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แนวทางการควบคุมโรคใบขาวอ้อยโดยการใช้เชื้อแบคทีเรียร่วมอาศัย 
ในแมลงพาหะ

New Bacterial Symbiont in Insect Vector of Sugarcane White Leaf 
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บทคัดย่อ: โรคใบขาวอ้อยก่อให้เกิดความเสียหายต่ออุตสาหกรรมอ้อยและน�้าตาลมากที่สุด ปัจจุบันยังไม่มีวิธีการใดที่
สามารถป้องกันการเกิดหรือการแพร่ระบาดของโรคได้อย่างมีประสิทธิภาพ ในการศึกษาวิจัยนี้ เพื่อหาชนิดของแบคทีเรีย
ร่วมอาศัยอยู่ในเพลี้ยจักจั่น Matsumuratettix hiroglyphicus (Matsumura) แมลงพาหะน�าเชื้อไฟโตพลาสมา สาเหตุของ
การเกิดโรคใบขาวอ้อยเพื่อเป็นตัวเลือกในการใช้ควบคุมการแพร่ระบาดของโรคใบขาวอ้อย ตามวิธีการแบบ symbiotic 
control ผลการศึกษายีน 16S rRNA ของแบคทีเรีย พบว่าแบคทีเรียร่วมอาศัยในเพลี้ยจักจั่นชนิดที่พบมากที่สุด จัดอยู่ใน 
class Betaproteobacteria เป็นชนิดแบคทีเรียที่ยังไม่เคยมีรายงานในฐานข้อมูลมาก่อน จึงได้เรียกชื่อว่า “Bacterium 
Associated with M. hiroglyphicus” (BAMH) โดยประชากรในธรรมชาติของเพลี้ยจักจั่น M. hiroglyphicus ตรวจพบว่า
มีแบคทีเรีย BAMH ในเพศเมีย 98% และ ในเพศผู้ 94% ซึ่งแบคทีเรีย BAMH สามารถตรวจพบได้ในทุกระยะการเจริญ
เตบิโตตัง้แต่ระยะไข่ ตวัอ่อน และตวัเตม็วยั และเพลีย้จกัจัน่ทีพ่บเชือ้ไฟโตพลาสมาจะตรวจพบแบคทเีรยี BAMH 98% ใน
เพศเมีย และ 86% ในเพศผู้ จากผลการศึกษานี้ คาดว่าแบคทีเรียชนิดนี้ มีความสัมพันธ์กับแมลงพาหะ จึงถือได้ว่าเป็นอีก
ตัวเลือกหนึ่งในการน�ามาใช้ควบคุมการแพร่ระบาดของโรคใบขาวอ้อยตามวิธีการแบบ symbiotic control
ค�ำส�ำคัญ: โรคใบขาวอ้อย, แมลงพาหะ, เชื้อแบคทีเรียร่วมอาศัยในแมลงพาหะ

ABSTRACT: Sugarcane white leaf (SCWL) disease is one of the most destructive sugarcane disease, threatening the 
sugarcane industry in Thailand. Up to now there are no effective methods to control SCWL disease. The purpose of 
this study was to identify bacterial symbionts in the leafhopper Matsumuratettix hiroglyphicus (Matsumura) vector 
sugarcane white leaf disease for possible use in the symbiotic control method. The results from 16S rRNA analysis 
was found the most dominant bacterial type which belonging to Betaproteobacteria and did not closely match any 
sequences in the database. It was named “Bacterium Associated with M. hiroglyphicus” (BAMH). Natural population  
of the leafhopper was found BAMH in 98% of female and 94% of male leafhoppers. BAMH was found in all  
developmental stages including eggs, nymphs, and adults of insect vector. In addition 98% of female and 86% of 
male leafhoppers were infected with SCWL phytoplasma also were infected with BAMH. We speculate that BAMH 
is the bacteria symbiont of M. hiroglyphicus and might have mutualistic relation with the insect host. These results 
are the first report of bacterial symbionts in a leafhopper vector of SCWL disease and it is useful information for 
future research of symbiotic control development. 
Keywords: Sugarcane white leaf disease, leafhopper vector, bacterial symbiont
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บทน�ำ

 โรคใบขาวอ้อยก่อให ้เกิดความเสียหายต่อ
อุตสาหกรรมอ ้อยและน�้าตาลมากที่สุด สาเหตุ
โรคเกิดจากเชื้อไฟโตพลาสมา โดยมีเพลี้ยจักจั่น  
Matsumuratettix hiroglyphicus (Matsumura) 
และ Yamatotettix flavovittatus เป็นแมลงพาหะ  
(Hanboonsong et al., 2002; 2006) ปัจจุบัน วิธีการ
ป้องกันการแพร่ระบาดของโรคใบขาว คือการแนะน�า
ให้ท�าการขุดถอนท�าลายต้นอ้อยที่เป็นโรค หรือการ
ผลติทอ่นพนัธุป์ลอดโรคโดยการเพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อ แต่
ก็ยังไม่มีวิธีการใดที่สามารถป้องกันการเกิดหรือการ
แพร่ระบาดของโรคได้อย่างมีประสิทธิภาพ ส�าหรับ
การจัดการแมลงพาหะเป็นเป้าหมายส�าคัญในการ
ลดการแพร่ระบาดของเชื้อสาเหตุโรคใบขาวอ้อย ซึ่ง
นอกจาก แมลงพาหะเป็นพาหะน�าเชื้อสาเหตุโรคแล้ว 
ยังเป็นแหล่งเพาะอาศัยของเชื้อไฟโตพลาสมาอีก
ด้วย (Hanboonsong et al., 2002) การควบคุมแมลง
พาหะน�าโรคด้วยวิธีการใหม่ที่เรียกว่า “symbiotic 
control” เป็นวิธีการที่แยกเชื้อจุลินทรีย์ร่วมอาศัยใน
แมลงพาหะมาดัดแปลงลักษณะทางพันธุกรรมเพื่อ
ให้มกีารแสดงออกของยนีทีส่ามารถท�าลายเชือ้สาเหตุ
โรค และน�ากลับเข้าสู่แมลงพาหะให้ยีนนั้น แสดงออก
อยู่ในตัวแมลงพาหะได้ (Beard et al., 1992) วิธีการนี้  
เริ่มมีการศึกษาและพัฒนาการใช้ควบคุมโรค Chagas  
disease แมลงพาหะน�าโรคโดยมวน Rhodnius prolixus 
(Beard et al., 1992; 2002) นอกจากนี้ ยังมีการศึกษา
การดัดแปลงลักษณะทางพันธุกรรมของแบคทีเรียร่วม
อาศัยในยุงพาหะน�าโรคไข้มาเลเรีย (Favia et al., 2007) 
การศึกษาการดัดแปลงลักษณะทางพันธุกรรมของ
แบคทเีรยีร่วมอาศยัในเพลีย้จกัจัน่พาหะน�าโรค Pierce’s 
disease ขององุ่น (Bextine et al., 2004)
 จากรายงานการศึกษาดังกล่าว วิธีการแบบ  
symbiotic control น่าจะเป็นอีกแนวทางหนึ่งในการ
ควบคุมการระบาดของเชื้อสาเหตุของโรคใบขาวอ้อย 
ซึ่งยังไม่เคยมีรายงานการศึกษาของเชื้อแบคทีเรีย
ร่วมอาศัยในแมลงพาหะของโรคใบขาวอ้อยมาก่อน 
ดังนั้น การศึกษาวิจัยนี้ จึงเป็นจุดเริ่มต้นของการ
ศึกษาแนวทางการใช้ “symbiotic control” กับแมลง
พาหะน�าโรคใบขาวอ้อย ซึ่งต้องมีการศึกษาชนิดของ

เชื้อร่วมแบคทีเรียอาศัยในแมลงพาหะเพื่อเป็นตัว
เลือกใช้ในการควบคุมตามวิธีการดังกล่าว การวิจัยนี้  
เป็นการรายงานครั้งแรกเกี่ยวกับเชื้อร่วมแบคทีเรีย
อาศัยในแมลงพาหะน�าโรคใบขาวอ้อยและแนวทาง
การประยุกต์ใช้ในการควบคุมการแพร่ระบาดของเชื้อ
ไฟโตพลาสมาสาเหตุโรคใบขาวอ้อย

วิธีกำรศึกษำ

กำรเกบ็ตวัอย่ำงและกำรสกดัดเีอน็เอแมลงพำหะ 
 เก็บตัวอย่างเพลี้ยจักจั่น M. hiroglyphicus 
จากแปลงอ้อยที่แสดงอาการของโรคใบขาว ทั้งหมด 
6 แปลง ในช่วงเดือนกรกฎาคมถึงสิงหาคม พ.ศ. 
2551 ในเขตพื้นที่ 4 จังหวัด คือ ขอนแก่น อุดรธานี 
มหาสารคาม และกาฬสินธุ์ โดยใช้ชุดกับดักแสงไฟ
และหลอดดูดแมลง น�าตัวอย่างแมลงพาหะมาแยก
ชนดิและเพศ ในห้องปฏบิตักิาร เกบ็รกัษาใน 100% เอ
ทานอล ทีอ่ณุหภมู ิ-20 องศาเซลเซยีส ก่อนน�ามาศกึษา
ทดลอง น�าตัวอย่างแมลงมาท�าความสะอาดภายนอก
เพื่อก�าจัดเชื้อจุลินทรีย์ที่อยู่ผิวด้านนอกด้วยเอทานอล 
75% และ Clorox ล้างด้วยน�้ากลั่นนึ่งฆ่าเชื้อ น�าเพลี้ย
จักจั่นจากแต่ละแปลงๆ ละ 4 ตัว ประกอบด้วย เพศผู้ 
2 ตัว และ เพศเมีย 2 ตัว ใช้ในการสกัดดีเอ็นเอ โดย
บดแมลงแต่ละตัวให้ละเอียดกับสารละลายบัฟเฟอร์ 
(200 mM Tris pH8.0, 250 mM Nacl, 25 mM EDTA, 
0.5% SDS, 0.1 mg/ml proteinase K) บ่มที่อุณหภูมิ 
37 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 24 ชม. สกัดดีเอ็นเอด้วย 
Phenol: Chloroform: Iso-amyl alcohol ตกตะกอน
ดีเอ็นเอด้วย 3M Sodium acetate และ Isopropanol 
ล้างตะกอนดีเอ็นเอด้วย เอทานอล 75% และละลาย
ดีเอ็นเอด้วย TERNase จากนั้นเก็บที่ อุณหภูมิ -20 
องศาเซลเซียส ก่อนน�ามาศึกษาทดลอง 

เทคนิคกำรเพิ่มปริมำณดีเอ็นเอในหลอดทดลอง 
(Polymerase Chain Reaction: PCR), กำรโคลนยนี  
และกำรวเิครำะห์ล�ำดบันวิคลโีอไทด์ยนี 16S rRNA 
ของแบคทีเรีย 
 ใช้ดเีอน็เอจากตวัอย่างแมลงเป็นดเีอน็เอต้นแบบ
ในปฏิกิริยา PCR โดยคัดเลือกไพรเมอร์ (universal 
primer) เพือ่ตรวจหาเชือ้แบคทเีรยีในส่วนของยนี 16S 
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rRNA gene คือ rP1: AGAGTTTGATCM TGGCT-
CAG และ fD2: ในปฏิกิริยาทั้งหมด 25 ไมโครลิตร 
ประกอบด้วย dNTPs 2 mM, primer ชนิดละ 2 µM, 
Taq DNA polymerase 1U, 1X PCR buffer, MgCl

2
 

2.5 mM, ดีเอ็นเอของแมลง 2 µl และน�้ากลั่นนึ่งฆ่า
เชื้อ โดยมีช่วงเวลาและอุณหภูมิของปฏิกิริยา คือ 
Initial denaturation 94 องศาเซลเซียส 5 นาที และ 
30 รอบ Denaturation 94 องศาเซลเซียส 1 นาที, 
Annealing 55 องศาเซลเซียส 1นาที , Extension 72 
องศาเซลเซียส 2 นาที และ Final extension 72 องศา
เซลเซียส 30 นาที น�าผลิตภัณฑ์จากปฏิกิริยามาแยก
ด้วย gel electrophoresis บน 0.8% agarose gel เพือ่
ตรวจสอบผลและขนาดของยีนที่ได้ คือประมาณ 1.5 
kb น�าผลิตภัณฑ์ที่ได้จากการท�าปฏิกิริยา PCR เชื่อม
ต่อเข้ากับพลาสมิดเวคเตอร์โดยใช้ชุดของ TOPO-TA 
vector (Invitrogen) จากนั้นคัดเลือกโคลนจ�านวน 5 
โคลนจากดีเอ็นเอของแมลง 1 ตัว เพื่อน�าไปวิเคราะห์
ล�าดับนิวคลีโอไทด์ และน�าไปเปรียบเทียบกับ 16S 
rRNA ยีนของแบคทีเรียที่มีรายงานในฐานข้อมูล โดย
ใช้โปรแกรม BLAST ของฐานข้อมูล NCBI

กำรวิ เครำะห ์สำยสัมพันธ ์ทำงวิวัฒนำกำร  
(phylogenetic relationship) 
 น�าล�าดับนิวคลีโอไทด์16S rRNA gene ของ
แบคทีเรียชนิดที่พบมากที่สุด มาจัดล�าดับความ
สัมพันธ์ทางวิวัฒนาการกับล�าดับนิวคลีโอไทด์16S 
rRNA gene ของแบคทีเรียชนิดอื่นๆ ที่มีรายงานใน
ฐานข้อมูล โดยท�าการเรียงเทียบ (alignment) ด้วย
โปรแกรม ClustalX (Thompson et al., 1997) และ
วิเคราะห์สายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการด้วยโปรแกรม 
PHYLIP package version 3.6 (Felsenstein, 2004) 
โดยวธิ ีNeighbor-Joining และ Kimura 2 parameter 
วิเคราะห์หาค่า bootstraps จ�านวน 1,000 ซ�้า และ
แสดงผลด้วยโปรแกรม TREEVIEW (Page, 1996)

กำรออกแบบคู่ไพรเมอร์ที่จ�ำเพำะส�ำหรับ 16S 
rRNA gene ของแบคทีเรียอำศัยในแมลงพำหะ 
 จากผลการเปรียบเทียบล�าดับ นิวคลีโอไทด์กับ
ฐานข้อมูล เลือกชนิดของแบคทีเรียที่พบมากที่สุดเพื่อ
ออกแบบคู่ไพรเมอร์ ที่มีความจ�าเพาะเจาะจง โดยใช้

โปรแกรม Primer-Blast ของฐานข้อมูล NCBI โดยคู่
ไพรเมอร์ MHF 5’TTATTCTAGTGGCGAACGGG’3 
และ MHR 5’GCGGTGTGTACAAGACCAGT’3 
(Wangkeeree et al., 2012) ส�าหรับตรวจสอบ
แบคทเีรยีชนดิ BAMH ซึง่เป็นชนดิทีพ่บมากทีส่ดุ ตรวจ
สอบด้วยปฏิกิริยา PCR โดยมีช่วงเวลาและอุณหภูมิ
ของปฏิกิริยาเช่นเดียวกับคู่ universal primer 16S 
rRNA gene ของแบคทีเรีย (rP1และ fD2) ตามวิธีที่
อธิบายไว้แล้ว ยกเว้นในช่วง annealing ใช้อุณหภูมิ 
58 องศาสเซลเซียส

กำรตรวจสอบแบคทีเรียร่วมอำศัยในแมลงและ
เชื้อไฟโตพลำสมำสำเหตุโรคใบขำวอ้อยใน
ประชำกรของแมลงพำหะ 
 เกบ็ตวัอย่างแมลงจากแปลงอ้อย น�ามาแยกชนดิ
และเพศในห้องปฏิบัติการ เก็บรักษาใน 100% เอทา
นอล ที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส ก่อนน�ามาสกัด
ดีเอ็นเอด้วย Phenol: Chloroform: Iso-amyl alcohol 
เพื่อใช้ในปฏิกิริยา PCR ในการตรวจสอบแบคทีเรีย 
BAMH และตรวจสอบเชือ้ไฟโตพลาสมาสาเหตโุรคใบ
ขาวอ้อยด้วยวิธีการ nested-PCR โดยใช้ชุด primer ที่
เฉพาะเจาะจงต่อเชื้อไฟโตพลาสมาสาเหตุโรคใบขาว
อ้อยในส่วนของยีน 16S rRNA และ intergenic spacer 
region ทีม่ส่ีวนของยนี 23S rRNA จ�านวนสองชดุ ชดุแรก
คือ MLO-X และ MLO-Y โดยน�าผลิตภัณฑ์พีซีอาร์จาก
รอบแรก มาท�าปฏิกิริยา nested-PCR ด้วย primer ชุด
ทีส่องคือ P1 และ P2 โดยอุณหภมูิและรอบของปฏิกิรยิา
อ้างตาม Hanboonsong et al., (2002 และ 2006)

กำรตรวจสอบกำรถ่ำยทอดผ่ำนทำงไข่ของ
แบคทีเรียร่วมอำศัยในแมลงพำหะ 
 เก็บตัวอย่างแมลงตัวเต็มวัยเพื่อน�ามาเลี้ยงด้วย
ต้นอ้อยที่ตรวจสอบแล้วว่าไม่มีเชื้อแบคทีเรียอาศัย
ชนิด BAMH ซึ่งเตรียมโดยน�าตาที่ได้จาบริเวณส่วน
ยอดและส่วนโคนของล�าต้น มาสกัดดีเอ็นเอและตรวจ
หาเชื้อแบคทีเรีย BAMH ด้วยเทคนิค PCR จากนั้นน�า
ท่อนพนัธุท์ีไ่ม่มเีชือ้แบคทเีรยีชนดินี ้มาตดัแบ่งเป็นข้อๆ 
แต่ละข้อมี 1 ตา แล้วน�าไปปลูกในกระถางพลาสติก 
จนกระทัง่ต้นอ้อยมอีาย ุ20-30 วนั จงึน�ามาเลีย้งแมลง
พาหะ เก็บตัวอย่างแมลงในระยะต่างๆ ตั้งแต่ระยะไข่  
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และตวัอ่อน และตวัเตม็วยั ในรุน่ที ่1 และรุน่ที ่2 จากนัน้ 
น�ามาสกดัดเีอน็เอตวัอย่างแมลงด้วย Phenol: Chloroform: 
Iso-amyl alcohol และตรวจสอบเชื้อแบคทีเรียชนิด 
BAMH ในแต่ละตัวอย่างด้วยเทคนิค PCR 

ผลกำรศึกษำและวิจำรณ์

กำรวิเครำะห์นิวคลีโอไทด์ของ 16S rRNA 
gene ของแบคทีเรียร่วมอำศัยในเพลี้ยจักจั่น 
M.hiroglyphicus 
 จากการเปรียบเทียบกับฐานข้อมูล พบว่า 67% 
ของจ�านวนโคลนทั้งหมดของ 16S rRNA gene ของ
แบคทีเรียมีค่าความเหมือนเฉลี่ยที่ 85% กับแบคทีเรีย
ในเห็บชนิดหนึ่ง ซึ่งจากค่าความเหมือนที่ค่อนข้างต�า่
กับชนิดของแบคทีเรียในฐานข้อมูล ดังนั้นแบคทีเรีย
ที่พบนี้ ถือเป็นชนิดใหม่ ที่ยังไม่เคยมีรายงานในฐาน

ข้อมลูมาก่อน จงึได้เรยีกชือ่ว่า Bacterium Associated 
with M. hiroglyphicus (BAMH) แบคทีเรียชนิดนี้พบ
มากที่สุด และพบในเพลี้ยจักจั่นทุกตัวจากทุกสถาน
ที่ที่น�ามาศึกษา จากการวิเคราะห์ สายสัมพันธ์ทาง
วิวัฒนาการกับล�าดับนิวคลีโอไทด์16S rRNA gene 
ของแบคทีเรียชนิดอื่นๆ ที่มีรายงานในฐานข้อมูล 
พบว่า BAMH เป็นแบคทีเรียที่จัดอยู่ในกลุ่ม class  
Betaproteobacteria (Figure 1)
 แบคทีเรียอีกชนิดหนึ่งที่พบรองลงมาคือ 33% 
ของจ�านวนโคลนทั้งหมด มีค่าความเหมือนเฉลี่ยที่ 
98% กับแบคทีเรียชนิด Candidatus Sulcia muelleri  
เป็นแบคทีเรียที่จัดอยู่ใน class Flavobacteria ซึ่งจัด
เป็น primary endosymbiont และอาศัยอยู่ในส่วน
ของ bacteriome ของแมลงปากดูดใน suborder  
Auchenorrhyncha มหีน้าทีใ่นการสงัเคราะห์สารอาหาร

ที่จ�าเป็นแก่แมลง (McCutcheon and Moran, 2010) 

Figure 1  Phylogenetic relationship of bacterium associated with M. hiroglyphicus with other 26 selected 16S  
 rRNA bacterial gene sequences class in Alpha-, Beta- and Gamma- proteobacteria. Numbers at each  
 node indicate the percentage of 1,000 bootstraps replication. 
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กำรตรวจสอบแบคทีเรียร่วมอำศัยและเชื้อไฟโต

พลำสมำสำเหตุโรคใบขำวอ้อยในประชำกรของ

แมลงพำหะ 

 จากการตรวจสอบแบคทีเรียชนิด BAMH ด้วย

เทคนิค PCR และเชื้อไฟโตพลาสมาสาเหตุโรคใบขาว

อ้อยด้วยเทคนิค nested-PCR ในประชากรของเพลี้ย

จักจั่นที่เก็บตัวอย่างจากแปลงอ้อย ผลการศึกษาพบ

ว่าเพลี้ยจักจั่นเพศเมีย 98% มีแบคทีเรียชนิด BAMH 

ในขณะที่แมลงเพศผู้พบแบคทีเรียชนิดนี้ 94% ผล

การตรวจสอบเชื้อไฟโตพลาสมาสาเหตุโรคใบขาว

อ้อยพบว่าเพลี้ยจักจั่นเพศเมียมีเชื้อ 67% เพศผู้มีเชื้อ 

46% และเมือ่เปรยีบเทยีบเพลีย้จกัจัน่ทีพ่บทัง้เชือ้ไฟโต

พลาสมาสาเหตุโรคใบขาวอ้อยและแบคทีเรีย BAMH 

พบว่า จ�านวน 98% ของเพลี้ยจักจั่นเพศเมียที่พบเชื้อ

ไฟโตพลาสมาตรวจพบแบคทีเรีย BAMH และเพศผู้ 

86% ของแมลงเพศผู้ที่พบเชื้อไฟโตพลาสมาตรวจพบ

แบคทีเรีย BAMH (Table 1) แสดงให้เห็นว่า ทั้งเชื้อ

ไฟโตพลาสมาสาเหตุโรคใบขาวอ้อยและแบคทีเรีย 

BAMH อยู่ร่วมกันในล�าตัวแมลงพาหะ

กำรตรวจสอบเชื้อร ่วมอำศัยในแต่ละระยะ 

กำรเจริญของเพลี้ยจักจั่น 

 จากผลการศกึษาการเลีย้งเพลีย้จกัจัน่ด้วยต้นอ้อย

ที่ตรวจสอบแล้วว่าไม่มีเชื้อแบคทีเรีย BAMH อยู่ และ

น�าตัวอย่างแมลงแต่ละระยะมาตรวจสอบแบคทีเรีย

ด้วยเทคนคิ PCR พบว่าเชือ้แบคทเีรยีชนดิ BAMH พบ

ในทุกระยะการเจริญของแมลงพาหะ โดยเปอร์เซ็นต์

การตรวจพบ BAMH ในรุน่ทีห่นึง่คอื 46%, 79%,100% 

และ 100% ในระยะไข่, ตัวอ่อนวัยที่ 1-5 และ ตัวเต็ม

วยัทัง้เพศเมยีและเพศผูต้ามล�าดบั และเปอร์เซน็ต์การ

ตรวจพบ BAMH ในรุ่นที่สองคือ 85%, 100% และ 

100% ในระยะตัวอ่อน ตัวเต็มวัยเพศเมียและเพศผู้

ตามล�าดับ (Figure 2) ซึ่งการถ่ายทอดเชื้อ แบคทีเรีย 

BAMH อาศัยในแมลงพาหะจากรุ่นหนึ่งไปยังรุ่นถัด

ไปนี้ เป็นลักษณะเช่นเดียวกับการถ่ายทอดเชื้อไฟโต

พลาสมาสาเหตโุรคใบขาวของแมลงพาหะจากรุน่หนึง่

ไปยังอีกรุ่นถัดเช่นกัน (Hanboonsong et al., 2002)

Table 1 Infection frequency of BAMH and SCWL phytoplasma in natural population of M. hiroglyphicus.

 No. of positive (Percent of positive)
 Location   Leafhopper No. tested   BAMH  Phytoplasma Phytoplasma+BAMH1/

Udonthani  female  36  35(97) 25(70)  25(100)
 male 20 20(100) 8(40) 6(75)
Udonthani  female  23  23(100) 14(71) 14(100)
  male 14 12(86) 8(57) 7(88)
Khon Kaen female  26  25(96) 18(70) 17(94)
 male 14 13(93) 6(43) 6(100)
Total female 85 83(98) 57(67) 56(98)
 male 48 45(94) 22(46) 19(86)
1/ Calculate from the number of infected phytoplasma leafhopper that also infected with BAMH 
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Figure 2 PCR result of BAMH detection in each developmental life stage of leafhopper M. hiroglyphicus

สรุป

 จากการศึกษาชนิดของแบคทีเรียร่วมอาศัยใน

เพลี้ยจักจั่นพาหะน�าโรคใบขาวอ้อยซึ่งเป็นรายงาน

การศึกษาครั้งแรกที่เกี่ยวข้องกับโรคใบขาวนั้น พบ

แบคทเีรยีอาศยัในเพลีย้จกัจัน่พาหะชนดิทีพ่บมากทีส่ดุ 

คือ แบคทีเรียที่ยังไม่เคยมีรายงานในฐานข้อมูลมา

ก่อน จดัเป็นแบคทเีรยีชนดิใหม่และเรยีกชือ่ว่า BAMH 

จากผลการศึกษาสรุปว่าแบคทีเรียนี้เป็นแบคทีเรีย

ร่วมอาศัยอยู่กับแมลงพาหะ (bacterial symbiont) 

เนื่องจาก 1) เป็นชนิดที่พบมากที่สุด 2) พบมากใน

ประชากรของแมลงพาหะในธรรมชาติ จากทุกสถาน

ที่ที่เก็บตัวอย่าง ทั้งเพศผู้และเพศเมีย 3) พบทุกระยะ

การเจริญและสามารถถ่ายทอดจากแมลงจากรุ่นสู่รุ่น

ได้ และ 4) พบอยู่ร่วมกับเชื้อไฟโตพลาสมาสาเหตุโรค

ใบขาวอ้อย

 บทบาทของแบคทีเรียร่วมอาศัยในแมลงนั้น จาก

รายงานการศึกษาพบว่าแบคทีเรียท�าหน้าที่ในการ

สังเคราะห์สารอาหารที่จ�าเป็นต่อการเจริญและการ

สืบพันธุ์ของแมลงอาศัยซึ่งไม่ได้รับจากการกินอาหาร 

(Baumann, 2005) แบคทีเรียบางชนิดสามารถเพิ่ม

ความต้านทานความร้อนให้กับแมลงอาศัยได้ (Montllor 

et al., 2002) หรือสามารถเพิ่มความต้านทานแมลง

เบียนของแมลงอาศัยได้ (Oliver et al., 2006) ซึ่งใน

การศกึษานีค้าดว่า BAMH มคีวามสมัพนัธ์หรอืบทบาท

ส�าคัญบางอย่างกับเพลี้ยจักจั่น M.hiroglyphicus 

แบคทเีรยีชนดินี ้จงึเป็นตวัเลอืกทีน่่าสนใจในการน�ามา

ศึกษาและประยุกต์ใช้ส�าหรับควบคุมการแพร่ระบาด

ของโรคใบขาวอ้อยตามแนวทางแบบ symbiotic  

control อย่างไรก็ตาม จ�าเป็นต้องมีการศึกษาเพิ่ม

เติมในส่วนของบทบาทของแบคทีเรียต่อแมลงพาหะ

และแบคทีเรียต่อเชื้อไฟโตพลาสมา เช่น การใช้สาร

ปฏชิวีนะท�าลายเชือ้แบคทเีรยีนีภ้ายในตวัแมลงพาหะ 

โดยศกึษาถงึผลกระทบต่อตวัแมลงเองในด้านของการ

เจริญเติบโต การสืบพันธุ์หรือความสามารถในการ

ถ่ายทอดเชื้อสาเหตุโรค และศึกษาถึงผลระทบต่อเชื้อ

ไฟโตพลาสมาภายในตัวแมลงพาหะ
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