีเหมือนและใกล0เคียง 

ค�าความเหมือนและใกล0เคียง 
(Identity) (%) 

KB42 Bacillus aquimaris strain TF-12 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.50% (1390/1397) 
98.35% (1374/1397) 

 
ตารางท่ี 4.9 แสดงชนิดของแบคทีเรียท่ีมีค�าความเหมือนหรือความใกล0เคียงกับเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0
จากดินตะกอนป<าชายเลน บริเวณ สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) 
 

รหัสเชื้อ ชนิดของแบคทีเรีย 
ท่ีเหมือนและใกล0เคียง 

ค�าความเหมือนและใกล0เคียง 
(Identity) (%) 

TS11 Bacillus aryabhattai strain B8W22 100% (1276/1276) 
TS12 Bacillus aryabhattai strain B8W22 100% (1292/1292) 
TS13 Bacillus aquimaris strain TF-12 

Bacillus marisflavi strain TF-11 
99.06% (1366/1379) 
98.40% (1356/1378) 

TS14 Bacillus megaterium strain NBRC 15308 100% (1276/1276) 
TS21 Bacillus megaterium strain NBRC 15308 100% (1375/1375) 
TS22 Bacillus aryabhattai strain B8W22 

Bacillus megaterium strain NBRC 15308 
Bacillus megaterium strain ATCC 14581 
Bacillus megaterium QM B1551 strain 
Bacillus megaterium strain IAM 13418 

99.85% (1373/1375) 
99.71% (1371/1375) 
99.63% (1370/1375) 
99.63% (1370/1375) 
99.63% (1370/1375) 

TS23 Bacillus aryabhattai strain B8W22 100% (1376/1376) 
TS24 Bacillus aryabhattai strain B8W22 

Bacillus megaterium strain NBRC 15308 
Bacillus megaterium strain ATCC 14581 
Bacillus megaterium strain IAM 13418 
Bacillus megaterium QM B1551 strain 

99.78% (1372/1375) 
99.78% (1372/1375) 
99.71% (1371/1375) 
99.71% (1371/1375) 
99.56% (1369/1375) 

TS25 Bacillus amyloliquefaciens subsp. 
Plantarum strain FZB42 
Bacillus methylotrophicus strain CBMB205 
Baciilus amyloliquefaciens strain MPA1034 
Bacillus amyloliquefaciens strain NBRC 
15535  

 
99.93% (1362/1363) 
99.85% (1362/1364) 
99.78% (1360/1363) 

 
99.78% (1360/1363) 
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ตารางท่ี 4.9 (ต�อ) 
 

รหัสเชื้อ ชนิดของแบคทีเรีย 
ท่ีเหมือนและใกล0เคียง 

ค�าความเหมือนและใกล0เคียง 
(Identity) (%) 

TS26 Bacillus aryabhattai strain B8W22 100% (1380/1380) 
TS31 Bacillus aquimaris strain TF-12 

Bacillus vietnamensis strain 15-1 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.48% (1335/1342) 
98.79% (1304/1320) 
98.40% (1356/1378) 

TS32 Rhodococcus equi strain ATCC 6939 
Rhodococcus equi strain DSM 20307 
Rhodococcus kummingensis strain YIM 
45607 

99.92% (1314/1315) 
99.92% (1314/1315) 

 
98.25% (1292/1315) 

TS33 Bacillus aquimaris strain TF-12 
Bacillus vietnamensis strain 15-1 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.48% (1362/1369) 
98.80% (1328/1344) 
98.39% (1347/1369) 

TS34 Bacillus aquimaris strain TF-12 
Bacillus vietnamensis strain 15-1 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.47% (1325/1332) 
98.78% (1300/1316) 
98.42% (1311/1332) 

TS35 Bacillus aquimaris strain TF-12 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.47% (1117/1123) 
98.66% (1108/1123) 

TS36 Bacillus aquimaris strain TF-12 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.46% (1096/1102) 
98.55% (1091/1107) 

TS41 Bacillus megaterium strain NBRC 15308 
Bacillus megaterium strain ATCC 14581 
Bacillus megaterium strain IAM 13418 
Bacillus megaterium QM B1551 strain 

99.85% (1360/1362) 
99.78% (1359/1362) 
99.78% (1359/1362) 
99.71% (1358/1362) 

TS42 Bacillus aquimaris strain TF-12 
Bacillus vietnamensis strain 15-1 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.42% (1376/1384) 
98.90% (1347/1362) 
98.41% (1362/1384) 

TS43 Bacillus aryabhattai strain B8W22 100% (1273/1273) 
TS44 Bacillus aryabhattai strain B8W22 

Bacillus megaterium strain NBRC 15308 
Bacillus megaterium strain ATCC 14581 
Bacillus megaterium strain IAM 13418 
Bacillus megaterium QM B1551 strain 

99.93% (1385/1386) 
99.93% (1385/1386) 
99.86% (1384/1386) 
99.78% (1383/1386) 
99.71% (1382/1386) 
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ตารางท่ี 4.9 (ต�อ) 
 

รหัสเชื้อ ชนิดของแบคทีเรีย 
ท่ีเหมือนและใกล0เคียง 

ค�าความเหมือนและใกล0เคียง 
(Identity) (%) 

TS45 Bacillus aryabhattai strain B8W22 
Bacillus megaterium strain NBRC 15308 
Bacillus megaterium strain ATCC 14581 
Bacillus megaterium QM B1551 strain 
Bacillus megaterium strain IAM 13418 

99.85% (1374/1376) 
99.71% (1372/1376) 
99.64% (1371/1376) 
99.64% (1371/1376) 
99.64% (1371/1376) 

TS46 Bacillus aryabhattai strain B8W22 100% (1371/1371) 
TS47 Bacillus aryabhattai strain B8W22 100% (1289/1289) 
TS26 Bacillus aryabhattai strain B8W22 100% (1380/1380) 
TS26 Bacillus aryabhattai strain B8W22 100% (1380/1380) 
 
ตารางท่ี 4.10 แสดงชนิดของแบคทีเรียท่ีมีค�าความเหมือนหรือความใกล0เคียงกับเชื้อแบคทีเรียท่ีแยก
ได0จากดินตะกอนป<าชายเลน บริเวณสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี) 
 

รหัสเชื้อ ชนิดของแบคทีเรีย 
ท่ีเหมือนและใกล0เคียง 

ค�าความเหมือนและใกล0เคียง 
(Identity) (%) 

WY11 Bacillus gibsonii strain DSM 8722 
Bacillus plakortidis strain P203 
Bacillus murimartini strain LMG 21005 

99.85% (1344/1346) 
99.26% (1337/1347) 
99.03% (1334/1347) 

WY21 Bacillus aquimaris strain TF-12 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.50% (1382/1389) 
98.34% (1366/1389) 

WY22 Bacillus aquimaris strain TF-12 
Bacillus vietnamensis strain 15-1 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.40% (1336/1344) 
98.72% (1315/1332) 
98.51% (1321/1341) 

WY41 Bacillus aquimaris strain TF-12 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.44% (1060/1066) 
98.59% (1052/1067) 

WY42 Bacillus aquimaris strain TF-12 
Bacillus marisflavi strain TF-11 

99.44% (1058/1064) 
98.59% (1049/1064) 

WY43 Bacillus gibsonii strain DSM 8722 
Bacillus plakortidis strain P203 
Bacillus murimartini strain LMG 21005 

99.85% (1349/1351) 
99.26% (1342/1352) 
99.04% (1339/1352) 
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ตารางท่ี 4.10 (ต�อ) 
 

รหัสเชื้อ ชนิดของแบคทีเรีย 
ท่ีเหมือนและใกล0เคียง 

ค�าความเหมือนและใกล0เคียง 
(Identity) (%) 

WY44 Bacillus aryabhattai strain B8W22 
Bacillus megaterium strain NBRC 15308 
Bacillus megaterium strain ATCC 14581 
Bacillus megaterium QM B1551 strain 
Bacillus megaterium strain IAM 13418 

99.20% (1359/1370) 
99.05% (1357/1370) 
98.98% (1356/1370) 
98.98% (1356/1370) 
98.98% (1356/1370) 

 
จากผลการวิเคราะห�ค�าความเหมือนและใกล0เคียงกันของ DNA sequences พบว�า เชื้อ

แบคทีเรียท่ีแยกได0ท้ัง 46 ไอโซเลต อาจมีท้ังท่ีเป9นเชื้อชนิดเดียวกันและเชื้อต�างชนิดกัน จึงได0มีการนํา 
DNA sequences ของเชื้อมาวิเคราะห�เปรียบเทียบโดยการทํา Alignment เพ่ือศึกษาความเหมือน
และความใกล0เคียงกันของ sequence โดยใช0โปรแกรม CLUSTALW2 และ gene doc ได0ผลดังรูปท่ี 
4.10 
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KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
GTCGAGCGGATTGATGGGAGCTTGCT-CCCTGATATCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
------------------------------------------------------------------
------------------------------------------------------------------
GTCGAGCGGATTGATGGGAGCTTGCT-CCCTGATATCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
------------------------------------------------------------------
------------ATTAGAAGCTTGCTTCTATGACGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGC
------------------------------------------------------------------
-----------------------------------------------GGGTGAGTAACACGTGGGT
------------------------------------------------------TAACACGTGGGT
GTCGAGCGGATTGATGGGAGCTTGCT-CCCTGATATCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
--------------TGGGAGCTTGCT-CCCTGATATCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
-TCGAGCGGATTGATGGGAGCTTGCT-CCCTGATATCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
-TCGAGCGGATTGATGGGAGCTTGCT-CCCTGATATCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
---------CTGATTAGAAGCTTGCTTCTATGACGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGC
-------------------------------------------GGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
---------------------TTGCTTCTATGACGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGC
------------------------------------------------------------------
------------------------------------------------------------------
---------------GGGAGCTTGCT-CCCTGATATCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
------------------------------------------------------------------
---------------------TTGCTTCTATGACGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGC
---------------------TTGCTTCTATGACGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGC
-------AACTGATTAGAAGCTTGCTTCTATGACGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGC
---------------------TTGCTTCTATGACGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGC
---------------GGGAGCTTGCT-CCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
-------------TTAGAAGCTTGCTTCTATGACGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGC
-------------------------------------------GGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
----------------------------------------GGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGT
------------------AGCTTGCT-CCCTGATATCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
-----------------------------------------------GGGTGAGTAACACGTGGGT
--------------TGGGAGCTTGCT-CCCTGATATCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
---------------------TTGCT-CCCTGATATCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
---------------------TTGCTTCTATGACGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGC
GTCGAGCGGATTGATGGGAGCTTGCT-CCCTGATATCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
------------------------------------------------------------------
----------TGATTAGAAGCTTGCTTCTATGACGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGC
--------------------CTTGCTTCTATGACGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGC
--------------------CTTGCTTCTATGACGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGC
------------------------------------------------------------------
-----------------------------------TTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGC
---GAGCGGATTGATGGGAGCTTGCT-CCCTGATATCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
-------------------------------GATATCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
--------------------CTTGCT-CCCTGATATCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
---------------------TTGCT-CCCTGATATCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGT
---------------------------------CGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGC
-------------------GCTTGCTTCTATGACGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGC
                                                                  

       
       
 :   65
 :    -
 :    -
 :   65
 :    -
 :   54
 :    -
 :   19
 :   12
 :   65
 :   51
 :   64
 :   64
 :   57
 :   23
 :   45
 :    -
 :    -
 :   50
 :    -
 :   45
 :   45
 :   59
 :   45
 :   50
 :   53
 :   23
 :   26
 :   47
 :   19
 :   51
 :   44
 :   45
 :   65
 :    -
 :   56
 :   46
 :   46
 :    -
 :   31
 :   62
 :   35
 :   45
 :   44
 :   33
 :   47
        

 
ภาพท่ี 4.10 แสดงผล sequence alignment ของ 16S rRNA ของเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0 จํานวน
ท้ังหมด 46 ไอโซเลต   
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KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
------------------------------------------AATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
------------------------------------------AATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
-----------------------------------------TAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGAAGCTAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
------------------------------------------AATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATATCCTCG
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGAAACTAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGATACTAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
-----------------------------------------TAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
--------------------------------------------TACCGGATAGGATCTTCTCCTT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
-----------------------------------------TAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGAAGCTAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGATACTAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGAAGCTAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGATACTAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGGTTGTCTGAACCG
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGAAGCTAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
GATCTGCCCTGCACTCTGGGATAAGCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATAGGAGCTCCTGTCG
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGATACTAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
-----------------------------------------TAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGAAGCTAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGATACTAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGAAGCTAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
-----------------------------------------TAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
AACCTACCTTATCGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACATCTAGCACCT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACTCATTTCCTCG
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCAGATAACTCATTTCCTCG
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCAGATAACTCATTTCCTCG
AACCTACCTTATCGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACATCTAGCACCT
AACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGATACTAATACCGGATAGGATCTTCTCCTT
                                                                  

       
       
 :  131
 :   24
 :   24
 :  131
 :   25
 :  120
 :   24
 :   85
 :   78
 :  131
 :  117
 :  130
 :  130
 :  123
 :   89
 :  111
 :   25
 :   22
 :  116
 :   25
 :  111
 :  111
 :  125
 :  111
 :  116
 :  119
 :   89
 :   92
 :  113
 :   85
 :  117
 :  110
 :  111
 :  131
 :   25
 :  122
 :  112
 :  112
 :   25
 :   97
 :  128
 :  101
 :  111
 :  110
 :   99
 :  113
        

 
ภาพท่ี 4.10 (ต�อ) 
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KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
CATGAGGAAATGTTGAAAGGTGGCTTTTAGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGAGGAAATGTTGAAAGGTGGCTT----------------------------------------
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGAGGAAATGTTGAAAGGTGG-------------------------------------------
CATGAGGAAATGTTGAAAGGTGGCTT----------------------------------------
CATGAGGAAATGTTGAAAGGTGGCTTTTAGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTA
CATGAGGAAATGTTGAAAGATGGCTTCTTGCTATCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTA
CATGAGGAAATGTTGAAAGATGGCTTCTAGCTATCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTA
CATGAGGAAATGTTGAAAGGTGGCTTCCG-------------------------------------
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGAGGAAATGTTGAAA------------------------------------------------
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGAGGAAATGTTGAAAGGTGGCTTCGG-CTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGGTTCAGACATAAAAGGTGGCTTCGG-CTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGAGGAAATGTTGAAAGGTGGCTTTTAGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTA
CATGGCGGGGGTTGGAAAGGTTTACTGGTGCAG---------GATGGGCCCGCGGCCTATCAGCTT
CATGAGGAAATGTTGAAAGGTGGCTTTTAGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTA
CATGAGGAAATGTTGAAAGGTGGCTTTTAGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTA
CATGAGGAAATGTTGAAAGGTGGCTTG---------------------------------------
CATGAGGAAATGTTGAAAGGTGGTTCG---------------------------------------
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGAGGAAATGTTGAAAGGTGGCTTCTAGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
CCTGGTGCCGGATTAAAAGAGGGCTTCTTGCTCTCACGATGAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTA
CATGAGGAAATGTTGAAAGGTGGCTTTTAGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTA
CATGAGGAAATGTTGAAAGGTGGCTTTTAGCTATCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTA
CATGAGGAAATGTTGAAAGGTGGCT-----------------------------------------
CATGAGGAAATGTTGAAA------------------------------------------------
CCTGGTGCCGGATTAAAAGAGGGCTTCTTGCTCTCACGATGAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTA
CATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGG-CTATCACTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTA
                                                                  

       
       
 :  197
 :   89
 :   89
 :  157
 :   90
 :  185
 :   89
 :  108
 :  104
 :  197
 :  183
 :  196
 :  159
 :  188
 :  107
 :  176
 :   90
 :   87
 :  181
 :   90
 :  176
 :  176
 :  190
 :  176
 :  181
 :  184
 :  155
 :  149
 :  179
 :  151
 :  144
 :  137
 :  176
 :  197
 :   90
 :  187
 :  177
 :  177
 :   90
 :  163
 :  194
 :  167
 :  136
 :  128
 :  165
 :  178
        

 
ภาพท่ี 4.10 (ต�อ) 
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KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
------------------------------------------------------------------
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
------------------------------------------------------------------
------------------------------------------------------------------
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
------------------------------------------------------------------
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
------------------------------------------------------------------
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
------------------------------------------------------------------
------------------------------------------------------------------
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGAGAGGTAACGGCTCCCCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
------------------------------------------------------------------
------------------------------------------------------------------
GTTGGAGAGGTAACGGCTCCCCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC
                                                                  

       
       
 :  263
 :  155
 :  155
 :    -
 :  156
 :  251
 :  155
 :    -
 :    -
 :  263
 :  249
 :  262
 :    -
 :  254
 :    -
 :  242
 :  156
 :  153
 :  247
 :  156
 :  242
 :  242
 :  256
 :  242
 :  247
 :  250
 :  221
 :  215
 :  245
 :  217
 :    -
 :    -
 :  242
 :  263
 :  156
 :  253
 :  243
 :  243
 :  156
 :  229
 :  260
 :  233
 :    -
 :    -
 :  231
 :  244
        

 
ภาพท่ี 4.10 (ต�อ) 
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KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
------------------------------------------------------------------
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
------------------------------------------------------------------
------------------------------------------------------------------
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
------------------------------------------------------------------
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
------------------------------------------------------------------
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAAACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
------------------------------------------------------------------
------------------------------------------------------------------
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
------------------------------------------------------------------
------------------------------------------------------------------
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAA
                                                                  

       
       
 :  329
 :  221
 :  221
 :    -
 :  222
 :  317
 :  221
 :    -
 :    -
 :  329
 :  315
 :  328
 :    -
 :  320
 :    -
 :  308
 :  222
 :  219
 :  313
 :  222
 :  308
 :  308
 :  322
 :  308
 :  313
 :  316
 :  287
 :  281
 :  311
 :  283
 :    -
 :    -
 :  308
 :  329
 :  222
 :  319
 :  309
 :  309
 :  222
 :  295
 :  326
 :  299
 :    -
 :    -
 :  297
 :  310
        

 
ภาพท่ี 4.10 (ต�อ) 
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KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
------------------------------------------------------------------
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
------------------------------------------------------------------
------------------------------------------------------------------
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGA
------------------------------------------------------------------
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
------------------------------------------------------------------
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGA
AGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGA
------------------------------------------------------------------
------------------------------------------------------------------
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGGTTTCGGCTCGTAAAGCTCTGTTATGAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGA
------------------------------------------------------------------
------------------------------------------------------------------
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGGTTTCGGCTCGTAAAGCTCTGTTATGAGGGA
AGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGA
                                                                  

       
       
 :  395
 :  287
 :  287
 :    -
 :  288
 :  383
 :  287
 :    -
 :    -
 :  395
 :  381
 :  394
 :    -
 :  386
 :    -
 :  374
 :  288
 :  285
 :  379
 :  288
 :  374
 :  374
 :  388
 :  374
 :  379
 :  382
 :  353
 :  347
 :  377
 :  349
 :    -
 :    -
 :  374
 :  395
 :  288
 :  385
 :  375
 :  375
 :  288
 :  361
 :  392
 :  365
 :    -
 :    -
 :  363
 :  376
        

 
ภาพท่ี 4.10 (ต�อ) 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
58 

 

        
        
KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
AGAACAAGTGCCGTTCGAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
-------------------------------TTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
---------------------------------------------------------------CTT
------------------------------------------------------------------
AGAACAAGTGCCGTTCGAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTGCCGTTCGAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTGCCGTTCGAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
-------------TTCGAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
------------------------------------------------------------------
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTGCCGTTCGAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACAAGAGTAACTGCTTG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACAAGAGTAACTGCTTG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACAAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTGCCGTTCGAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
CG---------------AAGCGAGAG------TGACGGTACCTGCAGAAGAAGCACCGGCCAACTA
AGAACAAGTGCCGTTCGAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTGCCGTTCGAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
-----------------AATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
-----------------AATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACAAGAGTAACTGCTTG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTGCCGTTCGAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACAAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACACGTACCGTTCGAATAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTCATCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTGCCGTTCGAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTGCCGTTCGAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
------------------------------------------------------------TCACTA
-------------------------------------------------------ACGGCTAACTA
AGAACACGTACCGTTCGAATAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTCATCAGAAAGCCACGGCTAACTA
AGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTCG-TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA
                                                                  

       
       
 :  461
 :  352
 :  352
 :  192
 :  353
 :  448
 :  352
 :  111
 :    -
 :  461
 :  447
 :  460
 :  212
 :  451
 :    -
 :  439
 :  353
 :  350
 :  445
 :  353
 :  439
 :  439
 :  453
 :  439
 :  445
 :  447
 :  419
 :  392
 :  443
 :  415
 :  193
 :  186
 :  439
 :  461
 :  353
 :  450
 :  440
 :  440
 :  353
 :  427
 :  458
 :  431
 :  142
 :  139
 :  429
 :  441
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KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
C--------------------------------------------AATTATTGGGCGTAAAG----
------------------------------------------------------------------
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
-----------CCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTACTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAG----
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCG
                                                                  

       
       
 :  523
 :  414
 :  414
 :  254
 :  415
 :  510
 :  414
 :  129
 :    -
 :  523
 :  509
 :  522
 :  274
 :  513
 :  158
 :  501
 :  415
 :  412
 :  507
 :  415
 :  501
 :  501
 :  515
 :  501
 :  507
 :  509
 :  481
 :  454
 :  505
 :  477
 :  255
 :  248
 :  501
 :  523
 :  415
 :  512
 :  502
 :  502
 :  415
 :  489
 :  520
 :  493
 :  204
 :  201
 :  491
 :  507
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KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-------------------------------------------------CAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----GGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----AGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCGTCCGTGAAAACTTGGGGCTCAACCCCAAGCTTGCGG
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGCCTTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGCAAGCGGCCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
-----CGCGCGCAGGCGGCCTTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGCAAGCGGCCAT
TAAAGCGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCAT
                                                                  

       
       
 :  584
 :  475
 :  475
 :  315
 :  476
 :  571
 :  475
 :  190
 :  121
 :  584
 :  570
 :  583
 :  335
 :  574
 :  219
 :  562
 :  476
 :  473
 :  568
 :  476
 :  562
 :  562
 :  576
 :  562
 :  568
 :  570
 :  542
 :  515
 :  566
 :  538
 :  316
 :  309
 :  562
 :  584
 :  476
 :  573
 :  563
 :  563
 :  476
 :  550
 :  581
 :  554
 :  265
 :  262
 :  552
 :  573
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KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAAGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GCGATACGGGCAGACTTGAGTACTGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGAGGCTTGAGTACAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGAGGCTTGAGTACAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
TGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
                                                                  

       
       
 :  650
 :  541
 :  541
 :  381
 :  542
 :  637
 :  541
 :  256
 :  187
 :  650
 :  636
 :  649
 :  401
 :  640
 :  285
 :  628
 :  542
 :  539
 :  634
 :  542
 :  628
 :  628
 :  642
 :  628
 :  634
 :  636
 :  608
 :  581
 :  632
 :  604
 :  382
 :  375
 :  628
 :  650
 :  542
 :  639
 :  629
 :  629
 :  542
 :  616
 :  647
 :  620
 :  331
 :  328
 :  618
 :  639
       

  
ภาพท่ี 4.10 (ต�อ) 
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KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCAGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GATATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GATATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GATATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
                                                                  

       
       
 :  716
 :  607
 :  607
 :  447
 :  608
 :  703
 :  607
 :  322
 :  253
 :  716
 :  702
 :  715
 :  467
 :  706
 :  351
 :  694
 :  608
 :  605
 :  700
 :  608
 :  694
 :  694
 :  708
 :  694
 :  700
 :  702
 :  674
 :  647
 :  698
 :  670
 :  448
 :  441
 :  694
 :  716
 :  608
 :  705
 :  695
 :  695
 :  608
 :  682
 :  713
 :  686
 :  397
 :  394
 :  684
 :  705
       

ภาพท่ี 4.10 (ต�อ) 



 
63 

 

        
        
KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGTAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGGTGGGCGCTAGGTGT-
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAGGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAGGTGTT
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT
                                                                  

       
       
 :  782
 :  673
 :  673
 :  513
 :  674
 :  769
 :  673
 :  388
 :  319
 :  782
 :  768
 :  781
 :  533
 :  772
 :  417
 :  760
 :  674
 :  671
 :  766
 :  674
 :  760
 :  760
 :  774
 :  760
 :  766
 :  768
 :  740
 :  712
 :  764
 :  736
 :  514
 :  507
 :  760
 :  782
 :  674
 :  771
 :  761
 :  761
 :  674
 :  748
 :  779
 :  752
 :  463
 :  460
 :  750
 :  771
       

  
ภาพท่ี 4.10 (ต�อ) 



 
64 

 

        
        
KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
--GGGTTTCCTTCCACGGGATCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGTTTCGATGCCC----GTAGTGCCGAAGTTAACACATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGGTTTCCGCCCC----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGGGGTTTCGATGCCC----GTAGTGCCGAAGTTAACACATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
AGAGGGTTTCCGCCCT----TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGG
                                                                  

       
       
 :  844
 :  735
 :  735
 :  575
 :  736
 :  831
 :  735
 :  450
 :  381
 :  844
 :  830
 :  843
 :  595
 :  834
 :  479
 :  822
 :  736
 :  733
 :  828
 :  736
 :  822
 :  822
 :  836
 :  822
 :  828
 :  830
 :  802
 :  776
 :  826
 :  798
 :  576
 :  569
 :  822
 :  844
 :  736
 :  833
 :  823
 :  823
 :  736
 :  810
 :  841
 :  814
 :  525
 :  522
 :  812
 :  833
       

  
ภาพท่ี 4.10 (ต�อ) 
 



 
65 

 

        
        
KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAATCCTAGAGATAGGACG-TC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATATACCGGAAAGCCGTAGAGATACGGCC--C
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTTTG-ACCACTCTGGAGACAGAGCT-TC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACCCTAGAGATAGGGCTTTC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTTTG-ACCACTCTGGAGACAGAGCT-TC
CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTG-ACAACTCTAGAGATAGAGCGTTC
                                                                  

       
       
 :  975
 :  866
 :  866
 :  706
 :  867
 :  962
 :  866
 :  581
 :  512
 :  975
 :  961
 :  974
 :  726
 :  965
 :  610
 :  953
 :  867
 :  864
 :  959
 :  867
 :  953
 :  953
 :  967
 :  953
 :  958
 :  961
 :  933
 :  906
 :  957
 :  929
 :  707
 :  700
 :  953
 :  975
 :  867
 :  964
 :  954
 :  954
 :  867
 :  940
 :  972
 :  945
 :  656
 :  653
 :  942
 :  964
       

  
ภาพท่ี 4.10 (ต�อ) 



 
66 

 

        
        
KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGG-CAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTT--GTGGTCGGTAT-ACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGG-CAAAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGG-CAAAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
CCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
                                                                  

       
       
 : 1041
 :  932
 :  932
 :  772
 :  933
 : 1028
 :  932
 :  647
 :  578
 : 1041
 : 1027
 : 1040
 :  792
 : 1031
 :  676
 : 1019
 :  933
 :  930
 : 1025
 :  933
 : 1019
 : 1019
 : 1033
 : 1019
 : 1023
 : 1027
 :  999
 :  969
 : 1023
 :  995
 :  773
 :  766
 : 1019
 : 1041
 :  933
 : 1030
 : 1020
 : 1020
 :  933
 : 1005
 : 1038
 : 1011
 :  722
 :  719
 : 1007
 : 1030
       

 ภาพท่ี 4.10 (ต�อ) 
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KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCTGTGTTGCCAGCGCGTAATGGCGGGGACTCGCAGGA
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGT--TGGGCACTCTAAGAT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGT--TGGGCACTCTAAGGT
                                                                  

       
       
 : 1105
 :  996
 :  996
 :  836
 :  997
 : 1092
 :  996
 :  711
 :  642
 : 1105
 : 1091
 : 1104
 :  856
 : 1095
 :  740
 : 1083
 :  997
 :  994
 : 1089
 :  997
 : 1083
 : 1083
 : 1097
 : 1083
 : 1087
 : 1091
 : 1063
 : 1035
 : 1087
 : 1059
 :  837
 :  830
 : 1083
 : 1105
 :  997
 : 1094
 : 1084
 : 1084
 :  997
 : 1069
 : 1102
 : 1075
 :  786
 :  783
 : 1071
 : 1094
        

ภาพท่ี 4.10 (ต�อ) 
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KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
GACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGG
                                                                  

       
       
 : 1171
 : 1062
 : 1062
 :  902
 : 1063
 : 1158
 : 1062
 :  777
 :  708
 : 1171
 : 1157
 : 1170
 :  922
 : 1161
 :  806
 : 1149
 : 1063
 : 1060
 : 1155
 : 1063
 : 1149
 : 1149
 : 1163
 : 1149
 : 1153
 : 1157
 : 1129
 : 1101
 : 1153
 : 1125
 :  903
 :  896
 : 1149
 : 1171
 : 1063
 : 1160
 : 1150
 : 1150
 : 1063
 : 1135
 : 1168
 : 1141
 :  852
 :  849
 : 1137
 : 1160
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KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGGCAGCGAAACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGTTGCGAAGCCGCGAGGTGAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGGGCAGCAAGACCGCGAGGTTTAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGTTGCGAAGCCGCGAGGTGAAGCCAATCCCATA
GCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTGCAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATA
                                                                  

       
       
 : 1237
 : 1128
 : 1128
 :  968
 : 1129
 : 1224
 : 1128
 :  843
 :  774
 : 1237
 : 1223
 : 1236
 :  988
 : 1227
 :  872
 : 1215
 : 1129
 : 1126
 : 1221
 : 1129
 : 1215
 : 1215
 : 1229
 : 1215
 : 1219
 : 1223
 : 1195
 : 1167
 : 1219
 : 1191
 :  969
 :  962
 : 1215
 : 1237
 : 1129
 : 1226
 : 1216
 : 1216
 : 1129
 : 1201
 : 1234
 : 1207
 :  918
 :  915
 : 1203
 : 1226
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KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAGCCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATTGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAACCGTTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
AAGCCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCTGGAATTGCTAGTAATCG
AAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
                                                                  

       
       
 : 1303
 : 1194
 : 1194
 : 1034
 : 1195
 : 1290
 : 1194
 :  909
 :  840
 : 1303
 : 1289
 : 1302
 : 1054
 : 1293
 :  938
 : 1281
 : 1195
 : 1192
 : 1287
 : 1195
 : 1281
 : 1281
 : 1295
 : 1281
 : 1285
 : 1289
 : 1261
 : 1233
 : 1285
 : 1257
 : 1035
 : 1028
 : 1281
 : 1303
 : 1195
 : 1292
 : 1282
 : 1282
 : 1195
 : 1267
 : 1300
 : 1273
 :  984
 :  981
 : 1269
 : 1292
       

ภาพท่ี 4.10 (ต�อ) 
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KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                                                  
                                                                  
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCC----------------------------------
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCATGAAA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
CGGATCAGCATG-CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGA
                                                                  

       
       
 : 1368
 : 1259
 : 1259
 : 1099
 : 1260
 : 1321
 : 1259
 :  974
 :  905
 : 1368
 : 1354
 : 1367
 : 1119
 : 1358
 : 1003
 : 1346
 : 1260
 : 1257
 : 1352
 : 1260
 : 1346
 : 1346
 : 1360
 : 1346
 : 1350
 : 1354
 : 1326
 : 1299
 : 1350
 : 1322
 : 1100
 : 1093
 : 1346
 : 1368
 : 1260
 : 1357
 : 1347
 : 1347
 : 1260
 : 1332
 : 1365
 : 1338
 : 1049
 : 1046
 : 1334
 : 1357
       

  
ภาพท่ี 4.10 (ต�อ) 
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KB11  : 
KB12  : 
KB13  : 
KB14  : 
KB15  : 
KB16  : 
KB17  : 
KB18  : 
KB41  : 
KB42  : 
KB100 : 
KB111 : 
KB112 : 
KB113 : 
KB114 : 
KB115 : 
TS11  : 
TS12  : 
TS13  : 
TS14  : 
TS21  : 
TS22  : 
TS23  : 
TS24  : 
TS25  : 
TS26  : 
TS31  : 
TS32  : 
TS33  : 
TS34  : 
TS35  : 
TS36  : 
TS41  : 
TS42  : 
TS43  : 
TS44  : 
TS45  : 
TS46  : 
TS47  : 
WY11  : 
WY21  : 
WY22  : 
WY41  : 
WY42  : 
WY43  : 
WY44  : 
        

                                   
                                   
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGAGGTAA------
GTTTGTAACACCCGAA-------------------
GTTTGTAACACCCG---------------------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGAGGT--------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGGAG---------
-----------------------------------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGGA----------
GTTTGTAACACCC----------------------
GTTTGT-----------------------------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGAGGTAA------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGAGGTAACC----
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGA-----------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGG--------------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGGAG---------
GTTTGTAACACCCGAA-------------------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGGA----------
GTTTGTAACACCCGAA-------------------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGGAGTAACCGTAA
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGAGG---------
GTTTGTAACACCCGAA-------------------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGGAGTAA------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGGAGTAA------
GTTTGTAACACCCGAA-------------------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGGAGTAA------
GTTTGTAACACCC----------------------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGGAG---------
GTTTGTAACACCCGAA-------------------
GTCGGTAACACCCGAA-------------------
GTTTGTAACACCCGAAGTC----------------
GTTTGTAACA-------------------------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTG------------
GTTTGTAA---------------------------
GTTTGTAACACCCGAA-------------------
GTTTGTAACACCCGAA-------------------
GTTTGTAACACCC----------------------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGGAGTAA------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGGAGTAA------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGG-----------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGGAGTAA------
GTTTGTAACACCCG---------------------
GTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGA-----------
GTTTGT-----------------------------
GTTTGTAACACCCGAAGT-----------------
GTTTGTAACACCCGAAGT-----------------
GTTTGTAACACCCGAAG------------------
GTTTGTAACACCC----------------------
                                   

       
       
 : 1397
 : 1275
 : 1273
 : 1126
 : 1286
 :    -
 : 1284
 :  987
 :  911
 : 1397
 : 1385
 : 1391
 : 1140
 : 1384
 : 1019
 : 1371
 : 1276
 : 1292
 : 1378
 : 1276
 : 1375
 : 1375
 : 1376
 : 1375
 : 1363
 : 1380
 : 1342
 : 1315
 : 1369
 : 1332
 : 1123
 : 1101
 : 1362
 : 1384
 : 1273
 : 1386
 : 1376
 : 1371
 : 1289
 : 1346
 : 1389
 : 1344
 : 1067
 : 1064
 : 1351
 : 1370
       

  
ภาพท่ี 4.10 (ต�อ) 
 

จากผลของการ Alignment เชื้อของแบคทีเรียท้ัง 46 ไอโซเลต พบว�า การเรียงตัวของสาย 
นิวคลีโอไทด�มีความเหมือนและใกล0เคียงกันในบางช�วงของ DNA หลังจากนั้นได0มีการนํามาจัดกลุ�ม
แบบ Phylogram Tree โดยใช0โปรแกรม CLUSTALW2 ได0ผลดังรูปท่ี 4.11  
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ภาพท่ี 4.11 การจัดกลุ�มแบบ Phylogram Tree ของสาย DNA ของเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0 46 ไอโซเลต 
จัดกลุ�มเรียงตามความเหมือนและใกล0เคียงกันตามนิวคลีโอไทด�ของ 16S rRNA โดยใช0โปรแกรม 
ClustalW2 
 
 
 
 



 
74 

 

จากผลของ Alignment (ภาพท่ี 4.10) และ Phylogram Tree (ภาพท่ี 4.11) ทําให0สามารถ
แบ�งเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0ออกเป9น 3 กลุ�ม คือ 

กลุ�มท่ี 1 คือ รหัสเชื้อ KB11 KB14 KB18 KB 41 KB42 KB100 KB111 KB112 KB114 
TS13 TS31 TS33 TS34 TS35 TS36 TS42 WY21 WY22 WY41 และ WY42 ซ่ึงมีความเหมือน
และความใกล0เคียงกับ Baciilus aquimaris strain TF-12  

กลุ�มท่ี 2 คือ รหัสเชื้อ TS25 TS32 WY11 และ WY43 ซ่ึงเป9นกลุ�มท่ีค�อนข0างจะมีความ
หลากหลาย โดยจะมีความเหมือนและความใกล0เคียงกับ Bacillus amyloliquefaciens,  
Rhodococcus equi strain และ Bacillus gibsonii strain DSM 8722 

กลุ�มท่ี 3 คือ รหัสเชื้อ KB12 KB13 KB15 KB16 KB17 KB113 KB115 TS11 TS12 TS14 
TS21 TS22 TS23 TS24 TS26 TS41 TS43 TS44 TS45 TS46 TS47 และ WY44 ซ่ึงมีความ
เหมือนและความใกล0เคียงกับ Baciilus aryabhattai strain B8W22 

อย�างไรก็ตามในกลุ�มใหญ�แต�ละกลุ�มยังสามารถแบ�งออกเป9นกลุ�มย�อยได0อีก ทําให0เห็นถึง
ความหลากหลายของแบคทีเรียท่ีมีประสิทธิภาพในการผลิตเอนไซม�โปรตีเอสได0 ในดินตะกอนบริเวณ
ป<าชายเลน ในเขตจังหวัดจันทบุรี 
 
การคัดเลือกและศึกษาสภาวะท่ีเหมาะสมต@อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอส 

1. การคัดเลือกเชื้อแบคทีเรียท่ีผลิตเอนไซม�โปรติเอสในอาหารเหลว 
  นําเชื้อแบคทีเรียท่ีคัดกรองในอาหารแข็ง โดยมีวงใสรอบๆ โคโลนีท่ีมีเส0นผ�านศูนย�กลาง
มากกว�า  10  มิลลิเมตร โดยเลือกเชื้อท่ีเกิดวงใสขนาดใหญ� 5 อันดับแรก ได0แก� เชื้อรหัส KB42, 
KB111, TS42, KB100 และ WY43 มาทําการคัดเลือกเชื้อท่ีมีความสามารถในการผลิตเอนไซม�      
โปรตีเอสในอาหารเหลว  โดยถ�ายเชื้อลงในอาหารเหลว nutrient broth (NB)  ท่ีเติมเกลือ NaCl 3 
เปอร�เซ็นต� นําไปบ�มท่ีอุณหภูมิห0อง บนเครื่องเขย�าความเร็วรอบ 180  รอบต�อนาที  เป9นเวลา  48  
ชั่วโมง  หลังจากนั้นทําการแยกส�วนน้ําใสออกจากตัวเซลล�  น้ําใสท่ีแยกได0 (crude enzyme) จะ
นําไปทดสอบกิจกรรมของเอนไซม�โดยใช0 azocasein เป9นสารต้ังต0น ได0ผลดังตารางท่ี 4.11 
 
ตารางท่ี 4.11 แสดงค�ากิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอสของเชื้อแบคทีเรียท่ีได0จากการคัดกรอง 
 

รหัสเชื้อ กิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอส (Unit /ml) 
KB42 10.74±1.96 
KB100 10.73±0.70 
KB111 23.93±0.29 
TS42 16.12±1.99 
WY43 18.65±0.73 
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 จากผลการทดลอง พบว�าเชื้อรหัส KB111 เกิดกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอสได0สูงสุดท่ี 
23.93 Unit/ml รองลงมาคือ WY43 และ TS42 โดยเกิดกิจกรรมได0 18.65 และ 16.12 Unit/ml 
ตามลําดับ เม่ือใช0 azocasein เป9นสารต้ังต0นได0 
  

2. การศึกษาสภาวะท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอส 
ทําการคัดเลือกเชื้อท่ีมีประสิทธิภาพในการผลิตเอนไซม�โปรตีเอสมา 1 เชื้อ โดยพบว�าเชื้อ 

KB111 เป9นเชื้อท่ีสามารถเกิดกิจกรรมของเอนไซม�ท้ังในอาหารแข็ง ท่ีใช0 skim milk เป9นสารต้ังต0น
และอาหารเหลวท่ีใช0 azocasein เป9นสารต้ังต0นได0มีประสิทธิภาพดีท่ีสุด มาทําการศึกษาสภาวะท่ี
เหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม� 

2.1 อุณหภูมิท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม� 
ทําการเลี้ยงเชื้อ KB111 ในอาหารเหลว และแยกส�วนน้ําใสออกจากตัวเซลล�  หลังจากนั้น

นําส�วนใสท่ีแยกได0ไปบ�มท่ีอุณหภูมิ 30-80 องศาเซลเซียส เป9นเวลา 20 นาที และวัดการเกิดกิจกรรม
ของเอนไซม� โดยใช0 azocasien เป9นสารต้ังต0น นําค�าท่ีได0มาคํานวณหาค�ากิจกรรมสัมพัทธ� (relative 
activity) ได0ผลดังภาพท่ี 4.12 

 
ภาพท่ี 4.12 อุณหภูมิท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม� 

  
 เชื้อ KB111 สามารถเกิดกิจกรรมของเอนไซม�ได0สูงสุดท่ีอุณหภูมิ 40 องศาเซลเซียส โดยเกิด
กิจกรรมท่ี 23.93 Unit/ml และท่ีอุณหภูมิ 50 องศาเซลเซียส กิจกรรมของเอนไซม�ยังคงเสถียรอยู� 
ลดลงเพียง 15 เปอร�เซนต� แต�เม่ือเพ่ิมอุณหภูมิสูงข้ึนถึง 60 องศาเซลเซียส กิจกรรมของเอนไซม�จะ
ลดลงอย�างรวดเร็ว โดยลดลงถึง 80 เปอร�เซนต� 
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2.2 ค�าความเป9นกรด-ด�าง (pH) ท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม� 
ทําการเลี้ยงเชื้อ KB111 ในอาหารเหลว และแยกส�วนน้ําใสออกจากตัวเซลล�  หลังจากนั้น

นําส�วนใสท่ีแยกได0ไปบ�มท่ีอุณหภูมิ 40 องศาเซลเซียส เป9นเวลา 20 นาที และวัดการเกิดกิจกรรมของ
เอนไซม� โดยใช0สารละลาย 2% (w/v) azocasein ท่ีละลายในบัฟเฟอร�ท่ีมีค�าพีเอช 4.5-10.0 เป9นสาร
ต้ังต0น และนํามาค�าท่ีได0มาคํานวณหาค�ากิจกรรมสัมพัทธ� (relative activity) ได0ผลดังภาพท่ี 4.13 

 
ภาพท่ี 4.13 ค�าความเป9นกรด-ด�าง (pH) ท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม� บัฟเฟอร�ท่ีใช0ใน
การทดลองมีความเข0มข0นท่ี 50 mM โดยสัญลักษณ� • คือ Sodium Acetate �คือ Sodium 
phosphate �คือ Tris-HCl และ ♦ คือ glycine-NaOH  
 
 เชื้อ KB111 สามารถเกิดกิจกรรมของเอนไซม�ได0สูงสุดท่ีค�า pH ประมาณ 7 ในสารละลาย 50 
mM Tris-HCl โดยเกิดกิจกรรมได0สูงสุดถึง 47±1.03 Unit/ml และเม่ือทําการเปลี่ยนเป9น ฟอสเฟต
บัฟเฟอร� โดยมีค�า pH ท่ีเท�ากัน จะพบว�า กิจกรรมของเอนไซม�จะลดลงประมาณ 25 เปอร�เซนต� 
ดังนั้นแสดงว�านอกจากค�าความเป9นกรด-ด�างจะมีผลต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม�แล0ว ชนิดของ
บัฟเฟอร�ก็มีผลต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม�เช�นเดียวกัน 
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บทที่  5 
สรุปผลการวิจัย อภิปรายผล และขOอเสนอแนะ 

 
สรุปผลการวิจัย 
 
 เชื้อแบคทีเรียท่ีมีความสามารถในการผลิตเอนไซม�โปรตีเอสท่ีแยกได0จากตัวอย�างดินตะกอน
ในบริเวณต�าง ๆ ของป<าชายเลนในเขตจังหวัดจันทบุรี 3 แหล�ง มีท้ังหมดจํานวน 46 ไอโซเลต โดยพบ
ท่ีสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) มากท่ีสุดถึง 23 ไอโซเลต รองลงมาพบท่ี
ศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบนอันเนื่องมาจากพระราชดําริ จํานวน 16 ไอโซเลต และสถานี
พัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี) จํานวน 7 ไอโซเลต และเม่ือทําการคัดกรองบนอาหาร
แข็ง พบว�ามีเชื้อแบคทีเรียท่ีมีวงใสรอบ ๆ โคโลนีท่ีมีเส0นผ�าศูนย�กลางมากกว�า 10 มิลลิเมตร  จํานวน 
13 ไอโซเลต โดยพบจากศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบนอันเนื่องมาจากพระราชดําริ จํานวน 
6 ไอโซเลต ได0แก� เชื้อรหัส KB14, KB42, KB100, KB 111, KB 112 และ KB113 จากสถานีพัฒนา
ทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) จํานวน 5 ไอโซเลต ได0แก� เชื้อรหัส TS13, TS26, TS33, 
TS35 และ TS42 และเชื้อท่ีแยกจากบริเวณสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี) 
จํานวน 2 ไอโซเลต ได0แก� เชื้อรหัส WY21 และ WY 43 
 การตรวจสอบลักษณะสัณฐานวิทยาของแบคทีเรียท่ีแยกได0ท้ัง 46 ไอโซเลต โดยการย0อม   
แกรมและส�องด0วยกล0องจุลทรรศน� พบว�า เชื้อท่ีแยกได0ท้ังหมดเป9นแบคทีเรียแกรมบวก ส�วนใหญ�มี
รูปร�างเป9นท�อน และรูปไข� มีบางเชื้อท่ีมีรูปร�างท่ีเรียงต�อกันเป9นสาย และเม่ือนําเชื้อท้ัง 46 ไอโซเลต 
มาจําแนกคุณสมบัติทางชีวเคมีด0วย 16S rRNA พบว�า เชื้อท่ีพบแบ�งได0เป9น 3 กลุ�ม กลุ�มท่ี 1 จะมี
ความเหมือนและความใกล0เคียงกับ Bacillus aquimaris strain TF-12 กลุ�มท่ี 2 ค�อนข0างจะมีความ
หลากหลาย โดยจะมีความเหมือนและความใกล0เคียงกับ Bacillus amyloliquefaciens,  
Rhodococcus equi strain และ Bacillus gibsonii strain DSM 8722 และกลุ�มท่ี 3 จะมีความ
เหมือนและความใกล0เคียงกับ Bacillus aryabhattai strain B8W22 
 เชื้อ KB111 ท่ีแยกได0จากดินตะกอนของศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบนอัน
เนื่องมาจากพระราชดําริ เป9นเชื้อท่ีมีความสามารถในการเกิดกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอสท้ังใน
อาหารแข็ง ท่ีใช0 skim milk เป9นสารต้ังต0น และอาหารเหลวท่ีใช0 azocasein เป9นสารต้ังต0น ได0มี
ประสิทธิภาพดีท่ีสุด โดยเชื้อ KB111 จัดเป9นเชื้อในกลุ�มท่ี 1 ซ่ึงมีความเหมือนและความใกล0เคียงกับ 
Bacillus aquimaris strain TF-12  เม่ือทําการศึกษาสภาวะท่ีเหมาะสมของเชื้อ KB111 ต�อการเกิด
กิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอส พบว�า สภาวะท่ีเหมาะสมของเชื้อ KB111 คือ อุณหภูมิ 40 องศา
เซลเซียส ในสารละลาย 50 mM Tris-HCl pH 7.0 โดยเกิดกิจกรรมได0สูงสุดถึง 47±1.03 Unit/ml 
 
 
 
 
 

 



 
78 

 

อภิปรายผล 
 
การแยกและคัดกรองแบคทีเรียชอบเกลือท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอส 

ในการศึกษาได0ทําการเก็บตัวอย�างดินตะกอนจากบริเวณต�างๆ ของป<าชายเลนในเขตจังหวัด
จันทบุรี 3 แหล�ง ได0แก� 1) ศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบน อันเนื่องมาจากพระราชดําริ     
ต.คลองขุด อ.ท�าใหม� จ.จันทบุรี 2) สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) ต.บ�อ 
อ.ขลุง จ.จันทบุรี และ 3) สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี) ต.เกวียนหัก อ.ขลุง   
จ.จันทบุรี โดยเลือกจากความเป9นธรรมชาติและความอุดมสมบูรณ�ของป<าชายเลน รวมท้ังห�างไกลจาก
แหล�งชุมชน แหล�งท่ี 1 เป9นโครงการอันเนื่องมาจากพระราชดําริ ซ่ึงเป9นโครงการอนุรักษ�ธรรมชาติ 
ทําให0ป<าชายเลนยังคงมีความอุดมสมบูรณ�อยู�สูง  สําหรับแหล�งท่ี 2 และ 3 เป9นสถานีพัฒนาทรัพยากร
ป<าชายเลน ซ่ึงเป9นเขตอนุรักษ� รวมถึงอยู�ห�างไกลจากชุมชนและบริเวณท่ีทํานากุ0ง เนื่องด0วยลักษณะ
และสภาพของดินตะกอนบริเวณป<าชายเลนท่ีมีความอุดมสมบูรณ�สูง ซ่ึงได0จากธาตุอาหารท่ีไหลมาจาก
แหล�งต�าง ๆ ได0แก� จากการกัดเซาะตามชายฝ}�งและแหล�งน้ําลําธาร ซากพืชซากสัตว�บริเวณป<าชายเลน 
เป9นต0น ทําให0มีสิ่งมีชีวิตรวมถึงจุลินทรีย�อาศัยอยู�เป9นจํานวนมาก และเม่ือทําการแยกเชื้อแบคทีเรียท่ี
ผลิตโปรตีเอสจากดินตะกอนท่ีได0 พบว�าท่ีสถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) มี
ความหลากหลายของเชื้อมากท่ีสุด รองลงมาคือศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบนอัน
เนื่องมาจากพระราชดําริ แสดงให0เห็นว�าป<าชายเลนจากแหล�งท้ัง 2 ยังมีความอุดมสมบูรณ�สูง รวมท้ัง
เม่ือทําการคัดกรองบนอาหารแข็ง พบว�าเชื้อแบคทีเรียท่ีมีวงใสรอบ ๆ โคโลนีท่ีมีเส0นผ�าศูนย�กลาง
มากกว�า 10 มิลลิเมตร ส�วนใหญ�มาจากศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบน และสถานีพัฒนา
ทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 (ท�าสอน จันทบุรี) แต�สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี)  
พบความหลากหลายของเชื้อน0อยท่ีสุดเพียง 7 ไอโซเลต ซ่ึงแสดงถึงความอุดมสมบูรณ�ของป<าชายเลน
ท่ีลดลง และเม่ือทําการคัดกรองบนอาหารแข็ง พบเชื้อท่ีมีวงใสรอบ ๆ โคโลนีท่ีมีเส0นผ�าศูนย�กลาง
มากกว�า 10 มิลลิเมตร เพียง 2 ไอโซเลต ความหลากหลายท่ีน0อยอาจเนื่องจากสถานีพัฒนาทรัพยากร
ป<าชายเลนท่ี 3 มีพ้ืนท่ีขนาดเล็ก แหล�งของดินตะกอนมีความอุดมสมบูรณ�น0อย รวมท้ังในการเก็บ
ตัวอย�าง ได0ทําการเก็บตัวอย�างของดินท่ีอยู�บริเวณชายฝ}�งเท�านั้น แต�ศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0ง
กระเบนได0มีการเก็บตัวอย�างดินตะกอนหลายจุดท้ังบริเวณท่ีไกลและใกล0ทะเล   

 
การตรวจสอบลักษณะและจําแนกชนิดของแบคทีเรียชอบเกลือท่ีผลิตเอนไซม�โปรตีเอส 
 เม่ือทําการตรวจสอบลักษณะสัณฐานวิทยาของแบคทีเรียท่ีแยกได0ท้ัง 46 ไอโซเลต โดยการ
พิจารณาจากลักษณะโคโลนี การย0อมแกรมและส�องด0วยกล0องจุลทรรศน� พบว�า เชื้อท่ีแยกมีความ
หลากหลายในด0านลักษณะของโคโลนีท่ีเจริญบนอาหารเลี้ยงเชื้อ รวมถึงรูปแบบของเซลล� โดยมีรูปร�าง
ท่ีเป9นรูปท�อน รูปไข�  รูปกลม รวมถึงบางเชื้อเป9นรูปท�อนหรือรูปไข�ท่ีเรียงต�อกันเป9นสาย ซ่ึงแสดงให0
เห็นถึงความหลากหลายของเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0 และเม่ือมาจําแนกคุณสมบัติทางชีวเคมีด0วยวิธี 
16S rRNA พบว�า เชื้อท่ีพบในแหล�งท่ี 1 ศูนย�การศึกษาการพัฒนาอ�าวคุ0งกระเบน สามารถแบ�งกลุ�ม
เชื้อได0เป9น 2 กลุ�ม โดยกลุ�มท่ี 1 จะมีความเหมือนและความใกล0เคียงกับเชื้อ Bacillus aquimaris 
strain TF-12 ซ่ึงมีจํานวน 9 ไอโซเลต ได0แก� รหัสเชื้อ KB11, KB14, KB18, KB100, KB111, KB112, 
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KB114, KB41 และ KB42 ซ่ึงเชื้อในกลุ�มนี้ส�วนใหญ�เป9นเชื้อท่ีเกิดวงใสรอบ ๆ โคโลนีท่ีมี
เส0นผ�าศูนย�กลางมากกว�า 10 มิลลิเมตร กลุ�มท่ี 2 จะมีความเหมือนและความใกล0เคียงกับเชื้อ 
Bacillus aryabhattai strain B8W22 ซ่ึงมีจํานวน 7 ไอโซเลต ได0แก� รหัสเชื้อ KB12, KB13, KB15, 
KB16, KB17, KB113 และ KB115 เชื้อท่ีพบในแหล�งท่ี 2 สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 2 (ท�า
สอน จันทบุรี) มีความหลากหลายค�อนข0างสูง โดยสามารถแบ�งกลุ�มเชื้อได0เป9น 5 กลุ�ม โดยกลุ�มท่ี 1 
จะมีความเหมือนและความใกล0เคียงกับเชื้อ Bacillus aquimaris strain TF-12 ซ่ึงมีจํานวน 7 ไอโซเลต 
ได0แก� รหัสเชื้อ TS13, TS31, TS33, TS34, TS35, TS36 และ TS42 กลุ�มท่ี 2 จะมีความเหมือนและ
ความใกล0เคียงกับเชื้อ Bacillus aryabhattai strain B8W22 ซ่ึงมีจํานวน 10 ไอโซเลต ได0แก� รหัส
เชื้อ TS11, TS12, TS22, TS23, TS24, TS26, TS43, TS44, TS45, TS46 และ TS47 กลุ�มท่ี 3 จะมี
ความเหมือนและความใกล0เคียงกับเชื้อ Bacillus megaterium strain NBRC 15308 ซ่ึงมีจํานวน 3 
ไอโซเลต ได0แก� รหัสเชื้อ TS14, TS21 และ TS41 กลุ�มท่ี 4 จะมีความเหมือนและความใกล0เคียงกับ
เชื้อ Bacillus amyloliquefaciens ซ่ึงมีจํานวน 1 ไอโซเลต ได0แก� รหัสเชื้อ TS25 กลุ�มท่ี 5 จะมี
ความเหมือนและความใกล0เคียงกับเชื้อ Rhodococcus equi strain ซ่ึงมีจํานวน 1 ไอโซเลต ได0แก� 
รหัสเชื้อ TS32 เชื้อท่ีพบในแหล�งท่ี 3 สถานีพัฒนาทรัพยากรป<าชายเลนท่ี 3 (ขลุง จันทบุรี) สามารถ
แบ�งกลุ�มเชื้อได0เป9น 3 กลุ�ม โดยกลุ�มท่ี 1 จะมีความเหมือนและความใกล0เคียงกับเชื้อ Bacillus 
aquimaris strain TF-12 ซ่ึงมีจํานวน 4 ไอโซเลต ได0แก� รหัสเชื้อ WY21, WY22, WY41 และ 
WY42 กลุ�มท่ี 2 จะมีความเหมือนและความใกล0เคียงกับเชื้อ Bacillus aryabhattai strain B8W22 
ซ่ึงมีจํานวน 1 ไอโซเลต ได0แก� รหัสเชื้อ WY44 และกลุ�มท่ี 3 จะมีความเหมือนและความใกล0เคียงกับ
เชื้อ Bacillus gibsonii strain DSM 8722 ซ่ึงมีจํานวน 2 ไอโซเลต ได0แก� รหัสเชื้อ WY11 และ 
WY43 จากข0อมูลการจําแนกคุณสมบัติทางชีวเคมีด0วยวิธี 16S rRNA จะพบว�าดินตะกอนในบริเวณป<า
ชายเลนท้ัง 3 แหล�ง จะพบเชื้อท่ีมีความเหมือนและความใกล0เคียงกับเชื้อ Bacillus aquimaris strain 
TF-12 และ Bacillus aryabhattai strain B8W22 ซ่ึงเชื้อ Bacillus aquimaris strain TF-12 เป9น
เชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0มาจากน้ําทะเลบริเวณชายหาดของทะเลเหลืองในประเทศเกาหลี ซ่ึงลักษณะ
ของโคโลนีท่ีเจริญบนอาหารเลี้ยงเชื้อจะออกเป9นสีเหลือง-สีส0มอ�อน รูปร�างของเชื้อเป9นรูปท�อน ขนาด
ประมาณ 0.5-0.7 x 1.2-3.5 µm มีแฟลกเจลลาเป9นแบบ Peritrichous และสร0างสปอร�ได0บริเวณ
ตรงกลางของเซลล� เชื้อมีคุณสมบัติในการทนเกลือได0สูงถึง 17% (w/v) ค�า pH ท่ีเหมาะสมในการ
เจริญ คือ 6.0-7.0 และไม�สามารถเจริญท่ีอุณหภูมิ 45 องศาเซลเซียสได0 มีความสามารถในการย�อย 
tween 80 และ starch ได0 (Yoon et al., 2003) สําหรับเชื้อ Bacillus aryabhattai strain 
B8W22 เป9นเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0มาจากหลอดแก0ว cryotube ท่ีใช0ในการเก็บตัวอย�างอากาศจาก
บริเวณชั้นบรรยากาศส�วนบน ท่ีประเทศอินเดีย ซ่ึงลักษณะของโคโลนีท่ีเจริญบนอาหารเลี้ยงเชื้อจะ
ออกเป9นสีส0มอมชมพู รูปร�างของเชื้อเป9นรูปท�อน เป9นแบคทีเรียแกรมบวก ขนาดเส0นผ�านศูนย�กลาง
ของโคโลนีประมาณ 5-8 mm มี endospore รูปร�างกลมรี ตรงกลางเซลล� เชื้อมีคุณสมบัติในการทน
เกลือได0ท่ีความเข0มข0น 2 M อุณหภูมิท่ีเหมาะสมในการเจริญ คือ 28 องศาเซลเซียส และเจริญได0
สูงสุดท่ี 37 องศาเซลเซียส มีความสามารถในการย�อย aesculin, starch และ casein ได0 (Shivaji et 
al., 2009) 
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การคัดเลือกและศึกษาสภาวะท่ีเหมาะสมต@อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอส 
ในการคัดเลือกเชื้อแบคทีเรียท่ีเกิดกิจกรรมของเอนไซม�สูงสุด ได0ทําการคัดเลือกโดยใช0อาหาร

เหลว เนื่องจากเชื้อแบคทีเรียท่ีแยกได0จะมีการสร0างเอนไซม�ข้ึนภายในเซลล�แล0วจะมีการปล�อยเอนไซม�
ออกมาภายนอกเซลล� (extracellular enzyme) และสามารถเกิดกิจกรรมกับสารต้ังต0น (substrate) 
ได0 สําหรับการคัดเลือกได0เลือกจากเชื้อแบคทีเรียท่ีคัดกรองในอาหารแข็ง โดยมีวงใสรอบๆ โคโลนีท่ีมี
เส0นผ�านศูนย�กลางมากกว�า  10  มิลลิเมตร ท่ีมีขนาดของวงใสใหญ� 5 อันดับแรก ได0แก� เชื้อรหัส 
KB42, KB111, TS42, KB100 และ WY43 มาทําการคัดเลือกเชื้อ เม่ือพิจารณารหัสเชื้อกับการ
จําแนกชนิดของแบคทีเรีย พบว�า เชื้อรหัส KB42, KB111, TS42 และ KB100 มีความเหมือนและ
ความใกล0เคียงกับเชื้อ Bacillus aquimaris strain TF-12 และเชื้อรหัส WY43 มีความเหมือนและ
ความใกล0เคียงกับเชื้อ Bacillus aryabhattai strain B8W22 เม่ือทดสอบกิจกรรมของเอนไซม�โดย
ใช0 azocasein เป9นสารต้ังต0น พบว�า เชื้อรหัส KB111 เกิดกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอสได0สูงสุด ซ่ึง
สูงกว�าเชื้อรหัส KB42 ท้ังท่ีในอาหารแข็งเชื้อรหัส KB42 เป9นเชื้อท่ีเกิดวงวงใสรอบๆ โคโลนีท่ีมีเส0น
ผ�านศูนย�กลางสูงสุด และมากกว�าเชื้อรหัส KB111 ซ่ึงการคัดกรองในอาหารแข็งเป9นการพิจารณา
เบ้ืองต0นถึงความสามารถในการเกิดกิจกรรมของเอนไซม� แต�ยังไม�ทราบถึงปริมาณเอนไซม�ท่ีถูกผลิต
ออกมาได0 จึงไม�สามารถเปรียบเทียบถึงความสามารถของเอนไซม�ของเชื้อแต�ละชนิดได0 เม่ือทําการ
ถ�ายเชื้อท่ีคัดกรองลงในอาหารเหลวจะพบว�าเชื้อแต�ละชนิดจะมีความสามารถในการเจริญท่ีแตกต�าง
กัน  อาจเนื่องจากสภาวะในการบ�ม และความเร็วรอบในการเลี้ยง ซ่ึงการเจริญท่ีแตกต�างกันส�งผลต�อ
ปริมาณเอนไซม�ท่ีขับออกมาภายนอกเซลล� โดยเชื้อรหัส KB111, WY43 และ TS42 เจริญในอาหาร
เหลวได0สูง แต� KB42 และ KB100 เจริญในอาหารเหลวได0ไม�ดี การศึกษาสภาวะท่ีเหมาะสมในการ
เลี้ยงเชื้อมีความสําคัญต�อการผลิตเอนไซม� เพ่ือให0ได0เอนไซม�ท่ีมีปริมาณมากและมีประสิทธิภาพในการ
เกิดกิจกรรมกับสารต้ังต0น  

สําหรับการศึกษาสภาวะท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม� ได0ทําการคัดเลือกเชื้อ
รหัส KB111 ซ่ึงเป9นเชื้อท่ีสามารถเกิดกิจกรรมของเอนไซม�ท้ังในอาหารแข็งท่ีใช0 skim milk เป9นสาร
ต้ังต0น และอาหารเหลวท่ีใช0 azocasein เป9นสารต้ังต0นได0อย�างมีประสิทธิภาพ มาทําการศึกษา พบว�า 
อุณหภูมิท่ีเหมาะสมของเอนไซม�ในการเกิดกิจกรรมของเชื้อ KB111 คือประมาณ 40 องศาเซลเซียส 
และกิจกรรมของเอนไซม�จะลดตํ่าลงอย�างชัดเจน ท่ีอุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส และท่ีอุณหภูมิสูง
ประมาณ 60-80 องศาเซลเซียส ซ่ึงเม่ืออุณหภูมิตํ่าเกินไป จะส�งผลให0การทํางานของเอนไซม�ช0าลง
หรือหยุด แต�ถ0าอุณหภูมิสูงเกินไป จะส�งผลให0โครงสร0างของเอนไซม�เสียสภาพ (denature) ได0 
อุณหภูมิมีผลต�อการทํางานของเอนไซม� โดยการเพ่ิมอุณหภูมิจะส�งผลต�อการเคลื่อนท่ีของโมเลกุลท้ัง
ในเอนไซม�และสารต้ังต0น ทําให0เอนไซม�และสารต้ังต0นเคลื่อนท่ีได0เร็วและมีโอกาสเจอกันมากข้ึน 
ดังนั้นการเกิดกิจกรรมก็จะเร็วข้ึนตามไปด0วย แต�อย�างไรก็ตามอุณหภูมิท่ีสูงข้ึนอาจส�งผลต�อโครงสร0าง
ของเอนไซม�ซ่ึงเป9นโปรตีน อาจทําให0โปรตีนเสียสภาพธรรมชาติได0 และโครงสร0างบริเวณเร�งก็จะ
เปลี่ยนไป ทําให0ไม�สามารถจับกับสารต้ังต0นได0อีกต�อไป นอกจากนั้นจากผลอุณหภูมิท่ีเหมาะสมของ
เอนไซม�ในการเกิดกิจกรรมแสดงให0เห็นว�าเชื้อ KB111 เป9นแบคทีเรียท่ีอยู�ในกลุ�มของ Mesophile คือ
เจริญได0ดีในอุณหภูมิปานกลาง สําหรับค�า pH ท่ีเหมาะสมต�อการเกิดกิจกรรมของเอนไซม� คือ pH 7 
ในสารละลาย 50 mM Tris-HCl ซ่ึง pH ท่ีเหมาะสมจะแตกต�างไปตามสิ่งมีชีวิตแต�ละชนิด โดยท่ัวไป
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มักพบค�า pH ท่ีเหมาะสมประมาณ 7  และกิจกรรมของเอนไซม�จะลดตํ่าลง ท่ีค�า pH ตํ่า ประมาณ 
4.5-6 และท่ีค�า pH สูง ประมาณ 8-10 ซ่ึงค�า pH มีผลต�อหมู�โซ�ข0างของกรดอะมิโนซ่ึงเป9น
องค�ประกอบภายในโครงสร0างของเอนไซม� โดยเฉพาะบริเวณเร�งของเอนไซม� ทําให0กรดอะมิโนมีประจุ
ท่ีเปลี่ยนไป การเปลี่ยนประจุอาจส�งผลต�อการทํางานของเอนไซม�ท่ีเพ่ิมข้ึนหรือลดลงได0 แต�ถ0ามีค�า pH 
ท่ีสูงหรือตํ่าเกินไปอาจทําให0เอนไซม�เสียสภาพธรรมชาติได0เช�นกัน       
 
ขOอเสนอแนะในการนําผลการวิจัยไปใชO 
 

1. ผลการทดลองท่ีได0จากงานวิจัยเป9นข0อมูลพ้ืนฐานท่ีมีประโยชน�ต�อนักวิจัย และนักวิชาการ
เพ่ือทราบถึงความหลากหลายทางชีวภาพของเชื้อแบคทีเรียท่ีมีคุณสมบัติในการสร0างเอนไซม�โปรตีเอส 
ในบริเวณดินตะกอนป<าชายเลน ในเขตจังหวัดจันทบุรี รวมถึงการนําความหลากหลายทางชีวภาพไป
ใช0ประโยชน�ในอนาคตได0 

2. ข0อมูลทางด0านการเกิดกิจกรรมและสภาวะท่ีเหมาะสมของเชื้อแบคทีเรีย เป9นข0อมูลท่ีเป9น
ประโยชน� สําหรับการนําเชื้อท่ีแยกได0 ไปประยุกต�ใช0ในอุตสาหกรรมท่ีต0องการใช0โปรตีเอสในกระบวน
การผลิต  

.   
ขOอเสนอแนะในการทําวิจัยครั้งต@อไป 

 
1. ทําการศึกษาสภาวะท่ีเหมาะสมในการเกิดกิจกรรมของเอนไซม�โปรตีเอสของเชื้อท่ีแยกได0

ท่ีสร0างวงใสรอบๆ โคโลนี ท่ีมีเส0นผ�าศูนย�กลางมากกว�า 10 มิลลิเมตรท้ังหมด เพ่ือทราบถึง
ความสามารถในการเกิดกิจกรรมในช�วงของอุณหภูมิ และค�า pH ท่ีกว0างท่ีสุด และยังมีกิจกรรมของ
เอนไซม�อยู�ในระดับสูง เพ่ือคัดเลือกมาประยุกต�ในอุตสาหกรรมได0อย�างเหมาะสมต�อไป   

2. นําเชื้อท่ีมีประสิทธิภาพสูงท่ีแยกได0ไปทดสอบความสามารถในการทนต�อเกลือ สารเคมีชนิด
ต�าง ๆ และ EDTA เพ่ือศึกษาถึงความเสถียร (stability) ของเชื้อ และเปรียบเทียบกับเชื้อท่ีมีการใช0ใน
อุตสาหกรรมในป}จจุบัน 

3. ทําการตรวจสอบตําแหน�งของ amino acid sequence ของสายพันธุ�เชื้อท่ีมีความ
ใกล0เคียงกับเชื้อ KB111 เพ่ือหา sequence ตําแหน�งท่ีเป9นโปรตีเอส และทําการศึกษาทางด0าน
เทคโนโลยีชีวภาพ โดยทํา plasmid construction, overproduction และ purification โปรตีน 
รวมถึงทดสอบประสิทธิภาพในการเกิดกิจกรรมของโปรตีน  
 
 
 
 
 
 
 



 
82 

 

บรรณานุกรม  
 
บรรณานุกรมภาษาไทย  
ปราณี อ�านเปรื่อง. (2547). เอนไซม1ทางอาหาร. (พิมพ�ครั้งท่ี 4). กรุงเทพมหานคร: สํานักพิมพ�แห�ง

จุฬาลงกรณ�มหาวิทยาลัย. 
นงลักษณ� สุวรรณพินิจ และปรีชา สุวรรณพินิจ. (2550). จุลชีววิทยาท่ัวไป. (พิมพ�ครั้งท่ี 6). 

กรุงเทพมหานคร: สํานักพิมพ�แห�งจุฬาลงกรณ�มหาวิทยาลัย. 
วีรานุช หลาง. (2551). จุลชีววิทยาสิ่งแวดลEอม. (พิมพ�ครั้งท่ี 1). กรุงเทพมหานคร: สํานักพิมพ�

มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร�. 
 
บรรณานุกรมภาษาต@างประเทศ  
Aguilar, C.N., Gutierrez-Sancez., Rado-Barragan, P.A., Rodriguez-Herrera, R., Martinez 

Hernandez, J.L. & Contreras-Esquivel, J.C. (2008). Perspective of solid state 
fermentation for production of food enzymes. Am. J. Biochem. & Biotech., 4, 
354-366. 

Beynon, R. & Bond, J.S. (2001). Proteolytic Enzymes: A Practical Approach. (2nd ed.). 
Oxford: Oxford University Press. 

Das, S., De, M., Ray, R., Ganguly, D., Jana, T.K. & De, T.K. (2011). Salt tolerant 
culturable microbes accessible in the soil of the Sundarban Mangrove forest, 
India. Open Journal of Ecology, 1, 35-40. 

Foophow, T., Tanaka, S., Koga, Y., Takano, K. & Kanaya, S. (2010). Subtilisin-like serine 
protease from hyperthermophilic archaeon Thermococcus kodakaraensis with 
N- and C-terminal propeptides. Protein Eng. Des. Sel., 23, 347-355. 

Gupta, R., Beg, Q.K. & Lorenz, P. (2002). Bacterial alkaline proteases: Molecular 
approaches and industrial applications. Appl. Microbiol. Biotechnol., 59, 15-32. 

Horton, H.R., Moran, L.A., Ochs, R.S., Rawn, J.D. & Scrimgeour, K.G. (2002). Principles of 
Biochemistry. (3rd ed.). New Jersey: Prentice-Hall. 

Berg, J., T, J.L. & Stryer, L. (2007). Biochemistry, (6th ed.). New York: W. H. Freeman and 
Company. 

Kumar, C.G. & Takagi, H. (1999). Microbial alkaline proteases: from a bioindustrial 
viewpoint. Biotechnol Adv., 17, 561-594. 

Moradian, F., Khajeh, K., Naderi-Manesh, H., Ahmadvand, R., Sajedi, R.H. & 
Sadeghizadeh, M. (2006). Thiol-dependent serine alkaline proteases from 
Bacillus sp. HR-08 and KR-8102. Appl. Biochem. Biotech., 134, 77-85. 

 



 
83 

 

Patel, R., Dodia, M. & Singh, S.P. (2005). Extracellular alkaline protease from a newly 
isolated haloalkaliphilic Bacillus sp.: Production and optimization. Process 
Biochem., 40, 3569-3575. 

Rao, M.B., Tanksale, A.M., Ghatge, M.S. & Deshpande, V.V. (1988). Molecular and 
biotechnological aspects of microbial proteases. Microbiol. and Molecular 
Biol. Rev., 62, 597-635. 

Schäfer, T., Borchert, T.W., Nielsen, V.S., Skagerlind, P., Gibson, K., Wenger, K., Hatzack, 
F., Nilsson, L.D., Salmon, S., Pedersen, S., Heldt-Hansen, H.P., Poulsen, P.B., 
Lund, H., Oxenboll, K.M., Wu, G.F., Pedersen, H.H., & Xu, H. (2007). Industrial 
enzymes. Adv. Biochem. Eng. Biotechnol., 105, 59-131. 

Shivanand, P. & Jayaraman, G. (2009). Production of extracellular protease from 
halotolerant bacterium, Bacillus aquimaris strain VITP4 isolated from Kumta 
coast. Process Biochem., 44, 1088-1094. 

Shivaji, S., Chaturvedi, P., Begum, Z., Pindi, P.K., Manorama, R., Padmanaban, D.A., 
Shouche, Y.S., Pawar, S., Vaishampayan, P., Dutt, C.B., Datta, G.N., Manchanda, 
R.K., Rao, U.R., Bhargava, P.M. & Narlikar, J.V. (2009). Janibacter hoylei sp. nov., 
Bacillus isronensis sp. nov. and Bacillus aryabhattai sp. nov., isolated from 
cryotubes used for collecting air from the upper atmosphere. Int. J. Syst. Evol. 
Microbiol., 59, 2977-2986. 

Singh, J., Vohra, R.M. & Sahoo, D.K. (2004). Enhanced production of alkaline protease 
by Bacillus sphaericus using fed-batch culture. Process Biochem., 39, 1093-
1101. 

Suganthi, C., Mageswari, A., Karthikeyan, S., Anbalagan, M., Sivakumar, A. & 
Gothandam, K.M. (2013). Screening and optimization of protease production 
from a halotolerant Bacillus licheniformis isolated from saltern sediments. J. 
Genetic Eng. And Biotech., 11, 47-52.   

Suguna, K., Padlan, E.A., Smith, C.W., Carlson, W.D. & Davies, D.R. (1987). Binding of a 
reduced peptide inhibitor to the aspartic proteinase from Rhizopus chinensis: 
implications for a mechanism of action. Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A., 84, 7009–
7013. 

Venugopal, M. & Saramma, A.V. (2006). Characterization of alkaline protease from 
Vibrio fluvialis strain VM10 isolated from a mangrove sediment sample and its 
application as a laundry detergent additive. Process Biochem., 41, 1239-1243.  

Voet, D., Voet, J.G. & Pratt, C. (2006). Fundamentals of biochemistry: Life at the 
Molecular level. (2rd ed.). New Jersey: John Wiley & Sons Inc. 



 
84 

 

Willey, J.M., Sherwood, L.M. & Woolverton, C.J. (2009). Prescott’s principles of 
microbiology. New York: McGraw-Hill.  

Yoon, J.H., Kim, I.G., Kang, K.H., Oh, T.K. & Park, Y.H. (2003). Bacillus marisflavi sp. nov. 
and Bacillus aquimaris sp. nov., isolated from sea water of a tidal flat of the 
Yellow Sea in Korea. Int. J. Syst. Evol. Microbiol., 53, 1297-1303. 

Zhou, M.Y., Chen, X.L., Zhao, H.L., Dang, H.Y., Luan, X.W., Zhang, X.Y., He, H.L., Zhou, 
B.C. & Zhang, Y.Z. (2009). Diversity of both the cultivable protease-producing 
bacteria and their extracellular proteases in the sediments of the South China 
sea. Microb. Ecol., 58, 582-590. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
85 

 

ประวัติผูOวิจัย  
 
ช่ือ-นามสกุล    นางสาว ฐิตา  ฟูเผ�า 
ตําแหน@งปuจจุบัน   พนักงานมหาวิทยาลัย ตําแหน�งอาจารย� 
หน@วยงานและสถานท่ีติดต@อ  หลักสูตรเทคโนโลยีการแปรรูปอาหาร โรงเรียนการเรือน 

มหาวิทยาลัยราชภัฏสวนดุสิต 228-228/1-3 ถนนสิรินธร  
  เขตบางพลัด กรุงเทพมหานคร 10700 

    เบอร�โทรศัพท� 02-4239435 มือถือ 080-6172529 
            E-mail: tita_foo@dusit.ac.th 
ประวัติการศึกษา 
Ph.D. Eng (Biotechnology)     Osaka University, Osaka, Japan 
M. Eng. (Biotechnology)  Osaka University, Osaka, Japan 
วท.ม. (วิทยาศาสตร�สิ่งแวดล0อม)  จุฬาลงกรณ�มหาวิยาลัย  
วท.บ. (เทคโนโลยีอุตสาหกรรมเกษตร)   สถาบันเทคโนโลยีพระจอมเกล0าพระนครเหนือ  

(เกรียตินิยมอันดับท่ี 2) 
ผลงานวิจัย 
1. Sinsereekul, N*., Foophow, T*., Yamanouchi, M., Koga, Y., Takano, K., and Kanaya, 
S. (2011) An alternative mature form of subtilisin homologue, Tk-SP, from 
Thermococcus kodakaraensis identified in the presence of Ca2+.  FEBS J. 278(11): 
1901-1911.  
* These authors contributed equally to this work 
2. Foophow. T., Tanaka, S., Angkawidjaja, C., Koga, Y., Takano, K., and Kanaya, S. 
(2010) Crystal  structure  of  a  subtilisin  homologue,  Tk-SP,  from  Thermococcus  
kodakaraensis: requirement of a C-terminal β-jelly roll domain for hyperstability. J. 
Mol. Biol. 400(4): 865-877.  
3. Foophow, T., Tanaka, S., Koga, Y., Takano, K., and Kanaya, S. (2010) Subtilisin-like 
serine protease from hyperthermophilic archaeon Thermococcus kodakaraensis with 
N- and C-terminal propeptides. Protein Eng. Des. Sel., 23(5), 347-355.  
4. Noitang, S., Sooksai, S.A., Foophow, T., and Petsom, A. (2009) Proximate Analysis 
and Physico-Chemical Properties of Flour from the Seeds of the China  Chestnut, 
Sterculia monosperma Ventenat. PJBS., 12(19), 1314-1319.  
 
 
 
 
 

 



 
86 

 

ช่ือ-นามสกุล    นางสาว จันทร�เพ็ญ  ต้ังจิตรเจริญกุล 
ตําแหน@งปuจจุบัน   พนักงานมหาวิทยาลัย ตําแหน�งอาจารย� 
หน@วยงานและสถานท่ีติดต@อ  คณะวิทยาศาสตร� ศรีราชา  มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร�   

วิทยาเขตศรีราชา 199 ม.6  ถนนสุขุมวิท  
  ต.ทุ�งศุขลา อ.ศรีราชา จ.ชลบุรี 20230 

    เบอร�โทรศัพท� 038-354589  มือถือ 089-7627704 
            E-mail: frenvijpt@src.ku.ac.th 
ประวัติการศึกษา 
วท.บ. (จุลชีววิทยา)  มหาวิทยาลัยศรีนครินทรวิโรฒ ประสานมิตร 
วท.ม. (จุลชีววิทยา)  มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร� 
วท.ด. (เทคโนโลยีชีวภาพ)  จุฬาลงกรณ�มหาวิทยาลัย  
ผลงานวิจัย 
1. Janpen Tangjitjaroenkun,Vichien Kitprechavanit, Surang Suthirawut, Pratumporn 

Chimanake, Wanna  Praprirong, Warawut Krusong, Busaba Yongsmith. 2004.  
Improvement of high vitamin B12 Thua nao by mixed cultures of soybean 
oligosaccharide and the use of bacteria and yeast. Kasetsart Journal (Natural 
Science). 38: 123-130. 

2. Janpen Tangjitjaroenkun, Roongtawan Supabphol, Warinthorn Chavasiri.  2012. 
Antioxidant effect of Zanthoxylum limonella Alston. Journal of Medicinal Plants 
Research. 6(8): 1407-1414.  

3. Janpen Tangjitjareoenkun, Oraphin Chantarasriwong, Warinthorn Chavasiri. 2012. 
Chemical Constituents of the Stems of Zanthoxylum limonella Alston. Journal 
of Phytochemistry Letters. 5: 443-445. 

4. Janpen Tangjitjaroenkun, Warinthorn Chavasiri, Sudaluck Thunyaharn, Chulee 
Yompakdee. 2012. Bactericidal effects and time-kill studies of the essential oil 
from the fruits of Zanthoxylum limonella on  multi-drug resistant bacteria. 
Journal of Essential oil Research. 24(4): 363-370. 



 
1 
 

 


