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TÓM TẮT 

 Ở các loài mối bậc thấp như Coptotermes gestroi, cellulose và hemicellulose được thủy phân bởi cellulase 
và hemicellulase từ vi khuẩn, vi khuẩn cổ, động vật nguyên sinh và nấm sống ở ruột sau trong ống tiêu hóa của 
mối. Trong đó, enzyme thủy phân chủ yếu được tiết ra bởi động vật nguyên sinh. Từ bộ dữ liệu trình tự DNA 
đa hệ gen vi sinh vật ruột mối C. gestroi thu thập ở miền Bắc Việt Nam (125.423 khung đọc mở - open reading 
frame- ORF) và bằng phần mềm MEGA, 100.340 ORF được dự đoán có nguồn gốc từ 1.368 loài vi khuẩn gồm 
628 chi, 217 họ, 97 bộ, 41 lớp và 22 ngành (Do et al., 2014). Trong số này, 2.131 ORF (2,12%) thuộc 24 loài 
vi khuẩn (chiếm 1,75% tổng số loài vi khuẩn) thuộc 11 họ, 9 bộ, 8 lớp và 5 ngành có khả năng sinh cellulase, 
679 ORF thuộc 18 loài vi khuẩn nằm trong 8 họ, 6 bộ, 5 lớp, 4 ngành được dự đoán có khả năng sinh 
hemicellulase. Số loài có khả năng sinh cellulase chủ yếu thuộc ngành Firmicutes (15/24 loài), phần lớn thuộc 
lớp Clostridia, bộ Clostridiales. Loài chiếm ưu thế nhất có khả năng sinh cellulase là Pseudomonas fluorescens 
(1.258 ORF) thuộc bộ Pseudomonadaceae. Trong 18 loài sinh hemicellulase, loài chiếm ưu thế nhất là 
Clostridium thermocellum (113 ORF) thuộc ngành Firmicutes, sau đó là 3 loài thuộc ngành Bacteroidetes. Các 
vi khuẩn có khả năng phân hủy cả cellulose, hemicellulose được ước đoán là C. thermocellum, Ruminococcus 
flavefaciens và Bacillus subtilis. Kết quả nghiên cứu này đã góp phần cung cấp dữ liệu về thành phần của vi 
khuẩn phân hủy cellulose và hemicellulose sống trong đường ruột mối C. gestroi. 

Từ khóa: Coptotermes gestroi, vi khuẩn, cellulase, hemicellulase, metagenomics.  

 
MỞ ĐẦU 

 Mối đóng một vai trò quan trọng đối với hệ sinh 
thái bởi khả năng phân hủy sinh khối lignocellulose 
và góp phần vào chu trình carbon. Tuy nhiên, mối 
cũng là một trong những sinh vật gây hại đối với các 
công trình kiến trúc của con người. Trong đó, C. 
gestroi là một trong những loài mối nguy hại nhất ở 
vùng đồng bằng. Cũng như những loài mối thuộc chi 
Coptotermes, hệ vi sinh vật sống trong đường ruột 
của loài mối này đóng vai trò quan trọng trong việc 
tiêu hóa hiệu quả nguồn thức ăn lignocellulose để 
cung cấp chất dinh dưỡng cho mối (Brune, 2011).  

 Hệ vi sinh vật trong ruột mối rất đa dạng, bao 
gồm rất nhiều ngành khác nhau và chủ yếu là vi sinh 
vật không thể nuôi cấy (Brune, 2014). Ở 2 loài mối 
bậc thấp phổ biến nhất là Coptotermes formosanus 

và Reticulitermes speratus, vi khuẩn đường ruột 
của chúng chủ yếu thuộc các ngành Bacteroidetes, 
Spirochaetes, Fibrobacters, Elusimicrobia, 
Firmicutes và Proteobacteria. Những ngành này đều 
có các loài có khả năng phân hủy lignocellulose, ví 
dụ Bacillus thuộc ngành Firmicutes tiết 
endoglucanase (Mathew et al., 2011), 
Pseudotrichonympha grassii thuộc ngành 
Bacteroidetes có khả năng tạo ra cellulase 
(Nakashima et al., 2002). Tuy nhiên, tỷ lệ các loài 
thuộc các ngành này ở 2 loài hoàn toàn khác nhau. 
Trong đó, Bacteroidetes chiếm tỷ lệ rất cao trong 
đường ruột của Coptotermes formosanus, còn 
Spirochaetes chiếm ưu thế trong đường ruột của R. 
speratus (Brune, 2014). 

 Metagenomics, thông qua việc giải trình tự toàn 
bộ DNA đa hệ gen, là một phương pháp hiệu quả cho 
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phép nghiên cứu sự đa dạng loài các vi khuẩn không 
nuôi cấy được từ hệ sinh thái trong các môi trường tự 
nhiên. Chính vì vậy, số lượng các nghiên cứu đa hệ 
gen của khu hệ vi sinh vật dựa trên việc giải trình tự 
toàn bộ hệ gen bằng máy giải trình tự gen thế hệ mới 
(Next Generation Sequencing - NGS) không ngừng 
gia tăng kể từ khi DNA đa hệ gen đầu tiên của các vi 
sinh vật sống trong hệ thống thoát nước của mỏ acid 
được giải trình tự (Tyson et al., 2004). Cho đến nay, 
nhiều DNA đa hệ gen của vi sinh vật ở các môi trường 
khác nhau đã được đánh giá đa dạng vi sinh vật cũng 
như đa dạng di truyền như môi trường nước biển 
(Kennedy et al ., 2008), ruột người (Gill et al., 2006; 
Arumugam et al., 2011), dạ cỏ bò (Hess et al., 2011; 
Dai et al., 2012), đất compost (Martins et al., 2013) và 
đất (Xu et al., 2014)... 

 Ở Việt Nam, hơn 100 loài mối khác nhau đã 
được mô tả (Nguyễn Đức Khảm et al., 2007). Tuy 
nhiên, hệ vi sinh vật nói chung và đa dạng vi khuẩn 
phân hủy lignocellulose nói riêng trong đường ruột 
của chúng vẫn chưa được nghiên cứu. Năm 2013, 
phòng Kỹ thuật di truyền, Viện Công nghệ sinh học, 
Viện Hàn lâm Khoa học và Công nghệ Việt Nam lần 
đầu tiên bằng kỹ thuật giải trình tự gen thế hệ mới đã 
giải trình tự DNA đa hệ gen của vi sinh vật sống 
trong ruột mối C. gestroi thu tại năm địa điểm tại Hà 
Nội và một địa điểm tại Hưng Yên (Do et al., 2014). 
Bằng các công cụ tin sinh học, 125.423 ORF từ 5,4 
Gb trình tự đã được ước đoán trong đó có 100.340 
ORF được dự đoán là có nguồn gốc từ vi khuẩn, 533 
ORF được dự đoán có nguồn gốc từ vi khuẩn cổ. 
Trong nghiên cứu này, chúng tôi tiến hành đánh giá 
đa dạng các vi khuẩn có khả năng phân hủy cellulose 
và hemicellulose trong ruột loài mối C. gestroi thu 
thập ở miền Bắc Việt Nam. 

VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP  

Vật liệu 

 Bộ dữ liệu trình tự DNA đa hệ gen vi sinh vật 
ruột mối C. gestroi thu thập ở miền Bắc Việt Nam và 
danh sách các đơn vị taxon vi khuẩn đã được dự 
đoán bằng các phần mềm tin sinh học.  

Phương pháp phân tích đa dạng vi sinh vật ruột 
mối C. gestroi từ dữ liệu giải trình tự đa hệ gen 

 Từ dữ bộ dữ liệu trình tự DNA đa hệ gen vi sinh 
vật ruột mối C. gestroi mà chúng tôi có được (Do et 
al., 2014), dựa vào các cơ sở dữ liệu đáng tin cậy 
(KEGG, eggNOG, Non redundant), các trình tự được 
dự đoán gen và dự đoán taxon bằng phần mềm tin 

sinh (MetageneAnnotator/Metagene, MEGAN). Mức 
độ bao phủ của trình tự các đoạn đọc đối với trình tự 
gen của cơ sở dữ liệu là 98%. Kết quả dự đoán là 
danh sách các đơn vị taxon của vi sinh vật nói chung 
và vi khuẩn nói riêng sống trong ruột mối C. gestroi.   

Phương pháp dự đoán các vi sinh vật có khả năng 
sinh cellulase, hemicellulase 

 Từ dữ liệu đa dạng đơn vị taxon vi khuẩn sống 
trong ruột mối C. gestroi đã được dự đoán bằng các 
phần mềm tin sinh học ở trên, các chi vi khuẩn có các 
loài sản sinh cellulase và hemicellulase đã được công 
bố trong các bài báo và cơ sở dữ liệu NCBI được lọc 
riêng để phân tích. Tiếp theo, từ các chi đã lọc ra, tất 
cả các loài cụ thể có khả năng sản sinh cellulase và 
hemicellulase sẽ được xác định dựa vào bộ dữ liệu các 
loài có khả năng sản sinh cellulase và hemicellulase 
đã được công bố trước đó trên thế giới. 

KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

Đa dạng các vi khuẩn có khả năng sinh cellulase 
trong ruột mối C. gestroi 

 Trên cơ sở bộ dữ liệu trình tự DNA đa hệ gen, 
mức độ đa dạng vi sinh vật ruột mối C. gestroi được 
đánh giá. Kết quả cho thấy 80% ORF thuộc vi khuẩn 
gồm 1.368 loài thuộc 628 chi, 217 họ, 97 bộ, 41 lớp 
và 22 ngành (Do et al., 2014). Trong đó, 24 loài vi 
khuẩn thuộc 11 họ, 9 bộ, 8 lớp và 5 ngành có khả 
năng phân hủy cellulose đã được tìm thấy (Bảng 1). 
Dữ liệu cũng cho thấy, số loài thuộc ngành 
Firmicutes chiếm tỷ lệ cao nhất 15/24 loài và số loài 
có mật độ cá thể cao chủ yếu thuộc lớp Clostridia, bộ 
Clostridiales, đặc biệt 3 loài chiếm ưu thế nhất của 
ngành này là Clostridium phytofermentans (153 
ORF), C. thermocellum (113 ORF) và Acetivibrio 
cellulolyticus (85 ORF). Tuy nhiên, trong 24 loài sản 
xuất cellulase tìm thấy, P. fluorescens là loài chiếm 
ưu thế nhất (1.258 ORF) thuộc bộ 
Pseudomonadaceae, họ Pseudomonadales, lớp 
Gammaproteobacteria, ngành Proteobacteria (Bảng 1 
và Hình 1). Đây là loài vi khuẩn phân hủy cellulose 
phân bố rất phổ biến ở các môi trường sinh thái, đặc 
biệt là môi trường đất. Theo nghiên cứu của Sethi và 
đồng tác giả (2013), trong 4 loài vi khuẩn sản xuất 
cellulase phân lập được từ đất (P. fluorescens, B. 
subtilis, Escherichia coli và Serratia marcescen) thì 
P. fluorescens là loài sản xuất cellulase tốt nhất. Do 
đó, rất có thể mật độ P. fluorescens cao trong ruột 
mối C. gestroi đã góp phần giúp mối tiêu hóa nguồn 
thức ăn cellulose.  
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Bảng 1. Các taxon vi khuẩn sản xuất cellulase được tìm thấy trong dữ liệu DNA đa hệ gen vi khuẩn ruột mối C. gestroi thu 
thập ở miền Bắc Việt Nam. 

 
S 
TT Ngành Lớp Bộ Họ Loài Số 

ORF 

1 

Firmicutes 

Bacilli 
 

Bacillales 
 

Bacillaceae 

Bacillus 
amyloliquefaciens 4 

2 Bacillus 
megaterium 11 

3 Bacillus pumilus 2 

4 Lysinibacillus 
sphaericus 3 

5 Bacillus subtilis 5 

6 

Clostridia Clostridiales 

Clostridiaceae 

Clostridium 
acetobutylicum 32 

7 Clostridium 
cellulolyticum 40 

8 Clostridium 
cellulovorans 46 

9 Clostridium 
papyrosolvens 53 

10 Clostridium 
phytofermentans 153 

11 Clostridium 
thermocellum 113 

12 Lachnospiraceae Butyrivibrio 
fibrisolvens 22 

13 

Ruminococcaceae 

Acetivibrio 
cellulolyticus 85 

14 Ruminococcus 
albus 62 

15 Ruminococcus 
flavefaciens 40 

16 

Proteobact-
eria 

Alphaproteobac-
teria 

Rhizobiales Methylocystaceae Sinorhizobium 
fredii 2 

17 Sphingomonadales Sphingomonadaceae Zymomonas 
mobilis 3 

18 Gammaproteob-
acteria Pseudomonadales Pseudomonadaceae Pseudomonas 

fluorescens 1258 

19 Bacteroide-
tes 
 

Bacteroidia Bacteroidales Bacteroidaceae Bacteroides 
cellulosilyticus 156 

20 Cytophagia Cytophagales Cytophagaceae Cytophaga 
hutchinsonii 14 

21 
Actinobac-
teria Actinobacteria Actinomycetales Cellulomonadaceae 

Cellulomonas fimi 6 

22 Cellulomonas 
flavigena 2 

23 Fibrobacteres Fibrobacteria Fibrobacterales Fibrobacteraceae Fibrobacter 
succinogenes 19 

24 Deinococcu-
sthermus Deinococci Thermales Thermaceae Meiothermus 

ruber 2 

Tổng 2131 
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 Như vậy, bằng cách tiếp cận là giải trình tự toàn 
bộ DNA đa hệ gen vi khuẩn ruột mối, 24 loài vi 
khuẩn sản xuất cellulase đã được tìm thấy, đồng thời 
mức độ chiếm ưu thế của mỗi loài trong ruột mốt C. 
gestroi cũng được chỉ ra. Kết quả này cho thấy, đây 
là cách tiếp cận hiệu quả hơn để tìm hiểu sự đa dạng 
vi khuẩn phân hủy cellulose so với các cách tiếp cận 
khác. Bằng cách khai thác gen theo chức năng, 
Mattéotti và đtg (2011a) chỉ sàng lọc được 3 dòng 
mang 3 ORF mã hóa các cellulase từ một số lượng rất 
lớn (khoảng 7.700) dòng của thư viện DNA đa hệ gen 
vi sinh vật ruột mối Resticultermes santonensis. Các 
dòng này có trình tự tương đồng cao với các gen 
tương ứng của Enterobacter sp. 638, Pectobacterium 
carotovarum ssp. carotovarum và E. coli K12. Bằng 
một cách tiếp cận khác, Subodh và đtg (2012) cũng 
chỉ phân lập trực tiếp được một số chủng vi khuẩn có 
khả năng phân hủy cellulose từ môi trường sống ruột 
mối ở bậc phân loại chi là Cellulomanas, 
Enterobacter và Citrobacter. Tương tự, ở đối tượng 
là vi khuẩn đường ruột của hai loài mối bậc thấp 

Coptotermes curvignathus (Holmgren) và bậc cao 
Macrotermes gilvus (Hagen), Ramin và đtg (2008) 
phân lập được 3 loài vi khuẩn phân hủy cellulose là 
Enterobacter aerogenes, Enterobacter cloacae and 
Clavibacter agropyri (Corynebacterium). 

 Xét vai trò của vi khuẩn sản xuất cellulase trong 
đường ruột mối C. gestroi thông qua số lượng loài và 
mật độ cá thể tương ứng, số loài vi khuẩn có khả 
năng phân hủy cellulose chỉ chiếm 1,754% 
(24/1368) tổng số loài dự đoán được trong ruột mối 
C. gestroi nghiên cứu. Tổng số ORF của các loài này 
trong dữ liệu là 2.131/100.340 (2,123%). Như vậy, 
cả mật độ cũng như số lượng loài vi khuẩn phân hủy 
cellulose đều chiếm tỷ lệ khiêm tốn trong khu hệ vi 
khuẩn ruột mối C. gestroi. Kết quả này cho thấy, ở 
C. gestroi, vi khuẩn có vai trò nhất định trong sự 
phân hủy cellulose mà không đóng vai trò chủ đạo 
trong việc tiêu hóa nguồn cellulose thức ăn của mối. 
Điều này cũng đã được Brune (2014) đề cập đến ở 
các loài mối bậc thấp. 

 

 
Hình 1. Số lượng gen của hai bốn loài vi khuẩn có khả năng sản xuất cellulase được tìm thấy trong dữ liệu DNA đa hệ gen 
vi khuẩn ruột mối C. gestroi thu thập ở miền Bắc Việt Nam. 
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Bảng 2. Các taxon vi khuẩn sản xuất hemicellulase được tìm thấy trong dữ liệu DNA đa hệ gen vi khuẩn ruột mối C. gestroi 
thu thập ở miền Bắc Việt Nam.  

 

STT Ngành Lớp Bộ Họ Loài Số 
ORF 

1 
 

Firmicutes 

Thermoanaero-
bacterales 

Family III. 
Incertae Sedis 

Thermoanaerob-
acterales 

Caldicellulosiruptor 
saccharolyticus 18 

2 
Bacilli Bacillales Bacillaceae 

Bacillus halodurans 10 

3 Bacillus subtilis 5 

4 

Clostridia Clostridiales 

Clostridiaceae Clostridium thermocellum 113 

5 
Ruminococcac-eae 

Ruminococcus albus 62 

6 Ruminococcus flavefaciens 40 

7 

Bacteroide-
tes 
 

Bacteroidia 
 

 
Bacteroidales 

Prevotellaceae 
Prevotella bryantii 6 

8 Prevotella ruminicola 17 

9 

Bacteroidaceae 

Bacteroides cellulosilyticus 156 

10 Bacteroides eggerthii 32 

11 Bacteroides 
thetaiotaomicron 21 

12 Bacteroides intestinalis 81 

13 Bacteroides xylanisolvens 13 

14 Bacteroides ovatus 63 

15 Bacteroides vulgatus 38 

16 Bacteroides fragilis 80 

17 Actinobac-
teria 
 

Actinobacteria 
Rubrobactera-les Rubrobacterace-ae Rubrobacter xylanophilus 1 

18 Actinomyceta-les Promicromono-
sporaceae Xylanimonas cellulosilytica 13 

Tổng 769 

 
 
Đa dạng các loài vi khuẩn có khả năng sinh 
hemicellulase trong ruột mối C. gestroi 

 Trong nghiên cứu này, 18 loài vi khuẩn có khả 
năng sản xuất hemicelllulase đã được dự đoán từ bộ 
dữ liệu trình tự DNA đa hệ gen vi khuẩn. Chúng 
thuộc 4 ngành, 5 lớp, 6 bộ và 8 họ (Bảng 2). Trong 
đó, có đến 9/18 loài thuộc ngành Bacteroidetes, lớp 
Bacteroidia, bộ Bacteroidales; đồng thời, mật độ cá 
thể của các loài này cũng rất cao so với các loài sản 
xuất hemicellulase khác (số ORF của những loài này 
chiếm tỷ lệ rất cao 507/769). Theo Dodd và đtg 
(2011), các loài sản xuất hemicellulase thuộc ngành 
Bacteroidetes cũng chiếm ưu thế trong hệ vi sinh vật 
đường ruột người và dạ cỏ động vật. Chúng có vai 
trò quan trọng trong việc phân hủy hemicellulose từ 
nguồn thức ăn của vật chủ. Tuy nhiên, trong nghiên 
cứu này, kết quả thể hiện ở Bảng 2 và Hình 2 cho 
thấy, cũng giống như vi khuẩn sản xuất cellulase, vi 
khuẩn có khả năng sản xuất hemicellulase có vai trò 
nhất định trong việc hỗ trợ vật chủ phân hủy 

hemicellulose mà không đóng vai trò chủ đạo trong 
công việc này. Số loài vi khuẩn sản xuất 
hemicellulase và số ORF của chúng tương ứng 
chiếm 1,316% và 0,793% của tổng số loài vi khuẩn 
dự đoán được sống trong đường ruột mối C. gestroi. 

 Trong 18 loài, C. thermocellum (113 ORF), B. 
cellulosilyticus (156 ORF), B. fragilis (80 ORF) và 
B. ovatus (63 ORF) là 4 loài chiếm ưu thế nhất (Hình 
2). Ngoại trừ loài C. thermocellum thuộc ngành 
Firmicutes, 3 loài còn lại đều thuộc ngành 
Bacteroidetes. C. thermocellum là loài vi khuẩn có 
khả năng phân hủy cả cellulose và hemicelulose. 
Ngoài ra còn có 2 loài R. flavefaciens và B. subtilis 
cũng có khả năng như C. thermocellum. Những loài 
này có được khả năng phân hủy đồng thời cellulose 
và hemicellulose là nhờ có phức hệ cellulosome ở bề 
mặt tế bào chứa nhiều tiểu đơn vị xúc tác phân cắt 
các loại polysaccharide khác nhau. 

 Như vậy, số lượng loài vi khuẩn có khả năng 
phân hủy hemicellulose có mặt trong ruột mối C. 
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gestroi được xác định trong nghiên cứu này khá 
phong phú và phong phú hơn so với cách tiếp cận 
khác cũng cũng mục đích. Ví dụ, Mattéotti và đtg 
(2011b) chỉ sàng lọc được tất cả 8 dòng vi khuẩn có 
khả năng phân hủy cellulose hoặc hemicellulose, cả 
8 dòng này đều chưa được định loài; Phân tích trình 

tự của gen mã hóa rRNA 16S của vi khuẩn sống 
trong đường ruột của 2 loài mối Nasutitermes 
aquilinus và Cortaritermes fulviceps, Ben Guerrero 
và đtg (2015) đã tìm thấy một số ít loài vi khuẩn 
thuộc chi Paenibacillus spp., Klebsiella spp. và 
Cohnella có khả năng phân hủy cellullose và xylan.  

 

 
Hình 2. Mười tám loài vi khuẩn sản xuất hemicellulase được tìm thấy trong dữ liệu DNA đa hệ gen của vi khuẩn ruột mối C. 
gestroi thu thập ở miền Bắc Việt Nam. 

 
KẾT LUẬN 

 Bằng Metagenomics với hướng tiếp cận giải 
trình tự toàn bộ DNA đa hệ gen vi khuẩn và phân 
tích bộ dữ liệu, 24 loài vi khuẩn có khả năng sản 
xuất cellulase và 18 loài vi khuẩn có khả năng sản 
xuất hemicellulase trong đường ruột của mối bậc 
thấp C. gestroi đã được dự đoán với số lượng ORF 
tương ứng là 2.131 và 769 ORF. Số lượng các loài vi 
khuẩn có khả năng phân hủy cellulose và 
hemicellulose được xác định được cho thấy chúng có 
một vai trò nhất định trong sự phân hủy cellulose mà 
không đóng vai trò chủ đạo trong việc tiêu hóa 
nguồn cellulose thức ăn của mối. Đồng thời, kết quả 
nghiên cứu cũng thể hiện rằng số lượng các loài vi 
khuẩn phân hủy cellulose và hemicellulose và gen 
được dự đoán nhờ Metagenomics nhiều hơn so với 
việc xác định bằng các kỹ thuật khác. Như vậy, 
nghiên cứu này cũng góp phần khẳng định thêm ưu 
thể về hiệu quả, sự chính xác và nhanh chóng của 
Metagenomics trong việc xác định thành phần loài vi 

sinh vật cũng như các gen của chúng có mặt trong 
môi trường sống tự nhiên so với các cách tiếp cận 
khác.  

Lời cảm ơn: Công trình được hỗ trợ về kinh phí của 
đề tài Nghị định thư với Nhật Bản: “Phân lập hệ gen 
mã hóa cho enzyme thủy phân lignocellulose từ khu 
hệ vi sinh ruột mối Việt Nam bằng kỹ thuật 
Metagenomics". 
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PREDICTION OF CELLULOLYTIC AND HEMICELLULOLYTIC BACTERIAL 
DIVERSITY IN THE GUT OF COPTOTERMES GESTROI IN THE SOUTHERN 
VIETNAM 
Nguyen Thi Thao1, Do Thi Huyen2, Truong Nam Hai2 

1Vinh University, Nghe An 
2Institute of Biotechnology, Vietnam Academy of Science and Technology 

SUMMARY 
 

 In lower termite such as Coptotermes gestroi, cellulose and hemicellulose are hydrolysed by cellulases and 
hemicellulases secreted from bacteria, archaea, protozoa and fungy in the hindgut. In which, majority of the 
enzymes are contributed by protozoa. From the metagenomic DNA data (125,423 open reading frames -ORFs) 
of free-living bacteria in the gut of C. gestroi harvested in Southern Vietnam and by MEGA 4.0 software, 
100.340 ORFs were classified into 1,368 species, 628 genera, 217 families, 97 orders, 41 classes and 22 phyla 
(Do et al., 2014). Among these, 2,131 ORFs (2,12%) belong to 24 bacterial species (account 1,75% bacterial 
species), 11 families, 9 orders, 8 classes and 5 phyla were predicted have ability to produce cellulases; 679 
ORFs belong to 18 bacterial species 8 families, 6 orders, 5 classes, 4 phyla were predicted have ability to 
produce hemicellulase. Majority of cellulase producers were species which of Firmicutes (15/24 species), 
accumulated in class Clostridia, order Clostridiales. The most abundant cellulase producer was Pseudomonas 
fluorescens (1,258 ORFs) of order Pseudomonadaceae. Out of the 18 hemicellulase producers, the most 
abundant species was Clostridium thermocellum (113 ORFs) in the phylum Firmicutes, followed by 3 species 
belonging to the phylum Bacteroidetes. The species predicted to produce both cellulase, hemicellulase were C. 
thermocellum, Ruminococcusns flavefaciens and Bacillus subtilis. Our study provides  a data of gut cellulose 
and hemicellulose - degrading bacteria composition of C. gestroi  

Keywords: Coptotermes gestroi, bacteria, cellulase, hemicellulase, metagenomics 

 


