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ชนิดของแบคทีเรีย Xanthomonas สาเหตุโรคใบจุดมะเขือเทศและพริกในประเทศไทย 
Xanthomonas Species Causing Bacterial Spot on Tomato and Chili in Thailand 
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ABSTRACT 
Bacterial spot disease in chili and tomato plants is a significant problem for producers 

worldwide, causing yield reductions and seed-borne transmission. The disease is caused by 
several Xanthomonas species, which exhibit similar symptoms and have undergone multiple 
taxonomic revisions. Thus, this study aims to identify Xanthomonas species associated with 
bacterial spot disease in chili and tomato plants in Thailand and to provide updated 
information on pathogen classification. The study was conducted from October 2022 to March 
2025. During this period, Xanthomonas isolates were collected from diseased chili and tomato 
plants in cultivation areas across the country, as well as from the Plant Pathogen Microbial 
Collection Center. A total of 96 isolates were obtained, including 77 from chili and 19 from 
tomato. Isolates from tomato infected only tomato plants, whereas isolates from chili were 
capable of infecting both chili and tomato plants. Most isolates from tomato produced both 
amylolytic and pectolytic enzymes, whereas the majority of isolates from chili did not. PCR 
analysis revealed a 173 base pairs (bp) DNA band specific to X. euvesicatoria pv. euvesicatoria 
in chili isolates and a 300 bp band specific to X. euvesicatoria pv. perforans in tomato isolates. 
Maximum likelihood analysis of concatenated partial sequences of the atpD, dnaK, efp, and 
gyrB genes confirmed two major genetic groups closely related to type strains: X. euvesicatoria 
pv. euvesicatoria, predominantly from chili, and X. euvesicatoria pv. perforans, exclusively 
from tomato. This study confirms that X. euvesicatoria pv. euvesicatoria and X. euvesicatoria 
pv.  perforans are the primary causal agents of bacterial spot disease in Thailand.  
X. euvesicatoria pv. perforans was specific to tomato, while X. euvesicatoria pv. euvesicatoria 
primarily affected chili but was also able to infect tomato. The absence of X. vesicatoria,  
X. hortorum pv. gardneri, X. campestris pv. raphani and X. arboricola in Thailand was also noted.  
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บทคัดย่อ 

โรคใบจุดของพริกและมะเขือเทศเป็นปัญหา
ที่สำคัญของประเทศผู้ผลิตพริกและมะเขือเทศทั่วโลก 
เนื ่องจากทำให้ปริมาณผลผลิตลดลงและสามารถ
ถ่ายทอดผ่านทางเมล็ดได้ โดยโรคนี้มีเชื้อแบคทีเรีย 
Xanthomonas หลายชนิดเป็นสาเหตุและก่อให้เกิด
อาการของโรคคล้ายคลึงกัน อีกทั้งมีการจัดจำแนก
และเปลี่ยนชื่อใหม่หลายครั้ง ด้วยเหตุนี้ การศึกษานี้
จ ึงมีว ัตถุประสงค์ เพื ่อจำแนกชนิดเช ื ้อแบคทีเรีย 
Xanthomonas สาเหต ุ โรคใบจ ุดของพร ิ กและ 
มะเขือเทศที่พบระบาดในประเทศไทยให้ข้อมูลชนิด
ของเชื ้อเป็นปัจจุบัน โดยดำเนินการทดลองตั ้งแต่
เด ือนตุลาคม 2565 - มีนาคม 2568 รวบรวมเชื้อ
แบคทีเรีย Xanthomonas สาเหตุโรคใบจุดในพริก
และมะเขือเทศที่ได้จากการสำรวจและเก็บตัวอย่าง
โรคจากพื้นที่ปลูกพริกและมะเขือเทศทั่วประเทศและ
ศูนย์เก็บรักษาเชื้อพันธุ์จุลินทรีย์โรคพืช ได้ 96 ไอโซเลต 
จากพริก 77 ไอโซเลต และมะเขือเทศ 19 ไอโซเลต 
เชื้อไอโซเลตจากมะเขือเทศก่อโรคเฉพาะมะเขือเทศ 
ส่วนไอโซเลตจากพริกก่อโรคได้ทั้งพริกและมะเขือเทศ  
ไอโซเลตจากมะเข ือเทศส่วนใหญ่สร ้างเอนไซม์  
amylolytic และ pectolytic ได้ ขณะที่ไอโซเลตจาก
พริกส่วนใหญ่ไม่สร้าง ตรวจสอบด้วยเทคนิค PCR 
พบว่าไอโซเลตจากพริกให้แถบดีเอ็นเอขนาด 173 bp 
ซึ่งจำเพาะต่อ X. euvesicatoria pv. euvesicatoria 
ส่วนไอโซเลตจากมะเขือ เทศให้แถบดี เอ ็น เอ  
ขนาด 300 bp ซึ่งจำเพาะต่อ X. euvesicatoria pv. 
perforans วิเคราะห์ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ
ด้วยวิธี Maximum likelihood โดยใช้ลำดับนิวคลีโอไทด์
บางส่วนของยีน atpD, dnaK, efp และ gyrB พบว่า
ประ เทศ ไทยมี ส า เหตุ โ รค ใบจุ ด ในพริ ก แล ะ  
มะเขือเทศใกล้ชิดกับเชื ้อต้นแบบใน 2 กลุ ่มหลัก คือ  
X. euvesicatoria pv. euvesicatoria พบ ในพริ ก
ทั ้ งหมดและไอโซเลตเดียวจากมะเขือเทศ  และ 
X. euvesicatoria pv. perforans พบ เฉพ า ะ ใ น
มะเขือเทศ การศึกษานี้ยืนยันว่า X. euvesicatoria 
pv. euvesicatoria และ  X. euvesicatoria pv. 
perforans เป็นเชื้อสาเหตุหลักของโรคใบจุดในพริก

แล ะมะ เ ข ื อ เ ท ศ ใ นปร ะ เ ท ศ ไทย  โ ดยพบว ่ า   
X. euvesicatoria pv. perforans มีความจำเพาะ 
ก ั บมะ เ ข ื อ เ ท ศ  ขณะที่  X. euvesicatoria pv. 
euvesicatoria พบได้ในพริกเป็นหลักแต่สามารถพบ
ในมะเขือเทศได้เช่นกัน นอกจากนี้ ไม่พบการระบาด
ของ X. vesicatoria, X. hortorum pv. gardneri, 
X. campestris pv. raphani และ  X. arboricola 
ในประเทศไทย  

 
คำสำคัญ: จำแนกชนิด ใบจุด พริก มะเขือเทศ 

 
บทนำ 

โรคใบจุดของพริกและมะเขือเทศที่เกิดจาก
แบคทีเรียในกลุ่ม Xanthomonas เป็นปัญหาสำคัญ
ของประเทศผู้ผลิตทั่วโลก โดยเฉพาะในเขตร้อนและ
กึ่งร้อนชื้น เนื่องจากสามารถทำให้ผลผลิตลดลงได้ถึง 
50% (Pohronezny and Volin, 1983) ทั้งนี้  
แบคทีเรียในกลุ่มดังกล่าวมีหลายชนิดที่เป็นสาเหตุ
ของโรคใบจุด และก่อให้เกิดอาการของโรคที ่มี
ลักษณะคล้ายคลึงกัน โรคใบจุดของมะเขือเทศพบ
รายงานระบาดครั้งแรกในปี ค.ศ. 1914 ที่แอฟริกาใต้ 
โดยมีการจำแนกเชื้อสาเหตุเป็น Bacterium vesicatorium 
(Doidge, 1921) ขณะที่ในยูโกสลาเวีย Sutic (1957) 
ได้จำแนกเชื้อสาเหตุอาการจุดขอบสีขาวบนผลมะเขือเทศ
ว่าเกิดจากแบคทีเรีย Pseudomonas gardneri ในเวลา
ต่อมามีการจัดจำแนกเชื้อสาเหตุโรคใบจุดที่เกิดจาก
แบคทีเรียของพริกและมะเขือเทศและเปลี่ยนชื่อใหม่
อีกหลายครั้ง โดยเริ่มจาก B. vesicatorium เปลี่ยน
ชื่อเป็น X. vesicatoria และ X. campestris pv. vesicatoria 
ตามลำดับ (Young et al., 1978) แต่เมื่อศึกษาข้อมูล
การใช้แหล่งคาร์บอนและ DNA-DNA hybridization 
ทำให้แบ่งเชื้อ X. campestris pv. vesicatoria ออกเป็น 
2 กลุ่ม คือ กลุ่ม A และ B โดยกลุ่ม A มีดีเอ็นเอ
คล้ายคลึงกับ X. axonopodis และได้เปลี่ยนชื่อเป็น 
X. axonopodis pv. vesicatoria ในขณะที่กลุ ่ม B  
ได้ชื ่อใหม่เป็น X. vesicatoria (Stall et al., 1994; 
Vauterin et al., 1995) ต่อมาในปี 2000 Jones et al. 
ได้แบ่งเชื้อเพิ่มเติมอีก 2 กลุ่ม คือ กลุ่ม C และ D โดย
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กลุ่ม C คือ X. perforans ซึ่งเป็นเชื้อสาเหตุของโรคใบจุด
กลุ่มใหม่ที ่พบรายงานที่รัฐฟลอริดา สหรัฐอเมริกา 
(Jones et al., 1995) และกลุ ่ม D คือ X. gardneri  
ซึ่งมีชื่อเดิมคือ P. gardneri (Jones et al., 2000) 
ต่อมาในปี 2004 Jones et al. พบความแตกต่าง
ภายในกลุ ่มเชื ้อแบคทีเรียสาเหตุโรคใบจุดในพริก 
และมะเขือเทศ และได้จำแนกเชื้อใหม่เป็น 4 กลุ่ม ได้แก่ 
X. euvesicatoria (กลุ่ม A เดิม), X. perforans,  
X. vesicatoria และ X. gardneri (Jones et al., 2004) 
โดยในปัจจุบันได้มีการเสนอเปลี่ยนชื่อเชื้อทั้ง 4 ชนิด
ใหม่อีกครั้ง เป็น X. euvesicatoria pv. euvesicatoria 
X. euvesicatoria pv. perforans X. hortorum pv. 
ga rdne r i  และ X .  ves i ca to r ia  ตามลำ ดับ  
(Constantin et al., 2016; Morinière et al., 2020) 
สำหรับประเทศไทย มีรายงานเชื้อสาเหตุโรคใบจุด
ของพริกและมะเขือเทศเกิดจากเชื้อ X. campestris 
pv. vesicatoria (Uematsu et al., 1983) และรายงาน
การจำแนกชนิดแบคทีเรียสาเหตุโรคใบจุดของพริก
และมะเขือเทศโดยการเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์
หลายตำแหน่งพบเชื้อ 2 ชนิด ได้แก ่X. euvesicatoria 
และ X. perforans (สันติพงศแ์ละคณะ, 2563) 

 โรคใบจุดของพริกและมะเขือเทศที่เกิดจาก
เชื้อแบคทีเรีย Xanthomonas spp. ทั้ง 4 ชนิด จัดเป็น
ศัตร ูพ ืชก ักกันของหลายประเทศ และเป็นกลุ่ม 
complex species ซึ่งไม่สามารถจำแนกได้เบื้องต้น
จากอาการของโรคเมื่อพบการระบาดในแปลงหรือ
ข้อมูลทางสัณฐานวิทยาเพียงอย่างเดียว ด้วยเหตุนี้ 
การศ ึกษาน ี ้จ ึงม ีว ัตถ ุประสงค ์ เพ ื ่อจำแนกชนิด 
เชื้อแบคทีเรีย Xanthomonas ที่เป็นสาเหตุของโรคใบจุด
ในพริกและมะเขือเทศที ่พบระบาดในประเทศไทย 
เพ่ือให้ข้อมูลเกี่ยวกับชนิดของเชื้อเป็นปัจจุบัน และใช้
เป็นข้อมูลพื้นฐานในการจัดทำข้อมูลศัตรูพืชและเฝ้า
ระวังศัตรูพืชกักกันต่อไป 

อุปกรณ์และวิธีการ 

1. รวบรวมเชื้อแบคทีเรียสาเหตุโรคใบจุดพริกและ
มะเขือเทศ  
 รวบรวมเชื้อแบคทีเรียสาเหตุโรคใบจุดที่เก็บ
รักษาไว้ในศูนย์เก็บรักษาเชื้อพันธุ์จุลินทรีย์ของกลุ่ม
วิจัยโรคพืชและทำการสำรวจเก็บตัวอย่างที่มีลักษณะ
อาการคล้ายโรคใบจุดของพริกและมะเขือเทศจาก
แหล่งปลูกที่สำคัญ บันทึกข้อมูลลักษณะอาการของโรค 
วันที่เก็บ และแหล่งที่พบ จากนั้นนำตัวอย่างกลับมา
แยกเชื้อในห้องปฏิบัติการ โดยตัดส่วนของพืชบริเวณ
รอยต่อของส่วนที่เป็นโรคและไม่เป็นโรคเป็นชิ้นเล็ก ๆ 
แต่ละชิ ้นตัวอย่างนำมาแช่ในแอลกอฮอล์ 70%  
นาน 5 นาที ล้างด้วยน้ำกลั่นที่นึ่งฆ่าเชื้อแล้ว 3 ครั้ง  
แล้วนำมาบดในน้ำกลั่น และแยกเชื้อบนอาหาร 
Potato Semisynthetic Agar (PSA) หลังจากนั้นบ่ม
เชื้อไว้ที่อุณหภูมิ 28°ซ. เป็นเวลา 48 ชม. เลือกเก็บ
เชื้อแบคทีเรียที่มีลักษณะโคโลนี กลมนูน ขอบเรียบ 
ผิวเป็นมันวาวสีเหลือง เก็บรักษาเชื ้อบริสุทธิ์ใน 
กลีเซอรอล 15% และ 50%  
2. ทดสอบความสามารถในการก่อโรค 
(Pathogenicity test)  
 นำเชื้อแบคทีเรียที่รวบรวมได้ มาทดสอบการ
เกิดโรคกับพริกและมะเขือเทศ โดยเลี้ยงเชื้อแบคทีเรีย
บนอาหาร PSA บ่มไว้ที ่อุณหภูมิ 28°ซ. เป็นเวลา  
48 ชม. ปรับระดับความเข้มข้นของเชื ้อโดยใช้ค่า
ดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 600 นาโนเมตร เท่ากับ 
0.2 ด้วยน้ำกลั ่นนึ ่งฆ่าเชื้อ มีความเข้มข้นของเชื้อ
ประมาณ 108 CFU/ml พ่นเชื ้อแบคทีเร ียบนพืช
ทดสอบแล้วใช้ถุงพลาสติกคลุมไว้ให้มีความชื้นเป็น
เวลา 48 ชม. จึงเปิดถุงออก และสังเกตอาการต้นพืช
เปรียบเทียบกับกรรมวิธีควบคุมที่พ่นด้วยน้ำเปล่า 
และพ ิส ูจน ์ โรคตามว ิธ ีการของ Koch (Koch’s 
postulation) 
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3. ศึกษาคุณสมบัติทางสัณฐานวิทยา สรีรวิทยา 
และชีวเคมีของเชื้อ  
 ทำการศึกษาคุณสมบัติทางสัณฐานวิทยา 
สรีรวิทยา และชีวเคมีของเชื้อแบคทีเรียบางประการ
ตามวิธีการของ Laboratory Guide for Identification 
of Plant Pathogenic Bacteria Third Edition 
(Schaad et al. , 2001) ได้แก่ การย้อมสีแกรม 
การเคลื่อนที่ (motility) ทดสอบ oxidation-fermentation 
การเจริญที่อุณหภูมิ 40°ซ. การสร้างสาร fluorescence 
การสร้าง levan การเจริญบนอาหาร TTC การสร้าง
เอนไซม์ oxidase เอนไซม์ amylolytic และเอนไซม์ 
pectolytic 
4. การตรวจสอบเชื้อแบคทีเรียสาเหตุโรคใบจุดของ
พริกและมะเขือเทศด้วยเทคนิค PCR  
 ตรวจสอบเชื้อสาเหตุโรคใบจุดของพริกและ
มะเขือเทศด้วยเทคนิค PCR ตามรายงานของ 
Koenraadt et al. (2009) และ Ning (2012) โดยใน
การทำ PCR ใช้ปริมาตรรวม 20 µl ประกอบด้วย 
ดีเอ็นเอของเชื้อแบคทีเรียความเข้มข้น 10 ng/µl, 1X 
OnePCR Master Mix (GeneDireX Inc. , Taiwan) 
และไพรเมอร์ชนิดละ 0.2 µM เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ
ด้วยเครื่องควบคุมอุณหภูมิ Biometra TAdvanced 
(Analytik Jena GmbH, Germany) กำหนดอุณหภูมิ
ไพรเมอร์เริ่มต้นจับคู่กับดีเอ็นเอแม่แบบ (annealing) 
ที่อุณหภูมิดังแสดงใน Table 1 ตรวจสอบผลการเพิ่ม
ปริมาณดีเอ็นเอด้วยวิธี  อะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟรีซิส 
(agarose gel electrophoresis) และตรวจด ูแถบ 
ดีเอ็นเอภายใต้แสง อุลตราไวโอเลตด้วยเครื่อง UVITEC 
Cambridge Platinum (Uvitec Ltd., UK) โดยมี 
ดีเอ็นเอของเชื้อแบคทีเรียต้นแบบ (type strain)  

ได้แก่ Xanthomonas vesicatoria NCPPB422, X. 
hortorum pv. gardneri NCPPB881, X. euvesicatoria 
pv. perforans NCPPB4321 และ X. euvesicatoria 
pv. euvesicatoria NCPPB2968 จากสถาบันThe 
National Collection of Plant Pathogenic Bacteria 
(NCPPB) สหราชอาณาจักร เป็นชุดควบคุม (positive 
control) 
5. การจำแนกชนิดเชื้อแบคทีเรียสาเหตุโรคใบจุด
ของพริกและมะเขือเทศ  
 การสกัดและเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ 

สกัดดีเอ็นเอเชื้อแบคทีเรียสาเหตุโรคใบจุด
ของพริกและมะเขือเทศด้วยชุดสกัด QIAamp DNA 
Mini kit (Qiagen, USA) นำดีเอ็นเอที่สกัดได้มาเพ่ิม
ปริมาณยีน atpD, dnaK, efP และ gyrB ตามรายงาน
ของ Roach et al. (2017) โดยในการทำ PCR ใช้ปริมาตร
รวม 50 µl ประกอบด้วย ดีเอ็นเอของเชื้อแบคทีเรีย
ความเข้มข้น  10 ng/µl, OnePCR Master Mix 
(GeneDirex Inc., Taiwan) และไพรเมอร์ชนิดละ 
0.2 µM เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยเครื่องควบคุมอุณหภูมิ 
Biometra TAdvanced (Analytik Jena GmbH, 
Germany) กำหนดอุณหภูมิและเวลาให้เริ ่มต้นแยก
สายดีเอ็นเอแม่แบบ (denaturing) ที่อุณหภูมิ 95°ซ. 
เป็นเวลา 2 นาที จำนวน 1 รอบ แยกสายดีเอ็นเอ
แม่แบบต่อที่อุณหภูมิ 94°ซ.เป็นเวลา 30 วินาที ไพรเมอร์
เริ่มต้นจับคู่กับดีเอ็นเอแม่แบบ (annealing) ดังแสดง
ใน Table 1 เป็นเวลา 15 วินาที สังเคราะห์ดีเอ็นเอ 
(extension) ที่อุณหภูมิ 72°ซ. เป็นเวลา 2 นาที 
จำนวน 30 รอบ และสังเคราะห์ดีเอ็นเอรอบสุดท้าย 
(final extension) ที่อุณหภูมิ 72°ซ. เป็นเวลา 5 นาที 
จำนวน 1 รอบ 
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Table 1 PCR primers for Xanthomonas species - specific identification and MLSA assay 

Primers Sequence (5’–3’) Annealing 
Temperature 

PCR 
product 

Reference 

BS-XeF CATGAAGAACTCGGCGTATCG 66°C 173 bp Koenraadt et al. (2009) 
BS-XeR GTCGGACATAGTGGACACATAC     
BS-XvF CCATGTGCCGTTGAAATACTTG 66°C 138 bp Koenraadt et al. (2009) 
BS-XvR ACAAGAGATGTTGCTATGATTTGC      
BS-XpF GTCGTGTTGATGGAGCGTTC 66°C 197 bp Koenraadt et al. (2009) 
BS-XpR GTGCGAGTCAATTATCAGAATGTGG    
BS-XgF TCAGTGCTTAGTTCCTCATTGTC 66°C 154 bp Koenraadt et al. (2009) 
BS-XgR TGACCGATAAAGACTGCGAAAG    
HpaF-f GTGGCAGGCAGGCAATCGACG 65°C 300 bp Ning (2012) 
HpaF-r CCGGCACGTCGACGCCTGGAAACC    
dnaK-F TGGGCAAGATCATTGGTATT 67°C 765 bp Roach et al. (2017) 
dnaK-R ACCTTCGGCATACGGGTCTG    
atpD-F GGGCAAGATCGTTCAGAT 66°C 768 bp Roach et al. (2017) 
atpD-R GCTCTTGGTCGAGGTGAT    
gyrB-F GCCGAGGTGATCCTCACCGT  69°C 774 bp Roach et al. (2017) 
gyrB-R GGCCGAGCCACCTGCCGAGT    
efp-F GTCAAGAACGGCATGAAGA  65°C 387 bp Roach et al. (2017) 
efp-R TCGTCCTGGTTGACGAAC    

 
การตรวจสอบผลิตภัณฑ์ PCR 
นำดีเอ็นเอที ่ได้จากการทำ PCR มาตรวจ

วิเคราะห์ด้วยวิธีอะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟรีซิส โดยใช้ 
2% agarose ใน 0.5X TBE ใช้กระแสไฟฟ้าที่ค่า
ความต่างศักย์ 100 โวลต์ นาน 25 นาที ตรวจดูแถบ 
ดี เอ็นเอภายใต้แสงอุลตราไวโอเลตด้วยเครื ่ อง  
UVITEC Cambridge Platinum (Uvitec Ltd. , UK) 
ส่งผลิตภัณฑ์ PCR ที่มีดีเอ็นเอขนาดเป้าหมายไป
วิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ที่บริษัท Macrogen 
ประเทศเกาหลีใต้ ตรวจสอบลำดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้
โดยเปรียบเทียบกันด้วยโปรแกรม BioEdit (Hall, 1999) 
บันทึกข้อมูลของลำดับนิวคลีโอไทด์ในรูปแบบไฟล์
ชนิด fasta และเปรียบเทียบกับฐานข้อมูล GenBank 

การวิเคราะห์ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ
เพื่อจำแนกชนิดแบคทีเรีย 

การจำแนกชนิดของเชื ้อแบคทีเร ียใช ้ว ิธี  
multilocus sequence analysis (MLSA) โดยจัด 
เรียงลำดับนิวคลีโอไทด์ด้วยโปรแกรม MEGA 12 
(Kumar et al., 2024) และวิเคราะห์ความสัมพันธ์

เชิงวิวัฒนาการเพื่อจัดจำแนกชนิดเปรียบเทียบกับ
แบคทีเรียสายพันธุ์ต้นแบบ (type strain) ที่มีรายงาน
อยู่ในฐานข้อมูล GenBank วิเคราะห์ข้อมูลแบบ 
Maximum Likelihood (ML) ด้วยโปรแกรม RAxML 
v 8.1.15 (Stamatakis, 2014) โดยกำหนด model 
of evolution แบบ GTRGAMMA และกำหนดค่า 
maximum likelihood bootstrap จำนวน 1,000 ครั้ง 
 

ผลการทดลองและวิจารณ์ 

1. รวบรวมเชื้อแบคทีเรียสาเหตุโรคใบจุดพริกและ
มะเขือเทศ 

ทำการสำรวจและเก็บตัวอย่างที่มีลักษณะ
อาการคล้ายโรคใบจุดของพริกและมะเขือเทศจาก
แหล่งปลูกที่สำคัญ ตั้งแต่ตุลาคม 2564 - มีนาคม 2568 
นำมาแยกเชื้อในห้องปฏิบัติการได้เชื ้อแบคทีเรีย 
Xanthomonas spp. ซึ่งมีลักษณะโคโลนีกลมนูน  
สีเหลือง ขอบเรียบ ผิวเป็นมันวาว จำนวน 69 ไอโซเลต 
ซึ่งแยกได้จากตัวอย่างที่เก็บจากจังหวัดหนองคาย  
บึงกาฬ สกลนคร นครพนม มุกดาหาร ขอนแก่น 
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ร้อยเอ็ด มหาสารคาม อุบลราชธานี ศรีสะเกษ ชัยภูมิ 
สุรินทร์ บุรีรัมย์ เลย เพชรบูรณ์ พิษณุโลก สระบุรี 
นครราชสีมา นครปฐม สุพรรณบุรี นครสวรรค์ สุโขทัย 
กาญจนบุรี ตาก ราชบุรี เพชรบุรี ประจวบคีรีขันธ์ แพร่ 
น่าน เชียงใหม่ และเชียงราย รวมทั้งทำการฟื้นฟูเชื้อ
แบคทีเรียสาเหตุโรคใบจุดที่เก็บรักษาไว้ในศูนย์เก็บ
รักษาเชื ้อพันธุ ์จุลินทรีย์กลุ ่มวิจัยโรคพืช ตั ้งแต่ปี  
พ.ศ. 2544 - 2564 จำนวน 27 ไอโซเลต รวมแบคทีเรีย
ที่ใช้ในการวิจัยทั้งหมด จำนวน 96 ไอโซเลต โดยเป็น
ไอโซเลตจากพริก จำนวน 77 ไอโซเลต และจาก
มะเขือเทศ จำนวน 19 ไอโซเลต  

2. ทดสอบความสามารถในการก่อโรค 
(Pathogenicity test)  
 นำเชื้อแบคทีเรียมาทดสอบความสามารถ 
ในการก่อโรคกับพริกและมะเขือเทศ พบว่าเชื ้อ
แบคทีเรียทั้ง 96 ไอโซเลต สามารถก่อโรคในพริกข้ีหนู
และมะเขือเทศพันธุ์สีดาได้ (Table 1, Figure 1)  
โดยไอโซเลตจากมะเขือเทศก่อให้เกิดโรคเฉพาะ
มะเขือเทศ ในขณะที่ไอโซเลตจากพริกก่อให้เกิดโรค
ได้ทั้งในพริกและมะเขือเทศ

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figure 1 The pathogenicity test results of Xanthomonas spp. on chili and tomato plants 
 
3. ศึกษาคุณสมบัติทางสัณฐานวิทยา สรีรวิทยา 
และชีวเคมีของเชื้อ  
 ทดสอบคุณสมบัติทางสัณฐานวิทยา สรีรวิทยา 
ชีวเคมี บางประการของแบคทีเรีย Xanthomonas spp. 
สาเหตุโรคใบจุดของพริกและมะเขือเทศตามวิธีการของ 
Schaad et al. (2001) พบว่าแบคทีเรีย Xanthomonas 
ก่อโรคกับพริกและมะเขือเทศมีคุณสมบัติทางสัณฐานวิทยา 
สรีรวิทยา ชีวเคมีของแบคทีเรียในสกุล Xanthomonas 
ซึ่งใช้แยกความแตกต่างจากแบคทีเรียที่มีโคโลนี  
สีเหลืองอื่น ๆ  คือ แบคทีเรียเป็นแกรมลบ รูปร่างเป็นท่อน 
เคลื่อนที่ได้ เจริญโดยใช้ออกซิเจน สามารถสร้าง Levan 
และเจริญบนอาหาร 0.1% TTC ได้ แบคทีเรียไม่
สามารถเจริญเติบโตที่อุณหภูมิ 40°ซ. ไม่สร้างสารเรือง
แสง (fluorescence) และไม่สร้างเอนไซม์ oxidase  
 

การจำแนกเชื ้อแบคทีเรียสาเหตุโรคใบจุดโดยใช้
คุณสมบัต ิการสร ้ างเอนไซม์  amylolytic และ 
pectolytic พบว่าสามารถแบ่งเชื้อออกเป็น 3 กลุ่ม 
คือ กลุ่มแรกเป็นเชื้อที่สร้างเอนไซม์ได้ทั ้งสองชนิด 
จำนวน 15 ไอโซเลต พบในมะเขือเทศ กลุ่มท่ีสองเป็น
เชื้อที่ไม่สร้างเอนไซม์ทั้งสองชนิด จำนวน 73 ไอโซเลต 
พบในพริก โดยทั้งสองกลุ่มนี้สอดคล้องกับรายงาน
ของ Vauterin et al. (1990) และ Stall et al. (1994) 
(Table 2) ส่วนกลุ่มที่สามเป็นเชื้อที่สร้างเอนไซม์ได้
เพียงชนิดใดชนิดหนึ่ง จำนวน 8 ไอโซเลต พบทั้งใน
พริกและมะเขือเทศ ซึ่งสอดคล้องกับการศึกษาของ 
Bouzar et al. (1994) ที่รายงานการจำแนกเชื้อ
ออกเป็น 3 กลุ่มในลักษณะเดียวกัน  
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4. การตรวจสอบเชื้อแบคทีเรียสาเหตุโรคใบจุดของ
พริกและมะเขือเทศด้วยเทคนิค PCR  

การตรวจสอบด้วย PCR ตามรายงานของ 
Koenraadt et al. (2009) พบว่าไอโซเลตจากพริก 
ทั้งหมด และ DOAC-B2179 ซึ่งแยกได้จากมะเขือเทศ 
ปรากฏแถบดีเอ็นเอขนาด 173 bp (Figure 2A)  
ซึ ่งจำเพาะต่อแบคทีเรีย X. euvesicatoria pv. 
euvesicatoria ส ่ ว น ไอ โ ซ เ ลตจ ากมะ เ ข ื อ เ ท ศ 
ไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอ แต่เมื่อตรวจสอบแบคทีเรีย 
ไอโซเลตจากมะเขือเทศด้วยไพรเมอร์ HpaF-f/HpaF-r 

ตามรายงานของ Ning (2012) พบว่าปรากฏแถบ 
ดีเอ็นเอขนาด 300 bp ซึ ่งจำเพาะต่อแบคทีเรีย  
X. euvesicatoria pv. perforans (Table 2, Figure 2B) 
ปัญหาการตรวจสอบเชื้อด้วย PCR ตามรายงานของ 
Koenraadt et al. (2009) ในการทดลองนี ้ ให้ผล
สอดคล้องกับผลการทดสอบโดย Roach et al. (2017) 
ที่พบว่าไพรเมอร์ Bs-XpF/BS-XpR (Koenraadt et al., 
2009) ไม่สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของเชื้อ  
X. euvesicatoria pv. perforans ในทุกสายพันธุ์ทดสอบ 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 2  Polymerase chain reaction (PCR) amplicons of pathogenic bacteria causing leaf spot 
disease in chili and tomato. (A) Isolates from chili plants. (B) Isolates from tomato 
plants. PC: Positive control (type strain DNA); NTC: Non-template control; M: 
OneMark 100 DNA ladder (Bio-Helix Co., Ltd., Taiwan). 

 
5. การจำแนกชนิดเชื้อแบคทีเรียสาเหตุโรคใบจุด
ของพริกและมะเขือเทศ  
 ทำการศึกษาความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ
ของแบคทีเรีย Xanthomonas สาเหตุโรคใบจุดในพริก
และมะเขือเทศ จำนวน 96 ไอโซเลต โดยวิเคราะห์
ลำดับนิวคลีโอไทด์บางส่วนของยีน atpD, dnaK, efp 
และ gyrB รวมความยาวทั้งสิ้น 2,251 bp จากนั้นสร้าง 
Phylogenetic tree ด้วยการวิเคราะห์ข้อมูลแบบ 
Maximum Likelihood (ML) เพื่อเปรียบเทียบกับ

ข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์ของแบคทีเรียสาเหตุโรคใบจุด
ในพริกและมะเข ือเทศสายพันธ ุ ์ต ้นแบบ ได ้แก่   
X.  euvesicatoria pv. euvesicatoria NCPPB 2968T, 
X. euvesicatoria pv. perforans NCPPB4321T, 
X. vesicatoria LMG911T และ X. hortorum pv. gardneri 
NCPPB881T รวมถึงข้อมูลสายพันธุ ์ที ่ม ีรายงานใน
ประเทศต่าง ๆ และเชื้อชนิดอื่น ๆ จากฐานข้อมูล 
GenBank (Hamza et al., 2010; Hamza et al., 
2012; Roach et al., 2017) 
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Table 2 Results of biochemical and PCR assays conducted in this study 

Test Chili isolates Tomato isolates 
Gram stain Negative Negative 
Cell shape Rod Rod 
Aerobic metabolism of glucose + + 
Anaerobic metabolism of glucose – – 
Motility test + + 
Oxidase test – – 
Levan from sucrose + + 
Fluorescence – – 
Growth on 0.1% TTC + + 
Growth at 40oC – – 
Amylolytic activity – (99%)   + (83%) 
Pectolytic activity – (95%) +  
PCR Xee1/ Xep2/ 

+ = Positive reaction,  -  = Negative reaction 
1/ Positive reactions for X. euvesicatoria pv. euvesicatoria (Xee) were detected (chili: 77 isolates; tomato: 1 isolate) using 
primers by Koenraadt et al. (2009). 
2/ Positive reactions for X. euvesicatoria pv. perforans (Xep) were detected (tomato: 18 isolates) using primers by Ning 
(2012). 
 

ผลการศึกษา พบว่าเชื้อทั้ง 96 ไอโซเลต  
แบ่งออกเป็น 2 กลุ่มหลัก (Figure 3) ดังนี้  

1. กลุ่ม X. euvesicatoria pv. euvesicatoria 
(Xee) จำนวน 78 ไอโซเลต ประกอบด้วยไอโซเลต
จากพริกทั้งหมด และ DOAC-B2179 จากมะเขือเทศ 
กลุ่มนี้แบ่งย่อยออกเป็น 2 กลุ่มย่อย ได้แก่ 

กลุ่มย่อยที่ 1 ไอโซเลตจากพริกและมะเขือเทศ 
โดยไอโซเลตจากพริกในไทยส่วนใหญ่และ DOAC-
B2179 จากมะเขือเทศ จัดอยู่ในกลุ่มเดียวกับสายพันธุ์
ต้นแบบ X. euvesicatoria pv. euvesicatoria NCPPB 
2968T (สหรัฐอเมริกา) และสายพันธุ์จากต่างประเทศ 
เช ่น LMG909 (ไอวอรี ่โคสต์) , ICMP9086 (ฮังการี), 
LA127-1 (เรอูนียง), LD128-2 (เซเชลส์), LE82-2 (มอริเชียส), 
ICMP5051 (นิวซีแลนด์), BRIP38997 (ออสเตรเลีย) 
และสายพันธุ์อื ่น ๆ รวมถึงสายพันธุ์จากมะเขือเทศ 
เช่น CFBP5597 (French West Indies), LMG922 
(สหรัฐอเมริกา), JW6 (เรอูนียง), LB226-1 (คอโมโรส), 
LMG914 (เซเนกัล) และ NCPPB1227 (พอร์โทรีโก) 

กลุ่มย่อยที่ 2 พบเฉพาะในพริก ได้แก่ ICMP3381 
(อินเดีย), LMG918 (อินเดีย) และ LD53 (เกรเนดา) 
โดยมี DOAC-B1685 เพียงไอโซเลตเดียวจากไทย 
ที่แสดงความสัมพันธ์ใกล้ชิด  

กลุ่มย่อยของ Xee ที่พบในงานวิจัยนี้สอดคล้อง
กับการศึกษาโดย Hamza et al. (2010) และ Roach 
et al. (2017) ซึ่งสายพันธุ์ส่วนใหญ่อยู่ในกลุ่มเดียวกับ
สายพันธุ์ต้นแบบ ส่วนกลุ่มสายพันธุ์ที่มีต้นกำเนิดจาก
อินเดียและเกรเนดาที่แสดงความแตกต่างอย่าง
ชัดเจนจากสายพันธุ์ต้นแบบนั้น พบว่าในยีน atpD 
ของกลุ่มนี้ไม่มีบริเวณที่เกิดการแลกเปลี่ยนพันธุกรรม 
(recombinant region) ในขณะที่สายพันธุ์ต้นแบบมี
บริเวณดังกล่าว (Hamza et al., 2010; Hamza et 
al., 2012) นอกจากนี้ยังพบว่ามีไอโซเลตจากพริกใน
ประเทศไทยเพียงไอโซเลตเดียวจัดอยู่ในกลุ่มย่อยนี้ 
ซึ ่งบ่งชี ้ถ ึงความเป็นไปได้ของการเคลื ่อนย้ายเชื้อ
ระหว่างประเทศผ่านการผลิตหรือการค้าเมล็ดพันธุ์ 
เนื่องจากไทยมีการนำเข้าเมล็ดพันธุ์จากอินเดีย 
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2. กลุ่ม X. euvesicatoria pv. perforans (Xep) 
จำนวน 18 ไอโซเลต ประกอบด้วย ไอโซเลตจาก
มะเขือเทศทั้งหมด โดยไอโซเลตจากมะเขือเทศในไทย
ส่วนใหญ่จัดอยู่ในกลุ ่มเดียวกับสายพันธุ ์ต้นแบบ  
X. euvesicatoria pv. perforans NCPPB4321T 
(สหรัฐอเมริกา) และสายพันธุ์จากต่างประเทศ เช่น 
BRIP62398 (ออสเตรเลีย) , LB273-2 (มายอต), 
LB101-1(เซเชลส์), LH3 (มอริเชียส) และสายพันธุ์อ่ืน ๆ 
สอดคล้องกับการศึกษา Roach et al. (2017) และ
กลุ่มย่อยซึ่งมีเฉพาะไอโซเลตจากประเทศไทย  
 การศึกษานี้พบว่าเชื้อ Xee และ Xep เป็น
สาเหตุหลักของโรคใบจุดในพริกและมะเขือเทศใน
ประเทศไทย โดยเชื้อ Xep พบเฉพาะในมะเขือเทศ 
ส่วนเชื้อ Xee พบระบาดในพริกเป็นส่วนใหญ่ ทั้งนี้ 
พบ DOAC-B2179 จากมะเขือเทศเพียงไอโซเลตเดียว
ที่จัดอยู่ในกลุ่มเชื้อ Xee ซึ่งเชื ้อชนิดนี้สามารถเข้า
ทำลายได้ทั ้งพริกและมะเขือเทศ อย่างไรก็ตาม  
จากการศึกษาของ Jones et al. (1998) พบว่ามีการ
เปลี่ยนแปลงชนิดของเชื้อสาเหตุโรคใบจุดมะเขือเทศ
ในฟลอริดา โดยเดิมเชื้อ Xee เป็นสาเหตุเพียงชนิดเดียว 
แต่ในช่วงปี 1991-1994 ซึ่งเป็นระยะเวลาเพียง 3 ปี 
พบว ่าเช ื ้อ  Xep กลายเป็นสาเหตุหล ักแทนการ
เปลี่ยนแปลงนี้อาจเกิดจากความสามารถของเชื้อ Xep 
ในการผลิตแบคทีริโอซิน (bacteriocin) ซึ่งช่วยยับยั้ง
การเจริญเติบโตของ Xee ส่งผลให้ Xep มีความ
ได้เปรียบในการแข่งขันเหนือเชื้อชนิดอื่น (Hert et al., 
2005; Lue et al., 2010) นอกจากนี้ เชื้อ Xep ยังมี
ความรุนแรงเพิ่มขึ้นเมื่ออุณหภูมิสูงถึง 30°ซ. (Araújo 
et al., 2011) ความสามารถในการปรับตัวเข ้ากับ
อุณหภูมิสูงนี้จึงอาจช่วยสนับสนุนการแพร่ระบาดของ
เชื้อ Xep ได้ดีในพื้นที่เขตร้อน จากปัจจัยทั้งสองนี้
อาจเป็นเหตุผลที่ทำให้พบเชื้อ Xee เพียงไอโซเลต
เดียวที่ก่อโรคใบจุดมะเขือเทศในประเทศไทย 

เชื้อ Xep เป็นสาเหตุหลักของโรคใบจุดในมะเขือเทศ 
โดยมีรายงานครั้งแรกในรัฐฟลอริดา สหรัฐอเมริกา 
เมื่อปี 1991 และปัจจุบันได้แพร่กระจายไปทั่วโลก 
รวมถึงในพื้นที่ที่ไม่เคยพบโรคมาก่อนจากการศึกษา
ของ Timilsina et al. (2025) ได ้ทำการว ิเคราะห์
จี โนมของเชื ้อ Xep จำนวน 270 ไอโซเลต จาก  
13 ประเทศ พบว่ามีการแบ่งกลุ่มเชื้อออกเป็นหลาย 
cluster โดยเชื ้อ Xep จากพื้นที ่ผลิตเมล็ดพันธุ ์ใน
ประเทศไทยจัดอยู ่ใน cluster 10 ร่วมกับเชื ้อจาก
ไนจีเรีย สอดคล้องกับการศึกษาของ Preangtong et al. 
(2025) และยังพบใน cluster 5 (ซึ ่งประกอบด้วย 
ไอโซเลตจากไทย สหรัฐอเมริกา เม็กซิโก และบราซิล) 
เชื ้อใน cluster 10 มีความแตกต่างทางพันธุกรรม 
(genetic divergence) อย่างชัดเจน และมีการตรวจพบ 
effector xopAJ ซึ่งไม่พบใน cluster อื่น ๆ ลักษณะนี้
ทำให้เชื ้อกลุ ่มนี ้ต้องได้รับการเฝ้าระวังเป็นพิเศษ 
เนื่องจากอาจพัฒนาไปสู่สายพันธุ์ใหม่ที่มีความสามารถ
ในการก่อโรคสูงขึ้น หรือหลบเลี่ยงภูมิต้านทานได้ 
ทำให้การควบคุมโรคยากขึ้น  
 อย่างไรก็ตาม พบข้อมูลการศึกษาของ Jibrin 
et al. (2022) ระบุเชื้อ Xep สายพันธุ์ NI1 ในไนจีเรีย
เป็น race T5 สายพันธุ์ใหม่ของ Xep โดยพบว่า LPS 
cluster ของสายพันธุ ์  NI1 มี ความคล้ ายกับ   
X. translucens pv. translucens ซึ่งเป็นเชื้อก่อโรค
ในข้าวบาร์เลย์ และพบ effector ที่เดิมพบเฉพาะใน 
X. hortorum pv. gardneri เช่น AvrHah1 และ 
XopAQ ในสายพันธุ์ NI1 ซึ่งแบคทีเรียชนิดดังกล่าว
ไม่เคยพบระบาดในประเทศไทย การพบ effector 
ผสมลักษณะนี้ยืนยันการเกิด recombination หลาย
ครั้งและมีการแลกเปลี่ยนกับหลายชนิดไม่ใช่แค่ Xep 
และ Xee แต่รวมถึง xanthomonads อื่น ๆ ทำให้
เกิดความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง และก่อให้เกิด
สายพันธุ์ใหม่ที่มีคุณสมบัติแตกต่างจากสายพันธุ์เดิม 
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Figure 3 A maximum - likelihood tree, based on concatenated nucleotide sequences of atpD, 
dnaK, efp, and gyrB, illustrates the relationships among Xanthomonas spp. 96 isolates 
from Thailand and the type strains of various species. Bootstrap values, calculated 
from 1,000 replicates, are indicated at the branch nodes. The bacterial strains in this 
study from chili are represented by green text, while the strains from tomato are 
represented by red text. 
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 การพบเชื้อ Xep ในประเทศไทยบ่งชี้ว่า
ประเทศไทยอาจเป็นหนึ่งในแหล่งกำเนิด หรือเป็น
แหล่งสะสมความหลากหลายทางพันธุกรรมของเชื้อ
กลุ่มนี้ เนื่องจาก cluster 10 ยังพบการกระจายตัวใน
วงจำกัด แต่มีความเสี่ยงที่จะแพร่กระจายไปยังภูมิภาค
อ่ืน ๆ ผ่านเมล็ดพันธุ์หรือการค้าระหว่างประเทศ การที่
เชื้อจากประเทศไทยจัดอยู่ในกลุ่มที่มีความแตกต่าง
ทางพันธุกรรมสูง แสดงให้เห็นถึงความสำคัญในการ
เฝ้าระวังและตรวจสอบความหลากหลายของสายพันธุ์
เชื ้ออย่างต่อเนื่อง ทั้งในแปลงผลิตผลสดและแปลง
ผลิตเมล็ดพันธุ ์ ควบคู ่ไปกับมาตรการควบคุมและ
ตรวจสอบเมล็ดพันธุ ์นำเข้า–ส่งออกอย่างเข้มงวด  
เพ่ือป้องกันการแพร่กระจายข้ามทวีป อีกทั้งควรสนับสนุน
การวิจัยด้านปรับปรุงพันธุ์ เพื่อคัดเลือกสายพันธุ์
มะเขือเทศที่ต้านทานหรือทนทานต่อเชื้อในกลุ่มนี้ 
 ทั้งนี้ ในการศึกษาครั้งนี้ยังไม่พบการระบาด
ของเชื้อที่จัดอยู่ในกลุ่มเดียวกับ X. vesicatoria และ 
X. hortorum pv. gardneri ในประเทศไทย โดยเชื้อ 
X. vesicatoria มีรายงานการกระจายตัวออกเป็น  
3 กลุ่ม ได้แก่ กลุ่มสายพันธุ์ต้นแบบและสายพันธุ์จาก
นิวซีแลนด์และเอธิโอเปีย กลุ่มสายพันธุ์จากอเมริกาใต้
และเอธิโอเปีย และกลุ่มสายพันธุ์จากมหาสมุทรอินเดีย
ตะวันตกเฉียงใต้ (Timilsina et al., 2015) สำหรับเชื้อ 
X. hortorum pv. gardneri พบได้ในพื้นที่ที่มีความสูง
กว ่าระด ับน ้ำทะเล (Araújo et al., 2017) และมี
ความรุนแรงมากกว่าเชื้อสาเหตุโรคใบจุดชนิดอื่น ๆ  
ที่อุณหภูมิ 20°ซ. (Araújo et al., 2011) ปัจจุบันพบว่า
เช ื ้อ X. hortorum pv. gardneri และ X. vesicatoria 
มีการแพร่กระจายเพ่ิมขึ้นในภูมิภาคใกล้เคียง โดยเชื้อ 
X. hortorum pv. gardneri พบในแหล่งปลูกมะเขือเทศ
เพ่ือการค้าในมาเลเซีย (Rashid et al., 2016) ขณะที่
เชื ้อ X. vesicatoria พบในไต้หวัน (Lue et al., 2010; 
Burlakoti et al., 2018) และออสเตรเลีย (Roach et al., 
2017) นอกจากนี้ ยังไม่พบเชื้อในกลุ่ม X. campestris 
pv. raphani และ X. arboricola ซึ่งมีรายงานใน
ต่างประเทศว่าสามารถก่อให้เกิดโรคในพริกและ
มะเขือเทศได้ (Punina et al., 2009; Myung et al., 
2010; Roach et al., 2017) 

ผลการทดสอบคุณสมบัติการสร้างเอนไซม์ 
amylolytic และ pectolytic ไม่สามารถใช้แยกชนิด
ของเชื้อได้อย่างชัดเจนตามรายงานของ Jones et al. 
(2004) อย่างไรก็ตาม การตรวจสอบด้วยเทคนิค PCR 
พบความสอดคล้องกับผลการวิเคราะห์ MLSA โดย 
ไอโซเลตจากมะเข ือเทศส่วนใหญ่ตรวจพบแถบ 
ดีเอ็นเอจำเพาะของ Xep เมื่อใช้วิธีตามรายงานของ 
Ning (2012) ขณะที่ไอโซเลตจากพริก รวมทั้งไอโซเลต 
DOAC - B2179 จากมะเขือเทศ ตรวจพบแถบดีเอ็นเอ
จำเพาะของ Xee ตามวิธีการของ Koenraadt et al. 
(2009) ซึ่งทั้งสองวิธีให้ผลที่สอดคล้องกับการจำแนก
ชนิดด้วย MLSA แสดงให้เห็นว่า การตรวจสอบด้วย 
PCR ตามวิธีที ่มีการรายงานดังกล่าวสามารถประยุกต์ 
ใช้เป็นเครื่องมือที่มีประสิทธิภาพและรวดเร็วในการ
จำแนกชนิดเชื้อสาเหตุโรคใบจุดในพริกและมะเขือเทศ 

 
สรุปผลการทดลอง 

จากการรวบรวมเชือ้แบคทีเรีย Xanthomonas 
สาเหตุโรคใบจุดในพริกและมะเขือเทศ โดยการสำรวจ
พื้นที่ปลูกทั่วประเทศไทยและจากศูนย์เก็บรักษาเชื้อ
พันธุ์จุลินทรีย์ ระหว่างปี พ.ศ. 2544 - 2568 พบเชื้อ
จำนวนทั้งสิ้น 96 ไอโซเลต แยกได้จากพริก 77 ไอโซเลต 
และจากมะเขือเทศ 19 ไอโซเลต เชื้อทั้งหมดสามารถ
ก่อโรคในพืชได้ โดยไอโซเลตจากพริกสามารถก่อโรค
ได้ทั ้งในพริกและมะเขือเทศ ขณะที ่ไอโซเลตจาก
มะเขือเทศก่อโรคได้เฉพาะในมะเขือเทศ 

การตรวจสอบคุณสมบัติด้านเอนไซม์พบว่า 
ไอโซเลตจากมะเขือเทศส่วนใหญ่สามารถสร้างเอนไซม์ 
amylolytic และ pectolytic ได้ ส ่วนไอโซเลตจาก
พริกส่วนใหญ่ไม่สามารถสร้างเอนไซม์ทั้งสองชนิดนี้ 
ผลการตรวจสอบด้วยเทคนิค PCR พบว่า ไอโซเลต
จากมะเขือเทศให้แถบดีเอ็นเอขนาด 300 bp ซึ่งจำเพาะ
ต่อ Xanthomonas euvesicatoria pv. perforans 
ขณะที่ไอโซเลตจากพริกและ DOAC-B2179 จาก
มะเขือเทศ ให้แถบขนาด 173 bp ซึ่งจำเพาะต่อ  
X. euvesicatoria pv. euvesicatoria 
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ผลการจำแนกชนิดเชื้อด้วยการวิเคราะห์ข้อมูล
แบบ Maximum Likelihood (ML) พบว่าเชื้อจำแนก
ได้เป็น 2 กลุ่ม ได้แก ่X. euvesicatoria pv. euvesicatoria 
จำนวน 78 ไอโซเลต พบในไอโซเลตจากพริกทั้งหมด 
และ 1 ไอโซเลตจากมะเขือเทศ และ X. euvesicatoria 
pv. perforans จำนวน 18 ไอโซเลต พบเฉพาะใน 
มะเขือเทศ ไม่พบเชื้อในกลุ่ม X. vesicatoria, X. hortorum 
pv. gardneri, X. campestris pv. raphani แ ล ะ  
X. arboricola ในประเทศไทย ดังนั้น เชื้อแบคทีเรีย
สาเหตุโรคใบจุดในพริกและมะเขือเทศที่พบใน
ประเทศไทยในปัจจุบันสามารถจัดจำแนกได้เป็น 2 ชนิด 
ได้แก ่Xanthomonas euvesicatoria pv. euvesicatoria 
และ X. euvesicatoria pv. Perforans  

ข้อมูลจากการวิจัยครั้งนี้จะเป็นหลักฐานทาง
วิทยาศาสตร์ที่สำคัญในการสนับสนุนการปฏิบัติงาน
ขององค์การอารักขาพืชแห่งชาติ (National Plant 
Protection Organization; NPPO) ที่เกี่ยวข้องกับ
การติดตามและเฝ้าระวังศัตรูพืช การวิเคราะห์ความ
เสี่ยงของศัตรูพืช การจัดทำบัญชีรายชื่อศัตรูพืช และ
การปรับปรุงบัญชีศัตรูพืชกักกันของประเทศไทยต่อไป 
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