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บทคัดย่อ 

 ต้นงาท่ีแสดงอาการของโรคแตกพุม่ฝอยท่ีเก็บมาจากแหลง่ปลกูงาสําคญั 10 จงัหวดัใน

ประเทศไทย นํามาทําการเพิ่มปริมาณยีน 16 S rRNA และ secY ด้วยเทคนิค polymerase chain 

reaction (PCR) โดยใช้ไพรเมอร์ R16F2/R16R2 และ AYsecYF1/AYsecYR1 ได้แถบดีเอ็นเอขนาด

ประมาณ 1,200 และ 1,300 คูเ่บส ตามลําดบั นําข้อมลูของลําดบันิวคลีโอไทด์ของยีน 16S rRNA ท่ี

ได้จาก 15 ไอโซเลท เปรียบเทียบกบัข้อมลูลําดบันิวคลีโอไทด์ของเชือ้ไฟโตพลาสมาท่ีเป็นตวัแทน

กลุม่ 15 กลุม่ คือ  16SrI-16SrXV พบวา่เชือ้จดัอยูใ่นกลุม่ 16SrI (Aster yellows group) และ 16SrII 

(Peanut witches’-broom group) โดยมีคา่ความคล้ายคลงึของลําดบันิวคลีโอไทด์  ≥ 97.5 

เปอร์เซ็นต์ และจดักลุม่ยอ่ยด้วยยีน 16S rRNA โดยการวิเคราะห์จากลําดบันิวคลีโอไทด์ของยีน 16S 

rRNA ด้วยเทคนิคการวิเคราะห์ in silico restriction fragment length polymorphism (RFLP) 

พบวา่ เชือ้จดัอยูใ่นกลุม่ยอ่ย 16SrI-B และ 16SrII-A โดยมีคา่สมัประสิทธ์ิความคล้ายคลงึ > 0.97 

สว่นการจดักลุม่โดยใช้ลําดบันิวคลีโอไทด์ของยีน secY ของเชือ้กลุม่ 16SrI ท่ีนํามาศกึษา 

เปรียบเทียบกบัข้อมลูลําดบันิวคลีโอไทด์ของเชือ้ไฟโตพลาสมาท่ีเป็นตวัแทนกลุม่ 11 กลุม่ พบวา่ เชือ้

ทัง้ 8 ไอโซเลท จดัอยูใ่นกลุม่ SecY-I 

 

คําสําคญั : งา, โรคแตกพุม่ฝอย, ไฟโตพลาสมา, ยีน 16S rDNA, ยีน secY 
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ABSTRACT 

 Sesame plants (Sesamum indicum L.) with phyllody symptoms were collected 

from sesame plantations in 10 provinces of Thailand. The 16S rRNA and secY genes of 

phytoplasma were amplified by the polymerase chain reaction (PCR) using specific 

primers pairs of R16F2/R16R2 and AYsecYF1/AysecYR1 which the expect amplified PCR 

products size of 1,200 and 1,300 bp respectively. Fifteen isolates of sesame phyllody 

phytoplasma were identified by using nucleotide sequences of 16S rRNA gene and further 

analyzed for the relationship with reference phytoplasma strains (16SrI-16SrXV group). 

The results indicated that the phytoplasma associated with sesame phyllody grouped into 

the 16SrI (Aster yellows group) and 16SrII (Peanut witches’-broom group) with ≥ 97.5% 

similarity. The subgroup of phytoplasmas were identified by in silico analysis of 16S rRNA 

restriction fragment length polymorphism (RFLP). The RFLP patterns of 16S rRNA gene 

sequence were classified as a 16SrI-B and 16SrII-A subgroup with a similarity coefficient 

> 0.97. Result of phylogenetic tree analysis of secY gene sequences of 8 isolates, which 

grouped in the 16SrI, were classified as SecY-I group. 
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