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บทคดัย่อ 

 

ผึ้งพนัธ์ุพื้นเมืองขนาดใหญ่ (ผึ้งหลวง, Apis dorsata) และผึ้งพนัธ์ุพื้นเมืองขนาดเล็ก (ผึ้งมิ้ม, 
Apis florea) เป็นผึ้ งพนัธ์ุพื้นเมืองของภูมิภาคเอเชีย  ผึ้ งทั้ งสองชนิดน้ีเป็นนักผสมเกสรท่ีส าคญัต่อ
ระบบนิเวศป่าฝนเขตร้อน เป็นท่ีทราบดีวา่การอยูร่อดของผึ้งเก่ียวขอ้งกบัการคงอยูข่องเช้ือแบคทีเรีย
ในล าไส้ในช่วงพฒันาการระยะต่างๆ การศึกษาน้ีมีวตัถุประสงคเ์พื่อส ารวจชุมชีพของเช้ือแบคทีเรียใน
ล าไส้ส่วนกลางของผึ้งหลวงและผึ้งมิ้ม รายงานแรกน้ีไดศึ้กษาการเปล่ียนแปลงชุมชีพของแบคทีเรีย
ตลอดระยะการพฒันาการของผึ้งหลวงและเปรียบเทียบแบคทีเรียจากแหล่งต่างๆ โดยวิธีปฏิกิริยา
ลูกโซ่โพลีเมอร์เรสและการแยกความแตกต่างของล าดบัเบสบนเจลท่ีมีความแตกต่างของตวัสลาย
พนัธะของดีเอน็เอ (PCR-DGGE) ตามดว้ยการจ าแนกล าดบัเบสของยนี 16S rRNA ผลท่ีไดพ้บวา่ความ
หลากหลายของเช้ือแบคทีเรียเพิ่มข้ึนตามระยะการพฒันาการของผึ้งจากระยะตวัอ่อน ตวัเต็มวยั และ
ระยะออกหาอาหาร ส่วนระยะดักแด้ไม่พบเช้ือแบคทีเรีย โดยเช้ือแบคทีเรียท่ีพบได้แก่ ไฟลัม 
Proteobacteria และ Firmicutes คลาส Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria, Gammaproteobacteria, 
Bacilli แต่ความถ่ีในการพบเช้ือแบคทีเรียแต่ละชนิดจะแตกต่างกนัในแต่ละระยะการพฒันาการและ
แหล่งตวัอยา่ง ส่วนคลาส Gammaproteobacteria และ Bacilli พบมากในสามระยะ  

รายงานเร่ืองท่ีสองเป็นการศึกษาลกัษณะการคงอยู่และองค์ประกอบของเช้ือแบคทีเรียใน
ระยะตวัอ่อนของผึ้งมิ้มและเปรียบเทียบความหลากหลายของเช้ือแบคทีเรียจากแหล่งต่างๆโดยวิธี
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ปฏิกิริยาลูกโซ่โพลีเมอร์เรสชนิดสองรอบและการแยกความแตกต่างของล าดบัเบสบนเจลท่ีมีความ
แตกต่างของตวัสลายพนัธะของดีเอ็นเอ (Nested PCR-DGGE) แบคทีเรียท่ีพบไดแ้ก่ ไฟลมั Proteobacteria และ 
Firmicutes ค ล า ส  Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria, Gammaproteobacteria, Bacilli แ ล ะ 
Clostridia เจ อ เน อ ร า  Clostridium, Gilliamella, Melissococcus, Lactobacillus, Saccharibacter แ ล ะ 
Snodgrassella พบแบคทีเรียท่ีไม่ระบุจีนสั ไดแ้ก่ uncultured bacterial species คลาสท่ีพบในความถ่ีสูงไดแ้ก่ 
Alphaproteobacteria (34%), Bacilli (25%), Betaproteobacteria (11%), Gammaproteobacteria (10%) แ ล ะ 
Clostridia (8%) นอกจากนั้นยงัพบ uncultured bacterial species (12%) 

การศึกษาพฤติกรรมการออกหาอาหารของผึ้งพนัธ์ุพื้นเมืองพบไดน้้อยมาก รายงานท่ีสามน้ี
เป็นการศึกษารูปแบบพฤติกรรมประจ าในการออกหาอาหารของผึ้ งหลวง 4 รังในภาคเหนือของ
ประเทศไทย ซ่ึงการบินออกหาอาหารคร้ังแรกเร่ิมตน้เม่ือรุ่งสางและจ านวนของผึ้งท่ีออกหาอาหารจะ
เพิ่มข้ึนอย่างเต็มท่ี (18-20%) ในตอนเช้าตรู่ (dawn) ต่อมาจ านวนของผึ้งจะลดลง (5%) ในตอนสาย
และคงท่ีจนกระทัง่พลบค ่า โดยผึ้งทุกรังท่ีท าการศึกษาคร้ังน้ีแสดงรูปแบบการหาอาหารท่ีคลา้ยกนั ซ่ึง
รูปแบบการออกหาอาหารน้ีไม่ข้ึนกบัอุณหภูมิ  

รายงานทั้งหมดน้ีมีความส าคญัต่อการอยูร่อดของผึ้งพนัธ์ุพื้นเมืองโดยไดท้  าการศึกษาชุมชีพ
ของเช้ือแบคทีเรียในล าไส้ส่วนกลางและพฤติกรรมการออกหาอาหาร ชุมชีพของเช้ือแบคทีเรียท่ีพบ
ในผึ้ งทั้ งส องช นิ ดได้แ ก่  ไฟ ลัม  Proteobacteria แล ะ  Firmicutes คล าส  Alphaproteobacteria, 
Betaproteobacteria, Gammaproteobacteria และ Bacilli รูปแบบของเช้ือแบคที เรีย ท่ีพบมีความ
คลา้ยกนัในรังเดียวกนั แต่แตกต่างกนัในต่างรังและต่างแหล่ง 

ค าส าคัญ: ผึ้งหลวง, ผึ้งมิ้ม, เจลท่ีมีความแตกต่างของตวัสลายพนัธะของดีเอ็นเอ, ชุมชีพแบคทีเรียใน
ล าไส้, เช้ือแบคทีเรียในแมลง, ยนีส่วน 16S rRNA 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

http://en.wikipedia.org/wiki/Proteobacteria
http://en.wikipedia.org/wiki/Proteobacteria


 

f 
 

Thesis Title                              Bacterial Community Structure in the Midguts of         

Giant Asian Honey Bee (Apis dorsata) and Dwarf 

  Asian Honey Bee (Apis florea) in Thailand 

Author Ms. Prakaimuk Saraithong 

Degree                                     Doctor of Philosophy  

(Biodiversity and Ethnobiology) 

Advisory Committee Assoc. Prof. Dr. Panuwan Chantawannakul     Advisor 

Prof. Dr. Yihong Li         Co-advisor 

                                                      Asst. Prof. Dr. Kanokporn Saenphet     Co-advisor 

 

 

ABSTRACT 

 

Giant Asian honey bee (Apis dorsata) and dwarf Asian honey bee (Apis florea) 

are native bee species in tropical Asia. They are important pollinators for the rainforest 

ecosystem. Generally honey bee survival is correlated with bacterial colonization in the 

gut during the developmental stages. In this study we aimed to investigate the bacteria 

communities in A. dorsata and A. florea midguts.  

The first study was to determine the dynamics of bacteria community structure 

across four A. dorsata life stages in different geographical locations by polymerase 

chain reaction-denaturing gradient gel electrophoresis analysis (PCR-DGGE) and 16S 

rRNA sequencing. The results revealed that bacteria diversity increased as the bee 

progresses through larval stage to emerged bee and worker. In contrast to these three 

stages, the pupal stage did not show any bacteria. Two bacterial phyla (Proteobacteria 

and Firmicutes) and four classes (Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria, 

Gammaproteobacteria, and Bacilli) were identified, but the frequency varied among the 

different stages and locations. The classes Gammaproteobacteria and Bacilli dominated 

in three stages of development.  
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The second study characterized the colonization and composition of bacterial 

flora in dwarf Asian honey bee (Apis florea) larvae and compared bacterial diversity 

and distribution among different sampling locations. Using nested PCR and denaturing 

gradient gel electrophoresis, the result revealed A. florea larvae harbored bacteria 

belonging to two phyla (Proteobacteria and Firmicutes), five classes 

(Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria, Gammaproteobacteria, Bacilli, and 

Clostridia), six genera (Clostridium, Gilliamella, Melissococcus, Lactobacillus, 

Saccharibacter, and Snodgrassella), and an unknown genus from uncultured bacterial 

species. The classes with the highest abundance of bacteria were Alphaproteobacteria 

(34%), Bacilli (25%), Betaproteobacteria (11%), Gammaproteobacteria (10%), and 

Clostridia (8%), respectively. Similarly, uncultured bacterial species were identified 

(12%).  

The foraging phenology of the native Asian honey bee is one of the least studied 

aspects of colonial life history. The third study observed the circadian flight activities of 

four A. dorsata colonies in northern Thailand. After the first flight commenced at dawn, 

the number of foraging bees peaked (18-20%) in the early morning, decreased (5%) in 

the late morning and remained steady until dusk. The pattern of forager daily flight was 

similar with all colonies observed. Our study found that flight activity is independent of 

ambient temperature.  

This thesis provides important clues on the survival of the native Asian honey 

bees by studying the bacteria in their midguts and foraging behavior. Bacterial 

communities in these two honey bees shared phylum Proteobacteria and Firmicutes 

including class Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria, Gammaproteobacteria, Bacilli 

and uncultured bacterial species. Bacterial profiles were homogeneous among colonies, 

but heterogeneous within the different colonies and locations.  

Keywords: Apis dorsata, Apis florea, Denaturing gradient gel electrophoresis, Gut 

bacteria community, Insect bacteria, 16S rRNA gene 
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