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หลากหลายของเชื้อราในดินทางการเกษตรและดินป่าในประเทศไทยมีค่อนข้างน้อย ในการศึกษาครั้งนี้ได้น้า

เทคนิค Next generation sequencing มาใช้เป็นพ้ืนฐานในการก้าหนดลักษณะของชุมชนของเชื้อราที่อาจเป็น

ผลมาจากสภาพภูมิอากาศหรือการเปลี่ยนแปลงการใช้ที่ดินของพื้นที่ต้นน้้าและปลายน้้า ท้าการศึกษาในภาคเหนือ

ของประเทศไทย บริเวณพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน โดยเก็บตัวอย่างดินจ้านวน 4 จุด ได้แก่ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 

พ้ืนที่เกษตรปลายน้้า พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า เก็บในช่วง 3 ฤดู ได้แก่ หนาว (ธ.ค.) ร้อน (เม.ย.) และ



ฝน (ส.ค.) เป็นระยะเวลา 3 ปี (2560-2562) งานวิจัยนี้ศึกษาชุมชนเชื้อราในดินที่ เกี่ยวข้องกับป่าไม้และ

สภาพแวดล้อมทางการเกษตรเพ่ืออธิบายลักษณะของชุมชนเชื้อราที่มีอยู่ในดิน โดยการวิเคราะห์การจัดล้าดับ   

นิวคลีโอไทด์บริเวณ transcribed spacer (ITS) บน rDNA เพ่ือเป็นแนวทางในการประเมินความหลากหลายและ

จ้าแนกลักษณะความแตกต่างของชุมชนเชื้อราในดิน ผลการวิจัยพบว่าสามารถจ้าแนก phylotype เชื้อราที่ส้าคัญ

ได้ 5 ไฟลัม เรียงตามล้าดับดังนี้  Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, Glomeromycota และ 

Zygomycota ซึ่งพบในทุกพ้ืนที่ทั้งในดินป่าและดินในแปลงเกษตร กลุ่มเชื้อราในดินที่พบมากที่สุด คือ วงศ์ 

Nectriaceae และมีรา Fusarium เป็นราชนิดเด่นที่ตรวจพบได้มากในการศึกษาครั้งนี้ ผลการวิเคราะห์ยังแสดงให้

เห็นว่ามีเชื้อราที่ถูกจัดอยู่ในกลุ่ม incertae sedis จ้านวนมากซึ่งส่วนใหญ่เป็นเชื้อราที่ไม่สามารถเพาะเลี้ยงได้ 

ความแตกต่างที่โดดเด่นระหว่างพ้ืนที่ป่าไม้และพ้ืนที่ทางการเกษตร ในฤดูหนาว ฤดูร้อน และฤดูฝน พบว่าเชื้อรามี

ความอุดมสมบูรณ์หรือมีจ้านวนหน่วยอนุกรมวิธานเชิงปฏิบัติการ (OTUs) ในฤดูหนาวและฤดูร้อนของแต่ละปีมาก

ที่สุดทั้ งในดิน พ้ืนที่ เกษตรและพ้ืนที่ป่าไม้  ชุมชนของเชื้ อราส่วนใหญ่จัดอยู่ ใน ไฟลัม Ascomycota และ 

Basidiomycota แต่มีปริมาณที่แตกต่างกัน เนื่องจากตัวอย่างถูกเก็บจากพ้ืนที่ต่างกัน รวมทั้งความแตกต่างของ

สภาพภูมิอากาศและลักษณะทางภูมิศาสตร์ ความหลากหลายภายในพ้ืนที่หรือระบบนิเวศเฉพาะซึ่งโดยปกติจะ

แสดงด้วยจ้านวนของสิ่งมีชีวิต เช่นความอุดมสมบูรณ์ของชนิดพันธุ์ (Alpha diversity) ในระบบนิเวศนั้นจะลดลง

ตามระยะทางจากต้นน้้าและปลายน้้าซึ่งจะมีความสัมพันธ์เชิงบวกกับความหลากหลายของเชื้อรา การก้าหนด

ลักษณะของโครงสร้างชุมชนเชื้อราพบว่าการเปลี่ยนแปลงในโครงสร้างของชุมชนเกี่ยวข้องกับการเปลี่ยนแปลงของ

ความอุดมสมบูรณ์มากกว่าการมีหรือไม่มี OTUs ซึ่งบ่งบอกว่ามี "ชุมชนเชื้อรา" ในพ้ืนที่ต้นน้้าทุกตัวอย่าง 

การศึกษานี้เป็นหนึ่งในขั้นตอนที่ส้าคัญในการก้าหนดลักษณะของชุมชนเชื้อราโดยใช้วิธีการหาล้าดับนิวคลีโอไทด์

ด้วยเทคนิค next-generation sequencing แสดงให้เห็นว่าผลกระทบที่อาจเกิดขึ้นจากมนุษย์ในพ้ืนที่ต้นน้้า

สามารถส่งผลต่อการมีอยู่และความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของ OTUs ที่อยู่ปลายน้้า ซึ่งส่งผลให้โครงสร้างชุมชนเชื้อ

รามีการเปลี่ยนแปลงอย่างมีนัยส้าคัญ จึงจ้าเป็นต้องรักษาระบบนิเวศของพ้ืนที่ป่าต้นน้้าเพ่ือการอนุรักษ์สายพันธุ์

ของเชื้อรา 

ค าหลัก : เทคโนโลยีการหาลา้ดบัเบสที่พฒันาขึ้นใหม่ ชุมชนเชือ้รา  หน่วยอนุกรมวิธานเชิงปฏิบัติการ   

Abstract:  
Study of the effects of biogeographical separation and temporal differences in fungal 

structure and diversity agricultural and forest soils in Thailand remain poorly understood. A 
next-generation, Illumina-based sequencing approach was used to characterize the fungal 
community at four sites (Agricultural upstream, Forest upstream, Agricultural dowstream, Forest 
dowstream ) in 3 seasons (winter, summer, rain) for a period of 3 years (2017-2019) along the 



Pai River Basin located at Mae Hong Son, northern Thailand to evaluate shifts in the community 
potentially resulting from upstream inputs and downstream or land use changes. This research 
examined the soil fungi communities associated with forests and agricultural environments. The 
goal of the study was to describe the general fungal communities present in the soils. Soil 
samples were analyzed for an array of characteristics. Internal transcribed spacer (ITS) rRNA gene 
sequencing has been used as an approach to evaluate the diversity and characterize the 
differences in soil fungal communities in environments areas in winter, summer and rainy 
seasons in 2560, 2561 and 2562. The results reveal that the fungal phylotypes were classified in 
five major fungal phyla namely Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, Glomeromycota 
and Zygomycota respectively, in both upstream and downstream. Nectriaceae was the most 
dominant family whereas Fusarium was the dominant genus. The largest assemblage of fungal 
analysis showed communities dominated by members of the phylum Ascomycota. The assays 
also revealed a wealth of incertae sedis fungi, mostly affiliated to uncultured fungi from diverse 
environmental conditions. Striking difference between forests and agricultural soil communities 
in winter, summer and rainy seasons, with more fungal diversities and operational taxonomic 
units (OTUs) richness associated with both the agriculture fields and forests soils in winter and 
summer seasons in each year. The fungal communities were dominated by Ascomycota and 
Basidiomycota but had different relative abundance because soils were derived from different 
samples, climate and because of geographic distance. Alpha diversity decreased with distance 
from the upstream and downstream was positively correlated with diversity. Replication 
minimally influenced the characterization of community structure. Shifts in community structure 
are related to changes in the relative abundance, rather than presence/absence of OTUs, 
suggesting a ‘fungal community’ is present through OTUs the upper stream. This study is among 
the first to characterize a fungal community using a next-generation sequencing approach and 
demonstrates that upstream influences and potentially anthropogenic impacts can influence 
the presence and relative abundance of OTUs downstream resulting in significant variation in 
community structure. Our findings constitute a major advance in our understanding of the 
ecology of fungi and have implications for the development of strategies to preserve them and 
the ecosystem functions they provide. The present work thus provides a baseline of the fungal 
community associated with forests and agricultural soils.   
Keyword :   Next generation sequencing (NGS), fungal communities, Operational taxonomic unit 

(OTUs) 

 



6. ค าน า:   
 การเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ (Climate change) เป็นปัญหาสิ่งแวดล้อมที่มีความส้าคัญ ในระดับภูมิภาค
ของโลก  หลายภาคส่วนได้ตระหนักถึงความรุนแรงของปัญหาการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศและเตรียมความพร้อมใน
การแก้ไขปัญหาดังกล่าว การเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ  สาเหตุหลักเกิดมาจากสภาวะโลกร้อน (Global warming) ซึ่ง
ส่งผลให้เกิดการเปลี่ยนแปลงของสภาวะแวดล้อม เกิดภัยธรรมชาติที่รุนแรงมากขึ้น เช่น น้้าท่วม ฝนแล้ง พายุที่รุนแรง 
ส่งผลกระทบถึงการด้ารงชีวิตของมนุษย์และสิ่งแวดล้อม ภาคการเกษตรเป็นส่วนหนึ่งที่ได้รับผลกระทบโดยตรงจากการ
เปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศ ท้าให้ศักยภาพในการผลิตลดลงเนื่องจากสภาพภูมิอากาศเป็นปัจจัยที่มีอิทธิพลต่อ
กระบวนการทางสรีระวิทยาของพืช ตัวอย่างเช่น ผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศต่อระบบการผลิตข้าว 
พบว่าข้าวทุกสายพันธุ์มีความอ่อนไหวต่อการเพิ่มขึ้นของอุณหภูมิ ท้าให้อายุข้าวสั้นลงและผลผลิตข้าวลดลง นอกจากนี้ยัง
มีผลต่อการระบาดของโรคและแมลงศัตรูข้าวด้วย  สภาพภูมิอากาศที่เปลี่ยนแปลงยังส่งผลกระทบโดยตรงต่อจุลินทรีย์ดิน
ที่มีประโยชน์ทางการเกษตรต่าง ๆ โดยปัจจัยทางภูมิอากาศ เช่น ปริมาณน้้าฝน การกระจายของน้้าฝน การทิ้งช่วงของฝน 
พร้อมทั้งอุณหภูมิเฉลี่ย อุณหภูมิสูงสุด ต่้าสุดที่เกิดขึ้นมีผลต่อ แหล่งที่อยู่อาศัย  ชนิด และประชากรของจุลินทรีย์ดินทั้งสิ้น 
การเปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศอาจท้าให้จุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์ทางการเกษตรบางชนิดไม่สามารถปรับตัวได้ ท้า
ให้เกิดแรงกดดันในการเคลื่อนย้ายเพื่อหาที่อยู่อาศัยใหม่ที่เหมาะสม ซึ่งปัจจุบันมีอุปสรรคจากการท้าการเกษตรที่มีการใช้
สารเคมี และการบุกรุกพื้นที่ป่าเพื่อท้าการเกษตร ท้าให้จุลินทรีย์ดินที่มีประโยชน์ทางการเกษตรหลายชนิดอาจสูญพันธุ์ไป
จากแหล่งที่อยู่อาศัยเดิม  

การศึกษาการเปลี่ยนแปลงประชากรของราดินที่ ด้ารงชีวิตอยู่ในสภาพพื้นที่  ได้รับผลกระทบจากการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศโดยท้าการศึกษาเปรียบเทียบระหว่างพื้นที่ปา่กับพื้นที่ที่ถูกรบกวนจากการเขตกรรม ในแต่ละ
ช่วงเวลาในรอบ 1 ปี ซึ่งสามารถระบุชนิดและปริมาณราดินชนิดต่าง ๆ ที่อาจพบเพิ่มขึ้นหรือลดลงไปจากแหล่งอาศัยใน
ระบบนิเวศน์นั้น ๆ โดยข้อมูลเหล่านี้จะสามารถบ่งชี้ถึงความอุดมสมบูรณ์ของดิน  รวมทั้งการด้ารงชีวิตของราดินบางชนิด
ที่สามารถปรับตัว และยังคงกิจกรรมที่ช่วยสนับสนุนเก้ือกูลต่อสิ่งมีชีวิตในแหล่งที่อยู่อาศัยนั้น ๆ   โดยเฉพาะกลุ่มราดินที่มี
ศักยภาพในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช  รวมถึงการใช้ประโยชน์จากราดินที่แยกได้จากพื้นที่ ที่ท้าการศึกษาซึ่งเป็น
ราดินที่ผ่านการปรับตัวให้มีชีวิตอยู่รอดในสภาพแวดล้อมที่เปลี่ยนแปลงไปเพื่อน้ามาพัฒนาเป็นผลิตภัณฑ์ที่สามารถ
น้ามาใช้ในการเพิ่มศักยภาพการผลิตพืชในพื้นที่ที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศ  โครงการวิจัย
นี้มุ่งเน้นที่จะผลิตพืชในชุมชนเกษตรของลุ่มน้้าปาย จังหวัดแม่ฮ่องสอน ซึ่งเป็นพื้นที่ที่ได้รับผลกระทบจากการเปลี่ยนแปลง
ของสภาพภูมิอากาศ และเป็นพื้นที่ที่เริ่มมีการบุกรุกป่าเพื่อท้าการเขตกรรม นอกจากนี้ยังสามารถน้าผลการศึกษาที่ได้ไป
ใช้เป็นแนวทางในการผลิตพชืส้าหรับพื้นที่อื่น ๆ ที่ก้าลังจะได้รับผลกระทบจากสภาพภูมิอากาศทีเ่ปลี่ยนแปลง เพื่อบรรเทา
หรือหยุดยั้งผลกระทบและความเสียหายที่อาจเกิดขึ้นได้อย่างเป็นรูปธรรมและทันต่อเหตุการณ์  โดยกิจกรรมของราดินที่มี
ประโยชน์ทางการเกษตรเป็นองค์ประกอบส้าคัญในการน้ามาเพิ่มศักยภาพในการผลิตพืชให้ยั่งยืนต่อไป 

 

7. วิธีด าเนินการ:  

- อุปกรณ์  1. อุปกรณ์ส้าหรับเก็บตัวอย่างดนิ  
   2. ตัวอย่างดินในพืน้ที่ลุ่มน้้าปาย  
   3. สารเคมีและอุปกรณ์ที่ใช้ในการแยกและจ้าแนกชนิดเชื้อราจากดิน 
   4. สารเคมีและอุปกรณ์ที่ใช้ในการสกัดดีเอ็นเอของเชื้อราจากตัวอย่างดิน 



- วิธีการ  
1.  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 ดินทุกตัวอย่างเก็บที่อุณหภูมิต่้าจนกว่าจะท้าการวิเคราะห์ 

2.  เก็บตัวอย่างดินในบริเวณที่ท้าการศึกษาตามกรรมวิธี ทุก  ๆ 3 เดือนในรอบ 1 ปี ตลอดระยะเวลาที่
ด้าเนินการวิจัย  และบันทึกข้อมูลพื้นที่เก็บตัวอย่าง ได้แก่ พิกัด เนื้อดิน แหล่งอาศัย พืช และสภาพอากาศ เช่น อุณหภูมิ
อากาศและดิน ความชื้นในอากาศ pH ของดิน และปริมาณน้้าฝน 

3.  วิเคราะห์คุณสมบัติเบื้องต้นของดิน ได้แก่ ประเภทของดิน ปริมาณอินทรียวัตถุในดิน ปริมาณคาร์บอนและ
ไนโตรเจนสะสมในดิน 

4.  จ้าแนกชนิดราดินโดยวิธีสกัดดีเอ็นเอโดยตรงจากตัวอย่างดิน เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของชุดยีนที่สนใจ อ่าน
ล้าดับเบสของดีเอ็นเอจากตัวอย่างที่เพิ่มปริมาณได้ด้วยเทคนิค Next generation sequence  และจ้าแนกราดินที่มี
ประโยชน์ทางการเกษตรออกเป็นกลุ่มต่าง ๆ ท้าการเปรียบเทียบชนิดของราดินที่พบในแต่ละครั้งของการเก็บตัวอย่าง 
ศึกษาความสัมพันธ์ของราดินที่พบด้วยวิธี phylogenetic tree analysis 

5.  วิเคราะห์ความสัมพันธ์ของกลุ่มราดินต่าง ๆ ด้วยเทคนิค Principal components analysis (PCA) เพื่อ
พิจารณาการกระจายตัวของราดินในแต่ละพื้นที่ 
 6.  วิเคราะห์ข้อมูลทางสถิติของกลุ่มและปริมาณประชากรราดินแต่ละชนิดตามพื้นที่เก็บในแต่ละช่วงเวลา 

 

- เวลาและสถานที่     - เร่ิมต้น 1 ตุลาคม 2559  สิ้นสุด  30 กันยายน 2560 

สถานที่ท าการทดลอง  -  เก็บตัวอย่างดินในพื้นทีท่้าการเกษตร และดินในพืน้ทีป่่าบริเวณลุ่มน้้าปาย จ. แม่ฮ่องสอน 
             -  แยกและจา้แนกชนิดของราดินที่ กลุ่มงานวิจัยจลุินทรยี์ดิน  กองวิจัยพฒันาปจัจัยการผลิตทาง
การเกษตร กรมวิชาการเกษตร กรุงเทพฯ 
 

8. ผลการทดลองและวิจารณ์   

ศึกษาจ้านวนประชากรและจ้าแนกชนิดของราดินในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย ท้าการเก็บตัวอย่างดินจากพ้ืนที่ต้น
น้้าและปลายน้้าโดยเก็บจากดินในแปลงเกษตรกรรมและดินป่า พ้ืนที่เก็บตัวอย่างรวมทั้งพิกัดและความสูงจาก
ระดับน้้าทะเลของพ้ืนที่เก็บตัวอย่างดังแสดงในภาพที่ 1 ตารางที่ 1 
  



 
 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 1 แผนที่แสดงจุดเก็บตัวอย่างบริเวณต้นน้้า ต. แม่นาเติง อ. ปาย จ. แม่ฮ่องสอน ปลายน้้า ต. ผาบ่อง อ. 
เมือง จ. แม่ฮ่องสอน  
 
ตารางที่ 1 แสดงพิกัดและความสูงจากระดับน้้าทะเลของพ้ืนที่เก็บตัวอย่างบริเวณลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน 

 ลักษณะพื้นที ่ พิกัด GPS ความสูงจาก
ระดับน้า้ทะเล 

ป่าตน้น้า้ ป่า 19° 23' N 97° 57' E 546 ม. 

เกษตรต้นน้้า นาข้าว 19° 23' N 97° 57' E 544 ม. 

ป่าปลายน้้า ป่า 19° 11' N 97° 59' E 270 ม. 
เกษตรปลายน้า้ นาข้าว 19° 11' N 97° 59' E 208 ม. 

 ศึกษาคุณสมบัติทางเคมีของดินในพ้ืนที่เก็บตัวอย่างพบว่าดินในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้ามีค่า pH 6.71 มีค่า
อินทรียวัตถุ 3.11  ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 68.71 มก./กก. และโพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 177.10 มก./กก. 
ดินในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้ามีค่า pH 5.92 มีค่าอินทรียวัตถุ 1.85  ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 12.43 มก./กก. และ
โพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 66.97 มก./กก. ดินในพ้ืนที่ป่าต้นน้้ามีค่า pH 6.57 มีค่าอินทรียวัตถุ 2.29  
ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 75.71 มก./กก. และโพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 168.90 มก./กก.  ดินในพ้ืนที่ป่า
ปลายน้้ามีค่า pH 6.32 มีค่าอินทรียวัตถุ 2.77  ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 11.33 มก./กก. และโพแทสเซียมที่
แลกเปลี่ยนได้ 150.00 มก./กก.(ตารางท่ี 2)  

 



ตารางที่ 2 สมบัติทางเคมีของตัวอย่างดินที่เก็บจากบริเวณลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน 

รายละเอียด pH Organic Matter. Available P Exchangeable K 

 
(1:1) (%) (mg/kg) (mg/kg) 

ดินเกษตรต้นน้้า 6.71 3.11 68.71 177.10 
ดินเกษตรปลายน้้า 5.92 1.85 12.43 66.97 
ดินป่าต้นน้้า 6.57 2.29 75.71 168.90 
ดินป่าปลายน้้า 6.32 2.77 11.33 150.00 

พ้ืนที่ศึกษาเป็นดินเกษตรต้นน้้า ป่าต้นน้้า ที่ ต. แม่นาเติง อ. ปาย จ. แม่ฮ่องสอน เกษตรปลายน้้า และป่า
ปลายน้้า ต. ผาบ่อง อ. เมือง จ. แม่ฮ่องสอน ดินบนลึก 30 เซนติเมตร ดินพ้ืนที่เกษตรทั้งต้นน้้าและปลายน้้าสีดิน
เป็นสีน้้าตาล ในขณะที่พ้ืนที่ป่าต้นน้้าสีดินเป็นสีน้้าตาลปนน้้าตาลเหลือง ป่าปลายน้้าสีดินเป็นสีน้้าตาลปนน้้าตาล
เข้ม เนื้อดินของพ้ืนที่เกษตรเป็นดินร่วนทรายถึงร่วนเหนียว มีเนื้อหยาบปานกลางถึงละเอียดปานกลาง มีโครงสร้าง
ดินแบบก้อนเหลี่ยมมุมมน ดินพ้ืนที่ป่ามีเนื้อดินเป็นดินร่วนถึงดินเหนียวปนทรายแป้ง มีเนื้อปานกลาง มีโครงสร้าง
ดินแบบก้อนเหลี่ยมมุมมนถึงก้อนเหลี่ยมก่ึงมุมมน (ตารางท่ี 3) 

ตารางที่ 3 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสนาม และสมบัติทางกายภาพของดินบริเวณลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน 

ข้อมูลสภาพแวดล้อมขณะที่ท้าการเก็บตัวอย่างดินในช่วงฤดูหนาว (เดือนธันวาคม) ฤดูร้อน (เดือน
เมษายน) และฤดูฝน (เดือนสิงหาคม) จากพ้ืนที่ 4 แหล่ง คือ 1) พ้ืนที่ป่าต้นน้้า เกษตรต้นน้้า ป่าปลายน้้า เกษตร
ปลายน้้า ตัวอย่างดินต้นน้้าเก็บที่ บ้านแม่นะ อ.แม่นาเติง จแม่ฮ่องสอน ตัวอย่างดินปลายน้้าเก็บที่ บ้านผาบ่อง ต.
ผาบ่อง อ.เมือง จ.แม่ฮ่องสอน ข้อมูลอุณหภูมิของดินในฤดูหนาวของแต่ละปีอยู่ที่ 21.3-22.7 องศาเซลเซียส ฤดู
ร้อนเท่ากับ 27.1-31.1องศาเซลเซียส และฤดูฝน 26.4-28.6 องศาเซลเซียส  อุณหภูมิอากาศในฤดูหนาวของแต่ละ
ปีอยู่ท่ี 29.8-22.7 องศาเซลเซียส ฤดูร้อนเท่ากับ 33.4-31.1 องศาเซลเซียส และฤดูฝน 32.2-34.9 องศาเซลเซียส 

Position Depth 
(cm) 

Soil Color structure Particle size 
distribution (%) 

Textural 
class 

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

blocky structure 
56 25 19 Sandy loam 

ดินเกษตรปลายน้า้ 0-30 10YR 4/3 subangular 
blocky structure 

36 39 25 Clay loam 

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

subangular 
blocky structure 

38 37 25 Loam 

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

Semi-angular 
blocky structure 

18 41 41 Silty clay 



ปริมาณน้้าฝนเฉลี่ยพบว่าในฤดูหนาวเดือน ธันวาคม 2559 และฤดูร้อนเดือนเมษายน 2562 มีค่าเป็นศูนย์ และมี
ปริมาณน้้าฝนสูงสุดในฤดูฝนในเดือนสิงหาคม 2562 มีปริมาณน้้าฝนเฉลี่ 407.8 มิลลิเมตร ความชื้นเฉลี่ยสูงสุด 86 
% ในฤดูฝนเดือนสิงหาคม 2561 (ตารางที่ 4) 
ตารางที่ 4 ค่าเฉลี่ยอุณหภูมิดินและอุณหภูมิอากาศในช่วงที่เก็บตัวอย่างจากพื้นทีลุ่่มน้า้ปาย จ.แม่ฮ่องสอน 

  การนับจ้านวนประชากรราดินจากตัวอย่างดินทั้ง 4 จุด โดยวิธี plate count จะเห็นว่าในจ้านวน
ดิน 1 กรัม มีจ้านวนประชากรราดินอยู่ค่อนข้างมากโดยพบว่าในปี 2561 ตัวอย่างดินที่เก็บจากพ้ืนที่ป่าบริเวณต้น
น้้าในฤดูหนาวมีจ้านวนประชากรราดินมากที่สุดถึง 8.58 x 104 กล่าวคือ ในดิน 1 กรัมตรวจพบประชากรของรา
ดินจ้านวน 85,800 เซลล์  ส่วนตัวอย่างดินที่มีจ้านวนประชากรราดินน้อยที่สุดเมื่อตรวจนับโดยวิธี plate count 
ได้แก่ ตัวอย่างดินจากพ้ืนที่ป่าบริเวณต้นน้้าในฤดูร้อนที่เก็บในปี 2561 ในดิน 1 กรัมตรวจพบประชากรของแอคติ
โนมัยสีทจ้านวน 1.1 x 103  หรือ 1,100 เซลล์ต่อดิน 1 กรัม (ตารางท่ี 5) 

ช่วงเวลาเก็บตวัอย่าง อุณหภูมิดิน (°C) อุณหภูมิอากาศ 
(°C) 

ปริมาณฝนเฉลี่ย 
(มม.) 

ความชื้นเฉลี่ย 
(%) 

ฤดูหนาว (ธ.ค.59) 22.4 29.8 0 80 
ฤดูร้อน (เม.ย.60) 27.1 33.4 41.8 54 
ฤดูฝน (ส.ค.60) 28.6 32.2 258.2 84 
ฤดูหนาว (ธ.ค.60) 21.3 31.4 22.4 83 
ฤดูร้อน (เม.ย.61) 29.5 36.7 46.6 56 
ฤดูฝน (ส.ค.61) 26.4 34.2 178 86 
ฤดูหนาว (ธ.ค.61) 22.7 30.3 33.8 83 
ฤดูร้อน (เม.ย.62) 31.1 35.8 0 43 
ฤดูฝน (ส.ค.62) 26.6 34.9 407.8 86 



ตารางที่ 5 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 

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 แ ล ะPenicillium รวม ทั้ ง ร ะย ะสื บ พั น ธุ์ ข อ งร าทั้ ง  2 ส กุ ล  เช่ น  ร า  Taralomyces spp.,  
Neosartorya spp.,  Emericella spp.,  Eupenicillium spp. และ Hamigera spp. เป็นต้น นอกจากนี้ยัง
พบว่ามีราที่ส้าคัญทางการเกษตรอีกหลายชนิดราที่มีประโยชน์ทางการเกษตรที่น้ามาใช้เป็นราปฏิปักษ์กับเชื้ อ
สาเหตุโรคพืชหลายชนิด เช่น รา Trichoderma spp. ราที่มีรายงานเป็นราสาเหตุโรคกับพืช เช่น รา Fusarium  
spp.,  Rhizoctonia sp. การศึกษาครั้งนี้สามารถแยกราที่มีความส้าคัญในการช่วยย่อยสลายเศษซากพืชในป่า
อย่าง รา Xylaria spp. (ภาพที่ 2 และ 3) 
 

                      

 

 

 

 

 

 

 



      

   ภาพที่ 2 ลักษณะโคโลนีของราที่แยกได้จากดินในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน 

     

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

    ภาพที่ 3 ลักษณะ ascospore ของราที่แยกได้จากดินในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน 

 



ภาพรวมชุมชนเชื้อราในพื้นที่ลุ่มน้ าปาย 

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  

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 เปอร์เซ็นต ์
  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 เปอร์เซ็นต์ 

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 ์

ชมุชนราดินจากการสุ่มเก็บตัวอย่างดินในพื้นท่ีปลายน้้า 3 ปีติดต่อกันสามารถแบ่งออกได้เป็น 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 
เปอร์เซ็นต ์ไฟลัม Basidiomycota 9 เปอร์เซ็นต์ และ ไฟลัม Chytridiomycota 0.6 เปอร์เซ็นต ์

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

4) กลุ่ ม  D (พ้ืนที่ ป่ าปลายน้้ าปี  2560 มี  154 OTUs) ประกอบด้ วย ไฟลัม  Basidiomycota 60 
เปอร์เซ็นต์ ล้าดับเบสที่ไม่สามารถจัดจ้าแนกได้ 14 เปอร์เซ็นต์ ไฟลัม Ascomycota 13 เปอร์เซ็นต์ ล้าดับเบสที่ไม่
สามารถระบุได้ว่าเป็นรากลุ่มใด 7 เปอร์เซ็นต์ และไฟลัม Mucoromycota 4 เปอร์เซ็นต์ 

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 เปอร์เซ็นต ์

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

ด้ ว ย  Dothideomycetes, Eurotiomycetes, Dothideomycetes แ ล ะ  mitosporic Pezizomycetes 

ตามล้าดับ ส่วนไฟลัม Basidiomycota พบมากเป็นอันดับสองในแง่ของความหลากหลายทางวิวัฒนาการ 

นอกจากนี้ยังตรวจพบ Chytridiomycota, Glomeromycota และ Zygomycota แต่พบได้น้อยในการศึกษานี้ 

ล้าดับเบสที่เหลือส่วนใหญ่เป็นเชื้อราที่ไม่สามารถเพาะเลี้ยงได้จากสภาพแวดล้อมที่หลากหลายซึ่งจะถูกรายงาน

เป็นสมาชิกของ Fungi incertae sedis เป็นที่น่าสังเกตว่า class Sordariomycetes มีการแพร่กระจายออยู่ใน

ทุก ๆ ตัวอย่างดิน สกุลที่ตรวจพบได้มากที่สุดคือ Fusarium  

 

ในปี 2560 พบล้าดับเบสทั้งหมด 87,536 ล้าดับเบส โดยพบว่าพ้ืนที่เกษตรปลายน้้ามี 17,512 ล้าดับ

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

เบส ในปี 2561 พบล้าดับเบสทั้งหมด 72,199 ล้าดับเบส แบ่งเป็นพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 25,161 ล้าดับเบส พ้ืนที่

ป่าปลายน้้า 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

เกษตรต้นน้้า และ 36.59 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่ป่าต้นน้้า ส่วนปี 2562 ตรวจพบ 70.42 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่เกษตร

ปลายน้้า  28.54 เปอร์เซ็นต์ ในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า  52.16 เปอร์เซ็นต์ ในพื้นที่เกษตรต้นน้้า 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 ในพื้นที่เกษตรต้นน้้า 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  เชื้อราที่ ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็น

รากลุ่มใด เป็นกลุ่มที่มีปริมาณมากท่ีสุดเป็นอันดับ 3 ประกอบด้วย ปี 2560 ตรวจพบในพื้นที่เกษตรปลายน้้า 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 4)  

 

 

 

 

 

ภาพที่ 4 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 พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 53.46 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 39.78 เปอร์เซ็นต์ ในปี 2561 ตรวจพบ
ในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 46.91 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 15.17 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 37.07 
เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 12.61 เปอร์เซ็นต์ ส่วนในปี 2562 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 48.72 
เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 13.37 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 39.16 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 46.66 
เปอร์เซ็นต์ ซึ่งพบมากในพ้ืนที่เกษตรกรรม ในส่วนของไฟลัม Basidiomycota พบว่า class Agaricomycetes 
เป็น class ที่พบมากท่ีสุดในทุก ๆ ปี (2560-2562) โดยพบว่าในปี 2560 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 18.26 
เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 23.44 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 12.70 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 16.91 
เปอร์เซ็นต์ ในปี 2561 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 5.5 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 32.65 เปอร์เซ็นต ์พ้ืนที่



เกษตรต้นน้้า 28.94 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 45.16 เปอร์เซ็นต์ ส่วนในปี 2562 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตร
ปลายน้้า 3.29 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 62.47 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 4.68 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่า
ต้นน้้า 5.93 เปอร์เซ็นต์ ซึ่งพบมากในพ้ืนที่ป่า (ภาพท่ี 5)  
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 5 แสดงสัดส่วนของราดินแต่ละ class ที่ตรวจพบในตัวอย่างดินที่เก็บจากพ้ืนที่เกษตรและพ้ืนที่ป่าบริเวณลุ่ม

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

ปลายน้้า) 



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

พบมากที่สุด โดยพบว่าในปี 2560 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 4.11 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 1.05 

เปอร์เซ็นต์ พื้นที่เกษตรต้นน้้า 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 ไม่พบในพื้นที่ป่าปลายน้้า  พื้นที่เกษตรต้นน้้า และพ้ืนที่

ป่าต้นน้้า ในปี 2561 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 0.39 เปอร์เซ็นต์ พื้นที่ป่าปลายน้้า 24.96 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่

เกษตรต้นน้้า 3.26 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 2.13 เปอร์เซ็นต์ ในปี 2562 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 

0.17 เปอร์เซ็นต์ พื้นที่ป่าปลายน้้า 18.84 เปอร์เซ็นต์ พื้นที่ป่าต้นน้้า 0.26 เปอร์เซ็นต์ และไม่พบในพ้ืนที่เกษตรต้น

น้้า การศึกษาครั้งนี้ พบ order Russulales ทุก ๆ ฤดูของพ้ืนที่ป่าปลายน้้า (ภาพท่ี 6) 



 

ภาพที่ 6 แสดงสัดส่วนของราดินแต่ละ order ที่ตรวจพบในตัวอย่างดินที่เก็บจากพ้ืนที่เกษตรและพ้ืนที่ป่าบริเวณลุ่ม

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

ปลายน้้า) 

 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 ในพื้นที่ป่าปลายน้้า 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 พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 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 พื้นที่ป่าปลาย

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

พบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 0.17 เปอร์เซ็นต์ พื้นที่ป่าปลายน้้า 18.84 เปอร์เซ็นต์ พื้นที่ป่าต้นน้้า 0.21 เปอร์เซ็นต์ 

และไม่พบในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้า Russulaceae ถูกพบมากในพ้ืนที่ป่าปลายน้้าในทุก ๆ ฤดู (ภาพที่ 7) 

 

 
 
 
 

 

ภาพที่ 7 แสดงสัดส่วนของราดินแต่ละ family ที่ตรวจพบในตัวอย่างดินที่เก็บจากพ้ืนที่เกษตรและพ้ืนที่ป่าบริเวณ

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

ป่าปลายน้้า) 



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 8) 

 
 

 
ภาพที่ 8 แสดงสัดส่วนของราดินแต่ละ genus ที่ตรวจพบในตัวอย่างดินที่เก็บจากพ้ืนที่เกษตรและพ้ืนที่ป่าบริเวณ

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

ป่าปลายน้้า) 

 

 



ส้าหรับราดินสกุลที่ เด่นที่สุดในการศึกษาครั้งนี้  ได้แก่ ราสกุล Fusarium ตรวจพบจ้านวน 8.6 

เปอร์เซ็นต์ โดยพบว่าในปี 2560 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 2.11 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 7.85 

เปอร์เซ็นต์ พื้นที่ป่าต้นน้้า 3.62 เปอร์เซ็นต์ แต่ไม่พบในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า ในปี 2561 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลาย

น้้า 18.99 เปอร์เซ็นต์ พื้นที่ป่าปลายน้้า 7.40 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้า 9.83 เปอร์เซ็นต์ และพ้ืนที่ป่าต้นน้้า 

2.16 เปอร์เซ็นต์ ส่วนในปี 2562 ตรวจพบในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้า 11.76 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า 4.75 

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 พื้นที่ป่าปลายน้้า 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 9) 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 9 แสดงสัดส่วนของราดินแต่ละ species ที่ตรวจพบในตัวอย่างดินที่เก็บจากพ้ืนที่เกษตรและพ้ืนที่ป่าบริเวณ

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

ป่าปลายน้้า) 



ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ระหว่างชุมชนแสดงให้เห็นว่ามีการเปลี่ยนแปลงบางอย่างแม้จะมีไฟลัมที่อุดม

สมบูรณ์เหมือนกัน ภายในชุมชนเชื้อรา ไฟลัม Ascomycota ซึ่งเป็นไฟลัมที่มีความอุดมสมบูรณ์มากที่สุดใน

การศึกษาครั้งนี้ มีเปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์ในแต่ละพ้ืนที่ แต่ละฤดู ในระยะเวลา 3 ปีที่แตกต่างกันโดยการ

วิเคราะห์แบบ taxa bar plot พบว่าในปี 60 พื้นที่เกษตรต้นน้้าในฤดูฝนไม่ปรากฏ ดังแสดงในตารางที่ 6 (ภาพที่ 

10) 

ตารางท่ี 6 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 10 แสดงสัดส่วนของราดินแต่ละ ไฟลัม ที่ตรวจพบในตัวอย่างดินที่เก็บจากพ้ืนที่เกษตรและพ้ืนที่ป่าบริเวณ

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

พ้ืนที่เกษตรปลายน้้า, DF = พ้ืนที่ป่าปลายน้้า) 



 ความหลากหลายของชุมชนเชื้อรา: นอกจากองค์ประกอบของชุมชนที่โดดเด่นแล้วความหลากหลายของ
เชื้อราภายในชุมชนเหล่านี้ยังมีความแตกต่างกัน จากการค้านวณที่ระยะวิวัฒนาการ <0.03 (ความคล้ายคลึงกัน
ของล้าดับเบสประมาณ 97 เปอร์เซ็นต์) ด้วยการวิเคราะห์ Shannon และ Principal Co-ordinates Analysis 
(PCoA) พบว่าความหลากหลายของเชื้อรามีความคล้ายคลึงกันในแต่ละฤดูกาลในแต่ละพ้ืนที่เก็บตัวอย่าง ชุมชนป่า
ต้นน้้าในฤดูฝน (UF3) มีความหลากหลายมากกว่าชุมชนอ่ืน และพบว่ามีความหลากหลายสูงที่สุดจากตัวอย่างดินที่
เก็บในฤดูฝน รองลงมาคือตัวอย่างดินที่เก็บในฤดูหนาวและฤดูร้อน ตามล้าดับ (ภาพที่ 11) ผลของการประมาณค่า 
Chao 1 และการวิเคราะห์ rarefaction curve สนับสนุนผลการวิเคราะห์ข้างต้นเช่นเดียวกัน   การวิเคราะห์ β-
diversity โดยการเปรียบเทียบชุมชนของพล็อต Non-metric Multi-dimensional Scaling (NMDS) ระบุว่ามี
กลุ่มต่าง ๆ เกิดขึ้นระหว่าง ฤดูหนาว ฤดูร้อน และฤดูฝน การวิเคราะห์พล็อต NMDS แสดงให้เห็นความแตกต่าง
ระหว่างชุมชนราดินในฤดูหนาว ฤดูร้อน และฤดูฝน ด้วยเหตุนี้จะเห็นว่าคุณสมบัติของดินที่แตกต่างกันมีผลต่อ
ชุมชนเชื้อราในพ้ืนที่เก็บตัวอย่างทั้ง 4 แหล่งใน 3 ฤดูกาล เมื่อรวมกันแล้วชุมชนราในฤดูหนาวและฤดูร้อนแสดงให้
เห็นถึงการกระจายตัวที่ใกล้เคียงกัน ในขณะที่ชุมชนราในฤดูฝนมีการแยกกลุ่มออกมา ผลลัพธ์เหล่ านี้สะท้อนถึง
การกระจายทางภูมิศาสตร์และองค์ประกอบต่าง ๆ ของดินในฤดูฝน 

 
 

 
 
 
 

 

 
        
                 ภาพที่ 11 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) 
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 ซึ่ง
คิดเป็น 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 บ่ง
บอกว่ารากลุ่มนี้มีความคงทนสูงในระบบนิเวศ สมาชิกของราใน class Sordariomycetes มีรายงานว่าเป็นเชื้อก่อ
โรคกับพืชและสัตว์ นอกจากนี้ยังพบว่าเป็นราเอนโดไฟท์ในพืชและเป็นราที่ช่วยย่อยสลายเศษซากพืชซากสัตว์ซึ่ง
เกี่ยวข้องกับการหมุนเวียนของธาตุอาหารในดิน (Qin et al., 2014) การศึกษาครั้งนี้พบว่าล้าดับเบสของ OTUs 
ส่วนใหญ่เป็นของรา class Sordariomycetes ซึ่งตรงกันกับ species ที่อธิบายไว้ก่อนหน้านี้และมีความใกล้เคียง
กั น กั บ ส กุ ล ดั ง ต่ อ ไ ป นี้ :  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 ให ญ่ ถู ก จั ด อ ยู่ ใน  order Hypocreales, Sordariales, 
Jahnulales, Pleosporales, Magnaporthales, Microascales, Agaricales และ Russulales เชื้ อราในดิน
เหล่านี้มีบทบาทส้าคัญกับพืชทั้งในเรื่องของการช่วยย่อยสลายธาตุอาหาร  การอยู่ร่วมกับพืชแบบ symbiotic หรือ 
mutualistic (Powell et al., 2015) OTUs ของรากลุ่มที่ใหญ่ที่สุดคือ class Sordariomycetes ประกอบด้วย
ส ม า ชิ ก ใน ส กุ ล  Metacordyceps, Acremonium, Fusarium, Gliocephalotrichum, Purpureocillium, 
Magnaporthe, Remispora, Scedosporium แ ล ะ  Thielavia ซึ่ ง จั ด อ ยู่ ใ น  order Hypocreales, 
Magnaporthales, Microascales และ Sordariales ราเหล่านี้เป็นราย่อยสลายเซลลูโลสในดิน รวมทั้งเป็นราที่
ท้าให้เกิดโรคและไม่ก่อโรค โดยเฉพาะราในสกุล Fusarium ซึ่งเป็นราที่โดดเด่นในการศึกษาครั้งนี้ โดยราสกุลนี้
อาจไม่เป็นอันตรายกล่าวคือราชนิดนี้สามารถเป็นประโยชน์กับพืชโดยการเป็นราเอนโดไฟท์ของพืชหรืออาจเป็น 
saprophytes ในดิน ราสกุลนี้มีหลากหลายสายพันธุ์ เช่น F. oxysporum และ F. solani  เป็นราที่ท้าให้เกิดโรค
กับพืชโดยเฉพาะอย่างยิ่งในพ้ืนที่เกษตรกรรม อย่างไรก็ตามพบว่ารา  F. oxysporum หลายสายพันธุ์เป็นราที่ไม่
ก่อให้เกิดโรคกับพืช ดังนั้นจึงมีเหตุผลที่จะสรุปได้ว่ารูปแบบการท้าให้เกิดโรคบางอย่างสืบเชื้อสายมาจากบรรพ
บุรุษที่ไม่ก่อให้เกิดโรค การศึกษาครั้งนี้พบว่ามี 8  OTUs  ที่เกี่ยวข้องกับ F. oxysporum (ล้าดับเบสมีความ
คล้ายคลึงกัน 98-100%) การมีความสามารถท่ีหลากหลายอาจมีความส้าคัญมากส้าหรับเชื้อราในการปรับตัวให้อยู่



รอดหรือปรับตัวให้เข้ากับสภาพแวดล้อมต่าง ๆ ได้ ตัวอย่างเช่น รา Fusarium ที่ถูกพบในสัดส่วนของ OTUs ที่สูง
ทั้ งในดิน พ้ืนที่ เกษตรและพ้ืนที่ป่ า  ส่วนราใน class Dothideomycetes พบ OTUs ของ 2 สกุล ได้แก่ 
Xylomyces และ Lepidosphaeria จัดอยู่ใน order Jahnulales และ Pleosporales ราที่อยู่ใน order นี้พบ
เป็นราเอนโดไฟท์ในพืช หรือเป็น epiphytes ของพืชที่มีชีวิต และยังเป็นราที่ช่วยย่อยสลายเซลลูโลส เคราติน 
และคาร์โบไฮเดรตเชิงซ้อนอื่น ๆ ในเศษซากพืชที่ตายแล้ว (Abed et al. 2013) 

ไฟลัม Basidiomycota ถูกรายงานว่ามีความหลากหลายและตรวจพบได้ทั่วไปในระบบนิเวศของดิน 
(Buée et al., 2009) ซึ่งสอดคล้องกับการศึกษานี้ที่แสดงให้เห็นว่ามี OTUs ของราในไฟลัมนี้อยู่ 21.9 เปอร์เซ็นต์ 
ใน ปี  2562 โด ยล้ าดั บ เบ สส่ วน ให ญ่ ต รงกั บ สกุ ล   Conocybe, Pholiotina, Lactarius, Russula และ 
Stephanospora สกุลเหล่านี้เป็นที่ทราบกันดีว่าประกอบด้วยสายพันธุ์ที่เก่ียวข้องกับมนุษย์หลายชนิด (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
ชนิดเชื้อราเหล่านี้เพื่อการจัดจ้าแนกในระดับสกุลต่อไป 

พืชส่วนใหญ่จะหลั่งสารประกอบคาร์บอนหลายชนิดที่เชื้อราสามารถใช้เป็นอาหารได้จึงถือเป็นการสร้าง
พ้ืนที่ให้เชื้อราเข้าครอบครองได้มากขึ้นและส่งเสริมให้เกิดความอุดมสมบูรณ์ของเชื้อราเพ่ิมขึ้น (Weber et al., 
2011) อย่างไรก็ตามสภาพการเจริญเติบโตของพืชในป่าที่มีสารอาหารที่เป็นประโยชน์อยู่มากสามารถเอ้ือต่อการ
เจริญของประชากรจุลินทรีย์ในดินมากขึ้น ข้อจ้ากัดเกี่ยวกับธาตุอาหารในกรณีที่ไม่มีรากพืชอาจไปขัดขวางการ
เจริญเติบโตและการแพร่กระจายของเส้นใยเชื้อราหลายชนิด (Meiser et al., 2014) ดังนั้นจึงมีเชื้อราเพียงบาง
ชนิดที่มีความเฉพาะเจาะจงกับระบบนิเวศวิทยาเท่านั้นที่ถูกพบ (Bates et al., 2012) ข้อมูลเหล่านี้ชี้ให้เห็นว่า
โครงสร้างชุมชนราดินมีความซับซ้อนซึ่งเป็นผลจากการพ่ึงพากันระหว่างความหลากหลายของจุลินทรีย์ในดินกับ
พรรณพืช แม้ว่าการทดลองนี้ไม่ได้ออกแบบมาเพ่ือทดสอบผลกระทบจากคุณสมบัติของดินที่มีต่อชุมชนเชื้อราใน
ดิน แต่ผลการศึกษานี้ชี้ให้เห็นว่าคุณสมบัติของดินมีผลกระทบต่อชุมชนเชื้อราในดิน เมื่อเปรียบเทียบกับดินในพื้นที่
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 เป็นตัวแทนของสมาชิกท่ีพบมาก
ที่สุดในชุมชนจุลินทรีย์ แม้ว่าจะประเมินความหลากหลายที่แท้จริงของเชื้อราที่อยู่ในดินเพียงจุดเล็ก ๆ  จึงสรุปได้
ว่าการสุ่มตัวอย่างและวิธีการจ้าแนกนี้เหมาะสมในการส้ารวจจีโนมของจุลินทรีย์ (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 เหล่านี้ ได้ในทุก ๆ สภาพแวดล้อม อย่างไรก็ตามความ
หลากหลายของ taxa ที่โดดเด่นจะถูกจ้ากัดการเพ่ิมจ้านวน (amplified) กับคู่ไพรเมอร์ (primer) ที่ใช้และการสุ่ม
ตัวอย่างดิน เช่น การประเมินการกระจายตัวของเชื้อราบางชนิดที่มีการขยายพันธุ์ช้า โดยการใช้ไพรเมอร์ ITS ซึ่ง
เป็น primer ทีใ่ช้กันทั่วไปตัวอย่างเช่นสมาชิกของราในไฟลัม 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 (Treseder & Lennon, 2015) ผลการศึกษาครั้งนี้สอดคล้องกับการศึกษาก่อนหน้านี้ที่
ระบุว่ามีราอยู่หลายสกุลจัดอยู่ในสมาชิกของชุมชมเชื้อราในดินที่มีการรายงานไว้ (Gams 2007) ในทางตรงกันข้าม
พบว่ามีเชื้อราที่ไม่สามารถจัดจ้าแนกได้ 13.5 - 23.5 เปอร์เซ็นต์ แต่โดยรวมแล้วมีการกระจายแบบแคบ ๆ ซึ่งบ่งชี้
ว่า phylotypes ที่พบจ้านวนน้อยเหล่านี้เป็น phylotypes ที่ไม่โดดเด่นและพบอยู่ทั่วไปในดิน เชื้อราที่โดดเด่นที่
ระบุในการศึกษานี้แสดงให้เห็นถึงความชอบของเชื้อราที่จะเจริญในสิ่งแวดล้อมที่แตกต่างกันสองชนิด คือ พ้ืนที่ป่า



ไม้และพ้ืนที่เกษตรกรรม คุณสมบัติของดิน (เช่น pH ของดิน) เป็นตัวพยากรณ์ที่ไม่ดีเกี่ยวกับความอุดมสมบูรณ์
สัมพัทธ์ของ taxa เชื้อรา แต่ในทางตรงกันข้ามกลับสามารถพยากรณ์ความโดดเด่นของแบคทีเรียได้ (Delgado-
Baquerizo et al., 2018)  ในความเป็นจริงสภาพอากาศมักถูกรายงานว่าเป็นปัจจัยแวดล้อมที่ส้าคัญที่สุดในการ
ท้านายองค์ประกอบของเชื้อราในชุมชน ความแตกต่างของแหล่งที่อยู่อาศัยส้าหรับเชื้อราที่โดดเด่นเป็นผลมาจาก
ความส้าคัญของพืชพรรณและภูมิอากาศ (เช่นดัชนีความแห้งแล้ง การตกตะกอน/ การระเหยของสาร) ในการ
ก้าหนดองค์ประกอบและการเปลี่ยนแปลงของชุมชนเชื้อราในดิน (Tedersoo et al., 2014; Maestre et al., 
2015; Bahram et al., 2018) รูปแบบการเจริญร่วมกันของ taxa ที่โดดเด่นไม่ได้แสดงให้เห็นถึงความสัมพันธ์ที่
ชัดเจนระหว่างอัตลักษณ์ทางอนุกรมวิธานระดับหยาบ (เช่น class กับ family) และความชอบของเชื้อราในการ
เจริญในแหล่งต่าง ๆ order หรือ family ส่วนใหญ่จะพบในระบบนิเวศหลักแต่ละกลุ่ม อย่างไรก็ตามในระดับสกุล 
(genera) phylotypes ที่โดดเด่นแสดงให้เห็นถึงความแตกต่างที่ชัดเจนในความชอบของเชื้อราในการเจริญใน
แหล่งต่าง ๆ และความแตกต่างในสภาพภูมิอากาศ  
 ผลลัพธ์ดังกล่าวสนับสนุนแนวคิดที่ว่าชุมชนเชื้อราในโลกอาจมีความเสี่ยงต่อการเปลี่ยนแปลงจากสภาพ
ภูมิอากาศมากกว่าชุมชนแบคทีเรียซึ่งมักเก่ียวข้องกับคุณสมบัติของดิน (de Vries et al., 2018) การเปลี่ยนแปลง
สภาพภูมิอากาศและการกระจายตัวของภูมิทัศน์ที่เพ่ิมขึ้นอาจส่งผลให้เกิดการเปลี่ยนแปลงการเข้ายึดครองพ้ืนที่
ของชุมชนเชื้อรา (Grime, 1988) ชุมชนเชื้อราในดินของพ้ืนที่ป่าไม้และพ้ืนที่เกษตรกรรมที่ตรวจพบในการศึกษานี้
ทั้งหมดถูกครอบครองโดยไฟลัม Ascomycota และ Basidiomycota แต่ความอุดมสมบูรณ์ที่ตรวจพบมีระดับ
แตกต่างกัน ความหลากหลายของเชื้อรายังแตกต่างกันไปในแต่ละพ้ืนที่ ในแต่ละปี พ้ืนที่เกษตรปลายน้้าและพ้ืนที่
เกษตรต้นน้้ามีอุณหภูมิและปริมาณน้้าฝนประจ้าปีสูงกว่าพ้ืนที่ป่าปลายน้้าและพ้ืนที่ป่าต้นน้้า อุณหภูมิและปริมาณ
น้้าฝนที่สูงขึ้นอาจท้าให้เกิดชุมชนเชื้อราที่มีความหลากหลายมากขึ้นของเชื้อราในดินเขตร้อน สถานที่เก็บตัวอย่าง
หรือองค์ประกอบภายในดินอาจเป็นอีกปัจจัยส้าคัญที่มีผลต่อชุมชนเชื้อราในดิน ความแตกต่างระหว่างชุมชนเชื้อ
ราจากดินในพื้นที่เกษตรปลายน้้าและพ้ืนที่เกษตรต้นน้้ามีค่อนข้างน้อย ชี้ให้เห็นว่าพ้ืนที่เพาะปลูกที่มีพืชอาศัย การ
ไถพรวน และการใส่ปุ๋ยอาจเป็นตัวขับเคลื่อนชุมชนเชื้อราได้มากกว่าต้าแหน่งทางภูมิทัศน์ วัสดุต่าง ๆ ในดิน
สามารถปลดปล่อยสารอาหารต่าง ๆ สู่สภาพแวดล้อมเพ่ือให้จุลินทรีย์ในดินน้าไปใช้ในการเจริญเติบโต (Ulrich 
and Becker, 2006) จากการศึกษาพบปฏิกิริยาแปรผันของสายพันธุ์เชื้อราที่แตกต่างกันและหน่วยอนุกรมวิธาน
ปฏิบัติการ (OTUs) ที่ร่วมกับ Ascomycota และ Basidiomycota สรุปได้ว่าความหลากหลายของเชื้อราในพ้ืนที่
ป่าปลายน้้าและพ้ืนที่ป่าต้นน้้า มีความหลากหลายสูงกว่าดินในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้าและพ้ืนที่เกษตรต้นน้้า ไฟลัม
หลักที่ส้าคัญมีลักษณะคล้ายกัน แต่ความอุดมสมบูรณ์ในแต่ละชุมชนต่างกัน ชุมชนดินในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า ป่าต้น
น้้า และเกษตรปลายน้้า เกษตรต้นน้้า ก่อตัวเป็นกลุ่มก้อนที่แตกต่างกันและมีความสัมพันธ์ที่ แตกต่างกันกับ
คุณสมบัติของดิน ผลการวิจัยเหล่าชี้ให้เห็นว่าวัสดุในดินและระยะทางทางภูมิศาสตร์ที่แตกต่างกันส่งผลกระทบต่อ
คุณสมบัติของดินและท้าให้องค์ประกอบของเชื้อราและความหลากหลายในป่าและพ้ืนที่เกษตรกรรมเปลี่ยนแปลง
ไป 
 การวิเคราะห์จีโนมทั้งหมดควรได้รับการตรวจสอบว่าข้อมูลของยีนที่ใช้งานได้สามารถอธิบายได้หรือไม่ว่า
เหตุใด phylotypes ของไฟลัม Ascomycota และ Basidiomycota จึงมีความโดดเด่นกว่า phylotypes อ่ืน ๆ 



และท้าไม phylotypes ของไฟลัม Ascomycota บางชนิดจึงมีความโดดเด่นมากกว่าสายพันธ์ อ่ืน ๆ องค์ความรู้
ทั้งหมดนี้มีความส้าคัญอย่างยิ่งหากเราจะพัฒนาแนวทางและกลยุทธ์ที่มุ่งรักษาความหลากหลายและการท้างาน
ของจุลินทรีย์ในดินในประเทศไทย ยีน ITS เป็นยีนทีน่ิยมศึกษาอย่างแพร่หลายที่สุดในนิเวศวิทยาระดับโมเลกุลของ
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
บริเวณที่ผ่านการวิวัฒนาการร่วมกันอย่างรวดเร็วโดยผ่านการผสมข้ามสายพันธุ์และการแปลงยีนที่ไม่เท่ากัน อีกท้ัง
ยังมีความแปรผันในระดับสูงแม้กระทั่งระหว่างสิ่งมีชีวิตที่เกี่ยวข้องกันอย่างใกล้ชิด ในการศึกษานี้สมมติฐานทาง
วิวัฒนาการของเชื้อราในดินได้รับการปรับปรุงโดยการประมาณค่าที่อิงตามชุดข้อมูลที่ใหญ่ที่สุดในปัจจุบัน อย่างไร
ก็ตามความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการในระดับที่สูงขึ้นยังคงไม่ชัดเจน ส้าหรับการศึกษาอนุกรมวิธานและความ
หลากหลายของเชื้อราในดินเพ่ิมเติมเราจ้าเป็นต้องมีสมมติฐานทางวิวัฒนาการที่เชื่อถือได้มากขึ้นโดยอาศัยข้อมูล
ล้าดับเบสที่ครอบคลุม 
 

9. สรุปผลการทดลองและข้อเสนอแนะ :  
 จังหวัดแม่ฮ่องสอนมีสภาพภูมิอากาศที่แตกต่างกันในแต่ละฤดู แต่ผลการศึกษาพบว่าเชื้อราที่พบทั่วไปมี

ความหลากหลายและยังคงมีความสมบูรณ์ โดยตัวอย่างดินทั้งในป่าและทางการเกษตรมีเชื้อราที่ส้าคัญ 5 ไฟลัม 

ไ ด้ แ ก่  Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, Glomeromycota แ ล ะ  Zygomycota ซึ่ ง 

Ascomycota เป็ น ไฟ ลั ม ที่ พ บ ม า ก ที่ สุ ด ร อ ง ล ง ม า คื อ ไฟ ลั ม  Basidiomycota Chytridiomycota, 

Glomeromycota และ Zygomycota นอกจากนี้มีเชื้อราจ้านวนมากที่ไม่สามารถจ้าแนกได้ ( incertae sedis) 

ด้วยการศึกษา ITS rDNA กลุ่มเชื้อราในดินที่พบมากที่สุด คื อวงศ์ Nectriaceae ราชนิดเด่นที่พบมาก ได้แก่ รา 

Fusarium เห็นได้ชัดว่าข้อมูลทางอนุกรมวิธานที่ละเอียดยังคงเป็นสิ่งจ้าเป็นเพ่ือท้าการเปรียบเทียบเชิงปริมาณ

ของ phylotype สัมพัทธ์ของข้อมูล อย่างไรก็ตามการวิจัยนี้เป็นข้อมูลพ้ืนฐานส้าหรับการวิจัยในอนาคตและอาจ

เป็นประโยชน์ในการก้าหนดแนวทางการศึกษาความหลากหลายของเชื้อราที่มีการตอบสนองต่อสภาพอากาศเย็น 

ร้อน แห้ง และเปียก 

 

10. การน าผลงานวิจัยไปใช้ประโยชน์ : สามารถน้าองค์ความรู้ที่ได้ไปประยุกต์ใช้ในการคัดเลือกรา
ดินชนิดเด่นที่มีประโยชน์ทางการเกษตรเช่นน้าไปทดสอบการตรึงไนโตรเจนร่วมกับเชื้อไรโซเบียม หรือทดสอบ
ความสามารถในการละลายฟอสเฟตหรือโพแทช นอกจากนี้ยังสามารถน้าไปใช้เป็นเชื้อปฏิปักษ์ในการควบคุมเชื้อ
สาเหตุโรคพืชได้ 



11. ค าขอบคุณ (ถ้ามี)  : ขอขอบคุณ ดร.แจ่มจันทร์ มีบุญ ที่ให้ค้าแนะน้าในการแปลผลข้อมูลที่ได้จาก

การทดลองครั้งนี้  
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