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 การเปรียบเทยีบลําดับเบสจํานวน 814 คูเบสของ 16s rDNA ของแบคทีเรียรหัส TE1 กับ
ลําดับเบสของแบคทีเรียที่มีอยูในฐานขอมลู GenBank โดยใชโปรแกรม BLASTn (ตารางที่ 10) 
พบวาแบคทเีรียรหัส TE1 มีความเหมือนกบัแบคทีเรีย Bacillus badius (AY803745) Bacillus sp. 
(EF370050) และ B. hackensackii (AY148429.1) เทากับ 99 98 และ 97 เปอรเซ็นต ตามลําดับ 
 
ตารางที่ 10  คาความเหมือน (% Identities) ของลําดับเบสจํานวน 814 คูเบส ของ16s rDNA ของ  
        เมทิลโลโทรฟกแบคทีเรียรหัส TE1 เปรียบเทียบกับลําดับเบสของแบคทีเรียจากฐาน 
        ขอมูล GenBank โดยใชโปรแกรม BLASTn 
 

Accession number Species % Identities 
AY803745 Bacillus badius 99 
EF370050 Bacillus sp. 98 
AY148429 Bacillus hackensackii 97 
 

  ผลการเปรียบเทียบจากตารางที่ 10 เปนการเปรียบเทียบลําดับเบสที่มีความยาวเพยีง 814 คู
เบส จาก 1542 คูเบส จึงอาจทําใหไมสามารถสรุปผลไดในทันที เชนเดยีวกับในกรณขีองแบคทีเรีย
รหัส SB4 จึงทําการเปรียบเทยีบลักษณะสณัฐานวิทยาของโคโลนีและเซลล รวมทั้งคุณสมบัติทาง
ชีวเคมีบางประการ ของแบคทีเรียรหัส TE1 และ แบคทีเรียอางอิงจากตารางที่ 10 ผลการเปรียบ 
เทียบแสดงดังตารางที่ 11 
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ตารางที่ 11  สัณฐานวิทยาของเซลลและโคโลนี การติดสีแกรม การสรางเอนโดสปอร และ 
        คุณสมบัติทางชีวเคมีบางประการของเมทิลโลโทรฟกแบคทีเรียรหสั TE1 เปรียบเทียบ 
        กับ Bacillus sp. (Claus and Berkeley, 1986), B. badius (Claus and Berkeley, 1986;  

      Pettersson et al., 1996) และ B. hackensackii (Claus and Berkeley, 1986) 
 

Species Characteristics 
TE1 Bacillus sp. B. badius B.  hackensackii 

Colony morphological 
characteristics 

    

     Color Cream Cream Cream Cream 
     Form Rhizoid Rhizoid Rhizoid Filamentous 
     Elevation Umbonate Umbonate Umbonate Flat 
     Margin Undulate Undulate Undulate Filamentous 
Cell morphological 
characteristics 

    

     Gram strain + + + + 
     Shape Rod Rod Rod Rod 
     Size 0.6 x 3 >2.5 >1 >2.5 
     Endospore location - C C C 
Biochemical 
Characteristics 

    

     Anaerobic growth - D - - 
     Catalase + + + + 
     V-P test - - - - 
     Acid form:     
          Glucose - - - - 
          Lactose - - - - 
          Arabinose - - - - 
          Xylose - - - - 
          Mannitol - - - - 
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ตารางที่ 11  (ตอ)     
     

Species Characteristic 
TE1 Bacillus sp. B. badius B.  hackensackii 

     Gas from glucose - - - - 
     Hydrolysis of starch - - - - 
     Growth:     
          5% NaCl + + + + 
          10% NaCl - - - - 
          5 ๐C - - - - 
          10 ๐C - - - - 

 
หมายเหต ุ C หมายถึง central 
     Dหมายถึง 11-89% เปนบวก 
 

การศึกษาสัณฐานวิทยาของเซลลเมทิลโลโทรฟกแบคทีเรีย TE1 พบวา เปนแบคทีเรียรูป
ทอน ติดสีแกรมบวก ขนาดของเซลลยาวประมาณ 3 ไมโครเมตร กวางประมาณ 0.6 ไมโครเมตร 
ไมพบการสรางเอนโดสปอร และเมื่อพิจารณาคุณสมบัตทิางชีวเคมีบางประการพบวา เมทิลโลโทร
ฟกแบคทีเรียรหัส TE1 ตองการอากาศเพื่อการเจริญ สรางเอนไซมคะตะเลสได ผลการทดสอบ V-P 
เปนลบ ไมสรางกรดจากน้ําตาลกลูโคส แลคโตส อะราบิโนส ไซโลส และแมนนิทอล ไมสรางแกส
จากการหมกักลูโคส ไมสรางเอนไซมอะไมเลสเพื่อยอยแปง ไมสามารถใชซิเตรตเปนแหลง
คารบอน ไมสามารถรีดิวซไนเตรทเปนไนไตรท ไมเจรญิในสภาวะทีม่ีโซเดียมคลอไรด 5 และ 10 
เปอรเซ็นต และไมเจริญที่อุณหภูมิต่ํา 5 และ 10 องศาเซลเซียส (ตารางที่ 11) ซ่ึงเมื่อเปรียบเทียบกบั
ขอมูลการศึกษาคุณสมบัติทางชีวเคมีบางประการของแบคทีเรียรหัส TE1 กับ Bacillus badius จาก
หนังสือ Bergey’s Manual of Systematic Bacteriology V.2 section 13 ป ค.ศ. 1986 (Claus and 
Berkeley, 1986) พบวามีความคลายคลึงกัน 23 ลักษณะจาก 24 ลักษณะที่เปรียบเทียบ คิดเปน 96 
เปอรเซ็นต ซ่ึงมีคามากกวาความคลายคลึง เมื่อเปรียบเทียบกับคุณสมบตัิของ B. hackensackii ซ่ึงมี
ความคลายคลึงกันเพยีง 21 ลักษณะ เทียบเทากับ 87.5 เปอรเซ็นตของลักษณะที่เปรยีบเทียบกัน 
นอกจากนี้การศึกษาลําดับเบสบางสวนของ 16s rDNA ยังใหผลสอดคลองวา เมทิลโลโทรฟก
แบคทีเรียรหัส TE1 มีความเหมือนกบัแบคทีเรีย B. badius มากที่สุด ซ่ึงมีความเหมือนกันถึง 99 
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เปอรเซ็นต สวน B. hackensackii มีความเหมือนกับแบคทเีรียรหัส TE1 เทากับ 97 เปอรเซ็นต ดังนั้น
อาจสรุปไดวาเมทิลโลโทรฟกแบคทีเรียรหสั TE1 ใกลเคียงกับแบคทเีรีย B. badius มากที่สุด 
 

ตารางที่ 12 แสดงการเปรียบเทียบลําดับเบสของ 16S rDNA จํานวน 799 คูเบสของ
แบคทีเรียรหัส TB2 กับลําดบัเบสของเชื้อที่มีอยูในฐานขอมูล GenBank โดยใชโปรแกรม BLASTn 
พบวาแบคทเีรียรหัส TB2 มีความเหมือนกบัแบคทเีรีย Brevibacillus sp (AB183793), Brev. 
parabrevis (AB215101), Brev. brevis(EF173465), Brev. centrosporus(AB112719), Brev. 
choshinensis (AB112713) และ Brev. agri (AJ586386) 99 เปอรเซ็นต แตเนื่องจากลําดับเบสที่ใช
ในการเปรยีบเทียบนั้นมีความยาวเพียงบางสวน จึงมีความเปนไปไดสูงที่แบคทีเรียรหสั TB2 จะมี
ลําดับเบสเหมอืนกับแบคทีเรียหลายสายพนัธุ ซ่ึงถามีการวิเคราะหลําดบัเบสของ 16s rDNA ทั้งหมด 
แลวนํามาเปรยีบเทียบก็อาจจะทําใหเห็นความแตกตางไดชัดเจนมากขึน้ 
 
ตารางที่ 12  คาความเหมือน (% Identities) ของลําดับเบสจํานวน 799 คูเบส ของ16s rDNA ของ  
        เมทิลโลโทรฟกแบคทีเรียรหัส TB2 เปรียบเทียบกับลําดับเบสของแบคทีเรียจากฐาน 
        ขอมูล GenBank โดยใชโปรแกรม BLASTn 
 

Accession Number Species % Identities 
AB183793 Brevibacillus sp. 99 
AB215101 Brevibacillus parabrevis 99 
EF173465 Brevibacillus brevis 99 
AB112719 Brevibacillus centrosporus 99 
AB112713 Brevibacillus choshinensis 99 
AJ586386 Brevibacillus agri 99 

 
 


