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บทคัดย่อ 
งานวิจัยนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อพัฒนาและวิเคราะห์แบบจ าลองทางคณิตศาสตร์บนโครงสร้างเครือข่ายสองโหนด เพื่อศึกษาการแพร่

ระบาดของโรคใบด่างมันส าปะหลังในประเทศไทย โดยจ าแนกประชากรพืชออกเป็น 4 กลุ่มตามสถานการณ์ติดเชื้อ และพิจารณาการ
เช่ือมโยงระหว่างสองพื้นที่ที่เกิดจากการเคลื่อนย้ายของแมลงที่เป็นพาหะและท่อนพันธุ์ แบบจ าลองทางคณิตศาสตร์ถูกวิเคราะห์เชิง
สัญลักษณ์โดยใช้เมทริกซ์รุ่นถัดไปในการค านวณค่าสืบพันธ์พื้นฐาน 

0R  และตรวจสอบเสถียรภาพของจุดสมดุลด้วยทฤษฎีบทวงกลม
ของเกอร์โกริน ผลการศึกษาพบว่าอัตราการติดเชื้อและอัตราการฟื้นตัวมีอิทธิพลต่อค่า 

0R มากที่สุด โดยแบบจ าลองสามารถอธิบาย
พลวัตของโรคได้ทั้งในสภาวะไร้โรคและสภาวะระบาด ซึ่งสะท้อนให้เห็นถึงความเสี่ยงในการกระจายระหว่างพื้นที่ท่ีมีการเคลื่อนย้ายต้น
พันธุ์ ข้อเสนอเชิงนโยบายที่สอดคล้องกับผลการวิจัย ได้แก่ การควบคุมการเคลื่อนย้ายท่อนพันธุ์ การใช้พันธุ์ต้านทาน และการจัดการ
พื้นที่ปลูกอย่างเหมาะสม เพื่อเพิ่มประสิทธิภาพในการควบคุมโรคใบด่างมันส าปะหลังอย่างยั่งยืน 

ค ำส ำคัญ:  โรคใบด่างมันส าปะหลัง  การควบคุมโรค  แบบจ าลองทางคณิตศาสตร์  โครงสร้างเครือข่าย  เมทริกซ์รุ่นถดัไป 
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Abstract 
This study aims to develop and analyze a mathematical model based on a two-node network structure to 

investigate the spread of cassava mosaic disease in Thailand. The plant population is divided into four 
compartments according to infection status, and the connections between two regions are considered through the 
movement of insect vectors and stem cuttings. The mathematical model is analyzed symbolically using the next 
generation matrix to calculate the basic reproduction number (𝑅0), and the stability of equilibrium points is 
examined via the Gershgorin circle theorem. The results show that the infection and recovery rates have the 
greatest influence on 𝑅0 . The model explains the disease dynamics under both disease-free and endemic 
conditions, highlighting the risk of transmission between regions through the movement of planting materials. Policy 
recommendations consistent with the finding include controlling the migration of stem cutting, adopting resistant 
cultivars, and implementing appropriate field management to enhance the sustainable control of cassava mosaic 
disease. 

Keywords: Cassava mosaic disease, Disease control, Mathematical modeling, Network structure, Next generation 
matrix 
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บทน ำ 
โรคใบด่างมันส าปะหลัง (Cassava Mosaic Disease: CMD) ยังคงเป็นปัญหาส าคัญที่ส่งผลกระทบต่อภาคการเกษตรของประเทศ

ไทยอย่างต่อเนื่อง โดยเฉพาะในพ้ืนท่ีปลูกมันส าปะหลังหลัก เช่น ภาคตะวันออกเฉียงเหนือและภาคกลาง สาเหตุของโรคนี้คือเชื้อไวรัส 
Sri Lankan Cassava Mosaic virus (SLCMV) ซึ่งอยู่ในวงศ์ Geminiviridae ซึ่งมีการแพร่ระบาดอย่างรุนแรงในภูมิภาคเอเชีย
ตะวันออกเฉียงใต้ตั้งแต่ปี พ.ศ. 2561 เป็นต้นมา [1], [2] การแพร่กระจายของโรคเกิดขึ้นได้ทั้งจากการปลูกซ้ าด้วยท่อนพันธุ์ที่ติดเช้ือ 
และจากแมลงพาหะที่ส าคัญคือแมลงหวี่ขาว (Bemisia tabaci) ซึ่งมีการกระจายพันธุ์ทั่วโลกและมีบทบาทส าคัญในการน าเช้ือไวรัสจาก
ต้นหนึ่งไปยังอีกต้นหนึ่ง [3] 

สถานการณ์ปัจจุบันสะท้อนให้เห็นถึงความรุนแรงของโรคใบด่างมันส าปะหลัง โดยในปี พ.ศ. 2568 มีพื้นที่ปลูกมันส าปะหลังทั่ว
ประเทศประมาณ 9.3 ล้านไร่ และพบว่ามากกว่า 3.2 ล้านไร่ หรือคิดเป็นกว้าอยละ 34 ของพื้นที่ปลูกท้ังหมดได้รับผลกระทบ ส่งผลให้
ผลผลิตลดลงเหลือเพียง 28.5 ล้านตัน จากเดิมที่เคยผลิตได้มากกว่า 31 ล้านตันในปี 2563 มูลค่าความเสียหายทางเศรษฐกิจประเมิน
มากกว่า 12,000 ล้านบาท และมีครัวเรือนเกษตรกรที่ได้รับผลกระทบมากกว่า 750,000 ครัวเรือน ซึ่งแสดงให้เห็นถึงความส าคัญของ
การหาวิธีควบคุมโรคอย่างมีประสิทธิภาพ [4], [5] 

แม้ว่าจะมีมาตรการควบคุม เช่น การส ารวจแปลงปลูก การท าลายต้นท่ีติดเชื้อ การควบคุมแมลงพาหะ และการส่งเสริมการใช้พันธุ์
ที่ทนทานต่อโรค แต่แนวทางเหล่านี้ยังไม่สามารถหยุดยั้งการแพร่ระบาดได้อย่างยั่งยืน โดยเฉพาะในบริบทของพื้นที่ปลูกที่มีการ
เชื่อมโยงกันอย่างซับซ้อน ทั้งจากการแลกเปลี่ยนท่อนพันธุ์ การเคลื่อนย้ายของแมลงพาหะ และการติดต่อระหว่างชุมชนเกษตร [6] 

งานวิจัยที่ผ่านมาเกี่ยวกับการใช้แบบจ าลองทางคณิตศาสตร์ในการศึกษาการแพร่ระบาดของโรคใบด่างมันส าปะหลัง ได้แสดงให้
เห็นถึงความส าคัญของการวิเคราะห์เชิงทฤษฎีและการจ าลองสถานการณ์ เพื่อท าความเข้าใจพลวัตของโรค โดย Minhós et al. [7] ได้
เสนอแบบจ าลองเชิงสุ่มที่มีโครงสร้างสมการเศษส่วนและดีเลย์ (Stochastic fractional delay differential equations) เพื่อสะท้อน
ความไม่แน่นอนและความหน่วงของระบบจริง โดยเน้นการวิเคราะห์เสถียรภาพและการคงอยู่ของโรคภายใต้ผลกระทบของความสุ่ม
และเวลาหน่วง ซึ่งช่วยเพิ่มความสมจริงในการอธิบายพลวัตของโรคใบด่างมันส าปะหลัง  นอกจากนี้งานวิจัยของ Reja et al. [8] ได้
พัฒนาแบบจ าลองทางคณิตศาสตร์เชิงเวลาไม่ต่อเนื่อง (discrete-time model) เพื่อศึกษาพลวัตของโรคใบด่างมันส าปะหลัง โดย
มุ่งเน้นการวิเคราะห์ Neimark–Sacker bifurcation ซึ่งอธิบายการเปลี่ยนแปลงพลวัตของระบบเมื่อค่าพารามิเตอร์เปลี่ยนไป และท า
ให้เกิดพฤติกรรมการแกว่งแบบ quasi-periodic ในจ านวนพืชที่ติดเชื้อ นอกจากนี้ยังได้ท าการวิเคราะห์ค่าความอ่อนไหว (sensitivity 
analysis) เพื่อระบุพารามิเตอร์ที่มีอิทธิพลสูงสุดต่อการแพร่ระบาด ผลการศึกษาช้ีให้เห็นว่าแบบจ าลองเชิงเวลาไม่ต่อเนื่องสามารถ
สะท้อนความซับซ้อนของพลวัตโรคได้อย่างสมจริง และให้ข้อมูลเชิงลึกท่ีส าคัญต่อการก าหนดมาตรการควบคุมโรคอย่างมีประสิทธิภาพ 
และ Kinene et al. [9] ได้พัฒนาแบบจ าลองทางคณิตศาสตร์เพื่อศึกษาพลวัตของโรค Cassava Brown Streak Disease (CBSD) ใน
ประเทศยูกันดา โดยรวมมาตรการควบคุมที่ใช้อยู่จริง เช่น การถอนและเผาต้นที่ติดเช้ือ การใช้พันธุ์ต้านทาน และการควบคุมแมลง
พาหะด้วยการฉีดพ่นสารก าจัดแมลงเข้าไปในแบบจ าลอง ผลการวิเคราะห์ครอบคลุมทั้งการค านวณค่าสืบพันธุ์พื้นฐาน การตรวจสอบ
เสถียรภาพของสมดุล และการวิเคราะห์ค่าความอ่อนไหวของพารามิเตอร์ พร้อมทั้งประเมินต้นทุน–ประสิทธิผลของมาตรการควบคุม
แต่ละแบบ ผลการศึกษาช้ีให้เห็นว่าการใช้มาตรการควบคุมแบบผสมผสาน โดยเฉพาะการเพิ่มอัตราการตายของแมลงพาหะร่วมกับการ
ก าจัดต้นท่ีติดเชื้อ มีความคุ้มค่าและมีประสิทธิภาพสูงสุดในการลดการแพร่ระบาดของโรค 

จากทบทวนวรรณกรรมดังกล่าว แบบจ าลองทางคณิตศาสตร์มีบทบาทส าคัญในการท าความเข้าใจพลวัตของโรคใบด่างมัน
ส าปะหลัง ทั้งในระดับทฤษฎีและการประยุกต์ใช้เชิงนโยบาย อย่างไรก็ตาม งานวิจัยท่ีผ่านมาเน้นการวิเคราะห์ในระบบโหนดเดียวเป็น
หลัก จึงยังมีช่องว่างในการศึกษาการแพร่ระบาดในบริบทของเครือข่ายหลายพื้นที่ที่มีการเช่ือมโยงกัน ซึ่งเป็นประเด็นที่งานวิจัยนี้
มุ่งเน้นเพื่อเติมเต็มช่องว่างดังกล่าว 

ดังนั้น งานวิจัยนี้มีเป้าหมายเพื่อพัฒนาแบบจ าลองทางคณิตศาสตร์บนโครงสร้างเครือข่ายสองโหนด เพื่ออธิบายและวิเคราะห์การ
แพร่ระบาดของโรคใบด่างมันส าปะหลัง โดยพิจารณาปัจจัยส าคัญ เช่น อัตราการติดเช้ือ การเคลื่อนย้ายของแมลงพาหะ และโครงสร้าง
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การเช่ือมโยงระหว่างพื้นที่ปลูก แบบจ าลองที่พัฒนาขึ้นจะถูกน าไปใช้ในการจ าลองสถานการณ์ต่าง ๆ เพื่อประเมินประสิทธิภาพของ
มาตรการควบคุม และเสนอแนวทางที่เหมาะสมในการจัดการโรคใบด่างอย่างเป็นระบบและยั่งยืน 

ระเบียบวิธีวิจัย 
1. แบบจ ำลองทำงคณิตศำสตร์

ในงานวิจัยช้ินนี้ผู้วิจัยได้ท าการศึกษาแบบจ าลองเครือข่ายทางคณิตศาสตร์ ที่พิจารณาเครือข่ายที่มี 𝑛 โหนด แต่ละโหนด 𝑖 แทนต้น
มันส าปะหลังในแปลงย่อยท่ีมีขนาด 𝑁𝑖 ขณะที่โหนด j แทนต้นมันส าปะหลังในแปลงย่อยอื่น ๆ ที่มีการแพร่เชื้อต่อโหนด 𝑖 โดยจ าแนก
ดังตารางที่ 1 [10], [11] 

ตารางที ่1: สัญลักษณ์ของแบบจ าลองทางคณิตศาสตร์ 

สัญลักษณ ์ ควำมหมำย 

𝑆𝑖 จ านวนต้นมันส าปะหลังในพื้นที่ i  ที่ยังไม่ติดโรค (Susceptible) 

𝐸𝑖  ต้นที่ได้รับเชื้อแล้วแต่ยังไม่แสดงอาการหรือยังไม่แพร่เชื้อ (Exposed) 

𝐼𝑖 ต้นที่ติดโรคและสามารถแพร่เชื้อโรคได้ (Infectious) ผ่านแมลงหวีข่าวหรือท่อนพันธุ ์

𝑅𝑖 ต้นที่หายจากโรค หรือถูกก าจัดแล้ว (Removed/Recovered) 

𝛽 อัตราการแพร่เชื้อจากต้นที่ติดโรคผ่านแมลงหวี่ขาวหรือท่อนพันธุ์ 

𝜎 อัตราที่ต้นที่ได้รับเชื้อเร่ิมแสดงอาการและแพร่เชื้อได้ 

𝛾 อัตราการฟื้นตวัของต้นมันส าปะหลัง 

𝑤𝑖𝑗 ความเชื่อมโยงระหว่างพื้นที ่𝑖 และ 𝑗 การเคลื่อนที่ของแมลงหวี่ขาว หรือการแลกเปลี่ยนท่อนพันธุ์ 

โดยแสดงแผนภาพเชื่อมโยงเพื่ออธิบายแนวคิดในการสร้างแบบจ าลองทางคณิตศาสตร์ดังรูปที่ 1 

รูปที่ 1: โครงข่ายแบบจ าลองทางคณิตศาสตร์ของโรคใบด่างในมันส าปะหลัง 

เราสามารถสร้างระบบสมการเพื่ออธิบายการแพร่กระจายของโรคใบด่างและแสดงความสัมพันธ์ของต้นมันส าปะหลังไดด้ังนี้ 
𝑑𝑆𝑖

𝑑𝑡
= −𝛽𝑆𝑖 ∑𝑤𝑖𝑗𝐼𝑗

𝑗

(1) 

𝑑𝐸𝑖

𝑑𝑡
= 𝛽𝑆𝑖 ∑𝑤𝑖𝑗𝐼𝑗

𝑗

− 𝜎𝐸𝑖 (2) 

𝑑𝐼𝑖
𝑑𝑡

= 𝜎𝐸𝑖 − 𝛾𝐼𝑖 (3) 
𝑑𝑅𝑖

𝑑𝑡
= 𝛾𝐼𝑖 (4) 
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ในงานวิจัยนี้สนใจแบบจ าลองการแพร่กระจายของโรคใบด่างและแสดงความสัมพันธ์ของต้นมันส าปะหลังในกรณเีพียง 2 โหนด 
𝑑𝑆1

𝑑𝑡
 = −𝛽𝑆1(𝑤11𝐼1 + 𝑤12𝐼2) (5) 

𝑑𝐸1

𝑑𝑡
 = 𝛽𝑆1(𝑤11𝐼1 + 𝑤12𝐼2) − 𝜎𝐸1 (6) 

𝑑𝐼1
𝑑𝑡

 = 𝜎𝐸1 − 𝛾𝐼1 (7) 
𝑑𝑅1

𝑑𝑡
 = 𝛾𝐼1 (8) 

𝑑𝑆2

𝑑𝑡
 = −𝛽𝑆2(𝑤21𝐼1 + 𝑤22𝐼2) (9) 

𝑑𝐸2

𝑑𝑡
 = 𝛽𝑆2(𝑤21𝐼1 + 𝑤22𝐼2) − 𝜎𝐸2 (10) 

𝑑𝐼2
𝑑𝑡

 = 𝜎𝐸2 − 𝛾𝐼2 (11) 
𝑑𝑅2

𝑑𝑡
 = 𝛾𝐼2 (12) 

 
ตารางที ่2: ค่าพารามิเตอร์ที่ใช้ในแบบจ าลองทางคณิตศาสตร์ 

สัญลักษณ ์ ค่ำพำรำมิเตอร์ หน่วย อ้ำงอิง 

𝛽 0.05–0.2 ต้น-1*สัปดาห์-1 Legg et al. [12] 

𝜎 0.5–1.0 สัปดาห์-1 Legg and Thresh [13] 

𝛾 0.1 สัปดาห์-1 Fargette et al. [14] 

𝑤𝑖𝑗 0.3–0.7 ไม่มีหน่วย Xiao and van den Bosch [15] 

 
2. จุดสมดุลและกำรวิเครำะห์เสถียรภำพของจุดสมดุล 

พิจารณาจุดสมดุล (𝑆𝑖
∗, 𝐸𝑖

∗, 𝐼𝑖
∗, 𝑅𝑖

∗) ได้จากการก าหนดให้ขวามือของแต่ละสมการ ในสมการ (5)–(12) เท่ากับ 0 จะได้ว่า จุดสมดลุ
สภาวะไร้โรค คือ 𝐸𝐷𝐹𝐸(𝑆1

∗, 𝐸1
∗, 𝐼1

∗, 𝑅1
∗, 𝑆2

∗, 𝐸2
∗, 𝐼2

∗, 𝑅2
∗) = (𝑁1, 0,0,0,𝑁2, 0,0,0) โดยที่ 𝑁𝑖 = 𝑆𝑖 + 𝐸𝑖 + 𝐼𝑖 + 𝑅𝑖   จุดสมดุล

สภาวะการระบาดของโรค คือ 𝐸𝐸𝐸(𝑆1
∗, 𝐸1

∗, 𝐼1
∗, 𝑅1

∗, 𝑆2
∗, 𝐸2

∗, 𝐼2
∗, 𝑅2

∗) โดยที่ 

𝑆1
∗ =

𝛾𝑁1𝐼1
∗

𝛽(𝐼1
∗ + 𝑤12𝐼2

∗)
 (13) 

𝐸1
∗ =

𝛾

𝜎
𝐼1
∗ (14) 

𝑅1
∗ = 𝑁1 − 𝑆1

∗ − 𝐸1
∗ − 𝐼1

∗ (15) 

𝑆2
∗ =

𝛾𝑁2𝐼2
∗

𝛽(𝐼2
∗ + 𝑤21𝐼1

∗)
 (16) 

𝐸1
∗ =

𝛾

𝜎
𝐼2
∗ (17) 

𝑅1
∗ = 𝑁2 − 𝑆2

∗ − 𝐸2
∗ − 𝐼2

∗ (18) 
 
3. หำค่ำ Basic Reproductive Number (𝑹𝟎) 

ค่าที่ใช้วัดความสามารถในการแพร่เชื้อของโรคติดต่อในต้นมันส าปะหลังที่ยังไม่มีภูมิคุ้มกันเลย โดยมีความหมายว่า จ านวนต้นมัน
ส าปะหลังที่ติดเชื้อต้นใหม่โดยเฉลี่ยต้นที่ติดเชื้อหนึ่งต้นสามารถแพร่เช้ือไปยังต้นอื่นได้ ในสภาวะต้นมันส าปะหลังทั้งหมดมีความไวต่อ
การติดเช้ือ (ไม่มีภูมิคุ้มกันเลย) และไม่มีมาตรการควบคุมใด ๆ วิธีที่ใช้หาค่า R0 คือวิธีการเมทริกซ์รุ่นถัดไป (Next Generation 
Matrix: NGM) [16] ดังนี ้

𝐾 = 𝐹𝑉−1 (19) 
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เมื่อ 

𝐹 = [
𝜕𝐹𝑖

𝜕𝐼𝑗
]|

𝐷𝐹𝐸

 

 = 𝛽 [
𝑠1

∗𝑤11 𝑠1
∗𝑤12

𝑠2
∗𝑤21 𝑠2

∗𝑤22
] ; 𝑠𝑖

∗ = 𝑁𝑖  

 

และ 

𝑉 = [
𝜕𝑉𝑖

𝜕𝐼𝑖
]|

𝐷𝐹𝐸

 

 = [
𝛾 0
0 𝛾

] 

 
พิจารณาวิธีการเมทริกซ์รุ่นถัดไป 

𝐾 = 𝐹𝑉−1 
 =

𝛽

𝛾
[
𝑁1𝑤11 𝑁1𝑤12

𝑁2𝑤21 𝑁2𝑤22
] 

 

หาค่าลักษณะเฉพาะจาก 𝑑𝑒𝑡(𝐾 − 𝜆𝐼2) = 0 ท าให้ได้ค่าลักษณะเฉพาะคือ 

𝜆 =
𝛽

𝛾
(
(𝑁1𝑤11 + 𝑁2𝑤22) ± √(𝑁1𝑤11 + 𝑁2𝑤22)

2 − 4(𝑁1𝑤11𝑁2𝑤22 − 𝑁1𝑤12𝑁2𝑤21)

2
) 

 

ดังนั้น 𝑅0 =
𝛽

𝛾
(
(𝑁1𝑤11+𝑁2𝑤22)+√(𝑁1𝑤11+𝑁2𝑤22)2−4(𝑁1𝑤11𝑁2𝑤22−𝑁1𝑤12𝑁2𝑤21)

2
) 

 

ตรวจสอบความเสถียรภาพของจุดสมดุลสภาวะไร้โรคและจุดสมดุลสภาวะระบาด โดยใช้ทฤษฎีวงกลมของเกอร์โกริน (Gershgorin 
circle theorem) มีความเสถียรภาพเฉพาะเมื่อค่าลกัษณะเฉพาะของจาโคเบียนเมทริกซ์ท่ีจุดสมดลุ มีส่วนจริงน้อยกว่า 0 ท้ังหมด [17] 
 

กรณีที่ 1 จุดสมดุลสภาวะไร้โรค 𝐸𝐷𝐹𝐸(𝑆1
∗, 𝐸1

∗, 𝐼1
∗, 𝑅1

∗, 𝑆2
∗, 𝐸2

∗, 𝐼2
∗, 𝑅2

∗) = (𝑁1, 0,0,0, 𝑁2, 0,0,0) จะได้ 

𝐽(𝐸𝐷𝐹𝐸) =

[
 
 
 
 
 
 
 
0 0 0 0 0 0 −𝑁1𝛽𝑤12 0
0 −𝜎 0 0 0 0 𝑁1𝛽𝑤12 0
0 𝜎 −𝛾 0 0 0 0 0
0 0 𝛾 0 0 0 0 0
0 0 −𝑁2𝛽𝑤21 0 0 0 0 0
0 0 𝑁2𝛽𝑤21 0 0 −𝜎 0 0
0 0 0 0 0 𝜎 −𝛾 0
0 0 0 0 0 0 𝛾 0]

 
 
 
 
 
 
 

 

 
บทแทรก 1 (จำกทฤษฎีวงกลมของเกอร์โกริน) ให้ 𝐴 เป็นเมทริกซ์ขนาด 𝑛 × 𝑛 ที่มีสามาชิกเป็นจ านวนจริง ถ้าสมาชิกของ 

เมทริกซ์ท่ีอยู่บนเส้นทแยง 𝑎𝑖𝑖  ของ 𝐴 เป็นไปตามเงื่อนไข 𝑎𝑖𝑖 < −𝑟𝑖 โดยที่ 

𝑟𝑖 = ∑ |𝑎𝑖𝑗|

𝑛

𝑗=1,𝑗≠𝑖

 

 

ส าหรับ 𝑖 = 1,… , 𝑛 แล้วค่าลักษณะเฉพาะของเมทริกซ์ 𝐴 จะเป็นค่าลบหรือมีส่วนจริงเป็นลบ 
พิจารณาแต่ละแถวของ 𝐽(𝐸𝐷𝐹𝐸) เพื่อสร้างวงกลมของเกอร์โกริน ดังแสดงในตารางที่ 3 

 

88

Journal of Engineering and Digital Technology (JEDT)
Vol.14  No.1  January - April 2026



 
ตารางที ่3: วงกลมของเกอร์โกรินที่จุดสมดุลไร้โรค 

แถวที ่ ศูนย์กลำง รัศมี วงกลม 

1 0 𝑟1 = |−𝛽𝑁1𝑤12| 𝑅𝑒(𝜆) ≤ 𝛽𝑁1𝑤12 

2 −𝜎 𝑟2 = |𝛽𝑁2𝑤21| 𝑅𝑒(𝜆) ≤ −𝜎 + |𝛽𝑁2𝑤21| 

3 −𝛾 𝑟3 = |𝜎| 𝑅𝑒(𝜆) ≤ −𝛾 + 𝜎 

4 0 𝑟4 = |𝛾| 𝑅𝑒(𝜆) ≤ 𝛾 

5 0 𝑟5 = |−𝛽𝑁2𝑤21| 𝑅𝑒(𝜆) ≤ 𝛽𝑁2𝑤21 

6 −𝜎 𝑟6 = |𝛽𝑁2𝑤21| 𝑅𝑒(𝜆) ≤ 𝛽𝑁2𝑤21 − 𝜎 

7 −𝛾 𝑟7 = |𝜎| 𝑅𝑒(𝜆) ≤ −𝛾 + 𝜎 

8 0 𝑟8 = |𝛾| 𝑅𝑒(𝜆) ≤ 𝛾 

 
จุดสมดุลสภาวะไร้โรคมีความเสถียรภาพ วงกลมของเกอร์โกรินทั้งหมดต้องอยู่ในครึ่งระนาบลบ (left-half plane) ดังนั้นเงื่อนไขที่

ท าให้จุดสมดุลสภาวะไร้โรคมีความเสถียรภาพคือ 

1. 𝛽𝑁1𝑤12 < 𝜎 
 

2. 𝛽𝑁2𝑤21 < 𝜎 
 

3. 𝜎 + 𝛽𝑁2𝑤21 < 𝛾 
 

เปรียบเทยีบกับค่า Basic reproductive number 
 

จากการวิเคราะห์ 𝑅0 =
𝛽

𝛾
(
(𝑁1𝑤11+𝑁2𝑤22)+√(𝑁1𝑤11+𝑁2𝑤22)2−4(𝑁1𝑤11𝑁2𝑤22−𝑁1𝑤12𝑁2𝑤21)

2
) 

 

ถ้า 𝛽𝑁1𝑤12 < 𝜎, 𝛽𝑁2𝑤21 < 𝜎, 𝜎 + 𝛽𝑁2𝑤21 < 𝛾,𝑤12𝑤21 ≤ 𝑤11𝑤22, 𝛽(𝑁1𝑤11 + 𝑁2𝑤22) ≤
2

3
𝛾 แล้ว 

 

𝑅0 =
𝛽

𝛾
(
(𝑁1𝑤11 + 𝑁2𝑤22) + √(𝑁1𝑤11 + 𝑁2𝑤22)

2 − 4(𝑁1𝑤11𝑁2𝑤22 − 𝑁1𝑤12𝑁2𝑤21)

2
) 

𝑅0 <
𝛽

𝛾
⋅ (𝑁1𝑤11 + 𝑁2𝑤22 +

𝑁1𝑤11 + 𝑁2𝑤22

2
) 

𝑅0 <
𝛽

𝛾
⋅ (

3(𝑁1𝑤11 + 𝑁2𝑤22)

2
) 

𝑅0 < 1 

 
ดังนั้นผลจากวงกลมของเกอร์โกรนิ สอดคล้องกับเง่ือนไข 𝑅0 < 1 ต้องมีเง่ือนไขเพิ่มเติมคือ 

 

1.𝑤12𝑤21 ≤ 𝑤11𝑤22 
 

2. 𝛽(𝑁1𝑤11 + 𝑁2𝑤22) ≤
2

3
𝛾 

 
กรณีที่ 2 จุดสมดุลสภาวะการระบาดของโรค คือ คือ 𝐸𝐸𝐸(𝑆1

∗, 𝐸1
∗, 𝐼1

∗, 𝑅1
∗, 𝑆2

∗, 𝐸2
∗, 𝐼2

∗, 𝑅2
∗) โดยที ่

𝑆1
∗ =

𝛾𝑁1𝐼1
∗

𝛽(𝐼1
∗ + 𝑤12𝐼2

∗)
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𝐸1
∗ =

𝛾

𝜎
𝐼1
∗ 

𝑅1
∗ = 𝑁1 − 𝑆1

∗ − 𝐸1
∗ − 𝐼1

∗ 

𝑆2
∗ =

𝛾𝑁2𝐼2
∗

𝛽(𝐼2
∗ + 𝑤21𝐼1

∗)
 

𝐸1
∗ =

𝛾

𝜎
𝐼2
∗ 

𝑅1
∗ = 𝑁2 − 𝑆2

∗ − 𝐸2
∗ − 𝐼2

∗ 
 

จะได ้

𝐽(𝐸𝐸𝐸) =

[
 
 
 
 
 
 
 
 
−𝛽(𝐼∗

1𝑤11 + 𝐼∗
2𝑤12) 0 −𝛽𝑆∗

1𝑤11 0 0 0 −𝛽𝑆∗
1𝑤12 0

𝛽(𝐼∗
1𝑤11 + 𝐼∗

2𝑤12) −𝜎 𝛽𝑆∗
1𝑤11 0 0 0 𝛽𝑆∗

1𝑤12 0
0 𝜎 −𝛾 0 0 0 0 0
0 0 𝛾 0 0 0 0 0

0 0 −𝛽𝑆∗
2𝑤21 0 −𝛽(𝐼∗

1𝑤21 + 𝐼∗
2𝑤22) 0 −𝛽𝑆∗

2𝑤22 0

0 0 𝛽𝑆∗
2𝑤21 0 𝛽(𝐼∗

1𝑤21 + 𝐼∗
2𝑤22) −𝜎 𝛽𝑆∗

2𝑤22 0
0 0 0 0 0 𝜎 −𝛾 0
0 0 0 0 0 0 𝛾 0]

 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

พิจารณาแต่ละแถวของ 𝐽(𝐸𝐸𝐸) เพื่อสร้างวงกลมของเกอร์โกริน ดังแสดงในตารางที่ 4 
 

ตารางที ่4: วงกลมของเกอร์โกรินที่จุดสมดุลระบาดเรื้อรัง 

แถวที ่ ศูนย์กลำง รัศมี วงกลม 

1 −𝛽(𝐼∗
1𝑤11 + 𝐼∗

2𝑤12) 𝑟1 = |−𝛽𝑆∗
1𝑤11 − 𝛽𝑆∗

1𝑤12| 
𝑅𝑒(𝜆) ≤ −𝛽(𝐼∗

1𝑤11 + 𝐼∗
2𝑤12) 

+𝛽𝑆∗
1(𝑤11 + 𝑤12) 

2 −𝜎 𝑟2 = |
𝛽(𝐼∗

1𝑤11 + 𝐼∗
2𝑤12)

+𝛽𝑆∗
1(𝑤11 + 𝑤12)

| 
𝑅𝑒(𝜆) ≤ −𝜎 + 𝛽(𝐼∗

1𝑤11 + 𝐼∗
2𝑤12) 

+𝛽𝑆∗
1(𝑤11 + 𝑤12) 

3 −𝛾 𝑟3 = |𝜎| 𝑅𝑒(𝜆) ≤ −𝛾 + 𝜎 

4 0 𝑟4 = |𝛾| 𝑅𝑒(𝜆) ≤ 𝛾 

5 −𝛽(𝐼∗
1𝑤21 + 𝐼∗

2𝑤22) 𝑟5 = |−𝛽𝑆∗
2(𝑤21 + 𝑤22)| 

𝑅𝑒(𝜆) ≤ −𝛽(𝐼∗
1𝑤21 + 𝐼∗

2𝑤22)𝑟 
+𝛽𝑆∗

2(𝑤21 + 𝑤22) 

6 −𝜎 𝑟6 = |
𝛽(𝐼∗

1𝑤21 + 𝐼∗
2𝑤22)

+𝛽𝑆∗
2(𝑤21 + 𝑤22)

| 
𝑅𝑒(𝜆) ≤ 𝑟6 = 𝛽(𝐼∗

1𝑤21 + 𝐼∗
2𝑤22) 

+𝛽𝑆∗
2(𝑤21 + 𝑤22) − 𝜎 

7 −𝛾 𝑟7 = |𝜎| 𝑅𝑒(𝜆) ≤ −𝛾 + 𝜎 

8 0 𝑟8 = |𝛾| 𝑅𝑒(𝜆) ≤ 𝛾 

 
จุดสมดุลสภาวะโรคระบาดมีความเสถียรภาพ วงกลมของเกอร์โกรินทั้งหมดต้องอยู่ในครึ่งระนาบลบ ( left-half plane) ดังนั้น

เงื่อนไขที่ท าให้จุดสมดุลสภาวะโรคระบาดมีความเสถียรภาพคือ 
 

1. 𝛽(𝐼1
∗ + 𝐼2

∗ + 𝑆1
∗ + 𝑆2

∗) < 𝜎 
 

2. 𝑆1
∗ < 𝐼1

∗ 
 

3. 𝑆2
∗ < 𝐼2

∗ 
 

4. 𝜎 < 𝛾 
เปรียบเทยีบกับค่า Basic Reproductive Number 

จากการวิเคราะห์ 𝑅0 =
𝛽

𝛾
(
(𝑁1𝑤11+𝑁2𝑤22)+√(𝑁1𝑤11+𝑁2𝑤22)2−4(𝑁1𝑤11𝑁2𝑤22−𝑁1𝑤12𝑁2𝑤21)

2
) 
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ถ้า 𝛽(𝐼1
∗ + 𝐼2

∗ + 𝑆1
∗ + 𝑆2

∗) < 𝜎, 𝑆1
∗ < 𝐼1

∗, 𝑆2
∗ < 𝐼2

∗, 𝜎 < 𝛾 แล้ว 
 

𝑅0 =
𝛽

𝛾
(
(𝑁1𝑤11 + 𝑁2𝑤22) + √(𝑁1𝑤11 + 𝑁2𝑤22)

2 − 4(𝑁1𝑤11𝑁2𝑤22 − 𝑁1𝑤12𝑁2𝑤21)

2
) 

 

น า 𝛽(𝐼1
∗ + 𝐼2

∗ + 𝑆1
∗ + 𝑆2

∗) < 𝜎 แทนในสมการ 
 

𝑅0 =
𝛽

𝛾
(
(𝑁1𝑤11 + 𝑁2𝑤22) + √(𝑁1𝑤11 + 𝑁2𝑤22)

2 − 4(𝑁1𝑤11𝑁2𝑤22 − 𝑁1𝑤12𝑁2𝑤21)

2
) 

𝑅0 > 1 
 

ดังนั้น ผลจากวงกลมของเกอร์โกรนิ สอดคล้องกับเง่ือนไข 𝑅0 > 1 ต้องมีเง่ือนไขเพิ่มเตมิคือ 
𝛽

𝛾
>

2

(𝑁1𝑤11 + 𝑁2𝑤22) + √(𝑁1𝑤11 + 𝑁2𝑤22)2 − 4(𝑁1𝑤11𝑁2𝑤22 − 𝑁1𝑤12𝑁2𝑤21)
 

 

  
  

รูปที ่2: วงกลมของเกอร์โกรินของจาโคเบียนเมทริกซ ์
ที่จุดสมดุลสภาวะไร้โรค 

รูปที่ 3: วงกลมของเกอร์โกรินของจาโคเบียนเมทริกซ์ 
ที่จุดสมดุลสภาวะโรคระบาด 

 

กราฟทั้งสองรูปแสดงการวิเคราะห์เชิงเสถียรภาพของระบบพลวัตในแบบจ าลอง SEIR แบบสองโหนด โดยใช้ทฤษฎีวงกลมของ
เกอร์โกริน เพื่อประมาณขอบเขตของค่าลักษณะเฉพาะ (eigenvalues) ของจาโคเบียนเมทริกซ์ ซึ่งเป็นตัวบ่งช้ีส าคัญในการประเมิน
เสถียรภาพของจุดสมดุลในแบบจ าลองคณิตศาสตร์ 

รูปที่ 2 แสดงวงกลมเกอร์โกรินของจาโคเบียนเมทริกซ์ ณ จุดสมดุลสภาวะไร้โรค (𝐸𝐷𝐹𝐸) โดยมีจุดศูนย์กลางของวงกลมอยู่ที่จุด
ก าเนิด (0,0) บนระนาบเชิงซ้อน และมีจุดสีแดงแสดงต าแหน่งของค่าลักษณะเฉพาะจริงของแบบจ าลองคณิตศาสตร์ในสภาวะไร้โรค 
การที่วงกลมทั้งหมดอยู่ในบริเวณที่ส่วนจริงของค่าลักษณะเฉพาะเป็นลบบนระนาบเชิงซ้อน  (𝑅𝑒(𝜆) ≤ 0) บ่งช้ีว่าแบบจ าลอง
คณิตศาสตร์มีความเสถียรภาพ 

รูปที่ 3 แสดงวงกลมเกอร์โกริน ณ จุดสมดุลสภาวะระบาด (𝐸𝐸𝐸) โดยมีจุดศูนย์กลางของวงกลมอยู่ใกล้จุดก าเนิด และมีจุดสีด า
แสดงค่าบนแนวทแยงของจาโคเบียนเมทริกซ์ในสภาวะระบาด หากวงกลมทั้งหมดอยู่ในบริเวณที่ส่วนจริงของค่าลักษณะเฉพาะเป็นลบ
เช่นกัน จะบ่งช้ีว่าระบบมีความเสถียรภาพในสภาวะระบาด 
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3. กำรวิเครำะห์เชิงตัวเลข 
ในการวิเคราะห์เชิงตัวเลขของแบบจ าลองทางคณิตศาสตร์ใช้ค่าพารามเิตอรใ์นตารางที่ 2 ได้ผลการวิเคราะห์เชิงตัวเลขดังรปูต่อไปนี ้

 

 
 

รูปที่ 4: พลวัตของระบบ SEIR สองประชากรภายใต้จุดสมดุลสภาวะไร้โรค โดยที่ 𝑅0 = 0.15 < 1 ส่งผลให้ 𝐸𝐷𝐹𝐸(𝑆1
∗, 𝐸1

∗, 𝐼1
∗, 𝑅1

∗, 𝑆2
∗, 𝐸2

∗, 𝐼2
∗, 𝑅2

∗) =

(𝑁1, 0,0,0, 𝑁2, 0,0,0) จากเง่ือนไขเร่ิมต้น (𝑆1[0], 𝐸1[0], 𝐼1[0], 𝑅1[0], 𝑆2[0], 𝐸2[0], 𝐼2[0], 𝑅2[0]) = (4990,5,5,0,2995,3,2,0) สอดคล้องกับ
นิยามของจุดสมดุลสภาวะไร้โรค 

 

 
 

รูปที่ 5: พลวัตของระบบ SEIR สองประชากรภายใต้จุดสมดุลสภาวะระบาด โดยที่ 𝑅0 = 2.00 > 1 ส่งผลให้จุดสมดุล
𝐸𝐸𝐸(𝑆1

∗, 𝑆2
∗, 𝐸1

∗, 𝐸2
∗, 𝐼1

∗, 𝐼2
∗, 𝑅1

∗, 𝑅2
∗) = (0.50,0.50,0.249,0.249,0.31,0.18,4999.69,2999.82) จากเง่ือนไขเร่ิมต้น 

(𝑆1[0], 𝐸1[0], 𝐼1[0], 𝑅1[0], 𝑆2[0], 𝐸2[0], 𝐼2[0], 𝑅2[0]) = (4990,5,5,0,2995,3,2,0) 
 

จากรูปที่ 4 และ 5 จุดสมดุลสภาวะไร้โรค มีสืบพันธ์พื้นฐาน 𝑅0 = 0.15 < 1 ซึ่งหมายความว่าการแพร่ระบาดไม่สามารถด ารง
อยู่ได้ในระยะยาว ภายใต้เงื่อนไขนี้ ระบบจะเข้าสู่สถานะท่ีไมม่ีการตดิเช้ือ โดยกลุ่มประชากรที่เกี่ยวข้องกับการติดเช้ือ ได้แก่ พืชที่ได้รับ
เช้ือแต่ยังไม่แสดงอาการ (𝐸), พืชที่ติดเช้ือและสามารถแพร่เชื้อได้ (𝐼), และพืชที่ฟื้นตัวหรือถูกก าจัด (𝑅) จะลดลงสู่ศูนย์ ขณะที่กลุ่มที่
พืชที่ยังไม่ติดเช้ือ (𝑆) จะคงอยู่ในระดับสูงเท่ากับจ านวนพืชทั้งหมดในระบบ 𝑆𝑖

∗ = 𝑁𝑖 ผลลัพธ์นี้สอดคล้องกับนิยามของจุดสมดุลไร้
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โรค และสามารถใช้เป็นเกณฑ์ในการประเมินประสิทธิภาพของมาตรการควบคุมโรค ในทางกลับกัน กรณีของจุดสมดุลสภาวะระบาด มี
สืบพันธ์พ้ืนฐาน 𝑅0 = 2.00 > 1 ซึ่งสะท้อนถึงสถานการณ์ที่การแพร่ระบาดสามารถด ารงอยู่ได้อย่างต่อเนื่อง ระบบจะเข้าสู่จุดสมดลุ
ที่มีจ านวนพืชติดเช้ือคงที่ในระยะยาว โดยกลุ่มที่ติดเช้ือและสามารถแพร่เช้ือได้ 𝐼 มีค่ามากกว่าศูนย์อย่างชัดเจน ขณะที่ 𝑆, 𝐸 และ 𝑅 
มีค่าคงท่ีในระดับต่ ากว่าจ านวนพืชทั้งหมด ผลลัพธ์นี้แสดงถึงการคงอยู่ของโรคในระบบ และเน้นถึงความจ าเป็นในการด าเนินมาตรการ
ควบคุมอย่างต่อเนื่อง 
 
4. กำรวิเครำะหค์่ำควำมอ่อนไหว (Sensitivity Analysis) 

การวิเคราะห์ค่าความอ่อนไหว เป็นกระบวนการที่ใช้ในการประเมินผลกระทบของพารามิเตอร์ต่าง ๆ ที่มีต่อค่าพื้นฐานการสืบพันธุ์ 

(𝑅0) ซึ่งเป็นตัวช้ีวัดส าคัญในการวิเคราะห์ศักยภาพการแพรร่ะบาดของโรคในแบบจ าลอง SEIR แบบเครือข่าย ในการศึกษานี้ ได้ใช้ดัชนี
ความอ่อนไหวแบบ Forward Normalized Sensitivity Index เพื่อวัดการเปลี่ยนแปลงสัมพัทธ์ของ  𝑅0 เมื่อพารามิเตอร์หนึ่ง
เปลี่ยนแปลง โดยนิยามดังนี้ [5] 

𝐶𝑝
𝑅0 =

𝜕𝑅0

𝜕𝑝
⋅

𝑝

𝑅0
 

 

โดยที่ 𝑝 แทนพารามิเตอร์ของการแพร่ระบาดของโรค และ 𝐶𝑝
𝑅0 แทนดัชนีความอ่อนไหวของ 𝑅0 ต่อ 𝑝 

 

จาก 𝑅0 =
𝛽

𝛾
(
(𝑁1𝑤11+𝑁2𝑤22)+√(𝑁1𝑤11+𝑁2𝑤22)2−4(𝑁1𝑤11𝑁2𝑤22−𝑁1𝑤12𝑁2𝑤21)

2
) ค านวณดัชนีความอ่อนไหวของ 𝑅0 ต่อ 𝑝 

 
ตารางที่ 5: ดัชนีความออ่นไหวของ 𝑅0 ต่อ 𝑝 ของแบบจ าลองทางคณิตศาสตร์ 

พารามิเตอร(์𝑝) ดัชนีความอ่อนไหว(𝐶𝑝
𝑅0) 

𝛽 +1 

𝛾 -1 

𝑁1 +1 

𝑁2 +1 

𝑤𝑖𝑗 +0.5 ถึง +1 

𝜎 0 

 

 
 

รูปที่ 6: แผนภูมิแท่งแสดงผลการวิเคราะห์ค่าความอ่อนไหวของ 𝑅0 ต่อพารามิเตอร์หลักในแบบจ าลอง SEIR เครือข่าย ได้แก ่𝛽, 𝛾, 𝑁1, 𝑁2, 𝑤12, และ 𝑤21

โดยพบว่า 𝛽,  𝑁1, 𝑁2 มีค่าความอ่อนไหวสูงสุด (+1.0) ขณะที่ 𝛾 มีผลในทางลบเท่ากัน (-1.0) ส่วนพารามิเตอร์เชิง 𝑤𝑖𝑗 มีค่าความออ่นไหวอยู่ที่ประมาณ 
+0.75 แสดงให้เห็นถึงอิทธิพลเชิงสัมพัทธ์ของแต่ละพารามิเตอร์ต่อการแพร่ระบาดของโรคในระบบเครือข่ายเกษตรกรรม 
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จากการวิเคราะห์ค่าความอ่อนไหวของค่าดัชนีการแพร่ระบาดพื้นฐาน (𝑅0) ต่อพารามิเตอร์ในแบบจ าลอง SEIR เครือข่าย พบว่า
พารามิเตอร์ที่มีผลกระทบมากที่สุดคืออัตราการติดเช้ือและจ านวนพืชในแต่ละพื้นที่  (𝛽, 𝑁1, 𝑁2) และอัตราการฟื้นตัว (  ) โดยค่า
ความอ่อนไหวของ 𝑅0ต่อ 𝛽, 𝑁1, 𝑁2 เท่ากับ +1.0000 หมายความว่า หาก 𝛽,  𝑁1, 𝑁2 เพิ่มขึ้น 1% ค่า 

0R จะเพิ่มขึ้นประมาณ 1% 
ในทางกลับกัน ค่าความอ่อนไหวต่อ   เท่ากับ -1.0000 ซึ่งแสดงว่าการเพิ่มขึ้นของอัตราการฟื้นตัวจะช่วยลดค่า 𝑅0 ในอัตราเดียวกัน 
ดังนั้น การควบคุมการแพร่เช้ือและการเร่งการฟื้นตัวของพืชจึงเป็นกลยุทธ์ที่มีประสิทธิภาพสูงในการลดการระบาดของโรค 

โดยสรุป การควบคุมโรคพืชอย่างมีประสิทธิภาพควรเน้นไปที่การลดอัตราการติดเช้ือและการเพิ่มอัตราการฟื้นตัวของพืชเป็นหลัก 
ขณะที่การจัดการเชิงพื้นที่ เช่น การควบคุมจ านวนพืชและการจ ากัดการเคลื่อนย้ายระหว่างพื้นที่ ควรด าเนินควบคู่กันเพื่อเสริมสร้าง
ความยั่งยืนในการควบคุมการแพร่ระบาดของโรคในระบบเกษตรกรรมเครือข่าย 

 
ผลกำรวิจัยและกำรอภิปรำยผล 

ในการศึกษานี้ ได้มีการพัฒนาแบบจ าลองทางคณิตศาสตร์ประเภท SEIR บนโครงสร้างเครือข่าย เพื่อใช้วิเคราะห์การแพร่ระบาด
ของโรคใบด่างมันส าปะหลังในระบบเกษตรกรรมที่มีการเช่ือมโยงระหว่างพื้นที่ปลูกหลายแห่ง แบบจ าลองแบ่งประชากรพืชออกเป็นสี่
กลุ่ม ได้แก่ พืชที่ยังไม่ติดเช้ือ (𝑆), พืชที่ได้รับเช้ือแต่ยังไม่แสดงอาการ (𝐸), พืชที่ติดเช้ือและสามารถแพร่เช้ือได้ (𝐼), และพืชที่ฟ้ืนตัวหรือ
ถูกก าจัด (𝑅) โดยแต่ละพื้นที่มีพลวัตของโรคเป็นของตนเอง และมีการเช่ือมโยงกันผ่านพารามิเตอร์ที่สะท้อนการเคลื่อนย้ายพืชหรือ
แมลงพาหะระหว่างพื้นที่ เช่น อัตราการเคลื่อนย้ายระหว่างพ้ืนท่ีปลูก 

แนวทางการสร้างแบบจ าลองนี้ได้รับแรงบันดาลใจจากงานของ Keeling and Rohani [18] ซึ่งเสนอการใช้โครงสร้างเครือข่ายใน
การศึกษาการแพร่ระบาดในระบบท่ีมีความซับซ้อน โดยเฉพาะในบริบทที่มีการเช่ือมโยงระหว่างหน่วยย่อยหลายแห่ง การค านวณค่า
ดัชนีการแพร่ระบาดพื้นฐาน (𝑅0) ใช้แนวคิดของเมทริกซ์รุ่นถัดไป ตามแนวทางของ van den Driessche และ Watmough [16] ซึ่ง
ช่วยให้สามารถประเมินความสามารถในการแพร่ระบาดของโรคในระบบเครือข่ายได้อย่างเป็นระบบและแม่นย า 

จากการวิเคราะห์ค่าความอ่อนไหวของ 𝑅0 ต่อพารามิเตอร์ต่าง ๆ โดยอิงจากวิธีการของ Chitnis et al. [19] พบว่าอัตราการติด
เช้ือ (𝛽) และอัตราการฟื้นตัว (𝛾) เป็นพารามิเตอร์ที่มีผลกระทบต่อ 𝑅0 มากที่สุด โดยมีค่าความอ่อนไหวเท่ากับ +1.0 และ -1.0 
ตามล าดับ ซึ่งหมายความว่า หากอัตราการติดเช้ือเพิ่มขึ้น 1% ค่า 𝑅0 จะเพิ่มขึ้นประมาณ 1% ขณะที่การเพิ่มขึ้นของอัตราการฟื้นตัว
จะช่วยลดค่า  𝑅0 ในอัตราเดียวกัน 

นอกจากนี้ พารามิเตอร์อื่น ๆ เช่น จ านวนพืชในแต่ละพื้นที่ (𝑁1, 𝑁2) และการเช่ือมโยงระหว่างพื้นที่ (𝑤12, 𝑤21) มีค่าความ

อ่อนไหวอยู่ที่ประมาณ +0.5 ซึ่งแสดงว่ามีผลต่อการแพร่ระบาดในระดับปานกลาง โดยเฉพาะในบริบทที่มีการเคลื่อนย้ายพืชระหว่าง
พื้นที่อย่างต่อเนื่อง ผลการวิเคราะห์นี้สอดคล้องกับข้อเสนอของ Sélley et al. [20] ที่ช้ีให้เห็นว่าการเคลื่อนย้ายในเครือข่ายสามารถ
เร่งการแพร่ระบาดได้อย่างมีนัยส าคัญ 

จากผลการศึกษาดังกล่าวสามารถเสนอแนวทางการควบคุมโรคได้อย่างเป็นระบบ โดยเน้นการลดอัตราการติดเช้ือผ่านการควบคุม
แมลงพาหะ การใช้พันธุ์พืชที่ต้านทานโรค และการจัดการแปลงปลูกให้เหมาะสม รวมถึงการเพิ่มอัตราการฟื้นตัวของพืช เช่น การก าจัด
พืชที่ติดเช้ืออย่างรวดเร็ว หรือการใช้สารกระตุ้นภมูิคุ้มกัน นอกจากน้ี การวางแผนการปลูกและการเคลื่อนยา้ยพืชอย่างรอบคอบจะชว่ย
ลดความเสี่ยงในการแพร่ระบาดข้ามพื้นที่ และการน าแบบจ าลองไปใช้ร่วมกับข้อมูลภาคสนามจะช่วยสนับสนุนการตัดสินใจ  
เชิงนโยบายได้อย่างมีประสิทธิภาพ 
 

สรุปผล 
การศึกษานี้ได้พัฒนาแบบจ าลองทางคณิตศาสตร์บนโครงสร้างเครือข่าย เพื่อใช้วิเคราะห์การแพร่ระบาดของโรคใบด่าง  

มันส าปะหลังในระบบเกษตรกรรมที่มีการเชื่อมโยงระหว่างพื้นที่ปลูกหลายแห่ง โดยแบบจ าลองสามารถจ าแนกประชากรพืชออกเป็น
กลุ่มต่าง ๆ ตามสถานะของโรค และสะท้อนพลวัตของการแพร่ระบาดในแต่ละพื้นท่ีได้อย่างแม่นย า 
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การค านวณค่าสืบพันธ์พื้นฐาน (𝑅0) ด้วยแนวคิดของเมทริกซ์รุ่นถัดไป ท าให้สามารถประเมินความสามารถในการแพร่ระบาดของ
โรคในระบบเครือข่ายได้อย่างเป็นระบบ ขณะเดียวกันการวิเคราะห์ค่าความอ่อนไหวของ 𝑅0 ต่อพารามิเตอร์ต่าง ๆ ช่วยให้สามารถ
ระบุปัจจัยส าคัญที่ส่งผลต่อการแพร่ระบาดได้อย่างชัดเจน โดยพบว่าอัตราการติดเช้ือและอัตราการฟื้นตัวของพืชเป็นปัจจัยหลักที่มี
ผลกระทบสูงสุด 

นอกจากนี้ ผลการจ าลองยังแสดงให้เห็นว่าการเคลื่อนย้ายพืชหรือแมลงพาหะระหว่างพื้นที่มีบทบาทส าคัญในการเร่งการแพร่
ระบาด โดยเฉพาะในระบบที่มีการเช่ือมโยงอย่างต่อเนื่อง ซึ่งสอดคล้องกับแนวคิดการแพร่ระบาดบนเครือข่ายที่ปรากฏในงานวิจัย  
ก่อนหน้า 

จากผลการศึกษา สามารถเสนอแนวทางเชิงนโยบายเพื่อการควบคุมโรคที่มีประสิทธิภาพและยั่งยืน ได้แก่ 
1. การจัดการแปลงปลูกอย่างเหมาะสม เช่น การเว้นระยะปลูก การก าจัดเศษซากพืช และการควบคุมการเคลื่อนย้ายต้นพันธุ์ 
2. การส่งเสริมการใช้พันธุ์ต้านทานและการบ ารุงรักษาท่ีเหมาะสม เพื่อเพิ่มอัตราการฟื้นตัวของพืช 
3. การก าหนดมาตรการควบคุมการเคลื่อนย้ายพืชและแมลงพาหะในระดับพื้นท่ีและระดับนโยบาย 
4. การบูรณาการข้อมูลภาคสนามเข้ากับแบบจ าลองทางคณิตศาสตร์ เพื่อสนับสนุนการตัดสินใจเชิงนโยบายอย่างมีหลักฐานรองรับ 
ผลลัพธ์จากแบบจ าลองนี้จึงสามารถใช้เป็นเครื่องมือเชิงวิชาการในการออกแบบมาตรการควบคุมโรคใบด่างมันส าปะหลัง ทั้งใน

ระดับพื้นท่ีและระดับประเทศ เพื่อสร้างความมั่นคงทางการเกษตรอย่างยั่งยืน 
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