
1. ชุดโครงการวิจัย : วิจัยและพัฒนาปัจจัยการผลิตทางการเกษตร 
 
2. โครงการวิจัย  : วิจัยและพัฒนาเทคโนโลยีการผลิตและเทคนิคการตรวจวิเคราะห์ปุ๋ยชีวภาพ  

ปุ๋ยหมัก ปุ๋ยอินทรีย์เคมีและจุลินทรีย์ย่อยสลายทางการเกษตร 
    กิจกรรม  : วิจัยและพัฒนาเทคโนโลยีการผลิตปุ๋ยชีวภาพ 

กิจกรรมย่อย  : การศกึษาโครงสร้างประชากรจุลินทรีย์ดินบรเิวณรากพืช 
 

3. การทดลองท่ี 4.2.3 : การศึกษาโครงสรา้งประชากรจุลินทรีย์ดินบริเวณรากพืชในระดับ micro-plot 

4. คณะผู้ด าเนินงาน 
   หัวหน้าการทดลอง : นางสาวศิริลักษณ์  แก้วสุรลิขิต  
   ผู้ร่วมงาน  : นางประไพ  ทองระอา     
                               กองวิจัยพัฒนาปัจจัยการผลิตทางการเกษตร 
 
5. บทคัดย่อ  : ท าการศึกษาการศึกษาโครงสร้างประชากรจุลินทรีย์ดินบริเวณรากพืช โดยวิธีเพาะเลี้ยง
จุลินทรีย์ (conventional method) ในเบื้องต้น พบว่าเมื่อเติมแหล่งคาร์บอนต่างๆ คือ มูลโค แหนแดงแห้ง และ
แหนแดงสด ตามกรรมวิธีที่ก าหนด 8 กรรมวิธี คือ 1. กรรมวิธีควบคุม (ไม่เติมแหล่งคาร์บอน) 2. ใส่แหนแดงแห้ง  
3. ใส่ปุ๋ยหมักมูลโค  4. กรรมวิธีควบคุม+เชื้อ P. fluorescens 5. ใส่แหนแดงแห้ง+เชื้อ P. fluorescens 6. ใส่ปุ๋ย
หมักมูลโค+เชื้อ P. fluorescens 7. ใส่ปุ๋ยหมักมูลโค+เชื้อ P. fluorescens และ 8. ใส่แหนแดงสด+เชื้อ P. 
fluorescens  พบว่าเมื่อระยะเวลาผ่านไป 12 เดือน ปริมาณแบคทีเรียทั้งหมด มีปริมาณค่อนข้างคงที่ จาก
ปริมาณเริ่มต้น คือ 107-108 cfu/1 กรัมดิน ในทุกกรรมวิธี และพบว่าปริมาณจุลินทรีย์ทั้งหมดในแต่ละเดือน
ค่อนข้างคงที่และไม่แตกต่างกัน ทั้งที่ใส่เชื้อเครื่องหมาย (P. Fluorescens) และที่ไม่ใส่เชื้อเครื่องหมาย จากนั้นสุ่ม
เก็บดินแต่ละกรรมวิธีเพ่ือศึกษาโครงสร้างประชากรจุลินทรีย์ดินบริเวณรากพืชด้วยเทคนิคเมตาจีโนมิกส์ 
(Sequence-based metagenomics)  โดยการใช้วิธี paired end read ในส่วน hypervariable region (V3-
V4) ของ 16s rDNA ด้วยไพร์เมอร์ 341F: CCTACGGGNGGCWGCAG และ 802R: TACNVGGGTATCTAATCC 
แล้วน าไปวิเคราะห์ ล าดับเบสเพ่ือประเมินความหลากหลายของโครงสร้างประชากรในแต่ละกรรมวิธี จากข้อมูลที่ได้
พบว่า สามารถสร้าง clean pair reads ได้ทั้งหมด จ านวน 389820 reads เมื่อน า read ที่ได้มากรองข้อมูล 
พบว่ามี จ านวน  filtered tag  อยู่ ในช่ วง 14313-19404 tag และเมื่ อน ามาจัดกลุ่ ม  OTU (Operational 
Taxonomic Units) โดยเลือกข้อมูลที่มีความคล้ายคลึงกัน (similarity) ของ tag ไม่ต่ ากว่า 97 เปอร์เซ็นต์ 
สามารถน าข้อมูลแต่ละกรรมวิธีจัดกลุ่มได้ในช่วง 1017-1528 OTU โดยพบว่ากรรมวิธีที่ 4 มีจ านวน OTU สูงที่สุด 
คือ 15283 กลุ่ม และกรรมวิธีที่ 3 ที่เติมมูลโคนั้นมี OTU ต่ าสุด คือ 1017 กลุ่ม เมื่อน ามาวิเคราะห์ Rarefaction 
พบว่าประชากรจุลินทรีย์ในกรรมวิธีที่ 4 มีค่าความหลากหลายของชนิดจุลินทรีย์สูงที่สุด รองลงมาคือประชากรใน
กรรมวิธีที่ 1 และ 2 ตามล าดับ ส่วนกรรมวิธีที่ 3 มีความหลายหลายของประชากรน้อยที่สุด และเมื่อวิเคราะห์



ความหลากหลายของโครงสร้างประชากรระดับ alpha พบว่าประชากรจุลินทรีย์ในกรรมวิธีที่ 3 มีค่าดัชนี 
Shannon ต่ าว่าประชากรจุลิ นทรีย์ ในกลุ่ ม อ่ืน  และเมื่ อวิ เคราะห์ ค่ า beta diversity analysis ด้ วยวิธี 
unweighted pair group method with arithmetic averages (UPGMA) พบว่าค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือน
ทางพันธุกรรม (similarity coefficents) อยู่ในช่วง 0.341 ถึง 0.559 สามารถแบ่งได้ เป็น 3 กลุ่ม คือ กลุ่มที่ 1 
คือ กรรมวิธีที่ 7 ดินที่ใส่มูลสัตว์+เชื้อ และ 8 ดินที่ใส่แหนแดงสด + เชื้อ กลุ่มที่ 2 คือ กรรมวิธีที่ 1 กรรมวิธี
ควบคุม  กรรมวิธีที่ 2 ใส่แหนแดงแห้ง 4. ใส่แหนแดงสด 5. ควบคุม + เชื้อ 6. ใส่แหนแดงแห้ง + เชื้อ ตามล าดับ 
และกลุ่มที่ 3 คือ กรรมวิธีที่ 3  ดินใส่มูลสัตว์ และจากข้อมูลที่ได้จาก OTU เมื่อน ามาเปรียบเทียบในแต่ละ
โครงสร้างประชากรในระดับไฟลัม พบว่าแบคทีเรียกลุ่มหลัก คือ ในทุกกรรมวิธี คือ Bacteroidetes Firmicutes 
Acidobacteria Proteobacteria และ Cyanobacteria พบว่า ในกรรมวิธีที่ 2 4 6 และ 8 ที่มีการใส่แหนแดงใน
รูปแหนแดงแห้ง และแหนแดงสด จะพบประชากรของ Cyanobacteria สูงถึง 5.85 6.94  4.07 และ 3.18 
เปอร์เซ็นต์ ในขณะที่กรรมวิธีที่ไม่ได้เติมแหนแดง จะพบประชากรกลุ่มนี้ในปริมาณที่ต่ ากว่า และเมื่อเปรียบเทียบ
ในกลุ่มท่ีเติมแหนแดงจะพบว่าไม่ว่าจะเติมแหนแดงสดหรือแหนแดงแห้ง หากมีการเติมเชื้อ P. fluorescens จะท า
ให้ประชากรกลุ่มนี้ลดลง เป็นที่น่าสังเกตว่าในโครงสร้างของประชากรกรรมวิธีที่ 3 คือดินที่ใส่มูลโค และ กรรมวิธีที่ 
7 คือดินที่ใส่มูลโคและเติมเชื้อ P. fluorescens มีการเปลี่ยนแปลงของโครงสร้างประชากรในกลุ่ม Fimicutes 
และ Proteobacteria อย่างมาก โดยพบว่ากรรมวิธีที่ 3 มีการกระจายตัวของไฟลัม Fimicutes สูงถึง 29.54 
เปอร์เซ็นต์ และเมื่อเติมเชื้อ P. fluorescens ลงไปในโครงสร้างประชากรที่มีการใส่มูลโค พบว่าท าให้ประชากร
กลุ่มนี้ลงลงเป็นอย่างมาก เหลือเพียง 2.80 เปอร์เซ็นต์ และเป็นไปในทิศทางเดียวกับโครงสร้างประชากรใน
กรรมวิธีที่ 4 และ 8 ซึ่งการเปลี่ยนแปลงนี้รุนแรงกว่าในกรรมวิธีที่เติมแหนแดงแห้ง (กรรมวิธีที่ 2 และ 6) และ
กรรมวิธีที่ไม่เติมแหล่งคาร์บอน (กรรมวิธีที่ 1 และ 5) 
 
6. ค าน า : การเกษตรในปัจจุบันมุ่งเน้นให้ได้ผลผลิตต่อหน่วยพื้นที่สูง ท าให้มีการใช้ปัจจัยการผลิตในปริมาณมาก
ทั้งปุ๋ยเคมี สารปรับปรุงดิน สารเคมีก าจัดแมลงและวัชพืช ซึ่งการใช้ปัจจัยการผลิตเพ่ือเพ่ิมผลผลิตพืชนั้นส่งผล
กระทบต่อคุณภาพดิน ทั้งทางกายภาพ ทางเคมี และทางชีวภาพของดิน ซึ่งส่งผลต่อเนื่องท าให้ผลิตภาพของดิน
ลดลง จุลินทรีย์ในดินเป็นองค์ประกอบที่ส าคัญอย่างยิ่งต่อผลิตภาพของดิน จึงสมควรต้องมีการศึกษาจุลินทรีย์ใน
ดิน โดยมุ่งเน้นไปที่โครงสร้างประชากรจุลินทรีย์ในดินที่ปลูกพืชต่างๆชนิด และในชุดดินที่เพาะปลูกต่างๆ ศึกษา
กิจกรรมจุลินทรีย์ในดิน เมื่อมีการใส่แหล่งของคาร์บอนให้ดิน เพราะแหล่งของคาร์บอนมีผลต่อกิจกรรมและ
โครงสร้างของจุลินทรีย์ในดิน แหล่งคาร์บอนส าหรับจุลินทรีย์มีหลายรูปแบบ เช่น วัสดุอินทรีย์เหลือทิ้งต่างๆในไร่
นา ปุ๋ยอินทรีย์ ปุ๋ยหมัก ปุ๋ยคอก ปุ๋ยพืชสด ฯลฯ 

จุลินทรีย์ในดินมีบทบาทส าคัญในการท าให้กิจกรรมต่างๆ ในดินด าเนินไปอย่างต่อเนื่อง เช่น มีส่วนในของ
กระบวนการสร้างโครงสร้างดิน การย่อยสลายวัสดุอินทรีย์ในดิน การก าจัดสารที่เป็นพิษ การหมุนเวียนธาตุอาหาร
คาร์บอน ไนโตรเจน ฟอสฟอรัส และก ามะถันในดิน นอกจากนี้ จุลินทรีย์ยังเป็นปัจจัยหลักในการยับยั้งเชื้อโรคพืช
ในดิน ในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช และในการเปลี่ยนแปลงของพืชพันธุ์ จึงท าให้เกิดความสนใจมากข้ึน
เรื่อยๆในเรื่อง การจัดการประชากรจุลินทรีย์ดินเพ่ือช่วยการเจริญเติบโตของพืช อย่างไรก็ตาม เพ่ือผลประโยชน์



สูงสุดจากกิจกรรมของจุลินทรีย์ดิน จ าเป็นอย่างยิ่งที่ต้องเข้าใจถึงปัจจัยที่มีอิทธิพลต่อความหลากหลายและ
กิจกรรมของจุลินทรีย์ดิน ปัจจัยด้านสภาพแวดล้อม อาทิเช่น ชนิดของดิน สถานภาพของธาตุอาหารพืชในดิน 
ความเป็นกรด-ด่าง ความชื้น เช่นเดียวกับปัจจัยทางด้านพืช มีอิทธิพลต่อความหลากหลายและกิจกรรมของ
จุลินทรีย์ 

เป็นที่ตระหนักกันมานานแล้วว่าการปฏิบัติต่อหรือการจัดการดิน มีผลต่อโครงสร้างประชากรจุลินทรีย์ในดิน 
การใช้สารก าจัดศัตรูพืช (Heilmann et al., 1995) ปุ๋ยหมัก (Schonfeld et al., 2002) หรือปุ๋ยคอก หรือการใช้
จุลินทรีย์ดัดแปรพันธุกรรม (Mahaffee and Kloepper, 1997) ทั้งหมดแสดงให้เห็นถึงผลที่มีต่อโครงสร้าง
ประชากรจุลินทรีย์ดิน คุณสมบัติทางกายภาพ เคมี ของดิน (Kennedy and Smith, 1995) การกระจายตัวของ
อนุภาคดิน (Ranjard and Richaume, 2001) การมีอยู่และอายุของชนิดพืชที่เฉพาะเจาะจง (Garland, 1996; 
Grayston et al., 1998) และ crop rotation (Villich, 1997) เป็นปัจจัยหลักในการพิจารณาโครงสร้างประชากร
จุลินทรีย์ดิน 

การศึกษาจุลินทรีย์ที่มีอยู่ในหนึ่งประชากร (community) นั้น สามารถท าได้โดยวิธีการเลี้ยงเชื้อจุลินทรีย์ 
และน ามาจ าแนกโดยวิธีพ้ืนฐานทางด้านจุลชีววิทยา ซึ่งโดยทั่วไปพบว่ามีจุลินทรีย์ที่สามารถเพาะเลี้ยงได้อยู่เพียงไม่
ถึง 2 เปอร์เซ็นต์ ทีเ่หลืออีก 98 เปอร์เซ็นต์ ไม่สามารถเพาะเลี้ยงได้ (uncultivable microbes) (Wade, 2002) 
การสกัดดีเอ็นเอของตัวอย่างประชากรที่ต้องการศึกษาโดยตรง โดยไม่ต้องเพาะเลี้ยงเชื้อจุลินทรีย์ เรียกว่าการท า 
เมตาจีโนมิกส์ ซ่ึงการท าเมตาจีโนมิกส์นั้นจะท าให้สามารถศึกษาจุลินทรีย์ทั้งทีส่ามารถเพาะเลี้ยงได้และไม่สามารถ
เพาะเลี้ยงได้  และเม่ือน าข้อมูลที่ได้มาถอดรหัสพันธุกรรม จะสามารถวิเคราะห์ข้อมูลที่ได้เพ่ือหาความสัมพันธ์ของ
กลุ่มประชากร และวิเคราะห์ถึงองค์ประกอบในความหลากหลายของระบบนิเวศนั้นๆ เพ่ือน ามาประยุกต์ในงาน
ทางด้านการเกษตรต่อไป   

 
7. วิธีด าเนินการ    

1. การศึกษาจุลินทรีย์ดินบริเวณรากพืชในระดับ micro-plot เบื้องต้น 
 ท าการเพาะปลูกพืชลงในระบบนิเวศน์วิทยาจ าเพาะ(micro plot) ที่จะท าการศึกษา ซึ่งมีลักษณะเนื้อดิน
เป็นดินร่วนปนทราย และใส่สิ่งทดลองตามท่ีก าหนด คือ  
1. ต ารับควบคุม  
2. แหนแดงแห้ง  
3. ปุ๋ยหมักมูลโค  
4. แหนแดงสด 
5. ต ารับควบคุม+เชื้อ P. fluorescens   
6. แหนแดงแห้ง+เชื้อ P. fluorescens   
7. ปุ๋ยหมักมูลโค+เชื้อ P. fluorescens   
8. แหนแดงสด+เชื้อ P. fluorescens   



และก าหนดให้ความชื้นในดินเท่ากับ field capacity โดยวิธี core sample  จากนั้นใส่แหล่งของ
คาร์บอนชนิดต่างๆ เช่น แหนแดง หรือมูลสัตว์ ลงใน micro plot ที่เตรียมไว้ เมื่อครบระยะเวลาที่ก าหนด ท าการ
ตรวจสอบโครงสร้างประชากรของจุลินทรีย์ดินบริเวณรอบๆ ราก เบื้องต้นโดยการหาจ านวนแบคทีเรียทั้งหมดโดยวิธ ี 
Standard Plate Count (SPC) นับจ านวนแบคทีเรียรวมในประชากรแต่ละ micro plot  

 
2. การศึกษาโครงสร้างประชากรจุลินทรีย์ดินบรเิวณรากพืชในระดับ micro-plot โดยวธิีเมตาจีโนมิกส์ 

ท าการสกัดดีเอ็นเอ โดยเริ่มจากการสกัดจีโนมิกส์ดีเอ็นเอออกมาจากตัวอย่างในโครงสร้างประชากรแต่ละ
กลุ่มโครงสร้างประชากรตามกรรมวิธีทีก่ าหนด คือ 1. กรรมวิธีควบคุม (ไม่เติมแหล่งคาร์บอน) 2. ใส่แหนแดงแห้ง  
3. ใส่ปุ๋ยหมักมูลโค  4. กรรมวิธีควบคุม+เชื้อ P. fluorescens 5. ใส่แหนแดงแห้ง+เชื้อ P. fluorescens 6. ใส่ปุ๋ย
หมักมูลโค+เชื้อ P. fluorescens 7. ใส่ปุ๋ยหมักมูลโค+เชื้อ P. fluorescens และ 8. ใส่แหนแดงสด+เชื้อ P. 
fluorescens    โดยใช้วิธ ีCTAB extraction method ซ่ึงวิธีการสกัดจีโนมิกส์ดีเอ็นเอ อธิบายพอสังเขปดังนี้ ชัง่
ดินในแต่ละกรรมวิธีๆ ละ 1 กรัม เติม lysis buffer 2.7 มล. (100 mM Tris-HCl pH 8.0, 100 mM EDTA pH 
8.0, 100 mM Soduim phosphate pH 8.0, 1.5 M NaCl และ 1% CTAB และเติม 10 mg/ml Protinase K 
ปริมาณ 20 μl เขย่าที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 นาที จากนั้นเติม 20% SDS ปริมาณ 300 μl บ่ม
ที่อุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 2 ชั่วโมง แล้วน าไปเซนตริฟิวก์ที ่ ความเร็ว 10,000 rpm เป็นเวลา 20 
นาท ีถ่ายส่วนใสด้านบนใส่ในหลอด 2 ml แล้วเติม chloroform/isoamyl alcohol (24:1 v/v) เท่ากับปริมาตร
ของส่วนใสที่ได้ น าไปเซนตริฟิวก์ท่ีความเร็ว 10,000 rpm เป็นเวลา 15 นาท ี เก็บของเหลวด้านบน และน าไป
ตกตะกอน ดีเอ็นเอด้วย isopropanol ปริมาตร 0.7 เท่า จากนั้นน าไปเซนตริฟิวก์ที่ความเร็ว 14,000 rpm เปน็
เวลา 20 นาที ที่อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เทส่วนใสทิ้ง ล้างตะกอนของดีเอ็นเอด้วย 70% ethanol ที่แช่เย็น เซน
ตริฟิวกท์ี่ความเร็ว 14,000 rpm เป็นเวลา 10 นาที ที่อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เทส่วนใสทิ้ง และตั้งทิ้งไว้ให้แห้ง
ที่อุณหภูมิห้อง แล้วละลายตะกอนดีเอ็นเอด้วย 1X TBE buffer แล้วตรวจหาจีโนมิกส์ดีเอ็นเอของประชากร
จุลินทรีย์ที่สกัดได้  ท าโดยใช้เทคนิค gel electrophoresis โดยใส่จีโนมิกส์ดีเอ็นเอของแบคทีเรียที่สกัดได้ ลงใน
แผ่นวุ้นอะกาโรสที่มีความเข้มข้น 0.8 เปอร์เซ็นต์ ในสารละลายบัพเฟอร์ 0.5x TBE ที่แรงเคลื่อนไฟฟ้า (voltage) 
100 โวลต์ นาน 30 นาที บันทึกภาพแถบดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นภายใต้แสงอุลตร้าไวโอเลต เปรียบเทียบขนาดของดีเอ็น
เอที่สกัดได้กับ DNA Marker (M) ขนาด 1 กิโลเบส และวัดความเข้มข้นของดีเอ็นเอด้วยเครื่อง Nanodrop 1000 
Spectrophotometer ให้มีความเข้มข้นสูงกว่า 25 ng/μl และ OD 260/280 = 1.8~2.0  

จัดส่งตัวอย่างดีเอ็นเอไปวิเคราะห์ล าดับเบสที ่BGI Tech Solutions (HongKong) Co., Ltd ประเทศจีน 
เพ่ือท าเมตาจีโนมิกส์ (Sequence-based metagenomics) โดยวธิี 16S amplicon sequencing โดยการใช้วธิ ี
paired end read ในส่วนของ hypervariable region (V3-V4) ของ 16s rDNA โดยใช้ Forward primer 341F: 
CCTACGGGNGGCWGCAG และ Reverse primer 802R: TACNVGGGTATCTAATCC และน าไปวิเคราะห์ล าดับ
เบสของสายดีเอ็นเอ จากนั้นน าข้อมูลที่ได้เปรียบเทียบกับฐานข้อมูลโดยใช้ฐานข้อมูล FASTA format จะท าให้
ทราบถึงความแตกต่างของกลุ่มประชากรของจุลินทรีย์ดิน และน ามาจ าแนกชนิดของกลุ่มประชากรของจุลินทรีย์ที่



โดดเด่นในแต่ละโครงสร้างประชากร โดยน าล าดับเบสที่ได้มาเปรียบเทียบความเหมือนหรือคล้ายคลึงกับดีเอ็นเอ
ของกลุ่มจุลินทรีย์ในฐานข้อมูล โดยใช้ โปรแกรม BLASTN (basic local alignment search tools) 
 
8. ผลการทดลอง  
 การทดลองท่ี 1 การศึกษาโครงสร้างประชากรโดยวิธีเพาะเลี้ยงในอาหาร 

ท าการคัดเลือกเชื้อเพ่ือใช้เป็นเชื้อเครื่องหมาย ส าหรับใช้ในการทดลอง ได้แบคทีเรีย Pseudomonas 
fluorescens เป็นเชื้อเครื่องหมายเนื่องจากมีคุณสมบัติเรืองแสง (ภาพท่ี 2)  และมีคุณสมบัติที่ช่วยในการส่งเสริม
การเจริญเติบโตของพืช และใช้เป็นปุ๋ยชีวภาพ สามารถพบได้ท่ัวไปในวัสดุอินทรีย์ เช่น ใบพืช ดินหรือเศษซาก
ต่างๆ ที่มีการย่อยสลาย และจากการตรวจสอบด้านที่จะใช้ในการทดลอง คือชุดดินสตึกซึ่งมีความอุดมสมบูรณ์ต่ า 
(ตารางท่ี 1)  พบว่าไม่มีเชื้อที่เป็นชนิดเดียวกันกับเชื้อที่ใช้เป็นเชื้อเครื่องหมาย จากนั้นตรวจนับปริมาณ
เชื้อจุลินทรีย์ทั้งหมดในแต่ละกระถาง พร้อมทั้งตรวจนับปริมาณเชื้อเครื่องหมายในแต่ละกรรมวิธี ดังนี้ 1. กรรมวิธี
ควบคุม (ไม่เติมแหล่งคาร์บอน) 2. ใส่แหนแดงแห้ง  3. ใส่ปุ๋ยหมักมูลโค  4. กรรมวิธีควบคุม+เชื้อ P. fluorescens 
5. ใส่แหนแดงแห้ง+เชื้อ P. fluorescens 6. ใส่ปุ๋ยหมักมูลโค+เชื้อ P. fluorescens  จากการตรวจนับเชื้อ
แบคทีเรียทั้งหมดในแต่ละกรรมวิธีพบว่า กรรมวิธีที่ใส่แหล่งคาร์บอนในรูปต่าง ๆ และใส่เชื้อแบคทีเรียเครื่องหมาย
ลงไปมีปริมาณเชื้อเพ่ิมขึ้น มากกว่ากรรมวิธีที่มีการใส่แหล่งคาร์บอนอย่างเดียว ทั้งแหนแดงแห้งและปุ๋ยหมักมูลโค 
โดยมีปริมาณแบคทีเรียรวมทั้งหมดเท่ากับ 2.8x108 และ 1.8x108 cfu/ดิน 1กรัม ตามล าดับ (ตารางท่ี 2) และเม่ือ
นับจ านวนจุลินทรีย์ P. fluorescens  ในดินรอบรากพืชที่ใช้เป็นเชื้อเครื่องหมาย พบว่าที่ระยะเวลา 75 วัน 
เชื้อจุลินทรีย์เครื่องหมายมีปริมาณลดลง 

 
ตารางที่ 1 สมบัติทางเคมีของชุดดินสตึกท่ีใช้ในการทดลอง 

ชุดดิน 
 

pH 
 

OM 
(%) 

Avail.P 
(mg/kg) 

Exch. K 
(mg/kg) 

สตึก 5.7 0.67 28.4 123 
ตาราง 2  จ านวนจุลินทรีย์ทั้งหมดในดินรอบรากพืชที่ระยะเวลาต่าง ๆ 

 0 วัน 3 วัน 7 วัน 15 วัน 30 วัน 45 วัน 60 วัน 75 วัน 
1. ต ารับควบคุม  4.4x107e 1.6x107b 6.6x107b 4.3x107b 3.1x107b 1.6x107c 9x107 4.2x107b 
2. แหนแดงแห้ง  5.9x107d 4x107a 5.1x107b 4x107b 5.9x107a 1.7x107bc 5.3x10 5.9x107b 
3. ปุ๋ยหมักมูลโค  6.1x107d 3.4x107ab 9.3x107a 3.2x107b 5.7x107a 5x107ab 7.4x107 5.1x107b 
4. ต ารับควบคุม+เชื้อ  7.2x107c 5x107a 4.9x107b 5.2x107b 8.6x107a 3.9x107abc 6.3x107 6.5x107b 
5. แหนแดงแห้ง+เชื้อ  2.2x108a 4.9x107a 5.7x107b 3.9x107b 6.6x107a 9.4x107a 8.9x107 2.8x108a 

6. ปุ๋ยหมักมูลโค+เชื้อ  1.2x108b 5.2x107a 1.8x108b 1.1x108a 8x107a 6.6x107a 1.4x108 1.8x108a 
CV (%) 0.54 2.58 1.89 2.12 1.28 3.49 3.27 1.78 

ตัวเลขท่ีตามด้วยตัวอักษรเหมือนกันทางด้านสดมภ์ ไม่แตกต่างกันทางสถิติ ใช้ DMRT ที่ระดับความเช่ือมั่น 95%  
หมายเหตุ +เชื้อ หมายถึง ใส่เชื้อ P. fluorescens  เพิ่มลงไปในดิน 

 



ตาราง 3  จ านวนจุลินทรีย์ P. fluorescens ในดินรอบรากพืชที่ระยะเวลาต่าง ๆ 

 0 วัน 3 วัน 75 วัน 
1. กรรมวิธีควบคุม  – – – 
2. แหนแดงแห้ง – – – 
3. ปุ๋ยหมักมูลโค  – – – 
4. กรรมวิธีควบคุม+เชื้อ  4.2x105 4x105 4.3x104 
5. แหนแดงแห้ง +เชื้อ  4.9x105 4x105 3.1x104 
6. ปุ๋ยหมักมูลโค+เชื้อ  3.3x105 1.6x105 2.1x104 
หมายเหตุ +เชื้อ หมายถึง ใส่เชื้อ P. fluorescens  เพ่ิมลงไปในดิน 
 
 

 

 

 

 
 
 
ภาพที่ 1  เชื้อเครื่องหมาย Pseudomonas fluorescens   ที่ใช้ในการทดลอง 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

ก ข ค 

ง จ ฉ 



 

 

 

ภาพที่ 2  แสดงความหลากหลายของจุลินทรีย์ในแต่ละ คือ ควบคุม(ก) ใส่ใบไม้(ข) ใส่มูลสัตว์(ค) ควบคุมร่วมกับ

เชื้อเครื่องหมาย(ง) ใส่ใบไม้ร่วมกับเชื้อเครื่องหมาย(จ) และใส่มูลสัตว์ร่วมกับเชื้อเครื่องหมาย(ฉ) 

 เมื่อทดลองปลูกกล้วยในกระถางที่จัดท าเป็นระบบนิเวศน์จ าลองตามที่ก าหนดในชุดดินสตึกที่คลุก เคล้า
แหล่งของคาร์บอนที่ใช้เป็นอาหารของจุลินทรีย์ คือ แหนแดงสด แหนแดงแห้ง และมูลสัตว์ ที่ใส่และไม่ใส่เชื้อ
เครื่องหมาย (P. fluorescens)  เมื่อท าการตรวจนับจ านวนแบคทีเรียทั้งหมด พบว่าแบคทีเรียในแต่ละเดือนมี
ปริมาณใกล้เคียงกันและค่อนข้างคงที่ คืออยู่ในปริมาณ 107-108 cfu/1 กรัมดิน ในทุกกรรมวิธี และพบว่าปริมาณ
จุลินทรีย์ทั้งหมดในแต่ละเดือนค่อนข้างคงที่และไม่แตกต่างกัน ทั้งที่ใส่เชื้อเครื่องหมาย และที่ไม่ใส่เชื้อเครื่องหมาย 
ดังแสดงในตารางที ่4 
 

ตารางที่ 4 ปริมาณจุลินทรีย์ทั้งหมดในแต่ละกรรมวิธี ระยะเวลา 12 เดือน 
 1 M   2 M 3 M  4 M  5 M   6 M 7 M    8 M   9 M  10 M 11 M  12 M 
1 Cont 7.2x107 5x107 6.1x107 4.5x107 6x107 4.9x107 9X107 4.6X107 4.8X107 4.7X107 9.5X107 5.9X107 
2 Dry Az 2.2X108 9.8X107 5.2X107 6X107 4.8X107 3.7X107 6.4X107 7.6X107 1X108 9.3X107 1.4X108 3.1X108 
3 Cow C 1.4X108 6X107 6.4X107 9.4X107 6.9X107 3.9X107 7.5X107 6X107 8.5X107 1.2X108 1.8X108 1.9X108 
4 Fre Az 7.2X107 5X107 6.1X107 4.5X107 6X107 4.9X107 9X107 4.6X107 4.8X107 4.7X107 9.5X107 5.9X107 
5 Cont+B 4.3X107 3.9X107 4.4X107 4.3X107 1.1X108 1.2X108 6.5X107 1.7X107 2.5X107 5.7X107 8.6X107 4.7X107 
6 Dry Az+B 5.8X107 3X107 1.7X107 4.8X107 5.5X107 3.5X107 3.4X107 3.2X107 1.1X107 5.2X107 6.2X107 5.3X107 
7 Cow C+B 6.8X107 2.6X107 5.3X107 1.9X108 7.9X107 2.8X107 5.7X107 6.9X107 3.9X107 4.6X107 9.2X107 5.4X107 
8 Fre Az+B 2.2X108 9.8X107 5.2X107 6X107 4.8X107 3.7X107 6.4X107 7.6X107 1X108 9.3X107 1.4X108 3.1X108 

หมายเหตุ M =  เดือน  Cont = ควบคุม  Dry Az = แหนแดงแห้ง  Fre Az = แหนแดงสด Cow C = ปุ๋ยมูลโค 
             B = แบคทีเรียเครื่องหมาย 
 
 
 
 
 
  
การทดลองท่ี 2 การศึกษาโครงสร้างประชากรของแบคทีเรียในแหล่งคาร์บอนแตกต่างกัน  



และเมื่อน าดินแต่ละโครงสร้างประชากร ทั้ง 8 กรรมวิธีคือ 1) กรรมวิธีควบคุม 2) ใส่แหนแดงแห้ง 3) ใส่
มูลโค 4) ใส่แหนแดงสด 5) กรรมวิธีควบคุม+เชื้อ P. fluorescens 6)  ใส่แหนแดงแห้ง+เชื้อ P. Fluorescens 7) 
ใส่มูลโค+เชื้อ P. fluorescens และ 8) ใส่แหนแดงสด+เชื้อ P. fluorescens มาสกัดจีโนมิกส์ดีเอ็นเอ ด้วยวิธี 
CTAB เพ่ือน าไปศึกษาโครงสร้างประชากรของแบคทีเรียด้วยวิธี 16S amplicon sequencing และผลการสกัดจี
โนมิกสด์ีเอ็นเอจากดินแต่ละกรรมวิธีดังแสดงในภาพที่ 4 

 
 

 

 
ภาพที่ 4  แสดงจีโนมิกดีเอ็นเอที่ได้จากการสกัดแยกได้จากจุลินทรีย์ที่อยู่ในดินของแต่ละ (1-8) ที่ท าการตรวจสอบ

โดยอะกาโรสเจลอิเล็กโทรโฟรีซีส 0.8 % Lane M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน (M) ขนาด 1 kb 
 
เมื่อน าจีโนมิกส์ดีเอ็นเอไปหาล าดับเบสเพ่ือเปรียบเทียบโครงสร้างประชากรแต่ละกลุ่มประชากร ด้วย

วิธีการหาล าดับเบสจากสายดีเอ็นเอของยีนที่มีการเปลี่ยนแปลงได้ยาก (conserved region) ในส่วนของ V3-V4 
hypervariable region ของ 16s rDNA (16s amplicon sequencing) จากการล าดับเบสของกรรมวิธีทั้ง 8 คือ 
1. กรรมวิธีควบคุม 2. ใส่แหนแดงแห้ง  3. ใส่ปุ๋ยหมักมูลโค 4. ใส่แหนแดงสด 5. กรรมวิธีควบคุม+เชื้อ P. 
fluorescens 6. ใส่แหนแดงแห้ง+เชื้อ P. fluorescens 7. ใส่ปุ๋ยหมักมูลโค+เชื้อ P. fluorescens 8. ใส่แหนแดง
สด+เชื้อ P. fluorescens พบว่าสามารถสร้าง clean pair reads ได้ทั้งหมด จ านวน 389820 reads เมื่อน า 
read ที่ได้มากรองข้อมูล พบว่ามีจ านวน filtered tag  อยู่ในช่วง 14313-19404 tag และเมื่อน ามาจัดกลุ่ม OTU 
(Operational Taxonomic Units) โดยเลือกข้อมูลที่มีความคล้ายคลึงกัน (similarity) ของ tag ไม่ต่ ากว่า 97 
เปอร์เซ็นต์ สามารถน าข้อมูลแต่ละกรรมวิธีจัดกลุ่มได้ในช่วง 1017-1528 OTU โดยพบว่ากรรมวิธีที่ 4 มีจ านวน 
OTU สูงที่สุด คือ 15283 และกรรมวิธีที่ 3 ที่เติมมูลโคนั้นมี OTU ต่ าสุด คือ 1017 ถึงแม้ว่าจะมีจ านวน filtered 
tag สูงที่สุด คือ 19404 ก็ตาม    
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ตารางที่ 5 ค่าทางสถิติของ tag จ านวน Tag ที่ผ่านการ filtered และจ านวน OTU ที่ได้ ในแต่ละกรรมวิธี โดย
ประชากรแต่ละกลุ่มโครงสร้างมีความคล้ายคลึงกันไม่ต่ ากว่า 97 เปอร์เซ็นต์  

Treatment Total Pairs 
Read No. 

Connect 
Tag No. 

Connect 
Ratio (%) 

Average 
Length 

/SD 

Tags 
Without 
Primer 

Tag 
Utilization 
Ratio (%) 

Average 
Length 
(bp)/SD 

Filtered 
Tag 

OTU 
No. 

1. Cont 56673 55477 97.89 459/10 54677 96.48 419/10 16982 1481 
2. Dry Az 43463 42491 97.76 459/10 41971 96.57 420/10 16720 1395 
3. Cow C 56715 55531 97.91 456/11 54801 96.63 417/11 19404 1017 
4. Fre Az 49537 48588 98.08 458/11 47851 96.60 418/11 15734 1528 
5. Cont+B 50525 49586 98.14 459/10 48843 96.67 419/10 17083 1375 
6. Dry Az+B 29567 29010 98.12 459/10 28630 96.83 420/10 17163 1304 
7. Cow C+B 51765 50617 97.78 458/11 49852 96.30 418/11 14313 1344 
8. Fre Az+B 51575 50584 98.08 458/11 49646 96.26 418/11 15167 1422 
Total 389820 381884        

จากค่า Rarefaction curves ในภาพที่ 5 พบว่า ประชากรจุลินทรีย์ในกรรมวิธีที่ 4 มีค่าความหลาก 
หลายของชนิดจุลินทรีย์สูงที่สุด รองลงมาคือประชากรในกรรมวิธีที่ 1 และ 2 ตามล าดับ และพบว่าประชากรใน 
กรรมวิธีที่ 3 มีความหลายหลายของประชากรน้อยที่สุด 

 

 
ภาพที ่5  Rarefaction curves ของตัวอย่างโครงสร้างประชากรจุลินทรีย์ในแต่ละกรรมวิธี (1-8) 

การวิเคราะห์ค่า alpha diversity analysis โดยวิเคราะห์จากดัชนีความหลากชนิดของแบคทีเรียที่
ศึกษาเปรียบเทียบระหว่างโครงสร้างประชากรแต่ละกลุ่ม โดยท าการวิเคราะห์ข้อมูลประเมินค่าความหลากชนิด
ของแบคทีเรียด้วย ค่าดัชนี Shannon (Shannon diversity Index) จากผลการวิเคราะห์ค่าดัชนี Shannon 
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พบว่าประชากรจุลินทรีย์ในกลุ่มที่ 3 มีค่าดัชนี Shannon ต่ าว่าประชากรจุลินทรีย์ในกลุ่มอื่น ซึ่งบ่งชี้ว่าโครงสร้าง
ของประชากรแบคทีเรียกลุ่มนี้มีความหลากหลายทางชนิดต่ ากว่าโครงสร้างประชากรกลุ่มอ่ืน แต่อย่างไรก็ตามค่าที่
ค านวณได้ก็ยังอยู่ในเกณฑ์ที่สูงกว่า 1 (ซึ่งค่ามากกว่า 1 แสดงว่าดัชนีความหลากหลายทางชีวภาพสูง) ในขณะที่
โครงสร้างประชากรในกลุ่ม ที่ 7 และ 8 มีค่าดัชนี Shannon สูงที่สุด  
 

 

 

ภาพที่ 6 ค่าดัชนี Shannon ของตัวอย่างโครงสร้างประชากรจุลินทรีย์ในแต่ละกรรมวิธี (1-8) 
จากผลการวิเคราะห์องค์ประกอบ (Principal Component Analysis, PCA) โดยการสร้างแผนที่แสดง

ต าแหน่งของข้อมูล 2 มิติ โดยใช้กราฟ 2 องค์ประกอบ ซึ่งการวางต าแหน่งของจุดตัวอย่างจะแสดงถึงความเหมือน
หรือความต่างของโครงสร้างประชากรของสิ่งที่ศึกษา โดยแสดงลักษณะของ Biplot ที่แสดงลักษณะของตัวอย่าง 
ซึ่งจุดที่อยู่ใกล้กันจะหมายถึงการมีโครงสร้างประชากรคล้ายกันมากกว่าจุดที่ห่างออกไป จากการศึกษาความ
แตกต่างระหวากลุ่มประชากรทั้ง 8 กรรมวิธี ดวยเทคนิค PCA พบวาสามารถอธิบายความแปรปรวนได 50.30% 
โดยใช Principal Component 1 และ 2 (PC1และ PC2) ดังภาพที่ 7 พบวา PC1 (แกนนอน) ซึ่งสามารถอธิบาย
ความแปรปรวนได 34.26% มีความสัมพันธในทิศทางบวกกับกลุ่มประชากรที่ 7 และ 8  เมื่อพิจารณาแกน PC2 
(แกนตั้ง) ซึ่งสามารถอธิบายความแปรปรวนได้เพ่ิมอีก 16.04% พบวามกีลุ่มประชากรที่ 3 คือการใส่มูลโคมีการ
กระจายห่างจากกลุ่มอ่ืนๆ และมีการกระจายห่างจากกลุ่มท่ี 7 และ 8 มากที่สุด ในขณะที่ประชากรแบคทีเรียกลุ่ม
ที่ 1, 2, 4, 5 และ 6 ซึ่งไม่มีมูลโคมีความสัมพันธ์ไปในทิศทางตรงกันข้าม  

 
 



 
ภาพที่ 7 ผลการวิเคราะห์ PCA ของกลุ่มประชากรแบคทีเรียในแต่ละกรรมวิธี (1-8) 

การวิเคราะห์ค่า beta diversity analysis เพ่ือประเมินค่าความแตกต่างของตัวอย่างในโครงสร้าง
ประชากร จาก FASTA format แล้ววิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการด้วยโปรแกรม QIIME Ver.1.80 พบว่า 
วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยวิธี unweighted pair group method with arithmetic averages 
(UPGMA) ค านวณค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรม (similarity coefficents) ค่าสัมประสิทธิ์ความ
เหมือนทางพันธุกรรมอยู่ในช่วง 0.341 ถึง 0.559 สามารถแบ่งได้ เป็น 3 กลุ่ม คือ กลุ่มที่ 1 คือ กรรมวิธีที่ 7 ดินที่
ใส่มูลสัตว์+เชื้อ และ 8 ดินที่ใส่แหนแดงสด + เชื้อ กลุ่มท่ี 2 คือ กรรมวิธีที่ 1 กรรมวิธีควบคุม  กรรมวิธีที่ 2 ใส่
แหนแดงแห้ง 4. ใส่แหนแดงสด    5. ควบคุม + เชื้อ 6. ใส่แหนแดงแห้ง + เชื้อ ตามล าดับ และกลุ่มที่ 3 คือ 
กรรมวิธีที่ 3  ดินใส่มูลสัตว์ (ภาพที่ 8) เมื่อน าวิธี UPGMA มาจัดกลุ่มจะเห็นได้ว่าประชากรแบคทีเรียในกรรมวิธีที่
ไม่ได้ใส่มูลสัตว์เพ่ิมเติมจะมีความใกล้ชิดกันมากกว่ากรรมวิธีที่ใส่มูลสัตว์ ถึงแม้ว่าจะมีหรือไม่มีการใส่เชื้อก็ตาม   

 

  

ภาพที่ 8  แผนผงัความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมระหว่างประชากรแบคทีเรีย 8 ประชากรจากการจัดกลุ่มโดยวิธี 
unweighted_unifrac cluster tree และ unweighted_unifrac diversity distance 



 
จากการวิเคราะห์ข้อมูลที่ได้จาก OTU เมื่อน ามาเปรียบเทียบในแต่ละโครงสร้างประชากรในระดับไฟลัม 

พบว่าแบคทีเรียกลุ่มหลัก คือ ในทุกกรรมวิธี คือ Bacteroidetes Firmicutes Acidobacteria Proteobacteria และ 

Cyanobacteria (ภาพท่ี 9) และพบว่าในกรรมวิธีที ่2 4 6 และ 8 ที่มีการใส่แหนแดงในรูปแหนแดงแห้ง และแหน
แดงสด จะพบประชากรของ Cyanobacteria สูงถึง 5.85 6.94  4.07 และ 3.18 เปอร์เซ็นต์ ในขณะที่กรรมวิธีที่
ไม่ได้เติมแหนแดง จะพบประชากรกลุ่มนี้ในปริมาณท่ีต่ ากว่า และเม่ือเปรียบเทียบในกลุ่มที่เติมแหนแดงจะพบวา่
ไม่ว่าจะเติมแหนแดงสดหรือแหนแดงแห้ง หากมีการเติมเชื้อ P. fluorescens จะท าให้ประชากรกลุ่มนี้ลดลง เป็น
ที่น่าสังเกตว่าในโครงสร้างของประชากรกรรมวิธีที่ 3 คือดินที่ใส่มูลโค และ กรรมวิธีที่ 7 คือดินที่ใส่มูลโคและเติม
เชื้อ P. fluorescens มีการเปลี่ยนแปลงของโครงสร้างประชากรในกลุ่ม Fimicutes และ Proteobacteria อย่าง
มาก โดยพบว่ากรรมวิธีที่ 3 มีการกระจายตัวของ Fimicutes สูงถึง 29.54 เปอร์เซ็นต์ และเม่ือเติมเชื้อ P. 
fluorescens ลงไปในโครงสร้างประชากรที่มีการใส่มูลโค จะพบว่า Fimicutes ลงลงเป็นอย่างมาก เหลือเพียง 
2.80 เปอร์เซ็นต์ และเป็นไปในทิศทางเดียวกับโครงสร้างประชากรในกรรมวิธีที่ 4 และ 8 ซึ่งการเปลี่ยนแปลงนี้
รนุแรงกว่าในกรรมวิธีที่เติมแหนแดงแห้ง (กรรมวิธีที่ 2 และ 6) และกรรมวิธีที่ไม่เติมแหล่งคาร์บอน (กรรมวิธีที่ 1 
และ 5) 
 เมื่อพิจารณาถึงโครงสร้างประชากรแบคทีเรียในระดับสกุลพบว่าแบคทีเรียส่วนมากที่พบจะเป็น unclassified 
ถึงประมาณ 80 เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 10) แต่เมื่อจัดกลุ่มแบคทีเรียที่สามารถจ าแนกได้ของแบคทีเรีย 35 สกุลแรกที่
พบในโครงสร้างประชากรของแต่ละกรรมวิธี (ภาพท่ี 11) โดยพบว่าแบคทีเรียสกุล Bacillus จะเป็นแบคทีเรียกลุ่ม
หลักในโครงสร้างประชากรในเกือบทุกกรรมวิธี ยกเว้นกรรมวิธีที่ 4 และ 8 ที่เติมแหนแดงสด จะมีการเพิ่มขึ้นของ
แบคทีเรียสกุล Flavisolibacter Flavobacterium หรือ Kaistobacter เพ่ิมข้ึน  นอกจากนี้ยังพบว่า การเติม
แหล่งคาร์บอนแต่ละชนิดลงไปในดิน (แหนแดงสด แหนแดงแห้ง และมูลโค) มีผลท าให้โครงสร้างประชากร
เปลี่ยนแปลงไปจากเดิม (กรรมวิธีที่ 1 ควบคุม) รวมถึงการเติมเชื้อ P. fluorescens เพ่ิมลงไปในดินก็มีผลท าให้
โครงสร้างประชากรจุลินทรีย์เปลี่ยนแปลงไปด้วยเช่นกัน  
 



 
ภาพที่ 9  โครงสร้างประชากรแบคทีเรียในแต่ละกรรมวิธี (กรรมวิธี 1-8) 25 ล าดับแรกที่ระดับไฟลัม 

 

 
      ภาพที่ 10  โครงสร้างประชากรของแบคทีเรียที่พบมากท่ีสุดในแต่ละกรรมวิธี (1-8) ในระดับสกุล  
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          ภาพที่ 11  ชนิดของแบคทีเรีย 35 สกุลแรกท่ีพบในโครงสร้างประชากรของแต่ละกรรมวิธี (1-8) 

 

จากการท าการวิเคราะห์ ไฟโลเจเนติกส์ ทรี ดังแสดงในภาพที่ 12 แสดงให้เห็นถึงความสัมพันธ์ของชนิด
ของจุลินทรีย์ระดับสกุลที่มีในกลุ่มประชากร ทั้ง 8 กรรมวิธี ที่ถูกจัดกลุ่มในแต่ละไฟลัม จ านวน 15 ไฟลัม โดย
พบว่าประชากรจุลินทรีย์กลุ่มใหญ่อยู่ในไฟลัม Proteobacteria  Bacteroidetes  Firmicutes  Actinobacteria 
และ  Cyanobacteria ตามล าดับ  
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ภาพที่ 12  แผนภูมิวงศ์วานวิวัฒนาการแสดงความสัมพันธ์ของจุลินทรีย์ในระดับสกุลที่พบในโครงสร้างประชากร
ทั้ง 8 กรรมวิธีทีท่ าการศึกษา โดยสีเดียวกันที่ปรากฏในแผนภูมจิะอยู่ในไฟลัมเดียวกัน  

สรุปผลการทดลอง :  
การเพ่ิมแหล่งคาร์บอนที่แตกต่างกันลงไปในดิน มีผลท าให้ประชากรแบคทีเรียมีความหลากหลายแตกต่าง

กัน การเติมแหล่งคาร์บอนที่มาจากสัตว์ (มูลสัตว์) ท าให้ประชากรแบคทีเรียมีความหลากหลายที่แตกต่างไปจาก
ที่มาจากพืช และการเติมแหล่งคาร์บอนที่มาจากพืชที่เป็นพืชสดกับพืชแห้งก็ท าให้เกิดความหลากหลายของ
โครงสร้างประชากรที่แตกต่างกัน  

 
10. การน าผลงานวิจัยไปใช้ประโยชน์ :  จากการทดลองสามารถน าการเติมแหล่งคาร์บอนแต่ละชนิดไปประเมิน
โครงสร้างประชากรแบคทีเรียที่เป็นประโยชน์เพื่อใช้ในด้านการเพ่ิมประสิทธิภาพการผลิตพืชได้ 
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