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โรคตน้และรากเน่าของมนัส าปะหลงัเป็นโรคท่ีก่อให้เกิดความเสียหายรุนแรงในประเทศ

ไทย งานวิจยัน้ีมีวตัถุประสงคเ์พื่อศึกษาหาสาเหตุของโรคดงักล่าว โดยเก็บตวัอยา่งมนัส าปะหลงัท่ี
แสดงอาการหลากหลายลกัษณะจากแหล่งปลูกใน 6 อ าเภอ ของ 3 จงัหวดั จ านวน 139 ตวัอย่าง 
น ามาแยกเช้ือบนอาหารเล้ียงเช้ือรา 3 ชนิด คือ WA, HPDA และ PDA+BRANP จากนั้นน าเช้ือท่ีแยก
ได้มาศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา พบเช้ือรา 5 สกุล คือ Lasiodiplodia spp. พบมากท่ีสุด 54 
เปอร์เซ็นต์ รองลงมาคือ Fusarium spp., Neoscytalidium sp., Phytophthora spp., Sclerotium sp. 
และเช้ือราชนิดอ่ืน จ านวน 29, 7, 4, 1 และ 5 เปอร์เซ็นต์ตามล าดบั ท าการศึกษารายละเอียดเฉพาะ
เช้ือราในวงศ์ Botryosphaeriaceae คือ เช้ือรา Lasiodiplodia spp. และ Neoscytalidium sp. เน่ืองจาก
เป็นเช้ือราท่ีพบมากท่ีสุด ผลการศึกษาพบวา่ หวัมนัส าปะหลงัท่ีถูกเขา้ท าลายจากเช้ือราทั้งสองสกุล
มีลกัษณะอาการแผลสีด าร่วมกบัอาการ เน่าเปียก เน่าเละ และเน่าแห้ง ในบริเวณโคนตน้ และท่อน
พนัธ์ุพบเม็ด pycnidia สีด า และท่อล าเลียงเปล่ียนเป็นสีด าในทุกส่วนของมนัส าปะหลงั จากนั้น  
แยกเช้ือจากสปอร์เด่ียวน ามาทดสอบความสามารถในการก่อโรค พบว่า เช้ือราทั้ง 33 ไอโซเลต 
สามารถก่อโรคไดท้ั้งกบัหัวและท่อนพนัธ์ุมนัส าปะหลงัพนัธ์ุ CMR 89 ซ่ึงเป็นพนัธ์ุอ่อนแอทั้งใน
สภาพห้องปฏิบติัการและโรงเรือน โดยไอโซเลต L11HSR2 ก่อให้เกิดโรครุนแรงท่ีสุด จึงน าไอโซ-
เลตน้ีไปทดสอบในสภาพแปลงปลูก ประกอบดว้ย 2 ปัจจยั คือ วิธีการปลูก 2 วธีิร่วมกบัวิธีการปลูก
เช้ือ 3 วิธี ผลการศึกษาเม่ือมนัส าปะหลงัมีอายุ 8 เดือนหลงัปลูก ในสภาพท่ีมีเช้ือผสมอยู่การปลูก
แนวนอนให้ผลผลิตน ้ าหนกัหวัสดเฉล่ียสูงสุด 4.03±0.71 กิโลกรัมต่อตน้ ขณะท่ีในสภาพท่ีไม่มีเช้ือ
สาเหตุโรค (กรรมวิธีควบคุม) พบวา่การปลูกแนวตั้งใหผ้ลผลิตน ้ าหนกัหวัสดเฉล่ียสูงสุด 6.80±0.35 
กิโลกรัมต่อตน้ โดยการปลูกแบบแนวตั้งร่วมกบัการผสมเช้ือสาเหตุโรคลงในดิน อตัราส่วนโดย
ปริมาตร 1:100 ให้ผลผลิตต ่าสุด 2.63±0.21 กิโลกรัมต่อตน้ การศึกษาลกัษณะทางชีวโมเลกุลและ
การวิเคราะห์สายสัมพนัธ์วิวฒันาการ โดยน าตวัแทนของเช้ือจ านวน 8 ไอโซเลต ประกอบด้วย 
L6HRD, L11HSR2, L12SHRD, L13SRTF, L18KBSH, L20FHTB1, L27SRBT และN3DTD2 มา
เพิ่มปริมาณช้ินส่วนดีเอ็นเอด้วยเทคนิค PCR ใช้ universal primers 3 บริเวณ คือ ไพร์เมอร์ ITS1/ 
ITS4, ไพร์เมอร์ Ef1-688F/Ef1-1251R และไพร์เมอร์ Bt2a/Bt2b แล้วเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอ-
ไทด์ท่ีไดก้บัล าดบันิวคลีโอไทด์ของเช้ือในฐานขอ้มูล Genbank พบวา่ บริเวณ EF1-α สามารถแยก
ความแตกต่างไดช้ดัเจนท่ีสุด จากนั้นน าขอ้มูลมาจดัเรียงแนวความสัมพนัธ์ และวิเคราะห์แผนภูมิ
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วิวฒันาการ ดว้ยวิธี NJ, UPGMA และ ML พบว่าสามารถจดักลุ่มเหมือนกนัทั้ง 3 วิธี ผลการศึกษา
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาและชีวโมเลกุลทั้ ง 3 บริเวณร่วมกัน สามารถจ าแนกเช้ือรา คือ L. 
theobromae, L. euphorbicola และ N. hyalinum การรายงาน L. euphorbicola และ N. hyalinum เขา้
ท าลายมนัส าปะหลงัในประเทศไทยคร้ังน้ี นบัเป็นรายงานคร้ังแรก เพิ่มเติมจากเช้ือ L. theobromae 
ซ่ึงเคยมีรายงานไวแ้ลว้ 
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Lasiodiplodia spp./STEM AND ROOT BLACK ROT/CASSAVA 

 

 Cassava stem and root rot is one of the most serious diseases of cassava in 

Thailand. The objective of this study was to identify the causal agent of this disease. 

The study was carried out by collecting a total of 139 diseased cassava samples with 

various stem and root rot symptoms from cassava planting areas covering those in 6 

districts of 3 provinces in Thailand. The causal fungi were subsequently isolated    

from the diseased samples using 3 different media, including WA, HPDA and 

PDA+BRANP. The 139 samples obtained could be classified into 5 genera according 

to the colony and spore morphology using a standard morphological study protocol. 

Lasiodiplodia spp. was the most frequently found fungus, constituting approximately 

54 % of the total, followed by Fusarium spp., Neoscytalidium sp., Phytophthora spp., 

Sclerotium sp. and other fungal genera which were found at 29, 7, 4, 1 and 5%, 

respectively. Because of their high frequency, the 33 isolates in the family of 

Botryosphaeriaceae, Lasiodiplodia spp. and Neoscytalidium sp. were subsequently 

studied for more details. Results of the study indicated that both genera could cause 

black necrosis to the cassava tubers. The necrosis was often accompanied by wet, soft 

or dry rot symptoms, and black pycnidia were found on the stalk and propagative 

stakes. The fungi could infect all parts of the cassava plant and cause discoloration in 

the vascular tissue. The pathogenicity test of all 33 single-spore isolates showed that 
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they could cause stem and root black rot symptoms on the inoculated susceptible 

cassava cv. CMR 89 under both moist chamber and green house conditions, but the 

disease severities were different depending on the fungal isolates. Among them, the 

isolate L11HSR2 was the most virulent. This isolate was further tested under a field 

condition consisting of two factors, i.e. two planting methods and three pathogen 

inoculation techniques. At 8 months after planting under the inoculated soil condition, 

cassava with the stakes planted horizontally gave a higher average yield of 4.03±0.71 

kg/plant while those planted vertically gave only 2.63±0.21 kg/plant. However in the 

uninoculated soil (control), planting the stakes vertically gave the highest yield of 

6.03±0.87 kg/plant. By using 3 primers including ITS1/ITS4, Ef1-688F/Ef1-1251R 

and Bt2a/Bt2b primers to amplify the DNAs from 8 representative isolates including: 

L6HRD, L11HSR2, L12SHRD, L13SRTF, L18KBSH, L20FHTB1, L27SRBT and 

N3DTD2, only the primer of the EF1-α region was effective in differentiating the 

isolates at species level and had an agreeable result with that identified by the standard 

morphological technique. When the 8 isolates was compared against GenBank’s 

database using the Mega BLAST program, and the alignment data using the NJ, 

UPGMA and ML methods, could be identified as L. theobromae, L. euphorbicola  and 

N. hyalinum. The finding that N. hyalinum and L. euphorbicola could infect cassava in 

this study can be claimed as the first report in Thailand.  
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