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การศึกษาอาการโรคฮวงลองบิง (Huanglongbing, HLB) ในสวนสมโอเพื่อการสงออกท่ี
อําเภอเวียงแกนจังหวัดเชียงราย  จํานวน 5 สวน สวนละ 8 ตัวอยาง รวม 40 ตัวอยาง พบวาตนสมโอ
ท่ีถูกเช้ือสาเหตุโรคฮวงลองบิงเขาทําลาย ตนมีอาการตายของกิ่งจากปลายเขามา ใบเหลืองรวงงาย 
ผลผลิตท่ีไดจากตนท่ีเปนโรค มีขนาดเล็กและรูปรางบิดเบ้ียวผิดรูป ใบมีลักษณะอาการเหลือง ใบ
เล็ก เสนกลางใบเขียวชัดเจน และใบท่ีมีอาการเหลืองลักษณะจ้ําสีเขียวกระจายท่ัวใบ สอดคลองกับ
การศึกษาของ ธีระ (2532), Schwarz (1965) และ Schneider (1968) ท่ีรายงานวาลักษณะอาการของ
โรคกรีนนิ่งท่ีเกิดกับสมนั้นจะมี 2 ลักษณะ คือ ลักษณะท่ี 1 ใบจะแสดงอาการเหลืองโดยเสนใบมี    
สีเขียวชัดเจน บนใบแกอาจพบเสนใบและเน้ือใบติดกันโปรงแสงกวาปกติ (vein clearing) มักพบ
อาการใบเหลืองและมีแตมสีเขียวกระจาย (blotchy mottling) ยอดมักแหงตายอยางรวดเร็ว มีอาการ
ตายจากปลายกิ่ง ลักษณะท่ี 2 ใบมีขนาดเล็ก เรียวยาว และหนากวาปกติ โดยท่ีเสนกลางใบมีสีเขียว
ในขณะท่ีบริเวณใบมีสีเหลือง คลายอาการขาดธาตุสังกะสี ใบมักต้ังช้ีข้ึน  

ในการยืนยันเช้ือสาเหตุโรคฮวงลองบิงสมโอท่ีพบดวยวิธี Polymerase Chain Reaction 
(PCR) โดยใชคู primers A2/J5 ในการตรวจสอบ พบแถบดีเอ็นเอจําเพาะขนาด  703 bp ในทุก
ตัวอยาง ซ่ึงสอดคลองกับ Hocquellet et al., (1999) ท่ีรายงานวาแถบดีเอ็นเอขนาด 703 bp ท่ีไดจาก
การใช primer A2/J5 เปนแถบดีเอ็นเอของเชื้อ Candidatus Liberibacter asiaticus สอดคลองกับ
การศึกษาของ Ruangwong and Akarapisan (2006) ท่ีพบวา เช้ือสาเหตุโรคฮวงลองบิงของสมในเขต
ภาคเหนือตอนบน 3 จังหวัดของไทย ไดแก เชียงใหม เชียงราย และแพร เกิดจากเช้ือสาเหตุ 
Candidatus Liberibacter asiaticus  เชนเดียวกับการศึกษาของ Deng et al. (2008) ท่ีทําการ
ตรวจสอบเช้ือสาเหตุโรคฮวงลองบิงของสมโอในเขตจังหวัด Guangdong ท่ีประเทศจีน ก็ใหผล
เชนเดียวกันวาเกิดจากเช้ือสาเหตุ Candidatus Liberibacter asiaticus เชนกัน 
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นอกจากนี้ยังสามารถตรวจพบเชื้อสาเหตุโรคฮวงลองบิง (Candidatus Liberibacter 
asiaticus) ในพืชตระกูลสมอ่ืนๆ ท่ีปลูกรอบสวนสมโออีกดวย ไดแก สมและมะนาว สอดคลองกับ
การรายงานของ Huang and Chang (1980) ท่ีพบการแพรระบาดของโรคฮวงลองบิงในสมโอพันธุ 
Wentan หลังจากท่ีพบการระบาดของโรคในพืชตระกูลสมชนิดอ่ืนๆ ในประเทศไตหวันมากอนนาน
กวา 30 ปแลว และเชนเดียวกันกับการศึกษาของ Halbert  ในป 2005 ท่ีตรวจพบตัวอยางตนสมโอ   
2 ตนท่ีแสดงอาการของโรคฮวงลองบิง ในเขต  Miami-Dade County รัฐฟลอริดา ประเทศอเมริกา 
หลังจากท่ีตรวจพบแมลงพาหะเช้ือสาเหตุของโรคฮวงลองบิงในเขตเดียวกันนี้เม่ือ 7 ปกอนพบ
อาการที่ตนสมโอ 

เม่ือทําการประเมินการเขาทําลายของเช้ือสาเหตุโรคในสวนสมโอพบตนสมโอท่ีถูกเช้ือ
สาเหตุเขาทําลายเฉล่ีย 5-10 เปอรเซ็นตตอสวน สอดคลองกับการศึกษาของ Ahmad et al. (2008) ได
ทําการปลูกเช้ือสาเหตุ  HLB ดวยวิธีการทาบกิ่งและใชแมลงพาหะชวยในการถายทอดเช้ือสาเหตุ
โรค HLB เพื่อประเมินความตานทานของพืชตระกูลสมตอเช้ือสาเหตุโรค HLB ผลการทดลองเปน
ในทิศทางเดียวกัน พบวา jasmine orange และ สมโอ (pummelo)  นั้นเปนพืชท่ีตานทานตอการเขา
ทําลายของเช้ือสาเหตุและไมพบอาการรวมถึงเช้ือสาเหตุในใบพืช หลังปลูกเช้ือนาน 6 เดือน 
เชนเดียวกันกับผลการศึกษาของ Shokrollah   et al. (2009) ท่ีทําการศึกษาความตานทานของโรค 
HLB ในพืชตระกูลสม 18 ชนิด โดยไดทําการปลูกเช้ือสาเหตุโรค HLB ดวยวิธีการทาบกิ่ง เม่ือทํา
การตรวจสอบเช้ือสาเหตุดวยวิธี PCR หลังปลูกเช้ือนาน 6 เดือน พบวาพืชตระกูลสมแตละชนิด
แสดงอาการและความรุนแรงของโรคท่ีแตกตางกันไป โดยพบพืชตระกูลสม 3 ชนิด ไดแก C. 
grandis cv. Limau Bali, C. hysterix cv. Limau Purut และ Citrus sp. cv. Limau Tembiki โดย
ท้ังหมดไมแสดงอาการของโรคเลยและไมสามารถตรวจพบเชื้อสาเหตุดวยวิธี  PCR หลังการปลูก
เช้ือนาน 6 เดือน 
 นอกจากนี้เม่ือนําขอมูลลําดับเบสบางสวนของยีน ribosomal protein (rplKAJL-rproBC 
operon) จากตัวอยางใบพืชท่ีแสดงอาการในสมโอ สมสายน้ําผ้ึงและมะนาว พบวามีความเหมือนกัน 
100 เปอรเซ็นต เม่ือนําไปทําการเปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดท่ีมีรายงานไวในฐานขอมูล 
GenBank พบวามีความเหมือนถึง 96 เปอรเซ็นต กับลําดับนิวคลีโอไทดของ Candidatus 
Liberibacter asiaticus (ribosomal protein gene) ท่ีมีการศึกษาในหองทดลองประเทศจีน กับ  
Liberibacter asiaticus (ribosomal protein and RNA polymerase (rplKAJL-rproBC) gene cluster) ท่ี
มีการศึกษาในหองทดลองประเทศฝร่ังเศส ซ่ึงพบวาลําดับนิวคลีโอไทดท่ีมีความเหมือนนี้เปนลําดับ
นิวคลีโอไทดของเช้ือ  Candidatus Liberibacter asiaticus นอกจากนี้ยังพบวามีความเหมือนกับ
ลําดับนิวคลีโอไทดของเช้ือ Candidatus Liberibacter africanus ดวยแตพบวามีเปอรเซ็นตความ
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เหมือนตํ่ากวา คือ 80 เปอรเซ็นต กับ Liberibacter africanus Nelspruit ท่ีมีการศึกษาในหองทดลอง
ประเทศฝรั่งเศส เม่ือนําขอมูลลําดับนิวคลีโอไทดท่ีไดมาแปลเปนลําดับของกรดอะมิโน พบวา 
ลําดับนิวคลีโอไทดท่ีไดสามารถแปลออกมาเปนลําดับของกรดอะมิโนจํานวน 115 amino acids 
และเม่ือนําลําดับกรดอะมิโนท่ีไดไปทําการเปรียบเทียบความเหมือนกับลําดับกรดอะมิโนท่ีมี
รายงานในฐานขอมูล GenBank พบวามีความเหมือนกับลําดับกรดอะมิโนของเช้ือ Candidatus 
Liberibacter asiaticus สูง โดยพบวามีความเหมือนถึง 100 เปอรเซ็นต กับลําดับกรดอะมิโนของ 50S 
ribosomal subunit protein L10 ท่ีมีการศึกษาในหองทดลองประเทศญ่ีปุน กับลําดับกรดอะมิโนของ 
ribosomal protein ท่ีมีการศึกษาในหองทดลองประเทศอินเดีย กับ ribosomal protein L10 ท่ีมี
การศึกษาในหองทดลองประเทศอเมริกา มีความเหมือนถึง 99 เปอรเซ็นต กับ ribosomal protein 
L10 ท่ีมีการศึกษาในหองทดลองประเทศฝรั่งเศส นอกจากน้ีพบวามีเปอรเซ็นตความเหมือนกับ
ลําดับกรดอะมิโนของเช้ือ Candidatus Liberibacter africanus เชนกัน โดยพบวามีความเหมือน 81
เปอรเซ็นต และ 73 เปอรเซ็นต กับ ribosomal protein L10 และ RplJ ตามลําดับท่ีมีการศึกษาใน
หองทดลองประเทศฝร่ังเศส  และมีความเหมือน  61 เปอรเซ็นต กับ 50S ribosomal subunit protein 
L10 ของเช้ือ Candidatus Liberibacter americanus  ท่ีมีการศึกษาในหองทดลองประเทศฝร่ังเศส 

จากผลการศึกษาชนิดเช้ือสาเหตุโรค HLB  ดวย primer A2/J5 และจากการทํา sequence 
กลาวไดวาเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคท่ีเขาทําลายสมโอในสวนเกษตรกรอําเวียงแกนจังหวัดเชียงรายท่ี
ทําการศึกษา คือ เช้ือแบคทีเรีย Candidatus Liberibacter asiaticus  

สําหรับผลการตรวจสอบเช้ือไวรัสทริสเตซาในสมโอ พบวาอาการของสมโอท่ีใหอาการใบ
ยอดดางเปนสีเขียวออนสลับสีเขียวเขมหรือเหลือง ใบเล็ก หนา ขอบใบมวนเขา หดยน เวาเสีย
รูปทรง รวมถึงอาการเสนใบโปรงแสง (vein clearing) ซ่ึงเปนลักษณะคลายอาการที่เกิดจากการ        
เขาทําลายของเช้ือ CTV (Citrus tristeza virus)  นั้น เม่ือนํามาตรวจสอบดวย double antibody 
sandwich ELISA (DAS-ELISA) จากบริษัท BIOREBA ในการตรวจสอบพบวา ปฏิกิริยาท่ีเกิดข้ึน
นอยมากโดยคาท่ีอานไดตํ่ากวาการยอมรับใหเปนปฏิกิริยาแบบบวก (positive) คือไดคา               
O.D. อยูระหวาง 0.138 ถึง 1.781 เม่ือ positive ตองมีคา 2.240 ถึง 2.969 เหมือนกับปฏิกิริยาท่ี        
เกิดในสมสายน้ําผ้ึงท่ีแสดงคา O.D. อยูระหวาง 2.889 ถึง 3.414 จึงไดใชวิธีทาง Reverse 
transcription polymerase chain reaction (RT-PCR) เขามาตรวจสอบโดยใช specific primers 
AR18F/AR18R (forward primer 5’-ATGTCAGGCAGCTTGGGAAATT-3’ และ reverse primer                          
5’-TTCGTGTCTAAGTCRCGCTAAACA-3’) ซ่ึงมีความจําเพาะเจาะจงกับลําดับเบสท่ีกําหนดการ
สังเคราะหกรดอะมิโนตําแหนงอนุรักษในสวนโปรตีนหอหุม p18 ของ CTV (Roy et al., 2005)  ผล
ท่ีไดพบวา ไมสามารถเพ่ิมปริมาณ ณ ตําแหนงดังกลาวไดในอาการที่พบบนใบสมโอ โดยท่ีจะเกิด
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การเพิ่มปริมาณของ DNA ท่ีเปนสวนของโปรตีนหอหุม p18 ของ CTV ไดในตัวอยางจากใบสม   
สายนํ้าผ้ึงและมะนาว ซ่ึงสามารถเพิ่มปริมาณของดีเอ็นเอ ณ ตําแหนงนั้นได โดยพบแถบดีเอ็นเอ
ขนาดประมาณ 511 bp  

จากการศึกษาคร้ังนี้พบวาไมสามารถตรวจพบเช้ือไวรัสทริสเตซาจากใบสมโอที่แสดง
อาการคลายอาการที่เกิดจากการเขาทําลายของเช้ือไวรัสทริสเตซาไดท้ังจากวิธี ELISA และ วิธี    
RT-PCR  ถึงแมวาการตรวจสอบดวยวิธี   ELISA นั้นถือเปนวิธีการท่ีทําไดงาย รวดเร็ว มีจําเพาะ
เจาะจงสูง และคุมคาตอการวินิจฉัยโรคทริสเตซาจากตัวอยางท่ีสกัดแยกไดจากตนสม แตอยางไรก็
ตามวิธีการนี้ก็เหมือนกับวิธีการทางเซรุมวิทยาท่ัว ๆ ไป คือ ยังมีขอจํากัดในเร่ืองของความตองการ
ปริมาณและคุณภาพของ  antisera ความจําเพาะเจาะจงของ monoclonal antibodies รวมถึงชนิดของ
ตัวอยางท่ีนํามาตรวจสอบดวย  (Cambra et al., 2002) นอกจากนี้หากปริมาณความเขนขนของเช้ือ
ไวรัสท่ีมีในใบพืชนั้นมีนอยมากก็จะทําใหการเกิดปฏิกิริยาดวยวิธี  DAS-ELISA ไมชัดเจนอีกดวย 
(Barbarossa et al., 2005) นอกจากนี้การท่ีไมสามารถเพ่ิมปริมาณ DNA ท่ีเปนสวนของโปรตีน
หอหุม p18 ของเช้ือไวรัสทริสเตซาดวยวิธี RT-PCR ดวย  specific primers ได  อาจเนื่องจากเช้ือ
ไวรัสทริสเตซานั้นมีหลาย strain ซ่ึงจากการศึกษา พบวาเช้ือสาเหตุโรคทริสเตซามีความผันแปร
แตกตางกันในสวน genomic RNA (Moreno and Guerri, 1997) สอดคลองกับการศึกษาของ 
Corazza-Nunes et al. (2006) ศึกษาพบวาเช้ือสาเหตุโรคทริสเตซามีความผันแปรแตกตางกันในสวน 
genomic RNA โดยทดสอบการนํา Mexican lime ท่ีแสดงอาการโรคทริสเตซาแบบไมรุนแรง มา
ตรวจสอบดวยเทคนิคทางเซรุมวิทยาวิธี DAS-ELISA ดวย monoclonal antibodies ผลการตรวจสอบ
พบวาไมเกิดปฏิกิริยา ซ่ึงผลท่ีไดไมสัมพันธกับปริมาณเช้ือไวรัสท่ีอยูในเน้ือเยื่อพืชและอาการท่ี
ปรากฏบนใบพืช จึงไดทําการทดสอบตอไปโดยวิธีการใช different monoclonal antibodies 
ตรวจสอบดวยวิธี SSCP ซ่ึงพบวาเช้ือไวรัสท่ีทําการทดสอบมีความหลากหลายในแตละไอโซเลทสูง
มาก โดยผลจาก SSCP profiles ช้ีใหเห็นวาแมแตในเช้ือไวรัสทริสเตซาในไอโซเลทเดียวกันก็ยังมี
ความซับซอนท่ีสูงมากเชนกัน โดยเช้ือไวรัสทริสเตซาไอโซเลทท่ีไดจาก maxican lime นี้เปน 
complex ของเช้ือ CTV haplotypes โดยผลที่ปรากฏสัมพันธกันกับอาการท่ีปรากฏบนพืช ท้ังแบบ 
strong stem pitting และในกลุมท่ีมีอาการแบบ weak หรือ moderate stem pitting  นอกจากนี้ปญหา
ท่ีเกิดจากการผสมกันระหวางจีโนไทปของเชื้อยิ่งทําใหจึงยากตอการท่ีจะเขาใจถึงกระบวนการ
กอใหเกิดโรค รวมท้ังยากตอการจําแนกความแตกตางและความสัมพันธของเช้ือในแตละ strain อีก
ดวย  (Manjunath et al., 2000) โดย Vidalakis et al. (2004) ไดทําการศึกษาความผิดปกติของสมท่ี
เกิดจากการเขาทําลายรวมของเช้ือสาเหตุตางชนิดกัน ซ่ึงพบวาอาการผิดปกติของสมที่แสดงออกมา
เนื่องจากเช้ือ Citrus vein enation virus (CVEV) นั้นถูกบดบังโดยเชื้อ CTV ไอโซเลท T30 
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เชนเดียวกันกับอาการผิดปกติท่ีเกิดจากเช้ือ Concave gum (CG) ก็ถูกบดบังโดยเช้ือ  Citrus psorosis 
virus  (CPsV)  รวมถึงอาการท่ีปรากฏอาจเกิดจากเช้ือชนิดอ่ืนเขาทําลายท่ีทําใหเกิดอาการคลายกับ
อาการท่ีเกิดจากเช้ือไวรัสทริสเตซา โดย  Ito et al., 2002 รายงานวา พบเช้ือไวรอยด (Viroids) ถึง    
6 กลุม ท่ีสามารถทําใหเกิดโรคกับพืชตระกูลสมได ไดแก Citrus exocortis viroid (CEVd), Citrus 
bent leaf viroid (CBLVd), Hop stunt viroid (HSVd), Citrus viroid III (CVd-III) และ Citrus viroid 
IV (CVd-IV) 

อยางไรก็ตามก็อาจเปนไปไดวา อาการที่ปรากฏนั้นอาจเกิดจากเช้ือไวรัสชนิดอ่ืน ๆ  เชน   
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) ซ่ึงสามารถเขาทําลายพืชตระกูลสมและทําใหเกิดอาการคลายกันได ดังนั้นจึงควรมี
การศึกษาเพิ่มเติมในสมโอเวียงแกนท่ีแสดงอาการคลายอาการที่เกิดจากการเขาทําลายของเช้ือไวรัส
ตอไป 
 


