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บทคดัย่อ 

 

ช่ือโครงงานวจิยั การผลิตปุ๋ยอินทรีย์ชีวภาพของเกษตรกรในจังหวดัพัทลุง และการ

คดัเลือกสายพนัธ์ุจุลินทรียจ์ากปุ๋ยอินทรียชี์วภาพทอ้งถ่ินท่ีมีประสิทธิภาพ

สูงสาํหรับพฒันาเป็นหวัเช้ือเพื่อการผลิตปุ๋ย 
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production 
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จากการศึกษารูปแบบสารพนัธุกรรมของกลุ่มแบคทีเรียและอาร์เคียดว้ยเทคนิค DGGE ใน

ปุ๋ยอินทรียชี์วภาพ 15 ตวัอย่าง สามารถแบ่งปุ๋ยตวัอยา่งตามความเหมือนของโครงสร้างประชากร

แบคทีเรียได ้3 กลุ่ม กลุ่มท่ี 1 เด่นดว้ยแบคทีเรียกลุ่ม Betaproteobacteria Bacillus และ Clostridium 

กลุ่มท่ี 2 เด่นดว้ย Thiorhodococcus Clostridium Betaproteobacteria และ Gammaproteobacteria 

กลุ่มท่ี 3 เด่นดว้ย  Actinobacteria Bacillus และ Clostridium จากโครงสร้างของประชากรอาร์เคีย 

สามารถแบ่งตวัอยา่งปุ๋ยออกเป็น 3 กลุ่มเช่นกนั คือกลุ่มท่ี 1 เด่นดว้ยอาร์เคียกลุ่ม Thermoprotei กลุ่ม

ท่ี 2 เด่น Halobacteria Thermoprotei และ Methanomicrobia กลุ่มท่ี 3 เด่นด้วย Methanomicrobia 

และ Thermoprotei และพบว่าโครงสร้างประชากรของจุลินทรียใ์นปุ๋ยหมกัไม่มีความสัมพนัธ์กบั

ชนิดของหวัเช้ือท่ีใชใ้นการผลิต จากการคดัแยกแอคติโนมยัสีทและ Bacillus sp. จากตวัอยา่งโดย

การเพาะเล้ียงบนอาหารในห้องปฏิบติัการ เพื่อคดัเลือกสายพนัธ์ุท่ีสามารถสร้างไฮโดรไลติกเอน

ไซม ์(เซลลูเลส โปรติเอส อะไมเลส และไลเปส) และสามารถยบัย ั้งการเจริญของเช้ือราก่อโรคพืช 

ไดแ้ก่ Fusarium sp. Alternaria sp. Curvularia sp. และ Colletotrichum gloeosporioides  สามารถ

คดัเลือกแอคติโนมยัสีทท่ีสร้างเอนไซมโ์ปรเติเอส ไลเปส เซลลูเลส และอะไมเลสได ้จาํนวน 200, 

98, 173 และ 81 ไอโซเลท ตามลาํดบั และไอโซเลทท่ีสามารถยบัย ั้งการเจริญของเช้ือราไดจ้าํนวน 

209 ไอโซเลท และสามารถคดัเลือก Bacillus sp. ท่ีสร้างเอนไซม์โปรเติเอส ไลเปส เซลลูเลส 

และอะไมเลสได ้จาํนวน 130, 15, 160 และ 22 ไอโซเลท ตามลาํดบั และไอโซเลทท่ีสามารถยบัย ั้ง
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การเจริญของเช้ือราทดสอบไดจ้าํนวน 38 ไอโซเลท ซ่ึงไอโซเลทท่ีถูกคดัเลือกจะรวบรวมไวเ้พื่อ

พฒันาเป็นหวัเช้ือในการผลิตปุ๋ยอินทรียชี์วภาพต่อไป 
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Abstract 

 

 Microbial communities of the fifteen different bio-organic fertilizers in Phatthalung 

Province were analyzed by denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE). DGGE results 

showed three different types of bacterial community structure. First group were dominated by 

Betaproteobacteria, Bacillus and Clostridium, second dominated by Thiorhodococcus, 

Clostridium, Betaproteobacteria and Gammaproteobacteria and third dominated by 

Actinobacteria, Bacillus and Clostridium. DGGE results also showed three different types of 

archaeal community structure. First group were dominated by Thermoprotei, second dominated 

by Halobacteria, Thermoprotei and Methanomicrobia and third group dominated by 

Methanomicrobia and Thermoprotei. Microbial community structure did not have relationship 

with the inocula used in compost processing. In this study, actinomycetes and Bacillus spp. were 

isolated and tested for extracellular hydrolytic enzyme (cellulase, amylase, protease and lipase) 

production and antifugal activity against 4 plant pathogenic fungi such as Fusarium sp. Alternaria 

sp. Curvularia sp. and Colletotrichum gloeosporioides.  The results showed that 200, 98, 173, and 

81 actinomycete isolates were positive for protease, lipase, cellulase and amylase production, 

respectively,  and 209 isolates showed antifungal activity against pathogenic fungi.  Moreover, 

130, 15, 160 and 22 Bacillus spp. isolates were positive for protease, lipase, cellulase and amylase 

production, respectively, and 38 isolates showed antifungal activity against plant pathogenic 

fungi.  All these isolates were selected for the development of seed inocula used in bio-organic 

composting process and kept for further study. 
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