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Abstract 

 

Metagenomics is an effective tool for analyzing the composition and diversity of microbial 
communities in the environment without the need for cultivation, making it suitable for studying plant-
associated microorganisms. Strobilanthes spp. (indigo plant) is an economically and scientifically 
important medicinal plant in northern Thailand. Its leaves are used to produce natural indigo dye and 
contain bioactive compounds with potential pharmaceutical applications. Understanding the microbial 
communities associated with Strobilanthes spp. is essential for elucidating their roles in promoting plant 
growth and synthesizing secondary metabolites. This study aimed to investigate the bacterial 
community diversity in leaves of S. cusia ( large- leaf)  and Strobilanthes sp. (small- leaf)  collected from 
five sites in Phrae province using 16S rRNA gene sequencing on the illumina platform. The bacterial 
communities were predominantly affiliated with the phylum Proteobacteria, particularly the class 
Gammaproteobacteria and the order Pseudomonadales, including Pseudomonas spp. and unclassified 
bacteria. These taxa are known to contribute to plant growth promotion and the biosynthesis of 
bioactive compounds. The findings provide insight into the microbial diversity associated with S. cusia, 
offering potential applications in the pharmaceutical, textile, and agricultural industries. 
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บทคัดย่อ 

 

การวิเคราะห์เมตาจีโนมิกส์ เป็นเครื ่องมือที ่มี
ประสิทธิภาพในการวิเคราะห์องค์ประกอบและความ
หลากหลายของช ุมชนจ ุลช ีพในส ิ ่งแวดล ้อมโดยไม่
จำเป็นต้องเพาะเลี้ยง ทำให้เหมาะสมสำหรับการศึกษา 
จุลชีพที่เกี่ยวข้องกับพืชสมุนไพร ห้อม (Strobilanthes 
spp.) ซึ ่งเป ็นพืชเศรษฐกิจสำคัญของภาคเหนือของ
ประเทศไทย ใบของห้อมถูกนำมาใช้ผลิตสีย้อมคราม
ธรรมชาติและมีรายงานว่ามีสารออกฤทธิ ์ทางชีวภาพ      
ที่มีศักยภาพทางการแพทย์ การศึกษาชุมชนจุลชีพที่อยู่
ร่วมกับห้อมจึงมีความสำคัญต่อการทำความเข้าใจบทบาท
ของจุลชีพในการส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช และ 
การสังเคราะห์สารออกฤทธิ ์ทางช ีวภาพ งานวิจ ัยนี้           
มีวัตถุประสงค์เพื ่อศึกษาความหลากหลายของชุมชน
แบคทีเรียจากใบของห้อมใบใหญ่ (Strobilanthes cusia) 
และห้อมใบเล็ก (Strobilanthes sp.) ที่เก็บจาก 5 พื้นที่
ในจังหวัดแพร่ ด้วยเทคนิค 16S rRNA gene sequencing 
บนแพลตฟอร์ม Illumina ผลการศึกษาพบว่าช ุมชน
แบคทีเร ียส ่วนใหญ่จ ัดอย ู ่ ในไฟล ัม Proteobacteria 
โ ด ย เ ฉ พ า ะ ค ล า ส  Gammaproteobacteria แ ล ะ       
อันดับ Pseudomonadales ซึ ่งกลุ ่มหลักที ่พบ ได้แก่ 
Pseudomonas และแบคทีเรียที่ยังไม่ถูกจำแนกสายพันธุ์ 
(unclassified bacteria) ที่มีรายงานว่ามีบทบาทในการ
ส ่งเสร ิมการเจร ิญเต ิบโตของพ ืชและการผล ิตสาร           
เมตาโบไลต์สำคัญ ผลการศึกษานี้ช่วยเพิ่มความเข้าใจ
เกี่ยวกับองค์ประกอบของจุลชีพที่เกี่ยวข้องกับห้อม และ
สามารถนำไปใช ้ประโยชน ์ต ่อยอดในอุตสาหกรรม
การแพทย์ สิ่งทอ และเกษตรกรรม ได้ในอนาคต 

 
คำสำคัญ:   ห้อมใบใหญ่  ห้อมใบเล็ก  ความบริสุทธิ์ 
                ของดีเอ็นเอ  เมตาจีโนมิกส์   
               ความหลากหลายทางพันธุกรรมของจุลินทรีย์  

 
 

บทนำ 

 

ห ้อมใบ ใหญ ่  (Strobilanthes cusia (Nees) 
Kuntze) และห้อมใบเล็ก (Strobilanthes sp.) เป็นพืช
สมุนไพรที่มีความสำคัญทางเศรษฐกิจและวิทยาศาสตร์สูง
ในหลายภูมิภาคของประเทศไทย โดยเฉพาะอย่างยิ่งใน
พื้นที่จังหวัดแพร่ซึ่งเป็นแหล่งผลิตที่สำคัญ (Chanchay 
et al, 2021) ใบของห้อมถูกนำมาใช้ในการผลิตสีย้อม
ครามธรรมชาติ และยังมีการรายงานการค้นพบสารออก
ฤทธิ ์ทางชีวภาพหลากหลายชนิด เช ่น isocoumarin 
strobilanthes A ที ่ม ีฤทธิ ์ต ้านไวรัสไข้หวัดใหญ่ และ     
อินโดลอัลคาลอยด์กลุ่ม indigodoles A–C ที่แสดงฤทธิ์
ต้านการอักเสบ (Wei et al., 2014; Zhou et al., 2017) 
ความสามารถในการสังเคราะห์สารทุติยภูมิที ่มีคุณค่า
เหล ่าน ี ้  ม ักม ีความส ัมพ ันธ ์อย ่างใกล ้ช ิดก ับจ ุลชีพ          
เอนโดไฟต์ (endophytic microorganisms) ซึ่งอาศัยอยู่
ภายในเนื้อเยื่อพืชโดยไม่ก่อโรค (Ulrich et al., 2008) จุลชีพ
กลุ ่มนี ้มีบทบาทสำคัญในการส่งเสริมการเจริญเติบโต   
ของพืช และเป็นแหล่งผลิตสารออกฤทธิ์ทางชีวภาพโดยตรง 
หรือมีส ่วนร่วมในการปรับเปลี ่ยนสารที ่พ ืชผลิตขึ้น 
(Walker et al., 1998; Walsh et al., 2016) ดังนั้น การ
ทำความเข้าใจองค์ประกอบของชุมชนจุลชีพที่อยู่ร่วม     
กับห้อมจึงเป ็นกุญแจสำคัญในการไขกลไกการผลิต
สารสำคัญ และการค้นหาศักยภาพเชิงประยุกต์ใหม่ ๆ 

การศึกษาความหลากหลายของจุลชีพในปัจจุบัน
อาศัยแนวทางเมตาจีโนมิกส์ ซึ ่งเป็นการวิเคราะห์สาร
พันธ ุกรรมโดยตรงจากสิ ่งแวดล้อมโดยไม่พึ ่งพาการ
เพาะเลี้ยงเชื ้อ ทำให้สามารถเปิดเผยองค์ประกอบและ
ความหลากหลายของช ุมชนจุลช ีพทั ้งหมดได ้อย่าง
ครอบคลุม (Rondon, 2000) โดยเฉพาะอย่างยิ่งการหา
ลำดับยีน 16S rRNA ที่มีประสิทธิภาพสูงในการวิเคราะห์
ช ุมชนของเช ื ้อแบคทีเร ีย (Klindworth et al., 2013) 
อย่างไรก็ตาม ข้อมูลที่มีอยู่ก่อนหน้านี้ส่วนใหญ่มุ่งเน้น 
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การศึกษาจุลชีพที่แยกได้จากส่วนรากหรือไรโซสเฟียร์     
เป็นหลัก (López-López et al., 2010) ยังคงขาดการศึกษา
ที่ชัดเจนเกี่ยวกับองค์ประกอบและความหลากหลายของ
ชุมชนแบคทีเรียเอนโดไฟต์ภายในส่วนใบ ของห้อมทั้งสอง
ชนิดที ่ปลูกในจังหวัดแพร่ ซึ ่งเป็นแหล่งผลิตที ่สำคัญ  
ข้อมูลนี ้มีความจำเป็นอย่างยิ ่งในการเป็นฐานข้อมูลทาง
นิเวศวิทยา และชี้ให้เห็นถึงกลุ่มจุลชีพที่มีศักยภาพในการ
ผล ิตสารสำค ัญท ี ่สามารถต ่อยอดส ู ่การใช ้งานเชิง
อุตสาหกรรมในอนาคต 

ดังนั้น งานวิจัยนี้จึงมีวัตถุประสงค์หลักเพื่อศึกษา
องค์ประกอบและความหลากหลายของชุมชนแบคทีเรีย
เอนโดไฟต ์ภายในใบห ้อม  ท ั ้ งชน ิด  S. cusia และ 
Strobilanthes sp. ที่เก็บจากพื้นที่ปลูกในจังหวัดแพร่ 
โดยใช้เทคนิค 16S rRNA gene sequencing ทั้งนี ้เพื่อ
สร้างฐานข้อมูลทางวิทยาศาสตร์ที่จะเป็นพื้นฐานสำคัญ
สำหรับการคัดเลือก และค้นพบจุลชีพที ่ม ีศ ักยภาพ      
ทางเศรษฐกิจและการแพทย์ต่อไป 
 

อุปกรณ์และวิธีการ 

 

การเตรียมพืชห้อม 
ทำการเก็บห้อมใบใหญ่สายพันธุ์ Strobilanthes 

cusia และห้อมใบเล็กสายพันธุ ์ Strobilanthes sp. จาก
พื้นที่ 5 แหล่ง รวมทั้งสิ้น 7 ตัวอย่าง จาก 5 แหล่งในจังหวัด
แพร่ ได้แก่ ห้อมใบใหญ่บ้านน้ำจ้อม (รหัส A) ห้อมใบเล็ก
บ้านน้ำจ้อม (รหัส B) ห้อมใบใหญ่บ้านนาแคม (รหัส C) ห้อม
ใบใหญ่บ้านนาคูหา (รหัส D) ห้อมใบใหญ่บ้านแม่ลัว (รหัส E) 
ห้อมใบใหญ่บ้านนาตอง (รหัส F) และห้อมใบเล็กบ้านนาตอง 
(รหัส G) ตัวอย่างถูกเก็บรวบรวมจากแต่ละแหล่งในปริมาณ 
1 กิโลกรัมต่อแหล่ง โดยทำการเก็บในช่วงเช้า ด้วยวิธีการ
เก็บที่สะอาดเพื่อป้องกันการปนเปื้อน และทำการล้างฆ่าเชื้อ
โดยน้ำเกลือ 0.85% (aseptic technique) แล้วผึ่งให้แห้ง  
ที่อุณหภูมิห้อง และจากนั้นทำการบดใบห้อมให้ละเอียด 
 

ในไนโตรเจนเหลว จากนั ้นจึงทำการสกัดสารพันธุกรรม 
(DNA) จากเนื้อเยื่อใบ และวิเคราะห์ความหลากหลายของ
ชุมชนแบคทีเรียโดยใช้เทคนิค metagenomic sequencing 
ผ่านการหาลำดับยีน 16S rRNA เพื่อมุ่งเน้นศึกษาชุมชนจุล
ชีพเอนโดไฟต์ภายในใบห้อมโดยเฉพาะ 
 
การสกัดดีเอ็นเอ 

การสกัดและการหาลำดับดีเอ็นเอด้วยชุดแยก 
PowerSoil DNA (MoBioLaboratories, Inc., Carlsbad, 
CA, USA) คัด DNA จีโนมจากตัวอย่างใบห้อมที่ทำการบด
เรียบร้อยแล้วอย่างละ 0.25 กรัม โดยยึดตามคู่มือของบริษัท
ข้อมูลทั้งหมดถูกสร้างขึ้นโดยการหาลำดับเมตาจีโนม และ
เก็บไว้ที ่อ ุณหภูมิ -20°ซ ได้ ได้ทำการส่งตรวจที ่ Next 
Generation Sequencing (NGS) service from Gibthai 
Co., Ltd. 3N Holding House, 44/6Sutthisarnvinitchai Road, 
Huaykwang, Samsaennok, Bangkok 10310 THAILAND 
 
การตรวจสอบคุณภาพและปริมาณดีเอ็นหลังการสกัด  

การสกัดและการหาลำดับดีเอ็นเอด้วยชุดแยก 
PowerSoil DNA (MoBioLaboratories, Inc., Carlsbad, CA, 
USA) นำดีเอ็นเอที่ได้จากการสกัดไปวัดค่าการดูดกลืนแสงที่
ความยาวคลื่น 260 และ 280 นาโนเมตร ด้วยเครื่องอ่านบน
ไมโครเพลท รุ่น SynergyTH multimode microplate reader 
(BioTek)  
 
การวิเคราะห์จีโนมจุลินทรีย์ด้วยเมตาจีโนมิกส์ 

การวิเคราะห์จีโนมจุลินทรีย์ด้วยเมตาจีโนมิกส์    
จะใช้ดีเอ็นเอแม่แบบสำหรับการเพิ่มปริมาณยีน 16S rRNA 
ซึ ่งเป็นยีนเครื ่องหมายในการระบุตำแหน่งอนุกรมวิธาน   
ของแบคทีเรีย จากนั้นอ่านข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน
ดังกล่าวด้วยเทคนิค high-throughput sequencing ข้อมูล
ลำดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้จะผ่านการตรวจสอบคุณภาพ เพื่อให้
ได้ข้อมูลที่ถูกต้อง 
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การวิเคราะห์ข้อมูลทางสถิติ  
วิเคราะห์ข้อมูลเพื่อทำการทดสอบความแตกต่างทาง

สถิติโดยใช้ F-test และเปรียบเทียบความแตกต่างของค่าเฉลี่ย
ในแต่ละทรีตเมนต์โดยใช้ The Least Significant Difference 
(LSD) ที ่ระดับความเชื ่อมั ่น 95% โดยใช้โปรแกรม SPSS 
version 28  

 
ผลการวิจัย 

 
ผลการตรวจสอบคุณภาพและปริมาณดีเอ็นหลังการสกัด  

ผลการตรวจสอบคุณภาพและปริมาณดีเอ็นหลัง
การสกัดของพืชให้สีครามทั้ง 7 ตัวอย่าง ได้แก่ บ้านน้ำจ้อม

ใบใหญ่ (รหัส A) บ้านน้ำจ้อมใบเล็ก (รหัส B) บ้านนาแคม 
(รหัส C) บ้านนาคูหา (รหัส D) บ้านแม่ลัว (รหัส E) บ้าน    
นาตองใบใหญ่ (รหัส F) และบ้านาตองใบเล็ก (รหัส G)        
แสดงตาม Table 1 เมื ่อเปรียบเทียบทางสถิติด้วยการ
ทดสอบ F-test และ LSD (p<0.05) พบว่าค่าความบริสุทธิ์
ของดีเอ็นเอในตัวอย่าง A และ B สูงกว่าตัวอย่างอื่นอย่างมี
นัยสำคัญ โดยตัวอย่าง A และ B มีค่าเฉลี ่ย 1.849 และ 
1.824 ตามลำดับ ซึ่งแสดงถึงดีเอ็นเอคุณภาพดีและไม่มีการ
ปนเปื้อนของโปรตีน ในขณะที่ตัวอย่าง D และ G มีค่าเฉลี่ย
สูงกว่า 2.2 ซึ ่งอาจบ่งชี ้ถ ึงการปนเปื ้อนของอาร์เอ ็นเอ         
ในระดับหนึ่ง อย่างไรก็ตาม ค่าทั้งหมดอยู่ในช่วงที่สามารถ
นำไปใช้ในการหาลำดับเมตาจีโนมได้อย่างมีประสิทธิภาพ  

 

Table 1   DNA concentration and purity with statistical comparison (F-test, LSD 0.05) 

 

Sample A260 A280 A260/280 Concentration (ng/µl) 

A     0.289±0.407    0.033±0.006a    1.849±0.015a         61.206±12.484a 

B     0.057±0.012    0.031±0.006a    1.824±0.005a         57.552±12.653ab 

C     0.053±0.003    0.024±0.005ab     2.171±0.052bc         53.787±2.984bc 

D     0.032±0.018    0.014±0.008ab    2.243±0.165cd         31.899±18.232e 

E     0.057±0.004    0.029±0.002b    2.008±0.021ab         57.852±4.333ab 

F     0.049±0.002    0.022±0.002b    2.169±0.022bc         48.857±2.448cd 

G     0.036±0.005    0.014±0.002b    2.425±0.089d         35.994±13.720de 
 

*Means followed by different letters in the same vertical were significantly different at p<0.05 by LSD 
An A260/280 ratio between 1.8 and 2.0 indicates good-quality DNA. If the ratio is higher than 2.0, it may suggest slight RNA 
contamination, which does not affect subsequent metagenomic analysis. 
 

ผลการตรวจสอบคุณภาพของดีเอ็นเอที่สกัดได้จาก
พืชให้สีครามแสดงให้เห็นว่า ค่าความบริสุทธิ์ (อัตราส่วน 
A260/280) ของตัวอย่างทั้งหมดอยู่ในช่วง 1.82–2.42 (Table 1) 
ซึ ่งอยู ่ในเกณฑ์ท ี ่ เหมาะสมสำหรับการวิเคราะห์ระดับ        
โมเลกุล โดยพบว่าตัวอย่างห้อมใบใหญ่จากบ้านน้ำจ้อม          
(รหัส A) และห้อมใบเล็กจากบ้านน้ำจ้อม (รหัส B) มีค่าความ
บริสุทธิ์อยู่ในช่วง 1.824–1.849 ซึ่งถือว่ามีความบริสุทธิ์สูง

และไม่พบการปนเปื ้อนของโปรตีนหรือสารประกอบอ่ืน      
(ค่า A260/280 ที่เหมาะสมคือ 1.65–1.85) เมื่อเปรียบเทียบ
ทางสถิติโดยใช้การทดสอบ LSD พบว่าค่าความบริสุทธิ์ของ   
ดีเอ็นเอในตัวอย่าง A และ B สูงที่สุดอย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ 
(p<0.05) ซึ่งแสดงถึงคุณภาพของดีเอ็นเอที่ดีเยี่ยม นอกจากนี้
ตัวอย่าง A และ B ยังมีความเข้มข้นของดีเอ็นเอเฉลี่ยสูงถึง 
61.206 และ 57.552 นาโนกรัมต่อไมโครลิตร ตามลำดับ 
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ในขณะที ่ต ัวอย่างอื ่น ๆ มีค่า A260/280 มากกว่า 1.85 
โดยเฉพาะตัวอย่าง D และ G ที่มีค่าเฉลี่ยต่ำกว่ากลุ่ม A และ 
B อย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ (p<0.05) ซึ่งบ่งชี้ว่าอาจมีการ
ปนเปื้อนของอาร์เอ็นเอในปริมาณที่สูงกว่าตัวอย่าง A และ B 
 
ผลการวิเคราะห์จีโนมจุลินทรีย์ด้วยเมตาจีโนมิกส์ 

การว ิ เคราะห ์องค ์ประกอบอน ุกรมว ิธาน 
( taxonomic composition) ข อ ง ช ุ ม ชนแ บคท ี เ รี ย           
ที่เกี่ยวข้องกับพืช Strobilanthes ทั้งสองชนิด ด้วยเทคนิค 
16S rRNA gene metagenomics แ ส ด ง ใ ห ้ เ ห ็ น ถึ ง
รูปแบบการครอบงำที่ชัดเจนในระดับไฟลัม (Phylum) 
โดยพบว่า Proteobacteria เป ็นไฟลัมที ่ม ีความอุดม
สมบูรณ์ส ัมพัทธ ์เฉลี ่ย (mean relative abundance)   
สูงที่สุดในทุกตัวอย่าง โดยมีสัดส่วนอยู ่ในช่วง  45.20–
71.24% ซึ ่งบ ่งช ี ้ถ ึงบทบาทสำคัญของจุลช ีพกลุ ่มนี้            
ในระบบนิเวศของพืชเจ้าบ้าน ตามมาด้วยไฟลัมสำคัญอื่น ๆ 
ค ื อ  Actinobacteriota แ ล ะ  Firmicutes (Figure A)      
ในระดับชั้น (Class) พบว่า Gammaproteobacteria เป็น
ชั้นที่ครอบงำภายในไฟลัม Proteobacteria (สัดส่วน 35–
65%) และแสดงความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์ที่แตกต่างกัน
อย่างมีนัยสำคัญทางสถิติระหว่างตัวอย่างห้อมใบใหญ่  
และห้อมใบเล ็ก (p<0.05) ซึ ่งสะท ้อนถ ึงอ ิทธ ิพลของ           
สายพันธุ์พืชเจ้าบ้าน host-specificity) ต่อการคัดเลือก

องค์ประกอบของชุมชนจุลชีพที่ผิวใบ (phyllosphere) 
ความโดดเด ่นของช ั ้น  Gammaproteobacteria นั้น
สอดคล ้องก ับการพบ  Pseudomonadales ในระดับ
ลำดับ (Order) และ Pseudomonadaceae ในระดับวงศ์ 
(Family) ครอบงำมากที ่ส ุด (22–50% และ 19–43% 
ตามลำดับ) การครอบงำของวงศ์ Pseudomonadaceae 
บ่งชี้ว่าชุมชนแบคทีเรียอาจมีศักยภาพในการเป็นกลุ่ม      
จุลชีพที ่ส่งเสริมการเจริญเติบโตของพืช (PGPR) หรือ        
ทำหน ้าท ี ่ เป ็นต ัวควบค ุมทางช ีวภาพ ( biocontrol 
agents) นอกจากนี ้ ย ังพบ Burkholderiales (3–10%) 
และ Sphingobacteriales (1–10%) เป ็นลำด ับสำคัญ
ตามมา  ในระด ับสก ุล (Genus) พบว ่า unclassified_ 
Pseudomonas มีความอุดมสมบูรณ์เฉลี่ยสูงสุด (30.19%) 
ซึ ่งอาจเป็นผลมาจากสายพันธุ ์ที ่พบ ยังไม่ได้ถูกบรรจุ      
ในฐานข้อมูลอ้างอิงอย่างสมบูรณ์ (หรือเป็นสายพันธุ์ใหม่) 
ตามด้วย unclassified_Bacteria (24.84%) และ unclassified_  
Stenotrophomonas (3.53%) โดยเฉพาะอย่างยิ่ง ตัวอย่าง
ห้อมใบเล็กจากบ้านน้ำจ้อม (B) และบ้านนาตอง (G)       
พบสัดส่วนของสกุล Pseudomonas สูงกว่าตัวอย่างอ่ืน
อย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ (p<0.05) ซึ่งเน้นย้ำถึงความ
แปรผันขององค์ประกอบจุลชีพที่ถูกขับเคลื่อนด้วยปัจจัย
เฉพาะพื้นที่ (local environmental factors)
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             (A)                                                 (B)                                                   (C) 

  

                   (D)                                          (E)                                        (F) 

Figure 1   Relative abundance of microbial taxa at phylum, class, order, family, and genus levels 
                       Colored bars represent the relative abundance of each taxon in samples A–G; Different letters indicate significant  
                        differences (p<0.05, LSD test). 

 

พบว่าในระดับลำดับ (order) Pseudomonadales 
เป็นกลุ่มที่มีความอุดมสมบูรณ์สัมพัทธ์สูงสุดในทุกตัวอย่าง 
(สัดส่วน 22–50%) และความโดดเด่นนี้ยังคงสอดคล้อง
อย ่ า งต ่ อ เน ื ่ อ ง ในระด ับวงศ ์  ( family) โดยพบว่ า 
Pseudomonadaceae มีการครอบงำสูงสุด (ส ัดส่วน 
19–43%) ซึ ่งเน้นย้ำถึงบทบาทของกลุ ่มจุลชีพในสกุล 
Pseudomonas ที่มีความสามารถสูงในการเป็น PGPR 
(Plant Growth Promoting Rhizobacteria) ใ น เ ชิ ง         
ชีวโมเลกุล จุลชีพกลุ่มนี้สามารถส่งเสริมการเจริญเติบโต
ของพืชได ้หลายกลไก เช ่น การผล ิตไฟโตฮอร ์โมน  
Indole-3-acetic acid (IAA) การสร ้างซ ิ เดอโรฟอร์ส 

(siderophores) เพื่อแย่งชิงธาตุเหล็กจากเชื้อก่อโรค และ
การผลิตสารต้านจุลชีพ (antibiotics) เพื่อควบคุมสมดุล
ของชุมชนจุลชีพอื่น วงศ์สำคัญอ่ืน ๆ ที่พบรองลงมา ได้แก่ 
unclassified_Bacteria (5–38%) ซึ ่งการมีสัดส่วนสูงนี้
สะท ้อนถ ึงความไม ่สมบ ูรณ ์ของฐานข ้อม ูลอ ้าง อิง 
(database incompleteness) และอาจบ่งชี้ถึงการมีอยู่
ของสายพันธุ ์เฉพาะถิ ่น (endemic หรือ novel taxa)       
ที่มีลักษณะทางพันธุกรรมแตกต่างจากที่เคยถูกรายงาน 
นอกจากนี้ ยังพบ Sphingobacteriaceae (5–10%) ซึ่ง
เป็นที่รู้จักในบทบาทการย่อยสลายสารอินทรีย์ที่มีความ
ซับซ้อนสูง (complex organic matter) เช่น โพลีเมอร์
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และสารประกอบอะโรมาต ิก  Xanthomonadaceae       
(3–5%) ท ี ่แสดงถ ึงความย ืดหย ุ ่นทางเมตาบอล ิซึม 
(metabolic flexibility) และสามารถอย ู ่ ร ่ วมก ับพืช      
ในฐานะกลุ่มที่ไม่ก่อโรค (non-pathogenic residents)
และ  Comamonadaceae (2–8%) ซ ึ ่ งม ีความสำคัญ

ในวัฏจักรไนโตรเจน และความสามารถในการสลาย
สารประกอบอินทรีย์ที่หลากหลาย ตามลำดับการรวมกัน
ของวงศ์เหล่านี้ แสดงถึงชุมชนจุลชีพที่มีความสามารถ     
ในการสนับสนุนการเจริญเติบโตและสุขภาพของพืช      
อย่างครบวงจร 

 

Table 2   Taxonomic distribution in all sample of species of microorganisms most commonly found  
               in samples A, B, C, D, E, F and G here metagenomics 
 

 A B* C D E F G* 𝑥̅ 
Unclassified_Pseudomonas 21.44 31.7 44.5 21.97 19.59 25.97 46.15 30.19 
Unclassified_Bacteria 40.77 51.41 22.56 27.28 12.92 12.85 6.10 24.84 
Unclassified_Stenotrophomonas 3.08 0.48 3.32 2.74 6.93 4.23 3.96 3.53 
Unclassified_Acinetobacter 1.57 5.04 2.51 3.04 3.82 2.66 5.76 3.47 
Comamonadaceae_bacterium_HBT44_5 1.64 0.40 0.77 1.86 4.27 5.00 5.80 2.82 
Unclassified_Sphingobacterium 1.76 0.06 0.30 2.02 6.26 3.08 5.40 2.70 
Unclassified_Brevundimonas 1.07 0.01 0.28 2.81 1.86 5.95 1.11 1.87 
Sphingobacterium_bambusae 0.34 0.00 0.03 1.32 0.90 7.13 1.15 1.55 

 

This table shows the distribution of the most abundant microbial genera found in indigo leaf samples from each location.  
The genera Pseudomonas and Stenotrophomonas are noteworthy, as they have been reported to play roles in the synthesis  
of indigo and bioactive compounds, which are associated with natural color formation and antimicrobial activity in indigo- 
producing plants. 

 
ผลการสร ุปองค ์ประกอบจ ุลช ีพในระดับ

อน ุกรมว ิธาน (order) พบว ่าความช ุกส ัมพ ัทธ ์ของ 
Pseudomonadales 34.14% และความชุกสัมพัทธ์ของ 
Burkholderiales 24.84% เป็นกลุ่มเด่นที่เกี ่ยวข้องกับ
การย่อยสลายสารอินทรีย์และการต้านจุลชีพ ในขณะที่
กลุ่ม Lactobacillales 3.89% และ Flavobacteriales 

3.04% มีศักยภาพในการประยุกต์ใช้ในอุตสาหกรรม
อาหารและเคร ื ่ อ งสำอาง  ( Table 3) โดยรวมผล  
การศึกษานี้ชี้ให้เห็นว่า ชุมชนจุลชีพเอนโดไฟต์ในใบห้อม
มีความหลากหลายสูง และมีองค์ประกอบที่แตกต่างกัน
ตามพื้นที่ปลูก ซึ่งอาจได้รับอิทธิพลจากความอุดมสมบูรณ์
ของดินและสภาพแวดล้อมเฉพาะพื้นที่ 
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Table 3   Summary of the taxonomy results found and their uses 
 

Taxonomic 
(order) 

Relative 
abundance (%) 

Type Utilization 

Rhizobiales 2.10 Antagonistic 
microorganisms 

Agricultural industry 

Flavobacteriales 3.04 Flavobacterial Food and cosmetic industry 
Lactobacillales 3.89 Probiotic Medical industry /Food and 

cosmetic industry 
Xanthomonadales 4.57 Pathogenic disease Agricultural industry / 

Research 
Micrococcales 4.61 Pathogenic disease Agricultural industry / 

Research 
Enterobacterales 5.77 Pathogenic disease Agricultural industry / 

Research 
Sphingobacteriales 5.88 Pathogenic microorganism 

in human 
Medical industry /Food 
industry / Research 

Burkholderiales 24.84 Pathogenic microorganism 
in human 

Medical industry 

Pseudomonadales 34.14 Antagonistic 
microorganisms 

Agricultural industry 

 

This table summarizes the dominant microbial groups at the order level found in indigo leaf samples, along with their types  
and relevant applications. It highlights the potential of these microorganisms in various industries—for instance, members  
of the order Pseudomonadales exhibit antifungal properties and can be utilized in agricultural industries, while  
Lactobacillales show probiotic potential and can be applied in the food and pharmaceutical sectors. 

 

การว ิเคราะห์องค ์ประกอบจุลช ีพในระดับ     
สก ุล (Genus) และสปีช ีส ์ (species) เผยให้เห ็นการ
ครอบงำที ่ชัดเจนของกลุ ่มที ่มีความสำคัญต่อพืชและ
ส ิ ่ ง แวดล ้ อม  โดยพบ  unclassified_Pseudomonas          
ม ี ส ั ด ส ่ ว น เ ฉล ี ่ ย ส ู ง ที่ ส ุ ด  ( 30.19%) ตามมาด ้ ว ย 
unclassified_Bacteria (24.84%) แ ล ะ  unclassified_ 
Stenotrophomonas (3.53%) unclassified_Acinetobacter 
(3.47%) และ Comamonadaceae_bacterium_HBT44_5 

(2.82%) ในระด ับสก ุล  Pseudomonas ม ีความอ ุดม
สมบูรณ์สูงที่สุดในทุกตัวอย่าง (20–43%) ซึ่งความโดดเด่น 
นี้ชี้ให้เห็นถึงความยืดหยุ่นทางสรีรวิทยา (physiological 
flexibility) ข อ ง ส ก ุ ล น ี ้ ใ น ก า ร ป ร ั บ ต ั ว เ ข ้ า กั บ
สภาพแวดล้อมของพืช และเน้นย้ำถึงบทบาทหลักในการ
ส ่ ง เ ส ร ิ ม ก า ร เ จ ร ิ ญ เ ต ิ บ โ ต ข อ ง พ ื ช  ( PGPR) 
Stenotrophomonas (1–7%) แ ล ะ  Acinetobacter      
(2–5%) ซึ่งเป็นสกุลที่มีชื ่อเสียงในความสามารถในการ
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ย่อยสลายสารแปลกปลอม (Xenobiotics) และของเสีย 
ที่ดื้อต่อยาที่ได้จากน้ำมันและมลพิษอ่ืน ๆ อีกมากมาย จึงมี
บทบาทสำคัญในการรักษาสมดุลสิ่งแวดล้อม นอกจากนี้ 
การพบกลุ ่มที ่จัดเป็น โปรไบโอติกสำหรับพืช (plant 
probiotics) เ ช ่ น  unclassified_Sphingobacterium, 
unclassified_Brevundimonas และพบในสปีช ี ส ์  
Sphingobacterium_bambusae (ซึ่งเป็นกลุ่มย่อยของ 
Sphingobacterium ที ่ม ีส ัดส ่วน  1–15%) นั ้นบ่งช ี ้ถึง
ศักยภาพของชุมชนจุลชีพในการช่วยย่อยสลายชีวมวล
และโพลีแซ็กคาไรด์ในพืช และการมีส ัดส่วนสูงของ 
unclassified_Bacteria สะท้อนถึงลำดับนิวคลีโอไทด์      
ที่ยังไม่ถูกจัดจำแนกอย่างสมบูรณ์ ซึ่งเป็นโอกาสในการ
ค้นพบจุลชีพเอนโดไฟต์สายพันธุ์ใหม่ที่เก่ียวข้องกับห้อม 

 
วิจารณ์ผลการวิจัย 

 

การประเมินคุณภาพของดีเอ็นเอผ่านค่าอัตราส่วน 
A260/A280 ซึ่งส่วนใหญ่มีค่ามากกว่า 1.8 สะท้อนถึงความ
บริสุทธิ์ที่เหมาะสมต่อการวิเคราะห์ระดับโมเลกุล แสดงให้
เห็นว่ากระบวนการสกัดดีเอ็นเอมีประสิทธิภาพและข้อมูล    
ที่ได้มีความน่าเชื่อถือในการใช้วิเคราะห์ชุมชนจุลชีพต่อไป 
แม้ตัวอย่างบางส่วนมีค่าต่ำกว่าเกณฑ์ แต่ไม่ส่งผลกระทบ    
ต่อคุณภาพข้อมูลโดยรวม ซึ่งสะท้อนถึงความสอดคล้องของ
วิธ ีสกัดกับชนิดตัวอย่างพืชใบห้อม ผลการศึกษาชุมชน
แบคทีเรียในใบห้อมจาก 5 พื้นที่ พบความแตกต่างอย่างเด่นชัด 
โดยมีความสัมพันธ์สอดคล้องกับคุณภาพดิน โดยเฉพาะพืน้ที่
บ ้านน้ำจ้อมและบ้านนาตองที ่ม ีปริมาณอินทรียวัตถุสูง      
ส ่ งผล ให ้ ม ี ความหลากหลายของจ ุ ลช ี พ ในกลุ่ ม 
Gammaproteobacteria มากกว่าพื้นที่อื่น การทดสอบทาง
สถิติ (F-test และ LSD) ยืนยันความแตกต่างดังกล่าวอย่างมี
นัยสำคัญ ซึ่งทำให้ผลที่ได้มีน้ำหนักเชิงหลักฐานรองรับว่า 
ปัจจัยสภาพแวดล้อมมีผลต่อโครงสร้างชุมชนจุลชีพใน        
ใบห้อมจริง องค์ประกอบหลักของชุมชนจุลชีพคือไฟลัม 
 

Proteobacteria ซึ่งพบมากที่สุดในตัวอย่างจากบ้านน้ำจ้อม
และบ้านน้ำจ้อมใบเล็ก โดยคิดเป็นสัดส่วนสูงถึง 40–70% 
ลักษณะดังกล่าวสอดคล้องกับบทบาททางนิเวศวิทยา          
ของแบคทีเรียแกรมลบที่เกี ่ยวข้องกับการตรึงไนโตรเจน        
การสังเคราะห์สารอินทรีย์ และการคงอยู่ของจุลชีพในพืชที่
ขึ้นในพื้นที่ชื้นและอุดมด้วยอินทรียวัตถุ  

ขณะท ี ่กล ุ ่ม Gammaproteobacteria พบมาก      
ในพื ้นที่บ้านนาตองใบเล็ก สะท้อนถึงศักยภาพของพื้นที่
ดังกล่าวในการสนับสนุนจุลชีพที ่มีเส้นทางเมตาบอลิซึม
หลากหลาย ในระดับสกุล พบว่า Pseudomonas เป็นจลุชีพ
เอนโดไฟท์หล ักที ่ตรวจพบอย่างต่อเน ื ่องในทุกพื ้นที่  
สอดคล้องกับงานของ Meijuan et al. (2018) ที่รายงานว่า
กลุ ่มนี ้เกี ่ยวข้องกับการสังเคราะห์สารสีคราม ( indigoid 
compounds) รวมทั้งมีบทบาทต่อคุณสมบัติด้านชีวโมเลกุล
ในพืชสกุลห้อม การศึกษาพบว่าสกุลนี้กระจายตัวสูงสุดใน
พื้นที่บ้านนาตองใบเล็กและบ้านนาแคม ซึ่งสะท้อนให้เห็นว่า
พื ้นที ่ดังกล่าวมีสภาพแวดล้อมที ่เหมาะสมต่อการตั ้งถิ่น     
ของจุลชีพเฉพาะกลุ่ม นอกจากนี้ยังสอดคล้องกับรายงาน 
ของ Chanchay et al. (2022) ท ี ่พบ เอนโดไฟท ์ในกลุ่ม
ใกล ้ เค ี ยงก ัน เช ่น  Pseudoxanthomonas spadix ที่ มี
บทบาทสนับสนุนการเจริญเติบโตของต้นห้อมและยับยั้ง     
เช ื ้อราก่อโรค ซึ ่งช ่วยเสริมความเข้าใจว่าชุมชนจุลชีพ           
ในใบห้อมไม่เพียงมีความหลากหลาย แต่ยังสัมพันธ์ใกล้ชิด 
กับสุขภาพของพืชและกระบวนการสังเคราะห์สารสำคัญ 
เช่น tryptanthrin และ indigo 

โดยรวมแล้ว ผลการวิจัยนี้ชี้ว่าความแตกต่างของ
สภาพแวดล้อมในแต่ละพื้นที ่มีผลต่อองค์ประกอบจุลชีพ     
เอนโดไฟท์ในใบห้อมอย่างชัดเจน และองค์ประกอบที่โดดเด่น 
เช่น Proteobacteria และสกุล Pseudomonas มีบทบาท
สำคัญต่อชีววิทยาของพืชและการสังเคราะห์สารชีวโมเลกุล      
ที่เกี่ยวข้องกับคุณค่าทางเศรษฐกิจของห้อม ผลลัพธ์ดังกล่าว
จึงเป็นหลักฐานที่เสริมความเข้าใจด้านนิเวศวิทยาจุลชีพ       
ของห้อมในเชิงระบบได้อย่างมีประสิทธิภาพ 
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การศึกษานี ้เป็นรายงานฉบับแรกที ่วิเคราะห์
ความหลากหลายของชุมชนแบคทีเรียเอนโดไฟต์ในใบ
ห้อม (Strobilanthes cusia และ Strobilanthes spp.) 
จากพื้นที่จังหวัดแพร่ โดยใช้เทคนิคเมตาจีโนมิกซีเควนซิง 
(metagenomic sequencing) ผลการศึกษาช ี ้ ให ้ เห็น
อย ่างช ัดเจนถึงการครอบงำของแบคทีเร ียในไฟลัม 
Proteobacteria โดยเฉพาะสกุล Pseudomonas ซึ ่งมี
สัดส่วนสูงสุดและมีความสำคัญทางนิเวศวิทยาอย่างยิ่ง 
การครอบงำนี้สะท้อนถึงบทบาทสำคัญของจุลชีพเหล่านี้
ต่อการดำรงชีพของพืชห้อม ผ่านกลไกเชิงชีวโมเลกุล     
ในการปกป้องและส่งเสริมการเจริญเติบโต (PGPM) ยิ่งไป
กว่านั้น การค้นพบนี้ชี้ให้เห็นว่า Pseudomonas และจุลชีพ
ที ่เกี ่ยวข้องมีศักยภาพสูงในการเป็นจุลินทรีย์ส่งเสริม    
การเจริญเติบโตของพืช (PGPM) และ/หรือในการมีส่วน
ร่วมในกระบวนการสังเคราะห์สารทุติยภูมิที่มีคุณค่าทาง
เศรษฐกิจ เช่น สารอินดิโกและไตรพแทนทริน ข้อมูลที่ได้
จึงเป็นพื้นฐานสำคัญสำหรับการศึกษาต่อยอดเชิงหน้าที่ 
(functional genomics) เพื่อพัฒนาเชื้อจุลินทรีย์เหล่านี้
ให ้ เป ็นช ีวภ ัณฑ์ (bioproducts) หรือแหล ่งผล ิตสาร
ธรรมชาติเชิงพาณิชย์ในระดับอุตสาหกรรมต่อไป 
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