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ประเทศไทยเป็นประเทศเกษตรกรรม โดยเฉพาะอย่างยิ่งภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศ พืชท่ี

ปลูกกันส่วนใหญ่ในประเทศ ได้แก่ ข้าว (มากกว่าร้อยละ 50) ตามด้วยผักและผลไม้ต่าง ๆ (เช่น ชา ข้าวโพด 

และกล้วย) (NESDB, 2005)

ภาคตะวันออกเฉียงเหนือมีพื้นที่ขนาดใหญ่ โดยคิดเป็นหนึ่งในสามของพ้ืนที่ทั ้งหมดของประเทศ 

(168,854 ตารางกิโลเมตร) และประชากรส่วนใหญ่ของประเทศอาศัยอยู่ในพื้นที่นี้ ประชากรของ

ภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอืสว่นใหญป่ระกอบอาชีพเกษตรกรรม แตก่ระนัน้ คณุภาพของดนิในภาคตะวนัออกเฉยีงเหนือ

นัน้ตํ่าสาํหรบัการทาํเกษตรกรรมเมื่อเทยีบกบัภมูภิาคอื่น ๆ  ของประเทศ (Fukai, Sittisuang, and Chanphengsay, 

1998) เนือ่งจากดนิมลีกัษณะเป็นทรายเนือ้ละเอยีด นอกจากนี ้ลกัษณะภมูปิระเทศยงัมแีหลง่นํา้อยูจ่าํกดั ปริมาณนํา้ฝน

ก็ไม่แน่นอน กล่าวคือ บางครัง้มีฤดูแล้งที่ยาวนาน ตามด้วยฤดูฝนที่มีนํ้าท่วม แม้ปัญหาจะทุเลาลงบ้าง

เพราะมโีครงการชลประทาน แตก่ารแกปั้ญหาดงักลา่วยงักอ่ใหเ้กดิปัญหาใหม ่นัน่คอื ปัญหาดนิเคม็ นอกจากนี้ 

พืน้ที่เกษตรกรรมหลายแหง่กลายสภาพมาจากการตดัไมท้าํลายป่า ปัญหาอกีอยา่งหนึ่งคอื ผลผลติตอ่พืน้ท่ีเฉลี่ย

ค่อนข้างตํ่า ทําให้เกษตรกรต้องพึ่งพาการทําเกษตรแบบอุตสาหกรรม (industrial agriculture) ซ่ึงเป็นการ

เร่งให้คุณภาพดินเสื่อมเสียเร็วขึ้นไปอีก (Fedra, Winkelbauer, and Pantulu, 1991; NESDB, 2005)

เมื่อสังคมสมัยใหม่กลายเป็นสังคมอุตสาหกรรม การเกษตรจึงเปลี่ยนเป็นการเกษตรอุตสาหกรรมไปด้วย 

เกษตรอุตสาหกรรม หมายถึง ระบบการทําการเกษตรโดยใช้ปุ๋ยเคมี ยาฆ่าแมลง ยากําจัดวัชพืช และสารเคมี

สังเคราะห์ และสิ่งมีชีวิตตัดต่อพันธุกรรม การให้หัวอาหารแก่สัตว์เลี้ยง และมีการทําชลประทานและไถพรวน

กันอย่างแพร่หลาย วิธีการนี้ทําให้สามารถได้ผลผลิตจํานวนมากในพื้นที่น้อยและใช้แรงงานมนุษย์น้อยลง 

(Seufert, Ramankutty, and Foley, 2012) แต่กิจกรรมต่าง ๆ ที่ใช้ทรัพยากรและพลังงานมาก ๆ แบบ

เกษตรอุตสาหกรรมสง่ผลรา้ยตอ่สิง่แวดลอ้ม เช่น การชะละลายของสารเคม ีความเสือ่มโทรมของดนิ และการสญูเสยี

ความหลากหลายทางชีวภาพ งานวจิยัมากมายที่ทาํการศกึษาเปรยีบเทยีบระหวา่งเกษตรอุตสาหกรรมและเกษตร

อินทรีย์ ซ่ึงเป็นวิธีการที่ตรงข้ามกันแสดงให้เห็นว่าเกษตรอินทรีย์ทําให้มีความหลากหลายทางชีวภาพและ

ความอุดมสมบูรณ์มากกว่าเกษตรอุตสาหกรรม (Bengtsson, Ahnstrom, and Weibull, 2005) นอกจากนี้ 

การใช้สารเคมี เช่น ยาฆ่าแมลง ยังทําให้มนุษย์เผชิญกับความเส่ียงด้านสุขภาพ แต่กระนัน้ เนื่องจาก

เกษตรอุตสาหกรรมใหผ้ลผลติที่รวดเรว็กวา่ เกษตรกรในประเทศไทยจงึยงัเป็นที่นยิม ทาํใหเ้กดิปัญหาดนิคณุภาพ

ตํ่าอย่างต่อเนื่อง (Fukai, Sittisuang, and Chanphengsay, 1998)

บทนํา

ในดินภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย
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เกษตรอนิทรย์ีและความส�าคญัของไมโครไบโอมในดนิ
เกษตรอินทรีย์ (Organic agriculture) หรือเรียกว่า 

เกษตรยั่งยืน (sustainable farming) มีหลักการว่าห้ามใช้ 
สารเคมแีละสิง่แปลกปลอม สิง่มชีวีติตดัต่อพนัธกุรรม แต่ยงัให้ใช้
เครื่องจักรกลทางการเกษตรเพ่ือลดการใช้พลังงานและ
แรงงานมนุษย์ (Hole et al., 2005; Paull, 2011) เช่น  
เกษตรอนิทรย์ีมกีารใช้ปุย๋ทีไ่ด้จากสตัว์หรอืพชื มกีารก�าจดัวชัพชื
ด้วยมอื ควบคมุศตัรพืูชด้วยวธิกีารทางชวีภาพ เพ่ือแทนการใช้
ปุ ๋ยเคมี สารก�าจัดศัตรูพืช และยาฆ่าแมลง นอกจากนี้  
เกษตรอนิทรีย์ยงัใช้วธิกีารปลกูแบบสวนผสม (คอื การปลกูพชื
หลายชนดิรวมกนั) และปลกูพชืหมนุเวยีนเพือ่ให้ดินมแีร่ธาตท่ีุ
หลากหลาย เป้าหมายของเกษตรอนิทรย์ี คอื คงสภาพความเป็น
ธรรมชาติที่ดี รวมถึง ดิน น�้า สัตว์ มนุษย์ และอื่น ๆ 
กระบวนการของเกษตรอินทรีย ์จะเป็นการพ่ึงพาความ 
หลากหลายทางชวีภาพในระบบนเิวศและสายใยอาหารทีเ่หมาะสม
กับสภาพภูมิประเทศในท้องถิ่นนั้น ๆ (Rigby and Cáceres, 
2001) ส�านักงานเศรษฐกิจการเกษตรรายงานว่า ฟาร์ม 
เกษตรอนิทรีย์ในประเทศไทย ประกอบด้วย ท�านาข้าว (ร้อยละ 68) 
สวนผกัต่าง ๆ (ร้อยละ 12) ผลไม้ (ร้อยละ 8) ไร่ชา (ร้อยละ 8) 
สมนุไพร และอืน่ ๆ  นอกจากน้ี ผลผลติจากฟาร์มเกษตรอนิทรย์ี
มักจะมีราคาตลาดที่สูงกว่าสินค้าเกษตรประเภทอื่นเนื่องจาก
มีคุณค่าด้านการท�าเกษตรแบบห่วงใยสิ่งแวดล้อม

จลุนิทรย์ีท�าหน้าทีห่ลกัในจดุเริม่ต้นและจดุจบ (วฏัจกัร) 
ในเกือบทกุห่วงโซ่อาหาร เมือ่ไม่นานมานี ้มงีานวจัิยทีพ่ยายาม
เพิ่มผลผลิตโดยใช้การท�างานของไมโครไบโอมประเภท 
โปรคาริโอตและยูคาริโอต (โดยหลักแล้วจะใช้รา สัตว์จ�าพวก
หนอนตวักลม และ สตัว์จ�าพวกหนอนปล้อง) เมือ่เกษตรกรปลกู
และเกบ็เกีย่วผลผลติแล้ว ดนิกจ็ะสญูเสยีสารอาหารบางอย่าง
ออกไป และเมือ่ท�าเกษตรในรปูแบบนีติ้ดต่อกนัและระยะเวลานาน 
ดินก็จะประสบปัญหาขาดธาตุอาหารและกลายเป็นดินที่ไม่
อดุมสมบรูณ์ ดงันัน้ เพือ่เติมสารอาหารให้แก่ดิน จึงจ�าเป็นต้อง
คงสมดุลความหลากหลายของจุลินทรีย์ รวมถึงแบคทีเรีย 
โปรคาริโอตและอาร์เคยี และราประเภทยคูารโิอต โพรทิสต์ และ
สัตว์ขนาดเล็ก เช่น หนอนตัวกลม เพื่อเติมเต็มห่วงโซ่อาหาร 
โมโครไบโอมในดินที่อุดมสมบูรณ์เป็นเป้าหมายสูงสุดของ
เกษตรอนิทรย์ี เพราะต้องการรกัษาดนิให้มจีลุนิทรย์ีอุดมสมบูรณ์
อย่างยั่งยืนและมีห่วงโซ่อาหารที่ยั่งยืน งานวิจัยหลายช้ิน 
แสดงให้เห็นว ่าเทคนิคในการท�าเกษตรกรรมส่งผลต่อ 
ความหลากหลายทางชีวภาพของจุลินทรีย์ ชี้ให้เห็นว่าการ
เกษตรอตุสาหกรรมในระยะยาวเป็นการเปลีย่นแปลงโครงสร้าง
จลิุนทรย์ีในดนิ โดยมแีนวโน้มทีจ่ะไปลดความหลากหลายของ

สิง่มชีวีติและกจิกรรมของสิง่มชีวีติเมือ่เทยีบกบัเกษตรอนิทรีย์ 
(Bossio et al., 1998; Letourneau and Goldstein, 2001; 
Berkelmans et al., 2003) นอกจากนี ้ดนิจากเกษตรอนิทรย์ี
ยงัมเีช้ือก่อโรคพชืลดลงเนือ่งจากมกีารแข่งขันการเจรญิเตบิโต
จากจุลชีพที่มีประโยชน์ (Griffiths et al., 1994) และขณะที่
การใช้จุลินทรีย์ชนิดเดียวจะให้ผลลัพธ์ท่ีไม่นิ่ง แต่ข้อมูลจาก
การใช้ไมโครไบโอม หมายถึง การปรับประชากรจุลินทรีย์ท่ี
หลากหลายในดนิพบว่าช่วยแก้ปัญหาพชืการเกษตรและปัญหา
เกีย่วกบัดนิเรือ้รงัได้หลายอย่าง เช่น พชืทีท่นความเคม็ได้ และ
คุณภาพดินที่ดีขึ้น (Vandenkoornhuyse et al., 2015; Qin 
et al., 2016; Schmidt, Bowles, and Gaudin, 2016) 
อย่างไรก็ตาม ไมโครไบโอมในดินอาจแตกต่างกันไปตามพื้นที่
ทางภูมิศาสตร์และประเภทของพืช (Bulgarelli et al., 2012; 
Lakshmanan, 2015; Agler et al., 2016)

ดังนั้น ฐานข้อมูลและความรู้เรื่องไมโครไบโอมในดินท่ี
เป็นแหล่งเพาะปลกูการเกษตรในประเทศไทยจงึเป็นสิง่ทีม่ค่ีา 
ในประเทศไทยฐานข้อมลูไมโครไบโอมในดนิยงัมเีพยีงเลก็น้อย
เมื่อเทียบกับสิ่งท่ีควรจะมีท้ังหมด เนื่องจากเทคโนโลย ี
เมตาจโีนมกิส์ร่วมกบัการถอดรหสัพนัธกุรรมของทัง้ประชากร
จลุนิทรย์ีโดยเครือ่งเอน็จเีอส (next generation sequencing: 
NGS) เป็นเทคนิคข้ันสูงท่ีเพิ่งมีการคิดค้นไม่นานมานี้ ดังนั้น 
งานวิจัยหลายชิ้นที่มีมาก่อนจึงใช้ข้อมูลจากการเพาะเลี้ยง
แบคทีเรียแต่ละตัวที่สภาวะเหมาะสมแล้วค่อยถอดรหัส
พนัธกุรรมของแบคทีเรยีแต่ละตวันัน้ หรอืการแยกโพรไฟล์ของ
ประชากรแบคทีเรียโดยการวิเคราะห์รูปแบบความแตกต่าง
ขององค์ประกอบดีเอ็นเอด้วยอิเล็กโตรโฟรีซิส (เช่น วิธี 
automated ribosomal intergenic spacer analysis และ 
terminal restriction fragment length polymorphism) 
(Chawanakul et al., 2009; Doi and Ranamukhaarachchi, 
2009; Sooksa-Nguan et al., 2010; Chaiyasen et al., 
2014; Chunjaturas et al., 2014; Siripattanakul-Ratpukdi 
et al., 2015) ซึ่งผลท่ีได้ยังไม่สามารถแสดงถึงประชากร
จุลินทรีย์ทั้งหมดที่แท้จริง ดังนั้น ข้อมูลไมโครไบโอม กล่าวคือ
ประชากรจุลินทรีย์ทั้งหมดที่แท้จริง จึงเป็นชิ้นส่วนที่ต้องมา
เติมเต็มส่วนที่ยังขาดหาย

วัตถุประสงค์ของการวิจัย
เพื่อให้เกิดความเข้าใจและการจัดการดินของภาค 

ตะวนัออกเฉยีงเหนอืให้ยัง่ยนื เราได้รบัฐานข้อมลูสมบรูณ์เกีย่วกบั
ไมโครไบโอมสิ่งมีชีวิตโปรคาริโอตในดิน (แบคทีเรียและ
อาร์เคีย) และยูคาริโอตในดิน (รา โพรทิสต์ พืช และสัตว์)  
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ในพืน้ทีส่กลนคร จงัหวดัหนึง่ในภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอืจาก
ทั้งหมด 19 จังหวัด มีพื้นที่ปลูกข้าวประมาณ 1,875,000 ไร่
ในปี 2548 ซึ่งนับว่ามีพื้นที่ค่อนข้างมากเทียบกับจังหวัดอื่น ๆ  
ในภาคเดียวกัน โดยการใช้เทคนิคเมตาจีโนมิกส์ประกอบกับ
การถอดรหัสพันธุกรรมของประชากรจุลินทรีย์จากยีน 16S 
และ 18S ไรโบโซมอลอาร ์เอ็นเอโดยเครื่องเอ็นจีเอส  
ความสัมพันธ์ระหว่างห่วงโซ่อาหารของจลุนิทรย์ีและไมโครไบโอตา
ได้ถกูน�าไปวิเคราะห์ด้วยเพือ่เรยีกคืนความเชือ่มโยงสมมตฐิาน
ของเส้นห่วงโซ่อาหารที่ส�าคัญและจุลินทรีย์ที่อาจสูญหายไป
หรือท�าลายไปเพราะเกษตรอุตสาหกรรม เนื่องจากฐานข้อมูล
ไมโครไบโอมในดินเพือ่เทคโนโลยกีารเกษตรในประเทศไทยยงั
มอียูอ่ย่างจ�ากดั งานวจัิยชิน้น้ีเป็นตัวแทนของฐานข้อมลูเริม่ต้น
ของภาคตะวันออกเฉียงเหนือ (จังหวัดสกลนคร) บทความนี้
ประกอบด้วยผลลัพธ์ที่เกิดจากความหลากหลายของสิ่งมีชีวิต
ประเภทโปรคารโิอตและยคูารโิอต (ไม่มกีารวเิคราะห์ความสมัพนัธ์
ลักษณะของดินและการวิเคราะห์ศักยภาพบทบาทใน 
ห่วงโซ่อาหาร) 

วิธีการ
เลือกพื้นที่เพาะปลูก 4 แปลงในจังหวัดสกลนคร เพื่อ

ครอบคลุมตัวอย่างที่ดินเกษตรกรรมที่มีความหลากหลายใน
ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ พื้นที่ที่ได้รับการคัดเลือกได้แก่  
1) นาข้าวเกษตรอินทรีย์ที่มีการเพาะปลูกแบบไร่นาสวนผสม 
มีการปลูกพืชหมุนเวียนใน อ. กุสุมาลย์ (แปลงที่ 1)  2) นาข้าว
เกษตรอนิทรย์ีผสมกบัข้าวเกษตรอตุสาหกรรม (ใกล้กบันาเกลอื) 
โดยมีการปลูกพืชหมุนเวียน ใน อ. วานรนิวาส (แปลงท่ี 2)  
3) นาเกลือใน อ. วานรนิวาส (แปลงที่ 3) และ 4) นาข้าว 
เกษตรอุตสาหกรรมโดยมีการปลูกพืชหมุน เวี ยนใน  
อ. พรรณนานิคม (แปลงที ่4) มกีารเกบ็ตวัอย่างในวนัที ่21-22 
มถินุายน 2557 ในแต่ละแปลง มกีารเกบ็ตัวอย่างดินมา 10 ครัง้ 
ที่ความลึกที่แตกต่างกันสองระดับ (ระดับ 1-5 ซม. เป็น 
ตวัแทนของไมโครไบโอมของชัน้หน้าดิน และระดับ 20-30 ซม. 
ลงไปในดิน เป็นตัวแทนไมโครไบโอมระดับราก โดยแต่ละ
ตัวอย่างมีน�้าหนัก 15 กรัม ระยะห่างทุก ๆ 1 เมตร บรรจุไว้
ในภาชนะที่สะอาด ไมโครไบโอมของชั้นหน้าดินใช้ตัวย่อว่า  
s และ ไมโครไบโอมระดับราก ใช้ตัวย่อว่า b ตามล�าดับ เมื่อ
ได้ตวัอย่างดนิมาจากแปลงปลกูทัง้หมดแล้ว การต้ังช่ือตวัอย่าง
จะเป็นดงันี ้ดนิ s1 คอื หน้าดนิทีแ่ปลง 1, ดนิ b1 คอืดนิระดบัราก
ที่แปลง 1, ดิน s2 คือ หน้าดินที่แปลง 2, เช่นนี้ไปเรื่อย ๆ

จากนั้น จะมีการสกัดด้าน metagenomic หรือจีโนม
ทัง้หมดส�าหรบัโปรคารโิอตและยคูารโิอตจากดินทีเ่กบ็ตวัอย่าง

มาใหม่ ๆ โดยใช้ Power Soil DNA Isolation Kit (MoBio, 
Carlsbad, CA, USA) แล้วก�าหนดคุณภาพและความเข้มข้น
ของดินโดยใช้ agarose gel electrophoresis และ 
nanodrop spectrophotometry 

คลังข้อมูลสร้างโดยใช้ยีนสากล 16S rRNA (ส�าหรับ 
โปรคารโิอต) และ ยนีไพรเมอร์ 18S rRNA (ส�าหรบัยคูารโิอต) โดย
ใช้ 5’ Illumina adapter ที่เชื่อมต่อกับ 3’ Golay barcode 
ตามวิธีของ Caporaso และคณะ (2012) แต่ละคลังข้อมูล 
amplicon จะคัดกรองขนาดโดยใช้ GenepHlowTM Gel 
Extraction Kit (Geneaid Biotech Ltd., New Taipei City, 
Taiwan) และวัดปริมาณโดยใช้ Picogreen (Invitrogen, 
Eugene, Oregon, USA) มีการท�าส�าเนาอย่างน้อยสามชุด
อิสระ กระจายกันไปเท่าเทียมกันเพื่อลด stochastic PCR 
bias การจัดหาล�าดับเบสของดีเอ็นเอมีการใช้ MiSeq300 
platform (Illumina, San Diego, CA, USA) ที่สถาบันวิจัย
การแพทย์จฬุาลงกรณ์มหาวทิยาลยั และใช้ล�าดบั primer และ 
index sequence ตามของ Caporaso และคณะ (2012) 
ส�าหรบัเรือ่งการวเิคราะห์ด้านชีวสารสนเทศศาสตร์ ปฏบิตัติาม
มาตรฐานการปฏบัิตงิานของ Mothur (Schloss et al., 2009) 
หากไม่ได้บันทกึไว้ ใช้สมัประสทิธิส์หสมัพนัธ์แบบเพยีรสนัเพือ่
ประเมินความเชื่อมโยงระหว่างโครงสร้างของกลุ่มส่ิงมีชีวิต 
และลกัษณะของดนิ ส�าหรบัด้านสิง่มชีวีติทีเ่ป็นโครงสร้างของ
กลุ่มสิ่งมีชีวิต ใช้สหสัมพันธ์ของ Spearman เข้ามาช่วย

ความหลากหลายของประชากรแบคทเีรียและอาร์เคยี
จากหลาย ๆ กลุ ่มท่ีมีท้ังหมด แบคทีเรียจากไฟลัม 

Proteobacteria มจี�านวนมากท่ีสดุ (เฉลีย่ร้อยละ 31.43) ตาม
มาด้วย Acidobacteria, Verrucomicrobia, Actinobacteria 
และ Chloroflexi ส่วนสิ่งมีชีวิตประเภทอาร์เคีย ที่พบได้แก่ 
Crenauchaeota, Euryarchaeota และ Parvarchaeota 
จากการค�านวณทางสถติ ิผลจากส�าเนาตวัอย่างซ�า้อสิระให้ผล
ท่ีใกล้เคียงกัน และได้รวม (merged) กันแล้ว ไมโครไบโอม
ของระดบัผวิดนิและระดบัรากแสดงโครงสร้างของกลุม่สิง่มชีวีติ
ค่อนข้างใกล้เคียงกัน (Yue & Clayton theta similarity 
coefficient, p-value 0.780; Jaccard similarity coefficient, 
p-value 0.824) ขณะที่ดินจากแปลงเกษตรที่แตกต่างกัน
แสดงโครงสร้างกลุ่มสิ่งมีชีวิตท่ีแตกต่างกันโดยสิ้นเชิง ขณะที่
ไมโครไบโอมของแปลงที ่1 และ 4 ควรจะใกล้เคยีงกนัเนือ่งจาก
ลักษณะของดิน (ไม่มีการแสดงข้อมูลด้านภูมิศาสตร์ อุณหภูมิ 
ค่ากรดด่าง และลกัษณะเนือ้ดนิ) และลกัษณะการปลกูพชื และ
แปลงที่ 2 ซึ่งตั้งอยู่ใกล้กับแปลงที่ 3 ซึ่งเป็นนาเกลือและมี
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ลักษณะดนิทีค่ล้ายกนั ควรจะใกล้เคยีงกนั ผลการวจิยักลบัพบ
ไมโครไบโอมในดินของแปลงที่ 1 และ 2 มีความสัมพันธ์กัน
มากที่สุด ซ่ึงชี้แนะว่าปัจจัยจากการท�าเกษตรอินทรีย์และ
เกษตรอตุสาหกรรมมผีลต่อไมโครไบโอมในดนิ ตวัอย่างสิง่มชีวีติ
ที่พบมากในแปลงที่ 1 ได้แก่ สิ่งมีชีวิตหลายชนิดในไฟลัม 
Acidiobacteria (เช่น iii1-15 และ Ellin6513) สิ่งมีชีวิต 

ไม่ทราบชนิดในวงศ์ Thermogemmatisporaceae (ไฟลัม 
Chloroflexi), Gemm-1 ในไฟลัม Gemmatimonadetes, 
0319-6A21 ในไฟลมั Nitrospirae, Rhodoplanes และส่ิงมชีวิีต
ไม่ทราบจนีสัในอนัดบั Rhizobiales (ไฟลมั Proteobacteria),  
สิ่งมีชีวิตไม่ทราบชนิดในอันดับ Myxococcales (ไฟลัม 
Proteobacteria), และ DA101 ในชัน้ Spartobacteria (ไฟลมั 

ภาพที่ 1 องค์ประกอบสัดส่วนของจีนัสโปรคาริโอต พร้อมแผนภูมิต้นไม้ด้านซ้าย จากของแต่ละกลุ่ม มีการแสดงสัดส่วนสัมพันธ์ด้านความถี่ของ
แต่ละจีนัสที่พบบนแท่งสีบนมุมซ้ายด้านบน แต่ด้วยพื้นที่จ�ากัด จึงไม่ได้แสดงจีนัสที่มีสัดส่วนน้อยกว่าร้อยละ 1

ที่มา : Somboonna (2015)

ภาพที่ 2 NMDS แสดงความสัมพันธ์ของสิ่งมีชีวิตโปรคาริโอต ซึ่งเป็นจีนัสตัวแทนค�านวณโดยสหสัมพันธ์ของ Spearman
ที่มา : Somboonna (2015)
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Verrucomicrobia) (ภาพที่ 1) ส่วนแปลงที่ 4 นั้นพบว่า 
ลักษณะไมโครไบโอมอยู่แยกออกไป ท�าให้เห็นปัจจัยของ
เกษตรอินทรยีอ์อกจากเกษตรอุตสาหกรรมตอ่สงัคมจลุินทรยี์
อย่างชัดเจน โดยในแปลงที่ 4 มีการใส่สารเคมี (เช่น ปุ๋ยเคมี
สังเคราะห์ ยาฆ่าแมลง ยาฆ่าหญ้า) มากกว่าแปลงที่ 2 ซึ่งใช้
แค่ปุ ๋ยเคมีสังเคราะห์เท่านั้น ในทางกลับกัน ความเป็น

เอกลักษณ์ของแปลงที่ 3 เด่นชัดด้วยโครงสร้างเฉพาะของดิน
ทีเ่กดิจากการท�านาเกลอื โครงสร้างจลุนิทรย์ีกแ็ตกต่างไปด้วย 
โดยโปรคาริโอตตระกูลอาร์เคียถูกพบได้บ่อย (เช่น วงศ์ 
Halobacteriaceae และ Halorhabdus ในไฟลัม 
Euryarchaeota) ตระกลูแบคทเีรยีในไฟลมั Bacteroidetes, 
Firmicutes และ Spirochaetes และดินจากแปลงที่ 3 นี ้

ภาพที่ 3 องค์ประกอบสัดส่วนของจีนัสยูคาริโอต พร้อมแผนภูมิต้นไม้ด้านซ้าย จากของแต่ละกลุ่ม มีการแสดงสัดส่วนสัมพันธ์ด้านความถี่ของ
แต่ละจีนัสที่พบบนแท่งสีบนมุมซ้ายด้านบน แต่ด้วยพื้นที่จ�ากัด จึงไม่ได้แสดงจีนัสที่มีสัดส่วนน้อยกว่าร้อยละ 1

ที่มา : Somboonna (2015)

ภาพที่ 4 NMDS แสดงความสัมพันธ์ของสิ่งมีชีวิตยูคาริโอต ซึ่งเป็นจีนัสตัวแทนค�านวณโดยสหสัมพันธ์ของ Spearman
ที่มา : Somboonna (2015)
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แทบจะไม่แสดงการมอียูข่อง Acidobacteria, Actinobacteria, 
Nitrospirae, Proteobacteria (เหล่านีเ้ป็นไฟลมัทีพ่บได้บ่อย
ในดินจากแปลง 1, 2 และน้อยกว่าในแปลง 4) และ 
Verrucomicrobia (ภาพที่ 1)  

โครงสร้างสิ่งมีชีวิตโปรคาริโอตถูกน�าไปสร้างเป็นสเกล
แบบ non-metric multidimensional scale (NMDS) ซึ่ง
แสดงให้เห็นว่าเกษตรอุตสาหกรรมอาจส่งผลกระทบต่อ
ลักษณะไมโครไบโอมของดินในทิศทางใด ท�าให้ไมโครไบโอม
ของแปลงที่ 4 แตกต่างจากดินในพื้นที่และการเพาะปลูกท่ี
คล้ายกัน (แปลงที่ 1) ภาพที่ 2 แสดงถึง bacterial flora (เช่น 
Ellin6513, Rhizobiales, iii1-15 และ DA101) ซึ่งสถิติชี้ให้
เหน็ว่าเป็นตวัขบัเคลือ่นลกัษณะดินเกษตรอนิทรย์ีในแปลงที ่ 1 
ซึ่งแตกต่างจากแปลงที่ 4 เมื่อความยาวของเวคเตอร์แสดงถึง
ความสัมพันธ์ที่มั่นคง ส่วนทิศทางของเวคเตอร์บ่งช้ีทิศทาง 
ของผลกระทบทีเ่กดิขึน้ ส�าหรบัไมโครไบโอมในนาเกลอืนัน้ ใช้
วงศ์ Halobacteriaceae (รวมถึงจีนัส Halorhabdus) ใน 
ไฟลัม Euryarchaeota เป็นตัวแทน ผลลัพธ์ของไมโครไบโอม
เหล่าน้ีท�าให้สามารถคาดคะเนสายใยอาหารของจลุนิทรย์ีและ
วิเคราะห์เส้นทางสายใยอาหารทีส่�าคัญกบัจุลนิทรย์ีท่ีเกีย่วข้อง 
(ไม่มีข้อมูลแสดง) เมื่อเป็นเช่นนี้ เป็นการเปิดพื้นที่ส�าหรับการ
ปรบัไมโครไบโอมหลกัของเกษตรอตุสาหกรรม เพือ่เปลีย่นดนิ
ให้กลับไปสู่การเป็นแหล่งจุลินทรีย์ในดินที่เคยเป็นดินส�าหรับ
เกษตรอินทรีย์มาก่อน 

ความหลากหลายของประชากรจลุนิทรย์ียคูารโิอต
ภาพที่ 3 แสดงองค์ประกอบรายละเอียดจีนัสของ 

จลุนิทรย์ียคูารโิอตของแต่ละแปลงโดยแต่ละแปลงเป็นการรวม
ผลจากชดุตวัอย่างซ�า้อสิระ ซึง่ผลลพัธ์ของชดุตัวอย่างซ�า้อสิระ
ให้ผลสอดคล้องกัน (ไม่แสดงข้อมูล) โครงสร้างสิ่งมีชีวิตในดิน
ของแปลงที่ 2 เกาะกันเป็นกลุ่ม รายล้อมด้วยดิน s1 และ b4, 
s4, และ b1 ตามล�าดับ ลักษณะเช่นนี้แสดงความสัมพันธ ์
บางส่วนของสิ่งมีชีวิตยูคาริโอตที่แปลงที่ 4 มีความคล้ายกับ
แปลงที่ 1 และ 2 

ดรรชนคีวามแตกต่างของ Jaccard (jclass) และ Yue & 
Clayton theta (thetaYC) แสดงให้เห็นถึงความสัมพันธ์ที่
แปลง 1 มีต่อแปลง 2 มากกว่าแปลง 4 (jclass: ดิน b1 และ 
ดิน b2 = 0.510, ดิน s1 และ ดิน s2 = 0.503, ดิน b1 และ 
ดิน b4 = 0.552, ดิน s1 และ ดิน s4 = 0.548; thetaYC:  
ดิน b1 และ ดิน b2 = 0.735, ดิน s1 และ ดิน s2 = 0.218, 
ดิน b1 และ ดิน b4 = 0.639, ดิน s1 และ ดิน s4 = 0.448) 
ซึง่สอดคล้องกบัแปลงโครงสร้างสิง่มชีวีติใน NMDS ในภาพท่ี 4 

จะสังเกตว่าดรรชนีความแตกต่างมีระยะตั้งแต่ 0.000 ถึง 1 
และถ้าใกล้เคียงกับ 0.000 หมายถึงโครงสร้างสิ่งมีชีวิตม ี
ความคล้ายคลงึกนั นัน่ท�าให้อนมุานให้เหน็ความคล้ายคลึงของ
สิ่งมีชีวิตที่ใกล้ชิดมากกว่า เป็นไปได้ว่า ลักษณะของสิ่งมีชีวิต
ยคูารโิอตประกอบด้วยสิง่มชีีวติท่ีมขีนาดใหญ่กว่าแบคทเีรยี จงึมี
ความต้านทานสารเคมีที่ใส่เข้าไปในแปลงที่ 4 ลักษณะเช่นนี้
แสดงให้เห็นว่าไมโครไบโอมมีความซับซ้อน จุลินทรีย์ที่มีมาก
ในแปลงที่ 1 ได้แก่ animal Ascaridida (ไฟลัม Nematoda) 
และรา Agaricomycetes (ไฟลมั Basidiomycota) (ภาพที ่4) 
และท่ีมีอยู ่ปานกลางได ้แก ่ plant Poaceae (ไฟลัม 
Streptophyta) (ภาพท่ี 3) เช่นเดยีวกบัโปรคารโิอต โครงสร้าง
สิ่งมีชีวิตยูคาริโอตของแปลงที่ 3 ก็มีความเป็นเอกลักษณ์ 
เนื่องจากมี arthropod (เช่น ไส้เดือน) สัตว์ขาปล้อง และรา 
Basidiomycota ค่อนข้างน้อย แต่พบว่ามีพืชในไฟลัม 
Bacillariophyta เป็นจ�านวนมาก (ภาพที่ 3) หนอนปล้อง 
หนอนตัวกลม และ รา (เช ่น Basidiomycota และ 
Ascomycota) ซึ่งพบได้บ่อยกว่าในฟาร์มเกษตร (ดินจาก
แปลงที ่1, 2 และ 4) (ภาพที ่3) ท�าหน้าทีเ่ป็นตวัควบคุมส�าหรับ
กิจกรรมด้านสารอาหารอินทรีย ์ในดิน รวมถึง การไถ  
การผสมเกสร และเนื้อดิน (Fonte, Winsome, and  
Six, 2009) สารอนิทรย์ีในดนิมคีวามส�าคญัต่อสายใยอาหารใน
ระบบนิเวศ (Lal, 2004; Fonte, Winsome, and Six, 2009)

บทสรุป
ทุกวนันี ้ประชาชนท่ัวไปและรฐับาลมคีวามกระตอืรอืร้น

เรื่องสิ่งแวดล้อม และแหล่งจุลินทรีย์มากขึ้น ซึ่งเป็นพื้นฐานที่
ส�าคัญต่อสายใยอาหารที่หลากหลาย เกิดตลาดและเทคนิค 
ทางเกษตรส�าหรบัพชือนิทรย์ีข้ึน งานวจิยันีเ้ป็นช้ินแรกทีค้่นพบ
เทคนิคเกษตรกรรมท่ีเก่ียวข้องกับไมโครไบโอม ท้ังประเภท
โปรคาริโอตและยูคาริโอตในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของ
ประเทศไทย ข้อมลูจากงานวจิยันีม้ปีระโยชน์ทัง้ต่อวงวชิาการ
และประโยชน์ต่อสาธารณะ ท�าให้เกิดความเข้าใจเกี่ยวกับ
ไมโครไบโอมทีส่�าคญัเพือ่เปลีย่นสภาพดนิเพือ่ปรบัปรงุผลผลติ
พืชพรรณในลักษณะที่ปลอดภัยต่อสิ่งแวดล้อม

กิตติกรรมประกาศ
บทความนี้เป็นส่วนหนึ่งของผลการศึกษาวิจัยโครงการ 

“ไมโครไบโอมที่เป็นตัวแทนของดินดีและอุดมสมบูรณ์” ซึ่ง
ได้รับการสนับสนุนงบประมาณในการศึกษาจากกองทุน
รชัดาภเิษกสมโภช ประจ�าปีงบประมาณ 2556 แห่งจฬุาลงกรณ์
มหาวิทยาลัย (CU-56-463-FW)
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