
บทที่ 5 
อภิปรายผลการทดลอง 

 
การเก็บตัวอยางผึง้พันธุและไร 
 จากการสํารวจตัวอยางผึ้งพนัธุทางภาคเหนอืของประเทศไทยชวงระหวางเดือนมิถุนายนป 
พ.ศ. 2549 ถึงเดือนสิงหาคมป พ.ศ. 2550 โดยเก็บตวัอยางจากจังหวดัลําพูน ลําปาง เชียงราย พะเยา 
นาน แพร และเชียงใหม จํานวน 9, 9, 5, 8, 6, 5 และ 4 แหลงตามลําดับ รวมทั้งหมดจํานวน 46 
แหลง แตไมมตีัวอยางจากจังหวัดแมฮองสอนเนื่องจากไมมีการเลี้ยงผ้ึงพันธุในจังหวดันี้ ทําการเกบ็
ตัวอยางโดยการสลัดผ้ึงจากเฟรม (frame) และใชปากคีบคีบเฉพาะตวัออนใสในหลอดเพื่อเก็บไว
ทดลองตอไป สําหรับการเก็บตัวอยางของไรแตละชนดิทําโดยการแชตัวผ้ึงพันธุตวัเต็มวัยที่เก็บมา
ในแอลกอฮอลตามวิธีของ OIE (2004) พรอมทั้งบันทึกการเกิดโรคในแตละแหลงที่เก็บตวัอยาง 
พบวามีการตดิเชื้อโรคตัวออนเนายูโรเปยน (European foulbrood) และโรคชอลคบรูด (Chalk brood 
disease) เพยีงบางบริเวณที่ทําการสํารวจแตไมพบการกระจายของโรคมากนัก ซ่ึงสอดคลองกับ
ขอมูลวาโรคตัวออนเนายูโรเปยน (European foulbrood) ถูกตรวจพบเสมอในประเทศไทย
โดยเฉพาะรังผ้ึงพันธุที่ออนแอแตไมพบการระบาดอยางรุนแรงของโรค (สิริวัฒน, 2532) และ
หลังจากการเกบ็ตัวอยางไรแลวพบวามกีารระบาดของไรทรอพิลีแลปส (Tropilaelaps sp.) ปริมาณ
คอนขางมากในจังหวัดนานเมื่อเทียบกับไรวารรัว (Varroa destructor) จากรายงานกอนหนานี้ทาํให
ทราบวาปญหาไรผึ้งของแหลงเลี้ยงผ้ึงในภาคเหนือของประเทศไทยเกิดจากไรทรอพิลีแลปส 
(Tropilaelaps sp.) มากกวาไรวารรัว (Varroa destructor) (พงษเทพ, 2526) 
 
การตรวจสอบหาการติดเชื้อไวรัส 
 จากการทดลองโดยใชเทคนคิ Reverse Transcription Polymerase Chain Reaction (RT-
PCR) เพื่อตรวจหาการติดเชื้อไวรัสชนิดตาง ๆ โดยการใชไพรเมอรที่จําเพาะตอเชือ้ไวรัส 6 ชนิด 
ไดแก Acute bee paralysis virus (ABPV), Black queen-cell virus (BQCV), Chronic bee paralysis 
virus (CBPV), Deformed wing virus (DWV), Kashmir bee virus (KBV) และ Sacbrood virus 
(SBV) ทําการตรวจสอบในผึ้งที่ไมแสดงอาการของโรคและทําการตรวจสอบแบบสุมเก็บตัวอยาง
เพื่อสํารวจการกระจายของโรคที่เกิดจากเชือ้ไวรัส จากการศึกษาพบวามีการตดิเชื้อ ABPV, DWV, 
KBV และ SBV แตไมพบการติดเชื้อของ BQCV และ CBPV ในทุกตวัอยางที่นํามาตรวจสอบ 

Deformed wing virus (DWV) เปนเชื้อไวรัสที่ทําใหแสดงอาการอยางชัดเจน คือ ปกของผึ้ง
ตัวเต็มวัยจะมลัีกษณะที่ผิดรูปไป นอกจากผึ้งพันธุแลวยังมีรายงานการศึกษา DWV ในผึ้งชนิดอืน่ 
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ดวย (Genersch et al., 2006) และผลที่ไดจากการทดลองนี้พบวาตรวจพบ DWV มากที่สุดจากใน
จํานวนเชื้อไวรัส 6 ชนิดที่ทําการตรวจสอบทั้งในผึ้งพนัธุตัวเต็มวัยและตัวออน และเปนเชื้อไวรัส
ชนิดเดยีวทีพ่บในทุกจังหวดั แตพบปริมาณที่ไมสูงมากตางจากผลการศึกษาจากประเทศอื่น 
(Tentcheva et al., 2004b; Berényi et al., 2006) ซ่ึงพบ DWV มากถึง 90% สวนผลจากการทดลอง
พบการติดเชื้อไวรัสในผึ้งพนัธุตัวเต็มวัยจาํนวน 15 ฟารม คิดเปน 33% ของจํานวนฟารมทั้งหมด 
และพบการตดิเชื้อในผึ้งพนัธุตัวออนจํานวน 29 ฟารมคดิเปน 63% ของจํานวนฟารมทั้งหมด และ
เมื่อนําผลลําดับเบสที่ไดจากการทดลองมาเปรียบเทียบลําดับในฐานขอมูลพบวามีความเหมือนกับ 
DWV โดยเปอรเซ็นตความเหมือนมีคา 94% การตรวจพบการตดิเชื้อ DWV ในระยะตวัออน
มากกวาตัวเตม็วัยนี้แตกตางจากผลการศึกษาของ Tentcheva et al. (2004a) ที่พบในระยะตวัเต็มวัย
มากกวาในตวัออน แตผลการศึกษาที่ไดสอดคลองกับการศึกษากอนหนาที่แสดงใหเห็นวาเชื้อไวรัส
เพิ่มจํานวนไดดีในระยะตัวออน (Bailey and Woods, 1974) คลายกับเชื้อไวรัสชนิดอื่น เชื้อไวรัส 
DWV สามารถกอโรคไดในทุกระยะของการเจริญของผึ้งแตมักเพิ่มจาํนวนในระยะดักแดมากที่สุด 
(Chen et al., 2005) อยางไรก็ตามเซลลเจาบาน (host) มักสูญเสียความแข็งแรงกอนเชื้อไวรัสจะเพิม่
จํานวนใหเพยีงพอตอการติดเชื้อไปยังเซลลอ่ืน และเนื่องจากการที่อัตราการเพิ่มจํานวนของเชื้อกอ
โรคสูงสงผลใหเกิดความรุนแรงของโรคมากขึ้นจึงนําไปสูการตายของเซลลเจาบานได (Chen et al., 
2006a) ดังนัน้ตัวออนจึงอาจตายกอนการเจริญเปนตัวเตม็วัยดังผลที่ไดจากการทดลองซึ่งพบการติด
เชื้อในระยะตวัออนมากกวาในระยะตวัเตม็วัย นอกจากนั้นผลที่ไดยังมีความแตกตางกันโดยบาง
จังหวดัพบถึง 90% (จังหวัดเชยีงราย) ในขณะที่บางจังหวดัพบเพยีง 12% (จังหวัดพะเยา) และ
สําหรับในจังหวัดลําพนูและแพรนัน้ DWV เปนเชื้อไวรัสชนิดเดียวที่มีการตรวจพบอีกดวย อาจ
เปนไปไดวาลักษณะทางสภาวะแวดลอมสงผลตอการติดเชื้อไวรัส โดยบริเวณจังหวดัเชียงรายขณะ
เก็บตัวอยางเปนชวงที่มีฝนตก ทําใหมีลักษณะอากาศและพื้นดนิเปยกชื้น ซ่ึงอาจเปนตัวกระตุนให
เกิดการระบาดของโรคตาง ๆ ไดดีขึ้น 
 Acute bee paralysis virus (ABPV) ตรวจพบมากเปนลําดับสองรองลงมาจาก DWV พบ
การติดเชื้อไวรัสในผึ้งพันธุตวัเต็มวัยจํานวน 9 ฟารม คิดเปน 20% ของจํานวนฟารมทั้งหมด และพบ
การติดเชื้อในผึ้งพันธุตัวออนจาํนวน 21 ฟารมคิดเปน 46% ของจํานวนฟารมทั้งหมด และเมื่อนาํผล
ลําดับเบสที่ไดจากการทดลองมาเปรียบเทียบลําดับในฐานขอมูลพบวามีความเหมือนกับ Israel 
acute paralysis virus และเปอรเซ็นตความเหมือนมีคา 97% โดยทั่วไปเชื้อไวรัสชนิดนี้มักตรวจพบ
ในผึ้งที่ไมแสดงอาการ (Berényi et al., 2006) จากผลการทดลองพบวาในจังหวดัเชียงรายมกีาร
ตรวจพบ ABPV ในผึ้งพันธุระยะตัวออนของทุกฟารม และบางจังหวดัไมพบการติดเชื้อไวรัส 
(จังหวัดลําพูนและแพร) คลายกับผลจากการตรวจสอบเชื้อไวรัส DWV ดังนั้นขอมูลนี้จึงอาจ
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สนับสนุนผลของลักษณะสภาพแวดลอมที่แตกตางกันในแตละพืน้ที่ตอการติดเชื้อหรือแพรระบาด
ของไวรัสได    
 Sacbrood virus (SBV) ถูกตรวจพบเปนลําดับที่สามรองลงมา จากการศึกษากอนหนานี้มี
การตรวจสอบการติดเชื้อของผึ้งพันธุระยะตัวออนในแถบแอฟริกาใต (Topley et al., 2005)  พบการ
ติดเชื้อในตวัอยางที่ไมแสดงอาการได โดยใชเทคนิค single multiplex RT-PCR สําหรับในประเทศ
ไทยนัน้มีรายงานการพบเชื้อไวรัสชนิดนีใ้นผึ้งโพรงที่เล้ียงบนดอยปุยและอางขาง (Areekul et al., 
1980) โดยเชื้อไวรัสที่ทําใหเกิดโรคแซคบรูดในผึ้งโพรงเปนสายพันธุที่คอนขางแตกตางจากเชื้อที่
กอโรคในผึ้งพนัธุ จึงไดมีการตั้งชื่อเชื้อไวรัสสายพันธุใหมซ่ึงกอโรคในผึ้งโพรงวา “ไทยแซคบรูด
ไวรัส” (Thai Sacbrood Virus, TSBV) (ทิพยวดี, 2526) สําหรับในผึ้งพันธุนั้นมีรายงานเกีย่วกับการ
สํารวจโรคจากเชื้อไวรัสชนดินี้คอนขางนอย และผลจากการศึกษานีพ้บการติดเชื้อไวรัสในผึ้งพนัธุ
ตัวเต็มวัยจํานวน 2 ฟารม คิดเปน 4% ของจํานวนฟารมทั้งหมด และพบการติดเชื้อในผึ้งพันธุตัว
ออนจํานวน 5 ฟารมคิดเปน 11% ของจํานวนฟารมทั้งหมด และเมื่อนําผลลําดับเบสที่ไดจากการ
ทดลองมาเปรียบเทียบลําดับในฐานขอมูลพบวามีความเหมือนกับ SBV และมเีปอรเซ็นตความ
เหมือน 91% โดยการติดเชือ้ตรวจพบเฉพาะใน 2 จังหวดั คือ จังหวัดลําปางและเชียงรายจากผลทีไ่ด
แสดงใหเห็นวาการระบาดของเชื้อไวรัสชนิดนี้ในชวงของสํารวจมีคอนขางนอย อาจเนือ่งจาก
ลักษณะอาการเฉพาะตวัของโรคไวรัสชนิดนี้ ที่คอนขางแสดงอาการใหเห็นอยางชัดเจน ทําใหผ้ึง
งานและเกษตรกรผูเล้ียงผ้ึงสามารถพบและรักษาโรคแซคบรูดไดอยางทนัทวงที โดยการแยกผึ้งที่
เปนโรคออกจากรังเพื่อทําลายทิ้ง จึงไมเกิดการกระจายของโรคมากนัก 

สําหรับ Kashmir bee virus (KBV) นั้น พบการติดเชื้อไวรัสในผึ้งพนัธุตัวเต็มวัยจาํนวน 1 
ฟารม คิดเปน 2% ของจํานวนฟารมทั้งหมด และพบการติดเชื้อในผึ้งพันธุตัวออนจาํนวน 2 ฟารม
คิดเปน 4% ของจํานวนฟารมทั้งหมด และเมื่อนําผลลําดับเบสที่ไดจากการทดลองมาเปรียบเทียบ
ลําดับในฐานขอมูลพบวามีความเหมือนกบั KBV และเปอรเซ็นตความเหมือนมีคา 96% จาก
การศึกษาทางลําดับเบสพบวา  KBV และ ABPV มีความคลายคลึงกันคอนขางสูง (de Miranda et 
al., 2004) นอกจากนั้นมีการศึกษาเกี่ยวกับการแพรกระจายของไวรัสชนิดนี้ และคาดวาเกีย่วของกบั
ไรวารรัว (Varroa destructor) (Chen et al., 2004) เนื่องจากพบการติดเชื้อไวรัส KBV มากขึ้นเมื่อมี
การตรวจพบจาํนวนไรมากขึน้ดวย และผลการทดลองที่ไดจากการศึกษานี้พบวา ตรวจพบการติด
เชื้อของไวรัส KBV ในจังหวัดลําปางในฟารมที่มีจํานวนไรวารรัวคอนขางสงูเชนกันเมื่อ
เปรียบเทียบกบัจํานวนไรของจังหวดัหรือฟารมอื่นที่ไมพบการติดเชื้อ แตเมื่อทําการตรวจหาเชื้อ
ไวรัส KBV ในไรวารรัวแตไมพบการตดิเชื้อไวรัสชนดินี้ ซ่ึงผลที่ไดแสดงใหเหน็ถึงการถายทอด
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ไวรัสจากผึ้งสูผ้ึงดวยกันเอง และเปนหลักฐานที่ชวยสนับสนุนการวจิัยกอนหนานี ้ (Chen et al., 
2006a; 2006b) 

ดานการศึกษาเกี่ยวกับ Chronic bee paralysis virus (CBPV) นั้น จากการวจิัยกอนหนานี้
แสดงผลใหเหน็วา CBPV เปนเชื้อไวรัสทีพ่บไดนอยในบางประเทศ เชน ในประเทศฝรั่งเศสและ
ออสเตรียมีการตรวจพบนอยกวา 10% ของตัวอยางที่ตรวจสอบ (Berényi et al., 2006; Tentcheva et 
al., 2004b) ในขณะที่บางประเทศ ไดแก ประเทศอุรุกวยัมีการพบอยางกวางขวางถึง 60% ของ
ตัวอยางที่ตรวจสอบ (Antúnez et al., 2005) สําหรับในประเทศไทยทางภาคเหนือนัน้จากการศึกษา
นี้ทําใหทราบวาไมพบการตดิเชื้อ CBPV ในทุกตวัอยางที่ทําการตรวจสอบ รวมถึงจากการศึกษา
กอนหนานี้ดวยเทคนิค real time PCR ในไรวารรัวที่เก็บจากจังหวัดลําพนูในปพ.ศ. 2548 พบการติด
เชื้อไวรัสมากกวา 1 ชนิด แตไมพบ CBPV ในไรวารรัวเชนกนั (Chantawannakul et al., 2006) 
ดังนั้นอาจเปนไปไดวาจังหวดัในบริเวณนี้ไมมีการแพรกระจายของไวรสัชนิดนี้  

Black queen cell virus (BQCV) เปนเชื้อไวรัสที่ทราบกันวามีความสัมพันธกับ Nosema 
apis  (Bailey and Ball, 1991) และมีลักษณะเฉพาะตวัคือแสดงอาการทําใหผนังเซลลเกิดสีดํา จึงมี
การตั้งชื่อตามลักษณะการกอโรค สําหรับการทดลองนี้เมื่อทําการศึกษาแลว พบวาไมพบการติดเชือ้ 
BQCV เชนเดยีวกับ CBPV ซ่ึงผลที่ไดแตกตางจากการศึกษาในประเทศอื่น ๆ ที่พบการติดเชื้อบาง
ประปราย (Antúnez et al., 2006; Berényi et al., 2006; Tentcheva et al., 2004b) 
 และจากการศกึษาการตดิเชือ้รวมกันของเชื้อไวรัสหลายชนิดพบวามีการติดเชื้อรวมกันของ
ไวรัสสองชนิด คือ DWV และ ABPV ปริมาณ 17% ของตัวอยาง การติดเชื้อรวมกนัของไวรัสสาม
ชนิด 13% ของตัวอยางและเชื้อไวรัสสี่ชนิด 4% ของตัวอยาง โดยเชื้อไวรัสทั้งสี่ชนิดนี้ไดแก DWV, 
ABPV, SBV และ KBV พบทั้งสี่นี้ในตวัอยางผึ้งพันธุที่เก็บจากจังหวัดลําปางซึ่งเปนแหลงที่มีการ
ถูกรบกวนโดยไรวารรัวในปริมาณสูงประมาณ 4.7 - 11.6% ซ่ึงผลที่ไดแตกตางจากการศึกษาใน
ประเทศออสเตรียที่พบการติดเชื้อรวมกนัของไวรัสหาชนิดคือ DWV, ABPV, BQCV, SBV และ 
CBPV แตไมพบการติดเชื้อของไวรัส KBV ในตัวอยางที่ทําการตรวจสอบ (Berényi et al., 2006) 

สําหรับการสํารวจไรทั้งสองชนิดนั้น พบวามีการกระจายตัวของไรชนดิใดชนดิหนึ่งในทุก
จังหวดัและพบมากในจังหวดัลําปางและนาน สวนในจงัหวัดเชียงรายไมพบไรวารรัวเลยขณะที่ทํา
การสํารวจ จากผลการทดลองแสดงใหเหน็วามีตวัอยางผึ้งพันธุจํานวน 20 ฟารมจาก 46 ฟารม หรือ
คิดเปน 43% ที่ถูกรบกวนโดยไรวารรัวหรือไรทรอพิลีแลปสและมี 15 ฟารมหรือคิดเปน 33% ที่ถูก
รบกวนจากไรทั้งสองชนิด และมีตัวอยางผึง้พันธุจํานวน 9 ฟารมที่ไมพบไรแตเมื่อทําการตรวจสอบ
ในผึ้งพันธุพบการติดเชื้อไวรัส DWV หรือ ABPV หรือทั้งสองชนิด สําหรับการสํารวจในประเทศ
ฝร่ังเศสนั้นตัวอยางผึ้งพันธุทีไ่มมีไรจะไมพบการติดเชื้อไวรัสดวย (Tentcheva et al., 2004b) ดังนั้น
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ผลการทดลองที่ไดจึงแสดงใหเห็นถึงการถายทอดของเชือ้ไวรัสนอกเหนือจากการมไีรเปนพาหะได 
(Chen et al., 2006a; 2006b) นอกจากนั้นมีตัวอยางผึ้งพนัธุจํานวน 8 ฟารมที่ไมพบการติดเชื้อไวรัส
เมื่อทําการทดสอบดวยเทคนิค RT-PCR และมีตัวอยางผึ้งพันธุจํานวน 2 ฟารมจากจังหวดัลําพูนและ
แพรที่ไมพบไรและการติดเชื้อไวรัส สําหรับฟารมที่พบการติดเช้ือโรคตัวออนเนายูโรเปยนและ
โรคชอลคบรูดซึ่งมีรายงานการตรวจพบเล็กนอยกอนหนานี้ (Theantana and Chantawannakul, 
2008) แตไมพบความสัมพันธที่เกี่ยวกับการเกิดโรคไวรสัในการทดลองนี้ และเมื่อนําตัวอยางไรวาร
รัวมาตรวจหาการติดเชื้อไวรัสทั้ง 6 ชนิดเชนเดียวกับผ้ึงพันธุ โดยมีตัวอยางที่สามารถนํามาทดสอบ
ได 12 ตวัอยาง เนื่องจากฟารมที่เหลือมีจํานวนไรวารรัวไมเพยีงพอตอการทดสอบ พบการติดเชือ้
เฉพาะ DWV โดยพบการตดิเชื้อจํานวน 7 ตัวอยาง คิดเปน 58% ของตัวอยางทั้งหมด และเมื่อนําผล
ของการตรวจพบการติดเชื้อไวรัส DWV ในตัวอยางผึ้งพันธุและในไรวารรัวมาเปรยีบเทียบกันโดย
การนํามาวิเคราะหทางสถิติดวยวิธี Chi square เพื่อศึกษาความถี่ของการพบการติดเชื้อไวรัสในผึ้ง
พันธุตัวเต็มวัย ผ้ึงพันธุตัวออน และในไรวารรัว พบวาในผ้ึงพันธุตวัเต็มวัยมีคา P = 1.000 ในผึง้
พันธุตัวออนมคีา P = 0.248 และไรวารรัวมีคา P = 0.564 ซ่ึงผลที่ไดมีคา P > 0.05 ดงันั้นผลจากการ
ทดลองนี้แสดงใหเห็นวาความถี่ของการพบไวรัส DWV ในผึ้งพนัธุตัวเต็มวัย ผ้ึงพันธุตัวออน และ
ไรวารรัวไมแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญทางสถิติที่ความเชื่อมั่น 0.05 โดยจากการศกึษากอนหนานี้
ทําใหทราบวาไรวารรัวมีความสัมพันธในเชิงเปนตัวพาหะนําพาอนภุาคไวรัสเขาสูผ้ึง (Ball, 1989) 
แตสําหรับผลที่ไดจากการทดลองนั้นยังไมสามารถอธิบายถึงความสัมพันธระหวางไวรัสและไรวาร
รัวไดอยางชัดเจน อาจเนื่องมาจากจํานวนตัวอยางที่นํามาทดลองนอยเกินไป ทําใหผลที่ออกมามี
ความคาดเคลือ่นได อยางไรก็ตามการทดลองนี้อาจแสดงใหเห็นถึงปจจัยอ่ืนที่มีสวนเกี่ยวของกบั
การถายทอดของเชื้อไวรัสนอกเหนือจากไรวารรัว เชน การถายทอดเชื้อไวรัสแบบ horizontal 
transmission และ vertical  transmission หรือทั้งสองแบบรวมกนั การถายทอดแบบ horizontal 
transmission นั้น เชือ้ไวรัสสามารถถายทอดเชื้อโดยตรงจากผึง้ตัวหนึ่งสูผ้ึงอีกตัวหนึ่งไดผาน
ทางการสัมผัสและติดตอกันระหวางผึ้ง สําหรับการถายทอดแบบ vertical transmission นั้น เชื้อ
ไวรัสจะถูกสงตอจากแมไปสูรุนลูก โดยอนุภาคไวรัสอาจอยูบนผิวของไข (transovum 
transmission) หรืออยูในไข (transovarian transmission) (Chen et al., 2006a; 2006b) ซ่ึงทั้งสองวิธี
เปนการถายทอดผานทางผึ้งสูผ้ึงโดยไมผานไรวารรัว ดังนั้นกลไกการถายทอดดังกลาวอาจเปน
ปจจัยหนึ่งที่ทาํใหเกิดการตดิเชื้อในผึ้งพนัธุในแหลงที่ไมพบการเขาทาํลายของไรวารรัวได 

การนําเทคนิคทางอณูชีววิทยาเขามาชวยในการตรวจหาเชื้อไวรัสตัวอยางเชนการใชเทคนิค 
RT-PCR นั้น มีความรวดเร็วและใหผลที่แมนยํา สําหรับผลจากการศึกษานี้ เปนการทําการทดลอง
ในตัวอยางที่ไมแสดงอาการของโรค ดังนั้นผลที่ไดคือชวงสภาวะแฝงของโรคซึ่งอาจกอใหเกิด
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ความเสียหายแกผลผลิตได หากขาดการดูแลที่ดีรวมถึงสภาพแวดลอมที่เอื้ออํานวยจะสงผลใหเกิด
การระบาดของโรคขึ้นมาได ขอมูลที่ไดจากการศึกษานั้นสามารถปองกันการกระจายของเชื้อไวรัส
ได โดยไมตองรอใหเกิดการติดเชื้ออยางรุนแรงจนแสดงอาการออกมา อีกทั้งผลที่ไดอาจทําใหเกิด
ความเขาใจรูปแบบการกระจายตัวของเชื้อไวรัสของผึ้งพันธุไดในอนาคต 
  


