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บทคัดย่อ 
 

สารสกัดในกลุ่ม cyclic lipopeptides (CLPs) ที่ผลิตจากเชือ้แบคทีเรีย Bacillus subtilis 
ABS-S14 กระตุ้นการแสดงออกของยีน รวมไปถึงโปรตนีที่เก่ียวข้องกับการตอบสนองต่อสภาวะเครียด
ของผลส้มที่ค้นพบในงานวิจัยนี ้ สาร iturin A fengycin และ surfactin  พบใน crude extract ของ            
B. subtilis ยับยั้งการเจริญเติบโตของราเขียว Penicillium digitatum ได้อย่างมปีระสทิธภิาพ โดยมี
กลไกที่กระทบต่อการเปลีย่นแปลงระดับ mRNA ทั้งในสภาวะที่มีและไม่มีการติดเชื้อโรคเน่าราเขียวผ่าน
การกระตุ้นยีนที่เก่ียวข้องกับการต้านทางโรคในผลส้มระดับ transcription คือ 1. กลุ่มของยีนน า
สัญญาณการกระตุน้ในฮฮร์โมนพืช ได้แก ่ (1). phenylalanine ammonia-lyase (PAL) ใน salicylic 
acid (SA) signaling pathway (2). lipoxygenase (LOX) ใน jasmonic acid (JA) signaling 
pathway (3). 1-aminocyclopropane-1-carboxylate synthase (ACS) และ (4). 1-
aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase (ACO) ใน ethylene (ET) signaling pathway 2.
กลุ่มของยีนที่เก่ียวข้องส าหรับการสร้างโปรตีนเพื่อตอบสนองตอ่เชื้อก่อโรค ได้แก่ (1). glucanase 
(GLU) (2). chitinase (CHI) (3). peroxidase (POX) และ (4). pathogenesis-related protein 1 
(PR1) เมื่อเปรียบเทียบกับการกระตุ้นจากฮอร์โมนพืชจากภายนอก 3 ชนิด คือ 1. SA 2. methyl JA 
และ 3. ethephon ซึ่งผลของสารสกัดในกลุ่ม CLPs มีประสิทธิภาพในการกระตุ้นยนีของกลุ่มควบคุม
และการสร้างโปรตนีเพื่อตอบสนองต่อเชื้อก่อโรคได้ดีผ่านทาง SA- JA- และ ET signaling pathways 
ในขณะที่ฮอร์โมนพืชจากภายนอกแต่ละชนิดสามารถกระตุ้นยนีต่าง ๆ ได้เฉพาะวิถีการส่งสญัญาณของ
ฮอร์โมนชนิดนัน้ ๆ แบบแผนการเปลี่ยนแปลงระดบัโปรตนีในผลส้มขณะที่มีและไม่มีการติดเชือ้โรคเน่ารา
เขียวนั้นแตกต่างกันอยา่งเห็นไดช้ัดเจน โดยปริมาณโปรตีนที่แสดงออกในกลุ่มที่ไม่มีการติดเชือ้ 3,426 
ชนิด แต่เมื่อมีการติดเชื้อปริมาณโปรตีนลดลงเหลือเพียง 1,832 ชนิด เมื่อจ าแนกโปรตนีตามหน้าที่แล้ว 
โปรตีนในกลุ่มที่ท าหน้าที่ catalytic activity พบได้ในปริมาณที่มากที่สุด  
ค ำส ำคัญ: mandarin, cyclic lipopeptides, Bacillus subtilis, Penicillium digitatum, 
transcription, proteomics 
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Abstract 
 

Activation of defense related gene expression and protein production 
involving mandarin fruit response to stress by cyclic lipopeptides (CLPs) produced by 
Bacillus subtilis ABS-S14 was demonstrated in this work. The CLPs extract which 
comprises iturin A, fengycin and surfactin showed strongly growth inhibition of green 
mold fungus Penicillium digitatum. Their action occurred through change of mRNA 
abundances under with and without pathogen attack by elucidating defense related 
gene expression at transcriptional level. Group of plant derived genes involving in signal 
transduction pathway mediating by plant hormones consists of (1). phenylalanine 
ammonia-lyase (PAL) in salicylic acid (SA) signaling pathway, (2). lipoxygenase (LOX) in 
jasmonic acid (JA) signaling pathway, (3). 1-aminocyclopropane-1-carboxylate synthase 
(ACS), and (4). 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase (ACO) in ethylene (ET) 
signaling pathway. Another group of pathogenesis-related proteins (PR proteins) 
composes of (1). glucanase (GLU) (2). chitinase (CHI) (3). peroxidase (POX) และ (4). 
pathogenesis-related protein 1 (PR1). Significant finding of greater effect of the CLPs 
extract in comparison to exogenous plant hormones used (SA, methyl JA and 3. 
Ethephon) via all plant hormones mediating pathways was revealed. Differential 
proteome patterns in fruit tissues between non- and fungal infection were 
demonstrated. Protein abundance of 3,426 was found in non-fungal treated plants 
whereas 1,832 proteins were discovered under fungal attack. These plant proteins in all 
treatments were characterized according to their functions indicated that protein group 
involving catalytic activity was mainly showed up.  

Keywords: mandarin, cyclic lipopeptides, Bacillus subtilis, Penicillium digitatum, 
transcription, proteomics 
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