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บทคัดยอ 

ปลวกมีบทบาทสําคัญทางนิเวศวิทยา โดยทําหนาที่ยอยสลายอินทรียวัตถุที่พบในเนื้อไมและสารที่ยอย
สลายไดยาก เชน ลิกโนเซลลูโลส (lignocellulose) ที่พบในผนังเซลลพืชใหกลายเปนสารประกอบคารบอนกลับคืน
สูสิ่งแวดลอม โดยทั่วไประบบยอยอาหารของปลวกชั้นต่ําประกอบดวยลําไสสวนหนา สวนกลาง และสวนหลังที่
ขยายออกเปนกระเปาะ (dilated hindgut) ซึ่งเปนบริเวณที่มีจุลินทรียหลากหลายชนิดอาศัยอยู โดยในของเหลว 1 
ไมโครลิตร สามารถพบจุลินทรียไดทั้ง 3 โดเมน (domain) คือ ยูคารยา อารเคีย และแบคทีเรีย โดยจุลินทรียเหลานี้จะ
หล่ังเอนไซมในกลุมเซลลูเลสและเฮมิเซลลูเลสเพื่อยอยสลายลิกโนเซลลูโลสใหเปนแอซีเทต (acetate) ซึ่งเปนสาร 
เมแทบอไลตหลักที่ปลวกสามารถนําไปใชเปนแหลงพลังงาน นอกจากนี้จุลินทรียยังมีบทบาทสําคัญในเมแทบอลิซึม
ของไนโตรเจนโดยทําการตรึงไนโตรเจนใหแกปลวก เนื่องจากในเนื้อไมซึ่งเปนอาหารของปลวกนั้นแทบจะไมมี
ไนโตรเจนเปนสวนประกอบ รวมทั้งชวยควบคุมความเขมขนของออกซิเจนภายในกระเปาะหลังใหมีสภาวะแบบไร
ออกซิเจนที่บริเวณกลางกระเปาะ และมีความเขมขนในระดับต่ํา (microoxic) ที่ขอบกระเปาะ จากการศึกษาจีโนม 
(genome) mRNA และโปรตีนของแบคทีเรียในไฟลัม Verrucomicrobia หลายสายพันธุที่คัดแยกมาจากลําไสสวน
หลังของปลวก Reticulitermes flavipes พบวา แบคทีเรียกลุมนี้มีศักยภาพในการยอยสลายลิกโนเซลลูโลสโดยตรวจ
พบจีน (gene) ที่เกี่ยวของกับการยอยสลายลิกโนเซลลูโลส เชน xylanase, acetyl xylan esterase, cellulase (glycoside 
hydrolase family 5) เปนตน รวมทั้งตรวจพบจีนที่เกี่ยวของกับการตรึงไนโตรเจน (nif)  และจีนที่ชวยกําจัดออกซิเจน 

Academic Article



The Journal of Applied Science                                                                             Vol. 15 No. 2: 103-119 [2016] 
วารสารวิทยาศาสตรประยุกต           doi:10.14416/j.appsci.2016.12.001 

 - 104 -

 
ที่แพรเขาไปในลําไสปลวกใหอยูในระดับที่เหมาะสมคือ cbb3-type cytochrome oxidase ซึ่งแสดงถึงบทบาทของ
แบคทีเรียกลุมนี้ในการชวยใหปฏิกิริยาชีวเคมีตาง ๆ และสังคมชีวิตของลําไสปลวกสามารถดําเนินตอไปได 
 
คําสําคัญ: ปลวก, ลําไสสวนหลังของปลวก, ลิกโนเซลลูโลส, Verrucomicrobia, Diplosphaera colotermitum 
 
Abstract 

Termites play an important ecological role in degrading organic matters and recalcitrant compounds like 
lignocellulose in wood materials and releasing the carbon compounds back to the environment. In general, the 
digestive tract of lower termites consists of the foregut, midgut and dilated hindgut. The dilated hindgut composes 
of abundant and diverse microorganisms covering 3 domains of life which are Eukarya, Archaea and Bacteria. 
These microbes secrete cellulase and hemicellulase enzymes to degrade lignocellulosic materials into acetate. 
Then, acetate can be further absorbed by termites as their energy source. Moreover, microbes play an essential 
role in the nitrogen metabolism by providing nitrogen for the termites because termite’s diet contains no nitrogen 
content. Microbes can also help maintain anoxic condition at the gut core and microoxic concentrations at the gut 
periphery.  Studies of genome sequences, mRNA and proteins in several strains of bacteria in the phylum 
“Verrucomicrobia” isolated from the hindgut of termites Reticulitermes flavipes reveal that the bacteria have a 
potential role in degrading lignocellulose because of the presence of several lignocellulose genes, such as 
xylanase, acetyl xylan esterase, cellulase (glycoside hydrolase family 5). Moreover, the availability of nitrogen 
fixing genes (nif) indicates a potential role in fixing nitrogen for the termite. Besides, the presence of cbb3-type 
cytochrome oxidase, an enzyme that has high affinity to oxygen, reveals a vital role of the bacterial strains in 
controlling oxygen level in the hindgut in order to sustain biochemical reactions and microbial community living 
in the hindgut. 
 
Keywords: termite, termite hindgut, lignocellulose, Verrucomicrobia, Diplosphaera colotermitum 
 
บทนํา 

ปลวก (termites) จัดเปนแมลงชนิดหนึ่งที่มีความเปนอยูแบบสัตวสังคมคลายกับผึ้งหรือมด คือ ประชากร
ประกอบดวยวรรณะ (castes) ตาง ๆ ไดแก วรรณะสืบพันธุ (reproductive termites) วรรณะกรรมกร (workers) และ
วรรณะทหาร (soldiers) ปลวกมักสรางรังอยูในที่มืดและอับช้ืน เชน อาศัยอยูในเนื้อไม ใตดิน หรืออาศัยอยูตามจอม
ปลวก เปนตน ปลวกแตละชนิดจะกินอาหารแตกตางกันไป    โดยทั่วไปแหลงอาหารของปลวกแบงเปน  4  ประเภท  
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ไดแก ไม ดินและฮิวมัส (humus) ใบไม และไลเคน (จารุณีและขวัญชัย, 2551) เปนที่ทราบกันดีวาปลวกสามารถทํา
ใหเกิดความเสียหายทางเศรษฐกิจในหลายดาน เชน กัดกินวัสดุอุปกรณและอาคารบานเรือนที่สรางจากไม กัดกิน
กลาไม รากพืชผลทางการเกษตร หรือไมยืนตนในปา เปนตน อยางไรก็ตาม หากไมนับความเสียหายทางเศรษฐกิจ
ดังกลาวแลว ในแงนิเวศวิทยาสามารถกลาวไดวา ปลวกมีบทบาทสําคัญในวัฏจักรคารบอน (carbon cycle) โดยทํา
หนาที่ยอยสลายอินทรียวัตถุ หรือสารประกอบคารบอนที่พบในเนื้อไมใหกลายเปนฮิวมัสหรือธาตุอาหารในดิน 
รวมทั้งปลดปลอยแกสคารบอนไดออกไซดกลับคืนสูสิ่งแวดลอม  

ลักษณะพิเศษที่ทําใหปลวกไดรับความสนใจในการศึกษาวิจัยคือ ระบบยอยอาหารของปลวกสามารถยอย
สลายสารที่ยอยสลายไดยาก เชน ลิกโนเซลลูโลสที่พบในเนื้อไมหรือเศษวัสดุเหลือทิ้งจากพืช ลิกโนเซลลูโลสเปน
สวนประกอบหลักของผนังเซลล  ประกอบดวยเซลลูโลส (20-50%) เฮมิเซลลูโลส (15-35%)  และลิกนิน (18-35%) 
(NiและTokuda, 2013) โครงสรางโมเลกุลของเซลลูโลสเปนฮอมอพอลิเมอร (homopolymer) ประกอบดวยมอนอ
เมอรของน้ําตาลเพียงชนิดเดียวคือ น้ําตาลกลูโคสเชื่อมตอกันเปนสายยาวดวยพันธะบีตาไกลโคซิดิก (β-1,4 
glycosidic linkage) สวนเฮมิเซลลูโลสหรือเรยีกอีกช่ือหนึ่งวา ไซแลน (xylan) มีลักษณะเปนเฮเทอโรพอลิเมอร 
(heteropolymer) ประกอบดวยน้ําตาลหลากหลายชนิด  สวนใหญเปนน้ําตาลที่มีคารบอนหาอะตอม เชน ไซโลส   
อะราบิโนส เปนตน เกาะกับหมูโซขาง เชน acetyl, arabinofuranosyl, และ 4-O-methyl glucuronyl เปนตน 
(Blumและคณะ, 1999) ทั้งนี้ ปลวกจะใชคารบอนในเนื้อไมเปนแหลงอาหารและพลังงานในการดํารงชีวิต อยางไรก็
ตาม ปลวกจะไมสามารถยอยสลายลิกโนเซลลูโลสในเนื้อไมไดเลย หากปราศจากกลุมของจุลินทรียหลากหลายชนิด
ที่อาศัยอยูในลําไสปลวก  

ความสัมพันธระหวางปลวกและจุลินทรียที่อาศัยอยูในลําไสปลวก มีความสัมพันธแบบภาวะพึ่งพากัน 
(mutualism) คือ สิ่งมีชีวิตทั้งสองชนิดไดประโยชนจากการอาศัยอยูรวมกัน ไมสามารถแยกกันดํารงชีวิตได โดย
ปลวกทําหนาที่ยอยสลายไมใหเปนช้ินเล็กๆ เมื่อเศษไมเหลานี้เคลื่อนไปที่ลําไส จุลินทรียที่อาศัยในลําไสปลวกจะทํา
หนาที่ยอยสลายเซลลูโลสใหกลายเปนแอซีเทต (Nakashimaและคณะ, 2002) ซึ่งเปนสารเมแทบอไลตหลักที่ปลวก
สามารถนําไปใชในการเติบโตและดํารงชีวิต ในขณะเดียวกันจุลินทรียก็ไดรับประโยชนจากสารอาหารหรือเศษไมที่
ปลวกกินเขาไป นอกจากบทบาทหนาที่ในการยอยสลายลิกโนเซลลูโลสแลว จุลินทรียยังมีบทบาทสําคัญในเมแทบอ
ลิซึมของไนโตรเจน เนื่องจากในเนื้อไมซึ่งเปนอาหารของปลวกนั้น แทบจะไมมีไนโตรเจนเปนสวนประกอบ ดังนั้น 
ปลวกสามารถไดรับไนโตรเจนจากจุลินทรียที่ทําหนาที่ตรึงแกสไนโตรเจนจากอากาศหรือหมุนเวียนไนโตรเจนจาก
ของเสีย เชน กรดยูริก รวมทั้งบทบาทของจุลินทรียในการกําจัดออกซิเจนที่แพรเขาไปในลําไสปลวกใหอยูในระดับ
ที่เหมาะสม เพื่อใหปฏิกิริยาตางๆ ทั้งที่ใชและไมใชออกซิเจนสามารถดําเนินตอไปได ปจจุบันไดมีการศึกษาวิจัย
เกี่ยวกับจุลินทรียที่อาศัยในลําไสปลวกมากขึ้น เนื่องจากเปนกลุมของจุลินทรียที่สามารถผลิตเอนไซมเพื่อยอยสลาย
เซลลูโลส ซึ่งอาจเปนประโยชนในการคัดแยกจุลินทรียมาใชในการยอยสลายเซลลูโลสเพื่อใชในกระบวนการหมัก 
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ใหไดน้ําตาลหรือเอทานอล หรือแยกบริสุทธิเ์อนไซมเซลลูเลส ซึ่งอาจนํามาพัฒนาเพื่อใชประโยชนในดาน
เกษตรกรรม อุตสาหกรรมหรือใชประโยชนในเชิงพาณิชยตอไป  
 
ลักษณะของลําไสปลวกชั้นต่ํา (lower termites) 

ปลวกมีจํานวนทั้งหมดประมาณ 2,600 สปชีส (Eggleton, 2010) สามารถจําแนกไดเปน 2 ประเภทหลักคือ 
ปลวกชั้นต่ํา (lower termites) และปลวกชั้นสูง (higher termites) โดยจากปลวกจํานวนทั้งหมด 7 วงศ (family) 
จัดเปนปลวกชั้นต่ํา 6 วงศ ไดแก Mastotermitidae, Hodotermitidae, Kalotermitidae, Rhinotermitidae, 
Serritermitidae และ Termopsidae สวนปลวกชั้นสูงไดแก Termitidae (LoและEggleton, 2010) สิ่งที่ใชจําแนกปลวก
ช้ันต่ําและปลวกชั้นสูงคือ ในกระเปาะหลังของปลวกชั้นต่ําจะมีโพรโทซัวกลุมที่มีแฟลเจลลัม (flagellated protist) 
เชน Oxymonads และ Parabasalids แตในปลวกชั้นสูงจะไมพบโพรโทซัวดังกลาว (LoและEggleton, 2010)        
โพรโทซัวกลุมนี้มีบทบาทสําคัญในการยอยสลายเซลลูโลสที่ปลวกกินเขาไป โดยในกระบวนการยอยสลาย
เซลลูโลสนั้นอาศัยเอนไซมทั้งจากตัวของปลวกเองซึ่งเปนเอนไซมในกลุมเอนโดเซลลูเลส (endocellulase) และ
เอนไซมที่หล่ังจากกลุมของจุลินทรียที่อาศัยในลําไสสวนหลังของปลวก (Brune, 2014) โดยเอนไซมที่สามารถยอย
สวนประกอบของคารโบไฮเดรต เชน เซลลูเลสและเฮมิเซลลูเลส เปนตน จัดอยูในกลุมไกลโคไซดไฮโดรเลส 
(glycoside hydrolase, GH) ซึ่งเปนเอนไซมที่สามารถไฮโดรไลซ (hydrolyse) พันธะไกลโคซิดิก (glycosidic bond) 
ในโครงสรางของคารโบไฮเดรตได เอนไซมกลุมนี้แบงเปนหลายแฟมิล่ี (family) ดังนั้น จึงเรียกช่ือเอนไซมแตละ
ชนิดเปน glycoside hydrolase family (GHF) โดยทั่วไประบบยอยอาหารของปลวกชั้นต่ํามีโครงสรางไมซับซอนเทา
ปลวกชั้นสูง สามารถแบงระบบยอยอาหารของปลวกชั้นต่ําไดเปน 2 สวนหลัก คือ  

1) ลําไสสวนหนาและสวนกลาง (foregut and midgut) เปนบริเวณที่มีการยอยสลายเศษไมที่ถูกบดใหมี
ขนาดเล็กประมาณ 20 ถึง 50 ไมโครเมตร (Yoshimuraและคณะ, 1996) เพื่อเพิ่มพื้นที่ผิวในการยอยสลาย ซึ่งการยอย
สลายเซลลูโลสในบริเวณนี้อาศัยเอนไซมเอนโดเซลลูเลสที่หล่ังมาจากตอมน้ําลาย (salivary gland) และลําไส
สวนกลางของปลวกเอง เชน endo-β-1,4-glucanase (endoglucanase, EG) และ β-glucosidase เปนตน อยางไรก็ตาม 
การยอยสลายในลําไสสวนนี้จะเกิดขึ้นเฉพาะในบริเวณอสัณฐาน (amorphous region) ของเซลลูโลส จึงยังไมเกิด
การยอยสลายที่สมบูรณ  

2) ลําไสสวนหลังซึ่งขยายออกเปนกระเปาะ (dilated hindgut) มีความยาวประมาณ 4-5 มิลลิเมตร 
(Ohkuma, 2008) การที่ลําไสสวนหลังมีการขยายออกเปนกระเปาะ ทําใหเซลลูโลสมีระยะเวลาที่อยูในลําไสนานขึ้น 
สงผลใหการยอยสลายเกิดขึ้นอยางสมบูรณและปลวกสามารถดูดซึมสารอาหารไปใชไดจากบริเวณนี้ ทั้งนี้ เปนที่
ทราบกันดีวา จุลินทรียที่อาศัยอยูในลําไสสวนหลังทําหนาที่ในการยอยสลายเซลลูโลส Todakaและคณะ (2007) ได
ศึกษาจีน (gene) ของโพรโทซัวที่คัดแยกมาจากลําไสสวนหลังของปลวกชั้นต่ํา Reticulitermes speratus พบวา     
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โพรโทซัวมีจีนที่เกี่ยวของกับการสรางเอนไซมที่ยอยสลายเซลลูโลส   เชน   GHF5, 7, 45,  β-glucosidase   และ
เอนไซมเฮมิเซลลูเลสและไซแลนเนสหลายชนิด เชน xylanases (GHF8 และ 11), arabinosidases (GHF43), α-
arabinofranosidase (GHF62), และ endo-1,4-β-mannanase (GHF26) เปนตน (Todakaและคณะ, 2007) โดย         
โพรโทซัวจะยอยสลายเซลลูโลสโดยวิธีเอนโดไซโทซิส (endocytosis) และยอยสลายตอโดยเอนไซมในกลุมเซลลูเลส   

Nakashimaและคณะ (2002) ไดศึกษาการยอยสลายเซลลูโลสในระบบยอยอาหารสวนกลางและสวนหลัง
ของปลวกชั้นต่ํา Coptotermes formosanus Shiraki (Rhinotermitidae)  โดยใชการวัดเชิงคุณภาพและวิธีทางชีว
โมเลกุล พบวา เอนไซมที่พบในลําไสสวนกลางและสวนหลังเปนคนละชนิดและไมซ้ําซอนกัน โดยในตอมน้ําลาย 
ลําไสสวนหนา และลําไสสวนกลางพบเอนไซมที่ผลิตจากตัวปลวกเอง ไดแก endo-β-1,4-glucanase หรือ (GHF9) 
โดยกิจกรรมของเอนไซมเซลลูเลสในลําไสสวนกลางจะนอยกวาในตอมน้ําลาย โดยมีคาเทากับ 8.9% และ 80.8% 
ตามลําดับ สวนในลําไสสวนหลังจะไมพบเอนไซม GHF9 แตพบเอนไซม GHF7 ที่ผลิตมาจากโพรโทซัวที่อาศัยใน
บริเวณดังกลาว เมื่อทําการสกัดเอนไซมหยาบ (crude extract) ออกมาจากทั้งสองบริเวณเพื่อทดสอบการยอยสลาย
โครงสรางผลึกของเซลลูโลส (crystalline cellulose) พบวา เอนไซมที่สกัดจากลําไสสวนหลังมีกิจกรรมในการยอย
เซลลูโลสใหเปนน้ําตาลกลูโคสได 25.15 ยูนิตตอปลวก ซึ่งมากกวากิจกรรมเอนไซมที่สกัดจากตอมน้ําลาย ลําไส
สวนหนา และสวนกลางรวมกันซึ่งมีคาเทากับ 14.29 ยูนิตตอปลวก (Nakashimaและคณะ, 2002) ทั้งนี้สอดคลองกับ
งานวิจัยของ Fujitaและคณะ (2010)  ซึ่งพบเอนไซม endoglucanase (GHF9) สูงถึง 6% จากปริมาณโปรตีนทั้งหมดที่
หล่ังจากลําไสสวนกลางของปลวก C. formosanus (Fujitaและคณะ, 2010) 

 
ระดับแกสออกซิเจนและไฮโดรเจนและปฏิกิริยาในลําไสสวนหลัง 

จากการตรวจวัดระดับออกซิเจนในกระเปาะหลังของปลวก R. flavipes โดยใชออกซิเจนไมโครอิเลก็โทรด 
พบวา บริเวณสวนกลางของกระเปาะ (luminal region) ประมาณรอยละ 40 มีสภาวะแบบไรออกซิเจน และรัศมีจาก
สวนกลางของกระเปาะออกไป ความเขมขนของออกซิเจนจะคอย ๆ เพิ่มขึ้น โดยระยะจากจุดกึ่งกลางออกไป
ประมาณ 0.5 และ 1 มิลลิเมตร มีความเขมขนของออกซิเจนประมาณ 45 และ 130 ไมโครโมลาร ตามลําดับ ซึ่ง
บริเวณที่มีความเขมขนของออกซิเจนในระดับต่ํา (microoxic) จะอยูบริเวณขอบของกระเปาะ (peripheral region) คิด
เปนรอยละ 60 (Bruneและคณะ, 1995) แสดงใหเห็นวาภายในกระเปาะหลังมีสภาวะแบบไรออกซิเจนเฉพาะ
สวนกลางของกระเปาะเทานั้น และระดับความเขมขนของออกซิเจนมีคาเพิ่มขึ้นจากบริเวณสวนกลางไปยังขอบ
กระเปาะ ดังแสดงในรูปที่ 1 ในสวนของความดันพารเชียลของแกสไฮโดรเจน (hydrogen partial pressure) ซึ่งเปน
แกสอีกชนิดหนึ่งที่มีความสําคัญตอการดํารงชีวิตของปลวก พบวา ปลวกแตละสปชีสมีปริมาณแกสไฮโดรเจน
แตกตางกันไป ทั้งนี้ ปริมาณของแกสไฮโดรเจนในกระเปาะหลังมีทิศทางตรงขามกับระดับออกซิเจน นั่นคือ 
ไฮโดรเจนมีความเขมขนสูงที่สุดบริเวณสวนกลางของกระเปาะและมีคาลดลงเมื่อเขาใกลขอบกระเปาะ โดยใน  
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Zootermopsis nevadensis, Reticulitermes santonensis, และ Cryptotermes secundus มีความดันพารเชียลที่บริเวณ
ตอนกลางของกระเปาะเทากับ 55, 25, 2 kPa ตามลําดับ (PesterและBrune, 2007)    การที่บริเวณกลางกระเปาะมีแกส 
ไฮโดรเจนสูงเมื่อเทียบกับบริเวณอื่น ๆ เนื่องจากแกสไฮโดรเจนเปนผลิตภัณฑที่เกิดขึ้นจากกระบวนการยอยสลาย
เซลลูโลส รวมทั้งโพรโทซัวและแบคทีเรียที่อาศัยอยูในกระเปาะมีการผลิตแกสไฮโดรเจน Inoueและคณะ (2007) ได
ตรวจพบจีนที่เกี่ยวของกับการผลิตไฮโดรเจนคือ Fe-hydrogenase ในกระเปาะหลังของปลวกชั้นต่ํา   C. formosanus 
ซึ่งเปนจีนของโพรโทซัว Pseudotrichonympha grassii (Inoueและคณะ, 2007) อยางไรก็ตาม การมีปริมาณ
ไฮโดรเจนเกิดขึ้นมากเกินไป อาจทําใหกระบวนการหมักไมสามารถดําเนินตอไปได จึงตองมีปฏิกิริยาที่ชวยลด
ปริมาณไฮโดรเจนลง เพื่อชวยใหกระบวนการหมักสามารถเกิดขึ้นได 

 

ไรออกซิเจน ความเขมขนของ O2ความเขมขนของ H2

Peripheral region

Luminal region

 
 
รูปท่ี 1. ความเขมขนของแกสออกซิเจน ( ) และแกสไฮโดรเจน( )ในกระเปาะหลังของปลวก 

โดย luminal และ peripheral region คือบริเวณสวนกลางและขอบของกระเปาะ ตามลําดับ  
 
เนื่องจากขนาดที่เล็กมากของปลวก ทําใหมีโอกาสที่ออกซิเจนจะแพรเขาไปในลําไสปลวกจนถึงระดับที่

สมดุลกับความเขมขนของออกซิเจนในบรรยากาศ แตจากการตรวจวัดพบวาเฉพาะบริเวณขอบโดยรอบกระเปาะ
เทานั้นที่ยังคงมีความเขมขนของออกซิเจนในระดับต่ํา โดยเชื่อวาจุลินทรียที่อาศัยอยูบริเวณขอบกระเปาะมีบทบาท
ในการปองกันและกําจัดออกซิเจนที่แพรเขามาในบริเวณกระเปาะหลังโดยใชออกซิเจนที่แพรเขามาในกระบวนการ
หายใจ (BreznakและPankratz, 1977) ทั้งนี้มีการประมาณวาออกซิเจนที่จุลินทรียใชในกระบวนการหายใจคิดเปน 
21% ของออกซิเจนที่ปลวกใชในการหายใจ (Bruneและคณะ, 1995) ทําใหบริเวณสวนกลางกระเปาะมีสภาวะแบบ
ไรออกซิเจน นอกจากนี้การที่ความเขมขนของออกซิเจนในบริเวณตาง ๆ ของกระเปาะหลังมีความเขมขนตางกัน ถือ
วามีความสําคัญมากตอการดํารงชีวิตของปลวกและจุลินทรียที่อาศัยในลําไสปลวก เนื่องจากชวยใหปฏิกิริยาตาง ๆ  
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ทั้งที่ใชและไมใชออกซิเจนสามารถเกิดขึ้นไดตามปกติ โดยปฏิกิริยาเหลานี้เกี่ยวของกับการผลิตสารเมแทบอไลต
หลักคือ แอซีเทตที่ปลวกสามารถดูดซึมไปใชได ตัวอยางเชน  

ปฏิกิริยาที่เกิดขึ้นในสภาวะไมใชออกซิเจน 
- การยอยสลายเซลลูโลสและการหมัก  
เซลลูโลสและเฮมิเซลลูโลสที่ถูกยอยบางสวนแลวจากลําไสสวนกลาง จะเคลื่อนที่มายังกระเปาะหลังและ

ถูกยอยสลายตอโดยเอนไซมเซลลูเลสที่หล่ังมาจากจุลินทรีย เชน โพรโทซัวและแบคทีเรีย ซึ่งโอลิโกแซ็กคาไรดที่
เกิดขึ้นจากการยอยสลายจะถูกหมักตอไปจนกระทั่งไดแอซีเทต แกสไฮโดรเจน (H2) และคารบอนไดออกไซด 
(CO2)  ดังปฏิกิริยาที่ 1 ซึ่งปลวกจะดูดซึมแอซีเทตที่เกิดขึ้นเพื่อใชเปนแหลงคารบอนและพลังงานตอไป  

 
C6H12O6 + 2H2O  2CH3COOH + 4H2 + 2CO2   ปฏิกิริยาที่ 1 

 
- รีดักทีฟ แอซีโทเจเนซิส (Reductive acetogenesis) และเมทาโนเจเนซิส (methanogenesis) 
ทั้งรีดักทีฟ แอซีโทเจเนซิสและเมทาโนเจเนซิสเปนกระบวนการที่จุลินทรียใชแกส  H2 และ CO2  จุลินท

รียที่ผลิตแอซีเทตผานปฏิกิริยารีดักทีฟ แอซีโทเจเนซิส (ปฏิกิริยาที่ 2) เรียกวา แอซีโทเจน (acetogen)  ซึ่งเปน
แบคทีเรียที่ไมใชออกซิเจน เชน สไปโรคีท (spirochetes) โดยเฉพาะ Treponema primitia (Leadbetterและคณะ, 
1999) โดยทั่วไปปฏิกิริยานี้ทําใหมีแอซีเทตเกิดขึ้น 1 ใน 3 ของแอซีเทตที่ผลิตไดทั้งหมด (PesterและBrune, 2007) 
สวนเมทาโนเจนคือ จุลินทรียที่สามารถผลิตแกสมีเทนโดยใช H2 และ CO2 เปนซับสเตรต (ปฏิกิริยาที่ 3) โดยทั่วไป 
เมทาโนเจนจะอาศัยอยูบริเวณที่มีไฮโดรเจนต่ํากวาแอซีโทเจน เชน บริเวณใกลขอบกระเปาะหรืออาศัยอยูในโพรโทซัว 
ตัวอยางเชน เมทาโนเจนิกอารเคีย (methanogenic archaea) ที่คัดแยกออกมาจากกระเปาะหลังของปลวก R. flavipes 
ไดแก Methanobrevibacter filiformis (Leadbetterและคณะ, 1998)  

 
4H2 + 2CO2  CH3COOH + 2H2O     ปฏิกิริยาที่ 2 
4H2 + CO2  CH4 + 2H2O     ปฏิกิริยาที่ 3 

 
ปฏิกิริยาที่เกิดขึ้นในสภาวะใชออกซิเจน 
- การผลิตแอซีเทตจากแลคเตท 

 แบคทีเรียที่สามารถผลิตกรดแลคติก (lactic acid bacteria) ทําการยอยสลายเซลโลไบโอสและไซโลสได
เปนแลคเตท (lactate)    โดยนอกเหนือจากแอซีเทตที่มีปริมาณมากที่สุดในกระเปาะหลังคิดเปน   86%  โมลของสาร
เมแทบอไลตทั้งหมดแลว แลคเตทจะมีปริมาณรองลงมาคิดเปน 1 ใน 3 ของคารบอนที่หมุนเวียนอยูในกระเปาะ 
(TholenและBrune, 2000) การมีออกซิเจนที่ขอบของกระเปาะทําใหแบคทีเรีย Lactococci และ Enterococci   
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สามารถเปลี่ยนแลคเตทเปนแอซีเทตได ทําใหความเขมขนของแลคเตทในกระเปาะหลังไมสูงมากนัก  ดังนั้น การที่
ขอบของกระเปาะมีออกซิเจนอยู จึงมีความสําคัญมากกลาวคือ ทําให   จุลินทรียสามารถผลิตแอซีเทตใหแกปลวกได 
 
สังคมของจุลินทรียในลําไสปลวก 

การที่ความเขมขนของแกสออกซิเจนและไฮโดรเจนในกระเปาะหลัง มีความเขมขนแตกตางกันไปในแต
ละบริเวณ ทําใหพบจุลินทรียหลากหลายชนิดในลําไสปลวก ไมวาจะเปนจุลินทรียใชและไมใชออกซิเจนในการ
เติบโต (anaerobic and aerobic microbes) และจุลินทรียไมใชออกซิเจนไมแท (facultative anaerobic microbes) 
สังคมของจุลินทรียที่อาศัยอยูในลําไสสวนหลังของปลวกชั้นต่ํามีหลากหลายชนิดและมีความหนาแนนสูง โดยใน
ของเหลว 1 ไมโครลิตร ที่สกัดจากลําไสปลวกสามารถพบจุลินทรียไดถึง 3 โดเมน คือ ยูคารยา (Eukarya) เชน    
โพรโทซัวที่สามารถยอยเซลลูโลส, อารเคีย (archaea) และแบคทีเรีย (PetersonและScharf, 2016) โดยในปลวก       
R. speratus พบโพรโทซัว เชน Trichonympha agilis, Trichonympha mirabilis (Ohtokoและคณะ, 2000) โพรโทซัว
ที่พบในปลวก C. formosanus เชน Pseudotrichonympha grassii, Holomastigotoides mirabile (Watanabeและคณะ, 
2002) เปนตน  

นอกจากโพรโทซัวที่มีบทบาทในการยอยสลายเซลลูโลสแลว สิ่งมีชีวิตกลุมโพรแคริโอตก็มีบทบาทสําคัญ
ตอการดํารงชีวิตของปลวกดวยเชนกัน เนื่องจากเศษไมซึ่งเปนอาหารของปลวกนั้น มีคารบอนเปนสวนประกอบ
หลักและแทบจะไมมีไนโตรเจนเปนสวนประกอบเลยหรือมีก็นอยมาก ทําใหเศษไมมีอัตราสวนของคารบอนตอ
ไนโตรเจนสูงมาก อยางไรก็ตาม ปลวกสามารถไดรับไนโตรเจนโดยอาศัยจุลินทรียที่อาศัยอยูในกระเปาะหลัง ทํา
หนาที่ตรึงไนโตรเจนและเปลี่ยนใหเปนแอมโมเนีย ดังปฏิกิริยาที่ 4 นอกเหนือจากการตรึงไนโตรเจนจากอากาศแลว 
จุลินทรียยังชวยในการหมุนเวียนไนโตรเจนจากของเสีย เชน แอมโมเนีย โดยอาศัยเอนไซม glutamine synthetase 
เพื่อนําไปสังเคราะหเปนกรดแอมิโน โดยแบคทีเรียที่สามารถหมุนเวียนไนโตรเจนมาใชมักจะมีจีนที่เกี่ยวของกับ 
dinitrogenase reductase (Nodaและคณะ, 2002), ammonium transporter, urease และ urea transporter เปนตน 
(Hongoh, 2010) 
 

N2 + 8H+ + 8e- + 16ATP  2NH3 + H2 + 16ADP + 16 Pi   ปฏิกิริยาที่ 4 
 
โพรแคริโอตที่อาศัยในกระเปาะหลังของปลวกประมาณ 90% ไมสามารถคัดแยกได ซึ่งอาจเปนเพราะมี

ความสัมพันธแบบภาวะพึ่งพากันกับปลวก จึงอาจสงผลตอความสําเร็จในการคัดแยกแบคทีเรีย ดังนั้น การศึกษา
สังคมชีวิตในลําไสปลวกสวนใหญจะใชวิธีทางชีวโมเลกุล เชน ศึกษาโดยใชจีน 16S rRNA โดยทั่วไปโพรแคริโอต
ที่อาศัยอยูในลําไสแบงเปน 3 กลุม คือ   โพรแคริโอตที่อาศัยอยูรวมกับโพรโทซัว ไดแก กลุมที่อาศัยอยูภายใน    
โพรโทซัวเรียกวา endosymbionts  เชน แบคทีเรียในไฟลัม Bacteroidetes, Proteobacteria (Nodaและคณะ, 2005;  
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Satoและคณะ, 2009) และกลุมที่อาศัยอยูที่ผิวของโพรโทซัว เรียกวา ectosymbionts เชน Spirochaetes, และ 
Synergistetes (Hongohและคณะ, 2007; Nodaและคณะ, 2003) โดยทั่วไป โพรแคริโอตที่อาศัยบริเวณสวนกลาง
กระเปาะมีจํานวนมากกวากลุมที่อาศัยบริเวณขอบกระเปาะประมาณ  5 เทา  โดยโพรแคริโอตที่อยูรวมกับโพรโทซัว 
และโพรแคริโอตที่อาศัยอยางอิสระมีจํานวน  2.71 x 107 เซลล สวนกลุมที่อาศัยบริเวณขอบกระเปาะมีจํานวน 5.35 x 
106 เซลล (Nakajimaและคณะ, 2005) โดยกลุมของแบคทีเรียที่พบมากที่ขอบกระเปาะของปลวก R. speratus คือ 
Actinobacteria, Firmicutes และ Bacteroidetes สวนที่พบมากในบริเวณกลางกระเปาะ เชน Spirochaetes และ 
Termite group 1 (Nakajimaและคณะ, 2005) ตอมาเมื่อมีการศึกษาโดยใชเทคนิคที่ทันสมัยมากขึ้นคือ next 
generation sequencing พบวา มีโพรแคริโอตในลําไสสวนหลังของปลวก R. flavipes มากกวา 4,761 สปชีส และใน
จํานวนนั้น 99.9% เปนแบคทีเรีย และ 0.11% เปนอารเคีย โดยสัดสวนที่พบมากที่สุดคือ ไฟลัม Spirochaetes 
(24.9%) รองลงมาคือ Elusimicrobia (19.8%), Firmicutes (17.8%), Bacteroidetes (14.1%), Proteobacteria (11.4%), 
Fibrobacteres (5.8%), Verrucomicrobia (2.0%), Actinobacteria (1.4%) และ Tenericutes (1.3%) (Bouciasและคณะ, 
2013) สวนอารเคียที่พบวาสามารถผลิตแกสมีเทนได เชน M. filiformis (Leadbetterและคณะ, 1998) 
 
แบคทีเรียในไฟลัม Verrucomicrobia ท่ีพบในลําไสปลวก 

แบคทีเรียในไฟลัม Verrucomicrobia เปนแบคทีเรียที่พบในสิ่งแวดลอมที่หลากหลาย เชน น้ําจืด น้ําทะเล 
ในดิน นาขาว บอน้ําพุรอน และลําไสปลวก เปนตน ขอมูลจากการสํารวจทางเมทาจีโนมิก (metagenomics) โดยใช
จีน 16S rRNA พบวา มีแบคทีเรียในไฟลัมนี้ประมาณ 500 สปชีส แตมีเพียงไมก่ีสปชีสเทานั้นที่สามารถถูกคัดแยก
ได (Leeและคณะ, 2009) ไฟลัม Verrucomicrobia จัดเปนไฟลัมใหมที่ยังมีการศึกษาไมมากนัก จากการสํารวจทาง  
เมทาจีโนมิกไดมีการตรวจพบแบคทีเรียในไฟลัม Verrucomicrobia ในลําไสปลวกหลายสปชีส โดย Nakajimaและ
คณะ (2005) ไดศึกษาแบคทีเรียกลุมนี้ในกระเปาะหลังของปลวก R. speratus พบวา มี Verrucomicrobia จํานวนนอย
มากที่ขอบกระเปาะคิดเปน 1-2% และบริเวณกลางกระเปาะประมาณ 5% สําหรับกลุมที่พบมากที่สุดบริเวณขอบและ
กลางกระเปาะ คือ Firmicutes คดิเปน 33% และ Spirochaetes คิดเปน 40% ตามลําดับ นอกจากนี้ Bouciasและคณะ 
(2013) ไดตรวจพบแบคทีเรียในไฟลัม Verrucomicrobia ประมาณ 2% ในกระเปาะหลังของปลวก R. flavipes 
อยางไรก็ตาม บทบาทหนาที่ของแบคทีเรียชนิดนี้ยังไมชัดเจนนัก ซึ่งสวนหนึ่งมาจากขอจํากัดในเรื่องของการคัดแยก
แบคทีเรีย จนกระทั่ง Stevensonและคณะ (2004) ไดคัดแยกแบคทีเรียในไฟลัม Verrucomicrobia สําเร็จ จึงไดเรียก
แบคทีเรียกลุมนี้วา Termite Associated Verrucomicrobium (TAV) ซึ่งมีจํานวนทั้งหมด 5 สายพันธุคือ TAV1 – 
TAV5 โดยไดคัดแยกแบคทีเรียกลุมนี้จากลําไสสวนหลังของปลวก R. flavipes วรรณะกรรมกร ดวยการนําสารสกัด
จากลําไสปลวกมาเจือจางแบบอนุกรมโดยใชอาหารเหลว basal salts พีเอช 7.0 สภาวะที่ใชบมเชื้อคือ ที่ความเขมขน
ของออกซิเจน 2%, CO2 5%, N2 93% และแสงนอย ทําการบมที่อุณหภูมิหองนานประมาณ 30 วัน แลวนําโคโลนีที่
เติบโตบนอาหารแข็งไปศึกษาโดยใชเทคนิค Plate Wash Polymerase Chain Reaction (PWPCR) และเพิ่มจํานวนจีน 
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โดยใชไพรเมอร (primer) ที่จําเพาะเจาะจงกับจีน 16S rRNA ของไฟลัม Verrucomicrobia ผลการทดลองพบวาสาย
พันธุ TAV1 และ TAV2 สามารถคัดแยกไดจากอาหารแข็ง basal medium ที่เติมสารสกัดจากยีสต เพปโทนและ     
แอซีเทต สวนสายพันธุ TAV3 และ TAV4 คัดแยกไดจากอาหารชนิดเดียวกันแตไมเติมแอซีเทต (Stevensonและ
คณะ, 2004) ดังนั้น การที่สามารถคัดแยกแบคทีเรีย Verrucomicrobia ซึ่งมีจํานวนไมมากนักออกจากลําไสปลวกได
สําเร็จทําใหสามารถศึกษาคุณสมบัติของแบคทีเรียไดเพิ่มเติม โดยไดมีการจัดแบคทีเรียกลุมนี้ใหอยูในวงศ 
Opitutaceae แบคทีเรียเหลานี้จึงไดช่ือวา Opitutaceae bacterium strain TAV1, Diplosphaera colotermitum (TAV2) 
และ Opitutaceae bacterium strain TAV5     ปจจุบันนี้วงศ  Opitutaceae  ประกอบดวย 3 จีนัส  คือ Opitutus  
(Chinและคณะ, 2001),  Alterococcus (ShiehและJean, 1998) และ Diplosphaera (Wertzและคณะ, 2012) โดย
จํานวนแบคทีเรียในวงศนี้คิดเปน 2.4% ซึ่งถือวามีจํานวนไมมากนักเมื่อเทียบกับวงศอื่น (Coleและคณะ, 2009) 
ตารางที่ 1 แสดงลักษณะจีโนมของแบคทีเรียในวงศ Opitutaceae 
 
ตารางที่ 1. ลักษณะจีโนมของแบคทีเรียในวงศ Opitutaceae (RodriguesและIsanapong, 2014) 
 

Species Size 
(Mb) 

GC % Number of 
Genes 

Number of 
Proteins 

NCBI accession  

Opitutus terrae 5.96 65.3 4,704 4,632 NC_010571 

Diplosphaera colotermitum 5.22 60.8 4,896 4,826 NZ_ABEA00000000 

Alterococcus agarolyticus ND* 65.8 ND* ND*  -  

Opitutaceae bacterium strain TAV1 7.07 63.4 6,051 5,987 NZ_AHKS02000000 

Opitutaceae bacterium strain TAV5 7.41 63.9 6,056 6,006 NZ_AGJF00000000 

       *ND = ไมไดถูกตรวจสอบ (not determined) 

 
จากการศึกษารายละเอียดจีโนมของแบคทีเรียในวงศ Opitutaceae ที่คัดแยกไดจากลําไสปลวก โดย 

Isanapongและคณะ (2012) ไดศึกษาจีโนมของแบคทีเรีย Opitutaceae bacterium strain TAV1 ดวยวิธี  Illumina 
sequencing และ 454 pyrosequencing พบวา สายพันธุ TAV1 มีจีนที่เกี่ยวของกับการยอยสลายเซลลูโลสและ
คารโบไฮเดรต ซึ่งเปนเอนไซมที่จัดอยูในกลุมไกลโคไซดไฮโดรเลสหลายชนิด เชน GHF5, cellulase, endo-1,4-β- 
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xylanase, N-acetylglucosamine-6-phosphate deacetylase, peptidoglycan glycosyltransferase, และ 1,4-α-glucan 
branching enzyme เปนตน (Isanapongและคณะ, 2012)    ตอมา Kotakและคณะ (2015) ไดศึกษาจีโนมของแบคทีเรีย  
Opitutaceae bacterium strain TAV5 ดวยวิธี Illumina sequencing (HiSeq 2000) และ 454 sequencing (FLX 
Titanium) พบวา สายพันธุ  TAV5 จัดเปนแบคทีเรียในกลุมเมทิโลโทรฟ (methylotroph) เนื่องจากมีจีนที่เกี่ยวของ
กับการยอยสลายสารประกอบที่มีคารบอนหนึ่งอะตอม เชน จีนที่เกี่ยวของกับเมแทบอลิซึมของฟอรเมท เชน 
formate dehydrogenase, formate transporter เปนตน นอกจากนี้ยังพบจีนที่เกี่ยวของกับการยอยสลายเซลลูโลสคอื 
GHF5, GHF9 และเฮมิเซลลูโลส คือ GH8, 10, 26, 28 และ 53 รวมทั้งจีนที่เกี่ยวของกับการยอย protocatechuate ซึง่มี
ตนกําเนิดมาจากลิกนิน เชน 3-carboxymuconate cyclase (EC 5.5.1.5) และ 4-carboxymuconolactone decarboxylase 
(EC 4.1.1.44) หรือจีนที่เกี่ยวของกับการเปดวงแหวนอะโรมาติก เชน dioxygenases และ dienelactone hydrolase 
(EC 3.1.1.45) และมีการตรวจพบจีนที่เกี่ยวของกับการรวมแอมโมเนียและซัลเฟต (ammonia and sulfate 
assimilation) รวมทั้งจีนที่เกี่ยวของกับเอนไซมในวัฏจักรยูเรียและการตรึงไนโตรเจน เปนตน (Kotakและคณะ, 
2015) 
 
ฟโนไทป (phenotype) ของ Diplosphaera colotermitum (TAV2)  

แบคทีเรีย Opitutaceae bacterium อีกหนึ่งสายพันธุที่ไดรับการศึกษามากที่สุดคือ Diplosphaera 
colotermitum (TAV2) โดย Wertzและคณะ (2012) ไดศึกษาฟโนไทปของแบคทีเรียสายพันธุนี้และไดเรียกช่ือ
แบคทีเรียชนิดนี้วา Diplosphaera colotermitum เนื่องจากลักษณะเดนที่มักจะพบเซลลที่มีลักษณะกลมอยูเปนคูหรือ
เปนกลุม (Diplosphaera) และระบุแหลงที่มาจากลําไสปลวก (colotermitum) แบคทีเรียชนิดนี้เปนแบคทีเรียแกรม
ลบ เซลลมีขนาดเล็กประมาณ 0.5 ไมครอน เคลื่อนที่ไมได โคโลนีบนอาหารแข็งมีสีครีมขนาดประมาณ 2-4 
มิลลิเมตร โคโลนีมีลักษณะฉ่ํา คลายมีเมือก ขอบเรียบ จากการศึกษาพบวา เซลลไมมีกิจกรรมของเอนไซม catalase 
และ peroxidase มีจีนที่เกี่ยวของกับการตรึงไนโตรเจน (nif) และสามารถเติบโตไดบนอาหารที่ไมมีไนโตรเจนเปน
สวนประกอบ (nitrogen-free medium) และเติบโตไดดีในสภาวะความเขมขนของออกซิเจนต่ํา (microaerobic 
condition) ประมาณ 2-8% โดยมีเวลาที่ใชในการเติบโตเปนสองเทา (generation time) เทากับ 7.7 – 8.3 ช่ัวโมง 
ในขณะที่ใชเวลาในการเติบโตที่สภาวะออกซิเจน 12 - 20% มีคาเทากับ  9.2 – 11.7 ช่ัวโมง อยางไรก็ตาม แบคทีเรีย
ไมสามารถเติบโตไดในสภาวะที่ไมมีออกซิเจนแมจะทดสอบโดยใชตัวรับอิเล็กตรอนตัวสุดทายหลายชนิด  อุณหภูมิ
ที่เหมาะสมที่สุดตอการเติบโตคือ 30oC  (มีชวงอุณหภูมิที่สามารถเติบโตไดคือ 15 ถึง 35oC ) และพีเอชที่เหมาะสม
ที่สุดตอการเติบโตคือ 7.0 (มีชวงพีเอชที่สามารถเติบโตไดคือ 5.5 ถึง 7.5) ซับสเตรตที่เซลลสามารถใชในการเติบโต 
เชน กลูโคส กาแลกโทส (galactose) มอลโทส (maltose) เซลโลไบโอส (cellobiose) และแปง (starch) เปนตน สวน
ซับสเตรตที่เซลลไมสามารถใชในการเติบโต เชน ฟรุกโตส ไรโบส ซูโครส gluconic acid, xanthine และ tannic acid  
เปนตน (Wertzและคณะ, 2012) 
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บทบาทของ Diplosphaera colotermitum (TAV2) ในลําไสปลวก 

Isanapongและคณะ (2013) ไดศึกษาเปรียบเทียบการสราง mRNA โดยใชวิธี microarray hybridization 
และโปรตีนโดยใชวิธี  LC-MS/MS ของแบคทีเรีย D. colotermitum TAV2  ใน 2 สภาวะคือ ที่ความเขมขนของ
ออกซิเจน 2% และ 20% โดยที่ออกซิเจน 2% เปนการจําลองสภาวะความเขมขนออกซิเจนในลําไสปลวก และ
ออกซิเจน 20% เปนความเขมขนของออกซิเจนในบรรยากาศทั่วไป ผลการทดลองพบวา แบคทีเรียชนิดนี้นาจะมี
ศักยภาพในการยอยสลายไซแลน สามารถตรึงไนโตรเจนและผลิตกรดแอมิโนและมีสวนชวยในการกําจัดออกซิเจน
ในลําไสปลวก โดยอาศัยอยูบริเวณขอบของกระเปาะหลังซึ่งบทบาทของแบคทีเรียชนิดนี้ในลําไสปลวกสามารถ
อธิบายไดดวยแบบจําลองดังรูปที่ 2 และสามารถอธิบายรายละเอียดในแตละประเด็นไดดังนี้ (Isanapongและคณะ, 
2013) 
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รูปท่ี 2. แบบจําลองแสดงบทบาทหนาที่ของ D. colotermitum ในกระเปาะหลังของปลวก โดย 1 คือ การ
ยอยสลายเซลลูโลสและเฮมิเซลลูโลส 2 คือ การตรึงไนโตรเจน และ 3 คือ ศักยภาพในการกําจัดออกซิเจน 

(Isanapongและคณะ, 2013) 
 

เมแทบอลิซึมของคารบอน จากการศึกษาจีโนมของ D. colotermitum พบวามีจีนหลายชนิดที่เกี่ยวของกับ
เมแทบอลิซึมของคารบอน เชน จีนที่เกี่ยวกับการยอยสลายไซแลนและเซลลูโลส เชน xylanase, acetyl xylan 
esterase, cellulase (glycoside hydrolase family 5), 1,4-β-glucanase และ α-L-arabinofuranosidase เปนตน จาก
การศึกษาการสราง mRNA และโปรตีน พบวา D. colotermitum อาจมีบทบาทสําคัญในการยอยสลายโครงสรางของ
ไซแลน เนื่องจากเซลลไดมีการสรางทั้ง mRNA และโปรตีนหลายชนิดในสภาวะออกซิเจน  2%  เชน  acetyl  xylan  
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esterase, xylan α-1,2-glucuronosidase และ xylose isomerase ทั้งนี้เนื่องจากโครงสรางของไซแลนมีลักษณะเปน
เฮเทอโรพอลิเมอร จึงตองการเอนไซมหลายชนิดที่ทํางานรวมกันเพื่อยอยสลายโครงสรางดังกลาว (Brune, 2014) 

เมแทบอลิซึมของไนโตรเจน มีความสําคัญมากตอการเติบโตของปลวก เนื่องจากแหลงอาหารของปลวก
นั้นประกอบดวยคารบอนเกือบทั้งหมดและแทบจะไมมีไนโตรเจนเปนสวนประกอบ ดังนั้น ปลวกจึงตองอาศัย       
จุลินทรียที่อาศัยอยูในลําไสในการจัดหาไนโตรเจนให    ทั้งนี้จากการศึกษาพบวา D. colotermitum มีศักยภาพในการ
ตรึงไนโตรเจน เนื่องจากตรวจพบเพปไทด (peptide) ที่เกี่ยวของกับการตรึงไนโตรเจน เชน dinitrogenase reductase 
(nifH) ในสภาวะออกซิเจน 2% ซึ่งสอดคลองกับการศึกษาของ Wertzและคณะ (2012) ที่พบวา D. colotermitum 
สามารถเติบโตไดดีในอาหารที่ไมมีไนโตรเจนเปนสวนประกอบ เนื่องจากมีจีนที่เกี่ยวของกับการตรึงไนโตรเจน 
(nif)  นอกจากนี้จากผลการศึกษาเกี่ยวกับการสราง mRNA และโปรตีน พบวา D. colotermitum สามารถสังเคราะห
กรดแอมิโนไดหลายชนิด รวมทั้งในสภาวะออกซิเจน 2% ยังตรวจพบเอนไซม glutamate dehydrogenase และ 
glutamate synthase ซึ่งเปนเอนไซมที่มีความสําคัญในเมแทบอลิซมึของไนโตรเจน นอกจากนี้ยังตรวจพบเอนไซมที่
เกี่ยวของกับการสังเคราะหกรดแอมิโนออรนิทีน (ornithine) และเอนไซมยูรีเอส (urease α-subunit domain protein) 
แสดงใหเห็นถึงการหมุนเวียนไนโตรเจนจากของเสีย จากการตรวจพบ mRNA และโปรตีนที่เกี่ยวของกับเมแทบอลิซึม
ของไนโตรเจนในดานตาง ๆ แสดงใหเห็นวา แบคทีเรียชนิดนี้นาจะมีศักยภาพในการจัดหาไนโตรเจนใหแกปลวก
ได หรือมีการหมุนเวียนแลกเปลี่ยนไนโตรเจนระหวางแบคทีเรียและปลวก แมวาจํานวนประชากรของ 
Verrucomicrobia ในลําไสปลวกจะมีจํานวนไมมากนัก แตก็มีบทบาทสําคัญในสิ่งแวดลอมที่แทบจะไมมีไนโตรเจน
อยูเลย (Isanapongและคณะ, 2013) 

ศักยภาพในการกําจัดออกซิเจน จากการศึกษาจีโนมของ  D. colotermitum แสดงใหเห็นวาแบคทีเรียชนิดนี้
นาจะอาศัยอยูบริเวณขอบของกระเปาะหลัง และมีบทบาทในการชวยควบคุมความเขมขนออกซิเจนในกระเปาะหลงั
ของปลวก เนื่องจากในขั้นตอนการคัดแยกแบคทีเรียสามารถคัดแยกไดในสภาวะที่ออกซิเจน 2% นอกจากนี้ ใน
สภาวะออกซิเจน 2% เซลลมีการสรางโปรตีน cbb3-type cytochrome oxidase ซึ่งเปนโปรตีนที่สามารถจับกับ
ออกซิเจนไดดี ทั้งนี้ จากการศึกษาอัตราการเติบโตของ D. colotermitum ที่สภาวะออกซิเจน 2% และออกซิเจน 20% 
พบวา ที่สภาวะออกซิเจน 2% มีอัตราการเติบโตเทากับ 0.0368 ช่ัวโมง-1 ซึ่งสูงกวาอัตราการเติบโตที่สภาวะ
ออกซิเจน 20% ซึ่งมีคาเทากับ 0.0313 ช่ัวโมง-1 ทําใหเวลาในการเพิ่มจํานวนเปนสองเทาที่สภาวะออกซิเจน 2% เร็ว
กวาสภาวะออกซิเจน 20% ประมาณ 4 ช่ัวโมง (Isanapongและคณะ, 2013) ทั้งนี้ ขอมูลดังกลาวเปนการยืนยันฟโน
ไทปของแบคทีเรียซึ่งเติบโตไดดีที่ความเขมขนของออกซิเจนต่ํา การที่เซลลเติบโตไดชาที่สภาวะออกซิเจน 20% 
อาจเปนเพราะเกิดความเครียดจากความเขมขนของออกซิเจนที่มากเกินไป  (oxidative stress)  จึงตองใชเวลาในการ
ปรับสภาพเพื่อใหเซลลสามารถเติบโตได สงผลใหใชเวลาในชวง lag phase นานขึ้น นอกจากนี้ในสภาวะออกซิเจน 
20% ยังพบเพปไทดที่ไดมาจาก superoxide dismutase ซึ่งเกี่ยวของกับการกําจัดออกซิเจน และพบโปรตีนที่เกี่ยวของ 
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กับการสราง [Fe-S] clusters ซึ่งเปนโปรตีนซอมแซมในชวงที่เกิดสภาวะ oxidative stress  ผลิตมากขึ้นดวย 
(Isanapongและคณะ, 2013) 
 
สรุป 

สังคมชีวิตในลําไสสวนหลังของปลวกประกอบดวยจุลินทรียหลากหลายชนิดซึ่งมีความหนาแนนแตกตาง
กันไป จุลินทรียแตละชนิดอาจมีบทบาทหนาที่ซ้ําซอนหรือแตกตางกันไป แตมีวัตถุประสงครวมกันคือเพื่อทําให
สังคมชีวิตในลําไสปลวกสามารถดํารงอยูได ปลวกไมสามารถยอยสลายลิกโนเซลลูโลสในเนื้อไมไดอยางสมบูรณ 
หากปราศจากกลุมของจุลินทรียหลากหลายชนิดที่อาศัยอยูในลําไสปลวกชวยในการยอยสลายลิกโนเซลลูโลส และ
เปลี่ยนเปนแอซีเทต ซึ่งเปนแหลงพลังงานหลักของปลวก นอกเหนือจากโพรโทซัวที่อาศัยในลําไสปลวกที่ทําหนาที่
ยอยสลายลิกโนเซลลูโลสแลว แบคทีเรียก็อาจมีบทบาทหนาที่ในการยอยสลายลิกโนเซลลูโลสไดดวยเชนกัน 
เนื่องจากการศึกษาจีโนม mRNA และโปรตีนของแบคทีเรียในไฟลัม Verrucomicrobia คือ D. colotermitum ที่สกัด
จากลําไสปลวกชั้นต่ํา พบวา มีจีนและการผลิตโปรตีนหลายชนิดที่เกี่ยวของกับการยอยสลายลิกโนเซลลูโลส มี
ศักยภาพในการจัดหาไนโตรเจนใหแกปลวก และมีบทบาทชวยควบคุมความเขมขนของออกซิเจนภายในกระเปาะ
หลัง ในดานการใชประโยชน อาจนําแบคทีเรียกลุมนี้ไปประยุกตใชในการผลิตเชื้อเพลิงชีวภาพ เชน การโคลนจีน
และผลิตเอนไซมที่สามารถยอยสลายพอลิแซ็กคาไรด เซลลูโลสและ เฮมิเซลลูโลส เปนตน 
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