
   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
วัตถุประสงคของงานวิจัยนี้เพื่อศึกษาอิทธิพลของปจจัยทางชีวภาพ และกายภาพตอ

ความสามารถในการแขงขันการสรางปมในรากตนถ่ัวเหลืองของแบรดดีไรโซเบียม และปรับปรุง
สายพันธุแบรดดีไรโซเบียมใหมีความสามารถในการทนเกลือไดสูงขึ้นเพื่อเพิ่มคุณสมบัติในการ
แขงขัน ณ สภาวะแวดลอมที่มีปริมาณเกลือสูง  ปจจัยทางชีวภาพที่ทําการศึกษาไดแก สายพันธุของ
ถ่ัวเหลือง สายพันธุและจํานวนเซลลของแบรดดีไรโซเบียมที่ใช  ผลการทดลองพบวาทั้งสามปจจัย
มีผลตอความสามารถในการแขงขันการสรางปมของแบรดดีไรโซเบียม  โดยความสามารถในการ
แขงขันโดยรวมของแบรดดีไรโซเบียมทั้งสี่สายพันธุพบวา สายพันธุ USDA110 มีความสามารถ
สูงที่สุด รองลงมาคือสายพันธุ THA6, SEMIA5019 และ THA5 ตามลําดับ  

อิทธิพลของปจจัยทางกายภาพตอความสามารถในการแขงขันการสรางปมในการศึกษาครัง้
นี้คือปจจัยของเกลือ  ขั้นแรกของการศึกษาไดคัดเลือก Sinorhizobium สายพันธุ BL3 ซ่ึงมี
ความสามารถในการทนเกลือจากบริเวณพื้นที่ที่มีผลกระทบจากเกลือในเขตจังหวัดนครราชสีมา
และไดทําการคัดเลือกยีนสที่ควบคุมคุณสมบัติดังกลาว โดยใชเทคนิคการคัดเลือกคอสมิดที่มี
ช้ินสวนของยีนสที่ควบคุมการทนเกลือ การทําใหยีนสนั้นไมแสดงออกโดยการกลายพันธุ และการ
หาลําดับเบสของยีนส  คอสมิดที่คัดเลือกออกมาไดประกอบดวยกลุมของยีนสจากสองบริเวณของ
โครโมโซม  จากการวิเคราะหลําดับเบส และวิเคราะหหนาที่ของยีนสจากความคลายคลึงของ
โปรตีนอื่น ๆ ในฐานขอมูลพบวาคอสมิดชุดที่หนึ่ง (pUHR307) ประกอบไปดวย antirestriction 
protein, ATPase, xanthine dehydrogenase, transcriptional regulator syrB (AraC 
family), DNA methylase, partitioning protein และ conserved hypothetical protein  

คอสมิดชุดที่สอง (pUHR310) มีความคลายกับ choline dehydrogenase และ betaine 

aldehyde dehydrogenase ของ S. meliloti จากนั้นนําคอสมิดทั้งสองชุดนี้ใชในการปรับปรุงสาย
พันธุแบรดดีไรโซเบียมสายพันธุ THA6 ซ่ึงแบรดดีไรโซเบียมที่ได (RUH161 และ RUH162) มี
ความสามารถในการทนเกลือไดสูงขึ้นกวา THA6 สายพันธุเดิม  อยางไรก็ตามความสามารถที่
เพิ่มขึ้นนี้ไมมีผลชวยปรับปรุงความสามารถในการแขงขันการสรางปม ณ สภาวะที่มีเกลือ 

นอกจากนี้ไดศึกษาถึงการตอบสนองของ Sinorhizobium สายพันธุ BL3 ตอสภาวะที่มี
เกลือ   ในระดับการเปลี่ยนแปลงของปริมาณโปรตีน โดยเนนถึงการเปลี่ยนแปลงของโปรตีนที่
แสดงออกที่ผิวเซลล   จากการวิเคราะหพบวาโปรตีนหลายชนิดมีการกระตุนหรือลดการแสดงออก 
ในระดับ 1.5 เทา ซ่ึงขึ้นอยูกับความเขมขนของเกลือ และระยะเวลาที่สัมผัสกับสิ่งแวดลอมนั้น  กลุม
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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 






