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บทคัดย่อ 
 

โรคโคนเน่าและหัวเน่ามันส าปะหลังเป็นโรคท่ีมีความส าคัญต่อการเพาะปลูกมันส าปะหลังใน
ประเทศไทย การศึกษาครั้งนี้มวีัตถุประสงค์ เพื่อระบุชนิดของเช้ือสาเหตุโรคโคนเน่าและหัวเน่าในมัน
ส าปะหลังท่ีพบในพื้นท่ีปลูกท่ีส าคัญ โดยท าการเก็บตัวอย่างมันส าปะหลังท่ีแสดงอาการโรคโคนเน่า
และหัวเน่าจากแหล่งปลูกใน 6 อ าเภอ ของ 3 จังหวัด ในภาคกลางและภาคตะวันออกเฉียงเหนือของ
ไทย จ านวน 139 ตัวอย่าง จากนั้นน าเช้ือสาเหตุโรคท่ีแยกได้มาศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา ผล
การศึกษาพบว่า โรคโคนเน่าและหัวเน่ามันส าปะหลังถูกเข้าท าลายจากเช้ือรา Lasiodiplodia spp. 
และ Neoscytalidium sp. ท่ีอยู่ในวงศ์ Botryosphaeriaceae ซึ่งเช้ือราท้ังสองสกุลเมื่อเข้าท าลาย
มันส าปะหลังจะมีอาการ เน่าเปียก เน่าเละ เน่าแห้ง และมีสีด า ในบริเวณโคนต้น จากนั้นแยกเช้ือจาก
สปอร์เด่ียวน ามาทดสอบความสามารถในการก่อโรค พบว่า เช้ือราท้ัง 33 ไอโซเลต สามารถก่อให้เกิด
โรคได้ท้ังกับท่อนพันธุ์ และหัวส าปะหลังพันธุ์ระยอง 89 ซึ่งเป็นพันธุ์อ่อนแอในสภาพกล่องช้ืน โดยไอ
โซเลต L11HSR2 สามารถก่อให้เกิดโรครุนแรงท่ีสุด นอกจากนี้ท าการศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาของ
เช้ือราท่ีแยกได้ ผลการศึกษาพบว่าเช้ือแต่ละไอโซเลตมีการเจริญเติบโตเร็ว และสามารถเจริญได้เต็ม
จานอาหาร potato dextrose agar (PDA) ภายในวันท่ี 1-3 หลังจากเล้ียงเช้ือ โดยเช้ือราจะมีเส้นใยสี
ขาวในวันท่ี 1 และมีสีเทาในวันท่ี 3 โดยในวันท่ี 3-4 จะเปล่ียนสีเป็นสีเขียวมะกอกด า หรือน้ าตาลด า 
ซึ่งในแต่ละไอโซเลตมีลักษณะสีของโคโลนีท่ีแตกต่างกัน และสีของโคโลนีจะเข้มขึ้นเมื่ออายุมากขึ้น 
และจากผลการทดลองพบว่าไอโซเลตท่ีเจริญเติบโตเร็วท่ีสุดได้แก่ ไอโซเลต L8HDBB สามารถเจริญ
บนจานอาหาร PDA หลังวางเช้ือ 1 วัน มีขนาดเฉล่ีย 84.00x84.25 มิลลิเมตร ส่วนไอโซเลตท่ีเจริญช้า
สุด ได้แก่ L10BBLB สามารถเจริญบนจานอาหารหลังวางเช้ือ 1 วัน ขนาดเฉล่ีย 43.00x43.00 
มิลลิเมตร ตามล าดับ ซึ่งมีความแตกต่างกันอย่างมีนัยส าคัญทางสถิติ นอกจากนี้ท าการศึกษาลักษณะ
ทางชีวโมเลกุลและการวิเคราะห์สายสัมพันธ์วิวัฒนาการ โดยน าตัวแทนของเช้ือจ านวน 8 ไอโซเลต 
ประกอบด้วย L6HRD, L11HSR2, L12SHRD, L13SRTF, L18KBSH, L20FHTB1, L27SRBT และ
N3DTD2 มาเพิ่มปริมาณช้ินส่วนดีเอ็นเอด้วยเทคนิค PCR ใช้ universal primers 3 บริเวณ คือ ไพร์
เมอร์ ITS1/ ITS4, ไพร์เมอร์ Ef1-688F/Ef1-1251R และไพร์เมอร์ Bt2a/Bt2b แล้วเปรียบเทียบล าดับ
นิวคลีโอไทด์ท่ีได้กับล าดับนิวคลีโอไทด์ของเช้ือในฐานข้อมูล Genbank พบว่า บริเวณ EF1-α สามารถ
แยกความแตกต่างได้ชัดเจนท่ีสุด ผลการศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาและชีวโมเลกุลร่วมกัน พบว่า
สามารถจ าแนกเช้ือรา คือ L. theobromae, L. euphorbicola และ N. hyalinum เข้าท าลายมัน
ส าปะหลังในประเทศไทย 
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Abstract 

 Cassava root rot disease is an important disease of cassava in Thailand. The 
objective of this study was to identify the causal agent of cassava root rot pathogens 
in important planting areas. The study was carried out by collecting cassava samples 
with root rot symptoms from cassava planting areas covering those in 6 districts of 3 
provinces in central and northeastern, Thailand. A total of 139 isolates of cassava stem 
and root rot causal fungi were isolated. The isolated pathogens were morphology 
studied. The results showed that cassava root rot is infected by Lasiodiplodia spp. and 
Neoscytalidium sp.  in the family Botryosphaeriaceae. When both pathogens' infections 
showed the symptoms of wet rot, rotten, dry rot, and black color in the cassava root 
area. The pathogenicity test of all 33 fungal isolates could cause root rot symptoms on 
inoculated cassava CMR 89, susceptible cassava cultivar in a moist chamber, and 
greenhouse conditions but the disease severity was different depending on the fungal 
isolates. Among the isolate, L11HSR2 was the most virulent. Nevertheless, study to 
morphological of isolate fungal pathogen. The result found that isolate L8HDBB in PDA 
at 1 day has higher mycelium growth at 84.00x84.25 mm, and lower is isolate L10BBLB 
at 43.00x43.00 mm respectively, a significant difference. In addition, biomolecular 
characterization and phylogenetic analyses were performed. Eight representative 
isolates including L6HRD, L11HSR2, L12SHRD, L13SRTF, L18KBSH, L20FHTB1, L27SRBT, 
and N3DTD2 were used to quantify DNA fragments by PCR technique using 3 universal 
primers including ITS1/ITS4, Ef1-688F/Ef1-1251R, and Bt2a/Bt2b primers. The resulting 
nucleotide sequences were compared with the nucleotide sequences in the Genbank 
database showed that the EF1-α region was the most distinctly differentiated. The 
results of the study of morphology and biomolecules together. It was found that L. 
theobromae, L. euphorbicola and N. hyalinum, infested cassava in Thailand. 
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