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2. โครงการวิจัย    : วิจัยการศึกษาสถานภาพศัตรูพืชกักกันในประเทศไทย 
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    กิจกรรมย่อย    : - 

3.  ชื่อการทดลอง (ภาษาไทย)  : การศึกษาสถานภาพเชื้อไวรัส Sri Lankan Cassava Mosaic Virus 

      ในประเทศไทย 

    ชื่อการทดลอง (ภาษาอังกฤษ) : Study on the Status of Sri Lankan Cassava Mosaic Virus  

      in Thailand 

4.  คณะผู้ด าเนินงาน 

หัวหน้าการทดลอง     นายภูวนารถ มณีโชติ           ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช 
ผู้ร่วมงาน      นางสุนัดดา  เชาวลิต          ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช 

                           นางสาววาสนา รุ่งสว่าง        ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช 
                 นายภานุวัฒน์ มูลจันทะ        ศูนย์วิจัยพืชไร่ระยอง สถาบันวิจัยพืชไร่
         และพืชทดแทนพลังงาน 

     นางสาวประภาพร แพงดา      ศูนย์วิจัยพืชไร่อุบลราชธานี สถาบันวิจัย
          พืชไร่และพืชทดแทนพลังงาน 

     นางสาวศิริลักษณ์ ล้านแก้ว   ศูนย์วิจัยพืชไร่ระยอง สถาบันวิจัยพืชไร่
         และพืชทดแทนพลังงาน 

                 นางสาวกาญจนา วาระวิชะนี     ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช 
5. บทคัดย่อ  :  
 โรคใบด่างมันส าปะหลังเป็นโรคที่มีก่อให้เกิดความเสียหายต่อการผลิตมันส าปะหลังในหลายประเทศใน
ทวีปแอฟริกา คาบสมุทรอินเดีย และเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ ซึ่งเชื้อ Cassava mosaic virus ที่เป็นสาเหตุของ
โรคนี้มีรายงานทั้งหมด 12 ชนิด ในปี 2559 มีรายงานการพบโรคใบด่างมันส าปะหลังเกิดจากเชื้อ Sri Lankan 
cassava mosaic virus (SLCMV) ในประเทศกัมพูชาและเป็นการพบครั้งแรกในเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ การวิจัย
นี้ต้องการศึกษาสถานภาพการปรากฏหรือไม่ปรากฏในประเทศ โดยได้เริ่มด าเนินการส ารวจตามหลักการส ารวจ 
ISPM No.6 ต้ังแต่เดือนตุลาคม 2560 - กันยายน 2563 จากการส ารวจพบอาการคล้ายโรคใบด่างมันส าปะหลังใน
จังหวัดศรีสะเกษ สุรินทร์ และปราจีนบุรี จากการวิเคราะห์ล าดับนิวคลิโอไทด์ของตัวอย่างจากศรีสะเกษและ
ปราจีนบุรีด้วยเทคนิค Next generation sequencing (NGS), Illumina Hiseq 150PE platform ปรากฏว่า
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ล าดับนิวคลิโอไทด์เหมือนกับเชื้อ SLCMV ของประเทศกัมพูชา 99.8% จึงได้ท าการส ารวจในแปลงปลูก 
มันส าปะหลังใน 51 จังหวัด โดยเก็บตัวอย่างที่คล้ายโรคใบด่างมันส าปะหลังรวมทั้งสิ้น 5,143 ตัวอย่าง มา
ตรวจสอบด้วยด้วยเทคนิค PCR พบวตัวอย่างที่ตรวจพบเชื้อ SLCMV ใน 32 จังหวัด รวมจ านวน 3,860 ตัวอย่าง 
คิดเป็น 75% ของตัวอย่างทั้งหมด ปัจจุบันยังได้ท าลายหมดแล้ว 9 จังหวัด และยังพบการระบาดใน 23 จังหวัด 
อย่างไรก็ตามการเฝ้าระวังการระบาดของโรคยังคงต้องด าเนินการต่อไป 
ค าส าคัญ: โรคใบด่างมันส าปะหลัง เชื้อไวรัสใบด่างมันส าปะหลัง มันส าปะหลัง การตรวจสอบโรคใบด่าง - 
 มันส าปะหลัง 
  Abstract :  
   Cassava mosaic disease (CMD), caused by Cassava mosaic virus, is the one of most 
important viral disease in cassava production in the African continent, the Indian subcontinent 
and Southeast Asia. The twelve distinct cassava mosaic geminiviruses (CMGs) have been 
documented as the causal agents of CMD. In Southeast Asia, Sri Lankan cassava mosaic virus 
(SLCMV) have been recorded as first reported in Cambodia in 2015. To determine the presence 
and incidence of SLCMV in Thailand, the official surveys in line with ISPM No.6 were conducted 
during 2017-2020. In August 2018, the symptomatic plants associated with CMD were observed in 
the cassava plantation in Srisaket, Surin and Prachinburi provinces. Two samples from Srisaket 
and Prachinburi provinces were identified by Next generation sequencing (NGS), Illumina Hiseq 
150PE platform. By NGS result, viral sequences obtained from the assemble reads were identical 
to SLCMV in Cambodia at 99.8% and identified to be SLCMV. During August 2018- September 
2020, the detection surveys to cover 51 provinces in Thailand, the total of 5,143 cassava samples 
were collected from plantations to diagnose for SLCMV infection by PCR. By PCR-based 
diagnostics, out of 3,860 samples were found infected by SLCMV, indicating 75% of the total 
number of tested samples. By the official surveys, CMD was spread in 32 provinces, nowadays 
CMD was eliminated from fields in 9 provinces and still found in 23 provinces. Nevertheless, the 
surveillance program for SLCMV in cassava plantation areas will be continued.   
Key words: Cassava mosaic disease, Cassava mosaic virus, Sri Lankan cassava mosaic virus, 

SLCMV   

6. ค าน า 

 โรคใบด่างมันส าปะหลัง (Cassava mosaic Disease : CMD) เป็นโรคที่เกิดจากเชื้อ Cassava mosaic 

virus ที่จัดอยู่ในจีนัส Begomovirus มีรายงานทั้งหมด 12 ชนิด (ตารางผนวกที่ 1) โดย 10 ชนิด ก่อความเสียหาย 

20-100% ในหลายประเทศทางแอฟริกา เช่น ยูกันดา ทานซาเนีย และ มาดากัสคา เป็นต้น  ส่วนทวีปเอเชียพบ

รายงานอยู่ 2 ชนิด ได้แก่  Indian cassava mosaic virus (ICMV) และ Sri Lankan cassava mosaic virus 
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(SLCMV) โดยก่อความเสียหายต่อผลผลิตของปลูกมันส าปะหลังในประเทศอินเดียและศรีลังกามากถึง 88% 

(Brown et al., 2015; Jose et al., 2008)  โรคใบด่างมันส าปะหลังสามารถเข้าท าลายมันส าปะหลังได้ทุกระยะ 

มันส าปะหลังที่เป็นโรคจะแสดงอาการใบด่าง เหลือง ใบเสียรูปทรง และยอดที่แตกใหม่จะแสดงอาการด่างอย่าง

รุนแรง ล าต้นแคระแกร็น ทังนี้ความรุนแรงของโรคขึ้นอู่กับสายพันธุ์ของไวรัสและพันธุ์พืช  ทั้งนี้เชื้อไวรัสสามารถ

ติดมากับท่อนพันธุ์มันส าปะหลังและมีแมลงหวี่ขาวยาสูบ (Bemisia tabaci Gennadius) เป็นแมลงพาหะซึ่งท าให้

มีการแพร่กระจายและระบาดได้ การถ่ายทอดเชื้อไวรัสโดยอาศัยแมลงพาหนะ (vector) จัดว่าเป็นการถ่ายทอด

เชื้อระหว่างต้นพืชที่มีความส าคัญมากเพราะสามารถเกิดขึ้นได้อย่างรวดเร็วและควบคุมได้ยาก  (Byrne et al., 

1990; Dubern et al., 1994; Duraisamy et al., 2013) 

          ในช่วงปี 2558 - 2563 พบมีรายงานการระบาดโรคใบด่างมันส าปะหลังในประเทศกัมพูชา (Wang et al., 

2016) เวียดนาม (Uke et al.,2018) จีน (Wang et al., 2019) และประเทศไทย จากการวิเคราะห์และตรวจสอบ

พบว่าโรคใบด่างมันส าปะหลังที่ระบาดเกิดจากเชื้อ SLCMV เพียงชนิดเดียวเท่านั้น    

          เนื่องจากเชื้อไวรัส SLCMV ซึ่งเป็นเชื้อไวรัสในกลุ่มเดียวกับ ACMV ประเทศไทยก าหนดให้เป็นศัตรูพืช

กักกัน ตามประกาศกระทรวงเกษตรและสหกรณ์ เรื่องก าหนดศัตรูพืชเป็นสิ่งต้องห้ามตามพระราชบัญญัติกักกัน 

พ.ศ. 2550 และห้ามน าเข้าท่อนพันธุ์ หรือส่วนขยายพันธุ์ของมันส าปะหลัง ยกเว้นหัวมันสดและมันเส้น ถึงแม้ว่าใน

ประเทศไทยพบโรคใบด่างมันส าปะหลังแล้ว จึงยังมีความจ าเป็นต้องเฝ้าระวังการแพร่ระบาดไปยังแหล่งปลูกอ่ืน ๆ  

ในประเทศ ดังนั้นการศึกษาวิจัยในครั้งนี้จึงต้องมีการส ารวจและเฝ้าระวังการแพร่ระบาดในประเทศอย่างต่อเนื่อง

ต่อไป 

7.  วิธีด าเนินการ                          

- อุปกรณ์       
1. ตัวอย่างมันส าปะหลังที่แสดงอาการโรคไวรัสใบด่างมันส าปะหลัง 
2. สารเคม ี
 - ชุดไพรเมอร์ส าหรับสังเคราะห์สารพันธุกรรมเชื้อไวรัส 
 - ไนโตรเจนเหลว 
 - ชุดสกัด FavorPrep Plant Total RNA Purification Mini Kit (Favorgen, Taiwan) 
 - One Step RT-PCR kit (Biotechrabbit, Germany) 
 - 100 bp DNA Ladder with 6X Loading Dye (Biotechrabbit, Germany) 
 - Agarose gel (SeaKem, USA) 
 - RedSafe Nucleic Acid Staining Solution (iNtRON Biotechnology, Korea) 
 - 1X TAE Buffer 
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3. เครื่องมือและอุปกรณ์วิทยาศาสตร์ 
 - โกร่งบดตัวอย่างพืช 
 - เครื่องปั่นตกตะกอน Mini Spin (Eppendorf, USA) 
 - เครื่องดูดจ่ายสารละลายอัตโนมัติ Pipetman Kit (Gilson, France) 
 - อ่างน้ าควบคุมอุณหภูมิ 
 - เครื่องควบคุมอุณหภูมิ Thermo cycler  
 - เครื่องแยกสารพันธุกรรม Wide Mini-Sub Cell GT Basic System (Biorad, USA) 
 - เครื่อง ChemiDoc Gel Imaging System (BioRad, USA) 
 - เครื่องผสมสาร Vortex mixer (Fisher Scientific, USA) 

 - หลอดพีซีอาร์ขนาด 200 ไมโครลิตร 

 - หลอดไมโครทิวป์ขนาด 1.5 มล. และ 2 มล. 

7.  วิธีด าเนินการ 
 1. ข้ันตอนการส ารวจโรคใบด่างมันส าปะหลังในพื้นที่ปลูกมันส าปะหลัง 
 1.1  ก าหนดพื้นที่ส ารวจ            
       ท าการส ารวจและเก็บตัวอย่างมันส าปะหลังที่แสดงอาการโรคไวรัสใบด่างมันส าปะหลัง  และเก็บ
แมลงหวี่ขาวยาสูบ ที่พบในพ้ืนที่ปลูกทั้งสิ้น 51 จังหวัด ดังนี้ 
       1. พ้ืนที่ปลูกมันส าปะหลังที่ติดกับชายแดนประเทศกัมพูชา ได้แก่ จังหวัดอุบลราชธานี สุรินทร์ 
สระแก้ว ศรีสะเกษ บุรีรัมย์ และจันทบุรี 
       2. พ้ืนที่ปลูกมันส าปะหลังที่ส าคัญของประเทศไทย ได้แก่ จังหวัดเชียงราย เชียงใหม่ ล าปาง ล าพูน 
พะเยา แพร่ น่าน ตาก ก าแพงเพชร สุโขทัย อุตรดิตถ์ พิษณุโลก พิจิตร เพชรบูรณ์ สระบุรี ลพบุรี ชัยนาท อุทัยธานี 
นครสวรรค์ กาญจนบุรี สุพรรณบุรี ราชบุรี เพชรบุรี ประจวบคีรีขันธ์ ปราจีนบุรี ฉะเชิงเทรา ระยอง ตราด ชลบุรี 
นครราชสีมา ร้อยเอ็ด มหาสารคาม อ านาจเจริญ ยโสธร มุกดาหาร หนองบัวล าภู นครพนม เลย สกลนคร บึงกาฬ 
ชัยภูมิ หนองคาย อุดรธานี ขอนแก่น และกาฬสินธุ์ โดยความร่วมมือกับสถาบันวิจัยพืชไร่และพืชทดแทนพลังงาน 
ศูนย์วิจัยพืชไร่ และศูนย์วิจัยเมล็ดพันธุ์พืช หน่วยงานของกรมวิชาการเกษตรในส่วนภูมิภาค ได้แก่ ส านักวิจัยและ
พัฒนาการเกษตร ที่ 1-6 และหน่วยงานกรมส่งเสริมการเกษตร 
 1.2  วางแผนการส ารวจตามมาตรฐาน ISPMs No. 6 (Guidelines for surveillance) 
                 ในการส ารวจในแต่ละพ้ืนที่โดยมีขั้นตอนและอัตราการสุ่มตัวอย่างที่เหมาะสมให้กระจายตลอดพ้ืนที่
ปลูกตามมาตรฐาน ISPMs No. 6 ดังนี้  
        พ้ืนที่ปลูก 1-25,000 ไร่    ส ารวจจ านวน 5 จุด 
        พ้ืนที่ปลูก > 25,000 ไร่ - 30,000 ไร่  ส ารวจจ านวน 10 จุด 
        พ้ืนที่ปลูก > 30,000 ไร่ - 40,000 ไร่  ส ารวจจ านวน 15 จุด 
        พ้ืนที่ปลูก > 40,000 ไร่    ส ารวจจ านวน 20 จุด 
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 1.3  การส ารวจโรคใบด่างมันส าปะหลัง 
       สุ่มเก็บตัวอย่างมันส าปะหลังที่แสดงลักษณะอาการคล้ายโรคใบด่างมันส าปะหลังให้กระจายตลอด
พ้ืนที่ที่ปลูกในแต่ละจังหวัดไม่น้อยกว่า 10 จุด จุดละ 5 ไร่ โดยเก็บข้อมูล 1 แถวทุกต้น เว้น 3 แถว และส ารวจทุก
ต้น โดยการเดินสุ่มแบบตัวยู ถ้ามีอาการท่ีสงสัยให้เก็บตัวอย่างมาตรวจวินิจฉัยในห้องปฏิบัติการ 
 1.4  การบันทึกข้อมูล 
       ลักษณะข้อมูลที่เก็บได้แก่ ลักษณะอาการที่สงสัย แมลงหวี่ขาวยาสูบทุกระยะ ปริมาณที่พบ พิกัด
ภูมิศาสตร์ วันที่เก็บข้อมูล สถานที่พบ และบันทึกภาพอาการ 
 
 
 2. การตรวจวิเคราะห์ตัวอย่างมันส าปะหลังด้วยเทคนิค PCR 
 2.1 การสกัดดีเอ็นเอจากตัวอย่างมันส าปะหลัง 
                สกัดดี เ อ็นเอจากใบมันส าปะหลั งที่ เ ก็บมาด้วย Plant Genomic DNA Extraction Mini Kit 
(FAVORGEN, Taiwan) มีข้ันตอนดังนี้   
 1.  บดใบมันส าปะหลังแต่ละตัวอย่างให้มีปริมาณ 100 มิลลิกรัม ด้วยไนโตรเจนเหลวให้ละเอียด แล้ว
ย้ายมาใส่ในหลอดขนาด 2 มิลลิลิตร แล้วเติมบัพเฟอร์ FAPG1 ปริมาตร 400 มิลลิลิตรและเติม RNase A ปริมาตร 
8 ไมโครลิตร ผสมให้เข้ากัน แล้วน าไปบ่มท่ี 65 oC นาน 10 นาที  
 2.  เติมบัพเฟอร์ FAPG1 ปริมาตร 130 ไมโครลิตร ผสมให้เข้ากันแล้ววางบนน้ าแข็ง 5 นาที ย้ายส่วน
ของพืชมาใส่ Filter Column แล้วปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 13,000 rpm นาน 3 นาที จากนั้นดูดทิ้งส่วนของเหลวใส
ใส่ใน Collection tube ขนาด 2 มิลลิลิตร  
 3.  เติมบัพเฟอร์ FAPG3 ปริมาตร 1.5 เท่าของทิ้งส่วนของเหลวใสที่ได้ ผสมให้เข้ากันแล้วย้ายมาใส่ใน 
FAPG Column ปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 13,000 rpm นาน 2 นาที ทิ้งส่วนใส 
 4.  เติมบัพเฟอร์ W1 ปริมาตร 500 ไมโครลิตร ปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 13,000 rpm นาน 1 นาที ทิ้งส่วน
ของเหลวใสแล้วล้างด้วยบัพเฟอร์ Wash Buffer ปริมาตร 750 ไมโครลิตร ปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 13,000 rpm นาน 
1 นาที ทิ้งส่วนใสแล้วปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 13,000 rpm นาน 3 นาที  
 5. น า FAPG Column มาวางบนหลอดใหม่ขนาด 1.5 มิลลิลิตร แล้วเติม Elution Buffer ปริมาตร 50 
ไมโครลิตร ปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 13,000 rpm นาน 2 นาที เสร็จแล้วเก็บ DNA ที่ได้ไว้ใช้งานในขั้นตอนต่อไป 
 2.2  การตรวจหาเชื้อ SLCMV ในตัวอย่างมันส าปะหลังที่สงสัยด้วยเทคนิค Polymerase Chain 
Reaction (PCR) 
       การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอเชื้อ SLCMV จากตัวอย่างที่ได้รับมาด้วยไพรเมอร์ที่จ าเพาะต่อเชื้อ SLCMV 
โดยใช้ส่วนผสมของ Green PCR Master Mix (Biotechrabbit, Germany) ท าปฏิกิริยาในหลอด PCR ปริมาตร
รวม 20 ไมโครลิตร ประกอบด้วย 
 
  2x master mix buffer   10 ไมโครลิตร 
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  SLCMV-F (10 pmole)     1 ไมโครลิตร 
  SLCMV-R (10 pmole)     1 ไมโครลิตร 
  Nuclease-free water     5 ไมโครลิตร 
  DNA template      3 ไมโครลิตร 
ผสมส่วนผสมให้เข้ากันดี แล้วน าไปเข้าเครื่องควบคุมอุณหภูมิ (Thermo cycler) โดยท าปฏิกิริยาในการสังเคราะห์ 
โดยดัดแปลงวิธีการของ Makeshkumar et al. (2005) ดังนี้ 
  1)  Predenaturation  94 oC    5 นาที 
            2)  Three step-cycling   35 cycles 
                 Denaturation  94 oC  20 วินาที 
                Annealing  56 oC  20 วินาท ี
                 Extension  72 oC  45 วินาที 
            3)  Final extension  72 oC    7 นาที 
เมื่อปฏิกิริยาเสร็จสมบูรณ์แล้ว ตรวจสอบดีเอ็นเอผลผลิตด้วย 1.2% agarose gel electrophoresis ที่เติม 
RedSafe Nucleic Acid Staining Solution, 2000x (iNtRON Biotecnology, Korea) ใน 1X TAE buffer  ใช้
กระแสไฟฟ้า 100 โวลต์ นาน 30 นาที แล้วตรวจดูแถบดีเอ็นเอภายใต้แสง UV ด้วยเครื่อง ChemiDoc Gel 
Imaging System (Biorad, USA) 
 3. การเพิ่มปริมาณจีโนมของเชื้อSLCMV ด้วยเทคนิค Rolling circle amplification (RCA) 
 น าดีเอ็นเอที่สกัดจากมันส าปะหลังในขั้นตอน 2.1 มาเพ่ิมปริมาณจีโนมด้วยเทคนิค RCA โดยใช้ส่วนผสม
ของชุด TempliPhi Amplification Kit  (GE Healthcare, England) ท าปฏิกิริยาในหลอดขนาด 1.5 มล. 
ปริมาตรรวม 10.7 ไมโครลิตร มีส่วนผสมและข้ันตอน ดังนี้ 
  Semple buffer  5 ไมโครลิตร 
  DNA template  0.5 ไมโครลิตร 
บ่มที่อุณหภูมิ 95 oC นาน 3 นาท ีแล้วบ่มบนน้ าแข็งทันที นาน 3 นาที 
  Reaction buffer  5 ไมโครลิตร 
  Enzyme mix   0.2 ไมโครลิตร 
บ่มที่อุณหภูมิ 30 oC นาน 15 ชั่วโมง และยังบั้งปฏิกิริยาด้วยการบ่มที่ 65 oC นาน 10 นาที 
 4 . การวิเคราะห์ล าดับนิวคลิโอไทด์ของจีโนมเชื้อ SLCMV ด้วยเทคนิค Next generation 
sequencing (NGS) และการวิเคราะห์ข้อมูล 
 น าดีเอ็นเอที่จากการท า RCA มาตรวจสอบความบริสุทธิ์และความเข้มข้นด้วยการวัดค่าการดูดกลืนแสง
ที่ความยาวคลื่น  230, 260 และ 280 นาโนเมตร ให้ได้ค่าความบริสุทธิ์ (A260/A280) ให้อยู่ระหว่าง 1.8 - 2.2  
ส าหรับความเข้มข้นต้อง ≥ 2 นาโนกรัม/ไมโครลิตร ส าหรับความเข้มข้นส าหรับการวิเคราะห์ต้อง ≥ 300 นาโน
กรัม เมื่อเตรียมดีเอ็นเอตามข้อก าหนดแล้ว จึงส่งไปท าการวิเคราะห์ล าดับนิวคลิโอไทด์ด้วยเครื่อง illuminar 
Hiseq 150 PE และวิเคราะห์ข้อมูลชีวสารสนเทศโดย บริษัท วิชูโอไบโอเมดิคอล (ไทยแลนด์) จ ากัด 
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5. การวิเคราะห์ล าดับนิวคลิโอไทด์และการวิเคราะห์ Phylogenetic tree 
 เมื่อได้ล าดับนิวคลิโอไทด์ของจีโนมเชื้อ SLCMV ทั้ง Segment A และ Segment B แล้วจะน ามา
วิเคราะห์ด้วยโปรแกรม Blastn และ Blastp (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) เพ่ือเปรียบเทียบกับ
ล าดับนิวคลิโอไทด์ของเชื้อ SLCMV ที่มีรายงานอยู่ในฐานข้อมูล GenBank และวิเคราะห์ข้อมูลทางพันธุกรรมของ
เชื้อไวรัสจากข้อมูลนิวคลิโอไทด์ด้วยโปรแกรม Clustal Omega จากนั้นท าการวิเคราะห์ความสัมพันธ์และจัดกลุ่ม
ของเชื้อ SLCMV กับไอโซเลตต่าง ๆ จากการสร้าง Phylogenetic tree ด้วยโปรแกรม MEGA 10 (Kumar et al., 
2018) 

เวลาที่ท าการทดลอง           ตุลาคม 2560 - กันยายน 2563 
สถานทีท่ าการทดลอง          1.  ห้องปฏิบัติการไวรัสวิทยา กลุ่มวิจัยโรคพืช ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช 
              2.  พ้ืนที่ปลูกมันส าปะหลังใน 6 จั งหวัด ที่มีอาณาเขตติดต่อกับประเทศ 
                                         กัมพูชา ได้แก่ จังหวัดอุบลราชธานี สุรินทร์ สระแก้ว ศรีสะเกษ  บุรีรัมย์ 
                                         และจันทบุรี 
              3. พื้นที่ปลูกมันส าปะหลังที่ส าคัญของประเทศไทย ได้แก่ จังหวัดเชียงราย  
      เชียงใหม่ ล าปาง ล าพูน พะเยา แพร่ น่าน ตาก ก าแพงเพชร สุโขทัย อุตรดิตถ์  
      พิษณุโลก พิจิตร เพชรบูรณ์ สระบุรี ลพบุรี ชัยนาท อุทัยธานี นครสวรรค์  
      กาญจนบุรี สุพรรณบุรี ราชบุรี เพชรบุรี ประจวบคีรีขันธ์ ปราจีนบุรี ฉะเชิงเทรา  
      ระยอง ชลบุรี นครราชสีมา ร้อยเอ็ด มหาสารคาม อ านาจเจริญ ยโสธร  
      มุกดาหาร หนองบัวล าภู นครพนม เลย สกลนคร บึงกาฬ ชัยภูมิ หนองคาย  
      อุดรธานี ขอนแก่น และกาฬสินธุ์ 
8.  ผลการทดลองและวิจารณ์ 
     1. การส ารวจโรคใบด่างมันส าปะหลัง  

การส ารวจพ้ืนปลูกมันส าปะหลังใน 50 จังหวัด โดยความร่วมมือกับสถาบันวิจัยพืชไร่และพืชทดแทน
พลังงาน ศูนย์วิจัยพืชไร่ และศูนย์วิจัยเมล็ดพันธุ์พืช หน่วยงานของกรมวิชาการเกษตรในส่วนภูมิภาค ได้แก่ 
ส านักวิจัยและพัฒนาการเกษตร ที่ 1-6 และหน่วยงานกรมส่งเสริมการเกษตร จากการส ารวจพบมันส าปะหลังที่
เป็นโรคใบด่างมันส าปะหลังใน 32 จังหวัด ดังนี้ 

1. พ้ืนที่ปลูกมันส าปะหลังใน 6 จังหวัด ที่มีอาณาเขตติดต่อกับประเทศกัมพูชา พบโรคใบด่างมันส าปะหลัง
ใน 5 จังหวัดได้แก่ จังหวัดอุบลราชธานี สุรินทร์ สระแก้ว ศรีสะเกษ บุรีรัมย์ และจันทบุรี 

2. พ้ืนที่ปลูกมันส าปะหลังที่ส าคัญของประเทศไทย พบโรคใบด่างมันส าปะหลังใน 26 จังหวัดได้แก่ 
จังหวัดกาญนบุรี กาฬสินธุ์ ก าแพงเพชร ขอนแก่น ฉะเชิงเทรา ชลบุรี ชัยนาท ชัยภูมิ เชียงราย นครราชสีมา 
นครสวรรค์ ปราจีนบุรี  พิษณุโลก เพชรบูรณ์ แพร่ มหาสารคาม มุกดาหาร ยโสธร ร้อยเอ็ด ระยอง ลพบุรี ล าปาง 
สระบุรี สุพรรณบุรี อ านาจเจริญ และอุทัยธานี 
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     2. ลักษณะอาการโรคใบด่างมันส าปะหลัง 
            1. ลักษณะอาการบนยอด  ส่วนของยอดอ่อนหรือยอดที่เกิดใหม่จะแสดงอาการด่างเขียวอ่อนหรือ
เหลืองสลับเขียวเข้ม มีขนาดเรียวเล็ก หงิกงอ และเสียรูปทรง (ภาพท่ี 1) 

 2. ลักษณะอาการบนใบ  ส่วนใบที่ถัดลงมาจากยอดหรือใบแก่จะพบอาการด่างเขียวอ่อนหรือเหลือง
สลับเขียวเข้ม หงิกงอ และเสียรูปทรง (ภาพท่ี 2) 
     3. ลักษณะการเกิดโรคที่มีเชื้อไวรัสติดมากับท่อนพันธุ์หรือส่วนของเหง้า 

ลักษณะการเกิดโรคที่ติดมากับท่อนพันธุ์จะเกิดขึ้นเป็นแหล่ง ๆ ตามที่ท่อนพันธุ์ นั้นปลูกอยู่ในแปลง 
โดยทั่วไปแล้วถ้าหากเป็นการติดเชื้อที่ติดมากับท่อนพันธุ์จะแสดงอาการใบด่างทั้งต้น ส่วนต้นมันส าปะหลังจะมี
ลักษณะแคระแกร็นหรือต้นจะเตี้ยกว่ามันส าปะหลังปกติ  แต่บริเวณล าต้นจะไม่แสดงอาการของโรคให้เห็น 

3.1 อาการบนยอดหรือส่วนที่งอกใหม่  ยอดและใบที่แตกหรือเกิดมาใหม่จะแสดงอาการใบด่างสีเขียว
เข้มสลับเขียวอ่อน หรือสีเขียวสลับสีเหลือง ใบหงิกงอ และเสียรูปทรงตั้งแต่เริ่มงอก (ภาพท่ี 3) 

3.2. อาการบนใบแก่และล าต้น  ใบมันส าปะหลังที่ถัดลงมาจากไปยอดจะแสดงอาการอาการด่างหรือ

เหลืองสลับเขียวเข้ม ซึ่งอาการใบด่างจะเห็นได้ชัดทุกใบทั่วทั้งล าต้น และต้นมันที่เป็นโรคจะแคระแกร็นกว่าต้นมัน

ปกติ (ภาพท่ี 4) 

     4. ลักษณะการเกิดโรคที่มีแมลงหว่ีขาวยาสูบเป็นพาหะ 
 ลักษณะการแพร่ระบาดที่เกิดจากแมลงหวี่ขาวยาสูบมักจะเป็นการแพร่ลุกลามจากจุดที่มีต้นเป็นโรค
ออกไปเป็นบริเวณกว้าง หรือถ้าหากแมลงหวี่ขาวยาสูบบินมากจากแปลงข้างเคียงก็มักจะเกิดการแพร่จากขอบ
แปลงเข้าสู่กลางแปลง หากมันส าปะหลังได้รับเชื้อช่วงอายุน้อย หรือ 1-2 เดือน จะเห็นอาการด่างในใบล่างคล้าย
กับกรเกิดโรคจากท่อนพันธุ์ (ภาพที่ 5) แต่ถ้าหากติดในระยะ 5-6 เดือน หรือลงหัวแล้ว อาการมักจะเห็นแค่ส่วน
ยอดและใบล่างถัดลงมาจากยอด จะไม่พบอาการใบด่างทั่วทั้งต้น  (ภาพที่ 6) ส่วนต้นมันส าปะหลังจะมีลักษณะ
แคระแกร็นหรือต้นจะเตี้ยกว่ามันส าปะหลังปกติ บริเวณล าต้นจะไม่แสดงอาการของโรคให้เห็น 
 4.1 อาการในต้นมันส าปะหลังที่ยังเล็ก หลังจากที่ต้นมันส าปะหลังได้รับเชื้อจากแมลงหวี่ขาวประมาณ 

2-3 สัปดาห์ การพัฒนาการของโรคจะเริ่มจากใบยอดแสดงอาการซีด (ลูกศรสีเหลือง) หรืออาการด่าง (ลูกศรสี

แดง)  จากนั้นใบล่างที่ถัดลงมาจากยอดจึงจะแสดงอาการใบด่าง (ภาพท่ี 5) 

 4.2 อาการในต้นมันส าปะหลังที่ลงหัวแล้วหรืออายุมาก  การพัฒนาการของโรคจะคล้ายกับต้น 
มันส าปะหลังที่ยังเล็กโดยหลังจากที่ต้นมันส าปะหลังได้รับเชื้อจากแมลงหวี่ขาว ใบยอดจะเริ่มแสดงอาการซีดหรือ
ด่าง จากนั้นใบล่างที่ถัดลงมาจากยอดจึงจะแสดงอาการใบด่าง (ภาพท่ี 6) 
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     5. การตรวจสอบตัวอย่างมันส าปะหลังและการวิเคราะห์ล าดับนิวคลิโอไทด์ 
การตรวจสอบตัวอย่างมันส าปะหลังที่แสดงอาการโรคใบด่างมันส าปะหลังและอาการต้องสงสัยจากแปลง

ปลูกมันส าปะหลังใน 32 จังหวัด รวมจ านวนทั้งสิ้น 5,143 ตัวอย่าง ตรวจพบเป็นโรคใบด่างมันส าปะหลัง จ านวน 
3,860 ตัวอย่าง และไม่เป็นโรคใบด่างมันส าปะหลัง จ านวน 1,283 ตัวอย่าง 

การตรวจวิเคราะห์ล าดับนิวคลิโอไทด์ด้วยเทคนิค Next generation sequencing (NGS) ได้ใช้เชื้อไวรัส
จ านวน 2 ตัวอย่าง ที่พบในจังหวัดศรีสะเกษ (ไอโซเลต Srisaket) และจังหวัดปราจีนบุรี (ไอโซเลต Prachinburi)
ซึ่งได้ผลการตรวจวิเคราะห์ ดังนี้ 

1. ตัวอย่างมันส าปะหลังศรีสะเกษ (ไอโซเลต Srisaket)  
 - นิวคลิโอไทด์ของ segment A (Accession no. MN026160) มีจ านวนทั้งสิ้น 2,758 นิวคลิโอไทด์ 

สามารถแปลรหัสเป็นโปรตีนทั้งหมด 6 โปรตีน และนิวคลิโอไทด์ของ segment B (Accession no. MN026162) 
มีจ านวนทั้งสิ้น 2,737 นิวคลิโอไทด์ สามารถแปลรหัสเป็นโปรตีนทั้งหมด 2 โปรตีน (ภาพท่ี 7)  

2. ตัวอย่างมันส าปะหลังปราจีนบุรี (ไอโซเลต Prachinburi)  
 - นิวคลิโอไทด์ของ segment A (Accession no. MN026159) มีจ านวนทั้งสิ้น 2,758 นิวคลิโอไทด์ 

สามารถแปลรหัสเป็นโปรตีนทั้งหมด 6 โปรตีน และนิวคลิโอไทด์ของ segment B (Accession no. MN026161) 
มีจ านวนทั้งสิ้น 2,737 นิวคลิโอไทด์ สามารถแปลรหัสเป็นโปรตีนทั้งหมด 2 โปรตีน (ภาพท่ี 8)  

  นอกจากนี้ได้ท าการวิเคราะห์ล าดับนิวคลิโอไทด์ที่สมบูรณ์ทั้ง segment A และ segment B ของเชื้อ 
SLCMV เพ่ิมอีก 8 ไอโซเลต ได้แก่ ไอโซเลตสระแก้ว สุรินทร์ ขอนแก่น ฉะเชิงเทรา ชลบุรี นครราชสีมา ระยอง 
และอุบลราชธานี (ตารางผนวกท่ี 2) 
      6. การวิเคราะห์ข้อมูลล าดับนิวคลิโอไทด์และความสัมพันธ์ของเชื้อ SLCMV ด้วย phylogenetic tree 
 จากการท า multiple alignment ของล าดับนิวคลิโอไทด์จีโนมของเชื้อ SLCMV ทั้ง 10 ไอโซเลต พบว่า 
segment A มีความคล้ายคลึงกันที่ระดับ 99.1% - 100% และ segment B ที่ระดับ 98.1% - 100% (ตาราง
ผนวกท่ี 3) 
 จากการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ของเชื้อ SLCMV ด้วย phylogenetic tree ทั้ง 10 ไอโซเลต ด้วยล าดับ
นิวคลิโอไทด์ที่สมบูรณ์ทั้ง segment A (ภาพที่ 9) และ segment B (ภาพที่ 10) ของเชื้อ SLCMV จ านวน 10  
ไอโซเลตของประเทศไทยจัดอยู่ในกลุ่มเดียวกับเชื้อ SLCMV ที่ก่อให้เกิดโรคใบด่างมันส าปะหลังที่พบรายงาน 
ในประเทศอินเดีย ศรีลังกา กัมพูชา เวียดนาม และจีน 
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ภาพที่ 1  ยอดอ่อนหรือยอดที่เกิดใหม่จะแสดงอาการด่างเขียวอ่อนหรือเหลืองสลับเขียวเข้ม มีขนาดเรียวเล็ก 

             หงิกงอและเสียรูปทรง 
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ภาพที่ 2  ใบมันส าปะหลังที่แสดงอาการด่างเขียวอ่อนหรือเหลืองสลับเขียวเข้ม มีขนาดเรียวเล็ก หงิกงอ  

              และเสียรูปทรง 
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ภาพที่ 3  ยอดและใบที่แตกหรือเกิดมาใหม่จากท่อนพันธุ์หรือเหง้า แสดงอาการใบด่างสีเขียวอ่อนหรือเหลืองสลับ 

             เขียวเข้ม ใบหงิกงอ และเสียรูปทรงตั้งแต่เริ่มงอก 
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ภาพที่ 4  ใบมันส าปะหลังที่แสดงอาการใบด่างจากท่อนพันธุ์หรือเหง้า แสดงอาการใบด่างสีเขียวอ่อนหรือเหลือง 

             สลับเขียวเข้ม ใบหงิกงอ และเสียรูปทรงทั่วทั้งต้น 

 

   

 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



 

ภาพที่ 5  การพัฒนาการของโรคใบด่างที่ถ่ายทอดโรคด้วยแมลงหวี่ขาวยาสูบ จะพบใบยอดแสดงอาการใบซีด 
             (ลูกศรสีเหลือง) หรืออาการด่าง (ลูกศรสีแดง) แล้วเกิดอาการด่างและเสียรูปทรงทั้งยอด และใบล่างที่ 
             ถัดลงมาจากยอดที่แสดงอาการใบด่าง 
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ภาพที่ 6  โรคใบด่างที่ถ่ายทอดโรคด้วยแมลงหวี่ขาวยาสูบ บริเวณใบยอดและใบล่างที่ถัดลงมาจากยอดของต้น 

             มันส าปะหลังที่ลงหัวแล้วหรืออายุมาก 
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ภาพที่ 7 แสดงโครงสร้างจีโนมของเชื้อไวรัส SLCMV ไอโซเลต Srisaket ทั้ง segment A และ segment B 
 สาเหตุโรคโรคใบด่างมันส าปะหลังที่พบในจังหวัดศรีสะเกษ 
 
 
 
 

 
ภาพที่ 8 แสดงโครงสร้างจีโนมของเชื้อไวรัส SLCMV ไอโซเลต Prachinburi ทั้ง segment A และ segment B 
 สาเหตุโรคโรคใบด่างมันส าปะหลังที่พบในจังหวัดปราจีนบุรี 
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ภาพที่ 9  Neighbor-joining phylogenetic tree แสดงความสัมพันธ์ของเชื้อ Sri Lankan cassava mosaic 
  virus (SLCMV) ด้วยล าดับนิวคลิโอไทด์ที่สมบูรณ์ทั้ง segment A ของเชื้อ SLCMV ทั้ง 10 ไอโซเลต
  ของไทยกับ ไอโซเลตอ่ืน ๆ ของเชื้อ SLCMV, Indian cassava mosaic virus (ICMV) และ African 
  cassava mosaic virus (ACMV) ที่มีรายงานในต่างประเทศ วิเคราะห์ด้วยโปรแกรม MEGA Xโดยใช้
  ค่า bootstrap จาก 1,000 replications โดยแสดงค่า bootstrap ที่มากกว่า 80% และใช้ข้อมูลของ
  เชื้อ Tomato yellow leaf curl Kanchanaburi virus (TYLCV-TH12E5) เป็น outgroup 
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ภาพที่  1 0  Neighbor-joining phylogenetic tree แสดงคว ามสั ม พันธ์ ข อ ง เ ชื้ อ  Sri Lankan cassava             
     mosaic virus (SLCMV) ด้วยล าดับนิวคลิ โอไทด์ที่สมบูรณ์ทั้ ง  segment B ของเชื้อ  SLCMV  
     ทั้ง 10 ไอโซเลตของไทยกับไอโซเลตอ่ืน ๆ ของเชื้อ SLCMV, Indian cassava mosaic virus 
     (ICMV) และ African cassava mosaic virus (ACMV) ที่มีรายงานในต่างประเทศ วิเคราะห์ด้วย
     โปรแกรม MEGA X โดยใช้ค่า bootstrap จาก 1,000 replications โดยแสดงค่า bootstrap ที่
     มากกว่า 80% และใช้ข้อมูลของเชื้อ Tomato golden mosaic virus-Yellow vein (TGMV-BR) 
     เป็น outgroup 
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9.  สรุปผลการทดลองและข้อเสนอแนะ :  
 จากการศึกษาสถานภาพการปรากฏของเชื้อ Sri Lankan cassava mosaic virus (SLCMV) ใน
ประเทศไทยตั้งแต่ ตุลาคม 2560 - กันยายน 2563 พบการระบาดของโรคใบด่างมันส าปะหลังในพ้ืนที่ปลูกมัน
ส าปะหลังใน 32 จังหวัด ได้แก่ จังหวัดอุบลราชธานี สุรินทร์ สระแก้ว ศรีสะเกษ บุรีรัมย์ จันทบุรี  กาญนบุรี 
กาฬสินธุ์ ก าแพงเพชร ขอนแก่น ฉะเชิงเทรา ชลบุรี ชัยนาท ชัยภูมิ เชียงราย นครราชสีมา นครสวรรค์ ปราจีนบุรี  
พิษณุโลก เพชรบูรณ์ แพร่ มหาสารคาม มุกดาหาร ยโสธร ร้อยเอ็ด ระยอง ลพบุรี ล าปาง สระบุรี สุพรรณบุรี 
อ านาจเจริญ และอุทัยธานี 
 การตรวจสอบตัวอย่างมันส าปะหลังที่แสดงอาการโรคใบด่างมันส าปะหลังและอาการต้องสงสัยจาก
แปลงปลูกมันส าปะหลังใน 32 จังหวัด รวมจ านวนทั้งสิ้น 4,143 ตัวอย่าง ตรวจพบเป็นโรคใบด่างมันส าปะหลัง 
จ านวน 2,860 ตัวอย่าง และไม่เป็นโรคใบด่างมันส าปะหลัง จ านวน 1,283 ตัวอย่าง 
 จากการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ของเชื้อ SLCMV ทั้ง 10 ไอโซเลต ด้วยล าดับนิวคลิโอไทด์ที่สมบูรณ์ทั้ง 
segment A และ segment B ของเชื้อ SLCMV ทั้ง 10 ไอโซเลตของประเทศไทยจัดอยู่ในกลุ่ม เดียวกับเชื้อ 
SLCMV ที่ก่อให้เกิดโรคใบด่างมันส าปะหลังที่พบรายงานในประเทศอินเดีย ศรีลังกา กัมพูชา เวียดนาม และจีน 
 แม้ว่าในประเทศไทยพบการระบาดของโรคใบด่างมันส าปะหลังแล้ว แต่ก็ยังมีความจ าเป็นต้องเฝ้าระวัง
และควบคุมการแพร่ระบาดไปยังแหล่งปลูกอ่ืน ๆ ในประเทศอย่างต่อเนื่องต่อไป  
10.  การน าผลงานวิจัยไปใช้ประโยชน์ :  

      1. เพ่ือเป็นเอกสารอ้างถึงสถานภาพการปรากฏขอเชื้อ Sri Lankan cassava mosaic virus (SLCMV)  

ในประเทศไทย 

      2. เพื่อใช้เป็นแนวทางในการเฝ้าระวัง การตรวจติดตามการระบาดของโรคใบด่างมันส าปะหลัง 

      3. ใช้เป็นเอกสารอ้างอิงในการตรวจวินิจฉัยโรคใบด่างมันส าปะหลังในห้องปฏิบัติการ 

11.  ค าขอบคุณ (ถ้ามี)  : - 
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13.  ภาคผนวก 

ตารางผนวกที่ 1  รายชื่อเชื้อไวรัสใบด่างมันส าปะหลัง ลักษณะอาการ แมลงพาหะ และการแพร่กระจาย 

เชื้อไวรัส จีนัส/แฟมิลี ่ ลักษณะอาการ พาหะ การแพร่กระจาย อ้างอิง 

African cassava mosaic 
virus (ACMV) 

Begomovirus/ 
Geminiviridae 

ใบด่าง เสีย
รูปทรง และล า
ต้นแคระแกร็น 

แมลงหวี่
ขาวยาสูบ 

Africa  Morris et al., 
1990 

African cassava mosaic 
Burkina Faso virus 
(ACMBFV) 

Begomovirus/ 
Geminiviridae 

ใบด่าง เสีย

รูปทรง และล า

ต้นแคระแกร็น 

แมลงหวี่

ขาวยาสูบ 

Burkina Faso Tiendre´be´o
go et al., 
2012 

Cassava mosaic 
Madagascar virus 
(CMMGV) 

Begomovirus/ 
Geminiviridae 

ใบด่าง เสีย

รูปทรง และล า

ต้นแคระแกร็น 

แมลงหวี่

ขาวยาสูบ 

Madagascar Harimalala et 
al., 2012 

East African cassava 
mosaic Cameroon 
virus (EACMCV) 

Begomovirus/ 
Geminiviridae 

ใบด่าง เสีย

รูปทรง และล า

ต้นแคระแกร็น 

แมลงหวี่

ขาวยาสูบ 

West Africa, 
Tanzania 

Fondong et 
al. 2000 

East African cassava 
mosaic Kenya virus 
(EACMKV) 

Begomovirus/ 
Geminiviridae 

ใบด่าง เสีย

รูปทรง และล า

ต้นแคระแกร็น 

แมลงหวี่

ขาวยาสูบ 

East Africa Bull et al. 
2006 

East African cassava 
mosaic Malawi virus 
(EACMMV) 

Begomovirus/ 
Geminiviridae 

ใบด่าง เสีย

รูปทรง และล า

ต้นแคระแกร็น 

แมลงหวี่

ขาวยาสูบ 

Malawi Zhou et al., 
1998 

East African cassava 
mosaic virus (EACMV) 

Begomovirus/ 
Geminiviridae 

ใบด่าง เสีย

รูปทรง และล า

ต้นแคระแกร็น 

แมลงหวี่

ขาวยาสูบ 

East Africa Bull et al., 
2006 

East African cassava 
mosaic virus-Uganda 
(EACMV-UG) 

Begomovirus/ 
Geminiviridae 

ใบด่าง เสีย

รูปทรง และล า

ต้นแคระแกร็น 

แมลงหวี่

ขาวยาสูบ 

Sub-Saharan 
Africa 

Pita et al., 
2001 
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ตารางผนวกท่ี 1  (ต่อ)      

East African cassava 
mosaic Zanzibar virus 
(EACMZV) 

Begomovirus/ 
Geminiviridae 

ใบด่าง เสีย

รูปทรง และล า

ต้นแคระแกร็น 

แมลงหวี่

ขาวยาสูบ 

Zanzibar, 
Madagascar 

Bull et al., 
2006 

Indian cassava mosaic 
virus (ICMV) 

Begomovirus/ 
Geminiviridae 

ใบด่าง เสีย

รูปทรง และล า

ต้นแคระแกร็น 

แมลงหวี่

ขาวยาสูบ 

Togo, India and 
Sri Lanka 

Malathi et al.,  
1985,  

South African cassava 
mosaic virus (SACMV) 

Begomovirus/ 
Geminiviridae 

ใบด่าง เสีย

รูปทรง และล า

ต้นแคระแกร็น 

แมลงหวี่

ขาวยาสูบ 

South Africa, 
Malawi, 
Madagascar 
and Zimbabwe 

Berrie et al., 
2001 

 

Sri Lankan cassava 
mosaic virus (SLCMV) 

Begomovirus/ 
Geminiviridae 

ใบด่าง เสีย

รูปทรง และล า

ต้นแคระแกร็น 

แมลงหวี่

ขาวยาสูบ 

India, Sri Lanka 
Cambodia 
Veitnam and 
China 

Saunders et 
al., 2002, 
Wang et al., 
2016, Uke et 
al., 2018, 
Wang et al., 
2019 
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ตารางผนวกท่ี 2  ไอโซเลต  Accession number และ ขนาดจีโนมของ Segment A และ Segment B  

                      ของเชื้อ Sri Lankan cassava mosaic virus 
  

Isolate 
Accession number Genome size (nt) 

Segment A Segment B Segment A Segment B 

Prachinburi MN026159 MN026161 2760 2537 

Srisaket MN026160 MN026162 2758 2537 

Chachoengsao MT671409 MT671410 2759 2537 

Rayong MT671411 MT671412 2759 2537 

Khon Kaen MT671413 MT671414 2758 2537 

Chonburi MT671415 MT671416 2758 2537 

Ubon Ratchathani MT671417 MT671418 2758 2537 

Surin MT671419 MT671420 2758 2537 

Sakaeo MT671421 MT671422 2759 2537 

Nakhon Ratchasima MT671423 MT671424 2758 2537 
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ตารางผนวกท่ี 3  เปอร์เซ็นต์ความคล้ายคลึงกันของล าดับนิวคลิโอไทด์ Segment A และ Segment B  
                      ของเชื้อ Sri Lankan cassava mosaic virus ทั้ง 10 ไอโซเลต 

 Isolate 
Segment A 

  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
1 Prachinburi  99.2 99.8 99.7 99.8 99.8 99.3 99.2 99.3 99.2 
2 Srisaket 98.4  99.2 99.1 99.1 99.1 99.9 99.8 99.7 99.8 
3 Chachoengsao 99.7 98.4  99.7 99.7 99.7 99.3 99.2 99.3 99.2 
4 Rayong 99.9 98.3 99.6  99.7 99.8 99.2 99.1 99.2 99.1 
5 Khon Kaen 99.7 98.1 99.5 99.6  99.8 99.2 99.1 99.2 99.1 
6 Chonburi 99.9 98.3 99.6 99.9 99.6  99.2 99.1 99.2 99.2 
7 Ubon Ratchathani 98.4 99.6 98.4 98.3 98.1 98.3  99.9 99.9 99.9 
8 Surin 98.4 99.6 98.4 98.3 98.1 98.3 100  99.7 100 
9 Sakaeo 99.9 98.4 99.7 99.8 99.7 99.8 98.4 98.4  99.8 

10 Nakhon Ratchasima 98.5 99.7 98.6 98.4 98.2 98.4 99.7 99.7 98.5  
    Segment B 
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