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1. 	
������
����
������������	��	�����	�
	�����
����
� ���! 

 ���������	�
��������������
�������������������������������������� 
��!�� ������� � ����� MRS agar �����
� 5 mg% sodium azide, 0.04% bromocresol purple 
�!��
����:� 0%, 5% �! 10% (��	��� 6) ?���������������
���	�
����!����� 3.0 × 103 AB� 
7.0 × 107 CFU/g, 1.1 × 104  AB� 3.0 × 107  CFU /���� �! 1.9 × 103  AB� 1.5 × 107 CFU/g 
����I���� J��� ����� MRS + 0% NaCl ���M:����
����  2.7 × 107 CFU/g ����?
��OB� P��PQ�   7.0 
× 107   CFU/g � ��:� ��� 2 �!������:���R� AB���:� ��� 5  ������?������������
� P�� 
����� MRS + 5% NaCl  ���I� � �M:����
����  3.0 × 107 CFU/g �������� ��!����AB���:� ��� 8  
P�� � ����� MRS+ 10% NaCl  ���I� � �M:����
����  1.5 × 107 CFU/g �������� ��!����AB�
��:� ��� 8  �M� ��  � ��:� ��� 9 �������?������������
� P�� � A�������:� R (��	��� 7) ?�
�����������
���	�
���������������A����������I����TB�U�� ����� �� ��?������������
� 
	�
����!����� 2.9 × 103 AB� 1.7 × 106 CFU/g � ����� MRS agar + 0% NaCl � A��������:� 
��� 6 (FSF15), 7 (FSF16), 8 (FSF17) �! 9 (FSF18) P�� ������������������PI���V���	 (��	��� 8)  ?�
�����������
�AB� 3 �������� ����� CSF5, CSF8 �! CSF9 J����	�
��������������
� 2.5 
× 103, 3.0 × 103 AB� 6.2 × 103   �! 2.4 × 103 AB� 2.6 × 103 CFU/g ����I����   WB���	X ����������
���:��Y�
����	�!��T������ �!	�!��T��  P�� ���������������	X ������� (pH) O��
������������������ (��	��� 9) ?���� ����������� ��!�� ��������� pH ��
����  4.93 ���������:���R
� ��!����P
� PQ���!�� ��������� pH 4.59 ��� ��������������PI���V���	�� pH 4.85 ���� ��� :��������
�����
�P�� YP��:� R ��� �������QO�� B��[���M:�� 
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� ���� 6  	�
��������������
�� ��!�� ��������������������A������������� ����?�!�������    
             MRS agar �����
����:������O��O� ����R ��  �������Q�� �̀�
 35°C �	X ���� 3-5 ��  FSF1 (1   
             ��:� ), FSF2 (2 ��:� ), FSF3 (3 ��:� ), FSF4 (4 ��:� ), FSF5 (5 ��:� ), FSF6 (6 ��:� ),  
             FSF7 (7 ��:� ), FSF8 (8 ��:� ) �! FSF9 (9 ��:� ) 
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� ���� 7  	�
��������������
�� ��!�� ��������������������A����������R ��  ����?�!�������   
 MRS agar �����
����:������O��O� ����R ��  �������Q�� �̀�
 35°C �	X ���� 3-5 ��  FSF10  
 (1 ��:� ), FSF11 (2 ��:� ), FSF12 (3 ��:� ), FSF13 (4 ��:� ), FSF14 (5 ��:� ), FSF15 (6  
 ��:� ), FSF16 (7 ��:� ), FSF17 (8 ��:� ) �! FSF18 (9 ��:� ) 
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� ���� 8  	�
��������������
�� ������������������PI���V���	����?�!�������  MRS agar �����
����:� 
 �����O��O� ����R��  �������Q�� �̀�
 35°C �	X ���� 3-5 ��  CSF1 (�������������:�� �. ��:��   
 �. P�O��), CSF2 (������������ �����V�O���
��  �. P�Q��P���), CSF3 (������������ �� ),  
 CSF4 (������������ ��Q���?��� ��), CSF5 (�������������:�� ������ ), CSF6 (�������������:��  
 �� ), CSF7 (������������ �� ), CSF8 (�������������:�� ��� New sun �� ) �! CSF9 (���������� 
 ���:�� ������ ) 
 

4.4
4.5
4.6
4.7
4.8
4.9
5

FSF1 FSF2 FSF3 FSF4 FSF5 FSF6 FSF7 FSF8 FSF9

Fermenting Sufu

pH

 
 

� ���� 9  ����	���� 	��O�������	X ������� (pH) O�������������������� ��������
���� ��!�� ��� 
 ����� ��!����P
� PQ���!�� ������� 
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2. 	
������
������������
�	�'��()�
����)
�
�  

  ����������M:�������������J��� �����
 ������ ������������������?����� 
��!�� ��������������?� faecal coliform � ����� MacConkey agar �!?���� ���������
������e�W�  Durham tube (������P��O�����) ��:�������: �� �����
h� MPN method (presumptive 
and confirm test) ��?��M:�� Staphylococcus � ����� Mannitol Salt Agar (MSA) ��� ferment 
mannitol ���������������������� ��!�� ������� (��	��� 10) WB����	�
����!����� 3.3 × 104  AB� 1.1 
× 107 CFU/g �!����?��M� ������� ���������������������� A����������R ��  (��	��� 11) J��?��M:��
�����!����� 4.0 × 104  AB� 1.1 × 108 CFU/g   �!������������������PI���V���	 (��	��� 12) WB������?�
��:���Q��������� �����  CSF1 J����	�
����M:�������!����� 1.1 × 104  AB� 1.9 × 107 CFU/g  �!
?��M:�� Bacillus � ����� Mannitol Egg-Yolk Polymyxin agar (MYP) ���P����AY�
� lecithinase 
���� egg yolk ����I������
�����OQ� ���J�J� � �!��� ferment mannitol �I����J�J� ���P�M�?� 
Bacillus ������������������������������ ��!�� ������� (��	��� 13) ��	�
��������!����� 5.7 × 103 
AB� 1.5 × 106 CFU/g WB��?���������
���� � P
� PQ���!�� ������� �!����?��M� ������� ���
������������������� A����������R ��  (��	��� 14) J��?��M:�������!����� 2.0 × 103 AB� 1.5 × 105 CFU/g   
�!������������������PI���V���	 (��	��� 15) ?��M:�������!����� 2.5 × 104  AB� 2.6 × 106 CFU/g  �!?�
�M:������������������	��� � ����� Oxford agar ������J�J� �P��I� � :�������M:�������������
P����A���� esculin � �������
� esculitin WB���I�	p
�
�
����� ferric ion (ferric ammonium citrate) 
��V �	X J�J� �P��I� WB��� ��!�� ����������������� (��	��� 16) P����A?�J�J� �P��I�� ����� ����
	�
����!����� 1.1 × 103  AB� 1.0 × 106 CFU/g P�� ������������������� A����������R ��  (��	��� 17) 
?�J�J� �P��I��!����� 3.0 × 103 AB� 1.0 × 106 CFU/g   �!� ����������PI���V���	 (��	��� 18) ?�
J�J� �P��I��!����� 0 AB� 1.4 × 107 CFU/g �����U�!J�J� �O���M:��������������M����U�!�q?�!
O�� L. monocytogenes �  Oxford agar WB����O ����V� P�����I� �!���Qr��������J�J� � ��:�����
��
  48 M�. �!�����P�����M������O����������� ��:�����  ?�������P��?� hQs����t�  ?����
�M:��������������M��M:�� L. monocytogenes  
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� ���� 10  	�
����M:�� Staphylococcus � ��!�� ���������������������?�!������� ����� MSA ������ 
 �Q�� �̀�
 35°C �	X ���� 24-48 M�. FSF1 (1 ��:� ), FSF5 (5 ��:� ) �! FSF9 (9 ��:� ) 
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� ���� 11  	�
����M:�� Staphylococcus � ��!�� ��������������������A����������R �� ����?�!������ 
 � ����� MSA �������Q�� �̀�
 35°C �	X ���� 24-48 M�.  
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� ���� 12 	�
��� Staphylococcus � ������������������PI���V���	����?�!������� ����� MSA ������ 
 �Q�� �̀�
 35°C �	X ���� 24-48 M�. 
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� ���� 13 	�
����M:�� Bacillus � ��!�� ���������������������?�!������� ����� MYP agar ������ 
 �Q�� �̀�
 35°C �	X ���� 24-48 M�. 
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� ���� 14 	�
����M:�� Bacillus � ��!�� ��������������������A����������R �� ����?�!������� �����  
 MYP agar �������Q�� �̀�
 35°C �	X ���� 24-48 M�. 
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� ���� 15 	�
��� Bacillus � ������������������PI���V���	����?�!������� ����� MYP agar �����
����:� 
 �����O��O� ����R ��  �������Q�� �̀�
 35°C �	X ���� 24-48 M�.  
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� ���� 16 	�
��� Black colony � ��!�� ���������������������?�!������� ����� Oxford agar ������ 
 �Q�� �̀�
 35°C �	X ���� 24-48 M�. FSF1 (1 ��:� ), FSF5 (5 ��:� ) �! FSF9 (9 ��:� ) 
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� ���� 17 	�
��� Black colony � ��!�� ��������������������A����������R �� ����?�!�������  
 ����� Oxford agar �������Q�� �̀�
 35°C �	X ���� 24-48 M�. 
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� ���� 18 	�
��� Black colony � ������������������PI���V���	����?�!������� ����� Oxford agar ������ 
 �Q�� �̀�
 35°C �	X ���� 24-48 M�. 
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3. 	
�����'�-������������	��	�)
�
�������	�.��
��-��-�)��
� / 	�) 
  �����������
������������������������������������ 126 P��?� hQs J����������:��
������U�!J�J� ������������ � ����� MRS agar �!���Y�����������P�� catalase �!
��:�� I������������
��	��P�������
�J�� ����� MRS agar �����
����:������O��O�  0, 5 
�! 10% (�������� 3) ?�����������������
� 23 P��?� hQs (18.3%) ��
�J������� �������������
�����
����:��!�����:� 5% �� 60 P��?� hQs (47.6%) ��
�J����� �������������:� 0, 5 �! 10% WB��
�����������
������ ������	X  Halotolerant �!�������������
��?��� 43 P��?� hQs (34.1%) ���
���P����A��
�J����� �������������
����:� WB�������������
������ ������	X  Halophilic  �!���
�������������
�P��?� hQs�������
�J�����q?�!� �������������
����:� 
 
�
�
���� 3 �����
�J�O�������������
�������������������������������  MRS agar ��������:����� 
                   �O��O� ����R ��  

 
 
 
 
 
 
 
 

Growth on MRS agar added 
with salt 

 

0% 5% 10% 

�I� �  isolates %O���I� � P��
?� hQs�����P�� 

Non halophilic LAB + - - 0 0 
Halotolerant LAB 1 + + - 23 18.3 
Halotolerant LAB 2 + + + 60 47.6 
Halophilic LAB 1 - + - 1 0.8 
Halophilic LAB 2 - - + 1 0.8 
Halophilic LAB 3 - + + 41 32.5 
Total  126 100.0 
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4. 	
������	0)��-� probiotic lactic acid bacteria 

  4.1 ���� ������:� �I��� 
  �����P������ ������:� �I����I�J�� I������������
��������������������
����������� ��!�� ��������!����������PI���V���	��� 126 P��?� hQs  ��������� ����� MRS broth  
�	X ���� 24 M�. ��� I����?�!������ ��� ����� MRS agar ����������
����:� �I����O��O�  0.15% 
�! 0.3% (�������� 4) �����������?���������������
��Q�P��?� hQs (100%) P����A��
�J�
���� �������������:� �I����O��O�  0.15% �!�� 117 P��?� hQs  (92.9%) ���������� 126 P��?� hQs  
���P����A��
�J����� �������������:� �I����O��O�  0.3%   

  4.2 ���� ��� 
  �����P������ ��� �I�J�� I������������
��������� ����P�������
�J�
� ����� MRS broth `�����P`��!����	X ��� pH 2, pH3 �! pH4 (�������� 4) ?��������������
���
�������� 126 P��?� hQs ���I� �  110 P��?� hQs (87.3%)  ���P����A��
�J����� ���������� 
pH 4  �����P����A��
�J����� ���������� pH 2 �! pH 3 
  4.3 �����P���������J	���  �O��  �!	x� 
  �����P������J	���  (�������� 4) (��	��� 19) �O��  �!	x� ?���� ����������
�
�P����A���� skim milk ��:� gelatin ��� 50 P��?� hQs (39.7%) J���� degree of hydrolysis ����
�!����� 1.3 - 12 P�� ��� 2 P��?� hQs (1.6%) P����A���� tributyrin   �:� PS1232  �! PS1233 
J���� degree of  hydrolysis ������� 2.4 �! 2.3  �������P��?� hQs�����P����A����	x���� 

  4.4 �����P�������
�J�� P`��!������!��������W
��  
  �����������
�������Q�P��?� hQs��������P����A��
��������� P`��!������!���
�����W
��  (facultative anaerobe) (�������� 4) 
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�
�
���� 4 ��������M 
�O��J	���J��
������������
������������������� 

 
 
 

 
    NA + 1% skim milk  

 
� ���� 19 ���Y�
��� �W�s����J	��� O�������������
�P��?� hQs PS12102 (A), PS1295 (B)  
 PS1248 (C), PS1244 (D) �! PS1253 (E) 

P����
����	X J	���J��
� �I� � P��
?� hQs�����P�� 

�I� � P��?� hQs
��������:����� 

% O���I� � 
P��?� hQs���
��P�� 

���� ������:� �I��� 0.15% 
���� ������:� �I��� 0.30% 

126 
126 

126 
117 

100 
92.9 

���� ��� 126 110 87.3 
������� skim milk ��:� gelatin 126 50 39.7 
������� tributyrin 126 2 1.6 
������� corn starch 126 0 0 
�����
�J�� P`�?������!��������W
��  126 126 100 

A B 

C D 

E 



5. 	
���A���
�A
�
�B-������������	��	()	
������!�����������)�������C 

 �����P�������������
���������� �������������������
 �
������s J���
h� 
Agar spot assay (�������� 5) (��	��� 20)  ?���������������
���������������P����A� ���
����������������
 �
������s�����������������������!�������������� J��P����A������� E. coli 
ATCC25922  (96.0%), S. aureus ATCC25923 (79%),  B. cereus  TISTR687 (91.3%) �!            
L .monocytogenes DMST4553 (88.1%)  
 P�� ��� I�P�� �PO��������������M:�������������
�����P������������ J���
h� 
Agar well diffusion assay (��	��� 21) ?�����������������
��?��� 2 P��?� hQs ����� ����������
�
� PS1240 �! PS1243 ���P����A������������
�J�O�����������
 �
������s L. monocytogenes 
DMST4553 ���� ��  J�����JW ���������� 35.5 ��. �! 16.3 ��. ����I���� WB�������������
�
���� 2 P��?� hQs �� �	X �����������
��������������!�� ������������������ ��:� ��� 3 �!�	X 
��������� ���:������O��O�  5% 
 
�
�
���� 5 Y��������������������
 �
������sO�������������
���������J���
h� Agar spot assay 
 

 
+      �:� O ���P� Y��T� �s����O�����P������� 10 ��. 
++      �:� O ���P� Y��T� �s����O�����P������� 20 ��.  
+++    �:� O ���P� Y��T� �s����O�����P������� 30 ��. 
++++  �:� O ���P� Y��T� �s����O�����P������� 40 ��. 
 
 

�I� � P��?� hQs������������� 
 

���������
 �
������s �I� � P��
?� hQs�����P�� 

+ ++ +++ ++++ 

%O��P��?� hQs
������������� 

E. coli ATCC25922   126 36 47 37 1 96.0 
S. aureus ATCC25923 126 38 35 25 2 79.4 
B. cereus TISTR687   126 50 38 27 0 91.3 
L. monocytogenes 
DMST4553 

126 38 48 23 2 88.1 
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� ���� 20 Y����������� Escherichia coli ATCC25922 O�������������
�P��?� hQs PS1234 (A),  
 PS1238 (B), PS1240 (C)  �! PS1241 (D) J���
h������������ �����OV� (Agar spot  
 assay) 
 
 
 

 
 
� ���� 21 Y����������� Listeria monocytogenes DMST4553  O�� culture broth �������������������M:�� 
 �����������
�P��?� hQs PS1240 (A), PS1242 (B), PS1243 (C), PS1253 (D) �!  
 PS1254 (E) J���
h� Agar well diffusion assay 

A B 

C D 

A B 

C D 

E 
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6. 	
����0�!0)��-�A
������!� 
   ������M��M 
�P���������O�������������
� PS1240 �!  PS1243 J����� I�P�� 
�PO�������������
����� 2 P��?� hQs ���?
�������O��O�  10 ���� J������I� Lyophilize ���
 I���	��� pH �	X �����?:���I����P��������������
��������!���	��� pH ����P���������
�� �W�s����J	���  	x� �!�O��  ��� I�����P��P���������������:�����J���
h� Agar well 
diffusion  (��������6) (��	��� 22) ?����P�� �PO�������������
�����P��P��?� hQs�����
�JW 
������� L. monocytogenes DMST4553 ��:��	��� pH O��P�� �P P�����z�h
{� ������������
����
��� �!���?�������
J�W
 �!�|J���� �	��s����W�s ��:����P��P�� �P���������	��� pH 
����� �W�sM 
�����R � :������JW ������� L. monocytogenes DMST4553  O��P�� �P������
��������� �W�sM 
�����R ��O ���������P�� �P��������������������� �W�sWB���M��	X  control 
(�������� 7) (��	��� 23) 
 
�
�
���� 6 Y������P��P���������O�� �I��������M:�������������
����	��� pH 
 

JW ���������� (��.) 
PS1240 PS1243 

M 
�O���� �W� s����M���P�� MQ�����Q�a MQ���P��b MQ�����Q�a MQ���P��b 
Pepsin 0 0 0 0 
Proteinase K 0 0 0 0 
Trypsin 0 0 0 0 
Lipase 0 0 0 0 

α-amylase 0 0 0 0 
Catalase 0 0 0 0 
 
aMQ�����Q�     ����AB�  P�� �P���	��� pH �!��������P����������� �W�s 
bMQ���P��    ����AB�  P�� �P���	��� pH �!��P����������� �W�s 
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� ���� 22 �����P��P���������O�������������
���� L. monocytogenes DMST4553  J���
h�  
 agar well diffusion assay PS1240  A: ��� 	��� pH, A1: ����	��� pH �!P��?� hQs  
 PS1243  B: ��� 	��� pH �! B1: ����	��� pH   
 
�
�
���� 7 Y������P��P���������O�� �I��������M:�������������
����������	��� pH 
 

JW ���������� (��.) 
PS1240 PS1243 

M 
�O���� �W� s����M���P�� MQ�����Q�a MQ���P��b MQ�����Q�a MQ���P��b 
Pepsin 17.2 18.2 16.6 16.5 
Proteinase K 16.5 16.0 16.6 15.9 
Trypsin 16.2 16.8 17.3 17.3 
Lipase 14.8 17.0 17.3 17.3 

α-amylase 17.9 17.8 17.5 17.5 
Catalase 16.5 16.7 16.5 16.5 
 
aMQ�����Q�     ����AB�  P�� �P���������	��� pH �!��������P����������� �W�s 
bMQ���P��    ����AB�  P�� �P���������	��� pH �!��P����������� �W�s 

A 

B 

A1 

B1 
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          Test (A)           Control (A)                                        Test (B)         Control (B) 
 
� ���� 23 �����P��P���������O�������������
�P��?� hQs PS1240 (A) �! PS1243 (B) ����M:��  
 L.  monocytogenes DMST4553  J���
h� Agar well diffusion assay ����������������� 

�� �W�s�	X ���� 2 M�.  
Test      ����AB� P�� �P���������	��� pH �����P����������� �W�s  
Control ����AB� P�� �P���������	��� pH �!��������P����������� �W�s 

 
 
 
 
 

Catalase 

Pepsin 

Proteinase K 

α-Amylase 

Trypsin 

Lipase 

Catalase 

Pepsin 

Proteinase K 

α-Amylase 

Trypsin 

Lipase 
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7. 	
������
 organic acid 

 � :�����������������
�P��?� hQs PS1240 �! PS1243  ������P����A� ���
����������������
 �
������s���� 4 P��?� hQs  �!P�� �PO��������������M:�������������
� P��
P��?� hQs ����P����A�������������
���
�J�O�� L. monocytogenes DMST4553 �B� I�����������
�
�����P��P��?� hQs ���������  MRS broth �	X ���� 24  �! 48 M�. ��� I� culture broth ��
������	�
�������!W
�
� �!������
�  (��	��� 24) ?���������������
�P��?� hQs PS1240 
Y�
�	�
���������
����������� P��?� hQs PS1243 J�� PS 1240 Y�
�������
� 	�
��� 4.9 
�! 5.9 g/l � ���� 24 �! 48 M�. P��  PS1243 P����AY�
�������
�	�
��� 3.6 �! 2.3 g/l  
� ���� 24 �! 48 M�. ���������?�����!W
�
� 
 

0

2

4

6

8

control PS1240 PS1243

Lactic acid bacteria

La
cti
c a
cid
 (g
/l)

24h 48h
 

 
� ���� 24  ���Y�
�������
�O�������������
�P��?� hQs PS1240 �! PS1243 � ����� MRS  
 broth �������Q�� �̀�
 35°C �	X ���� 24 �! 48 M�. (control �:� MRS broth)
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8. 	
��F�G0)�������������	��	 

 ������M���?:���!�QM 
������������
� ������������������������������I� �  126 P��
?� hQs �I�J�������P��������`�?�!���M������ �����U�!J�J� � (��	��� 25) �����
�P�������� 
(��	��� 26) ��P�������
�J�����Q�� �̀�
 10°C �! 45°C ��P�������
�J�� ���������� pH 4.4 
�! pH 9.9 ��P�������
�J�� �������������:� 6.5% �! 18% Y�	���p���P����A�I� ��	X 
�����������
� Lactobacillus �I� �  67 P��?� hQs (53.17%) �I� ��	X  Lactobacillus �����
�����!�� �������  48  P��?� hQs ������ ������� (tofu) 9 P��?� hQs  �!�������������PI���V���	 10 
P��?� hQs �!�I� ��	X  Pediococcus 59 P��?� hQs (46.83%) J���I� ��	X  Pediococcus  � 
��!�� ������� 58 P��?� hQs �!� ����������PI���V���	 1 P��?� hQs (�������� 8) �Q�P��?� hQs����
 �I�������J�P���P������������P�����eP�B�����	X  homofermentative lactic acid bacteria  ���
P���������������P��O�������������
� 10 P��?� hQs �!�	����������������������
�
�P��?� hQs����t�  (�������� 9) ������������:�������������
� 10 P��?� hQs�������� J��
��T���Q�P����
 probiotic �!��T���`�?� ���������������������J��� �����
 ����� �������
����P����A� ���Y�
��� �W�s����J	���  ��:������O��  �?:�����M��� �!��� species J�����
��P������M����sJ��|���� J�� API 50 CHL test J���M� Lactobacillus plantarum TISTR862 
�	X P��?� hQs����t� �	X ����	��������� (�������� 9 �! 10) (��	��� 27) ��� I�Y��������	
����������M 
�J���M�J	�������?
�����s  API Web Stand Alone V. 1.1.0 (�������� 11) �	X  
Lactobacillus curvatus  (99.4% identity) 3 P��?� hQs (PS1240, PS1241, PS1243) Lactobacillus 
delbrueckii (92.4% identity) 3 P��?� hQs (PS1287, PS12102, LPS1203) Pediococcus sp. (98.6, 
94.5 �! 91.8% identity) 3 P��?� hQs (PS1231, PS1270, CPS1210) �! Lactobacillus plantarum 
(99.9% identity) 1 P��?� hQs (LPS1203) ��������V�����:�����M��M 
�O�������������
�J��
�
h�����������I������PO�� 16S rRNA (��	��� 28) ?���� Lactobacillus curvatus PS1240 (99.4% 
identity) �	X P��?� hQs Lactobacillus acidipiscis (99% identity) �! Pediococcus PS1231 �	X  
Tetragenococcus  halophilus (99% identity)  
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(A)        (B) 
 

� ���� 25 ���U�!J�J� ������������ O�������������
�P��?� hQs PS1231 (A) �! PS1243 (B)  
 ����?�!������� ����� MRS agar ��� 35°C �	X ���� 48 M�. 
 

 

                            
         (A)       (B) 

 
� ���� 26 ��	���� �������������� �!����
�P�����O�������������
��������������!�� ��� 
 �������������� (�I����O��� 100 ����) 

 A) ��	������ cocci, tetrad formation O���M:��P��?� hQs PS1231 
 B) ��	������ rod O���M:��P��?� hQs PS1243 
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�
�
���� 8 ����I� ������������
� 126 P��?� hQs����������������������������� 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Genus P��?� hQs 
Lactobacillus 
67 P��?� hQs 

PS1201, PS1202, PS1203, PS1204, PS1205, PS1206, PS1207, PS1208, PS1209, 
PS1218, PS1219, PS1220, PS1221, PS1222, PS1223, PS1224, PS1225, PS1226, 
PS1227, PS1228, PS1229, PS1234, PS1235, PS1236, PS1237, PS1238, PS1239, 
PS1240, PS1241, PS1242, PS1243, PS1248, PS1249, PS1250, PS1251, PS1252, 
PS1253, PS1254, PS1255, PS1260, PS1262, PS1263, PS1286, PS1287, PS1288, 
PS1290, PS1298, PS1299, LPS1201, LPS1202, LPS1203, LPS1204, LPS1205, 
LPS1206, LPS1207, LPS1208, LPS1209, CPS1201, CPS1202, CPS1203, CPS1204, 
CPS1205, CPS1206, CPS1207, CPS1208, CPS1209, CPS1211 

Pediococcus 
59 P��?� hQs 

PS1210, PS1211, PS1212, PS1213, PS1214, PS1215, PS1216, PS1217, PS1230, 
PS1231, PS1232, PS1233, PS1244, PS1245, PS1246, PS1247, PS1256, PS1257, 
PS1258, PS1259, PS1261, PS1264, PS1265, PS1266, PS1267, PS1268, PS1269, 
PS1270, PS1271, PS1272, PS1273, PS1274, PS1275, PS1276, PS1277, PS1278, 
PS1279, PS1280, PS1281, PS1282, PS1283, PS1284, PS1285, PS1289, PS1291, 
PS1292, PS1293, PS1294, PS1295, PS1296, PS1297, PS12100, PS12101, PS12102, 
PS12103, PS12104, PS12105, PS12106, CPS1210 
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�
�
���� 9 �������������P��������`�?�!���M������O�������������
� 10 P��?� hQs �! 
                   �	������������P��?� hQs����t�  

 

�������Q: + = ��
�J�, - = �����
�J� 
 

Growth at 
 

Growth in 
NaCl 

Growth at pH Enzyme production  
Strains 

Sh
ap
e 

Te
tra
d f
orm

ati
on
 

CO
2 fr
om
 gl
uc
os
e 

10
°C
 

45
°C
 

6.5
% 

18
% 4.4
 

9.6
 

pro
tea
se 

am
yla
se 

lip
ase
 

Pediococcus   
( PS1231) 

cocci + - - + - - + - + - - 

Lactobacillus 
(PS1240) 

rod - - - + - - - - + - - 

Lactobacillus 
(PS1241) 

rod - - - + - - + - + - - 

Lactobacillus 
(PS1243) 

rod - - - + - - + - + - - 

Pediococcus 
(PS1270) 

cocci + - - - + + + - + - + 

Lactobacillus 
(PS1287) 

rod - - + + - - + - + - - 

Lactobacillus 
(PS12102) 

rod - - + + - - + - + - - 

LPS1203 
(Lactobacillus) 

rod - - + + + - + - - - - 

Lactobacillus 
(LPS1207) 

rod - - + - - - + - - - - 

Pediococcus 

(CPS1210) 
cocci + - + + + - + - + - - 

L.  plantarum 

TISTR862 
rod - - + + + - + - - - - 

L.  bulgaricus 
TISTR451 

rod - - + + - - + - - - - 

P.  halophilus 
TISTR334 

cocci + - - - + - + - - - - 

L. lactis 
TISTR1401 

rod - + + + - - + - - - - 
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�
�
���� 10 ����������sJ��|���� 49 M 
�O�������������
����������������������  

 
 
 

Pediococcus Lactobacillus 

Tube Test 

PS
12
31
 

PS
12
44
 

CP
S1
21
0 

PS
12
40
 

PS
12
41
 

PS
12
43
 

PS
12
87
 

PS
12
10
2 

LP
S1
20
3 

LP
S1
20
7 

L
. 
p
la
n
ta
ru
m
 

0 CONTROL - - - - - - - - - - - 

1 Glycerol - d - d - d d - - d - 

2 Erytritol - - - - - - - - - - - 

3 D-Arabinos - - - - - - - - - d - 

4 L-Arabinose - + + - - - - - + d + 

5 D-Ribose + + + + + + + + + + + 

6 D-Xylose - - - - - - - - - d - 

7 L-Xylose - - - - - - - - - - - 

8 A-Adonitol  - - - - - - - - - - - 

9 Methyl-βD-Xylopyranoside - - - - - - - - - - - 

10 D-Galactose + + + + + + + + + + + 

11 D-Glucose + + + + + + + + + + + 

12 D-Fructose + + + + + + + + + + + 

13 D-Mannose + + + + + + + + + + + 

14 L-Sorbose - - - - - - - - - d - 

15 L-Rhamnose - - - - - - - - d - - 

16 Dulcitol - - - - - - - - - - - 

17 Inositol - - - - - - - - - - - 

18 D-Mannitol - d - + + + - - + - + 

19 D-Sorbitol - - - - - - - - + - + 

20 Methyl-αD-Mannopyranoside + + + - - - - - + - + 

21 Methyl-αD-Glucopyranoside d - d d - d - - - - - 

22 N-Acetylglucosamine + + + d + + d - d d + 

23 Amygdalin d d d d - d - - + - + 
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�
�
���� 10 (���) 
 

Pediococcus Lactobacillus 

Tube 

 
 
 

Test PS
12
31
 

PS
12
44
 

CP
S1
21
0 

PS
12
40
 

PS
12
41
 

PS
12
43
 

PS
12
87
 

PS
12
10
2 

LP
S1
20
3 

LP
S1
20
7 

L
. 
p
la
n
ta
ru
m
 

24 Arbutin + + d d - d - - + - + 

25 Esculin ferric citrate + + + + + + - - + - + 

26 Salicin + d d d d d - - d - + 

27 D-Celibiose + + + + + + - - + - + 

28 D-Maltose + + d d d d - - + - + 

29 D-Lactose (bovine origin) + + + - - - - - + - + 

30 D-Melibiose - - - - - - - - + - + 

31 D-Saccharose + + - - - d - - + - + 

32 D-Trehalose + + + + + + - - + - + 

33 Inulin - - - - - - - - - - - 

34 D-Melezitose d - - - - - - - + - + 

35 D-Raffinose - - - - - - - - + - + 

36 Amidon (strach) - - - - - - - - - - - 

37 Glycogen - - - - - - - - - - - 

38 Xylitol - - - - - - - - - - - 

39 Gentiobiose + + + d + - - - d - - 

40 D-Turanose + + - - - - - - + - + 

41 D-Lyxose - - - - - - - - - - - 

42 D-Tagatose - - - + + d d - - d - 

43 D-Fucose - - - - - - - - - - - 

44 L-Fucose - - - - - - - - - - - 

45 D-Arabitol - - - - - - - - - - - 

46 L-Arabitol - - - - - - - - - - - 

47 Potassium Gluconate - - - d - - - - d - - 

48 Potassium 2-ketogluconate - - - - - - - - - - - 

49 Potassium 5-ketogluconate - - -  - - - - - - - 

+ : positive, - : negative, d : delay  reaction 
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�
�
���� 11  �	��s�WV �s������M��M 
�O�������������
�J���M� program computer API Web   
                    Stand Alone V. 1.1.0 
 
���P�����������
� ��������� M 
�O�������������
����

���M����� 
%Identity 

PS1231 FSF2 Pediococcus sp. 91.8 
PS1240 FSF3 Lactobacillus curvatus 99.4 
PS1241 FSF3 Lactobacillus curvatus 99.4 
PS1243 FSF3 Lactobacillus curvatus 99.4 
PS1270 FSF3 Pediococcus sp. 94.5 
PS1287 FSF7 Lactobacillus delbrueckii  92.4 
PS12102 FSF8 Lactobacillus delbrueckii  92.4 
LPS1203 ��� ������� (tofu) Lactobacillus plantarum 99.9 
LPS1207 ��� ������� (tofu) Lactobacillus delbrueckii  92.4 
CPS1210 CSF9    Pediococcus sp. 98.6 
L. plantarum TISTR 
862 

PA��� �
����
���T�P��s�!
���J J������	�!��T��� 

Lactobacillus plantarum 99.9 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 69 

     
                      Negative control                                                Positive control 

             
                       Test  (PS1240)                                                  Test (LPS1203) 
� ���� 27 ������M��M 
�O�������������
�J���M� API 50 CHL  
 Negative control ����AB� �����������
����Y�
����������	���� P��
 �
������s (P� 
 ����) Positive control   ����AB� ���������
�P����A�M� �I�������Y�
����������	����  
 P��
 �
������s (P����:��) 
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dbj|AB236940.1|  Tetragenococcus halophilus gene for 16S rRNA, partial sequence, 
strain:E051627 
Length=473 
 Score =  854 bits (462),  Expect = 0.0 
 Identities = 467/470 (99%), Gaps = 1/470 (0%) 
 Strand=Plus/Minus 
 
Query  28  CCTCTTTCTCCTGTTCTTTGCTGACAACAGAGCTTTACGATCCGAAAACCTTCTTCACTC  87 

           |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  473 CCTCTTTCTCCTGTTCTTTGCTGACAACAGAGCTTTACGATCCGAAAACCTTCTTCACTC  414 

 

Query  88  ACGCGGCGTTGCTCGGTCAGACTTGCGTCCATTGCCGAAGATTCCCTACTGCTGCCTCCC  147 

           |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  413 ACGCGGCGTTGCTCGGTCAGACTTGCGTCCATTGCCGAAGATTCCCTACTGCTGCCTCCC  354 

 

Query  148 GTAGGAGTCTGGGCCGTGTCTCAGTCCCAGTGTGGCCGATCACCCTCTCAGGTCGGCTAT  207 

           |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  353 GTAGGAGTCTGGGCCGTGTCTCAGTCCCAGTGTGGCCGATCACCCTCTCAGGTCGGCTAT  294 

 

Query  208 GCATCGTTGCTTTGGTGAGCCGTTACCTCACCAACTGGCTAATGCACCGCGGGACCAGCC  267 

           |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  293 GCATCGTTGCTTTGGTGAGCCGTTACCTCACCAACTGGCTAATGCACCGCGGGACCAGCC  234 

 

Query  268 ATCAGTGACGCTGTAAAGCGCCTTTGAGCTTTCTTTCAGGTGaaaaaaaGCCNTATGCGG  327 

           |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||||| 

Sbjct  233 ATCAGTGACGCTGTAAAGCGCCTTTGAGCTTTCTTTCAGGTGAAAAAAAGCCATATGCGG  174 

 

Query  328 TATTAGCACCTGTTTCCAAGTGTTATCCCCCGCTGATGGATAGGTTCCCCACGTGTTACT  387 

           |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  173 TATTAGCACCTGTTTCCAAGTGTTATCCCCCGCTGATGGATAGGTTCCCCACGTGTTACT  11 

 

Query  388 CACCCGTCCGCCACTCCGCTTaanaaaaaaCCGAAGTTTCTTCTTAAGCAGCGTTCGACT  447 

           ||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  113 CACCCGTCCGCCACTCCGCTTAAGAAAAAACCGAAGTTTCTTCTTAAGCAGCGTTCGACT  54 

 

Query  448 TGCATGTATTAGGCACGCCGCCAGCGTTCGTCCTGAGCCAGGGATCAAAC  497 

           |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||||||| 

Sbjct  53  TGCATGTATTAGGCACGCCGCCAGCGTTCGTCCTGAGCCA-GGATCAAAC  5 

 
(A) 
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dbj|AB289009.1| Lactobacillus acidipiscis gene for 16S rRNA, partial sequence, strain: JCM 
10692 
Length=680 
Score = 808 bits (437), Expect = 0.0 
Identities = 442/445 (99%), Gaps = 0/445 (0%) 
Strand=Plus/Minus 
 
Query 1   GTCAGCGCGATAACAGTTACTCTATCACGTGTTCTTCTCTGACAACAGTATTTTACGATC 60 
          |||||||| ||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct 445 GTCAGCGCCATAGCAGTTACTCTATCACGTGTTCTTCTCTGACAACAGTATTTTACGATC 386 
 
Query 61  CGAAGACCTTCTTCATACACGCGGCGTTGCTCCATCAGACTTGCGTCCATTGTGGAAGAT 120 
          |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct 385 CGAAGACCTTCTTCATACACGCGGCGTTGCTCCATCAGACTTGCGTCCATTGTGGAAGAT 326 
 
Query 121 TCCCTACTGCTGCCTCCCGTAGGAGTTTGGGCCGTGTCTCAGTCCCAATGTGGCCGATCA 180 
          |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct 325 TCCCTACTGCTGCCTCCCGTAGGAGTTTGGGCCGTGTCTCAGTCCCAATGTGGCCGATCA 266 
 
Query 181 ACCTCTCAGTTCGGCTACGTATCATCACCTTGGTAAGCCGTTACCTTACCAACTAGTTAA 240 
          |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct 265 ACCTCTCAGTTCGGCTACGTATCATCACCTTGGTAAGCCGTTACCTTACCAACTAGTTAA 206 
 
Query 241 TACGCCGCGGGCTCATCCAAAAGCGACAGCTGACGCCGTCTTTGCCCGGCCGACCATGCG 300 
          |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct 205 TACGCCGCGGGCTCATCCAAAAGCGACAGCTGACGCCGTCTTTGCCCGGCCGACCATGCG 146 
 
Query 301 GTCAGCCGGTTGATGCGGTATTAGCACCTGTTTCCAAGTGTTATCCCCCACTTTNGGGCA 360 
          |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||| 
Sbjct 145 GTCAGCCGGTTGATGCGGTATTAGCACCTGTTTCCAAGTGTTATCCCCCACTTTTGGGCA 86 
 
Query 361 GATTGCCCACGTGTTACTCACCCGTTCGCCACTCGCACTTTGACCGCTGAGTGCAAGCAC 420 
          |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct 85  GATTGCCCACGTGTTACTCACCCGTTCGCCACTCGCACTTTGACCGCTGAGTGCAAGCAC 26 
 
Query 421 TCATTAGTCAAAGATTGCGTTCGAC 445 
          ||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct 25  TCATTAGTCAAAGATTGCGTTCGAC 1 
 

     (B) 
� ���� 28 ������M��M 
�O�������������
� PS1231 (A) �! PS1240 (B)J���
h�����������I���� 
 ��PO�� 16S rRNA gene  
 
 
 
 
 
9. 	
������
����
��	�.()�����
����
� ���! 
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  ���������	�
������:�� ������������������� ��!�� ������� (��	��� 29) �!
����������PI���V���	 (��	��� 30)  ?���� ����������� ��!�� ���������	�
������:��  �I�����������P������� 
� :�� J����	�
������:���
����  15.2% ( �I�) �! 13.2% (� :��) �!	�
������:�����I���� ��:� ��� 6 
����?
��OB� ��V� ��� J����	�
������:�� ��:� ��� 9 ������� 13.8% ( �I�) �! 11.4% (� :��) 
����I���� P�� 	�
������:�� ����������PI���V���	?���� �  �I�������������	�
������:�P������� � :�� 
�M� ������������������� ��!�� ������� (FSF1-FSF9) ����� �������� CSF9 �����	�
������:������� 
�����  �I��!� :������������ P�� ������������������PI���V���	�����	�
������:��  �I�P��PQ� �:� CSF4 (15.3%) 
�!��	�
������:� ���PQ��:� CSF8 (7.8%) P�� ������������������PI���V���	�����	�
������:�� � :��
���PQ� �:� CSF3 (14.0%) �!��	�
������:� ���PQ� �:� CSF8 (7.3%) ����������PI���V���	���������
��!�� ������� CSF1 ��	�
������:������������ 10.1 % ( �I�) �! 7.9% (� :��) ���� ��� :������� 
O�� �� ����QO���![���M:���!�������
� �I��! �I����J� �  
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� ���� 29 �	��s�WV �s���:��  �I��!� :��O��������������������� ��!�� ������� 
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10. 	
������
����
����H
�G 

  � :��������������!M 
� �!�����s	�!���O����h��Q����R ��������  OB� ���
���AQ�
���� I����M� �!������������	�
�����h��Q �I� �  12 M 
� � ����������PI���V���	 J���� 
CSF1 �	X ����������PI���V���	���������������
��	X ������������Q��?:���	����������������������PI���V���	
�:� R ��� 5 �������� CSF2, CSF3, CSF6, CSF8 �! CSF9 (�������� 11)  Y���������
����!�s
?���� P����A���M 
��!	�
�����h��Q���������� ����������PI���V���	��� 3 ��Q�� ��� �� 

1. ��Q�� A ����� Mg �! Ca �����	�
�������	X �� ������ 1J�� CSF1 ��	�
��� Mg  
�! Ca  ������� 479.74 �! 153.42 mg/kg  ����I����  
 2. ��Q�� B ����� Li, Fe, Cu, Mn, Zn �! Al ��	�
�������� ��� 2 (<30 mg/kg) 
J������h��Q 3 M 
� ����	X ������M���Q�`�?O������������ ����� Fe, Zn, �! Al J��������������Q� 
CSF1 ��	�
��� Fe, Zn �! Al ������� 7.21, 1.93 �!  1.87 mg/kg ����I���� �� CSF2 ��	�
��� 
Fe (23.88 mg/kg), Zn (7.35 mg/kg), �! Al (10.40 mg/kg) WB���������	�
���������  CSF1 3.21 
����, 3.81 ���� �! 5.56 ���� ����I���� P��  CSF3 ��	�
��� Fe �! Al ������� CSF1 2.19 ���� 
�!  2.66 ���� ����I���� �!�������� CSF8 ��	�
��� Zn �! Al ������� CSF1 2.46 ���� �! 
3.28 ���� 

3. ��Q�� C ����� Pb, Cd, As �! Ni ��	�
��� <1mg/kg WB��P��AB����	 �	���  
P��?
U���P
�������� 
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�
�
���� 12 M 
��!	�
�����h��Q� ������������������PI���V���	 
 

	�
�����h��Q (mg/kg) 
��h��Q CSF1 CSF2 CSF3 CSF6 CSF8 CSF9 
Mg 479.740 174.300 2295.300 551.210 141.100 185.620 
Ca 153.420 174.500 334.390 202.050 132.080 1159.680 
Li 23.050 1.500 29.150 30.060 1.340 12.460 
Fe 7.210 23.880 15.770 7.250 8.970 8.600 
Cu 2.840 0.880 2.850 2.990 0.430 2.750 
Mn 2.310 5.000 2.810 3.660 3.260 3.360 
Zn 1.930 7.350 2.350 2.360 4.750 1.950 
Al 1.870 10.400 4.970 2.040 6.140 3.220 
Ni 0.100 0.120 0.100 0.240 0.090 0.160 
As 0.050 0.010 0.090 0.040 0.001 0.007 
Pb 0.020 0.040 0.020 0.020 0.030 0.002 
Cd 0.010 0.020 0.010 0.010 0.020 0.002 
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11. SEM -��).!���
� ���! 

  �������J���P����O��� :��������� (���AQ�
�) ����������PI���V���	M 
����:�� (CSF1) �!
������������ (CSF3) J���M�������Q����T s�
������ M 
� scanning electron microscope (SEM) 
(��	��� 31) ?����� :������������AQ�
���� ���� ��J���P����O��� :���������� � � �	X �� 
filamentous gel structure WB����
���� �I� �A������:���
��	X  native protein ���������!��Q�� (non-
aggregated native protein) ��:����� �A������:��J	��� �!���!��Q���	X P����� (filament 
formation) �!��:����
� Ca++/Mg++ �I���� �I��������OV�����	X  soybean curd (filamentous gel 
structure) J�� Ca++/Mg++ �	X ����M:����!�����P��J	��� ����I�� �� carboxylic group (Kao, 
2003) �!��:��Y�� ��!�� �������������M:���� �������� �!��P�s �	X ���� 9 ��:�  ?���� � :��
�������������:�� (CSF1) ����?�Q O �������!�I� � ������� ��:���	������������� :���������������������
���� P�� � :�������������� (CSF3) � Q`��J	��� ����� � � � �����!����?�Q  �����������������
���:��  
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                                     A 

 
                                                   B 

 
 C 

� ���� 31 SEM O����� ����������������������� (A),  ��� �������������:��PI���V���	 �. ��:��  �. P�O��  
 (B) �!��� ������������PI���V���	 ���	�!��T��  (C) 
 
 
 
 
 


