
   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
วัตถุประสงคของงานวิจัยนี้เพื่อศึกษาอิทธิพลของปจจัยทางชีวภาพ และกายภาพตอ

ความสามารถในการแขงขันการสรางปมในรากตนถ่ัวเหลืองของแบรดดีไรโซเบียม และปรับปรุง
สายพันธุแบรดดีไรโซเบียมใหมีความสามารถในการทนเกลือไดสูงขึ้นเพื่อเพิ่มคุณสมบัติในการ
แขงขัน ณ สภาวะแวดลอมที่มีปริมาณเกลือสูง  ปจจัยทางชีวภาพที่ทําการศึกษาไดแก สายพันธุของ
ถ่ัวเหลือง สายพันธุและจํานวนเซลลของแบรดดีไรโซเบียมที่ใช  ผลการทดลองพบวาทั้งสามปจจัย
มีผลตอความสามารถในการแขงขันการสรางปมของแบรดดีไรโซเบียม  โดยความสามารถในการ
แขงขันโดยรวมของแบรดดีไรโซเบียมทั้งสี่สายพันธุพบวา สายพันธุ USDA110 มีความสามารถ
สูงที่สุด รองลงมาคือสายพันธุ THA6, SEMIA5019 และ THA5 ตามลําดับ  

อิทธิพลของปจจัยทางกายภาพตอความสามารถในการแขงขันการสรางปมในการศึกษาครัง้
นี้คือปจจัยของเกลือ  ขั้นแรกของการศึกษาไดคัดเลือก Sinorhizobium สายพันธุ BL3 ซ่ึงมี
ความสามารถในการทนเกลือจากบริเวณพื้นที่ที่มีผลกระทบจากเกลือในเขตจังหวัดนครราชสีมา
และไดทําการคัดเลือกยีนสที่ควบคุมคุณสมบัติดังกลาว โดยใชเทคนิคการคัดเลือกคอสมิดที่มี
ช้ินสวนของยีนสที่ควบคุมการทนเกลือ การทําใหยีนสนั้นไมแสดงออกโดยการกลายพันธุ และการ
หาลําดับเบสของยีนส  คอสมิดที่คัดเลือกออกมาไดประกอบดวยกลุมของยีนสจากสองบริเวณของ
โครโมโซม  จากการวิเคราะหลําดับเบส และวิเคราะหหนาที่ของยีนสจากความคลายคลึงของ
โปรตีนอื่น ๆ ในฐานขอมูลพบวาคอสมิดชุดที่หนึ่ง (pUHR307) ประกอบไปดวย antirestriction 
protein, ATPase, xanthine dehydrogenase, transcriptional regulator syrB (AraC 
family), DNA methylase, partitioning protein และ conserved hypothetical protein  

คอสมิดชุดที่สอง (pUHR310) มีความคลายกับ choline dehydrogenase และ betaine 

aldehyde dehydrogenase ของ S. meliloti จากนั้นนําคอสมิดทั้งสองชุดนี้ใชในการปรับปรุงสาย
พันธุแบรดดีไรโซเบียมสายพันธุ THA6 ซ่ึงแบรดดีไรโซเบียมที่ได (RUH161 และ RUH162) มี
ความสามารถในการทนเกลือไดสูงขึ้นกวา THA6 สายพันธุเดิม  อยางไรก็ตามความสามารถที่
เพิ่มขึ้นนี้ไมมีผลชวยปรับปรุงความสามารถในการแขงขันการสรางปม ณ สภาวะที่มีเกลือ 

นอกจากนี้ไดศึกษาถึงการตอบสนองของ Sinorhizobium สายพันธุ BL3 ตอสภาวะที่มี
เกลือ   ในระดับการเปลี่ยนแปลงของปริมาณโปรตีน โดยเนนถึงการเปลี่ยนแปลงของโปรตีนที่
แสดงออกที่ผิวเซลล   จากการวิเคราะหพบวาโปรตีนหลายชนิดมีการกระตุนหรือลดการแสดงออก 
ในระดับ 1.5 เทา ซ่ึงขึ้นอยูกับความเขมขนของเกลือ และระยะเวลาที่สัมผัสกับสิ่งแวดลอมนั้น  กลุม
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 The objectives of this experiment were to examine the influences of biotic and 

abiotic factors on nodulation competitiveness of bradyrhizobia and the construction of 

salt tolerant bradyrhizobia in order to achieve the highly nodulation competitor under 

salt stress condition.  The emphasized biotic factors are soybean cultivars, 

bradyrhizobial strains and proportion of inoculation.  These biotic factors exhibited 

the influence on nodulation competitiveness of Bradyrhizibium.  Bradyrhizobial strain 

USDA110 had the highest general competitive ability (GCA), followed by THA6, 

SEMIA5019 and THA5, respectively.  

The abiotic factors affecting nodulation competitiveness was emphasized on 

salt stress.  The salt tolerant Sinorhizobium strain BL3 was isolated from salt affected 

area of Nakhon Ratchasima province of Thailand.  In order to investigate salt tolerant 

mechanism, salt tolerant genes were isolated by the cosmid library isolation technique, 

random mutagenesis, and DNA sequencing.  Cosmid clones containing two different 

regions of LT11 chromosome were identified.  The sequence analysis of first region 

(pUHR307) exhibited the homology with antirestriction protein, ATPase, xanthine 

dehydrogenase, transcriptional regulator syrB (AraC family), DNA methylase, 

partitioning protein and conserved hypothetical protein.  Second region of clones 

(pUHR310) showed a relatively high homolog with choline dehydrogenase and 






