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แบคทีเรียเป็นจุลินทรีย์ที่มีปริมาณมากที่สุดในดิน งานวิจัยครั้งนี้ท้าการตรวจสอบโครงสร้างชุมชน ความ
หลากหลาย และหน้าที่ของแอคติโนแบคทีเรียในสามฤดูได้แก่ หนาว ร้อน ฝน ตลอดระยะเวลา 3 ปี (2560-2562) 
เก็บตัวอย่างดินจากพ้ืนที่ป่าและพ้ืนที่เกษตรกรรม บริเวณต้นน้้าและปลายน้้าของพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน 
ท้าการวิเคราะห์ชุมชนแอคติโนแบคทีเรียในดินจากล้าดับเบสของยีน 16S rRNA ด้วยเทคนิค next-generation 
sequencing เพ่ือแสดงให้เห็นถึงความหลากหลายของชุมชนแอคติโนมัยสีทและเพ่ือประเมินการเปลี่ยนแปลงใน
ชุมชนที่อาจเกิดจากการเปลี่ยนแปลงของการใช้พ้ืนที่ ผลการศึกษาพบว่าปัจจัยด้านสิ่งแวดล้อมที่มีผลต่อความ
หลากหลายทางชีวภาพของชุมชนแอคติโนแบคทีเรียในดินจากการเก็บรวบรวมตัวอย่างดิน 12 ตัวอย่างใน 1 ปี ได้
หน่วยอนุกรมวิธานปฏิบัติการ (OTUs) 5,963 หน่วย จ้านวนการอ่าน 92,871 ครั้ง และจ้าแนกแบคทีเรียได้
ทั้งหมด 43 phyla 820 สกุล (genera) ในจ้านวนนี้มี 92 สกุลที่เป็นของ Actinobacteria ความหลากหลายของ



แอคติโนแบคทีเรียสูงที่สุดในพ้ืนที่ต้นน้้าโดยเฉพาะในดินเกษตร class เด่นที่พบมีความอุดมสมบูรณ์สูงและพบได้
บ่อยในทุก ๆ พ้ืนที่  ได้แก่ class Actinobacteria และ Thermoleophilia ใน class Actinobacteria order 
Streptomycetales เป็น order ที่ มีความอุดมสมบูรณ์มากที่ สุด และ family Streptomycetaceae เป็น 
family ที่มีความอุดมสมบูรณ์ที่สุดของ order นี้  สกุลเด่นที่พบมาก ได้แก่ Streptomyces ผลการวิจัยของ
ชี้ให้เห็นว่าชีวภูมิศาสตร์ของแอคติโนแบคทีเรียถูกควบคุมโดยตัวแปรที่เกี่ยวกับดินเป็นหลักและมีความแตกต่าง
จากชีวภูมิศาสตร์ของสิ่งมีชีวิตพ้ืนฐาน การเปลี่ยนแปลงของโครงสร้างชุมชนมีความสัมพันธ์กับการเปลี่ยนแปลง
ของความอุดมสมบูรณ์มากกว่าการมีหรือไม่มี OTUs ซึ่งบ่งชี้ว่ามีชุมชนแอคติโนแบคทีเรียอยู่ทั่วไปบริเวณพ้ืนที่ต้น
น้้า – ปลายน้้าและพบได้ทั้งในพ้ืนที่ป่าและพ้ืนที่เกษตรกรรม  การศึกษานี้ถือเป็นกลุ่มแรก ๆ ของประเทศไทยที่มี
การระบุลักษณะของชุมชนแอคติโนแบคทีเรียขนาดใหญ่ในพ้ืนที่ต้นน้้าและปลายโดยใช้เทคนิค next-generation 
sequencing และแสดงให้เห็นว่าผลกระทบจากมนุษย์ที่อาจเกิดขึ้นสามารถส่งผลต่อการมีอยู่และความอุดม
สมบูรณ์ของ OTU ในพ้ืนที่ต้นน้้าและปลายน้้าซึ่งส่งผลให้โครงสร้างชุมชนมีการเปลี่ยนแปลงอย่างมีนัยส้าคัญ 
ค าหลัก : ชุมชนแอคติโนแบคทีเรีย  เทคโนโลยีการหาล้าดับเบสที่พัฒนาขึ้นใหม่  หน่วยอนุกรมวิธานเชิงปฏิบัติการ   
 

Abstract: 
 Bacteria is the highest abundant microorganisms in the soil. This research was aimed to 
investigate actinobacterial community structures, diversity and their functions in three different 
seasons in consecutive of 3 years (2017-2019). Soil samples were collected from forest and 
agricultural areas at upstream and downstream of Pai river basin, Mae Hong Son, northern 
Thailand. Soil actinobacterial communities were analyzed via next-generation sequencing based 
on 16S rDNA gene sequencing in order to evaluate the changes in the community that could 
result from changes in land use. The results showed that environmental factors affected on 
biodiversity of actinobacterial communities in soils. Twelve soil samples per year were resulted 
in 5,963 operational taxonomic units (OTUs), 92,871 number of reads and classified into 43 
phyla and 820 known genera. Of these, there are 92 genera belonging to Actinobacteria. 
Actinobacteria diversity was highest in upstream agricultural soils. The dominant class with high 
relative abundance is Actinobacteria and Thermoleophilia. In class Actinobacteria, 
Streptomycetales was the most abundant order whereas Streptomycetaceae and Streptomyces 
were the dominant family and genus, respectively in this order.  Our results suggested that 
actinobacterial biogeography was controlled primarily by edaphic variables and differs 
fundamentally from the biogeography of organisms. Shifts in community structure was related 
to changes in the relative abundance, rather than presence/absence of OTUs, suggesting that 
actinobacterial community is present throughout the upstream-downstream forest and 
agricultural land. This is the first study of Thailand to characterize a large actinobacterial 



community in upstream and downstream areas using a next-generation sequencing approach. 
This study demonstrated that human impacts can affect the existence and abundance of OTU 
in upstream and downstream areas, resulting in significant changes in the community structure. 
Keyword :  Next generation sequencing (NGS), fungal communities, Operational taxonomic unit 
(OTUs) 
 

6. ค าน า:   
 การศึกษาการเปลี่ยนแปลงประชากรของแอคติโนมัยสีทที่ด้ารงชีวิตอยู่ในสภาพพ้ืนที่ ที่ได้รับผลกระทบ
จากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศโดยท้าการศึกษาเปรียบเทียบระหว่างพ้ืนที่ป่ากับพ้ืนที่ที่ถูกรบกวนจากการ
เขตกรรม ในแต่ละช่วงเวลาในรอบ 1 ปี ซึ่งสามารถระบุชนิดและปริมาณแอคติโนมัยสีทชนิดต่าง ๆ ที่อาจพบ
เพ่ิมขึน้หรือลดลงไปจากแหล่งอาศัยในระบบนิเวศนั้น ๆ โดยข้อมูลเหล่านี้จะสามารถบ่งชี้ถึงความอุดมสมบูรณ์ของ
ดิน  รวมทั้งการด้ารงชีวิตของแอคติโนมัยสีทบางชนิดที่สามารถปรับตัว และยังคงกิจกรรมที่ช่วยสนับสนุนเกื้อกูล
ต่อสิ่งมีชีวิตในแหล่งที่อยู่อาศัยนั้น ๆ   โดยเฉพาะกลุ่มแอคติโนมัยสีทที่มีศักยภาพในการส่งเสริมการเจริญเติบโต
ของพืช ดินเป็นแหล่งที่อยู่อาศัยของจุลินทรีย์มากมายหลายชนิด ประกอบไปด้วย แบคทีเรีย รา แอคติโนมัยสีท 
สาหร่าย โปรโตซัว และไวรัส นอกจากนี้แล้วในดินยังมีสัตว์หน้าดิน และแมลงหลายชนิด ซึ่งสิ่งมีชีวิตเหล่านี้มี
ความสัมพันธ์กันในระบบนิเวศของดิน ดินส่วนใหญ่เกิดจากการสลายตัวและผุพังของแร่หินต่าง ๆ โดยอิทธิพลจาก
ธรรมชาติ เช่น ความร้อน ความเย็น กระแสน้้า และการทับถมของซากสิ่งมีชีวิตที่เน่าเปื่อยผุพัง ซึ่งเป็นผลมาจาก
กิจกรรมของจุลินทรีย์ดิน จุลินทรีย์เหล่านี้จึงมีบทบาทส้าคัญในการเกิดความอุดมสมบูรณ์ของดิน จ้านวนของ
จุลินทรีย์ที่มีอยู่ในดิน และอาหารที่มีประโยชน์ในดิน ความชื่นของดิน ค่าความเป็นกรดด่าง รวมถึงอุณหภูมิของ
สิ่งแวดล้อมในดิน 

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) รายงานพบแอคติโน
มัยสีท Micromonospora  endolithica ที่แยกได้จากรากและดินบริเวณรอบรากถั่วแขก Phaseolus  vulgaris 
สามารถละลายฟอสเฟตในดินให้อยู่ในรูปที่พืชสามารถน้าไปใช้ประโยชน์ได้  ยังมีรายงานว่าเมื่อน้ามาใช้ร่วมกับ



แบคทีเรียตรึงไนโตรเจนอย่างไรโซเบียมจะยิ่งช่วยส่งเสริมการเจริญเติบโตและเพ่ิมคุณภาพของผลผลิตให้ดียิ่งขึ้น มี
การศึกษาเกี่ยวกับการใช้ประโยชน์จากเชื้อแอคติโนมัยสีทร่วมกับแบคทีเรียไรโซเบียม (Gregor et al., 2003; 
Gangwar et al., 2012; Myat SOE et al., 2012; Nimnoi et al., 2014) ในไทยการศึกษาผลกระทบของการ
เปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศต่อการเปลี่ยนแปลงปริมาณจุลินทรีย์ดินยังมีน้อย ส่วนใหญ่เน้นการศึกษาถึง
ผลกระทบต่อการผลิตพืช ระบบนิเวศป่าไม้ และการเปลี่ยนแปลงของวัฏจักรน้้าฝน จึงควรมีการศึกษาเพ่ิมเติม
เนื่องจากจุลินทรีย์ดินเป็นอีกกลุ่มของสิ่งมีชีวิตที่ได้รับผลกระทบและยังส่งผลกระทบต่อระบบการผลิตพืชอีกด้วย 

 
7. วิธีด าเนินการ:  

- อุปกรณ ์ 1. ตัวอย่างดินในพื้นท่ีท้าการเกษตร 
  2. ตัวอย่างดินในพื้นท่ีป่า 

   3. สารเคมีและอุปกรณ์ท่ีใช้ในการแยกและจ้าแนกชนิดแอคติโนมัยสีท  
   4. สารเคมีที่ใช้ในการจ้าแนกชนิดของแอคติโนมัยสีททางชีวโมเลกุล  

- วิธีการ  
1. การเก็บตัวอย่างดินในแต่ละพ้ืนที่ ต้นน้้า และปลายน้้า โดยเก็บดินในพ้ืนที่ท้าการเกษตร และดินป่าที่

ยังไม่ถูกรบกวนจากการท้าเขตกรรม โดยขุดดินลึกจากผิวดิน 15 เซนติเมตร ขุดอย่างน้อย 5 หลุม ในพ้ืนที่ 25 
ตารางเมตร ตักดินมาหลุมละ 1 กิโลกรัม น้าดินที่ได้มาผสมให้เข้ากัน ตักใส่ถุงพลาสติกประมาณ 2 กิโลกรัม ปิด
ปากถุงให้แน่น บรรจุในถังน้้าแข็ง เพ่ือน้าไปวิเคราะห์ในห้องปฏิบัติการ ดินทุกตัวอย่างเก็บที่อุณหภูมิต่้าจนกว่าจะ
ท้าการวิเคราะห์ 
 2. เก็บตัวอย่างดินในบริเวณที่ท้าการศึกษาตามกรรมวิธี ทุก ๆ 3 เดือนในรอบ 1 ปี ตลอดระยะเวลาที่
ด้าเนินการวิจัย  และบันทึกข้อมูลพ้ืนที่เก็บตัวอย่าง ได้แก่ พิกัด เนื้อดิน แหล่งอาศัย พืช และสภาพอากาศ เช่น 
อุณหภูมิอากาศและดิน ความชื้นในอากาศ pH ของดิน และปริมาณน้้าฝน 

3. วิเคราะห์คุณสมบัติเบื้องต้นของดิน ได้แก่ ประเภทของดิน ปริมาณอินทรียวัตถุในดิน ปริมาณคาร์บอน
และไนโตรเจนสะสมในดิน 

4. จ้าแนกชนิดแอคติโนมัยสีทโดยวิธีสกัดดีเอ็นเอโดยตรงจากตัวอย่างดิน เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของชุดยีนที่
สนใจ อ่านล้าดับเบสของดีเอ็นเอจากตัวอย่างที่เพ่ิมปริมาณได้ด้วยเทคนิค Next generation sequence  และ
จ้าแนกแอคติโนมัยสีทที่มีประโยชน์ทางการเกษตรออกเป็นกลุ่มต่าง ๆ ท้าการเปรียบเทียบชนิดของแอคติโนมัยสีท
ที่พบในแต่ละครั้งของการเก็บตัวอย่าง ศึกษาความสัมพันธ์ของแอคติโนมัยสีทที่พบด้วยวิธี phylogenetic tree 
analysis 

5. วิเคราะห์ความสัมพันธ์ของกลุ่มแอคติโนมัยสีทต่าง ๆ ด้วยเทคนิค Principal components analysis 
(PCA) เพ่ือพิจารณาการกระจายตัวของแอคติโนมัยสีทในแต่ละพ้ืนที่ 

 6. วิเคราะห์ข้อมูลทางสถิติของกลุ่มและปริมาณประชากรแอคติโนมัยสีทแต่ละชนิดตามพ้ืนที่เก็บในแต่
ละช่วงเวลา  
  7. การแยกแอคติโนมัยสีทจากดิน   



  การแยกแอคติโนมัยสีท (Nonomura and Hayakawa, 1998) น้าตัวอย่างดินบริเวณรอบรากพืชที่ผ่าน
การผึ่งให้แห้งในที่ร่มเป็นเวลา 1 สัปดาห์ มาบดและร่อนให้เข้ากัน จากนั้นน้ามาเจือจางด้วยน้้ากลั่นปลอดเชื้อให้มี
ความเจือจางเท่ากับ 10-3 ถึง 10-6 ดูดสารแขวนลอยดินในแต่ละความเข้มข้นมา 100 ไมโครลิตร เกลี่ยลงบน
อาหารคัดเลือก Starch Casein Agar (SCA) ที่เติมสารปฏิชีวนะ น้าไปบ่มท่ีอุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 
7-14 วัน ใช้ไม้จิ้มฟันปลายแหลมที่ผ่านการนึ่งฆ่าเชื้อเขี่ยโคโลนีที่มีลักษณะของแอคติโนมัยสีทน้ามาท้าให้บริสุทธิ์
บนอาหาร Glucose Yeast Extract Agar (GYE)    
  8. ตรวจนับปริมาณของแอคติโนมัยสีทแต่ละชนิดในอาหารเลี้ยงเชื้อที่ใช้แยกแอคติโนมัยสีท โดยวิธี plate 
count 

9.  จ้าแนกชนิดของแอคติโนมัยสีทโดยศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาตรวจดูสีสปอร์ สีเส้นใย                
และรงควัตถุ ที่ละลายน้้า เลี้ยงแอคติโนมัยสีทบนอาหาร ISP medium 3 บ่มที่อุณหภูมิ 28-30 องศาเซลเซียส 
เป็นเวลา 14 วัน บันทึกสีสปอร์ สีเส้นใยบนอาหาร และสีรงควัตถุที่ละลายในอาหาร  พร้อมทั้งจัดกลุ่มแอคติโนมัย
สีทตามสีที่บันทึก ตรวจสอบลักษณะทางสัณฐานวิทยาภายใต้กล้องจุลทรรศน์ 

 10.  การเก็บรักษาสายพันธุ์บริสุทธิ์ของแอคติโนมัยสีท โดยเก็บรักษาแอคติโนมัยสีทบนอาหารผิวเอียง 
Glucose Yeast Extract Agar (GYE) ที่อุณหภูมิห้องและขูดสปอร์และเส้นใยใส่ในหลอดไมโครฟิวจ์ที่มีสารละลาย
กลีเซอรอล 20 % (w/v) ผสมให้เข้ากันและน้าไปเก็บที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เพ่ือเก็บรักษาในระยะยาว 
เพ่ือน้าไปศึกษาด้านอื่น ๆ ต่อไป 
 
การบันทึกข้อมูล 
1. บันทึกลักษณะ โคโลนี สี ขนาดสปอร์ รูปร่างของสปอร์    
2. บันทึกภาพถ่าย โคโลนี และรูปร่างของสปอร์ 
3. เก็บรวบรวมเชื้อไว้ใน culture  collection 
 

- เวลาและสถานที่ เริ่มต้น 1 ตุลาคม 2559  สิ้นสุด 30 กันยายน 2562 

 - เก็บตัวอย่างดินในพ้ืนที่ท้าการเกษตร และดินในพ้ืนที่ป่าบริเวณลุ่ม 

น้้าปาย จ. แม่ฮ่องสอน 

 - แยกและจ้าแนกชนิดของแอคติโนมัยสีทที่กลุ่มงานวิจัยจุลินทรีย์ดิน  

กองวิจัยพัฒนาปัจจัยการผลิตทางการเกษตร กรมวิชาการเกษตร กรุงเทพฯ 

8. ผลการทดลองและวิจารณ์  
 ท้าการศึกษาจ้านวนประชากรและจ้าแนกชนิดของแอคติโนมัยสีทในพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย โดยเก็บตัวอย่างดิน
จากพ้ืนที่เกษตรกรรมและพ้ืนที่ป่าป่าบริเวณต้นน้้า ต. แม่นาเติง อ. ปาย จ. แม่ฮ่องสอน และจุดเก็บตัวอย่าง
บริเวณปลายน้้า ต. ผาบ่อง อ. เมือง จ. แม่ฮ่องสอน พ้ืนที่เก็บตัวอย่างรวมทั้งพิกัดและความสูงจากระดับน้้าทะเล
ของพ้ืนที่เก็บตัวอย่างดังแสดงในภาพที่ 1 และตารางที่ 1 



 
 

 

 

 

 

 
ภาพที่ 1 แผนที่แสดงจุดเก็บตัวอย่างบริเวณต้นน้้า ต. แม่นาเติง อ. ปาย จ. แม่ฮ่องสอน และจุดเก็บตัวอย่าง
บริเวณปลายน้้า ต. ผาบ่อง อ. เมือง จ. แม่ฮ่องสอน  
 
ตารางท่ี 1 แสดงพิกัดและความสูงจากระดับน้้าทะเลของพ้ืนที่เก็บตัวอย่างบริเวณลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน 

 ลักษณะพื้นที ่ พิกัด GPS ความสูงจากระดับน้้าทะเล (เมตร) 

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

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

ป่าปลายน้้า ป่า 19° 11' N 97° 59' E 270  

เกษตรปลายน้า้ นาข้าว 19° 11' N 97° 59' E 208  

 

 เมื่อศึกษาคุณสมบัติทางเคมีของดินในพ้ืนที่เก็บตัวอย่าง พบว่า ดินในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้ามีค่า pH 6.71 มี
ค่าอินทรียวัตถุ 3.11  ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 68.71 มก./กก. และโพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 177.10 มก./
กก. ดินในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้ามีค่า pH 5.92 มีค่าอินทรียวัตถุ 1.85  ฟอสฟอรัสที่เป็นประโยชน์ 12.43 มก./กก. 
และโพแทสเซียมที่แลกเปลี่ยนได้ 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)  

 

 

 

 



ตารางท่ี 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 มี
โครงสร้างดินแบบก้อนเหลี่ยมมุมมน ดินพื้นที่ป่ามีเนื้อดินเป็นดินร่วนถึงดินเหนียวปนทรายแป้ง มีเนื้อปานกลาง มี
โครงสร้างดินแบบก้อนเหลี่ยมมุมมนถึงก้อนเหลี่ยมก่ึงมุมมน (ตารางท่ี 3) 

ตารางท่ี 3 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสนาม และสมบัติทางกายภาพของดินบริเวณลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน 

ข้อมูลสภาพแวดล้อมขณะที่ท้าการเก็บตัวอย่างดินในช่วงฤดูหนาว (เดือนธันวาคม) ฤดูร้อน (เดือน
เมษายน) และฤดูฝน (เดือนสิงหาคม) จากพ้ืนที่ 4 แหล่ง คือ 1) พ้ืนที่ป่าต้นน้้า 2) เกษตรต้นน้้า 3) ป่าปลายน้้า 
และ 4) เกษตรปลายน้้า ตัวอย่างดินต้นน้้าเก็บที่บ้านแม่นะ อ.แม่นาเติง จ.แม่ฮ่องสอน ตัวอย่างดินปลายน้้าเก็บท่ี
บ้านผาบ่อง ต.ผาบ่อง อ.เมือง จ.แม่ฮ่องสอน ข้อมูลอุณหภูมิของดินในฤดูหนาวของแต่ละปีอยู่ที่ 21.3-22.7 องศา
เซลเซียส ฤดูร้อนเท่ากับ 27.1-31.1 องศาเซลเซียส และฤดูฝน 26.4-28.6 องศาเซลเซียส อุณหภูมิอากาศในฤดู
หนาวของแต่ละปีอยู่ที่ 29.8-22.7 องศาเซลเซียส ฤดูร้อนเท่ากับ 33.4-31.1 องศาเซลเซียส และฤดูฝน 32.2-34.9 

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 



องศาเซลเซียส ปริมาณน้้าฝนเฉลี่ยในฤดูหนาวเดือนธันวาคม 2559 และฤดูร้อนเดือนเมษายน 2562 มีค่าเป็นศูนย์ 
และมีปริมาณน้้าฝนสูงสุดในฤดูฝนในเดือนสิงหาคม 2562 มีปริมาณน้้าฝนเฉลี่ย 407.8 มม. ความชื้นเฉลี่ยสูงสุด 
86 เปอร์เซ็นต์ ในฤดูฝนเดือนสิงหาคม 2561 (ตารางที่ 4) 
 
ตารางท่ี 4 ค่าเฉลี่ยอุณหภูมิดินและอุณหภูมิอากาศในช่วงที่เก็บตัวอย่างจากพ้ืนที่ลุ่มน้้าปาย จ.แม่ฮ่องสอน 

 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 5, ภาพที่ 2) 

 

 

 

 

 

 

ช่วงเวลาเก็บตัวอย่าง 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 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 2 

 
 

ภาพที่ 2 ลักษณะโคโลนีของแอคติโนมัยสีทที่เพาะเลี้ยงได้บนอาหารเลี้ยงเชื้อ 
 
 
 
 



การวิเคราะห์ชุมชนแอคติโนมัยสีทในพื้นที่ลุ่มน้ าปายด้วยเทคนิค 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
ข อ ง  Actinobacteria ใน ดิ น มี  3 7  เป อ ร์ เซ็ น ต์  โด ย ใน ไฟ ลั ม  Actinobacteria ป ระก อบ ด้ ว ย  class 
Thermoleophilia  46 เปอร์เซ็นต์ รองลงมา คือ class Actinobacteria 40 เปอร์เซ็นต์ class Acidimicrobiia 
พบมากเป็นอันดับ 3 มีอยู่ 6 เปอร์เซ็นต์ และ class MB-A2-108 มี 6 เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 3) นอกจากนี้ยังพบว่า
ล้าดับเบสที่ตรวจพบจ้านวนไม่น้อยเป็นล้าดับเบสที่ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็นแอคติโนมันสีทกลุ่มใด (Unassigned) 
หรือไม่สามารถเพาะเลี้ยงได้ (Uncultured) การจัดจ้าแนกล้าดับเบสของแอคติโนมัยสีทในระดับ order family 
และ genus ในปี 2560 แสดงในตารางที่ 6 

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 4, 
ตารางที่ 7)  



 
 
ภาพที่ 3 ไฟลัม Actinobacteria ที่ตรวจพบจากการอ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ในปี 2560 

ตารางท่ี 6 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), 



Class/Oder/Family Genera 
uncultured_Conexibacter_sp. (0.3), Ambiguous_taxa (0.3), 
uncultured_Rubrobacteria_bacterium (0.2), 
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) 



Class/Oder/Family Genera 
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) 
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) 



Class/Oder/Family Genera 
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) 
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)  
หมายเหต:ุ C=Class, O=Order, F=Family, ตัวเลขท่ีปรากฏในวงเล็บ คือ เปอร์เซ็นต์ความอดุมสมบรูณส์ัมพัทธ ์
 

 
    ภาพที่ 4 ไฟลัม Actinobacteria ที่ตรวจพบจากการอ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ในปี 2561 



ตารางท่ี 7 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) 



Class/Order/Family Genera 
F: Streptosporangiales (0.9)  
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)  



Class/Order/Family Genera 
O: Unassigned uncultured (0.1) Metagenome (0.2) 
C: Unassigned Acidimicrobiia (4.7)  
หมายเหต:ุ C=Class, O=Order, F=Family, ตัวเลขท่ีปรากฏในวงเล็บ คือ เปอร์เซ็นต์ความอดุมสมบรูณส์ัมพัทธ ์
 

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 ความอุดมสมบูรณ์ สัมพัทธ์ 29 เปอร์เซ็นต์  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 5, ตารางที่ 8) 
 

 
    ภาพที่ 5 ไฟลัม Actinobacteria ที่ตรวจพบจากการอ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ในปี 2562 



ตารางท่ี 8 แสดงความหลากหลายและเปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของไฟลัม Actinobacteria ที่ได้จาก
การอ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ยีนด้วยเทคนิค Next generation sequencing ในปี 2562 

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



Class/Order/Family Genera 
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) 
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) 



Class/Order/Family Genera 
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)  
หมายเหต:ุ C=Class, O=Order, F=Family, ตัวเลขท่ีปรากฏในวงเล็บ คือ เปอร์เซ็นต์ความอดุมสมบรูณส์ัมพัทธ ์
 
การวิเคราะห์ชุมชนแอคติโนมัยสีทในแต่ละพื้นที่เก็บตัวอย่าง 

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 
เปอร์เซ็นต ์(ภาพที่ 6, ตารางที่ 9)   

การวิเคราะห์ชุมชนแอคติโนมัยสีทในพ้ืนที่ป่าปลายน้้า ปี 2560-2562 ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของ 
Actinobacteria ในดินมี 23 เปอร์เซ็นต์ ภายในไฟลัม Actinobacteria ประกอบด้วย class Actinobacteria มี
ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 61 เปอร์เซ็นต์ รองลงมา ได้แก่ class Thermoleophilia มีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 
29 เปอร์เซ็นต์ class Acidimicrobiia พบมากเป็นอันดับ 3 ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 6 เปอร์เซ็นต์ class MB-
A2-108 มีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 2 เปอร์เซ็นต์ นอกจากนี้ยังพบว่ามี class 0319-7L14 มีความอุดมสมบูรณ์
สัมพัทธ์ 0.3 เปอร์เซ็นต์ และ class Nitriliruptoria ซึ่งตรวจพบได้จ้านวนน้อยมีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 0.2 
เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 7, ตารางที่ 10) 



 
 

ภาพที่ 6 ไฟลัม Actinobacteria ที่ตรวจพบจากการอ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ในพ้ืนที่เกษตรปลายน้้าปี 
2560-2562 

ตารางที่ 9 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) 
F: uncultured (20) uncultured_bacterium (0.7), 

uncultured_Rubrobacterales_bacterium (0.3), 



Class/Order/Family Genera 
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) 



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), 



Class/Order/Family Genera 
uncultured_Micromonospora_sp. (0.3), Ambiguous_taxa (0.08) 

C: Unassigned MB-A2-108 (4.32)  
C: Nitriliruptoria (0.4)  
C: 0319-7L14 (0.3)  
หมายเหต:ุ C=Class, O=Order, F=Family, ตัวเลขท่ีปรากฏในวงเล็บ คือ เปอร์เซ็นต์ความอดุมสมบรูณส์ัมพัทธ ์

 
 
ภาพที่ 7 ไฟลัม Actinobacteria ที่ตรวจพบจากการอ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ในพ้ืนที่ป่าปลายน้้าปี 2560-
2562 



ตารางที่ 10 ความหลากหลายและเปอร์เซ็นต์ความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ของไฟลัม Actinobacteria ที่ได้จากการ
อ่านล้าดับเบสของ 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 



Class/Order/Family Genera 
(0.2), Actinopolymorpha (0.2) 

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)  



Class/Order/Family Genera 
C: Acidimicrobiia (6)  
F: uncultured (0.2) Ambiguous_taxa (0.1) 
F: Unassigned uncultured (0.1)  
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)  

หมายเหต:ุ C=Class, O=Order, F=Family, ตัวเลขท่ีปรากฏในวงเล็บ คือ เปอร์เซ็นต์ความอดุมสมบรูณส์ัมพัทธ ์

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 8, ตารางที่ 11) 

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 มีความ
อุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ 1 เปอร์เซ็นต์ และ class Nitriliruptoria ซึ่งตรวจพบได้จ้านวนน้อยในครั้งนี้มีความอุดม
สมบูรณ์สัมพัทธ์ 0.2 เปอร์เซ็นต์ (ภาพท่ี 9, ตารางที่ 12) 

 

 
ภาพที่ 8 ไฟลัม Actinobacteria ทีต่รวจพบจากการอ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ในพ้ืนที่เกษตรต้นน้้าปี 2560-
2562 



ตารางท่ี 11 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) 

 

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) 



Class/Order/Family Genera 
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)  
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), 



Class/Order/Family Genera 
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) 
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) 
หมายเหต:ุ C=Class, O=Order, F=Family, ตัวเลขท่ีปรากฏในวงเล็บ คือ เปอร์เซ็นต์ความอดุมสมบรูณส์ัมพัทธ ์



 
ภาพที่ 9 ไฟลัม Actinobacteria และ class ที่ตรวจพบจากการอ่านล้าดับเบสของ 16s rDNA ในพื้นที่ป่าต้นน้้าปี 
2560-2562 
 
ตารางที่ 12 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 



Class/Order/Family Genera 
(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)  
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)  



Class/Order/Family Genera 
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), 
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), 



Class/Order/Family Genera 
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 
พ้ืนที่เกษตรต้นน้้ามี 6.04 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าต้นน้้ามี 5.39 เปอร์เซ็นต์ 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 ที่มีความอุดม
สมบูรณ์มากที่สุด และ family Streptomycetaceae เป็น family ที่มีความอุดมสมบูรณ์ที่สุดของ order นี้ และ
พบว่า class Thermoleophilia เป็น class ที่อุดมสมบูรณ์เป็นอันดับสองโดยในปี 2560 พบว่าพ้ืนที่เกษตรปลาย
น้้ามี 16.33 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า มี 11.34 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้ามี 19.98 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าต้น
น้้ามี 21.05 เปอร์เซ็นต์  ปี 2561 พบว่าพ้ืนที่เกษตรปลายน้้ามี 5.82 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า มี 4.36 
เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้ามี 7.66 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าต้นน้้ามี 9.37 เปอร์เซ็นต์ ปี 2562 พบว่าพ้ืนที่เกษตร
ปลายน้้ามี 3.64 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่าปลายน้้า มี 4.26 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่เกษตรต้นน้้ามี 2.35 เปอร์เซ็นต์ พ้ืนที่ป่า
ต้นน้้ามี 7.21 เปอร์เซ็นต ์ 
 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 
โดยทั่วไปสภาพแวดล้อมที่แห้งแล้งไม่มีผลกระทบต่อแอคติโนมัยสีทเหมือนกับแบคทีเรียชนิดอ่ืน ๆ ในดิน ส่วน
ใหญ่พบว่าแอคติโนมัยสีทชอบความชื้นในระดับค่อนข้างต่้า (Alexander, 1977) แต่การศึกษาครั้งนี้พบว่ามีแอคติ
โนมัยสีทมากที่สุดในพ้ืนที่ป่าปลายน้้าที่มีความชื้นสูง ที่เป็นเช่นนี้อาจเนื่องมาจากความสามารถในการสร้างสปอร์
ของแอคติโนมัยสีทภายใต้สภาวะแห้งแล้ง (Eltarabily and Sivasithamparam, 2006) Actinomycetes มี



คุณสมบัติหลายประการที่สามารถน้าไปใช้ในการบ้าบัดดินที่ปนเปื้อนจากสารอินทรีย์ที่เป็นมลพิษโดยมีบทบาท
ส้าคัญในการหมุนเวียนคาร์บอนและสามารถย่อยสลายสารประกอบเชิงซ้อนได้  
 Actinobacteria ส่วนใหญ่อาศัยอยู่บริเวณรอบรากพืชและมีปฏิสัมพันธ์กับพืช ความสัมพันธ์ดังกล่าวท้า
ให้สามารถจ้าแนกได้ว่าเป็นเชื้อไรโซแบคทีเรียที่ส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช (Plant growth promoting 
rhizobacteria: PGPR) โดยช่วยเพ่ิมความเป็นประโยชน์ของธาตุอาหารและแร่ธาตุรวมทั้งสารควบคุมการ
เจริญเติบโตของพืช โดยเฉพาะอย่างยิ่ ง Actinobateria สามารถยับยั้งเชื้อสาเหตุโรคพืชได้ (Jose and Jha, 
2016) มีการศึกษากิจกรรมต่าง ๆ ของ Actinobateria เช่นการละลายฟอสเฟต การผลิต siderophores และการ
ตรึงไนโตรเจน นอกจากนี้ ยังพบว่า Actinobateria ไม่ก่อให้ เกิดโทษกับสิ่ งแวดล้อม ในทางตรงกันข้าม 
Actinobateria กลับช่วยรักษาสมดุลทางชีวภาพของดินโดยมีส่วนร่วมในการหมุนเวียนสารอาหารในดินซึ่งมีผล
โดยตรงต่อคุณภาพและผลิตของพืช มีการศึกษาเกี่ยวกับจุลินทรีย์กลุ่มนี้ในด้านต่าง ๆ เช่น การผลิตสารที่ช่วยเพ่ิม
การเจริญเติบโตของพืช  การมีชีวิตอยู่หรือการปรับตัวให้อยู่ในสภาพแวดล้อมที่ไม่เอ้ืออ้านวย และปฏิสัมพันธ์ที่
เป็นประโยชน์และเสริมฤทธิ์กับราอาร์บัสคูลาร์ไมคอร์ไรซา (Gomez-Escribano et al., 2016; Katz and Baltz, 
2016) มีรายงานการใช้จุลินทรีย์กลุ่มนี้ทางการเกษตรเช่น ใช้  Streptomyces griseoviridis เป็นชีวภัณฑ์ในการ
ค วบ คุ ม โร ค ที่ เกิ ด จ าก เชื้ อ ร า  Alternaria brassicola, Botrytis cinerea, Fusarium avenaceum, F. 
culmorum (Tahvonen, 1982a, 1982b) ใช้ในการจุ่มรากหรือการรักษาธาตุอาหารเพ่ือการเจริญเติบโตของไม้
ตัดดอก ไม้กระถางแตงกวาและผักหลายชนิดที่ปลูกในเรือนกระจก (Mohammadi and Lahdenpera, 1992) 
นอกจากนี้พบว่าสารฆ่าเชื้อทางชีวภาพที่ชื่อ Mycostop มีการใช้ S. griseoviridis เป็นสารออกฤทธิ์ (Ochoa, 
1998) มีรายงานการใช้ Actinobacteria สกุล Streptomyces ในเชิงพาณิชย์เพ่ือควบคุมความเสียหายของพืช
จ าก ราห ล าย ส กุ ล เช่ น  Alternaria sp., Pythium aphanidermatum, Colletotrichum higginsianum, 
Acremonium lactucum, แ ล ะ  Fusarium oxysporum (Lahdenpera, 1 9 9 1 ,  Hong et al., 2 0 1 2 ) 
Actinomycetes ได้รับความสนใจในอุตสาหกรรมเกษตรในฐานะสารควบคุมทางชีวภาพและใช้เป็น PGPRs 
โดยเฉพาะสกุล Streptomyces ในทางการแพทย์ก็เช่นเดียวกันเนื่องจากสกุลนี้ถูกใช้เป็นผลิตภัณฑ์ที่สกัดยา
ปฏิชีวนะทางการแพทย์ เช่น streptomycin และ aureomycin ในช่วงทศวรรษที่ 1940 (Hillel, 2008) มี
ผลิตภัณฑ์จากธรรมชาติที่ใช้ในการผลิตสารป้องกันการติดเชื้อที่เก่ียวข้องกับทางการแพทย์มากกว่า 70% ผลิตมาก
จาก Actinobacteria (Gomez-Escribano, 2014) จากข้อมูลของ Tanaka และ Omura (1993) พบว่า 
ประมาณ 60% ของยาฆ่าแมลงและสารก้าจัดวัชพืชชนิดใหม่เกิดจากจุลินทรีย์กลุ่มนี้  เนื่องจากมีความเป็นพิษต่้า
และเป็นมิตรต่อสิ่งแวดล้อม นอกจากนี้ยังพบว่ามีลักษณะที่ย่อยสลายได้ในขณะที่มีความจ้าเพาะสู งและเป็นพิษ
น้อยต่อสิ่งมีชีวิตที่ไม่ได้เป็นเป้าหมาย อย่างไรก็ตามจ้าเป็นต้องมีการระบุชนิดพันธุ์ตลอดจนกลไกการออกฤทธิ์ของ
สารชีวภาพเหล่านี้ส้าหรับการพัฒนาผลิตภัณฑ์ที่มีส่วนผสมของ Actinobacteria ที่มีจ้าหน่ายในเชิงพาณิชย์ให้มี
อายุการใช้งานที่นานขึ้น   
 งานวิจัยเกี่ยวกับสารสกัดจากธรรมชาติที่ได้จากแอคติโนมัยสีทมีการพัฒนาเพ่ิมมากขึ้นด้วยการใช้เทคนิค  

next-generation DNA sequencing (NGS) การใช้เทคนิค NGS ช่วยเพ่ิมปริมาณงานของการหาล้าดับเบสได้

มากในเวลาเดียวกัน (Sogin et al., 2006) การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอปริมาณน้อย แต่ใช้ความแปรปรวนสูงของยีน 



16S rDNA ส่งผลให้เกิดการหาล้าดับเบสของชุมชนแอคติโนแบคทีเรียที่ได้ในเชิงลึกมากข้ึน วิธีการนี้ท้าให้สามารถ

ระบุถึงประชากรที่หายากและมีความอุดมสมบูรณ์ต่้าในชุมชนแอคติโนแบคทีเรียได้ (Kysela et al., 2005; 

Staley et al., 2013) วิธีการ NGS ถูกน้ามาใช้และประสบความส้าเร็จในการก้าหนดลักษณะของชุมชนแอคติโน

แบคทีเรียในน้้าทะเล (Brown et al., 2009), ดิน (Jones et al., 2009), น้้าเสีย (Sanapareddy et al., 2009) 

และจุลินทรีย์ในร่างกายมนุษย์หลายชนิด (Hamady and Knight 2009; Peterson et al., 2009) มีล้าดับจีโนม

ใหม่ ๆ หลายร้อยรายการจากแอคติโนแบคทีเรียที่ถูกเผยแพร่ออกมาในทุก ๆ ปีโดยส่วนใหญ่มาจากการศึกษา

เกี่ยวกับการผลิตสารส้าคัญ (natural products) ใหม่ ๆ และขบวนการสังเคราะห์ทางชีวภาพผ่านการศึกษาทางจี

โนม (Xiong et al., 2013; Harvey et al., 2015)  ความก้าวหน้าของเทคโนโลยีในช่วงสิบปีที่ผ่านมาไม่เพียงแต่

ลดต้นทุนของการศึกษาล้าดับนิวคลีโอไทด์ที่สมบูรณ์ในสิ่งมีชีวิต (whole genome sequencing) แต่ยังเพ่ิม

คุณภาพของข้อมูล โดยสามารถตัดล้าดับจีโนมเบื้องต้นที่ประกอบด้วยดีเอ็นเอสายสั้น ๆ หลายร้อยชิ้นที่น่าสงสัย

ออก และเพ่ิมความน่าเชื่อถือในความเป็นไปได้ของล้าดับโครโมโซมที่เกือบสมบูรณ์และถูกต้อง ท้าให้สามารถ

ศึกษาคลัสเตอร์ของยีนได้อย่างละเอียดและการสังเคราะห์คลัสเตอร์ยีนแบบสมบูรณ์ (Bentley et al., 2002) ผล

ที่ได้จากการใช้เทคโนโลยีนี้คือการค้นพบแอคติโนแบคทีเรียในดิน ในขั้นตอนต่อไปของการศึกษาควรมีการหา

ล้าดับเบสบนจีโนมทั้งหมดของแอคติโนมัยสีทในดินจากหลายแห่งในประเทศไทย 

9. สรุปผลการทดลองและข้อเสนอแนะ : ชุมชนแบคทีเรียในดินส่วนใหญ่มี ไฟลัมเด่นอยู่ 3 ไฟลัม ได้แก่ 
Proteobacteria, Acidobacteria และ Actinobacteria ความหลากหลายทางชีวภาพของชุมชนแอคติโน
แบคทีเรียในดินจากการเก็บรวบรวมตัวอย่างดิน 12 ตัวอย่างใน 1 ปี ได้หน่วยอนุกรมวิธานปฏิบัติการ (OTUs) 
5,963 หน่วย จ้านวนการอ่าน 92,871 ครั้งและจ้าแนกแบคทีเรียได้ทั้งหมด 43 phyla 820 สกุล (genera) ใน
จ้านวนนี้มี 92 สกุล ที่เป็นของ Actinobacteria ความหลากหลายของแอคติโนแบคทีเรียสูงที่สุดในพ้ืนที่ต้นน้้า
โดยเฉพาะในดินเกษตร  class เด่นที่พบมีความอุดมสมบูรณ์สูงและพบได้บ่อยในทุก ๆ พ้ืนที่  ได้แก่ class 
Actinobacteria และ Thermoleophilia ใน class Actinobacteria order Streptomycetales เป็น order ที่
มีความอุดมสมบูรณ์มากที่สุด และ family Streptomycetaceae เป็น family ที่มีความอุดมสมบูรณ์ที่สุดของ 
order นี้ สกุลเด่นที่พบมาก ได้แก่ Streptomyces ผลการศึกษาพบว่าปัจจัยด้านสิ่งแวดล้อมที่มีผลต่อความ
หลากหลายทางชีวภาพของชุมชนแอคติโนแบคทีเรียในดิน การเปลี่ยนแปลงของโครงสร้างชุมชนมีความสัมพันธ์กับ
การเปลี่ยนแปลงของความอุดมสมบูรณ์มากกว่าการมี / ไม่มี OTUs ซึ่งบ่งชี้ว่ามีชุมชนแอคติโนแบคทีเรียอยู่ทุก ๆ 
ทีท่ั้งต้นน้้า - ปลายน้้าทั้งพ้ืนที่ป่าและพ้ืนที่เกษตรกรรม 

 
10. การน าผลงานวิจัยไปใช้ประโยชน์ : สามารถน้าองค์ความรู้ที่ได้ไปประยุกต์ใช้ในการคัดเลือก           

แอคติโนแบคทีเรียชนิดเด่นที่มีประโยชน์ทางการเกษตรเช่นน้าไปทดสอบการตรึงไนโตรเจนร่วมกับเชื้อไรโซเบียม 
หรือทดสอบความสามารถในการละลายฟอสเฟตหรือโพแทชเซียม นอกจากนี้ยังสามารถน้าไปใช้เป็นเชื้อปฏิปักษ์
ในการควบคุมเชื้อสาเหตุโรคพืชได้ 

 



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

การทดลองครั้งนี้ 
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