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บทคัดย่อ
ไมคอไวรัส (mycovirus) คอื ไวรัสท่ีอาศยัอยูใ่นราซึง่พบในราไฟลมัต่าง ๆ  ไมคอไวรสัส่วนใหญ่มจีโีนมชนดิอาร์เอน็เอ 

และติดต่อผ่านการรวมสายใยและสร้างสปอร์ ท้ังน้ีการศึกษาไมคอไวรัสมีน้อยเมื่อเทียบกับไวรัสในพืชและสัตว์ และพบว่า

ราทีต่ดิไวรสัส่วนใหญ่ไม่แสดงอาการ อย่างไรกต็ามมกีารพฒันาวธิกีารคดัแยกและหาล�าดบันวิคลโีอไทด์ของอาร์เอน็เอไวรสั

ทีร่วดเรว็ขึน้ ส่งผลให้จ�านวนไมคอไวรสัในฐานข้อมลูเพิม่ข้ึนอย่างสม�า่เสมอ ไมคอไวรสับางชนดิท�าให้รามคีวามรนุแรงในการ

ก่อโรคลดลงหรือเพ่ิมขึ้น ไมคอไวรัสบางชนิดเพิ่มความสามารถในการแข่งขันและอยู่รอดในธรรมชาติของราเจ้าบ้าน 

ไมคอไวรสัทีล่ดความรนุแรงในการก่อโรคของราทีก่่อโรคในพชืและสัตว์สามารถพฒันาเป็นจลิุนทรย์ีควบคุมทางชวีภาพ ส่วน

ไมคอไวรัสที่เพิ่มความรุนแรงในการก่อโรคจะก่อให้เกิดผลเสียทางการเกษตรและการรักษาโรคติดเชื้อรา คิลเลอร์ทอกซิน

สร้างโดยไมคอไวรสัในยสีต์ใช้ป้องกนัการปนเป้ือนจากยสีต์ทีไ่ม่ต้องการในอตุสาหกรรมอาหารและเครือ่งดืม่ทีม่แีอลกอฮอล์ 

ราที่ถูกจัดอนุกรมวิธานแล้วมีประมาณ 120,000 สปีชีส์แต่มีการค้นพบไมคอไวรัสประมาณ 300 สปีชีส์ ประเทศไทยมีความ

หลากหลายทางชวีภาพของราสงู แต่การศกึษาไมคอไวรสัในประเทศไทยมีน้อยมาก ในบทความนีจ้ะกล่าวถงึความหลากหลาย

ของไมคอไวรัส วิธีการคัดแยก และระบุชนิดและการใช้ประโยชน์ในด้านต่าง ๆ
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Abstract

Mycovirus is the virus that infects fungi and has been commonly found in many taxonomic 

groups of fungi. Most mycoviruses have RNA genomes and are transmitted intracellularly through hyphal 

anastomosis or spores. Study of mycovirus lacks behind those in plant and animal viruses. In most cases 

mycovirus infections are symptomless. Recently developed methods for the rapid extraction and 

sequencing of dsRNAs aids in steadily deposition of novel mycovirus to the data base. Not many mycovirus 

reported so far cause hypovirulence or hypervirulence. Certain mycoviruses increase survival and fitness 

of their fungal hosts. Mycoviruses associated with hypovirulence of plant and animal pathogens are 

potential biological control agents. Mycoviruses with hypervirulent effect on pathogenicity are negatively 

affect agricultural production and treatment of mycosis. Yeast killer toxins produced by mycoviruses 

have found several applications in food production and alcoholic beverage. There are 120,000 currently 

accepted fungal species; however, only approximately 300 species of mycovirus have been reported. 

Thailand is rich in fungal biodiversity but few studies of mycovirus have been reported. This review 

explores biodiversity, isolation and characterization methods and application of mycovirus.
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ของราก่อโรคพชืได้รบัความสนใจมากทีสุ่ดเนือ่งจากสามารถ

น�าไปประยุกต์ใช้ในการจัดการโรคพืช ไมคอไวรัสส่วนใหญ่

ไมม่ผีลกระทบกับการเจรญิหรอืไม่เปลี่ยนแปลงลักษณะทาง

สัณฐานวิทยาของรา (asymptomatic หรือ cryptic) ใน

ขณะที่ไมคอไวรัสบางชนิดลดความรุนแรงในการก่อโรค 

(hypovirulent) และบางชนดิเพิม่ความรุนแรงในการก่อโรค 

(hypervirulent) หรอืท�าให้ราเจ้าบ้านสามารถสร้างคิลเลอร์ 

ทอกซนิ (killer toxin) [3, 4] วงชวีติของไมคอไวรสัอยูภ่ายใน

สายใยหรือเซลล์ของเจ้าบ้าน การแพร่ของไมคอไวรัส

ตามธรรมชาติผ่าน 2 ช่องทางคือ การแพร่ในแนวราบ 

(horizontal transfer) ด้วยการรวมกนัของสายใยหรือเซลล์ 

(anastomosis) และการแพร ่ในแนวดิ่ง (vertical 

transmission) ด้วยการแฝงไปในสปอร์ที่เกิดจากการ

สืบพันธุ์แบบอาศัยเพศและไม่อาศัยเพศ หรือถ่ายทอดด้วย

วิธีในห้องปฏิบัติการ เช่น การรวมโปรโตพลาสต์ [3] การ

ถ่ายทอดทางวิธีกล (mechanical transmission) โดยการ

สมัผสัระหว่าง วริอิอนกบัสายใยมรีายงานในไมคอไวรสัเพยีง

ชนดิเดยีว [5] ไมคอไวรสัส่วนใหญ่มจีโีนมชนดิอาร์เอน็เอส่วน

บทน�ำ

ไมคอไวรสั (mycovirus) คอื ไวรสัทีอ่าศยัอยูใ่นรา

หรือไวรัสท่ีมีการเพิ่มจ�านวนในรา การศึกษาเก่ียวกับ

ไมคอไวรสัเกดิขึน้ไม่นานมาน้ีเมือ่เทยีบกบัการศกึษาไวรสัใน

สัตว์และพืช ไมคอไวรัสถูกค้นพบครั้งแรกในประเทศ

สหรัฐอเมริกาในเรือนเพาะเลี้ยงเห็ดแชมปิญอง (Agaricus 

bisporus) ของพี่น้องตระกูล La France จึงถูกเรียกว่า 

โรคลาฟรานซ (La France disease) [1] อาการของโรคคือ 

สายใยไม่เจริญ ดอกเห็ดมีขนาดและรูปร่างผิดปกติ ดอกเห็ด

มีสีน�้าตาลและผลผลิตลดลง ต่อมามีการค้นพบไมคอไวรัส 

Cryphonectria hypovirus 1 (CHV1) ที่สามารถลดความ

รุนแรงในการก่อโรคของราเจ้าบ้านจึงน�าไวรัสมาใช้ในการ

ควบคุมโรคและประสบความส�าเร็จอย่างกว้างขวางในทวีป

ยโุรป เจ้าบ้านของ CHV1 คอื รา Cryphonectria parasitica 

ซึ่งเป็นสาเหตุของโรคแคงเคอร์ (cankers) ท�าให้ต้นเกาลัด 

(chestnut) ในป่าทวปียโุรปและทวปีอเมริกายนืต้นตายเป็น

จ�านวนมากส่งผลเสียต่อระบบนิเวศวิทยาอย่างรุนแรง [2] 

การศกึษาไมคอไวรสัทีส่ามารถลดความรุนแรงในการก่อโรค
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ไมคอไวรัสที่มีจีโนมชนิดดีเอ็นเอพบเพียงชนิดเดียว [5] การ

ศึกษาไมคอไวรัสมีน้อยมากเม่ือเทียบกับการศึกษาไวรัสใน

สัตว์ พืช และแบคทีเรีย ปัจจุบันมีรายงานการค้นพบ

ไมคอไวรัสมากกว่า 300 ชนิด พร้อมทั้งข้อมูลล�าดับนิวคลี

โอไทด์และระบุชนิดของไมคอไวรัสจัดเก็บไว้ในฐานข้อมูล 

National Center for Biotechnology Information (NCBI) 

ไมคอไวรสัพบในราไฟลมั Chytridiomycota, Zygomycota, 

Ascomycota และ Basidiomycota ในสิ่งมีชีวิตคล้ายรา 

เช่น ราน�้าและราเมือก [6, 7] บทความนี้จะกล่าวถึงความรู้

เกี่ยวกับความหลากหลายของไมคอไวรัส วิธีการคัดแยก 

อนกุรมวธิาน สมมตฐิานเกีย่วกบัววิฒันาการและบทบาทและ

การประยุกต์ใช้ไมคอไวรัสในด้านการเกษตร อุตสาหกรรม 

และการแพทย์

ควำมหลำกหลำยและอนุกรมวิธำนของไมคอไวรัส

สารพันธุกรรมของไมคอไวรัสมีท้ังชนิดท่ีเป็น

ดีเอ็นเอและอาร์เอ็นเอทั้งแบบสายเดี่ยวและสายคู่ ส่วนใหญ่

จะมีสารพันธุกรรมเป็นอาร์เอ็นเอสายคู่ (dsRNA) มีเพียง 1 

ใน 3 เท่านั้น ที่พบเป็นอาร์เอ็นเอสายเดี่ยว (ssRNA) [8] และ

พบเพยีง 1 ชนดิทีม่สีารพนัธกุรรมเป็นดีเอน็เอสายเดีย่วแบบ

วงกลม (circular ssDNA) [5] ส่วนไมคอไวรัสที่มีสาร

พันธุกรรมเป็นดีเอ็นเอสายคู ่ยังไม่มีรายงานการค้นพบ 

ไมคอไวรัสอาจพบเป็นอนุภาคคล้ายไวรัส (virus-like 

particles) แบบที่มีโปรตีนห่อหุ้มหรือแคปซิด (capsid 

protein) รูปทรงรูปหลายเหลี่ยมสมมาตร (icosahedral 

หรือ isometric) หรือรูปร่างคล้ายเส้นด้าย (filament) หรือ

แบบที่มีเพียงสารพันธุกรรม (capsidless) จีโนมของ

ไมคอไวรัสพบเป็นสารพันธุกรรมช้ินเดียว (monopartite) 

หรือสารพันธุกรรมหลายชิ้น (multipartite) การจัดอนุกรม

วธิานของไมคอไวรัสอ้างองิตาม International Committee 

for Taxonomy of Viruses (ICTV) [8] แบ่งเป็น 18 วงศ์ 

และ 1 จนีสั จ�าแนกไมคอไวรสัทีม่สีารพนัธกุรรมชนดิอาร์เอน็

เอสายเด่ียวแบบเส้น 9 วงศ์ แบ่งเป็นไมคอไวรสัทีม่จีโีนมชนดิ

อาร์เอ็นเอสายเด่ียวแบบสายบวก (positive, single-

stranded RNA genome) (+ssRNA) 7 วงศ์ ได้แก่ 

Alphaflexiviridae, Barnaviridae, Botourmiaviridae, 

Gammaflexiviridae, Endornaviridae, Hypoviridae 

และ Narnaviridae ไมคอไวรัส +ssRNA ชนิดรีโทรไวรัส 

(retrovirus) 2 วงศ์ คอื Metaviridae และ Pseudoviridae 

ไมคอไวรัสที่มีจีโนมชนิดอาร์เอ็นเอสายเดี่ยวแบบสายลบ 

(negative, single-stranded RNA genome) (-ssRNA) 1 วงศ์ 

ได้แก่ Mymonaviridae ไมคอไวรสัทีม่จีโีนมชนดิอาร์เอน็เอ

สายคู่ (double-stranded RNA genome) (dsRNA) 7 วงศ์ 

ได้แก่ Amalgaviridae, Chrysoviridae, Megabirnaviridae, 

Quadriviridae, Partitiviridae, Reoviridae และ 

Totiviridae ไมคอไวรัสชนิด dsRNA ที่ยังไม่ระบุวงศ์ 1 จีนัส 

คือ Botybirnavirus ส่วนไมคอไวรัสที่มีจีโนมชนิดดีเอ็นเอ

สายเดีย่วแบบวง (circular ssDNA) พบเพยีงชนดิเดยีวจดัอยู่

ในวงศ์ Genomoviridae นอกจากน้ียังมีไมคอไวรัสหลาย

ชนิดที่ยังไม่ถูกรับรองอย่างเป็นทางการโดย ICTV เช่น 

Botrytis cinerea negative-stranded RNA virus 1 ซึ่งมี 

RNA-dependent RNA polymerase (RdRp) ใกล้เคยีงกบั

ไวรัสในพืชจีนัส Emaravirus และไวรัสในสัตว์ในชั้น 

Bunyavirales [9] การศีกษาไมคอไวรัสในประเทศไทยมี

น้อยมากมีเพียงรายงานการพบ dsRNA ไมคอไวรัสในรา 

Trichoderma spp. โดย Jom-in และ Akarapisan [10] 

และบุณยฤทธิ์ [11] ไมคอไวรัสชนิดใหม่ที่ถูกรายงานมากขึ้น

จะช่วยให้เห็นภาพรวมของวิวัฒนาการและการจัดความ

หลากหลายของไมคอไวรัสในอนุกรมวิธานมีความถูกต้อง

มากขึ้น ยกตัวอย่างเช่น Soybean leaf-associated 

mycoflexivirus 1 (SlaMFV1) ถูกจัดจ�าแนกในวงศ  ์

Gammaflexiviridae ต่อมาภายหลงัมกีารค้นพบไมคอไวรสั

ที่มีความคล้ายคลึงกับ SlaMFV1 เพิ่มขึ้นอีก 2 ชนิด เมื่อ

น�าไวรัสทั้ง 3 ชนิด มาสร้างแผนภูมิต้นไม้ร่วมกับไวรัส

ชนิดอื่น ๆ ในวงศ ์Gammaflexiviridae พบว่า ไวรัสทั้ง 3 

ชนิดมีความแตกต่างจากสมาชิกอื่น ๆ จึงได้ก�าหนดวงศ์ใหม่

เป็น Deltaflexiviridae และตั้งชื่อสปีชีส์ให้ SlaMFV1 ว่า 

Soybean-associated deltaflexivirus 1 [8]
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กำรคัดแยกและกำรระบุชนิดไมคอไวรัส

ราที่แสดงลักษณะเปลี่ยนไปจากปกติ เช่น การ

สร้างรงควัตถุ ลักษณะของสายใย อัตราการเจริญ ความ

สามารถในการสบืพนัธุแ์บบอาศยัเพศและไม่อาศยัเพศลดลง 

และความสามารถในการก่อโรครุนแรงขึ้นหรือต�่าลง เป็นต้น 

เป็นลักษณะที่อาจเกิดจากการติดเช้ือไวรัสและมักเป็นเหตุ

จูงใจให้ตรวจหาไวรัส อย่างไรก็ตามไมคอไวรัสส่วนใหญ่ไม่

ท�าให้เจ ้าบ้านเกิดลักษณะผิดปกติ ใด ๆ การคัดแยก

ไมคอไวรัสมักใช้วิธีตรวจหาจากตัวอย่างราท่ีรวบรวมไว้ทีละ

ไอโซเลท โอกาสพบไมคอไวรัสจากตัวอย่างราแตกต่างกันไป

ตามสปีชีส์และภูมิภาค Voth และคณะ [12] คัดแยก 

Ustilago maydis virus H1 (Umv-H1) จาก Ustilago 

maydis ในประเทศสหรัฐอเมริกาพบไวรัส 34.2 เปอร์เซ็นต์ 

(66/232 ไอโซเลท) แต่ U. maydis จากประเทศเม็กซิโก

จ�านวน 44 ไอโซเลท พบว่าทุกไอโซเลทติดเชื้อ Umv-H1 ใน

ขณะที่ van Diepeningen และคณะ [13] พบ dsRNA ไวรัส

ใน Aspergillus section Nigri เพียง 64 ไอโซเลท จาก

ทัง้หมด 668 ไอโซเลท (10 เปอร์เซน็ต์) การคดัแยกไมคอไวรสั

ที่มีจีโนมชนิด DNA ท�าได้ง่ายโดยการสกัดสารพันธุกรรม

ทั้งหมดน�ามาย่อยด้วย RNase A เพื่อก�าจัด ssRNA และ 

dsRNA จากนั้นน�ามาแยกบนอะกาโรสเจลเพื่อหาแถบ 

ดเีอน็เอทีม่ขีนาดแตกต่างจากจโีนมของรา [5] ส่วนไมคอไวรสั

ชนดิรีโทรไวรสัจะตรวจพบจากการหาล�าดบันวิคลโีอไทด์ของ

จีโนมราเจ้าบ้านเนื่องจากไวรัสชนิดน้ีจะแทรกตัวอยู ่ใน

โครโมโซมของเจ้าบ้าน [14] 

การคัดแยกและการระบุชนิดไมคอไวรัสท่ีมีจีโนม

ชนิด ssRNA และ dsRNA ใช้วิธีเดียวกันเนื่องจากสารพันธุ

กรรมของไมคอไวรัสที่มีจีโนมชนิด ssRNA จะอยู ่ในรูป 

dsRNA ขณะจ�าลองตัวเอง (replicative form) การสกัด 

dsRNA ให้บริสุทธิ์ใช้วิธีคอลัมน์โครมาโตกราฟีของ Morris 

และ Dodds [15] อาศัยหลกัการที ่dsRNA จบักบัผงเซลลโูลส

ในบัฟเฟอร์ที่มีเอทานอล เน่ืองจากบริษัทผู้ผลิตยกเลิกการ

ผลิตผงเซลลูโลส CF 11 (Whatman, UK) จึงมีรายงานการ

ใช้ผงเซลลูโลสจากผู้ผลิตอื่นทดแทน เช่น C6288 (Sigma-

Aldrich, MO, USA) [16] cellulose A และ D (Advantec, 

Tokyo, Japan) [17] เมื่อน�า dsRNAs มาแยกบนอะกาโรส

เจลแถบที่ปรากฏจะมีขนาดใหญ่กว่าจริงเล็กน้อยเม่ือเทียบ

กบัขนาดของ dsDNA มาตรฐาน จากนัน้จงึยนืยนัอกีครัง้ด้วย

การทดสอบกบันวิคลเีอส dsRNA จะทนการย่อยด้วย RNase 

A ในบฟัเฟอร์ทีม่เีกลอืสงู (โซเดยีมคลอไรด์ ความเข้มข้น 300 

มิลลิโมลาร์) แต่ถูกย่อยด้วย RNase A ในบัฟเฟอร์ที่มีเกลือ

ต�่า (โซเดียมคลอไรด์ ความเข้มข้น 0-100 มิลลิโมลาร์) [18] 

อย่างไร ก็ตามจ�านวนแถบ dsRNA ของไมคอไวรัสที่พบบน

อะกาโรสเจลไม่สามารถน�ามาใช้ระบชุนดิของไวรสัเนือ่งจาก

จีโนมของไมคอไวรัสมีจ�านวนช้ินของสารพันธุกรรมตั้งแต่ 1 

ถึง 12 ชิ้น เช่น ไมคอไวรัสในวงศ์ Reoviridae มีจีโนม 12 

ชิ้น ไมคอไวรัสในวงศ์ Chrysoviridae มีจีโนม 3-7 ชิ้น [8] 

และมรีายงานว่าราสามารถตดิไมคอไวรสัพร้อมกันได้มากกว่า 

1 ชนิด [19] ไมคอไวรัส บางชนิดมีแซทเทลไลท์ (satellite) 

ซึ่งเป็นชิ้นสารพันธุกรรมที่เพิ่มจ�านวนโดยอาศัยเอนไซม์และ

แคปซิดจากไวรัสผู้ช่วย (helper virus) [20] 

นอกจากนี ้RdRp และแคปซดิของไวรสัในจนีสัและ

วงศ์ต่างกันมีความหลากหลายในระดับนิวคลีโอไทด์สูงจึงไม่

สามารถสร้างไพร์เมอร์จ�าเพาะ [21, 22] การหาล�าดับนิวคลี

โอไทด์ของ RNA ไมคอไวรัสท�าได้โดยการสร้างซีดีเอ็นเอ 

(complementary DNA, cDNA) ด้วยไพรเมอร์ชนิดที่ไม่

จ�าเพาะ (random primer) ออกแบบโดย Froussard [23] 

ส่วนการหาล�าดับนิวคลีโอไทด์ด้านปลาย 3’ และ 5’ จะใช้

วิธี RLM-RACE คิดค้นโดย Coutts และ Livieratos [24] 

จากนัน้โคลนช้ินดเีอน็เอลงในพลาสมิดเพือ่วเิคราะห์หาล�าดับ

นิวคลีโอไทด์ทีละโคลน หรือวิเคราะห์หาล�าดับนิวคลีโอไทด์

ด้วยวธิ ีDeep sequencing [19] จ�านวนชนดิของไมคอไวรสั

ในราแต่ละไอโซเลทสามารถระบุได้จากจ�านวนยีน RdRp 

เพราะไมคอไวรสัแต่ละชนดิจะมยีนีนีเ้พยีงยนีเดียว การตรวจ

สอบชนิดจีโนมของไมคอไวรัสว่าเป็น dsRNA หรือ ssRNA 

ท�าได้โดยการตรวจสอบสารพันธุกรรมจากวิริออนบริสุทธิ์ 

หรอืในกรณทีีไ่มคอไวรสัไม่มแีคปซดิสามารถใช้เทคนคิตรวจ

วิเคราะห์ปริมาณด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสแบบย้อน

กลับ (Reverse Transcription Quantitative Polymerase 

Chain Reaction, RT-qPCR) ด้วยไพร์เมอร์ที่จ�าเพาะกับ 

RNA แต่ละสาย [25]
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สมมติฐำนก�ำเนิดและวิวัฒนำกำรของไมคอไวรัส

สมมติฐานเกี่ยวกับก�าเนิดและวิวัฒนาการของ

ไมคอไวรัสมี 2 สมมติฐาน คือ สมมติฐานวิวัฒนาการร่วมกัน

ระหว ่างไวรัสและรามีมาแต ่ดึกด�าบรรพ ์  (ancient 

coevolution hypothesis) และสมมติฐานไมคอไวรัสมา

จากไวรัสในพืช (plant virus hypothesis) [3] สมมติฐาน

วิวัฒนาการร่วมกันระหว่างไวรัสและรามีมาแต่ดึกด�าบรรพ์

กล่าวว่า ไม่ทราบที่มาของไมคอไวรัสแต่ ไมคอไวรัสกับรามี

วิวัฒนาการร่วมกันมานาน การติดเช้ือไมคอไวรัสส่วนใหญ่

ผ่านทางการเชื่อมกันของสายใยและการส่งผ่านไมคอไวรัส

ทางสปอร์ซึง่แตกต่างจากไวรสัในสิง่มชีวีติอาณาจกัรอืน่ ๆ  ที่

วิริออนก่อการติดเชื้อทางวิธีกล ไมคอไวรัสส่วนใหญ่ไม่มี

พาหะซึง่ต่างจากไวรสัในพชืและสตัว์ [26] ไมคอไวรสับางวงศ์

อาจมีมาแต่บรรพบุรุษของเซลล์ท่ีมีนิวเคลียส เช่น ไวรัสใน

วงศ์ Reoviridae มีเจ้าบ้านเป็นโปรโตซัว รา พืช และสัตว์

แต่ไมคอไวรัสของวงศ์น้ีถูกจัดอยู่ในจีนัส Mycoreovirus 

เท่านั้น [27] Cryphonectria mitovirus 1 ซึ่งเพิ่มจ�านวน

ในไมโตคอนเดรยีของรา Cryphonectria parasitica แสดง

ถงึการววิฒันาการร่วมกนัมายาวนานของไมคอไวรสักบัราเจ้า

บ้านเพราะไมคอไวรัสชนิดน้ีใช้โคดอนของไมโตคอนเดรีย 

[28] 

นอกจากนี้ไมคอไวรัสส่วนใหญ่ไม่ท�าให้ราเจ้าบ้าน

เกิดความผิดปกติแสดงถึงการปรับตัวของไวรัสเพื่อพึ่งพา

อาศัยเจ้าบ้าน [3] สมมติฐานว่าไมคอไวรัสมาจากไวรัสในพืช

มเีหตผุลสนบัสนนุจากไมคอไวรัสหลายชนดิมคีวามใกล้เคยีง

ทางวิวัฒนาการกับไวรัสในพืช ความสัมพันธ์ของพืชและรา

ในระบบนิเวศวิทยามีความใกล้ชิดกันมาก เช่น พืชกับ

ราก่อโรคพืชและพืชกับราเอนโดไฟต์ สมาชิกในจีนัส 

Alphapartitivirus และจีนัส Betapartitivirus ในวงศ์ 

Partitiviridae ประกอบด้วยไมคอไวรสัและไวรสัในพชื [29] 

รา Botrytis spp. ก่อโรคในพืชจีนัส Allium เช่น กระเทียม

และหอม Botrytis virus X (BVX) และ Garlic virus A (GVA) 

เป็นสมาชิกในวงศ์ Alphaflexiviridae ไมคอไวรัส BVX อยู่

ในจนีสั Botrexvirus มลี�าดบักรดอะมโินของจโีนมคล้ายคลงึ

กับไวรัสในพืช GVA ซึ่งอยู่ในจีนัส Allexivirus สูงถึง 73% 

ซึง่สูงกว่าความคล้ายคลึงของจโีนมไมคอไวรสัและไวรสัในพชื

ที่เคยมีรายงาน แต่ไมคอไวรัสในจีนัส Botrexvirus ไม่มี

แคปซิดและ movement protein ซึง่จ�าเป็นในการถ่ายทอด

ทางวิธีกล แสดงให้เห็นว่าราอาจได้รับไวรัสมาจากพืชและ

ไวรัสปรับตัวให้เข้ากับวงชีวิตของรา [30] นอกจากนี้วงศ์ 

Alphaflexiviridae มี 7 จีนัส สมาชิกใน 5 จีนัสล้วนเป็น

ไวรัสในพืชมีเพียงไมคอไวรัสของราก่อโรคพืชเพียง 2 จีนัส ๆ  

ละ 1 ชนิด [8] ไมคอไวรัส Sclerotinia gemycircularvirus 

1 หรือ Sclerotinia sclerotiorum hypovirulence 

associated DNA virus 1 (SsHADV-1) คัดแยกจากราก่อ

โรคพืช Sclerotinia sclerotiorum มีความคล้ายคลึงกับ

ไวรัสพืชในวงศ์ Geminiviridae [5] อย่างไรก็ตามความ

คล้ายคลึงระหว่าง ไมคอไวรสัและไวรสัในพชือาจเกดิจากพชื

ได้รบัไวรสัจากรา มรีายงานว่าไมคอไวรสัสามารถเพิม่จ�านวน

ในเซลล์พืช [31] และไวรสัในพชืสามารถเพิม่จ�านวนในสายใย

รา [32] 

บทบำทของไมคอไวรัสและกำรประยุกต์ใช้ไมคอไวรัสใน

ด้ำนกำรเกษตร

ไมคอไวรัสท่ีลดความรุนแรงของราก่อโรคพืชเป็น

จลุนิทรย์ีปฏิปักษ์ทีไ่ด้รบัความสนใจอย่างกว้างขวาง เนือ่งจาก

อาจน�าไปพัฒนาเป็นสารชีวภัณฑ์เพื่อควบคุมศัตรูพืช ด้วย

เหตุนี้จึงมีการค้นหาและรายงานไมคอไวรัสในราก่อโรคพืช

มากที่สุด ไมคอไวรัส CHV1 จากรา C. parasitica เป็น

ไมคอไวรัสชนิดแรกที่ใช้ในการควบคุมโรคในต้นเกาลัด 

[2] อย่างไรก็ตามไมคอไวรัสส่วนใหญ่รวมถึง CHV1 แพร่

กระจายผ่านการรวมกันของสายใย ยีน vic (vegetative 

incompatibility) ที่ควบคุมการเข้ากันได้ของสายใยจึงเป็น

อุปสรรคหนึ่งในการควบคุมราก่อโรคพืชด้วยไมคอไวรัส รา 

C. parasitica มียีน vic ทั้งหมด 7 อัลลีล จึงมีการดัดแปลง

พันธุกรรมของ C. parasitica ให้มีความเข้ากันได้กับยีน vic 

ทุกกลุ่มเพื่อใช้เป็นพาหะในการแพร่ CHV1 [33] Yu และ

คณะ [34] ใช้ไมคอไวรัส SsHADV-1 ควบคุมรา S. 

sclerotiorum ซึ่งก่อโรคในต้นผักกาดก้านขาว (rapeseed) 

พบว่าการทดลองในแปลงเพาะปลูกได้ผลดีเทียบเท่ากับการ
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ใช้สารเคมี วิริออนท่ีพ่นบนใบพืชในแปลงทดลองสามารถ

ก่อการติดเชื้อในราได ้ ซ่ึงเป ็นลักษณะเด ่นท่ีไม ่พบใน

ไมคอไวรัสชนิดอื่น นอกจากน้ี SsHADV-1 สามารถเพิ่ม

จ�านวนในแมลงกินราและใช้แมลงเป็นพาหะในการแพร่ ไม

คอไวรสั อย่างไรกต็าม SsHADV-1 ก่อการตดิเช้ือเฉพาะจนีสั 

Sclerotinia เท่านัน้ จึงเป็นข้อจ�ากัดในการประยกุต์ใช้เพราะ

พืชมักมีราก่อโรคหลายชนิด [26] มีการใช้รา Beauveria 

bassiana ในการควบคุมแมลงศัตรูพืชอย่างกว้างขวาง B. 

bassiana ทีม่ ีไมคอไวรสัท�าให้หนอนตวัอ่อนของผเีสือ้กลาง

คืน (Galleria mellonella) ตายเร็วขึ้น เมื่อเทียบกับราที่

ไม่มีไวรัส [25] จึงมีศักยภาพในการเพิ่มประสิทธิภาพราใน

การควบคมุแมลงศตัรพืูช นอกจากปัญหาโรคพชืเกษตรกรยงั

ประสบปัญหาภัยแล้งอยู่เสมอ การใช้ไมคอไวรัสช่วยให้พืช

สามารถทนแล้งได้มากขึ้นอาจเป็นทางเลือกหนึ่งในการ

ปรับปรุงพันธุ ์พืช มีการคัดแยก Curvularia thermal 

tolerance virus (CThTV) ในรา Curvularia protuberate 

ท�าให้หญ้า (Dichanthelium lanuginosum) ทนอุณหภูมิ

สงู ทนความแห้งแล้งและเจรญิเตบิโตได้เรว็กว่าต้นหญ้าทีไ่ม่มี

ราและไวรสั [35] การทดลองตดิเชือ้ CThTV ในราเอนโดไฟต์

ของพืชเศรษฐกิจชนิดต่าง ๆ นับเป็นแนวคิดท่ีน่าสนใจ 

อย่างไรก็ตามไวรัสท่ีเพิ่มความสามารถในการแข่งขันของรา

ก่อโรคพืชจะท�าให้เกิดความเสียหายต่อพืชรุนแรงขึ้น เช่น 

Phytophthora infestans RNA virus 2 ท�าให ้ 

Phytophthora infestans สร้างสปอร์แรงเจียมมากกว่า

ปกติจึงเป็นปัจจัยส่งเสริมการระบาดของโรค [6] และมี

รายงานว่าราก่อโรคพืช Nectria radicicola ที่มี dsRNA ไม

คอไวรัสเพิ่มความ รุนแรงในการก่อโรค [36]

บทบำทของไมคอไวรัสและกำรประยุกต์ใช้ไมคอไวรัสใน

ด้ำนอุตสำหกรรม

ยสีต์ทีส่ร้างคลิเลอร์ทอกซนิ (killer toxin) เรยีกว่า 

คิลเลอร์ยีสต์ (killer yeast หรือ mycocinogenic yeast) 

คิลเลอร์ทอกซินเป็นสารประกอบโปรตีนท่ีสามารถฆ่ายีสต์

ชนิดอื่น พบครั้งแรกใน Saccharomyces cerevisiae มี 4 

ชนดิคอื K1, K2, K28 และ Klus [20] ยนีประมวลรหสัส�าหรบั

โปรตีน K อยู่บน M-dsRNA ซึ่งเป็นแซทเทลไลท์ของ S. 

cerevisiae virus L-A [4] กลไกการฆ่าเซลล์ของคิลเลอร์

ทอกซินแต่ละชนิดแตกต่างกัน K1 และ K2 สร้างช่องไอออน

บนเยื่อหุ้มเซลล์ K28 ขัดขวางกระบวนการจ�าลองดีเอ็นเอ 

ส่วนกลไกฆ่าเซลล์ของ Klus ยงัไม่มกีารศกึษา [20] นอกจาก

นีย้งัมรีายงานว่ายสีต์ชนิดอืน่ในวงศ์ Saccharomycetaceae 

มีความไวต่อคิลเลอร์ทอกซิน เช่น Hanseniaspora sp., 

Kluyveromyces lactis , Candida albicans , C. 

dubliniensis, C. kefir และ C. tropicalis [20] killer yeast 

พบได้ทั่วไปตามธรรมชาติและพบปนเปื้อนในอุตสาหกรรม

หมักไวน์ ในธรรมชาติ S. cerevisiae จะมี M-dsRNA ได้

เพียงชนิดเดียว จึงมีการดัดแปลงพันธุกรรมของยีสต์ให้สร้าง 

K2 และ K28 จาก cDNA บนเวคเตอร์ 2µ และสร้าง K1 จาก 

dsRNA ไวรสั เพือ่ป้องกนัการปนเป้ือนจากยสีต์อืน่ [37] ในปี 

2017 มีรายงานพบ คิลเลอร์ทอกซินใหม่ 4 ชนิด ใน S. 

paradoxus และแสดงให้เห็นว ่าไมคอไวรัสจาก S. 

paradoxus สามารถเพิ่มจ�านวนและสร้างคิลเลอร์ทอกซิน

ใน S. cerevisiae, S. uvarum และ S. kudriavzevii [38] 

สาร zygocin สร้างโดย Z. bailii virus M ในยีสต์ 

Zygosaccharomyces bailii และสาร victoriocin สร้าง

โดย dsRNA ไมคอไวรัสในรา Helminthosporium 

victoriae มีฤทธิ์ยับยั้งยีสต์แตกหน่อ ยีสต์แบ่งตัว และรา

สายใยหลายชนิด [39, 40] แสดงให้เห็นว่าคิลเลอร์ทอกซิน

สามารถพัฒนามาใช้ประโยชน์ในการยับย้ังยีสต์และราที่ปน

เปื้อนในกระบวนการผลิตและผลิตภัณฑ์ [41] อย่างไรก็ตาม

ไมคอไวรัสอาจก่อให้เกิดผลเสียในด้านอุตสาหกรรม เช่น มี

การรายงานพบ Penicillium chrysogenum virus (PcV) 

ในรา Penicillium chrysogenum สายพันธุ์ต่าง ๆ ที่ใช้ใน

การผลิตยาปฏิชีวนะเพนนิซิลิน โปรตีนที่ประมวลรหัสโดย 

dsRNA3 และ 4 ของ PcV เป็นโปรตีนที่ไม่ทราบหน้าที่และ

ไม่คล้ายคลึงกบัโปรตนีชนดิใดในฐานข้อมลู NCBI แม้ว่าไวรสั

ไม่เปล่ียนแปลงฟีโนไทป์และการเจริญของราแต่ไวรัสอาจมี

ผลกระทบต่อปริมาณเพนนิซิลิน [42] ดังนั้นควรตรวจสอบ

ไมคอไวรสัในราทีใ่ช้ในอตุสาหกรรมเพือ่รกัษาเสถยีรภาพของ

สายพันธุ์ที่ใช้ในการผลิต
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บทบำทของไมคอไวรัสและกำรประยุกต์ใช้ไมคอไวรัสใน

ด้ำนกำรแพทย์

การดื้อยาปฏิชีวนะของจุลินทรีย์ก่อโรคในคนและ

สัตว์และความต้องการยาปฏิชีวนะชนิดใหม่เป็นปัญหาส�าคัญ 

มีการทดลองใช้แบคเทอริโอเฟจในการรักษาการติดเชื้อ

แบคทเีรยีกลุม่ดือ้ยาปฏิชีวนะหลายชนิดซึง่ประสบความส�าเร็จ

เป็นอย่างดี [43] แต่ไมคอไวรัสส่วนใหญ่ไม่มีการถ่ายทอดทาง

วิธีกลจึงเป ็นอุปสรรคส�าคัญในการน�าไมคอไวรัสมาใช ้

ประโยชน์ในการรักษาโรค อย่างไรก็ตาม SsHADV-1 เป็น

ไมคอไวรัสชนิดเดียวที่สามารถถ่ายทอดทางวิธีกล การค้นพบ 

ssDNA ไมคอไวรสัทีม่คีวามคล้ายคลงึกบั SsHADV-1 ในเมตา

จีโนม (metagenome) จากสัตว์ พืช และสิ่งแวดล้อม [44] 

เป็นความหวงัว่าในอนาคตอาจค้นพบ ไมคอไวรสัทีจ่ะน�ามาใช้

ประโยชน์ได้ในด้านการแพทย์ คิลเลอร์ทอกซินซึ่งสร้างจาก

ไมคอไวรัสถูกค้นพบนานแล้วและคิลเลอร์ ทอกซินจากยีสต์

สามารถยับยั้งการเจริญของยีสต์และราสายใยก่อโรคได้

หลายชนิด แต่การพัฒนาใช้คิลเลอร์ทอกซินจากยีสต์ในการ

รกัษาโรคตดิเชือ้ยสีต์และรายังไม่ประสบความส�าเร็จ อาจเน่ือง

มาจากปัจจัยหลายประการ เช่น สภาวะที่เหมาะสมในการ

ท�างานของโปรตีนทอกซนิอยูใ่นช่วง pH 4 ถงึ 5.8 และอณุหภมูิ

ประมาณ 28-30 องศาเซลเซยีส และเส่ือมสภาพอย่างรวดเร็ว

ภายใน 1 ชั่วโมง ที่อุณหภูมิ 40 องศาเซลเซียส [20, 45] 

ไมคอไวรัสที่มีความสามารถในการก่อโรครุนแรงข้ึนจะเป็น

อปุสรรคในการรกัษาโรคตดิเช้ือราในผูป่้วย เช่น Talaromyces 

marneffei partitivirus-1 (TmPV1) ในรา Talaromyces 

marneffei ท�าให้หนูในชุดทดลองตายเร็วกว่าชุดควบคุม 

และท�าให้มีปริมาณเชื้อราในอวัยวะภายในสูงกว่าชุดควบคุม 

เมือ่ศกึษาในระดับอณชูวีวิทยา Lau และคณะ พบว่า TmPV1 

ชักน�าให้ราแสดงออกยีนที่เกี่ยวข้องกับปัจจัยที่ท�าให้เกิดโรค

สูงกว่าสายพันธุ์ที่ปราศจากไวรัสและกดการแสดงออกของ 

RNA interference (RNAi) ซึง่เป็นกลไกในการป้องกนัการตดิ

ไวรัสของราเจ้าบ้าน [46] T. marneffei เป็นราฉวยโอกาสใน

ผูป่้วยทีม่ภีมูคิุม้กนับกพร่อง พบได้ทัว่ไปในธรรมชาติในภมูภิาค

เอเชียตะวันออกเฉียงใต้รวมถึงประเทศไทย [47] ผู้ป่วยที่ติด

เชื้อ T. marneffei ที่มี TmPV1 จะท�าให้การรักษายากขึ้น

บทสรุป

ราที่ถูกศึกษาและจัดอนุกรมวิธานแล้วประมาณ 

120,000 สปีชีส์ [48] แต่ไมคอไวรัสที่ถูกค้นพบมีเพียง

ประมาณ 300 ชนิด แสดงว่ามีไมคอไวรัสจ�านวนมากที่ยังคง

รอคอยการค้นพบ การค้นหาไมคอไวรสัชนดิใหม่ค่อนข้างยาก

เนื่องจากเจ้าบ้านส่วนใหญ่ไม่แสดงอาการและอัตราการติด

เชื้อค่อนข้างต�่า นอกจากนี้การวิจัยที่เกี่ยวกับสารพันธุกรรม

ของไมคอไวรัสที่เป็นอาร์เอ็นเอท�าได้ยาก และมีค่าใช้จ่ายสูง

กว่าการศึกษาสารพันธุกรรมชนิดดีเอ็นเอ วิธีวิจัยและการ

พัฒนาเครื่องมือในการวิเคราะห์ใหม่ ๆ จะสนับสนุนให้การ

ศึกษาด้านไมคอไวรัสมีความง่ายและรวดเร็วข้ึน ในปัจจุบัน

รายงานวจิยัเกีย่วกบัไมคอไวรสัส่วนใหญ่จะเกีย่วข้องกบัการ

รายงานไวรัสชนิดใหม่และการจัดจ�าแนกตัวอย่างเพื่อสร้าง

ฐานข้อมลูทีเ่ป็นประโยชน์ในการวจิยัในอนาคต การทดลองใน 

เชิงประยุกต์ที่สามารถน�าไปใช้ประโยชน์ได้ เช่น การทดลอง

ติดเชื้อไมคอไวรัสที่ลดความรุนแรงในการก่อโรคในราต่าง

จนีสัทีเ่ป็นศตัรพูชืและการใช้ไมคอไวรสัเพิม่ความสามารถใน

การทนแล้งให้กับพืชเศรษฐกิจเพิ่มโอกาสการใช้ไมคอไวรัส

ให้เป็นประโยชน์ในการเกษตรและการใช้ไมคอไวรัสที่ไม่

ท�าให้เจ้าบ้านผิดปกติมาพัฒนาเป็นเวคเตอร์ส�าหรับแสดง 

ออกยีน เช่น แคปซิดเพื่อใช้เป็นแอนติเจนในการผลิตวัคซีน 

เป็นต้น อย่างไรก็ตามด้วยลักษณะทางสรีรวิทยาของรา

ไมคอไวรัสส่วนใหญ่ไม่ตดิต่อโดยการสัมผัสกบั วริอิอน จงึเป็น

ข้อจ�ากัดที่ส�าคัญในการใช้ประโยชน์ทางการแพทย์
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