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บทคัดยอ 
 

 แบคทีเรียหลายๆ สายพันธุสามารถสงเสริมการเจริญเติบโตของพืชได ในงานวิจัยน้ีแบคทีเรีย 
epiphyte จํานวน 93 สายพันธุถูกคัดแยกมาจากผิวลําตนและรากของขาวท่ีเก็บรวบรวมมาจากนาขาวใน
จังหวัดอางทอง ปทุมธานี พระนครศรีอยุธยา สุพรรณบุรี และกรุงเทพมหานครฯ การจัดจําแนกแบคทีเรีย
เบ้ืองตนทําโดยการวิเคราะหลําดับเบสบางสวนของยีน 16S rRNA ของแบคทีเรียดวยวิธี amplified 
ribosomal DNA restriction analysis (ARDRA) และ pairwise alignment บนฐานขอมูล EzTaxon ผล
การทดลองแสดงใหเห็นวาแบคทีเรียเหลาน้ีอยูในไฟลัมท่ีแตกตางกัน 4 ไฟลัม ไดแก Proteobacteria 
(66.68%), Actinobacteria (27.95%), Firmicutes (3.22%) และ Bacteroidetes (2.15%) การทดสอบ
การสงเสริมการเจริญเติบโตในขาวโดยแบคทีเรีย ท้ังหมดแสดงให เห็นวาขาวท่ีไดรับแบคทีเรีย 
Microbacterium sp. 409, Williamsia sp. 618, Sphingomonas sp. 710, Mycobacterium sp. 
713 และ Enterobacter sp. 903 มีนํ้าหนักแหงลําตนสูงกวากลุมควบคุมมากกวา 1.5 เทา และพบวา
แบคทีเรีย Microbacterium sp. 409, Williamsia sp. 618, Sphingomonas sp. 710 และ 
Enterobacter sp. 903 แสดงกิจกรรมการสงเสริมการเจริญเติบโตของพืชอยางนอยหน่ึงกิจกรรม 
นอกจากน้ียังพบวาแบคทีเรีย Sphingobium sp. 704, Acidovorax sp. 727, Acidovorax sp. 801 และ 
Microbacterium sp. 809 สามารถยับยั้งการเจริญของเช้ือรา Pyricularia grisea ท่ีกอโรคไหมในขาว ผล 
การทดลองท่ีไดน้ีแสดงใหเห็นวาแบคทีเรียเหลาน้ีมีศักยภาพในการนําไปใชเปนปุยชีวภาพและตัวควบคุม
ทางชีวภาพในทางเกษตรกรรมไดในอนาคต 
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Abstract 
 

Several bacterial strains are known for their plant growth promotion. In the present 
study, 93 isolates of bacteria were isolated from surfaces of stems and roots of rice plants 
collected from rice paddies in Ang-Thong, Pathumthani, Phra Nakhon Si Ayutthaya, 
Supanburi and Bangkok provinces. They were characterized based on partial 16S rRNA 
gene sequences using amplified ribosomal DNA restriction analysis (ARDRA) and pairwise 
alignment on the EzTaxon database. The result showed that they were members of four 
different phyla including Proteobacteria (66.68%), Actinobacteria (27.95%), Firmicutes 
(3.22%) และ Bacteroidetes (2.15%). All bacterial isolates were tested for their plant growth 
promotion in rice. Inoculation of Microbacterium sp. 409, Williamsia sp. 618, 
Sphingomonas sp. 710, Mycobacterium sp. 713 and Enterobacter sp. 903 resulted in more 
than 1.5-fold increase in the dry weight of stems when compared to water inoculation in 
the control group. Microbacterium sp. 409, Williamsia sp. 618, Sphingomonas sp. 710 and 
Enterobacter sp. 903 displayed at least one plant-growth-promoting activity. Additionally, 
Sphingobium sp. 704, Acidovorax sp. 727, Acidovorax sp. 801 และ Microbacterium sp. 809 
were able to inhibit the growth of Pyricularia grisea, the fungal pathogen of the blast 
disease in rice. Based on the results obtained in our study, these isolates can be potential 
candidates for further application as biofertilizers and biocontrol agents in agriculture. 
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1. บทนํา 
 

ขาวมีช่ือทางวิทยาศาสตรวา Oryza sativa เปนพืชใบเลี้ยงเดี่ยวท่ีจัดอยูในวงศ Poaceae ขาวจัดได

วาเปนแหลงคารโบไฮเดรตท่ีสําคัญของมนุษย ประเทศไทยเปนประเทศผูผลิตลําดับท่ี 6 และผูสงออกขาว

รายใหญของโลก โดยมีพ้ืนท่ีเพาะปลูกท้ังประเทศประมาณ 100,000 ตารางกิโลเมตร [1] ดวยเหตุน้ีจึงมีการ

ใชปุยเคมีและสารปองกันศัตรูพืชในการเพาะปลูกขาวเปนอยางมาก การทําเกษตรกรรมในลักษณะดังกลาว

สงผลใหเกิดการปนเปอนของสารเคมีในสิ่งแวดลอมและเพ่ิมตนทุนการผลิตดวย ในปจจุบันไดมีการศึกษา

เก่ียวกับการนําจุลินทรียในกลุมแบคทีเรียมาใชประโยชนในการเพาะปลูกพืช โดยเปนการใชแบคทีเรียท่ี

สงเสริมการเจริญเติบโตของพืช (plant-growth-promoting bacteria; PGPB) ซึ่งถูกคัดแยกจากแหลง

ตางๆ เชน ปุยหมัก ดินบริเวณรอบๆ รากพืช เน้ือเยื่อภายในตนพืช และท่ีบริเวณพ้ืนผิวในสวนตางๆ ของพืช 

[2-6]  
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การสงเสริมการเจรญิเติบโตของพืชโดยแบคทีเรียสามารถเกิดข้ึนไดท้ังในทางตรงและทางออม กลไก

ทางตรงของการสงเสริมการเจริญเติบโตของพืชมีหลายรูปแบบ ตัวอยางเชน การเพ่ิมการละลายของ

สารประกอบฟอสฟอรัสท่ีอยูในดินเพ่ือใหพืชสามารถดูดซับและนําไปใชได, การผลิตสารซิเดอโรฟอร 

(siderophore) ท่ีเขาจับกับธาตุเหล็กเพ่ือชวยใหพืชสามารถไดรับแรธาตุน้ีเพ่ิมข้ึน และการผลิตอินโดล-3-

อะซีติกแอซิด indole-3-acetic acid (IAA) ซึ่งเปนฮอรโมนในกลุมออกซินท่ีมีความสําคัญในแงของการ

กระตุนการขยายขนาดของเซลล, การเจริญเติบโต และการพัฒนาของพืช มีรายงานวาการใสแบคทีเรีย

เหลาน้ีใหกับตนพืชทําใหการเจริญเติบโตของพืชเพ่ิมข้ึน ตัวอยางเชน การใชแบคทีเรีย Herbaspirillum 

และ Burkholderia ท่ีเพ่ิมการละลายฟอสฟอรัสไดทําใหตนขาวมีผลผลิตเพ่ิมข้ึน 14-26 เปอรเซ็น [7] หรือ

การใชแบคทีเรียสายพันธุตางๆ ในสกุล Bacillus, Pseudomonas, Serratia, Klebsiella, 

Paenibacillus และ Microbacterium ท่ีสามารถสังเคราะหฮอรโมน IAA เพ่ือกระตุนการเจริญเติบโตของ

ขาว เปนตน [8] ในทางตรงกันขามแบคทีเรียสามารถสงเสริมการเจริญเติบโตของตนพืชในทางออมไดโดย

การยับยั้งการเจริญเติบโตของจุลินทรียท่ีกอโรคในพืชท้ังจุลินทรียในกลุมแบคทีเรียและฟงไจ [9] ดวยเหตุน้ี

จึงไดมีการศึกษาเก่ียวกับแบคทีเรียเพ่ือนํามาใชประโยชนในการเกษตรกรรมเปนอยางมาก  

แบคทีเรียอีพิไฟต (epiphyte) คือแบคทีเรียท่ีอาศัยอยูท่ีผิวนอกของสวนตางๆ ของพืชและมีบทบาท

ในการสงเสริมการเจริญเติบโตของพืชในสภาวะท่ีไมเหมาะสม [10-11] งานวิจัยช้ินน้ีคัดแยกแบคทีเรียอีพิ

ไฟตจากผิวลําตนและรากของขาวเพ่ือนํามาศึกษาความหลากหลายทางชีวภาพและการสงเสริมการ

เจริญเติบโตในขาว ในเบ้ืองตนแบคทีเรียทุกสายพันธุถูกนํามาจัดจําแนกโดยการใชลําดับเบสบางสวนของยีน 

16S rRNA และลักษณะทางชีวเคมี จากน้ันแบคทีเรียทุกสายพันธุถูกนํามาทดสอบการเพ่ิมชีวมวลของราก

และลําตนของขาว แบคทีเรียท่ีแสดงผลบวกในการสงเสริมใหตนกลาของขาวมีการเจริญเติบโตเพ่ิมข้ึนถูก

คัดเลือกมาศึกษากลไกการสงเสริมการเจริญของพืชไดแก ความสามารถในการละลายสารประกอบ

ฟอสฟอรัสท่ีไมละลายนํ้า, การผลิตซิเดอโรฟอร (siderophore) และ การสรางฮอรโมน IAA นอกจากน้ี

แบคทีเรีย epiphyte ทุกสายพันธุยังถูกนํามาทดสอบความสามารถในการยับยั้งการเจริญเติบโตของเช้ือกอ

โรคในขาวสองชนิดไดแก เช้ือแบคทีเรีย Xanthomonas oryzae ท่ีทําใหเกิดโรคขอบใบแหง (bacterial 

leaf blight disease) และ เช้ือรา Pyricularia grisea ท่ีทําใหเกิดโรคใบไหมในขาว (rice blast disease)  

 

2. วิธีการทดลอง 
2.1 การคัดแยกเชื้อแบคทีเรียจากตนขาว 

 ตนขาวท่ีมีการเจริญเติบโตเต็มท่ีถูกเก็บรวบรวมจากนาขาวในจังหวัดอางทอง, ปทุมธานี, 

พระนครศรีอยุธยา, สุพรรณบุรี และกรุงเทพมหานครฯ โดยแยกราก ออกจากลําตน จากน้ันนําลําตนและ

รากไปชะลางเอาดินออก ช้ินสวนพืชถูกตัดใหเปนช้ินขนาดเล็กลงมีความยาวประมาณ 5 เซนติเมตรแลว

นําไปใสในขวดท่ีมีนํ้ากลั่นปราศจากเช้ือปริมาตร 100 มิลลิลิตร จากน้ันนําขวดไปเขยาท่ีความเร็ว 150 รอบ



วารสารวิทยาศาสตรลาดกระบัง  ปที ่ 25  ฉบับที ่ 1  เดือนมกราคม-มิถุนายน 2559 

 

63 
 

ตอนาที นาน 30 นาที แลวนําสารละลายเช้ือมาทําการเจือจางเปนลําดับจนถึงระดับความเจือจาง 10-5 แลว

ดูดสารแขวนลอยเช้ือความเจือจางตางๆ มาทําการเพาะเช้ือบนอาหารเลี้ยงเช้ือ nutrient agar (NA; 

Himedia) และ Pseudomonas base agar (Oxoid) จากน้ันบมจานเลี้ยงเช้ือไวท่ีอุณหภูมิ 30 องศา

เซลเซียส เปนระยะเวลา 7 วันแลวทําการสุมคัดเลือกโคโลนีแบคทีเรียท่ีมีลักษณะท่ีแตกตางกันมาเพาะเลี้ยง

บนอาหาร NA จากน้ันแบคทีเรียแตละไอโซเลต (isolate) ถูกนํามาทําใหบริสุทธ์ิดวยวิธี single-colony 

isolation โดย streak บนอาหาร NA  
 

2.2 การเพ่ิมปริมาณยีน 16S rRNA และการวิเคราะห amplified ribosomal DNA restriction 

analysis (ARDRA) 

 นําเช้ือแบคทีเรียถูกเพาะเลี้ยงบนอาหารเลี้ยงเช้ือ NA ท่ีอุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส เปนระยะเวลา 

48 ช่ัวโมง เพ่ือนําเซลลมาสกัดดีเอ็นเอดวยชุดสกัด GF-1 bacterial DNA extraction kit (Vivantis) นําดี

เอ็นเอท่ีไดมาเพ่ิมปริมาณยีน 16S rRNA ดวยวิธี polymerase chain reaction โดยการใชไพรเมอร 27F 

และ 1492R [12] ช้ินดีเอ็นเอท่ีไดถูกนํามาทําใหบริสุทธ์ิโดยการใชนํ้ายาสําเร็จรูป FavorPrep Gel/PCR 

purification mini kit (Favorgen) จากน้ันนําผลิตภัณฑ PCR ท่ีผานการทําใหบริสุทธ์ิแลวปริมาณ 500 นา

โนกรัม มาวิเคราะห ARDRA ดวยเอนไซม AluI (New England Biolabs, USA) แลวตรวจสอบผลโดยการ

ทํา agarose gel electrophoresis โดยใชอะกาโรสเจลท่ีมีความเขมขนเทากับ 1.5% (นํ้าหนักตอปริมาตร) 

เพ่ือทําการจัดกลุม ARDRA ของแบคทีเรียโดยแบคทีเรียท่ีใหช้ินดีเอ็นเอเหมือนกันถูกจัดใหอยูในกลุม

เดียวกันจากน้ันทําการคัดเลือกแบคทีเรียตัวแทนอยางนอย 25 เปอรเซนตจากแตละกลุม ARDRA อยางสุม

เพ่ือนําไปวิเคราะหลําดับเบส 
 

2.3 การวิเคราะหลําดับเบสของยีน 16S rRNA  

ช้ินดีเอ็นเอของยีน 16S rRNA ของแบคทีเรียตัวแทนถูกนํามาหาลําดับเบสโดยการใชไพรเมอร 27F 

จากน้ันนําลําดับเบสท่ีไดมาเปรียบเทียบกับลําดับเบสของแบคทีเรียสปชีสตางๆ ท่ีไดรับการจัดจําแนกอยาง

ถูกตองแลวและถูกจัดเก็บอยูในฐานขอมูล EzTaxon [13] ดวยวิธี pairwise alignment 
 

2.4 การทดสอบการสงเสริมการเจริญเติบโตในขาว 

 นําแบคทีเรียถูกนํามาเพาะเลี้ยงในอาหาร NB ปริมาตร 50 มิลลิลิตรบนเครื่องเขยาท่ีความเร็วรอบ 

150 รอบตอนาที ท่ีอุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส เปนระยะเวลา 48 ช่ัวโมง จากน้ันทําการเก็บเซลลโดยการ

ปนเหว่ียง จากน้ันทําการละลายตะกอนของเช้ือดวยนํ้ากลั่น แลวนํามาเตรียมสารแขวนลอยเช้ือปริมาตร 10 

มิลลิลิตร โดยการปรับความเขมขนของเช้ือใหเทากับสารละลาย McFarland No. 0.5 ซึ่งเทียบเทากับความ

เขมขนของเช้ือคือ 1.5x108 CFUตอมิลลิลิตร นําเมล็ดขาวจํานวน 10 เมล็ดในสารแขวนลอยเช้ือเปนเวลา 2 

ช่ัวโมงแลวนําไปเพาะในถวยพลาสติคทรงกระบอกขนาด 53 ลูกบาศกเซนติเมตรท่ีบรรจุทรายอยูประมาณ 
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2 ใน 3 ของปริมาตรถวย จากน้ันนําเมล็ดไปบมในท่ีมืดเปนเวลา 3 วัน แลวทําการยายออกปลูกในท่ีมีแสง

เปนเวลา 7 วัน เมื่อครบเวลาทําการถอนตนกลามาลางทรายออกแลวทําการแยกลําตนออกจากราก จากน้ัน

นําไปอบท่ีอุณหภูมิ 70 องศาเซลเซียสเพ่ือบันทึกนํ้าหนักแหงของลําตนและราก กลุมควบคุมคือเมล็ดขาวท่ี

นําไปแชนํ้ากลั่นปราศจากเช้ือ การสงเสริมการเจริญเติบโตในขาวโดยแบคทีเรียถูกคํานวณเปนอัตราสวนดัง

สูตรตอไปน้ี 

อัตราสวน = (นํ้าหนักแหงลําตน/รากกลุมทดลอง)/(คาเฉลี่ยนํ้าหนักแหงลําตน/รากกลุมควบคุม)   

การทดลองทํา 5 ซ้ําในแตละกลุมทดลอง ใชวิธี one-way ANOVA วิเคราะหความแปรปรวน ความ

แตกตางอยางมีนัยสําคัญทางสถิติระหวางกลุมทดลองคํานวณโดยวิธี Tukey (p<0.05) 
 

2.5 การทดสอบการละลายสารประกอบฟอสฟอรัสท่ีไมละลายน้ํา 

 เพาะเลี้ยงเช้ือแบคทีเรียบนอาหาร NA ท่ีอุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส เปนระยะเวลา 48 ช่ัวโมง

จากน้ันเข่ียเช้ือแบคทีเรียท่ีเจริญบนผิวหนาของอาหาร NA แทงลงบนอาหาร Pikovskaya’s medium 

(PVK) และ National Botanical Research Institiute’s phosphate growth medium (NBRIP) [14] 

แลวทําการเพาะเช้ือท่ีอุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียสนาน 7 วัน แบคทีเรียท่ีสามารถละลายฟอสฟอรัสท่ีไม

ละลายนํ้าไดจะแสดงลักษณะใสรอบรอยเช้ือแบคทีเรียบนอาหารทดสอบอยางนอย 1 ชนิด  
 

2.6 การทดสอบการสรางสารประกอบ siderophore  

 นําเช้ือแบคทีเรียตัวอยางมาขีดลงบนอาหาร chrome azurol S (CAS) agar [15] จากน้ันทําการ

บมเช้ือท่ีอุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส เปนระยะเวลา 7 วันแลวทําการตรวจผล โดยแบคทีเรียท่ีสรางสาร 

siderophore จะเปลี่ยนสีนํ้าเงินของอาหารเปนสีสมท่ีบริเวณรอบๆ ของรอยเช้ือแบคทีเรีย 
 

2.7 การทดสอบการสรางฮอรโมน IAA 

 นําแบคทีเรียไปเพาะเลี้ยงในอาหาร nutrient broth (NB, Himedia) ปริมาตร 5 มิลลิลิตร ท่ีมี L-

tryptophan ความเขมขน 5 มิลลิโมลาร จากน้ันนําไปเพาะเลี้ยงบนเครื่องเขยาท่ีความเร็วรอบ 150 รอบ

ตอนาทีท่ีอุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส เปนระยะเวลา 2 วัน แลวนําสารแขวนลอยเช้ือมาปนเหว่ียงท่ีความเรว็

รอบ 12,500 รอบตอนาที เปนระยะเวลา 20 นาทีเพ่ือแยกเอาสวนใสปริมาตร 200 ไมโครลิตรมาทดสอบ 

IAA ดวย Salkowski’s reagent [16] ในปริมาตรท่ีเทากัน แบคทีเรียท่ีสรางฮอรโมน IAA จะมีสวนใสท่ี

เปลี่ยนเปนสีชมพู 
 

2.8 การตรวจสอบความสามารถในการยับย้ังการเจริญของเชื้อแบคทีเรีย X. oryzae 

 การทดสอบความสามารถในการยับยั้งการเจริญของเช้ือ X. oryzae ทําโดยขีดเช้ือแบคทีเรีย

ตัวอยางเปนเสนตรงลงบนอาหาร nutrient agar แลวบมท่ีอุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส เปนระยะเวลา 7 วัน 
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จากน้ันขีดเช้ือแบคทีเรีย X. oryzae ในแนวตั้งฉากกับรอยของเช้ือแบคทีเรียตัวอยางโดยขีดใหใกลกับเช้ือ

แบคทีเรียตัวอยางใหมากท่ีสุด บมจานเลี้ยงเช้ือตอท่ีอุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส เปนระยะเวลา 3 วัน แลว

ตรวจสอบผลการยับยัง้โดยสงัเกตจากการเกิดบริเวณยับยั้ง (inhibition zone) กลุมควบคุมคือจานเลี้ยงเช้ือ

ท่ีมีแตเพียงแบคทีเรีย X. oryzae  
 

2.9 การตรวจสอบความสามารถในการยับย้ังการเจริญของเชื้อรา P. grisea  

 เพาะเลี้ยงเช้ือรา P. grisea บนอาหาร potato dextrose agar (PDA; Himedia) ท่ีอุณหภูมิ 30 

องศาเซลเซียส เปนระยะเวลา 7 วัน ตัดช้ินวุนท่ีมีเช้ือราขนาดประมาณ 1 ตารางเซนติเมตรมาวางลงบน

อาหาร PDA จานใหม จากน้ันใชลวดเข่ียเช้ือแบคทีเรียตัวอยางใสลงไปในอาหาร PDA จานเดียวกันโดยใหมี

ระยะหางระหวางแบคทีเรียตัวอยางกับเช้ือราเทากับ 2 เซนติเมตร แลวบมตอท่ีอุณภูมิ 30 องศาเซลเซียส 

เปนระยะเวลา 10 วันแลวตรวจสอบประสิทธิภาพการยับยั้งการเจริญของเช้ือราโดยแบคทีเรียจากการเกิด

บริเวณยับยั้ง กลุมควบคุมคือจานเลี้ยงเช้ือท่ีมีแตเพียงเช้ือรา P. grisea 

 

3. ผลการทดลองและวิจารณ 
3.1 การคัดแยกแบคทีเรีย epiphyte  

 แบคทีเรียท่ีถูกคัดแยกไดมีจํานวนท้ังสิ้น 93 สายพันธุโดยแบงเปนเช้ือแบคทีเรียจากตนขาวใน

จังหวัดอางทองจํานวน 6 สายพันธุ จังหวัดปทุมธานีจํานวน 4 สายพันธุ จังหวัดพระนครศรีอยุธยาจํานวน 4 

สายพันธุ จังหวัดสุพรรณบุรีจํานวน 47 สายพันธุ และกรุงเทพมหานครจํานวน 32 สายพันธุ แบงเปน

แบคทีเรียท่ีคัดแยกไดจากพ้ืนผิวของรากจํานวน 50 สายพันธุและพ้ืนผิวของลําตนจํานวน 43 สายพันธุ เมื่อ

ทําการจัดจําแนกแบคทีเรียตางๆ ดวยวิธี ARDRA แลวพบวาสามารถแบงแบคทีเรียท้ัง 93 สายพันธุออกได

เปนกลุม ARDRA ท้ังหมด 32 กลุม เมื่อนําตัวแทนอยางนอย 25 เปอรเซนตของแตละกลุมมาหาลําดับเบส

ของยีน 16S rRNA ซึ่งนิยมใชในการจัดจําแนกแบคทีเรียในเบ้ืองตน [17] ผลการวิเคราะหลําดับเบสของยีน 

16S rRNA แบงแบคทีเรียสายพันธุตางๆ ออกเปนกลุมไดดังน้ี (ตารางท่ี 1) แบคทีเรียจํานวน 62 สายพันธุ 

ห รื อ  6 6 . 67  เ ปอร เ ซนต คื อ แบค ที เ รี ย ใ น ไฟลั ม  Proteobacteria ซึ่ ง ป ร ะก อบ ไปด ว ยส กุ ล 

Acidovorax,Acinetobacter, Aquabacter, Azospirillum,  Bosea, Burkholderia, Dyella, 

Enterobacter,  Novosphingobium, Pantoea, Pseudoduganella, Pseudomonas, Rhizobium, 

Sphingobium, Sphingomonas, Starkeya และ Xanthobacter  แบคทีเรียจํานวน 26 สายพันธุ  หรือ  

27.95 เปอรเซนตถูกจัดอยูในไฟลัม Actinobacteria และจัดอยูในสกุลตางๆ ไดแก Brevibacterium, 

Microbacterium, Micrococcus, Mycobacterium และ Williamsia แบคทีเรียจํานวน 3 สายพันธุถูก

จัดอยูในไฟลัม Firmicutes และอยูในสกุล Bacillus และแบคทีเรียจํานวน 2 สายพันธุถูกจัดอยูในไฟลัม 

Bacteroidetes และอยูในสกุล Chryseobacterium และ Flavobacterium ผลการทดลองท่ีไดแสดงให
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เห็นวาแบคทีเรียในไฟลัม Proteobacteria เปนแบคทีเรียกลุมใหญท่ีอาศัยอยูบริเวณพ้ืนผิวภายนอกของ

ขาว แบคทีเรียในไฟลัม Proteobacteria ยังถูกพบวาเปนแบคทีเรียกลุมใหญภายในเน้ือเยื่อของรากขาว 

[18-19] และพ้ืนผิวภายนอกและเน้ือเยื่อภายในของตนถ่ัวเหลือง [20] 
 

3.2 การทดสอบการสงเสริมการเจริญของพืชโดยแบคทีเรีย epiphyte 

          จากการนําแบคทีเรียทุกสายพันธุท่ีถูกคัดแยกไดทดสอบความสามารถในการเพ่ิมนํ้าหนักแหงของลํา

ตนและรากของขาวอายุ 7 วันโดยเปรียบเทียบกับกลุมควบคุมคือตนขาวท่ีไดจากการแชเมล็ดขาวในนํ้ากลั่น

ปราศจากเช้ือ เมื่อคํานวณคาอัตราสวนระหวางนํ้าหนักแหงของลําตนและรากของกลุมทดลองกับคาเฉลี่ย

ของกลุมควบคุมพบวามีเช้ือจํานวน 5 สายพันธุท่ีใหคาอัตราสวนของนํ้าหนักแหงของลําตนเกิน 1.5 ไดแก 

Microbacterium sp. 409, Williamsia sp. 618, Sphingomonas sp. 710, Mycobacterium sp. 

713 และ Enterobacter sp. 903 โดยมีคาอัตราสวนเทากับ 1.70+0.32, 1.69+0.25, 1.54+0.17, 

1.54+0.25 และ 2.54+0.32 ตามลําดับ (รูปท่ี 1) ผลการทดลองน้ียังแสดงใหเห็นดวยวาคาอัตราสวนท่ีได

จากแบคทีเรีย Enterobacter sp. 903 มีคาสูงกวาคาอัตราสวนจากแบคทีเรียอีก 4 สายพันธุอยางมี

นัยสําคัญทางสถิติ (p<0.05) ในทางตรงกันขามการวัดผลนํ้าหนักแหงของรากของกลุมทดลองเปรียบเทียบ

กับกลุมควบคุมพบวาไมมีเช้ือแบคทีเรียสายพันธุใดท่ีใหคาอัตราสวนนํ้าหนักแหงของรากสูงเกินกวา 1.5 

(ไมไดแสดงผลการทดลอง)  

          ผลท่ีไดจากงานวิจัยช้ินน้ีสอดคลองกับผลงานวิจัยท่ีผานมาท่ีแสดงใหเห็นวาแบคทีเรียท่ีอยูในสกุล 

Microbacterium, Sphingomonas, Mycobacterium และ Enterobacter ซึ่งถูกคัดแยกจากดินและตน

พืชสามารถสงเสริมการเจริญเติบโตของพืชได ตัวอยางเชน แบคทีเรีย Microbacterium yannici G72 ท่ี

คัดแยกมาจากรากของ Arabidopsis thaliana ชวยใหตนพืชดังกลาวมีขนาดใหญข้ึนและมีกานชอดอกท่ี

ยาวข้ึน [21] แบคทีเรีย Sphingomonas sp. S21 ซึ่งคัดแยกไดจากตนขาวทําใหตนกลาขาวมีความสูงและ

นํ้าหนักแหงเพ่ิมข้ึนเมื่อเทียบกับกลุมควบคุม [22] แบคทีเรีย Mycobacterium sp. 44 และ 

Mycobacterium phlei MbP18 สามารถเพ่ิมการเจริญเติบโตของลําตนและรากของตนขาวสาลีได [23] 

แบคทีเรีย Enterobacter sp. NBRI K28 ทําใหตนพืช Brassica juncea ท่ีปลูกในดินซึ่งมีการปนเปอน

ของโลหะหนักมีชีวมวลเพ่ิมข้ึนเมื่อเปรียบเทียบกับกลุมควบคุม [24] ในทางตรงกันขาม บทบาทของ

แบคทีเรียในสกุล Williamsia ในการสงเสริมการเจริญเติบโตในพืชยังไมชัดเจนนัก เน่ืองจากไมพบงานวิจัย

เก่ียวกับแบคทีเรียในสกุล Williamsia ท่ีสงเสริมการเจริญของพืชในฐานขอมูลตางๆ ท่ีสืบคน อยางไรก็ดี

งานวิจัยบางช้ินไดแสดงใหเห็นวาแบคทีเรียบางสายพันธุในสกุล Williamsia มีการดํารงชีวิตรวมกับพืช [25-

26] 
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ตารางที่ 1. ผลการจัดจําแนกแบคทีเรีย epiphyte จากรากและลําตนของขาวดวยวิธี ARDRA รวมกับการหาลําดับเบสของ
ยีน 16S rRNA ตัวเลขในวงเล็บแสดงจํานวนสายพันธุของแบคทีเรียในแตละกลุม ARDRA 

ไฟลัม จีนัส จํานวนสายพันธุ กลุม ARDRA 

Proteobacteria Acidovorax 5 14 (3), 17 (2) 

 Acinetobacter 2 21 (1), 25 (1) 

 Aquabacter 1 18 (1) 

 Azospirillum 4 6 (4) 

 Bosea 3 4 (3) 

 Burkholderia 1 23 (1) 

 Dyella 5 8 (5) 

 Enterobacter 11 19 (11) 

 Novosphingobium 1 3 (1) 

 Pantoea 1 27 (1) 

 Pseudoduganella 1 24 (1) 

 Pseudomonas 10 13 (2), 22 (3), 28 (2), 29 (3) 

 Rhizobium 1 7 (1) 

 Sphingobium 1  5 (1) 

 Sphingomonas 11 10 (10), 32 (1) 

 Starkeya 2 9 (2) 

 Xanthobacter 2 16 (2) 

Actinobacteria Brevibacterium 3 1 (3) 

 Microbacterium 15 2 (2), 11 (12), 32 (1) 

 Micrococcus 1 12 (1) 

 Mycobacterium 3 11 (3) 

 Williamsia 4 15 (4) 

Firmicutes Bacillus 3 20 (2), 31 (1) 

Bacteroidetes Chryseobacterium 1 30 (1) 

 Flavobacterium 1 26 (1) 
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รูปที่ 1. อัตราสวนระหวางน้ําหนักแหงของลําตนขาวที่เล้ียงรวมกับแบคทีเรียสายพันธุตางๆ 5 สายพันธุกับคาเฉล่ียของกลุม
ควบคุมและมีคามากกวา 1.5 ตัวอักษรภาษาอังกฤษที่แตกตางกันแสดงถึงความแตกตางอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ (p≤0.05) 
และแถบแสดงความผิดพลาดแสดงคาสวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (n=5) 
 

จากการนําแบคทีเรียท้ัง 5 สายพันธุท่ีสามารถเพ่ิมนํ้าหนักแหงของตนขาวมาทดสอบกิจกรรมการ

สงเสริมการเจริญเติบโตของพืช ไดแก การเพ่ิมการละลายของสารประกอบฟอสฟอรัส การสราง

สารประกอบ siderophore และการสรางฮอรโมนพืช IAA ผลการทดสอบแสดงใหเห็นวาแบคทีเรีย 

Microbacterium sp. 409 และ Enterobacter sp. 903 แสดงกิจกรรมการละลายสารประกอบ

ฟอสฟอรัสท่ีไมละลายนํ้า และการสรางฮอรโมนพืช IAA ในขณะท่ีแบคทีเรีย Williamsia sp. 618 แสดง

กิจกรรมการสราง siderophore และแบคทีเรีย Sphingomonas sp. 710 แสดงกิจกรรมการสังเคราะห

ฮอรโมน IAA เพียงอยางเดียว สวนแบคทีเรีย Mycobacterium sp. 713 ไมแสดงกิจกรรมใดๆ (ตารางท่ี 2)  
 

ตารางที่ 2. กิจกรรมสงเสริมการเจริญเติบโตของแบคทีเรียสายพันธุที่สามารถเพิ่มน้ําหนักแหงของตนขาว 

แบคทีเรีย การละลายสารประกอบ

ฟอสฟอรัส 

การสราง 

 siderophore 

การสรางฮอรโมน 

IAA 

Microbacterium sp. 409 + − + 

Williamsia sp. 618 − + − 

Sphingomonas sp. 710 − − + 

Mycobacterium sp. 713 − − − 

Enterobacter sp. 903 + − + 

 

ผลการทดลอง น้ีสอดคล อ ง กับรายงาน ท่ีผ านมา ท่ีแสดง ให เ ห็นว าแบคที เ รี ย ในส กุล 

Microbacterium, Enterobacter และ Sphingomonas ท่ีสามารถเพ่ิมการละลายของสารประกอบ
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ฟอสฟอรัส สราง siderophore สรางฮอรโมน IAA ได [27-31] อยางไรก็ดีการสืบคนฐานขอมูลไมพบวามี

รายงานเก่ียวกับการสรางสาร siderophore โดยแบคทีเรียในสกุล Williamsia ฟอสฟอรัสและเหล็กเปนแร

ธาตุอาหารหลักและแรธาตุอาหารรองสําหรับพืชตามลําดับ แรธาตุท้ังสองชนิดมีความสําคัญตอการ

เจริญเติบโตและพัฒนาในสวนตางๆ ของพืช อยางไรก็ดีฟอสฟอรัสและเหล็กภายในดินมักจะอยูในรูปของ

สารประกอบท่ีละลายนํ้าไดนอยหรือไมละลายนํ้าดวยเหตุน้ีจึงสงผลใหพืชไมสามารถนําแรธาตุดังกลาวไป

ใชไดอยางมีประสิทธิภาพ [9,32]   การใชแบคทีเรียท่ีสามารถเพ่ิมการละลายของสารประกอบฟอสฟอรัส

และเหล็กท่ีไมละลายนํ้าจึงเปนกลไกทางตรงกลไกหน่ึงในการเพ่ิมปริมาณแรธาตุใหกับพืช [8-9] การ

สังเคราะหฮอรโมน IAA โดยแบคทีเรียเปนอีกกลไกหน่ึงท่ีแบคทีเรียใชในการสงเสริมการเจริญเติบโตของพืช 

เน่ืองจากฮอรโมนดังกลาวมีความจําเปนตอกระบวนการเจริญเตบิโตและพัฒนาของเซลลและอวัยวะตางของ

พืช [9,33] ผลการทดลองน้ีสอดคลองกับงานวิจัยอ่ืนๆ ท่ีพบการสงเสริมการเจริญเติบโตของตนขาวโดยเช้ือ

แบคทีเรียท่ีแสดงกิจกรรมการละลายสารประกอบฟอสฟอรัสท่ีไมละลายนํ้า ตนขาวท่ีไดรับเช้ือดังกลาวมี

ผลผลิตเพ่ิมข้ึน 14-26 เปอรเซนตเมื่อเทียบกับกลุมควบคุมท่ีไมไดรับเช้ือ [7] นอกจากน้ี ยังมีการทดสอบผล

ของแบคทีเรียท่ีสรางสาร siderophore ตอการเจริญเติบโตของตนถ่ัวเขียวท่ีขาดธาตุเหล็กท่ีแสดงใหเห็นวา

การใสแบคทีเรียดังกลาวใหกับพืชชวยลดอาการขาดธาตุเหล็กของพืชได [34] และการใสเช้ือแบคทีเรียท่ี

สรางฮอรโมน IAA ลงไปในพืชสามารถกระตุนการสรางรากแขนงของพืชซึ่งสงผลใหตนพืชสามารถลําเลียง

นํ้าและแรธาตุจากดินไดดีข้ึนตลอดจนมีการเจริญเติบโตท่ีสูงกวากลุมควบคุมท่ีไมไดรับเช้ือแบคทีเรีย [33] 
 

3.3 การทดสอบการยับย้ังเชื้อกอโรค X. oryzae และ P. grisea 

  จากการนําเช้ือแบคทีเรีย epiphyte ทุกสายพันธุมาทดสอบความสามารถในการสรางสารยับยั้งการ

เจริญเติบโตของเช้ือแบคทีเรีย X. oryzae ท่ีกอโรคขอบใบแหงและเช้ือรา P. grisea ท่ีกอโรคไหมในขาว

พบวาไมมีแบคทีเรีย epiphyte สายพันธุใดเลยท่ีสามารถยับยั้งการเจริญของเช้ือ X. oryzae แตมีเช้ือ

แบคทีเรีย 4 สายพันธุท่ีสามารถยับยั้งการเจริญของเช้ือ P. grisea ได โดยมีเช้ือตางๆ ดังน้ี Sphingobium 

sp. 704, Acidovorax sp. 727, Acidovorax sp. 801 และ Microbacterium sp. 809 การยับยั้งการ

เจริญของเช้ือราสามารถสังเกตไดจากการเกิดบริเวณยับยั้ง (inhibition zone) ระหวางเช้ือแบคทีเรียและ

เ ช้ือราเปรียบเทียบกับจานเลี้ยงเ ช้ือควบคุม ท่ีไม ใสแบคทีเรียและจานเลี้ยงเ ช้ือ ท่ีใสแบคทีเรีย 

Mycobacterium sp. 713 ท่ีไมแสดงการยับยั้งการเจริญของเช้ือรา (รูปท่ี 2)  

มีรายงานพบวาแบคทีเรียบางสายพันธุในสกุล Sphingobium, Acidovorax และ 

Microbacterium มีความสามารถในการยับยั้งการเกิดโรคพืชได ตัวอยางเชน แบคทีเรีย Sphingobium 

mellinum สายพันธุ CA16 สามารถควบคุมการเจริญเติบโตของเช้ือแบคทีเรียท่ีกอโรค corky root ใน

ผักกาดได [35] ในขณะท่ีแบคทีเรีย Acidovorax avenae subsp. avenae ซึ่งแยกมาจากเมล็ดแตงโม

สามารถยับยั้งการเขาบุกรุกของเช้ือโรค Acidovorax avenae subsp. citrulli ได [36]  และแบคทีเรีย
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สายพันธุหน่ึงในสกุล  Microbacterium ท่ีแยกไดจากเมล็ดขาวมีความสามารถในการยับยั้งเช้ือรา 

Rhizoctonia solani ท่ีกอโรคในขาว [37] กลไกหน่ึงท่ีแบคทีเรียใชในการยับยั้งการเจริญเติบโตของเช้ือกอ

โรคคือการสราง siderophore ข้ึนมาเพ่ือชวยในการแขงขันดูดซับธาตุเหล็กกับเช้ือกอโรค ทําใหเช้ือกอโรค

ไดรับธาตุเหล็กไมเพียงพอตอความตองการและไมสามารถเจริญเติบโตได [9] อยางไรก็ดีเมื่อตรวจสอบผล

การสรางสาร siderophore ของเช้ือท่ีใหผลบวกในการทดลองน้ีพบวาไมมีแบคทีเรียสายพันธุใดท่ีแสดง

กิจกรรมการสราง siderophore ดังน้ันแลวจึงมีความเปนไปไดวาแบคทีเรียเหลาน้ีใชกลไกอ่ืนๆ ในการ

ยับยั้งการเจริญเติบโตของเช้ือรา P. grisea กลไกอ่ืนๆ ท่ีแบคทีเรียใชในการยับยั้งการเจริญเติบโตของเช้ือ

กอโรคไดแก การสรางสารปฏิชีวนะเชน แบคทีเรียในสกุล Pseudomonas หลายสายพันธุสามารถสราง

สารปฏิชีวนะท่ีถูกจัดอยูในกลุมตางๆ ไดหลายกลุม ตัวอยางเชน phloroglucinols, phenazines, 

pyoluterorin, pyrrolnitrin และ lipopeptides เปนตน [38] และการสรางเอนไซมท่ีทําลายโครงสราง

ของเช้ือกอโรค ตัวอยางเชน เอนไซม beta-1,3 glucanase, protease และ lipase ท่ีสามารถทําลาย

องคประกอบของผนังเซลลของเช้ือราท่ีกอโรคได [9] เปนตน 
 

 

รูปที่ 2. ผลการทดสอบการยับยั้งการเจริญเติบโตของเชื้อรา Pyricularia grisea โดยแบคทีเรีย Sphingobium sp. 704 (ก), 
Acidovorax sp. 727 (ข), Acidovorax sp. 801 (ค) และ Microbacterium sp. 809 (ง) เทียบกับจานควบคุมที่ไมใสเชื้อ
แบคทีเรีย (จ) และจานที่ใสแบคทีเรีย Mycobacterium sp. 713 (ฉ) ซ่ึงไมแสดงการยับยั้งการเจริญเติบโตของเชื้อรา 
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4. สรุปผลการทดลอง 
 การศึกษาการสงเสริมการเจริญของขาวโดยแบคทีเรีย epiphyte พบวาแบคทีเรียท่ีคัดแยกไดจัดอยู

ในไฟลัม Proteobacteria, Actinobacteria, Firmicutes และ Bacteroidetes และมีแบคทีเรีย 5 สาย

พันธุไดแก Microbacterium sp. 409, Williamsia sp. 618, Sphingomonas sp. 710, 

Mycobacterium sp. 713 และ Enterobacter sp. 903 ท่ีชวยเพ่ิมนํ้าหนักแหงลําตนของขาวไดเกินกวา 

1.5 เทาเมื่อเทียบกับกลุมควบคุม โดยแบคทีเรียเหลาน้ียกเวน Mycobacterium sp. 713 แสดงกิจกรรม

การสงเสริมการเจริญของพืชท่ีทดสอบอยางนอย 1 กิจกรรม นอกจากน้ียังพบวาแบคทีเรีย Sphingobium 

sp. 704, Acidovorax sp. 727, Acidovorax sp. 801 และ Microbacterium sp. 809 แสดง

ความสามารถในการยับยั้งการเจริญของเช้ือรา P. grisea ซึ่งเปนสาเหตุของโรคใบไหมในขาวได 
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