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มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี จังหวัดนครราชสีมา ประเทศไทย มีอ่างเก็บน ้าอยู่ 2 อ่าง คือ  

อ่างสุระ 1 และ อ่างสุระ 2 อ่างเก็บน ้าดังกล่าวจัดเป็นแหล่งน ้าหลักในมหาวิทยาลัยเทคโนโลยี          
สุรนารี แต่ยังไม่มีความชัดเจนเกี่ยวกับชุมชนของแบคทีเรีย เช่น ไซยาโนแบคทีเรีย ที่พบในอ่างเก็บ
น ้า ไซยาโนแบคทีเรียเป็นหนึ่งในแบคทีเรียที่ผลิตสารพิษซึ่งพบแพร่กระจายได้ทั่วไปในทะเล 
แหล่งน ้าจืด และบนบก ดังนั นการศึกษาชุมชนของไซยาโนแบคทีเรียในอ่างเก็บน ้าอาจช่วยในการ
แยกแยะคุณภาพของน ้าได้ งานวิจัยนี ได้ท้าการเก็บน ้าจากอ่างเก็บน ้าทั งสองแห่งที่จัดเป็นน ้าก่อน
การบ้าบัด และน ้าจากห้องน ้าซึ่งจัดเป็นน ้าที่ผ่านการบ้าบัดแล้ว โดยน ้าก่อนการบ้าบัดจะใช้ใน
การศึกษาชุมชนของไซยาโนแบคทีเรียในอ่างเก็บน ้าและน ้าที่ผ่านการบ้าบัดแล้วจะใช้เพื่อ
ตรวจสอบคุณภาพของน ้าหลังจากผ่านระบบบ้าบัด 

โดยวิธีการทดลองประกอบไปด้วยการแยกจีโนมสิ่งแวดล้อมจากน ้า และท้าการเพิ่มจ้านวน
ยีน 16S rRNA ของไซยาโนแบคทีเรียจากจีโนมที่ได้จากตัวอย่างน ้าด้วยไพรเมอร์เฉพาะของไซยา
โนแบคทีเรีย Cya106F และ Cya781Ra โดยชิ นยีน 16S rRNA ที่ได้จะถูกน้ามาเชื่อมต่อกับพลาสมิด
เวคเตอร์ pTG19T และถ่ายเข้าสู่เซลล์ของเชื อ Escherichia coli DH5α จากนั นจะท้าการหาล้าดับ   
นิวคลีโอไทด์ของยีน 11S rRNA ที่อยู่บนพลาสมิดลูกผสม จากล้าดับเบสของยีน 16R rNA ทั งหมด
ยี่สิบสองยีนพบว่ า  สิบสองยีนมีความสัมพันธ์ ใกล้ เคี ยงกับไซยาโนแบคที เ รียในจีนัส 
Cylindrospermopsis, Prochlorothrix, Ancylothrix และ  Synechococcus โดยประชากรไซยาโน
แบคทีเรียที่พบมากที่สุดในการศึกษานี อยู่ในจีนัส Cylindrospermopsis และ Synechococcus ซึ่งสาย
พันธุ์ของเชื อในสองจีนัสนี อาจเป็นได้ทั งสายพันธุ์ที่สร้างสารพิษหรือไม่สร้างสารพิษ ผลจากการ
วิเคราะห์คุณภาพของน ้าที่ผ่านการบ้าบัดแล้วพบว่าไม่พบยีน 16S rRNA ของแบคทีเรียรวมถึงไซยา
โนแบคทีเรีย 
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Suranaree University of Technology (SUT), Nakhon Ratchasima, Thailand, 

there are two water reservoirs, Ang Sura 1 and Ang Sura 2, on the campus. The 

reservoirs are the main source of water supply in SUT yet community of Bacteria such 

as Cyanobacteria is uncertain. Cyanobacteria is one of the toxin-producing bacteria 

widely spread in marine, freshwater, and terrestrial resources. Thus, the study of 

Cyanobacterial communities in reservoirs may help to distinguish the quality of water. 

In this research, water was collected from two reservoirs represented as pretreated water 

and bathroom water represented as post-treated water. Pre-treated water was used to 

study the community of Cyanobacteria in reservoirs and post-treated water was used to 

determine the quality of water after treatment system. The approach consists of isolation 

of the environmental genome from water and then 16S rRNA gene of Cyanobacteria 

was amplified with Cyanobacteria specific primers set, Cya106F and Cya781Ra. The 

amplified 16S rRNA genes were ligated with pTG19T-vectors, transformed into 

Escherichia coli DH5α, and then 16S rRNA genes on the recombinant plasmids were 

sequenced.  



IV 

From a total of twenty-two 16S rRNA gene sequences, twelve were identified 

as high relative to Cyanobacteria which were Cylindrospermopsis, Prochlorothrix, 

Ancylothrix, and Synechococcus. The most abundant population found in this study was 

belong to Cylindrospermopsis which can be either toxin or non-toxin producer. Quality 

of post-treated water was analyzed and bacterial 16S rRNA gene includes cyanobacteria 

were not amplified. 

In conclusion, the Cyanobacterial community in SUT reservoirs was 

successfully identified in which possible toxin producer genus was detected. Since post-

treated water was not contaminated with bacteria and Cyanobacteria, the water should 

be safe to use as non-drinking purposes. 
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