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บทคัดย่อ 
การศึกษาความสัมพนัธ์เชงิววิัฒนาการของยีนที่เก่ียวข้องกับการท างาน

ของนาฬิกาชีวติของแบคทีเรียโดยใช้เทคนิคการสร้างแผนภมูิ
ววิัฒนาการ 

 
ธิดารัตน์ จนัทรา, ธูปมณี แก่นเดยีว 
อาจารย์ที่ปรึกษา: มนตรี ยะสาวงษ์, วิเชษฐ์  ลลีามานิตย์ 
ภาควิชาชีวเคมี คณะเภสชัศาสตร์ มหาวิทยาลยัมหดิล 
ค าส าคัญ : Bayesian inference, circadian clock gene, kaiA, kaiB, kaiC, แผนภมูิวิวฒันาการ 

 
 โครงการพิเศษนีจ้ดัท าขึน้เพ่ือศึกษาวิวฒันาการของ circadian clock genes (CCGs) 
โดยท า การศกึษายีน 3 ชนิด คือ kaiA, kaiB, และ kaiC ของแบคทีเรีย โดยรวบรวมข้อมลูและรหสั
พันธุกรรมของยีนเหล่านีจ้ากฐานข้อมูลจีโนม GenBank   หลังจากนัน้จึงน าข้อมูลท่ีผ่านการ
ตรวจสอบความถูกต้องแล้วมาวิเคราะห์หาความสมัพนัธ์เชิงวิวฒันาการโดยใช้เทคนิค Bayesian 
inference พบว่าแบคทีเรียสายพนัธุ์ท่ีมียีน kaiA, kaiB, และ kaiC มีทัง้สิน้ 32, 68, และ 154 ชนิด 
ตามล าดบั ยีน kaiA พบในแบคทีเรียเพียง 2 ไฟลัมเท่านัน้ คือ ไฟลมั Cyanobacteria และ 
Euryarchaeota, ยีน kaiB พบว่ามีการกระจายตวัอยู่ในหลายไฟลมัด้วยกนัแตส่่วนใหญ่พบอยู่ใน
ไฟลมั Cyanobacteria และ Proteobacteria  ยีน kaiC เป็นยีนท่ีพบมากท่ีสดุและส่วนใหญ่พบใน
ไฟลมั Proteobacteria, Euryarchaeota และ Cyanobacteria จากการวิเคราะห์ความสมัพนัธ์เชิง
วิวฒันาการท าให้สามารถแบง่กลุ่มของ CCGs แตล่ะชนิดได้เป็นสองกลุ่มย่อย คือ CCGs สายสัน้ 
และ CCGs สายยาว โดยใช้ความยาวของยีนเป็นเกณฑ์เม่ือวิเคราะห์ล าดบักรดอะมิโนของ CCGs 
พบว่าทุกกลุ่มมีล าดบัของกรดอะมิโนอนุรักษ์ยกเว้นกลุ่มของยีน kaiC สายสัน้โดยกรดอะมิโน
อนรัุกษ์ท่ีพบมากในแต่ละกลุ่มคือ Glycine หรือ Lysine จากผลการทดลองข้างต้นสรุปว่าความ
ยาวของยีน และชนิดของสิ่งมีชีวิตมีผลตอ่การจ าแนกกลุม่ CCGs ในแบคทีเรีย นอกจากนีย้งัพบว่า
ยีน CCGs ของแบคทีเรียบางชนิดอยู่ผิดต าแหน่งในแผนภูมิวิวฒันาการ ทัง้ นีอ้าจมีสาเหตมุาจาก
การเกิด Horizontal gene transfer  
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This project was designed to illuminate the evolution of circadian clock genes 

(CCGs) in bacteria. The study was performed using three circadian clock genes, which 
were kaiA, kaiB and kaiC. The genes were collected from genome database of 
GenBank. After validating the data, the Bayesian inference method was applied to 
construct phylogenetic trees. There were 32 strains of bacteria contain kaiA, 68 strains 
contain kaiB and 154 strains contain kaiC. The kaiA genes were found only in two phyla, 
which were Cyanobacteria and Euryarchaeota. The kaiB genes were most found in 
phyla Cyanobacteria and Proteobacteria. The kaiC genes were the most abundance in 
bacteria and found in phyla Proteobacteria, Euryarchaeota, and Cyanobacteria. Each 
group of CCGs were divided in two subgroup (short length and long length) based on 
theirs length and phylogenetic classification. Amino acid sequences of CCGs showed 
the conserved region, which contained Glycine or Lysine. However, there was only one 
group of CCGs (short length kaiC gene) representing no conserved region. In 
conclusion, the length and the species of bacteria are the major factors that influence 
the classification of CCGs. Nevertheless, few CCGs, which might come from the 
horizontal gene transfer, were located in the wrong position in phylogenetic tree. 
 

 
 
 


