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ความหลากหลายและโครงสร�างประชากรของจุลินทรีย�ในพ้ืนท่ีพรุจังหวัดนราธิวาส 

 

ศวพร ศุภผล*, กรรณิการ� สัจจาพันธ�*, พิทยากร ลิ่มทอง**และสุชาดา โภชาดม 

ศูนย�ศึกษาการพัฒนาพิกุลทองฯ สำนักงานพัฒนาท่ีดินเขต 12 กรมพัฒนาท่ีดิน จังหวัดสงขลา 
 

บทคัดย%อ 

 การศึกษาความหลากหลายและโครงสร/างประชากรของจุลินทรีย�ในพื ้นที ่พรุจังหวัดนราธิวาส 

ดำเนินการในป4 พ.ศ. 2554 โดยเก็บตัวอย:างดินอินทรีย�บริเวณพื้นที่พรุ จังหวัดนราธิวาส จำนวน 8 จุด ดังนี้ 

จุดที่ 1 ดินบริเวณรากต/นมะฮังใหญ: บริเวณศูนย�วิจัยและศึกษาธรรมชาติป>าพรุสิรินธร จุดที่ 2 ดินบริเวณราก

ต/นตังหนใบใหญ:หน/าหอคอย บริเวณศูนย�วิจัยและศึกษาธรรมชาติป>าพรุสิรินธร จุดท่ี 3 ดินบริเวณรากต/นมะฮัง

เล็ก บริเวณศูนย�วิจัยและศึกษาธรรมชาติป>าพรุสิรินธร จุดที่ 4 ดินกลางพรุโต@ะแดง บริเวณราก จุดที่ 5 ดิน

กลางพรุโต@ะแดง ลึก 0-20 เซนติเมตร จุดที่ 6 ดินกลางพรุโต@ะแดง ลึก 20-50 เซนติเมตร จุดที่ 7 ดินกลางพรุ

โต@ะแดง ลึก 50-70 เซนติเมตร และจุดท่ี 8 ดินกลางพรุโต@ะแดง ลึก 70-100 เซนติเมตร นำตัวอย:างท่ีได/ไปสกัด

ดีเอ็นเอ จากนั้นทำการเพิ่มปริมาณในส:วนของ 16S rDNA และโคลนชิ้นส:วนดีเอ็นเอบริเวณ 16S rDNA ของ

แบคทีเรียจากตัวอย:างดินที่เพิ่มปริมาณได/ด/วยเทคนิค PCR คัดเลือก Operational taxonomic unit (OTU) 

ท่ีแตกต:างในแต:ละตัวอย:างดินไปหาลำดับเบสของ 16S rDNA พบว:า ความหลากหลายของจุลินทรีย�ในตัวอย:าง

ดินท้ัง 8 จุด มี OTU ของจุลินทรีย�ในดินบริเวณรากต/นไม/มีความหลากหลายมากกว:าจุลินทรีย�ในดินพรุโต@ะแดง 

เปรียบเทียบลำดับเบสที่ได/กับลำดับเบสในฐานข/อมูลสากล พบว:า บริเวณ 16S rDNA ที่มาจากจุลินทรีย�จาก

ดินบริเวณรากต/นมะฮังใหญ: 1E-21 มีความเหมือนกับ Methylobacterium persicinum 002-165 (97%) 

และ E-79 มีความเหมือนกับ Escherichia fergusonii ATCC 35496 (97%) ส:วนตัวอย:างดินบริเวณรากต/น

ต ั งหน ใบ ใหญ : หน / า หอคอย  พบว : า  2E-1, 2E-7, 2E-14, 2E-20, และ  2E-36 ม ี ค ว าม เหม ื อ น กับ 

Methylobacterium aerolatum 5413S-11 (96-98%) และตัวอย:างดินบริเวณรากต/นมะฮังเล็ก พบว:า 3E-

5 มีความเหมือนกับ Shigella sonnei CECT 4887 (97%) ผลการระบุชนิดแบคทีเรียของ OTU ในตัวอย:าง

ดิน พบว:า ดินบริเวณรากต/นมะฮังใหญ:มีความหลากหลายของจุลินทรีย�มากที่สุดและพบ OTU ที่มีความ

เหมือนกับแบคทีเรียในสกุล Methylobacterium ในทุกตัวอย:างดิน Methylobacterium spp. แบคทีเรีย

สกุลนี้เปeน aerobic facultive methylotropical bacteria การพบแบคทีเรียสกุลนี้ในตัวอย:างดินทั้ง 3 จุด 

แสดงให/เห็นว:าแบคทีเรียในสกุลนี้เปeน dominant species  
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คำสำคัญ: จุลินทรีย� พ้ืนท่ีพรุ 

 

 

* ภาควิชาปฐพีวิทยา คณะเกษตร มหาลัยเกษตรศาสตร� 

** ผู/เช่ียวชาญด/านอนุรักษ�ดินและน้ำ กรมพัฒนาท่ีดิน กระทรวงเกษตรและสหกรณ� 

หลักการและเหตุผล 

จากการท่ีสมเด็จพระเทพรัตนราชสุดาฯ สยามบรมราชกุมารี เสด็จติดตามผลการดำเนินงาน
โครงการการศึกษาการใช/เชื ้อจุลินทรีย� ในพื้นที่ดินเปรี้ยวจัดท่ีคัดแยกได/จากแปลงโครงการแกล/งดินเพ่ือ
นำไปใช/ประโยชน�ในการปลูกข/าวและข/าวโพดหวานภายในแปลงศึกษาทดลอง วิจัย ศูนย�ศึกษาการพัฒนาพิกุล
ทองฯ เมื่อวันที่ 13 มกราคม 2554 พบว:า จุลินทรีย�ที่คัดแยกได/จากแปลงแกล/งดิน มีจุลินทรีย�บางชนิดมี
ประสิทธิภาพในการละลายฟอสฟอรัสและมีความสามารถในการย:อยสลายเซลลูโลส แต:ชนิดของเชื้อจุลินทรีย�
มีความหลากหลายไม:มากนัก จึงทรงมีพระราชดำริ กับเลขาธิการสำนักงาน กปร. ผู/อำนวยการศูนย�ศึกษาการ
พัฒนาพิกุลทองฯ และผู/ทรงคุณวุฒิ ความว:า “...ควรทำเปeนการศึกษาจุลินทรีย�ในพื้นที่ดินพรุ ในพื้นที่ที่ยังไม:
ถูกทำลาย เพื่อหาชนิดของจุลินทรีย�ชนิดใหม:ๆ...” ศูนย�ศึกษาการพัฒนาพิกุลทองฯ จึงดำเนินการสนอง
พระราชดำริ โดยทำการศึกษาความหลากหลายของจุลินทรีย�ในพ้ืนท่ีพรุ โดยวิธีชีวโมเลกุลโดยไม:เพาะเลี้ยงเชื้อ 
เพ่ือนำข/อมูลพ้ืนฐานด/านความหลากหลายและชนิดของจุลินทรีย�ท่ีอาศัยในพ้ืนท่ีดินพรุ มาวิเคราะห�ถึงกิจกรรม
ของจุลินทรีย�และระบุกลุ:มของจุลินทรีย�ท่ีมีศักยภาพทางด/านการเกษตร อุตสาหกรรมและด/านการแพทย� เพ่ือ
การศึกษาต:อยอดและนำมาใช/ประโยชน�ต:อไป 

 

อุปกรณ�และวิธีการ 
1. อุปกรณ� 

 1.1 อุปกรณ�ในการเก็บตัวอย:างดิน 

 1.2 เครื่องมือในการสกัดดีเอ็นเอ 

  1) เครื่องเซนตริฟrว (Centrifuge) 

  2) เครื่อง Thermal Cycler 

  3) เครื่อง Gel Electrophoresis 

 1.3 สารเคมีท่ีจำเปeนในการคัดแยกเชื้อการสกัดดีเอ็นเอ 

2. วิธีการ 

 2.1 การเก็บตัวอย:างดิน 
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เก็บตัวอย:างดินอินทรีย�บริเวณพื้นที่พรุ จังหวัดนราธิวาส จำนวน 8 จุด ดังนี้ จุดที่ 1 ดินบริเวณ

รากต/นมะฮังใหญ: บริเวณศูนย�วิจัยและศึกษาธรรมชาติป>าพรุสิรินธร จุดที่ 2 ดินบริเวณรากต/นตังหนใบใหญ:

หน/าหอคอย บริเวณศูนย�วิจัยและศึกษาธรรมชาติป>าพรุสิรินธร จุดที่ 3 ดินบริเวณรากต/นมะฮังเล็ก บริเวณ

ศูนย�วิจัยและศึกษาธรรมชาติป>าพรุสิรินธร จุดท่ี 4 ดินกลางพรุโต@ะแดง บริเวณราก จุดท่ี 5 ดินกลางพรุโต@ะแดง 

ลึก0-20 เซนติเมตร จุดท่ี 6 ดินกลางพรุโต@ะแดง ลึก 20-50 เซนติเมตร จุดท่ี 7 ดินกลางพรุโต@ะแดง ลึก 50-70 

เซนติเมตร และจุดท่ี 8 ดอนกลางพรุโต@ะแดง ลึก 70-100 เซนติเมตร  

 2.2 การศึกษาความหลากหลายและระบุชนิดของจุลินทรีย�ด/วยวิธีชวีโมเลกุลโดยไม:เพาะเลี้ยงเชื้อ 

สกัดดีเอ็นเอจากตัวอย:างดินด/วยวิธีของ Zhou และคณะ (1996) และนำตัวอย:างดีเอ็นเอที่สกัด

ได/มาตรวจสอบคุณภาพด/วยวิธ ี agarose gel electrophoresis และด/วยวิธ ีการวัดค:าการดูดกลืนแสง

อัลตราไวโอเลต (spectrophotometer method) ที่ความยาวคลื่น 260 และ 280 นาโนเมตร ด/วยเครื่อง 

Spectrophotometer จากนั้นนำค:า A260 และ A280 มาคำนวณหาปริมาณ (A260 = 1.0 = 50 ไมโครกรัมของดี

เอ็นเอสายคู:/มิลลิลิตร) และหาความบริสุทธิ์ (A260 และ A280 ) จากนั้นทำการเพิ่มปริมาณในส:วนของ 16S 

rDNA โดยใช/ไพรเมอร� EUB27 (5’-ATTGGATCCGTTTGAGC(A/C)TGGCTGAG-3’) เปeน forward primer 

และ 1392RH (5’CGGAAG CTTACGGGCGGTGTGT(A/G)C-3’) เปeน reversed primer ด/วยเทคนิค PCR 

และโคลนชิ้นส:วนดีเอ็นเอบริเวณ 16S rDNA ของแบคทีเรียจากตัวอย:างดินที่เพิ่มปริมาณได/ด/วยเทคนิค PCR 

เข/ากับเวคเตอร� pGEM- Teasy vector และชักนำรีคอมบีแนนต�พลาสมิดที่เกิดขึ้นเข/าสู:เซลล�เจ/าบ/าน E.coli 

JM109 ตรวจสอบรูปแบบของส:วนของดีเอ็นเอบริเวณ 16S rDNA ท่ีสอดแทรกอยู:โดยการทำ PCR-RFLP ด/วย

เอนไซม�ตัดจำเพาะ Hhal และ HaeIII เพ่ือดูรูปแบบท่ีเกิดข้ึน จากนั้นคัดเลือก Operational taxonomic unit 

(OTU) ทีแตกต:างในแต:ละตัวอย:างดินไปหาลำดับเบสของ 16S rDNA และเปรียบเทียบลำดับเบสท่ีได/กับลำดับ

เ บ ส ใ น ฐ า น ข / อ ม ู ล ส า ก ล จ า ก  National Center for Biotechnology Information (NCBI, 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/) โดยใช/โปรแกรม Nucleotide Blast (Altschul et al, 1997) เพ่ือ

ระบุชนิดและสร/าง phylogenetic tree โดยใช/ neighbor-joining method (Saitou and Nel, 1987) เพ่ือ

หาความสัมพันธ�ทางพันธุกรรมของจุลินทรีย�จากตัวอย:างดิน 

 

ผลการศึกษาและวิจารณ� 

1. การสกัดและเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ 

จากการนำตัวอย:างดินจากบริเวณพื้นที่พรุ จังหวัดนราธิวาส มาสกัดดีเอ็นเอจากตัวอย:างดินด/วยวิธี
ของ Zhou และคณะ (1996) พบว:าดีเอ็นเอที่สกัดได/มีปริมาณและคุณภาพ มีการฉีกขาดน/อย และจะเห็นว:า
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ปริมาณของดีเอ็นเอของจุลินทรีย�จากดินที่สกัดได/ลดลงตามระดับความลึก ชี้ให/เห็นว:าจุลินทรีย�ในดินนั้นมี
ปริมาณน/อยลงตามลำดับความลึกของดินเช:นกัน 

การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอในส:วนของ 16S rDNA ด/วยเทคนิค PCR เม่ือนำดีเอ็นเอท่ีสกัดได/มาใช/เปeนดี
เอ็นเอต/นแบบเพื่อเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในส:วนของ 16S rDNA พบว:าดีเอ็นเอต/นแบบที่สกัดด/วยวิธี Zhou และ
คณะ (1996) ไม:สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในส:วนของ 16S rDNA ได/ทุกตัวอย:างแสดงให/เห็นว:า ดีเอ็นเอท่ี
สกัดได/ มีสารยับยั้งการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด/วยปฏิกิริยา PCR ปนเป��อนอยู: แต:เม่ือนำดีเอ็นเอท่ีสกัดด/วยวิธีของ 
Zhou และคณะ (1996) ไปทำให/มีความบริสุทธิ์ด/วยวิธีอะกาโรสเจลอิเลคโตรโฟริซิสและสกัดดีเอ็นเอที่อยู:

ในอะกาโรสด/วย QIAquick Gel Extraction Kit (Qiagen, Germany) พบว:าดีเอ็นเอมีความบริสุทธิ์มากข้ึน 
สามารถใช/เปeนดีเอ็นเอต/นแบบในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอได/ดี และเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอส:วนของ 16S rDNA ได/
ทุกตัวอย:าง  

การโคลนยีนในส:วนของ 16S rDNA จากการศึกษาความหลากหลายของจุลินทรีย�ในตัวอย:างดินจาก
บริเวณพ้ืนท่ีพรุ จังหวัดนราธิวาส จำนวน 8 จุด คือ จุดท่ี 1 ดินบริเวณรากต/นมะฮังใหญ: จุดท่ี 2 บริเวณรากต/น
ตังหนใบใหญ:หน/าหอคอย จุดท่ี 3 ดินบริเวณรากต/นมะฮังเล็ก จุดท่ี 4 ดินกลางพรุโต@ะแดง บริเวณราก จุดท่ี 5 
ดินกลางพรุโต@ะแดงลึก 0-20 ซม. จุดที่ 6 ดินกลางพรุโต@ะแดงลึก 20-50 ซม. จุดที่ 7 ดินกลางพรุโต@ะแดง ลึก 
50-70 ซม. และจุดท่ี 8 ดินกลางพรุโต@ะแดง ลึก 70-100 ซม. ได/โคลนดีเอ็นเอขนาดประมาณ 1.4 กิโลเบสท่ีได/
จากปฏิกิริยาการเพิ่มปริมาณในส:วนของ 16S rDNA ซึ่งใช/ดีเอ็นเอที่สกัดตามวิธีของ Zhou และคณะ (1996) 
เปeนดีเอ็นเอต/นแบบ เข/ากับเวคเตอร� pGEM-Teasy และ RBC ชักนำเข/าสู: E.coli JM109 จากนั้นคัดเลือกท
รานส�ฟอร�มแมนต�ที่มีรีคอมบีแนนต�พลาสมิด (recombinant plasmid) ซึ่งมีส:วนของ 16S rDNA สอดแทรก
อยู:ท้ังสิ้น 339 โคลน และตรวจสอบรูปแบบของส:วนของดีเอ็นเอบริเวณ 16S rDNA ท่ีสอดแทรกอยู:โดยการทำ 
PCR-RFLP เพื่อดูรูปแบบที่เกิดขึ้นด/วยเอนไซม�ตัดจำเพาะ Hhal และ HaeIII จากรูปแบบดีเอ็นเอที่เกิดข้ึน
พบว:า OTU ของจุลินทรีย�ในดินบริเวณรากต/นไม/มีความหลากหลายมากกว:าจุลินทรีย�ในดินกลางพรุโต@ะแดง 
จากนั้นคัดเลือกรีคอมบีแนนต�ที่แตกต:างกันในแต:ละตัวอย:างดินเพื่อนำไปหาลำดับเบสของ 16S rDNA และ
เปรียบเทียบลำดับเบสท่ีได/กับลำดับเบสในฐานข/อมูลสากล ซ่ึงขณะนี้สามารถระบุชนิดและหาความสัมพันธ�ทาง
พันธุกรรมของจุลินทรีย�จากตัวอย:างดินในส:วนของดินบริเวณรากต/นไม/ คือตัวอย:างที่ 1-3 ส:วนตัวอย:างดิน
กลางพรุโต@ะแดงอยู:ในระหว:างการดำเนินการ 
2. การศึกษาความหลากหลายของจุลินทรีย� 

จากการคัดเลือก OUT แตกต:างกันในแต:ละตัวอย:างดินนำไปหาลำดับเบสของ 16S rDNA และ
เปรียบเทียบลำดับเบสที่ได/กับลำดับเบสในฐานข/อมูลสากล พบว:า บริเวณ 16S rDNA ที่มาจากจุลินทรีย�จาก
ดินบริเวณรากต/นมะฮังใหญ: โดย 1E-2 มีความเหมือน (homology) กับ Rhodoblastus sphagnicola RS 
(91%) 1E-6 ม ีความเหมือนกับ Methylosinus trichosporium OB3b (93%) 1E-20 มีความเหมือนกับ 
Acidobacterium capsulatum ATCC 51196 (81%) ส :วน 1E-10, 1E-23, 1E-24, 1E-30, 1E-37, 1E-40, 
1E-46, 1E-48, 1E-65, และ  1E-806 ม ี ค ว าม เหม ื อนก ั บ  Methylobacterium aerolatum 5413S-11 
(94.99%) 1E-21 มีความเหมือนกับ Methylobacterium persicinum 002-165 (97%)   
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ตัวอย:างดินบริเวณรากต/นตังหนใบใหญ:หน/าหอคอย พบว:า 2E-1, 2E-7, 2E-14, 2E-20, และ 2E-36 
มีความเหมือนกับ Methylobacterium aerolatum 5413S-11 (96-98%) 2E-19, และ 2E-21 มีความ
เหมือนกับ Pirellula staleyi DSM 6068 (89-87%) 2E-5 มีความเหมือนกับ Escherichia fergusonii ATCC 
35469 (96%) และ 2E-13 มีความเหมือนกับ lamia majanohamensis NBRC 102561 (89%) 

ตัวอย:างดินบริเวณรากต/นมะฮังเล็ก พบว:า 3E-5 มีความเหมือนกับ Shigella sonnei CECT 4887 
(97%) 3E-16 มีความเหมือนกับ Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655 (96%) และ 3E-10, 3E-14, 
3E-18, 3E-20, 3E-27, 3E-28, 3E-29 และ 3E-36 มีความเหม ือนก ับ Methylobacterium aerolatum 
5413S-11 (94-99%) 

จากผลการระบุชนิดแบคทีเรียของ OTU ในตัวอย:างดิน พบว:า ดินบริเวณรากต/นมะฮังใหญ:มีความ
หลากหลายของจุลินทรีย�มากที่สุดและพบ OTU ที่มีความเหมือนกับแบคทีเรียในสกุล Methylobacterium 
ในทุกตัวอย:างดิน Methylobacterium spp. เปeนแบคทีเรียที่พบมากบนพืชทั้งที่เปeนอิพิไฟต�และเอนโดไฟต� 
แบคทีเรียสกุลนี ้เปeน aerobic facultive methylotropical bacteria ที ่ใช/สารประกอบที ่มีคาร�บอน 1 
อะตอม (มีเทน เมทานอล) หรือมากกว:า 1 อะตอม [อะซิเตท เอทานอล เอทิลลามิน (C2) ไพรูเวท (C3) ซัค
ซิเนท (C4)] เปeนแหล:งคาร�บอนและแหล:งพลังงาน Methylobacterium spp. สามารถสร/างสารที่กระตุ/นการ
เจริญของพืช เช:น ออกซิน ไซโตไคนิน วิตามินบี 12  ซ่ึงช:วยส:งเสริมการงอกของเมล็ด การเจริญเติบโตของราก 
และการเพิ่มผลผลิตของพืช และยังพบว:าแบคทีเรียกลุ:มนี้เปeนเอ็นโดไฟต�ยังกระตุ/นให/พืชต/านทานต:อเชื้อโรค
พืชได/ เช:น Methylobacterium sp. IMBG290 กระตุ/นระบบ antioxidant  ของมันฝรั่งทำให/ทนต:อการเข/า
ทำลายของ เช ื ้ อ  Pectobacterium atrosepticum (Ardanov, 2011) เป eนต /น  นอกจากน ี ้ ย ั งพบว: า 
Methylobacterium spp. สามารถย :อยสลายสารในกล ุ :ม polycyclic aromatic hydrocarbon เช:น 
phenanthrene, anthracene, fluoranthene, pyrene, benzo[a]pyrene, benzo[a]anthracene, and 
7,12-dimethylobacterium spp. ในตัวอย:างดินท้ัง 3 จุด แสดงให/เห็นว:าแบคทีเรียในสกุลนี้เปeน dominant 
species ดังนั้นจึงเปeนโอกาสดีที่จะแยกแบคทีเรียในสกุลนี้จากดินบริเวณพื้นที่พรุ จังหวัดนราธิวาส เพื่อให/ได/
เชื้อบริสุทธิ์และนำมาทดสอบศักยภาพในด/านต:างๆเพ่ือนำไปประยุกต�ใช/ต:อไป 

 

สรุป 

 1. การสกัดดีเอ็นเอ วิธีของ Zhou และคณะ (1996) พบว:าดีเอ็นเอท่ีสกัดได/มีปริมาณและคุณภาพ  

 2. การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอในส:วนของ 16S rDNA ด/วยเทคนิค PCR  ต/องมีการสกัดด/วยวิธีของ  Zhou 

และคณะ (1996) สามารถใช/เปeนดีเอ็นเอต/นแบบในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอได/ดี ให/มีความบริสุทธิ์ด/วยวิธีอะกา

โรสเจลอิเลคโตรโฟริซิสถึงจะสามารถเปeนดีเอ็นเอต/นแบบในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ 
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 3. การศึกษาความหลากหลายของจุลินทรีย�ในตัวอย:างดินบริเวณพ้ืนท่ีพรุ จังหวัดนราธิวาส จำนวน 8 

จุด พบว:า OTU ของจุลินทรีย�ในดินบริเวณรากต/นไม/มีความหลากหลายมากกว:าจุลินทรีย�ในดินกลางพรุโต@ะ

แดง  

 4. การคัดเลือก OUT แตกต:างกันในแต:ละตัวอย:างดินนำไปหาลำดับเบสของ 16S rDNA และ

เปรียบเทียบลำดับเบสที่ได/กับลำดับเบสในฐานข/อมูลสากล พบว:า บริเวณ 16S rDNA ที่มาจากจุลินทรีย�จาก

ดินบริเวณรากต/นมะฮังใหญ: 1E-21 มีความเหมือนกับ Methylobacterium persicinum 002-165 (97%) 

และ E-79 มีความเหมือนกับ Escherichia fergusonii ATCC 35496 (97%) ส:วนตัวอย:างดินบริเวณรากต/น

ต ั งหน ใบ ใหญ : หน / า หอคอย  พบว : า  2E-1, 2E-7, 2E-14, 2E-20, และ  2E-36 ม ี ค ว าม เหม ื อ น กับ 

Methylobacterium aerolatum 5413S-11 (96-98%) และตัวอย:างดินบริเวณรากต/นมะฮังเล็ก พบว:า 3E-

5 มีความเหมือนกับ Shigella sonnei CECT 4887 (97%) 

5. ผลการระบุชนิดแบคทีเรียของ OTU ในตัวอย:างดิน พบว:า ดินบริเวณรากต/นมะฮังใหญ:มีความ
หลากหลายของจุลินทรีย�มากที่สุดและพบ OTU ที่มีความเหมือนกับแบคทีเรียในสกุล Methylobacterium 
ในทุกตัวอย:างดิน Methylobacterium spp. แบคทีเรียสกุลนี ้เปeน aerobic facultive methylotropical 
bacteria การพบแบคทีเรียสกุลนี้ในตัวอย:างดินทั้ง 3 จุด แสดงให/เห็นว:าแบคทีเรียในสกุลนี้เปeน dominant 
species ดังนั้นจึงเปeนโอกาสดีท่ีจะแยกแบคทีเรียในสกุลนี้จากดินบริเวณพ้ืนท่ีพรุ จังหวัดนราธิวาส  
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