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บทคัดย่อ 
 

ผึ้งพนัธ์ุ (Apis mellifera L.) เป็นสายพนัธ์ุท่ีนิยมเล้ียงกนัทัว่โลก เป็นอาชีพทางการเกษตรท่ี
น่าสนใจ ส าหรับเกษตกรเป็นอยา่งมาก สร้างรายไดใ้หแ้ก่ประเทศ มูลค่าหลายร้อยลา้นบาทต่อปี แต่
ปัจจุบนัการเล้ียงผึ้ง ไดป้ระสบปัญหา การขาดแคลนแหล่งอาหารท่ีสมบูรณ์จากธรรมชาติ ส่งผลให้
เกิดการทิ้งรัง  ท าใหผ้ลผลิตท่ีไดจ้ากการเล้ียงผึ้งมีมูลค่านอ้ยเพื่อแกปั้ญหาดงักล่าวจึงไดท้  าการศึกษา
ติดตามการเปล่ียนแปลงของจุลินทรียข์องเกสรผึ้ง ท่ีอายตุ่างๆกนั: เร่ิมจากสัปดาห์ท่ี 0 (corbicular 
pollen) ถึงสัปดาห์ท่ี 1, 2, 3, 4, และ 6 เกสรท่ีผึ้งบ่มในรัง (bee bread) และน าผลการศึกษามา
ปรับปรุงพฒันาอาหารเสริมโปรตีนส าหรับผึ้ง โดยเทคนิค PCR-DGGE โดยการใชไ้พรเมอร์ 
968F/1401R ของยนี 16S rRNA และ ไพรเมอร์ NS1/Fung ของยนี 18S rRNA ร่วมกบัการเพาะเล้ียง
เช้ือจุลินทรียใ์นห้องปฎิบติัการโดยเทคนิค Spread plate บนอาหารเล้ียงเช้ือ Nutrient agar (NA) และ 
Dichloran rose bengal chloramphenicol agar (DRBC) จากการศึกษาพบวา่ตวัอยา่งเกสรผึ้งในรัง 
เป็นเกสรของไมยราบ  Mimosa pudica  พบจุลินทรียใ์นกลุ่มแบคทีเรียแกรมบวกท่ีสามารถสร้าง
เอนโดสปอร์ (gram positive endospore forming) และไม่สร้างเอนโดสปอร์ (gram positive non 
endospore forming) แบคทีเรียแกรมลบ (gram negative) เช้ือรา (fungal) ยสีต ์(yeast) โดยจุลินทรีย์
ท่ีพบมากไดแ้ก่ แบคทีเรียแกรมบวก 51.1%, เช้ือรา 45.2%, แบคทีเรียแกรมลบ 5.5 % และ ยสีต ์  
4.1 % ตามล าดบั และการศึกษาการเปรียบเทียบลายพิมพ ์ ดีเอน็เอ จากตวัอยา่งเกสรผึ้งในสัปดาห์ท่ี
ต่างๆกนั ไดรู้ปแบบของลายพิมพ ์ ดีเอน็เอ ท่ีมีความแตกต่างกนั จากการเปรียบเทียบล าดบัเบสท่ีได ้
กบัฐานขอ้มูล GenBank พบวา่มีความเหมือนกบัล าดบัเบสของ Zygosaccharomyces mellis 
AF339891 และ Cladosporium bruhnei  AY251096  เปอร์เซนตค์วามเหมือนอยูท่ี่ 99 % เช้ือส่วน
ใหญ่ท่ีไดมี้ความสอดคลอ้งกนัการเช้ือจุลินทรียท่ี์เพาะเล้ียงบนอาหารเล้ียงเช้ือ 
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จากการศึกษาการเปล่ียนแปลงประชากรของจุลินทรียใ์นตวัอยา่งเกสรผึ้งท่ีสัปดาห์ต่างๆ 
ดว้ยวธีิเพาะเล้ียงบนอาหารเล้ียงเช้ือ (culture dependent) และ การศึกษาแบบ metagenome     
(culture independent) พบยสีต ์ ในกลุ่ม Zygosaccharomyces, spore-forming bacteria ในกลุ่มของ 
Bacillus, แบคทีเรียในกลุ่มของ Lactobacillus และเช้ือราในกลุ่ม Cladosporium, Aspergillus ซ่ึงจะ
มีบทบาทส าคญัในการเปล่ียนเกสร เป็น bee bread และไดพ้ฒันาอาหารเสริมโปรตีนส าหรับเล้ียงผึ้ง 
ประกอบดว้ย เกสรกบัแป้งถัว่เหลือง จดัเป็นแหล่งโปรตีนท่ีส าคญัส าหรับผึ้ง น ้าตาลแหล่งพลงังาน 
หรือ แหล่งของคาร์โบไฮเดรท ผงยสีต ์ น ้า โปรไบโอติก ซ่ึงเป็นจุลินทรียท่ี์ก่อให้เกิดประโยชน์กบั
ระบบทางเดินอาหารของผึ้ง 
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Abstract 

The European honey bee, Apis mellifera L., is the most commonly managed bee in the 
world. The value of honey production in Thailand has been estimated to worth more than a 
hundred million baht per year. Recently, there are many factors affecting in beekeeping industry, 
due to the lack of natural food sources causing the honey bee colony losses and reduce the value 
of honey production.  In this study, the communities of microbial in honey bee pollens in 
different period of time (corbicular (0) and bee bread stored in comb cells for 1, 2, 3, 4 and 6 
weeks) and development of bee food supplement were investigated. The PCR-DGGE techniques 
were used in this study using 968F/1401R  and NS1/Fung primers for amplify variable regions of 
the 16S rRNA and 18S rRNA genes respectively. Moreover, culturing methods on Nutrient agar 
(NA) for bacteria and Dichloran rose bengal chloramphenicolagar (DRBC) for fungi were also 
investigated. The results showed that the floral pollen was the sensitive plant (Mimosa pudica) in 
our pollen samples. The Gram-positive endospore  and non endospore forming bacteria (51.1%),  
Gram-negative bacteria (5.5%), fungi (45.2%) and yeast (4.1%) were found in the samples.  
However, DGGE patterns were different in bee pollens at different period of storage. The 
comparisons of sequences with Genbank demonstrated that they were Zygosaccharomyces mellis 
(AF33989) and Cladosporium bruhnei  (AY251096)  with 99% similarities. 

The study of microbial communities in bee pollen samples using both of culturing 
methods and molecular based method found that yeast in genera of Zygosaccharomyces, spore 
forming bacteria in Bacillus genus, Lactobacillus and fungi in genera of Cladosporium and 
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Aspergillus were dominant species. These microbial may play roles in biochemical conversions in 
bee pollens. Moreover, The new formular of pollen supplement for honey bee were also studied. 

 
 

 

 


