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การศึกษาอาการโรคฮวงลองบิง (Huanglongbing, HLB) ในสวนสมโอเพื่อการสงออกท่ี
อําเภอเวียงแกนจังหวัดเชียงราย  จํานวน 5 สวน สวนละ 8 ตัวอยาง รวม 40 ตัวอยาง พบวาตนสมโอ
ท่ีถูกเช้ือสาเหตุโรคฮวงลองบิงเขาทําลาย ตนมีอาการตายของกิ่งจากปลายเขามา ใบเหลืองรวงงาย 
ผลผลิตท่ีไดจากตนท่ีเปนโรค มีขนาดเล็กและรูปรางบิดเบ้ียวผิดรูป ใบมีลักษณะอาการเหลือง ใบ
เล็ก เสนกลางใบเขียวชัดเจน และใบท่ีมีอาการเหลืองลักษณะจ้ําสีเขียวกระจายท่ัวใบ สอดคลองกับ
การศึกษาของ ธีระ (2532), Schwarz (1965) และ Schneider (1968) ท่ีรายงานวาลักษณะอาการของ
โรคกรีนนิ่งท่ีเกิดกับสมนั้นจะมี 2 ลักษณะ คือ ลักษณะท่ี 1 ใบจะแสดงอาการเหลืองโดยเสนใบมี    
สีเขียวชัดเจน บนใบแกอาจพบเสนใบและเน้ือใบติดกันโปรงแสงกวาปกติ (vein clearing) มักพบ
อาการใบเหลืองและมีแตมสีเขียวกระจาย (blotchy mottling) ยอดมักแหงตายอยางรวดเร็ว มีอาการ
ตายจากปลายกิ่ง ลักษณะท่ี 2 ใบมีขนาดเล็ก เรียวยาว และหนากวาปกติ โดยท่ีเสนกลางใบมีสีเขียว
ในขณะท่ีบริเวณใบมีสีเหลือง คลายอาการขาดธาตุสังกะสี ใบมักต้ังช้ีข้ึน  

ในการยืนยันเช้ือสาเหตุโรคฮวงลองบิงสมโอท่ีพบดวยวิธี Polymerase Chain Reaction 
(PCR) โดยใชคู primers A2/J5 ในการตรวจสอบ พบแถบดีเอ็นเอจําเพาะขนาด  703 bp ในทุก
ตัวอยาง ซ่ึงสอดคลองกับ Hocquellet et al., (1999) ท่ีรายงานวาแถบดีเอ็นเอขนาด 703 bp ท่ีไดจาก
การใช primer A2/J5 เปนแถบดีเอ็นเอของเชื้อ Candidatus Liberibacter asiaticus สอดคลองกับ
การศึกษาของ Ruangwong and Akarapisan (2006) ท่ีพบวา เช้ือสาเหตุโรคฮวงลองบิงของสมในเขต
ภาคเหนือตอนบน 3 จังหวัดของไทย ไดแก เชียงใหม เชียงราย และแพร เกิดจากเช้ือสาเหตุ 
Candidatus Liberibacter asiaticus  เชนเดียวกับการศึกษาของ Deng et al. (2008) ท่ีทําการ
ตรวจสอบเช้ือสาเหตุโรคฮวงลองบิงของสมโอในเขตจังหวัด Guangdong ท่ีประเทศจีน ก็ใหผล
เชนเดียวกันวาเกิดจากเช้ือสาเหตุ Candidatus Liberibacter asiaticus เชนกัน 
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นอกจากนี้ยังสามารถตรวจพบเชื้อสาเหตุโรคฮวงลองบิง (Candidatus Liberibacter 
asiaticus) ในพืชตระกูลสมอ่ืนๆ ท่ีปลูกรอบสวนสมโออีกดวย ไดแก สมและมะนาว สอดคลองกับ
การรายงานของ Huang and Chang (1980) ท่ีพบการแพรระบาดของโรคฮวงลองบิงในสมโอพันธุ 
Wentan หลังจากท่ีพบการระบาดของโรคในพืชตระกูลสมชนิดอ่ืนๆ ในประเทศไตหวันมากอนนาน
กวา 30 ปแลว และเชนเดียวกันกับการศึกษาของ Halbert  ในป 2005 ท่ีตรวจพบตัวอยางตนสมโอ   
2 ตนท่ีแสดงอาการของโรคฮวงลองบิง ในเขต  Miami-Dade County รัฐฟลอริดา ประเทศอเมริกา 
หลังจากท่ีตรวจพบแมลงพาหะเช้ือสาเหตุของโรคฮวงลองบิงในเขตเดียวกันนี้เม่ือ 7 ปกอนพบ
อาการที่ตนสมโอ 

เม่ือทําการประเมินการเขาทําลายของเช้ือสาเหตุโรคในสวนสมโอพบตนสมโอท่ีถูกเช้ือ
สาเหตุเขาทําลายเฉล่ีย 5-10 เปอรเซ็นตตอสวน สอดคลองกับการศึกษาของ Ahmad et al. (2008) ได
ทําการปลูกเช้ือสาเหตุ  HLB ดวยวิธีการทาบกิ่งและใชแมลงพาหะชวยในการถายทอดเช้ือสาเหตุ
โรค HLB เพื่อประเมินความตานทานของพืชตระกูลสมตอเช้ือสาเหตุโรค HLB ผลการทดลองเปน
ในทิศทางเดียวกัน พบวา jasmine orange และ สมโอ (pummelo)  นั้นเปนพืชท่ีตานทานตอการเขา
ทําลายของเช้ือสาเหตุและไมพบอาการรวมถึงเช้ือสาเหตุในใบพืช หลังปลูกเช้ือนาน 6 เดือน 
เชนเดียวกันกับผลการศึกษาของ Shokrollah   et al. (2009) ท่ีทําการศึกษาความตานทานของโรค 
HLB ในพืชตระกูลสม 18 ชนิด โดยไดทําการปลูกเช้ือสาเหตุโรค HLB ดวยวิธีการทาบกิ่ง เม่ือทํา
การตรวจสอบเช้ือสาเหตุดวยวิธี PCR หลังปลูกเช้ือนาน 6 เดือน พบวาพืชตระกูลสมแตละชนิด
แสดงอาการและความรุนแรงของโรคท่ีแตกตางกันไป โดยพบพืชตระกูลสม 3 ชนิด ไดแก C. 
grandis cv. Limau Bali, C. hysterix cv. Limau Purut และ Citrus sp. cv. Limau Tembiki โดย
ท้ังหมดไมแสดงอาการของโรคเลยและไมสามารถตรวจพบเชื้อสาเหตุดวยวิธี  PCR หลังการปลูก
เช้ือนาน 6 เดือน 
 นอกจากนี้เม่ือนําขอมูลลําดับเบสบางสวนของยีน ribosomal protein (rplKAJL-rproBC 
operon) จากตัวอยางใบพืชท่ีแสดงอาการในสมโอ สมสายน้ําผ้ึงและมะนาว พบวามีความเหมือนกัน 
100 เปอรเซ็นต เม่ือนําไปทําการเปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดท่ีมีรายงานไวในฐานขอมูล 
GenBank พบวามีความเหมือนถึง 96 เปอรเซ็นต กับลําดับนิวคลีโอไทดของ Candidatus 
Liberibacter asiaticus (ribosomal protein gene) ท่ีมีการศึกษาในหองทดลองประเทศจีน กับ  
Liberibacter asiaticus (ribosomal protein and RNA polymerase (rplKAJL-rproBC) gene cluster) ท่ี
มีการศึกษาในหองทดลองประเทศฝร่ังเศส ซ่ึงพบวาลําดับนิวคลีโอไทดท่ีมีความเหมือนนี้เปนลําดับ
นิวคลีโอไทดของเช้ือ  Candidatus Liberibacter asiaticus นอกจากนี้ยังพบวามีความเหมือนกับ
ลําดับนิวคลีโอไทดของเช้ือ Candidatus Liberibacter africanus ดวยแตพบวามีเปอรเซ็นตความ
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เหมือนตํ่ากวา คือ 80 เปอรเซ็นต กับ Liberibacter africanus Nelspruit ท่ีมีการศึกษาในหองทดลอง
ประเทศฝรั่งเศส เม่ือนําขอมูลลําดับนิวคลีโอไทดท่ีไดมาแปลเปนลําดับของกรดอะมิโน พบวา 
ลําดับนิวคลีโอไทดท่ีไดสามารถแปลออกมาเปนลําดับของกรดอะมิโนจํานวน 115 amino acids 
และเม่ือนําลําดับกรดอะมิโนท่ีไดไปทําการเปรียบเทียบความเหมือนกับลําดับกรดอะมิโนท่ีมี
รายงานในฐานขอมูล GenBank พบวามีความเหมือนกับลําดับกรดอะมิโนของเช้ือ Candidatus 
Liberibacter asiaticus สูง โดยพบวามีความเหมือนถึง 100 เปอรเซ็นต กับลําดับกรดอะมิโนของ 50S 
ribosomal subunit protein L10 ท่ีมีการศึกษาในหองทดลองประเทศญ่ีปุน กับลําดับกรดอะมิโนของ 
ribosomal protein ท่ีมีการศึกษาในหองทดลองประเทศอินเดีย กับ ribosomal protein L10 ท่ีมี
การศึกษาในหองทดลองประเทศอเมริกา มีความเหมือนถึง 99 เปอรเซ็นต กับ ribosomal protein 
L10 ท่ีมีการศึกษาในหองทดลองประเทศฝรั่งเศส นอกจากน้ีพบวามีเปอรเซ็นตความเหมือนกับ
ลําดับกรดอะมิโนของเช้ือ Candidatus Liberibacter africanus เชนกัน โดยพบวามีความเหมือน 81
เปอรเซ็นต และ 73 เปอรเซ็นต กับ ribosomal protein L10 และ RplJ ตามลําดับท่ีมีการศึกษาใน
หองทดลองประเทศฝร่ังเศส  และมีความเหมือน  61 เปอรเซ็นต กับ 50S ribosomal subunit protein 
L10 ของเช้ือ Candidatus Liberibacter americanus  ท่ีมีการศึกษาในหองทดลองประเทศฝร่ังเศส 

จากผลการศึกษาชนิดเช้ือสาเหตุโรค HLB  ดวย primer A2/J5 และจากการทํา sequence 
กลาวไดวาเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคท่ีเขาทําลายสมโอในสวนเกษตรกรอําเวียงแกนจังหวัดเชียงรายท่ี
ทําการศึกษา คือ เช้ือแบคทีเรีย Candidatus Liberibacter asiaticus  

สําหรับผลการตรวจสอบเช้ือไวรัสทริสเตซาในสมโอ พบวาอาการของสมโอท่ีใหอาการใบ
ยอดดางเปนสีเขียวออนสลับสีเขียวเขมหรือเหลือง ใบเล็ก หนา ขอบใบมวนเขา หดยน เวาเสีย
รูปทรง รวมถึงอาการเสนใบโปรงแสง (vein clearing) ซ่ึงเปนลักษณะคลายอาการที่เกิดจากการ        
เขาทําลายของเช้ือ CTV (Citrus tristeza virus)  นั้น เม่ือนํามาตรวจสอบดวย double antibody 
sandwich ELISA (DAS-ELISA) จากบริษัท BIOREBA ในการตรวจสอบพบวา ปฏิกิริยาท่ีเกิดข้ึน
นอยมากโดยคาท่ีอานไดตํ่ากวาการยอมรับใหเปนปฏิกิริยาแบบบวก (positive) คือไดคา               
O.D. อยูระหวาง 0.138 ถึง 1.781 เม่ือ positive ตองมีคา 2.240 ถึง 2.969 เหมือนกับปฏิกิริยาท่ี        
เกิดในสมสายน้ําผ้ึงท่ีแสดงคา O.D. อยูระหวาง 2.889 ถึง 3.414 จึงไดใชวิธีทาง Reverse 
transcription polymerase chain reaction (RT-PCR) เขามาตรวจสอบโดยใช specific primers 
AR18F/AR18R (forward primer 5’-ATGTCAGGCAGCTTGGGAAATT-3’ และ reverse primer                          
5’-TTCGTGTCTAAGTCRCGCTAAACA-3’) ซ่ึงมีความจําเพาะเจาะจงกับลําดับเบสท่ีกําหนดการ
สังเคราะหกรดอะมิโนตําแหนงอนุรักษในสวนโปรตีนหอหุม p18 ของ CTV (Roy et al., 2005)  ผล
ท่ีไดพบวา ไมสามารถเพ่ิมปริมาณ ณ ตําแหนงดังกลาวไดในอาการที่พบบนใบสมโอ โดยท่ีจะเกิด
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การเพิ่มปริมาณของ DNA ท่ีเปนสวนของโปรตีนหอหุม p18 ของ CTV ไดในตัวอยางจากใบสม   
สายนํ้าผ้ึงและมะนาว ซ่ึงสามารถเพิ่มปริมาณของดีเอ็นเอ ณ ตําแหนงนั้นได โดยพบแถบดีเอ็นเอ
ขนาดประมาณ 511 bp  

จากการศึกษาคร้ังนี้พบวาไมสามารถตรวจพบเช้ือไวรัสทริสเตซาจากใบสมโอที่แสดง
อาการคลายอาการที่เกิดจากการเขาทําลายของเช้ือไวรัสทริสเตซาไดท้ังจากวิธี ELISA และ วิธี    
RT-PCR  ถึงแมวาการตรวจสอบดวยวิธี   ELISA นั้นถือเปนวิธีการท่ีทําไดงาย รวดเร็ว มีจําเพาะ
เจาะจงสูง และคุมคาตอการวินิจฉัยโรคทริสเตซาจากตัวอยางท่ีสกัดแยกไดจากตนสม แตอยางไรก็
ตามวิธีการนี้ก็เหมือนกับวิธีการทางเซรุมวิทยาท่ัว ๆ ไป คือ ยังมีขอจํากัดในเร่ืองของความตองการ
ปริมาณและคุณภาพของ  antisera ความจําเพาะเจาะจงของ monoclonal antibodies รวมถึงชนิดของ
ตัวอยางท่ีนํามาตรวจสอบดวย  (Cambra et al., 2002) นอกจากนี้หากปริมาณความเขนขนของเช้ือ
ไวรัสท่ีมีในใบพืชนั้นมีนอยมากก็จะทําใหการเกิดปฏิกิริยาดวยวิธี  DAS-ELISA ไมชัดเจนอีกดวย 
(Barbarossa et al., 2005) นอกจากนี้การท่ีไมสามารถเพ่ิมปริมาณ DNA ท่ีเปนสวนของโปรตีน
หอหุม p18 ของเช้ือไวรัสทริสเตซาดวยวิธี RT-PCR ดวย  specific primers ได  อาจเนื่องจากเช้ือ
ไวรัสทริสเตซานั้นมีหลาย strain ซ่ึงจากการศึกษา พบวาเช้ือสาเหตุโรคทริสเตซามีความผันแปร
แตกตางกันในสวน genomic RNA (Moreno and Guerri, 1997) สอดคลองกับการศึกษาของ 
Corazza-Nunes et al. (2006) ศึกษาพบวาเช้ือสาเหตุโรคทริสเตซามีความผันแปรแตกตางกันในสวน 
genomic RNA โดยทดสอบการนํา Mexican lime ท่ีแสดงอาการโรคทริสเตซาแบบไมรุนแรง มา
ตรวจสอบดวยเทคนิคทางเซรุมวิทยาวิธี DAS-ELISA ดวย monoclonal antibodies ผลการตรวจสอบ
พบวาไมเกิดปฏิกิริยา ซ่ึงผลท่ีไดไมสัมพันธกับปริมาณเช้ือไวรัสท่ีอยูในเน้ือเยื่อพืชและอาการท่ี
ปรากฏบนใบพืช จึงไดทําการทดสอบตอไปโดยวิธีการใช different monoclonal antibodies 
ตรวจสอบดวยวิธี SSCP ซ่ึงพบวาเช้ือไวรัสท่ีทําการทดสอบมีความหลากหลายในแตละไอโซเลทสูง
มาก โดยผลจาก SSCP profiles ช้ีใหเห็นวาแมแตในเช้ือไวรัสทริสเตซาในไอโซเลทเดียวกันก็ยังมี
ความซับซอนท่ีสูงมากเชนกัน โดยเช้ือไวรัสทริสเตซาไอโซเลทท่ีไดจาก maxican lime นี้เปน 
complex ของเช้ือ CTV haplotypes โดยผลที่ปรากฏสัมพันธกันกับอาการท่ีปรากฏบนพืช ท้ังแบบ 
strong stem pitting และในกลุมท่ีมีอาการแบบ weak หรือ moderate stem pitting  นอกจากนี้ปญหา
ท่ีเกิดจากการผสมกันระหวางจีโนไทปของเชื้อยิ่งทําใหจึงยากตอการท่ีจะเขาใจถึงกระบวนการ
กอใหเกิดโรค รวมท้ังยากตอการจําแนกความแตกตางและความสัมพันธของเช้ือในแตละ strain อีก
ดวย  (Manjunath et al., 2000) โดย Vidalakis et al. (2004) ไดทําการศึกษาความผิดปกติของสมท่ี
เกิดจากการเขาทําลายรวมของเช้ือสาเหตุตางชนิดกัน ซ่ึงพบวาอาการผิดปกติของสมที่แสดงออกมา
เนื่องจากเช้ือ Citrus vein enation virus (CVEV) นั้นถูกบดบังโดยเชื้อ CTV ไอโซเลท T30 
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เชนเดียวกันกับอาการผิดปกติท่ีเกิดจากเช้ือ Concave gum (CG) ก็ถูกบดบังโดยเช้ือ  Citrus psorosis 
virus  (CPsV)  รวมถึงอาการท่ีปรากฏอาจเกิดจากเช้ือชนิดอ่ืนเขาทําลายท่ีทําใหเกิดอาการคลายกับ
อาการท่ีเกิดจากเช้ือไวรัสทริสเตซา โดย  Ito et al., 2002 รายงานวา พบเช้ือไวรอยด (Viroids) ถึง    
6 กลุม ท่ีสามารถทําใหเกิดโรคกับพืชตระกูลสมได ไดแก Citrus exocortis viroid (CEVd), Citrus 
bent leaf viroid (CBLVd), Hop stunt viroid (HSVd), Citrus viroid III (CVd-III) และ Citrus viroid 
IV (CVd-IV) 

อยางไรก็ตามก็อาจเปนไปไดวา อาการที่ปรากฏนั้นอาจเกิดจากเช้ือไวรัสชนิดอ่ืน ๆ  เชน   
Citrus leaf  rugose virus (CLRV), Citrus psorosis virus (CPsV), Citrus tatter leaf virus (CTLV), 
Citrus variegation virus (CVV), Citrus yellow mosaic virus (CYMV) และ Indian citrus ringspot 
virus (ICRSV) ซ่ึงสามารถเขาทําลายพืชตระกูลสมและทําใหเกิดอาการคลายกันได ดังนั้นจึงควรมี
การศึกษาเพิ่มเติมในสมโอเวียงแกนท่ีแสดงอาการคลายอาการที่เกิดจากการเขาทําลายของเช้ือไวรัส
ตอไป 
 


