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ค้าปรารภ 
 

  โครงการผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศต่อจุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์เพ่ือเพ่ิมศักยภาพ
การผลิตพืชในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย เป็นการวิจัยเพ่ือศึกษาการเปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศที่เกิดขึ้นนี้ท้าให้
จุลินทรีย์ในดินที่เป็นประโยชน์ทางการเกษตรมีการเปลี่ยนแปลงซึ่งอาจส่งผลต่อการหมุนเวียนธาตุอาหารในดิน 
เช่น คาร์บอน ไนโตรเจน ฟอสฟอรัส และซัลเฟอร์ รวมทั้งการย่อยสลายอินทรียวัตถุในดิน เนื่องจากกิจกรรมของ
จุลินทรีย์ดินถูกควบคุมด้วยหลายปัจจัย ได้แก่ อุณหภูมิ ความชื้น ปริมาณน้้าฝน ปริมาณธาตุอาหาร และระดับของ
ออกซิเจน แต่การเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศส่งผลกระทบต่อโครงสร้างและการเปลี่ยนแปลงของประชากร
จุลินทรีย์ดินไปในทิศทางบวกและลบ ข้อมูลการเปลี่ยนแปลงโครงสร้างของประชากรจุลินทรีย์ดินในพ้ืนที่ที่ถูก
รบกวนจากการเขตกรรม เปรียบเทียบกับพ้ืนที่ป่าที่ยังไม่ได้รับผลกระทบจากการเขตกรรม เพ่ือบริหารจัดการและ
น้าจุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์ไปใช้ทางการเกษตร  โดยสามารถน้าไปปรับใช้กับพืชในชุมชนที่ได้รับผลกระทบจาก
สภาวะเปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศเพ่ือเพ่ิมประสิทธิภาพของจุลินทรีย์ดินต่อการเพ่ิมผลผลิต คุณภาพของ
ผลผลิต ชนิดและปริมาณประชากรจุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์ทางการเกษตรในระบบนิเวศน์ของพ้ืนที่ที่ได้รับ
ผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ รวมทั้งการค้นหาจุลินทรีย์ดินที่มีศักยภาพในการผลิตเอ็นไซม์ที่มี
ประโยชน์ทางการเกษตรและจุลินทรีย์ดินที่สร้างสารเร่งการเจริญเติบโตที่เป็นประโยชน์ต่อพืช รวมถึงนีมาโทด
อิสระที่เป็นตัวบ่งชี้สภาพของระบบนิเวศเกษตร  เพ่ือเป็นแนวทางในการเลือกใช้ประโยชน์จากจุลินทรีย์ดินที่มี
ประโยชน์ทางการเกษตรในการเพ่ิมผลผลิตพืช ลดปัญหาการน้าเข้าสารเคมีและปุ๋ยเคมีในการผลิตพืช น้าไปสู่การ
ท้าการเกษตรแบบยั่งยืนต่อไป 
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กิตติกรรมประกาศ 
 

 การด้าเนนโครงการผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศต่อจุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์เพ่ือเพ่ิม

ศักยภาพการผลิตพืชในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย สามารถด้าเนินการได้ส้าเร็จครบถ้วนตามวัตถุประสงค์ ด้วยความร่วมมือ

จากทีมนักวิจัย ได้แก่ นักวิชาการ เจ้าพนักงาน ผู้ช่วยนักวิจัย จากกลุ่มวิจัยปฐพีวิทยา กองวิจัยพัฒนาปัจจัยการ

ผลิตทางการเกษตร ส้านักวิจัยพัฒนาเทคโนโลยีชีวภาพ ศูนย์วิจัยและพัฒนาการเกษตรแม่ฮ่องสอน และหน่วยงาน

ที่เกี่ยวข้อง นอกจากนี้คณะผู้วิจัยขอขอบคุณเกษตรกรเจ้าของพ้ืนที่ แปลงทดลอง จังหวัดแม่ฮ่องสอน ที่ให้ความ

อนุเคราะห์แปลงทดลอง และดูแลแปลงทดลองในการปฏิบัติงานวิจัยครั้งนี้   
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ผู้วิจัย 
 

นายมนต์ชัย  มนัสสิลา   กลุ่มวิจัยปฐพีวิทยา  กองวิจัยพัฒนาปัจจัยการผลิตทางการเกษตร 
นางสาวจิตรา  เกาะแก้ว   กลุ่มวิจัยปฐพีวิทยา  กองวิจัยพัฒนาปัจจัยการผลิตทางการเกษตร 
นายอ้านาจ  เอ่ียมวิจารณ์   กลุ่มวิจัยปฐพีวิทยา  กองวิจัยพัฒนาปัจจัยการผลิตทางการเกษตร 
นางสาวกัลยกร โปร่งจันทึก  กลุ่มวิจัยปฐพีวิทยา  กองวิจัยพัฒนาปัจจัยการผลิตทางการเกษตร 
นางสาวอมรรัตน์  ใจยะเสน  กลุ่มวิจัยปฐพีวิทยา  กองวิจัยพัฒนาปัจจัยการผลิตทางการเกษตร 
นางสาวกนกอร  บุญพา   กลุ่มวิจัยปฐพีวิทยา  กองวิจัยพัฒนาปัจจัยการผลิตทางการเกษตร 
นายบรรณพิชญ์  สัมฤทธิ์   กลุ่มวิจัยปฐพีวิทยา  กองวิจัยพัฒนาปัจจัยการผลิตทางการเกษตร 
นางสาวกิตจเมธ แจ้งศิริกุล  กลุ่มวิจัยปฐพีวิทยา  กองวิจัยพัฒนาปัจจัยการผลิตทางการเกษตร 
นางนุชนารถ ตั้งจิตสมคิด   ส้านักวิจัยพัฒนาเทคโนโลยีชีวภาพ 
นางสาวภรณี สว่างศรี   ส้านักวิจัยพัฒนาเทคโนโลยีชีวภาพ 
นางสาวรุ่งนภา พิทักษ์ตันสกุล  ส้านักวิจัยพัฒนาเทคโนโลยีชีวภาพ 
นางสาวสุภาวดี ง้อเหรียญ   ส้านักวิจัยพัฒนาเทคโนโลยีชีวภาพ 
นางบุญเรือนรัตน์ เรืองวิเศษ  ส้านักวิจัยพัฒนาเทคโนโลยีชีวภาพ 
นายสุริยนต์  ดีดเหล็ก   ศูนย์วิจัยและพัฒนาการเกษตรแม่ฮ่องสอน 
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บทน้า 
  การเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ (Climate change) เป็นปัญหาสิ่งแวดล้อมที่มีความส้าคัญ ในระดับ
ภูมิภาคของโลก  หลายภาคส่วนได้ตระหนักถึงความรุนแรงของปัญหาการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศและเตรียม
ความพร้อมในการแก้ไขปัญหาดังกล่าว การเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ  สาเหตุหลักเกิดมาจากสภาวะโลกร้อน 
(Global warming) ซึ่งส่งผลให้เกิดการเปลี่ยนแปลงของสภาวะแวดล้อม เกิดภัยธรรมชาติที่รุนแรงมากขึ้น เช่น น้้า
ท่วม ฝนแล้ง พายุที่รุนแรง ส่งผลกระทบถึงการด้ารงชีวิตของมนุษย์และสิ่งแวดล้อม ภาคการเกษตรเป็นส่วนหนึ่งที่
ได้รับผลกระทบโดยตรงจากการเปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศ ท้าให้ศักยภาพในการผลิตลดลงเนื่องจากสภาพ
ภูมิอากาศเป็นปัจจัยที่มีอิทธิพลต่อกระบวนการทางสรีระวิทยาของพืช ตัวอย่างเช่น ผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศต่อระบบการผลิตข้าว พบว่าข้าวทุกสายพันธุ์มีความอ่อนไหวต่อการเพ่ิมขึ้นของ
อุณหภูมิ ท้าให้อายุข้าวสั้นลงและผลผลิตข้าวลดลง นอกจากนี้ยังมีผลต่อการระบาดของโรคและแมลงศัตรูข้าวด้วย  
สภาพภูมิอากาศที่เปลี่ยนแปลงยังส่งผลกระทบโดยตรงต่อจุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์ทางการเกษตรต่าง ๆ โดย
ปัจจัยทางภูมิอากาศ เช่น ปริมาณน้้าฝน การกระจายของน้้าฝน การทิ้งช่วงของฝน พร้อมทั้งอุณหภูมิเฉลี่ย 
อุณหภูมิสูงสุด ต่้าสุดที่ เกิดขึ้นมีผลต่อ แหล่งที่อยู่อาศัย  ชนิด และประชากรของจุลินทรีย์ดินทั้งสิ้น การ
เปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศอาจท้าให้จุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์ทางการเกษตรบางชนิดไม่สามารถปรับตัวได้ 
ท้าให้เกิดแรงกดดันในการเคลื่อนย้ายเพ่ือหาที่อยู่อาศัยใหม่ที่เหมาะสม ซึ่งปัจจุบันมีอุปสรรคจากการท้าการเกษตร
ที่มีการใช้สารเคมี และการบุกรุกพ้ืนที่ป่าเพ่ือท้าการเกษตร ท้าให้จุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์ทางการเกษตรหลาย
ชนิดอาจสูญพันธุ์ไปจากแหล่งที่อยู่อาศัยเดิม การศึกษาการเปลี่ยนแปลงประชากรจุลินทรีย์ดินที่ด้ารงชีวิตอยู่ใน
สภาพพ้ืนที่ ที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศโดยท้าการศึกษาเปรียบเทียบระหว่างพ้ืนที่ป่า
กับพ้ืนที่ที่ถูกรบกวนจากการเขตกรรม ในแต่ละช่วงเวลาในรอบ 1 ปี ซึ่งสามารถระบุชนิดและปริมาณจุลินทรีย์ดิน
ชนิดต่าง ๆ ที่อาจพบเพ่ิมขึ้นหรือลดลงไปจากแหล่งอาศัยในระบบนิเวศน์นั้นๆ โดยข้อมูลเหล่านี้จะสามารถบ่งชี้ถึง
ความอุดมสมบูรณ์ของดิน  รวมทั้งการด้ารงชีวิตของจุลินทรีย์ดินบางชนิดที่สามารถปรับตัว และยังคงกิจกรรมที่
ช่วยสนับสนุนเกื้อกูลต่อสิ่งมีชีวิตในแหล่งที่อยู่อาศัยนั้น ๆ โดยเฉพาะกลุ่มจุลินทรีย์ดินที่มีศักยภาพในการส่งเสริม
การเจริญเติบโตของพืช และนีมาโทดอิสระอีกกลุ่มที่เป็นตัวบ่งชี้ความอุดมสมบูรณ์ของดิน รวมถึงการใช้ประโยชน์
จากจุลินทรีย์ดินที่แยกได้จากพ้ืนที่ ที่ท้าการศึกษาซึ่งเป็นจุลินทรีย์ดินที่ผ่านการปรับตัวให้มีชีวิตอยู่รอดใน
สภาพแวดล้อมที่เปลี่ยนแปลงไปเพ่ือน้ามาพัฒนาเป็นผลิตภัณฑ์ที่สามารถน้ามาใช้ ในการเพ่ิมศักยภาพการผลิตพืช
ในพ้ืนที่ ที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศ 
  งานวิจัยนี้มีวัตถุประสงค์เพ่ือศึกษาชนิดและปริมาณประชากรจุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์ทางการเกษตรใน
ระบบนิเวศน์ของพ้ืนที่ ที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ รวมทั้งการค้นหาจุลินทรีย์ดินที่มี
ศักยภาพในการผลิตเอ็นไซม์ที่มีประโยชน์ทางการเกษตรและจุลินทรีย์ดินที่สร้างสารเร่งการเจริญเติบโตที่เป็น
ประโยชน์ต่อพืช รวมถึงนีมาโทดอิสระที่เป็นตัวบ่งชี้สภาพของระบบนิเวศเกษตร  เพ่ือเป็นแนวทางในการเลือกใช้
ประโยชน์จากจุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์ทางการเกษตรในการเพ่ิมผลผลิตพืช ลดปัญหาการน้าเข้าสารเคมีและ
ปุ๋ยเคมีในการผลิตพืช น้าไปสู่การท้าการเกษตรแบบยั่งยืนต่อไป  

  วิธีการวิจัยประกอบด้วย 3 กิจกรรม ดังนี้ 
กิจกรรมที่ 1 การศึกษาชีววิทยาและนิเวศวิทยาของจุลินทรีย์ดินในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลง
สภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
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  การทดลองที่ 1.1 การศึกษาประชากรและจ้าแนกชนิดของแบคทีเรีย ในพ้ืนที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
  การทดลองที่ 1.2 การศึกษาประชากรและจ้าแนกชนิดของราดินในพื้นท่ี ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
  การทดลองที่ 1.3 การศึกษาประชากรและจ้าแนกชนิดของแอคติโนมัยสีทในพ้ืนที่ ได้รับผลกระทบจาก
การเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
กิจกรรมที่ 2  การศึกษาศักยภาพของจุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์ทางการเกษตรในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
  การทดลองที่ 2.1 การศึกษาศักยภาพของไรโซเบียมที่แยกได้จากพ้ืนที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
  การทดลองที ่2.2 การศึกษาศักยภาพของแบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชที่แยกได้จากพ้ืนที่
ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
  การทดลองที่ 2.3 การศึกษาศักยภาพของราดินที่แยกได้จากพ้ืนที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลง
สภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
  การทดลองที่ 2.4 การศึกษาศักยภาพของแอคติโนมัยสีทที่แยกได้จากพ้ืนที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
  การทดลองที่ 2.5 การศึกษา ประชากรนีมาโทดอิสระเพ่ือบ่งชี้ความอุดมสมบูรณ์ของดินในพื้นที่ได้รับ
ผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
  การทดลองที่ 2.6  การศึกษาศักยภาพของจุลินทรีย์ผลิตเอ็นไซม์ Cellulase และ Chitinase ที่แยกได้
จากพ้ืนที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
กิจกรรมที่ 3  การใช้ประโยชน์จากจุลินทรีย์ดินเพื่อเพิ่มศักยภาพในการผลิตพืชในพื้นที่ได้รับผลกระทบจาก
การเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

การทดลองที่ 3.1 การใช้เชื้อไรโซเบียมเพ่ือเพ่ิมผลผลิตถั่วเหลืองในพ้ืนที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

การทดลองที่ 3.2 การใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชเพ่ือเพ่ิมผลผลิตข้าวในพ้ืนที่ได้รับ
ผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

การทดลองที่ 3.3 การใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชเพ่ือเพ่ิมผลผลิตข้าวโพดในพ้ืนที่ได้รับ
ผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

การทดลองที่ 3.4 การใช้จุลินทรีย์ดินเพื่อเพ่ิมผลผลิตกระเทียมในพ้ืนที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
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บทคัดย่อ 
 

 การเปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศอาจท้าให้จุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์ทางการเกษตรบางชนิดไม่
สามารถปรับตัวได้ ท้าให้เกิดแรงกดดันในการเคลื่อนย้ายเพ่ือหาที่อยู่อาศัยใหม่ที่เหมาะสม การศึกษาชนิดและ
ปริมาณประชากรจุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์ทางการเกษตรในระบบนิเวศน์ของพ้ืนที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ รวมทั้งการค้นหา และคัดเลือกจุลินทรีย์ดินที่มีศักยภาพในการผลิตเอ็นไซม์ที่มี
ประโยชน์ทางการเกษตรและจุลินทรีย์ดินที่ส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช รวมถึงนีมาโทดอิสระที่เป็นตัวบ่งชี้
สภาพของระบบนิเวศเกษตร  เพ่ือเป็นแนวทางในการเลือกใช้ประโยชน์จากจุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์ทาง
การเกษตรในการเพิ่มผลผลิตพืช   
  กิจกรรมที่ 1 การศึกษาชีววิทยาและนิเวศวิทยาของจุลินทรีย์ดินในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

จ้านวนประชากรและชนิดของแบคทีเรียจากพ้ืนที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่ม
น้้าปาย ปี 2560 มีจ้านวนชนิดของแบคทีเรียที่พบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้าจ้านวน 1,852 ชนิด ป่าปลายน้้าจ้านวน 
2,567 ชนิด เกษตรต้นน้้าจ้านวน 1,838 ชนิด และป่าต้นน้้าจ้านวน 2,511 ชนิด ปี 2561 ปริมาณแบคทีเรียที่พบ
ในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 928 ชนิด ป่าปลายน้้า 987 ชนิด เกษตรต้นน้้า 941 ชนิด และป่าต้นน้้า 955 ชนิด ปี 
2562 ปริมาณแบคทีเรียที่พบในพ้ืนที่ เกษตรต้นน้้า 806 ชนิด ป่าต้นน้้า 1,199 ชนิด เกษตรปลายน้้า 955 ชนิด 
และป่าปลายน้้า 1,163 ชนิด ซึ่งจ้านวนประชากรแบคทีเรียที่พบในแต่ละพ้ืนที่มีความแตกต่างกันตามสภาพการใช้
ประโยชน์ที่ดิน นอกจากนี้ปริมาณแบคทีเรียที่พบขึ้นอยู่กับอยู่กับฤดูกาล แต่จ้านวนประชากรแบคทีเรียขึ้นอยู่กับลักษณะ
การใช้ประโยชน์ที่ดิน ชุมชนของเชื้อราที่เป็นผลมาจากสภาพภูมิอากาศหรือการเปลี่ยนแปลงการใช้ที่ดินของพ้ืนที่ต้น
น้้าและปลายน้้า พบว่าสามารถจ้าแนก phylotype เชื้อราที่ส้าคัญได้ 5 ไฟลัม เรียงตามล้าดับดังนี้ Ascomycota, 
Basidiomycota, Chytridiomycota, Glomeromycota และ Zygomycota ซึ่งพบในทุกพ้ืนที่ทั้งในดินป่าและ
ดินในแปลงเกษตร กลุ่มเชื้อราในดินที่พบมากที่สุด คือ วงศ์ Nectriaceae และมีรา Fusarium เป็นราชนิดเด่นที่
ตรวจพบได้มากในการศึกษาครั้งนี้ ชุมชนของเชื้อราส่วนใหญ่จัดอยู่ในไฟลัม Ascomycota และ Basidiomycota 
แต่มีปริมาณที่แตกต่างกัน ความหลากหลายภายในพ้ืนที่หรือระบบนิเวศเฉพาะซึ่งโดยปกติจะแสดงด้วยจ้านวนของ
สิ่งมีชีวิต เช่นความอุดมสมบูรณ์ของชนิดพันธุ์ (Alpha diversity) ในระบบนิเวศนั้นจะลดลงตามระยะทางจากต้น
น้้าและปลายน้้าซึ่งจะมีความสัมพันธ์เชิงบวกกับความหลากหลายของเชื้อรา ความหลากหลายของแอคติโน
แบคทีเรีย ตลอดระยะเวลา 3 ปี (2560-2562) มี 92 สกุลที่เป็น Actinobacteria ความหลากหลายของแอคติโน
แบคทีเรียสูงที่สุดในพ้ืนที่ต้นน้้าโดยเฉพาะในดินเกษตร class เด่นที่พบมีความอุดมสมบูรณ์สูงและพบได้บ่อยใน
ทุ ก ๆ  พ้ื น ที ไ ด้ แ ก่  class Actinobacteria แ ล ะ  Thermoleophilia ใ น  class Actinobacteria order 
Streptomycetales เป็น order ที่มีความอุดมสมบูรณ์มากที่สุด และ family Streptomycetaceae เป็น family 
ทีม่ีความอุดมสมบูรณ์ที่สุดของ order นี้ สกุลเด่นที่พบมาก ได้แก่ Streptomyces  
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  กิจกรรมที่ 2  การศึกษาศักยภาพของจุลินทรียด์ินที่มีประโยชน์ทางการเกษตรในพื้นที่ได้รับผลกระทบ
จากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

การศึกษาศักยภาพของไรโซเบียมที่แยกได้จากพ้ืนที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ
บริเวณลุ่มน้้าปาย โดยคัดเลือกไรโซเบียม 30 สายพันธุ์ พบไรโซเบียมที่เหมาะสมและมีประสิทธิภาพในการตรึง
ไนโตรเจนให้กับถั่วเหลืองสูงที่สุด 3 สายพันธุ์ได้แก่ DASA32019 DASA32025 และ DASA32116 เมื่อน้าเชื้อผสม 
3 สายพันธุ์มาใช้ร่วมกัน พบว่าให้ผลผลิตที่ดีกว่าปุ๋ยชีวภาพส้าหรับถั่วเหลืองที่ผลิตโดยกรมวิชาการเกษตร 
การศึกษาศักยภาพของแบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช สามารถแยกเชื้อบริสุทธิ์จากดินที่สามารถ
เจริญเติบโตบนอาหารวุ้นแข็งได้จ้านวน 33 ไอโซเลท และจ้าแนกด้วยเทคนิคมัลดิทอฟ (MALDI-TOF) ได้ 2 สกุล 
คือ Azospirillum และ Azotobacter เชื้อสกุล Azotobacter มีความสามารถในการตรึงไนโตรเจนสูงว่าเชื้อสกุล 
Azospirillum แต่มีความสามารถในการผลิต IAA ได้ต่้ากว่า เมื่อน้า Azospirillum 5 สายพันธุ์ และ Azotobacter 
4 สายพันธุ์ มาศึกษาการส่งเสริมการเจริญเติบโตของข้าวโพดเลี้ยงสัตว์พันธุ์ 999 ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมือง และ
กระเทียมพันธุ์พ้ืนเมือง พบว่าแบคทีเรียไอโซเลท AP1 มีความสามารถในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช
ทดสอบทั้ง 3 ชนิดสูงที่สุด รองลงมา คือ แบคทีเรียไอโซเลท AT1 ความหลากหลายและประสิทธิภาพของราดิน 
ด้วยวิธีการแยก ได้แก่ soil dilution plate, soil plate, alcohol treatment และ heat treatment บนอาหาร 
Glucose Ammonium Nitrate Agar (GAN) พบราดินทั้งหมด 350 สายพันธุ์ จ้าแนกได้เป็น 18 สกุล 20 ชนิด 
ชนิด ได้แก่ Zygomycota 4 สกุล (Absidia, Gongronella, Mucor และ Rhizopus) Ascomycota 13 สกุล
( Aspergillus, Eupenicillium, Eurotium, Fusarium, Hamigera, Myrothecium,  Neosartorya, 
Paecilomyces, Penicillium, Talaromyces, Trichoderma, Verticillium  และXylaria) Basidiomycota 1 
สกุล (Sclerotium ทดสอบประสิทธิภาพการสร้างเอนไซม์  ความสามารถในการย่อยสลายฟอสเฟต การสร้างสาร
เร่งการเจริญเติบโต  พบราดินจ้านวน 24 สายพันธุ์ สร้างเอนไซม์เซลลูเลสได้ ราดิน 10 สายพันธุ์สามารถย่อยสลาย
ฟอสเฟตได้ ราดิน 53 สายพันธุ์มีความสามารถในการสร้างสาร siderophore และพบราดินจ้านวน 91 สายพันธุ์มี
ความสามารถในการสร้าง Indole acetic acid (IAA) ทดสอบความสามารถในการยับยั้งการเจริญของราสาเหตุ
โรคพืช 4 ชนิดพบว่ามีราดิน 15 สายพันธุ์ที่สามารถยับยั้งการเจริญของรา Rhizoctonia  solani  ราดิน 11 สาย
พันธุ์ที่สามารถยับยั้งการเจริญของรา Sclerotium  rolfsii ราดิน 15 สายพันธุ์ที่สามารถยับยั้งการเจริญของรา 
Fusarium  oxysporum และราดิน  24  สาย พันธุ์ ที่ ส ามารถยับยั้ ง การ เจริญของรา  Colletotrichum  
gloeosporioides  ศักยภาพของแอคติโนมัยสีทที่แยกได้จากดินพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย จ. แม่ฮ่องสอน โดยการทดสอบ
คุณสมบัติในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช ได้แก่ การทดสอบการสร้าง siderophore การทดสอบ
ความสามารถในการละลายฟอสเฟต และการทดสอบการสร้างกรดอินโดลอะซีติก ( IAA) พบว่า Streptomyces 
sp. WF  4-1 มีความสามารถในการสร้าง siderophore สูงที่สุด Streptomyces sp. WF 10-1 มีความสามารถ
ในการละลายฟอสเฟตสูงที่สุด มีการสร้างกรดอินโดลอะซีติกมีจ้านวนทั้งหมด 42 32 และ 29 ไอโซเลท ตามล้าดับ 
ความเป็นปฏิปักษ์กับเชื้อสาเหตุโรคพืช พบว่า Streptomyces sp.  WF 4-1 มีประสิทธิภาพในการยับยั้งการเจริญ
ของแบคทีเรียก่อโรคพืช Erwinia carotovora pv. carotovora, Ralstonia solanacearum, Xanthomonas 
axonopodis pv. glycines และ  X. oryzae pv. oryzae ได้ ดี ที่ สุ ด  ส่ วน  Streptomyces sp. WA 20 -3  มี
ประสิทธิภาพในการยับยั้งแบคทีเรียก่อโรคพืช X. campestris pv. campestris ได้ดีที่สุด ทดสอบการยับยั้งการ
เ จ ริ ญขอ ง เ ชื้ อ ร า ก่ อ โ ร ค พื ช  ไ ด้ แ ก่  Colletotrichum sp., Fusarium sp., Phytophthora palmivora, 
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Rhizoctonia solani, Rhizoctonia sp. แ ล ะ  Sclerotium rolfsii พบว่ า  Streptomyces sp. RF 2 3 - 1  มี
ประสิทธิภาพในการยับยั้งเชื้อราก่อโรคทดสอบได้ทุกชนิด การคัดเลือกแอคติโนมัยสีทที่มีสมบัติไม่เป็นเชื้อปฏิปักษ์ 
(non-antagonistic) ต่อไรโซเบียม พบว่า Streptomyces sp. WF 3-1, WF 4-1, WF 10-1, RF 12-4  และ RF 
23-1  ไม่ เป็นปฏิปั กษ์ต่ อ เชื้ อ ไร โซ เบียม 3  ชนิด  คือ  Bradyrhizobium japonicum DASA 02006 , B. 
liaoningense DASA 03018 และ B. daqingense DASA 03084 การทดลองในระดับโรงเรือนพบว่า ต้นกล้าถั่ว
เขียวมีอาการเน่าตายเมื่อได้รับการปลูกเชื้อราก่อโรคพืช S. rolfsii แม้จะปลูกเชื้อแอคติโนมัยสีท Streptomyces 
sp. WF 4-1 ร่วมด้วย ส่วนต้นกล้าที่มีการปลูกเชื้อ Streptomyces sp. RF 12-4 มีการเกิดโรคปานกลางในระดับ 
2 ส่วนการปลูกเชื้อแบคทีเรียสาเหตุโรคพืช E. carotovora pv. carotovora ท้าให้ต้นกล้าถั่วเขียวเกิดโรค
เล็กน้อยในระดับ 1 การศึกษาประชากรนีมาโทดในพ้ืนที่ต้นน้้าและปลายน้้าลุ่มน้้าปาย  จ. แม่ฮ่องสอน โดยใช้
เทคนิค Whitehead tray ในการแยกนีมาโทดออกจากตัวอย่างดิน สามารถแยกได้นีมาโทดแบ่งเป็น 4 กลุ่ม ได้แก่ 
กลุ่มที่กินแบคทีเรีย จ้าแนกได้เป็นสกุล Dolichorhabditis และ Rhabditis กลุ่มกินเชื้อราจ้าแนกเป็นสกุล 
Aphelenchus กลุ่ มที่ เป็น  Predator จ้ าแนกเป็นสกุล  Mononchus และกลุ่ มศัตรู พืชจ้ าแนกเป็นสกุล 
Helicotylenchus, Hoplolaimus, Paratylenchus และ Rotylenchuslus กลุ่มที่พบจ้านวนประชากรนีมาโทด
มากที่สุดในตัวอย่างดินต้นน้้าคือ กลุ่มกินแบคทีเรีย รองลงมาคือกลุ่มกินเชื้อรา เท่ากับ 132 และ 98 ตัวต่อดิน 500 
กรัม ในช่วงเดือนพฤศจิกายน และในช่วงดังกล่าวเป็นช่วงที่พบประชากรนีมาโทดมากที่สุดรวมเท่ากับ 334 ตัวต่อ
ดิน 500 กรัม และพบน้อยที่สุดในช่วงเดือนมีนาคม เท่ากับ 180 ตัวต่อดิน 500 กรัม การคัดเลือกจุลินทรีย์ผลิต
เอนไซม์เซลลูเลส และไคติเนส จากดินบริเวณลุ่มน้้าปาย สามารถคัดเลือกได้เชื้อ Bacillus velezensis ไอโซเลท 
2CMC-1.1 ซึ่งมีประสิทธิภาพในการผลิตเอนไซม์เซลลูเลส และ Paenibacillus xylanilyticus ไอโซเลท 1Ch 2.4 
ซึ่งสามารถผลิตเอ็นไซม์ไคติเนสได้ดี  
 
กิจกรรมที่ 3  การใช้ประโยชน์จากจุลินทรียด์ินเพื่อเพิ่มศักยภาพในการผลิตพืชในพื้นที่ได้รับผลกระทบจาก
การเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

การใช้เชื้อไรโซเบียมที่แยกจากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปายเพ่ือพัฒนาเป็นผลิตภัณฑ์ปุ๋ยชีวภาพในการเพ่ิมผลผลิตถั่ว
เหลืองจ้านวนปมของถั่วเหลืองตาแดงที่ปลูกในช่วงฤดูฝนทั้งสองปีไม่มีความแตกต่างทางสถิติ น้้าหนักแห้งปม  
น้้าหนักสดราก  น้้าหนักแห้งราก น้้าหนักสดต้น น้้าหนักแห้งต้น และค่าการตรึงไนโตรเจน ทั้ง 2 ปี ไม่มีความ
แตกต่างทางสถิติ ความสูงของต้นระยะเก็บเกี่ยว จ้านวนฝักต่อต้น น้้าหนัก 100 เมล็ด น้้าหนักผลผลิตในพ้ืนที่เก็บ
เกี่ยว และน้้าหนักผลผลิตต่อไร่ ของการทดลองทั้ง 2 ปี ไม่มีความแตกต่างทางสถิติ จ้านวนเมล็ดต่อต้นในปีที่ 1 ไม่
มีความแตกต่างทางสถิติ ในขณะที่จ้านวนเมล็ดต่อต้นในปีที่ 2 พบว่าจ้านวนเมล็ดต่อต้นของกรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมี
อัตรา 3-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ และกรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ 
ร่วมกับไรโซเบียม มีความแตกต่างอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ โดยกรรมวิธีที่มีการใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กิโลกรัม N-
P2O5-K2O ต่อไร่ ร่วมกับไรโซเบียมมีจ้านวนเมล็ดต่อต้นมากที่สุดเท่ากับ 124 เมล็ดต่อต้น กระบวนการการใช้
แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชในการเพ่ิมผลผลิตข้าวในพ้ืนที่ชุมชนที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย จังหวัดแม่ฮ่องสอน ระหว่างปี พ.ศ. 2562–2563 โดยใช้แบคทีเรีย
ส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชสองสกุลที่แยกได้จากพ้ืนที่บริเวณลุ่มน้้าปาย คือ Azospirillum sp. ไอโซเลท AP1 
และ Azotobacter sp. ไอโซเลท AT1 เปรียบเทียบกับแบคทีเรียอ้างอิง Azospirillum brasilense ไอโซเลท 
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DASF04005 ที่ใช้ในการผลิตปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์-ทู ส้าหรับข้าว ของกรมวิชาการเกษตร ด้าเนินการศึกษาในพ้ืนที่
ต้นน้้า (อ้าเภอปาย) และปลายน้้า (อ้าเภอเมือง) จังหวัดแม่ฮ่องสอน ผลการทดลอง พบว่า การใช้แบคทีเรียส่งเสริม
การเจริญเติบโตของพืชทั้งสองสกุลที่แยกได้จากพ้ืนที่บริเวณลุ่มน้้าปาย (AP1 และ AT1) ในการปลูกข้าวไร่พันธุ์
พ้ืนเมืองให้ผลไม่แตกต่างกันและไม่แตกต่างกับแบคทีเรียอ้างอิงของกรมวิชาการเกษตร (DASF04005) นอกจากนี้
ยังพบว่าการใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชทั้งสองสกุล คือ Azospirillum sp. และ Azotobacter 
sp. ร่วมกับการใส่ปุ๋ยเคมีอัตราแนะน้าตามค่าวิเคราะห์ดินสามารถช่วยเพ่ิมผลผลิตของข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองได้
กระบวนการในการใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชในการเพ่ิมผลผลิตข้าวโพดเลี้ยงสัตว์ในพื้นที่ชุมชนที่
ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย จังหวัดแม่ฮ่องสอน ผลการทดลองพบว่า 
การใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตทั้งสองสกุล คือ Azospirillum sp. และ Azotobacter sp. ที่แยกได้จาก
พ้ืนที่บริเวณลุ่มน้้าปายในการปลูกข้าวโพดเลี้ยงสัตว์พันธุ์  NH-146 ให้ผลไม่แตกต่างกัน และยังพบว่าการใช้
แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตทั้งสองสกุล ร่วมกับการใส่ปุ๋ยเคมีสามารถช่วยเพ่ิมผลผลิตและคุณภาพผลผลิต
ของข้าวโพดเลี้ยงสัตว์พันธุ์ NH-146 ได้ ผลของการใช้เชื้อแบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชในการผลิต
กระเทียมในลุ่มน้้าปาย ผลการศึกษาการพบว่ากระเทียมให้ผลผลิตระหว่าง 1,499 – 3,076 กิโลกรัมต่อไร่ กรรมวิธี
ที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ให้ผลผลิตสูงสุดที่ 3,076 กิโลกรัมต่อไร่ ในพ้ืนที่ปลายน้้า การ
สะสมธาตุอาหาร ในราก หัว และใบ ของกระเทียมจากแปลงทดลองต้นน้้าปาย พบว่า การสะสมไนโตรเจน 
ฟอสฟอรัส และโพแทสเซียมในราก ไม่แตกต่างกันทางสถิติ ในหัวการสะสมฟอสฟอรัสไม่แตกต่างกันทางสถิติ แต่
การสะสมไนโตรเจน และโพแทสเซียมแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 มีการสะสมไนโตรเจน และโพแทสเซียมมากที่สุดที่ 1.63 เปอร์เซ็นต์ 
และ 1.29 เปอร์เซ็นต์ ตามล้าดับ ในใบการสะสมโพแทสเซียม ไม่แตกต่างกันทางสถิติ  กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรีย
ส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 มีการสะสมไนโตรเจน และ ฟอสฟอรัสมากที่สุดที่ 0.91 
เปอร์เซ็นต์ และ 2.0 เปอร์เซ็นต์ แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ การสะสมธาตุอาหาร ในราก หัว และใบ 
ของกระเทียมจากแปลงทดลองปลายน้้าปาย พบว่าการสะสมฟอสฟอรัส และโพแทสเซียมในราก ไม่แตกต่างกัน
ทางสถิติ ในหัวการสะสมฟอสฟอรัสและโพแทสเซียมไม่แตกต่างกันทางสถิติแต่การสะสมไนโตรเจนพบว่า กรรมวิธี
ที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 สะสมไนโตรเจนมากที่สุดที่ 2.41 
เปอร์เซ็นต์ แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ ในใบการสะสมโพแทสเซียมไม่แตกต่างกันทางสถิติ แต่การสะสม
ไนโตรเจน ในกรรมวิธีที่ 5 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azospirillum sp. AP1 มากที่สุดที่ 0.94 
เปอร์เซ็นต์ แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ การสะสมฟอสฟอรัสในกรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 มากที่สุดที่ 1.6 % แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ จากผลการ
ทดลองการใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตแต่ละชนิดในการปลูกกระเทียมให้ผลผลิตไม่แตกต่างกัน และให้ผล
ผลิตกระเทียมใกล้เคียงกับการใช้ปุ๋ยเคมี 

 
Abstract 

 
Climate change may prevent some of the beneficial soil microorganisms from adapting. 

This puts pressure on moving to find suitable new homes. Study of the types and populations of 
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useful soil microorganisms in the ecosystems of areas affected by climate change. Including 
screen and select soil microorganisms with potential to produce useful agricultural enzymes and 
soil microorganisms that promote plant growth Including independent nematodes that are 
indicators of the condition of agricultural ecosystems to guide the selection of useful soil 
microorganisms in agriculture to increase crop yields. 

Activity 1 Study on biology and ecology of soil microorganisms in areas effected by 
climate change in Pai River Basin 

The population and species of bacteria from areas affected by climate change in Pai River 
basin in 2017 were 1,852 species of bacteria found in downstream agricultural areas, 2,567 species 
in downstream forests, 1,838 species in upstream agriculture and 2,511 species in upstream 
forests. In 2018, the number of bacteria found 928 species in downstream agricultural areas, 987 
species in downstream forests, 941 species in upstream agriculture and 955 species in upstream 
forests. In 2019, the number of bacteria found 806 species in upstream agricultural areas, 1,199 
species in upstream forests, 955 species in downstream agriculture and forests. downstream found 
1,163 species, where the number of bacterial populations found in each area varied according to 
land use conditions. In addition, the amount of bacteria found depends on the season. But 
bacterial populations depends on the land use nature. Fungal communities resulting from climate 
or land use changes of upstream and downstream areas. The main fungal phylotype was identified 
in 5 phylums in order as follows: Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, Glomeromycota 
and Zygomycota, which were found in all areas both in forest soil and in agricultural plots. The 
most common soil fungi, Nectriaceae and Fusarium were the predominant types of fungi in this 
study. Most fungal communities are classified as Ascomycota and Basidiomycota phylum. But 
with different quantities Diversity within a particular area or ecosystem, usually represented by 
the number of organisms. For example, the abundance of species (alpha diversity) in ecosystems 
decreases with distance from upstream and downstream, which positively correlates with fungal 
diversity. The diversity of actinobacteria over a three-year period (2017-2019) has 92 genus 
Actinobacteria. The variety of actinobacteria is highest in upstream areas, especially in agricultural 
soils. The dominant class is highly fertile and is common in all areas: class Actinobacteria and 
Thermoleophilia. The most fertile, and the family Streptomycetaceae, is the most fertile family 
of this order. The most common dominant genus is Streptomyces. 

Activity 2: Study of the potential of useful soil microorganisms in agriculture in areas 
effected by climate change in the Pai River basin. 

Study of the potential of rhizobium isolated from climate change-affected areas of Pai 
River Basin. By selecting 30 strains of rhizobium, 3 strains were found suitable and efficient in 
nitrogen fixation of soybeans, DASA32019, DASA32025 and DASA32116, three strains were used 
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together. It was found that yields better than bio-fertilizers for soybeans produced by the 
Department of Agriculture. Studying the potential of bacteria to promote plant growth There were 
33 isolates of pure agar cultures from soil that were able to grow on solid agar and classified by 
the MALDI-TOF technique into two genera: Azospirillum and Azotobacter. Azotobacter genus had 
the ability to fix. Nitrogen was higher than Azospirillum but had lower IAA capacity, when 5 
Azospirillum and 4 Azotobacter were studied for promoting growth of maize cultivars 999, native 
rice and native garlic. It was found that bacteria isolate AP1 had the highest growth-promoting 
ability of all three test plants, followed by AT1 bacteria isolate. By separation methods such as 
soil dilution plate, soil plate, alcohol treatment and heat treatment on food, Glucose Ammonium 
Nitrate Agar (GAN) found a total of 350 species of soil fungi, classified into 18 genera, 20 species, 
including 4 genus Zygomycota (Absidia, Gongronella, Mucor and Rhizopus) 13 genera Ascomycota 
(Aspergillus, Eupenicillium, Eurotium, Fusarium, Hamigera, Myrothecium, Neosartorya, 
Paecilomyces, Penicillium, Talaromyces, Trichoderma, Verticillium and Xylaria) 1 genus 
Basidiomycota (Sclerotium). Phosphate degradability Growth accelerator formation: found 24 soil 
fungi to produce cellulase enzyme, 10 soil fungi able to degrade phosphate, 53 soil fungi were 
capable of producing siderophore, and found 91 soil fungi produced Indole acetic acid (IAA). 
Strains were tested for the ability to inhibit the growth of four plant pathogens and found 15 
strains that inhibited the growth of Rhizoctonia solani. 11 strains could inhibit Sclerotium rolfsii, 
15 strains inhibit Fusarium oxysporum and 24 soil fungi inhibited growth of Colletotrichum 
gloeosporioides. Potential of actinomycetes were isolated from soil in Pai River Basin, Mae Hong 
Son Province by testing of plant growth promoting properties, including siderophore formation 
test, phosphate solubilization and indoleacetic acid formation test (IAA). The result found that 
Streptomyces sp. WF 4-1 had the highest siderophore capacity. Streptomyces sp. WF 10-1 had 
the highest phosphate solubility. Plant growth promoting properties including siderophore 
formation test, phosphate solubilization and indoleacetic acid formation test the results found 
that 42, 32 and 29 isolates, respectively. The antagonism to plant pathogens was found that 
Streptomyces sp. WF 4-1 was effective in inhibiting the growth of pathogenic bacteria. Erwinia 
carotovora pv. carotovora, Ralstonia solanacearum, Xanthomonas axonopodis pv. glycines and 
X. oryzae pv. oryzae were the best, while Streptomyces sp. WA 20-3 was effective against plant 
pathogenic bacteria X. campestris pv. campestris. The most tested for inhibition of plant 
pathogenic fungi were Colletotrichum sp., Fusarium sp., Phytophthora palmivora, Rhizoctonia 
solani, Rhizoctonia sp. And Sclerotium rolfsii. Streptomyces sp. RF 23-1 was found to be effective 
in inhibiting the test pathogens. Can be of all kinds Selection of actinomycetes with non-
antagonistic properties It was found that Streptomyces sp. WF 3-1, WF 4-1, WF 10-1, RF 12-4 and 
RF 23-1 were not antagonistic to the three strains of rhizobium. There were Bradyrhizobium 
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japonicum DASA 02006, B. liaoningense DASA 03018 and B. daqingense DASA 03084. Mung bean 
seedlings had death symptoms when S. rolfsii pathogenic fungi were infected. Streptomyces sp. 
WF 4-1. RF 12-4 moderately pathogenic at level 2, cultivation of E. carotovora pv. carotovora 
pathogenic bacteria caused mild mung bean seedlings to level 1. Nematode population studies 
in upstream and downstream areas. Pai, Mae Hong Son Province by using the whitehead tray 
technique to separate the nematode from the soil samples. Nematode can be divided into 4 
groups: those that eat bacteria. Classified as a genus Dolichorhabditis and Rhabditis, fungal species 
classified as Aphelenchus, Predator group, Mononchus and pest group. Helicotylenchus, 
Hoplolaimus, Paratylenchus, and Rotylenchuslus. The group that found the highest number of 
nematodes in upstream soil samples was Bacteria eating group Followed by the group ate 132 
and 98 fungi per 500 g of soil during November. In this period, 334 nematode populations were 
found per 500 g of soil, and the lowest was found in March, equal to 180 nodes per 500 g of soil. 
Microbial selection to produce enzymes, cellulase and chitines from the soil of the Pai River basin 
Bacillus velezensis isolate 2CMC-1.1 and Paenibacillus xylanilyticus isolate 1Ch 2.4can be 
selected, which is effective in the production of enzyme. 

Activity 3 Utilization of soil microorganisms to increase crop production potential in 
areas effected by climate change in the Pai River basin. 

The use of rhizobium isolated from the Pai Basin to develop it as a bio-fertilizer product 
to increase soybean yield. The number of nodule of red-eyed soybeans cultivated during the two 
rainy seasons were not statistically different. Dry weight, nodule fresh weight, root weight, dry 
weight, fresh weight, plant, dry weight, plant And the nitrogen fixation values for both 2 years 
were not statistically different. Height of the plant at harvest time Number of pods per plant, 
weight 100 seeds, yield weight in harvested area and yield weight per rai There was no statistical 
difference between the 2-year trials. The number of seeds per plant in year 1 was not statistically 
different. While the number of seeds per plant in the second year, it was found that the number 
of seeds per plant was 3-3-0 kg N-P2O5-K2O per rai and 3-3-0 kg of chemical fertilizer application. 
N-P2O5-K2O per rai with rhizobium There was a statistically significant difference. By the process 
of applying chemical fertilizers at the rate of 3-3-0 kg N-P2O5-K2O per rai together with rhizobium, 
the number of seeds per plant was the greatest of 124 seeds per plant. To increase rice yield in 
communities effected by climate change in the Pai River basin Mae Hong Son Province during the 
year 2019–2020 using growth promoting bacteria of two genus isolated from the Pai River basin 
area, Azospirillum sp. Isolate AP1 and Azotobacter sp. AT1 isolate compared with reference 
bacteria. Azospirillum brasilense isolate DASF04005 used in the production of PGPR-II bio-
fertilizers for rice of the Department of Agriculture. The study was conducted in upstream (Pai 
District) and downstream (Muang District), Mae Hong Son Province. The results showed that the 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



12 

use of bacteria promoted the growth of both genus plants isolated from the Pai River Basin (AP1 
and AT1). The indigenous rice cultivar yielded no different and not different from the reference 
bacteria of the Department of Agriculture (DASF04005). It was also found that the use of bacteria 
to promote the growth of both genus Azospirillum sp. and Azotobacter sp. together with the 
application of chemical fertilizers, the recommended rate based on soil analysis values can help 
increase the yield of indigenous rice cultivars. The process of using bacteria promotes plant growth 
in increasing the yield of maize in the affected community areas effected by climate change in 
the Pai River basin Mae Hong Son Province The results of the experiment showed that the two 
genera of growth-promoting bacteria, Azospirillum sp. and Azotobacter sp., Isolated from the Pai 
River basin area were not different in cultivation of maize cultivar NH-146 and also found that the 
use of bacteria promotes the growth of both genera Combined with chemical fertilization, it can 
improve yield and yield quality of NH-146 maize. The effect of using bacteria promotes plant 
growth in garlic production in Pai River basin. The results of the study showed that garlic yielded 
between 1,499 - 3,076 kg / rai. Method 2: Chemical fertilizer 10-5-5 kg. N-P2O5-K2O per rai gave 
the highest yield at 3,076 kg / rai. In the downstream area Nutrient accumulation in the root, 
tuber and leaf of garlic from the Pai upstream field showed that the accumulation of nitrogen, 
phosphorus and potassium in the roots was found. Not statistically different. In the head, 
phosphorus accumulation was not significantly different. But the accumulation of nitrogen 
method 4: plant growth-promoting bacteria Azotobacter sp. AT9 had nitrogen accumulation. And 
potassium was the most at 1.63 percent and 1.29 percent, respectively, in the potassium 
deposition leaves method 4 the growth-promoting bacteria of Azotobacter sp. AT9 had the 
highest nitrogen and phosphorus accumulation at 0.91% and 2.0%. The difference was statistically 
significant. Nutrient accumulation in the roots, tubers and leaves of garlic from the downstream 
experiments of Pai found that phosphorus accumulation and root potassium not statistically 
different. The phosphorus and potassium deposition were not statistically different, but nitrogen 
accumulation was found that method 4 using bacteria promoted the plant growth Azotobacter 
sp. AT9 the highest nitrogen accumulation at 2.41%. The difference was statistically significant. In 
the leaves, the potassium accumulation was not significantly different. But the accumulation of 
nitrogen in the fifth method, the growth promoting bacteria of Azospirillum sp. AP1 was applied 
the most at 0.94 percent. The difference was statistically significant. Phosphorus accumulation in 
method 4 put the growth promoting bacteria of Azotobacter sp. AT9 plant at 1.6%, the most 
statistically significant difference. From the results of the experiment, each type of growth-
promoting bacteria was not different in garlic cultivation. And yielding garlic close to the use of 
chemical fertilizers 
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บทคัดย่อ 

การศึกษาจ้านวนประชากรและชนิดของแบคทีเรียจากพ้ืนที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ
บริเวณลุ่มน้้าปาย ท้าการทดลองตั้งแต่ ฤดูหนาว ปี 2559 (เดือนธันวาคม 2559) ถึง ฤดูฝน ปี 2562 (เดือนสิงหาคม 
2562) เพ่ือให้ทราบถึงการเปลี่ยนแปลงของจ้านวนประชากรแบคทีเรียในแต่ละฤดู รวมถึงจ้านวนประชากรแบคทีเรียใน
สภาพที่มีการใช้ประโยชน์ต่างกันในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย ปริมาณแบคทีเรียจากตัวอย่างดินปี 2560-2562 ในต่ละฤดูที่นับได้
บนอาหาร Nutrient agar (NA) มีปริมาณอยู่ระหว่าง 1.36 × 106 – 1.23 × 107 เซลล์ต่อดิน 1 กรัม ปริมาณ
แบคทีเรียมากท่ีสุดพบในดินป่าต้นน้้า (UF) ในฤดูหนาวปี 2560 มีปริมาณ 1.23 × 107 เซลล์ต่อดิน 1 กรัม ปริมาณ
แบคทีเรียน้อยที่สุดพบในดินป่าปลายน้้า (DF) ในฤดูฝนปี 2560 มีปริมาณ 1.36 × 106 เซลล์ต่อดิน 1 กรัม ความ
หลากหลายของแบคทีเรียที่พบในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย ปี 2560 มีจ้านวนชนิดของแบคทีเรียที่พบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า
จ้านวน 1,852 ชนิด ป่าปลายน้้าจ้านวน 2,567 ชนิด เกษตรต้นน้้าจ้านวน 1,838 ชนิด และป่าต้นน้้าจ้านวน 2,511 
ชนิด ปี 2561 ปริมาณแบคทีเรียที่พบในพื้นที่เกษตรปลายน้้า 928 ชนิด ป่าปลายน้้า 987 ชนิด เกษตรต้นน้้า 941 
ชนิด และป่าต้นน้้า 955 ชนิด ปี 2562 ปริมาณแบคทีเรียที่พบในพ้ืนที่ เกษตรต้นน้้า 806 ชนิด ป่าต้นน้้า 1,199 
ชนิด เกษตรปลายน้้า 955 ชนิด และป่าปลายน้้า 1,163 ชนิด ซึ่งจ้านวนประชากรแบคทีเรียที่พบในแต่ละพ้ืนที่มีความ
แตกต่างกันตามสภาพการใช้ประโยชน์ที่ดิน นอกจากนี้ปริมาณแบคทีเรียที่พบขึ้นอยู่กับอยู่กับฤดูกาล แต่จ้านวนประชากรใน 
แบคทีเรียขึ้นอยู่กับลักษณะการใช้ประโยชน์ที่ดิน ชุมชนของเชื้อราที่เป็นผลมาจากสภาพภูมิอากาศหรือการ

เปลี่ยนแปลงการใช้ที่ดินของพ้ืนที่ต้นน้้าและปลายน้้า พบว่าสามารถจ้าแนก phylotype เชื้อราที่ส้าคัญได้ 5 ไฟลัม 

เรียงตามล้าดับดังนี้ Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, Glomeromycota และ Zygomycota 
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ซึ่งพบในทุกพ้ืนที่ทั้งในดินป่าและดินในแปลงเกษตร กลุ่มเชื้อราในดินที่พบมากที่สุด คือ วงศ์ Nectriaceae และมี

รา Fusarium เป็นราชนิดเด่นที่ตรวจพบได้มากในการศึกษาครั้งนี้ ผลการวิเคราะห์ยังแสดงให้เห็นว่ามีเชื้อราที่ถูก

จัดอยู่ในกลุ่ม incertae sedis จ้านวนมากซึ่งส่วนใหญ่เป็นเชื้อราที่ไม่สามารถเพาะเลี้ยงได้ ความแตกต่างที่โดดเด่น

ระหว่างพ้ืนที่ป่าไม้และพ้ืนที่ทางการเกษตร ในฤดูหนาว ฤดูร้อน และฤดูฝน ในฤดูหนาวและฤดูร้อนของแต่ละปี

มากที่สุดทั้งในดินพ้ืนที่เกษตรและพ้ืนที่ป่าไม้ ชุมชนของเชื้อราส่วนใหญ่จัดอยู่ใน ไฟลัม Ascomycota และ 

Basidiomycota แต่มีปริมาณที่แตกต่างกัน ความหลากหลายภายในพ้ืนที่หรือระบบนิเวศเฉพาะซึ่งโดยปกติจะ

แสดงด้วยจ้านวนของสิ่งมีชีวิต เช่นความอุดมสมบูรณ์ของชนิดพันธุ์ (Alpha diversity) ในระบบนิเวศนั้นจะลดลง

ตามระยะทางจากต้นน้้าและปลายน้้าซึ่งจะมีความสัมพันธ์เชิงบวกกับความหลากหลายของเชื้อรา ความ

หลากหลาย และหน้าทีข่องแอคติโนแบคทีเรียในสามฤดูได้แก่ หนาว ร้อน ฝน ตลอดระยะเวลา 3 ปี (2560-2562) 

มี 92 สกุลที่เป็น Actinobacteria ความหลากหลายของแอคติโนแบคทีเรียสูงที่สุดในพ้ืนที่ต้นน้้าโดยเฉพาะในดิน

เกษตร class เด่นที่พบมีความอุดมสมบูรณ์สูงและพบได้บ่อยในทุก ๆ พ้ืนที่ ได้แก่ class Actinobacteria และ 

Thermoleophilia ใน class Actinobacteria order Streptomycetales เป็น order ที่มีความอุดมสมบูรณ์มาก

ที่สุด และ family Streptomycetaceae เป็น family ที่มีความอุดมสมบูรณ์ที่สุดของ order นี้ สกุลเด่นที่พบมาก 

ได้แก่ Streptomyces  

  การศึกษานี้แสดงให้เห็นว่าสภาพอากาศที่เปลี่ยนแปลงท้าให้เกิดการเปลี่ยนแปลงของโครงสร้างประชากรแบคทีเรีย 

นอกจากนี้ผลกระทบทางอ้อมของปรากฏการณ์โลกร้อน โดยเฉพาะผลของความชื้นในดินมีผลโดยตรงต่อชุมชนประชากร

แบคทีเรียมากกว่าผลกระทบโดยตรงของอุณหภูมิที่อุ่นขึ้น ปริมาณฝนที่ตกควบคู่กับอากาศที่อุ่นขึ้นมีผลกระทบอย่างมี

นัยส้าคัญต่อชุมชนแบคทีเรีย โครงสร้างชุมชนเชื้อราพบว่าการเปลี่ยนแปลงในโครงสร้างของชุมชนเกี่ยวข้องกับการ

เปลี่ยนแปลงของความอุดมสมบูรณ์ ชุมชนเชื้อราในพ้ืนที่ต้นน้้าทุกตัวอย่าง แสดงให้เห็นว่าผลกระทบที่อาจเกิดข้ึน

จากมนุษย์ในพ้ืนที่ต้นน้้าสามารถส่งผลต่อการมีอยู่และความอุดมสมบูรณ์ ที่อยู่ปลายน้้า ซึ่งส่งผลให้โครงสร้าง

ชุมชนเชื้อรามีการเปลี่ยนแปลงอย่างมีนัยส้าคัญ จึงจ้าเป็นต้องรักษาระบบนิเวศของพ้ืนที่ป่าต้นน้้าเพ่ือการอนุรักษ์

สายพันธุ์ของเชื้อรา ชีวภูมิศาสตร์ของแอคติโนแบคทีเรียถูกควบคุมโดยตัวแปรที่เกี่ยวกับดินเป็นหลักและมีความ

แตกต่างจากชีวภูมิศาสตร์ของสิ่งมีชีวิตพ้ืนฐาน การเปลี่ยนแปลงของโครงสร้างชุมชนมีความสัมพันธ์กับการ

เปลี่ยนแปลงของความอุดมสมบูรณ์มากกว่า ซึ่งบ่งชี้ว่ามีชุมชนแอคติโนแบคทีเรียอยู่ทั่วไปบริเวณพ้ืนที่ต้นน้้า – 

ปลายน้้าและพบไดท้ั้งในพื้นที่ป่าและพ้ืนที่เกษตรกรรม 

 
Abstracts 

Study of population and bacterial species from climate change-affected areas in Pai River 
Basin. Experiments were conducted from winter 2016 (December 2016) to the rainy season 2019 
(August 2019) to determine the change in bacterial population in each season. This includes the 
number of bacterial populations under conditions of different uses in the Pai River basin. The 
number of bacteria from soil samples in 2017-2019 in each season was between 1.36 × 106 - 1.23 
× 107 cells per 1 gram of soil.The highest bacterial content found in upstream forest soils (UF) in 
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winter 2017 was 1.23. The amount of bacteria found in the downstream forest (DF) in the rainy 
season of 2017 was 1.36 × 106 cells per gram of soil. Bacteria found in 1,852 downstream 
agricultural areas, 2,567 downstream forest species, 1,838 upstream agriculture and 2,511 
upstream forests in 2018, the number of bacteria found in 928 downstream agricultural areas, 987 
downstream forests, 941 upstream agriculture and 955 upstream forests. Species in 2019 The 
number of bacteria found in 806 upstream agricultural areas, 1,199 upstream forests, 955 
downstream agriculture and 1,163 downstream forests, where as the number of bacterial 
populations found in each area differs according to land use conditions. In addition, the amount 
of bacteria found depends on the season but the number of bacterial populations depends on 
the land use nature. Fungal communities resulting from climate or land use changes of upstream 
and downstream areas. The main fungal phylotype was identified in 5 phylums in order as follows: 
Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, Glomeromycota and Zygomycota, which were 
found in all areas both in forest soil and in agricultural plots. The most common soil fungi, 
Nectriaceae and Fusarium, were the predominant types of fungi in this study. The analysis also 
showed that there were a large number of incertae sedis, most of which were not cultured. 
Notable differences between forest and agricultural areas in winter, summer and rainy season in 
winter and summer of each year are the most in soil, agricultural and forest areas. Most fungal 
communities are classified as Ascomycota and Basidiomycota phylum. But with different 
quantities Diversity within a particular area or ecosystem, usually represented by the number of 
organisms For example, the abundance of species (alpha diversity) in an ecosystem decreases 
with distances from upstream and downstream, which is positively correlated with fungal diversity, 
diversity and function of actinobacteria over three seasons: Cold, hot and rainy over a period of 
three years (2017-2019), there are 92 genus Actinobacteria. The variety of actinobacteria is highest 
in upstream areas, especially in agricultural soils.The dominant class is highly fertile and is 
common in all areas: class Actinobacteria and Thermoleophilia. The most fertile, and the family 
Streptomycetaceae, is the most fertile family of this order. The most common dominant genus 
is Streptomyces. 

This study shows that climate change causes changes in bacterial population structure. In 
addition, indirect effects of global warming. Specifically, the effect of soil moisture has a direct 
effect on bacterial populations rather than the direct effect of warmer temperatures. The amount 
of precipitation, coupled with warmer air, has a significant impact on the bacterial community. 
Fungal community structure It was found that changes in the community structure were related 
to changes in fertility. Fungal communities in the upstream areas of all samples It shows that 
potential human impacts in upstream areas can affect their existence and fertility. Downstream 
Which resulted in significant changes in the structure of the fungal community. It is therefore 
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necessary to preserve the ecosystem of the watershed forest in order to preserve the species of 
fungi. The biogeography of actinobacteria is primarily governed by soil-related variables and differs 
from basic biogeography. Changes in community structure were more related to changes in 
fertility. This indicates that there is an active community of actinobacteria in the upstream and 
downstream areas and can be found in both forest and agricultural areas. 

 
บทน้า 

 
 ในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน เป็นอีกพ้ืนที่หนึ่งที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ
ที่แตกต่างกันระหว่างกลางวัน (อุณหภูมิเฉลี่ยย้อนหลัง 10 ปี ตั้งแต่ 2548 ถึงปัจจุบัน เท่ากับ 38.4 องศาเซลเซียส) 
และกลางคืน (อุณหภูมิเฉลี่ยย้อนหลัง 10 ปี ตั้งแต่ 2548 ถึงปัจจุบัน เท่ากับ 9.8 องศาเซลเซียส) และในปัจจุบันมี
การบุกรุกพ้ืนที่ป่าบริเวณลุ่มน้้าปายที่เคยเป็นป่าอุดมสมบูรณ์มีความหลากหลายของสิ่งมีชีวิตต่าง ๆ รวมทั้ง
จุลินทรีย์ดินที่มีบทบาทส้าคัญในการย่อยสลายเศษซากอินทรียวัตถุต่างๆ ให้เป็นดินที่อุดมสมบูรณ์ โดยการบุกรุก
เข้าท้าลายพ้ืนที่ป่าเพ่ือท้าการเกษตร และสร้างเป็นที่อยู่อาศัย รวมทั้งการพัฒนาเป็นพ้ืนที่ท่องเที่ยวเพ่ือรองรับ
นักท่องเที่ยวจ้านวนมาก สิ่งเหล่านี้ล้วนเป็นปัจจัยส้าคัญในการท้าให้เกิดผลกระทบต่อระบบนิเวศที่ดีของพ้ืนที่ลุ่ม
น้้าปาย จากการเปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศที่เกิดขึ้นนี้ท้าให้จุลินทรีย์ในดินที่เป็นประโยชน์ทางการเกษตรมี
การเปลี่ยนแปลงซึ่งอาจส่งผลต่อการหมุนเวียนธาตุอาหารในดิน เช่น คาร์บอน ไนโตรเจน ฟอสฟอรัส และซัลเฟอร์ 
รวมทั้งการย่อยสลายอินทรียวัตถุในดิน เนื่องจากกิจกรรมของจุลินทรีย์ดินถูกควบคุมด้วยหลายปัจจัย ได้แก่ 
อุณหภูมิ ความชื้น ปริมาณน้้าฝน ปริมาณธาตุอาหาร และระดับของออกซิเจน แต่การเปลี่ยนแปลงสภาพ
ภูมิอากาศส่งผลกระทบต่อโครงสร้างและการเปลี่ยนแปลงของประชากรจุลินทรีย์ดินไปในทิศทางบวกและลบ  

ชุมชนจุลินทรีย์ดินจัดเป็นความเชื่อมโยงที่ซับซ้อนในระบบนิเวศเนื่องจากท้าหน้าที่ส้าคัญในวัฏจักร
คาร์บอนและไนโตรเจน ในปัจจุบันการศึกษาชุมชนจุลินทรีย์มีการพัฒนาวิธีที่รวดเร็ว แม่นย้า ไม่ต้องเพาะเลี้ยง
จุลินทรีย์บนอาหารเลี้ยงเชื้อ ท้าให้สามารถศึกษาทั้งโครงสร้างและหน้าที่ของชุมชนจุลินทรีย์ดินได้ในสภาพที่อยู่ใน
สิ่งแวดล้อม เนื่องจากจุลินทรีย์ที่มีอยู่ในธรรมชาติโดยส่วนใหญ่ไม่สามารถเพาะเลี้ยงในอาหารสังเคราะห์ได้ เมตาจีโนมิกส์จึง
เป็นเทคนิคที่นิยมใช้ในการศึกษาประชากรของจุลินทรีย์ในธรรมชาติทั้งชนิดที่เพาะเลี้ยงได้และเพาะเลี้ยงไม่ได้ เช่น 
จุลินทรีย์ในน้้า ในดิน ในล้าไส้ของมนุษย์ ฯลฯ เพ่ือให้สามารถน้ามาประยุกต์เพ่ือการน้าไปใช้ประโยชน์ต่อไป (Gill, 2006; 
Jones, 2008; Kurokawa, 2007; Manichanh, 2008; Sartor, 2008) เช่น การศึกษาประชากรจุลินทรีย์ที่ผลิตเอ็นไซม์ไลเปส
และเอสเทอเรส ที่ใช้เร่งปฏิกิริยาการสังเคราะห์สารเคมีอินทรีย์และกระบวนการทางอุตสาหกรรม จากดินบริเวณบ่อน้้าพุ
ร้อนแจ้ซ้อน (Tirawongsaroj et al., 2008) การศึกษาชุมชนจุลินทรีย์ดินโดยไม่มีการเพาะเลี้ยง ท้าให้ลดข้อจ้ากัดใน
กลุ่มของจุลินทรีย์ดินที่ไม่สามารถท้าการเพาะเลี้ยงได้โดยเฉพาะจุลินทรีย์ดินกลุ่มที่ไม่ต้องการอากาศในการเจริญ 
(anaerobic) รวมไปถึงประชากรจุลินทรีย์ดินที่มีความซับซ้อนก็สามารถท้าการศึกษาได้ (Bastone and Tyson, 
2014) การศึกษาชุมชนจุลินทรีย์ดินโดยการใช้ข้อมูลโดยรวมของ 16S rRNA ยีนเป็นวิธีที่นิยนใช้กันโดยมาก เมื่อมี
การน้าเทคนิค pyrosequencing เข้ามาประยุกต์ใช้ท้าให้ความแม่นย้า ความน่าเชื่อถือ และโอกาสที่จะได้ข้อมูล
ของประชากรที่ต้องการศึกษาเพ่ิมมากขึ้น pyrosequencing  เป็นวิธีที่สามารถท้าซ้้าแม่นย้าครอบคลุมโครงสร้าง
ประชากรทั้งหมดของชุมชนจุลินทรีย์ดินในสิ่งแวดล้อมที่ต้องการศึกษา (Pilloni et al., 2012) ชุมชนจุลินทรีย์ดิน
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มีความแตกต่างกันอย่างมากเนื่องมาจากสภาพของดินมีความแตกต่างกันทั้งขนาดอนุภาคดิน ปริมาณน้้า ในดิน 
และช่องว่างภายในดินท้าให้กิจกรรมของจุลินทรีย์แตกต่างกัน (Larsen et al., 2012) จุลินทรีย์ในดินมีบทบาทที่
ส้าคัญต่อการหมุนเวียนธาตุอาหารในดิน เช่น คาร์บอน ไนโตรเจน ฟอสฟอรัส และซัลเฟอร์ รวมทั้งการย่อยสลาย
อินทรียวัตถุในดิน กิจกรรมเหล่านี้ถูกควบคุมด้วยหลายปัจจัย เช่น อุณหภูมิ ความชื้น ปริมาณธาตุอาหาร และ
ระดับของออกซิเจน อุณหภูมิที่เพ่ิมขึ้นท้าให้กิจกรรมของจุลินทรีย์ดินเพ่ิมขึ้น มีการปรับตัวให้เข้ากับอุณหภูมิที่
สูงขึ้น และมีอัตราการเจริญที่เร็วขึ้น การเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศจึงมีผลต่อกิจกรรมของจุลินทรีย์ดินและมี
ผลต่อวัฏจักรของธาตุอาหาร เพ่ือให้เข้าใจถึงการตอบสนองของประชากรจุลินทรีย์ สามารถท้านายการ
เปลี่ยนแปลงโครงสร้างของชุมชนจุลินทรีย์ดินถึงการเปลี่ยนแปลงที่เกิดขึ้นได้อย่างแม่นย้าถึงผลกระทบที่มีต่อ
ระบบนิเวศและที่มีผลต่อการเปลี่ยนแปลงเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ 
 การศึกษาการเปลี่ยนแปลงประชากรของราดินที่ด้ารงชีวิตอยู่ในสภาพพื้นที่ ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลง
สภาพภูมิอากาศโดยท้าการศึกษาเปรียบเทียบระหว่างพื้นที่ป่ากับพื้นที่ที่ถูกรบกวนจากการเขตกรรม ในแต่ละช่วงเวลาใน
รอบ 1 ปี ซึ่งสามารถระบุชนิดและปริมาณราดินชนิดต่าง ๆ ที่อาจพบเพิ่มขึ้นหรือลดลงไปจากแหล่งอาศัยในระบบนิเวศน์
นั้น ๆ โดยข้อมูลเหล่านี้จะสามารถบ่งชี้ถึงความอุดมสมบูรณ์ของดิน  รวมทั้งการด้ารงชีวิตของราดินบางชนิดที่สามารถ
ปรับตัว และยังคงกิจกรรมที่ช่วยสนับสนุนเกื้อกูลต่อสิ่งมีชีวิตในแหล่งที่อยู่อาศัยนั้น ๆ   โดยเฉพาะกลุ่มราดินที่มีศักยภาพ
ในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช  รวมถึงการใช้ประโยชน์จากราดินที่แยกได้จากพื้นที่ ที่ท้าการศึกษาซึ่งเป็นราดินที่
ผ่านการปรับตัวให้มีชีวิตอยู่รอดในสภาพแวดล้อมที่เปลี่ยนแปลงไปเพื่อน้ามาพัฒนาเป็นผลิตภัณฑ์ที่สามารถน้ามาใช้ในการ
เพิ่มศักยภาพการผลิตพืชในพื้นที่ที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศ  โครงการวิจัยนี้มุ่งเน้นที่จะ
ผลิตพืชในชุมชนเกษตรของลุ่มน้้าปาย จังหวัดแม่ฮ่องสอน ซึ่งเป็นพื้นที่ที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงของสภาพ
ภูมิอากาศ และเป็นพื้นที่ที่เริ่มมีการบุกรุกป่าเพื่อท้าการเขตกรรม นอกจากนี้ยังสามารถน้าผลการศึกษาที่ได้ไปใช้เป็น
แนวทางในการผลิตพืชส้าหรับพื้นที่อ่ืน ๆ ที่ก้าลังจะได้รับผลกระทบจากสภาพภูมิอากาศที่เปลี่ยนแปลง เพื่อบรรเทาหรือ
หยุดยั้งผลกระทบและความเสียหายที่อาจเกิดขึ้นได้อย่างเป็นรูปธรรมและทันต่อเหตุการณ์  โดยกิจกรรมของราดินที่มี
ประโยชน์ทางการเกษตรเป็นองค์ประกอบส้าคัญในการน้ามาเพิ่มศักยภาพในการผลิตพืช 

แอคติโนมัยสีทเป็นจุลินทรีย์ที่มีสารพันธุกรรมคล้ายแบคทีเรีย แต่มีลักษณะผนังเซลล์เหมือนเชื้อราส่วน
ใหญ่สร้างเส้นใยและรงควัตถุสีต่าง ๆ ด้ารงชีพแบบอิสระในน้้า ดิน และเนื้อเยื่อพืช (Williams et al., 1989) โดย
มีบทบาทส้าคัญในการเป็นผู้ย่อยสลายเศษซากพืช ซากสัตว์และสามารถย่อยสลายสารประกอบที่มีโครงสร้าง
ซับซ้อน แอคติโนมัยสีทบางชนิดพบอาศัยอยู่ในเนื้อเยื่อพืชโดยไม่ท้าให้พืชอาศัยแสดงอาการของโรค แต่สามารถ
ป้องกันพืชอาศัยจากการเข้าท้าลายของจุลินทรีย์ก่อโรค และยังส่งเสริมการเจริญเติบโตแก่พืชอาศัย และพบว่ามี  
แอคติโนมัยสีทบางชนิดที่อาศัยอยู่ในรากพืชสามารถท้าหน้าที่ตรึงไนโตเจนให้กับพืช (Okazaki, 2003) บางชนิด
สามารถผลิตสาร secondary metabolite ในกลุ่มของสารปฏิชีวนะ (antibiotic) มีคุณสมบัติต้านการเจริญของ
จุลินทรีย์ก่อโรคในคน สัตว์ หรือในพืช เช่น antifungal, antibacterial (Strobel, 2003; Strobel and Daisy, 
2003)  ในการจัดจ้าแนกยังคงจัดเป็นแบคทีเรียที่ต้องการออกซิเจนในการด้ารงชีวิต ไม่สามารถเคลื่อนที่ได้ มักอยู่
รวมกันเป็นเส้นสาย สามารถเจริญเติบโตได้ในดินที่เป็นกรดถึงด่าง ประมาณ 5.5-10.0 ย่อยสลายสารที่แบคทีเรีย
และเชื้อราย่อยสลายได้ยาก เช่น ไขมัน ไคติน จากรายงานของ El-Tarabily et al. (2008) รายงานพบแอคติโนมัย
สีท Micromonospora  endolithica ที่แยกได้จากรากและดินบริเวณรอบรากถั่วแขก Phaseolus  vulgaris 
สามารถละลายฟอสเฟตในดินให้อยู่ในรูปที่พืชสามารถน้าไปใช้ประโยชน์ได้  ยังมีรายงานว่าเมื่อน้ามาใช้ร่วมกับ
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แบคทีเรียตรึงไนโตรเจนอย่างไรโซเบียมจะยิ่งช่วยส่งเสริมการเจริญเติบโตและเพ่ิมคุณภาพของผลผลิตให้ดียิ่งขึ้น มี
การศึกษาเกี่ยวกับการใช้ประโยชน์จากเชื้อแอคติโนมัยสีทร่วมกับแบคทีเรียไรโซเบียม (Gregor et al., 2003; 
Gangwar et al., 2012; Myat et al., 2012; Nimnoi et al., 2014)  ในไทยการศึกษาผลกระทบของการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศต่อการเปลี่ยนแปลงปริมาณจุลินทรีย์ดินยังมีน้อย ส่วนใหญ่เน้นการศึกษาถึง
ผลกระทบต่อการผลิตพืช ระบบนิเวศป่าไม้ และการเปลี่ยนแปลงของวัฏจักรน้้าฝน จึงควรมีการศึกษาเพ่ิมเติม
เนื่องจากจุลินทรีย์ดินเป็นอีกกลุ่มของสิ่งมีชีวิตที่ได้รับผลกระทบและยังส่งผลกระทบต่อระบบการผลิตพืชอีกด้วย 
 

ระเบียบวิธีการวิจัย 
1 การศึกษาประชากรและจ้าแนกชนิดของแบคทีเรียในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพ
ภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

การเก็บตัวอย่างดินในแต่ละพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย ประกอบด้วย พื้นที่ต้นน้้า และปลายน้้า โดยจะเก็บดินในพื้นที่
ท้าการเกษตร และดินป่าที่ยังไม่ถูกรบกวนจากการท้าเขตกรรม โดยขุดดินลึกจากผิวดิน 15 เซนติเมตร ขุดอย่าง
น้อย 5 หลุม ในพ้ืนที่ 25 ตารางเมตร ตักดินมาหลุมละ 1 กิโลกรัม น้าดินที่ได้มาผสมให้เข้ากัน ตักใส่ถุงพลาสติก
ประมาณ 2 กิโลกรัม ปิดปากถุงให้แน่น บรรจุในถังน้้าแข็ง เพ่ือน้าไปวิเคราะห์ในห้องปฏิบัติการ ดินทุกตัวอย่างเก็บ
ที่อุณหภูมิต่้าจนกว่าจะท้าการวิเคราะห์ ทุกๆ 4 เดือนในรอบ 1 ปี ตลอดระยะเวลาที่ด้าเนินการวิจัย และบันทึก
ข้อมูลพ้ืนที่เก็บตัวอย่าง ได้แก่ พิกัด เนื้อดิน พืช pH ของดิน อุณหภูมิอากาศ วิเคราะห์คุณสมบัติเบื้องต้นของดิน 
ได้แก่ ประเภทของดิน ปริมาณอินทรียวัตถุในดิน ปริมาณคาร์บอนและไนโตรเจน ฟอสฟอรัส และโพแทสเซียมใน
ดิน นับปริมาณของแบคทีเรียแต่ละชนิดในอาหารเลี้ยงเชื้อ NA (Nutrient agar) โดยวิธี plate count จ้าแนกชนิด
แบคทีเรียด้วยชุดยีน 16S rRNA อ่านล้าดับเบสของดีเอ็นเอจากตัวอย่างที่เพ่ิมปริมาณได้ด้วยเทคนิค Next 
generation sequence  และจ้าแนกแบคทีเรียที่มีประโยชน์ทางการเกษตรออกเป็นกลุ่มต่างๆ ท้าการ
เปรียบเทียบชนิดของแบคทีเรียที่พบในแต่ละครั้งของการเก็บ วิเคราะห์ข้อมูลของกลุ่มและปริมาณประชากร
แบคทีเรียแต่ละชนิดตามพ้ืนที่เก็บในแต่ละช่วงเวลา  
 

2 การศึกษาประชากรและจ้าแนกชนิดของราดินในพื้นที่ ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ
บริเวณลุ่มน้้าปาย 

การเก็บตัวอย่างดินในแต่ละพื้นที่ ต้นน้้า และปลายน้้า โดยเก็บดินในพื้นที่ท้าการเกษตร และดินป่าที่ยังไม่ถูก
รบกวนจากการท้าเขตกรรม โดยขุดดินลึกจากผิวดิน 15 เซนติเมตร ขุดอย่างน้อย 5 หลุม ในพื้นที่ 25 ตารางเมตร ตักดิน
มาหลุมละ 1 กิโลกรัม น้าดินที่ได้มาผสมให้เข้ากัน ตักใส่ถุงพลาสติกประมาณ 2 กิโลกรัม ปิดปากถุงให้แน่น บรรจุในถัง
น้้าแข็ง เพื่อน้าไปวิเคราะห์ในห้องปฏิบัติการ ดินทุกตัวอย่างเก็บที่อุณหภูมิต่้าจนกว่าจะท้าการวิเคราะห์เก็บตัวอย่างดินใน
บริเวณที่ท้าการศึกษาตามกรรมวิธี ทุกๆ 4 เดือนในรอบ 1 ปี ตลอดระยะเวลาที่ด้าเนินการวิจัย  และบันทึกข้อมูลพื้นที่
เก็บตัวอย่าง ได้แก่ พิกัด เนื้อดิน แหล่งอาศัย พืช และสภาพอากาศ เช่น อุณหภูมิอากาศและดิน ความชื้นในอากาศ pH 
ของดิน และปริมาณน้้าฝน วิเคราะห์คุณสมบัติเบื้องต้นของดิน ได้แก่ ประเภทของดิน ปริมาณอินทรียวัตถุในดิน ปริมาณ
คาร์บอนและไนโตรเจนสะสมในดิน จ้าแนกชนิดราดินโดยวิธีสกัดดีเอ็นเอโดยตรงจากตัวอย่างดิน เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของ
ชุดยีน ITS อ่านล้าดับเบสของดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณได้ด้วยเทคนิค Next generation sequence และจ้าแนกราดินที่มี
ประโยชน์ทางการเกษตรออกเป็นกลุ่มต่าง ๆ ท้าการเปรียบเทียบชนิดของราดินที่พบในแต่ละครั้งของการเก็บ วิเคราะห์
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ความสัมพันธ์ของกลุ่มราดินต่าง ๆ ด้วยเทคนิค Principal components analysis (PCA) เพื่อพิจารณาการกระจายตัว
ของราดินในแต่ละพื้นที่ วิเคราะห์ข้อมูลของกลุ่มและปริมาณประชากรราดินแต่ละชนิดตามพื้นที่เก็บในแต่ละช่วงเวลา 
 
3 การศึกษาประชากรและจ้าแนกชนิดของแอคติโนมัยสีทในพื้นที่ ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพ
ภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
  การเก็บตัวอย่างดินในแต่ละพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย ประกอบด้วย พ้ืนที่ต้นน้้า และปลายน้้า โดยจะเก็บดินใน
พ้ืนที่ท้าการเกษตร และดินป่าที่ยังไม่ถูกรบกวนจากการท้าเขตกรรม โดยขุดดินลึกจากผิวดิน 15 เซนติเมตร ขุด
อย่างน้อย 5 หลุม ในพ้ืนที่ 25 ตารางเมตร ตักดินมาหลุมละ 1 กิโลกรัม น้าดินที่ได้มาผสมให้เข้ากัน ตักใส่
ถุงพลาสติกประมาณ 2 กิโลกรัม ปิดปากถุงให้แน่น บรรจุในถังน้้าแข็ง เพ่ือน้าไปวิเคราะห์ในห้องปฏิบัติการ ดินทุก
ตัวอย่างเก็บที่อุณหภูมิต่้าจนกว่าจะท้าการวิเคราะห์ ทุกๆ 4 เดือนในรอบ 1 ปี ตลอดระยะเวลาที่ด้าเนินการวิจัย 
และบันทึกข้อมูลพ้ืนที่เก็บตัวอย่าง ได้แก่ พิกัด เนื้อดิน พืช pH ของดิน อุณหภูมิอากาศ วิเคราะห์คุณสมบัติ
เบื้องต้นของดิน ได้แก่ ประเภทของดิน ปริมาณอินทรียวัตถุในดิน ฟอสฟอรัส และโพแทสเซียมในดิน จ้าแนกชนิด
แอคติโนมัยสีทโดยวิธีสกัดดีเอ็นเอโดยตรงจากตัวอย่างดิน เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอของ 16S rRNA อ่านล้าดับเบสของดี
เอ็นเอด้วยเทคนิค Next generation sequence  และจ้าแนกแอคติโนมัยสีทที่มีประโยชน์ทางการเกษตรออกเป็น
กลุ่มต่าง ๆ ท้าการเปรียบเทียบชนิดของแอคติโนมัยสีทที่พบในแต่ละครั้งของการเก็บตัวอย่าง วิเคราะห์
ความสัมพันธ์ของกลุ่มแอคติโนมัยสีทต่าง ๆ ด้วยเทคนิค Principal components analysis (PCA) เพ่ือพิจารณา

การกระจายตัวของแอคติโนมัยสีทในแต่ละพ้ืนที่ วิเคราะห์ข้อมูลของกลุ่มและปริมาณประชากรแอคติโนมัยสีทแต่
ละชนิดตามพ้ืนที่เก็บในแต่ละช่วงเวลา  
 

ผลการวิจัยและอภิปรายผล 
 

ข้อมูลเบ้องต้นของพ้ืนที่วิจัย 
เก็บตัวอย่างดินจากพ้ืนที่ท้าการเกษตรและพ้ืนที่ป่าของบริเวณต้นน้้า และปลายน้้าของลุ่มน้้าปาย จ.

แม่ฮ่องสอน พ้ืนที่ป่าต้นน้้า-เกษตรต้นน้้า ต. แม่นาเติง อ. ปาย จ. แม่ฮ่องสอน พ้ืนที่ป่าปลายน้้า-เกษตรปลายน้้า ต. 
ผาบ่อง อ. เมือง จ. แม่ฮ่องสอน (ภาพที่ 1, ตารางที่ 1) น้าตัวอย่างดินมาศึกษาสมบัติทางเคมีของตัวอย่างดิน 
(ตารางท่ี 2) สมบัติทางกายภาพของตัวอย่างดิน (ตารางท่ี 3)  
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ภาพที่ 1 พ้ืนที่ปฏิบัติการทดลอง 
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สภาพอากาศของพ้ืนที่ท้าการทดลอง 
อุณหภูมิสูงสุด-ต่้าสุด ย้อนหลังตั้งแต่ปี พ.ศ. 2551- 2562 ของลุ่มน้้าปาย อุณหภูมิสุงสุดที่วัดได้คือ 44 ºC 

ในปี 2553 อุณหภูมิต่้าสุดที่วัดได้คือ 8.4 ºC ในปี 2561 (ภาพท่ี 2) 
 

 
ภาพที่ 2 อุณหภูมิเฉลี่ยของพ้ืนที่ลุมน้้าปาย 

*ข้อมูลอุณหภูมิอากาศจากสถานีตรวจอากาศแม่ฮอ่งสอน 
 

 
สภาพอากาศขณะท้าการทดลองตั้งแต่ ฤดูหนาว ปี 2559 (เดือนธันวาคม 2559) ถึง ฤดูฝน ปี 2562 

(เดือนสิงหาคม 2562) อุณหภูมิขณะเก็บตัวอย่าง อุณหภูมิอากาศสูงสุด 36.7 ºC ต่้าสุด 29.8 ºC อุณหภูมิดินสูงสุด 
31.1 ºC ต่้าสุด 22.4 ºC ปริมาณฝนเฉลี่ยในช่วงเวลาที่เก็บตัวอย่าง ปริมาณสูงสุด 407.8 mm. ต่้าสุด 0 mm. 
ความชื้นเฉลี่ยสูงสุด 86 % ต่้าสุด 43 % ตามล้าดับ (ภาพท่ี 3) 
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ภาพที่ 3 สภาพอากาศของพื้นทีก่ารวิจัย 

 
สมบัติดินในพื้นที่ศึกษา 
ตัวอย่างดินจากพ้ืนที่ท้าการเกษตรและพ้ืนที่ป่าของบริเวณต้นน้้า และปลายน้้าของลุ่มน้้าปาย จ.

แม่ฮ่องสอน พ้ืนที่ป่าต้นน้้า-เกษตรต้นน้้า ต.แม่นาเติง อ.ปาย จ.แม่ฮ่องสอน พ้ืนที่ป่าปลายน้้า-เกษตรปลายน้้า ต.
ผาบ่อง อ.เมือง จ.แม่ฮ่องสอน ศึกษาสมบัติทางเคมีของตัวอย่างดิน (กรมวิชาการเกษตร, 2544) ตัวอย่างดินลุ่มน้้า
ปาย มีค่าความเป็นกรด-ด่างอยู่ระหว่าง 5.92-6.71 จัดเป็นดินกรดปานกลางถึงเป็นกลาง อินทรียวัตถุ 1.85-3.11 
เปอร์เซ็นต์ จัดว่าเป็นดินที่มีความอุดมสมบูรณ์ปานกลางถึงสูง ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 11.33-75.71 มิลลิกรัม
ต่อกิโลกรัม อยู่ในระดับปานกลางถึงสูง โพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 66.97-177.10 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม อยู่ใน
ระดับปานกลางถึงสูง ดินป่าต้นน้้ามีค่าความเป็นกรด-ด่างอยู่ระหว่าง 6.57 จัดว่าเป็นดินกรดอ่อน อินทรียวัตถุ 
2.29 เปอร์เซ็นต์เป็นดินที่มีความอุดมสมบูรณ์สูง ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 75.71 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม อยู่ใน
ระดับสูง โพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 168.90 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม อยู่ในระดับสูง ดินเกษตรต้นน้้ามีค่าความเป็น
กรด-ด่างอยู่ระหว่าง 6.71 จัดว่าเป็นกลาง อินทรียวัตถุ 3.11 เปอร์เซ็นต์เป็นดินที่มีความอุดมสมบูรณ์สูง ฟอสฟอรัส
ที่เป็นประโยชน์ 68.71 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม อยู่ในระดับสูง โพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 177.10 มิลลิกรัมต่อ
กิโลกรัม อยู่ในระดับสูง ดินป่าปลายน้้ามีค่าความเป็นกรด-ด่างอยู่ระหว่าง 6.32 จัดว่าเป็นดินกรดอ่อน อินทรียวัตถุ 
2.77 เปอร์เซ็นต์เป็นดินที่มีความอุดมสมบูรณ์สูง ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 11.33 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม อยู่ใน
ระดับปานกลาง โพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 150 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม อยู่ในระดับสูง ดินเกษตรปลายน้้ามีค่ า
ความเป็นกรด-ด่างอยู่ระหว่าง 5.92 จัดว่าเป็นดินกรดปานกลาง อินทรียวัตถุ 1.85 เปอร์เซ็นต์เป็นดินที่มีความอุดม
สมบูรณ์ปานกลาง ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 12.43 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม อยู่ในระดับสูง โพแทสเซียมที่
แลกเปลี่ยนได้ 66.97 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม อยู่ในระดับปานกลาง จากข้อมูลสมบัติทางเคมีของดินลุ่มน้้าปายจัดเป็น
ดินที่มีความอุดมสมบูรณ์ปานกลางถึงสูง ค่าความเป็นกรด-ด่างของดินอยู่ระหว่างกรดปานกลางถึงเป็นกลาง จาก
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การสอบถามข้อมูลเบื้องต้นพ้ืนที่เกษตรต้นน้้าและพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า พืชที่ปลูกคือข้าวสลับกับพืชชนิดอ่ืน เช่น 
กระเทียม ถั่วเหลือง หรือข้าวโพด มีการใช้ทั้งปุ๋ยคอกและปุ๋ยเคมีท้าให้ดินมีความอุดมสมบูรณ์ค่อนข้างสูง  

สมบัติทางกายภาพของตัวอย่างดิน พบว่า ดินเป็นดินสีแดงปนเหลือง มีปริมาณ sand, silt และ clay 
เฉลี่ยอยู่ในช่วง 18-56, 25-41 และ 19-41 เปอร์เซ็นต์ ตามล้าดับ ดินป่าต้นน้้าเป็นดินร่วนสีแดงปนเหลืองมี
ปริมาณ sand, silt และ clay อยู่ที่ 38 37 และ 25 เปอร์เซ็นต์ ตามล้าดับ ดินเกษตรต้นน้้าเป็นดินร่วนเหนียวสี
แดงปนเหลืองมีปริมาณ sand, silt และ clay อยู่ที ่36, 39 และ 25 เปอร์เซ็นต์ ตามล้าดับ ดินป่าปลายน้้าเป็นดิน
ร่วนทรายสีแดงปนเหลืองมีปริมาณ sand, silt และ clay อยู่ที่ 56, 25 และ 19 เปอร์เซ็นต์ ตามล้าดับ และดิน
เกษตรปลายน้้าเป็นดินเหนียวสีแดงปนเหลืองมีปริมาณ sand, silt และ clay อยู่ที่ 18, 41 และ 41 เปอร์เซ็นต์ 
ตามล้าดับ  

 
ตารางที่ 1 พ้ืนที่ท้าการทดลอง  

ลักษณะพื้นที่ 
 

พิกัด GPS ความสูงจาก
ระดับน้้าทะเล 

ป่าต้นน้้า (UF) ป่า 19° 23' N 97° 57' E 546 m 

เกษตรต้นน้้า (UA) นาข้าว 19° 23' N 97° 57' E 544 m 

ป่าปลายน้้า (DF) ป่า 19° 11' N 97° 59' E 270 m 

เกษตรปลายน้้า (DA) นาข้าว 19° 11' N 97° 59' E 208 m 
 
 
ตารางที่ 2 สมบัติทางเคมีของตัวอย่างดิน 

รายละเอียด สถานที ่ pH 
Organic 
Matter. 

Available 
P 

Exchangeable 
K 

  (1:1) (%) (mg/kg) (mg/kg) 
1. ดินเกษตรต้นน้้า จ. แม่ฮ่องสอน 6.71 3.11 68.71 177.10 
2. ดินเกษตรปลายน้้า จ. แม่ฮ่องสอน 5.92 1.85 12.43 66.97 
3. ดินป่าต้นน้้า จ. แม่ฮ่องสอน 6.57 2.29 75.71 168.90 
4. ดินป่าปลายน้้า จ. แม่ฮ่องสอน 6.32 2.77 11.33 150.00 

 
 
 
 
 
 
ตารางที่ 3 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสนาม และสมบัติทางกายภาพของดิน 
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1 การศึกษาประชากรและจ้าแนกชนิดของแบคทีเรีย ในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพ
ภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

1.1 ประชากรแบคทีเรียในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย 

ปริมาณแบคทีเรียจากตัวอย่างดินปี 2560-2562 ในต่ละฤดูที่นับได้บนอาหาร Nutrient agar (NA) มี
ปริมาณอยู่ระหว่าง 1.36 × 106 – 1.23 × 107 เซลล์ต่อดิน 1 กรัม ปริมาณแบคทีเรียมากที่สุดพบในดินป่าต้นน้้า 
(UF) ในฤดูหนาวปี 2560 มีปริมาณ 1.23 × 107 เซลล์ต่อดิน 1 กรัม ปริมาณแบคทีเรียน้อยที่สุดพบในดินป่าปลาย
น้้า (DF) ในฤดูฝนปี 2560 มีปริมาณ 1.36 × 106 เซลล์ต่อดิน 1 กรัม แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติที่ระดับ
ความเชื่อมั่นร้อยละ 95 (ภาพที่ 4) จากรายงานของ Christian et. al., (2008) พบว่าลักษณะการใช้ประโยชน์ที่ดินมี
ผลกระทบต่อสภาพดิน และชุมชนจุลินทรีย์มีแนวโน้มที่จะตอบสนองต่อการเปลี่ยนแปลงเหล่านี้ ค่าความเป็นกรด-ด่างของ
ดิน และลักษณะเนื้อดินเป็นตัวบ่งชี้ที่ดีขององค์ประกอบชุมชนแบคทีเรีย องค์ประกอบของชุมชนแบคทีเรียมีความใกล้ชิดกับ
คุณลักษณะของดิน แต่ข้อมูลการใช้ประโยชน์ที่ดินเพียงอย่างเดียวไม่สามารถใช้ในการท้านายองค์ประกอบของชุมชน
จุลินทรีย์ได้ และสมบัติทางดินก็ไม่จ้าเป็นที่จะต้องสอดคล้องกันในแต่ประเภทการใช้ประโยชน์ที่ดิน นอกจากนี้การใช้วิธีการ
อ่านล้าดับเบสเพ่ือวิเคราะห์ประชากรในชุมชนแบคทีเรีย ให้ข้อมูลรายละเอียดของวิวัฒนาการของประชากรในแต่ละชุมชน 
และเป็นการประเมินรูปแบบทางชีววิทยาของชุมชนจุลินทรีย์นั้น จากการศึกษาของ Kamlesh et. al., (2011) สรุปได้ว่า 
ประวัติของการใช้ประโยชน์ที่ดินเป็นปัจจัยส้าคัญในการก้าหนดองค์ประกอบของชุมชนจุลินทรีย์มากกว่าคุณสมบัติของพืช
และดิน นอกจากนี้ชุมชนจุลินทรีย์ในดินที่ถูกรบกวนดูเหมือนจะกลับสู่สภาพเดิมเมื่อเวลาผ่านไประยะหนึ่ง  
 

Position Depth 
(cm) 

Soil Color structure Particle size 
distribution (%) 

Textural 
class 

Sand Silt Clay 
ดินเกษตรต้นน้้า 0-30 10YR 3/2 subangular 

blocky 
structure 

56 25 19 Sandy loam 

ดินเกษตรปลายน้้า 0-30 10YR 4/3 subangular 
blocky 

structure 

36 39 25 Clay loam 

ดินป่าต้นน้้า 0-30 10YR 4/3 80% 
10YR6/6 20% 

subangular 
blocky 

structure 

38 37 25 Loam 

ดินป่าปลายน้้า 0-30 7.5YR4/3 70% 
7.5 YR 4/6 30% 

Semi-angular 
blocky 

structure 

18 41 41 Silty clay 
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ภาพที่ 4 ปริมาณแบคทีเรีย และสภาพอากาศของพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย 

 
  1.2 การศึกษาประชากรของชุมชนแบคทีเรียในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย 
  ผลการจ้าแนกชนิดของแบคทีเรียด้วย 16S rRNA gene sequence โดยใช้วิธี  Next generation 
sequencing จากตัวอย่างดินในปี 2560 มีจ้านวนชนิดของแบคทีเรียที่พบเมื่อจ้าแนก 16S rRNA gene พบว่า
ปริมาณแบคทีเรียที่พบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้าจ้านวน 1,852 ชนิด ป่าปลายน้้าจ้านวน 2,567 ชนิด เกษตรต้นน้้า
จ้านวน 1,838 ชนิด และป่าต้นน้้าจ้านวน 2,511 ชนิด โดยที่ประชากรแบคทีเรียในชุมชนจัดอยู่ในไฟลัม 
Actinobacteria ร้อยละ 56.70, 38.47, 28.31 และ 23.55 โดยพบในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้า ป่าต้นน้้า เกษตรปลาย
น้้า และป่าปลายน้้า ตามล้าดับ ส่วนไฟลัม Proteobacteria พบรองลงมาที่ร้อยละ 15.71, 15.14, 11.24 และ 
15.96 โดยพบในพื้นที่เกษตรต้นน้้า ป่าต้นน้้า เกษตรปลายน้้า และป่าปลายน้้า ตามล้าดับ (ภาพท่ี 5)  
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ภาพที่ 5 อัตราส่วนประชากรในชุมชนแบคทีเรียระดับไฟลัมที่พบในปี 2560 

 
  แบคทีเรียในไฟลัม Proteobacteria พบว่าอยู่ใน class Thermoleophilla ร้อยละ 20.58, 19.92 16.32 
และ 11.37 ในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้า ป่าต้นน้้า เกษตรปลายน้้า และป่าปลายน้้า ตามล้าดับ แบคทีเรียใน class 
Alphatroteobacteria ร้อยละ 9.37, 11.59, 6.56 และ 10.71 ในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้า ป่าต้นน้้า เกษตรปลายน้้า 
และป่าปลายน้้า ตามล้าดับ(ภาพที่ 6)  

 
ภาพที่ 6 อัตราส่วนประชากรในชุมชนแบคทีเรียระดับ class ที่พบในปี 2560 
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  นอกจากนี้ยังพบแบคทีเรียใน order Rhizobiales ร้อยละ7.66, 7.43, 3.97 และ 6.80 ในพ้ืนที่เกษตรต้น
น้้า ป่าต้นน้้า เกษตรปลายน้้า และป่าปลายน้้า ตามล้าดับ (ภาพท่ี 7) 

 
ภาพที่ 7 อัตราส่วนแบคทีเรียระดับ order ที่พบในปี 2560 

  การจ้าแนกชนิดของแบคทีเรียจากตัวอย่างดินปี 2561 ปริมาณแบคทีเรียที่พบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 
928 ชนิด ป่าปลายน้้า 987 ชนิด เกษตรต้นน้้า 941 ชนิด และป่าต้นน้้า 955 ชนิด โดยที่ประชากรแบคทีเรียใน
ชุมชนจัดอยู่ในไฟลัม Proteobacteria ร้อยละ 30.12, 27.49, 27.37 และ 26.37 โดยพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 
เกษตรต้นน้้า ป่าต้นน้้าและป่าปลายน้้า ตามล้าดับ ส่วนไฟลัม Acidobacteria พบรองลงมาที่ร้อยละ 22.10, 
22.36, 22.89 และ 29.59 โดยพบในพื้นที่เกษตรปลายน้้า เกษตรต้นน้้า ป่าต้นน้้าและป่าปลายน้้า ตามล้าดับ (ภาพ
ที่ 8)  

 
ภาพที่ 8 อัตราส่วนประชากรในชุมชนแบคทีเรียระดับไฟลัมที่พบในปี 2561 
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  แบคทีเรียในไฟลัม Proteobacteria พบว่าอยู่ใน class Alphaproteobacteria ร้อยละ 15.33, 13.48, 
11.73 และ 10.71 ในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า ป่าต้นน้้า เกษตรต้นน้้า และเกษตรปลายน้้า ตามล้าดับ และแบคทีเรียใน 
class Acidobacteriia ร้อยละ 19.16, 5.24, 4.16 และ 8.56 ในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า ป่าต้นน้้า เกษตรต้นน้้า และ
เกษตรปลายน้้า ตามล้าดับ (ภาพท่ี 9)  

 
ภาพที่ 9 อัตราส่วนประชากรในชุมชนแบคทีเรียระดับ class ที่พบในปี 2561 

  นอกจากนี้ยังพบแบคทีเรียใน order Rhizobiales ร้อยละ 11.05, 9.95, 6.24 และ 6.01 ในพ้ืนที่ป่า
ปลายน้้า ป่าต้นน้้า เกษตรต้นน้้า และ เกษตรปลายน้้า ตามล้าดับ (ภาพท่ี 10) 

 
ภาพที่ 10 อัตราส่วนประชากรในชุมชนแบคทีเรียระดับ order ที่พบในปี 2561 
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  การจ้าแนกชนิดของแบคทีเรียจากตัวอย่างดินปี 2562 ปริมาณแบคทีเรียที่พบในพ้ืนที่ เกษตรต้นน้้า 806 
ชนิด ป่าต้นน้้า 1,199 ชนิด เกษตรปลายน้้า 955 ชนิด และป่าปลายน้้า 1,163 ชนิด โดยที่ประชากรแบคทีเรียใน
ชุมชนจัดอยู่ในไฟลัม Proteobacteria ร้อยละ 30.36, 29.64, 25.32 และ 24.96 โดยพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 
เกษตรต้นน้้า ป่าต้นน้้าและป่าปลายน้้า ตามล้าดับ ส่วนไฟลัม Acidobacteria พบรองลงมาที่ร้อยละ 22.10, 
22.36, 22.89 และ 29.59 โดยพบในพื้นที่เกษตรปลายน้้า เกษตรต้นน้้า ป่าต้นน้้าและป่าปลายน้้า ตามล้าดับ (ภาพ
ที่ 11)  

 
ภาพที่ 11 อัตราส่วนประชากรในชุมชนแบคทีเรียระดับไฟลัมที่พบในปี 2562 

  แบคทีเรียในไฟลัม Proteobacteria พบว่าอยู่ใน class Gammaproteobacteria ร้อยละ 13.72, 12.70, 
8.45 และ 8.87 ในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้า เกษตรปลายน้้า ป่าต้นน้้า และป่าปลายน้้า ตามล้าดับ และแบคทีเรียใน 
class Alphaproteobacteria ร้อยละ 6.64, 10.07, 10.12 และ 11.32 ในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า ป่าต้นน้้า เกษตรต้น
น้้า และเกษตรปลายน้้า ตามล้าดับ (ภาพท่ี 12)  

 
ภาพที่ 12 อัตราส่วนประชากรในชุมชนแบคทีเรียระดับ class ที่พบในปี 2562 
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  นอกจากนี้ยังพบแบคทีเรียใน order Rhizobiales ร้อยละ 3.67, 4.27, 7.19 และ 7.02 ในพ้ืนที่เกษตร
ต้นน้้า เกษตรปลายน้้า ป่าต้นน้้า และป่าปลายน้้า ตามล้าดับ (ภาพท่ี 13) 

 
ภาพที่ 13 อัตราส่วนประชากรในชุมชนแบคทีเรียระดับ order ที่พบในปี 2562 

 
  การศึกษาประชากรแบคทีเรียในพ้ืนที่ป่าต้นน้้าระหว่างปี 2560 ถึงปี 2562 พบว่าประชากรแบคทีเรียที่
เป็นประชากรหลักในปี 2560 คือ แบคทีเรียในไฟลัม Actinobacteria, Acidobacteria และ Proteobacteria 
โดยมีอัตราส่วนที่พบในประชากรร้อยละ 38.54, 20.47 และ 14.81 ตามล้าดับ ในปี 2561 แบคทีเรียที่เป็น
ประชากรหลักคือ แบคทีเรียในไฟลัม Proteobacteria , Acidobacteria และ Actinobacteria พบในประชากร
ร้อยละ 27.36, 22.88 และ 19.53 ตามล้าดับ และในปี 2562 แบคทีเรียที่เป็นประชากรหลักคือ แบคทีเรียในไฟลัม 
Acidobacteria,  Proteobacteria และ Actinobacteria พบในประชากรร้อยละ 26.40, 25.39 และ 17.42 
ตามล้าดับ (ภาพท่ี 14) 

 
ภาพที่ 14 ประชากรแบคทีเรียระดับไฟลัมในพ้ืนที่ป่าต้นน้้าระหว่างปี 2560-2562 

 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



31 

  ประชากรแบคทีเรียในพ้ืนที่ป่าต้นน้้าระดับ class พบว่า ประชากรแบคทีเรียที่เป็นประชากรหลักในปี 
2560 คือแบคทีเรียใน class Thermoleophilia, Alphaproteobacteria, Acidobacteria subgroup 6 และ 
Actinobacteria มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 20.85, 9.24, 12.54 และ 10.59 ตามล้าดับ ประชากรแบคทีเรียที่
เ ป็ นป ร ะช าก รห ลั ก ใ นปี  2 5 61  คื อ แบคที เ รี ย ใ น  class Alphaproteobacteria,  Thermoleophilia, 
Gammaproteobacteria, Acidobacteria subgroup 6, Blastocatellia,  Deltaproteobacteria แ ล ะ 
Actinobacteria มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 13.45, 9.45, 7.45, 7.14, 6.73 และ 6.47 ตามล้าดับ ประชากรหลัก
ขอ งแบคที เ รี ย ใ น ปี  2 5 62  คื อ แบคที เ รี ย ใ น  class Thermoleophilia, Acidobacteria subgroup 6, 
Actinobacteria, Alphaproteobacteria และ Blastocatellia สัดส่วนประชากรร้อยละ 20.85, 12.52, 10.59 
9.24 และ 5.14 ตามล้าดับ (ภาพที่ 15) 

 
ภาพที่ 15 ประชากรแบคทีเรียระดับ class ในพ้ืนที่ป่าต้นน้้าระหว่างปี 2560-2562 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร
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  ประชากรแบคทีเรียในพ้ืนที่ป่าต้นน้้าระดับ order พบว่า ประชากรแบคทีเรียที่เป็นประชากรหลักในปี 
2560 คือแบคทีเรียใน order Gaiellales, Acidobacteria subgroup 6, Solirubrobacterales, Rhizobiales, 
Pyrinomonadales, Rokubacteriales, Gemmatimonadales,Betaproteobacteria และ Myxococcales มี
สัดส่วนประชากรร้อยละ 10.78, 8.67, 8.41, 7.16, 4.01, 3.65, 2.85, 2.47 และ 1.65 ตามล้าดับ ประชากร
แบคที เรียที่ เป็นประชากรหลักในปี  2561 คือแบคที เรีย ใน  order Rhizobiales, Nitrososphearales, , 
Gaiellales, Pyrinomonadales, Betaproteobacteriales, Gemmatimonadales, Acidobacteria subgroup 
6, Myxococcales, Rokubacteriales และ Solirubrobacterales มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 9.88, 7.69, 6.39, 
5.74, 4.98, 4.74, 4.08, 4.01, 2.89 และ 2.77 ตามล้าดับ ประชากรหลักของแบคทีเรียในปี 2562 คือแบคทีเรีย
ใ น  order Rhizobiales, Pyrinomonadales, Gemmatimonadales, Acidobacteria subgroup 6, 
Nitrososphearales, Betaproteobacteriales, Gaiellales, Rokubacteriales, Myxococcales แ ล ะ 
Solirubrobacterales มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 7.04, 6.67, 6.59, 6.03, 5.60, 4.96, 4.87, 4.12, 3.92 และ 
2.28 ตามล้าดับ (ภาพที่ 16) 

 
ภาพที่ 16 ประชากรแบคทีเรียระดับ order ในพ้ืนที่ป่าต้นน้้าระหว่างปี 2560-2562 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร
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  การศึกษาประชากรแบคทีเรียในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้าระหว่างปี 2560 ถึงปี 2562 พบว่าประชากรแบคทีเรีย
ที่เป็นประชากรหลักในปี 2560 คือ แบคทีเรียในไฟลัม Actinobacteria, Proteobacteria และ Acidobacteria 
โดยมีอัตราส่วนที่พบในประชากรร้อยละ 56.64, 15.7 และ 8.50 ตามล้าดับ ในปี 2561 แบคทีเรียที่เป็นประชากร
หลักคือ แบคทีเรียในไฟลัม Proteobacteria, Acidobacteria และ Actinobacteria พบในประชากรร้อยละ 
27.48, 22.43 และ 16.93 ตามล้าดับ และในปี 2562 แบคทีเรียที่เป็นประชากรหลักคือ แบคทีเรียในไฟลัม 
Proteobacteria, Acidobacteria,  และ Actinobacteria พบในประชากรร้อยละ 29.35, 26.72 และ 6.54 
ตามล้าดับ (ภาพท่ี 17) 

 
ภาพที่ 17 ประชากรแบคทีเรียระดับไฟลัมในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้าระหว่างปี 2560-2562 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร
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  ประชากรแบคทีเรียในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้าระดับ class พบว่า ประชากรแบคทีเรียที่เป็นประชากรหลักในปี 
2560 คือแบคทีเรียใน class Actinobacteria, Thermoleophilia, Alphaproteobacteria และ Acidobacteria 
subgroup 6 มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 31.17, 19.94, 11.67และ 5.17 ตามล้าดับ ประชากรแบคทีเรียที่เป็น
ประชากรหลักในปี  2561 คือแบคที เรีย ใน class Alphaproteobacteria,  Acidobacteria subgroup 6, 
Gammaproteobacteria, Thermoleophilia,  Deltaproteobacteria, Gemmatimonadetes, 
Actinobacteria และ Blastocatellia มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 11.69, 9.84, 9.03, 7.63, 6.75, 6.74, 6.06 
และ 5.10 ตามล้าดับ ประชากรหลักของแบคทีเรียในปี 2562 คือแบคทีเรียใน class Gammaproteobacteria, 
Gemmatimonadetes,  Acidobacteria subgroup 6, Deltaproteobacteria, Alphaproteobacteria, 
Blastocatellia, Actinobacteria และ Thermoleophilia สัดส่วนประชากรร้อยละ 13.69, 11.46, 10.08, 9.21, 
6.44, 5.71, 2.61และ 2.33 ตามล้าดับ (ภาพท่ี 18) 

 
ภาพที่ 18 ประชากรแบคทีเรียระดับ class ในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้าระหว่างปี 2560-2562 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร
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  ประชากรแบคทีเรียในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้าระดับ order พบว่า ประชากรแบคทีเรียที่เป็นประชากรหลักในปี 
2 5 60  คื อ แบคที เ รี ย ใ น  order Streptosporangiales,  Gaiellales, Rhizobiales,  Solirubrobacterales, 
Acidobacteria subgroup 6,  Betaproteobacteria,  Pyrinomonadales,  Myxococcales แ ล ะ 
Gemmatimonadales มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 23.91, 12.55, 6.86, 6.68, 3.72, 1.52, 0.92, 0.81 และ 0.74
ตามล้าดับ ประชากรแบคทีเรียที่เป็นประชากรหลักในปี 2561 คือแบคทีเรียใน order Gemmatimonadales, 
Betaproteobacteriales, Acidobacteria subgroup 6, Rhizobiales, Gaiellales, Myxococcales, 
Pyrinomonadales, Nitrososphearales,  และ Solirubrobacterales มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 6.74, 6.59, 
6.30, 6.14, 5.34, 3.95, 3.75, 3.40 และ 2.24 ตามล้าดับ ประชากรหลักของแบคทีเรียในปี 2562 คือแบคทีเรีย
ใน  order Gemmatimonadales,  Betaproteobacteriales, Nitrososphearales, Acidobacteria subgroup 
6, Myxococcales, Pyrinomonadales, Rhizobiales, , Gaiellales และ มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 11.46, 
8.08, 7.24, 5.99, 4.90, 3.70, 3.52 และ 1.80 ตามล้าดับ (ภาพท่ี 19) 

 
ภาพที่ 19 ประชากรแบคทีเรียระดับ order ในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้าระหว่างปี 2560-2562 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร
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  การศึกษาประชากรแบคทีเรียในพ้ืนที่ป่าปลายน้้าระหว่างปี 2560 ถึงปี 2562 พบว่าประชากรแบคทีเรียที่
เป็นประชากรหลักในปี 2560 คือ แบคทีเรียในไฟลัม Actinobacteria, Acidobacteria และProteobacteria โดย
มีอัตราส่วนที่พบในประชากรร้อยละ 23.41, 17.86 และ 15.84ตามล้าดับ ในปี 2561 แบคทีเรียที่เป็นประชากร
หลักคือ แบคทีเรียในไฟลัม Acidobacteria, Proteobacteria และ Actinobacteria 19.62 พบในประชากรร้อย
ละ 29.62, 26.32 และ 19.62  ตามล้าดับ และในปี 2562 แบคทีเรียที่เป็นประชากรหลักคือ แบคทีเรียในไฟลัม 
Acidobacteria, Proteobacteria และ Actinobacteria พบในประชากรร้อยละ 25.52, 25.15 และ 24.58 
ตามล้าดับ (ภาพท่ี 20) 

 
ภาพที่ 20 ประชากรแบคทีเรียระดับไฟลัมในพ้ืนที่ป่าปลายน้้าระหว่างปี 2560-2562 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร
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  ประชากรแบคทีเรียในพ้ืนที่ป่าปลายน้้าระดับ class พบว่า ประชากรแบคทีเรียที่เป็นประชากรหลักในปี 
2560 คือแบคทีเรียใน class Thermoleophilia, Alphaproteobacteria, Verrucomicrobiae, Actinobacteria, 
Ktedonobacteria และ Acidobacteria มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 11.25, 10.74, 10.61, 10.12, 8.82 และ 
6.83 ตามล้าดับ ประชากรแบคทีเรียที่เป็นประชากรหลักในปี 2561 คือแบคทีเรียใน class Acidobacteria, 
Alphaproteobacteria, Actinobacteria,  Verrucomicrobiae, Deltaproteobacteria, Thermoleophilia, 
และ มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 19.11, 15.40, 13.41, 9.12, 5.90 และ 4.34 ตามล้าดับ ประชากรหลักของ
แบคทีเรียในปี 2562 คือแบคทีเรียใน class Actinobacteria, Acidobacteriia, Alphaproteobacteria 11.30, 
Verrucomicrobiae, และ Thermoleophilia, สัดส่วนประชากรร้อยละ 17.72, 14.77, 9.12 และ 4.30ตามล้าดับ 
(ภาพท่ี 21) 

 
ภาพที่ 21 ประชากรแบคทีเรียระดับ class ในพ้ืนที่ป่าปลายน้้าระหว่างปี 2560-2562 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร
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  ประชากรแบคทีเรียในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้าระดับ order พบว่า ประชากรแบคทีเรียที่เป็นประชากรหลักในปี 
2 5 6 0  คื อ แ บ ค ที เ รี ย ใ น  order Chthoniobacterales, Ktedonobacterales, Rhizobiales,  Gaiellales, 
Acidobacteriales, Solirubrobacterales,  Pyrinomonadales, Frankiales, Myxococcales แ ล ะ 
Betaproteobacteria มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 9.51,8.78, 7.66, 6.21, 5.43, 4.68, 3.98, 2.31, 2.29 และ 
1.33 ตามล้าดับ ประชากรแบคทีเรียที่เป็นประชากรหลักในปี 2561 คือแบคทีเรียใน order Rhizobiales, 
Chthoniobacterales, Acidobacteriales, Acidobacteria subgroup 2, Streptomycetales, 
Pyrinomonadales, Ktedonobacterales, Frankiales, Myxococcales แ ล ะ  Gaiellales 2.71 มี สั ด ส่ ว น
ประชากรร้อยละ 11.05, 7.60, 7.57, 5.57, 5.27, 4.94, 4.59, 4.50, 3.78 และ ตามล้าดับ ประชากรหลักของ
แบคที เ รี ย ใ นปี  2 5 62  คื อ แบคที เ รี ย ใ น  order Streptomycetales, Acidobacteriales, Rhizobiales, 
Chthoniobacterales, Acidobacteria subgroup 2, Myxococcales,  Betaproteobacteriales, 
Ktedonobacterales, Pyrinomonadales, Gaiellales และ Frankiales มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 10.89, 
7.57, 7.07, 6.70, 5.20, 3.98, 3.66, 3.16, 3.14, 2.53 และ 2.48 ตามล้าดับ (ภาพท่ี 22) 

 
ภาพที่ 22 ประชากรแบคทีเรียระดับ order ในพ้ืนที่ป่าปลายน้้าระหว่างปี 2560-2562 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร
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  ประชากรแบคทีเรียในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้าระหว่างปี 2560 ถึงปี 2562 พบว่าประชากรแบคทีเรียที่เป็น
ประชากรหลักในปี  2560 คือ แบคที เรียในไฟลัม Chloroflexi, Actinobacteria, Proteobacteria และ 
Acidobacteria  โดยมีอัตราส่วนที่พบในประชากรร้อยละ 30.72, 28.56, 11.08 และ 10.69 ตามล้าดับ ในปี 
2561 แบคที เ รี ยที่ เป็นประชากรหลักคือ  แบคที เ รี ย ในไฟลัม  Proteobacteria, Acidobacteria และ 
Actinobacteria พบในประชากรร้อยละ 30.19, 22.13 และ 13.29 ตามล้าดับ และในปี 2562 แบคทีเรียที่เป็น
ประชากรหลักคือ แบคทีเรียในไฟลัม Proteobacteria, Acidobacteria และ Actinobacteria พบในประชากร
ร้อยละ 30.40, 26.99 และ 12.41 ตามล้าดับ (ภาพท่ี 23) 

 
ภาพที่ 23 ประชากรแบคทีเรียระดับไฟลัมในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้าระหว่างปี 2560-2562 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร
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  ประชากรแบคทีเรียที่ เป็นประชากรหลักในปี 2560 คือแบคทีเรียใน class Ktedonobacteria 
Thermoleophilia, Actinobacteria, Alphaproteobacteria และ Acidobacteria มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 
21.42, 16.67, 6.65, 6.46 และ 4.85 ตามล้าดับ ประชากรแบคทีเรียที่เป็นประชากรหลักในปี 2561 คือแบคทีเรีย
ใ น  class Acidobacteria, Alphaproteobacteria, Actinobacteria,  Verrucomicrobiae, 
Deltaproteobacteria, และ Thermoleophilia มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 19.11, 15.40, 13.41, 9.12, 5.90 
และ 4.34 ตามล้าดับ ประชากรหลักของแบคทีเรียในปี 2562 คือแบคทีเรียใน  class Actinobacteria, 
Acidobacteriia, Alphaproteobacteria, Verrucomicrobiae, และ Thermoleophilia, สัดส่วนประชากรร้อย
ละ 17.72, 14.77, 11.30, 9.12 และ 4.30 ตามล้าดับ (ภาพท่ี 24) 

 
ภาพที่ 24 ประชากรแบคทีเรียระดับ class ในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้าระหว่างปี 2560-2562 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร
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  ประชากรแบคทีเรียในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้าระดับ order พบว่า ประชากรแบคทีเรียที่เป็นประชากรหลักในปี 
2 5 6 0  คื อ แ บ ค ที เ รี ย ใ น  order Ktedonobacterales, Gaiellales, Solirubrobacterales,  Rhizobiales, 
Acidobacteriales, Betaproteobacteria และ Myxococcales มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 21.29, 11.21, 5.09, 
3.88, 3.16, 1.55 และ 1.19 ตามล้าดับ ประชากรแบคทีเรียที่เป็นประชากรหลักในปี 2561 คือแบคทีเรียใน order 
Betaproteobacteriales, Acidobacteriales, Rhizobiales, Gemmatimonales, Nitrosotaleales, 
Acidobacteria subgroup 6, Gaiellales, Rokubacteriaales, Chthoniobacterales, Solirubrobacterales 
และ Ktedonobacterales มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 6.24, 6.16, 5.98, 5.58, 5.42, 2.73, 4.13, 2.49, 1.76, 
1.62 และ 0.60 ตามล้าดับ ประชากรหลักของแบคทีเรียในปี 2562 คือแบคทีเรียใน order Acidobacteriales, 
Gemmatimonadales, Enterobacteriales, Rhizobiales, Betaproteobacteriales, Myxococcales, 
Solibacterales, Nitrosotaleales, Gaiellales, Acidobacteria subgroup 6, Rokubacteriales, Bacillales, 
Chthoniobacterales, Ktedonobacterales และ Solirubrobacterales มีสัดส่วนประชากรร้อยละ 10.36, 
7.64, 5.68, 4.24, 3.65, 3.33, 2.98, 2.92, 2.75, 2.59, 2.23, 2.03, 1.54, 1.06 และ 0.89 ตามล้าดับ (ภาพที่  
25) 

 
ภาพที่ 25 ประชากรแบคทีเรียระดับ order ในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้าระหว่างปี 2560-2562 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร
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ประชากรของชุมชนแบคทีเรียที่พบในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปายมีสัดส่วนขึ้นอยู่กับฤดูกาลและสภาพพ้ืนที่ที่ท้าการศึกษา 
การทดลองของ Sheik et al., (2011) ในสภาวะปกติ พบว่า กรรมวิธีที่อุณหภูมิเพ่ิมขึ้น 2 °C จ้านวนประชากรแบคทีเรียมี
ขนาดเพ่ิมขึ้น 40-150% แต่ความหลากหลายของชนิดแบคทีเรียลดลง เมื่อเปรียบเทียบกับกรรมวิธีควบคุม นอกจากนี้ใน
สภาวะแห้งแล้ง กรรมวิธีที่อุณหภูมิเพ่ิมขึ้น 2 °C ขนาดชุมชนแบคทีเรียมีขนาดลดลง 50-80 เปอร์เซ็นต์ เมื่อเปรียบเทียบกับ
กรรมวิธีควบคุม การทดลองนี้แสดงให้เห็นว่าสภาพอากาศที่เปลี่ยนแปลงท้าให้เกิดการเปลี่ยนแปลงของโครงสร้างประชากร
แบคทีเรีย นอกจากนี้ผลกระทบทางอ้อมของปรากฏการณ์โลกร้อน โดยเฉพาะการลดลงของความชื้นในดินมีผลโดยตรงต่อ
ชุมชนประชากรแบคทีเรียมากกว่าผลกระทบโดยตรงของอุณหภูมิที่อุ่นขึ้น ปริมาณฝนที่ตกควบคู่กับอากาศที่อุ่นขึ้นมี
ผลกระทบอย่างมีนัยส้าคัญต่อชุมชนแบคทีเรียและมีบทบาทส้าคัญในการควบคุมจุลินทรีย์ในวัฏจักรคาร์บอนและไนโตรเจน 
ในขณะเดียวกัน Mellissa et al., (2012) พบว่า ชุมชนแบคทีเรียในฤดูแล้งมีความแตกต่างจากฤดูมรสุม แสดงให้เห็นว่าเมื่อ
ระดับความชื้นในดินในระยะต่าง ๆ ในฤดูมรสุมชุมชนแบคทีเรียมีขนาดใหญ่กว่าฤดูแล้งถึง 4.7 เท่า และยังพบว่าชุมชน
แบคทีเรียใต้ต้นสน pinon pine และ juniper มีความแตกต่างกัน ซึ่งแสดงให้เห็นว่าฟังก์ชันของจุลินทรีย์ที่อยู่ใต้ต้นไม้
เหล่านี้มีความแตกต่างกัน สามารถคาดการณ์การตอบสนองของชุมชนจุลินทรีย์ต่อการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศนั้น
ขึ้นอยู่กับการเปลี่ยนแปลของฤดูกาล ความแปรปรวนของสภาพภูมิอากาศในระดับพ้ืนดิน และองค์ประกอบของชุมชนเหนือ
พ้ืนดินที่เกี่ยวข้อง สอดคล้องกับผลการทดลองที่พบว่าชุมชนแบคทีเรียพ้ืนที่การเกษตรในฤดูฝนมีขนาดและความหลากหลาย
ของแบคทีเรียมากที่สุด และพ้ืนที่ป่าปลายน้้าในฤดูร้อนมีความหลากหลายของแบคทีเรียน้อยที่สุด จ้านวนประชากร
แบคทีเรียพ้ืนที่ป่าปลายน้้าในฤดูหนาวมีปริมาณมากที่สุด และประชากรแบคทีเรียพ้ืนที่ป่าปลายน้้าฤดูร้อนมีปริมาณน้อย
ที่สุด 
 
2 การศึกษาประชากรและจ้าแนกชนิดของราดินในพื้นที่ ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ
บริเวณลุ่มน้้าปาย 

2.1 ประชากรราดินในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย  

 นับปริมาณจ้านวนประชากรราดินจากตัวอย่างดินทั้ง 4 จุด โดยวิธี plate count จะเห็นว่าในจ้านวนดิน 
1 กรัม มีจ้านวนประชากรราดินอยู่ค่อนข้างมากโดยพบว่าในปี 2561 ตัวอย่างดินที่เก็บจากพ้ืนที่ป่าบริเวณต้นน้้าใน
ฤดูหนาวมีจ้านวนประชากรราดินมากที่สุดถึง 8.58 x 104 กล่าวคือ ในดิน 1 กรัมตรวจพบประชากรของราดิน
จ้านวน 85,800 เซลล์  ส่วนตัวอย่างดินที่มีจ้านวนประชากรราดินน้อยที่สุดเมื่อตรวจนับโดยวิธี plate count 
ได้แก่ ตัวอย่างดินจากพ้ืนที่ป่าบริเวณต้นน้้าในฤดูร้อนที่เก็บในปี 2561 ในดิน 1 กรัมตรวจพบประชากรของแอคติ
โนมัยสีทจ้านวน 1.1 x 103  หรือ 1,100 เซลล์ต่อดิน 1 กรัม (ตารางท่ี 1) 

ตารางที่ 1 แสดงจ้านวนประชากรราดินที่ตรวจนับโดยวิธี plate count จากตัวอย่างดิน 4 จุด 3 ฤดู ในช่วงเวลา 3 
ปี 

ปี/ฤดู ป่าปลายน้้า เกษตรปลายน้้า เกษตรต้นน้้า ป่าต้นน้้า 
ปี 2560     

หนาว 3.95 x 104 5.84 x 104 7.05 x 104 7.98 x 104 
ร้อน 1.8 x 104 1.6 x 104 5.8 x 103 6.1 x 103 
ฝน 2.81 x 104 2.38 x 104 4.10 x 103 2.95 x 103 
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ปี 2561     
หนาว 4.51 x 104 6.41 x 104 6.35 x 104 8.58 x 104 
ร้อน 1.48 x 104 1.26 x 104 3.71 x 103 1.10 x 103 
ฝน 1.80 x 104 2.98 x 104 4.46 x 103 3.21 x 103 

ปี 2562     
หนาว 2.46 x 104 8.08 x 104 4.81 x 104 1.60 x 104 
ร้อน 2.40 x 104 2.10 x 104 2.97 x 103 2.15 x 103 
ฝน 2.20 x 104 3.20 x 104 4.56 x 103 2.52 x 103 

 
เมื่อน้าราดินที่แยกได้มาท้าการศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาพบว่าราส่วนใหญ่ที่เลี้ยงได้เป็นราในสกุล 

Aspergillus และPenicillium รวมทั้งระยะสืบพันธุ์ของราทั้ง 2สกุล เช่น รา Taralomyces spp.,  Neosartorya 
spp.,  Emericella spp.,  Eupenicillium spp. และ Hamigera spp. เป็นต้น นอกจากนี้ยังพบว่ามีราที่ส้าคัญ
ทางการเกษตรอีกหลายชนิดราที่มีประโยชน์ทางการเกษตรที่น้ามาใช้เป็นราปฏิปักษ์กับเชื้อสาเหตุโรคพืชหลาย
ชนิด เช่น รา Trichoderma spp. ราที่มีรายงานเป็นราสาเหตุโรคกับพืช เช่น รา Fusarium  spp.,  Rhizoctonia 
sp. การศึกษาครั้งนี้สามารถแยกราที่มีความส้าคัญในการช่วยย่อยสลายเศษซากพืชในป่าอย่าง รา Xylaria spp. 
(ภาพท่ี 1 และ 2) 

 

 
 

ภาพที่ 1 ลักษณะโคโลนีของราที่แยกได้จากดินในพื้นที่ลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน 
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ภาพที่ 2 ลักษณะ ascospore ของราที่แยกได้จากดินในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน 

 

2.2 ภาพรวมชุมชนเชื้อราในพื้นท่ีลุ่มน้้าปาย 

ตัวอย่างดินที่เก็บจากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปายในบริเวณต้นน้้าและปลายน้้าสามารถอ่านล้าดับเบสได้ 524,008 

และ 554,832 ล้าดับเบส แบ่งตามพ้ืนที่เก็บตัวอย่าง ได้แก่ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า พ้ืนที่ป่าต้นน้้า พ้ืนที่ป่าปลายน้้า  

และพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า  สามารถอ่านล้าดับเบสได้ประมาณ 3,084 ครั้งต่อพ้ืนที่ จ้านวนรวมทั้งหมดของหน่วย

อนุกรมวิธานเชิงปฏิบัติการ หรือ operational taxonomic unit (OTUs) ที่ตรวจพบล้าดับเบสในทุก ๆ ตัวอย่าง

ดินมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 30,824 OTUs ที่สามารถระบุได้ในแต่ละตัวอย่างดิน ส่วนใหญ่จัดจ้าแนกอยู่ใน ไฟลัม 

Ascomycota โดยพบว่าพ้ืนที่ต้นน้้ามีทั้งหมด  57 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ปลายน้้า 46 เปอร์เซ็นต์ รองลงมา ได้แก่ 

ไฟลัม Basidiomycota ตรวจพบในพ้ืนที่ต้นน้้า 20 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ปลายน้้า 31 เปอร์เซ็นต์ ตามด้วยไฟลัม 

Mortierellomycota ซึ่งพบในพ้ืนที่ต้นน้้า 3 เปอร์เซ็นต์และพ้ืนที่ปลายน้้า 2 เปอร์เซ็นต์ การศึกษาครั้งนี้พบว่ามี

ล้าดับเบสของราดินที่ไม่ตรงกับฐานข้อมูลของ National Center for Biotechnology Information (NCBI) ซึ่ง

อาจจะเป็นล้าดับเบสของราดินชนิดใหม่ที่ยังไม่มีรายงานไว้ในฐานข้อมูลดังกล่าว โดยพบในพ้ืนที่ต้นน้้า 11 

เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ปลายน้้า 11 เปอร์เซ็นต์ ทั้งนี้มีการตรวจพบล้าดับเบสที่ไม่สามารถก้าหนดหรือไม่สามารถระบุ

ได้ว่าจัดอยู่ในกลุ่มราใดเนื่องมาจากล้าดับเบสที่ตรวจพบเป็นสายสั้น ๆ ท้าให้ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็นราดิน โดย

ตรวจพบในพ้ืนที่ต้นน้้า 9 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ปลายน้้า 10 เปอร์เซ็นต์ ชุมชนราดินจากการสุ่มเก็บตัวอย่างดินใน

พ้ืนที่ต้นน้้า 3 ปีติดตอ่กันสามารถแบ่งออกได้เป็น 6 กลุ่มดังนี้  

1) กลุ่ม A (พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า ปี 2560 มี 105 OTUs) ประกอบด้วย ราใน ไฟลัม Ascomycota จ้านวน 
58 เปอร์เซ็นต์ ไฟลัม Basidiomycota 21 เปอร์เซ็นต์ ล้าดับเบสที่ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็นรากลุ่มใด 11 
เปอร์เซ็นต์ ไฟลัม Mortierellomycota 7 เปอร์เซ็นต์ และล้าดับเบสที่ไม่สามารถจัดจ้าแนกได้ 3 เปอร์เซ็นต์  
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2) กลุ่ม B (พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า ปี 2561 มี 162 OTUs) ประกอบด้วยราใน ไฟลัม Ascomycota 62 
เปอร์เซ็นต์ ไฟลัม Basidiomycota 25 เปอร์เซ็นต์ ล้าดับเบสที่ไม่สามารถจัดจ้าแนกได้ 7 เปอร์เซ็นต์ ล้าดับเบสที่
ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็นรากลุ่มใด 3 เปอร์เซ็นต์ และ ไฟลัม Mortierellomycota 1 เปอร์เซ็นต์ 
  3) กลุ่ม C (พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า ปี 2562 มี 130 OTUs) ประกอบด้วยล้าดับเบสที่ไม่สามารถจัดจ้าแนกได้ 
47 เปอร์เซ็นต์ ล้าดับเบสที่ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็นรากลุ่มใด 23 เปอร์เซ็นต์ ไฟลัม Ascomycota 21 เปอร์เซ็นต์ 
ไฟลัม Basidiomycota 4 เปอร์เซ็นต์ และไฟลัม Glomeromycota 3 เปอร์เซ็นต์  

4) กลุ่ม D (พ้ืนที่ป่าต้นน้้าปี 2560 มี 345 OTUs) ประกอบด้วย ไฟลัม Ascomycota 48 เปอร์เซ็นต์ 

ไฟลัม Basidiomycota 21 เปอร์เซ็นต์ ล้าดับเบสที่ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็นรากลุ่มใด 19 เปอร์เซ็นต์ ไฟลัม 

Mortierellomycota 9 เปอร์เซ็นต์ และล้าดับเบสที่ไม่สามารถจัดจ้าแนกได้ 1 เปอร์เซ็นต ์

5) กลุ่ม E (พ้ืนที่ป่าต้นน้้าปี 2561 มี 117 OTUs) ประกอบด้วย ไฟลัม Ascomycota 61 เปอร์เซ็นต์ 
ล้าดับเบสที่ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็นรากลุ่มใด 15 เปอร์เซ็นต์ ไฟลัม Basidiomycota 11 เปอร์เซ็นต์ และล้าดับ
เบสที่ไม่สามารถจัดจ้าแนกได้ 14 เปอร์เซ็นต์  

6) กลุ่ม F (พ้ืนที่ป่าต้นน้้าปี 2562 มี 126 OTUs) ประกอบด้วย ไฟลัม Ascomycota 64 เปอร์เซ็นต์ 
ล้าดับเบสที่ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็นรากลุ่มใด 19 เปอร์เซ็นต์ ไฟลัม Basidiomycota 15 เปอร์เซ็นต์ และล้าดับ
เบสที่ไม่สามารถจัดจ้าแนกได้ 2 เปอร์เซ็นต ์

ชุมชนราดินจากการสุ่มเก็บตัวอย่างดินในพื้นท่ีปลายน้้า 3 ปีติดตอ่กันสามารถแบ่งออกได้เป็น 6 กลุ่มดังนี้  

1) กลุ่ม A (พ้ืนที่เกษตรปลายน้้า ปี 2560 มี 213 OTUs) ประกอบด้วย ราใน ไฟลัม Ascomycota 
จ้านวน 38 เปอร์เซ็นต์ ไฟลัม Basidiomycota 22 เปอร์เซ็นต์ ล้าดับเบสที่ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็นรากลุ่มใด 31 
เปอร์เซ็นต์ ไฟลัม Glomeromycota 5 เปอร์เซ็นต์ และ ไฟลัม Mortierellomycota 3 เปอร์เซ็นต์  

2) กลุ่ม B (พ้ืนที่เกษตรปลายน้้า ปี 2561 มี 266 OTUs) ประกอบด้วยราใน ไฟลัม Ascomycota 58 
เปอร์เซ็นต์ ล้าดับเบสที่ไม่สามารถจัดจ้าแนกได้ 20 เปอร์เซ็นต์ ล้าดับเบสที่ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็นรากลุ่มใด 11 
เปอร์เซ็นต์ ไฟลัม Basidiomycota 9 เปอร์เซ็นต์ และ ไฟลัม Chytridiomycota 0.6 เปอร์เซ็นต์ 

3) กลุ่ม C ( พ้ืนที่ เกษตรปลายน้้า ปี  2562 มี 104 OTUs) ประกอบด้วย ไฟลัม Ascomycota 81 
เปอร์เซ็นต์ ล้าดับเบสที่ไม่สามารถจัดจ้าแนกได้ 11 เปอร์เซ็นต์ ล้าดับเบสที่ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็นรากลุ่มใด 5 
เปอร์เซ็นต์ และไฟลัม Glomeromycota 2 เปอร์เซ็นต ์

4) กลุ่ม D (พ้ืนที่ป่าปลายน้้าปี 2560 มี 154 OTUs) ประกอบด้วย ไฟลัม Basidiomycota 60 เปอร์เซ็นต์ 
ล้าดับเบสที่ไม่สามารถจัดจ้าแนกได้ 14 เปอร์เซ็นต์ ไฟลัม Ascomycota 13 เปอร์เซ็นต์ ล้าดับเบสที่ไม่สามารถ
ระบุได้ว่าเป็นรากลุ่มใด 7 เปอร์เซ็นต์ และไฟลัม Mucoromycota 4 เปอร์เซ็นต ์

5) กลุ่ม E (พ้ืนที่ป่าปลายน้้าปี 2561 มี 59 OTUs) ประกอบด้วย ไฟลัม Ascomycota 29 เปอร์เซ็นต์ 
ไฟลัม Basidiomycota 28 เปอร์เซ็นต์ ไฟลัม Chytridiomycota 16 เปอร์เซ็นต์ ล้าดับเบสที่ไม่สามารถจัดจ้าแนก
ได้ 14 เปอร์เซ็นต์ และล้าดับเบสที่ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็นรากลุ่มใด 12 เปอร์เซ็นต์  

6) กลุ่ม F (พ้ืนที่ป่าปลายน้้าปี 2562 มี 112 OTUs) ประกอบด้วย ไฟลัม Basidiomycota 66 เปอร์เซ็นต์ 
ไฟลัม Ascomycota 24 เปอร์เซ็นต์ ล้าดับเบสที่ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็นรากลุ่มใด 8 เปอร์เซ็นต์ และล้าดับเบสที่
ไม่สามารถจัดจ้าแนกได้ 2 เปอร์เซ็นต์ 
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2.3 องค์ประกอบชุมชนของเชื้อราและความหลากหลายทางวิวัฒนาการ 
จ้านวนรวมทั้งหมดของชุมชนดีเอ็นเอที่แยกได้จากตัวอย่างดินมีน้้าหนักโมเลกุลสูง 231–438 bp โดยการ

ใช้คู่ไพรเมอร์ ITS1-ITS2 ดีเอ็นเอที่แยกได้ถูกท้าให้บริสุทธิ์ก่อนน้าไปเพ่ิมจ้านวน ชิ้นส่วนของ ITS rDNA ได้มาจาก
ตัวอย่างดีเอ็นเอทั้งหมดที่ผ่านการเพ่ิมจ้านวนด้วย Polymerase chain reaction (PCR) โดยตรง ล้าดับเบสของ 
ITS rDNA ของเชื้อราส่วนใหญ่ (68 เปอร์เซ็นต์) มีความคล้ายคลึงกันสูงถึง 100% กับเชื้อราทั่ว ๆ ไปที่พบใน
สิ่งแวดล้อมหรือสายพันธุ์ที่รายงานอยู่ในฐานข้อมูล NCBI อย่างไรก็ตามพบว่า ล้าดับเบสจากการศึกษาครั้งนี้ไม่
สามารถจับคู่กับล้าดับเบสในฐานข้อมูล NCBI ได้มากกว่า 300 bp โดยพบว่าตัวอย่างดีเอ็นเอ ในปี 2561 ไม่
สามารถจับคู่กับล้าดับเบสในฐานข้อมูล NCBI 13.5 เปอร์เซ็นต์และตัวอย่างดีเอ็นเอ ในปี 2562 ไม่สามารถจับคู่กับ
ล้าดับเบสในฐานข้อมูล NCBI  23.5 เปอร์เซ็นต์ โดยล้าดับเบสเหล่านี้ส่วนใหญ่ตรงกับสมาชิกของ Fungi incertae 
sedis  

การก้าหนด phylogenetic ของ phylotypes ด้าเนินการโดยจับคู่ล้าดับเบสที่คล้ายคลึงกันที่สุดโดย

อาศัยการวิเคราะห์ BLASTn (การค้นหาความเหมือนของ nucleotide sequence เปรียบเทียบกับ nucleotide 

sequence ที่มีรายงานอยู่ในฐานข้อมูล NCBI) การศึกษาในครั้งนี้พบว่า ในปี 2561 มีล้าดับเบสของราที่เหมือนกับ

ราที่เคยรายงานไว้ทั่วโลก 4,244 OTUs  และ ในปี 2563 มี 3,738 OTUs โดยไฟลัม หลัก ๆ ที่สามารถจัดกลุ่มได้

คือ Ascomycota, Basidiomycota, Zygomycota และ Chytridiomycota อย่างไรก็ตามพบล้าดับเบสจ้านวน

มากที่ตรงกับสมาชิกของ Fungi incertae sedis การวิเคราะห์ล้าดับเบสพบว่าสมาชิกของไฟลัม Ascomycota 

เป็นกลุ่มราที่พบมากที่สุดในการศึกษานี้ ในกลุ่ม Ascomycota พบว่า class Sordariomycetes มีมากที่สุดตาม

ด้วย Dothideomycetes, Eurotiomycetes, Dothideomycetes และ mitosporic Pezizomycetes ตามล้าดับ 

ส่วนไฟลัม Basidiomycota พบมากเป็นอันดับสองในแง่ของความหลากหลายทางวิวัฒนาการ นอกจากนี้ยังตรวจ

พบ Chytridiomycota, Glomeromycota และ Zygomycota แต่พบได้น้อยในการศึกษานี้ ล้าดับเบสที่เหลือ

ส่วนใหญ่เป็นเชื้อราที่ไม่สามารถเพาะเลี้ยงได้จากสภาพแวดล้อมที่หลากหลายซึ่งจะถูกรายงานเป็ นสมาชิกของ 

Fungi incertae sedis เป็นที่น่าสังเกตว่า class Sordariomycetes มีการแพร่กระจายออยู่ในทุก ๆ ตัวอย่างดิน 

สกุลที่ตรวจพบได้มากที่สุดคือ Fusarium  

ในปี 2560 พบล้าดับเบสทั้งหมด 87,536 ล้าดับเบส โดยพบว่าพื้นที่เกษตรปลายน้้ามี 17,512 ล้าดับเบส 

พ้ืนที่ป่าปลายน้้ามี 39,136 ล้าดับเบส พ้ืนที่เกษตรต้นน้้ามี 6,413 ล้าดับเบส พ้ืนที่ป่าต้นน้้ามี 24,475 ล้าดับเบส 

ในปี 2561 พบล้าดับเบสทั้งหมด 72,199 ล้าดับเบส แบ่งเป็นพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 25,161 ล้าดับเบส พื้นที่ป่า

ปลายน้้า 11,451 ล้าดับเบส พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 29,982 ล้าดับเบส และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 5,605 ล้าดับเบส  ในปี 

2562 พบล้าดับเบสทั้งหมด 65,830 ล้าดับเบส แบ่งเป็นพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 14,313 ล้าดับเบส พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 

27,839 ล้าดับเบส พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 16,275 ล้าดับเบส และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 7,403 ล้าดับเบส 

 ไฟลัมส้าคัญที่ตรวจพบได้มากจากการศึกษาในปี 2560 2561 2562 คือ ไฟลัม Ascomycota พบ 61.1 

เปอร์เซ็นต์ โดยในปี 2560 ตรวจพบ 38.45 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า  14.75 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่ป่า

ปลายน้้า  69.97 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้า และ 53.44 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่ป่าต้นน้้า ในปี 2561 ตรวจพบ 

76.25 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า  48.82 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า  61.64 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่
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เกษตรต้นน้้า และ 36.59 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่ป่าต้นน้้า ส่วนปี 2562 ตรวจพบ 70.42 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่เกษตร

ปลายน้้า  28.54 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า  52.16 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้า และ 74.55 เปอร์เซ็นต์ 

ในพ้ืนที่ป่าต้นน้้า ส้าหรับไฟลัม Basidiomycota ที่พบมากเป็นอันดับสองพบว่าในปี 2560 ตรวจพบ 21.36 

เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า  59.60 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า  14.47 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่เกษตรต้น

น้้า และ 18.18 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่ป่าต้นน้้า  ในปี 2561 ตรวจพบ 5.82 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า  

33.26 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า  29.61 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้า และ 46.02 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่ป่า

ต้นน้้า  ส่วนในปี 2562 ตรวจพบ 3.46 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า  63.23 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า  

4.81 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้า และ 6.63 เปอร์เซ็นต์ในพ้ืนที่ป่าต้นน้้า  เชื้อราที่ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็น

รากลุ่มใด เป็นกลุ่มที่มีปริมาณมากที่สุดเป็นอันดับ 3 ประกอบด้วย ปี 2560 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 28.81 

เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 6.82 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 8.16 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 16.33 

เปอร์เซ็นต์ ปี 2561 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 5.53 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 7.36 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่

เกษตรต้นน้้า 2.54 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 13.91 เปอร์เซ็นต์ ส่วนในปี 2562 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลาย

น้้า 8.23 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 6.06 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 7.66 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 9.47 

เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 3)  

 

 

 

 

 

ภาพที่ 3 แสดงสัดส่วนของราดินแต่ละ ไฟลัม ที่ตรวจพบในตัวอย่างดินที่เก็บจากพ้ืนที่เกษตรและพ้ืนที่ป่าบริเวณ

ลุ่มน้้าปายในปี 2560-2562 (UA=พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า, UF = พ้ืนที่ป่าต้นน้้า, DA = พ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 

DF = พ้ืนที่ป่าปลายน้้า) 

เมื่อพิจารณาภายในไฟลัม Ascomycota พบว่า class Sordariomycetes เป็น class ที่พบมากท่ีสุดใน
ทุก ๆ ปี (2560-2562) โดยพบว่าในปี 2560 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 16.35 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 
1.7 เปอร์เซ็นต์ พื้นที่เกษตรต้นน้้า 53.46 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 39.78 เปอร์เซ็นต์ ในปี 2561 ตรวจพบใน
พ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 46.91 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 15.17 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 37.07 เปอร์เซ็นต์ 
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และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 12.61 เปอร์เซ็นต์ ส่วนในปี 2562 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 48.72 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่า
ปลายน้้า 13.37 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 39.16 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 46.66 เปอร์เซ็นต์ ซึ่งพบมาก
ในพ้ืนที่เกษตรกรรม ในส่วนของไฟลัม Basidiomycota พบว่า class Agaricomycetes เป็น class ที่พบมากท่ีสุด
ในทุก ๆ ปี (2560-2562) โดยพบว่าในปี 2560 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 18.26 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลาย
น้้า 23.44 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 12.70 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 16.91 เปอร์เซ็นต์ ในปี 2561 ตรวจ
พบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 5.5 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 32.65 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 28.94 
เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 45.16 เปอร์เซ็นต์ ส่วนในปี 2562 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 3.29 เปอร์เซ็นต์ 
พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 62.47 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 4.68 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 5.93 เปอร์เซ็นต์ ซึ่งพบ
มากในพ้ืนที่ป่า (ภาพที่ 4)  
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 4 แสดงสัดส่วนของราดินแต่ละ class ที่ตรวจพบในตัวอย่างดินที่เก็บจากพ้ืนที่เกษตรและพ้ืนที่ป่าบริเวณลุ่ม

น้้าปายในปี 2560-2562 (UA=พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า, UF = พ้ืนที่ป่าต้นน้้า, DA = พ้ืนที่เกษตรปลายน้้า, DF = 

พ้ืนที่ป่าปลายน้้า) 
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 ภายใน class Sordariomycetes ของ ไฟลัม Ascomycota พบว่า order Hypocreales เป็น order ที่

พบมากที่สุด โดยพบว่าในปี 2560 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 4.11 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 1.05 

เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 13.81 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 11.3 เปอร์เซ็นต์ ในปี 2561 ตรวจพบในพ้ืนที่

เกษตรปลายน้้า 29.57 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 9.36 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 29.57 เปอร์เซ็นต์ และ

พ้ืนที่ป่าต้นน้้า 3.98 เปอร์เซ็นต์ ในปี 2562 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 16.48 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 

7.11 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 20.91 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 18.66 เปอร์เซ็นต์ ภายใน ไฟลัม 

Basidiomycota class Agaricomycetes พบว่า order Russulales เป็น order ที่พบมากที่สุด โดยพบว่าในปี 

2560 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 15.97 เปอร์เซ็นต์ ไม่พบในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า  พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า และพ้ืนที่

ป่าต้นน้้า ในปี 2561 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 0.39 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 24.96 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่

เกษตรต้นน้้า 3.26 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 2.13 เปอร์เซ็นต์ ในปี 2562 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 

0.17 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 18.84 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าต้นน้้า 0.26 เปอร์เซ็นต์ และไม่พบในพื้นที่เกษตรต้น

น้้า การศึกษาครั้งนี้ พบ order Russulales ทุก ๆ ฤดูของพ้ืนที่ป่าปลายน้้า (ภาพท่ี 5) 

 

 

 

ภาพที่ 5 แสดงสัดส่วนของราดินแต่ละ order ที่ตรวจพบในตัวอย่างดินที่เก็บจากพ้ืนที่เกษตรและพ้ืนที่ป่าบริเวณลุ่ม

น้้าปายในปี 2560-2562 (UA=พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า, UF = พื้นที่ป่าต้นน้้า, DA = พื้นที่เกษตรปลายน้้า, DF = พ้ืนที่ป่า

ปลายน้้า) 
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 เมื่อพิจารณา order Hypocreales และ Sordariales  พบว่า family เด่นที่พบมาก ได้แก่ Nectriaceae 

ตรวจพบจ้านวน 10.1 เปอร์เซ็นต์ ในปี 2560 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 3.03 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 

9.52 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าต้นน้้า 4.75 เปอร์เซ็นต์  และไม่พบ Nectriaceae ในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า ในปี 2561 ตรวจ

พบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 21.52 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 7.89 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 11.02 

เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 2.54 เปอร์เซ็นต์  ในปี 2562 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 13.02 เปอร์เซ็นต์ 

พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 5.15 เปอร์เซ็นต์ พื้นที่เกษตรต้นน้้า 17.02 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 12.41เปอร์เซ็นต์ โดย 

family Nectriaceae พบมากสุดในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า order Russulales มี family เด่นที่พบมาก ได้แก่ 

Russulaceae ในปี 2560 ตรวจพบเฉพาะในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า 15.97 เปอร์เซ็นต์ ไม่พบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 

พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า ในปี 2561 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 0.30 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลาย

น้้า 24.96 เปอร์เซ็นต์ พื้นที่เกษตรต้นน้้า 3.01 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 2.13 เปอร์เซ็นต์  ในปี 2562 ตรวจ

พบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 0.17 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 18.84 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าต้นน้้า 0.21 เปอร์เซ็นต์ 

และไม่พบในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้า Russulaceae ถูกพบมากในพ้ืนที่ป่าปลายน้้าในทุก ๆ ฤดู (ภาพที่ 6) 

 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 6 แสดงสัดส่วนของราดินแต่ละ family ที่ตรวจพบในตัวอย่างดินที่เก็บจากพ้ืนที่เกษตรและพ้ืนที่ป่าบริเวณลุ่ม

น้้าปายในปี 2560-2562 (UA=พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า, UF = พ้ืนที่ป่าต้นน้้า, DA = พื้นที่เกษตรปลายน้้า, DF = 

พ้ืนที่ป่าปลายน้้า) 
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ใน family Russulaceae  สกุล (genus) เด่นที่พบมาก ได้แก่ Russula ตรวจพบ 0.7 เปอร์เซ็นต์ โดยใน

ปี 2560 ตรวจพบเฉพาะในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า 6.41 เปอร์เซ็นต์ ในปี 2561 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 0.29 

เปอร์เซ็นต์  พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 24.96 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 3.01 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 2.13 

เปอร์เซ็นต์ ในปี 2562 ตรวจพบเฉพาะในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า 14.64 เปอร์เซ็นต์ รา Russula เป็น สกุลที่พบมากใน

พ้ืนที่ป่าปลายน้้าและชนิด (species) ที่พบมากสุด ได้แก่ Russula cyanoxantha (ภาพท่ี 7) 

 
 

 
ภาพที่ 7 แสดงสัดส่วนของราดินแต่ละ genus ที่ตรวจพบในตัวอย่างดินที่เก็บจากพ้ืนที่เกษตรและพ้ืนที่ป่าบริเวณลุ่ม

น้้าปายในปี 2560-2562 (UA=พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า, UF = พ้ืนที่ป่าต้นน้้า, DA = พื้นที่เกษตรปลายน้้า, DF = 

พ้ืนที่ป่าปลายน้้า) 

ส้าหรับราดินสกุลที่ เด่นที่สุดในการศึกษาครั้งนี้  ได้แก่ ราสกุล Fusarium ตรวจพบจ้านวน 8.6 

เปอร์เซ็นต์ โดยพบว่าในปี 2560 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 2.11 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 7.85 

เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าต้นน้้า 3.62 เปอร์เซ็นต์ แต่ไม่พบในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า ในปี 2561 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลาย

น้้า 18.99 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 7.40 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 9.83 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 

2.16 เปอร์เซ็นต์ ส่วนในปี 2562 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 11.76 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 4.75 
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เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 15.81 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 10.55 เปอร์เซ็นต์ ราดินสุกล Fusarium พบ

มากสุดในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า ชนิดที่พบมาก ได้แก่ รา Fusarium solani พบว่าในปี 2560 มีรา Fusarium 

solani  ในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 2.08 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 6.95 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าต้นน้้า 2.96 

เปอร์เซ็นต์ ในปี 2560 ไม่พบรา Fusarium solani  ในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า ในปี 2561 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลาย

น้้า 13.19 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 6.60 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 7.84 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 

1.83 เปอร์เซ็นต์ ในปี 2562 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 9.18 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 3.61 เปอร์เซ็นต์ 

พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 12.17 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 6.99 เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 8) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 8 แสดงสัดส่วนของราดินแต่ละ species ที่ตรวจพบในตัวอย่างดินที่เก็บจากพ้ืนที่เกษตรและพ้ืนที่ป่าบริเวณ

ลุ่มน้้าปายในปี 2560-2562 (UA=พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า, UF = พ้ืนที่ป่าต้นน้้า, DA = พ้ืนที่เกษตรปลายน้้า, DF 
= พ้ืนที่ป่าปลายน้้า) 
ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ระหว่างชุมชนแสดงให้เห็นว่ามีการเปลี่ยนแปลงบางอย่างแม้จะมีไฟลัมที่อุดม

สมบูรณ์เหมือนกัน ภายในชุมชนเชื้อรา ไฟลัม Ascomycota ซึ่งเป็นไฟลัมที่มีความอุดมสมบูรณ์มากที่สุดใน

การศึกษาครั้งนี้ มีเปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์ในแต่ละพ้ืนที่ แต่ละฤดู  ในระยะเวลา 3 ปีที่แตกต่างกันโดยการ

วิเคราะห์แบบ taxa bar plot พบว่าในปี 60 พ้ืนที่เกษตรต้นน้้าในฤดูฝนไม่ปรากฏ ดังแสดงในตารางที่ 2 (ภาพที่ 

9) 
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ตารางที่ 2 เปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์ของ ไฟลัม Ascomycota แต่ละพ้ืนที่ แต่ละฤดู ในระยะเวลา 3 ปี 

พ้ืนที่เก็บตัวอย่าง 
ปี 2560 ปี 2561 ปี 2562 

หนาว ร้อน ฝน หนาว ร้อน ฝน หนาว ร้อน ฝน 
เกษตรปลายน้้า (DA) 51.63 31.24 32.48 62.33 69.04 15.09 68.59 71.80 70.86 
ป่าปลายน้้า (DF) 4.71 18.64 20.91 84.95 70.57 73.22 31.27 28.47 25.89 
เกษตรต้นน้้า (UA) 73.65 66.28 - 86.21 17.24 81.46 55.21 55.67 45.60 
ป่าต้นน้้า (UF) 54.33 50.08 55.91 15.82 33.14 60.82 81.55 77.26 64.83 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 9 แสดงสัดส่วนของราดินแต่ละ ไฟลัม ที่ตรวจพบในตัวอย่างดินที่เก็บจากพ้ืนที่เกษตรและพ้ืนที่ป่าบริเวณ

ลุ่มน้้าปายในฤดูหนาว(1) ร้อน(2) ฝน(3) ในปี 2560-2562 (UA=พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า, UF = พ้ืนที่ป่าต้นน้้า, DA = 

พ้ืนที่เกษตรปลายน้้า, DF = พ้ืนที่ป่าปลายน้้า) 
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 2.4 ความหลากหลายของชุมชนเชื้อรา 
นอกจากองค์ประกอบของชุมชนที่โดดเด่นแล้วความหลากหลายของเชื้อราภายในชุมชนเหล่านี้ยังมีความ

แตกต่างกัน จากการค้านวณท่ีระยะวิวัฒนาการ <0.03 (ความคล้ายคลึงกันของล้าดับเบสประมาณ 97 เปอร์เซ็นต์) 
ด้วยการวิเคราะห์ Shannon และ Principal Co-ordinates Analysis (PCoA) พบว่าความหลากหลายของเชื้อรา
มีความคล้ายคลึงกันในแต่ละฤดูกาลในแต่ละพ้ืนที่เก็บตัวอย่าง ชุมชนป่าต้นน้้าในฤดูฝน (UF3) มีความหลากหลาย
มากกว่าชุมชนอ่ืน และพบว่ามีความหลากหลายสูงที่สุดจากตัวอย่างดินที่เก็บในฤดูฝน รองลงมาคือตัวอย่างดินที่
เก็บในฤดูหนาวและฤดูร้อน ตามล้าดับ (ภาพที่ 10) ผลของการประมาณค่า Chao 1 และการวิเคราะห์ 
rarefaction curve สนับสนุนผลการวิเคราะห์ข้างต้นเช่นเดียวกัน การวิเคราะห์ β-diversity โดยการเปรียบเทียบ
ชุมชนของพล็อต Non-metric Multi-dimensional Scaling (NMDS) ระบุว่ามีกลุ่มต่าง ๆ เกิดขึ้นระหว่าง ฤดู
หนาว ฤดูร้อน และฤดูฝน การวิเคราะห์พล็อต NMDS แสดงให้เห็นความแตกต่างระหว่างชุมชนราดินในฤดูหนาว 
ฤดูร้อน และฤดูฝน ด้วยเหตุนี้จะเห็นว่าคุณสมบัติของดินที่แตกต่างกันมีผลต่อชุมชนเชื้อราในพ้ืนที่เก็บตัวอย่างทั้ง 
4 แหล่งใน 3 ฤดูกาล เมื่อรวมกันแล้วชุมชนราในฤดูหนาวและฤดูร้อนแสดงให้เห็นถึงการกระจายตัวที่ใกล้เคียงกัน 
ในขณะที่ชุมชนราในฤดูฝนมีการแยกกลุ่มออกมา ผลลัพธ์เหล่านี้สะท้อนถึงการกระจายทางภูมิศาสตร์และ
องค์ประกอบต่าง ๆ ของดินในฤดูฝน 

 
 

 
 
 
 

 

 
 

ภาพที่ 10 แสดงการกระจายตัวของชุมชนเชื้อราแต่ละพ้ืนที่ในการเก็บตัวอย่าง 3 ปี 
 

จากการสุ่มตัวอย่างดินในพ้ืนที่ท้าการเกษตรและพ้ืนที่ป่า โดยส้ารวจพ้ืนที่ 4 แห่ง เป็นเวลา 3 ปี 
ครอบคลุม 3 ฤดูกาล ท้าให้ได้ฐานข้อมูลที่ครอบคลุมเชื้อรามากที่สุด ความรู้ที่ได้จากการศึกษาในครั้งนี้ถือเป็นครั้ง
แรกในการหาล้าดับเบสด้วยเทคนิค next generation sequencing (NGS) โดยอาศัยพ้ืนฐานทางชีวโมเลกุลเพ่ือ
ศึกษาความหลากหลายของชุมชนเชื้อราในดินโดยการระบุลักษณะของชุมชนเชื้อราในพื้นที่ต้นน้้าและปลายน้้าของ
ลุ่มน้้าปาย จังหวัดแม่ฮ่องสอน การใช้เทคนิค NGS แสดงให้เห็นถึงความหลากหลายของเชื้อราที่สูงมาก 
phylotypes ของเชื้อราที่ถูกระบุมากที่สุด คือ ไฟลัมไฟลัม Ascomycota ซึ่งสอดคล้องกับรายงานก่อนหน้านี้ที่
ระบุถึงความอุดมสมบูรณ์และการแพร่กระจายของรา ascomycetes ในดินทั่วโลก (Prober et al., 2014) 
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การศึกษาในครั้งนี้สอดคล้องกับรายงานก่อนหน้านี้ที่กล่าวว่า ไฟลัม Ascomycota เป็นชุมชนเชื้อราในดินที่มีความ
โดดเด่นและพบได้มากที่สุด (Sterflinger et al., 2012; Abed et al., 2013; Bastida et al., 2013) ส้าหรับ
องค์ประกอบชุมชนราดินโดยรวมของพ้ืนที่ศึกษาในครั้งนี้พบว่าล้าดับเบสของเชื้อราส่วนใหญ่แบ่งออกได้ 5 ไฟลัม 
ส้าคัญ ได้แก่ Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, Glomeromycota และ Zygomycota ซึ่งคิด
เป็น 80 เปอร์เซ็นต์ ของ OTUs ทั้งหมดที่ตรวจพบ โดย ไฟลัม Ascomycota เป็น ไฟลัมที่พบมากที่สุด (79.3 
เปอร์เซ็นต์) ในขณะที่ Basidiomycota เป็นชุมชนเชื้อราที่พบรองลงมาเมื่อคิดเป็น 4.32 เปอร์เซ็นต์ เมื่อท้าการ
ตรวจสอบพบว่าชุมชนของเชื้อรา Ascomycota ในดินถูกพบมากในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้า  ป่าปลายน้้า และป่าต้นน้้า  

ราดินไฟลัม Chytridiomycota, Glomeromycota และ Zygomycota ตรวจพบได้น้อยมากเมื่อเทียบ
กับจ้านวนล้าดับเบสของ ไฟลัม Ascomycota เชื้อราที่มี OTUs มากที่สุดคือ class Sordariomycetes และ 
Agaricomycetes ซึ่งในอดีตพบเป็น class ที่มีความหลากหลายสูงและสามารถพบได้ในทุก ๆ ตัวอย่างดิน บ่งบอก
ว่ารากลุ่มนี้มีความคงทนสูงในระบบนิเวศ สมาชิกของราใน class Sordariomycetes มีรายงานว่าเป็นเชื้อก่อโรค
กับพืชและสัตว์ นอกจากนี้ยังพบว่าเป็นราเอนโดไฟท์ในพืชและเป็นราที่ช่วยย่อยสลายเศษซากพืชซากสัตว์ซึ่ง
เกี่ยวข้องกับการหมุนเวียนของธาตุอาหารในดิน (Qin et al., 2014) การศึกษาครั้งนี้พบว่าล้าดับเบสของ OTUs 
ส่วนใหญ่เป็นของรา class Sordariomycetes ซึ่งตรงกันกับ species ที่อธิบายไว้ก่อนหน้านี้และมีความใกล้เคียง
กันกับสกุลดังต่อไปนี้: Metacordyceps, Acremonium, Fusarium, Gliocephalotrichum, Purpureocillium, 
Xylomyces, Lepidosphaeria, Trichoglossum, Staphylotrichum, Plectosphaerella, Magnaporthe, 
Remispora, Scedosporium, Thielavia, Conocybe, Pholiotina, Lactarius, Russula แ ล ะ 
Stephanospora ส่ ว น ใหญ่ ถู ก จั ด อ ยู่ ใ น  order Hypocreales, Sordariales, Jahnulales, Pleosporales, 
Magnaporthales, Microascales, Agaricales และ Russulales เชื้อราในดินเหล่านี้มีบทบาทส้าคัญกับพืชทั้งใน
เรื่องของการช่วยย่อยสลายธาตุอาหาร  การอยู่ร่วมกับพืชแบบ symbiotic หรือ mutualistic (Powell et al., 
2015) OTUs ของรากลุ่มที่ใหญ่ที่สุดคือ class Sordariomycetes ประกอบด้วยสมาชิกในสกุล Metacordyceps, 
Acremonium, Fusarium, Gliocephalotrichum, Purpureocillium, Magnaporthe, Remispora, 
Scedosporium และ Thielavia ซึ่ งจัดอยู่ ใน order Hypocreales, Magnaporthales, Microascales และ 
Sordariales ราเหล่านี้เป็นราย่อยสลายเซลลูโลสในดิน รวมทั้งเป็นราที่ท้าให้เกิดโรคและไม่ก่อโรค โดยเฉพาะราใน
สกุล Fusarium ซึ่งเป็นราที่โดดเด่นในการศึกษาครั้งนี้ โดยราสกุลนี้อาจไม่เป็นอันตรายกล่าวคือราชนิดนี้สามารถ
เป็นประโยชน์กับพืชโดยการเป็นราเอนโดไฟท์ของพืชหรืออาจเป็น saprophytes ในดิน ราสกุลนี้มีหลากหลาย
สายพันธุ์ เช่น F. oxysporum และ F. solani  เป็นราที่ท้าให้เกิดโรคกับพืชโดยเฉพาะอย่างยิ่งในพ้ืนที่เกษตรกรรม 
อย่างไรก็ตามพบว่ารา  F. oxysporum หลายสายพันธุ์เป็นราที่ไม่ก่อให้เกิดโรคกับพืช ดังนั้นจึงมีเหตุผลที่จะสรุป
ได้ว่ารูปแบบการท้าให้เกิดโรคบางอย่างสืบเชื้อสายมาจากบรรพบุรุษที่ไม่ก่อให้เกิดโรค การศึกษาครั้งนี้พบว่ามี 8  
OTUs  ที่ เกี่ยวข้องกับ F. oxysporum (ล้าดับเบสมีความคล้ายคลึงกัน 98-100%) การมีความสามารถที่
หลากหลายอาจมีความส้าคัญมากส้าหรับเชื้อราในการปรับตัวให้อยู่รอดหรือปรับตัวให้เข้ากับสภาพแวดล้อมต่าง ๆ 
ได้ ตัวอย่างเช่น รา Fusarium ที่ถูกพบในสัดส่วนของ OTUs ที่สูงทั้งในดินพ้ืนที่เกษตรและพ้ืนที่ป่า  ส่วนราใน 
class Dothideomycetes พบ OTUs ของ 2 สกุล ได้แก่ Xylomyces และ Lepidosphaeria จัดอยู่ใน order 
Jahnulales และ Pleosporales ราที่อยู่ใน order นี้พบเป็นราเอนโดไฟท์ในพืช หรือเป็น epiphytes ของพืชที่มี
ชีวิต และยังเป็นราที่ช่วยย่อยสลายเซลลูโลส เคราติน และคาร์โบไฮเดรตเชิงซ้อนอ่ืน ๆ ในเศษซากพืชที่ตายแล้ว 
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(Abed et al. 2013) 
ไฟลัม Basidiomycota ถูกรายงานว่ามีความหลากหลายและตรวจพบได้ทั่วไปในระบบนิเวศของดิน 

(Buée et al., 2009) ซึ่งสอดคล้องกับการศึกษานี้ที่แสดงให้เห็นว่ามี OTUs ของราในไฟลัมนี้อยู่ 21.9 เปอร์เซ็นต์ 
ใ นปี  2562 โ ดยล้ า ดั บ เ บสส่ ว น ใหญ่ ต ร งกั บ สกุ ล   Conocybe, Pholiotina, Lactarius, Russula แ ล ะ 
Stephanospora สกุลเหล่านี้เป็นที่ทราบกันดีว่าประกอบด้วยสายพันธุ์ที่เกี่ยวข้องกับมนุษย์หลายชนิด (de Hoog 
et al., 2000) เช่น เห็ด Russula cyanoxantha เป็นเห็ดเอคโตไมคอร์ไรซาที่นิยมน้ามารับประทานทั่วเอเชีย 
ยุโรปและแปซิฟิก ในประเทศไทยพบว่าเห็ดชนิดนี้ชาวบ้านเก็บรวบรวมและขายตามท้องตลาดท้องถิ่นในเชิง
พาณิชย์เพื่อใช้เป็นอาหารและยา (Wang et al., 2009) 
 ส่วนใหญ่ล้าดับเบสของ OTUs ใน ไฟลัม Zygomycota, Glomeromycota และ Chytridiomycota อยู่
ในสกุล Mortierella และ Pizellomyces ซึ่งมีรายงานว่าเป็นกลุ่มเชื้อราที่พบบ่อยในดิน (Zhang et al., 2014) 
มีรายงานว่าสมาชิกของราในสกุลนี้ท้าให้สารอินทรีย์ที่อยู่ในดินกลายเป็นธาตุอาหารที่มีประโยชน์กับพืชมากกว่าที่
จะท้าให้เกิดการย่อยสลายเศษซากในดิน (Brown and Jumpponen, 2014) ในขณะเดียวกันยังพบว่ารากลุ่มนี้
สามารถเข้าไปอาศัยภายในสปอร์ของราอาร์บัสคูลาร์ไมคอร์ไรซาได้ (Daniels, 1981) การศึกษาครั้งนี้สามารถ
ตรวจพบล้าดับเบสของ OTUs ที่เป็นสมาชิกของรา chytrids ในพ้ืนที่ป่าไม้และพ้ืนที่เกษตรกรรมแม้ว่าจะมีความ
อุดมสมบูรณ์ต่้า (<1% ของ OTUs ทั้งหมด) ล้าดับเบสของ OTUs ที่ตรวจพบหลายตัวส่วนใหญ่เป็นราที่ไม่สามารถ
เพาะเลี้ยงได้จากสภาพแวดล้อมซึ่งจัดเป็นสมาชิกของ Fungi incertae sedis ล้าดับเบสเหล่านี้รวมกันได้ 8 กลุ่ม
และมีความสอดคล้องกับ ไฟลัม Ascomycota จึงควรมีการวิเคราะห์เพ่ิมเติมเพ่ือส้ารวจลักษณะการท้างานของ
ชนิดเชื้อราเหล่านี้เพ่ือการจัดจ้าแนกในระดับสกุลต่อไป 

พืชส่วนใหญ่จะหลั่งสารประกอบคาร์บอนหลายชนิดที่เชื้อราสามารถใช้เป็นอาหารได้จึงถือเป็นการสร้าง
พ้ืนที่ให้เชื้อราเข้าครอบครองได้มากขึ้นและส่งเสริมให้เกิดความอุดมสมบูรณ์ของเชื้อรา เพ่ิมขึ้น (Weber et al., 
2011) อย่างไรก็ตามสภาพการเจริญเติบโตของพืชในป่าที่มีสารอาหารที่เป็นประโยชน์อยู่มากสามารถเอ้ือต่อการ
เจริญของประชากรจุลินทรีย์ในดินมากขึ้น ข้อจ้ากัดเกี่ยวกับธาตุอาหารในกรณีที่ไม่มีรากพืชอาจไปขัดขวางการ
เจริญเติบโตและการแพร่กระจายของเส้นใยเชื้อราหลายชนิด ดังนั้นจึงมีเชื้อราเพียงบางชนิ ดที่มีความ
เฉพาะเจาะจงกับระบบนิเวศวิทยาเท่านั้นที่ถูกพบ (Bates et al., 2012) ข้อมูลเหล่านี้ชี้ให้เห็นว่าโครงสร้างชุมชน
ราดินมีความซับซ้อนซึ่งเป็นผลจากการพ่ึงพากันระหว่างความหลากหลายของจุลินทรีย์ในดินกับพรรณพืช แม้ว่า
การทดลองนี้ไม่ได้ออกแบบมาเพ่ือทดสอบผลกระทบจากคุณสมบัติของดินที่มีต่อชุมชนเชื้อราในดิน แต่ผล
การศึกษานี้ชี้ให้เห็นว่าคุณสมบัติของดินมีผลกระทบต่อชุมชนเชื้อราในดิน เมื่อเปรียบเทียบกับดินในพ้ืนที่
เกษตรกรรมแล้วชุมชนเชื้อราในดินป่ามีความหลากหลายมากกว่าเนื่องจากความอุดมสมบูรณ์ของธาตุอาหารและ
องค์ประกอบอ่ืน ๆ ในดิน ซึ่งคล้ายคลึงกับรายงานก่อนหน้านี้ที่ศึกษาถึงภาวะผลกระทบที่เกี่ยวกับดิน (Qin et al., 
2014) มีการศึกษาพบว่าการเพ่ิมขึ้นของคุณสมบัติทางเคมีของดินช่วยผลักดันให้เกิดชุมชนเชื้อราที่หนาแน่นขึ้น
และมีความหลากหลายที่มากขึ้น (McGill et al. 2007) การสุ่มตัวอย่างจึงเป็นปัจจัยที่ส้าคัญในการประเมิน
องค์ประกอบชุมชนเชื้อราให้ถูกต้อง เนื่องจากชุมชนของเชื้อรามีความหลากหลายสูง การศึกษาในครั้งนี้พบว่า 
สามารถอ่านค่าได้ทั้ งหมด 1 ล้านครั้ง (reads) และมีค่าเฉลี่ยของการอ่าน 97,993 ครั้ง (reads) ต่อ 12 
phylotype ต่อตัวอย่าง ส่งผลให้บางชนิดที่พบน้อยและ accumulation curve เป็นตัวแทนของสมาชิกที่พบมาก
ที่สุดในชุมชนจุลินทรีย์ แม้ว่าจะประเมินความหลากหลายที่แท้จริงของเชื้อราที่อยู่ในดินเพียงจุดเล็ก ๆ  จึงสรุปได้
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ว่าการสุ่มตัวอย่างและวิธีการจ้าแนกนี้เหมาะสมในการส้ารวจจีโนมของจุ ลินทรีย์ (mycobiome) ในดิน ในการ
ตรวจจับและก้าหนดลักษณะของการจัดกลุ่มและหมวดหมู่ (taxa) ของเชื้อราในดินที่พบจ้านวนมาก การศึกษาครั้ง
นี้ได้เลือกสายพันธุ์ของเชื้อรา (phylotype ที่พบมากที่สุด 10 เปอร์เซ็นต์ โดยเรียงตามเปอร์เซ็นต์ของการอ่านยีน
บริเวณ ITS rDNA) ที่ตรวจพบได้บ่อยครั้งและพบได้ในหลายพ้ืนที่ มีเชื้อราน้อยกว่าหนึ่งร้อย phylotype ที่มี
ลักษณะเด่นในดินทางการเกษตรและในดินป่า บางครั้งปริมาณและความถี่ของ phylotype มีความสัมพันธ์กันใน
เชิงบวกโดยมี phylotype ค่อนข้างน้อยที่พบได้บ่อยและมีจ้านวนมาก และการจัดกลุ่มหรือหมวดหมู่ของเชื้อรา
ส่วนใหญ่ถูกจ้ากัดการแพร่กระจายตัว เช่นเดียวกับการศึกษาความหนาแน่นและการกระจายตัวทางภูมิศาสตร์ของ
แบคทีเรียที่โดดเด่นในดิน (Delgado-Baquerizo et al., 2018) ชี้ให้เห็นว่าชุมชนจุลินทรีย์ในดินทั้ง prokaryote 
และ eukaryote มีรูปแบบการสร้างชุมชนที่เป็นไปในทิศทางเดียวกันกับการรายงานในชุมชนพืชและสัตว์ก่อนหน้า
นี้ (Scheffer et al., 2017)  การศึกษาความหลากหลายของราประจ้าถิ่นมีแนวโน้มการกระจายทางภูมิศาสตร์ที่
กว้างขึ้น โดย phylotype ของเชื้อราที่โดดเด่นที่พบส่วนใหญ่จัดอยู่ใน phylum Ascomycota เพียง phylum 
เดียว สอดคล้องกับรายงานก่อนหน้านี้ที่ระบุถึงความหนาแน่นและการกระจายตัวของ phylum Ascomycota ที่
พบในดินทั่วโลก (Tedersoo et al., 2014; Maestre et al., 2015; Prober et al., 2014) สามารถตรวจสอบ 
phylotype ที่มีอยู่น้อยในดิน โดยพบ phylotype เหล่านี้ได้ในทุก ๆ สภาพแวดล้อม อย่างไรก็ตามความ
หลากหลายของ taxa ที่โดดเด่นจะถูกจ้ากัดการเพ่ิมจ้านวน (amplified) กับคู่ไพรเมอร์ (primer) ที่ใช้และการสุ่ม
ตัวอย่างดิน เช่น การประเมินการกระจายตัวของเชื้อราบางชนิดที่มีการขยายพันธุ์ช้า โดยการใช้ไพรเมอร์ ITS ซ่ึง
เป็น primer ที่ใช้กันทั่วไปตัวอย่างเช่นสมาชิกของราในไฟลัม Glomeromycota และ Zygomycota  

ชุดข้อมูลของการศึกษาครั้งนี้มีการศึกษาในพ้ืนที่จ้ากัด โดยไม่ได้ท้าการศึกษาในภาคอ่ืน ๆ เช่น ภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ ภาคตะวันออก ภาคตะวันตก และภาคใต้ของประเทศไทย ซึ่งอาจเป็นการจ้ากัดจ้านวนของ
เชื้อราที่มีลักษณะเด่นในชีวนิเวศนั้น ๆ การศึกษาความหลากหลายของชุมชนราในอนาคตในพ้ืนที่ที่ไม่ได้เก็บ
ตัวอย่างจะช่วยให้สามารถระบุสมาชิกร่วมกันของ mycobiome ในดินได้มากขึ้น ในการศึกษาครั้งนี้ พบว่า taxa 
ที่โดดเด่นส่วนใหญ่เป็นของเชื้อราที่มีชีวิตอิสระซึ่งสามารถเพาะเลี้ยงได้ ชี้ให้เห็นว่ารากลุ่มนี้มีบทบาทส้าคัญในการ
เข้าครอบครองพ้ืนที่ได้มาก) ผลการศึกษาครั้งนี้สอดคล้องกับการศึกษาก่อนหน้านี้ที่ระบุว่ามีราอยู่หลายสกุลจัดอยู่
ในสมาชิกของชุมชมเชื้อราในดินที่มีการรายงานไว้ (Gams 2007) ในทางตรงกันข้ามพบว่ามีเชื้อราที่ไม่สามารถจัด
จ้าแนกได้ 13.5 - 23.5 เปอร์เซ็นต์ แต่โดยรวมแล้วมีการกระจายแบบแคบ ๆ ซึ่งบ่งชี้ว่า phylotypes ที่พบจ้านวน
น้อยเหล่านี้เป็น phylotypes ที่ไม่โดดเด่นและพบอยู่ท่ัวไปในดิน เชื้อราที่โดดเด่นที่ระบุในการศึกษานี้แสดงให้เห็น
ถึงความชอบของเชื้อราที่จะเจริญในสิ่งแวดล้อมที่แตกต่างกันสองชนิด คือ พ้ืนที่ป่าไม้และพ้ืนที่เกษตรกรรม 
คุณสมบัติของดิน (เช่น pH ของดิน) เป็นตัวพยากรณ์ท่ีไม่ดีเกี่ยวกับความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของ taxa เชื้อรา แต่
ในทางตรงกันข้ามกลับสามารถพยากรณ์ความโดดเด่นของแบคทีเรียได้ (Delgado-Baquerizo et al., 2018)  ใน
ความเป็นจริงสภาพอากาศมักถูกรายงานว่าเป็นปัจจัยแวดล้อมที่ส้าคัญที่สุดในการท้านายองค์ประกอบของเชื้อรา
ในชุมชน ความแตกต่างของแหล่งที่อยู่อาศัยส้าหรับเชื้อราที่โดดเด่นเป็นผลมาจากความส้าคัญของพืชพรรณและ
ภูมิอากาศ (เช่นดัชนีความแห้งแล้ง การตกตะกอน/ การระเหยของสาร) ในการก้าหนดองค์ประกอบและการ
เปลี่ยนแปลงของชุมชนเชื้อราในดิน (Tedersoo et al., 2014; Maestre et al., 2015; Bahram et al., 2018) 
รูปแบบการเจริญร่วมกันของ taxa ที่โดดเด่นไม่ได้แสดงให้เห็นถึงความสัมพันธ์ที่ชัดเจนระหว่างอัตลักษณ์ทาง
อนุกรมวิธานระดับหยาบ (เช่น class กับ family) และความชอบของเชื้อราในการเจริญในแหล่งต่าง ๆ order 
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หรือ family ส่วนใหญ่จะพบในระบบนิเวศหลักแต่ละกลุ่ม อย่างไรก็ตามในระดับสกุล (genera) phylotypes ที่
โดดเด่นแสดงให้เห็นถึงความแตกต่างที่ชัดเจนในความชอบของเชื้อราในการเจริญในแหล่งต่าง ๆ และความ
แตกต่างในสภาพภูมิอากาศ  
 ผลลัพธ์ดังกล่าวสนับสนุนแนวคิดที่ว่าชุมชนเชื้อราในโลกอาจมีความเสี่ยงต่อการเปลี่ยนแปลงจากสภาพ
ภูมิอากาศมากกว่าชุมชนแบคทีเรียซึ่งมักเกี่ยวข้องกับคุณสมบัติของดิน (de Vries et al., 2018) การเปลี่ยนแปลง
สภาพภูมิอากาศและการกระจายตัวของภูมิทัศน์ที่เพ่ิมขึ้นอาจส่งผลให้เกิดการเปลี่ยนแปลงการเข้ายึดครองพ้ืนที่
ของชุมชนเชื้อรา (Grime, 1988) ชุมชนเชื้อราในดินของพ้ืนที่ป่าไม้และพ้ืนที่เกษตรกรรมที่ตรวจพบในการศึกษานี้
ทั้งหมดถูกครอบครองโดยไฟลัม Ascomycota และ Basidiomycota แต่ความอุดมสมบูรณ์ที่ตรวจพบมีระดับ
แตกต่างกัน ความหลากหลายของเชื้อรายังแตกต่างกันไปในแต่ละพ้ืนที่ในแต่ละปี พ้ืนที่เกษตรปลายน้้าและพ้ืนที่
เกษตรต้นน้้ามีอุณหภูมิและปริมาณน้้าฝนประจ้าปีสูงกว่าพ้ืนที่ป่าปลายน้้าและพ้ืนที่ป่าต้นน้้า อุณหภูมิและปริมาณ
น้้าฝนที่สูงขึ้นอาจท้าให้เกิดชุมชนเชื้อราที่มีความหลากหลายมากขึ้นของเชื้อราในดินเขตร้อน สถานที่เก็บตัวอย่าง
หรือองค์ประกอบภายในดินอาจเป็นอีกปัจจัยส้าคัญท่ีมีผลต่อชุมชนเชื้อราในดิน ความแตกต่างระหว่างชุมชนเชื้อรา
จากดินในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้าและพ้ืนที่เกษตรต้นน้้ามีค่อนข้างน้อย ชี้ให้เห็นว่าพ้ืนที่เพาะปลูกที่มีพืชอาศัย การไถ
พรวน และการใส่ปุ๋ยอาจเป็นตัวขับเคลื่อนชุมชนเชื้อราได้มากกว่าต้าแหน่งทางภูมิทัศน์ วัสดุต่าง ๆ ในดินสามารถ
ปลดปล่อยสารอาหารต่าง ๆ สู่สภาพแวดล้อมเพ่ือให้จุลินทรีย์ในดินน้าไปใช้ในการ เจริญเติบโต (Ulrich and 
Becker, 2006) จากการศึกษาพบปฏิกิริยาแปรผันของสายพันธุ์เชื้อราที่แตกต่างกันและหน่วยอนุกรมวิธาน
ปฏิบัติการ (OTUs) ที่ร่วมกับ Ascomycota และ Basidiomycota สรุปได้ว่าความหลากหลายของเชื้อราในพ้ืนที่
ป่าปลายน้้าและพ้ืนที่ป่าต้นน้้า มีความหลากหลายสูงกว่าดินในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้าและพ้ืนที่เกษตรต้นน้้า ไฟลัม
หลักที่ส้าคัญมีลักษณะคล้ายกัน แต่ความอุดมสมบูรณ์ในแต่ละชุมชนต่างกัน ชุมชนดินในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า ป่าต้น
น้้า และเกษตรปลายน้้า เกษตรต้นน้้า ก่อตัวเป็นกลุ่มก้อนที่แตกต่างกันและมีความสัมพันธ์ที่แตกต่างกันกับ
คุณสมบัติของดิน ผลการวิจัยเหล่าชี้ให้เห็นว่าวัสดุในดินและระยะทางทางภูมิศาสตร์ที่แตกต่างกันส่งผลกระทบต่อ
คุณสมบัติของดินและท้าให้องค์ประกอบของเชื้อราและความหลากหลายในป่าและพ้ืนที่เกษตรกรรมเปลี่ยนแปลง
ไป 
 การวิเคราะห์จีโนมทั้งหมดควรได้รับการตรวจสอบว่าข้อมูลของยีนที่ใช้งานได้สามารถอธิบายได้หรือไม่ว่า
เหตุใด phylotypes ของไฟลัม Ascomycota และ Basidiomycota จึงมีความโดดเด่นกว่า phylotypes อ่ืน ๆ 
และท้าไม phylotypes ของไฟลัม Ascomycota บางชนิดจึงมีความโดดเด่นมากกว่าสายพันธ์อ่ืน ๆ องค์ความรู้
ทั้งหมดนี้มีความส้าคัญอย่างยิ่งหากเราจะพัฒนาแนวทางและกลยุทธ์ที่มุ่งรักษาความหลากหลายและการท้างาน
ของจุลินทรีย์ในดินในประเทศไทย ยีน ITS เป็นยีนที่นิยมศึกษาอย่างแพร่หลายที่สุดในนิเวศวิทยาระดับโมเลกุลของ
เชื้อราและได้รับการแนะน้าให้เป็นล้าดับดีเอ็นเอบาร์โค้ดของเชื้อราสากล ซึ่งสามารถระบุชนิดได้โดยใช้ฐานข้อมูล 
Unite INSDC (Bachy et al., 2012; Bengtsson- Findley et al., 2013; Stoeck et al., 2019) การวิเคราะห์
ยีนบริเวณอ่ืนนอกเหนือจากบริเวณ rDNA เป็นสิ่งจ้าเป็นเช่นกันส้าหรับการศึกษาความสัมพันธุ์ทางวิวัฒนาการของ
เชื้อราในดิน เช่น β-tubulin, actin, Tsr1, MCM7, EF1-α, Calmodulin และ chitin synthase เนื่องจากเป็น
บริเวณท่ีผ่านการวิวัฒนาการร่วมกันอย่างรวดเร็วโดยผ่านการผสมข้ามสายพันธุ์และการแปลงยีนที่ไม่เท่ากัน อีกท้ัง
ยังมีความแปรผันในระดับสูงแม้กระทั่งระหว่างสิ่งมีชีวิตที่เกี่ยวข้องกันอย่างใกล้ชิด ในการศึกษานี้สมมติฐานทาง
วิวัฒนาการของเชื้อราในดินได้รับการปรับปรุงโดยการประมาณค่าที่อิงตามชุดข้อมูลที่ใหญ่ที่สุดในปัจจุบัน อย่างไร
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ก็ตามความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการในระดับที่สูงขึ้นยังคงไม่ชัดเจน ส้าหรับการศึกษาอนุกรมวิธานและความ
หลากหลายของเชื้อราในดินเพ่ิมเติมเราจ้าเป็นต้องมีสมมติฐานทางวิวัฒนาการที่เชื่อถือได้มากขึ้นโดยอาศัยข้อมูล
ล้าดับเบสที่ครอบคลุม 
 
3 การศึกษาประชากรและจ้าแนกชนิดของแอคติโนมัยสีทในพื้นที่ ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพ
ภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

 3.1 ประชากรราดินในพื้นท่ีลุ่มน้้าปาย 
 การนับจ้านวนประชากรแอคติโนมัยสีทจากตัวอย่างดินทั้ง 4 จุด โดยวิธี plate count จะเห็นว่าใน
จ้านวนดิน 1 กรัม มีจ้านวนประชากรแอคติโนมัยสีทอยู่ค่อนข้างมากโดยพบว่าในปี 2562 ตัวอย่างดินที่เก็บจาก
แปลงเกษตรบริเวณต้นน้้าในฤดูร้อนมีจ้านวนประชากรแอคติโนมัยสีทจ้านวนมากที่สุดถึง 1.17 x 107 เซลล์ต่อดิน 
1 กรัม ส่วนตัวอย่างดินที่มีจ้านวนประชากรแอคติโนมัยสีทน้อยที่สุดเมื่อตรวจนับโดยวิธี plate count ได้แก่ 
ตัวอย่างดินจากแปลงเกษตรบริเวณปลายน้้าในฤดูร้อนที่เก็บในปี 2560 ในดิน 1 กรัมตรวจพบประชากรของ         
แอคติโนมัยสีทจ้านวน 1.1 x 104 เซลล์ต่อดิน 1 กรัม (ตารางท่ี 1) 

ตารางที่ 1 จ้านวนประชากรแอคติโนมัยสีทที่ตรวจนับโดยวิธี plate count จากตัวอย่างดิน 4 จุด 3 ฤดู ในช่วง
เวลา 3 ปี ในหน่วยเซลล์ต่อดิน 1 กรัม 

ปี/ฤด ู ป่าปลายน้้า เกษตรปลายน้้า เกษตรต้นน้้า ป่าต้นน้้า 
ปี 2560     

หนาว 5.9x 106 1.99 x 106 3.5 x 106 1.97 x 106 
ร้อน 6.7 x 104 1.1 x 104 2.4 x 105 1.5 x 104 
ฝน 5.3 x 106 1.9 x 106 4.0 x 106 5.4 x 106 

ปี 2561     
หนาว 5.5 x 106 1.37 x 106 2.2 x 106 5.9 x 106 
ร้อน 2.5 x 106 1.05 x 106 4.6 x 106 8.0 x 105 
ฝน 1.89 x 106 1.35 x 106 1.33 x 106 1.19 x 106 

ปี 2562     
หนาว 1.68 x 106 9.2 x 105 3.8 x 105 3.3 x 106 
ร้อน 3.5 x 106 1.17 x 107 6.6 x 106 3.2 x 106 
ฝน 4.1 x 106 6.8 x 106 3.3 x 105 7.0 x 106 

 
เมื่อน้าแอคติโนมัยสีทที่แยกได้มาท้าการศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาพบว่าจัดเป็น Streptomyces 

sp. สามารถจ้าแนกได้18 สายพันธุ์ ที่มีการเส้นใย การสร้างสปอร์ และสีของรงควัตถุที่แตกต่างกัน ลักษณะของ
โคโลนีดังแสดงในภาพที่ 1 
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ภาพที่ 1 ลักษณะโคโลนีของแอคติโนมัยสีทที่เพาะเลี้ยงได้บนอาหารเลี้ยงเชื้อ 
 
การวิเคราะห์ชุมชนแอคติโนมัยสีทในพื้นที่ลุ่มน้้าปายด้วยเทคนิค Next generation sequencing 

เนื่องจากแอคติโนมัยสีทจัดอยู่ในไฟลัม Actinobacteria ซึ่งเป็นสมาชิกของอาณาจักร Bacteria จึงใช้ยีน 
16s rDNA ในการวิเคราะห์หาล้าดับเบสและจะกล่าวถึงเฉพาะไฟลัม Actinobacteria เท่านั้น ท้าการศึกษาใน
ระยะเวลา 3 ปี (2560-2562) เก็บตัวอย่างจากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปายบริเวณต้นน้้าและปลายน้้าจ้านวน 4 จุด แบ่งเป็น
พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า ป่าต้นน้้า เกษตรปลายน้้า และป่าปลายน้้า ท้าการเก็บตัวอย่างในช่วงฤดูหนาว  ร้อน และฝนใน
แต่ละปีมีตัวอย่างดินจ้านวน 12 ตัวอย่าง ผลการวิเคราะห์ล้าดับเบสในปี 2560 พบว่า ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์
ของ Actinobacteria ในดินมี 37 เปอร์เซ็นต์ โดยในไฟลัม Actinobacteria ประกอบด้วย class Thermoleophilia  
46 เปอร์เซ็นต์ รองลงมา คือ class Actinobacteria 40 เปอร์เซ็นต์ class Acidimicrobiia พบมากเป็นอันดับ 3 มี
อยู่ 6 เปอร์เซ็นต์ และ class MB-A2-108 มี 6 เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 2) นอกจากนี้ยังพบว่าล้าดับเบสที่ตรวจพบ
จ้านวนไม่น้อยเป็นล้าดับเบสที่ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็นแอคติโนมันสีทกลุ่มใด (Unassigned) หรือไม่สามารถ
เพาะเลี้ยงได้ (Uncultured) การจัดจ้าแนกล้าดับเบสของแอคติโนมัยสีทในระดับ order family และ genus ในปี 
2560 แสดงในตารางที่ 2 กร
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ภาพที่ 2 ไฟลัม Actinobacteria ที่ตรวจพบจากการอ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ในปี 2560 

ตารางที่ 2 ความหลากหลายและเปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของไฟลัม Actinobacteria ที่ได้จากการ
อ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ยีนด้วยเทคนิค Next generation sequencing ในปี 2560 
 

Class/Oder/Family Genera 
 Rubrobacter (2) 
O :  OPB41 (0.09)  
C: Thermoleophilia (46)  
 uncultured_bacterium (2) 
O: Gaiellales (27) Gaiella (6) 
F: uncultured (17) uncultured_bacterium (2), 

uncultured_Rubrobacterales_bacterium (0.7), 
uncultured_Conexibacter_sp. (0.3), Ambiguous_taxa (0.3), 
uncultured_Rubrobacteria_bacterium (0.2), 
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Class/Oder/Family Genera 
bacterium_Ellin6517 (0.1), bacterium_Ellin6515 (0.1), 
uncultured_actinobacterium (0.07), metagenome (0.05), 
Gaiella_sp._EBR4-RS1 (0.04) 

F: Unassigned uncultured (13.14)  
O: Unassigned Gaiellales (4)  
O: Solirubrobacterales (17)  
F: 67-14 (10) uncultured_bacterium (3), uncultured_actinobacterium (1), 

uncultured_Solirubrobacter_sp. (0.7), 
uncultured_Rubrobacteria_bacterium (0.3), 
uncultured_Rubrobacteraceae_bacterium (0.2), 
uncultured_Conexibacteraceae_bacterium (0.06), 
uncultured_Rubrobacterales_bacterium (0.05) 

F: Unassigned 67-14 (4.69)  
F: Solirubrobacteraceae (7)  
 Conexibacter (3), Metagenome (0.2), 

uncultured_Conexibacteraceae_bacterium (0.2), Unassigned 
bacterium (2.6), Solirubrobacter (2), 
uncultured_Actinomycetales_bacterium (0.3), 
uncultured_bacterium (0.12) 

F: Unassigned Solirubrobacteraceae (1.58)  
C: Actinobacteria (0.007) Bifidobacterium (0.02) 
F: Streptomycetaceae (3) Streptomyces (3) 
F: Pseudonocardiaceae (3) Pseudonocardia (1), Ambiguous_taxa (0.5), Crossiella (0.3), 

Actinophytocola (0.3), Amycolatopsis (0.1), 
Labedaea_rhizosphaerae (0.04), Saccharopolyspora (0.04), 
Lechevalieria (0.04), Kibdelosporangium (0.04), Kutzneria 
(0.01) 

F: Unassigned Pseudonocardiaceae (0.63)  
O: Streptosporangiales (17)  
F: Thermomonosporaceae (16) Actinoallomurus (15.6), Actinomadura (0.4) 
F: Streptosporangiaceae (0.6) Nonomuraea (0.2), uncultured_bacterium (0.1), 

Ambiguous_taxa (0.18), Microbispora (0.07) 
F: Unassigned Streptosporangiaceae (0.05)  
O: Frankiales (6) Uncultured (0.2), Acidothermus (2) 
F: Geodermatophilaceae (3) Geodermatophilus (2), Blastococcus (0.5), Modestobacter 

(0.04) 
F: Unassigned Geodermatophilaceae(0.46)  
F: uncultured (0.5) uncultured_Sporichthyaceae_bacterium (0.1) 
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Class/Oder/Family Genera 
F: Unassigned uncultured (0.4)  
F: Frankiaceae (0.3) Jatrophihabitans (0.28), Frankia (0.02) 
F: Micromonosporaceae (5) uncultured_bacterium (0.9), Luedemannella (0.3), 

Micromonospora (0.3), Planosporangium (0.3), 
Dactylosporangium (0.2), Actinoplanes (0.07), Hamadaea 
(0.05), Actinocatenispora (0.01) 

F: Unassigned Micromonosporaceae (2.87)  
O: Propionibacteriales  (4) 
F: Nocardioidaceae (4) 

Nocardioides (3), Marmoricola (0.5), Kribbella (0.2), 
uncultured_bacterium (0.01) 

F: Unassigned Nocardioidaceae (0.29)  
O: Corynebacteriales (1) Mycobacterium (0.98), Nocardia (0.02) 
F: Kineosporiaceae (0.6) uncultured_bacterium (0.31) 
F: Unassigned Kineosporiaceae (0.29)  
O: Micrococcales (0.5) Agromyces (0.06) 
F: Micrococcaceae (0.3) Arthrobacter (0.1), Kocuria_palustris (0.07) 
F: Unassigned Micrococcaceae (0.13)  
F: Intrasporangiaceae (0.06)  
F: Unassigned Intrasporangiaceae (0.05) Oryzihumus_leptocrescens (0.01) 
F: Promicromonosporaceae (0.05) Isoptericola (0.03), Cellulosimicrobium (0.02) 
C: Acidimicrobiia (6) uncultured_Acidimicrobiales_bacterium (0.01) 
 uncultured_Aciditerrimonas_sp. (0.2) 
O: IMCC26256 (3) Ambiguous_taxa (0.5), uncultured_bacterium (0.14), 

uncultured_Acidothermaceae_bacterium (0.07), 
uncultured_Acidimicrobidae_bacterium (0.05), Metagenome 
(0.03) 

O: Unassigned IMCC26256 (2.21)  
O: Microtrichales (2) Iamia (0.09) 
F: Ilumatobacteraceae (0.9) Uncultured (0.6), Ilumatobacter (0.3) 
O: Unassigned Microtrichales (0.31)  
F: uncultured (0.7) uncultured_bacterium,  

uncultured_Acidimicrobidae_bacterium (0.02), 
Ambiguous_taxa (0.02), uncultured_actinobacterium (0.02) 

F: Unassigned uncultured (0.04)  
O:uncultured (0.3) uncultured_bacterium (0.1), Metagenome (0.1), 

uncultured_Acidimicrobiales_bacterium (0.05) 
O: Unassigned unculture (0.05)  
C: Unassigned Acidimicrobiia (0.69)  
C: MB-A2-108 (6) Uncultureed bacterium (2) 
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Class/Oder/Family Genera 
O: Ambiguous taxa (0.4) Uncultured Micromonospora (0.2), Uncultured 

Actinobacterium (0.1), Uncultured Catenuloplanes (0.03), 
Uncultured Actinomycetales bacterium (0.3) 

O: Unassigned 
MB-A2-108 (3.24) 

 

C: 0319-7L14 (0.1)  

หมายเหตุ: C=Class, O=Order, F=Family, ตัวเลขที่ปรากฏในวงเล็บ คือ เปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 
 

ผลการวิเคราะห์ล้าดับเบสในปี 2561 ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของ Actinobacteria ในดินมี 18 
เปอร์เซ็นต์ ภายในไฟลัม Actinobacteria ประกอบด้วย class Actinobacteria  ที่ตรวจพบมากที่สุด  43 
เปอร์เซ็นต์ รองลงมา คือ class Thermoleophilia มีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 39 เปอร์เซ็นต์ ส่วน class MB-
A2-108 พบมากเป็นอันดับ 3 มีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์  9 เปอร์เซ็นต์  class Acidimicrobiia มีความอุดม
สมบูรณ์สัมพัทธ์ 7 เปอร์เซ็นต์ และ class 0319-7L14 มีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 0.4 เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 3, 
ตารางที่ 3)  
 

 
    ภาพที่ 3 ไฟลัม Actinobacteria ที่ตรวจพบจากการอ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ในปี 2561 
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ตารางที่ 3 ความหลากหลายและเปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของไฟลัม Actinobacteria ที่ได้จากการ
อ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ยีนด้วยเทคนิค Next generation sequencing ในปี 2561 

Class/Order/Family Genera 
 Rubrobacter (1) 
O: 0319-7L14 (0.4)  
C: Actinobacteria (43) Bifidobacterium (1) 
F: Kineosporiaceae (0.8) uncultured_bacterium (0.8) 
F: Pseudonocardiaceae (3) uncultured_bacterium (1), Pseudonocardia (0.5), Lechevalieria 

(0.4), Saccharopolyspora (0.3), Kutzneria (0.2), Actinophytocola 
(0.1), Kibdelosporangium (0.04) 

F: Micromonosporaceae (5)  
F: Unassigned Micromonosporaceae (3.43) Dactylosporangium (0.7), uncultured_bacterium (0.6), 

Luedemannella (0.1), Actinoplanes (0.1), Micromonospora (0.07) 
F: Streptomycetaceae (12) Streptomyces (9), Ambiguous_taxa (0.3) 
F: Unassigned Streptomycetaceae (2.7)  
O: Frankiales (10) Acidothermus (9) 
F: Geodermatophilaceae (0.5) Geodermatophilus (0.3), Blastococcus (0.2) 
F: Frankiaceae (0.4) Jatrophihabitans (0.4) 
F: uncultured (0.2) uncultured_bacterium (0.17) 
O: Propionibacteriales (5)  
F: Nocardioidaceae (3) Nocardioides (2), Marmoricola (0.8), Ambiguous_taxa (0.7) 
F: Propionibacteriaceae (2) Microlunatus (2) 
C: Actinobacteria (3) 
O: Corynebacteriales (3) 

 

O: Micrococcales (2) Agromyces (0.05) 
F: Micrococcaceae (1.55)  
F: Intrasporangiaceae (0.4)  
O: Streptosporangiales (0.9)  
O: Thermomonosporaceae (0.7)  
F: Unassigned Thermomonosporaceae (0.1) Actinomadura (0.5), Ambiguous_taxa (0.1) 
F: Streptosporangiaceae (0.2) Nonomuraea (0.2) 
O: Micrococcales (2) 
F: Micrococcaceae (2) 

 

F: Unassigned Micrococcaceae (1.9) Arthrobacter (0.1), Agromyces (0.06) 
F: Intrasporangiaceae (0.4)  
F: Unassigned Intrasporangiaceae (0.36) Oryzihumus (0.04) 
F: Streptosporangiales (0.9)  
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Class/Order/Family Genera 
Thermomonosporaceae (0.7) Actinomadura (0.5), Actinoallomurus (0.1) 
F: Unassigned Thermomonosporaceae (0.1)  
F: Streptosporangiaceae (0.2) Nonomuraea (0.2) 
F: Kineosporiaceae (0.8) Kineosporia (0.5), Angustibacter (0.3) 
C: Thermoleophilia (39) uncultured_bacterium (0.4) 
O: Gaiellales (27)  
O: Unassigned Gaiellales (5)  
F: uncultured (16)  
F: Unassigned uncultured (11.4) uncultured_bacterium (2), 

uncultured_Rubrobacterales_bacterium (1), 
uncultured_Conexibacter_sp. (0.9), bacterium_Ellin6517 (0.4), 
uncultured_Rubrobacteria_bacterium (0.3), Gaiella (6) 

O: Solirubrobacterales (12)  
F: 67-14 (7)  
F: Unassigned 67-14 (3.05) uncultured_bacterium (2), uncultured_Solirubrobacter_sp. (1), 

uncultured_actinobacterium (0.8), 
uncultured_Rubrobacteria_bacterium (0.1), 
uncultured_Rubrobacteraceae_bacterium (0.05) 

F: Solirubrobacteraceae (5)  
F: Uncultured Solirubrobacteraceae Conexibacter (3), Solirubrobacter (1), Uncultured (0.09) 
C: MB-A2-108  (9) uncultured_bacterium (2), Ambiguous_taxa (0.4), 

uncultured_actinobacterium (0.08) 
C: Unassigned MB-A2-108 (6.52)  
C: Acidimicrobiia (7)  
O: IMCC26256 (4) uncultured_Acidothermaceae_bacterium (0.5), Ambiguous_taxa 

(0.4), uncultured_Aciditerrimonas_sp. (0.4), 
uncultured_Acidimicrobidae_bacterium (0.09), 
uncultured_organism (0.05) 

O: Unassigned IMCC26256 (1.56)  
O: Microtrichales Iamia (0.1) 
F: Uncultured (1)  
F: Unassigned uncultured uncultured_bacterium (0.9), uncultured_actinobacterium (0.07) 
F: Ilumatobacteraceae (0.7) Ilumatobacter (0.5), Uncultured (0.2), Metagenome (0.02) 
O: Unassigned Microtrichales (0.2)  
O: uncultured (0.3)  
O: Unassigned uncultured (0.1) Metagenome (0.2) 
C: Unassigned Acidimicrobiia (4.7)  

หมายเหตุ: C=Class, O=Order, F=Family, ตัวเลขที่ปรากฏในวงเล็บ คือ เปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 
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ผลการวิเคราะห์ล้าดับเบสในปี 2562 ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของ Actinobacteria ในดินมี 16 
เปอร์เซ็นต์ ในปี 2562 นี้พบว่าล้าดับเบสที่อ่านได้ของไฟลัม Actinobacteria มีจ้านวนน้อยที่สุดเมื่อเทียบกับปี 
2560 และปี 2561 ภายในไฟลัม Actinobacteria ประกอบด้วย class หลัก ๆ 5 class เมื่อน้ามาเรียงล้าดับตาม
เปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ พบว่า class Actinobacteria มีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 53 เปอร์เซ็นต์ 
รองลงมาได้แก่ class Thermoleophilia ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์  29 เปอร์ เซ็นต์  ถัดมาได้แก่  class 

Acidimicrobiia ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 9 เปอร์เซ็นต์ class MB-A2-108  มีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 5 
เปอร์เซ็นต์ class  0319-7L14 11 ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 1 เปอร์เซ็นต์ และ class Nitriliruptoria ซึ่งความ
อุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 1 เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 4, ตารางที่ 4) 
 

 
    ภาพที่ 4 ไฟลัม Actinobacteria ที่ตรวจพบจากการอ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ในปี 2562 
 
ตารางที่ 4 แสดงความหลากหลายและเปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของไฟลัม Actinobacteria ที่ได้จาก
การอ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ยีนด้วยเทคนิค Next generation sequencing ในปี 2562 

Class/Order/Family Genera 
 Rubrobacter (1) 
O: Actinobacteria (53)  

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



68 

Class/Order/Family Genera 
F: Kineosporiaceae (0.5) Glycomyces_harbinensis (0.2) 
F: Pseudonocardiaceae (3) Pseudonocardia (0.7), uncultured_bacterium (0.5), Lechevalieria 

(0.5), Actinophytocola (0.4), Amycolatopsis (0.2), 
Kibdelosporangium (0.08), Kutzneria (0.08), Ambiguous_taxa (0.07) 

F: Micromonosporaceae (7)  
F: Unassigned Micromonosporaceae 
(4.8) 

Luedemannella (0.1), Dactylosporangium (0.6), Micromonospora 
(0.6), uncultured_bacterium (0.8), Actinoplanes (0.1) 

F: Streptomycetaceae (27) Streptomyces (27) 
O: Frankiales uncultured_bacterium (0.2), Acidothermus (4) 
F: Geodermatophilaceae (2) Blastococcus (1), Geodermatophilus (1) 
F: uncultured (0.4)  
F: Frankiaceae (0.06)  
O: Propionibacteriales (5)  
F: ocardioidaceae (3)  
F: Unassigned Nocardioidaceae Nocardioides (1), Ambiguous_taxa (1), Marmoricola (0.7) 
F: Propionibacteriaceae (2) Microlunatus (1), uncultured_actinobacterium (0.4) 
O: Micrococcales (1)  
F: Micrococcaceae (0.92) Agromyces (0.05) 
F: Intrasporangiaceae (0.03)  
O: Micrococcales (2) Agromyces (0.05) 
O: Micrococcaceae (1.55)  
O: Intrasporangiaceae (0.4)  
O: Streptosporangiales (1)  
F: Thermomonosporaceae (0.8)  
F: Unassigned Thermomonosporaceae 
(0.1) 

Actinomadura (0.7), Actinoallomurus (0.08) 

F: Streptosporangiaceae (0.3) Nonomuraea (0.2), uncultured_bacterium (0.1) 
O: Corynebacteriales (1) Microbacterium (1) 
O: Micrococcales (2) 
F: Micrococcaceae (2) 

 

F: Unassigned Micrococcaceae (1.9) Arthrobacter (0.1), Agromyces (0.06) 
F: Intrasporangiaceae (0.4)  
F: Unassigned Intrasporangiaceae (0.36)  
O: Streptosporangiales (0.9)  
F: Thermomonosporaceae (0.7) Actinomadura (0.5), Actinoallomurus (0.1) 
F: Unassigned Thermomonosporaceae 
(0.1) 

 

F: Streptosporangiaceae (0.2) Nonomuraea (0.2) 
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Class/Order/Family Genera 
F: Kineosporiaceae (0.8) Kineosporia (0.5), Angustibacter (0.3) 
C: Thermoleophilia uncultured_bacterium (0.4) 
O: Gaiellales (19)  
F: uncultured (11) uncultured_Rubrobacterales_bacterium (1), 

uncultured_Conexibacter_sp. (0.9), uncultured_bacterium (0.6), 
bacterium_Ellin6517 (0.07), Ambiguous_taxa (0.05), Gaiella (5) 
uncultured_Rubrobacteria_bacterium (0.01) 

F: Unassigned uncultured (8.37)  
O: Unassigned Gaiellales (3)  
O: Solirubrobacterales (9)  
F: 67-14 (6) uncultured_bacterium (2), uncultured_Solirubrobacter_sp. (1), 

uncultured_actinobacterium (0.4), 
uncultured_Rubrobacterales_bacterium (0.05) 

F: Unassigned 67-14 (2.55)  
F: Solirubrobacteraceae (3) Solirubrobacter (2), Conexibacter (0.6), Uncultured (0.04) 
F: Unassigned Solirubrobacteraceae 
(0.36) 

 

C: Acidimicrobiia (9) uncultured_bacterium (0.06) 
  
F: uncultured (1) Unassigned uncultured (0.6), Ambiguous_taxa (0.4) 
F: IMCC26256 (6) Ambiguous_taxa (2) uncultured_Acidothermaceae_bacterium 

(0.2), uncultured_Acidimicrobidae_bacterium (0.1), 
uncultured_Aciditerrimonas_sp. (0.1), uncultured_organism (0.04) 

O: Unassigned IMCC26256 (3.56)  
O: Microtrichales (2)  
O: Uncultured (1) uncultured_bacterium (0.3), 

uncultured_Actinomycetales_bacterium (0.3), 
uncultured_Acidimicrobiales_bacterium (0.3) 

F: Ilumatobacteraceae (0.3) Ilumatobacter (0.3) 
F: Unassigned uncultured (0.1)  
O: Unassigned Microtrichales (0.7)  
O: uncultured (0.2) Metagenome (0.1), uncultured_bacterium (0.08) 
C: MB-A2-108 (5) uncultured_bacterium (2), uncultured_Micromonospora_sp. (0.2), 

Ambiguous_taxa (0.07), uncultured_actinobacterium (0.06) 
O: Unassigned MB-A2-108 (2.67)  
C: 0319-7L14 (1) uncultured_bacterium (0.8), uncultured_actinobacterium (0.2) 
C: Nitriliruptoria (1)  

หมายเหตุ: C=Class, O=Order, F=Family, ตัวเลขที่ปรากฏในวงเล็บ คือ เปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 
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การวิเคราะห์ชุมชนแอคติโนมัยสีทในแต่ละพ้ืนที่เก็บตัวอย่าง 
เมื่อวิเคราะห์ชุมชนแอคติโนมัยสีทในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า ปี 2560-2562 ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของ

ไฟลัม Actinobacteria ในดินมี 19 เปอร์เซ็นต์ ในจ้านวนความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของแบคทีเรียทั้งหมด เมื่อ
พิจารณาภายในไฟลัม Actinobacteria พบว่าประกอบด้วย class Thermoleophilia มีความอุดมสมบูรณ์
สัมพัทธ์ 47 เปอร์เซ็นต์ รองลงมาคือ class Actinobacteria มีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 32 เปอร์เซ็นต์ ส่วน 
class Acidimicrobiia พบมากเป็นอันดับ 3 มีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 11 เปอร์เซ็นต์ class MB-A2-108 มี
ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 7 เปอร์เซ็นต์ นอกจากนี้ยังพบว่ามี class Nitriliruptoria ซึ่งตรวจพบได้น้อยในครั้งนี้มี
ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์เพียง 0.4 เปอร์เซ็นต์ และ class 0319-7L14 ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 0.3 เปอร์เซ็นต์ 
(ภาพที่ 5, ตารางที่ 5)   

 
 

ภาพที่ 5 ไฟลัม Actinobacteria ที่ตรวจพบจากการอ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้าปี 
2560-2562 
 
ตารางที่ 5 ความหลากหลายและเปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของไฟลัม Actinobacteria ที่ได้จากการ
อ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ยีนด้วยเทคนิค Next generation sequencing ในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้าปี 2560-
2562 

Class/Order/Family Genera 
 Rubrobacter (0.2) 
O: OPB41 (0.2)  
C: Thermoleophilia (47) uncultured_bacterium (0.4) 
O: Gaiellales (33) Gaiella (6) 
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Class/Order/Family Genera 
F: uncultured (20) uncultured_bacterium (0.7), 

uncultured_Rubrobacterales_bacterium (0.3), 
uncultured_Conexibacter_sp. (0.6), Ambiguous_taxa (0.6), 
bacterium_Ellin6517 (0.4), metagenome (0.03) 

F: Unassigned uncultured  (17.37)  
F: Unassigned Gaiellales (7)  
F: Solirubrobacterales (14)  
F: 67-14 (8) uncultured_bacterium (3), uncultured_actinobacterium (1), 

uncultured_Rubrobacteraceae_bacterium (0.4), 
uncultured_Solirubrobacter_sp. (0.2), 
uncultured_Conexibacteraceae_bacterium (0.1), 
uncultured_Rubrobacteria_bacterium (0.1), 
uncultured_Rubrobacterales_bacterium (0.05),  
Unassigned 67-14 (3.15) 

F: Solirubrobacteraceae (6) Conexibacter (3), Solirubrobacter (1), Uncultured (0.8), 
Parviterribacter (0.1) 

F: Unassigned Solirubrobacteraceae (1.1)  
C: Actinobacteria (32) Bifidobacterium (0.5), Glycomyces (0.1), Streptomyces (7) 
F: Streptomycetaceae (7)  
F: Micromonosporaceae (5) Luedemannella (0.7), Micromonospora (0.4), Virgisporangium 

(0.3), Dactylosporangium (0.3), Actinoplanes (0.2), Uncultured 
(0.1), Planosporangium (0.04), Actinocatenispora (0.03), 
Hamadaea (0.002) 

F: Unassigned Micromonosporaceae 
(2.66) 

 

F: Pseudonocardiaceae (2) Actinophytocola (0.8), Crossiella (0.5), Pseudonocardia (0.4), 
Actinoalloteichus (0.2), Lechevalieria (0.1), Amycolatopsis 
(0.08), Labedaea (0.04), Kibdelosporangium (0.03) 

F: Kineosporiaceae (0.9) Kineosporia (0.8), Angustibacter (0.02) 
F: Unassigned Kineosporiaceae (0.08)  
O: Frankiales (8) Uncultured (0.5), Acidothermus (4) 
F: uncultured (1) uncultured_Sporichthyaceae_bacterium (0.3), 

uncultured_Sporichthyaceae_bacterium (0.3) 
F: Unassigned uncultured (0.7)  
F: Frankiaceae (0.4) Jatrophihabitans (0.38), Frankia (0.02) 
O: Unassigned Frankiales (1.1)  
O: Propionibacteriales (5)  
F: Nocardioidaceae (4.4) Nocardioides (3), Kribbella (0.6), Marmoricola (0.3) 
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Class/Order/Family Genera 
F: Unassigned Nocardioidaceae (0.5)  
F: Propionibacteriaceae (0.6) Microlunatus (0.4), Uncultured (0.2)  
O: Corynebacteriales (1) Mycobacterium (1) 
O: Streptosporangiales  
F: Thermomonosporaceae (1) 

Actinoallomurus (0.5), Actinomadura (0.2) 

F: unassigned Thermomonosporaceae 
(0.3) 

 

F: Streptosporangiaceae (0.2) Nonomuraea (1.94), Sphaerisporangium (0.006) 
O: Micrococcales (1)  
F: Micrococcaceae (0.9)  
F: Unassigned Micrococcaceae (0.1)  
F: Intrasporangiaceae (0.2) Oryzihumus (0.02) 
F: Unassigned Intrasporangiaceae (0.18)  
F: Promicromonosporaceae (0.05) Cellulosimicrobium (0.03), Isoptericola (0.02) 
C: Acidimicrobiia (11) Rubrobacter (0.2) 
O: OPB41 (0.4)  
F: uncultured (0.5) Ambiguous_taxa (0.1) 
F: Unassigned uncultured (0.4)  
O: IMCC26256 (7)  
 Ambiguous_taxa (1), uncultured_Aciditerrimonas_sp. (0.08), 

uncultured_Acidothermaceae_bacterium (0.07), 
uncultured_organism (0.07), uncultured_bacterium (0.04), 
Metagenome (0.02) 

O: Unassigned IMCC26256 (5.72)  
O: Microtrichales (2)  
F: uncultured (0.7) uncultured_bacterium (0.2), 

uncultured_Actinomycetales_bacterium (0.2), 
uncultured_Acidimicrobiales_bacterium (0.08), 
uncultured_actinobacterium (0.04) 

F: Unassigned uncultured (0.18)  
F: Ilumatobacteraceae (0.4) Uncultured (0.2), Ilumatobacter (0.2) 
O: Unassigned Microtrichales (0.9)  
O: uncultured (0.7) Metagenome (0.3), uncultured_bacterium (0.2), 

uncultured_Acidimicrobiales_bacterium (0.02) 
O: Unassigned unculture (0.18)  
C: MB-A2-108 (7) Uncultureed bacterium (2), uncultured_actinobacterium (0.3), 

uncultured_Micromonospora_sp. (0.3), Ambiguous_taxa (0.08) 
C: Unassigned MB-A2-108 (4.32)  
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Class/Order/Family Genera 
C: Nitriliruptoria (0.4)  
C: 0319-7L14 (0.3)  

หมายเหตุ: C=Class, O=Order, F=Family, ตัวเลขที่ปรากฏในวงเล็บ คือ เปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์
สัมพัทธ์ 

 
การวิเคราะห์ชุมชนแอคติโนมัยสีทในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า ปี 2560-2562 ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของ 

Actinobacteria ในดินมี 23 เปอร์เซ็นต์ ภายในไฟลัม Actinobacteria ประกอบด้วย class Actinobacteria 
มีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 61 เปอร์เซ็นต์ รองลงมา ได้แก่ class Thermoleophilia มีความอุดมสมบูรณ์
สัมพัทธ์ 29 เปอร์เซ็นต์ class Acidimicrobiia พบมากเป็นอันดับ 3 ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 6 เปอร์เซ็นต์ 
class MB-A2-108 มีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 2 เปอร์เซ็นต์ นอกจากนี้ยังพบว่ามี class 0319-7L14 มี
ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 0.3 เปอร์เซ็นต์ และ class Nitriliruptoria ซึ่งตรวจพบได้จ้านวนน้อยมีความอุดม
สมบูรณ์สัมพัทธ์ 0.2 เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 6, ตารางที่ 6) 
 

 
 
ภาพที่ 6 ไฟลัม Actinobacteria ที่ตรวจพบจากการอ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ในพ้ืนที่ป่าปลายน้้าปี 2560-
2562 
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ตารางที่ 6 ความหลากหลายและเปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของไฟลัม Actinobacteria ที่ได้จากการอ่าน
ล้าดับเบสของ 16s rDNA ยีนด้วยเทคนิค Next generation sequencing ในพ้ืนที่ป่าปลายน้้าปี 2560-2562 

Class/Order/Family Genera 
C: Actinobacteria (61) Rubrobacter (2), Glycomyces_harbinensis (0.02), 

Bifidobacterium (0.01) 
F: Streptomycetaceae (25) Streptomyces (23), Ambiguous_taxa (0.3) 
F: unassigned Streptomycetaceae 
(1.7) 

 

F: Micromonosporaceae (10) uncultured_bacterium (1), Dactylosporangium (0.7), 
Micromonospora (0.6), Luedemannella (0.5), 
uncultured_bacterium (0.3), Planosporangium (0.3), 
uncultured_bacterium (0.2), Hamadaea (0.1), 
Actinoplanes (0.09) 

F: Unassigned 
Micromonosporaceae (6.21) 

 

F: Pseudonocardiaceae (3) Ambiguous_taxa (0.8), Pseudonocardia (0.8), 
Actinophytocola (0.4), Crossiella (0.3), 
Saccharopolyspora (0.2), Amycolatopsis (0.2), 
Kibdelosporangium (0.1), Lechevalieria (0.1) 

F: Kineosporiaceae (0.4) uncultured_bacterium (0.33) 
F: Unassigned Kineosporiaceae 
(0.07) 

 

O: Frankiales (14) Acidothermus (10),  
F: uncultured_bacterium (0.05)  
F: Geodermatophilaceae (3) Geodermatophilus (2), Blastococcus (0.8), 

Modestobacter (0.03) 
F: Unassigned 
Geodermatophilaceae (0.17) 

 

F: Frankiaceae (0.7) Jatrophihabitans (0.7) 
O: Corynebacteriales (4) Mycobacterium (3.96), Nocardia (0.04) 
O: Propionibacteriales (2)  
F: Nocardioidaceae (1.6) Nocardioides (1), Marmoricola (0.2), Ambiguous_taxa 

(0.2), Actinopolymorpha (0.2) 
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Class/Order/Family Genera 
F: Propionibacteriaceae (0.4) Microlunatus (0.33), uncultured_actinobacterium (0.07) 
O: Streptosporangiales (2)  
F: Thermomonosporaceae (0.8) Actinomadura (0.5), Actinoallomurus (0.3) 
F: Streptosporangiaceae (0.8) uncultured_bacterium (0.3), Ambiguous_taxa (0.22), 

Microbispora (0.1), Nonomuraea (0.1) 
F: Unassigned 
Streptosporangiaceae (0.08) 

 

O: Micrococcales (0.9) Agromyces (0.03) 
F: Micrococcaceae (0.7) Arthrobacter (0.1) 
F: Unassigned Micrococcaceae 
(0.6) 

 

F: Intrasporangiaceae (0.1) Unassigned Intrasporangiaceae (0.1) 
F: Promicromonosporaceae (0.04) Cellulosimicrobium (0.03), Isoptericola (0.01) 
C: Thermoleophilia (29) uncultured_bacterium (0.4) 
O: Gaiellales (17) Gaiella (4) 
F: uncultured (10) uncultured_Conexibacter_sp. (0.9) , 

uncultured_bacterium (0.9), 
uncultured_Rubrobacterales_bacterium (0.9), 
uncultured_actinobacterium (0.1), bacterium_Ellin6517 
(0.03), Ambiguous_taxa (0.02) 

F: Unassigned uncultured (7.15)  
O: Unassigned Gaiellales (3)  
O: Solirubrobacterales (12)  
F: 67-14 (8) uncultured_bacterium (3), 

uncultured_Solirubrobacter_sp. (0.8), 
uncultured_actinobacterium (0.6), 
uncultured_Rubrobacteria_bacterium (0.3), 
uncultured_Rubrobacterales_bacterium (0.07), 
uncultured_Rubrobacteraceae_bacterium (0.03) 

F: Unassigned 67-14 (3.2)  
C: Acidimicrobiia (6)  
F: uncultured (0.2) Ambiguous_taxa (0.1) 
F: Unassigned uncultured (0.1)  

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



76 

Class/Order/Family Genera 
O: IMCC26256 (3)  
 Ambiguous_taxa (0.6), uncultured_Aciditerrimonas_sp. 

(0.2), uncultured_Acidimicrobidae_bacterium (0.1), 
uncultured_Acidothermaceae_bacterium (0.1), 
uncultured_organism (0.09), uncultured_bacterium 
(0.02), Metagenome (0.01) 

O: Unassigned IMCC26256 (1.88)  
O: Microtrichales (1) Iamia (0.03) 
F: uncultured (0.7) uncultured_bacterium (0.4), 

uncultured_Acidimicrobiales_bacterium (0.1), 
uncultured_Actinomycetales_bacterium (0.03), 
uncultured_actinobacterium (0.01), 
uncultured_Acidimicrobidae_bacterium (0.005) 

F: Ilumatobacteraceae (0.3) Ilumatobacter (0.2), Uncultured (0.09), Metagenome 
(0.01) 

O: uncultured (0.1) Metagenome (0.08), uncultured_bacterium (0.92) 
C: Unassigned Acidimicrobiia (1.7)  
C: MB-A2-108 (2) uncultured_bacterium (0.3), Ambiguous_taxa (0.1), 

uncultured_Micromonospora_sp. (0.005) 
C: Unassigned MB-A2-108 (1.59)  
C: 0319-7L14 (0.3)  
C: Nitriliruptoria (0.2)  

หมายเหตุ: C=Class, O=Order, F=Family, ตัวเลขที่ปรากฏในวงเล็บ คือ เปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 
 
การวิเคราะห์ชุมชนแอคติโนมัยสีทในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้า ปี 2560-2562 ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของ 

Actinobacteria ในดินมี 27 เปอร์เซ็นต์ ภายในไฟลัม Actinobacteria ประกอบด้วย class Actinobacteria ความ
อุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 50 เปอร์เซ็นต์ รองลงมา ได้แก่ class Thermoleophilia ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 37 
เปอร์เซ็นต์ ถัดมา ได้แก่ class MB-A2-108 มีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 6 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้าพบ 
class นี้มากกว่าพ้ืนที่ปลายน้้า class Acidimicrobiia พบเป็นอันดับ 4 มีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 5 เปอร์เซ็นต์ 
นอกจากนี้พบว่ามี class 0319-7L14 ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 0.2 เปอร์เซ็นต์ และ class Nitriliruptoria ซึ่ง
ตรวจพบได้จ้านวนน้อยมีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 0.1 เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 7, ตารางที่ 7) 
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ภาพที่ 7 ไฟลัม Actinobacteria ที่ตรวจพบจากการอ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้าปี 2560-
2562 
ตารางที่ 7 ความหลากหลายและเปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของไฟลัม Actinobacteria ที่ได้จากการ
อ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ยีนด้วยเทคนิค Next generation sequencing ในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้าปี 2560-
2562 

Class/Order/Family Genera 
C: Actinobacteria (50) Rubrobacter (1), Bifidobacterium (0.2), Glycomyces_harbinensis 

(0.05) 
F: Streptomycetaceae (4)  
F: Micromonosporaceae (3) Dactylosporangium (0.5), Luedemannella (0.3), 

uncultured_bacterium (0.1), Micromonospora (0.1), 
uncultured_bacterium (0.17) 

F: Unassigned Micromonosporaceae 
(1.83) 
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Class/Order/Family Genera 
Family Pseudonocardiaceae (2) Pseudonocardia (1), Lechevalieria (0.2), Ambiguous_taxa (0.2), 

Crossiella (0.2), Amycolatopsis (0.1), Kibdelosporangium (0.04), 
Saccharopolyspora (0.04) 

F: Unassigned Pseudonocardiaceae 
(0.22) 

 

F: Kineosporiaceae (0.2) uncultured_bacterium (0.15) 
F: Unassigned Kineosporiaceae (1.85)  
O:  Streptosporangiales (30)  
F: Thermomonosporaceae (29.6) Actinoallomurus (28.8), Actinomadura (0.8) 
F: Streptosporangiaceae (0.4)  
O: Propionibacteriales (4)  
F: Nocardioidaceae (3.2) Nocardioides (2), Marmoricola (1), Actinopolymorpha (0.1) 
F: Unassigned Nocardioidaceae (0.1)  
F: Propionibacteriaceae (0.8)  
O: Frankiales (3) Acidothermus (1), Uncultured (0.27) 
F: Geodermatophilaceae (0.9) Geodermatophilus (0.6), Blastococcu (0.2) 
F: Unassigned Geodermatophilaceae 
(0.1) 

 

F: uncultured (0.1) Unassigned uncultured (0.1) 
F: Frankiaceae (0.1) Jatrophihabitans (0.1) 
O: Micrococcales (2) Agromyces (0.07) 
F: Micrococcaceae (1) Kocuria_palustris (0.1), Arthrobacter (0.08) 
F: Unassigned Micrococcaceae (0.82)  
F: Intrasporangiaceae (0.2) Oryzihumus_leptocrescens (0.05) 
F: Unassigned Intrasporangiaceae (0.15)  
F: Promicromonosporaceae (0.01) Isoptericola (0.01) 
O: Corynebacteriales (0.05) Mycobacterium (0.05) 
C: Thermoleophilia (37) uncultured_bacterium (1) 
O: Gaiellales (25) Gaiella (6) 
F: uncultured (13) uncultured_bacterium (2), 

uncultured_Rubrobacterales_bacterium (1), 
bacterium_Ellin6517 (0.3), uncultured_Conexibacter_sp. (0.1), 
uncultured_Rubrobacteria_bacterium (0.08), Metagenome 
(0.08), bacterium_Ellin6515 (0.03), uncultured_actinobacterium 
(0.03), Gaiella_sp._EBR4-RS1 (0.008) 

F: Unassigned uncultured (9.37)  
O: Unassigned Gaiellales (6)  
O: Solirubrobacterales (12)  

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



79 

Class/Order/Family Genera 
F: 67-14 (6) uncultured_bacterium (2), uncultured_actinobacterium (1), 

uncultured_Solirubrobacter_sp. (0.5), 
uncultured_Rubrobacteria_bacterium (0.2), 
uncultured_Rubrobacteraceae_bacterium (0.02), 
uncultured_Conexibacteraceae_bacterium (0.02), 
uncultured_Rubrobacterales_bacterium (0.02) 

F: Unassigned 67-14 (2.26)  
F: Solirubrobacteraceae (5)  
 Conexibacter (3) 
 Solirubrobacter (2) 
 uncultured_bacterium (0.04) 
C: MB-A2-108 (6)  
 uncultured_bacterium (1) 
 Ambiguous_taxa (0.3) 
 uncultured_Micromonospora_sp. (0.06) 
 uncultured_actinobacterium (0.02) 
C: Unassigned MB-A2-108 (4.62)  
C: Acidimicrobiia (5)  
F: uncultured (0.2) Ambiguous_taxa (0.07) 
F: Unassigned uncultured (0.13)  
O: Microtrichales (2) Iamia (0.04) 
F: uncultured (1) uncultured_bacterium (0.8), 

uncultured_Acidimicrobiales_bacterium (0.08), 
uncultured_actinobacterium (0.05), 
uncultured_Actinomycetales_bacterium (0.04), 
uncultured_Acidimicrobidae_bacterium (0.02), Ambiguous_taxa 
(0.02) 

F: Ilumatobacteraceae (1) Uncultured (0.5), Ilumatobacter (0.5) 
  
O: IMCC26256 (2) Ambiguous_taxa (0.7), 

uncultured_Acidothermaceae_bacterium (0.2), 
uncultured_Aciditerrimonas_sp. (0.2), 
uncultured_Acidimicrobidae_bacterium (0.09), 
uncultured_organism (0.06), Metagenome (0.02), 
uncultured_bacterium (0.004) 

O: Unassigned IMCC26256 (0.73)  
O: uncultured (0.2) Metagenome (0.06), uncultured_Acidimicrobiales_bacterium 

(0.04), uncultured_bacterium (0.03) 
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Class/Order/Family Genera 
O:  Unassigned uncultured (0.07)  
C: 0319-7L14 (0.2) uncultured_bacterium (0.17), uncultured_actinobacterium 

(0.03) 
C: Nitriliruptoria (0.1)  
F: Nitriliruptoraceae(0.08) uncultured_bacterium (0.04) 

หมายเหตุ: C=Class, O=Order, F=Family, ตัวเลขที่ปรากฏในวงเล็บ คือ เปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 
 

การวิเคราะห์ชุมชนแอคติโนมัยสีทในพ้ืนที่ป่าต้นน้้า ปี 2560-2562 ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของ 
Actinobacteria ในดินมี 26 เปอร์เซ็นต์ เมื่อพิจารณาภายในไฟลัม  Actinobacteria ประกอบด้วย class 
Thermoleophilia มีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 50 เปอร์เซ็นต์ รองลงมา ได้แก่  class Actinobacteria มีความ
อุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 29 เปอร์เซ็นต์ ถัดมา ได้แก่ class MB-A2-108 ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 10  เปอร์เซ็นต์ 
class Acidimicrobiia พบเป็นอันดับ 4 มีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 7 เปอร์เซ็นต์ class 0319-7L14 มีความอุดม
สมบูรณ์สัมพัทธ์ 1 เปอร์เซ็นต์ และ class Nitriliruptoria ซึ่งตรวจพบได้จ้านวนน้อยในครั้งนี้มีความอุดมสมบูรณ์
สัมพัทธ์ 0.2 เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 8, ตารางที่ 8) 

 
ภาพที่ 9 ไฟลัม Actinobacteria และ class ที่ตรวจพบจากการอ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ในพ้ืนที่ป่าต้นน้้าปี 
2560-2562 
 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



81 

ตารางที่ 8 ความหลากหลายและเปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของไฟลัม Actinobacteria ที่ได้จากการ
อ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ยีนด้วยเทคนิค Next generation sequencing ในพ้ืนที่ป่าต้นน้้าปี 2560-2562 

Class/Order/Family Genera 
 Rubrobacter (3) 
C: Thermoleophilia (50)  uncultured_bacterium (2) 
O: Gaiellales (29) Gaiella (5) 
F: uncultured (20) uncultured_bacterium (3),  

uncultured_Rubrobacterales_bacterium (1), 
uncultured_Conexibacter_sp. (0.8), 
uncultured_Rubrobacteria_bacterium (0.6),  Ambiguous_taxa 
(0.09) Gaiella_sp._EBR4-RS1(0.07), Metagenome (0.004) 

F: Unassigned uncultured (14.44)  
O: Unassigned Gaiellales (4)  
O: Solirubrobacterales (18) F: 67-14 (11) uncultured_bacterium(3), uncultured_Solirubrobacter_sp.(2), 

uncultured_actinobacterium (0.9), 
uncultured_Rubrobacteria_bacterium (0.2), 
uncultured_Rubrobacteraceae_bacterium (0.04), 
uncultured_Rubrobacterales_bacterium (0.009) 

F: Unassigned 67-14 (4.85)  
F: Solirubrobacteraceae (7) Conexibacter (3), Conexibacter (3), Uncultured (0.099) 
F: Unassigned Solirubrobacteraceae (0.99)  
C: Unassigned Thermoleophili (1)  
C: Actinobacteria (29) Bifidobacterium (0.2), Glycomyces_harbinensis (0.03) 

Streptomyces (7) 
F: Streptomycetaceae(7)  
F: Micromonosporaceae (4) uncultured_bacterium (0.8), Planosporangium (0.4), 

uncultured_bacterium (0.3), Luedemannella (0.2), 
Micromonospora (0.2), Dactylosporangium (0.1), Actinoplanes 
(0.08),  uncultured_bacterium (0.05) 

F: Unassigned Micromonosporaceae (1.87)  
F: Pseudonocardiaceae (3) Pseudonocardia (1), Crossiella (1), Lechevalieria (0.3), 

Actinophytocola (0.2), Saccharopolyspora (0.1), 
Labedaea_rhizosphaerae (0.06), Amycolatopsis (0.04) 

F: Kineosporiaceae (1) uncultured_bacterium (0.5), uncultured_bacterium (0.1) 
F: unassigned Kineosporiaceae (0.4)  
O:Propionibacteriales (6)  
F: Nocardioidaceae (5) Nocardioides (3), Marmoricola (0.7), Kribbella (0.6), 

Actinopolymorpha (0.04), uncultured_bacterium (0.01) 
F: Unassigned Nocardioidaceae (0.65)  
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Class/Order/Family Genera 
F: Propionibacteriaceae (1) Microlunatus (0.95), uncultured_actinobacterium (0.05) 
O: Frankiales (5) Acidothermus (1), uncultured_bacterium (0.05) 
F: Geodermatophilaceae (3) Geodermatophilus (2), Blastococcus (0.94), Modestobacter 

(0.06) 
F: uncultured (0.4)  
F: Frankiaceae (0.03) Jatrophihabitans (0.03) 
O: Unassigned Frankiales (0.52)  
O: Corynebacteriales (1) Mycobacterium (1) 
O: Micrococcales (1) Agromyces (0.1) 
F: Micrococcaceae (0.8) Arthrobacter (0.2) 
F: unassigned Micrococcaceae (0.6)  
F: Intrasporangiaceae (0.05)  
F: Promicromonosporaceae (0.03)  
O: Streptosporangiales (0.9)  
O: Thermomonosporaceae (0.5) Actinomadura (0.3), Actinoallomurus (0.02) 
F: unassigned Thermomonosporaceae 
(0.18) 

 

F: Streptosporangiaceae (0.3) Nonomuraea (0.26), uncultured_bacterium(0.03), 
Ambiguous_taxa(0.02), Microbispora(0.009), 
Ambiguous_taxa(0.004) 

C: MB-A2-108(10) uncultured_bacterium(4), Ambiguous_taxa(0.8),  
uncultured_Micromonospora_sp. (0.2), 
uncultured_actinobacterium(0.1), 
uncultured_Catenuloplanes_sp. (0.05), 
uncultured_Actinomycetales_bacterium(0.05) 

C: Unassigned MB-A2-108 (4.8)  
C: Acidimicrobiia(7) uncultured_bacterium(0.07) 
F: uncultured(0.09) Ambiguous_taxa(0.05) 
F: Unassigned uncultured(0.04)  
O: IMCC26256 (4 ) O: Unassigned 
IMCC26256 (2.61) 

uncultured_Acidothermaceae_bacterium (0.5 ), 
Ambiguous_taxa   (0.4),  uncultured_Aciditerrimonas_sp. 
(0.3), uncultured_bacterium (0.1), 
uncultured_Acidimicrobidae_bacterium (0.09), Metagenome 
(0.02) 

O: Microtrichales (2) Iamia (0.2) 
F: uncultured (1) uncultured_bacterium (0.8), 

uncultured_Actinomycetales_bacterium (0.03), 
Ambiguous_taxa (0.02), 
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Class/Order/Family Genera 
uncultured_Acidimicrobidae_bacterium (0.02), 
uncultured_actinobacterium (0.009) 

F: Unassigned uncultured (0.12)  
F: Ilumatobacteraceae (0.9) Ilumatobacter (0.4), Uncultured (0.4), Metagenome (0.1) 
O: uncultured (0.3) Metagenome (0.2), uncultured_bacterium (0.06), 

uncultured_Acidimicrobiales_bacterium (0.04) 
C: Unassigned Acidimicrobiia (0.54)  
C: 0319-7L14 (1) uncultured_bacterium (0.9), uncultured_actinobacterium 

(0.1) 
C: Nitriliruptoria (0.2)  

หมายเหตุ : C=Class, O=Order, F=Family , ตัวเลขที่ปรากฏในวงเล็บ คือ เปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 
  
 พบว่า order Actinobacteria มีความอุดมสมบูรณ์มากที่สุดโดยในปี 2560 พบว่าพ้ืนที่เกษตรปลายน้้ามี 
6.84 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า มี 10.29 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้ามี 31.49 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าต้นน้้ามี 
10.39 เปอร์เซ็นต์  ปี 2561 พบว่าพ้ืนที่เกษตรปลายน้้ามี 4.98 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า มี 13.39 เปอร์เซ็นต์ 
พ้ืนที่เกษตรต้นน้้าม ี6.04 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าต้นน้้าม ี5.39 เปอร์เซ็นต ์ปี 2562 พบว่าพ้ืนที่เกษตรปลายน้้ามี 5.81 
เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า มี 17.76 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้ามี 2.61 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าต้นน้้ามี 6.14 
เปอร์เซ็นต์ ส้าหรับ class Actinobacteria พบว่า order Streptomycetales เป็น order ที่มีความอุดมสมบูรณ์
มากที่สุด และ family Streptomycetaceae เป็น family ที่มีความอุดมสมบูรณ์ที่สุดของ order นี้ และพบว่า 
class Thermoleophilia เป็น class ที่อุดมสมบูรณ์เป็นอันดับสองโดยในปี 2560 พบว่าพ้ืนที่เกษตรปลายน้้ามี 
16.33 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า มี 11.34 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้ามี 19.98 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าต้นน้้ามี 
21.05 เปอร์เซ็นต์  ปี 2561 พบว่าพ้ืนที่เกษตรปลายน้้ามี 5.82 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า มี 4.36 เปอร์เซ็นต์ 
พ้ืนที่เกษตรต้นน้้าม ี7.66 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าต้นน้้าม ี9.37 เปอร์เซ็นต ์ปี 2562 พบว่าพ้ืนที่เกษตรปลายน้้ามี 3.64 
เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า มี 4.26 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้ามี 2.35 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าต้นน้้ามี 7.21 
เปอร์เซ็นต์  
 ชุมชนแบคทีเรียในดินส่วนใหญ่มีไฟลัมเด่นอยู่ 3 ไฟลัม ได้แก่ Proteobacteria, Acidobacteria และ 
Actinobacteria แต่การศึกษาในครั้งนี้มุ่งเน้นศึกษาไฟลัม Actinobacteria เพียงไฟลัมเดียว ความอุดมสมบูรณ์
สัมพัทธ์และความหลากหลายของ Actinobacteria มีความแตกต่างกันในแต่ละพ้ืนที่ทั้งในพ้ืนที่ต้นน้้า ปลายน้้า 
พ้ืนที่ป่า และพ้ืนที่ท้าการเกษตร สกุล (genus) เด่นที่พบในการศึกษาครั้งนี้ ได้แก่ Streptomyces โดยเฉพาะใน
พ้ืนที่ป่าปลายน้้าในช่วงฤดูฝน (เดือนสิงหาคม 2562) พบว่ามีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์สูงถึง 10.98 เปอร์เซ็นต์ 
จากการศึกษาพบความาแปรผันของ phylotype และหน่วยอนุกรมวิธานปฏิบัติการ (OTUs) ที่เกี่ยวข้องกับ 
Actinobateria ในการศึกษาครั้งนี้พบว่ามี แบคทีเรียแกรมบวกที่มีความสามารถในการตรึงไนโตรเจนในรากของ
พืช ได้แก่ สกุล Frankia พบ 0.1 เปอร์เซ็นต์ พืชที่มีการสร้างปมโดย Frankia ถูกเรียกว่า actinorhizal plants 
โดยทั่วไปสภาพแวดล้อมที่แห้งแล้งไม่มีผลกระทบต่อแอคติโนมัยสีทเหมือนกับแบคทีเรียชนิดอื่น ๆ ในดิน ส่วนใหญ่
พบว่าแอคติโนมัยสีทชอบความชื้นในระดับค่อนข้างต่้า (Alexander, 1977) แตก่ารศึกษาครั้งนี้พบว่ามีแอคติโนมัย
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สีทมากที่สุดในพ้ืนที่ป่าปลายน้้าที่มีความชื้นสูง ที่เป็นเช่นนี้อาจเนื่องมาจากความสามารถในการสร้างสปอร์ของแอ
คติโนมัยสีทภายใต้สภาวะแห้งแล้ง (Eltarabily and Sivasithamparam, 2006) Actinomycetes มีคุณสมบัติ
หลายประการที่สามารถน้าไปใช้ในการบ้าบัดดินที่ปนเปื้อนจากสารอินทรีย์ที่เป็นมลพิษโดยมีบทบาทส้าคัญในการ
หมุนเวียนคาร์บอนและสามารถย่อยสลายสารประกอบเชิงซ้อนได้  
 Actinobacteria ส่วนใหญ่อาศัยอยู่บริเวณรอบรากพืชและมีปฏิสัมพันธ์กับพืช ความสัมพันธ์ดังกล่าวท้า
ให้สามารถจ้าแนกได้ว่าเป็นเชื้อไรโซแบคทีเรียที่ส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช (Plant growth promoting 
rhizobacteria: PGPR) โดยช่วยเพ่ิมความเป็นประโยชน์ของธาตุอาหารและแร่ธาตุรวมทั้งสารควบคุมการ
เจริญเติบโตของพืช โดยเฉพาะอย่างยิ่ง Actinobateria สามารถยับยั้งเชื้อสาเหตุโรคพืชได้ มีการศึกษากิจกรรม
ต่าง ๆ ของ Actinobateria เช่นการละลายฟอสเฟต การผลิต siderophores และการตรึงไนโตรเจน นอกจากนี้
ยังพบว่า Actinobateria ไม่ก่อให้เกิดโทษกับสิ่งแวดล้อม ในทางตรงกันข้าม Actinobateria กลับช่วยรักษาสมดุล
ทางชีวภาพของดินโดยมีส่วนร่วมในการหมุนเวียนสารอาหารในดินซึ่งมีผลโดยตรงต่อคุณภาพและผลิตของพืช มี
การศึกษาเกี่ยวกับจุลินทรีย์กลุ่มนี้ในด้านต่าง ๆ เช่น การผลิตสารที่ช่วยเพ่ิมการเจริญเติบโตของพืช  การมีชีวิตอยู่
หรือการปรับตัวให้อยู่ในสภาพแวดล้อมที่ไม่เอ้ืออ้านวย และปฏิสัมพันธ์ที่เป็นประโยชน์และเสริมฤทธิ์กับราอาร์บัส
คูลาร์ไมคอร์ไรซา (Gomez-Escribano et al., 2016; Katz and Baltz, 2016) มีรายงานการใช้จุลินทรีย์กลุ่มนี้
ทางการเกษตรเช่น ใช้ Streptomyces griseoviridis เป็นชีวภัณฑ์ในการควบคุมโรคที่เกิดจากเชื้อรา Alternaria 
brassicola, Botrytis cinerea, Fusarium avenaceum, F. culmorum (Tahvonen, 1982a, 1982b) ใช้ใน
การจุ่มรากหรือการรักษาธาตุอาหารเพื่อการเจริญเติบโตของไม้ตัดดอก ไม้กระถางแตงกวาและผักหลายชนิดที่ปลูก
ในเรือนกระจก (Mohammadi and Lahdenpera, 1992) นอกจากนี้พบว่าสารฆ่าเชื้อทางชีวภาพที่ชื่อ 
Mycostop มีการใช้ S. griseoviridis เป็นสารออกฤทธิ์ (Ochoa, 1998) มีรายงานการใช้ Actinobacteria สกุล 
Streptomyces ในเชิงพาณิชย์เพ่ือควบคุมความเสียหายของพืชจากราหลายสกุลเช่น Alternaria sp., Pythium 
aphanidermatum, Colletotrichum higginsianum, Acremonium lactucum, แ ล ะ  Fusarium 
oxysporum (Lahdenpera, 1991, Hong et al., 2012) Actinomycetes ได้รับความสนใจในอุตสาหกรรม
เกษตรในฐานะสารควบคุมทางชีวภาพและใช้เป็น PGPRs โดยเฉพาะสกุล Streptomyces ในทางการแพทย์ก็
เช่นเดียวกันเนื่องจากสกุลนี้ถูกใช้เป็นผลิตภัณฑ์ที่สกัดยาปฏิชีวนะทางการแพทย์ เช่น streptomycin และ 
aureomycin ในช่วงทศวรรษที่ 1940 (Hillel, 2008) มีผลิตภัณฑ์จากธรรมชาติที่ใช้ในการผลิตสารป้องกันการติด
เชื้อที่เกี่ยวข้องกับทางการแพทย์มากกว่า 70% ผลิตมากจาก Actinobacteria (Gomez-Escribano, 2014) จาก
ข้อมูลของ Tanaka และ Omura (1993) พบว่า ประมาณ 60% ของยาฆ่าแมลงและสารก้าจัดวัชพืชชนิดใหม่เกิด
จากจุลินทรีย์กลุ่มนี้  เนื่องจากมีความเป็นพิษต่้าและเป็นมิตรต่อสิ่งแวดล้อม นอกจากนี้ยังพบว่ามีลักษณะที่ย่อย
สลายได้ในขณะที่มีความจ้าเพาะสูงและเป็นพิษน้อยต่อสิ่งมีชีวิตที่ไม่ได้เป็นเป้าหมาย อย่างไรก็ตามจ้าเป็นต้องมี
การระบุชนิดพันธุ์ตลอดจนกลไกการออกฤทธิ์ของสารชีวภาพเหล่านี้ส้าหรับการพัฒนาผลิตภัณฑ์ที่มีส่วนผสมของ 
Actinobacteria ที่มีจ้าหน่ายในเชิงพาณิชย์ให้มีอายุการใช้งานที่นานขึ้น   
 งานวิจัยเกี่ยวกับสารสกัดจากธรรมชาติที่ได้จากแอคติโนมัยสีทมีการพัฒนาเพ่ิมมากขึ้นด้วยการใช้เทคนิค  

next-generation DNA sequencing (NGS) การใช้เทคนิค NGS ช่วยเพิ่มปริมาณงานของการหาล้าดับเบสได้มาก

ในเวลาเดียวกัน (Sogin et al., 2006) การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอปริมาณน้อย แต่ใช้ความแปรปรวนสูงของยีน 16S 
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rDNA ส่งผลให้เกิดการหาล้าดับเบสของชุมชนแอคติโนแบคทีเรียที่ได้ในเชิงลึกมากขึ้น วิธีการนี้ท้าให้สามารถระบุ

ถึงประชากรที่หายากและมีความอุดมสมบูรณ์ต่้าในชุมชนแอคติโนแบคทีเรีย ได้ (Kysela et al., 2005) วิธีการ 

NGS ถูกน้ามาใช้และประสบความส้าเร็จในการก้าหนดลักษณะของชุมชนแอคติโนแบคทีเรียในน้้าทะเล (Brown 

et al., 2009), ดิน (Jones et al., 2009), น้้าเสีย (Sanapareddy et al., 2009) และจุลินทรีย์ในร่างกายมนุษย์

หลายชนิด (Hamady and Knight 2009; Peterson et al., 2009) มีล้าดับจีโนมใหม่ ๆ หลายร้อยรายการจาก

แอคติโนแบคทีเรียที่ถูกเผยแพร่ออกมาในทุก ๆ ปีโดยส่วนใหญ่มาจากการศึกษาเกี่ยวกับการผลิตสารส้าคัญ 

(natural products) ใหม่ ๆ และขบวนการสังเคราะห์ทางชีวภาพผ่านการศึกษาทางจีโนม (Xiong et al., 2013; 

Harvey et al., 2015)  ความก้าวหน้าของเทคโนโลยีในช่วงสิบปีที่ผ่านมาไม่เพียงแต่ลดต้นทุนของการศึกษาล้าดับ

นิวคลีโอไทด์ที่สมบูรณ์ในสิ่งมีชีวิต (whole genome sequencing) แต่ยังเพ่ิมคุณภาพของข้อมูล โดยสามารถตัด

ล้าดับจีโนมเบื้องต้นที่ประกอบด้วยดีเอ็นเอสายสั้น ๆ หลายร้อยชิ้นที่น่าสงสัยออก และเพ่ิมความน่าเชื่อถือในความ

เป็นไปได้ของล้าดับโครโมโซมท่ีเกือบสมบูรณ์และถูกต้อง ท้าให้สามารถศึกษาคลัสเตอร์ของยีนได้อย่างละเอียดและ

การสังเคราะห์คลัสเตอร์ยีนแบบสมบูรณ์ (Bentley et al., 2002)  

 
สรุปผลการวิจัย และข้อเสนอแนะ 

 การศึกษาจ้านวนประชากรและชนิดของแบคทีเรียจากพ้ืนที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ
บริเวณลุ่มน้้าปาย ท้าการทดลองตั้งแต่ ฤดูหนาว ปี พ.ศ. 2559 (เดือนธันวาคม 2559) ถึง ฤดูฝน ปี พ.ศ. 2562 
(เดือนสิงหาคม 2562) เพ่ือให้ทราบถึงการเปลี่ยนแปลงของจ้านวนประชากรแบคทีเรียในแต่ละฤดู รวมถึงจ้านวนประชากร
แบคทีเรียในสภาพที่มีการใช้ประโยชน์ต่างกันในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย ปริมาณแบคทีเรียจากตัวอย่างดินปี พ.ศ. 2560-2562 
ในแต่ละฤดูมีปริมาณอยู่ระหว่าง 1.36 × 106 – 1.23 × 107 เซลล์ต่อดิน 1 กรัม ปริมาณแบคทีเรียมากที่สุดพบใน
ดินป่าต้นน้้า (UF) ในฤดูหนาวปี 2560 มีปริมาณ 1.23 × 107 เซลล์ต่อดิน 1 กรัม ปริมาณแบคทีเรียน้อยที่สุดพบ
ในดินป่าปลายน้้า (DF) ในฤดูฝนปี 2560 มีปริมาณ 1.36 × 106 เซลล์ต่อดิน 1 กรัม ความหลากหลายของแบคทีเรียที่
พบในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย ปี 2560 มีจ้านวนชนิดของแบคทีเรียที่พบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้าจ้านวน 1,852 ชนิด ป่า
ปลายน้้าจ้านวน 2,567 ชนิด เกษตรต้นน้้าจ้านวน 1,838 ชนิด และป่าต้นน้้าจ้านวน 2,511 ชนิด ปี 2561 ปริมาณ
แบคทีเรียที่พบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 928 ชนิด ป่าปลายน้้า 987 ชนิด เกษตรต้นน้้า 941 ชนิด และป่าต้นน้้า 
955 ชนิด ปี 2562 ปริมาณแบคทีเรียที่พบในพื้นที่ เกษตรต้นน้้า 806 ชนิด ป่าต้นน้้า 1,199 ชนิด เกษตรปลายน้้า 
955 ชนิด และป่าปลายน้้า 1,163 ชนิด ประชากรแบคทีเรียของชุมชนแบคทีเรียในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปายมีอัตราส่วนที่
แตกต่างกันในแต่ละปี ขึ้นอยู่กับสภาพอากาศ สัดส่วนของโครงสร้างประชากรแบคทีเรีย แตกต่างกันตามการใช้
ประโยชน์ที่ดิน พ้ืนที่ป่าที่ไม่ถูกรบกวนจะมีความหลากหลายของประชากรแบคทีเรียมากกว่าพ้ืนที่ท้าการเกษตร 
นอกจากนี้ข้อมูลประชากรตามการใช้พ้ืนที่สามารถใช้เป็นข้อมูลเบื้องต้น เพ่ือจัดการใช้ประโยชน์แบคทีเรียให้
เหมาะสมในพื้นท่ี 
 การศึกษาพบว่าเชื้อราที่พบทั่วไปมีความหลากหลายและยังคงมีความสมบูรณ์ โดยตัวอย่างดินทั้งในป่า
และทางการเกษตรมีเชื้อราที่ส้าคัญ 5 ไฟลัม ได้แก่  Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, 
Glomeromycota และ  Zygomycota ซึ่ ง  Ascomycota เป็ น ไฟลั มที่ พบมากที่ สุ ด รองล งมาคื อ ไฟลั ม 
Basidiomycota Chytridiomycota, Glomeromycota และ Zygomycota นอกจากนี้มีเชื้อราจ้านวนมากที่ไม่
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สามารถจ้าแนกได้ ( incertae sedis) ด้วยการศึกษา ITS rDNA กลุ่มเชื้อราในดินที่พบมากที่สุด คื อวงศ์ 
Nectriaceae ราชนิดเด่นที่พบมาก ได้แก่ รา Fusarium เห็นได้ชัดว่าข้อมูลทางอนุกรมวิธานที่ละเอียดยังคงเป็น
สิ่งจ้าเป็นเพื่อท้าการเปรียบเทียบเชิงปริมาณของ phylotype สัมพัทธ์ของข้อมูล อย่างไรก็ตามการวิจัยนี้เป็นข้อมูล
พ้ืนฐานส้าหรับการวิจัยในอนาคตและอาจเป็นประโยชน์ในการก้าหนดแนวทางการศึกษาความหลากหลายของเชื้อ
ราที่มีการตอบสนองต่อสภาพอากาศเย็น ร้อน แห้ง และเปียก 
 ชุมชนแอคติโนแบคทีเรียในดินส่วนใหญ่มีไฟลัมเด่นอยู่ 3 ไฟลัม ได้แก่ Proteobacteria, Acidobacteria 
และ Actinobacteria ความหลากหลายทางชีวภาพของชุมชนแอคติโนแบคทีเรียในดินจากการเก็บรวบรวม
ตัวอย่างดิน 12 ตัวอย่างใน 1 ปี ได้หน่วยอนุกรมวิธานปฏิบัติการ (OTUs) 5,963 หน่วย จ้านวนการอ่าน 92,871 
ครั้งและจ้าแนกแบคทีเรียได้ทั้ งหมด 43 phyla 820 สกุล (genera) ในจ้านวนนี้มี 92 สกุล ที่ เป็นของ 
Actinobacteria ความหลากหลายของแอคติโนแบคทีเรียสูงที่สุดในพ้ืนที่ต้นน้้าโดยเฉพาะในดินเกษตร  class เด่น
ที่พบมีความอุดมสมบูรณ์สูงและพบได้บ่อยในทุก ๆ พ้ืนที่ ได้แก่ class Actinobacteria และ Thermoleophilia 
ใน class Actinobacteria order Streptomycetales เป็น order ที่มีความอุดมสมบูรณ์มากที่สุด และ family 
Streptomycetaceae เป็น  family ที่ มีความอุดมสมบูรณ์ที่ สุ ดของ order นี้  สกุล เด่นที่พบมาก ได้แก่  
Streptomyces ผลการศึกษาพบว่าปัจจัยด้านสิ่งแวดล้อมที่มีผลต่อความหลากหลายทางชีวภาพของชุมชนแอคติ
โนแบคทีเรียในดิน การเปลี่ยนแปลงของโครงสร้างชุมชนมีความสัมพันธ์กับการเปลี่ยนแปลงของความอุดมสมบูรณ์
มากกว่าการมี / ไม่มี OTUs ซึ่งบ่งชี้ว่ามีชุมชนแอคติโนแบคทีเรียอยู่ทุก ๆ ที่ทั้งต้นน้้า – ปลายน้้าทั้งพ้ืนที่ป่าและ
พ้ืนที่เกษตรกรรม 
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กิจกรรมที่ 2 
การศึกษาศักยภาพของจุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์ทางการเกษตรในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลง

สภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
Study of Potential of Useful Soil Microorganisms in Agriculture Effected by climate change 

in Pai River Basin. 
ชื่อผู้วิจัย 

จิตรา เกาะแก้ว  กัลยกร โปร่งจันทึก  อมรรัตน์ ใจยะเสน  นุชนารถ ตั้งจิตสมคิด  ภรณี สว่างศรี   
รุ่งนภา พิทักษ์ตันสกุล  สุภาวดี ง้อเหรียญ  บุญเรือนรัตน์ เรืองวิเศษ  อ้านาจ เอ่ียมวิจารณ์  มนต์ชัย  มนัสสิลา  
Jitra Kokaew  Kunlayakorn Prongjunthuek  Amornrat Chaiyasen  Nuchanart Tangchitsomkid  
Paranee Sawangsri  Rungnapa Pitaktansakul Suphawadee Ngorain  Boonruanrat Ruangwised   

Amnat Eamvijarn  Monchai Manassila  
 

ค้าส้าคัญ (Key words) 
เชื้อไรโซเบียม ราดิน แอคติโนมัยสีท แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช นีมาโทด จุลินทรีย์ผลิตเอ็นไซม์ 

Cellulase และ Chitinase 
Rhizobium, Soil fungi, Actinomycete, Plant growth promoting rhizobacteria, Nematode, Cellulase 

and Chitinase-producing microorganisms  
 

บทคัดย่อ 
การศึกษาศักยภาพของไรโซเบียมที่แยกได้จากพ้ืนที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ

บริเวณลุ่มน้้าปาย โดยคัดเลือกไรโซเบียม 30 สายพันธุ์ พบไรโซเบียมที่เหมาะสมและมีประสิทธิภาพในการตรึง
ไนโตรเจนให้กับต้นถั่วสูงที่สุด 3 สายพันธุ์ได้แก่ DASA32019 DASA32025 และ DASA32116 น้ามาผลิตเป็นปุ๋ย
ชีวภาพไรโซเบียม  ผลผลิตถั่วเหลืองตาแดงที่ปลูกในกระถางทดลอง พบว่าจ้านวนฝักต่อต้น  จ้านวนเมล็ดทั้งหมด 
น้้าหนักเมล็ด และ น้้าหนัก 100 เมล็ดในทุก ๆ กรรมวิธีการไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติ และเมื่อน้าเชื้อผสม 3 
สายพันธุ์มาใช้ร่วมกัน พบว่าให้ผลผลิตที่ดีกว่าปุ๋ยชีวภาพส้าหรับถั่วเหลืองที่ผลิตโดยกรมวิชาการเกษตร ศักยภาพ
ของแบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชที่แยกได้จากพ้ืนที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพ
ภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย สามารถแยกเชื้อบริสุทธิ์จากดินที่สามารถเจริญเติบโตบนอาหารวุ้นแข็งได้จ้านวน 33 
ไอโซเลท และจ้าแนกด้วยเทคนิคมัลดิทอฟ (MALDI-TOF) ได้ 2 สกุล คือ Azospirillum และ Azotobacter 
พร้อมทั้งท้าการวัดความสามารถในการตรึงไนโตรเจนและความสามารถในการผลิต IAA ของเชื้อบริสุทธิ์ที่แยกได้ 
ทดสอบความสามารถในการส่งเสริมการเจริญเติบโตกับพืชทดสอบ ผลการทดลองพบว่า เชื้อสกุล Azotobacter 
มีความสามารถในการตรึงไนโตรเจนสูงว่าเชื้อสกุล Azospirillum แต่มีความสามารถในการผลิต IAA ได้ต่้ากว่า 
เมื่อน้า Azospirillum 5 สายพันธุ์ และ Azotobacter 4 สายพันธุ์ มาศึกษาการส่งเสริมการเจริญเติบโตของ
ข้าวโพดเลี้ยงสัตว์พันธุ์ 999 ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมือง และกระเทียมพันธุ์พ้ืนเมือง พบว่าแบคทีเรียทั้งสองสกุลทุกไอโซ
เลทมีความสามารถในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชทดสอบแตกต่างกัน โดยแบคทีเรียไอโซเลท AP1 มี
ความสามารถในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชทดสอบทั้ง 3 ชนิดสูงที่สุด รองลงมา คือ แบคทีเรียไอโซเลท 
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AT1 ความหลากหลายและประสิทธิภาพของราดินในพ้ืนที่ท้าการเกษตรและพ้ืนที่ป่าบริเวณลุ่มน้้าปายจังหวัด
แม่ฮ่องสอน โดยใช้ 4 วิธี ในการแยก ได้แก่ soil dilution plate, soil plate, alcohol treatment และ heat 
treatment บนอาหาร Glucose Ammonium Nitrate Agar (GAN) พบราดินทั้งหมด 350 สายพันธุ์ จ้าแนกได้
เป็น 18 สกุล 20 ชนิด ชนิด ได้แก่ Zygomycota 4 สกุล (Absidia, Gongronella, Mucor และ Rhizopus) 
Ascomycota 13  ส กุ ล ( Aspergillus, Eupenicillium, Eurotium, Fusarium, Hamigera, Myrothecium,  
Neosartorya, Paecilomyces, Penicillium, Talaromyces, Trichoderma, Verticillium  แ ล ะ Xylaria) 
Basidiomycota 1 สกุล (Sclerotium ) ราที่ไม่สร้างสปอร์ (sterile mycelium) ทดสอบประสิทธิภาพการสร้าง
เอนไซม์  ความสามารถในการย่อยสลายฟอสเฟต การสร้างสารเร่งการเจริญเติบโต  พบราดินจ้านวน 24 สายพันธุ์ 
สร้างเอนไซม์เซลลูเลสได้ ราดิน 10 สายพันธุ์สามารถย่อยสลายฟอสเฟตได้ ราดิน 53 สายพันธุ์มีความสามารถใน
การสร้างสาร siderophore และพบราดินจ้านวน 91 สายพันธุ์มีความสามารถในการสร้าง Indole acetic acid 
(IAA) เมื่อน้าราดินที่แยกได้มาทดสอบความสามารถในการยับยั้งการเจริญของราสาเหตุโรคพืช 4 ชนิดพบว่ามีรา
ดิน 15 สายพันธุ์ที่สามารถยับยั้งการเจริญของรา Rhizoctonia  solani  ราดิน 11 สายพันธุ์ที่สามารถยับยั้งการ
เจริญของรา Sclerotium  rolfsii ราดิน 15 สายพันธุ์ที่สามารถยับยั้งการเจริญของรา Fusarium  oxysporum 
และราดิน 24 สายพันธุ์ที่สามารถยับยั้งการเจริญของรา Colletotrichum  gloeosporioides  ศักยภาพของแอ
คติโนมัยสีทที่แยกได้จากดินพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย จ. แม่ฮ่องสอน โดยการทดสอบคุณสมบัติในการส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช ได้แก่ การทดสอบการสร้าง siderophore การทดสอบความสามารถในการละลายฟอสเฟต 
และการทดสอบการสร้างกรดอินโดลอะซีติก (IAA) พบว่า Streptomyces sp. WF  4-1 มีความสามารถในการ
สร้าง siderophore สูงที่สุด Streptomyces sp. WF 10-1 มีความสามารถในการละลายฟอสเฟตสูงที่สุด มีการ
สร้างกรดอินโดลอะซีติกมีจ้านวนทั้งหมด 42 32 และ 29 ไอโซเลท ตามล้าดับ คัดเลือกแอคติโนมัยสีทที่มี
ประสิทธิภาพในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช 10 ไอโซเลทเพ่ือทดสอบความเป็นปฏิปักษ์กับเชื้อสาเหตุโรค
พืช พบว่า Streptomyces sp.  WF 4-1 มีประสิทธิภาพในการยับยั้งการเจริญของแบคทีเรียก่อโรคพืช Erwinia 
carotovora pv. carotovora, Ralstonia solanacearum, Xanthomonas axonopodis pv. glycines และ 
X. oryzae pv. oryzae ได้ดีที่สุด ส่วน Streptomyces sp. WA 20-3 มีประสิทธิภาพในการยับยั้งแบคทีเรียก่อ
โรคพืช X. campestris pv. campestris ได้ดีที่สุด ด้านการทดสอบการยับยั้งการเจริญของเชื้อราก่อโรคพืช ได้แก่ 
Colletotrichum sp., Fusarium sp., Phytophthora palmivora, Rhizoctonia solani, Rhizoctonia sp. 
และ Sclerotium rolfsii พบว่า Streptomyces sp. RF 23-1 มีประสิทธิภาพในการยับยั้งเชื้อราก่อโรคทดสอบได้
ทุกชนิด การคัดเลือกแอคติโนมัยสีทที่มีสมบัติไม่เป็นเชื้อปฏิปักษ์ (non-antagonistic) ต่อไรโซเบียม พบว่า 
Streptomyces sp. WF 3-1, WF 4-1, WF 10-1, RF 12-4  และ RF 23-1 ไม่เป็นปฏิปักษ์ต่อเชื้อไรโซเบียม 3 
ชนิด คือ Bradyrhizobium japonicum DASA 02006, B. liaoningense DASA 03018 และ B. daqingense 
DASA 03084 การทดลองในระดับโรงเรือนพบว่า ต้นกล้าถั่วเขียวมีอาการเน่าตายเมื่อได้รับการปลูกเชื้อราก่อโรค
พืช S. rolfsii แม้จะปลูกเชื้อแอคติโนมัยสีท Streptomyces sp. WF 4-1 ร่วมด้วย ส่วนต้นกล้าที่มีการปลูกเชื้อ 
Streptomyces sp. RF 12-4 มีการเกิดโรคปานกลางในระดับ 2 ส่วนการปลูกเชื้อแบคทีเรียสาเหตุโรคพืช E. 
carotovora pv. carotovora ท้าให้ต้นกล้าถั่วเขียวเกิดโรคเล็กน้อยในระดับ 1 โดยความสูงของต้น น้้าหนักสด 
ความยาวรากและจ้านวนปมรากของแต่ละกรรมวิธี ไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติ  
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การศึกษาประชากรนีมาโทดในพ้ืนที่ต้นน้้าและปลายน้้าลุ่มน้้าปาย จ. แม่ฮ่องสอน โดยใช้เทคนิค 
Whitehead tray ในการแยกนีมาโทดออกจากตัวอย่างดิน สามารถแยกได้นีมาโทดแบ่งเป็น 4 กลุ่ม ได้แก่ กลุ่มที่
กินแบคที เ รี ย  จ้ าแนกได้ เป็นสกุล  Dolichorhabditis และ Rhabditis กลุ่ มกิน เชื้ อราจ้ าแนกเป็นสกุล 
Aphelenchus กลุ่ มที่ เป็น  Predator จ้ าแนกเป็นสกุล  Mononchus และกลุ่ มศัตรู พืชจ้ าแนกเป็นสกุล 
Helicotylenchus, Hoplolaimus, Paratylenchus และ Rotylenchuslus กลุ่มที่พบจ้านวนประชากรนีมาโทด
มากที่สุดในตัวอย่างดินต้นน้้าคือ กลุ่มกินแบคทีเรีย รองลงมาคือกลุ่มกินเชื้อรา เท่ากับ 132 และ 98 ตัวต่อดิน 500 
กรัม ในช่วงเดือนพฤศจิกายน และในช่วงดังกล่าวเป็นช่วงที่พบประชากรนีมาโทดมากที่สุดรวมเท่ากับ 334 ตัวต่อ
ดิน 500 กรัม และพบน้อยที่สุดในช่วงเดือนมีนาคม เท่ากับ 180 ตัวต่อดิน 500 กรัม เป็นผลจากในช่วงพฤศจิกายน 
มีอุณหภูมิต่้ากว่าช่วงมีนาคม ส้าหรับพื้นที่ปลายน้้ามีจ้านวนประชากรนีมาโทดเป็นในทิศทางเดียวกันกับพ้ืนที่ต้นน้้า 
แต่จ้านวนประชากรต่้ากว่าเป็นผลจากการท้าเกษตรซึ่งมีการไถพรวน พลิกหน้า ส่งผลให้ประชากรนีมาโทดลดลง 
แต่พบว่าในกลุ่มนีมาโทดที่เป็นศัตรูพืชเพ่ิมขึ้นในช่วงพฤศจิกายน และมกราคม การคัดเลือกจุลินทรีย์ผลิตเอนไซม์
เซลลูเลส และไคติเนส จากดินบริเวณลุ่มน้้าปาย บนอาหารสูตรคัดเลือกที่มีเซลลูโลส และไคตินเป็นองค์ประกอบ 
ตรวจวัดกิจกรรมของเอนไซม์ การเกิดวงใสรอบโคโลนี และการวิเคราะห์ปริมาณน้้าตาลรีดิวซ์ สามารถคัดเลือกได้
เชื้อ Bacillus velezensis ไอโซเลท 2CMC-1.1 ซึ่งมีประสิทธิภาพในการผลิตเอนไซม์เซลลูเลสได้ดี เมื่อทดสอบ
การแสดงออกในระดับโปรตีน พบว่า รีคอมบิแนนท์เอนไซม์ cellulase ที่ได้มีขนาดประมาณ 55 กิโลดาลตัน การ
โคลนยีนไคติเนสจากเชื้อ Paenibacillus xylanilyticus ไอโซเลท 1Ch 2.4 ทดสอบการแสดงออกในระดับโปรตีน 
พบว่า รีคอมบิแนนท์เอนไซม์ chitinase ที่ได้มีขนาดประมาณ 74 กิโลดาลตัน 

 
Abstracts 

 
Study of the potential of rhizobium isolated from climate change-affected areas of Pai 

River Basin. By selecting 3 0  strains of rhizobium, 3  strains were found suitable and efficient in 
nitrogen fixation of pea plants, DASA32019, DASA32025 and DASA32116, were used to produce 
rhizobium bio-fertilizers. Yield of red-eyed soybeans grown in experimental pots. Found that the 
number of pods per plant The total number of seeds, seed weight, and 1 00  seed weights were 
not statistically different in all treatments. And when using 3  strains of mixed germs to be used 
together It was found that yields better than bio-fertilizers for soybeans produced by the 
Department of Agriculture. The potential of bacteria to promote plant growth isolated from 
climate change-affected areas in the Pai River basin. There were 3 3  isolates from the soil that 
could be grown on solid agar food and classified by the malditof technique (MALDI-TOF) into 2 
genera, Azospirillum and Azotobacter, and to measure the fixation ability. Nitrogen and IAA 
production capacity of the isolated pathogen. Test the ability to promote growth with test plants. 
The results showed that Azotobacter genus had higher nitrogen fixation than Azospirillum, but 
had lower IAA production ability when 5  Azospirillum and 4  Azotobacter were studied. Maize 
varieties, 9 9 9  farm rice, native varieties. And native garlic It was found that both genus bacteria 
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and every isolate had different ability to promote the growth of test plants. The bacteria isolate 
AP1  had the highest growth-promoting ability of the three test plants, followed by the bacteria 
isolate AT1 , diversity and efficiency of soil fungi in agricultural areas and forest areas in the Pai 
River basin, Province. Mae Hong Son by using 4 methods for separation, namely soil dilution plate, 
soil plate, alcohol treatment and heat treatment on food. Glucose Ammonium Nitrate Agar (GAN) 
found all 350  species of soil mold, classified into 18  genera, 20  species, including 4  genera of 
Zygomycota ( Absidia, Gongronella, Mucor and Rhizopus), 1 3  genera Ascomycota (Aspergillus, 
Eupenicillium, Eurotium, Fusarium, Hamigera, Myrothecium, Neosartorya, Paecilomyces, 
Penicillium, Talaromyces, Trichoderma, Verticillium and Xylaria), 1  genus basidiomycotium). 
(Sterile mycelium) to test the efficiency of building enzymes Phosphate degradability Growth 
accelerator formation: found 2 4  soil fungi to produce cellulase enzyme, 1 0  soil fungi able to 
degrade phosphate, 53 soil fungi were capable of producing siderophore, and found 91 soil mold. 
Strains were able to generate Indole acetic acid (IAA) when isolated soil fungi were tested for their 
ability to inhibit the growth of four plant pathogens. 15 soil fungi were found to inhibit the growth. 
Of Rhizoctonia solani, 1 1  cultivars that were able to inhibit the growth of Sclerotium rolfsii, 1 5 
cultivars that were able to inhibit the growth of Fusarium oxysporum and 2 4  soil molds that 
inhibited the growth of fungi. Colletotrichum gloeosporioides Potential of actinomycetes were 
isolated from soil in Pai River Basin, Mae Hong Son Province by testing of plant growth promoting 
properties, including siderophore formation test, phosphate solubility test. The indoleacetic acid 
formation test (IAA) found that Streptomyces sp. WF 4 - 1  had the highest siderophore capacity. 
Streptomyces sp. WF 10-1 had the highest phosphate solubility. A total of 42, 32, and 29 isolates 
were generated indoleacetic acids, respectively. Efficient actinomycetes were selected to 
promote plant growth, 1 0  isolates, to test their antagonism to plant growth. Plant pathogens: 
Streptomyces sp. WF 4-1 was found to be effective in inhibiting the growth of pathogenic bacteria 
Erwinia carotovora pv. Carotovora, Ralstonia solanacearum, Xanthomonas axonopodis pv. 
Glycines and X. oryzae pv. Oryzae. Streptomyces sp. WA 20-3 was the most effective in inhibiting 
plant pathogenic bacteria X. campestris pv. Campestris. Inhibition testing of plant pathogens were 
Colletotrichum sp., Fusarium sp., Phytophthora palmivora, Rhizoctonia. solani, Rhizoctonia sp. and 
Sclerotium rolfsii found that Streptomyces sp. RF 2 3 - 1  was effective in inhibiting all types of 
pathogenic fungi. Selection of actinomycetes with non-antagonistic properties It was found that 
Streptomyces sp. WF 3-1, WF 4-1, WF 10-1, RF 12-4 and RF 23-1 were not antagonistic to the 
three strains of rhizobium. There were Bradyrhizobium japonicum DASA 02006 , B. liaoningense 
DASA 03018 and B. daqingense DASA 03084. Green pea seedlings had death symptoms when S. 
rolfsii pathogenic fungi were transplanted despite cultivating Streptomyces sp. WF 4-1 .  RF 12-4 
had moderate disease at level 2 .  Growing of E. carotovora pv. Carotovora pathogenic bacteria 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



91 

caused mung bean seedlings to mildly disease level 1  by plant height, fresh weight, root length 
and number of plants. The roots of each process There was no statistical difference. 

Nematode population studies in upstream and downstream areas of Pai River Basin, Mae 
Hong Son Province, using whitehead tray technique to separate nematode from soil samples. 
Nematode can be divided into 4 groups: those that, 1) bacteria eating group classified as a genus 
Dolichorhabditis and Rhabditis 2) fungal eating group classified as genus Aphelenchus, 3) Predator 
group classified as genus Mononchus and 4) pest group classified as genus Helicotylenchus, 
Hoplolaimus, Paratylenchus, and Rotylenchuslus. The group that found the highest number of 
nematodes in upstream soil samples was bacteria eating group. Followed by the group ate 1 32 
and 98 fungi per 500 g of soil during November. In this period, 334 nematodes were found to be 
found per 500 g of soil, and the lowest was found in March of 180 nematodes per 500 g of soil, 
as a result of November. The temperature is lower than in March. For the downstream area, the 
Nematode population is in the same direction as the upstream area. But the lower population 
was the result of farming, which turned around, resulting in a decrease in the Nematode 
population. But it was found that in the pesticides nematode group increased during November 
and January, microbial selection to produce cellulase enzyme and chitinase from the soil in the 
Pai River basin. On selected recipes containing cellulose and chitin as an element Measure the 
activity of the enzyme The birth of a clear circle around the colonies And analysis of reducing 
sugar content Bacillus velezensis isolate 2CMC-1 . 1  can be selected, which has good efficacy in 
cellulase enzyme production. When testing protein expression, it was found that the recombinant 
enzyme cellulase was approximately 55 kD. Paenibacillus xylanilyticus 1Ch 2.4 isolate was tested 
for protein expression. It was found that the resulting chitinase recombinant was approximately 
74 kD. 

 
บทน้า 

 
การเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ (Climate change) ซึ่งส่งผลให้เกิดการเปลี่ยนแปลงของสภาวะ

แวดล้อม เกิดภัยธรรมชาติที่รุนแรงมากขึ้น และส่งผลกระทบโดยตรงต่อภาคการเกษตร สภาพภูมิอากาศที่
เปลี่ยนแปลงไปยังส่งผลกระทบโดยตรงต่อการเปลี่ยนแปลงของแหล่งที่อยู่อาศัย ชนิด และประชากรของจุลินทรีย์
ดินที่มีประโยชน์ทางการเกษตร จุลินทรีย์บางชนิด/สายพันธุ์ อาจมีการปรับตัวเพ่ือให้สามารถทนต่อสภาวะที่ไม่
เหมาะสมได้ นอกจากนี้การท้าเขตกรรม และการใช้สารเคมีก้าจัดศัตรูพืชยังส่งผลท้าให้จุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์
ทางการเกษตรหลายชนิดมีการเปลี่ยนแปลง แบคทีเรียจัดเป็นจุลินทรีย์กลุ่มใหญ่พบมากที่สุดเมื่อเทียบกับจุลินทรีย์
ชนิดอ่ืน มีหน้าที่ย่อยซากพืช ซากสัตว์ ผลิตฮิวมัส เปลี่ยนแปลงแร่ธาตุในดินให้เป็นประโยชน์ จุลินทรีย์ดินที่มี
ศักยภาพในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชเป็นอีกกลุ่มที่เป็นตัวบ่งชี้ความอุดมสมบูรณ์ของดิน รวมถึงการใช้
ประโยชน์จากจุลินทรีย์ดินที่แยกได้จากพ้ืนที่ที่ท้าการศึกษาซึ่งเป็นจุลินทรีย์ดินที่ผ่านการปรับตัวให้มีชีวิตอยู่รอดใน
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สภาพแวดล้อมที่เปลี่ยนแปลงไปเพ่ือน้ามาพัฒนาเป็นผลิตภัณฑ์ที่สามารถน้ามาใช้ในการเพ่ิมศักยภาพการผลิตพืช
ในพ้ืนที่ ที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศ แบคทีเรียในดินบางชนิดสามารถตรึง
ไนโตรเจนจากอากาศเปลี่ยนให้เป็นสารประกอบไนโตรเจนที่มีประโยชน์ต่อพืชได้ เช่น แบคทีเรียตรึงไนโตรเจนที่
อยู่ร่วมกับพืชแบบพ่ึงพาอาศัยกัน (symbiosis N2-fixing bacteria) ได้แก่ เชื้อไรโซเบียม (Rhizobium sp.) กับ
พืชตระกูลถั่ว (หนึ่ง, 2554; Hartman and Amarge, 1991) แต่เนื่องจากไรโซเบียมเป็นจุลินทรีย์ที่ค่อนข้าง
เฉพาะเจาะจงกับพืชตระกูลถั่ว กล่าวคือไรโซเบียมจะถูกจ้าแนกตามลักษณะความสามารถในการเข้าสร้างปมได้กับ
ชนิดของพืชตระกูลถั่วที่อาศัยอยู่ เช่น Bradyrhizobium japonicum จะสร้างปมรากและตรึงไนโตรเจนเฉพาะกับ
ถั่วเหลืองเท่านั้น ซึ่งในสภาพแวดล้อมต่างกันก็มีอิทธิพลต่อการเป็นอยู่ของไรโซเบียมต่างกัน (Boonkerd and 
Weaver, 1982: Weaver et al., 1987)  

แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช (Plant Growth Promoting Rhizobacteria or PGPR)” เป็น
แบคทีเรียที่อาศัยอยู่ในดินบริเวณรอบรากพืช (rhizosphere) และช่วยส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชได้ โดย
แบคทีเรียกลุ่มนี้มีความสามารถในการตรึงไนโตรเจน เพ่ิมความเป็นประโยชน์ของธาตุอาหารพืช สร้างสารซิเดอโร
ฟอร์ (siderophores) ซึ่งมีสมบัติเพ่ิมการน้าธาตุเหล็กเข้าสู่เซลล์พืช โดยการแย่งจับธาตุเหล็กบริเวณรอบรากพืช 
ท้าให้ เชื้อราสาเหตุ โรคพืชไม่สามารถน้าธาตุ เหล็กไปใช้ ได้   นอกจากนี้ยั งสามารถสร้างฮอร์ โมนพืช 
(phytohormones) เช่น ฮอร์โมนกลุ่มออกซิน (auxins) ซึ่งกระตุ้นการยืดตัวของเซลล์ การแบ่งเซลล์และการ
เปลี่ยนสภาพของเซลล์ สร้างเอนไซม์ไคติเนส (chitinase) และลามินาริเนส (laminarinase) ย่อยเส้นใยเชื้อราโรค
พืช สร้างสารปฏิชีวนะที่มีฤทธิ์ต้านเชื้อราสาเหตุโรคพืชได้ เป็นต้น (หนึ่ง , 2548) ซึ่งในแบคทีเรียบางสกุลมี
ความสามารถหลายอย่างรวมกัน แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชที่มีการน้ามาใช้ประโยชน์ในการผลิตพืช
มีหลายสกุลด้วยกัน ได้แก่ Azospirillum sp. Azotobacter sp. Beijerinckia sp. และ Gluconacetobacter 
sp. เป็นต้น 
 ราเป็นจุลินทรีย์ที่พบมากลองลงมาจากแบคทีเรีย มีความส้าคัญอย่างมากในการย่อยสลายซากพืชซากสัตว์
โดยเฉพาะองค์ประกอบที่มีโครงสร้างซับซ้อนและย่อยสลายยากเช่น เซลลูโลส แป้ง ลิกนินได้ดีอีกทั้งเส้นใยของรา
ยังสามารถแทงเข้าไปข้างในของวัตถุได้ เป็นการเพ่ิมพ้ืนที่ผิวสัมผัสท้าให้การย่อยสลายมีประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น
โดยสิ่งที่ได้จากการย่อยสลายคือคาร์บอนไดออกไซด์ กรดอินทรีย์ แร่ธาตุต่างๆ เช่น ไนโตรเจน ฟอสฟอรัส ซัลเฟอร์ 
และฮิวมัส ซึ่งเป็นการปลดปล่อยธาตุอาหารและองค์ประกอบทางเคมีกลับคืนสู่ดินท้าให้ดินอุดมสมบูรณ์และพืชน้า
กลับมาใช้ประโยชน์ ได้  (คณาจารย์ภาควิชาปฐพีวิทยา , 2541; Foth, 1990 ; Singer and Munns, 1987) 
นอกจากนี้การยืดยาวของเส้นใยและการแตกกิ่งก้านสาขาเป็นกลไกที่ท้าให้เกิดแรงดันท้าให้เซลล์ของซากพืชแยก
ออกจากกันง่ายขึ้น  ซึ่งนับว่าเป็นข้อได้เปรียบแบคทีเรียที่จะเจริญอยู่ที่ผิวสัมผัสเท่านั้น (Garrett, 1963 ; Harley, 
1971 ; Richards, 1976) ราดินได้ถูกน้ามาใช้ประโยชน์ในการท้าการเกษตร เช่น รา Gibberella fujikuroi 
(Fusarium moniliforme) สร้างสาร gibberellin เป็นฮอร์โมนพืชท้าให้พืชเจริญดีขึ้น รา Trichoderma sp. 
น้ามาใช้ควบคุมโรคพืชโดยชีววิธี และช่วยเพ่ิมประสิทธิภาพในการย่อยปุ๋ยหมักเนื่องจากเป็นราที่สร้างเอนไซม์ 
หลายชนิด (เลขา และคณะ, 2555) 
 แอคติโนมัยสีทซึ่งเป็นแบคทีเรียแกรมบวกที่แพร่กระจายอย่างกว้างขวางในธรรมชาติและสามารถสร้าง
สารออกฤทธิ์ทางชีวภาพหลายชนิด มีรายงานจ้านวนมากเกี่ยวกับการใช้แอคติโนมัยสีทเป็นสารควบคุมทางชีวภาพ
ในการทดแทนการใช้สารเคมีทางการเกษตร (El-Tarabily and Sivasithamparam,  2006; Law et al., 2017) 
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เนื่องจากแอคติโนมัยสีท สร้างสารควบคุมทางชีวภาพที่มีศักยภาพสูงในการควบคุมเชื้อก่อโรคพืชและไม่มีผลต่อ
สิ่งแวดล้อมหรือสิ่งมีชีวิตที่ไม่ใช่เป้าหมายอื่น  
ศักยภาพในการส่งเสริมการเจริญเติบโตและความเป็นปฏิปักษ์กับเชื้อสาเหตุโรคพืชของแอคติโนมัยสีทที่ด้ารงชีวิต
อยู่ในสภาพพ้ืนที่ที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ  
 นีมาโทดอิสระ (free-living nematode) อีกกลุ่มที่เป็นตัวบ่งชี้ความอุดมสมบูรณ์ของดิน โดยพบว่านี
มาโทดที่หากินอิสระ ที่อาศัยอยู่ในดิน เป็นองค์ประกอบส้าคัญของระบบนิเวศดินซึ่งมีความสัมพันธ์ต่อสารอินทรีย์ 
และกระบวนการย่อยสลายต่างๆ โดยมีความส้าคัญต่อห่วงโซ่อาหารของระบบนิเวศในดินเป็นอย่างมาก สามารถ
เป็นตัวก้าจัดเศษซากพืช (root herbivores) กินแบคทีเรีย (bacterivores) และเชื้อรา (fungivores) ที่เป็นสาเหตุ
ของโรคพืช และยังเป็นผู้ล่า (predators) (Ferris and Bongers, 2006) โดยการเปลี่ยนแปลงของจ้านวนประชากร
ไส้เดือนฝอยหากินอิสระในดิน เป็นสิ่งที่บ่งบอกถึงการเปลี่ยนแปลงของสภาพแวดล้อมในดิน ความสมดุลของ
สิ่งมีชีวิตที่อาศัยอยู่รวมกันและความอุดมสมบูรณ์ของดินด้วย (Zhao and Neher, 2014) ยกตัวอย่างเช่น การ
สะสมของปุ๋ยไนโตรเจนที่ตกค้างในดินมากเกินไป ท้าให้มีธาตุอาหาร N (widespread nitrogen enrichment) ที่
ไปกระตุ้นให้สิ่งมีชีวิตในดิน  ผลิตแอมโมเนียม (Amonium, NH4

+) ในดิน นอกจากเป็นพิษต่อสิ่งมีชีวิตที่เป็น
ประโยชน์อ่ืนๆ แล้วมีผลท้าให้จ้านวนประชากรไส้เดือนฝอยหากินอิสระในดินลดลงเป็นอย่างมากอีกด้วย (Wei et 
al., 2012) 
 จุลินทรีย์ที่มีศักยภาพในการผลิตเอนไซม์ cellulase (เซลลูเลส) และ chitinase (ไคติเนส) บริเวณลุ่มน้้า
ปาย ซึ่งเป็นพ้ืนที่ที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ การคัดเลือกจุลินทรีย์ที่มีศักยภาพในการ
ผลิตเอนไซม์เซลลูเลส และไคติเนส ซึ่งเป็นชนิด/สายพันธุ์ที่ผ่านการปรับตัวให้มีชีวิตอยู่รอดในสภาพแวดล้อมที่
เปลี่ยนแปลง เป็นแนวทางในการใช้เอนไซม์เซลลูเลส และ ไคติเนส (Ridout et al., 1988 ; Millati et al., 2005) 
ในการย่อยสลาย และเพ่ิมมูลค่าวัสดุเหลือใช้จ้าพวกเซลลูโลส (เปลือกหรือแกนสับปะรด ทลายปาล์ม น้้ากากส่า
จากโรงงานสุรา เศษไม้ขี้เลื่อยจากโรงงานท้าไม้ ของเสียจากโรงงานท้ากระดาษ ของเหลือใช้หลังจากการเก็บเกี่ยว 
เช่น กากถั่วเหลือง ฟางข้าว ร้าข้าว ชานอ้อย ขี้เลื่อย ซังและเปลือกข้าวโพด) และของเหลือทิ้งไคติน (เปลือกกุ้ง และ
กระดองปูที่มีจ้านวนมากจากอุตสาหกรรมแปรรูปสัตว์น้้า) ให้สามารถน้ามาใช้ประโยชน์ในด้านต่างๆต่อไป โดย
จุลินทรีย์ที่สร้างเอนไซม์เซลลูเลส อาทิเช่น Geobacillus pallidus  G. debilis  (Lynd et al., 2002) Bacillus 
subtilis (Koide et al., 1986) เอนไซม์ไคติ เนส พบได้ทั่วไปในแบคทีเรีย Aeromonas sp. และ Bacillus 
sterothermophilus (Ueda and Arai, 1992) เป็นต้น ซึ่งนับเป็นการใช้ประโยชน์จากความสามารถของจุลินทรีย์
ในการย่อยสารประกอบเหล่านี้ให้มีประสิทธิภาพสูงสุด 
 

ระเบียบวิธีการวิจัย 
1 การศึกษาศักยภาพของไรโซเบียมที่แยกได้จากพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ
บริเวณลุ่มน้้าปาย 

คัดเลือกสายพันธุ์ไรโซเบียมในห้องปฏิบัติการตรวจสอบความบริสุทธิ์ของเชื้อ  น้าเชื้อมาเลี้ยงในอาหาร  
yeast mannitol agar ที่มีการเติม bromthymol blue บ่มเลี้ยงเป็นเวลา 3-7 วัน ทดสอบประสิทธิภาพการตรึง
ไนโตรเจนของไรโซเบียมที่คัดเลือกได้กับถั่วสายพันธุ์ที่มีการปลูกในพื้นที่ลุ่มน้้าปาย โดยการทดลองสายพันธุ์ถั่วแต่
ละชนิดแต่ละพันธุ์ท้าแยกจากกันแต่มีวิธีการด้าเนินงานเหมือนกัน โดยปลูกถั่วในขวดบรรจุทรายปราศจากเชื้อ
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ปนเปื้อนและใส่เชื้อไรโซเบียม เมื่อต้นถั่วออกดอกประมาณ 50 เปอร์เซ็นต์ บันทึกประสิทธิภาพในการตรึง
ไนโตรเจน จ้านวนปม  น้้าหนักปมแห้ง และน้้าหนักต้นแห้ง พร้อมทั้งวิเคราะห์ผลทางสถิติและคัดเลือกสายพันธุ์ไร
โซเบียมที่มีประสิทธิภาพสูงสุด เพ่ือน้าไปทดสอบในกระถางทดลองต่อไป    

ทดสอบการท้างานของเชื้อไรโซเบียมกับถั่วที่ปลูกในกระถางทดลองในสภาพโรงเรือน  การทดสอบใน
กระถางทดลองจะท้าการวิเคราะห์สมบัติของดินก่อนและหลังปลูกถั่ว เปรียบเทียบ กรรมวิธีการใส่เชื้อไรโซเบียม 
และการใส่ปุ๋ยเคมีสูตรแนะน้า บันทึกข้อมูลเมื่อถั่วออกดอก 50 เปอร์เซ็นต์โดยบันทึกค่าการตรึงไนโตรเจน จ้านวน
ปม  น้้าหนักปมแห้ง และน้้าหนักต้นแห้ง และที่ระยะเก็บเกี่ยวบันทึก ผลผลิตฝักสดและฝักแห้งพร้อมเปลือก
วิเคราะห์ผลทางสถิติ เลือกกรรมวิธีที่ให้ผลผลิตสูงเพื่อท้าการทดสอบในแปลงทดลอง 
 
2 การศึกษาศักยภาพของแบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชที่แยกได้จากพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

เก็บตัวอย่างดินในพ้ืนที่การผลิตพืชในชุมชนเกษตรของลุ่มน้้าปาย จังหวัดแม่ฮ่องสอน และท้าการแยกเชื้อ
บริสุทธิ์ในห้องปฏิบัติการด้วยอาหารเฉพาะส้าหรับแบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตวัดประสิทธิภาพของเชื้อบริสุทธิ์
ที่ได้ ประกอบด้วยประสิทธิภาพในการตรึงไนโตรเจน การผลิตสารส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช การเพ่ิมประโยชน์
ธาตุอาหารพืช และกิจกรรมอ่ืนๆ จ้าแนกสกุลและชนิดโดยวิธีทางสรีระวิทยา ชีวเคมี เคมี และชีววิทยาโมเลกุล 
ศึกษาศักยภาพของกิจกรรมกลไกในการสร้างสารส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช ได้แก่ การวัดการตรึงไนโตรเจน 
การเพ่ิมความเป็นประโยชน์ธาตุอาหารพืช การผลิตสารส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชในอาหารจ้าเพาะของเชื้อแต่
ละสกุล ศึกษาประสิทธิภาพในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชในระดับห้องปฏิบัติการ เรือนทดลอง  
 
3 การศึกษาศักยภาพของราดินที่แยกได้จากพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณ
ลุ่มน้้าปาย 

ทดสอบความเป็นปฏิปักษ์กับเชื้อราสาเหตุโรคพืชในอาหาร PDA เป็นเวลา 2-3 วัน จากนั้นใช้ cork borer 
ขนาดเส้นผ่านศูนย์กลาง 0.5 เซนติเมตร เจาะโคโลนีของเชื้อราปฏิปักษ์ และเชื้อราสาเหตุโรคพืชวางบนอาหาร 
PDA ในจานเลี้ยงเชื้อขนาด 9.0 เซนติเมตร โดยวางห่างจากขอบจานเลี้ยงเชื้อ 2 เซนติเมตร เป็นเวลา 4 วัน 
หลังจากนั้นน้าเชื้อราปฏิปักษ์ที่ต้องการทดสอบมาวางไว้ฝั่งตรงข้ามและห่างจาก ขอบจานเลี้ยงเชื้อ 2 เซนติเมตร 
บ่มเชื้อที่อุณหภูมิห้อง ท้าการทดลอง 3 ซ้้า บันทึกผลการยับยั้ง และหาเปอร์เซ็นต์การยับยั้ง 
 การค้านวณเปอร์เซ็นต์การยับยั้งการเจริญ 
เปอร์เซ็นต์การยับยั้งการเจริญ (percent inhibition of radial growth-PIRG) ค้านวณได้ดังนี้ 
 
เปอร์เซ็นต์การยับยั้ง  =                           x 100 
 
 R1 = ความยาวรัศมีของโคโลนีเชื้อสาเหตุโรคพืชในจานควบคุม 
 R2 = ความยาวรัศมีของโคโลนีเชื้อสาเหตุโรคพืชในจานทดสอบ 
หาค่าเฉลี่ยความยาวรัศมีของโคโลนีแล้วน้ามาค้านวณหาค่า เปอร์เซ็นต์การยับยั้งแล้วน้าข้อมูลมาวิเคราะห์ทางสถิติ
โดย Duncan’s multiple range ด้วยโปรแกรม SPSS for Windows 

R1 – 

R2 
R

1  
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 ทดสอบความสามารถในการสร้างเอนไซม์เซลลูเลส โดยเพาะเลี้ยงเชื้อราบนอาหาร Carboxyl methyl 
cellulose (CMC) agar ที่อุณหภูมิ 28°C เป็นเวลา 3 วัน เทสารละลาย Gram’s Iodine ให้ท่วมผิวหน้าอาหาร
และโคโลนีเชื้อรา เป็นเวลา 5 นาทีแล้วเทออกจากนั้นวัดเส้นผ่าศูนย์กลางของการเกิดบริเวณใส (clear zone) ใน
หน่วยเซนติเมตร (cm) โดยในการทดสอบนี้ใช้เอนไซม์ cellulase จาก Aspergillus niger (Sigma) 10 mg/ml 
(2.41 Unit/ml) เป็น positive control และใช้น้้ากลั่นเป็น negative control 
 ทดสอบศักยภาพในการสร้างสารเร่งการเจริญเติบโต 
  การวัดศักยภาพในการผลิต indole acetic acid (IAA) การวัดศักยภาพในการผลิต IAA โดยการเลี้ยงเชื้อ
ราในอาหารเลี้ยงเชื้อและวัดปริมาณ IAA 
 
4 การศึกษาศักยภาพของแอคติโนมัยสีทที่แยกได้จากพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพ
ภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
  การคัดเลือกแอคติโนมัยสีทที่สามารถยับยั้งการเจริญของแบคทีเรีย  
  เตรียมแบคทีเรียส้าหรับทดสอบโดยเลี้ยงในอาหารเหลว Nutrient Broth (NB) น้าไปบ่มแบบเขย่าที่
อุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียสเป็นเวลา 24 ชั่วโมง จากนั้นน้ามาปรับความขุ่นของเซลล์ด้วยเครื่องตรวจวัดสารด้วย
การดูดกลืนแสง (spectrophotometer) ที่ความยาวคลื่น 600 นาโนเมตร ให้มีค่าความขุ่นของเซลล์เท่ากับ 0.25  
ทดสอบความสามารถของแอคติโนมัยสีทในการยับยั้งแบคทีเรียทดสอบโดยใช้วิธีราดทับ (agar overlay) ซึ่งเป็นวิธี
ดัดแปลงของ Anand et al. (2006) เตรียมสปอร์แขวนลอยของ       แอคติโนมัยสีท โดยเลี้ยงแอคติโนมัยสีทให้
เจริญบนอาหาร ISP medium 3 จากนั้นขูดสปอร์และเซลล์ผสมลงในสารละลาย ¼ Ringer ให้เข้ากัน หยดสปอร์
แขวนลอย 10 ไมโครลิตร ลงบนผิวหน้าอาหาร ISP medium 2 น้าไปบ่มที่อุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 
7 วัน จากนั้นดูดสารแขวนลอยของแบคทีเรียทดสอบที่เตรียมไว้ปริมาตร 0.5 มิลลิลิตร ผสมลงในอาหารเลี้ยงเชื้อ
แบคทีเรียที่มีผงวุ้น 0.6เปอร์เซ็นต์ ปริมาตร 5 มิลลิลิตร ปั่นผสมให้เข้ากัน น้าไปเทราดทับโคโลนีของแอคติโนมัย
สีท ท้าตัวอย่างละ 3 ซ้้า น้าไปบ่มท่ีอุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 24 ชั่วโมง 
   ตรวจสอบความสามารถในการสร้างสารออกฤทธิ์ทางชีวภาพ โดยดูจากการเกิดบริเวณยับยั้ง 
(inhibition zone) ที่อยู่รอบโคโลนีของแอคติโนมัยสีท น้ามาวัดขนาดเส้นผ่านศูนย์กลางของบริเวณยับยั้งและเส้น
ผ่านศูนย์กลางโคโลนีแอคติโนมัยสีท และค้านวนหาค่าการยับยั้ง ตามสูตรดังนี้ 
        
  ค่าการยับยั้ง  = 
 
   การคัดเลือกแอคติโนมัยสีทที่สามารถยับยั้งการเจริญของเชื้อรา 

 ใช้วิธีของ Yuan and Crawford (1995) โดยเตรียมสปอร์แขวนลอยของแอคติโนมัยสีท ตามวิธีที่กล่าว
ข้างต้น หยดสปอร์แขวนลอยให้ห่างจากขอบจานอาหาร PDA ประมาณ 1 เซนติเมตร บ่มที่อุณหภูมิ 30 องศา
เซลเซียส เป็นเวลา 7 วัน เลี้ยงราทดสอบบนจานอาหารแข็ง PDA จนเจริญดี จากนั้นใช้ cork borer เบอร์ 2 (เส้น
ผ่านศูนย์กลาง 0.5 เซนติเมตร) เจาะบริเวณปลายเส้นใยรา น้ามาวางบริเวณกลางจานอาหารและห่างจากโคโลนี
แอคติโนมัยสีทอายุ 7 วัน เป็นระยะ 3 เซนติเมตร ท้าตัวอย่างละ 3 ซ้้า ส่วนจานอาหารควบคุมให้วางเส้นใยราที่
เจาะด้วย cork borer เบอร์ เดียวกันบริเวณกลางจานอาหารเลี้ยงเชื้อ PDA และบ่มที่อุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส  

ขนาดเส้นผ่านศูนย์กลางของโคโลนีแอคติโนมัยสีท 
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 วัดระยะการยับยั้งการเจริญของเส้นใยราเมื่อรัศมีการเจริญของเส้นใยราในจานอาหารควบคุมมีขนาด 
3 เซนติเมตร และค้านวนหาค่าการยับยั้ง ตามสูตรดังนี้ 

   
  ค่าการยับยั้ง  = 

 
การคัดเลือกแอคติโนมัยสีทที่มีสมบัติไม่เป็นเชื้อปฏิปักษ์ (non-antagonistic) ต่อไรโซเบียม เตรียมเชื้อ

ไรโซเบียมส้าหรับทดสอบโดยเลี้ยงเชื้อในอาหาร Yeast Extract-Mannitol (YEM) บ่มแบบเขย่าที่อุณหภูมิห้อง 
เป็ น เ วลา  24 ชั่ ว โมง  น้ ามาปรั บความขุ่ นของ เซลล์ ด้ ว ย เครื่ อ งตรวจวั ดสารด้ วยการดู ดกลืนแสง 
(spectrophotometer) ที่ความยาวคลื่น 600 นาโนเมตร ให้มีค่าความขุ่นของเซลล์เท่ากับ 0.2   วิธีการทดสอบ
ท้าได้โดยหยดสปอร์แขวนลอยของแอคติโนมัยสีท 10 ไมโครลิตร ลงบนผิวหน้าอาหาร ISP medium 2 น้าไปบ่มที่
อุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส เป็ฯเวลา 7 วันจากนั้นดูเชื้อไรโซเบียมที่เตรียมไว้ปริมาตร 0.5 มิลลิลิตร เติมลงใน
อาหาร YEM ที่มีผงวุ้น 0.6 เปอร์เซ็นต์ ปริมาตร 5 มิลิลิตร ปั่นผสมให้เข้ากัน น้ามาเทราดทับโคโลนีแอคติโนมัยสีท 
ปั่นผสมให้เข้ากัน น้าไปบ่มที่อุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 24 ชั่วโมง ท้าตัวอย่างละ 3 ซ้้า วัดขนาดเส้น
ผ่านศูนย์กลางบริเวณยับยั้ง และเส้นผ่านศูนย์กลางโคโลนีแอคติโนมัยสีท และค้านวนหาค่าการยับยั้ง ตามสูตรดังนี้ 
        
  ค่าการยับยั้ง  = 
 
5 การศึกษา ประชากรนีมาโทดอิสระเพื่อบ่งชี้ความอุดมสมบูรณ์ของดินในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

เก็บตัวอย่างดินในบริเวณที่ท้าการศึกษาต้นน้้าและปลายน้้า น้าตัวอย่างดินมาแยกนีมาโทดอิสระโดยใช้
เทคนิค Whitehead tray ตรวจนับจ้านวนนีมาโทดอิสระภายใต้กล้องจุลทรรศน์. จ้าแนกกลุ่ม/ชนิด  โดยพิจารณา
จากลักษณะส้าคัญทางสัณฐานวิทยา และถ่ายภาพ เทียบกับคีย์มาตรฐาน.  

การทดสอบกลุ่มนีมาโทดอิสระกินแบคทีเรีย  และกินรา  โดยท้าการทดสอบจ้านวนนีมาโทดในการกิน
แบคทีเรียและรา ในระดับห้องปฏิบัติการ วางแผนการทดลองแบบ Factorial in RCB ประกอบ ด้วย 2 ปัจจัยคือ 
ปัจจัยที่ 1) จ้านวนนีมาโทดอิสระ 2 ระดับ (10 และ 100 ตัว)  และปัจจัยที่ 2) อุณหภูมิ 3 ระดับ (อุณหภูมิดินที่วัด
ได้จากพ้ืนที่ต้นน้้า กลางน้้า ปลายน้้า)  รวม 6 กรรมวิธี 5 ซ้้า  บันทึกผล จ้านวนแบคทีเรียและราที่ถูกกิน และการ
ขยายพันธุ์เพ่ิมจ้านวนของนีมาโทดกินแบคทีเรีย และกินรา ทุก 24 ชม. เป็นเวลา 7 วัน 
 
6  การศึกษาศักยภาพของจุลินทรีย์ผลิตเอ็นไซม์ Cellulase และ Chitinase ที่แยกได้จากพื้นที่ได้รับ
ผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

เก็บตัวอย่างดิน/เศษวัสดุในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย จ. แม่ฮ่องสอน วิเคราะห์ความหลากหลายของจุลินทรีย์
เบื้องต้นจากการใช้แหล่งคาร์บอนชนิดต่างๆ กระตุ้น/คัดเลือกเชื้ อจุลินทรีย์ที่มีคุณสมบัติในการผลิตเอนไซม์ 
Cellulase และ Chitinase ในอาหาร enrichment medium และ Screening medium ซึ่งมี CMC-Na, Chitin 
เป็นองค์ประกอบ 
 วิเคราะห์ความหลากหลายและจ้าแนกชนิดของเชื้อจุลินทรีย์ โดยใช้เทคนิคทางชีวโมเลกุล 

รัศมีการเจริญของราในจานอาหารทดลอง 

รัศมีการเจริญของราในจานอาหารควบคุม 

ขนาดเส้นผ่านศูนย์กลางของโคโลนีแอคติโนมัยสีท 
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สกัด Total DNA จากดิน/สารละลายในอาหาร enrichment medium ที่ผ่านการกระตุ้นให้ผลิตเอ็นไซม์
ชนิดนั้นๆเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอในส่วนของบริเวณ 16S rDNA และ ITS โดยใช้เทคนิค PCR วิเคราะห์ล้าดับนิวคลีโอ
ไทด์ของชิ้นดีเอ็นเอที่ได้ด้วยเครื่องวิเคราะห์สารพันธุกรรมแบบอัตโนมัติแล้วเปรียบเทียบล้าดับนิวคลีโอไทด์ของชิ้น
ดีเอ็นเอกับฐานข้อมูล NCBI เพ่ือบ่งชี้ชนิดของเชื้อจุลินทรีย์ คัดเลือกจุลินทรีย์ที่มีศักยภาพในการผลิตเอ็นไซม์ 
Cellulase หรือ Chitinase รวบรวมข้อมูลล้าดับเบสของยีน ออกแบบและสังเคราะห์ไพรเมอร์ที่มีความจ้าเพาะกับ
ยีน ใช้ไพรเมอร์ที่สังเคราะห์ได้มาเพ่ิมปริมาณในส่วนของยีนโดยปฏิกิริยา PCR โคลนยีนที่ได้เข้าสู่เวคเตอร์พาหะ 
และถ่ายฝากชิ้นส่วนของยีนเข้าสู่เซลล์เจ้าบ้าน (E. coli) ตรวจสอบความถูกต้องของชิ้นยีนด้วยเทคนิค PCR, ตัด
ด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะ ตรวจวิเคราะห์ล้าดับนิวคลิโอไทด์ของยีน เชื่อมต่อชิ้นยีน เข้าสู่ protein expression 
vector และถ่ายฝากเข้าสู่เซลล์เจ้าบ้าน ทดสอบการแสดงออกของโปรตีนด้วยวิธี SDS-PAGE 
 

ผลการวิจัยและอภิปรายผล 
1 การศึกษาศักยภาพของไรโซเบียมที่แยกได้จากพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ
บริเวณลุ่มน้้าปาย     

1.1  การคัดเลือกสายพันธุ์ไรโซเบียมที่เหมาะสมและมีประสิทธิภาพสูงในการตรึงไนโตรเจนของถั่วเหลือง
ตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน ในห้องปฏิบัติการ  
 ผลการศึกษาการใช้เชื้อไรโซเบียมจ้านวน 30 สายพันธุ์กับถั่วเหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน ใน
สภาพไม่มีธาตุอาหารไนโตรเจน ในห้องปฏิบัติการของกลุ่มงานวิจัยจุลินทรีย์ดิน พบว่าการใส่เชื้อไรโซเบียมทั้งหมด 
30 สายพันธุ์ ท้าให้รากถั่วมีการติดปม และสามารถตรึงไนโตรเจนจากอากาศได้และเมื่อเปรียบเทียบอัตรา การตรึง
ไนโตรเจนของเชื้อไรโซเบียมสายพันธุ์ต่าง ๆ ในรากถั่ว กับกรรมวิธีไม่ใส่เชื้ อ สามารถคัดเลือกสายพันธุ์ที่มี
ประสิทธิภาพสูงที่สุดได้จ้านวน 3 สายพันธุ์ คือ  DASA 32019 DASA 32025 และ DASA 32116 ซึ่งมีค่าอัตรา
การตรึงไนโตรเจนเท่ากับ 38.269 41.343 และ 39.288 ไมโครโมลเอธิลีนต่อกระถางต่อชั่วโมงตามล้าดับ โดยที่ 
DASA 32019  มีจ้านวนปมเฉลี่ยเท่ากับ 74 ปม/ต้น น้้าหนักสดปม 2.10 กรัม/ต้น น้้าหนักแห้งปม 0.48 กรัม/ต้น 
และน้้าหนักแห้งต้นเท่ากับ 4.50 กรัม/ต้น DASA 32025 มีจ้านวนปมเฉลี่ยเท่ากับ 108 ปม/ต้น น้้าหนักสดปม 
2.93 กรัม/ต้น น้้าหนักแห้งปม 0.63 กรัม/ต้น และน้้าหนักแห้งต้นเท่ากับ 5.92 กรัม/ต้น DASA 32116 มีจ้านวน
ปมเฉลี่ยเท่ากับ 77 ปม/ต้น น้้าหนักสดปม 2.00 กรัม/ต้น น้้าหนักแห้งปม 0.46กรัม/ต้น และน้้าหนักแห้งต้น
เท่ากับ 6.10 กรัม/ต้น (ตารางท่ี 1) ซึ่งสายพันธุ์ดังกล่าวเป็นสายพันธุ์ที่มีความเหมาะสมส้าหรับน้ามาใช้ในการผลิต
ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมส้าหรับถั่วเหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน การเลือกใช้สายพันธุ์ผสมอาจช่วยลดความ
เสี่ยงในการติดปมให้กับถั่วเมื่อปลูกในสภาพแวดล้อมที่แตกต่างกัน เนื่องจากในสภาพแวดล้อมที่ต่างกัน เชื้อไร
โซเบียมที่คัดเลือกได้อาจมีประสิทธิภาพที่แตกต่างกันด้วย  
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ตารางที่ 1  ผลของไรโซเบียม 30 สายพันธุ์ที่แยกได้จากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย ต่อจ้านวนปม น้้าหนักสดปม น้้าหนักแห้ง
ปม น้้าหนักแห้งต้น และประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจน กับถั่วเหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน  

รหัสช่ือ จ้านวนปม 
(ปม/ต้น) 

น้้าหนักสดปม 
(กรัม/ต้น) 

น้้าหนักแห้งปม 
(กรัม/ต้น) 

น้้าหนักแห้งต้น 
(กรัม/ต้น) 

ประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจน 
(ไมโครโมลเอธิลีนต่อกระถาง)

ต่อช่ัวโมง) Control 0 0.00 0.00 1.39 0.199 

DASA32003 33 1.13 0.03 0.95 0.791 

DASA32004 7 0.26 0.06 1.58 1.745 

DASA32005 12 0.51 0.13 1.98 3.959 

DASA32006 8 0.56 0.11 1.92 3.101 

DASA32007 5 0.25 0.05 1.27 3.110 

DASA32008 7 0.36 0.09 1.67 2.962 

DASA32009 16 0.73 0.19 2.59 3.046 

DASA32010 25 1.07 0.18 2.49 6.521 

DASA32011 49 1.65 0.32 2.14 5.579 

DASA32012 109 1.64 0.35 3.24 9.520 

DASA32013 92 1.50 0.32 3.42 14.685 

DASA32014 86 1.72 0.34 4.73 11.436 

DASA32015 6 0.11 0.01 0.75 1.055 

DASA32016 38 1.06 0.16 1.94 3.953 

DASA32017 67 1.45 0.29 2.93 12.388 

DASA32018 97 1.98 0.45 3.77 21.342 

DASA32019 74 2.10 0.48 4.50 38.269 

DASA32020 111 2.65 0.70 5.05 27.856 

DASA32025 108 2.93 0.63 5.92 41.343 

DASA32026 184 30.22 0.68 7.15 18.562 

DASA32027 99 1.95 0.43 5.92 8.180 

DASA32028 53 1.43 0.32 5.37 4.316 

DASA32029 84 2.71 0.59 6.44 12.477 

DASA32030 85 2.07 0.49 5.89 15.457 

DASA32031 97 2.89 0.65 7.53 18.873 

DASA32032 97 2.29 0.49 7.21 13.097 

DASA32033 118 2.99 0.61 7.64 21.817 

DASA32034 104 2.91 0.59 6.96 17.700 

DASA32053 110 1.76 0.36 2.60 25.592 

DASA32116 77 2.00 0.46 6.10 39.288 
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1.2  การทดสอบผลของเชื้อไรโซเบียมสายพันธุ์ที่มีประสิทธิภาพสูงในการตรึงไนโตรเจนต่อกาเจริญเติบโต
ของถั่วเหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน ในสภาพกระถางทดลอง 
 ความอุดมสมบูรณ์ของดินก่อนปลูก  ผลวิเคราะห์สมบัติทางเคมีของดินก่อนปลูกที่ระดับ 0-20 
เซนติเมตร พบว่าเนื้อดินเป็นดินร่วนปนทราย (sandy loam) และมีความอุดมสมบูรณ์ต่้า โดยมีอินทรียวัตถุ 2.029 
เปอร์เซ็นต์ มีฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 84.225 มิลลิกรัม/กิโลกรัม โพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 205.60 
มิลลิกรัม/กิโลกรัม (ตารางที่ 2) ถ้าจะน้ามาปลูกถั่วเหลืองให้ได้ผลผลิตดีจะต้องใช้ปุ๋ยไนโตรเจน ฟอสฟอรัส และ
โพแทสเซียม อัตราแนะน้าตามค่าวิเคราะห์ดินส้าหรับการปลูกพืชตระกูลถั่ว (กรมวิชาการเกษตร, 2548)  
 
ตารางที่  2 ผลวิเคราะห์สมบัติทางเคมีของดินก่อนปลูกถั่วเหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอนในกระถางทดลอง 
 

 
 
 
 จากผลการคัดเลือกเชื้อไรโซเบียมที่แยกได้จากดินบริเวณลุ่มน้้าปายโดยวิธี Leonard’s jar กับถั่วเหลือง
ตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน ได้เชื้อที่มีประสิทธิภาพสูงที่สุดในการตรึงไนโตรเจนจ้านวน 3 สายพันธุ์ จากนั้นได้
น้าเชื้อไรโซเบียมทั้ง 3 สายพันธุ์มาทดสอบในระดับกระถางโดยปลูกถั่วเหลืองตาแดง ตามกรรมวิธีที่ก้าหนด และได้
ด้าเนินการนับจ้านวนปมราก น้้าหนักสดและน้้าหนักแห้งของรากและปมราก น้้าหนักสดและน้้าหนักแห้งล้าต้น 
และวัดค่าการตรึงไนโตรเจนของไรโซเบียมในปมรากของต้นถั่วเหลืองตาแดงในระยะออกดอก อายุ 35  วันหลัง
ปลูก ผลการทดลอง พบว่า ในกรรมวิธีที่ 3 (ใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมสายพันธุ์ C) มีจ้านวนปม น้้าหนักสดและ
น้้าหนักแห้งปม มากที่สุดโดยมีจ้านวนปมเท่ากับ 86 ปมต่อต้น น้้าหนักสดปม เท่ากับ 2.61 กรัม และ  น้้าหนักแห้ง
ปม เท่ากับ 0.51 กรัม  ในทุก ๆ กรรมวิธีของจ้านวนปม น้้าหนักสดและน้้าหนักแห้งปม ไม่มีความแตกต่างกันทาง
สถิติ น้้าหนักสดราก  น้้าหนักแห้งราก ในกรรมวิธีที่ 2 (ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียม สายพันธุ์ B) มีน้้าหนักมากที่สุดเท่ากับ 
8.69 และ 2.08 ตามล้าดับ โดยในกรรมวิธีที่ 2 มีความแตกต่างจากกรรมวิธีที่ 5 (ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมผสม สาย
พันธุ์ A+B+C) และกรรมวิธีที่ 7 (ใส่ปุ๋ยเคมีอัตราแนะน้าตามค่าวิเคราะห์ดิน) อย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ น้้าหนักสด
ต้น น้้าหนักแห้งต้นในกรรมวิธีที่ 3 (ใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมสายพันธุ์ C) มีค่ามากที่สุดเท่ากับ 76.83 กรัม และ 
17.41 กรัม ตามล้าดับ โดยกรรมวิธีที่ 3 มีความแตกต่างอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติกับกรรมวิธีที่ 7 และค่าการตรึง
ไนโตรเจนพบว่ากรรมวิธีที่ 7 (ใส่ปุ๋ยเคมีอัตราแนะน้าตามค่าวิเคราะห์ดิน) มีค่าการตรึงไนโตรเจนมากที่สุดเท่ากับ 
24.13 umol C2H4/ ต้นพืช/ชั่วโมง รองลงมาได้แก่ กรรมวิธีที่ 4 (ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมส้าหรับถั่วเป้าหมาย)  
กรรมวิธีที่ 3 (ใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมสายพันธุ์ C) เท่ากับ 23.16 umol C2H4/ ต้นพืช/ชั่วโมง และพบว่ากรรมวิธีที่ 
1, 2 และ 6  มีความแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติกับกรรมวิธีที่ 7  (ตารางที่ 3) 
 
 
 
 

เนื้อดิน 
อินทรียวัตถ ุ
(เปอร์เซ็นต์) 

ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 
(มิลลิกรัม/กิโลกรัม) 

โพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได ้
(มิลลิกรัม/กิโลกรัม) 

ร่วนปนทราย 2.029 84.225 205.60 
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ตารางที่ 3 จ้านวนปมราก น้้าหนักสดและน้้าหนักแห้งของราก ปมราก และล้าต้น และค่าการตรึงไนโตรเจนของไร
โซเบียมในปมรากของต้นถั่วเหลืองในระยะออกดอก อายุ 35 วันหลังปลูก 
 

กรรมวิธ ี จ้านวน
ปม/ต้น 

น้้ าหนัก
ส ด ป ม 
( ก รั ม ) /
ต้น 

น้้าหนัก
แห้งปม 
(กรัม)/

ต้น 

น้้ าหนั กสด
ราก(กรัม)/
ต้น 

น้้ า ห นั ก
แ ห้ ง ร า ก 
(กรัม)/ต้น 

น้้าหนักสดต้น 
(กรัม)/ต้น 

น้้ า ห นั ก
แ ห้ ง ต้ น 
(กรัม)/ต้น 

ค่ า ก า ร ต รึ ง
ไ น โ ต ร เ จ น        
(umol C2H4/ ต้น
พืช/ช่ัวโมง 

ไรโซเบียม A 64 1.26 0.28 6.93 ABC 1.73 ABC 73.80 AB 17.16 AB 12.91 B 

ไรโซเบียม B 60 1.41 0.31 8.69 A 2.08 A 64.89 AB 16.30 AB 14.89 B 

ไรโซเบียม C 86 2.61 0.51 8.34 AB 2.03 A 76.83 A 17.41 A 23.16 AB 

ปุ๋ยชีวภาพ กรม
วิชาการฯ 

77 1.67 0.43 7.54 AB 1.83 ABC 58.34 AB 13.95 AB 24.13 AB 

ไรโซเบียม 
A+B+C 

68 1.53 0.36 6.26 BC 1.30 BC 65.66 AB 15.53 AB 17.65 AB 

ไม่ใส่ปุ๋ย 48 1.03 0.24 7.75 AB 1.88 AB 62.09 AB 14.37 AB 12.68 B 

ปุ๋ยเคมีตามค่า
วิเคราะห์ดิน 

78 1.72 0.41 4.98 C 1.14 C 52.50 B 12.61 B 28.14 A 

CV 36.44 38.61 40.93 15.47 21.63 17.63 15.71 35.62 

 
 ผลผลิตถั่วเหลืองตาแดงที่ปลูกในกระถางทดลอง เก็บเกี่ยวผลผลิตเมื่อต้นถั่วมีอายุได้ 105 วัน  หลังปลูก
พบว่าจ้านวนฝักต่อต้น  จ้านวนเมล็ดทั้งหมด น้้าหนักเมล็ด และ น้้าหนัก 100 เมล็ดในทุก ๆ กรรมวิธีการใส่ปุ๋ยไม่มี
ความแตกต่างกันทางสถิติ โดยพบว่ากรรมวิธีการใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียม สายพันธุ์ B ให้จ้านวนฝัก/ต้น จ้านวน
เมล็ดทั้งหมด นน.เมล็ดทั้งหมด มากที่สุด เท่ากับ 67 ฝักต่อต้น จ้านวนเมล็ดทั้งหมด 225 เมล็ด และ นน.เมล็ด 
เท่ากับ 33.15 กรัม และเมื่อน้าเชื้อผสม 3 สายพันธุ์มาใช้ พบว่ามีจ้านวนฝักต่อต้น เท่ากับ 55 ฝัก จ้านวนเมล็ด
ทั้งหมด เท่ากับ 172 เมล็ด และนน.เมล็ด เท่ากับ 28.69 กรัม ซึ่งให้ผลผลิตที่ดีกว่าปุ๋ยชีวภาพส้าหรับถั่วเหลืองที่
ผลิตโดยกรมวิชาการเกษตร (ตารางท่ี 4) 
 
ตารางที่ 4 จ้านวนฝักต่อต้น  จ้านวนเมล็ดทั้งหมด น้้าหนักเมล็ดแห้ง  น้้าหนัก 100 เมล็ด ของถั่วเหลืองตาแดงเก็บ
เกี่ยวเมื่ออายุ 105 วันหลังปลูก 

กรรมวิธ ี จ้านวนฝัก/ต้น จ้านวนเมลด็ทั้งหมด นน.เมลด็ทั้งหมด นน. 100 เมล็ด 
ไรโซเบียม A 52 161 30.57 15 
ไรโซเบียม B 67 225 33.15 14.26 
ไรโซเบียม C 57 207 29.7 15.01 

ปุ๋ยชีวภาพ กรมวิชาการฯ 53 172 26.44 14.91 
ไรโซเบียม A+B+C 55 207 28.69 14.33 

ไม่ใส่ปุ๋ย 55 195 27.2 14.33 
ปุ๋ยเคมีตามค่าวิเคราะห์ดิน 51 186 25.63 14.42 

CV 20.63 17.23 17.23 7.26 
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2 การศึกษาศักยภาพของแบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชที่แยกได้จากพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
  2.1. การคัดแยกแบคทีเรีย และการศึกษาประสิทธิภาพการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชของแบคทีเรีย
ที่แยกได้  
 แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช (Plant Growth Promoting Rhizobacteria or PGPR)” เป็น

แบคทีเรียที่อาศัยอยู่ในดินบริเวณรอบรากพืช (rhizosphere) และช่วยส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชได้ โดย

แบคทีเรียกลุ่มนี้มีความสามารถในการตรึงไนโตรเจน เพ่ิมความเป็นประโยชน์ของธาตุอาหารพืช สร้างสารซิเดอโร

ฟอร์ (siderophores) ซึ่งมีสมบัติเพ่ิมการน้าธาตุเหล็กเข้าสู่เซลล์พืช โดยการแย่งจับธาตุเหล็กบริเวณรอบรากพืช 

ท้าให้ เชื้อราสาเหตุ โรคพืชไม่สามารถน้าธาตุ เหล็กไปใช้ ได้  นอกจากนี้ยั งสามารถสร้างฮอร์ โมนพืช 

(phytohormones) เช่น ฮอร์โมนกลุ่มออกซิน (auxins) ซึ่งกระตุ้นการยืดตัวของเซลล์ การแบ่งเซลล์และการ

เปลี่ยนสภาพของเซลล์ สร้างเอนไซม์ไคติเนส (chitinase) และลามินาริเนส (laminarinase) ย่อยเส้นใยเชื้อราโรค

พืช สร้างสารปฏิชีวนะที่มีฤทธิ์ต้านเชื้อราสาเหตุโรคพืชได้ เป็นต้น (หนึ่ง, 2548; ธงชัย, 2550 และ Glick et al., 

1999) ซึ่งในแบคทีเรียบางสกุลมีความสามารถหลายอย่างรวมกัน แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชที่มีการ

น้ามาใช้ประโยชน์ในการผลิตพืชมีหลายสกุลด้วยกัน ได้แก่ Azospirillum sp. Azotobacter sp. Beijerinckia 

sp. และ Gluconacetobacter sp. เป็นต้น ซึ่งในการทดลองนี้สามารถแยกเชื้อบริสุทธิ์จากตัวอย่างดินที่เก็บช่วง

เดือนตุลาคม 2560 ถึงเดือนกันยายน 2562 ที่สามารถเจริญเติบโตได้ดีบนอาหารวุ้นได้จ้านวน 33 ไอโซเลท พร้อม

ทั้งท้าการวัดความสามารถในการตรึงไนโตรเจนและความสามารถในการผลิต IAA ของเชื้อบริสุทธิ์ที่แยกได้ ซึ่งเป็น

ความสามารถหลักของเชื้อแบคทีเรียกลุ่มนี้ ได้ผลการทดลองดังแสดงในตารางที่ 1–2  โดยพบว่าแบคทีเรียสกุล 

Azospirillum (AP) มีประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจนอยู่ในช่วง 0.042–0.903 ไมโครโมลเอทธิลีนต่อชั่วโมงต่อ

หลอด และผลิตฮอร์ โมน IAA อยู่ ในช่วง 10.42-77.21 ppm ส่วนแบคที เรียสกุล  Azotobacter (AT) มี

ประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจนอยู่ในช่วง 3.203–9.136 ไมโครโมลเอทธิลีนต่อชั่วโมงต่อหลอด และผลิตฮอร์โมน 

IAA อยู่ ในช่วง 15.86–108.43 ppm และจากผลการทดลองข้างต้นชี้ ให้ เห็นว่า เชื้อสกุล Azotobacter มี

ความสามารถในการตรึงไนโตรเจนสูงว่าแบคทีเรียสกุล Azospirillum แต่มีความสามารถในการผลิต IAA ได้ต่้า

กว่ายกเว้นไอโซเลทที่ 1 ที่มีความสามารถในการผลิต IAA สูงถึง 108.43 ppm ซึ่งสอดคล้องกับ Khambalkar 

and Sridar (2015) ที่รายงานว่า ปัจจัยทางด้านพันธุกรรมของแบคทีเรียที่ สกุลต่างกันท้าให้ปริมาณการตรึง

ไนโตรเจนมากน้อยต่างกันด้วย ส่วนการผลิตฮอร์โมน IAA แต่ละไอโซเลทจะมีปริมาณมากหรือน้อยขึ้นอยู่กับปัจจัย

ทางสภาพแวดล้อมของแบคทีเรียที่น้ามาทดสอบ ซึ่งประกอบด้วยความเป็นกรดเป็นด่างของอาหารเลี้ยงเชื้อและ

อุณหภูมิ (Mohite, 2013) การดูดของสารละลาย การจ้ากัดของคาร์บอน และปัจจัยทางด้านพันธุกรรมของ

แบคทีเรียในการผลิตฮอร์โมน IAA แบคทีเรียต่างชนิดกันส่งผลให้การผลิตฮอร์โมน IAA แตกต่างกันด้วย (Spaepen 

et al., 2007) 

 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



102 

ตารางที่ 1 ความสามารถในการตรึงไนโตรเจนและผลิต IAA ของเชื้อบริสุทธิ์สกุล Azospirillum ที่แยกได้จาก
     ตัวอย่างดิน 
 

ไอโซเลท ความสามารถในการตรึงไนโตรเจน (µmol C2H2/h/tube) ความสามารถในการผลิต IAA (ppm) 

AP1 0.903 ± 0.141 77.21 

AP3 0.482 ± 0.253 68.70 

AP4 0.640 ± 0.091 62.24 

AP5 0.346 ± 0.206 57.63 

AP6 0.069 ± 0.025 71.83 

AP7 0.096 ± 0.031 87.54 

AP8 0.054 ± 0.023 71.78 

AP9 0.042 ± 0.031 69.31 

AP10 0.071 ± 0.023 74.46 

AP11 0.066 ± 0.011 53.95 

AP12 0.065 ± 0.015 54.14 

AP13 0.049 ± 0.003 48.58 

AP14 0.053 ± 0.010 72.03 

AP20 0.080 ± 0.020 10.42 

AP21 0.700 ± 0.102 15.83 

AP26 0.820 ± 0.058 17.84 

AP27 0.740 ± 0.017 13.54 

AP29 0.712 ± 0.135 19.96 

AP31 0.602 ± 0.996 15.48 
 

ตารางที่ 2 ความสามารถในการตรึงไนโตรเจนและผลิต IAA ของเชื้อบริสุทธิ์สกุล Azotobacter ที่แยกได้จาก
     ตัวอย่างดิน  
 

ไอโซเลท ความสามารถในการตรึงไนโตรเจน (µmol C2H2/h/tube) ความสามารถในการผลิต IAA (ppm) 

AT1 7.952 ± 1.546 108.43 

AT2 5.782 ± 1.453 19.48 

AT3 5.785 ± 2.715 15.86 

AT4 9.136 ± 0.542 39.94 

AT6 4.410 ± 0.321 14.02 

AT7 4.774 ± 0.614 16.48 

AT9 5.861 ± 0.714 14.50 

AT10 6.016 ± 1.007 13.50 

AT11 3.203 ± 0.595 44.63 
AT32 7.533 ± 0.548 25.12 

AT35 6.214 ± 0.152 26.70 

AT37 6.899 ± 0.167 32.02 

AT38 7.778 ± 0.220 27.97 

AT39 6.562 ± 0.179 20.00 
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จากการศึกษาประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจน ด้วยวิธี ARA และการผลิตฮอร์โมน IAA ด้วยวิธีการใช้ 

Salkowski reagent ท้าให้สามารถคัดเลือกแบคทีเรียทั้งสองสกุลที่มีประสิทธิภาพและเจริญได้ดีในอาหาร

สังเคราะห์เพ่ือน้าไปทดสอบความสามารถในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชทดสอบ โดยการน้าแบคทีเรียที่

คัดเลือกทั้งหมด 9 ไอโซเลท ไปท้าการศึกษาประสิทธิภาพในการผลิตจิบเบอเรลลินและความสามารถในการเพ่ิม

ความเป็นประโยชน์ของธาตุอาหารพืชเปรียบเทียบกับเชื้อแบคทีเรียที่ใช้ในการผลิตปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์ 

(DASF04003 DASF04005 และ DASF04141) ผลการทดลองพบว่า เชื้อแบคทีเรียทั้งสองสกุลสามารถผลิต      

จิบเบอเรลลินอยู่ในช่วง 153.59–595.52 ppm และมีความสามารถในการละลายฟอสเฟตในอาหาร SRSM ได้ทุก

ไอโซเลทแต่ไม่แสดงความสามรถในการละลายฟอสเฟตในอาหาร Pikovskaya’s medium (ตารางที่ 3) ซึ่ง

สอดคล้องกับรายงานของ Kapagam and Nagalakshmi (2014) ที่รายงานว่าจุลินทรีย์ดินที่มีความสามารถใน

การละลายอนินทรีย์ฟอสเฟตมีหลายชนิดทั้งที่เป็นแบคทีเรียและเชื้อรา เช่น Azospirillum sp. Bacillus sp. 

Pseudomonas sp. Rhizobium sp. Aspergillus sp. และ Penicillium sp. เป็นต้น ซึ่งประสิทธิภาพในการ

ละลายฟอสเฟตของจุลินทรีย์นั้นมีความแตกต่างกันโดยได้รับอิทธิพลจากชนิดของดินและการเขตกรรมที่แตกต่าง

กัน (ธงชัย, 2550) วิธีการที่นิยมใช้ตรวจสอบคุณสมบัติในการสร้างซิเดอโรฟอร์ของเชื้อจุลินทรีย์เบื้องต้น คือ การ

ทดสอบบนอาหาร CAS ซึ่งสารซิเดอโรฟอร์เป็นสารเมแทบอไลท์ทุติยภูมิธรรมชาติ (secondary metabolite) มี

ความจ้าเพาะต่อเฟอริกไออนผลิตจากแบคทีเรียและรา เป็นตัวช่วยน้าเหล็กเข้าสู่เซลล์จุลินทรีย์ภายใต้สภาวะ

แวดล้อมที่มีปริมาณเหล็กจ้ากัด โดยชนิดของซิเดอโรฟอร์ที่ผลิตได้ขึ้นอยู่กับชนิดของจุลินทรีย์และความสามารถใน

การผลิตซิเดอโรฟอร์นั้นไม่ได้ขึ้นอยู่กับแหล่งที่อยู่ของจุลินทรีย์ (มานิตา และวสุ, 2557) โดยผลการทดลองใน

ตารางที่ 3 พบว่า แบคทีเรียทั้งสองสกุลที่แยกได้ทุกไอโซเลทไม่สามารถผลิตสารซิเดอโรฟอร์ ซึ่งแตกต่างกับรายงาน

ของ Kapoor and Kar (1989) ที่พบว่า เชื้อสกุล Azotobacter สามารถสร้างสารส่งเสริมการเจริญเติบโต วิตามิน 

สารป้องกันเชื้อรา และสารซิเดอโรฟอร์ได้ เช่นเดียวกับเชื้อมาตรฐานไอโซเลท DASF04141 (Azotobacter 

vinelandii) ที่ใช้ในการผลิตปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์ที่มีความสามารถในการผลิตสารซิเดอโรฟอร์ (ตารางท่ี 3) 
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ตารางที่ 3 ความสามารถในการผลิตจิบเบอเรลลิน (GA3) ความสามารถในการละลายฟอสเฟต และความสามารถ

ในการผลิตสาร siderophore ของเชื้อบริสุทธิ์ที่แยกได้จากตัวอย่างดิน   
 

ไอโซเลท ความสามารถใน
การผลิตจิบเบอเรลลิน 

(ppm) 

ความสามารถในการละลายฟอสเฟต ความสามารถในการ
ผลิต 

สารซิเดอโรฟอร ์
Pikovskaya’ 

medium 
SRSM 

Azopirillum brasilense (DASF04003) 180.77 + + + 
Azopirillum brasilense (DASF04005) 210.01 + + + 
Azotobacter vinelandii DASF04141 176.07 - + + 

Azopirillum (AP1) 153.59 - + - 
Azopirillum (AP3) 338.32 - + - 
Azopirillum (AP4) 154.15 - + - 
Azopirillum (AP5) 184.73 - + - 
Azopirillum (AP7) 183.21 - + - 
Azotobacter (AT1) 231.33 - + - 
Azotobacter (AT4) 156.18 - + - 
Azotobacter (AT9) 207.42 - + - 
Azotobacter (AT10) 595.52 - + - 

 

หมายเหตุ :  + = ให้ผลเป็นบวกในการทดสอบ  
  - = ให้ผลเป็นลบในการทดสอบ 

 
  2.2 จ้าแนกสกุลและชนิดโดยวิธีทางสรีระวิทยา ชีวเคมี และเทคนิคมัลดิทอฟ (MALDI-TOF) 
  2.2.1 การศึกษาทางสรีระวิทยา (Morphology) 
  Azospirillum 
  การศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาของเชื้อ Azospirillum โดยการย้อมแกรมติดสีแดง (แกรมลบ) มี
รูปร่างเป็นแท่งโค้งเล็กน้อย ขนาดประมาณ 1 ไมโครเมตร มีเพอริทริคัสแฟลกเจลลา (peritrichous flagella) เพ่ือ
ใช้ในการเคลื่อนท่ี และโพลาร์แฟลกเจลลา (polar flagella) เพ่ือใช้ในการแหวกว่าย มีการสะสมแกรนูลของ พอลิ-
บีต้า-ไฮดรอกซีบิวทิเรต (poly-ß-hydroxybutyrate; PHB) (Fibach-Paldi et al., 2011) Azospirillum เป็น
แบคทีเรียที่อาศัยอยู่ในดินและมีความสามารถในการตรึงไนโตรเจนได้อย่างอิสระ จ้านวน 15 species โดย 
species ที่มีการศึกษาถึงความสัมพันธ์กับพืชมากที่สุดคือ A. brasilense ส่วน A. lipoferum A. amazonenze 
และ A. irakense จะมีการยึดเกาะบริเวณผิวรากพืช (Cassan et al., 2015) สามารถปรับตัวให้เจริญเติบโตได้ทั้ง
ในภาวะที่มีออกซิเจนน้อย โดยจะด้ารงชีวิตแบบ microaerophilic   
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  Azotobacter 
  การศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาของเชื้อ Azotobacter โดยการย้อมแกรมติดสีแดง (แกรมลบ) เซลล์
มีรูปร่างรีหรือทรงกลม สอดคล้องกับรายงาน Jensen (1954) และ Holt et al. (1994) ซึ่งบรรยายลักษณะทาง
สัณฐานวิทยาของเชื้อ Azotobacter ว่าเซลล์มีขนาด 1-2 ไมโครเมตร ส่วนใหญ่รูปร่างรี แท่ง หรือทรงกลม เมื่อ
ศึกษาภายใต้กล้องจุลทรรศน์เซลล์อาจอยู่รวมเป็นกลุ่มหรือต่อกันเป็นสาย มีแฟลกเจลลา (flagella) เพ่ือใช้ในการ
เคลื่อนที่ และสร้างเมือก (mucus) และแคปซูล (capsule) บางชนิดสร้างเม็ดสี (pigment) เช่น สีเขียวอมเหลือง 
สีม่วง หรือสีน้้าตาลเข้ม 
  2.2.2 การศึกษาทางชีวเคมี 
  การศึกษาด้านชีวเคมีของเชื้อสกุล Azospirillum จ้านวน 5 ไอโซเลทที่แยกได้ โดยใช้ชุดทดสอบ API 
20NE ซึ่งใช้ในการทดสอบความสามารถในการเปลี่ยนรูปไนโตรเจนและแหล่งคาร์บอนที่เชื้อจุลินทรีย์ใช้ในการ
เจริญเติบโต จากผลการทดลองพบว่า เชื้อสกุล Azospirillum ทั้ง 5 ไอโซเลท มีความสามารถในการตรึงไนโตรเจน
โดยการเปลี่ยนรูป (รีดิวซ์) NO3 เป็น N2O และเปลี่ยนรูป NO3 เป็น N2 สอดคล้องกับรายงานของ Alef and 
Nannipieri (1995) ที่รายงานว่า ความสามารถในการรีดิวซ์ NO3 เป็น NO2 พบใน A. lipoferum, A. brasilense, 
A. amazonense, A. halopraeferens และ A. iraken แต่ความสามารถในการรีดิวซ์ NO2 ไปเป็น N2O นั้นพบ
เฉพาะใน A. lipoferum, A. brasilense และ A. halopraeferens เท่านั้น นอกจากนี้ยั งพบว่า เชื้อสกุล 
Azospirillum ทั้ง 5 ไอโซเลท สามารถใช้ Esculin ferric citrate, Gelatin (bovine origin), 4-nitrophenyl-β-

D-galactopyranoside และ malic acid ในการเจริญได้ ดังแสดงในตารางที่ 4 นอกจากนี้ยังพบว่า ไอโซเลท AP1 
และ AP3 สามารถเจริญได้ในแหล่งคาร์บอนเดียวกัน และเมื่อเปรียบเทียบกับเชื้อสกุล Azospirillum ที่ใช้ในการ
ผลิตปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์ทั้ง 3 ไอโซเลท (DASF 04003, DASF 04008 และ DASF 04141) พบว่า ทุกไอโซเลทที่
แยกได้มีความความสามารถในการตรึงไนโตรเจน การใช้ Esculin ferric citrate และ 4-nitrophenyl-β-D-
galactopyranoside ในการเจริญ และยังพบว่า DASF 04003 และ AP7 สามารถใช้ Esculin ferric citrate, 
Gelatin (bovine origin), 4-nitrophenyl-β-D-galactopyranoside ในการเจริญได้ (ตารางท่ี 4)  ส่วนการศึกษา
ด้านชีวเคมีของเชื้อสกุล Azotobacter จ้านวน 4 ไอโซเลท พบว่า มีความสามารถในการตรึงไนโตรเจนโดยการ
เปลี่ยนรูป NO3 เป็น N2O และเปลี่ยนรูป NO3 เป็น N2 เช่นเดียวกับ DASF04141 ซึ่งเป็นเชื้อมาตรฐานที่ใช้ในการ
ผลิตปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์ จ้านวน 3 ไอโซเลท คือ AT1, AT9 และ AT10 (ตารางที่ 5) ซึ่งไม่ตรงกับผลการทดสอบ
ประสิทธิภาพในการตรึงไนโตรเจนเบื้องต้น (ตารางที่ 2) นอกจากนี้ยังพบว่า ทุกไอโซเลทสามารถใช้ D-glucose, 
L-arginine, Urea และ Esculin ferric citrate ในการเจริญได้เช่นเดียวกับ DASF04141 โดยเฉพาะไอโซเลท AT4 
ที่สามารถใช้ 4-nitrophenyl-β-D-galactopyranoside ได้เช่นเดียวกับเชื้อมาตรฐานดังแสดงในตารางที่ 5 จากผล
การทดลองข้างต้นชี้ให้เห็นว่า เชื้อแบคทีเรียที่แยกได้ทั้งสองสกุลมีความสามารถในการตรึงไนโตรเจนและสามารถ
ใช้ Esculin ferric citrate ในการเจริญได้เหมือนกัน นอกจากนี้ยังพบว่าแบคทีเรียสกุล Azospirillum สามารถใช้
แหล่งคาร์บอนในการเจริญได้มากกว่าเชื้อสกุล Azotobacter แต่ไม่สามารถใช้ D-glucose, L-arginine และ 
Urea ในการเจริญได้ (ตารางท่ี 4 และ 5)  
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ตารางที่ 4 ลักษณะทางชีวเคมีของเชื้อสกุล Azospirillum โดยใช้ชุดทดสอบ API 20NE 
 

ไอโซเลท NO3 TRP GLU ADH URE ESC GEL PNG GLU ARA MNE MAN NAG MAL GNT CAP ADI MLT CIT PAC 

DASF04008 + - - - - + - + + - - - - - + - - + - - 

DASF04003 + - - - - + + + - - - - - - - - - - - - 

DASF04141 + - - - + + + + + - - - - - - - - - - - 

AP1 + - - - - + + + + + + + + + + + + + + + 

AP3 + - - - + + + + + + + + + + + - + + + - 

AP4 + - - - - + + + + - - - + + + - - + - - 

AP5 + - - - + + + + - - - - - - - - - + - - 

AP7 + - - - - + + + - - - + - - - - - + - - 

 

NO3 = reduction of NO3 to N2O and reduction of NO3 to N2, TRP = L-tryptophan, GLU = D-glucose, ADH = L-arginine, URE = Urea, 
ESC = Esculin ferric citrate, GEL = Gelatin (bovine origin), PNPG = 4-nitrophenyl-βD-galactopyranoside, GLU = D-glucose, ARA = L-
arabinose, MNE = D-mannose, MAN = D-mannital, NAG = N-acetyl-glucosamine, MAL = D-maltose, GNT = potassium gluconate, 
CAP = capric acid, ADI = adipic acid, MLT = malic acid, CIT = trisodium citrate and PAC = phenyl acetic acid 

 
ตารางที่ 5 ลักษณะทางชีวเคมีของเชื้อสกุล Azotobacter โดยใช้ชุดทดสอบ API 20NE 
 

ไอโซเลท NO3 TRP GLU ADH URE ESC GEL PNG GLU ARA MNE MAN NAG MAL GNT CAP ADI MLT CIT PAC 

DASF04141 + - + + + + - + - - - - - - - - - - - - 

AT1 + - + + + + - - - - - - - - - - - - - - 

AT4 - - + + + + + + - - - - - - - - - - - - 

AT9 + - + + + + + - - - - - - - - - - - - - 

AT10 + - + + + + + - - - - - - - - - - - - - 

 

NO3 = reduction of NO3 to N2O and reduction of NO3 to N2, TRP = L-tryptophan, GLU = D-glucose, ADH = L-arginine, URE = Urea, 
ESC = Esculin ferric citrate, GEL = Gelatin (bovine origin), PNPG = 4-nitrophenyl-βD-galactopyranoside, GLU = D-glucose, ARA = L-
arabinose, MNE = D-mannose, MAN = D-mannital, NAG = N-acetyl-glucosamine, MAL = D-maltose, GNT = potassium gluconate, 
CAP = capric acid, ADI = adipic acid, MLT = malic acid, CIT = trisodium citrate and PAC = phenyl acetic acid 

 
  2.2.3 การจ้าแนกด้วยเทคนิคมัลดิทอฟ (MALDI-TOF) 
  ผลการทดลองพบว่าค่า score value ของเชื้อแบคทีเรียทั้ง 12 ไอโซเลท อยู่ระหว่าง 1.70. – 1.99 ซึ่งอยู่
ในเกณฑ์ที่ให้ผลวิเคราะห์ที่หน้าเชื่อถือการจ้าแนกในระดับสกุล โดยเชื้อที่ใช้ผลิตปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์  รหัส DASF 
04003 และ DASF 04008 ผลการจ้าแนกเป็น Azospirillum brasilense รหัส DASF 04141 ผลการจ้าแนกเป็น 
Azotobacter vinelandii ส่วนไอโซเลท AP1 AP3 AP4 AP5 และ AP7 คือ Azospirillum spp. และ AT1 AT4 
AT9 และ AT10 คือ Azotobacter spp. (ตารางที่ 6) การจ้าแนกชนิดของจุลินทรีย์ด้วยเครื่องแมสสเปคโตรเมทรี
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โดยใช้เทคนิคมัลดิทอฟ (MALDI) มีหลักการท้างานคือ เป็นเครื่องมือวิเคราะห์หาน้้าหนักโมเลกุลของสาร ซึ่งเป็น
การตรึงโปรตีน (ribosomal protein) หรือเปปไทด์กับผลึกของ matrix (crystalline matrix) และยิงแสงเลเซอร์
ลงบนตัวอย่างโปรตีนให้เกิดการแตกตัวเป็นไอออน แล้วเคลื่อนที่ไปตามท่อสุญญากาศที่มีสนามไฟฟ้าเพ่ือแยก
โมเลกุลของสาร โดยสารที่มวลโมเลกุลน้อยจะเคลื่อนที่ไปได้เร็วกว่าสารที่มีมวลโมเลกุลมาก และตกกระทบกับตัว
ตรวจจับ (detector) ระยะเวลาที่ไอออนเคลื่อนที่ไปตกกระทบกับตัวตรวจจับ เรียกกว่า time-of-flight (TOF) มี 
Software ที่ใช้ในการควบคุมการท้างานของเครื่อง และใช้ในการประมวลผลทางด้านการวิเคราะห์ บ่งบอก และ
จัดจ้าแนกเชื้อ (Identification and Classification for microorganism) มี Reference Library หรือ In-house 
Library ของ peptide mass fingerprint (PMF) ของเชื้อจุลินทรีย์เพ่ือใช้ในการเปรียบเทียบข้อมูลที่ได้จาก
ตัวอย่าง (Hosseini and Martinez-Chapa, 2017) ในทางเดียวกันมีการประยุกต์ใช้เทคนิคนี้ทางด้านการเกษตร
โดยทดสอบศักยภาพของวิธีเพ่ือจ้าแนกชนิดของแบคทีเรียในวงศ์ Rhizobiaceae ได้แก่ Rhizobium, Ensifer 
Shinella, Mesorhizobium, และ Azorhizobium เปรียบเทียบกับวิธี phylogenetic analyses พบว่าการใช้
เทคนิคมัลดิทอฟให้ผลการจ้าแนกเหมือนกัน 100 เปอร์เซ็นต์ ทั้งนี้สามารถจ้าแนก Bradyrhizobium japonicum 
strain G49 Sinorhizobium fredii strain NGR234 และ USDA257 ที่เจริญในปมรากของถั่ว (Ferreira et al., 
2011; Ziegler et al., 2012; Jia et al., 2015)  
ตารางที่ 6 การจ้าแนกด้วยเทคนิคมัลดิทอฟ (MALDI-TOF) 
 

รหัสเชื้อจุลินทรีย์ ผลการจ้าแนก ค่า Score value* 
DASF 04003 Azospirillum brasilense 2.35 
DASF 04005 Azospirillum brasilense 2.20 
DASF 04141 Azotobacter vinelandii 2.28 

AP1 Azospirillum 1.75 
AP3 Azospirillum 1.78 
AP4 Azospirillum 1.72 
AP5 Azospirillum 1.86 
AP7 Azospirillum 1.19 
AT1 Azotobacter 1.85 
AT4 Azotobacter 1.81 
AT9 Azotobacter 1.90 
AT10 Azotobacter 1.80 

*   score ระหว่าง 0.00 - 1.69 แสดงผลเป็นสีแดง แปลผลว่า ไม่สามารถจ้าแนกได้ 
 score ระหว่าง 1.70 - 1.99 แสดงผลเป็นสีเหลือง แปลผลว่า สามารถรายงานระดับสกุล 

 (genus) ของจุลินทรีย์ที่ท้าการวิเคราะห์  
 score ระหว่าง 2.00 - 3.00 แสดงผลเป็นสีเขียว แปลผลวา่ สามารถรายงานระดับสกุล  

  (genus) และชนิด (species) ของจุลินทรีย์ที่ท้าการวิเคราะห์ 
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  2.3. การศึกษาการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชในห้องปฏิบัติการ 
 การทดสอบการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชของเชื้อแบคทีเรียทั้งสองสกุลที่แยกได้โดยใช้เมล็ดข้าวโพด
เลี้ยงสัตว์พันธุ์ 999 ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมือง และกระเทียมพันธุ์พ้ืนเมืองในห้องปฏิบัติการเปรียบเทียบกับเชื้อมาตรฐาน
ที่ใช้ในการผลิตปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์-วัน (ข้าวโพด และกระเทียม) และปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์ -ทู (ข้าว) เพ่ือคัดเลือก
แบคทีเรียที่มีความสามารถในการส่งเสริมการเจริญเติบโตสูงสุดไปศึกษาต่อในระดับแปลงทดลอง โดยเบื้องต้นท้า
การทดลองในหลอดทดลองและเก็บข้อมูลการเจริญเติบโตเมื่อครบ 7 วัน ผลการทดสอบการใส่เชื้อแบคทีเรียกับ
ข้าวโพดพันธุ์ 999 พบว่า การใช้แบคทีเรียไอโซเลท AT4 ข้าวโพดมีความยาวรากสูงที่สุด คือ 7.89 เซนติเมตร 
รองลงมาคือ แบคทีเรียไอโซเลท AT4 และ AP1 (7.68 และ 7.11 เซนติเมตร) ในส่วนความสูงต้นข้าวโพดการใช้
แบคทีเรียไอโซเลท AP1 ข้าวโพดมีความสูงต้นสูงสุด คือ 10.98 เซนติเมตร รองลงมา คือ แบคทีเรียไอโซเลท AT1 
และ AT9 (10.98 และ 9.25 เซนติเมตร) แต่มีความยาวรากและความสูงต้นน้อยกว่ากรรมวิธีควบคุม (8.09 และ 
10.60 เซนติเมตร) และเชื้อแบคทีเรียมาตรฐานไอโซเลท DASF04003 (8.05 และ 12.79 เซนติเมตร) จากผลการ
ทดลองข้างต้นจึงท้าการเลือกแบคทีเรียทั้งสองสกุล จ้านวน 4 ไอโซเลท คือ AP1 AP4 AT1 และ AT9 ไปท้าการ
ทดสอบในขวดแก้วเป็นระยะเวลา 3 อาทิตย์ ผลการทดลองพบว่า แบคทีเรียทุกไอโซเลทท้าให้ข้าวโพดมีความยาว
รากและความสูงต้นแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญยิ่งทางสถิติ โดยแบคทีเรียไอโซเลท AP1 มีความยาวรากสูงสุดใน 4 
ไอโซเลท คือ 6.17 เซนติเมตร แต่น้อยกว่าแบคทีเรียมาตรฐานไอโซเลท DASF04003 และ DASF04141 (6.67 
และ 6.46 เซนติเมตร) แต่ไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติ (ตารางที่ 7) ในส่วนของความสูงต้น พบว่า แบคทีเรียไอ
โซเลท AP1 ข้าวโพดมีความสูงต้นสูงที่สุด คือ 40.83 เซนติเมตร รองลงมา คือ แบคทีเรียมาตรฐานไอโซเลท 
DASF04003 ที่ข้าวโพดมีความสูงต้น 36.17 เซนติเมตร แต่ไม่แตกต่างทางสถิติกับแบคทีเรียไอโซเลท AT1 และ 
AP4 ดังแสดงในตารางที่ 7 เช่นเดียวกับรายงานของ Bandahu and Adhikari (2013) ที่รายงานว่า นอกจาก 
Azotobacter จะสามารถตรึงไนโตรเจน ผลิต IAA และจิบเบอเรลลินได้แล้วยังช่วยเพ่ิมการงอกของเมล็ดและ
ส่งเสริมการเจริญเติบโตของข้าวโพดด้วย และ Spaepen et al. (2008) ที่พบว่า ฮอร์โมนพืชที่ผลิตโดยแบคทีเรีย
ส่งผลให้เกิดการเปลี่ยนแปลงลักษณะทางสัณฐานวิทยาของราก และการใส่เชื้อ Azospirillum ส่งผลต่อการงอก
ของเมล็ดข้าวโพด ซึ่งอาจจะเป็นผลมาจาก IAA ที่ผลิตโดยแบคทีเรีย 
 
ตารางที่ 7 ผลของแบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชต่อการเจริญเติบโตของข้าวโพดในขวดแก้ว 

ไอโซเลท 
ข้าวโพด 

ความยาวราก (ซม.) ความสูงต้น (ซม.) 
Control 5.83 ab 25.67 d 

DASF04003 6.67 a 36.17 b 
DASF04141 6.46 a 27.83 d 

AP1 6.17 a 40.83 a 
AP4 4.67 b 33.83 bc 
AT1 4.83 b 34.17 bc 
AT9 5.67 ab 31.67 c 

C.V. (%) 13.31** 5.93** 
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 การทดสอบความสามารถในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชในกระเทียมพันธุ์พ้ืนเมืองในหลอดทดลอง 
พบว่า แบคทีเรียไอโซเลท AP1 กระเทียมมีความยาวรากสูงสุด คือ 1.53 เซนติเมตร ซึ่งสูงกว่าแบคทีเรียมาตรฐาน
ไอโซเลท DASF04003 ที่กระเทียมมีความยาวราก 1.38 เซนติเมตร รองลงมาคือ แบคทีเรียไอโซเลท AT9 และ 
AT1 (1.32 และ 1.05 เซนติเมตร) นอกจากนี้ยังพบว่า แบคทีเรียไอโซเลท AP1 กระเทียมมีความสูงต้นสูงที่สุด คือ 
2.98 เซนติเมตร สูงกว่าแบคทีเรียมาตรฐานไอโซเลท DASF04003 ที่กระเทียมมีความยาวราก 2.72 เซนติเมตร 
รองลงมา คือ แบคทีเรียไอโซเลท AT9 และ AT1 จากผลการทดลองข้างต้นได้ท้าการเลือกแบคทีเรียทั้งสองสกุล 
จ้านวน 4 ไอโซเลท คือ AP1 AP4 AT1 และ AT9 ไปท้าการทดสอบในขวดแก้วเป็นระยะเวลา 3 อาทิตย์ ผลการ
ทดลองพบว่า แบคทีเรียทุกไอโซเลทท้าให้กระเทียมมีความยาวรากและความสูงต้นแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญยิ่ง
ทางสถิติ (ตารางที่ 8) โดยแบคทีเรียไอโซเลท AT9 กระเทียมมีความยาวรากสูงสุดใน 4 ไอโซเลท คือ 2.83 
เซนติเมตร แต่ไม่แตกต่างทางสถิติกับแบคทีเรียมาตรฐานไอโซเลท DASF04003 แบคทีเรียไอโซเลท AP1 และ
กรรมวิธีควบคุม (2.58 2.08 และ 2.07 เซนติเมตร ตามล้าดับ) ส่วนผลของแบคทีเรียทั้งสองสกุลต่อความสูงของ
ต้นกระเทียม พบว่า แบคทีเรียไอโซเลท AT9 กระเทียมมีความสูงต้นสูงที่สุด คือ 5.33 เซนติเมตร ซึ่งสูงกว่าและ
แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญยิ่งทางสถิติกับแบคทีเรียมาตรฐานไอโซเลท DASF04003 และกรรมวิธีควบคุมที่
กระเทียมมีความสูงต้น 3.83 และ 3.17 เซนติเมตร (ตารางที่ 8) จากผลการทดลองข้างต้นสอดคล้องกับรายงาน
ของ Prisa (2019) ที่รายงานว่า การใช้ Azospirillum brasilense ในการผลิตกระเทียมท้าให้คุณภาพและการ
เจริญเติบโตของกระเทียมเพ่ิมข้ึน ซึ่งเป็นผลจากฮอร์โมน IAA และ GA ที่ผลิตโดยแบคทีเรีย 
 
ตารางที่ 8 ผลของแบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชต่อการการเจริญเติบโตของกระเทียมในขวดแก้ว 

ไอโซเลท 
กระเทียม 

ความยาวราก (ซม.) ความสูงต้น (ซม.) 
Control 2.07 ab 3.17 b 

DASF04003 2.58 a 3.83 b 
AP1 2.08 ab 2.92 b 
AP4 1.27 b 1.22 c 
AT1 1.12 b 1.18 c 
AT9 2.83 a 5.33 a 

C.V. (%) 36.03** 23.87** 

 
 การทดสอบการส่งเสริมการเจริญเติบโตของข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองในหลอดทดลอง พบว่า แบคทีเรียไอโซ
เลท AP7 ข้าวมีความยาวรากสูงสุด คือ 5.15 เซนติเมตร รองลงมาคือ แบคทีเรียไอโซเลท AT1 และ AP1 (5.11 
และ 5.04 เซนติเมตร) ซึ่งสูงกว่าแบคทีเรียมาตรฐานไอโซเลท DASF04005 ที่ข้าวมีความยาวราก 3.83 เซนติเมตร 
นอกจากนี้ยังพบว่า แบคทีเรียไอโซเลท AT1 ข้าวมีความสูงต้นสูงที่สุด คือ 5.86 เซนติเมตร รองลงมา คือ 
แบคทีเรียไอโซเลท AP1 และ AP4 (4.76 และ 4.73 เซนติเมตร) ซึ่งสูงกว่าแบคทีเรียมาตรฐานไอโซเลท 
DASF04005 ที่ข้าวมีความยาวราก 3.69 เซนติเมตร จากผลการทดลองข้างต้นได้ท้าการเลือกแบคทีเรียทั้งสอง
สกุล จ้านวน 4 ไอโซเลท คือ AP1 AP4 AT1 และ AT9 ไปท้าการทดสอบในขวดแก้วเป็นระยะเวลา 3 อาทิตย์ ผล
การทดลองพบว่า แบคทีเรียทุกไอโซเลทท้าให้ข้าวมีความยาวรากและความสูงต้นแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญยิ่ง
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ทางสถิติ (ตารางที่ 9)  โดยแบคทีเรียมาตรฐานไอโซเลท DASF04005 ข้าวมีความยาวรากสูงที่สุด คือ 12.25 
เซนติเมตร แต่ไม่แตกต่างทางสถิติกับแบคทีเรียไอโซเลท AP1 AT1 AT9 และกรรมวิธีควบคุม ซึ่งข้าวมีความยาว
ราก 11.58 11.75 11.25 และ 11.18 เซนติเมตร ตามล้าดับ (ตารางที่ 9) ส่วนผลของแบคทีเรียทั้งสองสกุลต่อ
ความสูงของข้าว พบว่า แบคทีเรียไอโซเลท AP1 ข้าวมีความสูงต้นสูงที่สุด คือ 10.58 เซนติเมตร ซึ่งสูงกว่าและ
แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญยิ่งทางสถิติกับแบคทีเรียมาตรฐานไอโซเลท DASF04005 ที่ข้าวมีความสูงต้น 8.67 
เซนติเมตร ดังแสดงในตารางที่ 9 นอกจากนี้ยังพบว่า แบคทีเรียไอโซเลท AT1 และ AT9 ข้าวมีความสูงต้น8.58 
เซนติเมตร เท่ากันและไม่แตกต่างทางสถิติกับแบคทีเรียไอโซเลท AP1 (ตารางที่ 9) จากผลการทดลองข้างต้น
สอดคล้องกับงานวิจัยของ พิมพ์ธิดาและคณะ (2552) ที่พบว่าการใช้แบคทีเรียไอโซเลท NK5-5 และ NK12-3 มีผล
ท้าให้การตอบสนองความยาวต้นและความยาวรากอ่อนข้าวเพ่ิมขึ้นเมื่อเทียบกับกับกรรมวิธีควบคุมที่ใช้น้้า และ
การวิจัยของ เนตรนภาและคณะ (2558) พบว่าการตอบสนองของข้าวโดยการใช้แบคทีเรียที่สามารถผลิต IAA ต่อ
การกระตุ้นการเจริญเติบโตของข้าวแต่ละพันธุ์ การใช้แบคทีเรียร่วมกับข้าวที่มีผลต่อการตอบสนองของความยาว
ต้นและความยาวรากอ่อนของข้าวนั้น ขึ้นอยู่กับพันธุ์ข้าวและแบคทีเรียแต่ละชนิดด้วย ลักษณะที่ตอบสนอง ทิศ
ทางการตอบสนองท้าให้เห็นถึงความจ้าเพาะเจาะจงระหว่างแบคทีเรียและพันธุ์ข้าวที่ท้าการศึกษา 
 
ตารางที่ 9 ผลของแบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชต่อการการเจริญเติบโตของข้าวในขวดแก้ว 

ไอโซเลท 
ข้าว 

ความยาวราก (ซม.) ความสูงต้น (ซม.) 
Control 11.18 a 6.83 c 

DASF04005 12.25 a 8.67 b 
AP1 11.58 a 10.58 a 
AP4 8.83 b 4.67 d 
AT1 11.25 a 8.58 bc 
AT9 11.75 a 8.58 bc 

C.V. (%) 6.27** 13.46** 

   
  จากการศึกษาการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชในห้องปฏิบัติการจากพืชทดสอบ 3 ชนิด คือ ข้าวโพด
เลี้ยงสัตว์พันธุ์ 999 ข้าวไร่พันธุ์เมือง และกระเทียมพันธุ์พ้ืนเมือง พบว่าแบคทีเรียทั้งสองสกุลทุกไอโซเลทมี
ความสามารถในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชทดสอบแตกต่างกัน โดยแบคทีเรียไอโซเลท AP1 มี
ความสามารถในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชทดสอบทั้ง 3 ชนิดสูงที่สุด รองลงมา คือ แบคทีเรียไอโซเลท 
AT1 เนื่องจากแบคทีเรียทั้งสองสกุลสามารถตรึงไนโตรเจนและผลิตฮอร์โมนพืชในกลุ่มออกซินได้ สอดคล้องกับ
รายงานของ Shihui et al. (2006) ที่รายงานว่า ฮอร์โมน IAA เป็นฮอร์โมนพืชกลุ่มออกซินที่เกี่ยวข้องกับกิจกรรม
ของจุลินทรีย์ดินและยังสามารถช่วยกระตุ้นการส่งเสริมการเจริญเติบโตของต้นและรากพืชได้ (Ying, 2012)  
 
 
 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



111 

3 การศึกษาศักยภาพของราดินที่แยกได้จากพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณ
ลุ่มน้้าปาย 
 น้าตัวอย่างดินมาแยกราโดยวิธีต่าง ๆ ได้แก่ Soil dilution plate method, Soil plate method , Alcohol 
treatment method และ Heat treatment method สามารถแยกราดินได้ทั้งหมด 350 สายพันธุ์ น้ามาจัดจ้าแนกตาม
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสามารถ จ้าแนกราดินได้ทั้งหมด 18 สกุล 20 ชนิด แบ่งเป็นราในกลุ่ม Zygomycota 4 สกุล 
Ascomycota 13 สกุล  Basidiomycota 1 สกุล และราที่ไม่สร้างสปอร์ (sterile mycelium) จ้านวน 30 สายพันธุ์ 
(ตารางที่ 2)  ราที่พบมากในทุกพื้นที่ ได้แก่ Aspergillus niger  (32 สายพันธุ์)  รองลงมาได้แก่รา Talaromyces spp. 
(30 สายพันธุ์) และ Neosartorya spp. (23) ตามล้าดับ ราที่พบเฉพาะในพื้นที่ท้าการเกษตรได้แก่ รา Fusarium solani, 
Sclelotium rolfsii  และTrichoderma harzianum ซึ่งราทั้ง 3 ชนิดที่พบในพื้นที่ท้าการเกษตรนี้มีความส้าคัญกับการ
ท้าการเกษตรมากโดยรา F. solani และ S. rolfsii  พบเป็นราสาเหตุโรคพืชที่ส้าคัญได้แก่โรคเห่ียวและโรครากเน่าโคนเน่า
เป็นต้น ส่วนรา T. harzianum  เป็นราที่สามารถยับยั้งราสาเหตุโรคพืชในดินได้หลายชนิด เมื่อเปรียบเทียบในแต่ละพื้นที่
พบว่าดินในพื้นที่ป่ามีจ้านวนชนิดของราดินมากกว่าพื้นที่ท้าการเกษตร อาจกล่าวได้ว่าพื้นที่ท้าเกษตรในปัจจุบันที่มีการใช้
สารเคมีจ้านวนมากในการป้องกันก้าจัดศัตรูพืชต่าง ๆ อาจส่งผลให้ราดินบางชนิดที่ไม่สามารถปรับตัวให้อยู่รอดได้และมี
จ้านวนลดน้อยลงหรืออาจหายไปจากพื้นที่นั้น  ราดินกลุ่ม Zygomycota เป็นราที่มีประโยชน์ทางด้านอุตสาหกรรมอย่าง
มาก เช่น รา Rhizopus ที่มีรายงานว่าสามารถใช้ผลิต tempe จากถั่วเหลืองได้ (นิยม, 2542) นอกจากนี้ยังมีรายงานการ
สร้างสารที่เป็นประโยชน์ทางอุตสาหกรรมจากราในกลุ่ม Zygomycota เช่น glucose, glutamic acid, serine, glycine 
และ glutamine (เลขา และคณะ, 2548) รา Mucor sp. มีบทบาทในการย่อยสลายอินทรียวัตถุในธรรมชาติ (Domsch 
et al., 1993) และพบว่ า เป็ น  hyperparasite ของ รา  Fusarium solani, Sclerotium borealis และ  Clavicep 
purpurea และพบเป็นปรสิตเจริญบนตัวแมลงชนิดต่าง ๆ (คนึงนิจ, 2545)   
 รากลุ่ม Ascomycota พบจ้านวน 10 สกุล ส่วนใหญ่อยู่ในระยะสืบพันธุ์แบบไม่ใช้เพศ (anamorph) ราที่พบมาก
ที่สุด ได้แก่ Aspergillus niger  ราชนิดนี้น้าไปใช้ประโยชน์ในทางอุตสาหกรรมการผลิตกรดอินทรีย์หลายชนิด (นภา, 
2540) รองลงมาได้แก่ Talaromyces spp. รานี้มีรายงานสร้างสารออกฤทธิ์ทางชีวภาพหลายชนิด นอกจากนี้ยังมีรายงาน
ว่ารา T. flavus ยับยั้งการเจริญของรา Phytophthora parasitica สาเหตุโรครากเน่าโคนเน่าของส้ม Fusarium 
oxysporum สาเหตุโรคเห่ียวในพืชหลายชนิด F. semitectum สาเหตุโรคผลเน่าของแตงโม Colletotrichum capsici 
สาเหตุโรคแอนแทรกโนสของพริกและ C. gloeosporioides สาเหตุโรคแอนแทรกโนสของมะม่วง กล้วย มะละกอได้อย่าง
มีประสิทธิภาพ (Dethoup et al., 2007) รา Neosartorya  spp. พบทั้ งหมด 23 สายพันธุ์พบมากรองจากรา 
Talaromyces spp. จ้าแนกได้ 2 ชนิด ได้แก่ รา Neosartorya  ficheri  และ N.  spinosa ราในสกุลนี้มีรายงานการ
สร้างสารออกฤทธิ์ทางชีวภาพหลายชนิดเช่น roquefortine, meleagrin , fumagillin, auranthine, neosartorin, 
palitanin, pyripyropenes, tryptoquivaline, tryptoquivalone (Samson et al., 2007) ในประเทศไทย Eamvijan 
et al. (2009) แยกรา Neosartorya จากดินแหล่งต่าง ๆ พบรา Neosartorya  9 ชนิด ได้แก่ N. fischeri, N. graba, N. 
spinosa, N. hiratsukae, N. takakii, N. tatenoi  และ Neosartorya spp.   เมื่อน้ามาศึกษาความเป็นปฏิปักษ์กับรา
สา เหตุ  โ รคพืชพบว่ า  Neosartorya spp. ทุกสายพันธุ์ สามารถยับยั งการเจริญของรา   Bipolaris maydis, 
Colletotrichum capsici, C. gloeosporioides, Fusarium oxysporum แ ล ะ  Pestalotiopsis sp. ร า ดิ น ก ลุ่ ม 
Ascomycota เป็นราที่มีความส้าคัญมากทางด้านการเกษตร เช่น รา Trichoderma harzianum ใช้ในการควบคุมโรค
พืชโดยชีววิธี เช่น โรครากเน่าโคนเน่าที่เกิดจากรา Pythium, Phytophthora, Sclerotium และ Rhizoctonia (จิระเดช
, 2552) รา T. virens สามารถยับยั้ งการเจริญของราสาเหตุโรคพืช หลายชนิด เช่น F. oxysporum, Pythium 
aphanidermatum เนื่องจากมีการสร้างเอนไซม์ไคติเนส และกลูคาเนส (คนึงนิจ, 2545; จิระเดช, 2552) ราชนิดอ่ืนที่
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น่าสนใจ ได้แก่ ราในสกุล Aspergillus spp. เนื่องจากมีประโยชน์ในทางอุตสาหกรรม เช่น การผลิตกรดอินทรีย์ต่าง ๆ 
เช่นรา Aspergillus niger ที่สามารถผลิตเอนไซม์เซลลูเลส อะไมเลส เพคติเนส ไลเปส และโปรตีเอส ได้ (อาภรณ์ และไต
รวิทย์, 2537; Smith, 1985; เลอลักษณ์ และคณะ, 2535; มานะ, 2531) การผลิต เอนไซม์ไซลาเนส และไซลอสซิเดส ที่
ใช้ในการแยกสกัดไซแลนจากเซลลูโลส ได้มาจาก รา Aspergillus  fumigatus (วิเชียร และคณะ, 2537) ราที่ส้าคัญอีก
ชนิดได้แก่รา Myrothecium verrucaria ซึ่งพบในดินป่าแยกโดยวิธี soil plate method ราชนิดนี้มีรายงานการสร้าง
สาร trichothecene ที่มีผลยับยั้งการเจริญของเชื้อมาลาเรีย (Isaka et al., 1999) 
 

ตารางที่ 1 จ้านวนสกุลและชนิดของราดินที่แยกด้วยวิธีการต่าง ๆ จากตัวอย่างดินพื้นที่ลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน  

ล้าดับ ชนิด/สกุล จ้านวน 
(สายพันธุ์) 

วิธีการแยก แหล่งที่มา 

1 Absidia corymbifera 4 sd, sp Agricultural soil, Forest soil 
2 Gongronella  butleri 5 sd, sp Agricultural soil, Forest soil 
3 Mucor spp. 10 sd, sp Agricultural soil, Forest soil 
4 Rhizopus  stolonifer 10 sd,sp,alc Agricultural soil, Forest soil 
5 Aspergillus  flavus 17 sd, sp, alc, ht Agricultural soil, Forest soil 
6 Aspergillus  fumigatus 15 sd, sp, alc, ht Agricultural soil, Forest soil 
7 Aspergillus  niger 32 sd, sp, alc, ht Agricultural soil, Forest soil 
8 Aspergillus  terreus 15 sd, alc, ht Agricultural soil, Forest soil 
9 Eupenicillium  spp 5 alc, ht Agricultural soil, Forest soil 
10 Eurotium  spp. 6 alc, ht Agricultural soil, Forest soil 
11 Fusarium spp 19 sd, sp Agricultural soil, Forest soil 
12 Fusarium solani 5 sd, sp Agricultural soil 
13 Hamigera  avellanea 5 alc, ht Agricultural soil, Forest soil 
14 Myrothecium verucaria 8 sp Forest soil 
15 Neosartorya  spp. 23 sd, sp, alc, ht Agricultural soil, Forest soil 
16 Neosartorya  ficheri 13 sd, sp, alc, ht Agricultural soil, Forest soil 
17 Neosartorya  spinosa 10 sd, sp, alc, ht Agricultural soil, Forest soil 
18 Paecilomyces lilacinus 16 sd, sp, alc, ht Agricultural soil, Forest soil 
19 Penicillium spp. 10 sd, sp, alc, ht Agricultural soil, Forest soil 
20 Sclelotium  rolfsii 4 sp Agricultural soil 
21 Talaromyces  spp. 30 sd, sp, alc, ht Agricultural soil, Forest soil 
22 Talaromyces 

trachyspermus 
5 sd, sp, alc, ht Agricultural soil, Forest soil 

23 Talaromyces macrosporus 4 sd, sp, alc, ht Agricultural soil, Forest soil 
24 Talaromyces flavus 11 sd, sp, alc, ht Agricultural soil, Forest soil 
25 Trichoderma  harmatum 8 sp, sd Agricultural soil, Forest soil 
26 Trichoderma  harzianum 15 sp, sd Agricultural soil 
27 Trichoderma  virens 6 sp, sd Agricultural soil, Forest soil 
28 Xylaria  spp. 16 sd, sp Agricultural soil, Forest soil 
29 Verticillium  sp. 8 sd, sp Agricultural soil, Forest soil 
30 Sterile mycelium 15 sd, sp, alc, ht Agricultural soil, Forest soil 

*soil dilution plate = sd, soil plate = sp, alcohol treatment=alc และ heat treatment = ht 
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3.1 การทดสอบประสิทธิภาพของราดิน 
3.1.1 การทดสอบประสิทธิภาพในการสร้างเอนไซม์เซลลูเลสเพ่ือย่อยเซลลูโลส 

 ศักยภาพในการสร้างเอนไซม์เซลลูเลส พบราดินจ้านวน 24 สายพันธุ์ มีความสามารถในการสร้างเอนไซม์
เซลลูเลสได้ดีเมื่อทดสอบในจานเลี้ยงเชื้อบนอาหาร Carboxyl methyl cellulose (CMC) agar โดยเปรียบเทียบ
กับเอนไซม์เซลลูเลสที่สกัดจากรา Aspergillus  niger (Sigma) 10 mg/ml (2.41 Unit/ml) ซึ่งมีค่าการย่อย
เซลลูโลสอยู่ที่ 9 มีราดินจ้านวน 5 สายพันธุ์ที่สามารถสร้างเอนไซม์เซลลูเลสได้ดีกว่าเอนไซม์เซลลูเลสที่สกัดจากรา 
Aspergillus niger ได้แก่ สายพันธุ์ 2-24, 2-15, 2-16,2-43 และ 1-18 โดยมีค่าการย่อยเซลลูโลสอยู่ที่ 21.5, 20, 
20, 14.3 และ 9.3 ตามล้าดับ ผลการทดสอบดังแสดงใน ตารางที ่2 และภาพที่ 1 
 
  ตาราง 2 ประสิทธิภาพการย่อยสลายเซลลูโลสของราดินที่แยกจากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย จ. แม่ฮ่องสอน 

 
 

สายพันธ์ุราดิน เส้นผา่นศูนย์กลางโคโลน ี
(ซม.) 

เส้นผา่ศูนย์กลางบริเวณใส 
(ซม.) 

ประสิทธิภาพ 
การย่อยเซลลโูลส 

 
Negative control 0 0 0 
Positive control 0.3 1.2 9 

1-2 0.6 2.5 8.3 
1-3 7.4 1.4 5.3 
1-12 0.6 4.6 7.7 
1-18 0.6 5.6 9.3 
1-22 1 5 5 
2-1 1 6 6 
2-12 1.2 9.2 7.7 
2-13 1.2 9.2 7.7 
2-15 0.4 8.4 20 
2-16 0.4 8.4 20 
2-24 0.4 8.6 21.5 
2-27 0.2 1.2 6 
2-30 1 9 9 
2-31 1 9 9 
2-33 0.6 4.6 7.7 
2-34 1 9 9 
2-39 0.6 4.6 7.7 
2-43 0.6 8.6 14.3 
2-51 1 9 9 
2-52 1 9 9 
3-1 1 9 9 
3-7 1 6 6 
3-8 1 5 5 
3-13 1 6 6 
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ภาพที่ 1 ประสิทธิภาพการย่อยสลายเซลลูโลสของราดิน 24 สายพันธุ์ ที่แยกได้จากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย บนอาหาร 
Cellulose congo red agar บ่มที่อุณหภูมิห้อง 
 

3.1.2 การทดสอบประสิทธิภาพของราดินในการละลายฟอสเฟต 
 ประสิทธิภาพของราดินในการละลายฟอสเฟต พบราดินจ้านวน 10 สายพันธุ์ได้แก่ สายพันธุ์ 2-44, 3-29, 

3-32 และ 4-3 สามารถละลายฟอสเฟตได้มากที่สุดเท่ากับ 1.10  (ตารางที่ 3) ซึ่งพบเป็นราในสกุล Aspergillus 
และ รา Talaromyces  ซึ่งเป็นระยะสืบพันธุ์แบบใช้เพศของรา Penicillium โดยราทั้งสองชนิดนี้มีรายงานว่า
สามารถย่อยสลายฟอสเฟตได้ (Nopparat et. al., 2013) นอกจากนี้ยังพบราที่ไม่สร้างสปอร์ (sterile mycelium) 
สามารถละลายฟอสเฟตได้เช่นเดียวกัน ราดินที่สามารถละลายฟอสเฟตได้อยู่ในระดับ 1-2 (ระดับกิจกรรมการ
ละลายตะกอน CaHPO4 ของราดินตามความกว้างของวงใส) โดยมีค่าน้อยกว่า 6 มิลลิเมตร โดยการประเมินระดับ
กิจกรรมการละลายตะกอน CaHPO4 ของจุลินทรีย์ตามความกว้างของวงใส 

ระดับ 1   0  มิลลิเมตร  ระดับ 2  0-3  มิลลิเมตร  

ระดับ 3  3-6  มิลลิเมตร  ระดับ 4  6-9  มิลลิเมตร  

ระดับ 5      มากกว่า 9  มิลลิเมตร 

Negative control  
H

2
O 

positive control 
Cellulase from Aspergillus  

niger 

1-2 1-3 1-12 1-18 1-22 2-1 

2-12 2-13 2-15 2-16 2-24 2-27 

2-30 2-31 2-37 2-34 2-39 2-43 

2-51 2-52 3-1 3-7 3-8 3-9 
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ตารางที่ 3 ประสิทธิภาพในการละลายฟอสเฟต (CaHPO4) ของราดินที่แยกจากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย จ. แม่ฮ่องสอน 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 2 ลักษณะของราดินที่สามารถย่อยสลายฟอสเฟตบนอาหาร Pikovskaya’s agar    
 

 

3.1.3 การทดสอบศักยภาพในการสร้างสารเร่งการเจริญเติบโต 

 การทดสอบประสิทธิภาพของราดินในการสร้างสารเร่งการเจริญเติบโต พบราดินจ้านวน 53 สายพันธุ์มี
ความสามารถในการสร้างสาร siderophore สายพันธุ์ที่สร้าง siderophore ได้มากที่สุดได้แก่ 4-69 มีค่าการสร้าง 
siderophore เท่ากับ 3.5 รองลงมาได้แก่ สายพันธุ์ 4-20 และ 4-26 มีค่าการสร้าง siderophore เท่ากับ 3.0 ดัง
แสดงในตารางที่ 4 ภาพที่ 3 และพบราดินจ้านวน 91 สายพันธุ์มีความสามารถในการสร้ าง Indole acetic acid 
(IAA) โดยมีจ้านวน 18 สายพันธุ์ที่สามารถสร้าง IAA ในระดับสูง (+++) และ 21 สายพันธุ์สามารถสร้าง IAA ใน
ระดับปานกลาง (++)    (ตารางที่ 5) 
 

สายพันธ์ุ เส้นผา่นศูนย์กลางโคโลน ี 
(ซม..) 

รัศมีโคโลนี                    
(ซม.) 

การเกิดวงใส  
(ซม..) 

ค่าการละลายฟอสเฟต 

2-22 4.22 2.11  0.17  1.07  

2-44 3.65 1.83  0.10 1.10 

3-29 3.68 1.84  0.10  1.10 

3-32 2.10 1.05  0.10  1.10 

3-40 4.03 2.02  0.10  1.03  

3-74 2.43 1.22  0.10  1.10  

4-3 1.82 0.91  0.10  1.10  

4-16 4.05 2.03  0.10  1.03  

4-17 4.67 2.33  0.17  1.07  

4-69 8.27 4.13  0.17  1.00  
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ตารางที่ 4 ประสิทธิภาพการสร้างสาร Siderophore ของราดินที่แยกได้จากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน  
 

สายพันธุ ์ เส้นผ่านศูนย์กลาง
โคโลนี 

รัศมีโคโลนี ค่าการเกิดวงใส 
(ซม.) 

สายพันธุ ์ เส้นผ่านศูนย์กลาง
โคโลนี 

รัศมีโคโลนี ค่าการเกิดวงใส 
(ซม.) 

1-1 1.1 0.55 1.0 2-81 0.73 0.37 0.77 
1-2 1.73 0.87 2.67 2-82 2.46 1.23 3.0 
1-3 1.26 0.63 2.17 3-1 1.1 0.55 1.57 
1-5 0.9 0.45 1.0 3-6 0.87 0.43 0.73 
1-7 0.9 0.45 1.13 3-7 1.43 0.72 0.70 
1-8 1.17 0.58 2.0 3-19 0.8 0.4 0.60 
1-9 1.1 0.55 0.4 3-20 0.6 0.3 1.63 
1-10 0.9 0.45 0.5 3-25 0.7 0.35 1.37 
1-13 1.2 0.6 0.5 3-32 0.7 0.32 1.00 
1-17 1.4 0.7 1.57 3-33 2.67 1.33 1.27 
1-20 1.0 0.5 0.5 3-48 1.63 0.82 0.5 
1-21 1.1 0.55 0.7 3-72 1.0 0.5 0.53 
1-22 1.1 0.55 1.93 3-74 1.27 0.63 1.03 
1-30 1.57 0.78 1.8 3-53 0.8 0.4 0.97 
1-31 2.0 1 1.8 3-28 1.93 0.97 0.5 
2-1 0.9 0.45 0.5 4-3 0.6 0.3 1.77 
2-2 1.0 0.5 0.6 4-4 1.13 0.57 1.07 
2-18 0.7 0.35 0.5 4-5 1.13 0.57 0.6 
2-24 0.73 0.4 0.4 4-9 1.1 0.55 1.0 
2-29 0.8 0.4 1.1 4-20 0.80 0.4 1.47 
2-30 2.0 1 3.0 4-26 2.43 1.22 3.0 
2-31 0.6 0.3 2.47 4-28 2.07 1.03 3.0 
2-33 0.6 0.3 0.7 4-49 1.27 0.63 2.0 
2-39 1.43 0.85 0.97 4-61 2.63 1.32 2.5 
2-42 1.23 0.62 0.77 4-67 0.9 0.45 2.4 
2-43 0.8 0.4 0.6 4-69 1.63 0.82 3.5 
2-52 2.7 1.35 2.23     
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           ภาพที่ 3 ลักษณะของราดินที่สร้างสาร siderophore บนอาหาร Chrome azurol S-modified          
           Gaus No.1 (CAS-MGs-1) agar 
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ตารางที่ 5 ประสิทธิภาพการสร้างสาร Indole acetic acid (IAA)  ของราดินที่แยกได้จากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย จ.
แม่ฮ่องสอน 
 

* + = เกิดสีชมพู แสดงว่าสร้าง IAA (+ = ต่้า, ++ = ปานกลาง, +++ = สูง ), - = ไม่เกิดสีชมพู แสดงว่าไม่สร้าง IAA 
 

3.1.4 การทดสอบความเป็นปฏิปักษ์กับเชื้อราสาเหตุโรคพืช 
  การคัดเลือกราดินที่สามารถยับยั้งการเจริญของราสาเหตุโรคพืช 4 ชนิด พบว่ามีราดิน 15 สายพันธุ์สามารถ
ยับยั้งการเจริญของรา Rhizoctonia solani  ได้ โดยมีค่าการยับยั้งตั้งแต่ 40-58 เปอร์เซ็นต์ สายพันธุ์ที่สามารถยับยั้ง R. 

solani ได้มากที่สุดได้แก่สายพันธุ์ 2-30 และ 4-34 (ตารางที่ 6 ภาพที่ 4 ) พบว่ามีราดินในสกุล Trichoderma spp 
จ้านวน 11 สายพันธุ์ที่สามารถยับยั้งการเจริญของรา Sclerotium rofsiii ได้ดี มีค่าการยับยั้ง 70-95 เปอร์เซ็นต์ (ตารางที่ 
7 ภาพที่ 5 ) นอกจากนี้พบว่ามีราดิน 15 สายพันธุ์สามารถยับยั้งการเจริญของรา Fusarium oxysporum ได้ตั้งแต่ 57.69-
88.46 เปอร์เซ็นต์ และราดิน 24 สายพันธุ์สามารถยับยั้ง รา Colletotrichum goesporioidesได้ 40.23-89.66 เปอร์เซ็นต์ 

Stain เปลี่ยนสีชมพ ู Stain เปลี่ยนสีชมพ ู Stain เปลี่ยนสีชมพ ู
1-1 + 2-52 +++ 3-43 + 
1-2 ++ 2-58 ++ 3-48 + 
1-3 ++ 2-59 + 3-52 + 
1-7 + 2-60 + 3-53 +++ 
1-8 + 2-64 ++ 3-58 + 
1-9 +++ 2-65 ++ 3-59 + 
1-10 + 2-71 + 3-64 + 
1-13 + 2-79 ++ 3-74 + 
1-14 + 2-81 ++ 4-3 + 
1-20 +++ 2-82 +++ 4-5 + 
1-21 ++ 2-83 ++ 4-13 + 
1-22 + 2-84 ++ 4-18 + 
1-25 + 2-85 ++ 4-19 + 
1-30 +++ 2-88 ++ 4-20 + 
2-1 + 3-1 + 4-21 ++ 
2-2 + 3-6 +++ 4-23 + 
2-10 + 3-7 + 4-26 +++ 
2-18 +++ 3-8 +++ 4-27 + 
2-21 ++ 3-13 +++ 4-28 ++ 
2-22 + 3-20 + 4-29 +++ 
2-24 + 3-22 + 4-34 + 
2-27 +++ 3-25 ++ 4-43 ++ 
2-29 ++ 3-26 + 4-49 + 
2-30 +++ 3-27 + 4-54 +++ 
2-31 ++ 3-32 + 4-57 ++ 
2-33 + 3-33 +++ 4-61 +++ 
2-34 + 3-34 +++ 4-62 ++ 
2-39 + 3-36 + 4-67 + 
2-43 + 3-37 + 4-69 +++ 
2-44 + 3-40 +   
2-51 ++ 3-42 +   
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ราดินสายพันธุ์ที่สามารถยับยั้งรา R. solan, S.  rolfsii, F. oxysporum และ C. gloeosporioides ได้ในระดับดีมาก เมื่อ
น้ามาตรวจดูลักษณะทางสัณฐานวิทยาพบว่าเป็นราในสกุล Trichoderma spp. ซึ่งราชนิดนี้เป็นราที่มีความส้าคัญมาก
ทางด้านการเกษตรมีการน้ามาใช้ควบคุมโรคพืชหลายชนิดเช่น โรครากเน่าโคนเน่าที่ เกิดจากรา Pythium, 
Phytophthora, Sclerotium และ Rhizoctonia (จิระเดช, 2552) (ตารางที่ 8, 9 ภาพที่ 6 , 7)  
 
 ตารางที่ 6 เปอร์เซ็นต์การยับยั้งการเจริญเติบโตของรา Rhizoctonia solani ของราดินที่แยกจากพื้นที่ลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

สายพันธ์ุ รัศมีโคโลนี  
Rhizoctonia solani (ซม..) 

รัศมีโคโลนีของ 
ราปฏิปักษ์  (ซม.) 

เปอร์เซ็นต์การยับยั้ง 

control 3 - - 
1-2 1.8 2.2 40 
1-3 1.8 2.2 40 
2-14 1.5 2.5 50 
2-15 1.3 2.7 57 
2-30 1.9 2.1 58 
2-81 1.8 2.2 40 
3-49 1.5 2.5 50 
4-28 1.5 2.5 50 
4-29 1.5 2.5 50 
4-34 1.3 2.7 58 
4-35 1.5 2.5 51 
4-36 1.4 2.6 53 
4-38 1.3 2.7 57 
4-39 1.5 2.5 49 
4-40 1.5 2.5 50 
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       ภาพที่ 4 ราดินที่สามารถยับยั้งการเจริญของรา Rhizoctonia solani  ในจานเลี้ยงเชื้อบนอาหาร PDA  
 
ตารางที่ 7 เปอร์เซ็นต์การยับยั้งการเจริญเติบโตของรา Sclerotium rofsiii ของราดินที่แยกจากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย จ.
แม่ฮ่องสอน 

สายพันธ์ุ รัศมีโคโลนี  
Sclerotium rofsiii (ซม..) 

รัศมีโคโลนีของ 
ราที่ใช้ทดสอบ  (ซม.) 

เปอร์เซ็นต์การยับยั้ง 

control 4 - - 
2-12 0.60 3.07 85 
2-14 0.30 3.20 93 
2-15 0.50 3.30 88 
3-49 1.00 2.87 75 
4-28 1.20 2.70 70 
4-29 1.20 2.65 70 

1-2 1-3 

2-30 

Rhizoctonia solani 2-14 

2-15 2-81 3-49 

4-28 4-29 4-34 4-35 

4-36 4-38 4-39 4-40 
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     ภาพที่ 5 ราดินที่สามารถยับยั้งการเจริญของรา Sclerotium rolfsii  ในจานเลี้ยงเชื้อบนอาหาร PDA  
 
ตารางที่ 8 เปอร์เซ็นต์การยับยั้งการเจริญเติบโตของรา Fusarium oxysporum ของราดินที่แยกจากพื้นที่ลุ่มน้้าปาย                 จ.
แม่ฮ่องสอน 

4-34 0.30 3.20 93 
4-35 0.20 3.70 95 
4-38 0.30 2.97 93 
4-39 0.30 3.48 93 
4-40 1.00 2.97 75 

สายพันธ์ุ รัศมีโคโลนี  
Fusarium oxysporum (ซม..) 

รัศมีโคโลนีของ 
ราปฏิปักษ์  (ซม.) 

เปอร์เซ็นต์การยับยั้ง 

control 2.6 - - 
1-2 1.07 2.50 58.97  
1-8 1.10 0.60 57.69  

2-
12 

Sclerotium 
rolfsii 

2-
14 

2-
15 

3-
49 

4-
28 

4-
29 

4-
34 

4-
35 

4-
38 

4-
39 

4-
40 
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  ภาพที่ 6 ราดินที่สามารถยับยั้งการเจริญของรา Fusarium  oxysporum  ในจานเลี้ยงเชื้อบนอาหาร PDA 

 

1-20 1.00 2.13 61.54  
2-27 1.00 6.00 61.54  
4-29 0.70 6.00 73.08  
2-14 0.3 6.00 88.46 
2-15 0.3 6.00 88.46 
3-49 0.3 6.00 88.46 
4-28 0.3 6.00 88.46 
4-34 0.3 6.00 88.46 
4-35 0.3 6.00 88.46 
4-36 0.3 6.00 88.46 
4-38 0.3 6.00 88.46 
4-39 0.3 6.00 88.46 
4-40 0.3 6.00 88.46 

1-2 Fusarium  oxysporum 1-8 1-20 

2-27 4-29 2-14 2-15 

3-49 4-28 4-34 4-35 

4-36 4-38 4-39 4-40 
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ตารางที่ 9 เปอร์เซ็นต์การยับยั้งการเจริญเติบโตของรา Colletotrichum goesporioides ของราดินที่แยกจากพื้นที่ลุ่มน้้าปาย จ.
แม่ฮ่องสอน 

 
 
 
 
 
 
 

 

สายพันธ์ุ รัศมีโคโลนี  
Colletotrichum goesporioides (ซม..) 

รัศมีโคโลนีของ 
ราที่ใช้ทดสอบ  (ซม.) 

เปอร์เซ็นต์การยับยั้ง 

control 2.90 - - 
1-17 1.36 2.23 52.87  
2-27 0.30 6.00 89.66 
2-29 1.73 2.36 40.23 
2-43 1.43 2.30 50.58  
2-44 1.50 1.96 48.28  
2-52 1.26 2.67 56.32  
2-82 1.23 1.33 57.47 
3-7 1.73 2.36 40.23 
3-25 1.63 2.13 43.68 
3-32 1.50 2.20 48.28  
3-74 1.13 2.13 60.92 
4-16 1.36 3.20 52.87  
4-28 0.67 3.00 77.01  
4-29 0.67 3.53 77.01  
2-14 0.3 6.00 89.66 
2-15 0.3 6.00 89.66 
3-49 0.3 6.00 89.66 
4-34 0.3 6.00 89.66 
4-35 0.3 6.00 89.66 
4-36 0.3 6.00 89.66 
4-37 0.3 6.00 89.66 
4-38 0.3 6.00 89.66 
4-39 0.3 6.00 89.66 
4-40 0.3 6.00 89.66 
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ภาพที่ 7 ราดินที่สามารถยับยั้งการเจริญของรา Colletotrichum  gloeosporioides  ในจานเลี้ยงเชื้อบน         อาหาร 
PDA 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

1-17 Colletotrichum 
gloeosporiodes 

2-27 2-29 2-43 

2-44 2-52 2-82 3-7 3-25 

3-32 3-74 4-16 4-28 4-29 

2-14 2-15 3-49 4-34 4-35 

4-36 4-37 4-38 4-39 4-40 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



125 

4 การศึกษาศักยภาพของแอคติโนมัยสีทที่แยกได้จากพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพ
ภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย   
 4.1 การทดสอบคุณสมบัติของแอคติโนมัยสีท 

4.1.1 ทดสอบการสร้าง siderophore] 
เชื้อแอคติโนมัยสีทที่แยกได้จากตัวอย่างดินที่เก็บในปี 2559/2560 ในช่วงฤดูหนาว (เดือนธันวาคม 

2559) ฤดูร้อน (เดือนเมษายน 2560) และฤดูฝน (เดือนกรกฎาคม 2560) ที่มีความสามารถในการสร้าง 
siderophore มีจ้านวนทั้งหมด 54 59 และ 63 ไอโซเลท ตามล้าดับ ส่วนเชื้อแอคติโนมัยสีทที่แยกได้จากตัวอย่าง
ดินที่เก็บในปี 2560/2561 ช่วงฤดูหนาว (เดือนธันวาคม 2560) ฤดูร้อน (เดือนเมษายน 2561) และฤดูฝน (เดือน
สิงหาคม 2561) ที่มีความสามารถในการสร้าง siderophore มีจ้านวนทั้งหมด 85 60 และ 84 ไอโซเลท ตามล้าดับ 
โดยพบว่าแอคติโนมัยสีทที่แยกได้จากดินจัดอยู่ในกลุ่ม Streptomyces ซึ่งจัดเป็นสมาชิกจีนัสส้าคัญที่มีมากถึง 90 
เปอร์เซ็นต์ของแอคติโนมัยสีททั้งหมด Streptomyces sp. WF 4-1 มีการสร้าง siderophore ได้สูงที่สุด โดยมีค่า
การสร้างวงสีส้มรอบโคโลนี เท่ากับ 5.63 เซนติเมตร ซึ่งแตกต่างจากไอโซเลทอ่ืน ๆ อย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ ส่วน
แอคติโนมัยสีทที่แยกได้จากดินที่เก็บในฤดูร้อน พบว่า Streptomyces sp. HF 37-1 มีการสร้าง siderophore ได้
สูงที่สุด รองลงมาคือ Streptomyces sp. HF 36-1, HF 35-1 และ HF 33-1 ซึ่งไม่แตกต่างกันทางสถิติ โดยมีค่า
การสร้างวงสีส้มรอบโคโลนี เท่ากับ 3.10 2.97 2.47 และ 2.37 เซนติเมตร ตามล้าดับ (Figure 1) ด้านแอคติโนมัย
สีทที่แยกได้จากดินที่เก็บในฤดูฝน พบว่า Streptomyces sp. RF 10-1 สร้าง siderophore ได้สูงที่สุด โดยมีค่า
การสร้างวงสีส้มรอบโคโลนี เท่ากับ 3.07 เซนติเมตร ซึ่งไม่แตกต่างจาก Streptomyces sp. RF 23-1, RF 22-1 
และ RF 12-4 ซึ่งมีค่าการสร้างวงสีส้มรอบโคโลนี เท่ากับ 2.50 2.43 และ 2.33 เซนติเมตร ตามล้าดับ (Table 2) 
 

Table 2 Formation of orange zone from siderophore production of Streptomyces spp. isolated 
from Pai river basin soils in winter, summer and rainy seasons  

*  Diameter of orange zone within the same season, means in a column followed by the same letter are not 

significantly different at α = 0.05 by Tukey’s post hoc multiple mean comparison test.  

Isolates from 
winter     

Diameter of 
orange zone* 

(cm) 

Isolates from 
summer     

Diameter of 
orange zone* 

(cm) 

Isolates from 
rainy       

Diameter of 
orange zone* 

(cm) 
WF 4-1 5.63 a HF 37-1 3.10 a RF 10-1 3.07 a 
WF 3-1 3.73 b HF 36-1 2.97 a RF 23-1 2.50 ab 
WA 20-3 3.20 b HF 35-1 2.47 ab RF 22-1 2.43 ab 
WA 22-3 3.13 b HF 33-1 2.37 abc RF 12-4 2.33 ab 
WA 21-3 3.00 b HF 10-1 2.10 bc RA 1-3 1.70 b 
WF 6-1 1.08 c HF 26-1 2.00 bc RF 10-4 1.67 b 
WA 22-2 1.02 c HA 24-3 1.90 bc RF 19-1 1.63 b 
WF 7-1 0.72 c HF 21-1 1.73 bc RA 2-2 1.60 b 
WF 7-4 0.67 c HF 9-1 1.67 bc RA 7-3 1.53 b 
WF 1-4 0.63 c HF 29-4 1.57 c RF 25-1 1.50 b 
CV. (%) 12.93 CV. (%) 12.77 CV. (%) 22.56 
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Figure 1 Characteristics of actinomycetes that produce siderophore by creating orange rings 

around the colonies: A)-B) front and back of petri dishes of Streptomyces sp. WA 20-3, 
C) WA 21-3, D) WA 22-3, E) HF 36-1, and F) HF 35-1 

 
4.1.2  ทดสอบความสามารถในการละลายฟอสเฟต 
เชื้อแอคติโนมัยสีทที่แยกได้จากตัวอย่างดินที่เก็บในฤดูหนาว ฤดูร้อน และฤดูฝน ทั้งในปี 2560 และ 

2561 มีความสามารถในการละลายฟอสเฟตอยู่ในระดับ 1-3 (ระดับกิจกรรมการละลายตะกอน CaHPO4 ของเชื้อ
แอคติโนมัยสีทตามความกว้างของวงใส) โดยมีค่าน้อยกว่า 6 มิลลิเมตร โดยการประเมินระดับกิจกรรมการละลาย
ตะกอน CaHPO4 ของจุลินทรีย์ตามความกว้างของวงใส (กรมวิชาการเกษตร, 2551) ประเมินได้ ดังนี้  

ระดับ 1   0  มิลลิเมตร  

    ระดับ 2  0-3  มิลลิเมตร  

    ระดับ 3  3-6  มิลลิเมตร  

    ระดับ 4  6-9  มิลลิเมตร  

    ระดับ 5      มากกว่า 9  มิลลิเมตร 

 เมื่อเปรียบเทียบไอโซเลทแอคติโนมัยสีทที่แยกได้จากดินที่เก็บในฤดูหนาวต่อความสามารถในการละลาย
ฟอสเฟต พบว่า ทุกไอโซเลทมีความสามารถในการละลายฟอสเฟตไม่แตกต่างกันทางสถิติ โดยมีช่วงการสร้างความ
กว้างของวงใสตั้งแต่ 1.8-4.0 มิลลิเมตร อย่างไรก็ตาม พบว่า Streptomyces sp. WF 10-1 สามารถสร้างความ
กว้างของวงใสได้มากที่สุดเท่ากับ 4.0 มิลลิเมตร ส่วนแอคติโนมัยสีทที่แยกได้จากดินที่เก็บในฤดูร้อน พบว่า ทุกไอ
โซเลทมีความสามารถในการละลายฟอสเฟตได้ไม่แตกต่างกัน โดยมีช่วงการสร้างความกว้างของวงใสตั้งแต่ 2.7-
3.3 มิลลิเมตร อย่างไรก็ตาม พบว่า Streptomyces sp. HF 23-1 สามารถความกว้างของวงใสได้มากที่สุด เท่ากับ 
3.3 มิลลิเมตร และเม่ือพิจารณาแอคติโนมัยสีทที่แยกได้จากดินที่เก็บในฤดูฝน พบว่า มีความสามารถในการละลาย
ฟอสเฟตได้แตกต่างกัน โดย Streptomyces sp. RA 15-3 สามารถละลายฟอสเฟตได้สูงสุด โดยมีค่าการสร้าง
ความกว้างของวงใสสูงสุด เท่ากับ 3.3 มิลลิเมตร แตกต่างจาก Streptomyces sp. RA 5-2 ซึ่งมีค่าการสร้างความ
กว้างของวงใสน้อยที่สุด เท่ากับ 1.0มิลลิเมตร แต่ไม่แตกต่างกันทางสถิติกับไอโซเลทอ่ืน ๆ (Table 3) ผลการ
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ทดลองทั้งหมดสอดคล้องกับงานวิจัยของ Sahu et al. (2007) ที่พบว่า แอคติโนมัยสีทที่แยกได้จากตะกอนดิน
น้้าเค็มมีความสามารถในการละลายฟอสเฟตเช่นกัน และพบว่ากิจกรรมการละลายฟอสเฟตมีค่าสูงสุดที่ pH 7 ซึ่ง
ค่าความเป็นกรด-ด่างของอาหารทดสอบ Pikovskaya (PVK) ที่ใช้ในการทดลองนี้อยู่ในช่วง 7.2 ± 0.2 เช่นกัน    
Table 3 Production of clear zone from phosphate solubilization activity of Streptomyces spp.  

isolated from Pai river basin soils in winter, summer and rainy seasons 

* Diameter of clear zone within the same season, means in a column followed by the same letter are not 

significantly different at α = 0.05 by Tukey’s post hoc multiple mean comparison tests.  
 

4.1.3 ทดสอบการสร้างกรดอินโดลอะซีติก (IAA) 
เมื่อน้าสารละลายส่วนใสจากการเลี้ยงเชื้อแอคติโนมัยสีทที่แยกได้แต่ละไอโซเลทที่แยกได้มาท้า

ปฏิกริยากับ Salkowski reagent พบว่า เชื้อแอคติโนมัยสีทส่วนใหญ่มีการสร้าง IAA และเมื่อน้าผลการทดสอบ
การสร้าง IAA ของเชื้อแอคติโนมัยสีทไปพิจารณาร่วมกับคุณสมบัติในการสร้าง siderophore และการละลาย
ฟอสเฟต พบว่า เชื้อแอคติโนมัยสีทกลุ่มที่มีการสร้าง siderophore ได้ดี ส่วนใหญ่จะมีความสามารถในการสร้าง 
IAA ได้ด้วย ซึ่งสอดคล้องกับเชื้อที่สามารถละลายฟอสเฟตได้ดี ส่วนใหญ่จะมีความสามารถในการสร้าง IAA ได้ด้วย
เช่นกัน (Table 4) ดังนั้นผลการทดสอบคุณสมบัติต่าง ๆ ดังกล่าวข้างต้นจึงสามารถเป็นข้อมูลในการคัดเลือกไอโซ
เลทเพ่ือน้าไปศึกษาความเป็นปฏิปักษ์ของเชื้อแอคติโนมัยสีทต่อเชื้อสาเหตุโรคพืชและเชื้อไรโซเบียมต่อไป 
เนื่องจากมีข้อมูลของ Sreevidya et al. (2016) ที่พบว่า แอคติโนมัยสีทที่แยกได้จากกองปุ๋ยหมักเศษซากพืชและ
ดิ น ร อบร ากถั่ ว ลู ก ไ ก่  ส าม า ร ถส ร้ า ง  siderophore, indole acetic acid, cellulase, lipase, protease, 

chitinase, hydrocyanic acid และ β-1,3-glucanase และยังช่วยเพิ่มจ้านวนปมราก น้้าหนักล้าต้น และผลผลิต
ถั่วด้วย 
 

Isolates from 
winter     

Diameter of 
clear zone* 

(mm) 

Isolates from 
summer     

Diameter of 
clear zone* 

(mm) 

Isolates from 
rainy       

Diameter of 
clear zone* 

(mm) 
WF 10-1 4.0 a HF 23-1 3.3 a RA 15-3 3.3 a 
WF 6-4 3.0 a HF 35-1 3.2 a RF 12-4 2.7 ab 
WA 23-3 3.0 a HF 37-1 3.0 a RF 7-1 2.3 ab 
WA 2-2 3.0 a HF 26-4 3.0 a RF 18-4 2.3 ab 
WA 21-3 2.7 a HF 24-1 3.0 a RF 1-1 2.0 ab 
WA 22-2 2.3 a HA 23-2 3.0 a RF 22-1 1.7 ab 
WF 5-4 2.3 a HF 8-1 2.8 a RA 1-2 1.7 ab 
WA 17-3 2.3 a HF 19-1 2.7 a RF 23-1 1.3 ab 
WF 1-4 2.3 a HA 7-3 2.7 a RA 16-3 1.3 ab 
WA 18-2 1.8 a HF 5-4 2.7 a RA 5-2 1.0 b 
CV. (%) 52.0 CV. (%) 15.40 CV. (%) 39.38 
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Table 4 Indole acetic acid ( IAA) production of Streptomyces spp. isolate that have the ability to 
produce siderophore and phosphate solubility  

 

* + = appearance of pink color indicated IAA production, - = pink color not appear indicated no IAA production 

 
4.2 การทดสอบความเป็นปฏิปักษ์กับเชื้อสาเหตุโรคพืช 

4.2.1 การคัดเลือกแอคติโนมัยสีทที่สามารถยับยั้งการเจริญของแบคทีเรียสาเหตุโรคพืช 
การคัดเลือกแอคติโนมัยสีทที่สามารถยับยั้งการเจริญของแบคทีเรียก่อโรคพืชทั้ง 5 ชนิด  พบว่า 

Streptomyces sp. WF 4-1 มีประสิทธิภาพในการยับยั้งการเจริญของแบคทีเรียก่อโรคพืชที่น้ามาทดสอบได้ดี
ที่สุดเกือบทุกชนิด ส่วน  Streptomyces sp. WA 20-3 มีประสิทธิภาพในการยับยั้ ง X. campestris pv. 
campestris ได้ดีที่สุด แต่ไม่แตกต่างจาก Streptomyces sp. WF 4-1, WA 21-3 และ WA  22-3 (Table 5, 
Figure 2) เนื่องจากแอคติโนมัยสีทแต่ละไอโซเลทมีความสามารถในการสร้างสารปฏิชีวนะจ้าพวก gentamycin 
streptomycin หรือ nocardicin ที่มีฤทธิ์ในการต้านการเจริญของแบคทีเรียในระดับที่แตกต่างกัน   
 
Table 5 Average plant pathogenic bacterial growth inhibition of selected Streptomyces spp.* 

Isolates Erw Ral Xag Xcc Xoo 
WF 3-1 0.00 c 0.00 c 1.08 d 1.32 b 0.00 b 
WF 4-1 3.93 a 3.99 a 2.22 a 2.22 a 2.83 a 
WF 10-1 0.00 c 0.00 c 0.00 e 0.00 c 0.00 b 
WA 20-3 1.09 b 1.66 b 1.65 b 2.44 a 0.00 b 
WA 21-3 1.08 b 0.00 c 1.08 d 2.22 a 0.00 b 
WA 22-3 0.00 c 0.00 c 1.35 c 2.35 a 0.00 b 
RF 10-1 0.00 c 0.00 c 1.09 d 1.31 b 0.00 b 

Isolates Diameter of 
siderophore 

production (cm) 

IAA 
production* 

Isolates Diameter of  
phosphate 

solubility (mm) 

IAA 
production* 

WF 4-1 5.63 - WF 10-1 4.0 + 
WF 3-1 3.73 + HF 23-1 3.3 - 
WA 20-3 3.20 + RA 15-3 3.3 - 
WA 22-3 3.13 + HF 35-1 3.2 + 
HF 37-1 3.10 + HF 37-1 3.0 + 
RF 10-1 3.07 + HF 26-4 3.0 + 
WA 21-3 3.00 + HF 24-1 3.0 + 
HF 36-1 2.97 + HA 23-2 3.0 + 
RF 23-1 2.50  - WF 6-4 3.0 + 
HF 35-1 2.47 + WA 23-3 3.0 + 
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Isolates Erw Ral Xag Xcc Xoo 
RF 12-4 0.00 c 0.00 c 1.11 d 1.08 b 0.00 b 
RF 22-1 0.00 c 0.00 c 1.05 d 2.01 a 0.00 b 
RF 23-1 0.00 c 0.00 c 0.00 e 0.00 c 0.00 b 

CV. (%) 8.98 23.72 6.65 14.66 25.00 
Note: Erw = Erwinia carotovora pv. Carotovora, Ral = Ralstonia solanacearum, Xag = Xanthomonas 
axonopodis pv. Glycines, Xcc = X. Campestris pv. Campestris, Xoo = X. Oryzae pv. Oryzae 
*  Average plant pathogenic bacteria inhibition within the same plant pathogenic bacterial species, means 

followed by the same letter are not significantly different at α =  0. 05 by Tukey’ s post hoc multiple mean 
comparison tests. 
 

 
 

Figure 2 Antagonistic test of actinomycetes with plant pathogenic bacteria: Xanthomonas 
campestris pv.  Campestris,  causes of black rot disease of cauliflower. A)  control, 
Streptomyces sp. B) WF 3-1, C) RF 12-4, D) RF 10-1, E) WA 22-3, F) RF 22-1, G) WA 21-3, 
and H) WF 4-1 

 
4.2.2  การคัดเลือกแอคติโนมัยสีทที่สามารถยับยั้งการเจริญของเชื้อรา 
การคัดเลือกแอคติโนมัยสีทที่สามารถยับยั้ งการเจริญของเชื้อราก่อโรคพืชทั้ง 6 ชนิด พบว่า 

Streptomyces sp. RF 23-1 มีประสิทธิภาพในการยับยั้งการเจริญของเชื้อราก่อโรคพืชได้ทุกไอโซเลท รองลงมา
คือ Streptomyces sp. WF 4-1 และ RF 12-4 (Table 6, Figure 3) เนื่องจากแอคติโนมัยสีทสามารถยับยั้งการ

เจริญของเชื้อราโดยการผลิตเอนไซม์ที่ย่อยสลายผนังเซลล์ของเชื้อรา ( lytic enzymes) จ้าพวก α หรือ β-
glucanases, proteases, peptidases, cellulases, chitinases และ lipases (El-Gammal et al., 2014) ผล
การทดลองสอดคล้องกับงานวิจัยของ Khamna et al. (2009) ซึ่งได้ท้าการคัดแยกเชื้อแอคติโนมัยสีทจากรอบราก
พืชสมุนไพร 16 ชนิดในพ้ืนที่จังหวัดล้าพูน และพบว่า แอคติโนมัยสีทกลุ่ม Streptomyces สามารถต้านการเจริญ
ของเชื้อราก่อโรคพืชอย่างน้อย 1 ใน 5 ชนิด ได้แก่ Alternaria brassicicola, Collectotrichum gloeosporioides, 
Fusarium oxysporum, Penicillium digitatum และ  Sclerotium rolfsii เ ช่ น เดี ยวกันกับ งานวิ จั ยของ 
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Soltanzadeh et al. (2016) การใช้แอคติโนมัยสีทที่แยกได้จากดินสามารถควบคุมการเกิดโรคเหี่ยวของถั่วลูกไก่
ที่เกิดจากเชื้อรา Fusarium solani .sp. pisi ได ้

 
Table 6 Average plant pathogenic fungal growth inhibition of selected Streptomyces spp. * 
Isolates Rhizoc Rhizoc sol Sclero Collecto Phytoph Fusarium 
WF 3-1 0.00 d 0.00 g 0.00 b 0.00 g 0.00 g 0.00 e 
WF 4-1 0.69 b 0.66 b 0.00 b 0.70 c 0.23 f 0.11 d 
WF 10-1 0.00 d 0.00 g 0.00 b 0.00 g 0.00 g 0.00 e 
WA 20-3 0.00 d 0.47 f 0.00 b 0.54 e 0.84 b 0.00 e 
WA 21-3 0.00 d 0.00 g 0.00 b 0.53 e 0.76 c 0.00 e 
WA 22-3 0.00 d 0.53 e 0.00 b 0.63 d 0.90 a 0.00 e 
RF 10-1 0.00 d 0.53 e 0.00 b 0.56 e 0.52 e 0.28 b 
RF 12-4 0.63 c 0.60 d 0.00 b 0.48 f 0.69 d 0.20 c 
RF 22-1 0.71 b 0.65 c 0.00 b 0.76 b 0.54 e 0.00 e 
RF 23-1 0.84 a 0.91 a 0.80 a 0.90 a 0.67 d 0.73 a 
CV. (%) 2.91 0.73 9.68 2.89 3.69 2.38 

Note:  Rhizoc =  Rhizoctonia sp. , Rhizoc sol =  Rhizoctonia solani, Sclero =  Sclerotium rolfsii, Collecto = 
Colletotrichum sp., Phytoph = Phytophthora palmivora, Fusarium = Fusarium sp. 
* Average plant pathogenic fungi inhibition within the same plant pathogenic fungal species, means followed 

by the same letter are not significantly different at α = 0.05 by Tukey’s post hoc multiple mean comparison 
tests. 
 

 
Figure 3 Antagonistic test of actinomycetes with plant pathogenic fungi: Phytophthora palmivora, 

causes of root and stem rot disease. A)  control, Streptomyces sp. 
B) WF 4-1, C) WA 20-3, D) WA 22-3, E) RF 10-1, F) RF 12-4, G) RF 22-1, and H) RF 23-1 
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4.3  การคัดเลือกแอคติโนมัยสีทที่มีสมบัติไม่เป็นเชื้อปฏิปักษ์ (non-antagonistic) ต่อไรโซเบียม 
 การคัดเลือกแอคติโนมัยสีทที่มีสมบัติไม่เป็นเชื้อปฏิปักษ์ (non-antagonistic) ต่อไรโซเบียม พบว่า 
Streptomyces sp. WF 3-1, WF 4-1, WF 10-1, RF 12-4 และ RF 23-1  ไม่เป็นปฏิปักษ์ต่อเชื้อไรโซเบียมทั้ง 3  
ชนิด คือ Bradyrhizobium japonicum DASA 02006, B. liaoningense DASA 03018 และ B. daqingense 
DASA 03084 (Table 7, Figure 4) ในขณะที ่Streptomyces sp. WA 21-3  ไม่เป็นปฏิปักษ์กับ B. japonicum 
DASA 02006 และ B. daqingense DASA 03084  ส่วน Streptomyces sp. RF 10-1 ไม่เป็นปฏิปักษ์กับ B. 
liaoningense DASA 03018 และ B. daqingense DASA 03084 ดังนั้นจึงสามารถใช้แอคติโนมัยสีทไอโซเลท
ดังกล่าวร่วมกับการปลูกเชื้อไรโซเบียมได้ ซึ่งสอดคล้องกับรายงานเกี่ยวกับการเพ่ิมความถี่ของการเกิดปมรากจาก
เชื้อ Rhizobium sp. ในการปลูกเชื้อร่วมกับแอคติโนมัยสีท Streptomyces lydicus พบว่า     S. lydicus เข้าสู่
รากและสร้างสปอร์ภายในชั้นผิวของปมราก (Mukerji et al., 2006) การเข้าสู่รากถั่วของแอคติโนมัยสีทตาม
ธรรมชาติ ท้าให้ขนาดของปมรากโดยเฉลี่ยใหญ่ขึ้น และเพ่ิมความแข็งแรงของแบคทีเรียในปมรากโดยการเสริมการ
ดูดใช้ธาตุเหล็กและสารอาหารอื่น ๆ ในดิน (Tokala et al., 2002)  
 
Table 7 Average rhizobium growth inhibition of selected Streptomyces spp. * 

Isolates 
B. japonicum  
DASA 02006 

B. liaoningense  
DASA 03018 

B. daqingense  
DASA 03084 

WF 3-1 0.00 a 0.00 a 0.00 a 
WF 4-1 0.00 a 0.00 a 0.00 a 
WF 10-1 0.00 a 0.00 a 0.00 a 
WA 20-3 1.94 c 2.07 c 1.70 d 
WA 21-3 0.00 a 1.27 b 0.00 a 
WA 22-3 1.38 b 1.40 b 1.36 c 
RF 10-1 1.34 b 0.00 a 0.00 a 
RF 12-4 0.00 a 0.00 a 0.00 a 
RF 22-1 1.22 b 1.91 c 1.17 b 
RF 23-1 0.00 a 0.00 a 0.00 a 
CV. (%) 15.17 19.05 12.94 

* Average rhizobium inhibition within the same rhizobium species, means followed by the same letter are not 

significantly different at α = 0.05 by Tukey’s post hoc multiple mean comparison tests.  
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Figure 4 Antagonistic test of actinomycetes with rhizobium: A) control, rhizobium inhibition of 
Streptomyces sp. B) WA 20-3, C) WA 22-3, D) WF 3-1, E) WF 4-1, F) WF 10-1, G) RF 12-4, 
and H) RF 23-1 

 
4.4 การทดสอบความเป็นปฏิปักษ์กับเชื้อสาเหตุโรคพืชและเชื้อไรโซเบียมในระดับโรงเรือน 
เมื่อศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาของเส้นใยและสปอร์ของ  Streptomyces sp. WF 4-1 และ 

Streptomyces sp. RF 12-4 ภาย ใต้ กล้ อ งจุ ลทรรศน์ อิ เ ล็ กตรอนแบบส่ องกราด  ( Scanning Electron 
Microscopy, SEM) พบว่ามีการสร้างสปอร์แบบเวียนเกลียว (spiral) (Figure 5) เมื่อน้า Streptomyces sp. WF 
4-1 และ Streptomyces sp. RF 12-4 มาทดสอบความเป็นปฏิปักษ์กับเชื้อสาเหตุโรคพืชคือ รา Sclerotium 
rolfsii และแบคทีเรีย Erwinia carotovora pv. carotovora ร่วมกับการปลูกเชื้อไรโซเบียม พบว่า ต้นกล้าถั่ว
เขียวมีอาการเน่าตายเมื่อได้รับการปลูกเชื้อรา  S. rolfsii แม้จะปลูกเชื้อแอคติโนมัยสีท Streptomyces sp.  
WF 4-1 ร่วมด้วย ส่วนต้นกล้าที่มีการปลูกเชื้อ Streptomyces sp. RF 12-4 มีการเกิดโรคปานกลางในระดับ 2 
ส่วนการปลูกเชื้อแบคทีเรียสาเหตุโรคพืช E. carotovora pv. carotovora ท้าให้ต้นกล้าถั่วเขียวเกิดโรคเล็กน้อย
ในระดับ 1 แต่ความสูงของต้น น้้าหนักสด ความยาวรากและจ้านวนปมรากของแต่ละกรรมวิธี ไม่มีความแตกต่าง
กันทางสถิติ (Table 8) สอดคล้องกับงานวิจัยของ Ara et al. (2012) พบว่า เมื่อท้าการทดลองในกระถาง 
ประสิทธิภาพในการยับยั้งเชื้อก่อโรคพืชของเชื้อแอคติโนมัยสีทมีความแปรผัน จึงต้องท้าการทดสอบการปลูกเชื้อ
ในรูปแบบน้้าเลี้ยง หรือสารสกัดแบบหยาบร่วมด้วย เพ่ือศึกษาประสิทธิภาพของแอคติโนมัยสีทให้คลอบคลุม
มากกว่าขึ้นว่าสารปฏิชีวนะที่เชื้อสร้างขึ้นอยู่ในส่วนน้้าเลี้ยง สารสกัดแบบหยาบ หรือชีวมวลของเชื้อแอคติโนมัยสีท 
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Figure 5 Characteristics of hyphae and spores of actinomycetes A) Streptomyces sp.  
WF 4-1 and B) Streptomyces sp. RF 12-4 under scanning electron microscope.  

 
Table 8 Antagonistic testing of plant pathogens and rhizobium in greenhouse  

Treatment Height 
(cm) 

Fresh weight 
(gram) 

Root length 
(cm) 

Number of 
root 

nodule 

Disease 
severity 
index* 

1. Rhizobium 17.94 1.01 5.52 17.78 0 
2. Rhizobium + WF 4-1 19.33 1.04 6.64 14.22 0 
3. Rhizobium + RF 12-4 18.31 1.00 6.87 16.11 0 
4. Rhizobium + Sclerotium 0 0 0 0 4 
5. Rhizobium + Sclerotium  

+ WF 4-1 
0 0 0 0 4 

6. Rhizobium + Sclerotium 
+ RF 12-4 

14.50 0.76 6.32 8.55 2 

7. Rhizobium + Erwinia 17.31 0.91 6.37 13.78 1 
8. Rhizobium + Erwinia +  

WF 4-1 
17.68 0.90 5.58 12.00 1 

9. Rhizobium + Erwinia +  
RF 12-4 

17.89 0.91 4.66 16.00 1 

CV. (%)  16.8 15.0 26.6 40.19 - 
Sig. ns ns ns ns - 

Note: Sclerotium = Sclerotium rolfsii, Erwinia = Erwinia carotovora pv. carotovora, ns = means are not 

significantly different at α = 0.05 by Tukey’s post hoc multiple mean comparison tests  

* Disease severity index: 0 = 2% (Healthy seedling), 1 = 3 - 30% (Mild), 2 = 31 - 60% (Moderate), 3 = 61 - 

90% (Severe) and 4 = > 91% (Dead plants) 
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5. การศึกษา ประชากรนีมาโทดอิสระเพื่อบ่งช้ีความอุดมสมบูรณ์ของดินในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

เก็บตัวอย่างดินในพ้ืนที่ต้นน้้าและปลายน้้าในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน 4 ช่วงต่อปี ได้แก่ ช่วงที่ 1 
เดือนพฤศจิกายน 2559 ช่วงที่ 2 เดือนมกราคม 2560 ช่วงที่ 3 เดือนมีนาคม 2560 และช่วงที่ 4 เดือนพฤษภาคม 
2560 ในแต่ละช่วงการเก็บน้าตัวอย่างดินมาแยกนีมาโทดที่หากินอิสระโดยใช้เทคนิค Whitehead tray พบว่า ทั้ง 
4 ช่วงเวลาการเก็บ สามารถแยกได้นีมาโทดในกลุ่มที่กินแบคทีเรีย กลุ่มที่กินเชื้อรา และกลุ่มที่เป็น Predator 
รวมทั้งที่เป็นศัตรูพืช ซึ่งมีจ้านวนของประชากรนีมาโทดที่แตกต่างกัน โดยในช่วงเดือนพฤศจิกายน มีจ้านวนผลรวม
ของประชากรสูงที่สุดทั้งในพ้ืนที่ต้นน้้าและ   ปลายน้้า  เท่ากับ 334 และ 132 ตัวต่อดิน 500 กรัม ตามล้าดับ 
ในขณะที่ในช่วงเดือนมีนาคม มีจ้านวนผลรวมน้อยที่สุด เท่ากับ 180 และ 39 ตัวต่อดิน 500 กรัม ตามล้าดับ ซึ่ง
พบว่าในช่วงเดือนมีนาคม 2560 สภาพอากาศร้อน ดินแห้ง อุณหภูมิดินสูงระหว่าง 37-40 องศาเซลเซียส มีผลท้า
ให้ประชากรนีมาโทดลดลง ในขณะที่ช่วงเก็บตัวอย่างดินเดือนพฤศจิกายน 2559 อุณหภูมิดินระหว่าง 26-35 องศา
เซลเซียส จากการนับจ้านวนของนีมาโทดในแต่ละช่วงการเก็บตัวอย่างดินพบจ้านวนประชากรในตัวอย่างดินต้นน้้า
สูงกว่าปลายน้้าในทุกช่วงเวลา โดยตัวอย่างดินในพ้ืนที่ต้นน้้านับจ้านวนนีมาโทดอิสระแบ่งตามกลุ่มการกินอาหาร 
คิดเป็นค่าเฉลี่ยในกลุ่มกินแบคทีเรีย กลุ่มกินเชื้อรา กลุ่มที่เป็น Predator และกลุ่มที่เป็นศัตรูพืช เท่ากับ 40.0 
28.4 20.1 และ 11.5 เปอร์เซ็นต์ของตัวอย่างดิน 4 ช่วงเวลา ตามล้าดับ และตัวอย่างดินปลายน้้าคิดเป็นค่าเฉลี่ย
เท่ากับ 36.2 17.8 10.6 และ 35.3 เปอร์เซ็นต์ของตัวอย่างดิน 4 ช่วงเวลา ตามล้าดับ (ตารางที่ 1) 

  
ตารางที่ 1 ค่าเฉลี่ยจ้านวนประชากรนีมาโทด 4 กลุ่ม ในแต่ละช่วงเวลา และคิดเป็นเปอเซ็นต์ของ 4 ช่วงเวลา 

แบ่งเป็นต้นน้้า และปลายน้้า 

 
แบ่งกลุ่มนีมาโทด 

ค่าเฉลี่ยจ้านวนประชากรนีมาโทดในแตล่ะช่วงเวลา (ต้นน้้า และปลายน้า้) % ค่าเฉลี่ยของ       
4 ช่วงเวลา เดือนพฤศจิกายน เดือนมกราคม เดือนมีนาคม เดือนพฤษภาคม 

ต้นน้้า ปลายน้้า ต้นน้้า ปลายน้้า ต้นน้้า ปลายน้้า ต้นน้้า ปลายน้้า ต้นน้้า ปลายน้้า 
กลุ่มกินแบคทรีเรีย 
กลุ่มกินเชื้อรา 
กลุ่ม Predator 
กลุ่มศัตรูพืช 

132.0 
98.0 
68.0 
36.0 

52.0 
22.0 
18.0 
40.0 

118.0 
72.0 
54.0 
28.0 

42.0 
16.0 
15.0 
40.0 

62.0 
55.0 
38.0 
25.0 

10.0 
10.0 
1.0 
18.0 

90.0 
60.0 
42.0 
26.0 

22.0 
14.0 
3.0 
25.0 

40.0 
28.4 
20.1 
11.5 

36.2 
17.8 
10.6 
35.3 

ผลรวม/ดิน 500 ก. 334 132 272 113 180 39 218 64   
 

จากการจ้าแนกนีมาโทดในระดับสกุล (Genera) ตามการแบ่งกลุ่ม โดยดูรูปร่างลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
พบว่ากลุ่มกินแบคทรีเรีย คือ Dolichorhabditis และ Rhabditis กลุ่มกินเชื้อรา ได้แก่ Aphelenchus กลุ่มท่ีเป็น 
Predator คือ Mononchus และกลุ่มศัตรูพืช ได้แก่ Helicotylenchus, Hoplolaimus, Paratylenchus และ 
Rotylenchuslus (ภาพที่ 1-7) โดยนีมาโทดกลุ่มกินแบคทีเรียพบจ้านวนมากที่สุด เท่ากับ 132 ตัวต่อดิน 500 
กรัม พ้ืนที่ต้นน้้าในช่วงเดือนพฤศจิกายน และน้อยที่สุดเท่ากับ 10 ตัวต่อดิน 500 กรัม ในช่วงเดือนมีนาคม ของ
พ้ืนที่ปลายน้้าจากผลของการศึกษาจ้านวนประชากรนีมาโทดในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย โดยใช้เทคนิค Whitehead tray 
แยกดิน สามารถแยกได้นีมาโทด 4 กลุ่ม พบประชากรนีมาโทดในพ้ืนที่ต้นน้้ามากกว่าปลายน้้าในทุกช่วง  การเก็บ 
ซึ่งพ้ืนที่ต้นน้้าส่วนใหญ่เป็นพ้ืนที่ป่า ดินยังมีความชุ่มชื้น และอุณหภูมต่้ากว่าพ้ืนที่ปลายน้้า และพ้ืนที่ปลายน้้ามีการ
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ท้าการเกษตร การไถพรวน พลิกดิน ส่งผลให้ประชากรนีมาโทดกลุ่มกินแบคทีเรีย รา และพวก Predator ลด
ประชากรลง แต่จะพบประชากรของกลุ่มที่เป็นศัตรูพืชสูงขึ้นเล็กน้อย 
 
6 การศึกษาศักยภาพของจุลินทรีย์ผลิตเอ็นไซม์ Cellulase และ Chitinase ที่แยกได้จากพื้นที่ได้รับผลกระทบ
จากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

6.1 เชื้อจุลินทรีย์ที่มีศักยภาพในการผลิตเอนไซม์ Cellulase และ Chitinase จากดินบริเวณลุ่มน้้าปาย 
จากการด้าเนินการคัดแยกเชื้อจุลินทรีย์ที่ผลิตเอนไซม์เซลลูเลสและไคติเนสจากดินบริเวณลุ่ มน้้าปาย 

จ้านวน 4 แหล่ง ได้แก่ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า พ้ืนที่เกษตรปลายน้้า พื้นที่เกษตรต้นน้้า และ พ้ืนที่ป่าธรรมชาติต้นน้้า
บ้านแม่นะ ในช่วงฤดูกาลต่างๆ พบว่า สามารถคัดแยกจุลินทรีย์ที่ผลิตเอนไซม์เซลลูเลสและไคติเนส  บนอาหาร 
selective medium ที่มีองค์ประกอบของเซลลูโลส และไคติน ดังภาพที่ 1 โดยสามารถคัดแยกเชื้อจุลินทรีย์ได้
ทั้งสิ้น 296 ไอโซเลท แบ่งเป็นจุลินทรีย์ที่ผลิตเอนไซม์เซลลูเลส จ้านวน 198 ไอโซเลท และจุลินทรีย์ที่ผลิตเอนไซม์
ไคติเนส จ้านวน 98 ไอโซเลท ดังตารางที่ 1 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 1 การผลิตเอนไซม์เซลลูเลสและไคติเนสของเชื้อจุลินทรีย์ โดยสังเกตการสร้างวงใสรอบโคโลนีบนอาหาร
สังเคราะห์ ก.) อาหารสังเคราะห์ที่มี cellulose เป็นองค์ประกอบ ข.) อาหารสังเคราะห์ที่มี chitin เป็น
องค์ประกอบ 
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ตารางที่ 1 แสดงจ้านวนเชื้อจุลินทรีย์ที่แยกได้จากดินบริเวณลุ่มน้้าปาย จ้านวน 4 แหล่ง 

สถานที่เก็บ จ้านวนเชื้อ (ไอโซเลท) 
Chitin medium CMC medium 

ป่าปลายน้้า 20 43 
พ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 23 43 
พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า  29 56 
ป่าธรรมชาติต้นน้้า 26 56 

รวมทั้งสิ้น 98 198 
 
6.1.1 การคัดเลือกเชื้อจุลินทรีย์ที่มีศักยภาพในการผลิตเอนไซม์ Cellulase  
น้าเชื้อจุลินทรีย์ที่คัดแยกได้บนอาหาร selective medium ที่มีเซลลูโลสเป็นองค์ประกอบ จ้านวนทั้งสิ้น 

198 ไอโซเลท เมื่อน้ามาท้าการคัดเลือกและทดสอบประสิทธิภาพในการผลิตเอนไซม์ Cellulase ได้ดี โดยการ
น้ามาทดสอบเลี้ยงกระตุ้นการผลิตเอนไซม์เซลลูเลสในอาหารเหลว  enrichment medium แล้วน้าส่วนใส 
(supernatant) มาทดสอบประสิทธิภาพการผลิตเอนไซม์ Cellulase บนอาหาร Screening medium ที่มี CMC-
Na 0.5 เปอร์เซ็นต์ เป็นองค์ประกอบ ทดสอบการท้างานของเอนไซม์ที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส นาน 14-16 
ชั่วโมง พบว่า สามารถคัดเลือกได้จุลินทรีย์ที่สามารถผลิตเอนไซม์เซลลูเลสได้ดี ดังภาพที่ 2 โดยให้ผลของปฏิกิริยา
การเกิดวงใสรอบโคโลนี ที่มีเส้นผ่านศูนย์กลาง >20 มิลลิเมตร จ้านวน 20 ไอโซเลท และเม่ือน้าไปท้าการวิเคราะห์
ปริมาณน้้าตาลรีดิวซ์ที่เกิดจากการย่อยสลายเซลลูโลสโดยจุลินทรีย์ ด้วยวิธี Dinitrosalicylic colorimetric 
method (DNS method) โดยเปรียบเทียบกับกราฟมาตรฐานของการวิเคราะห์ค่าน้้าตาลรีดิวซ์ที่ความเข้มข้น 0 , 
0.2, 0.4, 0.6, 0.8, 1.0 มิลลิกรัม/มิลลิลิตร ตามล้าดับ ดังภาพที่ 3 ก, ข ตารางที่ 2 พบว่า ไอโซเลท 2CMC-1.1 ให้
ค่าเส้นผ่านศูนย์กลาง เกิดวงใสรอบโคโลนี และปริมาณน้้าตาลรีดิวซ์ดีที่สุด เท่ากับ 0.6380 มิลลิกรัม/มิลลิลิตร ดัง
ตารางที่ 2 
 

 
 

ภาพที่ 2 กิจกรรมของเอนไซม์เซลลูเลสที่ผลิตโดยเชื้อจุลินทรีย์ ให้ผลของปฏิกิริยาการเกิดวงใสบนอาหารแข็งที่มี
เซลลูโลส 0.5 เปอร์เซ็นต์ เป็นองค์ประกอบ หลังจากบ่มที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส นาน 14-16 ชั่วโมง 
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ภาพที่ 3 ก. ปริมาณสารละลายน้้าตาลกลูโคสมาตรฐานที่ความเข้มข้น 0, 0.2, 0.4, 0.6, 0.8, 1.0 mg/ml ตามล้าดับ    
          ข. กราฟมาตรฐานของการวิเคราะห์ค่าน้้าตาลรีดิวซ์ 

การจ้าแนกชนิดของเชื้อจุลินทรีย์ด้วยเทคนิคทางชีวโมเลกุล โดยการสกัดสารพันธุกรรมแล้วน้าไปเพ่ิม
ปริมาณดีเอ็นเอในส่วนบริเวณ 16S ribosomal DNA เมื่อวิเคราะห์ล้าดับนิวคลีโอไทด์แล้วเปรียบเทียบกับ
ฐานข้อมูลทางชีวสารสนเทศ NCBI พบว่า เชื้อไอโซเลท 2CMC-1.1 มีความคล้ายคลึงกับเชื้อ Bacillus velezensis  

 
ตารางที่ 2 ผลการวิเคราะห์จ้าแนกชนิดโดยเทคนิคชีวโมเลกุล การผลิตเอนไซม์ Cellulase (สร้างวงใส) และค่าการ
วิเคราะห์ปริมาณน้้าตาลรีดิวซ์ ของเชื้อจุลินทรีย์ทั้ง 20 ไอโซเลท 

ไอโซเลท Genus/ species 
เส้นผ่านศูนย์กลาง 

วงใส (มม.) 
Reducing sugar 

(mg/ml) 
1CMC-1.6 Bacillus cereus 20 0.5850 
2CMC-1.1 Bacillus velezensis 23 0.6380 
3CMC-2.4 Bacillus cereus 20 0.5541 
3CMC-2.6 Lysobacter enzymogenes 20 0.6191 
3CMC-2.7 Streptomyces 

pseudovenezuelae 
20 0.5707 

3CMC-3.5 Streptomyces cellostaticus 20 0.5357 
3CMC-4.2 Bacillus luciferensis 20 0.5329 
4CMC-2.3 Streptomyces 

coeruleorubidus 
20 0.4795 

4CMC-2.9 Duganella nigrescens 22 0.5361 
4CMC-3.5 Bacillus aryabhattai 20 0.4970 
4CMC-3.7 Pseudomonas nitroreducens 20 0.5274 
4CMC-3.9 Pseudomonas fluorescens 20 0.4325 
4CMC-3.13 Pseudomonas nitroreducens 23 0.5444 
4CMC-3.15 Bacillus cereus 20 0.5385 
4CMC-3.16 Streptomyces cinereospinus 20 0.6061 
4CMC-4.3 Pseudomonas brenneri 20 0.5265 
4CMC-4.14 Pseudomonas brenneri 20 0.5458 
7CMC-1.2 Pseudomonas brenneri 20 0.5140 
8CMC-3.4 Streptomyces griseovariabilis 20 0.5569 
8CMC-3.6 Streptomyces griseovariabilis 20 0.5624 

 

 ก ข 
       0         0.2      0.4        0.6      0.8       1.0  

    

                              (mg/ml) 
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6.1.2 การคัดเลือกเชื้อจุลินทรีย์ที่มีศักยภาพในการผลิตเอนไซม์ Chitinase จากดินบริเวณลุ่มน้้าปาย 
การคัดเลือกได้เชื้อจุลินทรีย์ที่มีศักยภาพในการผลิตเอนไซม์ไคติเนสได้ดี จากจุลินทรีย์ที่คัดแยกได้ จ้านวน

ทั้งสิ้น 98 ไอโซเลท สามารถคัดเลือกจุลินทรีย์ที่มีเส้นผ่านศูนย์กลางวงใสรอบโคโลนี บนอาหารที่มีไคตินเป็น
องค์ประกอบ > 20 มิลลิเมตร ดังภาพที่ 4 จ้านวนทั้งสิ้น 7 ไอโซเลท ได้แก่ ไอโซเลท 1Ch 2.4, 3Ch-1.4, 6Ch-
2.1, 6Ch-2.2, 6Ch-2.4, 6Ch-3.5 และ 6Ch-4.2 ซึ่ง ไอโซเลท 1Ch 2.4 สามารถผลิตเอนไซม์ไคติเนส ได้ดีที่สุด 
โดยให้ค่าการสร้างวงใสบนอาหารที่มีไคตินเป็นองค์ประกอบสูงสุด 23 มม. ดังตารางที่ 3  

เมื่อน้าจุลินทรีย์ไอโซเลท 1Ch 2.4 ไปจ้าแนกชนิด โดยการวิเคราะห์ล้าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณ 16S 
ribosomal DNA แล้วเปรียบเทียบกับฐานข้อมูลทางชีวสารสนเทศ NCBI พบว่า เชื้อไอโซเลท 1Ch 2.4 มีความ
คล้ายคลึงกับเชื้อ Paenibacillus xylanilyticus 

 
 

 

 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 4 เปรียบเทียบกิจกรรมของเอนไซม์ไคติเนสที่ผลิตโดยเชื้อจุลินทรีย์ และให้ผลของปฏิกิริยาการเกิดวงใสบน
อาหารแข็งที่มีไคตินเป็นองค์ประกอบ หลังจากบ่มให้เอนไซม์ท้าปฏิกิริยาที่อุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส นาน 72 
ชั่วโมง 
ตารางที่ 3 ผลการวิเคราะห์ปฏิกิริยาการสร้างวงใสบนอาหารที่มีไคตินเป็นองค์ประกอบ 

ไอโซเลท Genus/ species 
เส้นผ่านศูนย์กลางวงใส 

(มม.) 
1Ch 2.4 Paenibacillus xylanilyticus  23 
3Ch-1.4 Paenibacillus xylanilyticus 20 
6Ch-2.1 Duganella nigrescens 22 
6Ch-2.2 Paenibacillus terrigena 20 
6Ch-2.4 Paenibacillus kobensis 20 
6Ch-3.5 Streptomyces bambusae  21 
6Ch-4.2 Cellulosimicrobium cellulans 20 

 
6.2. การโคลนยีน และการแสดงออกในระดับโปรตีน 
6.2.1 การโคลนยีนที่ควบคุมการผลิตเอนไซม์ Cellulase  

 การเลี้ยงเชื้อลงในอาหารเหลวที่มี CMC-Na เพ่ือกระตุ้นการผลิตเอนไซม์ Cellulase เมื่อน้าไปบ่มที่อุณหภูมิ 
30 องศาเซลเซียส เขย่า 180 รอบ/นาท ีนาน 3-5 วัน จะสามารถสังเกตเห็นอาหารมีลักษณะใสขึ้น เนื่องจากมีกิจกรรม

 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



139 

ของเอนไซม์ Cellulase ดังภาพที่ 1 เมื่อน้าเชื้อที่เลี้ยงใน Flask ใส่หลอด 50 มิลลิลิตร น้าไปเข้าเครื่องหมุนเหวี่ยง 
8,000 รอบต่อนาท ีนาน 10 นาที เก็บตะกอนที่ได้แล้วน้าไปสกัดดีเอ็นเอ ดังภาพที่ 5 
 

 
ภาพที่ 5 เปรียบเทียบกิจกรรมของเอนไซม์ Cellulase ก่อนและหลังการย่อย Cellulose ของเชื้อจุลินทรีย์ ที่เลี้ยง
ในอาหารเหลวที่มี CMC-Na เป็นองค์ประกอบ นาน 3-5 วัน 

 
การสังเคราะห์  Cellulase gene จาก genomic DNA ด้วยวิธี  PCR Amplification โดยน้าไพรเมอร์ที่

ออกแบบให้มีความจ้าเพาะกับยีน มาทดสอบกับกรดนิวคลีอิกของเชื้อแบคทีเรียโดยใช้เทคนิค PCR ได้ชิ้นส่วนของ 
Cellulase gene ที่มีขนาดประมาณ 1,500 bp ดังภาพที่ 6 จากนั้นท้าการโคลนชิ้นยีนเข้าสู่เวคเตอร์พาหะ (T&A 

cloning vector) และถ่ายชิ้นส่วนของยีนเข้าสู่เซลล์ E. coli (DH5α) คัดเลือกโคลนที่มีชิ้นยีน และเลี้ยงเพ่ิม
ปริมาณเซลล์ในอาหารเหลว LB ที่มีสารปฏิชีวนะ ampicillin 50 ไมโครกรัม/มิลลิลิตร เพ่ือท้าการสกัดพลาสมิดดี
เอ็นเอได้ ดังภาพที่ 7 ตรวจสอบการปรากฎของชิ้นยีนด้วยเทคนิค PCR พบว่าเมื่อน้าผลผลิต PCR มาแยกบน 1.5 
เปอร์เซ็นต์ agarose gel electrophoresis ย้อมเจลด้วยสารละลาย ethidium bromide (ความเข้มข้น 0.5 
ไมโครกรัมต่อมิลลิลิตร) จากนั้นน้าไปตรวจดูแถบดีเอ็นเอด้วยเครื่อง UV Transiluminators เปรียบเทียบขนาด
ของแถบดีเอ็นเอกับดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 kb DNA ladder marker (Fermentas) สามารถตรวจพบชิ้นยีนที่มี
ขนาดประมาณ 1,500 bp ดังภาพที่ 8 และเมื่อวิเคราะห์ล้าดับนิวคลิโอไทด์ของ Cellulase gene ที่โคลนได้ ไป
เปรียบเทียบกับฐานข้อมูล NCBI พบว่า มีความคล้ายคลึงกับล้าดับนิวคลีโอไทด์ส่วนของยีน endoglucanase gene 
ของเชื้อ Bacillus velezensis (Accession no. KY427020.1) ที่ identity 99 เปอร์เซ็นต์ ดังภาพที่ 9 และเมื่อ
แปรรหัสเป็นล้าดับของกรดอะมิโน พบว่า มีความคล้ายคลึงกับอะมิโนแอซิดของยีน  cellulase family 
glycosylhydrolase [Bacillus] (Accession No. WP_025851060.1) ที ่identity 99 เปอร์เซ็นต์ ดังภาพที่ 10 

 

ก่อน 

กระตุน้เอนไซม ์
หลงั 

กระตุน้เอนไซม ์
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ภาพที่ 6  ผลผลิต PCR ของยีน Cellulase Lane M; DNA Marker 1 kb, Lane 1-2; ผลผลิต PCR ขนาด
ประมาณ 1,500 bp 
 

 
ภาพที่ 7  แสดงพลาสมิดดีเอ็นเอลูกผสมของ T&A Cloning vector ที่มียีน Cellulase M; DNA Marker 1 kb, Lane 

1-2; พลาสมิดดีเอ็นเอลูกผสมที่มียีน Cellulase ซึ่งได้รับการถ่ายฝากเข้าสู่เซลล์ E. coli สายพันธุ์ DH5 
 

6.2.2 การเชื่อมต่อชิ้นยีน cellulase เข้าสู่ protein expression vector และถ่ายฝากเข้าสู่เซลล์แบคทีเรียเจ้าบ้าน 
ท้าการเชื่อมต่อชิ้นยีน  cellulase เข้ากับ Protein Expression Vector (aLICator LIC Cloning and 

Expression system) ซึ่งมีแผนที่แสดงต้าแหน่งของยีน cellulase ดังภาพที่ 8 โดยออกแบบไพรเมอร์ที่มีต้าแหน่ง
ของปลาย 5’ ที่สามารถเชื่อมต่อกับส่วนของเวคเตอร์ แล้วจึงถ่ายฝากพลาสมิดดีเอ็นเอสายผสมของยีน  cellulase 
เข้าสู่เซลล์ E. coli สายพันธุ์ BL21 (DE3) เพ่ือการผลิตรีคอมบิแนนท์โปรตีน ได้พลาสมิดดีเอ็นเอท่ีมีขนาดประมาณ 
5.7 กิโลเบส และสามารถตรวจพบการปรากฏของยีน cellulase ในพลาสมิดดีเอ็นเอสายผสมด้วยเทคนิค PCR ดัง
ภาพที ่9 

 
 
 
 
 
 
 

M      1       2     

M      1      2  
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ภาพที่ 8 แผนที่ต้าแหน่งของยีน cellulase ที่สอดแทรกอยู่ภายใน Expression Vector (aLICator LIC Cloning and 
Expression system) 
 
 

 
ภาพที่ 9  การตรวจสอบการปรากฏของยีน Cellulase ในพลาสมิดดีเอ็นเอสายผสม โดยใช้เทคนิค PCR  Lane M; 
DNA Marker 1 kb, Lane 1-5; ผลผลิต PCR จากไพรเมอร์ยีน Cellulase, Lane 6-10; ผลผลิต PCR จาก     ไพร
เมอร์เวคเตอร์ (LIC Forward, LIC Reverse) 
 
 
 
 
 
 
 
 

Cellulase gene 

 

primer vector primer gene 

M     1    2     3     4    5     6    7      8    9    

10    
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Bacillus velezensis strain RS1 endoglucanase (eglS) gene, complete cds  

Sequence ID: KY427020.1Length: 1500Number of Matches: 1 

Range 1: 1 to 1499GenBankGraphics Next Match Previous Match  

Alignment statistics for match #1 

Score Expect Identities Gaps Strand 

2675 bits(1448) 0.0 1482/1499(99%) 0/1499(0%) Plus/Plus 

Query  1     ATGAAACGGTCAATTTCTATTTTTATTACGTGTTTATTGATTACGGTATTGACAATGGAC  60 

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

Sbjct  1     ATGAAACGGTCAATTTCTATTTTTATTACGTGTTTATTGATTACGGTATTGACAATGGGC  60 

 

Query  61    GGCTTGCAGGCTTCGCCGGCATCTGCAGCAGGGACAAAAACGCCAGCAGCCAAGAATGGA  120 

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

Sbjct  61    GGCTTGCAGGCTTCGCCGGCATCTGCAGCAGGGACAAAAACGCCAGTAGCCAAGAATGGG  120 

 

Query  121   CAGCTTAGCATAAAAGGAACACAGCTCGTAAACCGGGACGGCAAAGCGGTACAATTGAAA  180 

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

Sbjct  121   CAGCTTAGCATAAAAGGAACACAGCTCGTAAACCGGGACGGCAAAGCGGTACAATTGAAA  180 

 

Query  181   GGGATCAGTTCTCATGGATTGCAATGGTATGGCGATTTTGTCAATAAAGACAGCTTAAAA  240 

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

Sbjct  181   GGGATCAGTTCACATGGATTGCAATGGTATGGCGATTTTGTCAATAAAGACAGCTTAAAA  240 

 

Query  241   TGGCTGAGAGACGATTGGGGCATAACCGTTTTCCGCGCGGCGATGTATACCGCAGATGGC  300 

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

Sbjct  241   TGGCTGAGAGACGATTGGGGCATAACCGTTTTCCGCGCGGCGATGTATACGGCAGACGGC  300 

 

Query  301   GGTTATATTGACAACCCTTCCGTGAAAAATAAAGTAAAAGAAGCGGTTGAAGCGGCAAAA  360 

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

Sbjct  301   GGTTATATTGATAATCCGTCCGTGAAAAATAAAGTAAAAGAAGCGGTTGAAGCGGCAAAA  360 

 

Query  361   GAACTTGGGATATATGTCATCATTGACTGGCATATCTTAAATGACGGCAACCCAAACCAA  420 

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

Sbjct  361   GAACTTGGGATATATGTCATCATTGACTGGCATATCTTAAATGACGGCAACCCAAACCAA  420 

 

Query  421   AACAAAGAGAAGGCAAAAGAATTTTTTAAGGAAATGTCAAGTCTTTACGGAAACACGCCA  480 

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

Sbjct  421   AATAAAGAGAAGGCAAAAGATTTTTTTAAGGAAATGTCAAGTCTTTACGGAAACACGCCA  480 

 

Query  481   AACGTCATTTATGAAATTGCAAACGAACCAAACGGTGATGTGAACTGGAAGCGGGATATT  540 

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

Sbjct  481   AACGTCATTTATGAAATTGCAAACGAACCAAACGGTGATGTGAACTGGAAGCGTGATATT  540 

 

Query  541   AAACCGTATGCGGAAGAAGTGATTTCCGTTATCCGCAAAAATGATCCAGACAACATCATC  600 

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

Sbjct  541   AAACCGTATGCGGAAGAAGTGATTTCCGTTATCCGCAAAAATGATCCAGACAACATCATC  600 

 

Query  601   ATTGTCGGAACCGGTACATGGAGCCAAGATGTGAATGATGCAGCCGATGATCAGCTAAAA  660 

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

Sbjct  601   ATTGTCGGAACCGGTACATGGAGCCAAGATGTGAATGATGCAGCCGATGATCAGCTAAAA  660 

 

Query  661   GATGCAAACGTCATGTACGCGCTTCATTTTTATGCCGGCACACACAGCCAATCTTTACGG  720 

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

Sbjct  661   GATGCAAACGTCATGTACGCGCTTCATTTTTATGCCGGCACACACGGCCAATCTTTACGG  720 

 

Query  721   GATAAAGCAAACTATGCACTCAGTAAAGGAGCGCCTATTTTCGTGACGGAATGGGGAACA  780 

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

Sbjct  721   GATAAAGCAAACTATGCACTCAGTAAAGGAGCGCCTATTTTCGTGACGGAATGGGGAACA  780 

 

Query  781   AGCGACGCGTCTGGAAATGGCGGTGTATTCCTTGACCAGTCGCGGGAATGGCTGAATTAT  840 

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

Sbjct  781   AGCGACGCGTCTGGAAATGGCGGTGTATTCCTTGACCAGTCGCGGGAATGGCTGAATTAT  840 

 

Query  841   CTCGACAGCAAGAACATCAGCTGGGTGAACTGGAATCTTTCTGATAAGCAGGAATCATCC  900 

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

Sbjct  841   CTCGACAGCAAGAACATCAGCTGGGTGAACTGGAATCTTTCTGATAAGCAGGAATCATCC  900 

 
 

ภาพที่ 10 ล้าดับนิวคลีโอไทด์ที่วิเคราะห์ได้เปรียบเทียบกับฐานข้อมูล NCBI พบว่ามีความคล้ายคลึงกับส่วนของยีน 
endoglucanase (eglS) gene ของเชื้อ  Bacillus velezensis (Accession no. KY427020.1) ที่  identity 99 
เปอร์เซ็นต ์
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY427020.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=10&RID=3DDJJVJ0014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY427020.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=10&RID=3DDJJVJ0014&from=1&to=1499
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY427020.1?report=graph&rid=3DDJJVJ0014%5bKY427020.1%5d&tracks=%5bkey:sequence_track,name:Sequence,display_name:Sequence,id:STD1,category:Sequence,annots:Sequence,ShowLabel:true%5d%5bkey:gene_model_track,CDSProductFeats:false%5d%5bkey:alignment_track,name:other%20alignments,annots:NG%20Alignments%7CRefseq%20Alignments%7CGnomon%20Alignments%7CUnnamed,shown:false%5d&v=0:1573&appname=ncbiblast&link_loc=fromHSP
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY427020.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=10&RID=3DDJJVJ0014
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Query  901   TCAGCGTTAAAGCCGGGAGCATCTAAAACAGGCGGCTGGCCGCTTACAGATTTAACTGCT  960 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||| 

Sbjct  901   TCAGCGTTAAAGCCGGGAGCATCTAAAACAGGCGGCTGGCCGCTTACAAATTTAACTGCT  960 

 

Query  961   TCAGGAACATTCGTAAGAGAAAACATTCTCGGCAACAAAGATTCAACGAAAGAACGCCCT  1020 

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

Sbjct  961   TCAGGAACATTCGTAAGAGAAAACATTCTCGGCAACAAAGATTCAACGAAAGAACGCCCT  1020 

 

Query  1021  GAAACGCCAGCACAAGATAACCCCGCACAGGAAAACGGCATTTCTGTACAATACAAAGCA  1080 

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

Sbjct  1021  GAAACGCCAGCACAAGATAACCCCGCACAGGAAAACGGCATTTCTGTACAATACAAAGCA  1080 

 

Query  1081  GGGGATGGGGGTGTGAACAGCAACCAAATCCGCCCGCAGCTTCACGTAAAAAATAACGGC  1140 

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

Sbjct  1081  GGGGATGGGGGTGTGAATAGCAACCAAATCCGCCCGCAGCTTCACATAAAAAATAACGGC  1140 

 

Query  1141  AATGCGACGGTTGATTTAAAAGATGTCACTGCCCGTTACTGGTATAACGCGAAAAACAAG  1200 

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

Sbjct  1141  AATGCGACGGTTGATTTAAAAGATGTCACTGCCCGTTACTGGTATAACGCGAAAAACAAA  1200 

 

Query  1201  GGCCAAAACTTTGACTGTGACTACGCGCAGATTGGATGCGGCAATCTGACCCACAAATTT  1260 

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

Sbjct  1201  GGCCAAAACTTTGACTGTGACTACGCGCAGATTGGATGCGGCAATCTGACCCACAAATTT  1260 

 

Query  1261  GTGACGCTGCATAAACCTAAGCAAGGTGCAGATACCTATCTGGAACTGGGTTTTAAAACA  1320 

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

Sbjct  1261  GTGACGCTGCATAAACCTAAGCAAGGTGCAGATACCTATCTGGAACTGGGTTTTAAAACA  1320 

 

Query  1321  GGAACGCTGTCACCGGGAGCAAGCACAGGGAATATTCAGCTTCGTCTTCACAATGATGAC  1380 

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

Sbjct  1321  GGAACGCTGTCACCGGGAGCAAGCACAGGGAATATTCAGCTTCGTCTTCACAATGATGAC  1380 

 

Query  1381  TGGAGTAGTTATGCACAAAGCGGTGATTATTCCTTTTTTCAATCAAATACGTTTAAAACA  1440 

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

Sbjct  1381  TGGAGTAGTTATGCACAAAGCGGTGATTATTCCTTTTTTCAATCAAATACGTTTAAAACA  1440 

 

Query  1441  ACGaaaaaaaTTACATTATATCATCAAGGAAAACTGATTTGGGGAACAGAACCCAATTAG  1500 

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

Sbjct  1441  ACGAAAAAAATTACATTATATCATCAAGGAAAACTGATTTGGGGAACAGAACCCAATTAG  1500 

 

ภาพที่ 10 (ต่อ) ล้าดับนิวคลีโอไทด์ที่วิเคราะห์ได้เปรียบเทียบกับฐานข้อมูล NCBI พบว่ามีความคล้ายคลึงกับส่วน
ของยีน endoglucanase (eglS) gene ของเชื้อ Bacillus velezensis (Accession no. KY427020.1) ที ่identity 
99 เปอร์เซ็นต์ 
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY427020.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=10&RID=3DDJJVJ0014
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MULTISPECIES: cellulase family glycosylhydrolase [Bacillus]  

Sequence ID: WP_025851060.1Length: 499Number of Matches: 1 

Range 1: 1 to 499GenPeptGraphics Next Match Previous Match  

Alignment statistics for match #1 

Score Expect Identities Positives Gaps 

992 bits(2565) 0.0 494/499(99%) 496/499(99%) 0/499(0%) 

Query  1    MKRSISIFITCLLITVLTMGGLQASPASAAGTKTPAAKNGQLSIKGTQLVNRDGKAVQLK  60 

            MKRSISIFITCLLITVLTMGGLQASPASAAGTKTP AKNGQLSIKGTQLVNRDGKAVQLK 

Sbjct  1    MKRSISIFITCLLITVLTMGGLQASPASAAGTKTPVAKNGQLSIKGTQLVNRDGKAVQLK  60 

 

Query  61   GISSHGLQWYGDFVNKDSLKWLRDDWGITVFRAAMYTADGGYIDNPSvknkvkeaveaak  120 

            GISSHGLQWYGDFVNKDSLKWLRDDWGITVFRAAMYTADGGYIDNPSVKNKVKEAVEAAK 

Sbjct  61   GISSHGLQWYGDFVNKDSLKWLRDDWGITVFRAAMYTADGGYIDNPSVKNKVKEAVEAAK  120 

 

Query  121  eLGIYVIIDWHILNDGNPNQNKEKAKEFFKEMSSLYGNTPNVIYEIANEPNGDVNWKRDI  180 

            ELGIYVIIDWHILNDGNPNQNKEKAK+FFKEMSSLYGNTPNVIYEIANEPNGDVNWKRDI 

Sbjct  121  ELGIYVIIDWHILNDGNPNQNKEKAKDFFKEMSSLYGNTPNVIYEIANEPNGDVNWKRDI  180 

 

Query  181  KPYAEEVISVIRKNDPDNIIIVGTGTWSQDVNDAADDQLKDANVMYALHFYVGTHGQSLR  240 

            KPYAEEVISVIRKNDPDNIIIVGTGTWSQDVNDAADDQLKDANVMYALHFY GTHGQSLR 

Sbjct  181  KPYAEEVISVIRKNDPDNIIIVGTGTWSQDVNDAADDQLKDANVMYALHFYAGTHGQSLR  240 

 

Query  241  DKANYALSKGAPIFVTEWGTSDASGNGGVFLDQSREWLNYLDSKNISWVNWNLSDKQESS  300 

            DKANYALSKGAPIFVTEWGTSDASGNGGVFLDQSREWLNYLDSKNISWVNWNLSDKQESS 

Sbjct  241  DKANYALSKGAPIFVTEWGTSDASGNGGVFLDQSREWLNYLDSKNISWVNWNLSDKQESS  300 

 

Query  301  SALKPGASKTGGWPLTDLTASGTFVRENILGNKDSTKERPETPAQDNPAQENGISVQYKA  360 

            SALKPGASKTGGWPLT+LTASGTFVRENILGNKDSTKERPETPAQDNPAQENGISVQYKA 

Sbjct  301  SALKPGASKTGGWPLTNLTASGTFVRENILGNKDSTKERPETPAQDNPAQENGISVQYKA  360 

 

Query  361  GDGGVNSNQIRPQLHIKNNGNATVDLKDVTARYWYNAKNKGQNFDCDYAQIGCGNLTHKF  420 

            GDGGVNSNQIRPQLHIKNNGNATVDLKDVTARYWYNAKNKGQNFDCDYAQIGCGNLTHKF 

Sbjct  361  GDGGVNSNQIRPQLHIKNNGNATVDLKDVTARYWYNAKNKGQNFDCDYAQIGCGNLTHKF  420 

 

Query  421  VTLHKPKQGVDTYLELGFKTGTLSPGASTGNIQLRLHNDDWSSYAQSGDYSFFQSNTFKT  480 

            VTLHKPKQG DTYLELGFKTGTLSPGASTGNIQLRLHNDDWSSYAQSGDYSFFQSNTFKT 

Sbjct  421  VTLHKPKQGADTYLELGFKTGTLSPGASTGNIQLRLHNDDWSSYAQSGDYSFFQSNTFKT  480 

 

Query  481  TKKITLYHQGKLIWGTEPN  499 

            TKKITLYHQGKLIWGTEPN 

Sbjct  481  TKKITLYHQGKLIWGTEPN  499 

 

ภาพที่ 11 การเปรียบเทียบล้าดับของอะมิโนแอซิดของยีน cellulase ที่ได้จากการโคลนเทียบกับฐานข้อมูลโปรตีน NCBI 
ซึ่ งมีความคล้ายคลึงกับยีน cellulase family glycosylhydrolase [Bacillus] (Accession No. WP_025851060.1) ที่  
identity 99 เปอร์เซ็นต์ 
 

6.2.3 การทดสอบการแสดงออกในระดับโปรตีนของ recombinant enzyme cellulase   

 การถ่ายฝากพลาสมิดดีเอ็นเอสายผสมของยีน cellulase เข้าสู่เซลล์ E. coli สายพันธุ์ BL21 (DE3) เพ่ือ
การผลิตรีคอมบิแนนท์โปรตีน เปรียบเทียบการชักน้าการแสดงออกของยีนด้วยสาร IPTG ที่ความเข้มข้น 3 mM 
เป็นเวลานาน 6 ชั่วโมง เก็บเซลล์ทุก 2 ชั่วโมง เมื่อตรวจสอบการแสดงออกของโปรตีนด้วยวิธี SDS-PAGE พบการ
แสดงออกของโปรตีนสูงสุดในชั่วโมงที่ 6 โดยรีคอมบิแนนท์เอนไซม์ cellulase ที่ได้มีขนาดประมาณ 55 กิโลดาล
ตัน ดังภาพที่ 12  
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/WP_025851060.1?report=genbank&log$=protalign&blast_rank=2&RID=3DBB93WR014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/WP_025851060.1?report=genbank&log$=protalign&blast_rank=2&RID=3DBB93WR014&from=1&to=499
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/sviewer/?RID=3DBB93WR014&id=WP_025851060.1&tracks=%5bkey:sequence_track,name:Sequence,display_name:Sequence,id:STD1,category:Sequence,annots:Sequence,ShowLabel:true%5d%5bkey:gene_model_track,CDSProductFeats:false%5d%5bkey:alignment_track,name:other%20alignments,annots:NG%20Alignments%7CRefseq%20Alignments%7CGnomon%20Alignments%7CUnnamed,shown:false%5d&v=0:523&appname=ncbiblast&link_loc=fromHSP
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/WP_025851060.1?report=genbank&log$=protalign&blast_rank=2&RID=3DBB93WR014
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ภาพที่ 12 การแสดงออกของโปรตีน fusion protein (ลูกศรชี้) ที่ได้รับการชักน้าการแสดงออกของยีน  cellulase 
โดย 3mM IPTG Lane M; protein marker Lane 1; E. coli BL21 (DE3) Lane 2-5; E. coli BL21 (DE3) ได้รับ
การถ่ายฝากพลาสมิดดีเอ็นเอสายผสมของยีน cellulase ที่ได้รับการกระตุ้นนาน 0, 2, 4, และ 6 ชั่วโมง ตามล้าดับ 

 
6.3 การโคลนยีน Chitinase   

 การสังเคราะห์และเพ่ิมปริมาณยีน chitinase จากเชื้อไอโซเลท 1Ch 2.4 ที่มีประสิทธิภาพในการผลิต
เอนไซม์ chitinase ได้ดี ด้วยวิธี PCR Amplification โดยน้าไพรเมอร์ที่ออกแบบให้มีความจ้าเพาะกับยีน chitinase 
มาทดสอบกับกรดนิวคลีอิกของเชื้อแบคทีเรียโดยใช้เทคนิค PCR ได้ชิ้นส่วนของยีน chitinase ที่มีขนาดประมาณ 
2,103 bp ดังภาพที่ 13 จากนั้นท้าการโคลนชิ้นยีน chitinase เข้าสู่เวคเตอร์พาหะ (T&A cloning vector) ) และ

ถ่ายชิ้นส่วนของยีนเข้าสู่เซลล์ E. coli (DH5α) คัดเลือกโคลนที่มีชิ้นส่วนของยีน chitinase สอดแทรกอยู่ (โคโลนี
ลักษณะสีขาว) ดังภาพที่ 14  
 

 
ภาพที่ 13  ผลผลิต PCR ของยีน chitinase Lane M; DNA Marker 1 kb, Lane 1-3; ผลผลิต PCR ขนาด
ประมาณ 2,103 bp 

2,103 bp 

M          1           2           
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ภาพที่ 14 ลักษณะโคโลนีของเชื้อ E. coli (DH5α) (สีขาว) ที่มีการถ่ายฝากของยีน chitinase เข้าสู่เวคเตอร์พาหะ 
T&A cloning vector 
 

6.3.1 การเชื่อมต่อชิ้นยีน chitinase เข้าสู่ protein expression vector และถ่ายฝากเข้าสู่เซลล์แบคทีเรียเจ้าบ้าน 
ท้าการเชื่อมต่อชิ้นยีน chitinase เข้ากับ Protein Expression Vector (aLICator LIC Cloning and 

Expression system) ซึ่งมีแผนที่แสดงต้าแหน่งของยีน chitinase ดังภาพที่ 15 แล้วจึงถ่ายฝากพลาสมิดดีเอ็นเอ
สายผสมของยีน chitinase เข้าสู่เซลล์ E. coli สายพันธุ์ BL21 (DE3) เพ่ือการผลิตรีคอมบิแนนท์โปรตีน ได้  พลาส
มิดดีเอ็นเอที่มีขนาดประมาณ 6.6 กิโลเบส และสามารถตรวจพบการปรากฏของยีน chitinase ในพลาสมิดดีเอ็น
เอสายผสมด้วยเทคนิค PCR และเลี้ยงเพ่ิมปริมาณเซลล์ในอาหารเหลว LB ที่มีสารปฏิชีวนะ ampicillin 100 
ไมโครกรัม/มิลลิลิตร เพ่ือท้าการสกัดพลาสมิดดีเอ็นเอ ดังภาพที่  16 และตรวจสอบการปรากฎของชิ้นยีนด้วย
เทคนิค PCR พบว่าเมื่อน้าผลผลิต PCR มาแยกบน 1.5 เปอร์เซ็นต์ agarose gel electrophoresis ย้อมเจลด้วย
สารละลาย ethidium bromide (ความเข้มข้น 0.5 ไมโครกรัมต่อมิลลิลิตร) จากนั้นน้าไปตรวจดูแถบดีเอ็นเอด้วย
เครื่อง UV Transiluminators เปรียบเทียบขนาดของแถบดีเอ็นเอกับดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 kb DNA ladder 
marker (Fermentas) สามารถตรวจพบชิ้นยีนที่มีขนาดประมาณ 2,103 bp ดังภาพที ่17 และเม่ือวิเคราะห์ล้าดับ
นิวคลิโอไทด์ของยีน chitinase ที่โคลนได้ ไปเปรียบเทียบกับฐานข้อมูล NCBI พบว่า มีความคล้ายคลึงกับล้าดับนิ
วคลี โอไทด์ส่ วนของยีน  chitinase type II gene ของ เชื้ อ  Paenibacillus xylanilyticus (Accession no. 
MN597082.1) ที ่identity 98 เปอร์เซ็นต์ ดังภาพที่ 18 และเม่ือแปรรหัสเป็นล้าดับของกรดอะมิโน พบว่า มีความ
คล้ ายคลึ งกับอะมิ โนแอซิดของยีน  chitinase (Paenibacillus sp.) (Accession No. WP_095290735.1) ที่  
identity 98 เปอร์เซ็นต์ ดังภาพที่ 19 
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN597082.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=3D9NN9RJ01R
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/WP_095290735.1?report=genbank&log$=protalign&blast_rank=3&RID=3DCDUP57014
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ภาพที่ 15 แผนที่ต้าแหน่งของยีน chitinase ที่สอดแทรกอยู่ภายใน Expression vector 

 

 
ภาพที่ 16 พลาสมิดดีเอ็นเอสายผสมของยีน chitinase ที่แทรกอยู่ใน Expression Vector (aLICator LIC Cloning 
and Expression system) Lane M; DNA Marker 1 kb, Lane 1-5; พลาสมิดดีเอ็นเอสายผสมของยีน chitinase ที่
แทรกอยู่ใน Expression Vector  
 

 
ภาพที่ 17  การตรวจสอบการปรากฏของยีน chitinase ในพลาสมิดดีเอ็นเอสายผสม โดยใช้เทคนิค PCR  Lane 
M; DNA Marker 1 kb, Lane 1-2; ผลผลิต PCR จากไพรเมอร์ยีน chitinase, Lane 3-4; ผลผลิต PCR จากไพร
เมอร์เวคเตอร์ (LIC Forward, LIC Reverse) 
Paenibacillus xylanilyticus strain W4 chitinase type II gene, complete cds  

Sequence ID: MN597082.1Length: 2103Number of Matches: 1 

Range 1: 1 to 2103GenBankGraphics Next Match Previous Match  

chitinase 
gene 

M   1    2    3    4   5 
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN597082.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=2&RID=3D9NN9RJ01R
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN597082.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=2&RID=3D9NN9RJ01R&from=1&to=2103
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MN597082.1?report=graph&rid=3D9NN9RJ01R%5bMN597082.1%5d&tracks=%5bkey:sequence_track,name:Sequence,display_name:Sequence,id:STD1,category:Sequence,annots:Sequence,ShowLabel:true%5d%5bkey:gene_model_track,CDSProductFeats:false%5d%5bkey:alignment_track,name:other%20alignments,annots:NG%20Alignments%7CRefseq%20Alignments%7CGnomon%20Alignments%7CUnnamed,shown:false%5d&v=0:2208&appname=ncbiblast&link_loc=fromHSP
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Alignment statistics for match #1 

Score Expect Identities Gaps Strand 

3685 bits(1995) 0.0 2067/2103(98%) 0/2103(0%) Plus/Plus 

Query  1     ATGTCATATAAAGCCAAACCCATGGATTTCAAAAAAGTCGGTAAGGTTCTCCTCGGTGTG  60 

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

Sbjct  1     ATGTCATATAAAGCCAAACACATGGGTTTCAAAAAAGTCGGTAAGGTTCTCCTCGGTGTG  60 

 

Query  61    GTCCTGCTCTTATCAGTCATCATCCCTTCATTTACACTTCAATCTCGAACGGCCGAAGCA  120 

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

Sbjct  61    GTCCTGCTCTTATCTGTCATCATCCCTTCATTTACCCTTCAATCTCGAACGGCCGAAGCA  120 

 

Query  121   GCAGATGCCTATAAAATTGTTGGTTACTATCCTGCCTGGGCGGCATACGGACGAAACTAC  180 

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

Sbjct  121   GCAGAAGCCTATAAAATTGTCGGTTACTATCCTGCCTGGGCGGCATACGGACGAAACTAC  180 

 

Query  181   AATGTGACGGATATTGATCCCACCAAGGTGACGCATATCAACTATGCCTTTGCTGATATT  240 

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

Sbjct  181   AATGTGACGGATATTGATCCCACCAAGGTGACGCATATCAACTATGCCTTTGCCGATATT  240 

 

Query  241   TGTTGGAACGGCATTCATGGGAATCCAGACCCTTCGGGCCCCAATCCGGTGACTTGGAGC  300 

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

Sbjct  241   TGTTGGAACGGCATTCATGGAAATCCAGACCCTTCGGGCCCCAATCCGGTGACTTGGAGC  300 

 

Query  301   TGCCAGAATGAGAAGAGCCAGACAATCAATGTACCGAATGGAACGATTGTTCTCGGAGAC  360 

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

Sbjct  301   TGCCAGAATGAGAAGAGCCAGACAATCAATGTACCGAATGGAACGATTGTTCTCGGAGAC  360 

 

Query  361   CCCTGGATCGACACAGGCAAACAATTTGCCGGGGACACATGGGATCAGCCCTATGCAGGG  420 

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

Sbjct  361   CCCTGGATCGACACAGGCAAACAATTTGCCGGGGACACATGGGATCAGCCCTATGCAGGG  420 

 

Query  421   AATATCAATCAGCTCAACAAGCTGAAGCAGGTCAATCCGAATCTGAAAACAATCATCTCC  480 

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

Sbjct  421   AATATTAATCAGCTCAACAAGCTGAAGCAGGTCAATCCGAATCTGAAAACAATCATCTCC  480 

 

Query  481   GTTGGAGGATGGACGTGGTCCAACCGTTTCTCTGATGTAGCCGCAACTTCAGCTACCCGT  540 

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

Sbjct  481   ATTGGAGGATGGACGTGGTCCAACCGTTTCTCCGATGTAGCCGCAACATCAGCTACCCGT  540 

 

Query  541   GAGGTCTTTGCCAACTCTGCCGTCGATTTCCTGCGGAAATACAACTTTGACGGAGTGGAT  600 

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

Sbjct  541   GAGGTCTTTGCCAACTCTGCCGTCGATTTCCTGCGGAAATACAACTTTGACGGAGTGGAT  600 

 

Query  601   CTCGACTGGGAATACCCGGTATCAGGCGGGCTGGATGGTAACAGCAAGCGTCCAGAAGAT  660 

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

Sbjct  601   CTTGACTGGGAATATCCGGTATCAGGCGGGCTGGATGGCAACAGCAAGCGTCCAGAAGAT  660 

 

Query  661   AAGCAAAATTATACCCTTCTCCTAAGCAAAATCCGCGAGAAGCTGGATGCGGCAGAAGCC  720 

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

Sbjct  661   AAGCAAAATTATACCCTTCTCCTAAGCAAAATCCGCGAGAAGCTGGATGCGGCAGAAGCC  720 

 

Query  721   GTTGACGGCAAAGAGTACCTGCTTACGATTGCAAGCGGAGCATCTCCAACCTATGCTGCC  780 

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

Sbjct  721   GTTGACGGCAAAGAGTACCTGCTTACGATTGCAAGCGGAGCATCTCCAACCTATGCTGCC  780 

 

Query  781   AATACGGAGCTTGCGAACATCGCTTCCATCGTTGACTGGATTAACATCATGACCTACGAT  840 

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

Sbjct  781   AATACGGAGCTTGCGAACATCGCTTCCATCGTTGACTGGATTAACATCATGACCTACGAT  840 

 

Query  841   TTTAACGGAGCCTGGCAGAAAATCAGTGCACACAATGCACCGCTGAATGCGGATCCTGCC  900 

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

Sbjct  841   TTTAACGGAGCCTGGCAGAAAATCAGCGCACACAATGCACCGCTGAATGCGGATCCTGCC  900 

 

Query  901   GCTGCAAGTGCAGGGGTACCAGATAGCAATACTTTTAATGTGGCTGCCGGAGCCCAAGGG  960 

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

Sbjct  901   GCTGCAAGTGCAGGGGTACCAGATAGCAATACTTTTAATGTGGCTGCCGGAGCACAAGGA  960 

 

Query  961   CATCTGAATGCAGGAGTACCGGCTGCCAAGCTGGTGCTGGGTGTTCCATTTTACGGTCGA  1020 

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

Sbjct  961   CATCTGAATGCAGGAGTACCGGCTGCCAAGCTGGTGCTGGGTGTTCCATTTTACGGTCGA  1020 

 

 

ภาพที่ 18 ล้าดับนิวคลีโอไทด์ที่วิเคราะห์ได้เปรียบเทียบกับฐานข้อมูล NCBI พบว่ามีความคล้ายคลึงกับส่วนของยีน 
chitinase type II gene ของเชื้อ Paenibacillus xylanilyticus (Accession no. MN597082.1) ที ่identity 98 
เปอร์เซ็นต ์
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN597082.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=3D9NN9RJ01R


149 

 
Query  1021  GGCTGGGATGGATGTGCACAGGCGAATAACGGCCAGTATCAAACGTGTTCGGGTGGTTCT  1080 

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

Sbjct  1021  GGCTGGGATGGATGTGCACAGGCGAATAACGGCCAGTATCAAACGTGTTCGGGTGGTTCT  1080 

 

Query  1081  TCTGTAGGAACTTGGGAGGCAGGCTCCTTTGATTTTTACGATCTGGAAGCGAACTACATT  1140 

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

Sbjct  1081  TCTATAGGAACTTGGGAGGCAGGCTCCTTTGACTTTTACGATCTGGAAGCGAACTATATT  1140 

 

Query  1141  AATAAGAATGGATACACACGCTATTGGAACGACACAGCCAAAGTGCCGTTTCTCTATAAC  1200 

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

Sbjct  1141  AATAAGAATGGATACACACGCTATTGGAACGACACAGCCAAAGTGCCGTTTCTCTATAAC  1200 

 

Query  1201  GCCTCCAACAAGCGCTTCATCAGCTATGACGATGCGGAGTCCATTGGACACAAAACCGCA  1260 

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

Sbjct  1201  GCCTCCAACAAGCGCTTCATCAGCTATGACGATGCGGAGTCCATTGGACACAAAACCGCA  1260 

 

Query  1261  TATATCAAGAGCAAAGGGCTTGGCGGAGCGATGTTCTGGGAGCTCAGTGGGGACCGCAAC  1320 

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

Sbjct  1261  TATATCAAGAGCAAAGGGCTTGGCGGAGCGATGTTCTGGGAGCTCAGTGGGGACCGCAAC  1320 

 

Query  1321  AAGACACTCCAAAACAAGTTGAAATCGGATCTGTTAACCGGGGGTACAGTGCCTCCTGCG  1380 

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

Sbjct  1321  AAGACACTCCAAAACAAGTTGAAATCGGATCTGTCAACCGGGGGTACAGTGCCTCCTGCG  1380 

 

Query  1381  GATACGACGGCACCGAGTGTACCGGGTAATGCCCGTTCGACAGGAGTAACGGCAAGCTCC  1440 

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

Sbjct  1381  GATACGACGGCACCGAGTGTACCGGGTAATGCCCGTTCGACAGGAGTAACGGCAAGCTCC  1440 

 

Query  1441  GTAACCTTGGCCTGGAATGCTTCGACGGATAACGTTGGCGTTACCGGTTATAACGTCTAC  1500 

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

Sbjct  1441  GTAACCTTGGCCTGGAATGCTTCGACGGATAACGTTGGCGTTACCGGCTATAACGTCTAC  1500 

 

Query  1501  AATGGCACTAGTCTCGTGACTTTCGTTACTGGAACAACTGCAACAATTAGCGGGCTTGCA  1560 

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

Sbjct  1501  AATGGCACTAGCCTAGTGACTTCCGTTACTGGAACAACCGCAACAATTAGCGGGCTTGCA  1560 

 

Query  1561  TCAGGTACTTCCTATACCTTCACGGTAAAAGCAAAGGATGCCGCAGGCAATCTATCCGCA  1620 

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

Sbjct  1561  CCAGGTACTTCCTATACCTTTACGGTAAAAGCAAAGGATGCCGCAGGCAATCTATCCGCA  1620 

 

Query  1621  GCTAGTAATAGCGTTACAGTAAGCACTACGGTTCAGCCGGGGGGAGATACCCAAGCACCA  1680 

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

Sbjct  1621  GCTAGTAATAGCGTTACAGTAAGCACTACGGTTCAGCCGGGGGGAGATACCCAAGCACCA  1680 

 

Query  1681  ACCGTGCCGACCAACCTCACATCAACTGCCAAAACCTCATCTACGATTACCCTTAGCTGG  1740 

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

Sbjct  1681  ACCGTGCCGACCAACCTCACATCAACTGCCAAAACCTCATCTACGATCACCCTTAGCTGG  1740 

 

Query  1741  GCGGCCTCCGAGGACAACGTTGGTGTAACCGGGTATGAGGTATACAACGGAACTGCTTTG  1800 

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

Sbjct  1741  GCAGCCTCCACGGACAACGTTGGTGTAACCGGATATGAGGTATACAACGGAACTGCTTTG  1800 

 

Query  1801  GTGACAACCGTTAGTGGAACATCGGCAACTGTTACGGGCCTAACGGCAGACACCTCTTAT  1860 

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

Sbjct  1801  GTGACAACCGTTAGTGGAACATCGGCAACTGTTACGGGTCTAACGGCAGACACCTCTTAT  1860 

 

Query  1861  ACGTTTACAGTAAAAGCGAAGGATGCGGCAGGCAACCTGTCTGCTGCGAGCAGTGCCTTG  1920 

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

Sbjct  1861  ACGTTTACAGTAAAAGCGAAGGATGCGGCAGGTAACCTGTCTGCTGCGAGCAGTGCCTTG  1920 

 

Query  1921  ACGGTGAAAACCGAAGTGGGTACGACGAATCCCGGCGTCTCCGCTTGGCAGGCAAATACG  1980 

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

Sbjct  1921  ACGGTGAAAACCGAAGTGGGTACGACGAATCCCGGCGTCTCCGCTTGGCAGGCAAATACG  1980 

 

Query  1981  GCTTATGTCGTAGGGCAGCTGGTTACGTATAATGGAAAAACGTATAAATGCCTGCAATCC  2040 

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

Sbjct  1981  GCTTATGTCGTAGGGCAGCTGGTTACGTATAATGGAAAAACGTATAAATGCCTGCAATCC  2040 

 

Query  2041  CATACCTCCTTAACGGGGTGGGAGCCTTCCAATGTGGCTGCATTGTGGCAGCTTCAACCG  2100 

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

Sbjct  2041  CATACCTCCTTAACGGGGTGGGAGCCTTCCAATGTGGCTGCATTGTGGCAGCTTCAACCG  2100 

 

Query  2101  TAA  2103 

             ||| 

Sbjct  2101  TAA  2103 

 
ภาพที่ 18 (ต่อ) ล้าดับนิวคลีโอไทด์ที่วิเคราะห์ได้เปรียบเทียบกับฐานข้อมูล NCBI พบว่ามีความคล้ายคลึงกับส่วน
ของยี น  chitinase type II gene ของ เชื้ อ  Paenibacillus xylanilyticus (Accession no. MN597082.1) ที่  
identity 98 เปอร์เซ็นต์ 
 
chitinase [Paenibacillus sp. 7516]  

Sequence ID: WP_095290735.1Length: 700Number of Matches: 1 

Range 1: 1 to 700GenPeptGraphics Next Match Previous Match  
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN597082.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=3D9NN9RJ01R
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/WP_095290735.1?report=genbank&log$=protalign&blast_rank=3&RID=3DCDUP57014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/WP_095290735.1?report=genbank&log$=protalign&blast_rank=3&RID=3DCDUP57014&from=1&to=700
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/sviewer/?RID=3DCDUP57014&id=WP_095290735.1&tracks=%5bkey:sequence_track,name:Sequence,display_name:Sequence,id:STD1,category:Sequence,annots:Sequence,ShowLabel:true%5d%5bkey:gene_model_track,CDSProductFeats:false%5d%5bkey:alignment_track,name:other%20alignments,annots:NG%20Alignments%7CRefseq%20Alignments%7CGnomon%20Alignments%7CUnnamed,shown:false%5d&v=0:734&appname=ncbiblast&link_loc=fromHSP
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Alignment statistics for match #1 

Score Expect Identities Positives Gaps 

1258 bits(3256) 0.0 685/700(98%) 694/700(99%) 0/700(0%) 

Query  1    MSYKAKPMDFkkvgkvllgvvlllsvIIPSFTLQSRTAEAADAYKIVGYYPAWAAYGRNY  60 

            MSYKAK MDFKKVGKVLLG+VLLLSVIIP+FT QSRTAEAADAYKIVGYYPAWAAYGRNY 

Sbjct  1    MSYKAKHMDFKKVGKVLLGLVLLLSVIIPTFTFQSRTAEAADAYKIVGYYPAWAAYGRNY  60 

 

Query  61   NVTDIDPTKVTHINYAFADICWNGIHGNPDPSGPNPVTWSCQNEKSQTINVPNGTIVLGD  120 

            NVTDIDPTKVTHINYAFADICWNGIHGNPDPSGPNPVTWSCQNEKSQTINVPNGTIVLGD 

Sbjct  61   NVTDIDPTKVTHINYAFADICWNGIHGNPDPSGPNPVTWSCQNEKSQTINVPNGTIVLGD  120 

 

Query  121  PWIDTGKQFAGDTWDQPYAGNINQLNKLKQVNPNLKTIISVGGWTWSNRFSDVAATSATR  180 

            PWIDTGKQFAGDTWDQPYAGNINQLNKLKQVNPNLKTIIS+GGWTWSNRFSDVAATSATR 

Sbjct  121  PWIDTGKQFAGDTWDQPYAGNINQLNKLKQVNPNLKTIISIGGWTWSNRFSDVAATSATR  180 

 

Query  181  EVFANSAVDFLRKYNFDGVDLDWEYPVSGGLDGNSKRPEDKQNYTLLLSKIREKLDAAEA  240 

            EVFANSAVDFLRKYNFDGVDLDWEYPVSGGLDGNSKRPEDKQNYTLLLSKIREKLDAAEA 

Sbjct  181  EVFANSAVDFLRKYNFDGVDLDWEYPVSGGLDGNSKRPEDKQNYTLLLSKIREKLDAAEA  240 

 

Query  241  VDGKEYLLTIASGASPTYAANTELANIASIVDWINIMTYDFNGAWQKISahnaplnadpa  300 

             DGKEYLLTIASGASPTYAANTELANIASIVDWINIMTYDFNGAWQKISAHNAPLNADPA 

Sbjct  241  ADGKEYLLTIASGASPTYAANTELANIASIVDWINIMTYDFNGAWQKISAHNAPLNADPA  300 

 

Query  301  aasaGVPDSNTFNVAAGAQGHLNAGVPAAKLVLGVPFYGRGWDGCAQANNGQYQTCSGGS  360 

            AASAGVPD+NTFNVAAGAQGHLNAGVPAAKLVLGVPFYGRGWDGCAQANNGQYQTCSGGS 

Sbjct  301  AASAGVPDTNTFNVAAGAQGHLNAGVPAAKLVLGVPFYGRGWDGCAQANNGQYQTCSGGS  360 

 

Query  361  SVGTWEAGSFDFYDLEANYINKNGYTRYWNDTAKVPFLYNASNKRFISYDDAESIGHKTA  420 

            S+GTWEAGSFDFYDLEANYINKNGYTRYWNDTAKVPFLYNASNKRFISYDDAESIGHKTA 

Sbjct  361  SIGTWEAGSFDFYDLEANYINKNGYTRYWNDTAKVPFLYNASNKRFISYDDAESIGHKTA  420 

 

Query  421  YIKSKGLGGAMFWELSGDRNKTLQNKLKSDLLTGGTVPPADTTAPSVPGNARSTGVTASS  480 

            YIKSKGLGGAMFWELSGDRNKTLQNKLKSDL TGGTVPPADTTAPSVPGNARSTGVTASS 

Sbjct  421  YIKSKGLGGAMFWELSGDRNKTLQNKLKSDLSTGGTVPPADTTAPSVPGNARSTGVTASS  480 

 

Query  481  VTLAWNASTDNVGVTGYNVYNGTSLVTFVTGTTATISGLASGTSYTFTVKAKDAAGNLSA  540 

            VTLAWNASTDNVGVTGYNVYNGTSLVT VTGTTATISGLASGTSYTFTVK+KDAAGNLSA 

Sbjct  481  VTLAWNASTDNVGVTGYNVYNGTSLVTSVTGTTATISGLASGTSYTFTVKSKDAAGNLSA  540 

 

Query  541  AsnsvtvsttvQPGGDTQAPTVPTNLTSTAKTSSTITLSWAASEDNVGVTGYEVYNgtal  600 

            ASNS+TVSTTVQPGGDTQAPTVPT+LTSTAKTSSTITLSWAAS DNVGVTGYEVYNGTAL 

Sbjct  541  ASNSITVSTTVQPGGDTQAPTVPTSLTSTAKTSSTITLSWAASTDNVGVTGYEVYNGTAL  600 

 

Query  601  vttvsgtsatvtgltaDTSYTFTVKAKDAAGNLsaassaLTVKTEVGTTNPGVSAWQANT  660 

            VTTVSGT+ATVTGLTADTSYTFTVKAKDAAGNLSAASSALTVKTEVGTTNPGVSAWQANT 

Sbjct  601  VTTVSGTTATVTGLTADTSYTFTVKAKDAAGNLSAASSALTVKTEVGTTNPGVSAWQANT  660 

 

Query  661  AYVVGQLVTYNGKTYKCLQSHTSLTGWEPSNVAALWQLQP  700 

            AYVVGQLVTYNGKTYKCLQSHTSLTGWEPSNVAALWQLQP 

Sbjct  661  AYVVGQLVTYNGKTYKCLQSHTSLTGWEPSNVAALWQLQP  700 

 

 

ภาพที่ 19 การเปรียบเทียบล้าดับของอะมิโนแอซิดของยีน chitinase ที่ได้จากการโคลนเทียบกับฐานข้อมูลโปรตีน NCBI 
ซึ่งมีความคล้ายคลึงกับยีน chitinase [Paenibacillus sp.] (Accession No. WP_095290735.1) ที่  identity 98 
เปอร์เซ็นต ์
 

6.3.2. การทดสอบการแสดงออกในระดับโปรตีนของ recombinant enzyme chitinase   

 การถ่ายฝากพลาสมิดดีเอ็นเอสายผสมของยีน chitinase เข้าสู่เซลล์ E. coli สายพันธุ์ BL21 (DE3) เพ่ือ
การผลิตรีคอมบิแนนท์โปรตีน เปรียบเทียบการชักน้าการแสดงออกของยีนด้วยสาร IPTG ที่ความเข้มข้น 3 mM 
เป็นเวลานาน 6 ชั่วโมง เก็บเซลล์ทุก 2 ชั่วโมง เมื่อตรวจสอบการแสดงออกของโปรตีนด้วยวิธี SDS-PAGE พบการ
แสดงออกของโปรตีนสูงสุดในชั่วโมงที่ 6 โดยรีคอมบิแนนท์เอนไซม์ chitinase ที่ได้มีขนาดประมาณ 74 กิโลดาล
ตัน ดังภาพที่ 9  
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ภาพที่ 20  การแสดงออกของโปรตีน fusion protein (ลูกศรชี้) ที่ได้รับการชักน้าการแสดงออกของยีนด้วย 3mM 
IPTG Lane M; protein marker Lane 1 - 4; E. coli BL21 (DE3) ได้รับการถ่ายฝากพลาสมิดดีเอ็นเอสายผสม
ของยีน chitinase ที่ได้รับการกระตุ้นนาน 0, 2, 4, และ 6 ชั่วโมง ตามล้าดับ 
 

6.4 การทดสอบกิจกรรมของ crude protein โดยวิธี Bioassay technique 
การทดสอบกิจกรรมของ recombinant chitinase โดยวิธี Bioassay plate technique โดยใช้ crude 

protein หรือ crude enzyme ที่ได้จากการน้า recombinant E. coli ที่ได้รับการถ่ายยีน มากระตุ้นการท้างาน
ของยีนด้วย 3mM IPTG นาน 6 ชั่วโมง จากนั้นน้ามาทดสอบในอาหารที่มี ไคตินเป็นองค์ประกอบ เปรียบเทียบกับ
ที่ไม่ได้รับการถ่ายยีน ในปริมาตร 20 ไมโครลิตรเท่ากัน เมื่อน้าไปบ่มที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส นาน 6 ชั่วโมง 
พบว่า เอนไซม์มีกิจกรรมที่ดีเมื่อเทียบกับชุดควบคุม E. coli BL21 (DE3) ที่ไม่ได้รับการถ่ายยีน ซึ่งไม่พบกิจกรรม
การย่อยบนอาหารที่มีไคตินเป็นองค์ประกอบ ดังภาพที่ 21   

ส่วนการทดสอบกิจกรรมของ recombinant cellulase สามารถทดสอบในอาหารที่มีเซลลูโลสเป็น
องค์ประกอบ น้า recombinant E. coli ที่ได้รับการถ่ายยีน มาท้าการกระตุ้นการท้างานของยีนด้วย 3mM IPTG 
นาน 6 ชั่วโมง เปรียบเทียบกับที่ไม่ได้รับการถ่ายยีน ในปริมาตร 20 ไมโครลิตรเท่ากัน เมื่อน้าไปบ่มที่อุณหภูมิ 37 
องศาเซลเซียส นาน 6 ชั่วโมง หลังจากนั้นย้อมด้วยสี congo red พบว่า เอนไซม์มีกิจกรรมที่ดีเมื่อเทียบกับชุด
ควบคุม E. coli BL21 (DE3) ที่ไม่ได้รับการถ่ายยีน ซึ่งไม่พบกิจกรรมการย่อยบนอาหารที่มีเซลลูโลสเป็น
องค์ประกอบ ดังภาพที่ 22   
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ภาพที่ 21 เปรียบเทียบกิจกรรมของ recombinant chitinase (crude enzyme) ที่ได้จากการท้าพลาสมิดดีเอ็น
เอสายผสมของยีน chitinase โดยวิธี  Bioassay technique ในอาหารที่มีไคตินเป็นองค์ประกอบ ที่สภาวะ
อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส 
 

 
ภาพที่ 22 เปรียบเทียบกิจกรรมของ recombinant cellulase (crude enzyme) ที่ได้จากการท้าพลาสมิดดีเอ็น
เอสายผสมของยีน cellulase โดยวิธี Bioassay technique ในอาหารที่มีไคตินเป็นองค์ประกอบ ที่สภาวะ
อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส 
 
 
 
 
 
 
 
 

ชุดควบคุม  
E. coli BL21 

recombinant cellulase 
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สรุปผลการวิจัย และข้อเสนอแนะ 
 

1.  การคัดเลือกสายพันธุ์ไรโซเบียมกับถั่วเหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน โดยท้าการคัดเลือกสาย
พันธุ์ไรโซเบียมที่เหมาะสมมีประสิทธิภาพสูงในการตรึงไนโตรเจนให้แก่ถั่วเหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน  
พบว่ามีสายพันธุ์ไรโซเบียมที่เหมาะสมจ้านวน 3 สายพันธุ์ จาก30 สายพันธุ์ ได้แก่ DASA 32116 DASA 32019 
และ DASA 32025 เชื้อไรโซเบียมสายพันธุ์ที่มีประสิทธิภาพสูงในการตรึงไนโตรเจนต่อการเจริญเติบโตของถั่ว
เหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน ในสภาพกระถางทดลอง ผลปรากฎว่ากรรมวิธีที่ 3 ใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียม
สายพันธุ์ DASA 32025 มีจ้านวนปม น้้าหนักสดและน้้าหนักแห้งปม มากที่สุด น้้าหนักสดราก  น้้าหนักแห้งราก ใน
กรรมวิธีที่ 2 ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียม สายพันธุ์ DASA 32019 มีน้้าหนักมากที่สุดและ มีความแตกต่างจากกรรมวิธีที่ 
5 ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมผสม สายพันธุ์ DASA 32116 DASA 32019 และ DASA 32025 และกรรมวิธีที่ 7 (ใส่
ปุ๋ยเคมีอัตราแนะน้าตามค่าวิเคราะห์ดิน) อย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ น้้าหนักสดต้น น้้าหนักแห้งต้นในกรรมวิธีที่ 3 
(ใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมสายพันธุ์ C) มีค่ามากที่สุด โดยกรรมวิธีที่ 3 มีความแตกต่างอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติกับ
กรรมวิธีที่ 7 และค่าการตรึงไนโตรเจนพบว่ากรรมวิธีที่ 7 (ใส่ปุ๋ยเคมีอัตราแนะน้าตามค่าวิเคราะห์ดิน) มีค่าการตรึง
ไนโตรเจนมากที่สุด รองลงมาได้แก่ กรรมวิธีที่ 4 (ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมส้าหรับถั่วเป้าหมาย)  กรรมวิธีที่ 3 ใส่ปุ๋ย
ชีวภาพไรโซเบียมสายพันธุ์ DASA 32025 และพบว่ากรรมวิธีที่ 1, 2 และ 6  ค่าการตรึงไนโตรเจนน้อยและมีความ
แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติกับกรรมวิธีที่ 7 ผลผลิตของถั่วเหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน เก็บ
เกี่ยวเมื่ออายุ 105 วันหลังปลูกจ้านวนฝักต่อต้น  จ้านวนเมล็ดทั้งหมด น้้าหนักเมล็ด และ น้้าหนัก 100 เมล็ดในทุก 
ๆ กรรมวิธีการใส่ปุ๋ยไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติ การใส่เชื้อไรโซเบียมสายพันธุ์ B เพียงอย่างเดียวให้จ้านวนฝัก/ต้น 
จ้านวนเมล็ดทั้งหมด นน.เมล็ดทั้งหมด มากที่สุด และพบว่าการน้าเชื้อไรโซเบียมที่แยกได้จากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปายมา
ผสม 3 สายพันธุ์ พบว่าให้ผลผลิตที่ดีกว่าปุ๋ยชีวภาพส้าหรับถั่วเหลืองที่ผลิตโดยกรมวิชาการเกษตร 
  2. เชื้อแบคทีเรียส่งเสริมการเติบโตของพืชที่สามารถเจริญเติบโตได้ดีบนอาหารวุ้นได้จ้านวน 33 ไอโซเลท 
และจ้าแนกเป็น 2 สกุล คือ สกุล Azospirillum และ สกุล Azotobacter ผลของการวัดความสามารถในการตรึง
ไนโตรเจนและความสามารถในการผลิต IAA ของเชื้อบริสุทธิ์ที่แยกได้ชี้ให้เห็นว่า เชื้อสกุล Azotobacter มี
ความสามารถในการตรึงไนโตรเจนสูงว่าเชื้อสกุล Azospirillum แต่มีความสามารถในการผลิต IAA ได้ต่้ากว่า ส่วน
การศึกษาการส่งเสริมการเจริญเติบโตของข้าวโพดเลี้ ยงสัตว์พันธุ์ 999 ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมือง และกระเทียมพันธุ์
พ้ืนเมือง แบคทีเรียทั้งสองสกุลทุกไอโซเลทมีความสามารถในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชทดสอบแตกต่าง
กัน โดยแบคทีเรียไอโซเลท AP1 มีความสามารถในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชทดสอบทั้ง 3 ชนิดสูงที่สุด 
รองลงมา คือ แบคทีเรียไอโซเลท AT1  

3.การศึกษาความหลากหลายของราดินในพื้นที่ป่าและพื้นที่ท้าการเกษตรบริเวณลุ่มน้้าปาย จังหวัดแม่ฮ่องสอน
พบราทั้งหมด 350 สายพันธุ์ จ้าแนกตามลักษณะทางสัณฐานวิทยาได้ทั้งหมด 18 สกุล 20 ชนิด แบ่งเป็นราในกลุ่ม 
Zygomycota 4 สกุล Ascomycota 13 สกุล  Basidiomycota 1 สกุล ราที่พบมากในทุกพื้นที่ ได้แก่ Aspergillus  
niger  (32 สายพันธุ์)  รองลงมาได้แก่รา Talaromyces spp. (30 สายพันธุ์) และ Neosartorya spp. (23) ตามล้าดับ 
ราที่พบเฉพาะในพื้นที่ท้าการเกษตรได้แก่ รา Fusarium  solani, Sclelotium rolfsii  และTrichoderma harzianum 
ราที่พบเฉพาะในดินป่าได้แก่รา Myrothecium verucaria  ผลการทดสอบประสิทธิภาพของราดิน พบราดินจ้านวน 10 
สายพันธุ์สามารถย่อยสลายฟอสเฟตได้ ราดินจ้านวน 53 สายพันธุ์มีความสามารถในการสร้างสาร siderophore และพบ
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ราดินจ้านวน 91 สายพันธุ์มีความสามารถในการสร้าง Indole acetic acid (IAA)  นอกจากนี้ยังพบว่ามีราดินหลายสาย
พันธุ์สามารถยับยั้งราสาเหตุโรครากเน่าของพืชหลายชนิด อย่างรา R.  silani พบราดินที่สามารถยับยั้งการเจริญได้จ้านวน
15 สายพันธุ์ รา S. rolfsii  พบราดินที่สามารถยับยั้งการเจริญได้จ้านวน 11 สายพันธุ์ นอกจากนี้ยังพบว่ามีราดินจ้านวน 
15 สายพันธุ์ที่สามารถยับยั้งรา F. oxysporum และ ราดิน 24 สายพันธุ์ สามารถยับยั้งการเจริญของรา C. 
gloeosporioides ได้ ซึ่งราดินส่วนใหญ่ที่สามารถยับยั้งการเจริญของราสาเหตุโรคพืชได้ในระดับดีเป็นราในสกุล 
Trichoderma spp. 

4. เชื้อ Streptomyces sp. WF 4-1 มีความสามารถในการสร้าง siderophore ดีที่สุด Streptomyces 
sp. WF 10-1 มีความสามารถในการละลายฟอสเฟตดีที่สุด ส่วนแอคติโนมัยสีทที่แยกได้จากดินในฤดูหนาว ฤดู
ร้อน และฤดูฝนที่มีการสร้างกรดอินโดลอะซีติกมีจ้านวนทั้งหมด 42 32 และ 29 ไอโซเลท ตามล้าดับ เมื่อคัดเลือก
แอคติโนมัยสีทที่มีคุณสมบัติในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช 10 ไอโซเลทมาทดสอบความเป็นปฏิปักษ์กับ
เชื้อสาเหตุโรคพืช พบว่า Streptomyces sp. WF 4-1 มีประสิทธิภาพในการยับยั้งการเจริญของแบคทีเรียก่อโรค
พืช E. carotovora pv. carotovora, R. solanacearum, X. axonopodis pv. glycines และ X. oryzae pv. 
oryzae ได้ดีที่ สุ ด  ส่ วน  Streptomyces sp. WA 20-3 มีประสิทธิภาพในการยับยั้ ง  X. campestris pv. 
campestris ได้ดีที่สุด การทดสอบการยับยั้งการเจริญของเชื้อราก่อโรคพืช พบว่า Streptomyces sp. RF 23-1 
มีประสิทธิภาพในการยับยั้งเชื้อราสาเหตุโรคพืชดังกล่าวได้ทุกชนิด และพบว่า  Streptomyces sp. WF 3-1, WF 
4-1, WF 10-1, RF 12-4 และ RF 23-1 ไม่เป็นปฏิปักษ์ต่อเชื้อไรโซเบียมทั้ง 3 ชนิด คือ B. japonicum DASA 
02006, B. liaoningense DASA 03018 และ B. daqingense DASA 03084 ดังนั้นจึงสามารถใช้ Streptomyces 
sp. WF 3-1, WF 4-1, WF 10-1, RF 12-4 และ RF 23-1 ร่วมกับการใช้ไรโซเบียมทั้ง 3 ชนิดได้ เมื่อคัดเลือกแอ
คติโนมัยสีท Streptomyces sp. WF 4-1 และ Streptomyces sp. RF 12-4 ไปท้าการทดสอบในระดับโรงเรือน
พบว่า ต้นกล้าถั่วเขียวมีอาการเน่าตายเมื่อได้รับการปลูกเชื้อรา  S. rolfsii แม้จะปลูกเชื้อแอคติโนมัยสีท 
Streptomyces sp. WF 4-1 ร่วมด้วย ส่วนต้นกล้าที่มีการปลูกเชื้อ Streptomyces sp. RF 12-4 มีการเกิดโรค
ปานกลางในระดับ 2 ส่วนการปลูกเชื้อแบคทีเรียสาเหตุโรคพืช E. carotovora pv. carotovora ท้าให้ต้นกล้าถั่ว
เขียวเกิดโรคเล็กน้อยในระดับ 1 แต่ความสูงของต้น น้้าหนักสด ความยาวรากและจ้านวนปมรากของแต่ละกรรมวิธี 
ไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติ ข้อมูลจากการทดลองนี้สามารถน้าไปพัฒนาและทดสอบรูปแบบของการน้าแอคติโน
มัยสีทไปใช้ในการส่งเสริมการเจริญของพืชหรือการยับยั้งเชื้อก่อโรคพืชในสภาพโรงเรือนและสภาพแปลงทดลอง
ต่อไปได ้

5. ผลการส้ารวจประชากรนีมาโทดในพ้ืนที่ต้นน้้าและปลายน้้าลุ่มน้้าปาย จ. แม่ฮ่องสอน 4 ช่วงต่อปี ได้แก่ 
ช่วงที่ 1 เดือนพฤศจิกายน 2559 ช่วงที่ 2 เดือนมกราคม 2560 ช่วงที่ 3 เดือนมีนาคม 2560 และช่วงที่ 4 เดือน
พฤษภาคม 2560 โดยใช้เทคนิค Whitehead tray ในการแยกนีมาโทดออกจากตัวอย่างดิน สามารถแยกได้นีมา
โทดแบ่งเป็น 4 กลุ่ม ได้แก่ กลุ่มที่กินแบคทีเรีย กลุ่มที่กินเชื้อรากลุ่มที่เป็น Predator และกลุ่มที่เป็นศัตรูพืช กลุ่ม
ที่พบจ้านวนประชากรนีมาโทดมากที่สุดในตัวอย่างดินต้นน้้า คือ กลุ่มกินแบคทีเรีย รองลงมาคือกลุ่มกินเชื้อรา 
เท่ากับ 132 และ 98 ตัวต่อดิน 500 กรัม ในช่วงเดือนพฤศจิกายน และในช่วงดังกล่าวเป็นช่วงที่พบประชากรนี
มาโทดมากที่สุดรวมเท่ากับ 334 ตัวต่อดิน 500 กรัม และพบน้อยที่สุดในช่วงเดือนมีนาคม เท่ากับ 180 ตัวต่อดิน 
500 กรัม เป็นผลจากในช่วงพฤศจิกายน มีอุณหภูมิต่้ากว่าช่วงมีนาคม ส้าหรับพ้ืนที่ปลายน้้ามีจ้านวนประชากรนี
มาโทดเป็นในทิศทางเดียวกันกับพื้นที่ต้นน้้า แต่จ้านวนประชากรต่้ากว่า เป็นผลจากการท้าเกษตรซึ่งมีการไถพรวน 
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พลิกหน้า ส่งผลให้ประชากรนีมาโทดลดลง แต่พบว่าในกลุ่มนีมาโทดที่เป็นศัตรูพืชเพ่ิมขึ้นในช่วงพฤศจิกายน และ
มกราคม ผลการจ้าแนกสกุลของนีมาโทดของ 4 กลุ่ม พบว่ากลุ่มกินแบคทีเรีย คือ Dolichorhabditis และ 
Rhabditis กลุ่มกินเชื้อรา ได้แก่ Aphelenchus กลุ่มที่เป็น Predator คือ Mononchus และกลุ่มศัตรูพืช ได้แก่ 
Helicotylenchus, Hoplolaimus, Paratylenchus และ Rotylenchuslus 

6. การคัดแยกเชื้อจุลินทรีย์ที่ผลิตเอนไซม์เซลลูเลสและไคติเนสจากดินบริเวณลุ่มน้้าปาย จ้านวน 4 แหล่ง 
ได้แก่ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า พ้ืนที่เกษตรปลายน้้า พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า และ พ้ืนที่ป่าธรรมชาติต้นน้้าบ้านแม่นะ ในช่วง
ฤดูกาลต่างๆ พบว่า สามารถคัดแยกจุลินทรีย์ที่ผลิตเอนไซม์เซลลูเลสและไคติเนส บนอาหาร selective medium 
ที่มีองค์ประกอบของเซลลูโลส และไคติน สามารถคัดแยกเชื้อจุลินทรีย์ได้ทั้งสิ้น 296 ไอโซเลท แบ่งเป็นจุลินทรีย์ที่
ผลิตเอนไซม์เซลลูเลส จ้านวน 198 ไอโซเลท และจุลินทรีย์ที่ผลิตเอนไซม์ไคติเนส จ้านวน 98 ไอโซเลท การโคลน
ยีน chitinase สามารถเพ่ิมปริมาณในส่วนของยีน ที่มีขนาดประมาณ 2,103 bp เมื่อน้าไปวิเคราะห์ล้าดับนิวคลิโอ
ไทด์แล้วเปรียบเทียบกับฐานข้อมูล NCBI พบว่า มีความคล้ายคลึงกับล้าดับนิวคลีโอไทด์ส่วนของยีน chitinase 
type II gene ของเชื้อ Paenibacillus xylanilyticus (Accession no. MN597082.1) ที ่identity 98 เปอร์เซ็นต์ 
เมื่อแปรรหัสเป็นล้าดับของกรดอะมิ โน พบว่า มีความคล้ายคลึงกับอะมิ โนแอซิดของยีน  chitinase 
(Paenibacillus sp.) (Accession No. WP_095290735.1) ที่ identity 98 เปอร์เซ็นต์ เมื่อท้าการทดสอบการ
แสดงออกในระดับโปรตีนของเอนไซม์ chitinase พบว่า รีคอมบิแนนท์เอนไซม์ chitinase ที่ได้มีขนาดประมาณ 
74 กิโลดาลตัน การโคลนยีน cellulase สามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอในส่วนของยีน cellulase ที่มีขนาดประมาณ 
1,500 bp เมื่อน้าไปวิเคราะห์ล้าดับนิวคลิโอไทด์แล้วเปรียบเทียบกับฐานข้อมูล NCBI พบว่า มีความคล้ายคลึงกับ
ล้ า ดั บนิ ว คลี โ อ ไทด์ ส่ ว นของยี น  endoglucanase gene ของ เ ชื้ อ  Bacillus velezensis (Accession no. 
KY427020.1) ที ่identity 99 เปอร์เซ็นต์ เมื่อแปรรหัสเป็นล้าดับของกรดอะมิโน พบว่า มีความคล้ายคลึงกับอะมิ
โนแอซิดของยีน cellulase family glycosylhydrolase [Bacillus] (Accession No. WP_025851060.1) ที ่identity 
99 เปอร์เซ็นต์ เมื่อท้าการทดสอบการแสดงออกในระดับโปรตีนของเอนไซม์ cellulase พบว่า รีคอมบิแนนท์
เอนไซม์ cellulase ที่ได้มีขนาดประมาณ 55 กิโลดาลตัน ซึ่งตรวจพบกิจกรรมของรีคอมบิแนนท์เอนไซม์ cellulase 
มีผลท้าให้ recombinant E. coli สามารถผลิตเอนไซม ์cellulase ได้  
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กิจกรรมที่ 3 
การใช้ประโยชน์จากจุลินทรีย์ดินเพื่อเพิ่มศักยภาพในการผลิตพืชในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลง

สภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
 

Utilization of Soil Microorganisms to Enhance Crop Production Potential in Areas Effected 
by Climate Change in Pai River basin. 

 
ชื่อผู้วิจัย 
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ค้าส้าคัญ (Key words) 

เชื้อไรโซเบียม แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช ถั่วเหลือง ข้าว ข้าวโพด กระเทียม 
Rhizobium, Plant growth promoting rhizobacteria, Soybean, Rice, Maize, Garlic 

 
บทคัดย่อ 

การใช้เชื้อไรโซเบียมที่แยกจากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปายเพ่ือพัฒนาเป็นผลิตภัณฑ์ปุ๋ยชีวภาพในการเพ่ิมผลผลิตถั่ว
เหลืองในพ้ืนที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย ที่แปลงทดลองศูนย์วิจัยและ
พัฒนาการเกษตรแม่ฮ่องสอน อ.เมือง จ.แม่ฮ่องสอน ผลการทดลองพบว่าจ้านวนปมของถั่วเหลืองตาแดงที่ปลูก
ในช่วงฤดูฝนทั้งสองปีไม่มีความแตกต่างทางสถิติ น้้าหนักสดปมในปีที่ 1 มีความแตกต่างทางสถิติโดยกรรมวิธีที่ใส่
ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 N-P2O5-K2O ต่อไร่ ร่วมกับไรโซเบียม มีความแตกต่างอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติเมื่อเทียบกับ
กรรมวิธีควบคุม กรรมวิธีใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ และกรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 
กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ร่วมกับไรโซเบียม ในขณะที่ปีที่ 2 น้้าหนักสดปมไม่มีความแตกต่างทางสถิติ น้้าหนัก
แห้งปม  น้้าหนักสดราก  น้้าหนักแห้งราก น้้าหนักสดต้น น้้าหนักแห้งต้น และค่าการตรึงไนโตรเจน ทั้ง 2 ปี ไม่มี
ความแตกต่างทางสถิติ ความสูงของต้นระยะเก็บเกี่ยว จ้านวนฝักต่อต้น น้้าหนัก 100 เมล็ด น้้าหนักผลผลิตใน
พ้ืนที่เก็บเก่ียว และน้้าหนักผลผลิตต่อไร่ ของการทดลองทั้ง 2 ปี ไม่มีความแตกต่างทางสถิติ จ้านวนเมล็ดต่อต้นใน
ปีที่ 1 ไม่มีความแตกต่างทางสถิติ ในขณะที่จ้านวนเมล็ดต่อต้นในปีที่ 2 พบว่าจ้านวนเมล็ดต่อต้นของกรรมวิธีที่ใส่
ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กโิลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ และกรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กโิลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ 
ร่วมกับไรโซเบียม มีความแตกต่างอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ โดยกรรมวิธีที่มีการใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กิโลกรัม N-
P2O5-K2O ต่อไร่ ร่วมกับไรโซเบียมมีจ้านวนเมล็ดต่อต้นมากที่สุดเท่ากับ 124 เมล็ดต่อต้น  กระบวนการการใช้
แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชในการเพ่ิมผลผลิตข้าวในพ้ืนที่ชุมชนที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย จังหวัดแม่ฮ่องสอน ระหว่างปี พ.ศ. 2562–2563 โดยใช้แบคทีเรีย
ส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชสองสกุลที่แยกได้จากพ้ืนที่บริเวณลุ่มน้้าปาย คือ Azospirillum sp. ไอโซเลท AP1 
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และ Azotobacter sp. ไอโซเลท AT1 เปรียบเทียบกับแบคทีเรียอ้างอิง Azospirillum brasilense ไอโซเลท 
DASF04005 ที่ใช้ในการผลิตปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์-ทู ส้าหรับข้าว ของกรมวิชาการเกษตร ด้าเนินการศึกษาในพ้ืนที่
ต้นน้้า (อ้าเภอปาย) และปลายน้้า (อ้าเภอเมือง) จังหวัดแม่ฮ่องสอน ผลการทดลอง พบว่า การใช้แบคทีเรียส่งเสริม
การเจริญเติบโตของพืชทั้งสองสกุลที่แยกได้จากพ้ืนที่บริเวณลุ่มน้้าปาย (AP1 และ AT1) ในการปลูกข้าวไร่พันธุ์
พ้ืนเมืองให้ผลไม่แตกต่างกันและไม่แตกต่างกับแบคทีเรียอ้างอิงของกรมวิชาการเกษตร (DASF04005) นอกจากนี้
ยังพบว่าการใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชทั้งสองสกุล คือ Azospirillum sp. และ Azotobacter 
sp. ร่วมกับการใส่ปุ๋ยเคมีอัตราแนะน้าตามค่าวิเคราะห์ดินสามารถช่วยเพ่ิมผลผลิตของข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองได้
กระบวนการในการใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชในการเพ่ิมผลผลิตข้าวโพดเลี้ยงสัตว์ในพื้นที่ชุมชนที่
ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย จังหวัดแม่ฮ่องสอน ผลการทดลองพบว่า 
การใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตทั้งสองสกุล คือ Azospirillum sp. และ Azotobacter sp. ที่แยกได้จาก
พ้ืนที่บริเวณลุ่มน้้าปายในการปลูกข้าวโพดเลี้ยงสัตว์พันธุ์  NH-146 ให้ผลไม่แตกต่างกัน และยังพบว่าการใช้
แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตทั้งสองสกุล ร่วมกับการใส่ปุ๋ยเคมีสามารถช่วยเพ่ิมผลผลิตและคุณภาพผลผลิต
ของข้าวโพดเลี้ยงสัตว์พันธุ์ NH-146 ได้ และควรมีการศึกษาต่อในระยะยาวเพ่ือให้ได้ผลที่ชัดเจนมากขึ้น ผลของ
การใช้เชื้อแบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชในการผลิตกระเทียมในลุ่มน้้าปาย ผลการศึกษาการพบว่า
กระเทียมให้ผลผลิตระหว่าง 1,499 – 3,076 กิโลกรัมต่อไร่ กรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O 
ต่อไร่ ให้ผลผลิตสูงสุดที่ 3,076 กิโลกรัมต่อไร่ ในพ้ืนที่ปลายน้้า การสะสมธาตุอาหาร ในราก หัว และใบ ของ
กระเทียมจากแปลงทดลองต้นน้้าปาย พบว่า การสะสมไนโตรเจน ฟอสฟอรัส และโพแทสเซียมในราก ไม่แตกต่าง
กันทางสถิติ ในหัวการสะสมฟอสฟอรัสไม่แตกต่างกันทางสถิติ แต่การสะสมไนโตรเจน และโพแทสเซียมแตกต่าง
กันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 มี
การสะสมไนโตรเจน และโพแทสเซียมมากที่สุดที่ 1.63 เปอร์เซ็นต์ และ 1.29 เปอร์เซ็นต์  ตามล้าดับ ในใบการ
สะสมโพแทสเซียม ไม่แตกต่างกันทางสถิติ กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azotobacter 
sp. AT9 มีการสะสมไนโตรเจน และ ฟอสฟอรัสมากที่สุดที่ 0.91 เปอร์เซ็นต์ และ 2.0 เปอร์เซ็นต์  แตกต่างกัน
อย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ การสะสมธาตุอาหาร ในราก หัว และใบ ของกระเทียมจากแปลงทดลองปลายน้้าปาย 
พบว่าการสะสมฟอสฟอรัส และโพแทสเซียมในราก ไม่แตกต่างกันทางสถิติ ในหัวการสะสมฟอสฟอรัสและ
โพแทสเซียมไม่แตกต่างกันทางสถิติแต่การสะสมไนโตรเจนพบว่า กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโต
ของพืช Azotobacter sp. AT9 สะสมไนโตรเจนมากที่สุดที่ 2.41 เปอร์เซ็นต์ แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ 
ในใบการสะสมโพแทสเซียมไม่แตกต่างกันทางสถิติ แต่การสะสมไนโตรเจน ในกรรมวิธีที่ 5 ใส่แบคทีเรียส่งเสริม
การเจริญเติบโตของพืช Azospirillum sp. AP1 มากที่สุดที่ 0.94 เปอร์เซ็นต์ แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ 
การสะสมฟอสฟอรัสในกรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 มากที่สุด
ที่ 1.6 % แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ จากผลการทดลองการใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตแต่ละ
ชนิดในการปลูกกระเทียมให้ผลผลิตไม่แตกต่างกัน และให้ผลผลิตกระเทียมใกล้เคียงกับการใช้ปุ๋ยเคมี 

Abstracts 
 

The use of rhizobium isolated from the Pai river basin to develop it as a bio-fertilizer 
product to increase soybean yield in areas affected by climate change in the Pai River basin. At 
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the Mae Hong Son Agricultural Research and Development Center, Mae Hong Son District, Mae 
Hong Son Province, the results showed that the number of knots of red-eyed soybeans planted 
during the two rainy seasons were not statistically different. The nodule fresh weight in first year 
was statistically different by chemical fertilizer application at the rate of 0-3-0 N-P2O5-K2O per rai 
with rhizobium. There was a statistically significant difference compared to the control process. 
The process of applying chemical fertilizer at the rate of 3 - 3 - 0  kg N-P2O5 - K2O per rai and the 
process of applying chemical fertilizer at the rate of 3-3-0 kg N-P2O5-K2O per rai with rhizobium. 
While in the second year, the live weight of the knot had no statistical difference. Dry weight, 
nodulet fresh weight, root weight, dry weight, fresh weight, plant, dry weight, plant and the 
nitrogen fixation values for both 2  years were not statistically different. Height of the plant at 
harvest time Number of pods per plant, 1 0 0  seeds weight, yield weight in harvested area and 
yield weight per rai. There was no statistical difference between the 2-year trials. The number of 
seeds per plant in year 1  was not statistically different. While the number of seeds per plant in 
the second year, it was found that the number of seeds per plant was 3-3-0 kg N-P2O5-K2O per 
rai and 3-3-0 kg of chemical fertilizer application. N-P2O5-K2O per rai with rhizobium There was a 
statistically significant difference. By the process of applying chemical fertilizers at the rate of 3 -
3-0 kg N-P2O5-K2O per rai together with rhizobium, the number of seeds per plant was the greatest 
of 1 24  seeds per plant. To increase rice yield in communities affected by climate change in the 
Pai River basin Mae Hong Son Province during the year 2 019–202 0  using growth promoting 
bacteria of two genus isolated from the Pai River basin area, Azospirillum sp. Isolate AP1  and 
Azotobacter sp. AT1  isolate compared with reference bacteria. Azospirillum brasilense isolate 
DASF0 4 0 0 5  used in the production of PGPR-II bio-fertilizers for rice of the Department of 
Agriculture. The study was conducted in upstream (Pai District) and downstream (Muang District), 
Mae Hong Son Province. The results showed that the use of bacteria promoted the growth of 
both genus plants isolated from the Pai River Basin (AP1  and AT1 ) .  The indigenous rice cultivar 
yielded no different and not different from the reference bacteria of the Department of 
Agriculture (DASF04005 ) .  It was also found that the use of bacteria to promote the growth of 
both genus Azospirillum sp. and Azotobacter sp. Together with the application of chemical 
fertilizers, the recommended rate based on soil analysis values can help increase the yield of 
indigenous rice cultivars. The process of using bacteria promotes plant growth in increasing the 
yield of maize in the affected community areas by climate change in the Pai River basin Mae 
Hong Son Province. The results of the experiment showed that two genera of growth-promoting 
bacteria, Azospirillum sp. and Azotobacter sp., isolated from the Pai River basin area were not 
different in cultivation of maize cultivar NH-146. And also found that the use of bacteria promotes 
the growth of both genera in conjunction with chemical fertilization, it can improve the yield and 
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yield quality of NH-146  maize, and further studies should be carried out in the long term to get 
more clear results. Effects of Plant Growth Promoting Bacteria in Garlic Production in Pai River 
Basin. The results of the study showed that garlic yielded between 1,499 - 3,076 kg / rai. Method 
2: Chemical fertilizer 10-5-5 kg. N-P2O5-K2O per rai gave the highest yield at 3,076 kg / rai. In the 
downstream area Nutrient accumulation in the root, tuber and leaf of garlic from the Pai upstream 
field showed that the accumulation of nitrogen, phosphorus and potassium in the roots was 
found. Not statistically different. In the head, phosphorus accumulation was not significantly 
different. But the accumulation of nitrogen Method 4 :  Plant growth-promoting bacteria 
Azotobacter sp. AT9  had nitrogen accumulation. And potassium was the most at 1 . 6 3  percent 
and 1 . 2 9  percent, respectively, in the potassium deposition leaves Method 4  The growth-
promoting bacteria of Azotobacter sp. AT9  had the highest nitrogen and phosphorus 
accumulation at 0 . 9 1 %  and 2 . 0 % .  The difference was statistically significant. Nutrient 
accumulation in the roots, tubers and leaves of garlic from the downstream experiments of Pai. 
Found that phosphorus accumulation and root potassium not statistically different. The 
phosphorus and potassium deposition were not statistically different, but nitrogen accumulation 
was found that method 4  using bacteria promoted the plant growth Azotobacter sp. AT9  the 
highest nitrogen accumulation at 2.41%. The difference was statistically significant. In the leaves, 
the potassium accumulation was not significantly different. But the accumulation of nitrogen In 
the fifth method, the growth promoting bacteria of Azospirillum sp. AP1 was applied the most at 
0 . 9 4  percent. The difference was statistically significant. Phosphorus accumulation in method 4 
put the growth promoting bacteria of Azotobacter sp. AT9  plant at 1 . 6% , the most statistically 
significant difference. From the results of the experiment, each type of growth-promoting bacteria 
was not different in garlic cultivation. And yielding garlic close to the use of chemical fertilizers. 
 

บทน้า 
 

พ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย ตั้งอยู่ในจังหวัดแม่ฮ่องสอน ประชากรส่วนใหญ่ประกอบอาชีพหลัก คือ เกษตรกรรม 
ได้แก่ การท้านา ท้าไร่ ประมาณ 88.5% พืชเศรษฐกิจที่ส้าคัญ ได้แก่ ข้าวซึ่งเป็นหนึ่งในอาหารหลักและเป็นแหล่ง
โภชนาการส้าหรับพลเมืองไทยส่วนใหญ่ ข้าวยังเป็นส่วนส้าคัญในการส่งออกของไทย  ปัจจุบันประเทศไทยมีพ้ืนที่
เพาะปลูกจ้านวน 131 ล้านไร่ เป็นพื้นที่ปลูกข้าวจ้านวน 63,707 ไร่ สามารถผลิตข้าวได้มากเป็นอันดับ 6 ของโลก
รองจาก จีน อินเดีย อินโดนีเซีย บังคลาเทศ และเวียดนาม จากข้อมูลการผลิตข้าวในปี 2550 - 2551 ผลผลิตข้าว
ที่ได้มีประมาณ 29.9 ล้านตัน ข้าวสายพันธุ์ที่ปลูกมากที่สุดในประเทศคือ ข้าวหอมมะลิ ซึ่งเป็นข้าวประเภทที่มี
คุณภาพสูง อุตสาหกรรมข้าวของไทยในปัจจุบันเผชิญกับภัยคุกคามใหญ่ๆ 3 ประการ ได้แก่ 1) การแข่งขันในตลาด
ระหว่างประเทศที่เพ่ิมมากขึ้น 2) การแข่งขันกับกิจกรรมทางเศรษฐกิจอ่ืนที่เพ่ิมมูลค่าการผลิต โดยเฉพาะอย่างยิ่ง
ต้นทุนค่าแรงงาน และ 3) การเสื่อมคุณภาพของสภาพระบบนิเวศ เมื่อการผลิตข้าวทั่วโลกแข่งขันกันมากขึ้น จึงท้า
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ให้เป็นการยากยิ่งขึ้นส้าหรับประเทศไทยที่จะรักษาข้อได้เปรียบในการแข่งขันและขอบเขตที่ผู้ผลิตข้าวไทยเคยชิน 
ส้าหรับภัยคุกคามที่สองการพัฒนาประเทศให้ทันสมัยน้าไปสู่การเพ่ิมความมั่งค่ังและต้นทุนค่าแรงงาน ท้าให้ชาวนา
ซึ่งใช้แรงงานมนุษย์ราคาถูกมีต้นทุนสูงขึ้น อย่างที่สาม ที่ดินขนาดใหญ่ซึ่งใช้ปลูกข้าวสามารถมีผลกระทบในทางที่
ไม่ดีระยะยาวต่อผลผลิตต่อพ้ืนที่ได้ 

ถั่วเหลือง เป็นพืชที่มีความส้าคัญทางเศรษฐกิจพืชหนึ่งที่เป็นที่ยอมรับกันอย่างแพร่หลายส้าหรับเกษตรกร
ที่ปลูกพืชไร่ตระกูลถั่ว ประเทศไทยมีพ้ืนที่ปลูกถั่วเหลืองลดลงจาก 2.7 ล้านไร่ เหลือเพียง 1.5 ล้านไร่ ในระหว่างปี 
2537-2542 เป็นต้นมา แต่ผลผลิตเฉลี่ยของถั่วเหลืองที่ได้เพ่ิมขึ้นจาก 213 กิโลกรัมต่อไร่ เนื่องจากเทคโนโลยีการ
ผลิตถั่วเหลืองมีคุณภาพสูงขึ้น แต่อย่างไรก็ตาม การผลิตถั่วเหลืองก็ยังไม่เพียงพอกับความต้องการของตลาดใน
ประเทศไทย เนื่องจากการผลิตถั่วเหลืองภายในตอบสนองความต้องการของภายในประเทศ ได้เพียงร้อยละ 30 
เท่านั้น ต้นทุนการผลิตถั่วเหลืองของไทย สูงกว่าราคาถั่วเหลืองน้าเข้าจากต่างประเทศ ดังนั้นการเพ่ิมขีด
ความสามารถของการให้ผลผลิตถั่วเหลือง จึงมีความส้าคัญ และจ้าเป็นอย่างยิ่งในสภาวะที่มีการแข่งขันของตลาด
ค่อนข้างสูงในปัจจุบัน และต้องยอมรับกันว่าการที่จะเพ่ิมผลผลิตของถั่วเหลือง ให้มากขึ้นโดยส่งเสริมให้มีการขยาย
เนื้อที่เพาะปลูกให้มากขึ้น นั้น เป็นไปได้น้อยมากเนื่องจากพ้ืนที่เพาะปลูกลดลงเกือบครึ่งของพ้ืนที่ทั้งหมด ดังนั้น
ต้องค้านึงถึงปัจจัยอ่ืน ๆ ที่ส้าคัญ ได้แก่ การใส่ปุ๋ยและการจัดการดินให้เหมาะสมที่จะปลูกถั่วเหลือง โดยปกติแล้ว
การใส่ปุ๋ยเคมีให้กับถั่วเหลืองจะท้าให้มีค่าใช้จ่ายในการลงทุนมากพอสมควร และปุ๋ยเคมี มีราคาแพงขึ้นมาก 
เกษตรกรส่วนใหญ่ต้องมีค่าใช้จ่ายในการลงทุนมาก เนื่องจากเชื้อไรโซเบียมเป็นจุลินทรีย์ที่จ้าเพาะเจาะจงกับพืช
ตระกูลถั่ว ซึ่งไรโซเบียมจะถูกจ้าแนกตามลักษณะความสามารถในการเข้าสร้างปมกับชนิดของพืชตระกูลถั่วที่อาศัย
อยู่ เช่น Bradyrhizobium japonicum จะสร้างปมรากและตรึงไนโตรเจนเฉพาะกับถั่วเหลืองเท่านั้น ใน
สภาพแวดล้อมต่างกันก็มีอิทธิพลต่อการเป็นอยู่ของไรโซเบียมต่างกัน (Boonkerd and Weaver, 1982: Weaver 
et al., 1987) Boonkerd and Promsiri (1993) พบว่าอิทธิพลของระบบการปลูกพืชมีส่วนเกี่ยวข้องกับประชากร 
และความสามารถในการตรึงไนโตรเจนของไรโซเบียม ในการผลิตพืชตระกูลถั่วการปลูกเชื้อไรโซเบียมให้กับรากถั่ว
สามารถเพ่ิมผลผลิตได้ จากรายงานของ Duzan et al. (2004) พบว่าเมื่อมีการปลูกเชื้อ B. japonicum ให้กับถั่ว
เหลืองที่ปริมาณเซลล์ตั้งแต่ 103 ถึง 106 เซลล์ต่อเมล็ด ท้าให้มีจ้านวนปม น้้าหนักปม และน้้าหนักเมล็ดเพ่ิมขึ้น 
ตามปริมาณเซลล์ที่เพ่ิมขึ้น นอกจากนี้ยังพบว่าการปลูกเชื้อ B. japonicum สามารถเพ่ิมจ้านวนฝัก จ้านวนเมล็ด 
น้้าหนักต่อ 100 เมล็ด ปริมาณโปรตีนในเมล็ดถั่วเหลือง (Zhang et al., 2002) ในการปลูกพืชตระกูลถั่ว ไร
โซเบียมจะช่วยส่งเสริมการเจริญเติบโตและให้ผลผลิตเพ่ิมขึ้น  ซึ่งไรโซเบียมสามารถผลิตปุ๋ยไนโตรเจนให้กับพืช
ตระกูลถั่วได้อย่างเพียงพอ ความต้องการไนโตรเจนของพืชแต่ละชนิดมีความแตกต่างกัน เช่น การผลิตถั่วเหลือง 3 
ตันต้องใช้ไนโตรเจน 300 กิโลกรัมในพื้นที่ 6.25 ไร่ การใช้ปุ๋ยชีวภาพเป็นอีกทางเลือกหนึ่งในการลดต้นทุนการผลิต
และเพ่ิมคุณภาพของผลผลิต  

การเพ่ิมศักยภาพการผลิตพืชในพื้นที่ที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศเพ่ิมมาก
ขึ้น ดังรายงานของ Kaur et al. (2018) ที่ใช้เชื้อจุลินทรีย์กลุ่มตรึงไนโตรเจนอิสระในการผลิตข้าวสาลีเพ่ือลด
ผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ โดยปลูกข้าวสาลีต่างระยะเวลากันร่วมกับการใช้เชื้อ 
Azotobacter sp. และพบว่า ความสูง จ้านวนเมล็ด น้้าหนักเมล็ด และความยาวของเมล็ดมากกว่าไม่ได้ใส่เชื้อ ซึ่ง
เป็นผลมาจากการผลิตออกซิน จิบเบอเรลลิน ความสามารถละลายฟอสเฟต และประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจน 
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กระเทียมเป็นพืชเศรษฐกิจหลักของประเทศอีกชนิดหนึ่ง นอกจากจะใช้ประกอบอาหารแล้วยังใช้เป็น
สมุนไพรในการรักษาโรคได้หลายชนิดอีกด้วย ประเทศท่ีผลิตกระเทียมได้มาก คือ สาธารณรัฐประชาชนจีน เกาหลี
ใต้ และอินเดีย ส้าหรับปะเทศไทยมีพ้ืนที่ปลูกกระเทียม 150,000 – 190,000 ไร่ ผลผลิตประมาณ 9,000 ตัน/ปี 
ผลผลิตสดเฉลี่ย 1,700 – 1,900 กิโลกรัม แต่ก็ยังไม่เพียงพอต่อการบริโภคภายในประเทศ ต้องมีการน้าเข้า
กระเทียมจากต่างประเทศ โดยการปลูกกระเทียมจะใช้กลีบเป็นพันธุ์ปลูก และสามารถปลูกได้ดีในดินร่วนปนทราย
ที่ระบายน้้าดี กระเทียมจะลงหัวในช่วงที่มีอากาศหนาว ดังนั้นจึงปลูกได้ดีเฉพาะในภาคเหนือและภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศ พ้ืนที่ปลูกส้าคัญ ได้แก่ จังหวัดเชียงใหม่ ล้าพูน เชียงราย ล้าปาง พะเยา 
อุตรดิตถ์ แม่ฮ่องสอน และศรีสะเกษ กระเทียมเป็นพืชอีกชนิดที่มีการใช้ปุ๋ยในปริมาณสูง ปุ๋ยเคมีสูตรที่นิยมใช้ 10-
10-15 หรือ 13-13-21 อัตรา 50-100 กิโลกรัมต่อไร่ นอกจากนี้ในการเตรียมดินก่อนปลูกเกษตรกรนิยมใช้ปุ๋ย
อินทรีย์ในการรองพ้ืนในอัตรา 2-3 ตันต่อไร่ แต่ผลผลิตที่ได้นอกจากจะน้อยแล้ว ยังมีคุณภาพท่ีไม่ได้มาตรฐานเป็น
ส่วนใหญ่ นอกจากนี้เกษตรกรยังพบปัญหาเกี่ยวกับโรคระบาดในการปลูกกระเทียมบางพ้ืนที่ เช่น โรคใบเน่าหรือ
แอนแทรกโนส โรคใบจุดสีม่วง และโรคหัวและรากเน่า 

การวิจัยนี้มีวัตถุประสงค์เพ่ือศึกษาการใช้ประโยชน์จากจุลินทรียืดินที่คัดเลือกจากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย ในการ
น้าไปใช้ผลิตพืชในพ้ืนที่หรือระบบนิเวศท่ีได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ 

 

ระเบียบวิธีการวิจัย 
1 การใช้เชื้อไรโซเบียมเพื่อเพิ่มผลผลิตถั่วเหลืองในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ
บริเวณลุ่มน้้าปาย 

ทดลองในสภาพไร่ที่แปลงเกษตรกร จ.แม่ฮ่องสอน โดยเตรียมแปลงทดลอง เพ่ือปลูกถั่วเหลือง ขนาด
แปลงทดลอง 4x6 เมตร ระยะปลูก 50 x 25 เซนติเมตร 2 ต้นต่อหลุม แปลงละ 6 แถว คลุกเมล็ดด้วยปุ๋ยชีวภาพ
ไรโซเบียม ที่ผลิตจากเชื้อไรโซเบียมท้องถิ่นที่แยกได้จากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย บันทึกข้อมูลการเจริญเติบโต  เช่น  ความ
สูง  น้้าหนักรวม  เป็นต้น หลังเก็บเกี่ยวบันทึกข้อมูล น้้าหนักฝักรวม น้้าหนักต้นแห้ง จ้านวนปม  และน้้าหนักปม
ทั้งสดและแห้ง บันทึกข้อมูลการวิเคราะห์การสะสมไนโตรเจน ฟอสฟอรัส และโพแทสเซียม ในต้น และใบ หาการ
สะสมธาตุอาหารในต้นและผลผลิต บันทึกข้อมูลองค์ประกอบผลผลิตต่าง ๆ วิเคราะห์ข้อมูลทางสถิติ วางแผนการ
ทดลองแบบ RCB มี 3 ซ้้า 6 กรรมวิธี คือ กรรมวิธี 1.  ไม่ใส่ปุ๋ย (วิธีควบคุม) กรรมวิธี 2. ใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียม
เพียงอย่างเดียว กรรมวิธี 3.  ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O/ไร่ กรรมวิธี 4.  ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 
กิโลกรัม N-P2O5-K2O/ไร่ + ไรโซเบียม กรรมวิธี 5.  ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O/ไร่ กรรมวิธี 6.  
ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O/ไร่ + ไรโซเบียม  

 
2. การใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชเพื่อเพิ่มผลผลิตข้าวในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการ

เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

 ปลูกข้าวในแปลงทดลองขนาด 6X5 เมตร และใส่จุลินทรีย์ตามกรรมวิธีพร้อมปลูก 1 ครั้ง พร้อมใส่ปุ๋ยรอง
พ้ืน และใส่ปุ๋ยแต่งหน้า ท้าการเก็บเกี่ยวเมื่ออายุประมาณ 110 – 125 วัน ในพ้ืนที่ 3X2 เมตร บันทึกข้อมูลการ
เจริญเติบโต เช่น ความสูง น้้าหนักต้นสด น้้าหนักรากสด น้้าหนักผลผลิตสด และจ้านวนรวง หลังเก็บเกี่ยวหา

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



162 

น้้าหนักต้นแห้ง น้้าหนักรากแห้ง การสะสมไนโตรเจนในต้น และเมล็ด และอัตราการตรึงไนโตรเจน บันทึกข้อมูล
การวิเคราะห์การสะสมไนโตรเจนและฟอสฟอรัส ในต้น และเมล็ด อัตราการตรึงไนโตรเจน นับปริมาณแบคทีเรีย
ส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชรอบๆราก และองค์ประกอบผลผลิตอ่ืนๆ วิเคราะห์ปริมาณธาตุอาหารดินก่อนปลูก
และหลังปลูก 
 

3 การใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชเพื่อเพิ่มผลผลิตข้าวโพดในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการ

เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

 ปลูกข้าวโพดในแปลงทดลองขนาด 6X5 เมตร ระยะปลูก 75X25 ซม. แปลงละ 8 แถวๆละ 20 หลุมๆละ 
1ต้น และใส่จุลินทรีย์ตามกรรมวิธีพร้อมปลูก 1 ครั้ง พร้อมใส่ปุ๋ยรองพ้ืน และใส่ปุ๋ยแต่งหน้าเมื่ออายุ 15 วัน ท้าการ
เก็บเกี่ยวเมื่ออายุประมาณ 55-65 วัน ในพ้ืนที่ 3X2 เมตร บันทึกข้อมูลการเจริญเติบโต เช่น ความสูง น้้าหนักต้น
สด น้้าหนักรากสด น้้าหนักผลผลิตสด และจ้านวนฝัก หลังเก็บเกี่ยวบันทึกข้อมูล น้้าหนักต้นแห้ง น้้าหนักรากแห้ง 
และน้้าหนักผลผลิตแห้ง การสะสมไนโตรเจนในต้น และเมล็ด และอัตราการตรึงไนโตรเจน บันทึกข้อมูลการ
วิเคราะห์การสะสมไนโตรเจนและฟอสฟอรัส ในต้น และเมล็ด อัตราการตรึงไนโตรเจน นับปริมาณแบคทีเรีย
ส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชรอบๆราก และองค์ประกอบผลผลิตอ่ืนๆ วิเคราะห์ปริมาณธาตุอาหารดินก่อนปลูก
และหลังปลูก 
 
4 การใช้จุลินทรีย์ดินเพื่อเพิ่มผลผลิตกระเทียมในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ

บริเวณลุ่มน้้าปาย 

 ปลูกกระเทียมในแปลงทดลองต้นน้้า ต. แม่นาเติง อ. ปาย จ. แม่ฮ่องสอน แปลงทดลองปลายน้้า ต. ผา
บ่อง อ. เมือง จ. แม่ฮ่องสอน แปลงทดลองขนาด 6X5 เมตร ระยะปลูก 10 X 10 เซนติเมตร และใส่แบคทีเรีย
ส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชตามกรรมวิธี พร้อมใส่ปุ๋ยรองพ้ืน ½ N-P-K ก่อนปลูก และใส่ปุ๋ย ½ N หลังจากปลูก 
30 วัน หลังปลูก 45-50 วัน วัดอัตราการเจริญเติบโตของกระเทียม ท้าการเก็บเกี่ยวเมื่ออายุประมาณ 110 – 125 
วัน ในพ้ืนที่ 2X2 เมตร วางแผนการทดลองแบบ RCB 5 กรรมวิธี 4 ซ้้าประกอบด้วย กรรมวิธีที่ 1 ไม่ใส่ปุ๋ย 
(control) กรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ กรรมวิธีที่ 3 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช Azospirillum brasilense TS13 กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช 
Azotobacter sp. AT9 กรรมวิธีที่ 5 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azospirillum sp.  บันทึก
ข้อมูลการเจริญเติบโต เช่น ประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจน ความสูง น้้าหนักต้นสด น้้าหนักรากสด  บันทึกข้อมูล
ผลผลิต เช่น น้้าหนักต้นแห้ง น้้าหนักรากแห้ง น้้าหนักผลผลิตสด และน้้าหนักผลผลิตแห้ง 
 

ผลการวิจัยและอภิปรายผล 
 

1 การใช้เชื้อไรโซเบียมเพื่อเพิ่มผลผลิตถั่วเหลืองในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ
บริเวณลุ่มน้้าปาย 

ปีท่ี 1 
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ปลูกถั่วเหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน เมื่อวันที่ 20 มิถุนายน 2562 โดยใช้ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียม
ซึ่งผลิตจากเชื้อไรโซเบียมที่แยกได้จากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปายท้าการทดลองเปรียบเทียบการใช้ปุ๋ย 6 รูปแบบ ก่อนปลูกถั่ว
เหลืองตาแดง ได้เก็บตัวอย่างดินที่ระดับความลึก 0-20 เพ่ือน้ามาวิเคราะห์ธาตุอาหารในดินและนับปริมาณเชื้อไร
โซเบียมในดินโดยวิธี Most Probable Number (MPN) ก่อนปลูกถ่ัว ผลการนับปริมาณเชื้อไรโซเบียมในดินพบว่า
แปลงทดลองท่ี อ. เมือง จ.แม่ฮ่องสอนมีปริมาณเชื้อไรโซเบียมเท่ากับ  52 เซลล์ต่อดิน 1 กรัม ผลการวิเคราะห์ธาตุ
อาหารในดินพบว่า ดินที่ระดับความลึก 0-20 เซนติเมตร มีค่าอินทรียวัตถุ 2.29 ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 
84.225 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม และโพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 205.60 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม(ตารางที่ 1) 

ตารางที่  1  ผลวิเคราะห์ธาตุอาหารในดินก่อนปลูกถ่ัวในแปลงทดลอง อ.เมือง จ.แม่ฮ่องสอน 

 
เมื่อต้นถั่วออกดอกได้ 80 เปอร์เซ็นต์ที่อายุ 48 วัน ด้าเนินการวัดประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจนเมื่อ

วันที่ 7 สิงหาคม 2562 ผลการทดลองพบว่าจ้านวนปมในทุก ๆ กรรมวิธีไม่มีความแตกต่างทางสถิติ โดยงกรรมวิธีที่
ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ มีจ้านวนปมมากที่สุดเท่ากับ 264 ปมต่อต้น  ในขณะที่น้้าหนัก
สดปมของกรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ร่วมกับไรโซเบียม มีน้้าหนักสดปมมาก
ที่สุด 2.74 กรัมต่อต้น และกรรมวิธีดังกล่าวมีความแตกต่างอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติกับกรรมวิธีควบคุม  กรรมวิธี
ที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ เพียงอย่างเดียวและกรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กิโลกรัม 
N-P2O5-K2O ต่อไร่ ร่วมกับปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียม ส่วนน้้าหนักแห้งปม  น้้าหนักสดราก  น้้าหนักแห้งราก น้้าหนักสด
ต้น และน้้าหนักแห้งต้น ไม่มีความแตกต่างทางสถิติในทุก ๆ กรรมวิธี และค่าการตรึงไนโตรเจนของทุก ๆ กรรมวิธี
ไม่มีความแตกต่างทางสถิติ พบว่ากรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ร่วมกับไรโซเบียม 
มีค่าการตรึงไนโตรเจนสูงที่สุดเท่ากับ 90.37 ไมโครโมล C2H4 ต่อต้นพืชต่อชั่วโมง (ตารางที่ 2)  

 

ตารางที่ 2 จ้านวนปมราก น้้าหนักสดและน้้าหนักแห้งของราก ปมราก และล้าต้น และค่าการตรึงไนโตรเจนของ            
ไรโซเบียมในปมรากของต้นถั่วเหลืองในระยะออกดอก อายุ 48 วันหลังปลูก แปลงทดลอง อ.เมือง                         
จ.แม่ฮ่องสอน 

กรรมวิธี จ้ า น ว น
ปม/ต้น 

น้้ า ห นั ก
ส ด ป ม 
(กรัม)/ต้น 

น้้าหนัก
แห้งปม 
(กรัม) /

ต้น 

น้้ า ห นั ก
ส ด ร า ก
( ก รั ม )  /
ต้น 

น้้ า ห นั ก
แห้ ง ร า ก 
(กรัม/ต้น) 

น้้ า ห นั ก
ส ด ต้ น 
( ก รั ม )  /
ต้น 

น้้ า ห นั ก
แ ห้ ง ต้ น 
(กรัม) 

ค่ า ก า ร ต รึ ง
ไ น โ ต ร เ จ น        
(µmol C2 H4 ต่ อ
ต้นพืชต่อชั่วโมง 

กรรมวิธีควบคุม 147  1.56 bc 0.32  22.32 4.80  264 b 48.82  57.04  

ใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียม 200  2.50 ab 0.48  23.84 5.12  268 ab 45.72  77.66  

ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กก.  
N-P2O5-K2O/ไร่ 

134  1.28 c 0.25  23.61 4.65  267 b 43.17  49.37  

ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กก.  
N-P2O5-K2O/ไร่ + ไรโซเบียม 

135  1.08 c 0.26  22.27 4.60  247 b 42.66  40.20  

ความลึก (ซม.) 
pH 
ดิน 

อินทรียวัตถ ุ
(เปอร์เซ็นต์) 

ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 
(มิลลิกรัม/กิโลกรัม) 

โพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได ้
(มิลลิกรัม/กิโลกรัม) 

0-20 6.59 2.29 84.225 205.60 
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ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 กก.  
N-P2O5-K2O/ไร่ 

264  1.96 abc 0.38  23.54 5.08  268 ab 45.67  66.16  

ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 กก.  
N-P2O5-K2O/ไร่ + ไรโซเบียม 

194  2.74 a 0.53  26.93 6.00  332 a 57.32  90.37  

CV (%) 44.90 50.26 48.48 17.4 18.29 19.87 20.15 48.77 

หมายเหต:ุ ค่าที่อยู่ในคอลัมน์เดียวกันท่ีตามด้วยตัวอักษรเดยีวกันไมม่ีค่าแตกต่างกันอย่างมีนยัส้าคญัทางสถิติ ระดับ 5% โดย 
DMRT 

 

 ความสูงของต้นถั่วในระยะเก็บเกี่ยวไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติในทุก ๆ กรรมวิธี กรรมวิธีที่มีความสูง
มากที่สุดได้แก่ กรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ มีความสูงเท่ากับ 63.9 เซนติเมตร 
จ้านวนฝักต่อต้น และจ้านวนเมล็ดต่อไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติในทุก ๆ กรรมวิธี กรรมวิธีที่มีจ้านวนฝักและ
จ้านวนเมล็ดต่อต้นมากที่สุดได้แก่ กรรมวิธีที่ 4 เท่ากับ 94 ฝัก/ต้น และ 183 เมล็ดต่อต้น  น้้าหนัก 100 เมล็ด ไม่มี
ความแตกต่างกันทางสถิติในทุก ๆ กรรมวิธี กรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมเพียงอย่างเดียวมีน้้าหนัก 100 เมล็ด
มากที่สุดเท่ากับ 15.28 กรัม น้้าหนักผลผลิตในพ้ืนที่เก็บเกี่ยวขนาด 2 x 4 เมตร และน้้าหนักผลผลิตต่อไร่ ไม่มี
ความแตกต่างกันทางสถิติในทุก ๆ กรรมวิธี กรรมวิธีที่มีน้้าหนักผลผลิตในพ้ืนที่เก็บเกี่ยวมากที่สุดได้แก่ กรรมวิธีที่ 
1 เท่ากับ 1,700 กรัม และมีน้้าหนักผลผลิตต่อไร่ เท่ากับ  340 กิโลกรัม (ตารางท่ี 3) 
 
ตารางที่ 3 ข้อมูลความสูงต้นที่ระยะเก็บเกี่ยว จ้านวนฝักต่อต้น จ้านวนเมล็ดต่อต้น น้้าหนัก 100 เมล็ด น้้าหนัก

ผลผลิตต่อพ้ืนที่เก็บเกี่ยว และน้้าหนักผลผลิตต่อไร่ของถั่วแหลืองตาแดง ณ วันเก็บเกี่ยว อ.เมือง            
จ.แม่ฮ่องสอน 

กรรมวิธี ค ว า ม สู ง ต้ น
ระยะเก็บเกี่ยว 
(ซม.) 

จ้านวน
ฝัก/ต้น 

จ้านวน
เมล็ด /

ต้น 

น้้าหนัก 100 
เมล็ด (กรัม) 

น้้าหนักผลผลิต 
 /พื้นที่เก็บเกีย่ว 
(กรัม) 

น้้ า ห นั ก
ผ ล ผ ลิ ต / ไ ร่  
(กก.) 

กรรมวิธีควบคุม 57.7 85 161 14.65 1,700 340 

ใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียม 55.9 86 162 15.28 1,660 332 

ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กก. N-P2O5-K2O/ไร ่ 58.5 90 179 14.14 1,523 305 

ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กก. N-P2O5-K2O/ไร ่
+ ไรโซเบียม 

55.6 94 183 14.10 1,447 289 

ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 กก. N-P2O5-K2O/ไร ่ 63.9 78 140 14.19 1,490 298 

ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 กก. N-P2O5-K2O/
ไร่+ ไรโซเบียม 

63.8 93 168 14.58 1,560 312 

CV (%) 13.01 19.04 19.54 7.38 12.67 12.67 

 
ปีท่ี 2 

ด้าเนินการปลูกถั่วเหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน เมื่อวันที่ 24 มิถุนายน 2563 โดยใช้ปุ๋ยชีวภาพ
ไรโซเบียมซึ่งผลิตจากเชื้อไรโซเบียมที่แยกได้จากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปายท้าการทดลองเปรียบเทียบการใช้ปุ๋ย 6 รูปแบบ 
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ก่อนปลูกถั่วเหลืองตาแดง ได้เก็บตัวอย่างดินที่ระดับความลึก 0-20 เพ่ือน้ามาวิเคราะห์ธาตุอาหารในดินและนับ
ปริมาณเชื้อไรโซเบียมในดินโดยวิธี Most Probable Number (MPN) ก่อนปลูกถั่ว ผลการนับปริมาณเชื้อ         
ไรโซเบียมในดินพบว่าแปลงทดลองที่ อ. เมือง  จ.แม่ฮ่องสอนมีปริมาณเชื้อไรโซเบียมเท่ากับ 840  เซลล์ต่อดิน 1 
กรัม  ผลการวิเคราะห์ธาตุอาหารในดินพบว่า ดินที่ระดับความลึก 0-20 ซม. มีค่าอินทรียวัตถุ 2.40  เปอร์เซ็นต์ 
ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 83.5 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม และโพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 210.05 มิลลิกรัมต่อ
กิโลกรัม (ตารางท่ี 4) 

ตารางที่  4  ผลวิเคราะห์ธาตุอาหารในดินก่อนปลูกถ่ัวในแปลงทดลอง อ.เมือง จ.แม่ฮ่องสอน 

 
เมื่อต้นถั่วออกดอกได้ 80 เปอร์เซ็นต์ที่อายุ 43 วัน ด้าเนินการวัดประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจนเมื่อ

วันที่ 6 สิงหาคม 2562 ผลการทดลองพบว่าจ้านวนปมในแต่ละกรรมวิธีไม่มีความแตกต่างทางสถิติ กรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ย
ชีวภาพไรโซเบียมเพียงอย่างเดียวมีจ้านวนปมมากที่สุดเท่ากับ 191 ปมต่อต้น รองลงมาได้แก่กรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมี
อัตรา 0-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ร่วมกับไรโซเบียม มีจ้านวนปมเท่ากับ 165 ปมต่อต้น น้้าหนักสดและ
น้้าหนักแห้งปมไม่มีความแตกต่างทางสถิติ ในทุก ๆ กรรมวิธี กรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3 -3-0 กิโลกรัม N-P2O5-
K2O ต่อไร่ มีค่ามากที่สุดเท่ากับ 1.27 กรัม และ 0.24 กรัม ตามล้าดับ น้้าหนักสดรากและน้้าหนักแห้งรากไม่มี
ความแตกต่างทางสถิติในทุก ๆ กรรมวิธี ซึ่งพบว่ากรรมวิธีควบคุมมีน้้าหนักสดรากมากที่สุดเท่ากับ 19.97 กรัมต่อ
ต้น ในขณะที่น้้าหนักแห้งรากพบว่ากรรมวิธีที่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมเพียงอย่างเดียวมีน้้าหนักแห้งรากมากที่สุด
เท่ากับ 3.84 กรัมต่อต้น เช่นเดียวกับน้้าหนักต้นสดและน้้าหนักต้นแห้งพบว่าไม่มีความแตกต่างทางสถิติในทุก ๆ 
กรรมวิธี กรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมเพียงอย่างเดียวมีค่ามากที่สุดเท่ากับ 187  กรัมต่อต้นและ น้้าหนักแห้ง
ต้นเท่ากับ 31.56 กรัมต่อต้น ค่าการตรึงไนโตรเจนของกรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมเพียงอย่ างเดียว มีค่าการ
ตรึงไนโตรเจนสูงที่สุดเท่ากับ 52.33 ไมโครโมล C2H4 ต่อต้นพืชต่อชั่วโมง รองลงมาได้แก่กรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 
0-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ร่วมกับไรโซเบียม มีค่าการตรึงไนโตรเจนสูงที่สุดเท่ากับ 49.99 ไมโครโมล 
C2H4 ต่อต้นพืชต่อชั่วโมง อย่างไรก็ตามพบว่าค่าการตรึงไนโตรเจนในทุก ๆ กรรมวิธีไม่มีความแตกต่างทางสถิติ 
(ตารางที่ 5)  

 
 
 
 
 
 

ความลึก (ซม.) 
pH 
ดิน 

อินทรียวัตถ ุ
(เปอร์เซ็นต์) 

ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 
(มิลลิกรัม/กิโลกรัม) 

โพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได ้
(มิลลิกรัม/กิโลกรัม) 

0-20 6.72 2.40 83.5 210.05 
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ตารางที่ 5 จ้านวนปมราก น้้าหนักสดและน้้าหนักแห้งของราก ปมราก และล้าต้น และค่าการตรึงไนโตรเจนของ               
ไรโซเบียมในปมรากของต้นถั่วเหลืองในระยะออกดอก อายุ 48 วันหลังปลูก แปลงทดลอง อ.เมือง                         
จ.แม่ฮ่องสอน 

กรรมวิธี จ้ า น ว น
ปม/ต้น 

น้้ า ห นั ก
ส ด ป ม 
(กรัม)/ต้น 

น้้าหนักแห้ง
ปม (กรัม) /

ต้น 

น้้ า ห นั ก
ส ด ร า ก
( ก รั ม )  /
ต้น 

น้้ า ห นั ก
แห้ ง ร า ก 
(กรัม/ต้น) 

น้้ า ห นั ก
ส ด ต้ น 
( ก รั ม )  /
ต้น 

น้้ า ห นั ก
แ ห้ ง ต้ น 
(กรัม) 

ค่ า ก า ร ต รึ ง
ไ น โ ต ร เ จ น        
(µmol C2H4 ต่อต้น
พืชต่อชั่วโมง 

กรรมวิธีควบคุม 144 1.12 0.23 19.97 3.39 172 30.54 44.84  

ใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียม 191 0.86 0.22 13.84 3.84 187 31.56 52.33  

ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 
กก. N-P2O5-K2O/ไร่ 

142 1.26 0.24 13.58 3.08 152 25.32 31.15  

ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 
กก. N-P2O5-K2O/ไร่ + 
ไรโซเบียม 

141 1.01 0.24 12.74 3.33 163 26.74 41.51  

ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 
กก. N-P2O5-K2O/ไร่ 

163 1.22 0.24 11.13 2.85 133 20.88 35.89  

ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 
กก. N-P2O5-K2O/ไร่+ ไร
โซเบียม 

165 1.04 0.2 12.86 3.49 179 29.85 49.99  

CV (%) 34.67 41.24 44.80 25.20 27.39 35.59 33.28 35.22 

 

ความสูงของต้นถั่วในระยะเก็บเกี่ยวไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติในทุก ๆ กรรมวิธี กรรมวิธีที่มีความสูง
มากที่สุดได้แก่ กรรมวิธีควบคุมมีความสูงเท่ากับ 50.9 ซม. จ้านวนฝักต่อต้นไม่มีความแตกต่างทางสถิติในทุก ๆ 
กรรมวิธี กรรมวิธีที่มีการใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ร่วมกับไรโซเบียม มีจ้านวนฝักต่อต้น
มากที่สุดเท่ากับ 72.2 ฝักต่อต้น จ้านวนเมล็ดต่อต้นของกรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อ
ไร่ และกรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ร่วมกับไรโซเบียม มีความแตกต่างอย่างมี
นัยส้าคัญทางสถิติ โดยกรรมวิธีที่มีการใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมมีจ้านวนเมล็ดต่อต้นมากที่สุดเท่ากับ 124 เมล็ดต่อ
ต้น น้้าหนัก 100 เมล็ด ไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติในทุก ๆ กรรมวิธี พบว่ากรรมวิธีที่มีการใส่ปุ๋ยชีวภาพ           
ไรโซเบียมมีน้้าหนัก 100 เมล็ดสูงที่สุดอยู่ที่ 14.1 – 14.4 กรัม น้้าหนักผลผลิตในพื้นที่เก็บเกี่ยวขนาด  2 x 4 เมตร
และน้้าหนักผลผลิตต่อไร่ ไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติในทุก ๆ กรรมวิธี กรรมวิธีที่มีน้้าหนักผลผลิตในพ้ืนที่เก็บ
เกี่ยวและน้้าหนักผลผลิตต่อไร่มากที่สุดได้แก่ กรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ มี
น้้าหนักผลผลิตเท่ากับ 1,280 กิโลกรัม และน้้าหนักผลผลิตต่อไร่ เท่ากับ  256 กิโลกรัมต่อไร่ (ตารางท่ี 6) 
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ตารางที่ 6 ข้อมูลความสูงต้นที่ระยะเก็บเกี่ยว จ้านวนฝักต่อต้น จ้านวนเมล็ดต่อต้น น้้าหนัก 100 เมล็ด น้้าหนัก
ผลผลิตต่อพ้ืนที่เก็บเกี่ยว และน้้าหนักผลผลิตต่อไร่ของถั่วแหลืองตาแดง ณ วันเก็บเกี่ยว อ.เมือง           
จ.แม่ฮ่องสอน 

กรรมวิธี ความสูงต้นระยะ
เก็บเกี่ยว (ซม.) 

จ้านวน
ฝัก/ต้น 

จ้านวนเมล็ด 
/ต้น 

น้้าหนัก 100 
เมล็ด (กรัม) 

น้้าหนักผลผลิต 
 /พื้นที่เก็บเกีย่ว 
(กรัม) 

น้้ า ห นั ก
ผ ล ผ ลิ ต / ไ ร่  
(กก.) 

ไม่ใส่ป ุ๋ย(ควบคุม) 50.9 63.6 114 ab 13.8 1,213.0 242.6 

ใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียม 48.5 67.2 110 ab 14.4 1,144.0 228.8 

ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กก.N-P2O5-K2O/ไร่ 49.9 59.4 97 b 14.1 1,148.3 229.7 

ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กก. N-P2O5-K2O/ไร ่
+ ไรโซเบียม 

48.2 72.2 124 a 14.1 1,162.3 232.5 

ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 กก. N-P2O5-K2O/ไร ่ 46.9 64.8 112 ab 13.8 1,280.0 256.0 

ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 กก. N-P2O5-K2O/
ไร่+ ไรโซเบียม 

50.1 70.1 123 ab 14.1 1,199.3 239.9 

CV 10.53 14.2 12.51 3.26 13.5 13.54 

หมายเหต:ุ ค่าที่อยู่ในคอลัมน์เดียวกันท่ีตามด้วยตัวอักษรเดยีวกันไมม่ีค่าแตกต่างกันอย่างมีนยัส้าคญัทางสถิติ ระดับ 5% โดย 
DMRT 

 
ผลการทดลองใช้ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมในการเพ่ิมผลผลิตถั่วเหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน ใน

ระยะเวลา 2 ปี พบว่าจ้านวนปมของถั่วเหลืองตาแดงที่ปลูกท้ัง 2 ปี ไม่มีความแตกต่างทางสถิติ ในปีแรกกรรมวิธีที่
ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ มีจ้านวนปมมากที่สุดเท่ากับ 264 ปมต่อต้น รองลงมาคือ
กรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมเพียงอย่างเดียวมีจ้านวนปม 200 ปมต่อต้น น้้าหนักสดปมของปีที่ 1 พบว่า
กรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่   ไรโซเบียม มีค่ามากที่สุดเท่ากับ 2.74 กรัมต่อต้น 
และมีความแตกต่างอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติกับกรรมวิธีควบคุม และทุก ๆ กรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3 -3-0 
กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ในขณะที่ปีที่ 2 น้้าหนักสดปมไม่มีความแตกต่างทางสถิติ น้้าหนักแห้งปม น้้าหนักสด
ราก น้้าหนักแห้งราก น้้าหนักสดต้น และน้้าหนักแห้งต้น ทั้งสองปีไม่มีความแตกต่างทางสถิติในทุก ๆ กรรมวิธี        
ค่าการตรึงไนโตรเจนของทั้ง 2 ปี เป็นไปในทิศทางเดียวกันคือไม่มีความแตกต่างทางสถิติในทุก ๆ กรรมวิธี โดย
พบว่าในปีที่ 1 กรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ร่วมกับไรโซเบียม มีค่าการตรึง
ไนโตรเจนสูงที่สุดเท่ากับ 90.37 ไมโครโมล C2H4 ต่อต้นพืชต่อชั่วโมง รองลงมาได้แก่กรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยชีวภาพไร
โซเบียมเพียงอย่างเดียวมีค่าการตรึงไนโตรเจนเท่ากับ 77.66 ไมโครโมล C2H4 ต่อต้นพืชต่อชั่วโมง ในปีที่ 2 พบว่า
กรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมเพียงอย่างเดียวมีค่าการตรึงไนโตรเจนมากที่สุดเท่ากับ 52.33 ไมโครโมล  C2H4 
ต่อต้นพืชต่อชั่วโมง รองลงมาได้แก่กรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 0 -3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่  ร่วมกับ            
ไรโซเบียม มีค่าการตรึงไนโตรเจนเท่ากับ 49.99 ไมโครโมล C2H4 ต่อต้นพืชต่อชั่วโมง ข้อมูลความสูงของต้นระยะ
เก็บเก่ียว จ้านวนฝักต่อต้น น้้าหนัก 100 เมล็ด น้้าหนักผลผลิตในพื้นที่เก็บเกี่ยว และน้้าหนักผลผลิตต่อไร่ ของการ
ทดลองทั้ง 2 ปี ไม่มีความแตกต่างทางสถิติ  จ้านวนเมล็ดต่อต้นในปีที่ 1 ไม่มีความแตกต่างทางสถิติ ในขณะที่
จ้านวนเมล็ดต่อต้นในปีที่ 2 พบว่ากรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ และกรรมวิธีที่ใส่
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ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ร่วมกับไรโซเบียม มีความแตกต่างอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ โดย
กรรมวิธีที่มีการใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมมีจ้านวนเมล็ดต่อต้นมากที่สุดเท่ากับ 124 เมล็ดต่อต้น 

เมื่อท้าการเปรียบเทียบกรรมวิธีการใช้ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมที่ผลิตจากเชื้อไรโซเบียมที่แยกจากพ้ืนที่ลุ่ม
น้้าปายกับปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมของกรมวิชาการเกษตรในระดับกระถางทดลองผลการทดลองพบว่าประสิทธิภาพ
การตรึงไนโตรเจนและผลผลิตถั่วเหลืองตาแดงในระดับกระถางไม่มีความแตกต่างทางสถิติ ในการทดลองระดับ
แปลงทดลองจึงได้น้าเชื้อไรโซเบียม 3 สายพันธุ์ซึ่งเป็น Bradyrhizobium  elkanii ที่แยกได้จากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปายมา
ผลิตเป็นปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมเพ่ือใช้ในการทดลองระดับแปลงทดลองเมื่อน้ามาท้าการทดลองเปรียบเทียบการใช้
ปุ๋ย 6 รูปแบบ พบว่าผลการทดลองในระยะเวลา 2 ปี ผลผลิตถั่วเหลือง ไม่มีความแตกต่างทางสถิติ โดยเฉพาะ
กรรมวิธีควบคุมซึ่งเป็นกรรมวิธีที่ไม่มีการใส่ปุ๋ยใด ๆ แต่กับให้ผลผลิตเทียบเท่ากรรมวิธีที่มีการใส่ ปุ๋ยชีวภาพ         
ไรโซเบียมที่เป็นเช่นนี้เนื่องจากในดินที่ใช้ปลูกถั่วมีจ้านวนเชื้อไรโซเบียมในดินอยู่ค่อนข้างมากและจากผลการ
วิเคราะห์ดินก่อนปลูกพบว่าดินในแปลงปลูกถั่วเป็นดินที่มีค่าอินทรีย์วัตถุ ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ และ
โพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ในปริมาณที่สูงซึ่งถ้าจะน้ามาปลูกถั่วเหลืองให้ได้ผลผลิตดีจะต้องใช้ปุ๋ยไนโตรเจน 
ฟอสฟอรัส และโพแทสเซียม ตามอัตราแนะน้าส้าหรับการปลูกพืชตระกูลถั่ว ซึ่งสามารถค้านวนอัตราการใช้ปุ๋ยใน
การทดลองครั้งนี้ได้ดังนี้ ปุ๋ยยูเรีย(46-0-0) ในอัตรา 0 กิโลกรัมต่อไร่ ปุ๋ยทริปเปิ้ลซุปเปอร์ฟอสเฟต (0-46-0) ใน
อัตรา 6.25 กิโลกรัมต่อไร่ และปุ๋ยโพแทสเซียมคลอไรด์ (0-0-60) ในอัตรา 0 กิโลกรัมต่อไร่  (กรมวิชาการเกษตร, 
2552)  เป็นที่ทราบดีว่าอิทธิพลของธาตุอาหารพืชที่มีอยู่ในดินมีผลต่อการตรึงไนโตรเจนของไรโซเบียมดินที่มีระดับ
ไนโตรเจนสูงประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจนจะลดลง (ส้าเนา, 2539)  เช่นเดียวกับการทดลองของ พรพิมลและ
คณะ (2540) ที่พบว่าการใส่ปุ๋ยไนโตรเจนมีผลท้าให้จ้านวนปมที่เกิดลดลง ทั้งกรรมวิธีที่มีการคลุกเชื้อไรโซเบียม
และกรรมวิธีที่ไม่มีการคลุกเชื้อไรโซเบียม นอกจากนี้ยังพบว่าการใช้เชื้อไรโซเบียมในการปลูกถั่วเหลืองจะไม่ได้ผล
มากนัก หากมีการใช้ร่วมกับปุ๋ยเคมีไนโตรเจน เพราะไนเตรทจากการใช้ปุ๋ยท้าให้การสร้างปมรากถั่ว ช้าลง และมี
ปริมาณน้อยลง (จิระศักดิ์, 2545) ซึ่งสอดคล้องกับผลการทดลองในครั้งนี้ที่ชี้ให้เห็นว่าในกรรมวิธีที่มีการใส่ปุ๋ยยูเรีย
ในอัตรา 3 กิโลกรัมต่อไร่จะมีจ้านวนปมที่น้อยกว่ากรรมวิธีอ่ืน ๆ ที่ไม่มีการใส่ปุ๋ยยูเรีย ในส่วนของธาตุฟอสฟอรัส
พบว่าธาตุฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์กับพืชถือเป็นปัจจัยส้าคัญในการควบคุมการตรึงไนโตรเจนของไรโซเบียม ใน
ดินที่มีฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ไม่เพียงพอจะจ้ากัดจ้านวนของไรโซเบียม และจะมีความสัมพันธ์โดยตรงกับ
ผลผลิตของถั่วเหลือง (ส้าเนา, 2539) การผลิตถั่วเหลืองโดยอาศัยการตรึงไนโตรเจนจากเชื้อไรโซเบียม นับว่ามี
ความส้าคัญมากเนื่องจากเป็นการผลิตที่มีต้นทุนต่้า การใช้เชื้อไรโซเบียมคลุกเมล็ดถั่วเหลืองในพ้ืนที่ซึ่งไม่เคยปลูก
ถั่วมาก่อน  สามารถเพ่ิมผลผลิตเมล็ดได้มากกว่าการใช้ปุ๋ยไนโตรเจน (Boonkerd and Weaver, 1982) ส้าหรับ
พ้ืนที่ซึ่งปลูกถั่วเหลืองมานานจะไม่ให้ผลตอบสนองต่อการคลุกเชื้อไรโซเบียมอย่าง เด่นชัด (Ellis et al., 1984) 
เนื่องจากพ้ืนที่ดังกล่าวมีเชื้อไรโซเบียมในดินโดยธรรมชาติปริมาณมาก  หากเชื้อไรโซเบียมที่ใช้คลุกเมล็ดถั่วเหลือง
ไม่สามารถแข่งขันกับเชื้อที่มีอยู่ในดินได้ ผลผลิตของถั่วเหลืองที่ปลูกโดยการคลุกเชื้อไรโซเบียมจะไม่มีความ
แตกต่างทางสถิติกับกรรมวิธีที่ไม่คลุกเชื้อ ไรโซเบียม ดังนั้นจะเห็นได้ว่าการใช้ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมเพ่ือการเพ่ิ ม
ผลผลิตของถั่วเหลืองและทดแทนการใช้ปุ๋ยไนโตรเจนจะประสบความส้าเร็จหรือไม่ขึ้นอยู่กับปัจจัยที่ส้าคัญอันดับ
แรกคือ เชื้อไรโซเบียมในปุ๋ยชีวภาพต้องมีความสามารถในการปรับตัวให้เข้ากับสภาพแวดล้อมของการปลูกถั่ว
เหลืองได้ดี ได้แก่ สร้างปม และการตรึงไนโตรเจนสูงเมื่อเปรียบเทียบกับไรโซเบียมดั้งเดิมที่อยู่ในธรรมชาติ (ศิริ
ลักษณ์และศฬิษา, 2553) 
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2 การใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชเพื่อเพิ่มผลผลิตข้าวในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

2.1. ความอุดมสมบูรณ์ของดิน 
 ผลวิเคราะห์ดินที่ระดับ 0–20 เซนติเมตรปี 2562 ในแปลงเกษตรกร อ้าเภอปาย เนื้อดินเป็นดินร่วนปน
ทราย (sandy loam) มีความอุดมสมบูรณ์ต่้า ประกอบด้วย อินทรียวัตถุ 1 เปอร์เซ็นต์  ความเป็นกรด-ด่าง 7.21 
ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ (Bray-II) 60มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม โพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 210 มิลลิกรัมต่อ
กิโลกรัม(ตารางที่ 1) อัตราปุ๋ยตามค่าวิเคราะห์ดิน ที่ใช้ในการทดลองนี้ อัตรา 6-3-3 กิโลกรัมN-P2O5-K2O/ไร่ (กรม
วิชาการเกษตร, 2552) และในแปลงเกษตรกร อ้าเภอเมือง จังหวัดแม่ฮ่องสอน เนื้อดินเป็นดินร่วนเหนียวปนทราย 
(sandy clay loam) มีความอุดมสมบูรณ์ปานกลาง ประกอบด้วย อินทรียวัตถุ 2.20 เปอร์เซ็นต์ ความเป็นกรด-
ด่าง 6.81 ฟอสฟอรัส (Bray-II) 30 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม โพแทสเซียม 285 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม (ตารางท่ี 1) อัตรา
ปุ๋ยตามค่าวิเคราะห์ดิน ที่ใช้ในการทดลองนี้ อัตรา 3-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O/ไร่ (กรมวิชาการเกษตร, 2552) 
 ปี 2563 ผลวิเคราะห์ดินที่ระดับ 0–20 เซนติเมตร ในแปลงเกษตรกร อ้าเภอปาย เนื้อดินเป็นดินร่วนปน
ทราย (sandy loam) มีความอุดมสมบูรณ์ต่้า ประกอบด้วย อินทรียวัตถุ 1.20 เปอร์เซ็นต์ ความเป็นกรด-ด่าง 
7.15 ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ (Bray-II) 65 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม โพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 201 มิลลิกรัมต่อ
กิโลกรัม (ตารางที่ 1) และในแปลงเกษตรกร อ้าเภอเมือง จังหวัดแม่ฮ่องสอน เนื้อดินเป็นดินร่วนเหนียวปนทราย 
(sandy clay loam) มีความอุดมสมบูรณ์ปานกลาง ประกอบด้วย อินทรียวัตถุ 2.10 เปอร์เซ็นต์ ความเป็นกรด-
ด่าง 6.78 ฟอสฟอรัส (Bray-II) 35 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม โพแทสเซียม 258 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม อัตราปุ๋ยตามค่า
วิเคราะห์ดินของทั้งสองแปลงใช้อัตราเดียวกับปี 2562 (กรมวิชาการเกษตร, 2552) ดังแสดงในตารางที่ 1 
 
ตารางที่ 1 ผลวิเคราะห์ดินแปลงทดลองข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมือง ปี 2562–2563 ของ แปลงเกษตรกร อ้าเภอปายและ
อ้าเภอเมือง จังหวัดแม่ฮ่องสอน 
 

ตัวอย่าง 
pH1 อินทรียวัตถุ2 ฟอสฟอรัส3 โพแทสเซียมที่สกัดได้4 ปุ๋ยเคมีอัตราแนะนา้ 

(water 1:1) (%) (Bray II-P มก./กก.) (มก./กก.) (กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่) 
แปลงที่ 1 อ้าเภอปาย  

ปี 2562 7.21 1 60 210 6-3-3 

ปี 2563 7.15 1.2 65 201  6-3-3 

แปลงที่ 2อ้าเภอเมือง  

ปี 2562 6.81 2.2 30 285 3-3-3 

ปี 2563 6.78 2.1 35 258  3-3-3 
หมายเหตุ : วิธีการวิเคราะห์ 
1Peech (1965)  
2 Walkley and Black (1934) 
3Bray and Kurtz (1945) 
4Thomas (1982) 
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2.2. ความสูงของต้นที่วันเก็บเก่ียว 
 ปี พ.ศ. 2562 ความสูงของต้น ณ วันเก็บเกี่ยวของข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองที่ปลูก ณ แปลงเกษตรกรอ้าเภอ
ปายและอ้าเภอเมือง จังหวัดแม่ฮ่องสอนด้วยกรรมวิธีทดลองต่าง ๆ พบว่า ทุกกรรมวิธีทดลองของแปลงทดลองที่ 1 
(อ้าเภอปาย) ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองมีความสูงสูงกว่าแปลงทดลองที่ 2 (อ้าเภอเมือง) และทุกกรรมวิธีทดลองมีความ
แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ (ตารางท่ี 2) นอกจากนี้ยังพบว่า ในแปลงทดลองท่ี 1 อ้าเภอปายกรรมวิธีที่ 5 
AT1 ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 6-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองมีความสูงสูงที่สุด คือ 130.6 
เซนติเมตร แต่ไม่แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติกับกรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมใีส่ปุ๋ยเคมี 6-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-
K2O ต่อไร่ (อัตราแนะน้าตามค่าวิเคราะห์ดิน) และกรรมวิธีที่ 4 AP1 ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 6-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-
K2O ต่อไร่ ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองมีความสูง 128.7 และ 122.7 เซนติเมตร ตามล้าดับ ดังแสดงในตารางที่ 2  ส่วนใน
แปลงทดลองที่ 2 อ้าเภอเมือง พบว่า ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองที่ปลูกด้วยกรรมวิธีที่ 3 DASF04005 + ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-
3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองมีความสูงวันเก็บเกี่ยวสูงที่สุด คือ 112.7 เซนติเมตร และแตกต่าง
กับกรรมวิธีทดลองอ่ืนอย่างมีนัยส้าคัญยิ่งทางสถิติ (ตารางท่ี 2) 
 ผลการทดลองในปี พ.ศ. 2563 พบว่า ความสูง ณ วันเก็บเกี่ยวของข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองทั้งสองแปลง ทุก
กรรมวิธีทดลองมีความแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ โดยในแปลงทดลองที่ 1 อ้าเภอปาย กรรมวิธีที่ 1 ไม่
ใส่ปุ๋ย ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองมีความสูงสูงที่สุด คือ 149.1 เซนติเมตร ส่วนในแปลงทดลองที่ 2 อ้าเภอเมืองกรรมวิธีที่ 
4 AP1 ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองมีความสูงสูงที่สุด คือ 115.8 
เซนติเมตรแต่ไม่แตกต่างกับกรรมวิธีที่ 2  3  และ 5 นอกจากนี้ยังพบว่า กรรมวิธีที่ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตทั้ง 3 กรรมวิธีร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตราแนะน้าช่วยส่งเสริมให้ข้าวพันธุ์พ้ืนเมืองมีความสูงมากกว่ากรรมวิธีที่
ไม่ใส่ปุ๋ยอย่างมีนัยส้าคัญยิ่งทางสถิติ ดังแสดงในตารางที่ 2 

2.3. ผลผลิตและองค์ประกอบผลผลิต 
  2.3.1 ผลผลิต 
  จากรายงานข้อมูลภาวการณ์ผลิตพืชระดับต้าบล (รต.) กรมส่งเสริมการเกษตร (2560) รายงานว่า ค่าเฉลี่ย
ข้าวนาปีการปลูกข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองอ่ืน ๆ ปี 2559/2560 ของจังหวัดแม่ฮ่องสอนมีผลผลิตเฉลี่ย/เนื้อที่ให้ผลผลิต 
เท่ากับ 392 กิโลกรัม และจากผลการทดลองในแปลงทดลองที่ 1 อ้าเภอปาย พบว่า กรรมวิธีที่ 5 AT1 ร่วมกับ
ปุ๋ยเคมีอัตรา 6-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ให้ผลผลิตข้าวสูงที่สุด คือ 395 กิโลกรัมต่อไร่ ซึ่งสูงกว่าที่กรม
ส่งเสริมการเกษตร (2560) รายงาน แต่ไม่แตกต่างทางสถิติกับกรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมีใส่ปุ๋ยเคมี 6-3-3 กิโลกรัม N-
P2O5-K2O ต่อไร่ (อัตราแนะน้าตามค่าวิเคราะห์ดิน) ที่ให้ผลผลิต 337 กิโลกรัมต่อไร่ นอกจากนี้ทุกกรรมวิธีทดลอง
ยังแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญยิ่งทางสถิติ (ตารางที่ 2)  ส่วนในแปลงทดลองที่ 2 อ้าเภอเมือง พบว่า ทุกกรรมวิธี
ทดลองให้ผลผลิตข้าวต่้ากว่าแปลงทดลองที่ 1 และไม่มีความแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ  โดยกรรมวิธีที่ 
5 AT1 ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ให้ผลผลิตข้าวสูงที่สุด คือ 207 กิโลกรัมต่อไร่ ส่วน
กรรมวิธีที่ 4 AP1 ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองมีผลผลิตต่้าที่สุด 
คือ 75 กิโลกรัมต่อไร่ ดังแสดงในตารางที่ 2  ผลการทดลองในปี 2563 พบว่า ทุกกรรมวิธีทดลองข้าวไร่พันธุ์
พ้ืนเมืองมีผลผลิตสูงกว่าปี พ.ศ. 2562 โดยในแปลงทดลองที่ 1 อ้าเภอปาย พบว่า ทุกกรรมวิธีทดลองข้าวพันธุ์
พ้ืนเมืองให้ผลผลิตข้าวไม่แตกต่างกันทางสถิติ และมีผลผลิตอยู่ระหว่าง 323–360 กิโลกรัมต่อไร่ ซึ่งต่้ากว่าที่   
กรมส่งเสริมการเกษตร (2560) รายงาน ส่วนในแปลงทดลองที่ 2 อ้าเภอเมือง ทุกกรรมวิธีทดลองท้าให้ข้าวไร่พันธุ์

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



171 

พ้ืนเมืองมีผลผลิตข้าวแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ โดยมีผลผลิตอยู่ระหว่าง 252–350 กิโลกรัมต่อไร่ และ
ต่้ากว่ารายงานของกรมส่งเสริมการเกษตร (2560) ดังแสดงในตารางที่ 2   
  2.3.2 น้้าหนัก 100 เมล็ด 
 จากการสุ่มนับเมล็ดข้าวจ้านวน 100 เมล็ด แล้วชั่งน้้าหนัก พบว่า น้้าหนัก 100 เมล็ดของทุกกรรมวิธี
ทดลองในแปลงทดลองที่ 1 อ้าเภอปาย ทั้ง 2 ปี ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองมีน้้าหนักเมล็ดเฉลี่ยอยู่ในช่วง 2.9–3.2 กรัม 
และไม่แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ โดยกรรมวิธีที่ 4 AP1 ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 6-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-
K2O ต่อไร่ มีน้้าหนัก 100 เมล็ด สูงที่สุด คือ 3.2 กรัม ส่วนในแปลงทดลองที่ 2 อ้าเภอเมือง ปี พ.ศ. 2562 ข้าวไร่
พันธุ์พ้ืนเมืองมีน้้าหนักเมล็ดเฉลี่ยอยู่ในช่วง 2.2–2.6 กรัม และแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญยิ่งทางสถิติ ส่วนปี พ.ศ.
2563 ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองมีน้้าหนักเมล็ดเฉลี่ยอยู่ในช่วง 2.8–3.4 กรัม ซึ่งสูงกว่าปี พ.ศ. 2562 แต่ไม่แตกต่างกัน
อย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ ดังแสดงในตารางที่ 2 
  2.3.3 จ้านวนต้นต่อกอ 
 จ้านวนต้นต่อกอเป็นหนึ่งในองค์ประกอบผลผลิตที่จะชี้ให้เห็นถึงปัจจัยที่ใส่ลงไปในการทดลองว่ามีผลต่อ
ผลผลิตข้าวอย่างไร จากตารางที่ 2 ชี้ให้เห็นว่า ในแปลงทดลองที่ 1 อ้าเภอปาย ในปี พ.ศ. 2562 กรรมวิธีที่ 1  
ไม่ใส่ปุ๋ย (control) ท้าให้ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองมีจ้านวนต้นต่อกอสูงที่สุด คือ 14 ต้น แต่ไม่แตกต่างกับกรรมวิธีที่ 2 
ปุ๋ยเคมีอัตรา 6-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ และกรรมวิธีที่ 3 DASF04005 ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 6-3-3 
กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ที่ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองมีจ้านวนต้นต่อกอ 12 และ 13 ต้น ตามล้าดับ นอกจากนี้ยัง
พบว่ากรรมวิธีที่ 3 DASF04005 ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 6-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ และกรรมวิธีที่ 4 AP1
ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 6-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ซึ่งใช้เชื้อสกุล Azospirillum เหมือนกัน มีจ้านวนต้นต่อ
กอเท่ากัน คือ 11 ต้น ส่วนในปี พ.ศ. 2563 พบว่าให้ผลการทดลองใกล้เคียงกับปี พ.ศ. 2562 และทุกกรรมวิธี
ทดลองไม่แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ (ตารางท่ี 2)   
 การทดลองแปลงทดลองที่ 2 อ้าเภอเมือง ปี พ.ศ. 2562 พบว่า ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองที่ปลูกในทุกกรรมวิธีมี
จ้านวนต้นต่อกอสูงกว่าแปลงทดลองที่ 1 และไม่แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ โดยกรรมวิธีที่ 4AP1 ร่วมกับ
ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ท้าให้ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองมีจ้านวนต้นต่อกอสูงที่สุด คือ 35 ต้น 
รองลงมา คือ กรรมวิธีที่ 2 ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ และกรรมวิธีที่ 3 DASF04005 ร่วมกับ
ปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ที่มีจ้านวนต้นต่อกอเท่ากัน คือ 28 ต้น ดังแสดงในตารางที่ 2 
นอกจากนี้ยังพบว่า การทดลองในปี พ.ศ. 2563 ทุกกรรมวิธีทดลองมีจ้านวนต้นต่อกอน้อยกว่าปี พ.ศ. 2562 โดย
กรรมวิธีที่ 4 AP1 ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่มีจ้านวนต้นต่อกอสูงสุด คือ 7 ต้น 
  2.3.4 จ้านวนรวงต่อกอ 
  จากตารางที่ 2 พบว่า ข้าวไร่พันธุ์ พ้ืนเมืองที่ปลูกในแปลงทดลองที่ 1 อ้าเภอปาย ในปี พ.ศ. 2562  
ทุกกรรมวิธีมีปริมาณจ้านวนรวงต่อกอแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญยิ่งทางสถิติ โดยกรรมวิธีที่ 1 ไม่ใส่ปุ๋ย (control) 
มีจ้านวนรวงต่อกอสูงที่สุด คือ 14 รวงต่อกอ แต่ไม่แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ กับกรรมวิธีที่ 2 ปุ๋ยเคมี
อัตรา 6-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ และกรรมวิธีที่ 3 DASF04005 ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 6-3-3 กิโลกรัม  
N-P2O5-K2O ต่อไร่ ที่มีจ้านวนรวงต่อกอ เท่ากับ 12 และ 13 รวง ตามล้าดับ  ส่วนในแปลงทดลองที่ 2 อ้าเภอเมือง 
พบว่า ทุกกรรมวิธีไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติ โดยกรรมวิธีที่ 4 AP1 ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-3 กิโลกรัม N-
P2O5-K2O ต่อไร่ ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองมีจ้านวนรวงต่อกอสูงที่สุด คือ 22 รวง รองลงมา คือ กรรมวิธีที่ 5 AT1 
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ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 3-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ที่มีจ้านวนรวงต่อกอ 20 รวง ดังแสดงในตารางที่ 2 
นอกจากนี้ยังพบว่าทุกกรรมวิธีทดลองของแปลงทดลองที่ 2 อ้าเภอเมือง ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองมีจ้านวนรวงต่อกอสูง
กว่าแปลงทดลองที่ 1 อ้าเภอปายดังแสดงในตารางที่ 2 
  การทดลองปี พ.ศ. 2563 พบว่า การทดลองในแปลงที่ 1 อ้าเภอปาย ให้ผลใกล้เคียงกับการทดลองในปี 
พ.ศ. 2562 โดยกรรมวิธีที่ 1 ไม่ใส่ปุ๋ย (control) มีจ้านวนรวงต่อกอสูงที่สุด คือ 13 รวงต่อกอแต่ไม่แตกต่างกัน
อย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติส่วนในแปลงทดลองที่ 2 อ้าเภอเมือง ทุกกรรมวิธีทดลองไม่มีแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญ
ทางสถิติ (ตารางที่ 2) 
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ตารางที่ 2 ความสูงวันเก็บเกี่ยว ผลผลิต น้้าหนัก 100 เมล็ด จ้านวนต้นต่อกอ จ้านวนรวงต่อกอ และจ้านวนเมล็ดต่อรวง ของข้าวพันธุ์พ้ืนเมืองที่ปลูก ณ แปลงเกษตรกร 
อ้าเภอปาย และอ้าเภอเมือง จังหวัดแม่ฮ่องสอน ปี พ.ศ. 2562–2563 
 

กรรมวิธีทดลอง 

ความสูงวันเก็บเกี่ยว ผลผลิต น้้าหนัก 100 เมล็ด 
จ้านวนต้น/กอ จ้านวนรวง/กอ 

เซนติเมตร กิโลกรัม/ไร่ กรัม 

2562 2563 2562 2563 2562 2563 2562 2563 2562 2563 

แปลงที่ 1 อ้าเภอปาย          
 

1. ไม่ใสปุ่๋ย 119.3 b 149.1 a 241 b 332 3.1 3.1 14 a 14 14 a 13 

2. ใส่ปุ๋ยเคมี 6-3-3 กิโลกรมั N-P2O5-K2O ต่อไร่ 128.7 a 122.9 b 337 ab 360 3.0 3.2 12 ab 14 12 ab 11 

3. DASF04005 + 6-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ 116.2 b 116.9 b 219 b 323 3.1 3.2 11 b 12 11 b 10 

4. AP1 + 6-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ 122.7 ab 111.7 b 266 b 347 3.2 3.2 11 b 10 11 b 8 

5. AT1 + 6-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ 130.6 a 112.7 b 395 a 339 2.9 3.0 13 a 12 13 a 10 

CV (%) 4.49* 9.40* 20.76** 9.00 6.79 10.37 9.73* 20.44 9.69** 19.24 

แปลงที่ 2 อ้าเภอเมือง          
 

1. ไม่ใสปุ่๋ย 90.7 b 94.6 b 170 252 b 2.4 a 2.8 25 6 17 3 

2. ใส่ปุ๋ยเคมี 3-3-3 กิโลกรมั N-P2O5-K2O ต่อไร่ 91.4 b 113.1 a 128 343 a 2.4 a 3.4 28 6 17 5 

3. DASF04005 + 3-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ 112.7 a 108.8 ab 205 309 ab 2.5 a 3.0 28 5 19 4 

4. AP1 + 3-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ 89.6 b 115.8 a 75 350 a 2.2 b 3.3 35 7 22 5 

5. AT1 + 3-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ 92.2 b 108.1 ab 207 346 a 2.6 a 3.3 26 5 20 4 

CV (%) 6.84** 4.77** 42.58 11.24* 4.27** 9.47 19.77 23.10 21.01 23.08 
 

หมายเหตุ :* ตัวอักษรที่เหมือนกันไม่แตกต่างกันทางสถิติ ท่ีระดับความเช่ือมั่น 95%โดย DMRT 
    ** ตัวอักษรที่เหมือนกันไม่แตกต่างกันทางสถิติ ท่ีระดับความเช่ือมั่น 99%โดย DMRT 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



174 

    2.4. ประชากรแบคทีเรีย 
 การทดลองนี้ก่อนเริ่มท้าการทดลองได้ท้าการสุ่มเก็บตัวอย่างดินเพ่ือนับจ้านวนประชากรแบคทีเรียทั้งสอง
ชนิด คือ Azospirillum sp. และ Azotobacter sp. โดยในปี พ.ศ. 2562 ผลการทดลองการนับจ้านวนประชากร
ของ Azotobacter sp. ก่อนการทดลองของทั้งสองแปลงทดลองนั้นไม่สามารถตรวจนับได้ นอกจากนี้ยังพบว่า 
จ้านวนประชากรของ Azospirillum sp. ของทั้งสองแปลงทดลองมีปริมาณอยู่ระหว่าง 4.53–5.12 Log10CFU/ml 
ดังแสดงในตารางที่ 3  ซึ่งเมื่อตรวจนับจ้านวนประชากรของแบคทีเรียหลังการเก็บเกี่ยว พบว่า เกือบทุกกรรมวิธีมี
ปริมาณ Azospirillum sp. เพ่ิมขึ้นโดยมีปริมาณอยู่ระหว่าง 3.77–4.80 Log10CFU/ml และไม่สามารถตรวจนับ
จ้านวนประชากรของ Azotobacter sp. ได้ ส่วนประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจนของเชื้อแบคทีเรียในทุกกรรมวิธีมี
ค่าอยู่ระหว่าง 0.016–0.039 µmol C2H2/hr (ตารางที่ 3) การทดลองในปี พ.ศ. 2563 พบว่า จ้านวนประชากร
ของ Azospirillum sp. ก่อนการทดลองของทั้งสองแปลงทดลองมีปริมาณอยู่ระหว่าง 4.78–5.45 Log10CFU/ml 
และจ้านวนประชากรของ Azospirillum sp. หลังการเก็บเก่ียว พบว่า ในแปลงทดลองท่ี 1 อ้าเภอปาย ทุกกรรมวิธี
มีปริมาณ Azospirillum sp. ลดลงโดยมีปริมาณอยู่ระหว่าง 3.16–3.82 Log10CFU/ml และสามารถตรวจนับ
ปริมาณ Azotobacter sp. ได้ โดยมีปริมาณอยู่ระหว่าง 3.53–3.92 Log10CFU/ml และประสิทธิภาพการตรึง
ไนโตรเจนของเชื้อแบคทีเรียในทุกกรรมวิธีมีค่าอยู่ระหว่าง 0.022–0.047 µmol C2H2/hr (ตารางที่ 3) ซึ่งสูงกว่าปี 
พ.ศ. 2562  จากผลการทดลองข้างต้นสอดคล้องกับรายงานของ Bashan and Levanony, (1990), Meunchang 
et al., (2006a), Meunchang et al., (2006b) ที่รายงานว่า โดยทั่วไปหลังการใส่ปุ๋ยชีวภาพปริมาณประชากร
แบคทีเรียจะลดอย่างรวดเร็ว ทั้งนี้เนื่องจากความไม่สม่้าเสมอของสภาพแวดล้อมซึ่งไม่สามารถควบคุมได้ จึงมัก
พบว่าผลการทดลองในสภาพปลอดเชื้อกับในธรรมชาติมีความแตกต่างกันมากส่วนการทดลองในแปลงที่ 2 อ้าเภอ
เมือง พบว่า ทุกกรรมวิธีมีปริมาณ Azospirillum sp. เพ่ิมขึ้นโดยมีปริมาณอยู่ระหว่าง 5.18–6.08 Log10CFU/ml 
และสามารถตรวจนับปริมาณ Azotobacter sp. ได้ โดยมีปริมาณอยู่ระหว่าง 4.62–5.03 Log10CFU/ml และ
ประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจนของเชื้อแบคทีเรียในทุกกรรมวิธีมีค่าอยู่ระหว่าง 0.018–0.038 µmol C2H2/hr 
(ตารางที่  3)  และจากผลการทดลองข้างต้นขัดแย้งกับรายงานของ Bashan and Levanony, (1990) , 
Meunchang et al., (2006a), Meunchang et al., (2006b) ที่รายงานว่า โดยทั่วไปหลังการใส่ปุ๋ยชีวภาพ
ปริมาณประชากรแบคทีเรียจะลดอย่างรวดเร็ว ทั้งนี้เนื่องจากความไม่สม่้าเสมอของสภาพแวดล้อมซึ่งไม่สามารถ
ควบคุมได้ จึงมักพบว่าผลการทดลองในสภาพปลอดเชื้อกับในธรรมชาติมีความแตกต่างกันมาก 
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ตารางท่ี 3 ปริมาณประชากรแบคทีเรียและประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจนณ แปลงเกษตรกร อ้าเภอปาย และอ้าเภอเมือง จังหวัดแม่ฮ่องสอน ปี พ.ศ. 2562–2563 
 

กรรมวิธีทดลอง 

ประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจน  ปริมาณประชากรแบคทีเรียในดิน (Log10CFU/ml) 

(µmol C2H2 /hr) 
Azospirillum sp. Azotobacter sp. 

ก่อนปลูก หลังปลูก ก่อนปลูก หลังปลูก 

2562 2563 2562 2563 2562 2563 2562 2563 2562 2563 

แปลงที่ 1 อ้าเภอปาย  

1. ไม่ใสปุ่๋ย 0.022 ± 0.005 0.047 ± 0.008 5.12 4.80 4.04 3.16 - - - 3.53 

2. ใส่ปุ๋ยเคมี 6-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ 0.027 ± 0.009 0.022 ± 0.005 4.82 5.19 3.87 3.79 - - - 3.77 

3. DASF04005 + 6-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ 0.034 ± 0.007 0.024 ± 0.004 4.92 5.38 4.80 3.18 - - - 3.59 

4. AP1 + 6-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร ่ 0.032 ± 0.002 0.027 ± 0.007 4.79 5.51 4.51 3.82 - - - 3.77 

5. AT1 + 6-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร ่ 0.030 ± 0.020 0.028 ± 0.002 4.53 4.80 3.85 3.18 - - - 3.92 

แปลงที่ 2 อ้าเภอเมือง  

1. ไม่ใสปุ่๋ย 0.023 ± 0.008 0.018 ± 0.004 4.91 4.78 3.85 5.65 - - - 4.62 

2. ใส่ปุ๋ยเคมี 3-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ 0.034 ± 0.012 0.028 ± 0.012 4.75 5.41 3.77 5.47 - - - 4.89 

3. DASF04005 + 3-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ 0.029 ± 0.019 0.038 ± 0.003 4.86 5.45 4.72 6.08 - - - 5.03 

4. AP1 + 3-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร ่ 0.039 ± 0.013 0.034 ± 0.011 4.76 5.44 4.48 5.55 - - - 4.59 

5. AT1 + 3-3-3 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร ่ 0.016 ± 0.013 0.032 ± 0.011 4.86 5.05 4.71 5.18 - - - 4.95 
 

หมายเหตุ:  -  ไม่สามารถตรวจนับได้
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3 การใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชเพื่อเพิ่มผลผลิตข้าวโพดในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการ

เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

3.1. ความอุดมสมบูรณ์ของดิน 
 ผลวิเคราะห์ดินที่ระดับ 0–20 เซนติเมตร ปี 2562 แปลงทดลอง ณ แปลงเกษตรกร อ้าเภอปาย จังหวัด
แม่ฮ่องสอน เนื้อดินเป็นดินร่วนทราย (sandy loam) มีความอุดมสมบูรณ์ต่้า ประกอบด้วย อินทรียวัตถุ 1.60 
เปอร์เซ็นต์ ความเป็นกรด-ด่าง 7.1 ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ (Bray-II) 64 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม โพแทสเซียมที่
แลกเปลี่ยนได้ 145 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม (Table 1) อัตราปุ๋ยตามค่าวิเคราะห์ดินที่ใช้ในการทดลองนี้ อัตรา  
15-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O/ไร่ (กรมวิชาการเกษตร, 2552) ส่วนในปี 2563 ผลวิเคราะห์ดิน พบว่า เนื้อดินเป็น
ดินร่วนทราย (sandy loam) มีความอุดมสมบูรณ์ต่้า ประกอบด้วย อินทรียวัตถุ 1.50 เปอร์เซ็นต์ ความเป็น 
กรด-ด่าง 7.12 ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ (Bray-II) 70 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม โพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 135 
มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม (Table 11) อัตราปุ๋ยตามค่าวิเคราะห์ดินที่ใช้ในการทดลองนี้ อัตรา 15-5-5 กิโลกรัม  
N-P2O5-K2O/ไร่ (กรมวิชาการเกษตร, 2552)  
 แปลงทดลองที่ศูนย์วิจัยและพัฒนาการเกษตรแม่ฮ่องสอน ในปี 2562 ผลวิเคราะห์ดินที่ระดับ 0–20 
เซนติเมตร พบว่า เนื้อดินเป็นดินร่วนทราย (sandy loam) มีความอุดมสมบูรณ์ปานกลาง ประกอบด้วย 
อินทรียวัตถุ 1.90 เปอร์เซ็นต์ ความเป็นกรด-ด่าง 6.85 ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ (Bray-II) 55 มิลลิกรัมต่อ
กิโลกรัม โพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 131 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม (Table 1) อัตราปุ๋ยตามค่าวิเคราะห์ดิน ที่ใช้ใน
การทดลองนี้ อัตรา 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O/ไร่ (กรมวิชาการเกษตร, 2552) ส่วนในปี 2563 พบว่า เนื้อดิน
เป็นดินร่วนทราย (sandy loam) มีความอุดมสมบูรณ์ปานกลาง ประกอบด้วย อินทรียวัตถุ 2.60 เปอร์เซ็นต ์ความ
เป็นกรด-ด่าง 6.80 ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ (Bray-II) 12 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม โพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได ้257 
มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม (Table 11) อัตราปุ๋ยตามค่าวิเคราะห์ดิน ที่ใช้ในการทดลองนี้ อัตรา 10-5-5 กิโลกรัม N-
P2O5-K2O/ไร่ (กรมวิชาการเกษตร, 2552) 
 

Table 1 Basic soil properties at 0-20 cm. depth before planting  
 

Year 
pH1/ 

(water 
1:1) 

Organic Matter2/ 
(%) 

Available P3/ 
(Bray II-P 
mg/kg) 

Exchangeable K4/ 
(mg/kg) 

Chemical fertilizer 
recommendation  

(kg N-P2O5-K2O per rai) 
                 Field 1 at Pai District, Mae Hong Son province  

2562 
2563 

7.10 
7.12 

1.60 
1.50 

64 
70 

145 
135 

15-5-5 
15-5-5 

                Field 2 at Mae Hong Son Agricultural Research and Development Center 

2562 
2563 

6.85 
6.80 

1.90 
2.60 

55 
12 

131 
257 

10-5-5 
10-5-5 

Remark: 1/Analytical method followed by Peech (1965)  
                  2/ Analytical method followed by Walkley and Black (1934) 
                  3/ Analytical method followed by Bray and Kurtz (1945) 
                  4/ Analytical method followed by Thomas (1982) 
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3.2. ความสูงของต้นที่วันเก็บเก่ียว 
 การทดลองปี 2562 ความสูงของข้าวโพดเลี้ยงสัตว์พันธุ์ NH-146 ณ วันเก็บเก่ียว ของทั้งสองแปลง พบว่า 
ทุกกรรมวิธีมีความแตกต่างอย่างมีนัยส้าคัญยิ่งทางสถิติ โดยค่าเฉลี่ยความสูงของแปลงทดลองที่ 2 (ศูนย์วิจัยและ
พัฒนาการเกษตรแม่ฮ่องสอน) สูงกว่าแปลงทดลองที่ 1 (แปลงเกษตรกร อ้าเภอปาย) ดังแสดงใน Table 2 อาจจะ
เป็นผลมาจากแปลงทดลองที่ 2 มีความอุดมสมบูรณ์ของดินสูงกว่าแปลงทดลองที่ 1 (ค่าวิเคราะห์ดิน) โดยพบว่า 
ในแปลงทดลองที่ 1 กรรมวิธีที่  4 แบคทีเรีย A. brasilense (AP1) ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 15-5-5 กิโลกรัม  
N-P2O5-K2O ต่อไร่ ข้าวโพดสูงที่สุด คือ 249.8 เซนติเมตร แต่ไม่แตกต่างทางสถิติกับกรรมวิธีที่ 1 ไม่ใส่ปุ๋ย 
(control)  กรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 15-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ (อัตราแนะน้าตามค่าวิเคราะห์ดิน) และ
กรรมวิธีที่ 5 แบคทีเรีย A. beijerinckii (AT1) ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 15-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ข้าวโพดมี
ความสูง 225.4, 247 และ 246 เซนติเมตร ตามล้าดับ (Table 2) ส่วนในแปลงทดลองที่ 2 พบว่า กรรมวิธีที่ 5 
แบคทีเรีย A. beijerinckii (AT1) ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ข้าวโพดสูงที่สุด คือ 
306.4 เซนติเมตร แต่ไม่แตกต่างทางสถิติกับกรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ (อัตรา
แนะน้าตามค่าวิเคราะห์ดิน) กรรมวิธีที่ 3 แบคทีเรียที่ใช้ในการผลิตปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์ -วัน A. brasilense 
(DASF04003) (แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชชนิดอ้างอิง ) ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 10-5-5 กิโลกรัม  
N-P2O5-K2O ต่อไร่ และกรรมวิธีที่ 4 แบคทีเรีย A. brasilense (AP1) ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 10-5-5 กิโลกรัม  
N-P2O5-K2O ต่อไร่ ข้าวโพดมีความสูง 294.4, 291.6 และ 304.4 เซนติเมตร ตามล้าดับ (Table 2)  และจากการ
ทดลองปี 2563 พบว่า ความสูงของข้าวโพด ณ วันเก็บเก่ียว ของทั้ง 2 แปลง ทุกกรรมวิธีทดลองไม่มีความแตกต่าง
กันทางสถิติ ความสูงของแปลงทดลองที่ 1 อยู่ในช่วง 279.3-314.3 เซนติเมตร โดยกรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 15-5-5 
กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ข้าวโพดสูงที่สุด ส่วนความสูงข้าวโพดแปลงทดลองที่ 2 อยู่ในช่วง 260.7-278.7 
เซนติ เมตร โดยกรรมวิธีที่  5 แบคที เรีย A. beijerinckii (AT1) ร่วมกับปุ๋ย เคมี อัตรา 15-5-5 กิ โลกรัม  
N-P2O5-K2O ต่อไร่ ท้าให้ข้าวโพดสูงที่สุด เช่นเดียวกับรายงานของ Bandahu and Adhikari (2013) ที่รายงานว่า 
Azotobacter จะส่งเสริมการเจริญเติบโตของข้าวโพด เนื่องจากสามารถตรึงไนโตรเจน ผลิต IAA และจิบเบอเรลลิน 

3.3. ผลผลิตและคุณภาพผลผลิต 
  3.3.1 ความยาวฝัก 
 การทดลองในปี 2562 ทุกกรรมวิธีที่ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา
แนะน้า (กรรมวิธีที่ 3, 4 และ 5) ทั้ง 2 แปลงทดลอง ข้าวโพดเลี้ยงมีความยาวฝักเฉลี่ยไม่แตกต่างกันทางสถิติ โดย
ในแปลงที่ 1 แปลงเกษตรกร อ้าเภอปาย พบว่า กรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมีใส่ปุ๋ยเคมี 15-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O 
ต่อไร่ (อัตราแนะน้าตามค่าวิเคราะห์ดิน) มีความยาวฝัก เท่ากับ 17.3 เซนติเมตร โดยที่กรรมวิธีที่ 3 แบคทีเรียที่ใช้
ในการผลิตปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์-วัน A. brasilense (DASF04003) ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 15-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-
K2O ต่อไร่ และกรรมวิธีที่ 4 แบคทีเรีย A. brasilense (AP1) ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 15-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O 
ต่อไร่ และกรรมวิธีที่ 5 แบคทีเรีย A. beijerinckii (AT1) ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 15-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ 
มีความยาวฝัก 15.1, 16.4 และ 17.1 เซนติเมตร ตามล้าดับ (Table 2) ส่วนแปลงทดลองที่ 2 ศูนย์วิจัยและ
พัฒนาการเกษตรแม่ฮ่องสอน ก็ให้ผลไปในทิศทางเดียวกัน คือ กรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมีใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม 
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N-P2O5-K2O ต่อไร่ (อัตราแนะน้าตามค่าวิเคราะห์ดิน) มีความยาวฝัก เท่ากับ 19.4 เซนติเมตร โดยที่กรรมวิธีที่ 3,  
4 และ 5 มีความยาวฝัก 18.6, 19.0 และ 18.7 เซนติเมตร ตามล้าดับ (Table 2) ส่วนการทดลองในปี 2563 พบว่า 
ให้ผลการทดลองเป็นไปในทิศทางเดียวกันกับปี 2562 คือ ทุกกรรมวิธีที่ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของ
พืชร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตราแนะน้า (กรรมวิธีที่ 3, 4 และ 5) ของแปลงทดลองทั้ง 2 แห่ง ข้าวโพดมีความยาวฝักไม่
แตกต่างกันทางสถิติและไม่แตกต่างกับกรรมวิธีที่ 1 ไม่ใส่ปุ๋ย (control) และกรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมีอัตราแนะน้า
ตามค่าวิเคราะห์ดิน 
  3.3.2. น้้าหนักฝักสด 

ข้าวโพดที่ปลูกในแปลงทดลองที่ 1 แปลงเกษตรกร ณ อ้าเภอปาย ปี 2562 และปี 2563 ในทุกกรรมวิธี 
ไม่แตกต่างกันทางสถิติ มีค่าเฉลี่ยของน้้าหนักฝักสดอยู่ระหว่าง 270-358 กิโลกรัมต่อไร่ และ 193-307 กิโลกรัมต่อ
ไร่ ตามล้าดับ (Table 2) ส่วนผลการทดลองในแปลงที่ 2 ศูนย์วิจัยและพัฒนาการเกษตรแม่ฮ่องสอน ปี 2562 ใน
ทุกกรรมวิธีไม่แตกต่างกันทางสถิติ มีค่าเฉลี่ยของน้้าหนักฝักสดอยู่ระหว่าง 488-539 กิโลกรัมต่อไร่ ขณะที่ในปี 
2563 ทุกกรรมวิธีทดลองมีความแตกต่างกันทางสถิติ โดยข้าวโพดมีค่าเฉลี่ยน้้าหนักฝักสดอยู่ระหว่าง 146–196 
กิโลกรัมต่อไร่ โดยกรรมวิธี 5 แบคทีเรีย A. beijerinckii (AT1) ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O 
ต่อไร่ มีน้้าหนักฝักสดข้าวโพดสูงที่สุด เท่ากับ 196 กิโลกรัมต่อไร่ รองลงมาคือ กรรมวิธี 3, 2 และ 4 มีน้้าหนักฝัก
สด 186, 179 และ 153 กิโลกรัมต่อไร่ ขณะที่กรรมวิธี 1 มีน้้าหนักฝักสดข้าวโพดต่้าที่สุด (Table 2) ทั้งนี้พบว่า
ปริมาณผลผลิตข้าวข้าวโพดในปี 2563 ต่้ากว่าปี 2562 อาจเนื่องมาจากภัยแล้ง โดยข้อมูลสภาพภูมิอากาศจากกรม
อุตุนิยมวิทยารายสัปดาห์เดือนมิถุนายน-ตุลาคม ปี 2562 พบว่า อุณหภูมิสูงสุดเฉลี่ยอยู่ระหว่าง 30.31-35.67 
องศาเซลเซียส อุณหภูมิต่้าสุดเฉลี่ยอยู่ระหว่าง 22.08-25.34 องศาเซลเซียส และปริมาณน้้าฝนเฉลี่ยอยู่ระหว่าง 
0.2-19.08 มิลลิเมตร ขณะที่ปี 2563 อุณหภูมิสูงสุดเฉลี่ยอยู่ระหว่าง 30.28-38.72 องศาเซลเซียส อุณหภูมิต่้าสุด
เฉลี่ยอยู่ระหว่าง 22.05-25.23 องศาเซลเซียส และปริมาณน้้าฝนเฉลี่ยอยู่ระหว่าง 0-20.48 มิลลิเมตร ซึ่งปริมาณ
น้้าฝนในปี 2562 มีปริมาณสูงกว่าปี 2563 
  3.3.3. น้้าหนักเมล็ด  
 ข้าวโพดที่ปลูกในแปลงทดลองที่ 1 แปลงเกษตรกร ณ อ้าเภอปาย ปี 2562 และปี 2563 ในทุกกรรมวิธี 
ไม่แตกต่างกันทางสถิติ มีค่าเฉลี่ยของผลผลิตเมล็ดข้าวโพดที่ความชื้น 14 เปอร์เซ็นต์ อยู่ระหว่าง 195-225 
กิโลกรัมต่อไร่ และ 164-261 กิโลกรัมต่อไร่ ตามล้าดับ (Table 2) ส่วนผลการทดลองในแปลงที่ 2 ศูนย์วิจัยและ
พัฒนาการเกษตรแม่ฮ่องสอน ปี 2562 ในทุกกรรมวิธีไม่แตกต่างกันทางสถิติ มีค่าเฉลี่ยของผลผลิตเมล็ดข้าวโพดที่
ความชื้น 14 เปอร์เซ็นต์ อยู่ระหว่าง 350-388 กิโลกรัมต่อไร่ ส่วนผลการทดลองในปี 2563 พบว่า ทุกกรรมวิธี
ทดลองมีความแตกต่างกันทางสถิติ โดยข้าวโพดมีน้้าหนักเมล็ด 124–167 กิโลกรัมต่อไร่ โดยกรรมวิธี 5 แบคทีเรีย 
A. beijerinckii (AT1) ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ มีน้้าหนักเมล็ดสูงที่สุด เท่ากับ 
167 กิโลกรัมต่อไร่ (Table 2) ทั้งนี้น้้าหนักเมล็ดในกรรมวิธีที่ 5 สูงกว่ากรรมวิธีอ่ืน ๆ อาจจะเป็นผลของเชื้อ  
A. beijerinckii มีประสิทธิภาพในการตรึงไนโตรเจนและผลิตสารเร่งการเจริญเติบโตให้กับพืช เช่นเดียวกับรายงาน
ของ Bandahu and Adhikari (2013) พบว่า Azotobacter จะส่งเสริมการเจริญเติบโตของข้าวโพด เนื่องจาก
สามารถตรึงไนโตรเจน ผลิต IAA และจิบเบอเรลลิน 
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  3.3.4. น้้าหนัก 100 เมล็ด 
 น้้าหนัก 100 เมล็ดของข้าวโพดในปี 2562 ของทั้งสองแปลงทดลองในทุกกรรมวิธีไม่มีความแตกต่างกัน
ทางสถิติ โดยกรรมวิธีที่ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตในกรรมวิธี 3, 4 และ 5 ไม่มีความแตกต่างกับกรรมวิธี
ที่ใส่ปุ๋ยเคมีเพียงอย่างเดียวและกรรมวิธีที่ไม่ใส่ปุ๋ย ซึ่งในแปลงทดลองที่ 1 พบว่า กรรมวิธีที่ 1 ไม่ใส่ปุ๋ย (control) มี
น้้าหนัก 100 เมล็ด เท่ากับ 33.6 กรัม (Table 2) ส่วนในแปลงทดลองที่  2 พบว่า กรรมวิธีที่  แบคทีเรีย  
A. beijerinckii (AT1) ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตรา 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ข้าวโพด 100 เมล็ด มีน้้าหนัก
เท่ากับ 37.2 กรัม ส่วนการทดลองในปี 2563 พบว่า ในแปลงทดลองที่ 1 ทุกกรรมวิธีทดลองมีความแตกต่างกัน
ทางสถิติ โดยกรรมวิธีที่ 1 ไม่ใส่ปุ๋ย มีน้้าหนัก 100 เมล็ด เท่ากับ 38.0 กรัม แต่ไม่แตกต่างกับกรรมวิธีใส่แบคทีเรีย
ส่งเสริมการเจริญเติบโตในกรรมวิธี 3, 4 และ 5 โดยมีน้้าหนัก 100 เมล็ด 36.7, 37 และ 36.7 ตามล้าดับ ซึ่งไม่
สอดคล้องกับรายงานของ Peng et al. (2013) และ Revolti et al. (2018) ที่พบว่ า  Azotobacter และ 
Azospirillum สามารถเพ่ิมความสูง น้้าหนักสด และผลผลิตข้าวโพด และผลการทดลองในแปลงที่ 2 พบว่า ทุก
กรรมวิธีทดลองไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติ โดยมีค่าเฉลี่ยข้าวโพด 100 เมล็ดมีน้้าหนักอยู่ระหว่าง 32.3 -34.8 
กรัม (Table 2)  
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Table 2  Height, ear length, yield with husk, yield without husk, grain weight and 100-grain weight of maize variety NH-146 in field during 2562-
2563 in Mae Hong Son province 

 

Treatment 
Height (cm) 

Ear length 
(cm) 

Ear weight with 
husk  (kg/rai)  

Grain weight1/ 
(kg/rai) 

100-grain weight 
(g) 

2562 2563 2562 2563 2562 2563 2562 2563 2562 2563 

                                                                   Field 1 at Pai District, Mae Hong Son province  

1. Control 225.4 ab 279.3 16.3 17.9 287 193 209 164 33.6 38.0 a 
2. 15-5-5 kg N-P2O5-K2O per rai 247.0 a 314.3 17.3 17.0 358 246 246 210 33.4 35.2 b 
3. DASF04003 + 15-5-5 kg N-P2O5-K2O per rai 203.4 b 297.3 15.1 18.6 270 274 195 233 30.8 36.7 ab 
4. AP1 + 15-5-5 kg N-P2O5-K2O per rai 249.8 a 312.3 16.4 17.2 313 243 216 206 33.0 37.0 ab 
5. AT1 + 15-5-5 kg N-P2O5-K2O per rai 246.0 a 299.7 17.1 18.5 318 307 225 261 33.2 36.7 ab 

CV (%) 5.20** 8.04 6.21 3.71 22.22 23.48 19.97 23.38 4.73 10.59* 

                                                                  Field 2 at Mae Hong Son Agricultural Research and Development Center  

1. Control 285.9 b 263.3 18.5 17.2 488 146 c 350 124 c 35.6 34.8 
2. 15-5-5 kg N-P2O5-K2O per rai 294.2 ab 266.0 19.4 17.8 539 179 abc 381 152 abc 35.0 34.8 
3. DASF04003 + 15-5-5 kg N-P2O5-K2O per rai 291.6 ab 260.7 18.6 17.6 537 186 ab 388 158 ab 35.8 35.0 
4. AP1 + 15-5-5 kg N-P2O5-K2O per rai 304.4 a 267.7 19.0 17.2 536 153 bc 384 130 bc 34.9 33.1 
5. AT1 + 15-5-5 kg N-P2O5-K2O per rai 306.4 a 278.7 18.7 16.9 533 196 a 367 167 a 37.2 32.3 

CV (%) 2.52** 4.02 2.55 4.31 13.04 10.52* 14.55 10.59* 4.81 8.04 
 

Remark : *  mean followed by the same letter in column are not significantly different at the 95% confidence level by DMRT 
   ** mean followed by the same letter in column are not significantly different at the 99% confidence level by DMRT 
  1/  indicate 14% grain moisture 
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 3.4. ประชากรแบคทีเรีย 
 ในปี 2562 ก่อนเริ่มท้าการทดลองได้ท้าการสุ่มเก็บตัวอย่างดินเพ่ือนับจ้านวนประชากรแบคทีเรียทั้ง 2 
ชนิด คือ Azospirillum sp. และ Azotobacter sp. โดยจ้านวนประชากรของ Azotobacter sp. ก่อนการ
ทดลองของทั้งสองแปลงทดลองนั้นไม่สามารถตรวจนับได้ นอกจากนี้ยังพบว่า จ้านวนประชากรของ Azospirillum sp. 
ของทั้งสองแปลงทดลองมีปริมาณอยู่ระหว่าง 3.37–4.02 Log10CFU/g ดังแสดงใน Table 3 ซึ่งเมื่อตรวจนับ
จ้านวนประชากรของแบคทีเรียหลังการเก็บเกี่ยว พบว่า เกือบทุกกรรมวิธีมีปริมาณ Azospirillum sp. เพ่ิมข้ึนโดย
มีปริมาณอยู่ระหว่าง 3.85–5.26 Log10CFU/ml และไม่สามารถตรวจนับจ้านวนประชากรของ Azotobacter sp. 
ได้ ซึ่งสอดคล้องกับรายงาน Bashan and Levanony (1990), Meunchang et al. (2006a) และ Meunchang 
et al. (2006b) ที่รายงานว่า โดยทั่วไปหลังการใส่ปุ๋ยชีวภาพปริมาณประชากรแบคทีเรียจะลดอย่างรวดเร็ว ทั้งนี้
เนื่องจากความไม่สม่้าเสมอของสภาพแวดล้อมซึ่งไม่สามารถควบคุมได้ จึงมักพบว่าผลการทดลองในสภาพปลอด
เชื้อกับในธรรมชาติมีความแตกต่างกันมาก ส่วนประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจนของเชื้อแบคทีเรียในทุกกรรมวิธีมี
ค่าอยู่ระหว่าง 0.025–0.039 ไมโครโมลเอทิลีนต่อชั่วโมง ในแปลงที่ 1 กรรมวิธี 4 แบคทีเรีย A. brasilense (AP1) 
ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตราแนะน้า มีประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจนสูงที่สุด ขณะที่กรรมวิธี 5 แบคทีเรีย A. beijerinckii 
(AT1) ร่วมกับปุ๋ยเคมีอัตราแนะน้า มีประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจนต่้าที่สุดทั้ง 2 แปลงทดลอง (Table 3)  ส่วน
ผลการทดลองในปี 2563 พบว่า ก่อนการทดลอง จ้านวนประชากรของ Azospirillum ของแปลงที่ 1 มีปริมาณอยู่
ระหว่าง 4.28–5.46 Log10CFU/g และไม่สามารถตรวจนับจ้านวนประชากรของ Azotobacter ได้เช่นเดิม และ
แปลงที่ 2 มีปริมาณอยู่ระหว่าง 4.76–5.40 Log10CFU/g และหลังการทดลอง พบว่า เกือบทุกกรรมวิธีในแปลง 1 
มีปริมาณ Azospirillum เพ่ิมข้ึน โดยมีปริมาณอยู่ระหว่าง 4.74–5.37 Log10CFU/g และสามารถตรวจนับจ้านวน
ประชากรของ Azotobacter ได้ โดยมีปริมาณอยู่ระหว่าง 3.00–3.37 Log10CFU/g ส่วนในแปลงที่ 2 พบว่า ทุก
กรรมวิธีมีปริมาณ Azospirillum ลดลง โดยมีปริมาณอยู่ระหว่าง 3.54–3.95 Log10CFU/g และสามารถตรวจนับ
จ้านวนประชากรของ Azotobacter ได ้โดยมีปริมาณอยู่ระหว่าง 3.16–3.84 Log10CFU/g ส่วนประสิทธิภาพการ
ตรึงไนโตรเจนของเชื้อแบคทีเรียในทุกกรรมวิธีมีค่าอยู่ระหว่าง 0.018–0.085 ไมโครโมลเอทิลีนต่อชั่วโมง โดย
กรรมวิธี 2 แบคทีเรีย A. brasilense (DASF04003) ในแปลงที่ 1 มีประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจนสูงที่สุด ทั้งนี้
ความหนาแน่นหรือปริมาณของเชื้อ Azotobacter ขึ้นอยู่กับหลายปัจจัย เช่น ปริมาณอินทรียวัตถุ ความเป็นกรด
ด่างของดิน ความชื้นของดิน ปริมาณเกลือในดิน พืชอาศัย จุลินทรีย์ปฏิปักษ์ (antagonistic microorganism) 
อุณหภูมิ และคุณลักษณะของเชื้อเอง (Tchan et al., 1984; Kizilkaya, 2009) ซึ่งปัจจัยต่าง ๆ เหล่านี้อาจมีผล
ท้าให้ไม่สามารถตรวจพบเชื้อในดินได้  ส่วนเชื้อ Azospirillum สามารถเจริญได้ดีที่ pH เป็นกรด (5.7-6.8) 
อุณหภูมิที่เหมาะสมกับการเจริญเติบโตอยู่ระหว่าง 32-40 องศาเซลเซียส และมีพืชอาศัยได้กว่า 113 ชนิด 
(species) เช่น ข้าวโพด ข้าวฟ่าง ข้าว ข้าวสาลี ทานตะวัน อ้อย และพืชอาหารสัตว์ เป็นต้น (Baldani et al., 
1986; Fages and Arsac, 1991; Pereg et al., 2016; Cassan et al., 2020 ) ท้าให้สามารถตรวจพบเชื้อ 
Azospirillum ได้มากกว่า 
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Table 13 Nitrogen fixation efficiency and population density of Azospirillum and Azotobacter in field during 2562-2563   
 

Treatment 

Nitrogen fixing rate 
(µmol C2H2 /hr) 

Population density (Log10CFU/g) 

Azospirillum sp. Azotobacter sp. 

Pre-planting Post-harvesting Pre-planting Post-harvesting 

2562 2563 2562 2563 2562 2563 2562 2563 2562 2563 

                                                                Field 1 at Pai District, Mae Hong Son province 

1. Control 0.029 ± 0.006 0.053 ± 0.012 3.71 4.28 4.28 5.10 - - - 3.15 

2. 15-5-5 kg N-P2O5-K2O per rai 0.030 ± 0.006 0.085 ± 0.007 3.95 4.99 3.95 5.27 - - - 3.23 

3. DASF04003 + 15-5-5 kg N-P2O5-K2O per rai 0.030 ± 0.006 0.042 ± 0.018 3.77 5.46 4.19 4.74 - - - 3.18 

4. AP1 + 15-5-5 kg N-P2O5-K2O per rai 0.037 ± 0.006 0.046 ± 0.001 3.61 5.43 3.95 5.37 - - - 3.00 

5. AT1 + 15-5-5 kg N-P2O5-K2O per rai 0.025 ± 0.019 0.036 ± 0.011 3.66 5.09 3.85 5.06 - - - 3.37 

                                                               Field 2 at Mae Hong Son Agricultural Research and Development Center 

1. Control 0.039 ± 0.011 0.037 ± 0.008 4.02 4.91 4.91 3.70 - - - 3.84 

2. 15-5-5 kg N-P2O5-K2O per rai 0.027 ± 0.006 0.034 ± 0.011 3.92 4.76 5.26 3.74 - - - 3.27 

3. DASF04003 + 15-5-5 kg N-P2O5-K2O per rai 0.029 ± 0.004 0.027 ± 0.010 3.37 5.40 5.00 3.54 - - - 3.79 

4. AP1 + 15-5-5 kg N-P2O5-K2O per rai 0.030 ± 0.007 0.018 ± 0.004 3.83 4.83 4.83 3.83 - - - 3.16 

5. AT1 + 15-5-5 kg N-P2O5-K2O per rai 0.025 ± 0.018 0.019 ± 0.007 3.76 4.91 5.45 3.95 - - - 3.58 

Remark : -  indicate not detectable กร
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4. การใช้จุลินทรีย์ดินเพื่อเพิ่มผลผลิตกระเทียมในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ
บริเวณลุ่มน้้าปาย 

เก็บตัวอย่างดินจากแปลงทดลองบริเวณต้นน้้า และปลายน้้าของลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน วิเคราะห์ธาตุ
อาหารในดินก่อนการปลูกกระเทียม (กรมวิชาการเกษตร, 2544) ตัวอย่างดินจากแปลงทดลอง มีอินทรียวัตถุ 1.89-
2.02 เปอร์เซ็นต์ จัดว่าเป็นดินที่มีความอุดมสมบูรณ์ปานกลางถึงสูง ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 84-92 มิลลิกรัมต่อ
กิโลกรัม อยู่ในระดับปานกลางถึงสูง โพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 189.7-205  มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม อยู่ในระดับสูง 
ผลการวิเคราะห์ธาตุอาหารในดินก่อนการปลูก (ตารางท่ี 1) 

ตารางที่ 1 สมบัติทางเคมีของตัวอย่างดินแปลงกระเทียม 
พื้นที่แปลงทดลอง Organic matter 

(%) 
Available P  

(mg/kg) 
Exchangeable K 

(mg/kg) 
พ้ืนที่ต้นน้้า 2.02 84 205 

พ้ืนที่ปลายน้้า 1.89 92 189.7 
 
 ปลูกกระเทียมครั้งที่ 1 เมื่อเดือนพฤศจิกายน 2561 ใช้พันธุ์พ้ืนเมืองของ จ. แม่ฮ่องสอน ใส่ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 
กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ และแบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชตามกรรมวิธี วัดการเจริญเติบโตในเดือน
มกราคม 2562 เมื่อกระเทียมอายุ 45 วัน ผลการเจริญเติบโตของกระเทียมพบว่าแปลงทดลองต้นน้้า กรรมวิธีที่ 3 ใส่
แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azospirillum brasilense TS13ให้ความสูง น้้าหนักต้นสด น้้าหนักรากสด 
น้้าหนักต้นแห้ง และน้้าหนักรากแห้งมากที่สุด กรรมวิธีที่ 1 ไม่ใส่ปุ๋ย มีประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจนสูงที่สุด แปลง
ทดลองปลายน้้า กรรมวิธีที่ 1 ไม่ใส่ปุ๋ย ให้ความสูงมากที่สุด กรรมวิธีที่ 3 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช 
Azospirillum brasilense TS13 ให้น้้าหนักรากสด น้้าหนักต้นแห้ง น้้าหนักรากแห้ง และประสิทธิภาพการตรึง
ไนโตรเจนสูงที่สุด กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 ให้น้้าหนักต้นสด
มากที่สุด ดังแสดงในตารางที่ 2 และ 3 
 
 
 
 
 
 
 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



184 

 
 

ตารางที ่2 การเจริญเติบโตของกระเทียมในแปลงทดลองบริเวณต้นน้้าลุ่มน้้าปาย ต. แม่นาเติง อ. ปาย จ. แม่ฮ่องสอน 
พ.ศ. 2561 

กรรมวิธ ี ความสูง
ต้น (ซม.) 

น้้าหนักต้น
สด (กรัม) 

น้้าหนัก
รากสด 
(กรัม) 

น้้าหนัก
ต้นแห้ง 
(กรัม) 

น้้าหนัก
รากแห้ง 
(กรัม) 

ประสิทธิภาพการ
ตรึงไนโตรเจน (ไม
โครโมลเอทธิลีน
ต่อชั่วโมงต่อต้น) 

กรรมวิธีที่ 1 ไม่ใส่ปุ๋ย (control) 37.04 ab 22.88 ab 2.99 2.31 ab 0.40 0.44 
กรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม N-
P2O5-K2O ต่อไร่ 

35.71 bc 25.63 a 3.21 2.57 a 0.40 0.33 

ก ร รม วิ ธี ที่  3  ใ ส่ แ บ คที เ รี ย ส่ ง เ ส ริ มก า ร
เจริญเติบโตของพืช Azospirillum brasilense 
TS13 

38.72 a 26.38 a 3.31 2.57 a 0.46 0.33 

ก ร รม วิ ธี ที่  4  ใ ส่ แ บ คที เ รี ย ส่ ง เ ส ริ มก า ร
เจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 

36.05 
abc 

20.25 b 2.73 2.18 ab 0.40 0.32 

ก ร รม วิ ธี ที่  5  ใ ส่ แ บ คที เ รี ย ส่ ง เ ส ริ มก า ร
เจริญเติบโตของพืช Azospirillum sp. AP1 

34.19 c 19.75 b 2.57 2.08 b 0.31 0.43 

cv 12.90 19.85 23.08 15.66 47.02 33.12 
       

ตารางที่ 3 การเจริญเติบโตของกระเทียมในแปลงทดลองบริเวณปลายน้้าลุ่มน้้าปาย ต. ผาบ่อง อ. เมือง จ. 
แม่ฮ่องสอน พ.ศ. 2561 

กรรมวิธ ี ความสูง
ต้น (ซม.) 

น้้าหนักต้นสด 
(กรัม) 

น้้าหนัก
รากสด 
(กรัม) 

น้้าหนัก
ต้นแห้ง 
(กรัม) 

น้้าหนัก
รากแห้ง 
(กรัม) 

ประสิทธิภาพการ
ตรึงไนโตรเจน (ไม
โครโมลเอทธิลีนต่อ

ชั่วโมงต่อต้น) 
กรรมวิธีที่ 1 ไม่ใส่ปุ๋ย 
(control) 

37.44 a 23.50 2.89 2.13 0.35 0.27 

กรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-
5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ 

34.01 b 20.75 2.88 2.07 0.37 0.35 

กรรมวิธีที่ 3 ใส่แบคทีเรีย
ส่งเสริมการเจริญเติบโตของ
พืช Azospirillum 
brasilense TS13 

34.33  23.25 3.48 2.28 0.46 0.45 

กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรีย
ส่งเสริมการเจริญเติบโตของ
พืช Azotobacter sp. AT9 

36.76 ab 24.13 3.03 2.24 0.36 0.43 

กรรมวิธีที่ 5 ใส่แบคทีเรีย
ส่งเสริมการเจริญเติบโตของ
พืช Azospirillum sp. AP1 

34.86 ab 21.00 3.28 2.10 0.44 0.36 

CV 14.47 18.64 27.99 18.65 36.44 48.80 
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ผลผลิตกระเทียมจากแปลงทดลองต้นน้้าปายพบว่ากรรมวิธีที่ 3 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช 
Azospirillum brasilense TS13 ให้ผลผลิตน้้าหนักสดต่อไร่มากที่สุด 2,435 กิโลกรัมต่อไร่ แตกต่างทางสถิติกับ
กรรมวิธีที่ 1 ไม่ใส่ปุ๋ยเคมี และกรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 แต่
ไม่แตกต่างกับกรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ และกรรมวิธีที่ 5 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช Azospirillum sp. AP1 น้้าหนักใบแห้งและรากแห้ง ไม่แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ 
น้้าหนักหัวแห้ง กรรมวิธีที่ 3 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azospirillum brasilense TS13 ให้
น้้าหนักหัวแห้งมากท่ีสุด 31.53 กรัม แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ (ตารางท่ี 4) 
 
ตารางที่ 4 ผลผลิตของกระเทียมในแปลงทดลองบริเวณต้นน้้าลุ่มน้้าปาย ต. แม่นาเติง อ. ปาย จ. แม่ฮ่องสอน พ.ศ. 

2561 
กรรมวิธ ี นน.ผลผลติ/ไร ่

(กิโลกรัม) 
นน.ใบ
แห้ง 
(กรัม) 

นน.หัวแห้ง 
(กรัม) 

นน.รากแห้ง 
(กรัม) 

กรรมวิธีท่ี 1 ไม่ใส่ปุย๋ (control) 1,473 b 8.14 23.18 b 1.81 

กรรมวิธีท่ี 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร ่ 2,313 a 9.57 27.16 ab 2.26 

กรรมวิธีท่ี 3 ใส่แบคทีเรยีส่งเสริมการเจรญิเติบโตของพืช 
Azospirillum brasilense TS13 

2,435 a 9.60 31.53 a 2.23 

กรรมวิธีท่ี 4 ใส่แบคทีเรยีส่งเสริมการเจรญิเติบโตของพืช 
Azotobacter sp. AT9 

1,496 b 7.61 26.34 b 2.43 

กรรมวิธีท่ี 5 ใส่แบคทีเรยีส่งเสริมการเจรญิเติบโตของพืช 
Azospirillum sp. AP1 

2,180 a 9.18 27.84 ab 1.65 

CV 12.57 18.20 8.28 27.81 
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ผลผลิตกระเทียมจากแปลงทดลองปลายน้้าปายพบว่ากรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของ
พืช Azotobacter sp. AT9 ให้ผลผลิตน้้าหนักสดต่อไร่มากที่สุด 3,245 กิโลกรัมต่อไร่ แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญ
ทางสถิติ กรรมวิธีที่ 5 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azospirillum sp. AP1 ให้น้้าหนักใบแห้งมากที่สุด 
แต่ไม่แตกต่างกันทางสถิติ กรรมวิธีที่ 3 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azospirillum brasilense TS13 
ให้น้้าหนักหัวแห้งมากที่สุด และกรรมวิธีที่ 5 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azospirillum sp. AP1 ให้
น้้าหนักรากแห้งมากที่สุด แต่ไม่แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ (ตารางท่ี 5) 
 
ตารางที่ 5 ผลผลิตของกระเทียมในแปลงทดลองบริเวณปลายน้้าลุ่มน้้าปาย ต. ผาบ่อง อ. เมือง จ. แม่ฮ่องสอน พ.ศ. 

2561 
กรรมวิธ ี นน.ผลผลติ/ไร ่

(กิโลกรัม) 
นน.ใบแห้ง

(กรัม) 
นน.หัวแห้ง 

(กรัม) 
นน.รากแห้ง 

(กรัม) 

กรรมวิธีท่ี 1 ไม่ใส่ปุย๋ (control) 2,185 b 16.43 33.61 2.31 

กรรมวิธีท่ี 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร ่ 2,635 ab 16.13 29.78 2.27 

กรรมวิธีท่ี 3 ใส่แบคทีเรยีส่งเสริมการเจรญิเติบโตของพืช 
Azospirillum brasilense TS13 

2,700 ab 16.39 37.64 2.09 

กรรมวิธีท่ี 4 ใส่แบคทีเรยีส่งเสริมการเจรญิเติบโตของพืช 
Azotobacter sp. AT9 

3,245 a 19.27 37.1 2.05 

กรรมวิธีท่ี 5 ใส่แบคทีเรยีส่งเสริมการเจรญิเติบโตของพืช 
Azospirillum sp. AP1 

2,525 b 20.31 36.59 2.34 

CV 11.14 15.34 14.53 29.10 
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ปลูกกระเทียมครั้งที่ 2 เมื่อเดือนพฤศจิกายน 2562 โดยใช้พันธุ์พ้ืนเมืองของ จ. แม่ฮ่องสอน 2561 ใช้พันธุ์
พ้ืนเมืองของ จ. แม่ฮ่องสอน ใส่ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ และแบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโต
ของพืชตามกรรมวิธี วัดการเจริญเติบโตในเดือนมกราคม 2563 เมื่อกระเทียมอายุ 50 วัน แปลงทดลองต้นน้้าปาย ผล
การทดลองพบว่าน้้าหนักต้นสด น้้าหนักต้นสด น้้าหนักต้นแห้ง น้้าหนักรากสด น้้าหนักรากแห้ง ประสิทธิภาพการตรึง
ไนโตรเจนในทุกกรรมวิธีไม่แตกต่างกันทางสถิติ ยกเว้นความสูงต้น กรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-
K2O ต่อไร่ มีความสูงต้นมากสุดที่ 40 ซม. แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ (ตารางท่ี 6) 

 
ตารางที่ 6 การเจริญเติบโตของกระเทียมในแปลงทดลองบริเวณต้นน้้าลุ่มน้้าปาย ต. แม่นาเติง อ. ปาย จ. แม่ฮ่องสอน 

พ.ศ. 2562 
กรรมวิธ ี ความสูงต้น 

(ซม.) 
น้้าหนักต้น
สด (กรัม) 

น้้าหนักราก
สด (กรัม) 

น้้าหนักต้น
แห้ง (กรัม) 

น้้าหนักราก
แห้ง (กรัม) 

ประสิทธิภาพ
การตรึง

ไนโตรเจน    
(ไมโครโมลเอ

ทธิลีนต่อ
ช่ัวโมงต่อต้น) 

กรรมวิธีท่ี 1 ไม่ใส่ปุ๋ย (control) 37 b 36.38 2.64 2.50 0.55 0.0650 
กรรมวิธีท่ี 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรมั 
N-P2O5-K2O ต่อไร่ 

40 a 46.50 3.05 3.25 0.60 0.0675 

กรรมวิธีที่ 3 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการ
เ จริญ เติบ โตของพื ช  Azospirillum 
brasilense TS13 

38 ab 42.88 3.38 2.95 0.73 0.0825 

กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. 
AT9 

39 ab 39.13 2.37 2.71 0.43 0.0488 

กรรมวิธีที่ 5 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช Azospirillum sp. 
AP1 

37 b 41.75 3.26 3.14 0.79 0.0888 

CV. 7.31 21.46 34.81 18.82 42.09 42.72 
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 แปลงทดลองปลายน้้าปาย ผลการทดลองพบว่าความสูง น้้าหนักต้นสด น้้าหนักต้นแห้ง น้้าหนักรากสด 
น้้าหนักรากแห้ง ประสิทธิภาพการตรึงไนโตรเจน ในทุกกรรมวิธีไม่แตกต่างกันทางสถิติ (ตารางท่ี 7) 
 
ตารางที่ 7 การเจริญเติบโตของกระเทียมในแปลงทดลองบริเวณปลายน้้าลุ่มน้้าปาย ต. ผาบ่อง อ. เมือง จ. 

แม่ฮ่องสอน พ.ศ. 2562 
กรรมวิธ ี ความสูงต้น 

(ซม.) 
น้้าหนักต้นสด 

(กรัม) 
น้้าหนักราก
สด (กรัม) 

น้้าหนักต้น
แห้ง (กรัม) 

น้้าหนักราก
แห้ง (กรัม) 

ประสิทธิภาพ
การตรึง

ไนโตรเจน    
(ไมโครโมลเอ

ทธิลีนต่อ
ช่ัวโมงต่อต้น) 

กรรมวิธีท่ี 1 ไม่ใส่ปุ๋ย (control) 43.3 43.50 3.98 3.29 0.70 0.2796 
กรรมวิธีที่  2 ใส่ปุ๋ ย เคมี  10 -5-5 
กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ 

45.9 56.88 4.08 3.65 0.67 0.2279 

กรรมวิธีท่ี 3 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช Azospirillum 
brasilense TS13 

43.9 52.13 4.46 4.10 0.69 0.2460 

กรรมวิธีท่ี 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช Azotobacter 
sp. AT9 

44.6 52.00 4.10 3.87 0.62 0.1954 

กรรมวิธีท่ี 5 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช Azospirillum 
sp. AP1 

43.7 51.63 4.11 3.83 0.64 0.2221 

CV. 6.29 16.97 22.67 20.66 30.58 32.06 
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ผลผลิตกระเทียมจากแปลงทดลองต้นน้้าปายพบว่ากรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อ
ไร่ ให้ผลผลิตน้้าหนักสดต่อไร่มากที่สุด 2,170 กิโลกรัมต่อไร่ แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ ผลผลิตกระเทียม
จากแปลงทดลองปลายน้้าปายพบว่าทุกกรรมวิธีไม่แตกต่างกันทางสถิติ แต่กรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม N-
P2O5-K2O ต่อไร่ ให้ผลผลิตมากที่สุด 3,076 กิโลกรัมต่อไร่ (ตารางท่ี 8) 
 

ตารางที่ 8 ผลผลิตของกระเทียมในแปลงทดลองบริเวณลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน พ.ศ. 2562 
 

กรรมวิธ ี นน.ผลผลติ/ไร ่(กิโลกรัม) 

 ต้นน้้า ปลายน้้า 

กรรมวิธีท่ี 1 ไม่ใส่ปุย๋ (control) 1,660 b 2,231 

กรรมวิธีท่ี 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม N-
P2O5-K2O ต่อไร ่

2,170 a 3,076 

กรรมวิธีท่ี 3 ใส่แบคทีเรยีส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช Azospirillum 
brasilense TS13 

1,590 c 2,933 

กรรมวิธีท่ี 4 ใส่แบคทีเรยีส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 

1,670 b 2,649 

กรรมวิธีท่ี 5 ใส่แบคทีเรยีส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช Azospirillum sp. AP1 

1,620 b 3,004 

CV 8.2 16.12 

 
การสะสมธาตุอาหาร ในราก หัว และใบ ของกระเทียมจากแปลงทดลองต้นน้้าปาย พบว่า การสะสม

ไนโตรเจน ฟอสฟอรัส และโพแทสเซียมในราก ไม่แตกต่างกันทางสถิติ ในหัวการสะสมฟอสฟอรัสไม่แตกต่างกันทาง
สถิติ แต่การสะสมไนโตรเจน และโพแทสเซียมแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริม
การเจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 มีการสะสมไนโตรเจน และโพแทสเซียมมากที่สุดที่ 1.63 % และ 
1.29 % ตามล้าดับ ในใบการสะสมโพแทสเซียม ไม่แตกต่างกันทางสถิติ กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 มีการสะสมไนโตรเจน และฟอสฟอรัสมากที่สุดที่ 0.91 % และ 20 % 
แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ ตามล้าดับ (ตารางท่ี 9) 
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ตารางที่ 9 การสะสมธาตุอาหารของกระเทียมในแปลงทดลองต้นน้้าลุ่มน้้าปาย ต. แม่นาเติง อ. ปาย จ. แม่ฮ่องสอน 
 

กรรมวิธ ี ราก หัว ใบ 

 Total 
N (%) 

Total 
P (%) 

Total 
K (%) 

Total N 
(%) 

Total 
P (%) 

Total 
K (%) 

Total 
N (%) 

Total 
P (%) 

Total 
K (%) 

กรรมวิธีที่ 1 ไม่ใส่ปุ๋ย 
(control) 

0.81 0.15 1.17 1.49 ab 0.40 1.23 
ab 

0.87 
ab 

0.20 a 2.23 

กรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 
10-5-5 กิ โลกรัม N-
P2O5-K2O ต่อไร่ 

0.91 0.14 1.13 1.59 a 0.37 1.15 b 0.83 
ab 

0.15 c 2.21 

ก ร ร ม วิ ธี ที่  3  ใ ส่
แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช 
Azospirillum 
brasilense TS13 

0.86 0.14 1.10 1.56 a 0.40 1.20 
ab 

0.88 
ab 

0.17 
bc 

2.01 

ก ร ร ม วิ ธี ที่  4  ใ ส่
แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช 
Azotobacter sp. 
AT9 

0.81 0.13 1.06 1.63 a 0.42 1.29 a 0.91 a 0.20 a 2.24 

ก ร ร ม วิ ธี ที่  5  ใ ส่
แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช 
Azospirillum sp. AP1 

0.81 0.14 1.06 1.35 b 0.38 1.28 a 0.77 b 0.16 c 2.13 

CV. 9.48 15.65 10.18 6.82 8.79 6.30 9.92 12.69 7.00 
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การสะสมธาตุอาหาร ในราก หัว และใบ ของกระเทียมจากแปลงทดลองปลายน้้าปาย พบว่าการสะสม
ฟอสฟอรัส และโพแทสเซียมในราก ไม่แตกต่างกันทางสถิติ ในหัวการสะสมฟอสฟอรัส  และโพแทสเซียมไม่แตกต่าง
กันทางสถิติ แต่การสะสมไนโตรเจนพบว่า กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azotobacter 
sp. AT9 สะสมไนโตรเจนมากที่สุดที่ 2.41 % แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ ในใบการสะสมโพแทสเซียมไม่
แตกต่างกันทางสถิติ แต่การสะสมไนโตรเจนในกรรมวิธีที่  5 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช 
Azospirillum sp. AP1 มากที่สุดที่ 0.94 % แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ การสะสมฟอสฟอรัสในกรรมวิธีที่ 
5 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azospirillum sp. AP1 มากที่สุดที่ 1.6 % แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญ
ทางสถิติ (ตารางท่ี 10) 

 
ตารางที่ 10 การสะสมธาตุอาหารของกระเทียมในแปลงทดลองปลายน้้าลุ่มน้้าปาย ต. ผาบ่อง อ. เมือง จ. แม่ฮ่องสอน 
 

กรรมวิธ ี ราก หัว ใบ 

 Total N 
(%) 

Total P 
(%) 

Total K 
(%) 

Total N 
(%) 

Total P 
(%) 

Total K 
(%) 

Total N 
(%) 

Total P 
(%) 

Total 
K (%) 

กรรมวิธีที่  1 ไม่ ใส่ปุ๋ ย 
(control) 

0.89 b 0.12 1.41 1.60 b 0.31 1.25 0.84 ab 0.15 a 2.30 

กรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 
1 0 - 5 - 5  กิ โ ลก รั ม  N-
P2O5-K2O ต่อไร่ 

0.88 b 0.10 1.39 1.77 ab 0.35 1.26 0.80 b 0.12 b 2.30 

กรรมวิธีที่ 3 ใส่แบคทีเรีย
ส่งเสริมการเจริญเติบโต
ข อ งพื ช  Azospirillum 
brasilense TS13 

0.83 b 0.11 1.32 1.76 ab 0.35 1.30 0.86 ab 0.15 ab 2.20 

กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรีย
ส่งเสริมการเจริญเติบโต
ขอ งพื ช  Azotobacter 
sp. AT9 

0.93 ab 0.13 1.40 2.41 a 0.36 1.31 0.88 ab 0.16 a 2.19 

กรรมวิธีที่ 5 ใส่แบคทีเรีย
ส่งเสริมการเจริญเติบโต
ข อ งพื ช  Azospirillum 
sp. AP1 

1.09 a 0.13 1.25 1.67 ab 0.34 0.97 0.94 a 0.14 ab 2.23 

CV. 13.63 23.34 13.29 26.46 9.43 21.79 10.44 10.56 9.11 
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สรุปผลการวิจัย และข้อเสนอแนะ 
 

ผลการทดลองใช้ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมที่ผลิตจากเชื้อไรโซเบียมที่แยกจากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปายในการเพ่ิมผลผลิตถั่ว
เหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน ในพ้ืนที่ของศูนย์วิจัยและพัฒนาการเกษตรแม่ฮ่องสอน จากผลการวิเคราะห์
ธาตุอาหารพืชในดินที่ใช้ปลูกถั่วพบว่าดินมีค่าอินทรียวัตถุ ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ และโพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยน
ได้ค่อนข้างสูงเมื่อพิจารณาจากค้าแนะน้าการใช้ปุ๋ยในการผลิตถั่วเหลืองของกรมวิชาการเกษตร การปลูกถ่ัวครั้งนี้ควร
ใส่ปุ๋ยเคมีในอัตรา 0-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O  ต่อไร่ ซึ่งผลการทดลองในครั้งนี้ชี้ให้เห็นว่าจ้านวนปมรากของถั่ว
เหลืองตาแดงในกรรมวิธีที่ไม่มีการใส่ปุ๋ยยูเรียจะมีจ้านวนปมรากมากกว่ากรมมวิธีอ่ืน ๆ ค่าการตรึงไนโตรเจนของถั่ว
เหลืองตาแดงเป็นไปในทิศทางเดียวกันคือกรรมวิธีที่ใส่ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมเพียงอย่างเดียวและกรรมวิธี ที่ใส่ปุ๋ยเคมี
อัตรา 0-3-0 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ร่วมกับปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมมีค่าการตรึงไนโตรเจนสูงกว่ากรรมวิธีอ่ืน ๆ และ
มีความแตกต่างอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติกับกรรมวิธีที่ใสปุ๋ยไนโตรเจนอัตรา 3 กิโลกรัมต่อไร่ การทดลองครั้งนี้พบว่า
ผลผลิตของถั่วเหลืองทั้งสองปีไม่มีความแตกต่างทางสถิติในทุก ๆ กรรมวิธี โดยเฉพาะในกรรมวิธีควบคุมซึ่งเป็น
กรรมวิธีที่ไม่มีการใส่ปุ๋ยใด ๆ แต่กลับให้ผลผลิตที่ค่อนข้างสูงเทียบเท่ากรรมวิธีการใส่ปุ๋ยเคมีหรือปุ๋ยชีวภาพ ชี้ให้เห็น
ว่าสภาพดินที่ใช้ปลูกถ่ัวในครั้งนี้มีปริมาณธาตุอาหารที่เพียงพอต่อการผลิตถั่วเหลืองแม้ไม่มีการใส่ปุ๋ยใด ๆ ผลผลิตก็ยัง
สูง สาเหตุอีกประการคือดินในพ้ืนที่ปลูกถั่วนี้มีปริมาณเชื้อไรโซเบียมอยู่ในดินค่อนข้างมากและอาจเป็นไรโซเบียมที่
สามารถเข้าแข่งขันกับเชื้อไรโซเบียมที่อยู่ในปุ๋ยชีวภาพที่ใช้คลุกเมล็ดปลูกในครั้งนี้ได้เป็นอย่างดี 
 การใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตทั้งสองสกุล คือ Azospirillum sp. และAzotobacter sp. ในการ
ปลูกข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมืองในปี พ.ศ. 2562–2563 ให้ผลไม่แตกต่างกัน และยังพบว่าการใช้แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตทั้งสองสกุลร่วมกับการใส่ปุ๋ยเคมีสามารถช่วยเพ่ิมผลผลิตได ้จึงควรมีการศึกษาต่อในระยะยาวเพ่ือให้ได้ผล
ที่ชัดเจนมากขึ้น 

 การใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตทั้งสองสกุลที่คัดเลือกได้ คือ Azospirillum sp. และ Azotobacter 
sp. และ Azospirillum brasilense (DASF04003) ที่ใช้ในการผลิตปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์-วัน ในการปลูกข้าวโพดเลี้ยง
สัตว์พันธุ์ NH-146 ให้ผลการทดสอบไม่แตกต่างกัน นอกจากนี้ยังพบว่าการใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตทั้งสอง
สกุลร่วมกับการใส่ปุ๋ยเคมีสามารถช่วยเพิ่มผลผลิตและคุณภาพผลผลิตได้ จึงควรมีการศึกษาต่อในระยะยาวเพ่ือให้ได้ผล
การทดสอบที่ชัดเจนมากขึ้น 

ผลผลิตกระเทียมจากแปลงทดลองต้นน้้าปายพบว่ากรรมวิธีที่ 3 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช 
Azospirillum brasilense TS13 ให้ผลผลิตน้้าหนักสดต่อไร่มากที่สุด 2,435 กิโลกรัมต่อไร่ แตกต่างทางสถิติกับ
กรรมวิธีที่ 1 ไม่ใส่ปุ๋ย (control) และกรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. 
AT9 แต่ไม่แตกต่างกับกรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ และกรรมวิธีที่ 5 ใส่แบคทีเรีย
ส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azospirillum sp. AP1 ผลผลิตกระเทียมจากแปลงทดลองปลายน้้าปายพบว่า
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กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 ให้ผลผลิตน้้าหนักสดต่อไร่มากที่สุด 
3,245 กิโลกรัมต่อไร่ แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ กรรมวิธีที่ 5 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช 
Azospirillum sp. AP1 ให้น้้าหนักใบแห้งมากที่สุด แต่ไม่แตกต่างกันทางสถิติ กรรมวิธีที่ 3 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืช Azospirillum brasilense TS13 ให้น้้าหนักหัวแห้งมากที่สุด และกรรมวิธีที่ 5 ใส่แบคทีเรีย
ส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azospirillum sp. AP1 ให้น้้าหนักรากแห้งมากที่สุด แต่ไม่แตกต่างกันอย่างมี
นัยส้าคัญทางสถิติ ผลผลิตกระเทียมจากแปลงทดลองต้นน้้าปายพบว่ากรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม N-
P2O5-K2O ต่อไร่ ให้ผลผลิตน้้าหนักสดต่อไร่มากที่สุด 2,170 กิโลกรัมต่อไร่ แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ 
ผลผลิตกระเทียมจากแปลงทดลองปลายน้้าปายพบว่าทุกกรรมวิธีไม่แตกต่างกันทางสถิติ แต่ กรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 
10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ให้ผลผลิตมากที่สุด 3,076 กิโลกรัมต่อไร่ การสะสมธาตุอาหาร ในราก หัว และ
ใบ ของกระเทียมจากแปลงทดลองต้นน้้าปาย พบว่า การสะสมไนโตรเจน ฟอสฟอรัส และโพแทสเซียมในราก ไม่
แตกต่างกันทางสถิติ ในหัวการสะสมฟอสฟอรัสไม่แตกต่างกันทางสถิติ แต่การสะสมไนโตรเจน และโพแทสเซียม
แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. 
AT9  มีการสะสมไนโตรเจน และโพแทสเซียมมากที่สุดที่ 1.63 % และ 1.29 % ตามล้าดับ ในใบการสะสม
โพแทสเซียม ไม่แตกต่างกันทางสถิติ กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. 
AT9 มีการสะสมไนโตรเจน และฟอสฟอรัสมากที่สุดที่ 0.91 % และ 20 % แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ การ
สะสมธาตุอาหาร ในราก หัว และใบ ของกระเทียมจากแปลงทดลองปลายน้้าปาย พบว่าการสะสมฟอสฟอรัส และ
โพแทสเซียมในราก ไม่แตกต่างกันทางสถิติ ในหัวการสะสมฟอสฟอรัส และโพแทสเซียมไม่แตกต่างกันทางสถิติ แต่
การสะสมไนโตรเจนพบว่า กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 สะสม
ไนโตรเจนมากที่สุดที่ 2.41 % แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ ในใบการสะสมโพแทสเซียมไม่แตกต่างกันทาง
สถิติ แต่การสะสมไนโตรเจน ในกรรมวิธีที่ 5 แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชชนิด B มากที่สุดที่ 0.94 % 
แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ การสะสมฟอสฟอรัสในกรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช 
Azotobacter sp. AT9 มากที่สุดที่ 1.6 % แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ การใช้แบคทีเรียส่งเสริมการ
เจริญเติบโตในการปลูกกระเทียมให้ผลผลิตไม่แตกต่างกัน และให้ผลผลิตกระเทียมใกล้เคียงกับการใช้ปุ๋ยเคมี  
นอกจากนี้การใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตยังจะสามารถลดต้นทุนการผลิตกระเทียมได้แต่ต้องมีการทดลอง
เพ่ือหาผลตอบแทนทางเศรษฐกิจร่วมด้วย 
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บทสรุปและข้อเสนอแนะ 
 

กิจกรรมที่ 1 การศึกษาชีววิทยาและนิเวศวิทยาของจุลินทรีย์ดินในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลง
สภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 
  ประชากรแบคทีเรียของชุมชนแบคทีเรียในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปายมีอัตราส่วนที่แตกต่างกันในแต่ละปี ขึ้นอยู่กับ
สภาพอากาศ สัดส่วนของโครงสร้างประชากรแบคทีเรีย แตกต่างกันตามการใช้ประโยชน์ที่ดิน พ้ืนที่ป่าที่ไม่ถูกรบกวน
จะมีความหลากหลายของประชากรแบคทีเรียมากกว่าพ้ืนที่ท้าการเกษตร นอกจากนี้ข้อมูลประชากรตามการใช้พ้ืนที่
สามารถใช้เป็นข้อมูลเบื้องต้น เพ่ือจัดการใช้ประโยชน์แบคทีเรียให้เหมาะสมในพ้ืนที่ ข้อมลูชุมชนแบคทีเรียในลุ่มน้้าปาย
สามารถใช้ในการท้านายแนวโน้มของจ้านวนประชากรและชนิดของแบคทีเรียในลุ่มน้้าปาย เพ่ือใช้ในการจัดการแบคทีเรียที่มี
ประโยชน์ทางการเกษตร และน้าไปพัฒนาเป็นผลิตภัณฑ์จากแบคทีเรียเพ่ือใช้ในการเพ่ิมศักยภาพการผลิตพืชในลุ่มน้้าปายต่อไป 
เชื้อราที่พบทั่วไปมีความหลากหลายและยังคงมีความสมบูรณ์ โดยตัวอย่างดินทั้งในป่าและทางการเกษตรมีเชื้อราที่
ส้าคัญ 5 ไฟลัม ได้แก่ Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, Glomeromycota และ Zygomycota 
ซึ่ ง  Ascomycota เ ป็ น ไ ฟ ลั ม ที่ พ บ ม า ก ที่ สุ ด ร อ ง ล ง ม า คื อ ไ ฟ ลั ม  Basidiomycota Chytridiomycota, 
Glomeromycota และ Zygomycota นอกจากนี้มีเชื้อราจ้านวนมากที่ไม่สามารถจ้าแนกได้ (incertae sedis) ด้วย
การศึกษา ITS rDNA กลุ่มเชื้อราในดินที่พบมากที่สุด คื อวงศ์ Nectriaceae ราชนิดเด่นที่พบมาก ได้แก่ รา 
Fusarium เห็นได้ชัดว่าข้อมูลทางอนุกรมวิธานที่ละเอียดยังคงเป็นสิ่งจ้าเป็นเพ่ือท้าการเปรียบเทียบเชิงปริมาณของ 
phylotype สัมพัทธ์ของข้อมูล อย่างไรก็ตามการวิจัยนี้เป็นข้อมูลพ้ืนฐานส้าหรับการวิจัยในอนาคตและอาจเป็น
ประโยชน์ในการก้าหนดแนวทางการศึกษาความหลากหลายของเชื้อราที่มีการตอบสนองต่อสภาพอากาศเย็ น ร้อน 
แห้ง และเปียก องค์ความรู้ที่ได้ไปประยุกต์ใช้ในการคัดเลือกราดินที่มีประโยชน์ทางการเกษตรเช่นน้าไปทดสอบการ
ตรึงไนโตรเจนร่วมกับเชื้อไรโซเบียม หรือทดสอบความสามารถในการละลายฟอสเฟตหรือโพแทช นอกจากนี้ยัง
สามารถน้าไปใช้เป็นเชื้อปฏิปักษ์ในการควบคุมเชื้อสาเหตุโรคพืชได้ 

ความหลากหลายทางชีวภาพของชุมชนแอคติโนแบคทีเรียในดินจากการเก็บรวบรวมตัวอย่างดิน 12 ตัวอย่าง
ใน 1 ปี ได้หน่วยอนุกรมวิธานปฏิบัติการ (OTUs) 5,963 หน่วย จ้านวนการอ่าน 92,871 ครั้งและจ้าแนกแบคทีเรียได้
ทั้งหมด 43 phyla 820 สกุล (genera) ในจ้านวนนี้มี 92 สกุล ที่เป็นของ Actinobacteria ความหลากหลายของแอ
คติโนแบคทีเรียสูงที่สุดในพ้ืนที่ต้นน้้าโดยเฉพาะในดินเกษตร  class เด่นที่พบมีความอุดมสมบูรณ์สูงและพบได้บ่อยใน
พ้ืนที่ ได้แก่ class Actinobacteria และ Thermoleophilia ใน class Actinobacteria order Streptomycetales 
เป็น order ที่มีความอุดมสมบูรณ์มากที่สุด และ family Streptomycetaceae เป็น family ที่มีความอุดมสมบูรณ์
ที่สุดของ order นี้ สกุลเด่นที่พบมาก ได้แก่ Streptomyces ผลการศึกษาพบว่าปัจจัยด้านสิ่งแวดล้อมที่มีผลต่อความ
หลากหลายทางชีวภาพของชุมชนแอคติโนแบคทีเรียในดิน การเปลี่ยนแปลงของโครงสร้างชุมชนมีความสัมพันธ์กับ
การเปลี่ยนแปลงของความอุดมสมบูรณ์มากกว่าการมี / ไม่มี OTUs ซึ่งบ่งชี้ว่ามีชุมชนแอคติโนแบคทีเรียอยู่ทุก ๆ ที่
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ทั้งต้นน้้า – ปลายน้้าทั้งพ้ืนที่ป่าและพ้ืนที่เกษตรกรรมองค์ความรู้ที่ได้ไปประยุกต์ใช้ในการคัดเลือก แอคติโนแบคทีเรีย
ที่มีประโยชน์ทางการเกษตรเช่นน้าไปทดสอบการตรึงไนโตรเจนร่วมกับเชื้อไรโซเบียม หรือทดสอบความสามารถใน
การละลายฟอสเฟตหรือโพแทชเซียม นอกจากนี้ยังสามารถน้าไปใช้เป็นเชื้อปฏิปักษ์ในการควบคุมเชื้อสาเหตุโรคพืชได้ 
 
กิจกรรมที่ 2  การศึกษาศักยภาพของจุลินทรียด์ินที่มีประโยชน์ทางการเกษตรในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

การคัดเลือกสายพันธุ์ไรโซเบียมกับถั่วเหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน โดยท้าการคัดเลือกสายพันธุ์ไร
โซเบียมที่เหมาะสมมีประสิทธิภาพสูงในการตรึงไนโตรเจนให้แก่ถั่วเหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน พบว่ามีสาย
พันธุ์ไรโซเบียมที่เหมาะสมจ้านวน 3 สายพันธุ์ จาก30 สายพันธุ์ ได้แก่ DASA 32019 DASA 32025 และ DASA 
32116 ผลการคัดเลือกและผลการทดลองในระดับกระถางทดลองของสายพันธุ์ไรโซเบียมที่แยกได้จากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย 
ได้ข้อมูลที่เป็นแนวทางในการน้าไปทดสอบกับการปลูกถั่วเหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอนในระดับแปลงทดลอง
ของพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย โดยข้อมูลที่ได้สามารถน้าไปเผยแพร่และน้าสายพันธุ์ไรโซเบียมที่ผ่านการคัดเลือกกับถั่วสายพันธุ์
ดังกล่าวมาผลิตเป็นปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมเพ่ือให้เกษตรกรในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปายได้น้าไปใช้ในการปลูกถั่วเพ่ือลดต้นทุนการ
ผลิตต่อไป 
  เชื้อแบคทีเรียส่งเสริมการเติบโตของพืชที่สามารถเจริญเติบโตได้ดีบนอาหารวุ้นได้จ้านวน 33 ไอโซเลท และ
จ้าแนกเป็น 2 สกุล คือ สกุล Azospirillum และ สกุล Azotobacter ผลของการวัดความสามารถในการตรึง
ไนโตรเจนและความสามารถในการผลิต IAA ของเชื้อบริสุทธิ์ที่แยกได้ชี้ให้เห็นว่า เชื้อสกุล Azotobacter มี
ความสามารถในการตรึงไนโตรเจนสูงว่าเชื้อสกุล Azospirillum แต่มีความสามารถในการผลิต IAA ได้ต่้ากว่า ส่วน
การศึกษาการส่งเสริมการเจริญเติบโตของข้าวโพดเลี้ยงสัตว์พันธุ์ 999 ข้าวไร่พันธุ์พ้ืนเมือง และกระเทียมพันธุ์พ้ืนเมือง 
แบคทีเรียทั้งสองสกุลทุกไอโซเลทมีความสามารถในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชทดสอบแตกต่ างกัน โดย
แบคทีเรียไอโซเลท AP1 มีความสามารถในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืชทดสอบทั้ง 3 ชนิดสูงที่สุด รองลงมา 
คือ แบคทีเรียไอโซเลท AT1 น้าเชื้อแบคทีเรียที่แยกได้จากการทดลอง (AP1 AT1 และ AT9) ไปศึกษาการส่งเสริมการ
เจริญเติบโตของพืชเพ่ือเพ่ิมผลผลิตกระเทียม ข้าวโพด และข้าวในพ้ืนที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพ
ภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย เพ่ือน้าข้อมูลและเชื้อแบคทีเรียที่มีความสามารถในการส่งเสริมการเจริญเติบโตสูงสาย
พันธุ์ใหม่ไปพัฒนาเป็นผลิตภัณฑ์ปุ๋ยชีวภาพที่เหมาะสมกับพ้ืนที่ปลูกกระเทียม ข้าวโพด และข้าว 

การศึกษาความหลากหลายของราดินในพื้นที่ป่าและพื้นที่ท้าการเกษตรบริเวณลุ่มน้้าปาย จังหวัดแม่ฮ่องสอนพบรา
ทั้งหมด 350 สายพันธุ์ จ้าแนกตามลักษณะทางสัณฐานวิทยาได้ทั้งหมด 18 สกุล 20 ชนิด แบ่งเป็นราในกลุ่ม Zygomycota 
4 สกุล Ascomycota 13 สกุล  Basidiomycota 1 สกุล ราที่พบมากในทุกพื้นที่ ได้แก่ Aspergillus  niger  (32 สายพันธุ์)  
รองลงมาได้แก่รา Talaromyces spp. (30 สายพันธุ์) และ Neosartorya spp. (23) ตามล้าดับ ราที่พบเฉพาะในพื้นที่ท้า
การเกษตรได้แก่ รา Fusarium  solani, Sclelotium rolfsii  และTrichoderma harzianum ราที่พบเฉพาะในดินป่าได้แก่
รา Myrothecium verucaria  ผลการทดสอบประสิทธิภาพของราดิน พบราดินจ้านวน 10 สายพันธุ์สามารถย่อยสลาย

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



196 

 
 

ฟอสเฟตได้ ราดินจ้านวน 53 สายพันธุ์มีความสามารถในการสร้างสาร siderophore และพบราดินจ้านวน 91 สายพันธุ์มี
ความสามารถในการสร้าง Indole acetic acid (IAA)  นอกจากนี้ยังพบว่ามีราดินหลายสายพันธุ์สามารถยับยั้งราสาเหตุโรค
รากเน่าของพืชหลายชนิด อย่างรา R.  silani พบราดินที่สามารถยับยั้งการเจริญได้จ้านวน15 สายพันธุ์ รา S. rolfsii  พบรา
ดินที่สามารถยับยั้งการเจริญได้จ้านวน 11 สายพันธุ์ นอกจากนี้ยังพบว่ามีราดินจ้านวน 15 สายพันธุ์ที่สามารถยับยั้งรา F. 
oxysporum และ ราดิน 24 สายพันธุ์ สามารถยับยั้งการเจริญของรา C. gloeosporioides ได้ ซึ่งราดินส่วนใหญ่ที่
สามารถยับยั้งการเจริญของราสาเหตุโรคพืชได้ในระดับดีเป็นราในสกุล Trichoderma spp. ราดินได้ถูกน้ามาใช้
ประโยชน์ในการท้าการเกษตร เช่น รา Gibberella fujikuroi สร้างสาร gibberellin เป็นฮอร์โมนพืชท้าให้พืชเจริญดีขึ้น รา 
Trichoderma sp. น้ามาใช้ควบคุมโรคพืช และช่วยเพิ่มประสิทธิภาพในการย่อยปุ๋ยหมักเนื่องจากเป็นราที่สร้างเอนไซม์ 
หลายชนิด  

ผลการคัดเลือกแอคติโนมัยสีท เชื้อ Streptomyces sp. WF 4-1 มีความสามารถในการสร้าง siderophore 
ดีที่สุด Streptomyces sp. WF 10-1 มีความสามารถในการละลายฟอสเฟตดีที่สุด ส่วนแอคติโนมัยสีทที่แยกได้จาก
ดินในฤดูหนาว ฤดูร้อน และฤดูฝนที่มีการสร้างกรดอินโดลอะซีติกมีจ้านวนทั้งหมด 42 32 และ 29 ไอโซเลท 
ตามล้าดับ เมื่อคัดเลือกแอคติโนมัยสีทที่มีคุณสมบัติในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช 10 ไอโซเลทมาทดสอบ
ความเป็นปฏิปักษ์กับเชื้อสาเหตุโรคพืช พบว่า Streptomyces sp. WF 4-1 มีประสิทธิภาพในการยับยั้งการเจริญของ
แบคทีเรียก่อโรคพืช E. carotovora pv. carotovora, R. solanacearum, X. axonopodis pv. glycines และ X. 
oryzae pv. oryzae ได้ดีที่สุด ส่วน Streptomyces sp. WA 20-3 มีประสิทธิภาพในการยับยั้ง X. campestris pv. 
campestris ได้ดีที่สุด การทดสอบการยับยั้งการเจริญของเชื้อราก่อโรคพืช พบว่า Streptomyces sp. RF 23-1 มี
ประสิทธิภาพในการยับยั้งเชื้อราสาเหตุโรคพืชดังกล่าวได้ทุกชนิด และพบว่า Streptomyces sp. WF 3-1, WF 4-1, 
WF 10-1, RF 12-4 และ RF 23-1 ไม่เป็นปฏิปักษ์ต่อเชื้อไรโซเบียมทั้ง 3 ชนิด คือ B. japonicum DASA 02006, B. 
liaoningense DASA 03018 และ B. daqingense DASA 03084 ดังนั้นจึงสามารถใช้ Streptomyces sp. WF 3-
1, WF 4-1, WF 10-1, RF 12-4 และ RF 23-1 ร่วมกับการใช้ไรโซเบียมทั้ง 3 ชนิดได้ เมื่อคัดเลือกแอคติโนมัยสีท 
Streptomyces sp. WF 4-1 และ Streptomyces sp. RF 12-4 ไปท้าการทดสอบในระดับโรงเรือนพบว่า ต้นกล้าถั่ว
เขียวมีอาการเน่าตายเมื่อได้รับการปลูกเชื้อรา S. rolfsii แม้จะปลูกเชื้อแอคติโนมัยสีท Streptomyces sp. WF 4-1 
ร่วมด้วย ส่วนต้นกล้าที่มีการปลูกเชื้อ Streptomyces sp. RF 12-4 มีการเกิดโรคปานกลางในระดับ 2 ส่วนการปลูก
เชื้อแบคทีเรียสาเหตุโรคพืช E. carotovora pv. carotovora ท้าให้ต้นกล้าถั่วเขียวเกิดโรคเล็กน้อยในระดับ 1 แต่
ความสูงของต้น น้้าหนักสด ความยาวรากและจ้านวนปมรากของแต่ละกรรมวิธี ไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติ ข้อมูล
จากการทดลองนี้สามารถน้าไปพัฒนาและทดสอบรูปแบบของการน้าแอคติโนมัยสีทไปใช้ในการส่งเสริมการเจริญของ
พืชหรือการยับยั้งเชื้อก่อโรคพืชในสภาพโรงเรือนและสภาพแปลงทดลองต่อไปได้ สายพันธุ์แอคติโนมัยสีทที่สามารถ
สร้างสารเร่งการเจริญเติบโต ยับยั้งการเจริญของเชื้อราและแบคทีเรียสาเหตุโรคพืชและสามารถ เจริญร่วมกับเชื้อ     
ไรโซเบียมได้  
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ประชากรนีมาโทดในพ้ืนที่ต้นน้้าและปลายน้้าลุ่มน้้าปาย จ. โดยใช้เทคนิค Whitehead tray ในการแยกนี
มาโทดออกจากตัวอย่างดิน สามารถแยกได้นีมาโทดแบ่งเป็น 4 กลุ่ม ได้แก่ กลุ่มท่ีกินแบคทีเรีย กลุ่มท่ีกินเชื้อรากลุ่มที่
เป็น Predator และกลุ่มที่เป็นศัตรูพืช กลุ่มที่พบจ้านวนประชากรนีมาโทดมากที่สุดในตัวอย่างดินต้นน้้า คือ              
กลุ่มกินแบคทีเรีย รองลงมาคือกลุ่มกินเชื้อรา เท่ากับ 132 และ 98 ตัวต่อดิน 500 กรัม ในช่วงเดือนพฤศจิกายน และ
ในช่วงดังกล่าวเป็นช่วงที่พบประชากรนีมาโทดมากที่สุดรวมเท่ากับ 334 ตัวต่อดิน 500 กรัม และพบน้อยที่สุดในช่วง
เดือนมีนาคม เท่ากับ 180 ตัวต่อดิน 500 กรัม เป็นผลจากในช่วงพฤศจิกายน มีอุณหภูมิต่้ากว่าช่วงมีนาคม ส้าหรับ
พ้ืนที่ปลายน้้ามีจ้านวนประชากรนีมาโทดเป็นในทิศทางเดียวกันกับพื้นที่ต้นน้้า แต่จ้านวนประชากรต้่ากว่า เป็นผลจาก
การท้าเกษตรซึ่งมีการไถพรวน พลิกหน้า ส่งผลให้ประชากรนีมาโทดลดลง แต่พบว่าในกลุ่มนีมาโทดที่เป็นศัตรูพืช
เพ่ิมขึ้นในช่วงพฤศจิกายน และมกราคม ผลการจ้าแนกสกุลของนีมาโทดของ 4 กลุ่ม พบว่ากลุ่มกินแบคทีเรีย คือ 
Dolichorhabditis และ Rhabditis กลุ่มกินเชื้อรา ได้แก่ Aphelenchus กลุ่มที่เป็น Predator คือ Mononchus 
และกลุ่มศัตรูพืช ได้แก่ Helicotylenchus, Hoplolaimus, Paratylenchus และ Rotylenchuslus ประชากรนี
มาโทดในพ้ืนที่สามารถเป็นข้อมูลสนับสนุนเชิงวิชาการเพ่ือใช้อ้างอิงเบื้องต้นด้านการเปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศ     
มีผลกระทบต่อจุลินทรีย์ดิน (นีมาโทด)  

การคัดแยกเชื้อจุลินทรีย์ที่ผลิตเอนไซม์เซลลูเลสและไคติเนสจากดินบริเวณลุ่มน้้าปาย จ้านวน 4 แหล่ง ได้แก่ 
พ้ืนที่ป่าปลายน้้า พ้ืนที่เกษตรปลายน้้า พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า และ พ้ืนที่ป่าธรรมชาติต้นน้้าบ้านแม่นะ ในช่วงฤดูกาล
ต่างๆ พบว่า สามารถคัดแยกจุลินทรีย์ที่ผลิตเอนไซม์เซลลูเลสและไคติเนส บนอาหาร selective medium ที่มี
องค์ประกอบของเซลลูโลส และไคติน สามารถคัดแยกเชื้อจุลินทรีย์ ได้ทั้งสิ้น 296 ไอโซเลท แบ่งเป็นจุลินทรีย์ที่ผลิต
เอนไซม์เซลลูเลส จ้านวน 198 ไอโซเลท และจุลินทรีย์ที่ผลิตเอนไซม์ไคติ เนส จ้านวน 98 ไอโซเลท เชื้อ Bacillus 
velezensis ไอโซเลท 2CMC-1.1 และ Paenibacillus xylanilyticus ไอโซเลท 1Ch 2.4 เป็นจุลินทรีย์ที่มีประสิทธิภาพ
ในการย่อยสลาย cellulose และ chitin สามารถน้าไปใช้ประโยชน์ในการผลิตเอนไซม ์cellulase และ chitinase ได้ด ีรี
คอมบิแนนท์ E. coli ของยีน cellulase และ chitinase สามารถน้าไปพัฒนาต่อยอดการพัฒนากรรมวิธีการผลิตรี
คอมบิแนนท์เอนไซม์ cellulase และ chitinase ให้มีประสิทธิภาพสูงยิ่งขึ้น เพ่ือเป็นแนวทางในการทดแทน
สารชีวภาพ ในการประยุกต์ใช้ในด้านการเกษตร พลังงาน และอุตสาหกรรมอ่ืนๆที่เก่ียวข้องต่อไป  
 
กิจกรรมที่ 3  การใช้ประโยชน์จากจุลินทรียด์ินเพื่อเพิ่มศักยภาพในการผลิตพืชในพื้นที่ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศบริเวณลุ่มน้้าปาย 

การทดลองใช้ปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียมที่ผลิตจากเชื้อไรโซเบียมที่แยกจากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปายในการเพ่ิมผลผลิตถั่ว
เหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอน พบว่าผลผลิตของถั่วเหลืองทั้งสองปีไม่มีความแตกต่างทางสถิติในทุก ๆ 
กรรมวิธี โดยเฉพาะในกรรมวิธีควบคุมซึ่งเป็นกรรมวิธีที่ไม่มีการใส่ปุ๋ยใด ๆ แต่กลับให้ผลผลิตที่ค่อนข้างสูงเทียบเท่า
กรรมวิธีการใส่ปุ๋ยเคมีหรือปุ๋ยชีวภาพ ชี้ให้เห็นว่าสภาพดินที่ใช้ปลูกถั่วในครั้งนี้มีปริมาณธาตุอาหารที่เพียงพอต่อการ
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ผลิตถั่วเหลืองแม้ไม่มีการใส่ปุ๋ยใด ๆ ผลผลิตก็ยังสูง สาเหตุอีกประการคือดินในพ้ืนที่ปลูกถั่วนี้มีปริมาณเชื้อไรโซเบียม
อยู่ในดินค่อนข้างมากและอาจเป็นไรโซเบียมที่สามารถเข้าแข่งขันกับเชื้อไรโซเบียมที่อยู่ในปุ๋ยชีวภาพที่ใช้คลุกเมล็ด
ปลูกในครั้งนี้ได้เป็นอย่างดี เชื้อไรโซเบียมที่แยกได้จากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย ได้ข้อมูลที่เป็นแนวทางในการน้าไปทดสอบกับ
การปลูกถั่วเหลืองตาแดงพันธุ์พ้ืนเมืองแม่ฮ่องสอนในระดับแปลงทดลองของพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย โดยข้อมูลที่ได้สามารถ
น้าไปเผยแพร่และน้าสายพันธุ์ไรโซเบียมที่ผ่านการคัดเลือกกับถั่วสายพันธุ์ดังกล่าวมาผลิตเป็นปุ๋ยชีวภาพไรโซเบียม
เพ่ือให้เกษตรกรในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปายได้น้าไปใช้ในการปลูกถั่วเพ่ือลดต้นทุนการผลิต 
 การใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตทั้งสองสกุล คือ Azospirillum sp. และAzotobacter sp. ในการ
ปลูกข้าวไร่พันธุ์พื้นเมือง ให้ผลไม่แตกต่างกัน และยังพบว่าการใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตทั้งสองสกุลร่วมกับ
การใส่ปุ๋ยเคมีสามารถช่วยเพิ่มผลผลิตได ้ข้อมูลที่ได้ไปพัฒนาต่อยอด เช่น การพัฒนาผลิตภัณฑ์ปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์ที่มี
ประสิทธิภาพที่สูงขึ้น ให้ค้าแนะน้าแก่เกษตรกรที่ปลูกข้าวในการใช้ปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์ร่วมกับปุ๋ยเคมีเพ่ือลดต้นทุน
การผลิต  
 การใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตทั้งสองสกุลที่คัดเลือกได้ คือ Azospirillum sp. และ Azotobacter 
sp. และ Azospirillum brasilense (DASF04003) ที่ใช้ในการผลิตปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์-วัน ในการปลูกข้าวโพดเลี้ยง
สัตว์พันธุ์ NH-146 ให้ผลการทดสอบไม่แตกต่างกัน นอกจากนี้ยังพบว่าการใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตทั้ง
สองสกุลร่วมกับการใส่ปุ๋ยเคมีสามารถช่วยเพ่ิมผลผลิตและคุณภาพผลผลิตได้ ข้อมูลที่ได้ไปพัฒนาต่อยอด เช่น การ
พัฒนาผลิตภัณฑ์ปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์ที่มีประสิทธิภาพที่สูงขึ้น ให้ค้าแนะน้าแก่เกษตรกรที่ปลูกข้าวโพดเลี้ยงสัตว์ในการ
ใช้ปุ๋ยชีวภาพพีจีพีอาร์ร่วมกับปุ๋ยเคมีเพ่ือลดต้นทุนการผลิต 

ผลผลิตกระเทียมจากแปลงทดลองต้นน้้าปายพบว่ากรรมวิธีที่ 3 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช 
Azospirillum brasilense TS13 ให้ผลผลิตน้้าหนักสดต่อไร่มากที่สุด 2,435 กิโลกรัมต่อไร่  ผลผลิตกระเทียมจาก
แปลงทดลองต้นน้้าปายพบว่ากรรมวิธีที่ 2 ใส่ปุ๋ยเคมี 10-5-5 กิโลกรัม N-P2O5-K2O ต่อไร่ ให้ผลผลิตน้้าหนักสดต่อไร่
มากที่สุด 2,170 กิโลกรัมต่อไร่ การสะสมธาตุอาหาร ในราก หัว และใบ ของกระเทียมจากแปลงทดลองต้นน้้าปาย 
พบว่า การสะสมไนโตรเจน ฟอสฟอรัส และโพแทสเซียมในราก ไม่แตกต่างกันทางสถิติ ในหัวการสะสมฟอสฟอรัสไม่
แตกต่างกันทางสถิติ แต่การสะสมไนโตรเจน และโพแทสเซียมแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ กรรมวิธีที่ 4 ใส่
แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9  มีการสะสมไนโตรเจน และโพแทสเซียมมากที่สุด
ที่ 1.63 % และ 1.29 % ตามล้าดับ ในใบการสะสมโพแทสเซียม ไม่แตกต่างกันทางสถิติ กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรีย
ส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 มีการสะสมไนโตรเจน และฟอสฟอรัสมากที่สุดที่ 0.91 % 
และ 20 % แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ การสะสมธาตุอาหาร ในราก หัว และใบ ของกระเทียมจากแปลง
ทดลองปลายน้้าปาย พบว่าการสะสมฟอสฟอรัส และโพแทสเซียมในราก ไม่แตกต่างกันทางสถิติ ในหัวการสะสม
ฟอสฟอรัส และโพแทสเซียมไม่แตกต่างกันทางสถิติ แต่การสะสมไนโตรเจนพบว่า กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริม
การเจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 สะสมไนโตรเจนมากที่สุดที่ 2.41 % แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทาง
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สถิติ ในใบการสะสมโพแทสเซียมไม่แตกต่างกันทางสถิติ แต่การสะสมไนโตรเจน ในกรรมวิธีที่ 5 แบคทีเรียส่งเสริม
การเจริญเติบโตของพืชชนิด B มากที่สุดที่ 0.94 % แตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ การสะสมฟอสฟอรัสใน
กรรมวิธีที่ 4 ใส่แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช Azotobacter sp. AT9 มากที่สุดที่ 1.6 % แตกต่างกัน
อย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ การใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตในการปลูกกระเทียมให้ผลผลิตไม่แตกต่างกัน และ
ให้ผลผลิตกระเทียมใกล้เคียงกับการใช้ปุ๋ยเคมี นอกจากนี้การใช้แบคทีเรียส่งเสริมการเจริญเติบโตยังจะสามารถลด
ต้นทุนการผลิตกระเทียมได้แต่ต้องมีการทดลองเพ่ือหาผลตอบแทนทางเศรษฐกิจร่วมด้วย 
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