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Abstract: Strawberry cultivation using stolon from repeatedly long-term mother plant is possibly accumulated 
with various viruses and affected to plant growth, flowering, fresh fruit yield, and qualities. The purpose  
of this research was to explore the infection of virus in strawberry cv. Praratchatan 80 in Ban Nong Tao  
and Ban Khop Dong (Mon Pin sub-district) and Ban Mae Ngon Khi Lek (Mae Ngon sub-district), Fang district, 
Chiang Mai province. A total of 175 strawberry leaf samples were collected from 43 symptomatic samples 
and 132 non-symptomatic samples. Virus detection was conducted by using a reverse transcription-
polymerase chain reaction (RT-PCR) technique. The result showed that there were 134 samples (76.57  %) 
of virus-infected strawberry. Of the detection number, 92 samples (52.57 %) were identified as a single 
infection, including 80 samples (45.71 %) of strawberry latent ringspot virus (SLRSV) and 12 samples  
(6.86 %) of strawberry crinkle virus (SCV). Mixed infection of SLRSV and SCV was also detected at 42 
samples (24.0%). Detected samples in each area were found 58 samples (77.33  %) in Ban Nong Tao,  
59 samples (78.67 %) in Ban Khop Dong and 17 samples (68 %) in Ban Mae Ngon Khi Lek. The nucleotide 
sequences of DNA synthesis for the CP gene – RNA 2 (SLRSV) and L protein gene (SCV) regions were 
obtained from PCR products with sizes of 497 bp and 345 bp, respectively. They were then analyzed  
and compared to the GenBank database. Results showed that the nucleotide sequence of 497 bp was similar 
to 5 isolates of SLRSV (Mint 454, NCGR MEN, Eg, Mint-CP2 and W16) at 89.21 - 99.8% identity and the 
sequence of 345 bp was similar to 4 isolates of SCV (1554, KG, H2399 and H2395) at 94.4 - 100% identity. 
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ค าน า 
 

สตรอวเ์บอรร์ี (Fragaria x ananassa Duch.) 
เป็นพืชเศรษฐกิจที่ไดร้บัความนิยมในการบรโิภคสงู และ
มีการปลกูอย่างแพรห่ลายในพืน้ที่ภาคเหนือของประเทศ-
ไทย เช่น อ าเภอแม่สรวย จงัหวดัเชียงราย อ าเภอเขาคอ้ 
จังหวดัเพชรบูรณ ์อ าเภอสะเมิง อ าเภอกัลยาณิวฒันา 
และอ าเภอฝาง จงัหวดัเชียงใหม ่เป็นตน้ โดยสายพนัธุท์ี่
เกษตรกรนิยมปลกูในปัจจุบนัคือ พนัธุ์พระราชทาน 80  
(Praratchatan 80) เนื่องจากผลสกุมีกลิ่นหอม รสชาติ
หวาน ทรงผลสวย เป็นที่นิยมของผูบ้ริโภค นอกจากนี ้

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ยงัเป็นพืชที่เกษตรกรในระบบสง่เสริมของบริษัท ดอยค า 
ผลิตภณัฑอ์าหาร จ ากดั เพาะปลกูและสง่ผลผลิตใหแ้ก่
โรงงานหลวงอาหารส าเร็จรูปที่ 1 (ฝาง) ใช้เป็นวัตุดิบ 
ในการแปรรูปเป็นผลิตภัณฑ์ต่าง ๆ และจ าหน่ายใน
รูปแบบรบัประทานสด (สตรอวเ์บอรร์ีคดัพิเศษดอยค า) 
ภายหลังพบว่า ผลผลิตสตรอว์เบอร์รีประสบปัญหา
ปริมาณและคณุภาพผลผลิตลดลง โดยในปี พ.ศ. 2564 
เกษตรกรในระบบสง่เสรมิของบรษัิทฯ ผลติสตรอวเ์บอรร์ี
ผลสดไดเ้พียง 27.23 ตนัต่อพืน้ที่ปลกู 45 ไร่ ลดลงจาก 
ปี พ.ศ. 2561 ถึง 13.98 ตนั (41.21 ตนัต่อพืน้ที่ปลกู 45 ไร่) 
(ขอ้มลูปริมาณผลผลิตสตรอวเ์บอรร์ี พนัธุพ์ระราชทาน 80 

บทคัดย่อ: การปลกูสตรอวเ์บอรร์ีดว้ยการใชต้น้พนัธุท์ี ่ขยายพนัธุด์ว้ยวิธีการต่อไหลอย่างต่อเนื่องเป็นเวลานาน  
ท าใหเ้กิดการสะสมของเชือ้ไวรสัสาเหตโุรคพืช สง่ผลต่อการเจริญเติบโต การติดดอก ปริมาณและคณุภาพของ  
ผลสตรอวเ์บอรร์ี งานวิจยันี  ้มีวตัถปุระสงคเ์พื่อส ารวจและตรวจหาการเขา้ท าลายของเชือ้ไวรสัในสตรอวเ์บอรร์ี  
พนัธุพ์ระราชทาน 80 ที่เพาะปลกูใน 3 พืน้ที่ไดแ้ก่ บา้นหนองเต่า บา้นขอบดง้ ต าบลม่อนป่ิน และบา้นแม่งอนขีเ้หล็ก 
ต าบลแม่งอน อ าเภอฝาง จงัหวดัเชียงใหม่ โดยเก็บตวัอย่างใบสตรอวเ์บอรร์ี  จ านวน 175 ตวัอย่าง จากตน้ที่แสดง
อาการของโรค จ านวน 43 ตวัอย่าง และไม่แสดงอาการของโรคจ านวน 132 ตวัอย่าง น ามาศึกษาและตรวจหาเชือ้
ไวรสัดว้ยเทคนิค Reverse transcription - polymerase chain reaction (RT-PCR) ผลการวินิจฉยัพบไวรสัรวม 
จ านวน 134 ตวัอย่าง คิดเป็นรอ้ยละ 76.57 ของตวัอย่างทัง้หมด แบ่งเป็น การเขา้ท าลายแบบเดี่ยว รอ้ยละ 52.57 
จากไวรสั strawberry latent ringspot virus (SLRSV)  จ านวน 80 ตวัอย่าง และไวรสั strawberry crinkle virus 
(SCV) จ านวน 12 ตวัอย่าง และพบการเขา้ท าลายรว่มกนัของเชือ้ไวรสัทัง้  2 ชนิด ขา้งตน้ จ านวน 42 ตวัอย่าง   
คิดเป็นรอ้ยละ 24 โดยแบ่งการตรวจพบในแต่ละพืน้ท่ี ไดแ้ก่ บา้นหนองเต่า จ านวน 58 ตวัอย่าง (77.33 %) บา้นขอบดง้ 
จ านวน 59 ตวัอย่าง (78.67 %) และบา้นแม่งอนขีเ้หล็ก จ านวน 17 ตวัอย่าง (68 %) ผลการสงัเคราะหด์ีเอ็นเอ
ต าแหน่ง CP gene – RNA 2 (SLRSV) และ L protein gene (SCV) จากผลผลิตดีเอ็นเอของปฏิกิริยา PCR ไดล้  าดบั
นิวคลีโอไทด ์497 คู่เบส และ 345 คู่เบส ตามล าดบั เมื่อวิเคราะหเ์ปรียบเทียบกบัฐานขอ้มลู GenBank พบว่า ล าดบั
นิวคลีโอไทด ์497 คู่เบส มีความคลา้ยกบัล าดบันิวคลีโอไทดข์องเชือ้ไวรสั SLRSV จ านวน 5 ไอโซเลท (Mint 454, 
NCGR MEN, Eg, Mint-CP2 และ W16) ที่ระดบัความเหมือน 89.21 - 99.8  % และล าดบันิวคลีโอไทด ์345 คู่เบส  
มีความคลา้ยกบัเชือ้ไวรสั SCV จ านวน 4 ไอโซเลท  (1554, KG, H2399 และ  H2395) ที ่ระดบัความเหมือน  
94.4 - 100 % งานวิจยันีจ้ึงนบัเป็นการตรวจพบเชือ้ไวรสั SLRSV และ SCV ในสตรอวเ์บอรร์ี พนัธุพ์ระราชทาน 80 
เป็นครัง้แรกของประเทศไทย 
 
ค าส าคัญ:  โรคไวรสัสตรอวเ์บอรร์ ีพระราชทาน 80  RT-PCR  โรคใบจดุในสตรอวเ์บอรร์ี  โรคใบยน่ในสตรอวเ์บอรร์ ี

To the best of our knowledge, this is the first report of SLRSV and SCV virus infecting strawberry in Thailand. 
 
Keywords: Strawberry virus disease, Praratchatan 80, RT-PCR, strawberry latent ringspot virus, strawberry crinkle virus 
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ต าบลม่อนป่ินและต าบลแม่งอน อ าเภอฝาง จังหวัด
เชียงใหม่ ปี พ.ศ. 2561 - 2564, สง่เสริมและพฒันาเกษตร 
โรงงานหลวงอาหารส าเร็จรูปที่ 1 (ฝาง)) ซึ่งเป็นผลมาจาก
ปัญหาการเข้าท าลายของโรคและแมลงศัตรูพืช สภาพ
อากาศที่แปรปรวน โดยเฉพาะโรคที่เกิดจากไวรสัที่สะสม
อยู่ในตน้พนัธุ ์ท าใหพ้ืชแสดงอาการ ใบด่าง มว้นงอ และ
แคระแกร็น เป็นอุปสรรคส าคัญต่อการเจริญเติบโต 
ปริมาณผลผลิต ขนาดผล สง่ผลต่อมลูค่าทางการตลาด
ลดลง 

ไวรสั strawberry latent ringspot virus (SLRSV) 
และ strawberry crinkle virus (SCV) เป็นสาเหตโุรคที่มี
การเขา้ท าลายในลกัษณะแฝงอยูใ่นตน้พืช สงัเกตอาการ
ไดย้าก การตรวจวินิจฉยัโรคจึงจ าเป็นตอ้งใชเ้ทคนิคทาง
ชีวโมเลกุลเป็นหลกั เทคนิค RT-PCR สามารถน ามาใช้
ในการตรวจวินิจฉัยไวรัสชนิดที่เป็น RNA โดย ไวรัส 
SLRSV ซึ่งจัดอยู่ในวงศ ์Secoviridae สกุล Nepovirus 
มีสารพนัธุกรรมแบบ bipartite positive-sense ssRNA 
ประกอบด้วย RNA 1 และ RNA 2 (Borodynko et al., 
2007) ที่มีรายงานการเข้าท าลายพืชเศรษฐกิจอย่าง
แพร่หลายทั่วโลก เช่น สตรอวเ์บอรร์ี (Fragaria spp.), 
ราสป์เบอรร์ ี(Rubus idaeus), ทอ้ (Prunus spp.), ลลิลี่ 
(Lilium spp.), กหุลาบ (Rosa spp.) และมะกอก (Olea 
spp.) โดยพบวา่ พืชที่ถกูเขา้ท าลายสว่นใหญ่จะไมแ่สดง
อาการของโรคอย่างชดัเจน (Dullemans et al., 2020; Tang 
et al., 2013) ส่วนไวรสั SCV จัดอยู่ในวงศ์ Rhabdoviridae 
สกุล Cytorhabdovirus มีสารพนัธุกรรมแบบ negative 
- sense ssRNA เป็นเชือ้ที่มีความรุนแรงชนิดหนึ่งที่เขา้
ท าลายสตรอว์เบอรร์ี (Fránová et al., 2019) เมื่อเกิด
การเขา้ท าลายแบบเดี่ยว (single infections) ส่งผลให้
ผลผลิตและคุณภาพของผลผลิตลดลง 20 - 30 % หาก
เกิดการเข้าท าลายร่วมของเชือ้ไวรัสชนิดอื่น (mixed 
infections) ท าให้ผลผลิตลดลงสูงถึ ง 80 % อีกทั้งมี 
ผลกระทบต่อการสรา้งไหลของตน้แม่พนัธุล์ดลงอีกดว้ย 
(Rao and Reddy, 2020; Thompson et al., 2003) 

จากปัญหาที่กลา่วมาผูว้ิจยัจึงเห็นความส าคญั
เรื่องการตรวจหาชนิดของเชือ้ไวรสัที่เขา้ท าลายสตรอว์-
เบอรร์ีพนัธุ์พระราชทาน 80 ในพืน้ที่ที่ไดร้บัการส่งเสริม
การเพาะปลกูสตรอวเ์บอรร์ีจากโรงงานหลวงฯ โดยใช้

เทคนิคที่มีความแม่นย าสงูในการตรวจสอบ เพื่อทราบ
ถึงเชือ้สาเหตุที่ท  าใหผ้ลผลิตและคุณภาพของผลผลิต
ลดลง และเป็นแนวทางในการศึกษาเชือ้สาเหตโุรคไวรสั
ของสตรอวเ์บอรร์ี ความสมัพนัธร์ะหว่างเชือ้ไวรสักบัพืช
อาศัย และเป็นแนวทางในการพัฒนาตน้พนัธุ์สตรอว์-
เบอรร์ีปลอดโรค รวมถึงการปรบัปรุงพนัธุ์เพื่อใชเ้ป็นตน้
แม่พันธุ์ในการเพาะปลูกและผลิตสตรอว์เบอร์รีใน 
ประเทศไทยตอ่ไป 

 
อุปกรณแ์ละวิธีการ 

 
1. การเก็บตัวอยา่งโรค 
 เก็บตัวอย่างใบจากต้นสตรอว์เบอร์รีพันธุ์
พระราชทาน 80 อายุประมาณ 100 - 120 วัน ที่แสดง
อาการคลา้ยโรคไวรสั เช่น ใบด่าง (mosaic) จุดขีดด่าง 
(mosaic streak) จุดด่างวงแหวน (ringspot) ม้วนงอ 
(curling) ใบตุ่มนนู (crinkle) ตน้แคระแกร็น (stunting) 
และต้นสตรอว์เบอรร์ีที่ไม่แสดงอาการของโรค  (non-
symptomatic) จากแปลงเกษตรกรผูป้ลกูสตรอวเ์บอรร์ี 
บา้นหนองเตา่ (19°56'52.1"N 99°05'03.1"E) บา้นขอบ
ดง้ (19°55'35.2"N 99°03'18.7"E) ต าบลม่อนป่ิน และ
บ้านแม่งอนขี ้เหล็ก (19°47 '46.6"N 99°07 '55.8"E) 
ต าบลแมง่อน อ าเภอฝาง จงัหวดัเชียงใหม ่ระหวา่งเดือน
ธนัวาคม พ.ศ. 2564 - มกราคม พ.ศ. 2565 จ านวน 175 
ตัวอย่าง บันทึกอาการที่ปรากฏบนใบและพืน้ที่เก็บ
ตัวอย่าง แลว้เก็บรักษาไว้ที่ -20 องศาเซลเซียส ก่อน
น ามาสกัดอารเ์อ็นเอและตรวจหาเชือ้ไวรสัดว้ยเทคนิค 
Reverse transcription - polymerase chain reaction 
(RT-PCR) 
 
2. การสกดัอารเ์อน็เอ 
 น าตวัอย่างใบสตรอวเ์บอรร์ีมาสกัดอารเ์อ็นเอ 
โดยดัดแปลงจากวิธีของ Barman et al. (2017) บดใบ 
สตรอว์เบอรร์ีสด 100 มิลลิกรัม ด้วยไนโตรเจนเหลว 
ใหล้ะเอียด เติม 2X CTAB buffer (2% CTAB, 2% PVP, 
100 mM Tris-HCl pH 8.0, 25 mM EDTA pH 8.0  
และ  2M NaCl) ปริมาตร  650 ไม โครลิตร  และ  2-
mercaptoethanol ปริมาตร 20 ไมโครลิตร  น าไปบ่ม 
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ที่อุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 นาที เติม 
chloroform: isoamyl alcohol (24:1) ป ริ ม า ต ร  250 
ไมโครลิตร ป่ันผสมใหเ้ขา้กันเป็นเวลา 15 วินาที แลว้
น าไปป่ันเหวี่ยงตกตะกอนที่ 12,000x g ที่อุณหภูมิ 4 
องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที จากนัน้ดดูสารละลาย
สว่นใส (supernatant) ใสล่งในหลอด microcentrifuge 
tube ขนาด 1.5 มิลลิลิตร เติม isopropanol ปริมาตร 
500 ไมโครลิตร แลว้น าไปแช่ที่ -20 องศาเซลเซียส เป็น
เวลา 15 นาที ป่ันเหวี่ยงตกตะกอนที่ 12,000x g เป็น
เวลา 10 นาที ลา้งตะกอนดว้ย 75% ethanol ปริมาตร 
1,400 ไมโครลิตร ป่ันเหวี่ยงตกตะกอนท่ี 7,500x g เป็น
เวลา 5 นาที ตากตะกอนอารเ์อ็นเอที่อณุหภมูิ 25 องศา
เซลเซียส ละลายตะกอนดว้ย DEPC water ปริมาตร 50 
ไมโครลิตร บ่มที่อุณหภูมิ 58 องศาเซลเซียส เป็นเวลา  
10 นาที ในอ่างน า้ควบคุมอุณหภูมิ (water bath) แลว้
เก็บรักษาที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส วัดค่าความ
บริสุทธ์ิของอารเ์อ็นเอดว้ย Nanodrop™ One UV-Vis 
spectrophotometer (Thermo Fisher Scientific, USA) 
ก่อนการตรวจหาเชือ้ไวรสั 
 
3. การตรวจหาเชือ้ไวรัสด้วยเทคนิค RT-PCR 
 สั ง เ ค ร า ะห์  cDNA โ ดยมี ส่ ว นผสมขอ ง
สารละลายของปฏิกิริยา ได้แก่  อาร์เอ็นเอ ปริมาตร  
1 ไมโครลิตร, reverse primer ปริมาตร 1 ไมโครลิตร ,  
5x reaction buffer ปริมาตร  4 ไมโครลิ ตร , 10 mM  
dNTP Mix ปริมาตร  2 ไมโครลิตร , RiboLock RNase 
inhibitor (20 U/µL) ปริมาตร 1 ไมโครลิตร , M-MuLV 
reverse transcriptase (200 U/µL) ปริมาตร 1 ไมโครลิตร 
(RevertAid first strand cDNA synthesis kit, Thermo 
Scientific, USA) ปรับปริมาตรด้วยน ้ากลั่ นฆ่ า เ ชื ้อ 
(nuclease-free water) ให้มีปริมาตรสุทธิ 20 ไมโครลิตร 
บ่มที่อุณหภูมิ  42 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 60 นาที   
แล้วน า cDNA ที่ ได้ไปเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในหลอด
ทดลองดว้ยเทคนิค PCR โดยมีส่วนผสมของสารละลาย
ของปฏิกิริยา ดังนี ้ DreamTaq PCR Master Mix (2X) 
(Thermo Scientific, USA) ปริมาตร 12.5 ไมโครลิตร , 
cDNA ปริมาตร 4.5 ไมโครลิตร , specific SCV และ 
SLRSV forward primer ปริมาตร 1 ไมโครลิตร, specific 

SCV และ SLRSV reverse primer ปริมาตร 1 ไมโครลิตร 
(Table 1) ปรบัปริมาตรดว้ย น า้กลั่นฆ่าเชือ้ ใหม้ีปริมาตร
สทุธิ 25 ไมโครลิตร จีโนมของเชือ้ไวรสั SLRSV ที่เลือกมา
ตรวจสอบเป็นส่วนหนึ่ งที่ อยู่บน movement protein  
(MP) gene และ  coat protein (CP) gene บน RNA2 
ระหว่างนิวคลีโอไทดต์ าแหน่ง 1,144 - 1,641 โดยมีขนาด
ประมาณ 497 คู่เบส (bp) จีโนมของเชื ้อไวรัส SCV บน
บริเวณอนุรกัษ์ (conserved region) ที่เลือกมาตรวจสอบ
อยู่บน L protein gene ระหว่างนิวคลีโอไทด์ต าแหน่ง 
14,545 - 14,559 โดยมีขนาดประมาณ 345 คู่เบส (bp) 
โดยใช้ล  าดับไพรเมอร์เทียบกับข้อมูลใน GenBank 
database (Klerks et al., 2004; Koloniuk et al., 2018; 
Tzanetakis et al., 2006) จากนัน้ท าปฏิกิรยิา PCR ภายใต้
สภาพการเปลี่ยนแปลงอุณหภูมิในช่วงต่างกันตาม 
specific primer (Table 2) (Mastercycler® nexusX2, 
Eppendorf, Germany) ตรวจสอบผลผลิตปฏิกิริยา PCR 
(PCR products)  โดยเตรียม  1.5 % agarose gel ใน
สารละลาย 1X TBE buffer ผสมสีย้อมเจล RedSafeTM 
dye (iNtRON Biotechnology, USA) ตรวจวิ เคราะห์ผล
ด้วยเทคนิค  gel electrophoresis ความต่างศักย์ 100 
โวลต ์เป็นเวลา 45 นาที และสอ่งภายใตแ้สง UV ช่วงแสง 
302 นาโนเมตร เตรียมชิน้ส่วนเจลที่ผ่านการตรวจสอบ
แลว้และมีผลเป็นบวก โดยส่งตัวอย่างผลผลิตดีเอ็นเอ 
ของปฏิกิริยา PCR (PCR product) ท่ีได ้ไปท าใหบ้ริสทุธ์ิ 
และวิเคราะหล์  าดบันิวคลีโอไทดต์ามกรรมวิธีของบริษัท 
Macrogen ประเทศเกาหลีใต้ ด้วยเครื่อง ABI3730x1 
automated sequencer (Applied Biosystems, USA)  
น าผลการตรวจหาเชือ้ไวรสัมาค านวณหารอ้ยละการเขา้
ท าลายของเชือ้ไวรัส (% infection rate) ตามวิธีการของ 
Rodrigues et al. (2019) โดยมีสตูรการค านวณดงันี ้

1. ร้อยละการเข้าท าลายของเชื ้อไวรัสจาก
ตวัอยา่งทัง้หมด 

     Infection rate (%) =
∑(𝑃𝑆) 𝑥 100

𝑇𝑁𝑆
 

2. ร้อยละการเข้าท าลายของเชื ้อไวรัสแต่ละ
รูปแบบ (การเขา้ท าลายแบบเดี่ยวและการเขา้ท าลายรว่ม) 

Infection type (%) =
∑(SPS 𝑜𝑟 𝑀𝑃𝑆 ) 𝑥 100

𝑇𝑁𝑆
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Positive sample (PS) คือ ตัวอย่างที่มีการ
ตรวจสอบผลิตภัณฑพ์ีซีอาร ์ปรากฏผลบวกที่ 497 bp 
หรอื 345 bp 

Single positive sample (SPS) คือ ตวัอยา่งที่
มีการตรวจสอบผลิตภณัฑพ์ีซีอาร ์ปรากฏผลบวกที่ 497 
bp หรอื 345 bp เพียงต าแหนง่เดียว 

Mixed positive sample (MPS) คือ ตวัอยา่งที่
มีการตรวจสอบผลติภณัฑพ์ีซีอาร ์ปรากฏผลบวกที่ 497 
bp หรอื 345 bp  

Total number of samples (TNS) คือ จ านวน
ตวัอยา่งที่น ามาตรวจสอบทัง้หมด 
 
4. การทดสอบการก่อโรค  
 ทดสอบการก่อโรคของเชือ้ไวรสั SLRSV โดย
ดดัแปลงจากวิธีของ Tang et al. (2013) น าใบสตรอว-์
เบอรร์ีจากตน้ที่ตรวจพบเชือ้ไวรสั SLRSV ดว้ยวิธี RT-
PCR มาบดใน 0.05 M phosphate buffer pH 7.5 ก่อน 
ปลกูเชือ้บ่มพืชทดสอบ (สตรอวเ์บอรร์ ีพนัธุพ์ระราชทาน 80) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ไว้ในที่มืดเป็นเวลา 48 ชั่ วโมง แล้วปลูกเชื ้อลงบนพืช
ทดสอบ โรยผง silicon carbide (400 mesh) บนใบพืช
ทดสอบ จ านวน 3 ใบ ทาด้วยน า้คั้น (sap inoculum)  
ใหท้ั่วใบ ทิง้ไว ้10-20 นาที แลว้ลา้งออกดว้ยน า้กลั่นฆ่า
เ ชื ้อ  ชุดควบคุมใช้ 0.05 M phosphate buffer pH 7.5  
น าพืชทดสอบบ่มไวใ้นโรงเรือนควบคุมสภาพแวดลอ้ม 
25 - 28 องศาเซลเซียส สงัเกตอาการบนใบพืชเป็นเวลา  
2 - 3 สปัดาห ์

ทดสอบการก่อโรคของเชื ้อไวรัส SCV โดย 
การต่อก่ิ ง (grafting) ตามวิ ธีการของ Fránová et al. 
(2019) โดยใชก้า้นใบ จากตน้กลา้สตรอวเ์บอรร์ีปลอดโรค
เสียบเข้ากับก้านใบของต้นตอสตรอว์เบอรร์ีที่ตรวจพบ 
เชือ้ไวรสั SCV สังเกตลักษณะอาการที่ปรากฏเป็นเวลา  
2 – 3 สปัดาห ์

ตรวจหาเชือ้ไวรสั SLRSV และ SCV ดว้ยวิธี 
RT-PCR ในพืชทดสอบหลงัจากพืชแสดงอาการของโรค 
เพื่อยืนยนัผลการทดสอบการก่อโรคของเชือ้ไวรสัทัง้  
2 ชนิด 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Table 1. Sequence of specific primers and forward reverse specific primers used in RT-PCR and positions 
            within the viral genome. 

Primer name Sequencing (5ˈ-3ˈ) Amplification product Target gene Reference 
SCV F CATTGGTGGCAGACCCATCA 345 bp L protein gene Klerks et al. 

(2004) SCV R TTCAGG ACCTATTTG ATG ACA 
SLRSV F CCTCTCCAACCTGCTAGACT 

497 bp 
Coat protein (CP) 

gene - RNA 2 
Postman et 
al. (2004)  SLRSV R AAGCGCATGAAGGTGTAACT 

 

Table 2. Amplification steps of RT-PCR assays 

Primer Initial denaturation Denaturation Annealing Extension Final extension Cycle 
SCV F, R 95 °C 95 °C 58 °C 72 °C 72 °C 39* 

10 min 15 S 30 S 1 min 10 min 
SLRSV F, R 94°C 94 °C 50 °C 72 °C 72 °C 30* 

5 min 1 min 1 min 1 min 10 min 

*The quantity of cycles in the RT-PCR process, specifically for the denaturation, annealing, and extension steps exclusively, 
was assessed. 
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5. การวิเคราะหล์ าดับนิวคลีโอไทด ์และการวิเคราะห์
แผนภมิูความสัมพันธท์างพันธุกรรม  
 น าขอ้มลูการตรวจวิเคราะหล์  าดบันิวคลโีอไทด ์
มาวิ เคราะห์ด้วยโปรแกรม Blast (National Center  
for Biotechnology Information: NCBI)(https://blast. 
ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastn&PA
GE_TYPE= Blast Search) เปรียบเทียบกบัขอ้มลูจีโนม
ของ เ ชื ้อ ไว รัส  SLRSV และ  SCV ที่ ได้ร ายงานใน 
GenBank database จากนัน้น าล าดบันิวคลีโอไทดข์อง
แต่ละต าแหน่งมาวิเคราะห์เปรียบเทียบการจัดเรียง
ต าแหนง่ (multiple sequence alignment) โดยใชค้  าสั่ง 
ClustalW และสรา้งแผนภมูิความสมัพนัธท์างพนัธุกรรม 
(phylogenetic tree) ดว้ยวิธีการจดักลุ่มจากวิธี Maximum 
Likelihood และ bootstrap จ านวน 1,000 ซ  ้า โดยใช้ 
Tamura-Nei model (Tamura and Nei, 1993; Tamura 
et al. 2021) ในโปรแกรม MEGA เวอรช์นั 11 (Molecular 
Evolutionary Genetics Analysis)  
 

ผลการทดลองและวิจารณ ์
 

1. การเก็บตัวอยา่งโรคและลักษณะอาการ 
 จากการเก็บตัวอย่างใบสตรอว์เบอร์รีพันธุ์
พระราชทาน 80 อายุประมาณ 100 - 120 วัน จ านวน 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

175 ตัวอย่าง ในพืน้ที่บ้านหนองเต่าและบ้านขอบด้ง 
(ต าบลม่อนป่ิน อ าเภอฝาง จังหวัดเชียงใหม่) จ านวน
พืน้ท่ีละ 75 ตวัอยา่ง และบา้นแมง่อนขีเ้หลก็ (ต าบลแม่-
งอน อ าเภอฝาง จงัหวดัเชียงใหม่) จ านวน 25 ตวัอย่าง 
พบตัวอย่างใบสตรอวเ์บอรร์ีที่ไม่แสดงอาการของโรค
ไวรสั จ านวน 132 ตวัอยา่ง และตวัอยา่งใบสตรอวเ์บอรร์ี
ที่แสดงอาการของโรคไวรสั จ านวน 43 ตวัอย่าง ไดแ้ก่ 
อาการใบดา่ง ใบดา่งวงแหวน จดุขีดดา่ง ตุม่นนู เนือ้ใบ-
ย่น ขอบใบมว้นงอ และใบมีขนาดเล็ก (ลดรูป) (Figure 
1, 2) และอาการแคระแกร็น ตน้ชะงักการเจริญเติบโต 
(Figure 2)  
 
2. การตรวจหาเชื้อไวรัส SLRSV และ SCV ด้วย
เทคนิค RT-PCR  
 การตรวจหาเชือ้ไวรสั SLRSV และ SCV จาก
ตวัอย่างใบสตรอวเ์บอรร์ีพนัธุ์พระราชทาน 80 ในพืน้ที่
บ้านหนองเต่า บ้านขอบด้ง และบ้านแม่งอนขีเ้หล็ก 
จ านวน 175 ตัวอย่าง ด้วย  specific primer (SLRSV  
F,R และ SCV F,R) เปรียบเทียบกับชุดควบคุมซึ่งเป็น 
สตรอวเ์บอรร์ีพนัธุพ์ระราชทาน 80 ปลอดเชือ้ (healthy 
plant) พบวา่ ปฏิกิรยิา PCR ของคูไ่พรเมอร ์SLRSV พบ
แถบดีเอ็นเอที่มีขนาดประมาณ 497 คูเ่บส (bp) (ผลเป็น
บวก) จ านวน 122 ตวัอย่าง คิดเป็นรอ้ยละ 69.71 ของ 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 1. Virus-like symptoms on naturally infected strawberry Praratchatan 80 cultivar leaves showing non- 
             symptomatic (A), crinkle (B), crinkle and malformation (C), ringspot (D), mosaic streak (E), 
              mosaic and ringspot (F), malformation (G) and crinkle, leaf curling and malformation (H). 
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ตวัอยา่งทัง้หมด แบง่ออกเป็น พืน้ที่บา้นหนองเตา่ จ านวน 
56 ตวัอย่าง บา้นขอบดง้จ านวน 50 ตวัอยา่ง และบา้นแม่-
งอนขีเ้หลก็ จ านวน 16 ตวัอยา่ง (Figure 3) และคูไ่พรเมอร ์
SCV พบแถบดีเอ็นเอปรากฏ 345 คู่เบส (bp) (ผลเป็น
บวก) จ านวน 54 ตัวอย่างคิดเป็นร้อยละ 30.86 ของ
ตวัอย่างทัง้หมด แบ่งออกเป็น พืน้ที่บา้นหนองเต่า จ านวน  
23 ตวัอยา่ง บา้นขอบดง้ จ านวน 25 ตวัอย่าง และบา้นแม่-
งอนขีเ้หลก็ จ านวน 6 ตวัอยา่ง (Table 3) ทัง้นีคู้ไ่พรเมอร์
ทัง้สองชนิดขา้งตน้ ไม่เกิดปฏิกิริยากบัตวัอย่างสตรอว-์
เบอรร์ปีลอดเชือ้ 
  ผลการตรวจเชือ้พบตัวอย่างใบสตรอวเ์บอรร์ีที่มี 
การเขา้ท าลายแบบเดี่ยว จ านวน 92 ตวัอย่างคิดเป็นรอ้ยละ 
52.57 การเขา้ท าลายของเชือ้ไวรสั SLRSV จ านวน 80 ตวัอยา่ง 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
(45.71 %) และการเขา้ท าลายของเชือ้ไวรสั SCV จ านวน 
12 ตัวอย่าง (6.86 %) นอกจากนีย้ังพบการเขา้ท าลาย
ร่วมของเชื ้อ SLRSV และ SCV จ านวน 42 ตัวอย่าง  
คิดเป็นร้อยละ 24.0 ของตัวอย่างทั้งหมด และตัวอย่าง 
ใบสตรอว์เบอร์รีที่ไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอ (ผลเป็นลบ) 
จ านวน 41 ตวัอย่าง คิดเป็นรอ้ยละ 23.43 ของตวัอย่าง
ทัง้หมด (Table 3) ซึง่ไมแ่สดงอาการของโรคไวรสั 

เมื่อพิจารณาผลการวิเคราะหเ์ชือ้ไวรสัรว่มกับ
การแสดงอาการบนใบและต้นสตรอว์เบอร์รี พบว่า  
ใบสตรอว์เบอร์รีที่ไม่แสดงอาการของโรคมีการเข้า
ท าลายแบบเดี่ยวของเชือ้ไวรสัทัง้สองชนิด โดยตรวจ
พบเชือ้ SLRSV มากกว่า SCV ทัง้นีม้ีเพียง 1 ตวัอย่างที่
แสดงอาการของโรคที่เกิดจากเชือ้ SCV ผลการวิเคราะห ์

Figure 2 . Virus-like symptoms found on leaves and strawberry plants in the field are as follows: non- 
 symptomatic (A), leaf crinkle (B), tillering dwarf and leaf curling (C), ringspot and crinkle (D), and 
 crinkle and dwarf (F), These symptoms were compared with those of a non-symptomatic plant (E). 
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สอดคลอ้งกับรายงานของ Borodynko et al. (2007) และ 
Frazier et al. (1987) ท่ีกล่าวว่าในพืชส่วนใหญ่ที่พบการ
เขา้ท าลายแบบเดี่ยวของเชือ้ไวรสั SLRSV หรือ SCV มัก
ไม่ท าใหพ้ืชแสดงการพฒันาของโรคและอาการของโรค
อยา่งชดัเจน แต่หากเกิดจากการเขา้ท าลายแบบรว่มกนั 
(mixed infection) ของเชือ้ไวรสั SLRSV และ SCV ท า
ให้พืชแสดงอาการใบตุ่มนูน ใบด่าง ใบด่างวงแหวน 
เนือ้ใบย่น ขอบใบมว้นงอ ใบมีขนาดเล็กและแคระแกร็น 
(Figure 2, Table 4) เช่นเดียวกับรายงานของ Fránová 
et al. (2019)  และ EL- Morsy et al. (2017) ที่ พบว่ า 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
ต้นสตรอว์เบอร์รีที่ถูกเชื ้อไวรัส SCV เข้าท าลายร่วมกับ 
เ ชื ้ อ ไวรั สช นิ ด อื่ น  เ ช่ น  strawberry mild yellow  
edge virus (SMYEV), strawberry mottle virus 
(SMoV), strawberry vein banding virus (SVBV) 
แ ล ะ  strawberry latent ringspot virus (SLRSV)  
แสดงอาการ ใบด่างเขียว ใบขีด ขนาดใบเล็ก มีตุ่มนูน  
และแคระแกร็น ทัง้นีก้ารเขา้ท าลายของเชือ้ไวรสัเพียง
ชนิดเดียวหรือมีการเข้าท าลายแบบเดี่ยวอาจไม่เป็น
อนัตรายแก่พืช แต่การเขา้ท าลายแบบร่วมกันจะท าให้
พืชแสดงอาการของโรคไดอ้ย่างรุนแรงและสรา้งความ 

 

Location 
Detected (samples) Not detected 

(samples) 
Total 

(samples) SLRSV SCV SLRSV+SCV 
1. Ban Nong Tao, Mon Pin 35 2 21 17 75 
2. Ban Khop Dong, Mon Pin 34 9 16 16 75 
3. Ban Mae Ngon Khi Lek, Mae Ngon 11 1 5 8 25 

Total (sample) 80 12 42 41 175 
% Infection 45.71 6.86 24.00 23.43 100.00 

 

Figure 3. RT-PCR detection of strawberry latent ringspot virus (SLRSV) (A) and strawberry crinkle virus 
(SCV) (B) from strawberry Praratchatan 80 cultivar. Lane 1-10: strawberry leaves sample 
collected in Mon Pin and Mae Ngon sub-district, Fang district, Chiang Mai province. (A) Lane 1, 
2, 4-6 and 8-10 (top) showed 497 bp SLRSV-specific amplicons. and (B) Lane 3, 5 and 6 (bottom) 
showed 345 bp SCV-specific amplicons. H: healthy plant; (-): negative (nuclease-free water); (+): 
positive SLRSV infected and M: 100 bp molecular weight marker. 

 

Table 3. Result of SLRSV and SCV detection by RT-PCR from strawberry Praratchatan 80 cultivar. 
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เสียหายต่อผลผลิต (Martin and Tzanetakis, 2006; 
Moyer et al., 2021) 
 
3. การทดสอบการก่อโรค 

จากการปลูกเชื ้อไวรัส SLRSV บนต้นกล้า 
สตรอวเ์บอรร์ ีพนัธุพ์ระราชทาน 80 พบวา่ ตน้กลา้แสดง
อาการใบจุดด่าง  กระจายทั่ วทั้งใบ  (Figure 4) เมื่อ
ตรวจสอบดว้ยวิธี RT-PCR เกิดปฏิกิริยาผลบวก และชุด
ควบคุมไม่เกิดปฏิกิริยา (ใหผ้ลเป็นลบ) สอดคลอ้งกับ 
รายงานการปลูกเชื ้อไวรัส SLRSV บนสตรอว์เบอร์รี  
F. ananassa แสดงอาการใบเหลอืง (yellowing) ใบจดุ-
ด่าง (mottling) (Kheder, 2021) เมื่อน าใบพืชทดสอบ 
มาตรวจหาเชือ้ไวรสัดว้ยวิธี RT-PCR พบแถบดีเอ็นเอ 
(ผลเป็นบวก) ในพืชทดสอบท่ีปลกูเชือ้ และชดุควบคมุไม่
ปรากฏแถบดีเอ็นเอ (ผลเป็นลบ) ทัง้นี  ้ความรุนแรงของ
อาการที่ปรากฏมีความแตกต่างกันตามพืชอาศยัที่เชือ้
ไวรสัเขา้ท าลาย เชือ้ไวรสั SLRSV สามารถถ่ายทอดได้
โดยวิ ธีกลแต่มักไม่แสดงอาการในพืชหลายชนิด  
จึงเป็นไปไดว้า่มีการติดเชือ้แฝงได ้(Martin et al., 2006; 
Tang et al., 2013) 

ตน้กลา้สตรอวเ์บอรร์ี พนัธุ์พระราชทาน 80 ที่
ปลกูเชือ้ไวรสั SCV ดว้ยการตอ่ก่ิง (grafting) โดยใชก้า้น
ใบสตรอวเ์บอรร์ีพนัธุ์พระราชทาน 80 ปลอดโรค พบว่า 
หลงัตอ่ก่ิงเป็นเวลา 2 - 3 สปัดาห ์ใบสตรอวเ์บอรร์แีสดง
อาการใบจดุด่าง เป็นปุ่ มปม (Figure 5) และชดุควบคมุ
ไม่แสดงอาการ เมื่อน ามาตรวจหาเชื ้อไวรัสด้วยวิธี  
RT-PCR พบแถบดีเอ็นเอ (ผลเป็นบวก) ในพืชทดสอบที่
ปลกูเชือ้ และชุดควบคมุไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอ (ผลเป็น
ลบ) เช่นเดียวกบัรายงานของ Fránová et al. (2019) ไดต้อ่ 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
ก่ิง F. vesca ปลอดโรค เขา้กบัตน้ตอที่มีเชือ้ไวรสัไอโซ-
เลท  StrV-1 พบว่า แสดงอาการใบด่างเขียว (light 
green) เสน้ใบใส (vein clearing) หลงัเสยีบก่ิงเป็นเวลา 
4 สปัดาห ์และเมื่อน าไปตรวจสอบด้วยวิธี RT-qPCR 
พบปรากฏแถบดีเอ็นเอ (ผลเป็นบวก) ของเชือ้ไวรสัไอโซ-
เลท StrV-1 นอกจากนี ้Frazier et al. (1987) รายงานวา่ 
เชือ้ไวรสั SCV สามารถถ่ายทอดโรคดว้ยการต่อก่ิงได้
ง่ายกวา่วิธีการถ่ายทอดโรคดว้ยวิธีอื่น 
 
4. การวิเคราะหล์ าดับนิวคลีโอไทด ์
 จากการตรวจสอบ PCR product ดว้ยวิธี gel 
electrophoresis พบผลเป็นบวกทัง้หมด 134 ตัวอย่าง 
จากทั้งหมด 175 ตัวอย่าง จากนั้นน าตัวอย่างที่ให ้
ผลบวกจ านวน 30 ตัวอย่าง โดยแบ่งเป็น ผลบวกของ 
SLRSV จ านวน 15 ตัวอย่าง และผลบวกของ SCV 15 
ตวัอย่าง จาก 3 พืน้ที่ที่เก็บตวัอย่าง มาวิเคราะหล์  าดบั 
นิวคลีโอไทด์เปรียบเทียบกับล าดับนิวคลีโอไทด์บน
ฐานข้อมูล GenBank พบว่า ล าดับนิวคลีโอไทด์จาก
ตัวอย่างสตรอว์เบอร์รีที่ตรวจพบ เชื ้อไวรัส SLRSV  
มีความเหมือนกับเชือ้ไวรสั SLRSV ไอโซเลท Mint 454 
(HQ456535.1) โดยมีเปอรเ์ซ็นตค์วามเหมือน (% identity) 
สงูสดุของแต่ละตวัอย่างระหว่าง 99.3 - 99.8 %, ไอโซ-
เลท NCGR MEN 454.001 (AY461735.1) 99.3 - 99.6 %, 
ไอโซเลท Eg (MT648777.1) 97.7 - 97.8 %, ไอโซเลท 
Mint-CP2 (AY438666.1) 98.7 – 99.0 % และไอโซเลท 
W16 (DQ324375.1)  88.49 -  89.21 % ผลลัพธ์ที่ ได้
สอดคลอ้งกบั Postman et al. (2004) ซึง่แสดงใหเ้ห็นวา่ 
specific primer ที่มีความจ าเพาะเจาะจงกบั CP gene 
- RNA 2 ของเชื ้อไวรัส SLRSV สามารถสังเคราะห์ 

 
 Detected virus Symptoms 

1. SLRSV Non-symptomatic 
2. SCV Non-symptomatic and crinkle 
3. SLRSV and SCV  

(Mixed infected) 
Ringspot, crinkle, mosaic, mosaic streak, leaf curling, deformation,  
dwarf and stunning 

 

Table 4. The characteristics of symptoms on strawberry Praratchatan 80 cultivar associated with virus 
            detection by using RT-PCR technique 
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Figure 4. Symptoms on strawberry mechanically inoculated with SLRSV on cv. Praratchatan 80 showing 
mosaic leaf streak symptoms (B and D). The control (A and C) did not show any symptoms of 
the disease. 

 

Figure 5. Symptoms on strawberry grafted with SCV-infected clones on cv. Praratchatan 80 showing mosaic 
and crinkle symptoms after grafting (B and D). The control (A and C) did not show any symptoms 
of the disease. 
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ผลผลิตดีเอ็นเอของปฏิกิริยา PCR ที่มีขนาดประมาณ 
497 คู่เบส และใชต้รวจสอบตวัอย่างใบสตรอวเ์บอรร์ีใน
พืน้ท่ีอ าเภอฝาง จงัหวดัเชียงใหมไ่ด ้ 

ตวัอย่างใบสตรอวเ์บอรร์ีที่ตรวจพบเชือ้ไวรสั 
SCV มีความเหมือนกับเชือ้ไวรสั SCV ไอโซเลท 1554 
(AY331385.1) โดยมีเปอรเ์ซ็นตค์วามเหมือนสงูสดุของ
แต่ละตัวอย่างระหว่าง  99.3 - 100 %, ไอโซเลท  KG 
(AY331386.1) 99.3 %, ไอโซเลท H2399 (MZ326669.1) 
98.7 - 98.8  % และไอโซเลท H2395 (MZ326668.1) 
94.7 - 94.9 % สามารถสงัเคราะหผ์ลผลิตดีเอ็นเอ ที่มี
ขนาดประมาณ 345 คู่เบส และใชต้รวจสอบ L protein 
gene ของเชือ้ไวรสั SCV ไอโซเลทต่าง ๆ ได ้นอกจากนี ้
ยังพบว่า ล าดับนิวคลีโอไทด์มีความแปรผันน้อยกว่า  
10 % สามารถบ่งชี ้ได้ว่าต าแหน่งของยีนที่ใช้ในการ
ตรวจสอบเหมาะสมส าหรบัใชเ้ป็นเปา้หมายในการตรวจ
วินิจฉยัโรค (Posthuma et al., 2002) 

 
5. การวิเคราะหแ์ผนภมิูความสัมพันธท์าง
พันธุกรรม 
 เชือ้ไวรสั SLRSV ต าแหน่ง CP gene - RNA 2 
(497 bp) ไอโซเลทที่ แยกจากสตรอว์เบอร์รี  พันธุ์
พระราชทาน 80 พื ้นที่ต  าบลม่อนป่ิน ต าบลแม่งอน 
อ าเภอฝาง ที่น  ามาศึกษาในงานวิจัยนี ้CM01-CM05 
(AG05640531 - AG05640535) วิเคราะหเ์ปรียบเทียบ
ล าดับนิวคลีโอไทด์กับข้อมูลทางพันธุกรรมของเชื ้อ 
SLRSV ไอโซเลทตา่งๆ ที่รายงานใน GenBank สามารถ
แบ่งออกไดเ้ป็น 2 กลุม่ใหญ่ โดยเชือ้ไวรสัที่น  ามาศึกษา
ครัง้นี ้(CM01-CM05) จดัอยู่ในกลุม่ที่ 1 ซึ่งมีความใกลชิ้ด
กับ ไอโซเลท Eg (MT648777.1), 454 (HQ456535.1), 
MEN 454.001 (AY461735.1), Mint - CP2 (AY438666.1), 
 6 - 6 (KF695119.1), Clematis 14-021 (MF796994), 
DSMZ PV - 0247 (MZ405641.1), W 16 (DQ324375.1) 
และ N 31 (DQ324374.1) (Group 1, Figure 6) และกลุม่ที่ 2 
ไดแ้ก่ ไอโซเลท DSMZ PV - 1314 (MW854292.1), Mint 
515 (HQ456537.1), Gorz 2 (DQ324376.2), Rosa 14 - 025 
(MF797002.1), Lilium 13 - 023 (MF796976.1), Lilium 
14 - 007 (MF796984.1), EA4 (JN859089.1), Lilium 

13 - 024 (MF796978.1), Lilium 14 - 010 - 2 (MF796988.1)  
และ Golden peach - NZ (MN082041.1) (Group 2, Figure 6) 
 เชือ้ไวรสั SCV ต าแหนง่ L protein gene (345 
bp) ไอโซเลทที่น  ามาศึกษาในงานวิจัยนี ้CM01-CM05 
(AG05640631 - AG05640635) เปรยีบเทียบกบั ขอ้มลู
ทางพันธุกกรรมของเชื ้อ SCV ไอโซเลทต่าง  ๆ พบว่า  
ไอโซเลทที่น  ามาศึกษา CM01-CM05 จดัอยู่ในกลุม่ที่ 1 
ได้แก่ ไอโซเลท 1554 (AY331385.1), KG (AY331386.1) 
และ H2339 (MZ326669.1) (Group 1, Figure 7)  และ
กลุ่มที่ 2 ไดแ้ก่ ไอโซเลท H2395 (MZ326668.1), SAr1 
(MG251308.1), SS26 (MG251309.1), F3 (MG251306.1), 
SAr15 (MG251310.1), SAr6 (MG251307.1), SS23 
(MG251312.1) และ SS21 (MG251311.1) (Group 2, 
Figure 7) เชือ้ไวรสัที่น  ามาศึกษามีความสมัพนัธก์บัเชือ้
ไวรัสที่รายงานการพบเชื ้อในหลายภูมิภาคทั่ วโลก 
ชีใ้ห้เห็นว่า การตรวจพบในแปลงปลูกตามธรรมชาติ 
 ซึ่งไม่มีรายงานการตรวจพบในประเทศไทยมาก่อนนัน้ 
อาจติดมากับตน้แม่พันธุ์ เมล็ดพนัธุ์ แมลงพาหะ และ
วัสดุปลูกที่น  าเข้า เนื่องจากเชื ้อไวรัส SCV สามารถ
ถ่ายทอดโดยเพลีย้อ่อน และเชือ้ไวรสั SLRSV สามารถ
ถ่ายทอดทางเมล็ดพันธุ์  ละอองเรณู (pollen) และ
ไ ส้ เ ดื อ น ฝ อ ย ไ ด้  (Allen et al.,1970; Martin and 
Tzanetakis, 2006)  
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Figure 6. Phylogenetic tree analysis of CP gene–RNA 2 sequences of SLRSV showed that the 5 isolates 
of SLRSV in this study were closely grouped with isolate Eg (MT648777.1), Mint 454 
(HQ456535.1), NCGR MEN 454.001 (AY461735.1), Mint-CP2 (AY438666.1), 6-6 (KF695119.1), 
Clematis 14-021 (MF796994), DSMZ PV-0247 (MZ405641.1), W 16 (DQ324375.1) and N 31 
(DQ324374.1) (Group 1). The phylogenetic tree was constructed using MEGA version 11 based 
on the Maximum Likelihood method and Tamura-Nei model with 1000 bootstrap replicates. The 
numbers at internal nodes indicate bootstrap percentages, and the scale bar represents 0.05 
substitutions per site. 
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Figure 7. Phylogenetic tree analysis of L protein gene sequences of SCV showed that the 5 isolates of SCV 
in this study were closely grouped with isolate 1554 (AY331385.1), KG (AY331386.1) and H2399 
(MZ326669.1) (Group 1). The phylogenetic tree was constructed using MEGA version 11 based 
on the Maximum Likelihood method and Tamura-Nei model with 1000 bootstrap replicates. The 
numbers at internal nodes indicate bootstrap percentages, and the scale bar represents 0.05 
substitutions per site. 
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สรุป 
 

จากการตรวจหาเชือ้ไวรสัในสตรอวเ์บอรร์ีพนัธุ์
พระราชทาน 80 จากแปลงเกษตรกรบา้นหนองเต่าและ
บ้านขอบด้ง ต าบลม่อนป่ิน และบ้านแม่งอนขีเ้หล็ก 
ต าบลแม่งอน อ าเภอฝาง จงัหวดัเชียงใหม่ รวมทัง้หมด 
175 ตัวอย่าง ดว้ยเทคนิค RT-PCR และการวิเคราะห์
ล  าดบันิวคลโีอไทด ์ยืนยนัการเขา้ท าลายซึ่งเกิดจากเชือ้
ไวรัส 2 ชนิด ได้แก่ strawberry latent ringspot virus 
(SLRSV) แ ล ะ  strawberry crinkle virus (SCV) ใ น
ตวัอย่างใบที่ไม่แสดงอาการของโรคเป็นส่วนใหญ่ และ
พบการเขา้ท าลายรว่มกนัของเชือ้ไวรสัทัง้สองในตวัอยา่ง
ใบที่แสดงอาการของโรค งานวิจัยนีชี้ใ้ห้เห็นว่าการ -
ตรวจหาเชื ้อไวรัสด้วยวิธีดังกล่าวมีความแม่นย าสูง 
เหมาะสมในการน ามาใช้สุ่มตรวจเชือ้ไวรสัในสตรอว-์
เบอรร์ีที่ปลูกในพืน้ที่กวา้ง เพื่อป้องกันการแพร่ระบาด
ของโรค และลดความเสยีหายดา้นปรมิาณและคณุภาพ
ของผลผลติ  
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