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Abstract (บทคดัย่อ) 
Sooty moulds are plant pathogens that have ecology complex with host and insect, they 

are produce black mycelium which covers plants and interfere with the photosynthetic capability, 
causes plant stunting and yield and thereby reduce the marketability of post-harvest products. In 
view of high diversity, complex ecology of growing, mixing together on the host and lack of proper 
taxonomic records, the relationships of sooty moulds are poorly known also the sexual-asexual 
connections. In this study we emphasis on the taxonomy and molecular studies to resolve their life 
cycle complex, established xerophlic property and bioactive compound. We obtain 80 strains of 
sooty mould species from difference geographical regions and difference hosts; Mangifera sp., 
Chrysophyllum cainito, Psidium sp. and Cofea sp., from Chiang Rai, Chiang Mai, Payao and 
Songkla Province. Eighth genera were identified based on morphological characters including of 
Phragmocapnias, Phaeosaccardinula, Capnodium, Leptoxyphium, Polychaeton, and species in 
Trichomeriaceae and Chaetothyriaceae respectively. Six insect types have been found together 
with sooty moulds habitat included of soft scale insect, whitefilies, mealybugs, acarid, aleyrodid and 
aphid. Totally 30 morphological characters were prepared in photo plates with descriptions. Three 
sooty mould fungi; Leptoxyphium cacuminum (MFLUCC 14-0276), Capnodium coffeae (MFLUCC 
14-0182), Phragmocapnias siamensis (MFLUCC 14-0277) were selected to present a test for verify 
sooty moulds are xerophilic and will be analysesed by ANOVA and linear growth rate. Thus, the 
sooty moulds are Xerophilic fungi and such knowledge will contribute to the future work of 
secondary metabolism and may have biotechnological potential in enzyme production or 
bioremediation. The holotypes were deposited at the herbarium of Mae Fah Luang University 
(MFLU). Fungi isolated by single spore technique were used for molecular work, and deposited in 
in Mae Fah Luang university Culture collection (MFLUCC) and BRIP culture collection. Genomic 
DNA was extracted from fungal mycelium using Biospin Fungus Genomic DNA Extraction Kit 
(BioFlux) according to the manufacturer’s protocol for maximum yield and amplified by using 
PCR technique. Five primers including ITS, LSU, SSU TEF and RPB2 genes were used in this 
process. The RAxML phylogenetic tree was contributed and sequences data were deposited in 
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GenBank. Three poster presentations were presented in IMC 2014 and three SCI papers were 
published. 
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โรคราด าเป็นโรคพชืทีพ่บไดท้ัว่ไปในเขตรอ้นและเขตกึ่งรอ้น มคีวามหลากหลายสูงและสมัพนัธก์บั
พชืและแมลงหลายชนิด ลกัษณะเฉพาะของเชื้อราด าคอื จะสรา้งเส้นใยปกคลุมบรเิวณผวิใบและผลของพชื
อาศัย ลักษณะดังกล่าวส่งผลต่ออัตราการสังเคราะห์แสงของพืชลดลง ปัจจุบันการศึกษาทางด้าน
อนุกรมวธิานและลกัษณะสณัฐานวทิยาของเชือ้ราด ายงัไมม่คีวามชดัเจน อกีทัง้ไม่มคีวามหลากหลายในดา้น
วงศว์านววิฒันาการ ดงันัน้วตัถุประสงคข์องการวจิยันี้คอืเพื่อศกึษาถงึอนุกรมวธิานและวงศ์วานววิฒันาการ
โดยใช้ลกัษณะสณัฐานวทิยาและชวีโมเลกุลในการจดัจ าแนกและการวเิคราะห์ความสามารถของเชื้อราใน
สภาพทีไ่ม่เหมาะสมต่อการเจรญิหรอืขาดน ้าโดยวธิ ีXerophilic จากการศกึษาดงักล่าวสามารถรวบรวมเชือ้
ราด าได้จ านวน 80 ตวัอย่างจากพชือาศยัที่หลากหลายได้แก่ Mangifera sp., Chrysophyllum cainito, 
Psidium sp. และ  Cofea sp ซึ่งพบได้ต่างพื้นที่เช่นใน จงัหวดัเชยีงราย เชยีงใหม่และ สงขลา จาก
ผลการวจิยัพบว่าจากการศกึษาลกัษณะทางดา้นสนัฐานวทิยาร่วมกบัการวเิคราะหท์างดา้นชวีโมเลกุลเชือ้รา
โดยท าการวเิคราะหห์าล าดบัเบสของเชือ้ราด า โดยใช ้multi genes analysis ไดแ้ก่การวเิคราะหล์ าดบัเบส
ต าแหน่ง LSU, SSU, TEF, ITS และ RPB2 ตามล าดบั และสรา้งแผนภูมวิวิฒันาการโดยใชโ้ปรแกรม 
RAxML เพื่อท าการจดัจ าแนกเชือ้ราด าดงักล่าวได้อย่างแม่นย าและถูกต้อง ซึง่สามารถจดัจ าแนกตวัอย่าง
เชื้อราด าจ านวน 80 ตวัอย่าง ออกเป็น 8 สกุลคอื Phragmocapnias, Phaeosaccardinula, Capnodium, 
Leptoxyphium, Polychaeton และพบว่ามเีชื้อราด าบางชนิดที่ถูกจดัอยู่ในวงศ์ Chaetothyriaceae และ 
Trichomeriaceae ทัง้นี้ยงัพบแมลงทัง้หมด 6 ชนิด ทีม่คีวามสมัพนัธก์บัเชือ้ราด าไดแ้ก่ เพลีย้หอย แมลงหวี่
ขาว เพลี้ยแป้ง เพลี้ยอ่อน เป็นต้น จากการศกึษาด้านสญัฐานวทิยา รายงานฉบบันี้ได้จดัท ารูปภาพราด า 
และค าอธบิายถงึลกัษณะเฉพาะของเชือ้ราด าไวอ้ย่างละเอยีดเพื่อสามารถน าไปใชใ้นการจดัจ าแนกเบือ้งต้น  
นอกจากนี้ไดท้ าการวเิคราะหค์วามสามารถของเชือ้ราในสภาพทีไ่ม่เหมาะสมต่อการเจรญิหรอืขาดน ้าโดยวธิี 
Xerophilic ผลการศกึษาเบื้องต้นถึงประสทิธภิาพในการผลติเอนไซม์ พบว่าเชื้อราด า Leptoxyphium 
cacuminum (MFLUCC 14-0276), Capnodium coffeae (MFLUCC 14-0182), Phragmocapnias 
siamensis (MFLUCC 14-0277) สามารถเจรญิไดใ้นสภาวะทีข่าดแคลนน ้าและไม่เหมาะสม ดงันัน้ผูว้จิยัจงึ
เลอืกศึกษาประสทิธภิาพในการสร้างเอนไซม์ในเชื้อราด าทัง้สามชนิดในขัน้ตอนต่อไป ซึ่งผลดงักล่าวยงั
สามารถพฒันาและน าไปใชป้ระโยชน์ทางดา้นอุตสาหกรรมและการบ าบดัทางชวีภาพ จากการวจิยัครัง้นี้ท า
ใหส้ามารถจดัจ าแนกเชือ้ราด าไดอ้ยา่งถูกตอ้งและมขีอ้มลูพืน้ฐานทางดา้นสณัฐานวทิยา ซึง่สามารถน าไปใช้
ประกอบการศกึษาและวนิิจฉยัเชือ้ราด าได ้อกีทัง้เพิม่ขอ้มลูทีท่างดา้นล าดบัเบสของ DNA ใน GenBank ซึง่
เป็นขอ้มูลที่เป็นประโยชน์ต่อการวจิยัทางด้านโรคพชืและอนุกรมวธิานของเชื้อรา นอกจากนี้ผู้วจิยัได้เก็บ
รกัษาสายพนัธุ์เชื้อราดงักล่าวใน MFLU culture collection (MFLUCC), Biotech Culture Collection 
(BCC), และ BRIP culture collection  เพื่อใหน้ักวจิยัและผูท้ีส่นใจศกึษาน าไปใชป้ระโยชน์ต่อไป ผลงาน
ของโครงการวจิยันี้ได้มกีารเผยแพร่ในการประชุมนานาชาตใินรูปแบบของโปสเตอรจ์ านวน 3 ผลงาน และ
ในรปูแบบของเอกสารตพีมิพใ์นวารสารนานาชาตจิ านวน 3 ผลงาน 
ค าส าคญั: ความหลากหลายทางชวีภาพ, วงศว์านววิฒันาการ, ราด า, อนุกรมวธิาน, Capnodiaceae 


	1
	2
	3
	4
	5
	6
	Towards a natural classification of Dothideomycetes: Clarification of Aldona, Aldonata and Viegasella (Parmulariaceae)
	1 Introduction
	2 Materials and methods
	2.1 Morphological study
	2.2 Isolation and culture

	3 Results
	3.1 Taxonomy

	Acknowledgments
	References



