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บทคัดย่อ 

วตัถุประสงคใ์นการศึกษาคร้ังน้ี เพื่อจ าแนกชนิดของประชากรแบคทีเรียในกระเพาะรูเมน
ของโคขาวล าพูนโดยศึกษาวิเคราะห์ 16s rDNA gene และ เพื่อศึกษาความสัมพนัธ์ของประชากร
แบคทีเรียย่อยเซลลูโลสในกระเพาะรูเมนของโคขาวล าพูนโดยการเก็บตัวอย่างของเหลวใน
กระเพาะรูเมนของโคขาวล าพูน จ านวน 3 ตวั มาคดัแยกเช้ือ และ เพาะเล้ียงเช้ือแบคทีเรียย่อย
เซลลูโลส จากนั้นน าแบคทีเรียมาสกดัดีเอ็นเอ เพิ่มจ านวนดีเอ็นเอบริเวณ 16s rDNA gene ดว้ย
เทคนิค PCR และ วิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์เพื่อบ่งชนิดของแบคทีเรีย พบว่า Cellulolytic 
bacteria มีความเขม้ขน้เท่ากบั 6.4× 105 CFU/ml สามารถแยกโคโลนีได ้4 ชนิด คือ โคโลนีสีขาวขุ่น 
ลกัษณะทรงกลม มีขนาดเล็ก โคโลนีสีขาวขุ่น ลกัษณะทรงกลม มีขนาดเล็ก และ มีวงใสลอ้มรอบ 
โคโลนีสีขาวอมเหลือง ลกัษณะทรงกลม มีขนาดเล็ก และ โคโลนีสีขาวขุ่น ลกัษณะทรงกลม มี
ขนาดใหญ่ การวิเคราะห์ข้อมูลล าดบันิวคลีโอไทด์ของแต่ละไอโซเลตกบัฐานขอ้มูล GenBank 
พบวา่มีความเหมือนกบัฐานขอ้มูลใน GenBank  95% เท่ากบั 14 ไอโซเลต และ มีค่าความเหมือน 
 95% เท่ากบั 6 ไอโซเลต นอกจากน้ีการจ าแนกตามกลุ่ม phylum พบว่ามีเพียง 1 phylum คือ 
Gram-positive bacteria ประกอบดว้ย Enterococcus faecalis เท่ากบั 60% ของไอโซเลตทั้งหมด 
Clostridium bartlettii เท่ากบั 20% ของไอโซเลตทั้งหมด Clostridium butyricum, Clostridium 
proteolyticum, Enterococcus canintestin และ Proteus mirabilis เท่ากบั 5% ของไอโซเลตทั้งหมด 
ซ่ึงจ านวนของ Enterococcus faecalis พบมากท่ีสุดในกระเพาะรูเมนของโคขาวล าพูน จากการ
เปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทด์ของ Cellulolytic bacteria จ านวน 20 ไอโซเลต พบวา่ ไอโซเลต 
CMUCB1, CMUCB2, CMUCB3 และ CMUCB4 มีความคลา้ยคลึงกบั Clostridium bartlettii strain 
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DSM16795 ในขณะท่ีไอโซเลต CMUCB5, CMUCB6, CMUCB7, CMUCB8, CMUCB9, 
CMUCB10, CMUCB11, CMUCB12, CMUCB13, CMUCB14, CMUCB15 และ CMUCB16 มี
ความคล้ายคลึงกบั Enterococcus faecalis strain JCM5803 นอกจากน้ี ไอโซเลต CMUCB17, 
CMUCB18, CMUCB19 และ CMUCB20 มีความคล้ายคลึงกับ Proteus milabilis strain 
NCTC11938, Clostridium butyricum strain VPI13266, Enterococcus canintestini strain 
LMG13590 และ Clostridium proteolyticum strain CG ตามล าดบั นอกจากน้ีการวิเคราะห์แผนภูมิ
ตน้ไม ้ พบว่า CMUCB3 มีความคลา้ยคลึงกบั Clostridium bartlettii มากท่ีสุด และ CMUCB15 มี
ความคลา้ยคลึงกบั Enterococcus faecalis มากท่ีสุด 
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Abstract 
 The objective of this study were isolate bacteria in rumen of White Lamphun Cattles by 
16s rDNA gene and evaluate relationship of bacteria in rumen of White Lamphun Cattles. Rumen 
fluid was colleted from 3 fisturated White Lamphun Cattles and Cellulolytic bacteria were 
identified and cultured. Then, DNA were extracted for PCR amplification on 16s rDNA gene of 
conserved regions and sequence analysis. It was found that concentration of cellulolytic bacteria 
was 6.4× 105 CFU/ml and there were 4 catagories of cellulolytic bacteria including small white 
cocci, small white cocci and surround with clear area, small yellowish - white cocci and large 
white cocci. Comparative sequence analysis of each isolates with GenBank, whereas it was 
identical to fragment of 16s rDNA found that homology levels  95 % were 14 isolates and 
homology levels  95 % were 6 isolates. Moreover, phylum classification of cellulolytic bacteria 
revealed that the total 20 isolates belonged to Gram-positive bacteria phylum including 
Enterococcus faecalis were 60% of total isolates. Clostridium bartlettii were 20% of total 
isolates. Clostridium butyricum, Clostridium proteolyticum, Enterococcus canintestini and 
Proteus mirabilis were 5% of total isolates. The amount of Enterococcus faecalis was highest in 
rumen of White Lamphun Cattles. CMUCB1, CMUCB2, CMUCB3 and CMUCB4 had similarity 
with Clostridium bartlettii strain DSM16795. On the other hand, isolates of CMUCB5, 
CMUCB6, CMUCB7, CMUCB8, CMUCB9, CMUCB10, CMUCB11, CMUCB12, CMUCB13, 
CMUCB14, CMUCB15 and CMUCB16 had similarity with Enterococcus faecalis strain 
JCM5803, whereas isolates of CMUCB17, CMUCB18, CMUCB19 and CMUCB20 had  
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similarity with Proteus milabilis strain NCTC11938, Clostridium butyricum strain VPI13266, 
Enterococcus canintestini strain LMG13590 and Clostridium proteolyticum strain CG, 
respectively. Moreover, phylogenetic tree analysis found that the similarity between CMUCB3 
and Clostridium bartlettii was highest and the similarity between CMUCB15 and Enterococcus 
faecalis was highest. 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 


