
สรุปและวิจารผ์ผลการทดลอง

งานวิจัยนิ้ เป็นการนๆลูกผสมต่างๆ ที่ได้จากการหลอมรบรรดพลาสท์และการท  ๆ
คอนจูเก#น'ระหว่าง S t r e p t o m y c e s  s p . 190-1 และ S t r e p t o m y c e s  s p .4 2 -9  าดย 

P in phan ich a ka rn  (1990) แระวรางคผา อินทรเรน (2534 ) จากตารางที่ 1 มา 

วิเคราะห์แอคติวิตี!)องเอนไซม์กรูาครไอาซเมอเรลและเอนไซม์ไซแลเนร รคยเปรียบ

เทียบกับลายพันธุพ่อ และแม่ พบว่าลูกผสมส่วน‘ใหญ่ผลิตได้ทั้งเอนไซม์กลูรคสไอรซเมอเรล 

และเอนไซม์ไซแลเนรานบริมาผที่แตกต่างกันไป นั้นแสดงถึงว่าการหลอมรบรรตพลาสท์และ 

การทๆคอนจูเกสันระหว่าง S t r e p t o m y c e s  s p . 190-1 และ S t r e p t o m y c e s  s p . 42-9  

ทๆาหเ้กิดลูกผสมที่มีการรวมกัน!)องสารพันธุกรรมระหว่าง S t r e p t o m y c e s  ทั้งสองนี้รดยท่ี 

ยีนของลูกผสมนี้จะสามารกแสดงออกทั้งเอนไซม์กรูาคลไอาซ เ มอเรลและเอนไซม์ไซแล เนล 

แต่านกรผีท่ีลูกผสมทีแอคดีวิตีฃอง เอนไซม์ชนิดรดชนิดหน้ีงต่ๆ แลดงว่าการรวมกันยองลาร

พันธุกรรมของ S t r e p t o m y c e s  ท้ัง ลองนี้ไม่ได้รามกันาน!!วงที่เป็นยีนที่แลดงออกของ

เอนไซม์น้ันๆ หรีอรวมเฉพาะบางส่านของยีนที่แรดงออกของ เอนไซม์ เพราะการหลอม 

าบราตพลาลVI และ การทๆคอนจู เ กสัน เ ป็นการรวมกันของ สารพันธุกรรมแบบล่ม ไม่รามารก 

กๆหนดได้ตามต้องการ การรวมกันทาง พันธุกรรมจะ Iกิดได้ตี เ ม่ือตี เ ปีนเ อท่ีนๆมารวมกันที

บางส่านของรๆด้บเบสทค่อนขาง เหมอนกัน (homologous sequence) (F e re n c z y ,  

1981) และจากการที่ลูกผสมต่างๆ ที่นๆมาทดสอบนี้มีความลามารถผลิตเอนไซม์ทั้งรองจาก 

ลายพันธุพ่อและ แม่ได้แสดงว่าสายพันธุเหล่านั้นน่าจะเป็นลูกผสมจริง ด้งนั้นเพึ๋อการยืนยัน'1ไV! 

แน่ส ัดจึงได้ทๆการตีกษาถึงการเบลํ่ยนแปลงของ'ใครรมรซมปีลตีเอ็นเอของสายพันธุเหล่านั้น 

รดย การวิเคราะห์รูปแบบการเรียงตัวของร้นส่วนดีเอ็นเอที่ถูกตัดด้วยเรสตริกสันเอนไซม ์

ภายหลังการทๆอะการรสเจลอิเลครดรรพรีซิ!สซี่เงคาดว่ารูปแบบการเรียงตัวของi นส่านของ 

ลูกผสมจะแตกต่างจากสายพันธุพ่อและแม่อย่างเต่นสัด หรือบรากฎแทบตีเอ็นเอที่เป็นแถบ

ดีเอนเอผสมระหว่าง S t r e p t o m y c e s  s p . 190-1 และ S t r e p t o m y c e s  s p . 42-9



73

ไนการวิ เคราะ ห์ซึ่ฟวนดี เ อ็น เ อท่ีไห้ผลแม่นยๆน้ัน การแยกร้นส่วน เ หร่าน้ันออก 

จากกันอย่างมีประสิทธิภาพใดยวิธีอะกาารลเจลอิเลคาตราฬรีสัสเป็เนปัจจัยสาณัไ! ดังน้ัน

งานวิจัยนี้ จึงได้เริ่มศึกษาปัจจัยที่เหมาะสมที่จะทาไห้การทาอะกาารสเจลอิเลคาตราปรีซิเส 

รประสิทธิภาพสูงสุดานการแยกคาามแตกด่างของร้นส่วนดี1อ็นเ อาด้อย่าง เด่นสัคท่ีสุด ดังจะ 

กล่าวถึงรายละ เอียดของปัจจัยต่างๆ ดังต่อไปนี้

ไนขั้นแรก!ครามไซมอลดีเอ็นเอที่จะทดลอบดัองมีความสมบูรณ์ และความปริสุทธิ 

สูง ซึ่งจากดารางที่ 3 และรูปท่ี 1ก และ ไข จะเห็นว่าาครามาซมอลดีเอ็นเอที่สกัดแยก 

าด้มีความปริสุทธิสูง ซึ่งแตกด่างจาก S im or และ คณะ (1990) ท่ีได้'จฯแนก«นิดของ 

C a m p y l o b a c t e r  p y l o r i  าดยไสัการวิเคราะห์รูปแบบการเรียงตัวของร้นส่วนดีเอ็นเอที่ 

กูกตัดด้วยIรสตริกสันเอนไซม์ ซึ่งพบว่าจากการที่ตรวจลอบความปริสุทธิของาครามาซมอล 

ดีเอ็นเอที่สกัดแยกได้ จะมีแถบของพลาลมิดปรากฎขั้นทาไห้ด้องนามาทาบริสุทธิข้าาดยชะ

เฉพาะแกบาครามาซมอลดีเอ็นเอออกจากอะกาารสIจลแล้วสกัดข้าด้วยดีนอลด่อคลอารพอรม 

ท้ังนี้ เ พราะถ้า!ครามาซมอลดี เอ็นเ อท่ีจะ นฯมาศึกษาไม่มิความบริสุทธิจะทาไห้เ กิดความยุ่ง 

ยากานการแปลผล

การย่อยาครามาซมอลดี เ อ็นเ อด้วย เ รสตริกสัน เ อนไซห์อย่างลมบูรณ์น้ัน มีปัจจัย 

ลาดั{นท่ีเก่ียวข้องดือ ชนิดและปริมา{พอง เรสตริกสันเอนไซม์ที่าข้ และ เวลาไนการย่อย ซ่ึง 

การที่จะ เลือกชนิดของ เรลตริกสันเอนไซม์นั้นขั้นกับจี!นมของจุลินทรีย ลาหริ'บ!คราม!ซมอล 

ลีเอ็นเอของ S t r e p to m y c e s M U  H in te rm ann lia ะคผะ (1 9 8 1 )ได้รายงานไวว่าการที่จะ 

ย่อย!ครามาซมอลดีเอนเอของ S t r e p t o m y c e s  g l a u c e s c e n s  ไดอย่างสมบูรผนันควร 

ไข ้ BamHI หรือ EcoR I* ด้ายปริมาผเรสตริกสันเอนไซม์ 10 หน่วยต่อดีเอ็นเอหนึ่ง 

ไมาครกรัม และพบว่า BamHI แลดงรูปแบบของร้นส่วนดีเอ็นเอเฉพาะตัวที่เด่นสัด จาก

งานวิจัยของสมพร ต๊ํนลกุล (2534 ) ได้ย่อยาคราม!ซมอลดีเอ็นเอของ S t r e p t o m y c e s  

s p p .  5 สายพันธุ ด้วยปริมาผเรลดริกสันเอนไซม์ 6 หน่วยด่อดีเอ็นเอหนึ๋งไมาครกรัม พบ 

ว่าเรลตริกสันเอนไซม์ที่เหมาะลมเรียงตามลาดับดือ P s tI , BamHI, B g l I I  และ EcoRI 

สาหรับในงานวิจัยนี้ก็ได้ไข้ BamHI 6 หน่วยด่อดืเอ็นเอหนึ่งไมาครกรัม ไนการศึกษา 

ร้นร่วนดีเอ็นเอที่กูกตัดด้วยเรสตริกสันเอนไซม์ของ S t r e p t o m y c e s  s p . 190 -1 , 42-9  

และลูกผลมต่างๆ ไคยไข้เวลาไนการย่อยนาน 1 คน ซึ่งาดยที่วไปแล้วจากคาแนะนาของ
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บริษัทผู้'ผลิตเอนไซม์การย่อยซองเรสตริกสันเอนไซม์จะใช้เวลานานเพียง 1 ชม. แต่พบว่า 

ไม่เสมอไบทุกการทดลอง เสิน 'ใน,รายงานของ Ley (1989) ได้ทดลองย่อยดีเอ็นเอด้วย 

R s r I I  (1 หน่วยต่อดีเอ็นเอหนื๋งไมไครกรัม) พบว่าการย่อยด้วย R s r I I  จะสมบูรณ์

เมื่อ,ใช้เวลานานกว่า 8 ซม. และ เม่ือ เพ่ิมบริมา{น R s r I I  ที่'ใช้เห็น 5 หน่วยต่อดีเอ็นเอ 

หนิ่งไมาฅรกรัม ก็ยังพบว่าไนเวลา 1 ซม. การย่อยยังไม่สมบูรณ์ ดังนั้นสาหรับการใช้

R s r I I  กายได้สภาวะนี้จะไช้เวสานาน 1 คืน

ไนงานวิจัยนี้ การวิเคราะห์ลูกผสมต่างๆ น้ัน เมื่อทดลองหาความต่างดักย์ที่

เหมาะสมไนการทฯอิเลคโดรโพรี?เส พบว่าความต่างดักยที่เหมาะสมคือ 14 โวลต์ต่อความ 

ยาวเจลหนึ่งเซนดีเมตร นาน 1 ซม .45 นาที นึ่งคล้ายคลึงกับ'รายงานซองสมพร ต๊ํนสกุล 

( 2534) ที่'ได้คืกษารูปแบบการเรียงตัวซองร้นส่วนดีเอ็นเอที่ถูกตัดด้วยเรสตริกช้นเอนไซม ์

ต่างๆ ภายหลังการทฯอะกาไรสเจลอิเลคไตรโพรี?เส จาก S t r e p t o m y c e s  s p p .  5 

สายพันธุ พบว่า Iมื่อไช้สภาวะที่เหมาะ สมานการทฯอะ กาไรส เ จลอิ เ ลคไดรไพรีซิส คือความ 

เฃ้มฃ้นอะกาโรสเจล 0 .7  เบอร์เชนต์ ความด่างสักย์คงที่ 14 โวลต์ต่อความยาวIจลหนึ่ง 

เซนติเมตร นาน 1ชม. 30 นาที จะให้'รูบแบบเฉพาะตัวที่เด่นช้ดที๋สุด นอกจากน้ันไน

การทดลองนี้ได้ทดลองใช้,ความเข้มข้นเจลและความต่างสักย์ต่ฯ คือ ความเข้มข้นเจส 0 .4  

เบอร์เซนต์ ความต่างดักย์ 2 โวลต์ต่อความยาวเจสหนึ๋งเซนติเมตร จะเห็นว่าไม่ทฯให  ้

เห็นความแตกต่างซองวูบแบบการเรียงตัวซองสินส่วนดี เอ็นเอจากลูกผสมกับสายพันธุพ่อและ 

แม่อย่างเด่นช้ด และมีข้อเสีย คือ ภาพท่ีได้ไม่คมช้ด และใช้เวลานานมาก นึ่งต่างจากาน 

รายงานซอง K a k o y ia n n is , W in te r และ M a rs h a ll (1984) ที่ได้ใช้ความต่างสักย 

5 โวลต์ต่อความยาวเจลหนึ่งเซนติเ มตร บนอะกาไรสIจล 0 .7  เบอร์เซนต์ในการจฯแนก 

C a m p y l o b a c t e r  c o l i น่ึง จะ ให้วูบแบบการ เ รียงตัวซองสินส่วนดี เ อ็นเ อท่ีแตกต่างกันออกไบ 

ในการาช้อะกาโรล เจลอิ เ ลคโตราพรี?เสมาริเ คราะห์สินส่วนดีเ อ็น เ อต่าง ๆ  น้ัน 

ความแตกต่างซองวูบแบบการเรียงตัวจะ เด่นสัดน้ันส่วนใหญ่พบไนกรพีท่ีนฯมาจฯแนกดีเอ็นเอ 

ซองไวรัส เพราะมีฃนาดที่เล็กกว่าจีานมซองแบคทีเรีย เสิน การวิเคราะห์ดีเอ็นเฮที่ถกตัด 

ด้วย EcoRI จากแบคเทอริโอพาจและไวรัลอึ่นๆ โดยไข้อะกาโรสเจลอเสคโตรโพรี!เสจะ 

เห็นความแตกต่างอย่างสัดเจน (H e l l in g ,  Goodman and B oye r, 1974 ) แต่ไนช{นะ 

ที่รูปแบบการเรียงตัวซองสินส่วนดีเอ็นเอจากแบคทีเรียจะสับข้อนกว่า เสิน ดีเอ็นเอซอง
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B a c i l l u s  s u b t i l l i s  ( H a r r is -W a r r ic k  e t a l . ,  1975 ) เบนตน ส่วน‘ไนกรโน

จ'โนมของ S t r e p t o m y c e s  'ชง1ปนดีเอนเอขนาด,น1(บ่ 10^ กิใลเบส (H u n te r , 1985)

จึงค่อนข้างจะยุ่งยาก ที่งได้มีรายงานกึงการดีกพารูปแบบการเรียงตัวของร้นส่วนดีเอ็นเอ 

ที่ถูกตัดด้วยเรสตริกข้นเอนไซม์ ภายหลังการทฯอะกาใรสเจลอิ เสคใดรใพรีเสของ

S t r e p t o m y c e s  g l a u c e s c e n s  ใดย H in te rm ann แระ คณะ(1981) ทบว่าแต่ระสาย 

พันธุจะให้รูปแบบเฉพาะตัวที๋แตกต่างกัน แต่เมึ่อดีกพาในสายพันธุที่กลายพันธุจะไม่สามารถ 

จฯแนกสายพันธุท่ีกลายพันธุออกจากสายพันธุเดิมได้ทุกกรพี มีบางสายพันธุเท่านั้นที่ให้ความ 

แตกต่างได้อย่างข้ดเจน

เ ม่ึอนฯ เ ทคนิคน๊ึมาดีกพาดีเ อ็นIอที่ถูกตัดด้ายเรสตริกข้นเ ปีนไซมีของ ลูกผสมต่าง ๆ  

เปรียบเทียบกับสายพันธุพ่อและแม่ จะ เห็นว่าจากการพิจารณาด้วยดารูปแบบการเรียงตัว

ของสินส่วนดีเอ็นเอของลูกผสมไม่สามารถแยกความแตกต่างได้อย่างเด่นข้ด ใดยท่ีรูบแบบ 

เฉพาะตัาของสินส่วนใครโมใซมอรดีเอ็นเอของลูกผสมจะคล้ายครีงกับรูปแบบเฉพาะตัวของ 

S t r e p t o m y c e s  s p .4 2 -9  ยกเวนลูกผสม อ3 เท่านั้นที่ให้รูปแบบการเรียงตัวของสินส่วน 

ดีเอนเอแตกต่างจาก S t r e p t o m y c e s  s p . 190-1 และ S t r e p t o m y c e s  s p . 42-9  

อย่าง เต่นข้ด อาจเป็นเทราะว่า โดยส่วนมากดีเอ็นเอของลูกผสมไม่ได้1ปลี๋ยนแปรงจาก

ดีเอ็นเอของสายพันธุพ่อแระ แม่ในระหว่างจุดที่เรสตริกข้นเปีนไซมีตัด ดังในรายงานการ
V

ทดรองของ เสิปี L e p t o s p i r a  i n t e r r o g a n s  s e ro v a rs  i c t e r o h a e m o r r b a g i a e  

แสะ h e b d o m a d i s  (M a rs h a ll,  W in te r ,  and Yanagawa, 1984) แต่ดีเอนเอของ 

D3 มีการเปลี่ยนแปสงตรงบริเวณจดจฯของ BamHI จึงทฯให้เกิดแถบสินส่วนดีเอ็นเอที่ข้ด 

เจนแตกต่างออกไป ร้งคล้ายคลึงกับรายงานของ M ie le n z  แสะคณะ ( 1979) ที่ได้ใข้ 

รูปแบบเฉพาะตัวของร้นส่วนดีเอ็นเอที่ถูกตัดด้วย EcoRI มาเปรียบเทียบ R h i z o b i u m  s p p  

แสะจฯแนกสายพันธุท่ีกลายพันธุ ที่งจะพบว่าสามารถแยก R h i z o b i u m  แต่ระสายพันธุออก 

จากกันได้อย่างข้ด เจน แต่ไม่สามารถจฯแนกสายพันธุที่กลายพันธุออกจากสายพันธุตั้งเดิมได้ 

จะได้รูปแบบที่คล้ายคลึงกัน และรายงานของ M a rs h a ll และคณะ ( 1984 )ได้''ไข้เทคนิคน้ั, 

าเคราะห L e p t o s p i r a  i n t e r r o g a n s  s e ro v a rs  i c t e r o h a e m o r r h a g i a e  และ 

h e b d o m a d i ร และสายพันธุท่ีกรายพันธุ พบว่าได้รูบแบบการเรียงตัวของร้นส่วนดีเอ็นเอที่ 

คล้ายคลึงกันมาก แระไม่สามารถแยกสายพันธุที่กลายพันธุออกจากสายพันธุดั้ง เดิมได้
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แด่อย่า')ไรก็ตาม การแซลผลรูปแบบเฉฟาะตัวของร้นส่วนดีเอ็นเอที่ผ่านการทฯ 

อะกาใรส เ จลอ เ ลคาดรไฟรีซิสใดยการคูแผ่นพัล์มด้วยตา เบล่าาดยตรง อาจทา'ให้ไม่สามารก 

แยกความแตกต่างได้อย่างตัดเจน ตังนั้นต้องอาตัยการอ่านค่าความเข้มของแกบดีเอ็นเอที่ 

ปรากฎบนแผ่น)เล์ม'ได้แก่ อุปกรณ์ d e n s ito m e te r  ที่งเอ็นอุปกรณ์ที่มีความไวสูงช่วยทาให้ 

ผลการอ่านสามารถบอกดฯแหน่งของแทบดีเอ็นเอต่างๆ ได้ค่อนข้างแน่นอนกว่าการดูด้วยตา 

เปล่า และเมื่อนามาคานาถ)เอ็นด่าลัมบระสิทธ์ความเหมือน (ร1)) (S nea th  and S o ka l,  

1973) ตามวิธีคานาถ)ที่ระบุไว่,ในวิธีการทดลอง จะสามารถนามาเบรืยบเทียบความคล่ำย 

คล่งกับ S t r e p t o m y c e s  s p . 190-1 หรอ S t r e p t o m y c e s  s p .4 2 -9  ไดไดยฟบวาทีค่า 

ร1) ของลูกผลมส่'มพัทธ์กับ S t r e p t o m y c e s  s p .  190-1 สูง ลูกผสมนั้นจะมีเอนไซม์กลูาคส 

ไอไซเมอเรสสูง และถ้าค่า ร1) ของลูกผสมล่มV๓ ธ์กับ S t r e p t o m y c e s  s p .4 2 -9  สูง 

ลูกผสมนั้นจะมีเอนไซม์ไซแลเนสสูงเช่นเดียวกัน (ดังตารางที่ 4 ) แสดงว่าการแปลผลไดย 

าข้การอ่านค่าความ เ ข้มฃอง แถบดี เ อ็น เ อน้ี จะช่วยให้สามารถบอกความแดกด่าง ได้แน่นอน 

กว่าการดูด้ายตาเปล่า ตังเช่นในรายงานของ Razin และคถ)ะ (1983) ที่ได้าตัเทคนิค 

การด้ดดีเอนเอด้ายเรสตริกตันเอนไซม์ แล้วผ่านการทาอะกาใรสเจลอิ เลคใตราฟรีซิสมา 

จาแนกสายพันธุด่างๆของ A c h o l e p l a s m a  แสะ M yco p lasm a  ไดยอาด้ยการแปลผล

อย่างรวดเร็วจากการคูด้วยตาเบล่าควบค่ไบกับการอ่านค่าคาามเข้มฃองแถบดีเอ็นเอ และ 

In n o c e n t i และคถ)ะ (1990 ) ได้จัดจาแนกสายพันธุ Zymomonas ใดยอาด้ยด่า ร1) ใน 

การจัดกลุ่มของ Zymomonas ดาย

จากผลการวิจัยนี้ กึงแม้ว่าการวิเคราะห์ดีเอ็นเอาดยใข้อะกาารส เจลอิ เลค

ไตรไฟรีซิสนี้จะสามารถนามาใตัในการดีกษาการเบลึ่ยนแปลงของดีเอ็นเอได้ แด่ยังไม่เด่น 

ตัดในทุกกรถี! การอาตัยการอ่านค่าความเข้ม และคานวถ)เอ็นค่า ร]) นั้นจะช่วยในการ 

แปลผลได้’มาก

นอกจากน้ีข้อดีของ เทคนิคน้ี คีอ การใข้จุสินทรีย์ในปริมาถ)น้อย เพราะว่าในแต่ 

ละการทดลองใตับรีมาถ!ดีเอ็นเอน้อย(ในหงำยของามไครกรัม) รวมกึงความสะดวก ง่าย 

และราดเร็วในแต่ละการทดลอง และสาหรับในงานวิจัยนี้ พบว่ารูปแบบการเรียงตัวของร้น 

ส่วนดีเอ็นเอที่เฉพาะตัวของ จ3 ยังคงาม่มืการเบลี่ยนแปลงหลังจากได้ทาการวิเคราะห์ 

รูปแบบเฉฟาะตัวจาก จ3 หลายๆ เจเนอเรตัน ไดยที่แด่ละเจเนอIรตันห่างกัน ประมาถ!



77

3-5  เดือน เสันเดียวกับที่ H a l l  แระคผะ ( 1992)ได้จฯ1ฌกรมีสัล้ยอ'! E n t e r o c o c c u s  

■ ไดยวิเคราะห์ร้นส่วนดีเอ็นเอที่ถูกตัดด้ายเรสตริกสันเอนไซม์ และรูฃแบบการเรียงตัวซอง 

ร้นส่วนตีเอ็นเอจะไม่เปลี่ยนแปลงภายหลังจากการก่ายเร้อไป 25 คร้ัง

นอกจากการวิเคราะห์ดีเอนเอแล้ว งานวิจัยนี้ยังได้วิเคราะห์ผลผลิตจากการ

แปลรหัสเพื่อยืนยันกงการเกิดลูกผสมจริงอีกด้าย ใดยได้สกัดแยกเอนไซม์กลูใคสไอรซ

นเอเรส และ เ อนไซม์ไซแล เ นสจากลูกผสมมาทฯโหับริสุทธิ เ นรียฃ เ ทียบกันรูปแบบ'โบ'รตีน

โดยวิธี โซ เดียมโดเ ดสัลสัล เทดโทลีอะ ครีลาไมด์เ จลอิ เ ลคโตราฬรีสัส กับ เ อนไซม์กลูโคส 

ไอโซเมอ เรสจาก S t r e p t o m y c e s  s p .190-1แสะ เอนไซมไซแลเนสจาก S t r e p t o m y c e s  

s p . 42 -9  โดยคาดว่าการที่ลูกผสมไค้รับสารพันธุกรรมจากสายพันธุทั้ง 2 จึงน่าจะมี

เอนไซม์ท่ี'งสอง Iยืนผลผลิตจากการแบลรหัสซองยีนที่ได้รับมา ผลการทดลองดังรูปที่ 9ก

และ 9ค จากรูบท่ี 9ก ยืนยันว่าลูกผสมมีเอนไซม์กลูโคสไอโซนเอIรส เพราะมีแถบโปรตีน 

หลักโนตฯแหน่งเดียวกับแถบโปรตีนซอง เอนไซม์กลูโคสไอโซเมอเรสจาก S t r e p t o m y c e s  

s p . 190-1 ที่ประมาผ 46 ,000  ดาลตัน (เทียบจากโปรตีนมาตรฐาน) ด้งรูปท่ี 9ฃ ดู้ง 

สอดคล้องกับ รายงานของขจีนาฏ จรรยาอุดม (2528) ส่วนรูปท่ี 9ค แสดงว่าลูกผสมม ี

เ อนไซม์ไซแลเ นส1สันเดียวกัน 1พราะมีแถบโปรตีนหลักโนตาแหน่ง เ ตียวกับแถบโปรตีนของ 

เอนไซม์ไซแสเนสโน S t r e p t o m y c e s  s p . 42-9 ที่ประมาผ 48 ,000 ดาลตัน (เทียบ 

จากโปรตีนมาตรฐาน) ตังรูปท่ี 9ง อย่างไรอ็ตามน้าหนักโมเลกุลของไซแลเนสที่ได้จาก 

การทดลองนี้แตกต่างจากรายงานของกมลวรรผ ม่ันภักดี (2534) ที่พบว่าไซแลเนสจาก 

S t r e p t o m y c e s  s p . 42 -9  มีขนาดประมาผ 28,000 ดาลตัน ทั้งนี้อาจเนื่องมาจากโน 

การทดลอง น้ี การสกัดแยกไซแล เ นสพบว่า เ ฮนาซม์น้ีส่วนโหรจ่อย่านส่วนท่ีไม่ เ กาะ ติดคอลัมน 

ดีอ ีเออี-เซทาเดกซ์ ท่ี pH 8 .0  และพบน้อยมากไนส่วนท่ีเกาะติดคอลัมน์ โนข!I& ที่'รายงาน 

ของกมสารรผ ม่ันภักดี เยืนเอนไซม์ที่ไคัจากส่วนที่เกาะตัดคอลัมน์ที่ pH ค่าเดียวกับการ

ทดลองน้ี ด้งนั้นจึงอาจเยืนไปได้ว่า S t r e p t o m y c e s  s p . 42-9 ผลิตไซแสเนส 2 ซนิด

ตังน้ัน จากผลการดีกษาถึงแอคติวิตีของเอนไซม์กลูโคสไอโซเมอเรส ไซแลเนส 

และการเปลี่ยนแปลงตีเอ็นเอ รวมถึงลักษท!ะของ เอนไซม์กลูโคสไอโซเมอ เรสและไซแลเนส 

จากลูกผสมต่างๆ Iทียบสายพันธุพ่อและแม่ จึงยืนยันไค้ว่าลูกผสมเหล่านี้Iทิดจากการรามกัน 

ของสารพันธุกรรมระหว่าง S t r e p t o m y c e s  s p .190-1 และ S t r e p t o m y c e s  s p . 42-9
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นอกจากน้ีลักษก!ะทางลัก!ฐานวิทยา (m o rpho logy ) ซองลูกผสมท่ีคล้ายคลึงกับสายพันธุพ่อ 

และแม่ อาจจะแสดงให้เห็นว่าแอคติวิดีของเอนไซม์ และรูบแบบการเรียงตัวซองเนล่วน 

ดีเ ปีนเอซองลูกผสมม่ความ,ไกล้เคืยงกับสายพันธุพ่อและแม่ด้าย

สรบ

สฯหรับ'ในง านวิจัยนี้ได้ดีกษาลูกผสมต่าง ๆ  เ บรียบ เทียบกับสายพันธุพ่อและ แม่ ใน 

3 กรณี คือ

1. ดีกษาปริมากทอนไซม์กลูโคสไอโซเมอ เรสและ เอนไซม์ไซแลเนส พบว่าลูก 

ผสมสามารกผลิตได้ทั้ง เอนไซม์กลูาคสไอาซเมอ เรสและเอนไซม์ไซแลเนส

2. ดีกษาดีเ ปีนเอจากลูกผสมต่างๆาดย เบรียบเทียบรูปแบบการ เรียงตัวซองสัน

ส์วนดีเ อ็น เ อท่ีกูกตัดด้วยเ รสตริกสัน เ อนาซม์ ภายหลังการทฯอะ กาารส เ จลอิ เ ลคาตราพรีสัส 

พบ'ว่าทํ่สภาวะเหมาะสมคือ ใสับริมากแรสตริกสันเอนไซม์ BamHI 6 หน่วยต่อดีเอ็นเอหนี้ง 

ไมาครกรัม และความเข้มซ้นอะกาารสเจล 0 .7  เบอร์เซนต์ ความต่างส ักย์เคงท่ีท่ึ

14 าวลตต่อความยาวเจลหนึ่งเซนติเมตร ใข้เวลานาน 1 ชม .45 นาที จะไห้รูปแบบการ 

เรียงตัวที่เฉพาะตัวซองลูกผสม ซ3 เด่นสัดท่ีสุด ส์วนลูกผสมอ่ืน  ๆ ไม่สามารกแยกความแตก 

ต่างได้ด้วยตาเบล่าต้องอาด้ยการอ่านค่าความ เข้มซองแทบดี เอ็นเอด้วย เครื่อง d e n s i to 

m e te r และคานากนห็นค่า ร0 พบว่า กัาค่า ร0 สัมพัทธ์กับ S t r e p t o m y c e s  s p . 42-9  

สูงลูกผสมจะมีเอนไซม์ไซแลเนสสูงแสะถ้าค่า ร1) สัมพัทธ์กับ S t r e p t o m y c e s  s p .190-1  

สูง ลูกผสมจะ มี เ ปีนาซม์กลูโคสไอใซ เ มอ 1 รสสูง

3. วิเคราะห์ลักษก!ะโปรตีนของกลูโคสไอโซเมอเรส และไซแลเนสที่ผลิตจาก

ลูกผสมเบรียมเทียบกับ S t r e p t o m y c e s  s p . 190-1 และ S t r e p t o m y c e s  s p . 42-9  

โดยวิธี SDS-PAGE พบว่าลูกผสมแสดง แถบโบรดีนซอง กลูโคสไอโซ เ มอ เรสตรง กับแถบ

กลูโคสไอโซเมอ เรสซอง S t r e p t o m y c e s  s p . 190-1 และ แกบโบรตีนซองไซแลเนส 

ตรงกับแกบไซแลเนสของ S t r e p t o m y c e s  s p . 42-9
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