
รายงานผลงานเรื่องเต็มการทดลองท่ีสิ้นสุด 
------------------------------------------- 

1. แผนงานวิจัย                     : การจัดท าฐานข้อมูลศัตรูพืชและศัตรูธรรมชาติเพ่ือการวิจัยพัฒนาด้านการ
อารักขาพืชในประเทศไทย 

2. โครงการวิจัย                     : อนุกรมวิธาน ชีววิทยา และการจ าแนกชนิดโดยดีเอ็นเอบาร์โค้ดของศัตรูพืช
และศัตรูธรรมชาติเพ่ือการวิจัยด้านอารักขาพืชในประเทศไทย 

    กิจกรรมที่ 3   : การจ าแนกชนิดศัตรูพืชและศัตรูธรรมชาติโดยดีเอ็นเอบาร์โค้ด 

3. ชื่อการทดลอง (ภาษาไทย)     : การใช้ดีเอ็นเอบาร์โค้ดเพ่ือจ าแนกเชื้อรา Chaetomium cupreum และ  
Ch. globosum 

    ชื่อการทดลอง (ภาษาอังกฤษ) : DNA barcoding for Chaetomium cupreum and Ch. globosum 
identification 

4. คณะผู้ด าเนินงาน 

    หัวหน้าการทดลอง  : นางสาวชนินทร    ดวงสอาด  ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช 
    ผู้ร่วมงาน   : นางสาวพรพิมล    อธิปัญญาคม  ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช         

นางสาวสุณีรัตน์   สีมะเด่ือ  ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช 
นางสาวมะโนรัตน์ สุดสงวน  ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช 

                    นางสาวอมรรัชฏ์   คิดใจเดียว  ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช 
    นางสาวสุทธิณี      ลิขิตตระกูลรุ่ง ส านักวิจัยและพัฒนาการเกษตร เขตท่ี 1 

5. บทคัดย่อ  

ปัจจุบันข้อมูลและวิธีการทางชีวโมเลกุล เข้ามามีบทบาทมากในงานอนุกรมวิธานเพ่ือการจ าแนกชนิดของ
เชื้อราโดยเฉพาะกรณทีี่ไม่สามารถชี้ขาดได้ด้วยลักษณะทางสัณฐานวิทยา ส านักวิจัยและพัฒนาการอารักขาพืช 
กรมวิชาการเกษตร เป็นหน่วยงานรับผิดชอบตรวจสอบความถูกต้องของชนิดสายพันธุ์เชื้อราที่ระบุในสารชีวภัณฑ์
ป้องกันก าจัดโรคพืช ที่น ามาขึ้นทะเบียนกับกรมวิชาการเกษตร ซ่ึงจะเป็นประโยชน์ต่อผู้ใช้สารชีวภัณฑ์ที่สามารถใช้
สารชีวภัณฑ์ได้ตรงชนิด การศึกษาครั้งนี้ด าเนินการระหว่างเดือนตุลาคม 2561 - กันยายน 2563 เพ่ือจัดท าดีเอ็นเอ
บาร์โค้ดของเชื้อรา Chaetomium cupreum และ Ch. globosum ในประเทศไทย เก็บและรวบรวมตัวอย่าง 
เชื้อรา Chaetomium จากตัวอย่างดิน พืช และจาก culture collection ของกลุ่มวิจัยโรคพืช เมื่อจ าแนกชนิด
ด้วยลักษณะสัณฐานวิทยาสามารถแบ่งได้เป็น 3 กลุ่ม ได้แก่ กลุ่มที่ 1 มีลักษณะพ้องกับเชื้อรา Ch. cupreum  
กลุ่มท่ี 2 มีลักษณะพ้องกับเชื้อรา Ch. globosum และ กลุ่มท่ี 3 มีลักษณะพ้องกับเชื้อราเชื้อราในสกุล 
Chaetomium แต่ยังไม่สามารถระบุชนิดได ้ เมื่อจ าแนกชนิดด้วยวิธี phylogenetic reconstruction โดย
เปรียบเทียบกับ type sequence ของเชื้อรา Chaetomiaceae พบว่า topology ที่ได้จาก Maximum 
Likelihood (ML) และ Bayesian inference (BI) มีความสอดคล้องกัน และเป็น monophyletic พบว่า เชื้อรา
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กลุ่มท่ี 1 คือ Arcopilus cupreus ซ่ึงเปน็ชื่อปัจจุบันของ Ch. cupreum เชื้อรากลุ่มที่ 2 คือ Ch. globosum 
และ เชื้อรากลุ่มที่ 3 คือ Ovatospora brasiliensis ซึ่งเป็นชื่อปัจจุบันของ Ch. brasiliensis จากการศึกษาครั้งนี้
ไดด้ีเอ็นเอบาร์โค้ดของเชื้อรา A. cupreus (syn. Ch. cupreum), Ch. globosum และ O. brasiliensis (syn.  
Ch. brasiliensis) จ านวน 5 ต าแหน่ง ได้แก่ the Internal Transcribed Spacer (ITS), the translation 

elongation factor 1-alpha (EF1-α), the Large Subunit (LSU, 28S), Partial RNA polymerase II 
second largest subunit (rpb2) และ ß-Tubulin 2 (TUB2) ไอโซเลทของเชื้อราและดีเอ็นเอบาร์โค้ดจะเกบ็
รักษาไว้ใน culture collection ของกลุ่มวิจัยโรคพืช ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช กรมวิชาการเกษตร เพ่ือ
เป็นฐานข้อมูลในการตรวจสอบชนิดของเชื้อรา 

The fungal identification based on genealogical concordance has been applied to 
classify and identify fungal, especially in many cryptic and complex species. The DNA data of 
genes obtained from fungi had been analyzed for the identification and also applied as 
barcodes of certain species of fungi. Plant Protection Research and Development Office, 
Department of Agriculture is a responsible agency to verify the fungal species in the bioproduct, 
which to be registered. This will benefit users of biological control products. This study was 
conducted during October 2018 - September 2020 in order to obtain the DNA barcodes of 
Chaetomium cupreum and Ch. globosum for Thailand. The Chaetomium was isolated from soil 
surround roots and plant with additional isolates selected from culture collection of Plant 
Pathology Research Group. The morphological characters had been observed to identify the 
Chaetomium isolates, which could be identified into three groups. The first group was found to 
have the similarity morphology to Ch. cupreum, the characters of the second group was agreed 
with Ch. globosum and the third group could be identified at genus level as Chaetomium sp. 
The representative from each group were selected for further identification using molecular 
data compare with the type sequences of Chaetomiaceae. The phylogenetic reconstruction 
obtained from Maximum Likelihood (ML) and Bayesian inference (BI) presented the 
monophyletic and congruent topology. The results showed that the first group was identity to 
Arcopilus cupreus, the current name of Ch. cupreum. The second group was identity to  
Ch. globosum, and the third group could be identified as Ovatospora brasiliensis, the current 
name of Ch. brasiliensis. The DNA barcodes of five loci namely, the Internal Transcribed Spacer 

(ITS), the translation elongation factor 1-alpha (EF1-α), the Large Subunit (LSU, 28S), Partial RNA 
polymerase II second largest subunit (rpb2) and ß-Tubulin 2 (TUB2) had been obtained from  
A. cupreus (syn. Ch. cupreum), Ch. globosum and O. brasiliensis (syn. Ch. brasiliensis).  The 
isolates and DNA barcodes of A. cupreus, Ch. globosum and O. brasiliensis have been curated 
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and databased in culture collection of Plant Pathology Research Group, Plant Protection 
Research and Development Office, Department of Agriculture for the identification.   

6. ค าน า 

ปัจจุบันการน าจุลินทรีย์ที่มีคุณสมบัติในการเป็นปฏิปักษ์ (antagonist) มาใช้ประโยชน์ และเริ่มมีบทบาท
และความส าคัญทางเศรษฐกิจด้านการเกษตร เชื้อราหลายชนิดที่มีคุณสมบัติเป็นเชื้อราปฏิปักษ์และน ามาใช้เป็น
สารชีวภัณฑ์ (biocontrol agent) เนื่องมาจากคุณสมบัติในการยับยั้งเชื้อราสาเหตุโรคพืช เช่น เชื้อรา 
Trichoderma (Ascomycetes, Hypocreales) (de los Santos-Villalobos et al., 2013; Kindermann  
et al., 1998; Mbarga et al., 2012) และ เชื้อรา Chaetomium (Sordariomycetes, Sordariales) 
(Soytong, 1990; Soytong, 2001) ลักษณะของเชื้อราปฏิปักษ์จะมีอัตราการเจริญอย่างรวดเร็วเมื่อเปรียบเทียบ
กับเชื้อราสาเหตุโรคพืช จึงท าให้มีประสิทธิภาพในการแย่งใช้สารอาหารและพ้ืนที่ในการเจริญ สามารถใช้
สารอาหารและเจริญในเส้นใยของเชื้อราสาเหตุโรคพืช (mycoparasite) บางชนิดสร้างสารปฏิชีวนะท่ีสามารถ
ยับยั้งการเจริญของเชื้อราสาเหตุโรคพืช เช่น Ch. globosum สามารถสร้างสารปฏิชีวนะท่ียับยัง้การเจริญของ 
เชื้อรา Pythium ultimum สาเหตุโรค damping-off ของ sugar beet (Di-Pietro et al., 1991) เชื้อรา  
Ch. cupreum มีรายงานว่าสร้างสารปฏิชีวนะและสามารถยับยั้งการเจริญของเชื้อรา Fusarium sp., 
Macrophomina phaseolina, Phomopsis sp., Cercospora kikuchii, Colletotrichum dematium var. 
truncate, Phomopsis sp. และ Rhizoctonia solani พบว่าสารทีเ่ชื้อราปฏิปักษ์บางชนิดสร้างข้ึนมีผลดีต่อพืช
โดยช่วยในการเจริญเติบโต (plant growth) รวมถึงกระตุ้นให้พืชมีความแข็งแรงต่อการเข้าท าลายของเชื้อรา
สาเหตุโรคพืช (plant defence responses) จึงเป็นอีกทางเลือกหนึ่งในการควบคุมโรคพืชโดยไม่ก่อให้เกิดผลเสยี
แก่พืช เป็นมิตรต่อสิ่งแวดล้อม โดยช่วยลดการใช้สารเคมีในการป้องกันก าจัดโรคพืช (Yeh and Sinclair, 1980) 

เชื้อราใน genus Chaetomium (Sordariomycetes, Sordariales) มีมากกว่า 400 ชนิด (RodrÍguez 
et al., 2002; Wang and Zheng 2005a, b; Wang et al., 2014) เป็นเชื้อราที่สามารถพบและแยกได้โดยทั่วไป
จากรากพืชและดิน ในประเทศไทยมีรายงานว่าพบเชื้อราปฏิปักษ์ชนิดนี้ประมาณ 20 ชนิด (Gené and Guarro, 
1996; Petcharat and Soytong, 1991; Somrithipol, 2004; Somrithipol et al., 2004; Soytong, 1991; 
Udagawa, 1973) การจัดจ าแนกเชื้อรา Chaetomium สามารถท าได้โดยใช้ลักษณะทางสัณฐานวิทยา (Doveri, 
2013) เช่น ลักษณะและต าแหน่งของ ascomata setae รูปร่างลักษณะและขนาดของ ascospores (von Arx et 
al., 1986; Doveri, 2013) 

การจัดจ าแนกและวิวัฒนาการของเชื้อรา Chaetomium ใช้ลักษณะทางด้านพันธุกรรม (DNA) กันมาก
ขึ้น (Lee and Hanlin, 1999; Untereiner et al., 2001; Greif et al., 2009; Asgari and Zare, 2011; 
Pornsuriya et al., 2011; Wang et al., 2014) แต่เนื่องการศึกษาส่วนใหญ่ใช้จ านวนตัวอย่างที่จ ากัด ท าให้ผล
การศึกษาความแตกต่างรวมถึงความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการของ เชื้อรา Chaetomium ที่ไม่มีความชัดเจน ท าให้
การจัดจ าแนกเชื้อรา Chaetomium ด้วยลักษณะทางพันธุกรรมมีความคลุมเครือ (Wang et al., 2014) Wang 
et al. (2014) ใช้ข้อมูลของดีเอ็นเอจากยีน 5 ต าแหน่งคือ the Large Subunit (LSU) the Internal 
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Transcribed spacer (ITS) β-tubulin elongation factor (TEF1-α) และ the large subunit of RNA 
polymerase II (RPB1) เพ่ือแยกความแตกต่างของ Ch. indicum พบว่ามีเชื้อรา Chaetomium จ านวน 6 ชนดิ 
ภายใต้ชื่อ Ch. indicum (Wang et al., 2014)  

Pornsuriya et al. (2008) แยกเชื้อรา Chaetomium หลายชนิด จากดินในพ้ืนที่เพาะปลูกสัปปะรดใน
จังหวัดพัทลุง ได้แก่ Ch. aureum, Ch. bostrychodes, Ch. carinthiacum, Ch. cochliodes, Ch. cupreum, 
Ch. flavigenum, Ch. gracile, Ch. perlucidum และ Ch. succineum ซ่ึงเชื้อราเหล่านี้มีลักษณะที่ใกล้เคียง
กัน ต่อมามีรายงานว่า เชื้อรา Ch. siamense ซ่ึงมีลักษณะทางสัณฐานวิทยาใกล้เคียงกับเชื้อรา Ch. cupreum 
มาก แต่เมื่อท าการเปรียบเทียบด้วยลักษณะทางพันธุกรรม (DNA) กลับพบว่าเชื้อราทั้งสองชนิดมีความแตกต่างกัน 
(Pornsuriya et al., 2011) และพบข้อบ่งชี้ว่าเชื้อรา Ch. cupreum ทีร่ายงานพบในประเทศไทยมีความ
หลากหลาย แต่ความหลากหลายนี้ไม่สามารถจ าแนกได้ด้วยการวิเคราะห์ ITS เพียงต าแหน่งเดียว และ มีแนวโน้ม
เป็น complex species ที่อาจมีมากกว่า 1 ชนิดภายใต้ชื่อ Ch. cupreum เช่นเดียวกับ Ch. globosum 
(Pornsuriya et al., 2011) 

Chaetomium cupreum และ Ch. globosum ถูกเลือกจากจ านวนหลายชนิดของเชื้อรา 
Chaetomium ที่มีการใช้ในการควบคุมโรคพืชโดยชีววิธี และมีการส่งเสริมให้ใช้ในการป้องกันก าจัดโรคพืชโดยทัง้
ทางรัฐและเอกชน รวมถึงมีการผลิตเชื้อรา Ch. cupreum และ Ch. globosum ในเชิงพาณิชย์ ปัจจุบันหลาย
บริษัทได้แสดงความประสงค์ขอขึ้นทะเบียนผลิตภัณฑ์ของเชื้อรา Ch. cupreum และ Ch. globosum เป็นสารชีว
ภัณฑ์ในเชิงพาณิชย์ การตรวจสอบความถูกต้องของชนิดของเชื้อรา Ch. cupreum และ Ch. globosum ที่
น าไปใช้ในการควบคุมเชื้อสาเหตุโรคพืช จึงมีความส าคัญเป็นอย่างยิ่ง เนื่องจากส่งผลต่อประสิทธิภาพในการ
ป้องกันและก าจัดเชื้อสาเหตุโรคพืช แต่เนื่องจากลักษณะทางสัณฐานวิทยาของเชื้อรา genus Chaetomium ชนิด 
มีความคล้ายคลึงกันมากและลักษณะความแตกต่างที่พบไม่เพียงพอท าให้เกิดข้อจ ากัดต่อการจัดจ าแนก อีกท้ังการ
จัดจ าแนกนั้นต้องอาศยัความเชี่ยวชาญและช านาญเป็นอย่างยิ่ง จึงต้องมีการพิจารณาน าลักษณะทางด้าน
พันธุกรรม (DNA) มารว่มวิเคราะห์ เพ่ือบ่งชี้ความแตกต่างและการจัดจ าแนกท่ีถูกต้อง  

เนื่องจากกลุ่มวิจัยโรคพืช เป็นหน่วยงานที่รับผิดชอบในการตรวจสอบความถูกต้องของสายพันธุ์ที่ขอขึ้น
ทะเบียนสารชีวภัณฑ ์ดังนั้นการศึกษาเพ่ือจ าแนกเชื้อรา Ch. cupreum และ Ch. globosum โดยใช้ลักษณะทางด้าน
พันธุกรรมจึงมีความส าคัญ ข้อมูลและผลที่ได้จากการวิจัยจะได้มาซึ่งวิธีการที่มีความแม่นย าและถูกต้องในการ
ตรวจสอบชนิดของเชื้อราที่ระบุในสารชีวภัณฑ์ที่น ามาขึ้นทะเบียนกับกรมวิชาการเกษตร ทั้งนี้การตรวจสอบเพ่ือ
ยืนยันความถูกต้องของชนิดของเชื้อราในสารชีวภัณฑ ์ จะก่อให้เกดิประโยชน์สูงสุดต่อผู้ใช้สารชีวภัณฑ์ โดยเฉพาะ
อย่างยิ่งต่อเกษตรกร อีกทั้งข้อมูลของลักษณะทางดา้นพันธุกรรม (DNA) ที่ได้จากการศึกษาสามารถใช้เป็นฐานข้อมูล
เพ่ือใช้เปรียบเทียบ หรือศึกษาความหลากหลายและการวิวัฒนาการของ เชื้อรา Ch. cupreum และ Ch. globosum 
ในประเทศไทยต่อไป 

ดังนั้นการทดลองนี้มีวัตถุประสงค์ เพ่ือให้ได้เชื้อรา Ch. cupreum และ Ch. globosum มาตรฐานที่
ไดร้ับการจ าแนกชนิดอย่างถูกต้อง และเพ่ือให้ได้ดีเอ็นเอบาร์โค้ดมาตรฐานของเชื้อรา Ch. cupreum และ  
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Ch. globosum เพ่ือใช้ตรวจสอบความถูกต้องของชนิดเชื้อรา Ch. cupreum และ Ch. globosum ในสาร 
ชีวภัณฑ์ที่น ามาข้ึนทะเบียนสารชีวภัณฑ์กับกรมวิชาการเกษตร 

7. วิธีด าเนินการ 
    - อุปกรณ์ 

1. อุปกรณ์เก็บตัวอย่าง ได้แก่ ถุงพลาสติก ถงุกระดาษ กรรไกรตัดแต่งกิ่ง ไม้ทับตัวอย่าง กระดาษ
หนังสือพิมพ์ ซองกระดาษส าหรับเก็บและรักษาตัวอย่าง 

2. อุปกรณ์ในห้องปฏิบัติการ ได้แก่  
  - Microcentrifuge 
  - Thermal cyclers  
  - Tissue Lyser  
  - Gel electrophoresis  
  - เครื่องถา่ยภาพเจล  
  - microwave  
  - micropipette ขนาด 10 100 200 และ 1000 ไมโครลิตร  
  - กล้องจุลทรรศน์แบบ compound  
  - กล้องจุลทรรศน์แบบ stereo  
  - Dry heat block 
3. วัสดุในห้องปฏิบัติการ สไลด์และแผ่นแก้วปิดสไลด์ tips ขนาด 10 100 200 และ 1000 ไมโครลิตร 

PCR tube ใบมีดผ่าตัด เข็มเขี่ยปลายแหลม ปากคีบ 
4. อุปกรณ์เครื่องแก้ว ได้แก่ บิกเกอร์ ขวดดูแรน กระบอกตวง ตะเกยีงแอลกอฮอล์ plate 
5. สารเคมี ได้แก่  
   - Green Hot Start PCR Master Mix (biotechrabbit™)   
   - Lysing Enzymes from Trichoderma harzianum (Glucanex®)  
    - Lithium Borate buffer (LB)  
   - PureDireX Genomic DNA Isolation Kit  
   - QIAquick Gel Extraction Kit  
   - SERVA HiSens Stain G 
   - Nuclease-Free Water 

   - ไพร์เมอร์ ได้แก่ 
   the Internal Transcribed Spacer (ITS)  
    V9G: TTACGTCCCTGCCCTTTGTA (de Hoog and Gerrits van den Ende, 1998) 
    ITS4: TCCTCCGCTTATTGATATGC (White et al., 1990) 

   the translation elongation factor 1-alpha (EF1-α) 
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    EF1-728F: CATCGAGAAGTTCGAGAAGG (Carbone and Kohn, 1999) 
    EF-2: GGARGTACCAGTSATCATGTT (O’Donnell et al., 1998) 
   the Large Subunit (LSU, 28S)  
    LROR: ACCCGCTGAACTTAAGC (Vilgalys and Hester, 1990) 
    LR6: CGCCAGTTTCTGCTTACC (Vilgalys and Hester, 1990) 
   Partial RNA polymerase II second largest subunit (rpb2)  
    fRPB2-5F: GAYGAYMGWGATCAYTTYGG (Liu et al., 2000) 
    fRPB2-7cR: CCCATRGCTTGYTTRCCCAT (Liu et al., 2000) 
   ß-Tubulin 2 (TUB2) 
    T1: AACATGCGTGAGATTGTAAGT (O’Donnell and Cigelnik 1997) 
    Bt2b: ACCCTCAGTGTAGTGACCCTTGGC (Glass and Donaldson 1995) 

   - อาหารเลี้ยงเชื้อ potato dextrose agar (PDA) และ rose bengal agar (RBA) 
 6. Sequence assemble programs ได้แก ่ Geneious Prime 2021.0.3 (http://www.geneious.com; 
Kearse et al., 2012) 

   - วิธีการ 

1. ศึกษาข้อมูลของเชื้อรา Ch. cupreum และ Ch. globosum 
รวบรวมข้อมูลสถานะของอนุกรมวิธานของรา Chaetomium ให้เป็นปัจจุบัน ได้แก่ ชื่อวิทยาศาสตร์ ชื่อ

พ้อง การจัดจ าแนกชนิดของ Chaetomium โดยใช้ข้อมูลทางด้านชีวโมเลกุล 

2. เก็บและรวบรวมตัวอย่างเชื้อรา Ch. cupreum และ Ch. globosum  
เก็บตัวอย่างดินบริเวณรอบราก ตัวอย่างพืช เพ่ือแยกหาเชื้อรา Chaetomium ด้วยวิธี alcohol and 

heat treatment และตัวอย่างเชื้อรา Chaetomium ที่น ามาใช้ในการวิจัยบางไอโซเลท น ามาจาก culture 
collection ของกลุ่มวิจัยโรคพืช ส านักวิจัยและพัฒนาการอารักขาพืช กรมวิชาการเกษตร กรุงเทพฯ โดยตัวอย่าง
ของเชื้อราบรสิุทธิ์ จะเลี้ยงบนอาหาร PDA ในหลอดแก้ว เก็บไว้ที่อุณหภูมิ 15 องศาเซลเซียส โดยจัดเก็บใน 
culture collection ของกลุ่มวิจัยโรคพืช ส านักวิจัยและพัฒนาการอารักขาพืช กรมวิชาการเกษตร กรุงเทพฯ 
เพ่ือใช้ในการศึกษาหรือเป็นตัวอย่างอ้างอิงต่อไป 

3. ศึกษา และจ าแนกชนิดเชื้อรา Ch. cupreum และ Ch. globosum โดยใช้ลักษณะทางสัณฐานวิทยา 

ศึกษาลักษณะของเชื้อรา Ch. cupreum และ Ch. globosum 
น าราที่แยกได้มาเลี้ยงบนอาหาร PDA และบันทึกลักษณะต่าง ๆ ได้แก่ อัตราการเจริญของราบนอาหารเลี้ยง

เชื้อ สีของโคโลนีด้านบนและด้านล่างจานอาหารเลี้ยงเชื้อ รวมทั้งการสร้างเม็ดสี (pigment) ศึกษา และบันทึก
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของราได้แก่ รูปร่าง ขนาด สี ของเส้นใย conidia conidiophore และโครงสร้างอ่ืนๆ 
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ภายใต้กล้องจุลทรรศน์ stereo microscope และ compound microscope และถ่ายภาพ จากนั้นหาค่าเฉลี่ยของ
ขนาดโครงสร้างตา่งๆของราที่วัดขนาดไว้ 

จ าแนกชนิดเชื้อรา Ch. cupreum และ Ch. globosum 
โดยเปรียบเทียบลักษณะของรา Chaetomium ทีศ่ึกษากับคู่มือของ von Arx et al. (1986); Doveri 

(2013) และ Wang et al. (2014; 2016a; 2016b) 

4. จ าแนกชนิดของเชื้อรา Ch. cupreum และ Ch. globosum โดยใช้ขอ้มูลพันธุกรรม 

 สกัดดีเอ็นเอ 
 ตักหรือเขี่ยเส้นใยรวมถึง conidia ของเชื้อรา Ch. cupreum และ Ch. globosum ทีเ่ลี้ยงบนอาหาร 
PDA ประมาณ 0.2-0.5 กรัม ลงในหลอดส าหรับสกัดดีเอ็นเอ และท าการสกัดตามวิธีของ Doungsa-ard, et al. 
(2015) เก็บรักษาดีเอ็นเอที่สกัดได้จากแต่ละตัวอย่าง ไว้ที่อุณหภูมิ -20 หรือ -40 องศาเซลเซียส เพ่ือรักษาสภาพ
และคุณภาพของดีเอ็นเอ 

 เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมาย 
 ไพร์เมอร์ที่ใช้ในการศึกษา 
 the Internal Transcribed Spacer (ITS)  
   V9G: TTACGTCCCTGCCCTTTGTA (de Hoog and Gerrits van den Ende, 1998) 
   ITS4: TCCTCCGCTTATTGATATGC (White et al., 1990) 

  the translation elongation factor 1-alpha (EF1-α) 
   EF1-728F: CATCGAGAAGTTCGAGAAGG (Carbone and Kohn, 1999) 
   EF-2: GGARGTACCAGTSATCATGTT  (O’Donnell et al., 1998) 
  the Large Subunit (LSU, 28S)  
   LROR: ACCCGCTGAACTTAAGC  (Vilgalys and Hester, 1990) 
   LR6: CGCCAGTTTCTGCTTACC  (Vilgalys and Hester, 1990) 
  Partial RNA polymerase II second largest subunit (rpb2)  
   fRPB2-5F: GAYGAYMGWGATCAYTTYGG (Lie et al., 1990) 
   fRPB2-7cR: CCCATRGCTTGYTTRCCCAT (Lie et al., 1990) 
  ß-Tubulin 2 (TUB2) 
   T1: AACATGCGTGAGATTGTAAGT  (O’Donnell and Cigelnik 1997) 
   Bt2b: ACCCTCAGTGTAGTGACCCTTGGC (Glass and Donaldson 1995) 

  น าดีเอ็นเอที่สกัดได้จากแต่ละตัวอย่าง มาเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยเทคนิค Polymerase Chain Reaction 
(PCR) ของต าแหน่ง the Internal Transcribed Spacer (ITS) the translation elongation factor 1-alpha 

(EF1-α) the Large Subunit (LSU, 28S) Partial RNA polymerase II second largest subunit (rpb2) และ 
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ß-Tubulin 2 (TUB2) ด้วย Green Hot Start PCR Master Mix (biotechrabbit™) ใช้ cycling และ 
condition ของปฏิกิรยิาตามที่ผู้ผลิตแนะน า ก าหนด annealing temperature ที่ 56 องศาเซลเซียส   

การตรวจสอบผลิตภัณฑ์ PCR  
 ตรวจสอบผลิตภัณฑ์ PCR ด้วยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิส (Electrophoresis) เตรียม 1% agarose gel และ
ผสม SERVA HiSens Stain G ในอัตราส่วน 1:50,000 ผสมผลิตภัณฑ์ PCR 5 ไมโครลิตร ด้วย loading dye 1 
ไมโครลิตร ผสมให้เข้ากันจากนั้นหยอดลงใน agarose gel ที่ความเข้มข้น 1% ให้ผลิตภัณฑ์ PCR เคลื่อนที่ผ่าน
สารละลาย Lithium Borate buffer (LB buffer) ส่งผลติภัณฑ์ PCR ไปยัง บริษัท Macrogen Korea เพ่ือท า 
purification และหาล าดับนิวคลีโอไทด์ 

 การวิเคราะห์ และตรวจสอบล าดับนิวคลีโอไทด์ 
 น าข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ (sequence) มาท าการวิเคราะห์ โดยน า forward sequence และ reverse 

sequence ที่ได้มาเปรียบเทียบกัน โดยใช้โปรแกรม Geneious Prime 2021.0.3 และบันทึกข้อมูลในรูปแบบไฟล์ 
fasta ท าการตรวจสอบความถูกต้องของชนิดของจุลินทรีย์ที่ท าการศึกษากับฐานข้อมูลทางพันธุกรรม  

การจัดเรียงล าดับนิวคลีโอไทด์ 
  น า contig ของล าดับนิวคลีโอไทด์ (consensus sequence) แตล่ะต าแหน่งมาจัดเรียง (align) เป็นชุด
ข้อมูล (dataset) รวมกับ type sequences ของแต่ละต าแหน่งได้แก ่LSU, ITS, TUB2, rpb2 และ TEF1 จาก
รายงานศึกษาอนุกรมวิธานของเชื้อราวงศ์ Chaetomiaceae (Pornsuriya et al., 2008; Doveri, 2013; Wang 
et al., 2014; 2016a; 2016b) และตรวจสอบการจัดเรียงของชุดข้อมูล (alignment) ด้วยวิธี MUSCLE ใน
โปรแกรม MAFFT X (Kumar et al., 2018) ใช้โปรแกรม Gblocks (Talavera and Castresana, 2007) เพ่ือ
กรองส่วนที่เป็น ambiguous sequence จากนั้นจัดท า partitioned (combined) dataset ของต าแหน่ง LSU, 
ITS, TUB2, rpb2 และ TEF1 บันทึก dataset และ partitioned dataset ในรูปแบบไฟล์ nexus โดยใช้
โปรแกรม Mesquite  

วิเคราะหค์วามสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการเพื่อการจัดจ าแนก 
 จ าแนกชนิดของรา Chaetomium โดยวิเคราะหจ์าก combined dataset ของ LSU-ITS-TUB2-rpb2-
TEF1 วิเคราะห์ด้วย phylogenetic criteria 2 แบบคือ  

1. Maximum Likelihood (ML) โดยเตรียมไฟล์ phy และวิเคราะห์โดยโปรแกรม RAxML v8.1.15 
(Stamatakis, 2014) ก าหนด model of evolution แบบ GTRGAMMA ซึ่งจ าเพาะต่อการวิเคราะห์ล าดับนิวคลี
โอไทด์ วิเคราะห์ด้วย rapid bootstrap (command –f a) เริ่มจาก random starting tree และ ก าหนด 
maximum likelihood bootstrap จ านวน 1000 ครัง้ 

2. Bayesian inference (BI) เตรียมไฟล์ nexus วิเคราะห์โดยโปรแกรม MrBayes (Ronquist and 
Huelsenbeck, 2003) โดยใช้วิธ ีMarkov Chain Monte Carlo (MCMC) ก าหนด model of evolution แบบ 
GTRGAMMA ค่าตั้งต้นที่ใช้ในการวิเคราะห์ดังนี้ ก าหนด 4 runs แต่ละ run ประกอบด้วย 4 chains วิเคราะห์
จ านวน 10 ล้าน generations ตั้งค่า cold chain ที่ temperature 0.25 สุ่มตัวอย่าง substitution model 
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parameters และบันทึก trees ทุก 500 generations ตรวจสอบความเชื่อม่ันของ topology ด้วย cumulative 
and compare functions ด้วย AWTY (Nylander et al., 2008) 

 การบันทึกข้อมูล 
 บันทึกข้อมลู เก็บรักษาสายพันธุ์เชื้อรา และเก็บรักษาดีเอ็นเอต้นแบบที่ได้จากการศึกษา เชื้อราที่แยกได้

เก็บรกัษาไว้ใน Culture Collection ของกลุ่มวิจัยโรคพืชโดยเลี้ยงบนอาหาร PDA Slant ในหลอดแก้ว เก็บไว้ที่
อุณหภูมิ 15 องศาเซลเซียส ดีเอ็นเอต้นแบบ (DNA templates) จะจัดเก็บไว้ที่อุณหภูมิ –40 องศาเซลเซียส ณ 
พิพิธภัณฑ์โรคพืช กลุ่มวิจยัโรคพืช ส านักวิจัยพฒันาการอารักขาพืช และข้อมูลรหัสดีเอ็นเอ (DNA barcodes หรือ 
consensus sequences) จะถูกเก็บบนัทึก และรายงานเพ่ือใช้เป็นข้อมูลอ้างอิงส าหรับการจัดท าบัญชีรายชื่อโรค
พืช รวมถึงสามารถใช้เป็นข้อมูลประกอบในการศึกษาด้านวิวัฒนาการต่อไป  

- เวลาและสถานที่ 
เริ่มต้น  ตุลาคม 2560 – กันยายน 2562 
กลุ่มวิจัยโรคพืช ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช กรมวิชาการเกษตร 

8. ผลการทดลองและวิจารณ์ 

การเก็บตัวอย่างและจ าแนกชนิดเชื้อรา Ch. cupreum และ Ch. globosum ด้วยลักษณะทางสัณฐานวิทยา 

เก็บตัวอย่างดินบริเวณรอบราก และตัวอย่างพืช น ามาแยกเชื้อราให้บริสุทธิ์ รวมถึงเชื้อราจาก culture 
collection เมื่อศึกษาด้วยลักษณะทางสัณฐานวิทยา พบเชื้อราที่มีลักษณะพ้องกับเชื้อรา Chaetomium จ านวน 
12 ไอโซเลท จากการจ าแนกชนิดจากลักษณะทางสัณฐานวิทยาต่างๆ ได้แก่ การเจริญของราบนอาหารเลี้ยงเชื้อ สี
ของโคโลนีด้านบนและด้านล่างจานอาหารเลี้ยงเชื้อ รวมทั้งการสร้างเม็ดสี (pigment) รูปร่าง ขนาด สี ของเส้นใย 
conidia conidiophore และโครงสร้างอ่ืนๆ ภายใต้กล้องจุลทรรศน์  stereo microscope และ compound 
microscope พบว่าเชื้อราทั้ง 12 ไอโซเลท สามารถจ าแนกได้เป็น 3 กลุ่ม (Table 1) ได้แก่  

1. ลักษณะพ้องกับเชื้อรา Ch. cupreum จ านวน 2 ไอโซเลท ได้แก่ เชื้อราไอโซเลท M0069 และ 
M0774 ที่แยกได้จากดิน จาก อ.เมือง จ. เพชรบุรี 

2. ลักษณะพ้องกับเชื้อรา Ch. globosum จ านวน 9 ไอโซเลท ได้แก่ C0501, C0502, M0234, M0235, 
M0236, M0747, M0999, M1000 และ M1001 

3. ลักษณะพ้องกับเชื้อราในสกุล Chaetomium แต่ยังไม่สามารถระบุชนิดได ้จ านวน 1 ไอโซเลท ได้แก ่M0224 

Table 1:  List of specimens obtained from study  

Voucher No. Group Taxa Sources Locations 
M0069 1 Chaetomium cupreum soil surround roots Mueang, Phetchaburi  
M0774 1 Ch. cupreum soil surround roots Mueang, Phetchaburi  
M0234 2 Ch. globosum Citrullus lanatus Kaset Sombun, Chaiyaphum 
C0501 2 Ch. globosum Citrullus lanatus Kaset Sombun, Chaiyaphum 
M0235 2 Ch. globosum Cucumis sativus incubated seeds 
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M0236 2 Ch. globosum Cucumis sativus incubated seeds 
M0747 2 Ch. globosum Paris polyphylla Mae Rim, Chiangmai 
M0999 2 Ch. globosum soil surround roots Mae Rim, Chiangmai 
M1000 2 Ch. globosum soil surround roots Pan, Chiangrai 
C0502 2 Ch. globosum soil surround roots Pan, Chiangrai 
M1001 2 Ch. globosum soil surround roots Wiang Pa Pao, Chiangrai 
M0224 3 Chaetomium sp. Citrus maxima Kaset Sombun, Chaiyaphum 

การจ าแนกชนิดของเชื้อรา Ch. cupreum และ Ch. globosum โดยใช้ข้อมูลพันธุกรรม 

น าเชื้อรากลุ่มท่ี 1 จ านวน 2 ไอโซเลท เชื้อรากลุ่มที ่ 2 คัดเลือกตัวแทน จ านวน 7 ไอโซเลท และเชื้อรา
กลุ่มท่ี 3 จ านวน 1 ไอโซเลท รวมจ านวน 12 ไอโซเลท มาแยกเชื้อให้บริสุทธิ์ด้วยวิธี single spore isolation เมื่อ
เชื้อราเจริญจนมีขนาดโคโลนีประมาณ 6 เซนติเมตร จึงด าเนินการสกัดดีเอ็นเอ จากนั้นด าเนินการเพ่ิมปริมาณ 
ดีเอ็นเอด้วยเทคนิค Polymerase Chain Reaction (PCR) ของยีนต าแหน่ง LSU, ITS, TUB2, rpb2 และ TEF1 
ด้วยไพร์เมอร์ของแต่ละต าแหน่ง ตรวจสอบผลิตภัณฑ์ PCR ด้วยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิส ส่งผลิตภัณฑ์ PCR ไปยัง 
บริษัท Macrogen Korea เพ่ือท า purification และหาล าดับนิวคลีโอไทด์ (sequencing)  

จดัท า contig ของล าดับนิวคลีโอไทด์โดยใช้โปรแกรม Geneious Prime 2021.0.3 จากนั้นจัดเรียง 
(align) เป็นชุดข้อมูล (dataset) รวมกับ type sequences ของแต่ละต าแหน่งได้แก ่ LSU, ITS, TUB2, rpb2 
และ TEF1 จากรายงานศึกษาอนุกรมวิธานของเชื้อราวงศ์ Chaetomiaceae (Pornsuriya et al., 2008; 
Doveri, 2013; Wang et al., 2014; 2016a; 2016b) (Table 2) จ าแนกชนิดของรา Chaetomium โดย
วิเคราะหจ์าก combined dataset ของ ITS-LSU-rpb2-TEF1-TUB2 ของ 140 taxa โดย Microascus 
trigonosporus เป็น outgroup ท าการวิเคราะห์รวม 3,581 bases/taxa มีข้อมลูของแต่ละ partition ดังนี้ ITS 
= 629 bases, LSU = 520 bases, rpb2 = 650, TEF1 = 866 bases และ TUB2 = 916 bases  

เชื้อราในวงศ์ Chaetomiaceae ได้มีการศึกษาและจัดจ าแนกด้วยวิธีการทางอนุกรมวิธานตาม
มาตรฐานสากลโดยใช้ข้อมลูทางสัณฐานร่วมกับข้อมูลพันธุกรรม จากข้อมูล MycoBank พบว่า วงศ ์
Chaetomiaceae ประกอบไปด้วยเชื้อรากว่า 55 สกุล (MycoBank, 2021) ได้แก่ Achaetomiella, 
Achaetomium, Acrophialophora, Allocanariomyces, Amesia, Aporothielavia, Arcopilus, 
Arxotrichum, Batnamyces, Bolacotricha, Bommerella, Botryotrichum, Brachychaeta, 
Canariomyces, Carteria, Chaetomidium, Chaetomiopsis, Chaetomiotricha, Chaetomium, 
Chrysanthotrichum, Chrysocorona, Cladochaete, Collariella, Condenascus, Corynascella, 
Corynascus, Crassicarpon, Dichotomopilus, Emilmuelleria, Erythrocarpon, Erythrocarpum, 
Farrowia, Floropilus, Humicola, Hyalosphaerella, Melanogone, Microthielavia, Myceliophthora, 
Mycothermus, Mycothermus, Ovatospora, Parachaetomium, Parathielavia, Parvabulbium, 
Pseudothielavia, Remersonia, Setiferotheca, Stellatospora, Stolonocarpus, Subramaniula, 
Taifanglania, Thermothelomyces, Thermothielavioides, Trichocladium และ Vanhallia 
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เมื่อวิเคราะห์ phylogenetic reconstruction พบว่า topology ที่ได้จาก ML และ BI มีความสอดคล้อง
กัน และเป็น monophyletic (Figure 1) โดย phylogram ทีไ่ดจ้าก ML พิจารณาค่า bootstrap support 
values (≥70%) ที่วิเคราะห์จาก 1,000 ซ้ า และ BI ไดจ้ากค่าเฉลี่ยของ 20,000 converged trees ดังนั้นผลการ
จดัจ าแนกด้วยข้อมูลพันธุกรรมของเชื้อรา Chaetomium ที่ได้จากการศึกษาครั้งนี้พบว่า เชื้อราไอโซเลท M0069 
และ M0774 พบว่าอยู่ใน clade ของ genus Arcopilusสามารถจ าแนกได้เป็น Arcopilus cupreus เชื้อราไอโซ
เลท M0234 M0235 M0236 M0747 M0999 M1000 และ M1001 สามารถจ าแนกได้เป็น Ch. globosum 
และ เชื้อราไอโซเลท M0224 สามารถจ าแนกได้เป็น Ovatospora brasiliensis  
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Table 2: List of Chaetomiaceae included in this study 

Taxa 
Voucher 
Number 

Previous name Locations 
GenBank Number 

ITS LSU rpb2 tef1 tub2 
Achaetomium                 
ACh. globosum CBS 332.67   Rhizosphere, Lucknow, India KX976570 KX976695 KX976793 KM655479 KX976911 
Ac. luteum CBS 618.68   Cucurbita rhizosphere, Delhi, India KX976571 KX976696 KX976794 - KX976912 
  CBS 544.83   Rosa stem, Lahore, Pakistan KX976572 KX976697 KX976795 - KX976913 
Ac. macrosporum CBS 152.97   Leaf litter, Uttar Pradesh, India KX976573 KX976698 KX976796 - KX976914 
  CBS 532.94   Mangrove mud, Japan KX976574 KX976699 KX976797 - KX976915 
Ac. strumarium CBS 333.67   Soil, Lucknow, India AY681204 AY681170 KC503254 KC503252 AY681238 
Amesia gen. nov.                 
Am. atrobrunnea CBS 379.66 Ch. atrobrunneum Mouldy mattress, Solomon Islands JX280771 JX280666 KX976798 - KX976916 
  CBS 250.75   Air, Uttar Pradesh, India KX976575 KX976700 KX976799 - KX976917 
Am. cymbiformis CBS 175.84 Ch. cymbiforme Tent rope, Solomon Islands KX976576 KX976701 KX976800 - KX976918 
Am. nigricolor CBS 600.66 Ch. nigricolor Vegetable detritus, India KX976578 KX976703 KX976802 KM655454 KX976920 
Am. gelasinospora CBS 673.80 Ch. gelasinosporum Soil, Qus, Egypt KX976580 KX976705 KX976804 - KX976922 
Arcopilus                 
A. aureus LC11932 Ch. aureum Saccharum officinarum, China MN215718 MN215556 MN255399 - MN329889 
A. cupreus CBS 560.80 Ch. cupreum Dung of moose, Mietta Hot Springs, Canada KX976584 KX976709 KX976808 - KX976926 
  LC13497   Saccharum officinarum, China MN215731 MN215569 MN255412 - MN329902 
  M0069   Soil, Phetchaburi, Thailand this study this study this study this study this study 
  M0774   Soil, Phetchaburi, Thailand this study this study this study this study this study 
A. fusiformis CBS 484.85 Ch. fusiforme Dung of rodent, Newberry Mts., Nevada, USA KX976585 KX976710 KX976809 - KX976927 
A. flavigenus CBS 337.67 Ch. flavigenum Soil, Johannesburg, South Africa KX976587 KX976712 KX976811 - KX976929 
A. turgidopilosus CBS 169.52 Ch. turgidopilosum Top of storage tent, USA KX976588 KX976713 KX976812 - KX976930 
Botryotrichum                 
B. atrogriseum CBS 130.28   Dung of rabbit, The Netherlands KX976589 KX976714 KX976813 - KX976931 
  CBS 604.69   Corn field soil, Waterloo, Ontario, Canada KX976590 KX976715 KX976814 - KX976932 
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B. murorum CBS 163.52 Ch. murorum Great Smoky Mts., Tennessee, USA KX976591 KX976716 KX976815 - KX976933 
  CBS 173.68   Homo sapiens, Netherlands KX976592 KX976717 KX976816 - KX976934 

Table 2: Continued 

Taxa 
Voucher 
Number 

Previous name Locations 
GenBank Number 

ITS LSU rpb2 tef1 tub2 
Botryotrichum                 
B. peruvianum CBS 460.90   Dung of herbivore, Massanella, Spain KX976623 KX976720 KX976819 - KX976937 
  CBS 421.93   Air, La Habana, Cuba KX976596 KX976721 KX976820 - KX976938 
B. piluliferum CBS 654.79   Pastry, Enschede, Netherlands KX976597 KX976722 KX976821 - KX976939 
B. spirotrichum CBS 211.55 Emilmuelleria spirotricha Dung of deer, California, USA KX976601 KX976726 KX976825 - KX976943 
  CBS 828.71   Dung of donkey, Algeria KX976602 KX976727 KX976826 - KX976944 
Chaetomium sensu stricto**               
Ch. afropilosum CBS 145.38   – KT214574 KT214605 KT214675 KT214713 KT214751 
Ch. angustispirale CBS 137.58   Russia JN209862 MH869263 KF001824 KF001734 JN256141 
Ch. capillare CBS 128489   USA KT214583 KT214614 KT214686 KT214724 KT214760 
Ch. cervicicola CBS 128492   USA KT214558 KT214592 KT214662 KT214697 KT214735 
Ch. citrinum CBS 693.82   Japan KT214587 KT214617 KT214691 KT214730 KT214764 
Ch. coarctatum CBS 162.62   Russia JN209863 MH869715 KF001802 KF001712 JN256142 
Ch. contagiosum CBS 128494   USA KT214555 KT214589 KT214659 KT214694 KT214732 
Ch. cucumericola CBS 378.71   Turkey KT214579 KT214610 KT214680 KT214718 KT214756 
   CBS 126777   Iran HM365247 MH875677 KT214681 KT214719 KT214757 
Ch. elatum CBS 142034 Ch. pannosum, Ch. tenuissimum Denmark KX976612 KX976733 KX976832 - KX976954 
  CBS 910.70 Ch. ramipilosum Germany KC109757 KC109757 KF001821 KF001731 KC109775 
  CBS 374.66 Ch. virgecephalum USA KC109758 MH870466 KF001820 KF001730 KC109776 
Ch. fimeti CBS 139034 Thielavia. fimeti, T. californica Germany KT214559 KT214593 KT214663 KT214698 KT214736 
  CBS 168.71   Canada KT214560 FJ666358 FJ666389 KT214699 KT214737 
Ch. globosporum CBS 108.83   India KC109750  JX280708 KF001825 KF001735 KC109768 
Ch. globosum CBS 160.62   Germany KT214565 KT214596 KT214666 KT214704 KT214742 
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  CBS 132.30 Ch. subterraneum USA KC109755 KC109755 KF001792 KF001702 KC109773 
  CBS 147.60 Ch. mollipilium USA JN209909 MH869475 KF001793 KF001703 JN256179 
  CBS 164.62 Ch. rectum Poland JN209920 MH869717 KF001796 KF001706 JN256190 
  CBS 371.66  Ch. cruentum USA JN209871 JN209871 KF001795 KF001705 JN256148 

Table 2: Continued 

Taxa 
Voucher 
Number 

Previous name Locations 
GenBank Number 

ITS LSU rpb2 tef1 tub2 
Chaetomium sensu stricto**               
  MUCL 39526 Ch. globosum var. flavoviride Hungary JN209875 JN209875 KF001800 KF001710 JN256152 
  MUCL 39527 Ch. globosum var. griseum Hungary JN209899 JN209899 KF001799 KF001709 JN256173 
  CBS 149.60 Ch. subglobosum Russia JN209930 MH869477 KF001808 KF001718 JN256200 
  CBS 155.52 Ch. cochliodes USA KC109754 MH868494 KF001811 KF001721 KC109772 
  CBS 373.66 Ch. cochliodes USA KC109756 MH870465 KF001809 KF001719 KC109774 
  M0234   Citrullus lanatus, Chaiyaphum, Thailand this study this study this study this study this study 
  M0235   incubated seeds of Cucumis sativus, Thailand this study this study this study this study this study 
  M0236   incubated seeds of Cucumis sativus, Thailand this study this study this study this study this study 
  M0747   Paris polyphylla, Chiangmai, Thailand this study this study this study this study this study 
  M0999   soil, Mae Rim, Chiangmai, Thailand this study this study this study this study this study 
  M1000   soil, Pan, Chiangrai, Thailand this study this study this study this study this study 
  M1001   soil, Wiang Pa Pao, Chiangrai, Thailand this study this study this study this study this study 
Ch. graminiforme CBS 506.84   Canada KT214584 KT214615 KT214687 KT214725 KT214761 
Ch. grande CBS 126780   Iran HM365253 MH875679 KT214657 KT214692 HM365273 
  CGMCC 3.9414   China KC109749 KC109749 KF001826 KF001736 KC109767 
Ch. interruptum CBS 126660   Iran HM365246 MH875650 KT214665 KT214703 KT214741 
Ch. madrasense CBS 315.74   India KC109751 KC109751 KF001831 KF001741 KC109769 
  CBS 113.83 Ch. ascotrichoides Argentina KC109752 KC109752 KF001832 KF001742 KC109770 
  CBS 110.83 Ch. gibberosporum Israel KC109753 MH873286 KF001833 KF001743 KC109771 
Ch. megalocarpum CBS 149.59 Ch. atrosporum Greece KC109744 KC109744 KF001828 KF001738 KC109762 
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Ch. novozelandicum CBS 124555   New Zealand KT214576 KT214607 KT214677 KT214715 KT214753 
  CBS 128484   USA KT214578 KT214609 KT214679 KT214717 KT214755 
Ch. nozdrenkoae CBS 163.62 Ch. difforme Russia KT214556 KT214590 KT214660 KT214695 KT214733 
  CBS 809.68   Germany KT214557 KT214591 KT214661 KT214696 KT214734 
Ch. pilosum CBS 335.67 Chaetomidium pilosum Australia KT214586 FJ666356 FJ666387 KT214729 KT214763 

 

Table 2: Continued 

Taxa 
Voucher 
Number 

Previous name Locations 
GenBank Number 

ITS LSU rpb2 tef1 tub2 
Chaetomium sensu stricto**               
Ch. pseudocochliodes CGMCC 3.9441   China JN209925 JN209925 KF001816 KF001726 JN256195 
  CGMCC 3.9469   China JN209926 JN209926 KF001815 KF001725 JN256196 
Ch. pseudoglobosum CBS 574.71     KT214573 KT214604 KT214674 KT214712 KT214750 
Ch. rectangulare CBS 126778   Iran HM365239 HM365239 KT214688 KT214726 HM365285 
  CGMCC 3.9409   China JN209873 JN209873 KF001822 KF001732 JN256150 
Ch. spirochaete CBS 730.84   USA JN209921 MH873518 KF001819 KF001729 JN256191 
Ch. subaffine CBS 637.91   USSR JN209929 MH873969 KF001817 KF001727 JN256199 
Ch. subfimeti CBS 370.66 Chaetomidium subfimeti Wales KT214562 FJ666354 FJ666385 KT214701 KT214739 
  CBS 169.71   USA KT214563 FJ666357 FJ666388 KT214702 KT214740 
Ch. tectifimeti CBS 142032   Dust, USA KX976640 KX976737 KX976836 - KX976982 
Ch. telluricola CBS 151.59   United Kingdom KT214582 KT214613 KT214685 KT214723 KT214759 
Ch. tenue CBS 139.38     KT214568 KT214599 KT214669 KT214707 KT214745 
  CBS 140.38     KT214570 KT214601 KT214671 KT214709 KT214747 
Ch. umbonatum CBS 293.83   Canada KT214575 KT214606 KT214676 KT214714 KT214752 
Ch. undulatulum CBS 126775   Iran HM365251 MH875675 KT214682 KT214720 HM365279 
Ch. unguicola CBS 128446   USA KT214567 KT214598 KT214668 KT214706 KT214744 
Collariella                 
Col. bostrychodes CBS 163.73 Ch. bostrychodes Dung of antelope, East Africa KX976641 KX976738 KX976837 - KX976983 
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  CBS 586.83   Soil, Germany KX976642 KX976739 KX976838 - KX976984 
Col. causiiformis CBS 792.83 Ch. causiiform Sweatband of helmet liner, Solomon Islands KX976646 KX976741 KX976840 - KX976988 
Col. carteri CBS 128.85   Air, British Columbia, Canada KX976647 KX976742 KX976841 - KX976989 
Col. gracilis CBS 146.60 Ch. gracile Soil, Tsu, Mie, Japan KX976648 KX976743 KX976842 - KX976990 
Col. quadrangulata CBS 142.58 Ch. quadrangulatum Soil, French Polynesia KX976650 KX976745 KX976844 - KX976992 
  CBS 152.59   Dung of rabbit, Derbyshire, Chatsworth Park, England KX976651 KX976746 KX976845 - KX976993 
Col.  robusta CBS 551.83 Ch. robustum Litter, Portland Parish, Jamaica KX976652 KX976747 KX976846 - KX976994 
Col. virescens CBS 148.68 Ch. virescens Agricultural soil, Lahore, Pakistan KX976654 KX976749 KX976848 - KX976996 

Table 2: Continued 

Taxa 
Voucher 
Number 

Previous name Locations 
GenBank Number 

ITS LSU rpb2 tef1 tub2 
Corynascella                 
Cor. humicola CBS 337.72   Soil, Piedmont, North Carolina, USA KX976656 KX976751 KX976850 - KX976998 
Cor. inaequalis CBS 331.75 T. inaequalis Soil, Kirovograd, Ukraine KP204017 - MK919363 KP204015 MK919420 
Dichotomopilus                 
D. dolichotrichus CBS 162.48 Ch. dolichotrichum Great Smoky Mts., USA HM449049 HM449063 KX976852 KC485023 JF772462 
D. erectus CBS 140.56 Ch. erectum Petroselinum sativum, USA HM449044 HM449058 KX976854 KC485018 JF772458 
D. funicola CBS 159.52 Ch. funicola Germany GU563369 GU563354 KX976856 KC485013 JF772461 
D. fusus CBS 372.66 Ch. fusum Leaf litter, Bataan, Costa Rica KX976660 KX976754 KX976859 KM655466 KX977002 
D. indicus CGMCC 3.14184 Ch. indicum Rhizosphere of Panax notoginseng, Yunnan, China GU563367 GU563360 KX976861 KC485005 JF772453 
D. pratensis CBS 133396 Ch. pratense Soil, Huangnan, Qinghai Province GU563372 GU563357 KX976866 KC485017 JF772450 
D. pseudoerectus CBS 252.75   Air, Uttar Pradesh, India KX976667 KX976761 KX976869 - KX977009 
D. pseudofunicola CBS 142033   Dust, USA KX976668 KX976762 KX976870 - KX977010 
D. ramosissimus CGMCC 3.14183 Ch. ramosissimum Rhizosphere of Panax Notoginseng, Yunnan, China GU563371 GU563361 KX976871 KC485021 JF772452 
D. reflexus CBS 157.49 Ch. reflexum Germinating seed, Toledo, Ohio, USA HM449051 HM449055 KX976873 KC485027 JF772460 
D. subfunicola CGMCC 3.12892 Ch. subfunicola Soil, Shihezi, Xinjiang Autonomous Region JX867125 JX867125 KX976875 KC485014 JX867122 
D. variostiolatus CBS 179.84 Ch. variostiolatum Tarpaulin, New Guinea KX976672 KX976766 KX976879 - KX977014 
Humicola                 
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H. fuscoatra CBS 118.14   Soil, Norway KX976675 KX976769 KX976882 KM655463 KX977017 
H. olivacea CBS 142031   Dust, USA KX976676 KX976770 KX976883 - KX977018 
Melanocarpus                 
Me. albomyces ATCC 16460   Chicken nest straw, Nevada, USA KX976679 KX976773 KX976886 - KX977021 
Me. tardus CBS 541.76   Cotton jacket, Switzerland KX976681 KX976775 KX976888 - KX977023 
Myceliophthora                 
My. lutea CBS 145.77   Hay, Newmarket, UK HQ871775 KM655351 HQ871816 HQ871722 KX977026 
My. sepedonium CBS 111.69 T. sepedonium Soil, Allahabad, India HQ871751 KX976777 HQ871827 HQ871734 KX977027 

 

Table 2: Continued 

Taxa 
Voucher 
Number 

Previous name Locations 
GenBank Number 

ITS LSU rpb2 tef1 tub2 
Ovatospora                 
O. brasiliensis CBS 140.50 Ch. brasiliense Moist jute cloth, Calcutta, India KX976683 KX976781 KX976896 KM655468 KX977031 
  M0224   Citrus maxima, Chaiyaphum, Thailand this study this study this study this study this study 
O. medusarum CBS 148.67 Ch. medusarum Soil, Zaire KX976684 KX976782 KX976897 - KX977032 
O. mollicella CBS 583.83 Ch. mollicellum Dung of spotted skunk, Washington, USA KX976685 KX976783 KX976898 - KX977033 
O. pseudomollicella CBS 251.75   Air, Uttar Pradesh, India KX976686 KX976784 KX976899 - KX977034 
O. senegalensis CBS 728.84 Ch. senegalense Plant remains, Senegal KX976687 KX976785 KX976900 - KX977035 
O. unipora CBS 109.83 Ch. uniporum Soil, Egypt KX976689 KX976787 KX976902 - KX977037 
Subramaniula                 
S. anamorphosa CBS 137114 Ch. anamorphosum Peritonitis of Homo sapiens, Kuwait KP862598 KP970641 KP900667 KP900687 KP900704 
S. asteroides CBS 123294   Keratitis of Homo sapiens, USA HQ906667 JX280731 KP900666 KP900686 KP900703 
S. cristata CBS 156.52 Ch. cristatum Dung of rabbit, Virginia, USA KX976690 KX976788 KX976903 KP900674 KX977038 
S. cuniculorum CBS 800.83 Ch. cuniculorum Soil, Spain KX976692 KX976790 KX976905 - KX977040 
S. fusispora CBS 166.61 Ch. fusisporum Adelaide, Australia MH869571 NR160087 - - - 
  CBS 199.84   Dung of marmot, Alberta, Canada KP862601 KP970645 KP900653 KP900691 KP900707 
S. flavipila CBS 446.66 Ch. irregulare Dead leaves, Bulgaria KP862600 KP970647 KP900669 KP900689 KP900706 
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S. obscura CBS 132916   Tinea pedis of Homo sapiens, Kuwait KP862595 KP970653 KP900662 KP900681 KP900700 
S. thielavioides CBS 122.78   Dung of nilgai, Delhi Zoo, India KP862597 KP970654 KP900670 KP900685 KP900708 
Thielavia                 
Hyalosphaerella fragilis CBS 456.73 T. fragilis Rhizosphere of Pennisetum KX976693 KX976791 KX976907 - KX977042 
Parathielavia appendiculata CBS 731.68 T. appendiculata Dung of rabbit, Wales KM655330 KM655369 KX976906 KM655460 KX977041 
Pa. hyrcaniae CBS 353.62 T. hyrcaniae Sand dune soil, Iran KM655329 KM655368 KX976908 KM655459 KX977043 
Pa. kuwaitensis CBS 945.72 T. kuwaitensis Desert soil, Kuwait KM655332 KM655371 KX976909 KM655462 KX977044 
Pseudothielavia terricola CBS 165.88 T. terricola, Ch. terricola Barren soil, North Carolina, USA KX976694 KX976792 KX976910 - KX977045 
Outgroup                 
Microascus trigonosporus CBS 218.31   USA LM652443 HG380436 DQ470908 HG380359 LM652655 
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Figure 1: Phylogram obtained in a maximum likelihood search in RAxML of dataset of ITS-LSU-
rpb2-TEF1-TUB2 gene regions. Bootstrap support values (≥70%) from 1,000 replicates 
above nodes. 

อนุกรมวิธานและดีเอ็นเอบาร์โค้ดของเชื้อรา A. cupreus, Ch. globosum และ O. brasiliensis มีดังนี้ 

Chaetomium cupreum L.M. Ames, Mycologia 41 (6): 642 (1949) 

Synonymy: 
≡Chaetomium trilaterale var. cupreum (L.M. Ames) J.C. Cooke, Mycologia 65 (5): 1218 
(1973)  

≡Arcopilus cupreus (L.M. Ames) X. Wei Wang & Samson, Studies in Mycology 84: 217 
(2016) 

Current Name: Arcopilus cupreus (L.M. Ames) X. Wei Wang & Samson, Studies in Mycology 84: 
217 (2016) 

Classification  
Kingdom Fungi  
Phylum Ascomycota 
Subphylum Pezizomycotina 
Class  Sordariomycetes  
Subclass Sordariomycetidae 
Order  Sordariales 
Family  Chaetomiaceae 
Genus  Arcopilus  
Species cupreus 

ลักษณะของเชื้อ  โคโลนีของเชื้อราและ ascomata มีชมพูถึงแดง ascomata รูปร่างคล้ายไข่ ขนาด 79.7-142.7 
x 94.7-151.5 µm เส้นของ ascomatal ลักษณะ arcuate ปลายแบบ circinate หรือขด มีผนังกั้น asci รูปร่าง
แบบกระบองมีสปอร์อยู่ภายในจ านวน 8 ascospores ต่อ ascus สปอร์มีรูปร่างแบบ reniform ขนาด 4.7-6.7 x 
6.710.0 µm มี apical germ pore 1 รอูยู่ด้านบนสปอร ์(Figure 2)  

Accession No.: M0069 และ M0774 

หมายเหตุ - ชื่อวิทยาศาสตร์ปัจจุบันของ Ch. cupreum คือ A. cupreus (L.M. Ames) X. Wei Wang & 
Samson, Studies in Mycology 84: 217 (2016)  
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   - การเขียนชื่อวิทยาศาสตร์ในแต่ละระดับของการจัดจ าแนกด้านอนุกรมวิธาน (taxonomic ranks) 
เป็นไปตามข้อแนะน าที่พึงปฏิบัติตาม the International Code of Nomenclature for algae, fungi, and 
plants (Thine et al., 2020) 

 

 
Figure 2: Arcopilus cupreus (syn. Chaetomium cupreum)  

     a, d. colonies of A. cupreus on PDA, presented the red pigment into media; 
     b. ascomata subglobose with brown walls (20x)  

   c, e. brown ascopsores 
 

ดีเอ็นเอบาร์โค้ด 

Consensus sequences 
the Internal Transcribed Spacer (ITS)  
>TTGTGGACGCTACCTTTTAACGTTGCTTCGGCGGGCGGCCCGCTCCCCTGGAAAGCCCCTGTGGCCGCCCGGGGCTGCGAGCCCCCCGGCCCCC
CTCGCGGGGGCGCCCGCCGGAGGATACCCAACTCTTGATTATTTTAGGCCTCTCTGAGTCTTCTGTACTGAATAAGTCAAAACTTTCAACAACGGAT
CTCTTGGTTCTGGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGC
GCCCGCCAGTATTCTGGCGGGCATGCCTGTTCGAGCGTCATTTCAACCATCAAGCCCCAGGCTTGTGTTGGGGACCTGCGGCTGCCGCAGGCCCTG
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AAATCCAGTGGCGGGTTCGCTGTCACCCCGAGCGTAGTAGCAATATCTCGCTCAGGGCGTGCTGCGGGCACCGGCCGTTAAAAGCTGCCTTCTGGC
AACACCCAAGGTTGACCTCGGATCAGGTAGG 

the translation elongation factor 1-alpha (EF1-α)  
>GAGAAGGTTAGTCCTACAGTTCTATCTCTCTATTCTCATGATCTGGGAGTCCCCTCAGTCAGCATCGCATCACAAATTCCCTCCATCGCCGCATCA
TTTTCCGCCCATCTCCCGCATTTTCGCTGGGCCTGCCTTTGTGGCTCTACCCCTCCCTTATCAAGGCGGGGCAGAAAACCTGATAGCAATTTTTTTT
GTGGACCGCTTACCCCGCCCTTCCCATCCCCCGCCACATCTTAGGTGCCAAGACACAGGGCTGACAGCAGATCACAGGAAGCCGCTGAGCTCGGCA
AGGGCTCCTTCAAGTATGCGTGGGTTCTTGACAAGCTCAAGGCCGAGCGTGAGCGTGGTATCACCATTGATATCGCCCTCTGGAAGTTCGAGACCC
CCCAGTACTATGTCACCGTCATCGGTACGTTTGCGGCCACTCCAGCGCGATGCCCCATAGCATCCTGTCTGGCGCACACGCTAACCAGTTGATTCT
TGCAGATGCCCCCGGCCATCG-TGACTTCATCAAGAACATGATCA 

the Large Subunit (LSU, 28S)  
>GGGCTCCGCCCTAGGCTTCGTCACTGACCTCCACGGCCGCCTACTCCTCAGGGCATCGTTTCTACCCTGAGGGCGGGGTATGGGTGGGACGCTTG
AGCGCCATCCATTTTCAGGGCTAGTACATTCGGCAGGTGAGTTGTTACACAGTCCTTAGCGGATTCCGACTTCCATGGCCACCGTCCTGCTGTCAA
GATGTACTAACGCCTTTTGTGGTGTCTGATGAGCGTCCACTCCGGCACCTTAACCCCGCGTTCGGTTCATCCCGCATCGCCAGTTCTGCTTACCAAA
AATGGCCCACTAGTGTTGGTACATTCGAATGCCCACGTTCAATTAAGTAACAAGGGCTTCTTACATATTTAAAGTTTGAGAATGGATGAAGGCTAAA
AAGCGCCCCCGAGTCCCTAATCATTCGCTTTACCTCATAAAACTGAAGACAACACTGCTATCCTGAGGGAAACTTCGGCGGTAACCAGCTACTAGA
TGGTTCGATTAGTCTTTCGCCCCCATGCTCAGATTTGACGATCGATTTGCACGTCAGAACCGCTGCGAGCCTCCACCAGAGTTTCCTCTGGCTTCAC
CCTATCCAAGCATAGTTCACCATCTTTCGGGTCCAAGGCTTAACGCTCCTACTCAAATCCATCCGAAAACATCAGGATCGGTCGATGATGCGCCGAA
GCTCTCACCTACGTTCACTTTCATTACGCGTGCGGGTTTTACACCCAAACACTCGCGCAAAACCTTGACTCCTTGGTCCGTGTTTCAAGACGGGTCG
CTGGTGACCATTACGCCAGCATCCTTGCAGATGCGCGAACCTCGGTCCCCGCGAGGGCATTGCACCCAGGGCTATAACACTCCCGGAGGAGCTACG
TTCCCTGGGCCTTTATCCCCCCGCGAGAACCGATGCTGGCCTGAGCCGGGCAGAGTGCACCGGTGAGAACACCGGATGATCAGCCCGGCGCAAGT
CTGGTCACAAGCGCTTCCCTTTCAACAATTTCACGTGCTATTTAACCCTCTTTTCAAAGTGCTTTTCATCTTTCGATCACTCTACTTGTGCGCTATCG
GTCTCTGGCCGGTATTTAGCTTTAGAAGAAATTTACCTCCCATTTTGAGCAGCATTCCCAAACTACTCGACTCGTCGAAGGAGCTTTACACAGGCTA
GGCATCCAACTATACGGGGCTCTCACCCTCTATGGCGCCCCGTTCCAGGGGACTCAGAAGGTGCCGCGCCTAAAGCTTCCTCTGCAAATTACAACT 

partial RNA polymerase II second largest subunit (rpb2)  
>TCGTCTCGCTGGTGCAGGGCCTGCGGAGGAAGAACGTCATCTCGTTTGAAGTCTCGCTGGTTCGGGACATTCGCGATCGCGAGTTCAAGATCTTC
TCGGATGCGGGACGCGTCATGCGGCCGCTCTTCACCGTGGAGCAGGAGGACAATGGTTCGAGTGGTGTGGAGAAGGGCCAGCTGATCCTCAACAA
GGAGCACATTCAGCGGCTCGAGGCGGACAAGGAGCTGGGCAAGTACCACCCCGACTACTGGGGCTGGAAAGGTCTCCTTAAGTCGGGGGCCATCG
AGTACCTGGATGCCGAGGAGGAAGAGACGGCCATGATCTGCATGACGCCCGAGGATCTCGACATGTACCGCCTGAGCAAGATGGGCTTCAGCGTC
GACGACCACTCTGGTCAAGGCAATAACCGGATCAGGACAAAGACGAACCCGACGACGCACATGTACACGCACTGCGAGATCCACCCCAGCATGCTG
CTCGGCATCTGCGCGAGCATCATTCCCTTCCCCGACCACAACCA 

ß-Tubulin 2 (TUB2) 
>TTCTCTCCCCCCCGCATTCTTCGCCGCAGGGTCCAAGACGCGTCTGGGCTGCATTTTGGGGGCCCCTGAAATTACCCCACACACTGCGACGACCT
CCGGCTTCAGAGCCTCCCCGACCTACGCCCCGACCCGACACCCGCGATGACGCTGTTGGATGGATAGAAACGCGATGCTGACTAGTTCTTCGTGCT
ACAGGTCCACCTCCAGACCGGCCAATGCGTAAGTCGATTCGACTCGAGCTGTGCGACCGACCAGGTGATGCGGTGTACTGACACGCAGCTCTCCAG
GGTAACCAAATCGGTGCCGCCTTCTGGTATGTTTAACCTGCCGGATAATCCAACGTCGCGTCAGGAGGCATTCAAGATTAACTTCTCTACAGGCAG
ACCATCTCCGGCGAGCACGGCCTTGACAGCAATGGCGTGTATGTGACTGTCGCCAGTCCAACTTCGGTTAACCCCACGCTCACCGCCCTATTAGGT
ACAACGGCACCTCGGAGCTCCAGCTCGAGCGCATGAACGTCTATTTCAACGAGGTGAGTTGTATTGCGAGGACCCGGGCTCAACAGTAGAGTTCTG
CTTGCTGACGGCATCTTTTCTGCAGGCCTCCGGCAACAAGTATGTCCCCCGTGCCGTCCTGGTCGATCTGGAGCCCGGCACCATGGACGCCGTCCG
CGCCGGCCCCTTCGGCCAG      
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Chaetomium globosum Kunze ex Fr., Systema Mycologicum 3: 255 (1829) 

Synonymy: 
≡Chaetomium globosum Kunze, Mykologische Hefte 1: 15, tab. 1, fig. 9 (1817)  
=Chaetomium globosum var. affine Tschudy (?)  
=Chaetomium kunzeanum var. chlorina Sacc. (?)  
=Chaetomium affine Corda, Icones fungorum hucusque cognitorum 4: 37, tab. 8, fig. 101 
(1840)  

=Chaetomium olivaceum Cooke & Ellis, Grevillea 6 (39): 96 (1878)  
=Chaetomium kunzeanum Zopf (1881)  
=Chaetomium spirale Zopf, Nova Acta Academiae Caesareae Leopoldino-Carolinae 
Germanicae Naturae Curiosorum 42 (5): 275 (1881)  

=Chaetomium cochlioides Palliser (1910)  
=Chaetomium cochliodes Palliser, North American Flora 3 (1): 61 (1910)  
=Chaetomidium barbatum Traaen, Nytt Magazin for Naturvidenskapene 52: 19 (1914)  
=Chaetomium subterraneum Swift & Povah, Mycologia 21 (4): 210 (1929)  
=Chaetomium ochraceum Tschudy, American Journal of Botany 24: 472 (1937)  
=Chaetomium fibripilium L.M. Ames, Mycologia 42 (5): 642 (1950)  
=Chaetomium mollipilium L.M. Ames, Mycologia 42 (5): 644 (1950)  
=Chaetomium lusitanicum M.R.M. Gomes, Estudos e Informação: 3 (1953)  
=Chaetomium subglobosum Sergeeva, Not. syst. Pl. non-vasc.: 172 (1960)  
=Chaetomium rectum Sergeeva, Not. syst. Pl. non-vasc.: 143 (1961)  
=Chaetomium spiculipilium L.M. Ames, A monograph of the Chaetomiaceae: 37 (1963) 

Classification  
Kingdom Fungi  
Phylum Ascomycota 
Subphylum Pezizomycotina 
Class  Sordariomycetes  
Subclass Sordariomycetidae 
Order  Sordariales 
Family  Chaetomiaceae 
Genus  Chaetomium 
Species globosum 
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ลักษณะของเชื้อ  โคโลนีของเชื้อรามีสีเขียวอ่อนถึงเขียวมะกอกเข้ม ascomata ลักษณะกลม จนถึงรูปร่างคล้าย
ไข่ ความสูง 210-300 µm เส้นผ่าศูนย์กลาง 145-220 µm เริ่มแรก ascomata ไม่มีสี แต่สะท้อนต่อแสงได้ สปอร์
อยู่เป็นกลุ่มบน ascomata ascomatal มีลักษณะ translucent ยาว flexuous และ บาง (Figure 3) asci อาจ
พบได้ไม่บ่อยเนื่องจากลักษณะนี้จะปรากฏและคงอยู่ไม่นาน สปอร์มีสีน้ าตาลเข้ม รูปร่างแบบ biapiculate ขนาด 
9.5-11(-11.5) x 7.5-8.5(-9) µm มี apical germ pore 1 รอูยู่ด้านบนสปอร์ (Wang et al., 2016) 

Accession No.: M0234, M0235, M0236, M0747, M0999, M1000, M1001, C0501 และ C0502 

หมายเหตุ - Chaetomium globosum เป็น species complex ประกอบไปด้วยอย่างน้อย 12 ชนิด (Wang et 
al., 2016) จากการศึกษาครั้งนี้พบว่า เชื้อรา Ch. globosum ทีท่ าการศึกษาคือ Ch. globosum sensu stricto 
(true Ch. globosum) 
       - การเขียนชื่อวิทยาศาสตร์ในแต่ละระดับของการจัดจ าแนกด้านอนุกรมวิธาน (taxonomic ranks) 
เป็นไปตามข้อแนะน าที่พึงปฏิบัติตาม the International Code of Nomenclature for algae, fungi, and 
plants (Thine et al., 2020) 
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     Figure 3: Chaetomium globosum  

     a-c. colonies of Ch. globosum on PDA; 
     d-f. ascomata superficial, slightly dark olivaceous buff or green (20x)  

e. presented asci with 8 brown ascospores inside (20x) 

ดีเอ็นเอบาร์โค้ด 

Consensus sequences 
the Internal Transcribed Spacer (ITS)  
>CAGAGTTGCAAAACTCCCTAAACCATTGTGAACGTTACCTATACCGTTGCTTCGGCGGGCGGCCCCGGGGTTTACCCCCCGGGCGCCCCTGGGCC
CCACCGCGGGCGCCCGCCGGAGGTCACCAAACTCTTGATAATTTATGGCCTCTCTGAGTCTTCTGTACTGAATAAGTCAAAACTTTCAACAACGGAT
CTCTTGGTTCTGGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGC
GCCCGCCAGCATTCTGGCGGGCATGCCTGTTCGAGCGTCATTTCAACCATCAAGCCCCCGGGCTTGTGTTGGGGACCTGCGGCTGCCGCAGGCCCT
GAAAAGCAGTGGCGGGCTCGCTGTCGCACCGAGCGTAGTAGCATACATCTCGCTCTGGTCGCGCCGCGGGTTCCGGCCGTTAAACCACCTTTTAAC
CCAAGGTTGACCTCGGATCAGGTAGGAAGACCCGCTGAACT 

the translation elongation factor 1-alpha (EF1-α)  
>GATTGCGCTATTCTCATCATCGCCTCTGGTACTGGTGAGTTCGAGGCTGGTATCTCCAAGGATGGCCAGACCCGTGAGCACGCTCTGCTCGCCTA
CACCCTGGGTGTCAAGCAGCTCATCGTCGCCATCAACAAGATGGACACCACCAAGTGGTCTGAGGCCCGCTACCAGGAGATCATCAAGGAGACCTC
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CAACTTCATCAAGAAGGTCGGCTACAACCCCAAGTCCGTTGCCTTCGTCCCTATCTCCGGCTTCCACGGCGACAACATGCTTGAGCCCACCACCAA
CGCTCCTTGGTACAAGGGCTGGGAGAAGGAGGCCAAGGGGGGTGCCAAGGTCACTGGCAAGACCCTCCTCGAGGCCATCGACTCCATCGAGCCCC
CCAAGCGTCCTACCGACAAGCCGCTCCGTCTTCCCCTCCAGGATGTGTACAAGATCGGTGGTATCGGAACGGTCCCTGTCGGCCGTATCGAGACTG
GTATCCTGAAGCCCGGTATGGTCGTCACCTTCGCCCCTTCCAACGTCACCACGGAAGTCAAGTCCGTCGAGATGCACCACGAGCAGCTTACCGAAG
GTGTTCCCGGCGACAACGTTGGTTTCAACGTCAAGAACGTCTCCGTCAAGGATATTCGCCGTGGCAACGTCGCTGGCGACTCCAAGAACGACCCGC
CCATGGGTGCTGCGTCGTTCGACGCTCAGGTCATTGTCCTGAACCACCCCGGCCAGGTCGGTGCTGGTTACGCCCCCGTCCTCGACTGCCACACGG
CCCACATTGCCTGCAAGTTCGCCGAGCTCCAGCAGAAGATCGATCGCCGTACCGGCAAGTCTGTTGAAGACTCGCCCAAGTTCATCAAGTCTGGCG
ATGCCGCCATCGTCAAGATGATCCCCTCCAAGCCCATGTGCGTTGAGT 

the Large Subunit (LSU, 28S)  
>GGGCTCCGCCCTAGGCTTCGTCACTGACCTCCACGGCCGCCTACTCCTCAGGGCATCGTTTCTACCCTGAGGGCGGGGTATGGGTGGGACGCTTG
AGCGCCATCCATTTTCAGGGCTAGTACATTCGGCAGGTGAGTTGTTACACAGTCCTTAGCGGATTCCGACTTCCATGGCCACCGTCCTGCTGTCAA
GATGTACTAACGCCTTTTGTGGTGTCTGATGAGCGTCCACTCCGGCACCTTAACCCCGCGTTCGGTTCATCCCGCATCGCCAGTTCTGCTTACCAAA
AATGGCCCACTAGTGTTGGTACATTCGAATGCCCACGTTCAATTAAGTAACAAGGGCTTCTTACATATTTAAAGTTTGAGAATGGATGAAGGCTAAA
AAGCGCCCCCGAGTCCCTAATCATTCGCTTTACCTCATAAAACTGAAGACAACACTGCTATCCTGAGGGAAACTTCGGCGGTAACCAGCTACTAGA
TGGTTCGATTAGTCTTTCGCCCCCATGCTCAGATTTGACGATCGATTTGCACGTCAGAACCGCTGCGAGCCTCCACCAGAGTTTCCTCTGGCTTCAC
CCTATCCAAGCATAGTTCACCATCTTTCGGGTCCAAGGCTTAACGCTCCTACTCAAATCCATCCGAAAACATCAGGATCGGTCGATGATGCGCCGAA
GCTCTCACCTACGTTCACTTTCATTACGCGTGCGGGTTTTACACCCAAACACTCGCGCAAAACCTTGACTCCTTGGTCCGTGTTTCAAGACGGGTCG
CTGGTGACCATTACGCCAGCATCCTTGCAGATGCGCGAACCTCGGTCCCCGCGAGGGCATTGCACCCAGGGCTATAACACTCCCGGAGGAGCTACG
TTCCCTGGGCCTTTATCCCCCCGCGAGAACCGATGCTGGCCTGAGCCGGGCAGAGTGCACCGGTGAGAACACCGGATGATCAGCCCGGCGCAAGT
CTGGTCACAAGCGCTTCCCTTTCAACAATTTCACGTGCTATTTAACCCTCTTTTCAAAGTGCTTTTCATCTTTCGATCACTCTACTTGTGCGCTATCG
GTCTCTGGCCGGTATTTAGCTTTAGAAGAAATTTACCTCCCATTTTGAGCAGCATTCCCAAACTACTCGACTCGTCGAAGGAGCTTTACACAGGCTA
GGCATCCAACTATACGGGGCTCTCACCCTCTATGGCGCCCCGTTCCAGGGGACTCAGAAGGTGCCGCGCCTAAAGCTTCCTCTGCAAATTACAACT 

partial RNA polymerase II second largest subunit (rpb2)  
>CGCTGGTTCAGGGGCTGCGGAGAAAGAACGTTATCTCGTTTGAGGTTTCGCTCGTTAGAGACATCCGCGACCGTGAGTTCAAGATCTTTTCAGAT
GCGGGTCGGGTGATGAGGCCGCTGTTCACGGTGGAGCAAGAACCGAATGGCGAGAGCGGCGCTGAGATGGGCGCACTGATCCTGAACAAGGATCA
TATTGGGCGCCTGAAGATGGACGCAGAGCTGGGCAAATACCACCCGGACTACTGGGGCTGGCAAGGCCTGTTGAAGTCGGGCGCTATTGAGTATCT
TGATGCTGAGGAGGAGGAGACGGTCATGATCTGCATGACCCCCCAGGATCTTGATCAGTTCCGTGCCCGCAAGATGGGAAGGATCGAGCCGGACA
ACTCCGGGTTGGGCAATAACCGGATCAAGACGAAACCAAATCCGACAACTCACATGTACACGCACTGCGAGATCCATCCGAGCATGCTCCTCGGCA
TCTGCGCAAGCATCATCCCCTTTCCTGATCATAACCAATCGCCCAGGAACACATACCAGTCCGCCATGGGCAAGCAGGCGATGGG 

ß-Tubulin 2 (TUB2) 
>GGCCTCTGAACTACCCCACTCATCGGGACGACCCTCATTTCCACAGCTCCTGACGGATAGCAACACGACGATGATGCGAAGCTTGATGATGCTGA
CTGCTTTTTCGTACTATAGGTTCACCTCCAGACCGGCCAGTGCGTAAGTTGGACCGAATTGAACATTACGACCGACCGGCCGCGCAGGATAACTGA
CATGGAGCTCTCTAGGGTAACCAAATCGGTGCCGCTTTCTGGTACGTCCAAGCAAAGCAAACACTCTTGGCTGATGACAATCGAGACTGACTTCTTT
TCAGGCAGACCATCTCTGGCGAGCACGGCCTCGACAGCAATGGCGTGTATGTGGGCATGACAGTTCCCAACCGATAAATCCCCGCTCACCGCTTCG
ATAGGTACAACGGCACCTCCGAGCTCCAGCTCGAGCGTATGAACGTGTACTTCAACGAGGTCAGTCGGGTCAAATAATTTTACACGACCGAGTGAT
GGCGTGCTCATAGTATTATACAGGCTTCCGGCAACAAGTATGTTCCTCGCGCTGTCCTCGTCGACTTGGAGCCCGGCACCATGGATGCCGTCCGTG
CCGGCCCCTTCGGCCAGCTCTTCCG      

Ovatospora brasiliensis (Bat. & Pontual) X. Wei Wang & Samson, Studies in Mycology 84: 207 
(2016) 
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Synonymy: 
≡Chaetomium brasiliense Bat. & Pontual, Boletim da Secretaria de Agricultura Indústria e 
Comércio do Estado de Pernambuco 15: 70 (1948)  

=Chaetomium alba-arenulum L.M. Ames, A monograph of the Chaetomiaceae: 10 (1963)  
=Chaetomium congoense L.M. Ames, A monograph of the Chaetomiaceae: 18 (1963)  
=Chaetomium fuscum Basu (?) 
=Chaetomium alba-avenulum L.M. Ames (1963)  
 

Classification  
Kingdom Fungi  
Phylum Ascomycota 
Subphylum Pezizomycotina 
Class  Sordariomycetes  
Subclass Sordariomycetidae 
Order  Sordariales 
Family  Chaetomiaceae 
Genus  Ovatospora  
Species brasiliensis 

ลักษณะของเชื้อ  โคโลนีของเชื้อรามีเทาอ่อนถึงเทาเข้ม ascomata ลักษณะกลม หรือกลมแบนเล็กน้อย ความสูง 
85-135 µm เส้นผ่าศูนย์กลาง 75-110 µm เริ่มแรก ascomata ไม่มีสี แต่สะท้อนต่อแสงได้ สปอร์อยู่เป็นกลุ่มบน 
ascomata ascomatal มีสีน้ าตาล เป็นแบบ septate (Figure 4) asci แบบ cylindrical ascospores มีสี
น้ าตาลเขียว รูปร่างคล้ายไข่ ลักษณะ bilaterally flattened ขนาด (6.5 –)7 – 7.5(– 8) × (5.5– ) 6–6.5(–7) × 
(4.5–)5–5.5(–6) µm มี apical germ pore 1 รอูยู่ด้านบนสปอร์ (Wang et al., 2016) 

Accession No.: M0224 

หมายเหตุ - Ovatospora brasiliensis เป็น type species ของเชื้อราสกุล Ovatospora แต่เดิมเชื้อราชนิดนี้
เคยจ าแนกเป็น Ch. brasiliensis 
       - การเขียนชื่อวิทยาศาสตร์ในแต่ละระดับของการจัดจ าแนกด้านอนุกรมวิธาน (taxonomic ranks) 
เป็นไปตามข้อแนะน าที่พึงปฏิบัติตาม the International Code of Nomenclature for algae, fungi, and 
plants (Thine et al., 2020) 
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Figure 4: Ovatospora brasiliensis (syn. Chaetomium brasiliensis)  
     a. colonies of O. brasiliensis on PDA; 
     b. ascomata pale olivaceous grey to mouse grey (10x)  

c. ascospores olivaceous brown when mature, ovate (40x) 

 

ดีเอ็นเอบาร์โค้ด 
Consensus sequences 
the Internal Transcribed Spacer (ITS)  
>AAAGAGTTGCAAAACTCCCTAAACCATTGTGAACCTACCTTCAACCGTTGCTTCGGCGGGTTGGCACCGGGTCTCCCGGCGCCCCCGGCCCCCTC
GCGGGGCGGCCCGCCGGAGGTACCTAACTCTTGAACATTGTATGGCCTCTCTGAGTCTTCTGTACTGAATAAGTCAAAACTTTCAACAACGGATCT
CTTGGTTCTGGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGCG
CCCGCCAGTATTCTGGCGGGCATGCCTGTTCGAGCGTCATTTCAACCATCAAGCCCCGGGCTTGTGTTGGGGACCTGCGGCTGCCGCAGGCCCTGA
AATGCAGTGGCGGGCTCGCTGTCACACCGAGCGTAGTAGCATTATCTCGCTCTGGGCGTGCTGCGTGTCCCGGCCGTAAAACGACCTTACACCCAA
GGTTGACCTCGGATCAGGTAGGAAGACCCGCTGAAC 

the translation elongation factor 1-alpha (EF1-α)  
>GGCCGACTGCGCCATTCTCATCATTGCCGCTGGTACTGGTGAGTTCGAGGCTGGTATCTCCAAGGATGGCCAGACCCGTGAGCACGCTCTGCTCG
CCTACACCCTCGGTGTGAAGCAGCTCATCGTCGCCATCAACAAGATGGACACCACCAAGTGGTCCGAGGACCGCTACAACGAGATCATCAAGGAGA
CCTCCAACTTCATCAAGAAGGTCGGCTACAACCCCAAGGCTGTTGCCTTCGTCCCCATCTCGGGTTTCCATGGCGACAACATGCTTGAGCCCACTA
CCAACGCTCCCTGGTACAAGGGCTGGTCCCGCGAGAGCGGCTCCAACAAGTTCTCCGGCAAGACCCTCCTTGAGGCCATCGACTCGATCGAGCCCC
CCAAGCGTCCCACCGACAAGCCCCTCCGTCTTCCCCTCCAGGACGTGTACAAGATTGGCGGTATCGGCACTGTCCCCGTCGGCCGTATCGAGACTG
GTGTCCTCAAGCCCGGCATGGTTGTCACCTTCGCTCCCTCCAACGTCACCACTGAAGTCAAGTCCGTCGAGATGCACCACGAG 

the Large Subunit (LSU, 28S)  
>ATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACCAACAGGGATTGCCCTAGTAACGGCGAGTGAAGCGGCAACAGCTCAAATTTGAAATCTGGCCTCGGCCC
GAGTTGTAATTTGTAGAGGATGCTTTAGGCGCGGCTCCTTCTGAGTGCCCTGGAACGGGACGCCACAGAGGGTGAGAGCCCCGTATAGTTGGAAGC
CTAGCCTGTGTAAAGCTCCTTCGACGAGTCGAGTAGTTTGGGAATGCTGCTCAAAATGGGAGGTAAATTTCTTCTAAAGCTAAATACCGGCCAGAG
ACCGATAGCGCACAAGTAGAGTGATCGAAAGATGAAAAGCACTTTGAAAAGAGGGTTAAATAGCACGTGAAATTGTTGAAAGGGAAGCGCTTGTGA
CCAGACTTGCGCCGGGCTGATCATCCGGAGTTCTCTCCGGTGCACTCTGCCCGGCTCAGGCCAGCATCGGTTCTCGCGGGGGGATAAAGGCCTCG
GGAACGTAGCTCCTCCGGGAGTGTTATAGCCCGGGGCGTAATGCCCTCGCGGGGACCGAGGTTCGCGCATCTGC 
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partial RNA polymerase II second largest subunit (rpb2)  
>CGTCTCGCTTGTCCAGAACCTTCGCCGGAAGAACGTCATTTCCTTCGAGGTTTCGCTGGTCCGCGATATCCGCGATCGCGAGTTCAAGATTTTCTC
GGACGCTGGGCGCGTGATGAGGCCGCTCTACACCGTGGAGCAGGAAGAGAATGGCGAGAACGACGTCGAGAAGGGCCAGCTCATCCTCACCAAGA
AGCACATCGAGAACCTGGAGCGGGACAAGGAGCTCGGCAAATACCACCCCGATTACTGGGGTTGGCCAGGCCTCCTGAGATCGGGTGCCATTGAG
TACCTCGATGCCGAGGAGGAAGAGACGGCCATGATCTGCATGACCCCAGAGGATCTCGACATGTACCGGCTTGCCAAACTAGGCTTCTCCGTCTCG
GACAACTCTGGAGTGGGCAACAACCGGATCAGGACCAAGATGAATCCGACAACTCACATGTACACACACTGTGAGATTCACCCCAGCATGTTGCTC
GGTATCTGTGCGAGCATTATTCCTTTCCCCGACCACAACCA 

ß-Tubulin 2 (TUB2) 
>CGCGTCGGGGAAGCTACTTTTTTTTCTCGGTTCCCCTGGATCTACCCCACACTCTCGGGATGTGGCCGTTCCACACCCGACCTTCCTGACCGACA
GTCGAAGGGCGACGGCACCGCGTCGACGACGCGAAGAGGCATGATGCTGACTTTACTTTCTCTCTACAGGTTCACCTCCAGACCGGCCAATGCGTA
AGTGGACGAACATCGCCACGGGCGAACGATGGCGTGGTGATGGGGTGGACTGACATTGAGCTTTCCAGGGTAACCAAATTGGTGCCGCCTTTTGGT
ATGTTTGGAATCCGGAAATCAAGATCCGTTTGATCCAAGGTCATCGAGACTGACTCTCCATTACAGGCAGACCATCTCCGGCGAGCACGGCCTCGA
TAGCAACGGCGTGTATGTGACTGTCGCGATCCCCGACTCGGTTATTCCCTCGCTCACCACCGCCACAGGTACAATGGAACCTCTGAGCTCCAGCTC
GAGCGCATGAACGTCTACTTCAACGAGGTGAGTGGGATTGAATACATACCGACGAGATTTTGATGGGAGGGTGTTTACTGACCGCCACTCCGCTCC
AGGCTTCCGGCAACAAGTATGTCCCTCGCGCCGTCCTGGTCGACTTGGAGCCCGGCACCATGGACGCTGTCCGTGCCGGCCCCTTCGGCCAGC 

 

9. สรุปผลการทดลองและข้อเสนอแนะ 

การศึกษาครัง้นี้ได้ข้อมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาและดีเอ็นเอบาร์โค้ดของเชื้อรา Arcopilus cupreus 
(syn. Chaetomium. cupreum) และ Chaetomium globosum และยังได้ไอโซลทของเชื้อรา Ovatospora 
brasiliensis (syn. Chaetomium brasiliensis) เพ่ิมเติม โดยดีเอ็นเอบารโ์ค้ดจ านวน 5 ต าแหน่ง ได้แก่ the 

Internal Transcribed Spacer (ITS), the translation elongation factor 1-alpha (EF1-α), the Large 
Subunit (LSU, 28S), Partial RNA polymerase II second largest subunit (rpb2) และ ß-Tubulin 2 
(TUB2) เพ่ือเป็นฐานข้อมูลในการตรวจสอบชนิดของเชื้อรา ตรวจสอบความถูกต้องของชนิดเชื้อรา Chaetomium 
ทีมี่การขอขึ้นทะเบียนสารชีวภัณฑ์กับกรมวิชาการเกษตร ซ่ึงจะก่อให้เกิดประโยชน์สูงสุดต่อผู้ใช้สารชีวภัณฑ์เชื้อรา 
Chaetomium โดยเฉพาะอย่างยิ่งต่อเกษตรกร อีกทั้งข้อมูลลักษณะทางด้านพันธุกรรม (DNA) ที่ได้จากการศึกษา
เป็นประโยชน์ทางการศึกษาในหน่วยงานราชการ เช่น กรมวิชาการเกษตร กระทรวงเกษตรและสหกรณ์ 
สถาบันการศึกษา และหน่วยงานเอกชน โดยสามารถใช้เป็นข้อมูลพ้ืนฐาน เพ่ือศึกษาความหลากหลายและ
วิวัฒนาการของเชื้อรา Chaetomium ในประเทศไทย รวมถึงสามารถใช้เป็นข้อมูลและองค์ความรู้เพ่ือใช้ในการต่อ
ยอดงานวิจัยวิจัย เช่น การออกแบบไพร์เมอร์จ าเพาะเพ่ือการตรวจสอบชนิดที่แม่นย าและรวดเร็ว 

10. การน าผลงานวิจัยไปใช้ประโยชน์ 
10.1 ได้ดีเอ็นเอบาร์โค้ดมาตรฐานของเชื้อรา Arcopilus cupreus (syn. Chaetomium. cupreum) 

และ Chaetomium globosum เพ่ือใช้เปรียบเทียบและตรวจสอบความถูกต้องของชนิดเชื้อราในสารชีวภัณฑ์ที่
น ามาขึ้นทะเบียนสารชีวภัณฑ์กับกรมวิชาการเกษตร โดยจะช่วยลดความเสี่ยงในการใช้ชนิดของสารชีวภัณฑ์ที่ไม่
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ถูกต้องหรือไม่เป็นไปตามวัตถุประสงค์ ซึ่งจะส่งผลกระทบต่อผลประสิทธิภาพและความยั่งยืนของการควบคุมเชื้อ
สาเหตุโรคพืช  

10.2 สามารถเผยแพร่ผลงานวิจัยในรายงานประจ าปีของส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช กรมวิชาการ
เกษตร รวมถึงงานประชุมวิชาการระดับชาติ หรือนานาชาติ  

 11. ค าขอบคุณ 

 ขอขอบคุณสมาชิก กลุ่มงานวิทยาไมโค กลุ่มวิจัยโรคพืช ที่ให้ความร่วมมือและความช่วยเหลือในการเก็บ
ตัวอย่าง การด าเนินการทดลอง และการเก็บข้อมูล รวมถึงก าลังใจที่มีให้กันเสมอมา 
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