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บทคัดย่อ 
การศึกษาชนิดของแบคทีเรียที่สามารถเพาะเลี้ยงได้จากเพลี้ยจักจั่นหลังขาว (Yamatotettix flavovitatus) 

พาหะน าโรคใบขาวอ้อย เพื่อคัดเลือกน าไปใช้ควบคุมแมลงแบบชีววิธี โดยแยกแบคทีเรียให้เจริญบนอาหารเลี้ยงเช้ือ  
nutrient agar จ าแนกชนิดโดยวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 16S rRNA จากการวิเคราะห์ตัวอย่างจ านวน 29 
โคโลนี พบแบคทีเรียจาก 6 อันดับ 13 สกุล 22 ชนิด คัดเลือกแบคทีเรีย 3 ไอโซเลท คือ Arthrobacter woluwensis 
YF-01, Bacillus subtilis YF-01 และ Bacillus megaterium YF-01 มาทดสอบการก่อให้เกิดโรค โดยให้เพลี้ย
จักจั่นหลังขาวดูดกินแบคทีเรียที่ความเข้มข้น 1x109 cell/ml เป็นเวลา 72 ช่ัวโมง พบว่ามีเปอร์เซ็นต์ การตาย 
16.67-26.67 % และตรวจสอบการแพร่กระจายตัวของแบคทีเรียที่คัดเลือกในเพลี้ยจักจั่นและในต้นอ้อยด้วยเทคนิค 
PCR พบว่าทั้งสามชนิดสามารถตรวจพบในทุกระยะการเจริญตั้งแต่ ไข่ ตัวอ่อน และตัวเต็มวัย และตรวจพบใน
ตัวอย่างต้นอ้อยที่เป็นพืชอาหาร จากงานวิจัยนี้สามารถคัดเลือกชนิดของแบคทีเรียที่คาดว่ามีความเป็นไปได้ในการ
น าไปประยุกต์ใช้ในการควบคุมแมลงพาหะแบบไม่ใช้สารเคมี 
 

ค าส าคัญ : เพลี้ยจักจั่นหลังขาว (Yamatotettix flavovitatus); โรคใบขาวอ้อย; แบคทีเรีย 
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Abstract 
This study was to identify the cultivable bacteria from leafhopper Yamatotettix flavovitatus 

vector of sugarcane white leaf disease for biological control approach.  The isolated bacteria were 
cultured on Nutrient agar and identified by analysis of 16S rRNA gene sequence. Twenty nine 
bacterial colonies were classified into 6 order 13 genus and 22 species. Three isolates including 
Arthrobacter woluwensis YF-01, Bacillus subtilis YF-01 and Bacillus megaterium YF-01 were selected 
to test for their pathogenicity. After feeding the leafhopper with those bacteria at 1x109 cell/ml for 
72 hrs, the mortality rate was 16.67-26.67 %. The prevalence of these bacteria in the leafhopper 
and sugarcane was tested by PCR. They were distributed in both sugarcane and all developmental 
stages of insect vector. These three isolated bacteria might be possible to be used as a biological 
control agent against leafhopper in the future. 
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1. บทน า 

โ ร ค ใบ ข า วอ้ อ ย  ( sugarcane white leaf 
disease) เป็นโรคที่ส าคัญที่สุดของอ้อย โดยมีสาเหตุ
มาจากเช้ือไฟโตพลาสมา ซึ่งสร้างความเสียหายทาง
เศรษฐกิจในระบบการผลิตอ้อยและน้ าตาล [1] มีการ
แพร่ระบาดของโรคได้ 2 ทางหลัก คือ การขนย้ายอ้อย
ที่เป็นโรคไปปลูกในพื้นที่อื่นและการแพร่กระจายโดย
แมลงพาหะ ซึ่งเพลี้ยจักจั่นหลังขาว (Yamatotettix 
flavovitatus, Family: Cicadelidae, Order: Hemi-
perta) เป็นแมลงที่มีปากแบบเจาะดูด (picering 
sucking) โดยดูดกินน้ าเลี้ยงจากต้นอ้อย และสามารถ
ถ่ายทอดเช้ือไฟโตพลาสมาสาเหตุโรคใบขาวอ้อยจาก
ต้นอ้อยที่เป็นโรคไปสู่ต้นอ้อยปกติได้ [2] การแพร่
ระบาดของแมลงพาหะก่อให้เกิดความเสียหายแก่ต้น
อ้อยและผลผลิตอ้อยเป็นบริเวณกว้างโดยเฉพาะพื้นที่
ปลูกอ้อยจังหวัดในแถบภาคตะวันออกเฉียงเหนือของ
ประเทศไทย ท าให้ผลผลิตของอ้อยลดลงอย่างมาก 
ดังนั้นการควบคุมแมลงพาหะจึงเป็นอีกแนวทางหนึ่งใน
การลดการแพร่ระบาดของโรค 

ปัจจุบัน  พบว่ามีการศึกษาชนิดของแบคทีเรียที ่

สามารถแยกออกมาเพาะเลี้ยงได้จากแมลงเพื่อน าไป
ประยุกต์ใช้ในการควบคุมและศึกษาความสัมพันธ์หรือ
บทบาทต่าง ๆ ที่มีกับแมลงในกลุ่มของแมลงที่มีปาก
แบบเจาะดูด เช่น การศึกษาชนิดของแบคทีเรียที่แยก
เพาะเลี้ยงและการทดสอบการก่อให้เกิดโรค การคัด
แยกแบคทีเรียจากแมลงหวี่ขาว (Bemisia tabaci) 
น ามาทดสอบการก่อให้เกิดโรคกับตัวอ่อน คือ Erwinia 
persicinus ท าให้ตัวอ่อนมีอัตราการตาย 52 % [3] 
แบคที เรี ยที่ คัดแยกจากเพลี้ ยอ่อน (Toxoptera 
aurantii) ทดสอบการก่อให้เกิดโรคโดยให้เพลี้ยอ่อน
ดูดกินแบคทีเรียเป็นเวลานาน 4 วัน พบว่าแบคทีเรีย 
Pseudomonas fluorescen ท าให้ตัวอ่อนมีอัตราการ
ตาย 50 % [4] แบคทีเรีย E. aphidicola ทดสอบการ
ก่อให้เกิดโรคกับเพลี้ยอ่อน (Acyrthosiphon pisum) 
พบว่าท าให้เพลี้ยอ่อนมีอัตราการตาย 81-100 % [5] 
นอกจากนี้แบคทีเรีย Serratia marcescens ที่แยก
เพาะเลี้ยงจากเพลี้ยกระโดดสีน้ าตาล (Nilaparvata 
lugens) เมื่อทดสอบการเกิดโรคสามารถท าให้แมลง
ตายได้มากกว่า 50 % ภายในเวลา 4-5 วัน [6] เป็นต้น 
นอกจากน้ีแบคทีเรียที่สามารถแยกออกมาเพาะเลี้ยงได้ 
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ยังมีความสัมพันธ์กับกับแมลงอาศัย โดยมีบทบาท
สามารถดึงดูด (kairomones) แมลงศัตรูธรรมชาติ  
ตัวอย่าง เช่น ในเพลี้ยอ่อน Acyrthosiphon pisum 
พบแบคทีเรีย Staphylococcus sciuri ที่แยกเพาะ 
เลี้ยงได้จากมูลหวาน มีบทบาทในการดึงดูดตัวหนอน
ของแมลงวันดอกไม้ (Episyrphus balteatus) ซึ่งเป็น
ตัวห้ าให้เข้ามาหาเพลี้ยอ่อนมากขึ้น [7] เป็นแนวทาง
การน ามาใช้ประโยชน์ ในการควบคุมเพลี้ยอ่อน 
นอกจากนี้การศึกษาชนิดของแบคทีเรียที่เพาะเลี้ยงได้
ยังมีการน ามาศึกษาวิจัยเพื่อใ ช้ในการยับยั้ งการ
ถ่ายทอดเช้ือของแมลงพาหะน าโรค โดยคัดเลือก
แบคทีเรียจากแมลงและใช้เป็นตัวน าพายีนที่ท าลาย
เช้ือสาเหตุที่อาศัยในตัวแมลงพาหะนั้น เช่น การคัด
แยกแบคทีเรีย Alcaligenes xylosoxidans จากเพลี้ย
จักจั่น Homalodisca coagulata ซึ่งเป็นแมลงพาหะ
น าเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรค Pierce’s disease ของ
องุ่น เพื่อให้แบคทีเรียเป็นตัวน าพายีนที่สามารถท าลาย
เช้ือสาเหตุโรคดังกล่าวเข้าไปในตัวแมลง [8] และการ
ใช้แบคทีเรียในสกุล Asaia เป็นตัวน าพายีนที่เข้าไปใน
เพลี้ ยจักจั่ น  Scaphoideus titanus พาหะน า เ ช้ือ    
ไฟโตพลาสมาสาเหตุของโรคในองุ่น เพื่อให้ท าลายเช้ือ
ที่อยู่ในตัวแมลงได้ [9]  

ในรายงานการศึกษาวิจัยจะพบว่าแบคทีเรียที่
เพาะเลี้ยงจากแมลงศัตรูนั้น สามารถน าไปศึกษาต่อ
เพื่อประยุกต์ใช้ในการควบคุม หรือศึกษาความสัมพันธ์
กับแมลงเพื่อเป็นข้อมูลส าหรับการจัดการแมลงศัตรู  
นั้น ๆ ได้ ส าหรับเพลี้ยจักจั่น Y. flavovitatus ยังไม่
เคยมีการศึกษาถึงชนิดของแบคทีเรียที่เพาะเลี้ยงได้มา
ก่อน ดังนั้นในการศึกษาครั้งนี้จึงมีวัตถุประสงค์เพื่อ
ศึกษาชนิดของแบคทีเรียที่เพาะเลี้ยงได้ เพื่อคัดเลือก
น า ไปทดสอบการก่อให้ เกิด โรคต่อแมลงพาหะ 
ตรวจสอบการแพร่กระจายตัวในประชากรธรรมชาติ
ของแมลง และในอ้อยที่เป็นพืชอาหาร เพื่อเป็นแนว

ทางการน าไปใช้ประโยชน์เพื่อการการควบคุมแมลง
พาหะโรคใบขาวอ้อยต่อไป 
 

2. อุปกรณ์และวิธีการ 
2.1 การคัดแยกแบคทีเรียจากแมลงพาหะ   

Y. flavovittatus  
2.1.1 พื้นที่ที่ศึกษาและการเก็บตัวอย่าง

เพลี้ยจักจั่น 
เก็บตัวอย่างเพลี้ยจักจั่นจากแปลงอ้อย

พื้นที่ อ าเภอเมือง จังหวัดขอนแก่น โดยใช้กับดักแสงไฟ
ล่อแมลงและหลอดดูดแมลง ในช่วงเวลา 19:00-20:00 
น. เก็บตัวอย่างแมลงใส่ในกรงพลาสติกที่มีต้นอ้อยอยู่ 
เลี้ยงแมลงในโรงเรือนปฏิบัติการเพื่อน าตัวอย่างแมลงที่
มีชีวิตอยู่มาศึกษาทดลอง 

2.1.2 การเพาะเลี้ยงแบคทีเรียจากเพลี้ย
จักจั่น 

ตัวอย่างเพลี้ยจักจั่นระยะตัวเต็มวัยที่ใช้
ในการศึกษาจ านวน 60 ตัว (เพศเมีย 30 ตัว และเพศผู้ 
30 ตัว) การทดลองนี้ใช้อาหารเลี้ยงแบคทีเรียที่สามารถ
เพาะเลี้ยงแบคทีเรียทั่วไปได้ คือ nutrient Agar (NA) 
และ nutrient broth (NB) ท าความสะอาดตัวแมลง
ก่อนเพื่อก าจัดเช้ือจุลินทรีย์ที่มีปะปนอยู่ภายนอกก่อน
การแยกแบคทีเรียออกมาเพาะเลี้ยง โดยใช้อุปกรณ์
และเทคนิคที่ปลอดเช้ือ ล้างแมลงใน 75 % ethanol 
และ 6 % sodium hypochlorite นานอย่ างละ 1 
นาที จากนั้นล้างด้วยน้ ากลั่นนึ่งฆ่าเชื้อแล้ว 3 ครั้ง ครั้ง
ละ 5 นาที 

บดตัวแมลงในหลอดขนาด 1.5 มิลลิ 
ลิตร ท่ีมีอาหารเหลวอยู่ 100 ไมโครลิตร (หนึ่งตัวต่อ
หนึ่งหลอด) เจือจางความเข้มข้นลงโดยแบ่ง 50 ไมโคร 
ลิตร ใส่ลงในอาหารใหม่ 100 ไมโครลิตร แล้วดูดจาก
หลอดที่เจือจางแล้ว 20 ไมโครลิตร เกลี่ยลงบนอาหาร
แข็ง บ่มในตู้ควบคุมท่ีอุณหภูมิ 30 °C เป็นเวลาประมาณ 
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24-48 ช่ัวโมง ให้เซลล์แบคทีเรียเจริญเติบโต 
2.1.3 การสกัดดีเอ็นเอของแบคทีเรีย  

สุ่มคัดเลือกโคโลนีเดี่ยวของแบคทีเรียที่
เจริญบนอาหาร จากแมลงแต่ละตัวอย่าง ตัวอย่างละ 1 
โคโลนี เพาะเลี้ยงเพิ่มปริมาณของเซลล์ในอาหารเหลว
ปริมาตร 3 มิลลิลิตร ท่ีอุณหภูมิ 30 °C จากนั้นน ามา
สกัดดีเอ็นเอโดยแยกเซลล์แบคทีเรียจากอาหารเหลว
ด้วยการหมุนเหวี่ยงที่ 8,000 rpm นาน 2 นาที เติม 
TE buffer (10 mM Tris, 1 mM EDTA) ปริมาตร 460 
ไมโครลิตร สารละลาย 10 % SDS 30 ไมโครลิตร และ
เอนไซม์ proteinase K ความเข้มข้น 5 mg/ml 10 
ไมโครลิตร น าไปบ่มที่อุณหภูมิ 37 °C นาน 3 ชม.  สกัด
ด้ ว ย ก า ร เ ติ ม  phenol : chloroform : isoamyl 
alcohol (25 : 24 : 1) 500 ไมโครลิตร ผสมให้เข้ากัน
ด้วยการ vortex จากนั้นน ามาหมุนเหวี่ยงที่ 13,000 
rpm เป็นเวลา 5 นาที ย้ายสารสะลายใสส่วนบนใส่ใน
หลอดใหม่ และเติ ม  phenol : chloroform (24 : 1) 
เท่ากับปริมาตรของสารที่อยู่ในหลอด vortex เพื่อผสม
ให้เข้ากัน และหมุนเหวี่ยงอีกครั้ง ย้ายสารสะลายใส
ส่วนบนใส่ในหลอดใหม่ เติม 3 M sodium acetate 
pH 5.2 ปริมาณ 0.1 เท่าของปริมาตรสารในหลอด 
และตกตะกอนดีเอ็นเอด้วย isopropanol ปริมาตร
เท่ากับสารที่มีในหลอด วางทิ้งไว้ 10 นาทีแล้วน ามา
หมุนเหวี่ยงที่ 13,000 rpm นาน 20 นาที เพื่อให้ได้
ตะกอนดี เอ็นเอ ล้ างตะกอนดี เอ็นเอด้วย 70 % 
ethanol หมุนเหวี่ยงที่ 13,000 rpm นาน 5 นาที และ
ละลายดีเอ็นเอด้วย TE buffer 30 ไมโคร ลิตร เก็บ
รักษาท่ีอุณหภูมิ -20 °C จนกว่าจะใช้งาน 

2.1.4 การจ าแนกชนิดของแบคทีเรียโดย
การวิเคราะห์ส่วนของยีน 16S rRNA 

จ าแนกชนิดของแบคทีเรียที่เพาะเลี้ยง  
ด้วยการน าดีเอ็นเอที่สกัดมาท าปฏิกิริยา polymerase 
chain reaction (PCR) เพื่อวิเคราะห์ในส่วนของยีน 

16S rRNA ของแบคทีเรียด้วยคู่ไพรเมอร์ (universal 
primer) 25F และ 1513R [10] มีส่วนประกอบ คือ 
dNTP 0.2 mM ไพรเมอร์ 0.3 µM (25F: 5-AGAGTT 
TGATCMTGGCTCAG-3, 1513R: 5-ACGGYTACCT 
TGTTACGACTT-3) Taq DNA polymerase 1 U, 
MgCl2 2.5 mM, 1X buffer ดีเอ็นเอของแบคทีเรีย 2 
ไมโครลิตร ในปริมาตรทั้งหมด 25 ไมโครลิตร โดยมี
ช่วงเวลาและอุณหภูมิของปฏิกิริยา คือ initial dena-
turation 95 °C 5 นาที และ 30 รอบ denaturation 
95 °C 1 นาที, Annealing 55 °C 1 นาที , Extension 
72 °C 2 นาที และ final extension 72 °C 10 นาที 
น าผลิตภัณฑ์จากปฏิกิริยามาแยกด้วย gel electro-
phoresis บน 0.8 % agarose gel เพื่อตรวจสอบผล
และขนาดของยีนที่ได้ จากนั้นน าส่วนดีเอ็นเอเป้าหมาย
ที่เพิ่มปริมาณแล้วมาท าการ purify ด้วย PCR Clean-
Up Kit เพื่อน าไปวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ท่ีสถาบัน 
ATIbiotech โดยใช้คู่ไพร์เมอร์เดียวกันกับที่ใช้ในการ
ท าปฏิกิริยา PCR และเปรียบเทียบกับยีน 16S rRNA 
ของแบคทีเรียที่มีรายงานในฐานข้อมูล โดยใช้โปรแกรม 
BLAST ของฐานข้อมูล NCBI 

2.2 การทดสอบการก่ อ ให้ เ กิ ด โ รคของ
แบคทีเรียต่อเพลี้ยจักจั่น 

หลังจากได้ข้อมูลชนิดของแบคทีเรียที่ได้
จากการแยกออกมาเพาะเลี้ยง จึงคัดเลือกแบคทีเรีย 3 
ไอโซเลท คือ Arthrobacter woluwensis, Bacillus 
subtilis และ Bacillus megaterium เพื่อน ามาศึกษา
การก่อให้เกิดโรคในแมลง โดยเตรียมแบคทีเรียจาก
โคโลนีเดี่ยวของแบคทีเรียที่คัดเลือก น ามาเพาะเลี้ยงลง
ในอาหาร nutrient broth (NB) บ่มที่อุณหภูมิ 37 °C 
เป็นเวลา 12-18 ช่ัวโมง นับจ านวนเซลล์ของแบคทีเรีย
ด้วย haemacytometer และปรับความเข้มข้นของ
แบคทีเรียด้วยสารละลาย TE buffer ผสมซูโครส 5 % 
ให้มีความเข้มข้นเท่ากับ 1x109  cell/ml การให้แมลง
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ดูดกินสารละลายแบคทีเรีย น าแมลงพาหะใส่หลอด
พลาสติกขนาด 1.5 มิลลิลิตร หลอดละ 1 ตัว ปิดปาก
หลอดด้วยพาราฟิล์มที่ยืดให้มีความบางประมาณ 4 
เท่า จากนั้นหยดสารละลาย TE buffer ผสมซูโครส 5 
% ร่วมกับแบคทีเรียลงบนพาราฟิล์ มปริมาณ 50 
ไมโครลิตร และปิดด้วยพาราฟิล์มอีกครั้งหนึ่ง น าไปติด
ไว้ที่ใต้ใบอ้อยเพื่อล่อให้แมลงดูดกินแบคทีเรีย บันทึก
การตายของแมลงเป็นเวลานาน 72 ช่ัวโมง วางแผน 
การทดลองแบบ completely randomized design  
สิ่งทดลอง คือ ชนิดของแบคทีเรีย ท าการทดลอง 3 ซ้ า 
ซ้ าละ 10 ตวั (ท้ังแมลงเพศผู้และเพศเมีย) เปรียบเทียบ
ความแตกต่างของค่าเฉลี่ยของแมลงที่ตาย โดยวิธี 
Duncan's multiple range test ด้วยโปรแกรม SAS 
9.0 กลุ่มควบคุมให้แมลงดูดกินสารละลาย TE buffer 
ผสมซูโครส 5 % 

2.3 การตรวจสอบแบคทีเรียที่คัดเลือกใน
แมลงพาหะและอ้อยด้วยเทคนิค PCR 

การตรวจสอบการแพร่กระจายตัวของ
แบคทีเรียในแมลงและในต้นอ้อย ด้วยปฏิกิริยา PCR 
เพื่อยืนยันว่าชนิดของแบคทีเรียที่คัดแยกได้สามารถพบ
ได้ในธรรมชาติของประชากรแมลงรวมทั้งพบในพืชที่
เป็นแหล่งอาหาร 

2.3.1 การสกัดดีเอ็นเอจากตัวอย่างแมลง 
น าเพลี้ยจักจั่นระยะไข่ ตัวอ่อนวัย 1-5 

ตัวเต็มวัยเพศผู้และเพศเมีย จ านวน 20 ตัวอย่าง ของ
แต่ละระยะ สกัดดี เอ็นเอ โดยบดให้ละเอียดใน
สารละลายบัพเฟอร์ (1 M Tris pH 8.0, 0.5 M EDTA, 
1M NaCl, 10 % SDS, proteinase K 2 mg/ml) 
ปริมาตร 20-50 มิลลิลิตร ส าหรับระยะไข่และตัวอ่อน 
และ 80 มิลลิลิตร ส าหรับตัวเต็มวัย บ่มที่อุณหภูมิ 37 
°C นาน 12 ช่ัวโมง จากนั้นน ามาสกัดดีเอ็นเอโดยด้วย
กา ร เ ติ ม  phenol : chloroform : isoamyl alcohol 
(25 : 24 : 1) ปริมาตรเท่ากับสารละลายที่มีในหลอด 

ผสมให้เข้ากันด้วยการ vortex จากนั้นน ามาหมุน
เหวี่ยงที่ 13,000 rpm  เป็นเวลา 5 นาที ย้ายสารสะ
ลายใสส่วนบนใส่ในหลอดใหม่และเติม chloroform : 
isoamyl alcohol (24 : 1) เท่ากับปริมาตรของสารที่
อยู่ในหลอด vortex เพื่อผสมให้เข้ากัน และหมุนเหวี่ยง
อีกครั้ง  ย้ายสารสะลายใสส่วนบนใส่ในหลอดใหม่ เติม 
3 M sodium acetate pH 5.2 ปริมาณ 0.1 เท่าของ
ปริมาตรสารในหลอดผสมให้เข้ากัน เก็บที่อุณหภูมิ -20 
°C นาน 30 นาทีและตกตะกอนดีเอ็นเอด้วย isopro-
panol ปริมาตรเท่ากับสารที่มีในหลอด ผสมให้เข้ากัน 
เก็บในที่อุณหภูมิ 4 °C เป็นเวลา 1-2 ช่ัวโมง แล้วน ามา
หมุนเหวี่ยงที่ 13,000 rpm นาน 20 นาที เพื่อให้ได้
ตะกอนดี เอ็นเอ ล้ างตะกอนดี เอ็นเอด้วย 70 % 
ethanol หมุนเหวี่ยงที่  13,000 rpm นาน 10 นาที 
และละลายตะกอนดีเอ็นเอด้วย TE ที่ผสม RNase 2 
mg/ml ผสมอยู่ ในอัตราส่วน 200 : 1 ปริมาตร 30 
ไมโครลิตร บ่มที่อุณหภูมิ 37 °C เป็นเวลานาน 6-24 
ช่ัวโมง เก็บรักษาท่ีอุณหภูมิ -20 °C จนกว่าจะใช้งาน 

2.3.2 การสกัดดีเอ็นเอจากตัวอย่างอ้อย 
เก็บตัวอย่างอ้อยจาก 3 สถานที่ คือ 

อ าเภอเมือง จังหวัดขอนแก่น อ าเภอเขาสวนกวาง 
จังหวัดขอนแก่น และอ าเภอกุมภวาปี จังหวัดอุดรธานี 
โดยตัดยอดอ้อยสถานที่ละ 30 ตัวอย่าง น ามาสกัด     
ดีเอ็นเอโดยใช้ไนโตรเจนเหลวบดให้ละเอียดเป็นผง น า
ตัวอย่างอ้อยที่บดแล้วใส่ลงในหลอดทดลองขนาด 1.5 
มิลลิลิตร เติมสารละลาย 2 % CTAB บ่มไว้ที่อุณหภูมิ 
60 °C เป็นเวลา 1 ช่ัวโมง จากนั้นเติมสารละลาย 
chloroform : isoamyl alcohol (24 : 1) เ ท่ า กั บ
ปริมาตรของสารที่อยู่ในหลอด vortex เพื่อผสมให้เข้า
กันด้วยการ vortex จากนั้นน ามาหมุนเหวี่ยงที่ 13,000 
rpm  เป็นเวลา 10 นาที ย้ายสารสะลายใสส่วนบนใส่
ในหลอดใหม่ และตกตะกอนดีเอ็นเอด้วย isopro-
panol ปริมาตรเท่ากับสารที่มีในหลอด ผสมให้เข้ากัน 
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จะสังเกตเห็นตะกอนดีเอ็นเอแล้วน ามาหมุนเหวี่ยงที่ 
13,000 rpm นาน 20 นาที เพื่อให้ได้ตะกอนดีเอ็นเอ 
ล้างตะกอนดีเอ็นเอด้วย 70 % ethanol หมุนเหวี่ยงที่ 
13,000 rpm นาน 10 นาที และละลายตะกอนดีเอ็น
เ อ ด้ ว ย  TE ที่ ผ ส ม  RNase 2 mg/ml ผ ส ม อยู่ ใ น
อัตราส่วน 200 : 1 ปริมาตร 100 ไมโครลิตร บ่มที่
อุณหภูมิ 37 °C เป็นเวลานาน 6-24 ช่ัวโมง เก็บรักษา
ที่อุณหภูมิ -20 °C จนกว่าจะใช้งาน 

2.3.3 การตรวจสอบแบคทีเรียเป้าหมาย
โดยวิธีการ PCR 

น าล าดับนิวคลีโอไทด์ของแบคทีเรีย
เป้าหมายที่คัดเลือกมาออกแบบไพร์เมอร์ที่เฉพาะ 
เจาะจงด้วยโปรแกรม Primer-Blast ในฐานข้อมูล 
NCBI โดยไพร์เมอร์ที่ใช้ส าหรับการตรวจสอบแบคทีเรีย
ที่คัดเลือกแต่ละชนิดดังนี้ แบคทีเรีย Arthrobacter 
woluwensis F: 5-AGGTAATGGCTCACCAAGGC-3 
และ R: 5-CATCACTCAAGTCTGCCCGT-3 ให้ผลิต 
ภัณฑ์ PCR ที่ 400 คู่เบส แบคทีเรีย Bacillus subtilis 
F: 5-CGGCGCATTAGCTAGTTGGT-3 และ R: 5-AC 
GTAGTTAGCCGTGGCTTT-3 ให้ผลิตภัณฑ์ PCR ที่  
281 คู่เบส แบคทีเรีย Bacillus megaterium  F: 5-C 
TTCGGGAAACCGAAGCTAA-3 และ R: 5-TTGCTC 
CGTCAGACTTTCGT-3 ให้ผลิตภัณฑ์  PCR ที่  254    
คู่เบส  

การตรวจสอบชนิดของแบคที เรีย
เป้าหมายโดยน าดีเอ็นเอของแมลงและยอดอ้อยที่สกัด
มาท าปฏิกิริยา PCR มีส่วนประกอบคือ dNTP 0.2 
mM, ไพรเมอร์  0.3 µM, Taq DNA polymerase 1 
U, MgCl2 2.5 mM, 1X buffer ดีเอ็นเอของแมลง 2 
ไมโครลิตร ในปริมาตรทั้งหมด 25 ไมโครลิตร โดยมี
ช่ วง เ วลาและอุณหภูมิ ของปฏิกิ ริ ย า  คื อ  initial 
denaturation 95 °C 5 นาที และ 30 รอบ denature-
tion 95 °C 1 น า ที , annealing 55 °C 1 น า ที , 

extension 72 °C 2 นาที และ final extension 72 
°C 10 นาที น าผลิตภัณฑ์จากปฏิกิริยามาแยกด้วย gel 
electrophoresis บ น  0.8 % agarose gel เ พื่ อ
ตรวจสอบผล โดยมีดีเอ็นเอของแบคทีเรียไอโซเลทที่
คัดเลือกเป็น positive control และ ใช้น้ ากลั่นนึ่งฆ่า
เชื้อเป็น negative control ในปฏิกิริยา PCR 
 

3. ผลการวิจัยและวิจารณ์ 
3.1 ชนิดของแบคทีเรียท่ีเพาะเลี้ยงจากแมลง

พาหะ Y. flavovittatus  
การแยกแบคทีเรียจากตัวอย่างแมลงที่ใช้ใน

การทดลองจ านวน 60 ตัว พบว่ามีแมลงประมาณ 30 
ตัว ที่มีแบคทีเรียเจริญบนอาหารเลี้ยงเช้ือ โดยพบว่ามี
แบคทีเรียหลาย ๆ โคโลนีจากแมลงหนึ่งตัวที่สามารถ
เจริญบนอาหาร (รูปที่ 1) ดังนั้นจึงสุ่มคัดเลือก 1 โคโลนี
จากตัวอย่างแมลงหนึ่งตัว เพื่อน าไปจ าแนกชนิด โดย
การวิเคราะห์ส่วนของยีน 16S rRNA จากค่าความ
เหมือนในการเปรียบเทียบกับฐานข้อมูลที่เท่ากับหรือ
มากกว่า 99 % ระบุเป็นแบคทีเรียชนิดเดียวกัน ค่า
ความเหมือนระหว่าง 95-98 % ระบุเป็นแบคทีเรียใน
ระดับสกุล [11] ผลการศึกษาพบแบคทีเรียจาก 6 
อันดับ 13 สกุล 22 ชนิด ได้แก่ อันดับ Bacillales (14 
โคโลนี 8 ชนิด) Actinomycetales (7 โคโลนี 7 ชนิด) 
Pseudomonadales (2 โคโลนี 2 ชนิด) Burkholde-
riales (3 โค โลนี  3 ชนิด )  Sphingobacteriales (1 
โคโลนี 1 ชนิด) และ Flavobacteriales (1 โคโลนี 1 
ชนิด) (ตารางที่  1) แบคที เรียที่พบส่วนใหญ่เป็น
แบคทีเรียใน order Bacillales โดยชนิดที่พบ ได้แก่ 
Bacillus megaterium, S. sciuri, S. epidermidis, B. 
thuringiensis และ B. subtilis เป็นต้น รองลงมา คือ 
แบคทีเรียที่อยู่ในอันดับ Actinomycetales ชนิดที่พบ 
ได้แก่  A. woluwensis, Leifsonia lichenia, Curto-
bacterium herbarum และ Micrococcus endo- 
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phyticus เป็นต้น 
 

 
 

รูปที่ 1 ตัวอย่างของโคโลนีแบคทีเรียที่ได้จาการ
แยก เพาะ เลี้ ย งจ าก เพลี้ ย จั ก จั่ น  Y. 
flavovittatus บนอาหาร nutrient agar 

 

แบคทีเรียในสกุล Bacillus สามารถพบได้
ในแมลงชนิ ดอื่ น  ๆ  เ ช่น  Bacillus megaterium  
เพาะเลี้ยงได้จากแมลงช้าง (Myrmeleon bore) ซึ่ง
เป็นแมลงตัวห้ า และเมื่อน าเชื้อแบคทีเรียชนิดนี้ฉีดเข้า
สู่ตัวหนอนกระทู้ผัก (Spodoptera litura) พบว่ามีผล
ท าให้ตัวหนอนตาย [12] และมีรายงานว่าแยกเพาะ 
เลี้ยงจากเพลี้ยอ่อน (Aphis pomi) [13] 

B. thuringiensis เป็นแบคทีเรียสาเหตุโรค
แมลงและมีการน ามาใช้ในการควบคุมแมลงศัตรูพืชใน
ปัจจุบันหรือเรียกว่า Bt ส่วน B. subtilis พบว่าคัดแยก
ได้จากจากแมลงหวี่ขาว (B. tabaci) และเป็นเช้ือที่
ก่อให้เกิดโรคกับแมลงชนิดนี้ [3] เช่นเดียวกับรายงาน
ของ Lacava และคณะ [ 14]  ที่ พบว่ าแบคที เรี ย 
Bacillus สามารถแยกเพาะเลี้ยงได้จากเพลี้ยจักจั่น 
Homalodisca vitripennis  

นอกจากพบในแมลงแล้ว แบคทีเรียในกลุ่ม
Bacillus มีรายงานว่าพบในดินบริเวณรากพืช และพบ
ในพืช โดยเป็นแบคทีเรียที่ส่งเสริมการเจริญเติบโตของ
พืชด้วย (plant growth - promoting rhizobacteria  

or PGPR) [15,16]  
แบคทีเรียในสกุล Staphylococcus โดย 

ทั่วไปเป็นแบคทีเรียที่ก่อให้เกิดโรค แต่ก็มีรายงานว่า
สามารถแยกเพาะเลี้ยงได้จากแมลงบางชนิด ได้แก่ ใน
แมลงหวี่ขาว (B. tabaci) [3] เพลี้ยแป้ง (Rhizoecus 
amorphophalli) [17] และรายงานของ Podgwaite 
และคณะ[18] พบว่าพบแบคทีเรีย Staphylococcus 
sciuri  สามารถแยกได้จากด้วงหนวดยาว (Anoplo-
phora glabripennis) เป็นต้น 

อันดับ Actinomycetales พบแบคทีเรีย
สกุล Arthrobacter พบทั่วไปในดิน [19] และในแมลง 
เช่น แมลงช้าง (M. bore) [12] แบคทีเรีย Microbac-
terium testaceum เป็นแบคทีเรียที่พบได้ในพืช เช่น 
ข้าวโพด ข้าวฟ่าง ข้าวสาลี ถ่ัวเหลือง โดยที่ไม่ได้ก่อให้ 
เกิดโรค [20] และมีสมบัติในการยับยั้งการเจริญของ
แบคทีเรียสาเหตุโรคในมันฝรั่งได้ [21] ในขณะเดียวกัน
ก็พบแบคทีเรียที่สามารถก่อให้เกิดโรคกับอ้อย คือ 
แบคทีเรียในสกุล Leifsonia ที่เป็นสาเหตุของโรคตอ
อ้อยแคระแกรน ( ratoon stunting disease) [22] 
แบคที เรีย Micrococcus endophyticus สามารถ
แยกได้จากรากพืช [23] แบคทีเรีย Cellulosimicro-
bium terreum สามารถแยกได้จากดิน [24] แบคทีเรีย
สกุล Curtobacterium สามารถแยกเพาะเลี้ยงได้จาก
อ้อย [25] และในรายงานของ Gai และคณะ [26] พบ
แบคทีเรีย Curtobacterium spp. แยกเพาะเลี้ยงจาก
เพลี้ยจักจั่น Dilobopterus costalimai 

แ บ ค ที เ รี ย ส กุ ล  Pseudomonas เ ป็ น
แบคทีเรียที่พบในดิน คัดแยกได้จากแมลงบางชนิด เช่น 
พบในเพลี้ยจักจั่น H. vitripennis [13] ซึ่งบางชนิดเป็น
สาเหตุโรคแมลง เช่น P. entomophila เป็นเช้ือก่อ
โรคในแมลงวันผลไม้ [27] แบคทีเรียในสกุล Massilia 
สามารถแยกได้จากดิน [28] เช่นเดียวกับ Novosphin-
gobium soli [29] ส่วนแบคทีเรีย Chryseobacte-
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rium rhizoplane สามารถแยกได้จากรากของต้น
ข้าวโพด [30] 

ดังนั้นแบคทีเรียที่พบจากการศึกษาในครั้ง
นี้สรุปได้ว่า เป็นแบคที เรียที่สามารถพบในแมลง 

แบคทีเรียที่พบในพืชซึ่งส่วนใหญ่เป็นเอนโดไฟท์ คือ ไม่
ก่อให้เกิดโรค มีบางชนิดที่ก่อให้เกิดโรคในพืช และ
แบคทีเรียกลุ่มที่มีรายงานว่าพบอาศัยอยู่ในดิน ซึ่งเป็น
แหล่งสภาพแวดล้อมของพืชและแมลง 

 
ตารางที่ 1 ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ในส่วนของยีน 16S rRNA ในแบคทีเรียที่เพาะเลี้ยงจากเพลี้ย

จักจั่น Y. flavovittatus กับฐานข้อมูล NCBI 
 

อันดับแบคทีเรีย ชนิดแบคทีเรีย จ านวนโคโลน ี ค่าเฉลี่ยความเหมือน (%) 

Bacillales 

Bacillus megaterium   5 99 

Staphylococcus sciuri   2 99 

Staphylococcus sp.  2 98 

Bacillus thuringiensis   1 99 

Bacillus subtilis   1 99 

Bacillus subterraneus   1 99 

Staphylococcus cohnii    1 99 

Staphylococcus arlettae 1 99 

Actinomycetales 

Arthrobacter woluwensis   1 99 

Leifsonia shinshuensis  1 99 

Leifsonia soli  1 99 

Curtobacterium luteum  1 99 

Cellulosimicrobium cellulans    1 99 

Microbacterium testaceum 1 99 

Micrococcus endophyticus 1 99 

Pseudomonadales 
Pseudomonas aeruginosa 1 99 

Pseudomonas sp.  1 96 

Burkholderiales 

Massilia sp.    2 95 

Massilia haematophila   1 99 

Burkholderia plantarii  1 99 

Sphingomonadales Novosphingobium panipatense   1 99 

Flavobacteriales Chryseobacterium geocarposphaerae 1 99 
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3.2 ชนิดของแบคทีเรียที่คัดเลือกและการ
ก่อให้เกิดโรคในแมลงพาหะ Y. flavovittatus 

หลังจากการจ าแนกชนิดของแบคทีเรีย จึง
คัดเลือกชนิดหรือไอโซเลทของแบคทีเรียที่คัดเลือกตาม
คุณลักษณะที่มีรายงานมาก่อน คือ แบคทีเรียที่มี
รายงานว่าเป็นเอนโดไฟท์ของพืช เป็นเช้ือที่ก่อให้เกิด
โรคกับแมลง แบคทีเรียอาศัยอยู่ ในดิน ได้แก่  B. 
megaterium (เปอร์ เซ็นต์ความเหมือน 99 % กับ
ฐานข้อมูล) B. subtilis (เปอร์เซ็นต์ความเหมือน 99 % 
กับฐานข้อมูล) และ A. woluwensis (เปอร์เซ็นต์ความ
เหมือน 99 % กับฐานข้อมูล) ซึ่งทั้งสามชนิดมีลักษณะ
ดังกล่าวข้างต้น และใช้ช่ือส าหรับไอโซเลทที่คัดเลือก 
คือ B. megaterium YF-01, B. subtilis YF-01 และ  

A. woluwensis YF-01 ตามล าดับ (รูปท่ี 2)  
นอกจากการจ าแนกชนิดของแบคทีเรียโดย

การวิ เ คราะห์ส่ วนของยีน  16S rRNA แล้ ว  ยั งมี
การศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาและทดสอบ
ปฏิกิริยาทางชีวเคมีบางประการของแบคทีเรียที่
คัดเลือก เพื่อให้เกิดความแน่ชัดในการจ าแนกกลุ่มของ
แบคที เรีย จากการศึกษาพบว่า B. megaterium    
YF-01 และ B. subtilis YF-01 มีรูปร่างเซลล์แบบแท่ง 
ติดสีย้อมเอนโดสปอร์ และมีการสร้างกรดที่เกิดจาก
กระบวนการหมักน้ าตาล การติดสีแกรมพบว่าทั้ง 3 
ชนิด เป็นแบคทีเรียแกรมบวก สามารถเคลื่อนที่ได้และ
สามารถผลิตเอนไซม์คาตาเลสได้ 

 

 
 

รูปที่ 2  โคโลนีของแบคทีเรียไอโซเลทท่ีคัดเลือก 
 

เมื่อให้แมลงดูดกินแบคทีเรียที่ความเข้มข้น 
1x109 cell/ml เป็นเวลา 72 ช่ัวโมง พบว่าแบคทีเรีย 
ที่คัดเลือกก่อให้เกิดโรคในเพลี้ยจักจั่นหลังขาว พบ
เปอร์ เซ็นต์การตายของแมลง 26.67, 26.67 และ 
16.67 % ที่แมลงดูดกินแบคทีเรีย A. woluwensis 
YF- 01, B.  subtilis YF- 01 แ ล ะ  B.  megaterium     
YF-01 ตามล าดับ (ตารางที่ 2) เช่นเดียวกับรายงาน
การศึกษาแบคทีเรียสกุล Bacillus โดยพบ B. subtilis 
จากแมลงหวี่ขาว (B. tabaci) และมีประสิทธิภาพเป็น
เช้ือก่อให้เกิดโรคท าให้แมลงตายประมาณ 50 % [3] 

B. megaterium คัดแยกได้จากแมลงช้าง (M. bore) 
และมีผลก่อให้เกิดโรคกับหนอนกระทู้ผัก (S. litura) 
ส่วน A. woluwensis คัดแยกได้จากแมลงช้างเช่นกัน 
เมื่อน าแบคทีเรียชนิดนี้ฉีดเข้าสู่ตัวหนอนกระทู้ผัก 
พบว่าท าให้หนอนตาย 15 % [11] แต่ B. megaterium 
ก่อให้เกิดโรคเพลี้ยอ่อน (A. pomi) ท าให้แมลงตาย 
90-100 % [13] ซึ่งความรุนแรงของแบคทีเรียหรือ
ประสิทธิภาพในการก่อให้เกิดโรคกับแมลงมีความ
แตกต่างกัน ขึ้นอยู่กับชนิด ไอโซเลทของแบคทีเรีย 
และชนิดของแมลง 
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ตารางที่ 2 การทดสอบการก่อให้เกิดโรคของ
แบคทีเรียที่คัดเลือกกับเพลี้ยจักจั่น  
Y. flavovittatus 

 

ชนิดแบคทีเรียท่ีคัดเลือก เปอร์เซ็นต์การตายโดยเฉลี่ย* 
Control 0b 
A. woluwensis YF-01 26.67a 
B. subtilis YF-01 26.67a 
B. megaterium YF-01 16.67ab 

*ค่าเฉลี่ยในแนวตั้งท่ีตามด้วยตัวอักษรท่ีต่างกันมีความ
แตกต่างอย่างมีนัยส าคัญทางสถิติท่ีระดับความเชื่อมั่น 95 
% โดยวิธี Duncan’s new multiple range test (DMRT) 

 
3.3 การตรวจสอบแบคทีเรียที่คัดเลือกใน

แมลงและในต้นอ้อย 

การตรวจสอบแบคทีเรียที่คัดเลือกในระยะ
การเจริญเติบโตต่าง ๆ ของแมลงพาหะ ด้วยเทคนิค 
PCR โดยการออกแบบไพร์เมอร์จากล าดับนิวคลีโอไทด์
ที่ได้จากการศึกษา ผลจากการตรวจสอบด้วย gel 
electrophoresis แสดงดังรูปที่ 3 พบว่าแบคทีเรียทั้ง 
3 ชนิด ที่คัดเลือก สามารถตรวจพบได้ในประชากร
ธรรมชาติของแมลงพาหะและในตัวอย่างอ้อยที่เก็บจาก
ทั้งสามสถานที่ โดยการตรวจพบแบคทีเรียแต่ละชนิด
ดังนี้ A. woluwensis YF-01 ตรวจพบในระยะไข่ ตัว
อ่อนวัย 1-5 และตัวเต็มวัยเพศเมีย และเพศผู้ 100 % 
(ยกเว้นตัวอ่อนวัย 2 ตรวจพบ 95 %) รวมทั้งตรวจพบ
ในตัวอย่างอ้อย 100% แบคทีเรีย B. subtilis YF-01 
พบในสัดส่วน 100 % ในระยะไข่ และตัวอ่อนวัย 1-3 
ส่วนตัวอ่อนในวัย 4-5 ตัวเต็มวัยเพศเมีย และเพศผู้ พบ 
85, 75, 95 และ 65 % ตามล าดับ และตรวจพบใน
ตัวอย่างอ้อย 100 % เช่นเดียวกัน ในขณะที่สัดส่วน
การตรวจพบ B. megaterium YF-01 ในระยะไข่ ตัว
อ่อนวัย 1-5 ตัวเต็มวัยเพศเมียและเพศผู้อยู่ที่ 85, 65, 
50, 45, 80, 40, 75, และ 45 % ตามล าดับ และตรวจ

พบในตัวอย่างอ้อย 60 % (ตารางที่ 3) ในงานวิจัยนี้ได้
ตรวจสอบความจ าเพาะเจาะจงของไพรเมอร์ที่ออก 
แบบโดยใช้โปรแกรม Primer-BLAST ในฐานข้อมูล 
NCBI โดยออกแบบให้จ าเพาะกับล าดับนิวคลีโอไทด์
เป้าหมายเท่านั้น และตรวจสอบด้วย gel electro-
phoresis อย่างไรก็ตาม ไม่ได้มีการตรวจสอบล าดับ   
นิวคลีโอไทด์ของผลิตภัณฑ์ PCR ที่ได้ 

จากการตรวจสอบแบคทีเรีย 3 ชนิด ทั้งใน
แมลงพาหะและในต้นอ้อยพืชอาศัย ท าให้ทราบว่า
นอกจากแบคทีเรียจะอาศัยอยู่ในแมลงแล้วยังสามารถ
อาศัยอยู่ในพืชอาศัยของแมลง เป็นไปได้ว่าการดูดกิน
น้ าเลี้ยงต้นอ้อยของแมลงพาหะจะเป็นตัวกลางในการ
ถ่ายทอดแบคทีเรียระหว่างพืชกับแมลง เช่นเดียวกับ
การศึกษาของ Magnani และคณะ [25] ที่คัดแยก
แบคทีเรีย Methylobacterium spp. และ Curto-
bacterium spp. จ าก เพลี้ ย จั กจั่ น  Dilobopterus 
costalimai ซึ่งแบคทีเรียดังกล่าวนี้จัดเป็นเอนโดไฟท์ที่
อาศัยอยู่ในต้นส้ม ซึ่งเป็นหนึ่งในแหล่งพืชอาหารของ
เพลี้ยจักจั่น 

เปอร์เซ็นต์การตรวจพบในแมลงแต่ละ
ระยะมีความแตกต่างกัน โดยเฉพาะแบคทีเรีย B. 
megaterium YF-01 นั้นอาจเป็นไปได้ว่าในตัวแมลง
พาหะที่เป็นแมลงดูดกินน าเลี้ยงจากพืช มีการขับถ่าย
มูลหวาน (honey dew) อยู่ตลอดเวลา อาจท าให้
แบคทีเรียบางชนิดอาจถูกขับถ่ายออกมา ซึ่งในรายงาน
ของ [31] พบว่ามีแบคทีเรีย B. endophyticus B. 
niacini และ Roseomonas  ในมูลหวานของแมลงหวี่
ขาว ซึ่งแบคทีเรียเหล่านี้ได้รับจากการดูดกินน้ าเลี้ยง
ของพืชและถูกขับถ่ายออกมา อย่างไรก็ตาม การตรวจ
พบ B. megaterium ในตัวอย่างแมลงมีเปอร์เซ็นต์ที่
พบประมาณ 40-85 % ให้ผลการทดลองเช่นเดียวกับ
ในการตรวจพบในอ้อยคือพบประมาณ 60 %  
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ตารางที่ 3 การตรวจสอบแบคทีเรียไอโซเลทที่คัดเลือกในระยะต่าง ๆ ของแมลงพาหะ Y. flavovitatus ด้วย
เทคนิค PCR 

 

ตัวอย่าง 
จ านวนตัวอย่างที่ตรวจทั้งหมด/จ านวนที่พบเชื้อ 

A. woluwensis YF-01 B. subtilis YF-01 B. megaterium YF-01 
ไข ่ 20/20 20/20 20/17 
ตัวอ่อนวัย 1 20/20 20/20 20/13 
ตัวอ่อนวัย 2 20/19 20/20 20/10 
ตัวอ่อนวัย 3 20/20 20/20 20/9 
ตัวอ่อนวัย 4 20/20 20/17 20/12 
ตัวอ่อนวัย 5 20/20 20/15 20/8 
ตัวเต็มวัย (เมีย 20/20 20/19 20/15 
ตัวเต็มวัย (ผู้) 20/20 20/13 20/9 
ตัวอย่างต้นอ้อย 90/90 90/90 90/54 

 

 
 

รูปที่ 3 ผลของการตรวจสอบขนาดดีเอ็นเอจาก
ปฏิกิริยา PCR ในการตรวจสอบแบคทีเรีย  

 Arthrobacter woluwensis YF-01,  YF-
01, Bacillus subtilis YF- 01 แ ล ะ 
Bacillus megaterium ในเพลี้ยจักจั่น Y. 
flavovitatus (P = positive control, N 
= negative control, S = sample) 

 

4. สรุป 
การเพาะเลี้ยงแบคทีเรียจากเพลี้ยจักจั่นหลัง

ขาว (Y. flavovitatus) แมลงพาหะน าโรคใบขาวอ้อย 
เมื่อคัดเลือกแบคทีเรีย 3 ไอโซเลท คือ A. woluwensis 
YF- 01, B.  subtilis YF- 01, B.  megaterium YF- 01 
น ามาทดสอบการก่อให้เกิดโรค โดยให้แมลงดูดกิน
แบคทีเรียที่ความเข้มข้นระดับสูง พบว่าแบคทีเรียที่
คัดเลือกท าให้แมลงตายอยู่ระหว่าง 16.67 ถึง 26.67 
% ถึงแม้ว่าประสิทธิภาพในการก่อให้เกิดโรคในแมลง
ค่อนข้างต่ า แต่แบคทีเรียดังกล่าวเป็นทางเลือกที่
น่าสนใจและเป็นจุดเริ่มต้นในการน ามาควบคุมเพลี้ย
จักจั่นแมลงพาหะแบบไม่ใช้สารเคมี ดังนั้นควรมีการ
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ศึกษาวิจัยต่อถึงกลไกหรือสารพิษที่แบคทีเรียผลิตขึ้น 
ซึ่งส่งผลต่อแมลง แล้วน ามาใช้ประโยชน์ นอกจากนี้
แบคทีเรียมีการแพร่กระจายตัวในประชากรแมลง
พาหะในธรรมชาติ และยังพบในต้นอ้อย แสดงให้เห็น
ว่าเพลี้ยจักจั่นได้รับแบคทีเรียเหล่านั้นมาจากการดูด
กินน้ าเลี้ยงจากต้นอ้อยเป็นอาหาร ซึ่งมีความเป็นไปได้
ในการใช้แบคทีเรียไอโซเลทที่คัดเลือกนี้เป็นตัวน ามา
ยีนที่สามารถท าลายเช้ือไฟโตพลาสมาเข้าสู่เพลี้ยจักจั่น
โดยผ่านทางการดูดกินน้ าเลี้ยงจากต้นอ้อย นอกจากนี้
ข้อมูลที่ได้จากการศึกษาสามารถน าไปศึกษาบทบาท
ความสัมพันธ์ของแบคทีเรียกับเพลี้ยจักจั่น เพื่อน ามา
เป็นข้อมูลในการจัดการแมลงพาหะต่อไปได้ 
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