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การเข้าอยู่อาศ ัยของแบคทีเรียในสกุลแบรดีไรโซเบียม  ไม่เพียงพบในพืชตระกูลถั ว แต่ย ัง

พบในพืชชนิดอืน เช่น ข้าว เพือทีจะเข้าใจวิว ัฒนาการของการอยู่อาศัยแบบพึงพาอาศัยซึงกันและกัน

ของแบคทีเรียในสกุลแบรดีไรโซเบียมในระบบนิเวศการปลูกข้าวมีผลต่อปฏิสัมพันธ์ระหว่าง

จุลินทรีย์ก ับพืช จึงเป็นปัจจ ัยสําคัญปัจจัยหนึงทีต้องพิจารณา ทําการเก็บต ัวอย่างข้าว (Oryza sativa) 

จากเนือเยือส่วนต่างๆ ในระบบการปลูกข้าวแบบหมุนเวียน เพือแยกเชือแบคทีเรียในสกุลแบรดีไร

โซเบียม เชือทีแยกมาได้สามารถแบ่งออกเป็น กลุ่มแบรดีไรโซเบียมทีสังเคราะห์ด้วยแสง และแบรดี

ไรโซเบียมทีไม่สังเคราะห์ด้วยแสง นอกจากนี ย ังพบว่าแบรดีไรโซเบียมสายพันธ์ุทีแยกได้จากใน

ประเทศไทยสามารถส่งเสริมการเจริญของข้าวสายพันธุไ์ทยได้ดีกว่าข้าวสายพันธ์ุญีปุ ่ น ทําให้

สันนิษฐานได้ว่าสายพันธุข์้าวเป็นปัจจัยทีส่งผลต่อปฏิสัมพันธ์ของข้าวและจุลินทรีย์ เป็นทีน่าสนใจ

ว่าในทุกสายพันธ์ุของแบรดีไรโซเบียมมีความคล้ายคลึงของลําดับเบสยีน nodABC ในระดับตํา เมือ

เทียบกับสายพันธุ์  Bradyrhizobium diazoefficiens USDA110 และ Bradyrhizobium sp. ORS285 

จากผลการทดลองนี จึงทําการตรวจสอบวิว ัฒนาการของการอยู่ร่วมกันของพืชและแบรดีไรโซเบียม 

รวมไปถึงการเข้าอาศัยกับพืชทีไม่ใช่พืชตระกูลถัว โดยให้ความสําคัญกับประเด็นการมีสมบัติ

สังเคราะห์ด้วยแสง และการเข้าอาศัยอยู่กับพืชโดยไม่ใช้กลุ่มยีน  nod ต่อไป 

กลไกทีเกียวข้องกับเมทาบอลิซึม การปรับตัว และคุณสมบัติอืนๆทีเป็นประโยชน์ของ

แบคทีเรียสกุลไรโซเบียมในพืชตระกูลถวัเป็นทีเข้าใจค่อนข้างมาก แต่กลไกของแบรดีไรโซเบียมที

อาศัยในต้นข้าวนั นย ังไม่เป็นทีเข้าใจ ดังนั น จึงไดศึ้กษาถึงกลไกการเข้าอาศัย และระบบของยีนของ

แบรดีไรโซเบียมในเนือเยือข้าว โดยเลือกเชือสายพันธ์ุ SUTN9-2 เพือศึกษาการเข้าสู่เนือเยือข้าว จาก

การศึกษา การแสดงออกของยีนในแบรดีไรโซเบียมสายพันธ์ุ SUTN9-2 ระหว่างทีมีปฏิสัมพันธ์

กับข้าว โดยวิธี RT-PCR พบว่า การแสดงออกของยีน rhcJ, virD4 และ peces แสดงออกเมือมีการ

กระตุ ้นด้วยสารคัดหลั งจากรากข้าว เมือทดสอบระบบ T SS ซึ งเกียวข้องกับการเข้าบุกรุกเนือเยือ

ข้าวของเชือแบรดีไรโซเบียม จากการปลูกเชือ SUTN9-2 สายพันธ์ุเดิม และสายพันธ์ุทีถูกทําลาย

ระบบ T SS ได้แก่สายพันธุ์ ∆rhcJ-3B, ∆rhcJ-18A และ ∆rhcJ-27A ของ SUTN9-2 สายพันธ์ุเดิม 

ในพืชอาศัยดั งเดิม (โสนขน: Aeschynomene americana) และข้าวสายพันธ์ุปทุมธานี 1 (O. sativa 
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cultivar Pathum Thani 1) พบว่า สายพันธ์ุทถูีกทําลายระบบ T SS มีความสามารถในการเข้าบุกรุกสู่

เนือเยือข้าวลดลง เมือเปรียบเทียบกับเชือสายพันธุเ์ดิม แต่ไม่ส่งผลต่อการเข้าปมของพืชตระกูลถั ว 

A. americana จากผลดังกล่าวแสดงให้เห็นว่า T3SS เป็นปัจจัยหนึงในการควบคุมการอยูอ่าศัยแบบ

พึงพาอาศัยกันและกันของแบรดีไรโซเบียมกับข้าว 
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Bradyrhizobia colonization in plant is found not only in leguminous plants but 

also in non-leguminous species such as rice. To understand the evolution of 

endophytic symbiosis of bradyrhizobia, its association with ecosystems of rice 

plantations was investigated. Samples were collected from various rice (Oryza sativa) 

tissues in crop rotation systems to obtain bradyrhizobial strains. The isolates were 

separated into photosynthetic bradyrhizobia (PB) and non-photosynthetic 

bradyrhizobia (Non-PB). Thai bradyrhizobial strains promoted rice growth of Thai 

rice cultivars better than the Japanese strains. This implies that the rice cultivars have 

the factors governing rice-bacteria associations. Interestingly, all of these 

bradyrhizobial strains seemed to exhibit low similarity of nodABC genes to those of 

Bradyrhizobium diazoefficiens USDA110 and Bradyrhizobium sp. ORS285. From 

these results, the evolution of plant-bradyrhizobia association including non-legume in 

terms of photosynthetic lifestyle and nod-independent interactions were further 

investigated.  

The metabolic processes, adaptations and beneficial characteristics of rhizobia 

with leguminous plants are clearly understood whilst the mechanisms of endophytic 
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 bradyrhizobia in rice have not been elucidated so far. Therefore, the determination of 

the infection process and genetic system of bradyrhizobia in rice tissues was further 

emphasized. The SUTN9-2 was selected for further determination of rice-

Bradyrhizobium interactions. The expression of SUTN9-2 genes was examined during 

the association with rice plants by RT-PCR. The rhcJ, virD4 and peces genes of the 

bacterium were only up-regulated when rice roots exudate was added in to the culture. 

To examine whether T3SS  is involved in bradyrhizobial infection to rice plants, wild-

type SUTN9-2 and three T3SS mutant strains (∆rhcJ-3B, ∆rhcJ-18A and ∆rhcJ-27A 

of SUTN9-2) were inoculated to the original host plant (Aeschynomene americana) 

and rice plant (O. sativa cultivar Pathum Thani 1). The T3SS mutants reduced their 

ability to invade rice tissues as compared with the wild-type strain, although the 

phenotypes in A. americana was not changed by T3SS mutations. These results 

suggest that T3SS-dependent effectors are a factor that controls the compatibility of 

rice-bradyrhizobial association.  
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