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ปริญญา ขจัดพาล : ลักษณะท่ีเกี่ยวของกับศักยภาพการใหผลผลิตและการพัฒนา 
เครื่องหมายโมเลกุลบงช้ีลักษณะความตานทานโรคราแปงในถ่ัวเขียว (CHARACTERS 
ASSOCIATED WITH YIELD POTENTIAL AND DEVELOPMENT OF MOLECULAR 
MARKERS FOR POWDERY MILDEW RESISTANCE IN MUNGBEAN)   

อาจารยท่ีปรึกษา : รองศาสตราจารย ดร. ปยะดา  ตันตสวัสดิ,์ 121 หนา. 
 

              การเพ่ิมศักยภาพในการใหผลผลิตของถ่ัวเขียวสามารถทําไดโดยการปรับปรุงลักษณะทางพืช
ไร ลักษณะทางสรีรวิทยา รวมท้ังระดับความตานทานโรค งานวิจัยนี้มีวัตถุประสงคเพ่ือ 1) ประเมิน
ลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาท่ีมีสหสัมพันธและอิทธิพลทางตรงตอผลผลิต 2) ศึกษา
การแสดงออกของยีนและอัตราพันธุกรรมของลักษณะท่ีมีความสัมพันธกับผลผลิต 3) ศึกษาการ
แสดงออกของยีนตานทานโรคราแปง และ 4) เพ่ือพัฒนาเครื่องหมาย inter-simple sequence repeat 
(ISSR) บงช้ีลักษณะความตานทานโรคราแปง การทดลองท่ี 1 ประเมินลักษณะทางพืชไรและลักษณะ
ทางสรีรวิทยา 15 ลักษณะ ในถ่ัวเขียว 58 พันธุ/สายพันธุ ซ่ึงประกอบดวยสายพันธุตางประเทศจํานวน 
41 สายพันธุ พันธุสงเสริม 10 พันธุ สายพันธุดีเดน 3 สายพันธุ และสายพันธุท่ีพัฒนา ณ มหาวิทยาลัย
เทคโนโลยีสุรนารี 4 สายพันธุ ทําการทดลอง ณ ฟารมมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี วางแผนการ
ทดลองแบบสุมสมบูรณภายในบล็อก (randomized complete block design; RCBD) จํานวน 4 ซํ้า 
โดยพบวาจํานวนฝกตอตน จํานวนชอตอตน จํานวนเมล็ดตอฝก จํานวนเมล็ดตอตน จํานวนกิ่งตอตน 
น้ําหนักแหงมวลรวม (total dry matter; TDM) น้ําหนักสดชีวมวล (biomass) และ ดัชนีพ้ืนท่ีใบ (leaf 
area index; LAI) มีสหสัมพันธทางบวกกับผลผลิตอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ และการวิเคราะห
สัมประสิทธ์ิเสนทาง พบวาจํานวนชอตอตน จํานวนเมล็ดตอฝก TDM และจํานวนฝกตอตน เปน
ลักษณะท่ีมีอิทธิพลทางตรงตอผลผลิตสูง ดังนั้นจึงเหมาะสมสําหรับใชเปนดัชนีในการคัดเลือกสาย
พันธุถ่ัวเขียวเพ่ือเพ่ิมผลผลิตโดยเฉพาะในประชากรท่ีใชศึกษา การทดลองท่ี 2 ศึกษาการแสดงออก
ของยีน และอัตราพันธุกรรมของลักษณะท่ีมีความสัมพันธกับผลผลิต โดยวิธีวิเคราะหคาเฉล่ีย
ประชากร ทําการผสมระหวางพันธุท่ีใหลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาต่ํากับสายพันธุ
คัดเลือกท่ีใหลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาสูง จํานวน 12 คูผสมใน 7 ลักษณะ ไดแก 
TDM จํานวนฝกตอตน น้ําหนักเมล็ดตอตน น้ําหนัก 100 เมล็ด จํานวนเมล็ดตอฝก ความยาวฝก และ
ความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. และผลิตประชากร F2, BC1, BC2   ทุกคูผสม ปลูกทดสอบ
โดยใช 6 ประชากร (P1, P2, F1, F2, BC1 และ BC2 ) วางแผนการทดลองแบบ RCBD จํานวน 3 ซํ้า 
พบวา ลักษณะ TDM  จํานวนฝกตอตน น้ําหนักเมล็ดตอตน และความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 
ลบ.ซม.  มีการแสดงออกของยีนไมเปนไปตามกฎบวกขม และมีการแสดงออกของยีนแบบขมขามคู
ในทุกรูปแบบ มีอัตราพันธุกรรมแบบกวางและแคบปานกลาง และถูกควบคุมดวยยีนอยางนอย 1-2 คู  
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Mungbean yield potential could be increased by improving agronomic 

characters, physiological characters and disease resistance levels. The objectives of this 

research were to 1) determine the correlations and direct effects of agronomic characters 

and physiological characters on seed yield, 2) study the inheritance and heritability of 

agronomic characters and physiological characters correlated with seed yield, 3) study 

the inheritance of powdery mildew resistance, and 4) develop inter-simple sequence 

repeat (ISSR) molecular markers for powdery mildew resistance. The first experiment 

was carried out to evaluate fifteen agronomic characters and physiological characters in 

fifty eight varieties/lines including 41 plant introductions, 10 Thai recommended 

varieties, 3 promising breeding lines, and 4 SUT developed lines. All varieties/lines 

were planted at Suranaree University of Technology (SUT) Farm in randomized 

complete block design (RCBD) with four replications. It was found that seed yield was 

significantly positively correlated with the number of pods/plant, clusters/plant, 

seeds/pod, seeds/plant, and branches/plant, total dry matter (TDM), biomass, and leaf area 
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index (LAI).  Path coefficient analysis indicated that the number of clusters/plant, 

seeds/pod, pods/plant, and TDM showed positively high direct effects on seed yield. 

Therefore, these characters should be used as selection criteria for mungbean yield 

improvement particularly in this population. The second experiment was conducted to 

study gene action and heritability of agronomic characters and physiological characters 

related to seed yield by using generation mean analysis. Twelve crosses between 

parents with low and high values of seven agronomic characters and physiological 

characters (TDM, the number of pods/plant, seeds weight/plant, 100 seed weight, the 

number of seeds/pod, pod length and root length/2,122 cm3 of soil volume) were made, 

and their F2, BC1 and BC2 were produced. Six populations including P1, P2, F1, F2, BC1 

and BC2 were evaluated. The experiment was conducted in RCBD with three 

replications. It was found that TDM, the number of pods/plant, seed weight/plant and 

root length/2,122 cm3 of soil volume did not follow the additive-dominant model in all 

crosses. All types of epistasis gene effects, moderate broad and narrow sense 

heritability, and at least 1-2 major gene pairs were found to control their expression, 

except seed weight/plant which showed low heritability and at least 4 major gene pairs. 

In all crosses, 100 seed weight, the number of seeds/pod and pod length did not show 

epistasis gene effects. One hundred seed weight and the number of seeds/pod possessed 

only additive gene effects, while pod length was controlled predominantly by dominant 

gene effects. Moderate broad and narrow sense heritability and at least 4 (100 seed 

weight) 3 (number of seeds/pod) and 2 (pod length) major gene pairs were found to 

control their expression. The third experiment was performed to study the inheritance of 

powdery mildew resistance in three crosses (KPS1 x V4758, KPS1 x V2106 and KPS2 x 

V2106) between resistant and susceptible varieties/lines of mungbean. Six populations   
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กิตติกรรมประกาศ 
 

วิทยานิพนธฉบับนี้สําเร็จลุลวงดวยดี  เพราะไดรับความชวยเหลือและคําแนะนําจาก
บุคคลตาง ๆ หลายฝาย ท้ังในดานวิชาการ และการดําเนินการวิจัยดังตอไปนี้  

ผูเขียนขอกราบขอบพระคุณ รองศาสตราจารย ดร. ปยะดา  ตันตสวัสดิ์ อาจารยท่ีปรึกษา
วิทยานิพนธ ผูใหความรู  คําแนะนํา คําปรึกษา ความชวยเหลือ และความเอาใจใสท้ังดานการเรียน 
งานวิจัยอยางดียิ่ง ตลอดจนตรวจแกไขวิทยานิพนธใหจนเสร็จสมบูรณ เปนแบบอยางอาจารยและ
นักวิจัยท่ีดีและมีคุณธรรมแกขาพเจามาโดยตลอด    

ขอขอบพระคุณ ศาสตราจารย ดร. ไพศาล เหลาสุวรรณ ผูใหความรู  คําแนะนํา คําปรึกษาใน
การทดลองอยางดีเสมอมา และชวยแกไขวิทยานิพนธฉบับนี้จนเสร็จสมบูรณ อาจารย ดร.โสภณ      
วงศแกว และอาจารย ดร.ฐิติพร มะชิโกวา ผูใหคําแนะนํา คําปรึกษาในการทดลอง และตรวจแกไข
วิทยานิพนธใหจนเสร็จสมบูรณ อาจารย ดร. สุดชล วุนประเสริฐ หัวหนาสาขาวิชาเทคโนโลยีการ   
ผลิตพืช และ รองศาสตราจารย ดร.สนั่น จอกลอย คณะกรรมการสอบวิทยานิพนธ ท่ีใหคําปรึกษา 
ตลอดจนชวยแกไขวิทยานิพนธฉบับนี้จนเสร็จสมบูรณ ผูชวยศาสตราจารย ดร.หัสไชย บุญจูง ผูให
คําแนะนําเกี่ยวกับการเก็บขอมูลความยาวรากของถ่ัวเขียว 

ขอขอบคุณคณะกรรมการวิจัยและพัฒนาแหงชาติ และมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารีท่ี
สนับสนุนทุนวิจัยเพ่ือทําวิทยานิพนธครั้งนี้ และวิทยานิพนธนี้ไดรับการสนับสนุนสวนหนึ่ง จากศูนย
ความเปนเลิศดานเทคโนโลยีชีวภาพเกษตร สํานักพัฒนาบัณฑิตศึกษาและวิจัยดานวิทยาศาสตรและ
เทคโนโลยี สํานักงานคณะกรรมการอุดมศึกษา กระทรวงศึกษาธิการ ขอขอบคุณศูนยวิจัยพืชผักเขต
รอน มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน และศูนยวิจัยพืชไรชัยนาท ท่ีเอ้ือเฟอเมล็ดพันธุ
ถ่ัวเขียวท่ีใชในงานวิจัยครั้งนี ้

ขอขอบคุณเจาหนาท่ีประจําอาคารศูนยเครื่องมือ ฯ 3 ทุกทาน ผูชวยอธิบายวิธีใชเครื่องมือ  
ตาง ๆ ใหความชวยเหลือและอํานวยความสะดวกเกี่ยวกับอุปกรณสําหรับหองปฏิบัติการ  พนักงาน
ฟารมมหาวิทยาลัยท่ีไดชวยเหลือและอํานวยความสะดวกในสวนของแปลงทดลอง รวมถึงเพ่ือน พ่ี
นองนักศึกษาปริญญาโทและปริญญาเอกทุกทาน  ท่ีมีสวนชวยเหลือในการทํางานวิจัยนี้จนแลวเสร็จ 

ทายนี้ขาพเจาขอกราบขอบพระคุณ คุณพอและคุณแม ท่ีอบรมเล้ียงดู ใหคําปรึกษา สนับสนุน
และใหกําลังใจในการศึกษาเลาเรียนมาโดยตลอดจนประสบความสําเร็จ และขอบคุณพ่ีนองทุกคน ท่ี
ใหความชวยเหลือและเปนกําลังใจท่ีดีเสมอมา                                                                                   
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สารบัญตาราง 
 
ตารางที่     หนา 
 
1 ระยะการเจริญเติบโตทางลําตน และระยะเจริญพันธุของถ่ัวเขียว 10 
2 คามีนสแควร (MSE) สัมประสิทธ์ิความแปรปรวน (coefficient of variation)ชวง

ขอมูล (range) คาเฉล่ีย (mean) และอัตราพันธุกรรมแบบกวาง (broad sense-
heritability) ของลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยา 14 ลักษณะ ในถ่ัว-
เขียว 58 พันธุ/สายพันธุ 50 

3 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธทางฟโนไทป (rp) และจีโนไทป (rg) ของลักษณะทางพืช
ไรและลักษณะทางสรีรวิทยา 14 ลักษณะในถ่ัวเขียว 58 พันธุ/สายพันธุ 51  

4 คาเฉล่ียของลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยา 14 ลักษณะของถ่ัวเขียว 15                                                 
 พันธุ/สายพันธุ ท่ีใหผลผลิตสูง 52 
5 อิทธิพลทางตรงและทางออมของลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยา  
 9 ลักษณะ ของถ่ัวเขียว 58 พันธุ/สายพันธุ 53  
6 คาเฉล่ียและความคลาดเคล่ือนมาตรฐานของลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิต 7 ลักษณะ 
 ในประชากร P1  , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2 58  
7 การกระจายตัวของลักษณะ TDM ของประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2   
 ในคูผสม CN60 x V1946 60  
8 การกระจายตัวของลักษณะ TDM ของประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1  และ BC2  
 ในคูผสม SUT4 x M5-1 61 
9 การกระจายตัวของลักษณะ จํานวนฝกตอตน ของประชากร  P1 , P2 , F1 ,  F2 , BC1  
 และ BC2  ในคูผสม CN60 x V4785 62     
10 การกระจายตัวของลักษณะ จํานวนฝกตอตน ของประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1  
 และ BC2  ในคูผสม SUT2 x V4758 63    
11 การกระจายตัวของลักษณะน้ําหนักเมล็ดตอตน ของประชากร  P1 , P2 , F1 , 
 F2 , BC1 และ BC2  ในคูผสม SUT2 x V4758 64     
12 การกระจายตัวของลักษณะน้ําหนักเมล็ดตอตนของประชากร  P1 , P2 , F1 ,  
 F2 , BC1 และ BC2  ในคูผสม CN60 x V1946 65     
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13 การกระจายตัวของลักษณะน้ําหนัก 100 เมล็ดของประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 

และ BC2  ในคูผสม SUT2 x V4758 66        
14 การกระจายตัวของลักษณะจํานวนเมล็ดตอฝกของประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1  
 และ BC2  ในคูผสม SUT1 x V4785 67    
15 การกระจายตัวของลักษณะจํานวนเมล็ดตอฝกของประชากร  P1 , P2 , F1 ,  F2 , BC1  
 และ BC2  ในคูผสม SUT3 x V4451 68   
16 การกระจายตัวของลักษณะความยาวฝกของประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 ,  BC1 และ  
 BC2 ในคูผสม CN60 x V1414AG 69 
17 การกระจายตัวของลักษณะความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. ของ

ประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2  ในคูผสม CN60 x V1414AG 70 
18 การกระจายตัวของลักษณะความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม.ของ                 

ประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2  ในคูผสม KPS1 x V1415AG 71     
19 คา A, B และ C และคา “t” จากการวิเคราะห scaling test ของ 7 ลักษณะใน 12 

คูผสม   75 
20 คาไคสแควร  (2 ) ของการทดสอบ additive-dominance model  โดยวิธี joint 

scaling test ของ 7 ลักษณะใน 12 คูผสม 76 
21 คา additive, dominance, additive x additive, additive x dominance และ 

dominance x dominance gene effects (และ SE) ของลักษณะทางพืชไร และ
ลักษณะทางสรีรวิทยา จากการทดสอบโดยวิธี joint scaling test ในโดยใช
ประชากร  P1 ,  P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2  77      

22 อัตราพันธุกรรมแบบกวางและแบบแคบของลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิต   
 7 ลักษณะ   81 
23 จํานวนคูของยีนท่ีนอยท่ีสุดท่ีควบคุมลักษณะ 7 ลักษณะใน 12 คูผสม 82 
24 คาเฉล่ียและความคลาดเคล่ือนมาตรฐานของคะแนนการเกิดโรคของ 6 ประชากร  
 (P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2 ) จากคูผสม KPS1 x V4758, KPS1 x V2106  

และ KPS2 x V2106 ท่ีเกิดจากการผสมระหวางพันธุออนแอ x สายพันธุตานทาน 83 
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25 คา A, B และ C สําหรับทดสอบ scaling test ในลักษณะความตานทานโรคราแปง 
 ในคูผสม KPS1 x V4758, KPS1 x V2106 และ KPS2 x V2106 84 
26 คาอิทธิพลของยีนแบบบวกและขม(และ SE) จากการวิเคราะหลักษณะความ

ตานทานโรคราแปง โดยวิธี joint scaling test โดยใช 6 ประชากร (P1 ,  P2 ,  F1 , F2 ,  
 BC1 และ BC2 ) ของคูผสมระหวางพันธุออนแอและสายพันธุตานทาน 
 (KPS1 x V4758, KPS1 x V2106 และ KPS2 x V2106)  85 
27 การประเมินจํานวนยีนท่ีนอยท่ีสุด (k) และ อัตราพันธุกรรม (hb

2) ของลักษณะความ
ตานทานโรคราแปง  86 

28 การกระจายตัวของตนท่ีเปนโรคราแปงในระดับคะแนนการเกิดโรคตาง ๆ ใน 
 ประชากร P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2  ของคูผสม KPS1 x V4758,  
  KPS1 x V2106  และ KPS2 x V2106 88 
29 อัตราสวนการกระจายตัวของประชากร F2  และ BC1 ท่ีไดมาจากการผสมระหวาง

สายพันธุออนแอ x ตานทาน จํานวน 3 คูผสม 91 
30 แสดงลําดับเบส จํานวนแถบดีเอ็นเอ เปอรเซ็นตแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตาง 
 ระหวางพันธุพอ (V4718; R) และแม (CN72; S) และจํานวนแถบดเีอ็นเอท่ีเหมือน 

กันระหวางพันธุตานทานและประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและ
ประชากรรวมออนแอ เม่ือใชไพรเมอร ISSR ตาง ๆ และใชอุณหภูมิ ในขั้นตอน                  

 annealing ลดลง ขั้นตอนละ 1 องศาเซลเซียส จาก 65 ถึง 50 องศาเซลเซียส 93 
31 แสดงลําดับเบส จํานวนแถบดีเอ็นเอ เปอรเซ็นตแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตาง         
 ระหวางพันธุพอ (V4718; R) และแม (CN72; S) และจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีใหความ 
 เหมือนกันระหวางพันธุตานทานและประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุ                 
 ออนแอและประชากรรวมออนแอ เม่ือใชไพรเมอร ISSR ตาง ๆ และใชอุณหภูมิใน 
 ขั้นตอน annealing ท่ี 50 องศาเซลเซียส 97  
32 แสดงลําดับเบส จํานวนแถบดีเอ็นเอ เปอรเซ็นตแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตาง

ระหวางพันธุพอ (V4718; R) และแม (CN72; S) และจํานวนแถบดเีอ็นเอท่ีเหมือนกัน 
 ระหวางพันธุตานทานและประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอ 
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และประชากรรวมออนแอ จํานวนตน recombinant และ % recombination เม่ือใช       
 ไพรเมอร ISSR 842 และ 885 98 
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สารบัญภาพ 

 
ภาพที่                                                                                                                           หนา 
 
1 แถบดีเอ็นเอของพันธุตานทาน, พันธุออนแอ, ประชากรรวมตน F2:6 ท่ีตานทาน,     
 ประชากรรวมตน F2:6 ท่ีออนแอตอโรค, ตน F2:6 ท่ีตานทานโรค 10 ตน และ 
 ตน F2:6 ท่ีออนแอตอโรค 10 ตน เม่ือใชไพรเมอร ISSR 842 99 
2 แถบดีเอ็นเอของพันธุตานทาน, พันธุออนแอ, ประชากรรวมตน F2:6 ท่ีตานทาน,         
 ประชากรรวมตน F6 ท่ีออนแอตอโรค, ตน F6 ท่ีตานทานโรค 10 ตน และ                            
 ตน F6 ท่ีออนแอตอโรค 10 ตน เม่ือใชไพรเมอร ISSR 885  100 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 



 ฒ 

 
 
 

คําอธิบายสัญลักษณและคํายอ 
 

AFLP          =          amplified fragment length polymorphism 
BSA            =          bulk segregant analysis 
ECV            =          environmental coefficient of variation 
GCV            =          genotypic coefficient of variation 
h2

n                =          heritability in narrow sense 
h2

b                =          heritability in broad sense 
HI                =          harvest index 
ISSR            =          inter-simple sequence repeat 
k                  =           minimum number of genes 
LAI             =           leaf area index 
NB              =            number of scorable bands 
NUB           =           number of unique bands 
PB                =            male-female parent polymorphic bands 
PCR            =           polymerase chain reaction 
PCV            =           phenotypic coefficient of variation 
RIL             =           recombinant inbred line 
TDM           =           total dry matter 
UB              =           unique bands 
 

 

 

 

 

 

 



 
บทท่ี 1 
บทนํา 

 
1.1 ความสําคัญของปญหา 
 ถ่ัวเขียว (Vigna radiata (L.) Wilczek) เปนพืชตระกูลถ่ัวท่ีมีถ่ินกําเนิดในประเทศอินเดีย 
สําหรับประเทศไทยมีการปลูกกันอยางแพรหลาย รวมถึงหลายประเทศในทวีปเอเชีย ถ่ัวเขียว
จัดเปนพืชอาหารและพืชบํารุงดิน สามารถนําไปใชประโยชนไดหลากหลายประเภท เชน ใช
บริโภคโดยตรง ผลิตถ่ัวงอก แปง วุนเสน อาหารสัตว เครื่องสําอาง และผลิตภัณฑแปรรูปอ่ืน ๆ  
เมล็ดถ่ัวเขียวประกอบดวยแรธาตุหลายชนิด เชน แคลเซียม (Ca) เหล็ก (Fe) ฟอสฟอรัส (P) 
โพแทสเซียม (K) โซเดียม (Na) และ แมกนีเซียม (Mg) และยังมีวิตามินอีกหลายชนิด เชน  วิตามิน
บี1  บี2  เอ ซี และไนอาซิน นอกจากนี้ยังประกอบดวยสารอาหารในกลุมคารโบไฮเดรต 64.12% 
โปรตีน 25.98%  ไฟเบอร 20-30% (พีระศักดิ์ ศรีนิเวศน, 2542) และยังจัดเปนอาหารสุขภาพ เพราะ
มีคาดัชนีน้ําตาลต่ําสุดเม่ือเทียบกับอาหารจากธัญพืชชนิดอ่ืน ๆ  จากการสํารวจในป พ.ศ. 2551/52 
ประเทศไทยมีพ้ืนท่ีปลูกถ่ัวเขียว 899,573 ไร มีปริมาณผลผลิต 102,799 ตัน สงออก 33,000 ตัน 
สามารถทํารายไดจากการสงออก 880 ลานบาท ซ่ึงพบวาผลผลิตท่ีไดมีแนวโนมลดลงจากปกอนๆ 
แตปริมาณความตองการใชถ่ัวเขียวภายในประเทศ และความตองการของตลาดตางประเทศยังมีสูง 
สาเหตุท่ีทําใหการผลิตลดลงเนื่องมาจากตนทุนการผลิตท่ีสูงขึ้น โดยเฉพาะอยางยิ่งคาแรงงาน ราคา
ถ่ัวเขียวท่ีลดลง และผลผลิตตอไรต่ํา (114 กิโลกรัมตอไร ในป พ.ศ. 2551/2552) (สํานักงาน
เศรษฐกิจการเกษตร, 2553) การเพ่ิมศักยภาพในการใหผลผลิตของถ่ัวเขียวอาจสามารถทําไดโดย
การปรับปรุงลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยา รวมไปถึงการเพ่ิมระดับความตานทาน
โรค  

ปจจุบันการเพ่ิมผลผลิตถ่ัวเขียวใหสูงขึ้นทําไดยาก เนื่องจากมีขอจํากัดทางพันธุกรรม จึงมี
การใชวิธีการตาง ๆ เพ่ือเพ่ิมความแปรปรวนทางพันธุกรรม เชน การฉายรังสี เพ่ือเพ่ิมความ
แปรปรวนของลักษณะตาง ๆ ซ่ึงเปนลักษณะทางพืชไรไดแก จํานวนฝกตอตน กิ่งตอตน ชอตอตน 
เมล็ดตอฝก ความยาวฝก น้ําหนัก 100 เมล็ด น้ําหนักเมล็ดตอตน ตลอดจนลักษณะทางสรีรวิทยาท่ีมี
ความสัมพันธกับผลผลิตไดแก ดัชนีพ้ืนท่ีใบ (leaf area index; LAI) น้ําหนักสด (biomass) น้ําหนักแหง
มวลรวม (total dry matter; TDM) รวมถึงความยาวและจํานวนรากของตนกลา หรืออาจเพ่ิมความ
แปรปรวนทางพันธุกรรมของลักษณะดังกลาวโดยการนําเขาพันธุ/สายพันธุจากตางประเทศ (plant 
introduction) ซ่ึงการใชลักษณะทางสรีรวิทยาเปนดัชนีในการปรับปรุงพันธุเพ่ือเพ่ิมผลผลิตถ่ัวเขียวนั้น 
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ยังมีการศึกษาไมมากนัก แตเปนลักษณะสําคัญ เนื่องจากเกี่ยวของกับกระบวนการและปฏิกิริยาตาง ๆ  ท่ี
เกิดขึ้นภายในตนพืช เชนกระบวนการสังเคราะหแสง การหายใจ รวมไปถึงการลําเลียงสารอาหารไปยัง
สวนตาง ๆ ซ่ึงสงผลตอการเจริญเติบโตและการใหผลผลิตของพืช ดังนั้นการศึกษาลักษณะทางพืชไร
และลักษณะทางสรีรวิทยากับแหลงพันธุกรรม (germplasm) ใหมของถ่ัวเขียวท่ีนําเขามาจากตางประเทศ 
และมีความแตกตางทางพันธุกรรมสูง ซ่ึงยังไมเคยมีการศึกษามากอนในประเทศไทย อาจชวยเพ่ิมความ
แปรปรวนในลักษณะเหลานีใ้หสูงขึ้น จึงอาจเพ่ิมโอกาสไดถ่ัวเขียวสายพันธุใหมท่ีมีศักยภาพในการ
ใหผลผลิตสูง 

ลักษณะผลผลิตเปนลักษณะปริมาณ ควบคุมโดยยีนหลายคู  แปรปรวนไปตาม
สภาพแวดลอม และมีอัตราพันธุกรรมต่ํา การใหผลผลิตของพืชเกิดจากผลรวมของลักษณะทุก ๆ 
ลักษณะรวมกัน เชน การเจริญเติบโตดี ตานทานตอโรคและแมลง จํานวนฝกมาก ขนาดเมล็ดใหญ 
เปนตน (Allard,1960)  ดังนั้นการคัดเลือกลักษณะผลผลิตโดยตรงจึงทําไดยาก  Grafius (1956) 
รายงานวาผลผลิตเกิดจากการแสดงออกรวมกันของลักษณะทางพืชไร ซ่ึงการคัดเลือกจากลักษณะ
ทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยา อาจชวยเพ่ิมผลผลิตใหสูงขึ้นได จึงมีการวิเคราะหสหสัมพันธ 
(correlation coefficient) ระหวางผลผลิตกับลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยา รวมไปถึง
การวิเคราะหสัมประสิทธ์ิเสนทาง (path coefficient analysis) ซ่ึงสามารถแยกสหสัมพันธระหวาง
ผลผลิตและลักษณะตาง ๆ ออกเปนอิทธิพลทางตรง และอิทธิพลทางออม ในการหาดัชนีสําหรับ
คัดเลือกสายพันธุท่ีดีเพ่ือใชเปนพอแมพันธุ และนําไปใชในการปรับปรุงพันธุเพ่ือเพ่ิมผลผลิตของ  
ถ่ัวเขียวตอไป นอกจากนี้ ขอมูลการแสดงออกของยีน และอัตราพันธุกรรมมีความสําคัญตอการ
ปรับปรุงพันธุพืช ซ่ึงอาจนําไปใชเลือกวิธีการปรับปรุงพันธุท่ีเหมาะสมสําหรับถายทอดลักษณะและ
กอใหเกิดการสะสมของยีนท่ีดีในรุนลูก เพ่ือเพ่ิมผลผลิตตอไปในอนาคต    

สาเหตุสําคัญท่ีทําใหผลผลิตถ่ัวเขียวลดลงประการหนึ่งคือ การระบาดของโรคราแปง
(powdery mildew) ท่ีเกิดจากเช้ือรา Sphaerotheca phaseoli  (ช่ือเดิม Erysiphe polygoni DC) ซ่ึงมักจะ
ระบาดในฤดูแลงและมีอุณหภูมิต่ํา ทําใหผลผลิตลดลง 20 ถึง 40% โดยเฉพาะเม่ือมีการระบาดของ
โรคในชวงระยะออกดอกและติดฝก (Soria and Quebral, 1973) ซ่ึงในประเทศไทยมักพบเช้ือรา 
Sphaerotheca phaseoli อยูในชวงท่ีสืบพันธุแบบไมใชเพศเปนสวนใหญ ดังนั้นการเพ่ิมความ
ตานทานโรคราแปงจึงเปนปจจัยหนึ่งท่ีสามารถลดระดับความรุนแรงของการระบาดและอาจสามารถ
เพ่ิมผลผลิตถ่ัวเขียวใหสูงขึ้นได  
  ปจจุบันความรู เทคนิค และวิธีการทางดานชีววิทยาระดับโมเลกุลไดมีการพัฒนาอยาง
รวดเร็ว จึงไดมีการนําเทคนิคเหลานี้มาใชรวมในโครงการปรับปรุงพันธุเพ่ือใหมีประสิทธิภาพสูง
และรวดเร็วขึ้น เชนการใชเครื่องหมายโมเลกุลชวยในการคัดเลือกพันธุ (marker-assisted selection; 
MAS) โดยเฉพาะในดานการปรับปรุงพันธุพืชใหตานทานตอโรค เครื่องหมายโมเลกุลท่ีนิยมใชใน
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การคัดเลือกพันธุพืชเพ่ือใหตานทานโรคมีหลายชนิด ไดแก restriction fragment length polymorphism 
(RFLP), random amplified polymorphic DNA (RAPD), amplified fragment length polymorphism 
(AFLP), inter-simple sequence repeats (ISSR), sequence characterized regions (SCAR), sequence tag 
site (STSs), cleaved amplified polymorphic sequences (CAPS), microsatellites หรือ simple sequence 
repeats (SSRs) (Semagn et al., 2006) 

เครื่องหมาย ISSR เปนเครื่องหมายท่ีวิเคราะหโดยใชไพรเมอรท่ีเปนคูสมกับลําดับเบสของ 
simple sequence repeat (SSR) ซ่ึงไมมีแรงกดดันจากการคัดเลือก (selection pressure) ทําใหบริเวณ
นี้มีความแตกตางกันมาก (highly polymorphic) โดยไพรเมอรจะทําการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอท่ีอยู
ระหวาง SSR พรอมกันหลายตําแหนงบนจีโนม (multilocus) ทําใหไดจํานวนและขนาดแถบดีเอ็น-
เอท่ีตางกัน (Kantety et al., 1995) มีการนําเครื่องหมาย ISSR ไปใชศึกษาในพืชอยางแพรหลาย เชน 
ศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรม การยืนยันความเปนลูกผสมช่ัวท่ีหนึ่ง (F1) การศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรม เชน Ajibade et al. (2000) ไดศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมของพืชวงศ
ถ่ัวสปชีสตาง ๆ โดยใช ไพรเมอร ISSR 19 ไพรเมอร พบวา Vigna unguiculata มีความใกลชิดทาง
พันธุกรรมอยางมากกับ Vigna triphylla และ Vigna reticulata  ตอมา Carvolho et al. (2005) สามารถใช
เครื่องหมาย ISSR เพ่ือยืนยันความเปนลูกผสมช่ัวท่ีหนึ่งในการผสมขามสปชีสของพืชวงศ Triticeae 
ไดสําเร็จ และปริญญา ขจัดพาล และคณะ (2549) ประสบความสําเร็จในการใชเครื่องหมาย ISSR 
ยืนยันความเปนลูกผสม F1 ในถ่ัวเขียวจํานวน 6 คูผสม ท่ีมีลักษณะคลายพันธุแมมาก และไมสามารถ
จําแนกไดดวยลักษณะทางสัณฐานวิทยา นอกจากนีย้ังมีการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลเพ่ือชวยในการ
คัดเลือกสายพันธุตานทานโรค เชน โรคราสนิมในขาวสาลี (Gold et al., 1999) โรคเห่ียวในพริกหวาน 
(Ratnaparkhe et al., 1998) เปนตน แตยังไมพบรายงานการนําเครื่องหมาย ISSR มาใชในการคัดเลือก
สายพันธุถ่ัวเขียวตานทานโรคราแปง ซ่ึงการพบเครื่องหมายโมเลกุลท่ีมีลิงคเกจกับยีนตานทานโรค จะ
มีประโยชนในการปรับปรุงพันธุใหตานทานโรคราแปงอยางมาก เชน สามารถบงช้ีตนตานทานโรค
ในเวลาอันรวดเร็ว โดยไมตองรอใหมีการระบาดของโรค คัดเลือกไดตั้งแตระยะตนกลากอนการผสม
พันธุ และใชในการรวมยีนตานทานโรคหลายยีนเขาไวในพันธุ/สายพันธุเดียวกัน (gene pyramiding) 
ได ซ่ึงอาจชวยใหถ่ัวเขียวมีความตานทานเช้ือราไดหลายสายพันธุ (race) มากขึ้น  ดังนั้นเครื่องหมาย
โมเลกุลชนิดนีอ้าจเพ่ิมประสิทธิภาพในการคัดเลือกพันธุถ่ัวเขียวใหตานทานตอโรคราแปงได  

 
1.2 วัตถุประสงค 
 1.2.1 เพ่ือสํารวจลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาท่ีมีความสัมพันธและอิทธิพล

ทางตรงกับผลผลิต เพ่ือนําไปใชเปนดัชนีในการคัดเลือกพันธุสําหรับการปรับปรุงพันธุ 
  ถ่ัวเขียวเพ่ือเพ่ิมผลผลิต   
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 1.2.2  เพ่ือคัดเลือกสายพันธุถ่ัวเขียวท่ีมีศักยภาพในการนํามาใชปรับปรุงพันธุเพ่ือเพ่ิมผลผลิต  
 1.2.3  ศึกษาการแสดงออกของยีนและอัตราพันธุกรรมในลักษณะท่ีมีความสัมพันธกับผล- 

ผลิต 
 1.2.4  ศึกษาการแสดงออกของยีนและอัตราพันธุกรรมของลักษณะความตานทานโรคราแปง

ของถ่ัวเขียว 
 1.2.5  เพ่ือพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล ISSR ท่ีบงช้ีลักษณะความตานทานโรคราแปงในถ่ัวเขียว 

ซ่ึงอาจนําไปสูการโคลนยีนตานทานตอโรคราแปงในถ่ัวเขียว และใชเปนเครื่องหมาย
โมเลกุลสําหรับการคัดเลือกพันธุในอนาคต 

 
1.3 สมมุติฐานการวิจัย 
 1.3.1 การศึกษาลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาท่ีใหคาสหสัมพันธและอิทธ ิพล       

ทางตรงกับผลผลิตสูงในแหลงพันธุกรรมถ่ัวเขียวท่ีรวบรวมไว ทําใหไดดัชนีท่ีสามารถ
ใชคดัเลือกสายพันธุถ่ัวเขียวใหมีระดับผลผลิตสูง 

 1.3.2 การศึกษาการแสดงออกของยีนและอัตราพันธุกรรมของลักษณะทางพืชไรและลักษณะ
ทางสรีรวิทยาท่ีมีความสัมพันธกับผลผลิต สามารถนําไปใชเลือกวิธีการปรับปรุงพันธุ 
ถ่ัวเขียวเพ่ือเพ่ิมผลผลิตท่ีเหมาะสมมากขึ้น 

 1.3.3 การใชเครื่องหมายโมเลกุล ISSR มีประสิทธิภาพสูงในการตรวจหาความแตกตาง ของ
แถบดีเอ็นเอระหวางถ่ัวเขียวท่ีตานทานและออนแอตอโรคราแปง ทําใหสามารถพัฒนา
เครื่องหมายโมเลกุลสําหรับคัดเลือกพันธุถ่ัวเขียวท่ีตานทานโรคราแปงได 

 
1.4 ขอตกลงเบ้ืองตน 

ถ่ัวเขียวเปนพืชผสมตัวเองท่ีสามารถปรับปรุงพันธุได 5 วิธีการ คือ การคัดเลือกพันธุ การผสม
พันธุ การกลายพันธุ การเพาะเล้ียงเนื้อเยื่อ และพันธุวิศวกรรม การผสมพันธุเปนวิธีการท่ีนิยมใชกันมาก 
เนื่องจากมีการสํารวจลักษณะท่ีดีของสายพันธุใหม ๆ ท่ีสามารถนํามาใชเปนพอแมพันธุ รวมไปถึงการ
ปรับปรุงวิธีการผสมพันธุเพ่ือใหไดอัตราการติดเมล็ดสูง ความสําเร็จในการปรับปรุงพันธุโดยวิธีนี้ขึ้นอยู
กับการเลือกพอแมพันธุท่ีมีสวนผสมของยีนท่ีควบคุมลักษณะท่ีตองการในรุนลูก  ซ่ึงการคัดเลือกพอแม
พันธุนั้นขึ้นอยูกับวัตถุประสงคของการปรับปรุงพันธุ การปรับปรุงพันธุเพ่ือเพ่ิมผลผลิตนั้นมักเกี่ยวของ
กับการรวบรวมสวนผสมของยีนท่ีมีศักยภาพในการใหผลผลิตสูง และการถายยีนทนตอสภาวะ
แวดลอมท่ีไมเหมาะสมเขาไปยังยีโนไทปท่ีใหผลผลิตสูง (Poehlman, 1991)    
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การปรับปรุงพันธุเพ่ือเพ่ิมผลผลิตสามารถทําได 3 วิธีการไดแก (1) empirical approach (2) 
biometric approach (3) physiological approach ซ่ึงวิธีท่ี 1 อาศัยการเปรียบเทียบสายพันธุปรับปรุง
จํานวนมากในการทดสอบผลผลิตหลายซํ้าและหลายทองท่ีเพ่ือคัดเลือกสายพันธุท่ีมีศักยภาพในการ
ใหผลผลิตสูง เนื่องจากผลผลิตเปนลักษณะปริมาณท่ีการแสดงออกของฟโนไทปขึ้นอยูกับส่ิงแวดลอม
สูง วิธีท่ี 2 อาศัยการประเมินความสัมพันธและผลอันเกิดจากองคประกอบผลผลิตแตละชนิดตอ
ผลผลิตรวม และการศึกษาการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมโดยใชวิธีการทางสถิต ิจากการศึกษา
โดยนักวิจัยหลายทานพบวา ลักษณะท่ีมีความสัมพันธตอผลผลิตสูงสุดคือ จํานวนฝกตอตน              
(r = 0.747)  รองลงมาคือ จํานวนชอตอตน (r = 0.534) จํานวนเมล็ดตอฝก (r = 0.349) วันดอกแรกบาน 
(r = 0.323) ความสูง (r = 0.260) ความยาวฝก (r = 0.258) และน้ําหนักเมล็ด (r = 0.222) ไพศาล        
เหลาสุวรรณ และคณะ (2543) ไดทดลองเพ่ิมความแปรปรวนของลักษณะทางพืชไร เชน จํานวนฝกตอ
ตน จํานวนชอตอตน น้ําหนักเมล็ดตอตน ฯลฯ โดยวิธีการกลายพันธุ แลวนํามาคัดเลือกพันธุเพ่ือเพ่ิม
ผลผลิตโดยวิธีคัดเลือกแบบเก็บรวมและแบบแยกสายพันธุ พบวาไดสายพันธุท่ีใหผลผลิตสูงกวา
พันธุดั้งเดิม การนําลักษณะทางพืชไรเหลานี้มาใชคัดเลือกพอแมพันธุเพ่ือเพ่ิมความแปรปรวนทาง
พันธุกรรมและเพ่ือใหไดสวนผสมของยีนท่ีใหผลผลิตสูงโดยวิธีผสมพันธุจึงนาจะมีศักยภาพสูงใน
การเพ่ิมผลผลิต วิธีท่ี 3 เกี่ยวของกับผลผลิตจากการสังเคราะหแสง และการแบงสรรผลผลิตสําหรับ
การผลิตราก ลําตน ใบ และเมล็ด  จากการทดลองท่ีผานมาพบวาลักษณะทางสรีรวิทยาบางอยางเชน 
ดัชนพ้ืีนท่ีใบ น้ําหนักแหงรวม ความยาวและจํานวนรากของตนกลามีความสัมพันธกับผลผลิต และ
อาจนํามาใชในการคัดเลือกพอแมพันธุเพ่ือใชในการปรับปรุงพันธุเพ่ือเพ่ิมผลผลิตได (Poehlman, 
1991) การศึกษาลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาท่ีใหคาสหสัมพันธและอิทธิพล
ทางตรงกับผลผลิตท่ีสูง ทําใหสามารถคัดเลือกสายพันธุถ่ัวเขียวเพ่ือปรับปรุงพันธุรับรองและพันธุ
ดีเดนใหมีระดับผลผลิตสูงขึ้นได นอกจากนี้พบวาถ่ัวเขียวท่ีมี TDM สูง จะมีลําตน กิ่ง กาน ใบ ท่ี
มาก ซ่ึงเกี่ยวของกับการสังเคราะหแสงเพ่ือสรางอาหารและเก็บสะสมในสวนตาง ๆ ของลําตน 
สงผลใหไดผลผลิตท่ีสูง (Kuo et al., 1978) 

นอกจากนี้การปรับปรุงพันธุถ่ัวเขียวเพ่ือเพ่ิมศักยภาพในการใหผลผลิต อาจทําไดโดยการ
เพ่ิมความตานทานโรคราแปง และการใชเครื่องหมายโมเลกุลชวยคัดเลือกสายพันธุตานทาน 
สามารถทําใหคัดเลือกตนตานทานไดในระยะเวลาอันรวดเร็ว ไมตองรอใหมีการระบาดของโรค 
คัดเลือกไดตั้งแตระยะตนกลากอนการผสมพันธุ และใชในการรวมยีนตานทานโรคหลายยีนเขาไวใน
พันธุ/สายพันธุเดียวกัน (gene pyramiding) ได ซ่ึงอาจชวยใหถ่ัวเขียวมีความตานทานเช้ือราไดหลาย
สายพันธุ (race) มากขึ้น เครื่องหมาย ISSR ท่ีอยูใกลหรือเปนสวนหนึ่งของยีนตานทานนี้ ยังมี
ประสิทธิภาพเพียงพอท่ีจะนํามาใชสรางแผนท่ีพันธุศาสตร หรือหาตําแหนงยีนตานทานโรคเพ่ือ
นํามาใชโคลนยีนตานทานโรค (map-based cloning) ได  ดังนั้นเครื่องหมาย ISSR อาจสามารถใชเพ่ิม 
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ประสิทธิภาพในการคัดเลือกพันธุถ่ัวเขียว เพ่ือใหตานทานตอโรคราแปงไดในอนาคต 
 
1.5 ขอบเขตการวิจัย 

การวิจัยครั้งนี้มุงเนนศึกษาปจจัยท่ีเกี่ยวของกับศักยภาพของถ่ัวเขียวในการใหผลผลิต โดยทํา
การทดลองในแปลงปลูก ณ ฟารมมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี แบงการศึกษาออกเปน 3 สวน คือ 
1.) ความสัมพันธระหวางผลผลิตกับลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยา 2.) การแสดงออก
ของยีนและอัตราพันธุกรรมของลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาท่ีมีความสัมพันธกับ
ผลผลิต 3.) ความตานทานโรคราแปง โดยศึกษาลักษณะทางพืชไร 12 ลักษณะและลักษณะทาง
สรีรวิทยา 3 ลักษณะ ท่ีมีผลตอผลผลิตถ่ัวเขียวจํานวน 58 สายพันธุ คัดเลือกสายพันธุท่ีเหมาะสม เพ่ือ
สรางตัวแทนประชากรสําหรับศึกษาการแสดงออกของยีนรวมไปถึงอัตราพันธุกรรมของลักษณะท่ีมี
สหสัมพันธกับผลผลิตสูง และลักษณะความตานทานโรคราแปง เพ่ือใชเปนขอมูลในการคัดเลือกพอ
แมพันธุและคัดเลือกลักษณะท่ีเหมาะสมสําหรับใชปรับปรุงพันธุถ่ัวเขียวใหมีผลผลิตสูงตอไป 
นอกจากนี้ใชเครื่องหมาย ISSR เพ่ือพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลสําหรับคัดเลือกสายพันธุ ถ่ัวเขียวท่ี
ตานทานโรคราแปงในประชากร recombinant inbred line (RIL) 1 ประชากร 

 
1.6 ประโยชนที่คาดวาจะไดรับ 

 1.6.1  ไดดัชนีในการคัดเลือกพันธุ สําหรับการปรับปรุงพันธุถ่ัวเขียวเพ่ือเพ่ิมผลผลิตและได
สายพันธุถ่ัวเขียวท่ีใหผลผลิตสูง 

 1.6.2  ไดขอมูลการแสดงออกของยีน อัตราพันธุกรรม และจํานวนคูของยีนท่ีควบคุมลักษณะ
ทางพืชไรและสรีรวิทยา รวมถึงความตานทานโรคราแปงในประชากรถ่ัวเขียวท่ี
ทําการศึกษา ซ่ึงอาจนํามาใชในการตัดสินใจคัดเลือกสายพันธุถ่ัวเขียวสําหรับปรับปรุง
พันธุเพ่ือเพ่ิมผลผลิตตอไป 

 1.6.3 ไดเครื่องหมาย ISSR ท่ีมีศักยภาพในการนํามาใชพัฒนาเครื่องหมายสําหรับใชคัดเลือก
สายพันธุถ่ัวเขียวตานทานโรคราแปงในอนาคต 

 
 

 

 

 

 

 

 



 
บทท่ี 2 

ปริทัศนวรรณกรรมและงานวิจัยท่ีเกี่ยวของ 
 

2.1 ถั่วเขียว 
 ถ่ัวเขียว (mungbean) จัดเปนพืชไรท่ีสําคัญพืชหนึ่ง มีช่ือวิทยาศาสตรวา Vigna radiata (L.) 
Wilczek   มีถ่ินกําเนิดทางตอนเหนือของประเทศอินเดีย เปนพืชอายุส้ัน มีอายุเก็บเกี่ยวไมเกิน 85 วัน 
ทนแลง สามารถขึ้นไดดีในเขตรอน และเขตอบอุน แหลงปลูกท่ีสําคัญของโลก ไดแก อินเดีย ไทย 
พมา อินโดนีเชีย (พีระศักดิ์ ศรีนิเวศน, 2542) 

 
2.1.1 ความสําคัญของถั่วเขียว 
ถ่ัวเขียวมีการปลูกกันอยางแพรหลายในประเทศไทย และหลายประเทศในทวีปเอเชีย  จัดเปน

พืชอาหารและพืชบํารุงดินเพราะมีชีวมวลสูง  สามารถนําไปใชประโยชนไดหลากหลายประเภท 
ผลผลิตสวนใหญใชภายในประเทศเพ่ือการบริโภคโดยตรง และแปรรูปเปนผลิตภัณฑตาง ๆ โดย
นําไปใชในอุตสาหกรรมเพาะถ่ัวงอก อุตสาหกรรมขนมหวาน การผลิตแปงถ่ัวเขียว วุนเสน อาหาร
สัตว และเครื่องสําอาง เม่ือเทียบระหวางปริมาณการผลิตและความตองการถ่ัวเขียว จะเห็นไดวา
ปริมาณการผลิตถ่ัวเขียวของไทยไมเพียงพอกับความตองการในประเทศ ทําใหไทยตองนําเขา ถ่ัว-
เขียว เม่ือพิจารณาการสงออกถ่ัวเขียวและผลิตภัณฑจากถ่ัวเขียว พบวาการสงออกมีแนวโนมเติบโต
อยางตอเนื่อง ทําใหถ่ัวเขียวและผลิตภัณฑจากถ่ัวเขียวมีโอกาสขยายตลาดท้ังในประเทศและสงออก
มากขึ้นในอนาคต ถ่ัวเขียวยังจัดเปนพืช 1 ใน 27 ชนิดท่ีตองมีการผลิตปลอดภัยจากสารพิษตาม
นโยบาย Food Safety Year ในป พ.ศ. 2547 เพ่ือท่ีจะใหประเทศไทยเปนครัวของโลก ตามท่ีรัฐบาล
กําหนดวิสัยทัศนไว (สํานักงานเศรษฐกิจการเกษตร,  2548) 
 เมล็ดถ่ัวเขียวประกอบดวยแรธาตุหลายชนิด เชน แคลเซียม (Ca) เหล็ก (Fe) ฟอสฟอรัส (P) 
โพแทสเซียม (K) โซเดียม (Na) และแมกนีเซียม (Mg) โดยโพแทสเซียมชวยเสริมสรางกลามเนื้อให
แข็งแรง ฟอสฟอรัสชวยบํารุงประสาทและสมอง แคลเซียมชวยบํารุงกระดูก และยังมีวิตามินหลาย
ชนิด เชน วิตามินบี1 บี2  เอ ซี และไนอาซิน ซ่ึงเปนประโยชนตอรางกายในการดํารงชีวิตประจําวัน 
นอกจากนี้ยังประกอบดวยสารอาหารในกลุมคารโบไฮเดรต 64.12% โปรตีน 25.98% ไฟเบอร    
20-30% เปนตน (พีระศักดิ์ ศรีนิเวศน, 2542) และยังจัดเปนอาหารสุขภาพ เพราะมีคาดัชนีน้ําตาล
ต่ําสุดเม่ือเทียบกับอาหารจากธัญพืชชนิดอ่ืน ๆ จากการสํารวจในป พ.ศ. 2551/52 ประเทศไทยมี
พ้ืนท่ีปลูกถ่ัวเขียวท้ังส้ิน 899,573 ไร สามารถผลิตไดท้ังส้ิน 102,799 ตัน สงออก 33,000 ตัน และทํา
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รายไดจากการสงออก 880 ลานบาท โดยจังหวัดท่ีมีการปลูกถ่ัวเขียวมาก ไดแก เพชรบูรณ 
นครสวรรค สุโขทัย ตาก และพิจิตร ซ่ึงพบวาผลผลิตท่ีไดมีแนวโนมลดลงจากปกอน ๆ แตปริมาณ
ความตองการใชถ่ัวเขียวภายในประเทศ และความตองการของตลาดตางประเทศยังมีสูง โดย
ประเทศคูคาท่ีสําคัญ ไดแก สหรัฐอเมริกา พิลิปปนส มาเลเซีย และศรีลังกา สาเหตุท่ีทําใหการผลิต
ลดลงเนื่องมาจากตนทุนการผลิตท่ีสูงขึ้น โดยเฉพาะอยางยิ่งคาแรงงาน ราคาถ่ัวเขียวท่ีลดลง และ
ผลผลิตตอไรต่ํา (114 กก. ตอไร ในป พ.ศ. 2551/2552) (สํานักงานเศรษฐกิจการเกษตร,  2553) 
 
 2.1.2 ลักษณะทางพฤกษศาสตรของถั่วเขียว 

ราก (root) ถ่ัวเขียวเปนพืชท่ีมีระบบรากเปนแบบรากแกว (tap root system) เชนเดียวกับ
ถ่ัวหลือง คือมีรากแกว (tap root) มาจาก radicle และมีรากดานขางหรือรากแขนง (lateral root) เจริญ
ออกมาจากรากแกว รากของถ่ัวเขียวมักจะเจริญลงไปในดินไดคอนขางลึก และมีการแตกแขนงของ
รากดี ซ่ึงลักษณะดังกลาวทําใหถ่ัวเขียวเจริญไดในสภาพของดินท่ีมีความช้ืนจํากัด บริเวณรากของ 
ถ่ัวเขียวมักจะพบปมซ่ึงเกิดจากเช้ือแบคทีเรียพวก Rhizobium spp. ซ่ึงชวยในการตรึงไนโตรเจน ซ่ึง
การอยูรวมกันของถ่ัวเขียวกับเช้ือดังกลาวเปนการอยูรวมกันแบบ symbiosis (รังสฤษดิ์ กาวีตะ และ
คณะ, 2541) 
 ลําตน (stem) ถ่ัวเขียวเปนพืชลมลุกมีลําตนตั้งตรงเปนพุม มีการแตกกิ่งกานเปนกลุม ความ
สูงของทรงพุมมีตั้งแต 30-150 เซนติเมตร (ขึ้นอยูกับพันธุ) สวนของลําตนท่ีอยูสูงกวาใบเล้ียงขึ้นมา
มักจะมีลักษณะเปนเหล่ียมมีขนออนปกคลุมอยูท่ัวไป อยางไรก็ตามอาจจะมีถ่ัวเขียวบางพันธุท่ีมี
ลักษณะของลําตนเล้ือย 

ลําตนในระยะตนออน ประกอบดวยสวนท่ีอยูเหนือใบเล้ียง (epicotyl) ใบเล้ียง (cotyledon) 
และสวนท่ีอยูใตใบเล้ียง (hypocotyl) ลําตนสวนใตใบนี้มีสีมวงแดง หรือสีเขียว ขึ้นกับสายพันธุ  เม่ือ
ถ่ัวเขียวเจริญเติบโต สวนของลําตนท่ีอยูเหนือใบเล้ียงจะมีลักษณะคอนขางเปนเหล่ียม และมีขน 
(pubescence หรือ trichome หรือ hair) ปกคลุมอยูท่ัวไป (รังสฤษดิ์ กาวีตะ และคณะ, 2541) 

ใบ (leaf) ใบของถ่ัวเขียวจําแนกไดเปน 4 พวก คือในระยะตนออนมีใบเล้ียง (cotyledon หรือ 
seed leaf) จํานวน 2 ใบ เกิดเปนคูตรงกันขามกันบริเวณขอของใบเล้ียง (cotyledon node) ใบท่ีเกิดจาก
ใบเล้ียงคือ ใบจริงคูแรก (unifoliate leaves) 2 ใบ เม่ือถ่ัวเขียวอายุมากขึ้น ใบท่ีเกิดตอมาจะเปนใบ
ประกอบสามใบ (trifoliate leaves) เกิดสลับไปบนสวนของลําตน ประกอบดวยใบยอย 3 ใบ คือ ใบ
ยอยดานปลาย (terminal leaflet) 1 ใบ และใบยอยดานขาง (lateral leaflet) 2 ใบ ท่ีโคนของกานใบ
ประกอบ (petiole) มีหูใบ (stipule) 2 อัน กานใบยอยของถ่ัวเขียวมีลักษณะส้ัน ใบยอยใบกลางมีหูใบ
ยอย 2 อัน สวนใบยอย 2 ใบลางมีหูใบยอยขางละอัน ใบมีขนปกคลุมท่ัวไปเชนเดียวกับลําตน 
(รังสฤษดิ์ กาวีตะ และคณะ, 2541) 
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ชอดอกและดอก (inflorescence)  
ดอกถ่ัวเขียวมีลักษณะเปนชอ (inflorescence) เปนแบบ condense receme ดอกถ่ัวเขียวจะ

เกิดขึ้นบริเวณมุมใบท่ีอยูตอนบนของลําตน และท่ีปลายยอดของลําตนและกิ่งกาน  ชอดอกถ่ัวเขียว
มีกานดอก (peduncle) ยาวตั้งแต 2-13 เซนติเมตร มีดอกเกิดเปนกลุมท่ีปลาย ดอกชอหนึ่ง ๆ จะมี
จํานวนดอกประมาณ 10-15 ดอก สีของดอกของถ่ัวเขียวมีหลายสี เชน สีเหลือง สีมวง และสีขาว 
ดอกมีเสนผาศูนยกลางประมาณ 1 เซนติเมตร แตละดอกประกอบดวยวงกลีบเล้ียง (calyx) เล็กนอย  

สวนของวงกลีบดอก (corolla) ประกอบดวยกลีบดอก (petal) 5 กลีบ ไดแก กลีบขนาด
ใหญ  (banner หรือ standard) ท่ีหุมกลีบดอกท้ังหมดไว 1 กลีบ กลีบขนาดกลางท่ีอยูดานนอกของ
ดอก (wing) 2 กลีบ และกลีบขนาดเล็ก (keel) 2 กลีบ ดอกถ่ัวเขียวมีเกสรตัวผู (stamen) 10 อัน เปน
แบบ diadelphous คือมี 9 อันเช่ือมติดกัน (united stamen หรือ fused stamen) และอีก 1 stamen แยก
อยูเปนอิสระ (free stamen) สวนของเกสรตัวเมีย (pistil) ประกอบดวยยอดเกสรตัวเมีย (stigma) ท่ีมี
ขนาดยาว และกานชูเกสรตัวเมีย (style) ท่ีมีรูปรางเรียวคลายเสนดาย มีรังไข (ovary) 1 อัน รูปราง
ยาวรีเปนแบบ unicarpellate ซ่ึงภายในมี 10-15 โอวุล (รังสฤษดิ์ กาวีตะ และคณะ, 2541) 

ฝกและเมล็ด (pod and seed)  
ฝกของถ่ัวเขียวมีเปนแบบ legume เกิดเปนกลุม ฝกของถ่ัวเขียวผิวมันมีรูปรางกลมยาว มี

ขนปกคลุมเพียงเล็กนอย สวนปลายของฝกจะโคงงอเล็กนอย และมีรอยขอดของฝก ฝกท่ีกําลัง
พัฒนามีสีเขียว และเปล่ียนเปนสีน้ําตาลออน น้ําตาลเขม หรือสีดํา หรือขาวนวล ขึ้นอยูกับพันธุ แต
ละฝกมีเมล็ดอยูประมาณ 10-15 เมล็ด ถ่ัวเขียวบางพันธุฝกแกจะแตก (shattering) ตามรอยประกบ
ของเปลือกฝก (suture) ทําใหเมล็ดรวง แตพันธุท่ีเปนการคาฝกจะไมแตก (non-shattering)  

เมล็ดประกอบดวยสวนท่ีสําคัญคือเยื่อหุมเมล็ด (seed coat หรือ testa) มีสีตาง ๆ กันเชน 
เขียว เหลือง น้ําตาล ดํา ทางดานหนึ่งจะพบรอยแผลหรือเปลือกตา (hilum หรือ seed scar) ท่ีเกิดจาก
สวนท่ีเมล็ดเดิมติดอยูกับฝก มีสีแตกตางกัน เชน เขียว น้ําตาล ดํา อาจมีผิวเรียบมันหรือผิวดาน และ
มีรูปรางกลมรี บริเวณรอยแผลท่ีปลายดานเดียวกับบริเวณตนออนในเมล็ดมีรู (micropyle) เกิดจาก
เนื้อเยือ่ integument ของรังไขท่ีถูกเคลือบดวยสารคิวติน ท่ีปลายดานหนึ่งของรอยแผลมีรอง เล็ก ๆ 
(raphe) ท่ีเกิดจากการเกาะของ integument กับผนังรังไข 

ภายในเมล็ดไมมีสวนของเอนโดสเปริ์ม  (endosperm) แตจะมีใบเล้ียง (cotyledon หรือ 
lateral divergence) 2 ใบ ท่ีอยูถัดจากเยื่อหุมเมล็ดเขาไป ทําหนาท่ีเก็บสะสมอาหารเพ่ือการงอกและ
เจริญเติบโตของตนออนโดยเช่ือมติดกันกับสวนของแกนตนออน (primary axis หรือ embryogenic 
axis) ซ่ึงประกอบดวยสวนของยอดออน (plumule) และแกนของ hypocotyl-radicle axis (รังสฤษดิ์ 
กาวีตะ และคณะ, 2541) 
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ถ่ัวเขียวเปนพืชผสมตัวเอง (self-pollinated) ละอองเกสรจะโปรยเวลา 21.00-03.00 น. และ
ดอกท่ีผสมแลวจะบานในวันรุงขึ้น กลีบดอกจะเห่ียวลงในตอนเย็นของวันเดียวกัน ในระยะออก
ดอกถามีฝนอัตราการผสมติดจนมีเมล็ดจะต่ํามาก (ทรงเชาว อินสมพันธ, 2545) 

ระยะการเจริญเติบโตของถั่วเขียว 
ระยะการเจริญเติบโตของถ่ัวเขียวแบงออกเปน 2 ระยะใหญ ๆ คือ ระยะการเจริญเติบโตทาง  

ลําตน (vegetative statge) และระยะเจริญพันธุ (reproductive stage) (พีระศักดิ์ ศรีนิเวศน, 2542) 
ดังนี้ 
ตารางที่ 1 ระยะการเจริญเติบโตทางลําตน และระยะเจริญพันธุของถ่ัวเขียว  

ระยะ คําอธิบาย 
ระยะการเจริญเติบโตทางลําตน 

VE 
VC 

 
V1 

 
V2 

 
V3 

 
Vn 

 
ระยะออกดอกและติดฝก 

R1 
R2 
R3 
R4 
R5 
R6 
R7 

 
ใบเล้ียงโผลพนดิน 
ใบเล้ียงกางออกจากกัน และใบเล้ียงคูแรกมีขอบใบคล่ีแยกจาก
กัน 
ใบประกอบใบแรกมีขอบใบคล่ีแยกจากกัน ใบจริงคูแรกแผ
กวาง 
มี 2 ขอ บนลําตน ประกอบดวยใบจริงคูแรกและใบประกอบใบ
แรก 
มี 3 ขอบนลําตน ประกอบดวยใบจริงคูแรก และใบประกอบ 2 
ใบท่ีเจริญเต็มท่ีแลว ใบบนขอถัดไปมีขอบคล่ีแยกจากกัน 
มี n ขอบนลําตน ใบประกอบชุดท่ี n-1 แผกวาง ขณะท่ีใบบนขอ
ท่ี n+1 (ใบประกอบชุดท่ี n) เริ่มคล่ีกาง 
 
ดอกบานท่ีขอใดขอหนึ่งของลําตนหลัก 
ฝกใดฝกหนึ่งมีขนาดยาวถึง 1 เซนติเมตร 
ฝกใดฝกหนึ่งมีขนาดยาวถึง 5 เซนติเมตร 
ฝกใดฝกหนึ่งมีลักษณะคอด เมล็ดภายในฝกนูนขึ้นเห็นไดชัด 
ฝกใดฝกหนึ่งเริ่มสุกแก โดยเปล่ียนเปนสีเทา น้ําตาลหรือดํา 
ฝกสุกแกรอยละ 80 (เก็บเกี่ยวครั้งท่ี 1) 
ฝกสุกแกมากกวารอยละ 80 (เก็บเกี่ยวครั้งท่ี 2) 
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2.1.3  การจําแนกชนิดของถั่วเขียวในประเทศไทย 
 ในประเทศไทยมีการจําแนกประเภทของถ่ัวเขียวโดยใชเปลือกของเมล็ดเปนหลักในการ
พิจารณา ซ่ึงสามารถแบงถ่ัวเขียวออกเปน 4 ประเภทคือ 
  2.1.3.1 ถั่วเขียวผิวมันเมล็ดเรียบ ลักษณะถ่ัวเขียวประเภทนี้มีเมล็ดเปนมันสีเขียว 
ขนาดเมล็ดมีท้ังเล็กและใหญ ลักษณะสีฝกเม่ือแกแบงไดเปน 2 ชนิดคือ ฝกสีดํา เรียกวาถ่ัวเขียวเมล็ด
มันฝกดํา และชนิดฝกสีขาวนวล เรียกวาถ่ัวเขียวเมล็ดมันฝกขาว ซ่ึงไดแก พันธุพ้ืนเมืองฝกขาว 
Bhacti 

 2.1.3.2 ถั่วเขียวธรรมดาหรือถั่วเขียวเมล็ดดาน เปนถ่ัวเขียวท่ีเปลือกเมล็ดมีสีเขียว
ดาน ลําตนเปนพุมใหญ มีการแตกกิ่งมาก ถ่ัวเขียวประเภทนีเ้หมาะสําหรับปรุงหรือประกอบอาหาร
หลายอยาง เชน ใชเพาะเปนถ่ัวงอก ทําวุนเสน สงขายตางประเทศ ใหผลผลิตตอไรสูง  
  2.1.3.3 ถั่วทองหรือถั่วเขียวสีทอง ลักษณะตาง ๆ คลายกับถ่ัวเขียว 2 ชนิดแรก แต
สีของเมล็ดเปนสีเขียวอมเหลือง หรือสีเหลืองทอง มีท้ังเมล็ดดานและเมล็ดมัน นิยมใชทําขนม
เพราะสีเหลืองทําใหเกิดสีนารับประทาน 
  2.1.3.4 ถั่วเขียวผิวดํา เปนพืชตระกูลถ่ัวท่ีมีลักษณะใกลเคียงกับถ่ัวเขียวธรรมดา 
แตตําราบางเลมจัดอยูในช่ือวิทยาศาสตรวา Vigna mungo (L.) Wilczek  มีช่ือภาษาอังกฤษวา Black 
gram ลักษณะของถ่ัวเขียวชนิดนี้ท่ีแตกตางไปจากถ่ัวเขียวธรรมดาคือ ลําตนเปนพุมใหญ แตก
กิ่งกานสาขามากกวา บางพันธุถาปลูกในฤดูฝนจะมีลักษณะทอดยอดเล้ือยพันกัน ใบหนามีขนปก
คลุมลําตน กานใบและฝกหนากวา ดอกมีสีเขียวอมเหลือง ฝกมีลักษณะปอมส้ันกวา เมล็ดมีสีดํา มี
ขนาดปานกลาง น้ําหนัก 100 เมล็ดประมาณ 5 กรัม ตาของเมล็ดมีขนาดใหญสีขาว อายุเก็บเกี่ยว
ประมาณ 80-90 วัน ถ่ัวเขียวประเภทนี้ปลูกเพ่ือสงออกไปจําหนายตางประเทศ ใชทําถ่ัวงอก วุนเสน 
ขนม และอ่ืน ๆ (ทรงเชาว อินสมพันธ, 2545)  
  

2.1.4 สภาพแวดลอม การปลูก และการดูแลรักษา  
 2.1.4.1 สภาพภูมิอากาศที่เหมาะสม 

ถ่ัวเขียวเปนพืชท่ีขึ้นไดดีท้ังในเขตรอนและเขตอบอุน ในประเทศอินเดียมีการปลูก 
ท่ีความสูงเทาระดับน้ําทะเลจนถึงท่ีสูง 6,000 ฟุต สวนมากมักปลูกกอนหรือตามหลังการปลูกพืช
หลัก เชน ขาว และขาวโพด เปนตน ขึ้นไดดีในดินรวนหรือดินเหนียว ทนแลงไดดีสามารถขึ้นได
ในแถบท่ีมีน้ําฝนกระจายเพียงประมาณ 800 มม.ตอป ในฤดูปลูกมีน้ําฝน 300-500 มม. ก็เพียงพอ 
แตเปนพืชท่ีไมชอบน้ําขัง อุณหภูมิท่ีเหมาะสมอยูระหวาง 25-30 องศาเซลเซียส โดยท่ัวไปเปนพืช
วันส้ันแตในอินเดียมีการพบพันธุวันยาวดวยเชนกัน (สมจินตนา ทุมแสน และอิสระ พุทธสิมมา, 
2551) 
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2.1.4.2 สภาพดินที่เหมาะสมและการเตรียมดิน 
  ดินท่ีเหมาะสมสําหรับการปลูกถ่ัวเขียวควรเปนดนิเหนียว ดินรวนเหนียวเกาะตัวกัน
เปนโครงสรางท่ีโปรง ถายเทอากาศด ีระบายน้ําดี มีหนาดินลึก มีอินทรียวัตถุสูง เก็บความช้ืนไดดี มี
ปฏิกิริยาของดิน (pH) เปนกลาง หรือเปนกรดออน โดยมี pH ระหวาง 6.5-7.0 มีธาตุอาหารตาง ๆ ใน
ดินเพียงพอ อยูในปริมาณท่ีสมดุลกันและมีความช้ืนเพียงพอ ปราศจากสารหรือส่ิงเปนพิษสะสมอยูใน
ดิน หรือละลายออกมาจากดินจนเปนอันตรายแกพืชและจุลินทรียดินโดยเฉพาะเช้ือไรโซเบียม  
สวนมากมีการเตรียมดินในระดับต่ํา ไถเพียงครั้งเดียว เม่ือหญาตายแลวก็หวานเมล็ดไถกลบลงไป 
ในนาขาวอาจเผาตอซังกอน หวานเมล็ดถ่ัวเขียวแลวไถกลบ การปลูกเชนนี้ทําใหผลผลิตต่ํา ดินใน
ประเทศไทยมักมีความเปนกรดมากกวาเปนดาง (pH ต่ํากวา 7) ควรใสปูนขาวเพ่ือปรับสภาพดิน
ประมาณ 50-100 กก.ตอไรทุกครั้งกอนปลูก 15 วัน การใสปุยอาจหวานไปบนดินแลวไถกลบ ขณะ
เตรียมแปลงก็ได นอกจากใสปูนขาวแลวควรมีการใสปุย  ปุยท่ีเหมาะสมคือสูตร (N, P2O5, K2O)   
3-12-6 หรือ 3-12-12  แตเกษตรกรมักไมใชปูนขาว และใชปุยตกคางจากพืชอ่ืนท่ีปลูกนําถาใสบางก็
ใชปุยสูตร 16-20-0 หรือปุยสูตรอ่ืน เชน 15-15-15 ในอัตรา 10-20 กก.ตอไร (สมจินตนา ทุมแสน 
และอิสระ พุทธสิมมา, 2551) 
 

2.1.4.3 วิธีการปลูกและระยะปลูก 
วิธีการปลูก นิยมปลูกกัน 3 วิธี 
2.1.4.3.1 ปลูกโดยวิธีหวาน วิธีนี้เกษตรกรบางทองท่ีนิยมปฏิบัติกัน  เพราะสะดวก

และรวดเร็วในการปลูก หวานเมล็ดใหกระจายพอด ีถาหางเกินไปจะใหผลผลิตนอย ถาถ่ีเกินไปทํา
ใหไดตนเล็ก นอกจากนี้ยังทําใหเกิดความไมสมํ่าเสมอของตนถ่ัวเขียวท่ีงอกขึ้นมา เมล็ดอาจเสียหาย
งาย ในการหวานนี้ใชเมล็ดพันธุ 8-10 กก./ไร การดูแลรักษาและปราบวัชพืชทําไดยาก เพราะถ่ัวเขียว
ขึ้นกระจัดกระจายไมมีระเบียบ เก็บเกี่ยวยาก และผลผลิตต่ํา  

2.1.4.3.2  ปลูกโดยวิธีหยอดหลุม วิธีนี้คือการปลูกเปนแถว  เปนวิธีท่ีด ีและสะดวก 
ในการดูแลรักษา และการจัดการตาง ๆ เชนการกําจัดวัชพืช การพนสารเคมี และการเก็บเกี่ยวเปนตน 
การปลูกแบบนี้ควรใชระยะปลูกระหวางแถว 50 เซนติเมตร และระยะระหวางหลุม 20 เซนติเมตร 
หยอดหลุมละ 4-5 เมล็ด เม่ือถ่ัวเขียวงอกแลวประมาณ 10 วัน ถอนแยกใหเหลือ 2-3 ตนตอหลุม จะได
ประชากรตอไรประมาณ 32,000-48,000 ตน และใชเมล็ดพันธุประมาณ 3-5 กก./ไร วิธีนี้มักใชในการ
ทดลองเทานั้น  

2.1.4.3.3  ปลูกโดยวิธีโรยเปนแถว วิธีการปลูกแบบนี้เปนวิธีหนึ่งท่ีคอนขางไดผลด ี 
การปลูกโดยทําการเปดรองกอน ระยะระหวางรอง 50 เซนติเมตร กาแถวลึก 5-7 นิ้ว โรยเมล็ดลงใน
รอง 10-15 เมล็ดตอระยะรองยาว 1 เมตร การปลูกวิธีนี้จะไดจํานวนประชากรของถ่ัวเขียวตอไรเทากับ
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วิธีการปลูกแบบเปนหลุม และใชเมล็ดพันธุประมาณ 5 กก./ไร วิธีนี้เหมาะท่ีจะแนะนําใหเกษตรกรใช
อยางยิ่ง เพราะใชเมล็ดนอย ดูแลแปลง และกําจัดวัชพืชไดสะดวก (ทรงเชาว อินสมพันธ, 2545)  
 

2.1.4.4  วิธีการดูแลรักษา 
การฉีดสารเคมีปองกันการงอกวัชพืชในวันปลูก เชน อะลาคลอร หรือการฉีดยาเพ่ือ

ปองกันหรือปราบวัชพืช เม่ือถ่ัวเขียวอายุไดประมาณ 12-15 วัน ทําการพรวนดินปราบวัชพืชครั้งแรก 
หลังจากนัน้ 2 สัปดาห ปราบวัชพืชครั้งท่ี 2 เปนครั้งสุดทาย เพราะถ่ัวเขียวจะมีกิ่งใบแผคลุมแปลง
ปองกันวัชพืชไปในตัว โดยท่ัวไปแลวเกษตรกรไมกําจัดวัชพืช ถาถ่ัวเขียวเริ่มออกดอกไมควรทําการ
เขตกรรมใด ๆ ท้ังส้ิน เราอาจสรปุการเจริญเติบโตของถ่ัวเขียวไดดังนี ้ 

1. ปลูกแลวจะงอกภายใน 5 วัน  
2. เริ่มออกดอกเม่ือมีอายุประมาณ 31-34 วัน  
3. เริ่มมีฝกออนเม่ือมีอาย ุ35 วัน  
4. ฝกเริ่มแกเม่ือมีอาย ุ55 วัน  
5. ฝกแกเริ่มเก็บเกี่ยวไดเม่ือมีอาย ุ70 วัน พันธุปจจุบันนี้เก็บเกี่ยว 2 ครั้ง ครั้ง 
    สุดทาย  เม่ืออาย ุ75-80 วัน (ทรงเชาว อินสมพันธ, 2545)      

 
              2.1.4.5  ฤดูปลูก (cropping season)  

ถ่ัวเขียวเปนพืชตองการน้ํานอย มีอายุเก็บเกี่ยวส้ัน ดังนั้นแตละปอาจปลูกไดถึง 2-3
ครั้งดังนี้  

2.1.4.5.1   ตนฤดูฝน เกษตรกรปลูกถั่วเขียวทันทีเมื่อเริ่มมีฝน คือในชวงเดือน
เมษายน-กรกฎาคม ในภาคใตเริ่มปลูกในเดือนเมษายน ปลูกเสร็จประมาณกลางเดือนเมษายน สวน
ภาคอ่ืน ๆ จะปลูกชาเปนลําดับขึ้นไป ขอเสียของการปลูกในชวงนี้คือ ตองเก็บเกี่ยวเม่ือมีฝนชุก ยาก
แกการตากเมล็ด เมล็ดอาจเนาเสียขึ้นรา และมีคุณภาพต่ํา ดังนั้นในการปลูกในตนฝนนี้มักมีความช้ืน
สูง จึงอาจมีโรครบกวนไดมาก  

2.1.4.5.2   ปลายฤดูฝน ปลูกในประมาณเดือนสิงหาคม-ตุลาคม แลวแตภาค ถ่ัวชุด 
นี้เติบโตในฤดูฝน ใหตนสูง มีกิ่งกานสาขามาก ฝกมีคุณภาพดี เมล็ดเต็ม โรคแมลงไมทําลายรุนแรง
เหมือนฤดอ่ืูน ถ่ัวเขียวรุนนี้เก็บเกี่ยวเม่ือหมดฤดูฝนพอด ีตากเมล็ดไดสะดวก ไดเมล็ดท่ีมีคุณภาพดี
ไมมีโรคติดเมล็ดเพราะเมล็ดมีความช้ืนต่ํา  

2.1.4.5.3   ฤดูแลง ปลูกในท่ี ๆ มีความช้ืนเพียงพอ มีการชลประทาน ปลูกในพ้ืนท่ี 
วางหลังเก็บเกี่ยวขาว โดยมากปลูกในประมาณเดือนธันวาคม-กุมภาพันธ (สมจินตนา ทุมแสน และ
อิสระ พุทธสิมมา, 2551) 
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 2.1.5     โรคและแมลงศัตรูของถั่วเขียว 
2.1.5.1 โรคของถั่วเขียว   
2.1.5.1.1 โรคใบจุด  (cercospora leaf spot)  โรคนี้เกิดจากเช้ือรา Cercospora canescens 

ซ่ึงระบาดโดยสปอรท่ีปลิวมาในอากาศ พบในถ่ัวเขียวท่ีปลูกทุกแหงในประเทศไทยและเอเซีย 
ระบาดมากในการปลูกชวงฤดูฝน การระบาดเริ่มเม่ือถ่ัวเขียวมีอายุไดประมาณ 1 เดือน และเริ่ม
รุนแรงขึ้น ลักษณะอาการของโรคจะเปนจุดท่ีใบ จุดมีสีน้ําตาล ถาเปนรุนแรงจะทําใหใบรวง        
ถ่ัวเขียวพันธุกําแพงแสน 1 กําแพงแสน 2 และ มอ 1 มีความตานทานตอโรคนี้ การปองกันโรคนี้ทํา
โดยการฉีดดวยสารเคมีปองกันเช้ือรา เนื่องจากโรคนี้อาจติดมากับเมล็ดได ดังนั้นควรระวังไมใช
เมล็ดจากแปลงท่ีเปนโรค   

2.1.5.1.2  โรคราแปง  (powdery mildew)  เกิดจากเช้ือรา  Sphaerotheca phaseoli 
(ช่ือเดิม Erysiphe polygoni DC) มักระบาดในหนาแลง ระหวางเดือนพฤศจิกายนถึงกุมภาพันธ พบ
การระบาดท่ัวไปในประเทศไทย ไตหวัน และฟลิปปนส โรคเกิดตั้งแตเริ่มงอก และรุนแรงเม่ือถ่ัวเขียว
เริ่มออกดอก และทําลายไปจนถึงระยะฝกแก โรคนี้เริ่มทําลายท่ีใบกอน ตอจากนั้นลุกลามไปตามสวน
อ่ืน ๆ ของตน เม่ือเริ่มทําลายจะมีจุดแผลสีเทาบนใบตามจุดแผลเหลานี้จะมีสีขาวคลายแปงในระยะ
ตอมา ถาเกิดในระยะตนออนใบจะรวง เม่ือโรคนี้ระบาดจะทําใหผลผลิตลดลง 20-40%  

2.1.5.1.3 โรคเนาคอดิน (damping-off) เกิดจากเช้ือรา Rhizoctonia solani หรือ
Pythium sp. โรคนีเ้ขาทําลายรากเม่ือยังเปนกลาออน ระบาดมากเม่ือมีอากาศเย็นทําใหมีแผลสีน้ําตาล
ท่ีรากและลําตนใตผิวดิน โรคนี้สามารถอยูในดินไดนาน สามารถเขาทําลายพืชไดหลายชนิดท่ีปลูก
ในบริเวณนั้น ดังนั้นการกําจัดโดยการปลูกพืชหมุนเวียนมักไมไดผล โรคเนาคอดินของถ่ัวเขียว มี
อาการคลายกับพืชถูกทําลายโดยหนอน แมลงวันเจาะตนถ่ัว (bean fly)  

2.1.5.1.4  โรครากเนา (root rot) เกิดจากเช้ือราหลายชนิดไดแก Fusarium solani f. 
sp. phaseoli, Pythium aphanidermatum, Pythium ultimum และ Rhizoctonia solani เช้ือหนึ่งเช้ือใด
อาจเขาทําลายหรือหลายเช้ือเขาทําลายก็ได โรคเหลานี้เกิดขึ้นบริเวณราก บางเช้ือทําใหเกิดแผลท่ีตน
และทําใหตนเห่ียวไดดวย  

2.1.5.1.5  โรคเนาดํา เกิดจากเช้ือรา Macrophomina phaseolina พบการเขาทําลาย
ถ่ัวเขียวไดทุกระยะ ใบสีเหลืองซีดมากกวาปกติ อาการท่ีใบจะเห่ียว ขอบใบแหงเปนวงกวาง และ
ยืนตนตาย ควรคลุกเมล็ดดวย benomyl, thaibendazone กอนปลูก (ศูนยวิจัยพืชไรชัยนาท, 2550) 

2.1.5.2   แมลงศัตรูถั่วเขียวและการปองกันกําจัด 
 การปลูกถ่ัวเขียวในฤดูฝนหรือฤดูแลง มักจะมีแมลงเขารบกวนตั้งแตปลูกจนกระท่ัง

เก็บเกี่ยว และทําความเสียหายแกถ่ัวเขียวมากนอยขึ้นอยูกับปริมาณการระบาด ตลอดจนการปองกัน
กําจัด แมลงท่ีพบระบาดประจําไดแก 
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2.1.5.2.1 หนอนแมลงวันเจาะตนถั่ว (bean fly)  มีดวยกัน  2  ชนิด  คือ Ophimoyia  
phaseloli Tryon และ Melanagromyza sojae หนอนจะชอนไชผานเสนใบ กานใบ และเขาสูลําตน 
หรือโคนตน ถาเปนตนท่ีเจริญเติบโตแลวมีหนอนเขาทําลายลําตนทําใหยอดเห่ียวตาย ตนแคระแกรน็ 
ปลองจะส้ัน การปองกันกําจัดทําไดโดยการหวานดวยสารเคมีพวกคารโบฟูราน (ฟูราดาน) 3% G ใน
อัตรา 3-5 กิโลกรัมตอไรกอนปลูก หรือหลังปลูก ถาไมมีการใชคารโบฟูราน ใหฉีดพนดวยสารเคมี
พวกโมโนโครโตฟอส 56% WSC ในอัตรา 15-20 ซี.ซี. ตอน้ํา 20 ลิตร เม่ือถ่ัวเขียวอยูในระยะท่ีใบ
จริงคูแรกแผขยายเต็มท่ี (ประมาณ 7 วันหลังงอกโผลพนผิวดิน) 

2.1.5.2.2 เพลี้ยออน (aphid)  มีช่ือวิทยาศาสตรวา  Aphis spp. มักระบาดเม่ืออากาศ 
แหงแลงหรือฝนท้ิงชวงนาน ๆ เพล้ียออนจะทําลายโดยดูดน้ําเล้ียงตามยอดออน ใบออน ชอดอก 
และฝกออน ทําใหตนแคระแกร็น ยอดออนหงิกงอ ถาดูดกินตามชอดอกจะทําใหดอกและฝกออน
รวง เวลาระบาดตนถ่ัวเขียวจะเปนสีดําเนื่องจากมูลของมัน การปองกันกําจัดโดยการฉีดพนดวย
สารเคมีพวกโมโนโครโตฟอสในอัตรา 25-30 ซี.ซี. ตอน้ํา 20 ลิตร 

2.1.5.2.3 เพลี้ยไฟ (thrips)  มีช่ือวิทยาศาสตรวา  Megalurothrips usitatus  Bagnall 
เปนแมลงปากเขี่ย ดูดกินน้ําเล้ียงจากสวนของยอดใบออน ตาดอก และดอก ระบาดมากในสภาพท่ีมี
ฝนท้ิงชวง และอุณหภูมิสูง เม่ือเขาทําลายใบออนและยอดออนจะทําใหหงิกงอ ใบแหงกรอบ และมี
ลักษณะเหมือนใบติด ถาการระบาดรุนแรงจะทําใหใบ ดอกและฝกออนมีฝกลีบไมติดเมล็ด ถาการ
ทําลายรุนแรงอาจเกิดความเสียหายถึง 100% การปองกันกําจัดโดยฉีดพนดวยสารเคมีพวก           
โมโนโครโตฟอส 56% WSC ในอัตรา 25-30 ซี.ซี. ตอน้ํา 20 ลิตร ฉีดพน 1-2 ครั้ง ทุก ๆ 14-15 วัน 

2.1.5.2.4 หนอนเจาะฝก (pod borers) มีอยู 2 ชนิด พบระบาดมากกับถ่ัวเขียวท่ีปลูก 
ปลายฤดูฝนหรือฤดูแลง การปองกันกําจัดโดยการฉีดพนดวยสารเคมี โมโนโครโตฟอส 56% WSC 
อัตรา 40-50 ซี.ซี. ตอน้ํา 20 ลิตร ถาพนไปแลวยังตรวจพบการทําลายอยูก็ควรทําการพนซํ้าอีกใน
ระยะเวลา 7-10 วัน ในกรณีท่ีพบการระบาดมากจําเปนท่ีจะตองใชสารเคมีพวกโพรีทรอยดสังเคราะห 
ซ่ึงมีประสิทธิภาพการทําลายสูงขึ้น สารเคมีพวกนี้ไดแก เฟนเวเลอเรท 20% EC (ซูมิไซวัน) ในอัตรา 
20 ซี.ซี. ตอน้ํา 20 ลิตร 

2.1.5.2.5 หนอนชอนใบ (leaf miner) มีช่ือวิทยาศาสตรวา Biloba subsecivella Zeller 
พบระบาดในระยะท่ีตนถ่ัวเขียวกําลังเจริญเติบโต ทําใหตนแคระแกร็น และอาจทําใหผลผลิตลดลง
ถึง 50%  ลักษณะของการทําลายคือหนอนท่ีฟกจากไขจะชอนไชอยูในใบพืชประมาณ 10-11 วัน 
แลวกัดกินเนื้อเยื่อสวนท่ีเปนสีเขียวของใบเหลือไวแตผิวดานบน และดานลางเปนเยื่อบางใส และ
เม่ือหนอนโตถึงวัยท่ี 4 ซ่ึงลําตัวมีสีเทาดําขนาดยาวประมาณ 4 มม. จึงออกจากเนื้อเยื่อท่ีชอนแลว
พับใบถ่ัวชักใยดึงเอาใบถ่ัวมาติดกันคลายกับหนอนมวนใบ และจะอาศัยอยูกินในใบท่ีพับประมาณ 
6 วันจึงเขาดักแดในใบท่ีพับนั้น การปองกันกําจัดเนื่องจากวาหนอนชนิดนี้ชอนไชอยูใตผิวใบ จึง
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ตองใชสารเคมีปองกันกําจัดแมลงประเภทดูดซึมจึงจะไดผลดี สารเคมีท่ีใชไดผลดีคือ โมโนโครโต-
ฟอส 56% WSC อัตรา 30-40 ซี.ซี. ตอน้ํา 20 ลิตร 

2.1.5.2.6 มอดถั่ว (bean seed beetly) มีช่ือวิทยาศาสตรวา  Collosobuchus chinesis  
Linn. จะเขาทําลายเมล็ดถ่ัวตั้งแตอยูในฝก และติดไปกับเมล็ดในโรงเก็บหรือยุงฉาง และถาปลอย
ท้ิงไวมอดถ่ัวจะมีการแพรพันธุภายในโรงเก็บและอาจทําความเสียหายถึง 100% ลักษณะของการ
ทําลายนั้นตัวดวงเต็มวัยจะวางไขลงบนเมล็ด การปองกันกําจัดถาตองการเก็บเมล็ดเพ่ือทําพันธุให
คลุกดวยสารเคมีคลุกเมล็ดพวก มาลาไธออนผง หรือสารเคมีพวก อลามอน สวนเมล็ดท่ีเก็บไว
บริโภคนั้นถาจะเก็บไวนาน ๆ ก็ทําการคลุกดวยน้ํามันถ่ัวเหลืองหรือน้ํามันถ่ัวลิสง โดยใชน้ํามัน 3-5 
ซี.ซี. ตอเมล็ด 1 กิโลกรัม (ศูนยวิจัยพืชไรชัยนาท, 2550) 
 
 2.1.6  การปรับปรุงพันธุถั่วเขียวในประเทศไทย 

การปรับปรุงพันธุถ่ัวเขียวในประเทศไทยเริ่มกระทํามาตั้งแตป พ.ศ. 2502 โดยในชวงแรก
นั้นเปนการเปรียบเทียบพันธุพ้ืนเมือง จนกระท่ังป พ.ศ. 2512 ไดนําพันธุถ่ัวเขียวจากประเทศ
ฟลิปปนสเขามาทดสอบ เพ่ือหาพันธุถ่ัวเขียวผิวมันท่ีมีอายุส้ัน ออกดอกติดฝกและฝกแกพรอมกัน
มากท่ีสุด เพ่ือสะดวกในการเก็บเกี่ยว พันธุท่ีนําเขาท่ีใหผลผลิตสูงไดแก M7A และ CES 1D-21 ใน
ป พ.ศ. 2517 กองพืชไรไดเริ่มคัดเลือกสายพันธุท่ีมีการกระจายตัว (ช่ัวท่ี 3 และ 4) ซ่ึงไดรับจาก
ศูนยวิจัยและพัฒนาพืชผักแหงเอเชีย (AVRDC) จํานวน 34 คู ในป พ.ศ. 2518 ไดรวบรวมพันธุ
จํานวน 175 พันธุ บันทึกลักษณะประจําพันธุ พบวาพันธุ M7A ใหผลผลิตสูง เมล็ดโตและอายุส้ัน
กวาพันธุพ้ืนเมืองท่ีเกษตรกรปลูกอยู  ฝกแกสม่ําเสมอ สามารถเก็บเกี่ยวไดในครั้งแรกกวา 80% ของ
ผลผลิต  ภายหลังไดผานการรับรองเปนพันธุมาตรฐานช่ือวาพันธุ “อูทอง 1” ในป พ.ศ. 2519 พันธุ
นี้ทําใหพ้ืนท่ีปลูกถ่ัวเขียวเพ่ิมขึ้นเปนอยางมาก อยางไรก็ตามพันธุอูทอง 1 ก็ยังมีขอเสียบางประการ 
เชนทรงตนยังสูงใหญเกินไปทําใหหักลมงาย ฝกไมชูขึ้นเหนือพุมใบเทาท่ีควร ทําใหไมสะดวกใน
การเก็บเกี่ยว ออนแอตอโรคใบจุดสีนํ้าตาล (cercospora leaf spot) และโรคราแปง (powdery 
mildew) (พีระศักดิ ์ศรีนิเวศน, 2538)  ตอมาการปรับปรุงพันธุถ่ัวเขียวไดมีการนําพันธุหรือสายพันธุ
จาก AVRDC มาปลูกทดสอบหรือคัดเลือกใหไดสายพันธุท่ีบริสุทธ์ิ นําเขาทดสอบผลผลิตในแปลง
เกษตรกรจนไดผลเปนท่ีนาพอใจและไดแนะนําพันธุใหม พันธุแนะนําท่ีผานการรับรองโดยกรม
วิชาการเกษตรคือ พันธุกําแพงแสน 1 และกําแพงแสน 2 ซ่ึงเปนพันธุท่ีปรับปรุงโดยมหาวิทยาลัย-
เกษตรศาสตร ใหผลผลิตสูงแตออนแอตอดินดาง พันธุชัยนาท 60 และชัยนาท 36 ปรับปรุงพันธุโดย
กรมวิชาการเกษตร และพันธุ มอ1 ปรับปรุงพันธุโดยมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร (Laosuwan, 
1988) การปรับปรุงพันธุถ่ัวเขียวเพ่ือตานทานโรค พบวาพันธุกําแพงแสน 1 มีแนวโนมออนแอตอ
โรคใบจุดสีนํ้าตาลมากขึ้นและออนแอตอการปลูกในดินดาง จึงไดคัดเลือกสายพันธุ 8509-B-6-B-5-8 
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ซ่ึงตานทานตอโรคใบจุดสีนํ้าตาลและทนทานตอดินดางไดดีกวาพันธุกําแพงแสน 1 เพ่ือเขา
เปรียบเทียบพันธุในไรเกษตรกร แตปรากฏวายังใหผลผลิตไมสูงกวาชัยนาท 36 (พีระศักดิ์              
ศรีนิเวศน, 2538) สําหรับงานปรับปรุงพันธุพืชตานทานโรคของมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร เนนการ
ปรับปรุงพันธุเพ่ือตานทานโรคใบจุดสีนํ้าตาล แตสายพันธุท่ีไดมักมีความตานทานลดลงไปเรื่อย ๆ 
(พีระศักดิ ์ศรีนิเวศน, 2538) 

สวนงานปรับปรุงพันธุพืชของมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารีไดทําการทดสอบสายพันธุ   
ถ่ัวเขียวท่ีนํามาจาก AVRDC ในป พ.ศ. 2531 จํานวน 20 สายพันธุ พบวามีสองสายพันธุคือ V4718 
และ VC3689A ท่ีตานทานโรคใบจุดสีนํ้าตาลในระดับสูง จึงไดถายทอดพันธุกรรมตานทานจากสาย-
พันธุ VC3689A ใหแกพันธุ มอ1 กําแพงแสน 1 และกําแพงแสน 2 โดยวิธีผสมกลับ ซ่ึงลูก BC4F2 ท่ี
ปลูก ณ มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี มีลักษณะใกลเคียงกับพันธุรับรองท้ังสามมาก (ไพศาล       
เหลาสุวรรณ และคณะ, 2538) นอกจากนี้ บุบผา ใจเท่ียง (2545) ไดทําการปรับปรุงพันธุถ่ัวเขียวให
ตานทานตอโรคราแปงโดยวิธีการผสมกลับ โดยทําการผสมระหวางสายพันธุตานทานราแปง 2 สาย-
พันธุไดแก มทส 4 และ VC1210A ไปยังพันธุออนแอ ชัยนาท 36 ทําการผสมกลับถึงช่ัว BC3F3 พบวา 
มี 5 สายพันธุท่ีใหลักษณะเหมือนพันธุ CN36 มีความตานทานราแปงและใหผลผลิตสูงขึ้น  

 ปจจุบันในประเทศไทยมีการปลูกถ่ัวเขียวพันธุชัยนาท 72 (CN72) อยางแพรหลาย เพราะ
ใหผลผลิตสูง (212 กิโลกรัมตอไร) ตานทานหนอนเจาะลําตน และมีเสถียรภาพของลักษณะน้ําหนัก 
1,000 เมล็ดสูง แตมีความออนแอตอโรคราแปง (อาณัติ วัฒนสิทธ์ิ และคณะ, 2543) ดังนั้นการ
ปรับปรุงพันธุใหมีผลผลิตสูงและมีความตานทานโรคจึงเปนส่ิงสําคัญอยางยิ่ง   

 
 2.1.7   การปรับปรุงพันธุถั่วเขียวเพ่ือเพ่ิมผลผลิตในประเทศไทย 

การปรับปรุงพันธุถ่ัวเขียวของประเทศไทย พัฒนามาอยางตอเนื่องตั้งแตป 2512  เพ่ือใหได
พันธุท่ีมีผลผลิตสูง ตานทานโรคและแมลง ไดนําพันธุจากประเทศฟลิปปนสเขามาทดสอบ จนได
พันธุอูทอง 1 ตอมาไดนําสายพันธุจาก AVRDC เขามาคัดเลือกจนไดพันธุท่ีมีลักษณะดี ในปจจุบัน
มีพันธุท่ีผานการรับรองจากกรมวิชาการเกษตร และแนะนําใหเกษตรกรปลูก ไดแก ถ่ัวเขียวผิวมัน
พันธุอูทอง 1, กําแพงแสน 1, กําแพงแสน 2, มอ.1, ชัยนาท 60, ชัยนาท 36, ชัยนาท 72 และ มทส1 
และ ถ่ัวเขียวผิวดําพันธุอูทอง 2 และ พิษณุโลก 2 (กรมวิชาการเกษตร, 2552) งานวิจัยดานการ
ปรับปรุงพันธุถ่ัวเขียวของประเทศไทยท่ีผานมา นับวาประสบความสําเร็จเปนท่ีนาพอใจ ผลผลิตตอ
ไรมีแนวโนมสูงขึ้นตามลําดับ โดยมีผลผลิตเฉล่ียตอพ้ืนท่ีปลูกในปจจุบันประมาณ 105 กก. ตอไร 
และผลผลิตตอพ้ืนท่ีเก็บเกี่ยว 115 กก. ตอไร เทียบกับผลผลิตเฉล่ียกอนป 2519 ซ่ึงจะมีประมาณ 90 
และ 100 กก. ตอไร (พีระศักดิ ์ศรีนิเวศน, 2538) อยางไรก็ตามถ่ัวเขียวพันธุแนะนําในปจจุบันยังมี
ขอจํากัดคือผลผลิตคอนขางตํ่า เริ่มออนแอตอโรคราแปงและโรคใบจุดสีนํ้าตาล ดังนั้นการปรับปรุง
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พันธุถ่ัวเขียวตั้งแตป 2534 เปนตนมามีวัตถุประสงคหลักคือเพ่ิมผลผลิตและเพ่ิมความตานทานตอ
โรค ขณะนี้ยังไมพบพันธุท่ีมีความตานทานสูงกวาพันธุแนะนํา การปรับปรุงพันธุถ่ัวเขียวเพ่ือเพ่ิม
ผลผลิต สามารถกระทําโดยการคัดเลือกจากประชากรท่ีมีความแปรปรวนสูง นอกจากนั้นลักษณะท่ี
นิยมคัดเลือกไดแก ลักษณะตานทานโรค ความสูง หรือลักษณะทางลําตน อ่ืน ๆ การคัดเลือกเพ่ือ
เพ่ิมผลผลิตนับวาเปนการคัดเลือกท่ียุงยากและไมสามารถคัดเลือกไดโดยตรง เนื่องจากลักษณะนี้มี
อัตราพันธุกรรมตํ่า มีความแปรปรวนตามสภาพแวดลอมสูง ถาสามารถลดความแปรปรวน
เนื่องจากสภาพแวดลอมลงได อาจชวยใหการคัดเลือกผลผลิตโดยตรงประสบความสําเร็จได ดังนั้น
การคัดเลือกทางออมโดยดูลักษณะอ่ืน ๆ ท่ีเกี่ยวของกับการใหผลผลิตนาจะเปนวิธีการท่ีสะดวก 
และประสบความสําเร็จไดงายกวาการคัดเลือกผลผลิตโดยตรง ท้ังนี้เพราะลักษณะเหลานี้มักมีอัตรา
พันธุกรรมสูง และสามารถแสดงออกไดชัดเจนในสภาพแวดลอมตาง ๆ 

ผลผลิตของพืชเปนลักษณะท่ีสลับซับซอน ควบคุมโดยยีนหลายคู  แปรปรวนไปตาม
สภาพแวดลอม และมีอัตราพันธุกรรมตํ่า (Allard, 1960) นอกจากนี้ยังไมมีรายงานจํานวนคูของยีนท่ี
ควบคุมผลผลิตอยางชัดเจน ท้ังนี้เพราะผลผลิตของพืชเกิดจากผลรวมของทุก ๆ ลักษณะ เชน การ
เจริญเติบโตดี ไมมีโรคแมลง ผลดก ฝกมาก รวงมาก เมล็ดใหญ เปนตน (ไพศาล เหลาสุวรรณ และ     
ปยะดา ทิพยผอง,  2550) การคัดเลือกผลผลิตโดยตรงประสบความสําเร็จไดยาก เนื่องมาจากผลผลิต
ของพืชมีอัตราพันธุกรรมตํ่า เชน ในถ่ัวเหลืองพบวามีอัตราพันธุกรรมเทากับ 11.50% (Gopani and 
Kabaria, 1970) สวนการศึกษาอัตราพันธุกรรมของผลผลิตของถ่ัวเขียวพบวามีคาตํ่ากวาลักษณะ    
อ่ืน ๆ โดยมีรายงานวาผลผลิตมีอัตราพันธุกรรมแบบกวาง 8.6 และ 28% (Empig et al., 1970; Tomar 
et al., 1972) และในประเทศไทยมีรายงานวาผลผลิตของถ่ัวเขียวมีอัตราพันธุกรรมแบบกวางอยู
ในชวงตั้งแต 8.6-84.2% (เจริญศักดิ ์โรจนฤทธ์ิพิเชษฐ และพีระศักดิ ์ศรีนิเวศน, 2529) 
 

2.1.8   การคัดเลือกลักษณะทางพืชไรที่มีสหสัมพันธกับผลผลิต 

มีการคัดเลือกโดยใชลักษณะทางพืชไรในพืชหลายชนิด เชน ขาวบารเลยและขาวโอตพบวา
ในพืชเหลานี้มีลักษณะทางพืชไรท่ีสําคัญไดแก จํานวนรวงตอกอ จํานวนเมล็ดตอรวง และนํ้าหนัก
เมล็ด (Stoskopt and Reinbergs, 1966; Rasmusson and Cannell, 1970) ในขาว พบวาลักษณะนํ้าหนัก
รวง จํานวนรวง และจํานวนเมล็ดตอรวง เปนลักษณะทางพืชไรท่ีสําคัญ (Samonte et al., 1998) 

การศึกษาอัตราพันธุกรรมของผลผลิตถ่ัวเขียว  โดย  Empig et al. (1970)  และ  Tomar et al. 
(1972) พบวาอัตราพันธุกรรมของผลผลิตต่ํากวาลักษณะทางพืชไรอ่ืน ๆ โดยใหเพียง 8.6 และ 28% 
ตามลําดับ และการทดลองของ Singh and Malhotra (1970) และ Rathnaswamy et al. (1978) ท่ี
ใหผลลักษณะเดียวกันคือ ลักษณะทางพืชไรมีอัตราพันธุกรรมสูงกวาผลผลิต สําหรับการศึกษาใน
ประเทศไทยพบวา ขนาดเมล็ดและจํานวนฝกตอตนของถ่ัวเขียว มีอัตราพันธุกรรมสูงถึง 98.0 และ 
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61.0% ตามลําดับ ในขณะท่ีผลผลิตมีอัตราพันธุกรรม 58.0% (วินัย ตั้งบุญนิธิวงศ, 2530) Grafius 
(1956) พบวา ผลผลิตเกิดจากการแสดงออกรวมกันของลักษณะทางพืชไร ซ่ึงการคัดเลือกจาก
ลักษณะเหลานี้อาจชวยเพ่ิมผลผลิตใหสูงขึ้นได และจากการศึกษาสหสัมพันธในถ่ัวเขียวพบวา 
จํานวนฝกตอตน จํานวนเมล็ดตอฝก และน้ําหนักเมล็ด เปนองคประกอบท่ีสําคัญตอผลผลิต 
(Satyan et al.,1989; Ramana and Singh, 1987) การศึกษาสหสัมพันธในแตละประชากรท่ีใชศึกษา
นั้น อาจใหคาสหสัมพันธในแตละลักษณะแตกตางกันออกไป ท้ังนี้ขึ้นอยูกับประชากรท่ีใชศึกษา 
เชน ลักษณะจํานวนเมล็ดตอฝก และนํ้าหนักเมล็ด มีท้ังท่ีพบวามีความสัมพันธทางบวก (Singh and 
Malhotra, 1970; Joshi and Kabaria, 1973) และท่ีพบวามีความสัมพันธทางลบกับผลผลิต (Malhotra 
et al., 1974) นอกจากนี้ยังพบรายงานวา ผลผลิตมีความสัมพันธทางลบกับความสูง  จํานวนกิ่งตอ
ตน จํานวนชอตอตนและวันเก็บเกี่ยว (Malik et al., 1982; Malik et al., 1983) อุษา เผ่ือนกลาง 
(2542) พบวาผลผลิตมีความสัมพันธกับลักษณะขนาดเมล็ด (r = 0.51**)  และจํานวนฝกตอตน      
(r = 0.64**) ในขณะท่ี Hakim (2008) ไดศึกษาลักษณะทางพืชไร 9 ลักษณะ ในถ่ัวเขียว 350 
accessions พบวา จํานวนฝกตอตน และความสูงมีสหสัมพันธกับผลผลิตอยางมีนัยสําคัญ และพบวา
ขนาดเมล็ดมีสหสัมพันธทางลบกับผลผลิต 
  

2.1.9   การคัดเลือกลักษณะทางสรีรวิทยาที่มีสหสัมพันธกับผลผลิตและอัตราพันธุกรรม 
ในการคัดเลือกเพ่ือเพ่ิมผลผลิต นอกจากจะคัดเลือกจากลักษณะทางพืชไรแลวยังพบวา การ

คัดเลือกจากลักษณะทางสรีรวิทยา ก็สามารถเพ่ิมผลผลิตไดเชนกัน และมีการใชลักษณะเหลานี้ใน
พืชหลายชนิด เชน การศึกษาความสัมพันธระหวางพ้ืนท่ีใบท่ีตําแหนงตาง ๆ กับลักษณะทางพืชไร
ของขาวโพด พบวาถาคัดเลือกจากพ้ืนท่ีใบของใบท่ี 6 (นับจากฝกขึ้นไป) จะทําใหจํานวนเมล็ดตอ
แถว นํ้าหนัก 30 เมล็ด และผลผลิตของขาวโพดเพ่ิมขึ้นอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ (Johnson, 1974) 
นอกจากนี้การคัดเลือกลักษณะทางสรีรวิทยาก็สามารถเพ่ิมผลผลิตได เชน ในถ่ัวเขียวพบวาลักษณะ
ดัชนีการเก็บเกี่ยวมีความสัมพันธกับผลผลิตในทางบวก (r = 0.655**) และมีอัตราพันธุกรรม 76.27% 
(Yadav et al., 1979) ถาคัดเลือกจากตนท่ีมีคาดัชนีเก็บเกี่ยวสูง จะทําใหผลผลิตเพ่ิมขึ้นดวย (Kuo      
et al., 1978)  และผลผลิตมีความสัมพันธทางบวกกับ NAR (net assimilate rate) ท่ีระยะหลังออกดอก 
(r = 0.634**) แตมีความสัมพันธทางลบกับ LAR (leaf area ratio) ท่ีระยะหลังออกดอก                      
(r = -0.583**) (Yadav et al., 1979) นอกจากนี้ยังพบวา LA (leaf area) และ LAI (leaf area index) มี
ความสัมพันธทางบวกกับผลผลิตท่ีระยะการเจริญเติบโตทางลําตนและระยะออกดอก สวน SLW 
(specific leaf weight) มีความสัมพันธทางบวกกับผลผลิตท่ีระยะออกดอก (Poehlman, 1991) Zhang 
(1995) ทําการศึกษาลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีระวิทยาในถ่ัวเขียว 21 accessions พบวา 
TDM มีสหสัมพันธกับผลผลิตสูงท่ีสุด (r = 0.850**) และมีรายงานวาผลผลิตมีความสัมพันธ
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ทางบวกกับจํานวนและความยาวราก ซ่ึงจะทําใหการคัดเลือกเพ่ือเพ่ิมผลผลิตทําไดเร็วขึ้น โดยไม
ตองรอใหถึงระยะสุกแก (Poehlman, 1991)  และเม่ือไมนานมานี้ Passioura (2000)ไดศึกษาเกี่ยวกับ
ความสัมพันธระหวางระบบรากกับผลผลิตในขาวสาลี พบวาการมีระบบรากมาก และหยั่งลึก
สามารถชวยใหขาวสาลีมีผลผลิตท่ีสูง ซ่ึงใหผลเชนเดียวกับการทดลองในขาวโพดของ Kamara et al. 
(2003) 
 

2.1.10   การวิเคราะหสัมประสิทธเสนทาง (path coefficient analysis) 
การวิเคราะหสัมประสิทธเสนทางเปนการศึกษาอิทธิพลระหวางตัวแปรตาง ๆ (ลักษณะ

ตาง ๆ)  เพ่ือแยกผลของ correlation coefficient ออกเปนอิทธิพลทางตรงและอิทธิพลทางออมท่ีมี
ผลตอผลผลิตไดอยางมีประสิทธิภาพ (Dewey and Lu, 1959) มีการนําการวิเคราะหเสนทางไปใช
ในการคัดเลือกหาลักษณะทางพืชไรท่ีมีผลตอผลผลิตในพืชหลายชนิด เชน ถ่ัวฝกยาว (Vidya and 
Oommen, 2002) ถ่ัวเหลือง (Iqbal et al., 2003) ฝาย (Iqbal et al., 2006) ถ่ัวเขียว  (Hakim, 2008) 
ขาวโพด (Saleem et al., 2007) ขาวฟาง (Ezeaku and Mohammed, 2006) ขาวสาลี (Mohsin et al. 
2009) ขาว (Samonte et al., 1998) และทานตะวัน (Machikowa and Saetang, 2008) เพ่ือใชเปนดัชนี
สําหรับคัดเลือกสายพันธุในการปรับปรุงพันธุเพ่ือเพ่ิมผลผลิต 

ในถ่ัวเขียวมีการใชการวิเคราะหสัมประสิทธเสนทางอยางแพรหลาย เพ่ือใชหาดัชนสํีาหรับ
คัดเลือกสายพันธุในการปรับปรุงพันธุเพ่ือเพ่ิมผลผลิต Hakim (2008) ไดศึกษาลักษณะทางพืชไร 9 
ลักษณะ ในถ่ัวเขียว 350 accessions พบวาจํานวนชอตอตนมีอิทธิพลทางตรงแบบบวกตอผลผลิตสูง
ท่ีสุด  ซ่ึงคลายกับผลการทดลองของ  Zubair, 1985; Zubair and Srinives, 1986; Chaudhary, 1992; 
Khattak et al., 1995; Biradar, 2007 และ Makeen et al., 2007 นอกจากนี้ Hakim (2008) ยังพบวา 
biomass และจํานวนกิ่งตอตนมีอิทธิพลทางตรงแบบลบตอผลผลิต ซ่ึงคลายกับผลการทดลองของ  
Zubair (1985), Chaudhary (1992) และ Khattak et al. (1995) นอกจากนี้มีรายงานวาลักษณะจํานวน
ฝกตอตนและจํานวนชอตอตน สงผลทางออมแบบลบกับน้ําหนัก 100 เมล็ด (Biradar, 2007) ซ่ึง
คลายกับผลการทดลองของนักวิจัยหลายกลุม (Singh and Malhotra, 1970; Zubair and Srinives, 
1986; Khattak et al., 1995; Hakim, 2008)  

ในการศึกษาของ Malhotra et al. (1974) พบความสัมพันธทางบวกในระดับสูงระหวาง
ผลผลิตกับลักษณะจํานวนฝกตอตนและจํานวนชอตอตนในถ่ัวเขียว  ในขณะท่ี Makeen et al. (2007) 
บงช้ีวาจํานวนฝกตอตนและจํานวนเมล็ดตอฝกเปนองคประกอบหลักของผลผลิตในถ่ัวเขียว สวน 
Khattak et al. (1995) พบวาขนาดเมล็ดเปนดัชนีท่ีดีท่ีสุดท่ีใชในการคัดเลือกถ่ัวเขียวผลผลิตสูง 
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 2.1.11  การศึกษาการแสดงออกของยีนในลักษณะที่เกี่ยวของกับผลผลิตในถั่วเขียว  
ในการปรับปรุงพันธุพืชผสมตัวเอง ขอมูลการแสดงออกของยีนควบคุมลักษณะท่ีตองการ

ปรับปรุงพันธุมีความจําเปน เพราะเนนการผลิตสายพันธุแท ไมใชลูกผสม จึงควรท่ีจะมีการสะสม
ยีนแบบบวกเขาไปใหมากในทุก ๆ ช่ัว ซ่ึงจะสงผลใหถ่ัวเขียวแสดงลักษณะดังกลาวในระดับสูง 
สงผลใหผลผลิตสูงขึ้น  แตในบางลักษณะอาจมีผลของยีนแบบขมรวมดวย  นอกจากนี้หากลักษณะ
ท่ีตองการปรับปรุงมีอัตราพันธุกรรมอยางแคบสูง จะสามารถถายทอดลักษณะดังกลาวไปสูรุนลูก
ไดงาย มักพบวาประสิทธิภาพของการคัดเลือกขึ้นอยูกับอัตราพันธุกรรมอยางแคบและการ
แสดงออกของยีนแบบบวกเทานั้น (Khattak et al., 2001; Khattak et al., 2004 a; Khattak et al.,  
2004 b; Jose and Soriano, 2005) 

ในถ่ัวเขียวไดมีการศึกษาการแสดงออกของยีนในลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิตเชนกัน พีระศักดิ ์
ศรีนิเวศน และ วินัย ตั้งบุญนิธิพงศ (2534) ศึกษาการแสดงออกของยีนควบคุมลักษณะจํานวนฝกตอ
ตน จํานวนเมล็ดตอฝก และน้ําหนัก 1000 เมล็ด ใน 6 คูผสม ในฤดูแลงและปลายฤดูฝน โดยใชวิธี 
Giffing model II พบวา ในฤดูแลง อิทธิพลของยีนแบบบวกและขมมีอิทธิพลตอลักษณะผลผลิต 
จํานวนเมล็ดตอฝก และน้ําหนัก 1,000 เมล็ด สวนปลายฤดูฝน อิทธิพลของยีนแบบบวกเทานั้นท่ีมี
อิทธิพลตอลักษณะผลผลิต จํานวนฝกตอตน และน้ําหนัก 1,000 เมล็ด ตอมา Khattak et al. (2002 a) 
ศึกษาการแสดงออกของยีนควบคุมลักษณะจํานวนกิ่งตอตน จํานวนชอตอตน จํานวนฝกตอชอ ความ
ยาวฝก  biomass และดัชนีเก็บเกี่ยว ในฤดู Kharif และฤดูใบไมรวงตอฤดูรอน โดยวิธี triple test cross 
(TTC) พบวา ในฤดู kharif  ไมพบการแสดงออกของยีนแบบ epistasis ในทุกลักษณะ แตพบการ
แสดงออกแบบ epistasis ในลักษณะจํานวนชอตอตน และ biomass ในฤดูใบไมรวงตอฤดูรอน เม่ือ
ทําการแยกผลของการแสดงออกแบบ epistasis พบวา จํานวนชอตอตน และ biomass มีการแสดง
ออกแบบ additive x additive สวนลักษณะจํานวนกิ่งตอตน ความยาวฝก และ biomass มีการ
แสดงออกของยีนท้ังแบบบวก และ ขมในท้ัง 2 ฤดู ในปเดียวกัน Khattak et al. (2002 b) ศึกษาการ
แสดงออกของยีนท่ีควบคุมลักษณะจํานวนกิ่งตอตน จํานวนชอตอตน จํานวนฝกตอตน ความยาวฝก 
จํานวนเมล็ดตอฝก น้ําหนัก 1,000 เมล็ด และผลผลิต ในถ่ัวเขียว 6 พันธุโดยใชวิธีการผสมแบบพบ
กันหมด (diallel cross) พบวา จํานวนชอตอตน จํานวนฝกตอตน น้ําหนัก 1,000 เมล็ด และผลผลิตถูก
ควบคุมดวยอิทธิพลของยีนแบบบวกและขม โดยอิทธิพลของยีนแบบบวกจะมีอิทธิพลสูงกวาแบบ
ขม ขณะท่ีลักษณะจํานวนกิ่งตอตน  ความยาวฝก และจํานวนเมล็ดตอฝก ถูกควบคุมดวยอิทธิพลของ
ยีนแบบบวกเทานั้น   ตอมา Khattak et al. (2004 b) ไดศึกษาการแสดงออกของยีนควบคุมลักษณะวัน
ดอกแรกบาน ความสูงท่ีระยะการเจริญเติบโตตาง ๆ การสุกแกพรอมกัน และการทอดยอด 
(indeterminate) โดยใชประชากร P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2 ของ 2 คูผสม ไดแก ML-5 x NM 54 
และ 6601 x NM92 ดวยวิธี joint scaling test พบวา มีการแสดงออกของยีนท้ังแบบบวกและขมทุก
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ลักษณะท้ัง 2 คูผสม ยกเวนวันดอกแรกบานและฝกแรกสุกใน ML-5 x NM 54 และพบการขมขามคู
ในลักษณะการสุกแกพรอมกัน และการทอดยอด ซ่ึงมีการแสดงออกของยีนท้ัง 3 รูปแบบ คือ 
additive x additive, additive x dominance และ dominance x dominance  
 
 2.1.12  การปรับปรุงพันธุถั่วเขียวใหตานทานโรคราแปง 
 การระบาดของโรคราแปง (powdery mildew) เกิดจากเช้ือรา Sphaerotheca phaseoli  (ช่ือ
เดิม Erysiphe polygoni DC) ซ่ึงเปนเช้ือราท่ีสรางสปอรขยายพันธุแบบใชเพศ โดยมี ascospore ใน 
ascus (ไพโรจน จวงพานิช, 2525) ในประเทศไทยพบเช้ือรา Sphaerotheca phaseoli อยูในชวงท่ี
สืบพันธุแบบไมใชเพศเปนสวนใหญ (สํานักงานพัฒนาท่ีดิน, 2553) ซ่ึงเปนโรคท่ีสําคัญโรคหนึ่งใน
ถ่ัวเขียว และพบการระบาดในทุกพ้ืนท่ีการเพาะปลูก โดยเฉพาะในฤดูแลงและมีอุณหภูมิต่ํา (Lucy 
et al., 2000 ) ซ่ึงทําใหผลผลิตลดลง 20-40% (Soria and  Quebral, 1973) โดยเช้ือราชนิดนี้มีพืช
อาศัยประมาณ 356 สปชีส (Zhihui, 1999) อาการของราแปงสามารถมองเห็นชัดเจนไดดวยตาเปลา 
โดยจะพบจุดสีขาวขนาดเล็ก  ซ่ึงเปนเสนใยของเช้ือรากระจายท่ัวใบ พบไดท้ังดานบนและดานลาง
ใบ เซลลใบจะเปล่ียนเปนสีน้ําตาลปนแดง น้ําตาลเขม และใบจะแหงรวงหลน (Lucy et al., 2000) 
การระบาดจะเกิดจากใบลางแลวลามขึ้นสูใบบน การแพรกระจายของโรค สปอรจะปลิวลอยไปตาม
ลม และอาจตกคางอยูในดิน (Conde and Diatloff, 1991) การเกิดโรคราแปงจะมีผลกระทบตอความ
ยาวฝก จํานวนฝกตอตน น้ําหนักฝก ขนาดเมล็ด และอัตราการงอก ซ่ึงลักษณะเหลานี้จะสงผล
โดยตรงตอผลผลิต  ถ่ัวเขียวท่ีเปนโรคราแปงในระยะกอนออกดอกจะทําใหผลผลิตลดลง แตถามี
การระบาดของโรคในชวงระยะการพัฒนาฝก ใบจะหลุดรวง แตไมมีผลตอผลผลิต (Poehlman, 
1991; Lucy et al., 2000)  
 นุจรี ตันทนาภรณกุล (2546) ไดศึกษาผลกระทบของโรคราแปงท่ีมีตอผลผลิตและลักษณะ
ทางพืชไรอ่ืน ๆ พบวาในถ่ัวเขียวพันธุ มทส 4 ซ่ึงเปนพันธุตานทานโรค ใหผลผลิต  น้ําหนักเมล็ด
ตอตน จํานวนเมล็ดตอฝก และจํานวนฝกตอตนท่ีไมมีความแตกตางทางสถิติ ระหวางกรรมวิธีท่ีพน
และไมพนสารเคมีปองกันโรคราแปง ในขณะท่ีพันธุชัยนาท 36 ซ่ึงเปนพันธุออนแอตอโรคทําใหคา
ลักษณะเหลานี้ลดลง 37.4, 31.78, 39.1 และ 21.1% ตามลําดับ 
 ในประเทศไทย โรคนี้ทําใหผลผลิตของถ่ัวเขียวพันธุอูทอง 1 ลดลง 22% (บุษราคัม      
อุดมศักดิ์ และคณะ, 2538; Quebral, 1978) และจากรายงานประจําปของศูนยวิจัยและพัฒนาพืชผัก
แหงเอเชีย (Asian Vegetable Research Development, AVRDC) สาธารณรัฐจีน (ไตหวัน) พบวา 
ผลผลิตของถ่ัวเขียวลดลง 40% (Kalb, 2000) 
 โรคราแปงเปนโรคท่ีสําคัญท่ีสงผลกระทบตอความเสียหายของผลผลิตถ่ัวเขียว ในประเทศ
ไทย โรคราแปงจะระบาดในชวงท่ีมีอากาศเย็นหรือฤดูหนาว พันธุถ่ัวเขียวท่ีมีการปลูกในประเทศไทย
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เชน ชัยนาท 60 ชัยนาท 36 ชัยนาท 72 กําแพงแสน 1 กําแพงแสน 2 และ มทส 1 เปนพันธุถ่ัวเขียวท่ี
ออนแอตอโรคราแปง  
 การเกิดโรคขึ้นกับพืชเปนสาเหตุใหเกิดความเสียหายใหผลผลิตเปนอยางมาก ดังนั้นการ
ปรับปรุงพันธุพืชใหตานทานตอโรคจะชวยใหไดผลผลิตและคุณภาพสูงขึ้น การปรับปรุงพันธุให
ตานทานตอโรคเกี่ยวของปจจัยตาง ๆ ท้ังของพืชและของโรค เชน ลักษณะทรงตน สปชีส ระยะการ
เจริญเติบโต อายุของพืช ชนิดของโรค และความสัมพันธระหวางพืชกับโรคพืช และสภาพแวดลอม 
(Chaitieng et al, 2002) ในสภาพธรรมชาติมักพบพืชท่ีตานทานโรคชนิดตาง ๆ และการตานทาน
โรคสามารถถายทอดทางพันธุกรรมได ซ่ึงการตานทานอาจถูกควบคุมโดยยีน 1 คู หรือควบคุมโดย
ยีนหลายคู ขึ้นอยูกับชนิดของโรคและการตานทานโรคของพืช (Poehlman, 1991) การปรับปรุง
พันธุใหตานทานโรคสามารถทําไดหลายวิธี เชน การคัดเลือกแบบบันทึกประวัติ (pedigree method)   
การคัดเลือกแบบรวม (bulk method) การปรับปรุงโดยวิธีการกลายพันธุ (mutation  breeding)  และ
วิธีการผสมกลับ (backcross) ซ่ึงเปนวิธีท่ีนิยมมากท่ีสุด เพราะใชระยะเวลาส้ัน รวดเร็วและมี
ประสิทธิภาพสูง (Poehlman, 1991)  
 ความตานทานของยีนตานทานโรคในถ่ัวเขียวตอเช้ือรา Erysiphe polygoni DC เปนแบบ
จําเพาะเจาะจงตอสายพันธุของเช้ือ (race specific resistance) จากการศึกษาของ Reddy et al. (1987) 
พบวาเม่ือนําถ่ัวเขียวท่ีตานทานโรคราแปงสายพันธุ ML3 และ ML5 ซ่ึงถูกควบคุมดวยยีนเดน 1 คู มา
ทดสอบกับสายพันธุของเช้ือราแปงตางสายพันธุ พบวาถ่ัวเขียวท้ังสองสายพันธุนี้แสดงอาการออนแอ
ตอโรค ตอมา Reddy et al. (1994)  ทําการทดสอบศักยภาพความตานทานโรคราแปงของ ถ่ัวเขียวสาย-
พันธุตานทาน RUM ซ่ึงมีศักยภาพในการตานทานโรคในระดับสูงในสภาพธรรมชาติและสภาพ
ควบคุมการทดลอง โดยใชประชากรศึกษา F1, F2 และ F3 ซ่ึงไดจากการผสมระหวางสายพันธุตานทาน 
RUM กับสายพันธุออนแอ และพบวาความตานทานโรคของประชากรเหลานี้ถูกควบคุมดวยยีนเดน 2 
คู (Pm-1 และ Pm-2) นําใบมาทดสอบความตานทานกับเช้ือสายพันธุ TI-1 และแบงเกณฑระดับความ
ตานทานตั้งแต R0-R5 โดย R0-R2 (ตานทาน) และ R3-R5 (ออนแอ) พบวาในตนท่ีมีท้ัง Pm-1 และ 
Pm-2 จะแสดงระดับความตานทานสูงสุด (R0) ขณะท่ีตนท่ีมี  Pm-1 หรือ Pm-2 อยางใดอยางหนึ่ง 
แสดงระดับความตานทานสูง (R1) และตนท่ีไมมีท้ัง Pm-1 หรือ Pm-2 แสดงความออนแอตอโรค      
ราแปงสายพันธุ TI-1 ในระดับตั้งแต R3-R5  Reddy (2006) ทําการทดสอบสายพันธุถ่ัวเขียวท่ีมียีน
ตานทานโรคราแปง Pm1Pm1Pm2Pm2 (TARM-1), Pm1Pm1pm2pm2 (S-158-16) และ pm1pm1Pm2Pm2 (S-
2-4-1) กับเช้ือสาเหตุโรคราแปง 4 สายพันธุ จาก Trombay, Akola,  Jabalpur และ Gauribidanur  ใน
ประเทศอินเดีย พบวาสายพันธุจาก Akola เทานั้นท่ีสามารถเขาทําลายถ่ัวเขียวท่ีมียีนตานทานเหลานี้ได 
ซ่ึงอธิบายไดวาเกิดการกลายพันธุของ avirulence ยีน (Avr1Avr1) เปน virulence ยีน (avr1avr1) และจาก 
(Avr2Avr2) เปน (avr2avr2) ท่ีเปนคูกับยีนตานทานของถ่ัวเขียว  (Pm1Pm1) และ (Pm2Pm2) ตามลําดับ   
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ดังนั้นสายพันธุโรคราแปงจาก Akola (race-2) จึงเปนสายพันธุใหมท่ีทําใหเกิดโรคราแปงในถ่ัวเขียว
พันธุตานทานได  หลังจากนั้น Reddy (2009) ไดทําการหาสายพันธุถ่ัวเขียวท่ีตานทานตอ race-2 พบ
สายพันธุ Mulmarada ซ่ึงเปนพันธุพ้ืนเมืองจากรัฐ Maharashtra ของอินเดีย  ตานทานตอ race-2 ใน
ระดับสูง และไดทําการศึกษาการถายทอดลักษณะความตานทานโรคในประชากร F1, F2 และ F3 ท่ีได
จากการผสมระหวางสายพันธุตานทาน Mulmarada กับสายพันธุออนแอ พบวาความตานทานโรค     
ราแปงจากสายพันธุนีถู้กควบคุมดวยยีนเดน 1 คู ซ่ึงเปนยีนตานทานใหมจึงตั้งช่ือวา Pm3 
 การปรับปรุงพันธุถ่ัวเขียวใหตานทานโรคราแปงและการศึกษาผลกระทบจากโรคไดกระทํา
มาเปนเวลานาน ตัวอยางเชนการปรับปรุงพันธุถ่ัวเขียวโดย AVRDC ไดถ่ัวเขียวตานทานโรคราแปง
หลายสายพันธุ เชน ML1,  ML3 หรือ ML6 (AVRDC, 1979) ปจจุบันในประเทศไทยมีหนวยงานท่ี
กําลังดําเนินงานปรับปรุงพันธุตานทานโรคราแปง เชน ศูนยวิจัยพืชไรชัยนาท ทําการปรับปรุงพันธุ
ถ่ัวเขียวชัยนาท 72 ใหตานทานตอโรคราแปง โดยผสมกับพันธุตานทานตอโรคราแปง 4 สายพันธุ คือ 
ถ่ัวเขียวสายพันธุ VC1163-12-B-1-2-B-6, VC1560D, VC2777-B-1-2-B และ 500181 เม่ือผสมแลวนํา
ลูก F1 ผสมกลับไปยังพันธุชัยนาท 72 จํานวน 5 ครั้ง ผลการทดลองในป 2549 ไดลูกผสม BC2F2  จํานวน 
4 คู ไดฝกดีจํานวน 74, 79, 82, 97 ฝก ไดเมล็ดด ี443, 554, 590, 696 เมล็ด มีเปอรเซ็นตฝกท่ีผสมติด 41, 
46, 45 และ 55% ตามลําดับ และมีความตานทานโรคราแปงในระดับสูงขึ้น และมีการปรับปรุงพันธุ  
ถ่ัวเขียวเพ่ือตานทานโรคราแปงโดยการชักนําใหเกิดการกลายพันธุ ท่ีศูนยวิจัยพืชไรชัยนาท โดย
คัดเลือกตนตานทาน เก็บเมล็ดแบบแยกตนไดเมล็ด M3 จากพันธุชัยนาท36 ชัยนาท72 มทส1 และ
กําแพงแสน2 จํานวน 40, 40, 43 และ 65 ตน ตามลําดับ รวม 188 สายพันธุ เพ่ือปลูกคัดเลือกในช่ัว
ตอไป (สุมนา งามผองใส, 2550) สวนการทดลองของศูนยวิจัยพืชไรชัยนาท ตามโครงการความ
รวมมือกับทบวงการพลังงานปรมาณูระหวางประเทศ  (Internaltional Atomic Energy Agency; IAEA) 
โดยปลูกถ่ัวเขียวจํานวน 18 พันธุ ซ่ึงประกอบดวย สายพันธุกลาย 9 สายพันธุ และพันธุพอแมของสาย-
พันธุกลายจํานวน 9 พันธุ (ถ่ัวเขียวพันธุกลายจากตางประเทศ 8 พันธุ  และสายพันธุกลายของไทย 
ไดแกพันธุชัยนาท 72) โดยใชพันธุชัยนาท 36 เปนพันธุเปรียบเทียบ  พบวาพันธุชัยนาท 72 ใหผลผลิต
และขนาดเมล็ดสูงสุด โดยสามารถใหผลผลิต 229 กิโลกรัมตอไร ซ่ึงสูงกวาพันธุชัยนาท 36 (218 
กิโลกรัมตอไร) รอยละ 5 น้ําหนัก 1,000 เมล็ด 73.8 กรัม ซ่ึงสูงกวาพันธุชัยนาท 36 (73.5 กรัม) รอยละ 
0.4  พันธุกลายท่ีนําเขาจากตางประเทศ  มีหลายพันธุท่ีมีความตานทานตอโรคราแปง และใหผลผลิตดี 
ไดแก LM6-Psj-B-II-17-6, LM10-NM54, LM12-NM98 และ LM18-1-176  ซ่ึงจะนํามาใชเปนแหลง
พันธุกรรมในการปรับปรุงพันธุถ่ัวเขียวตอไป (สุมนา งามผองใส, 2549) นอกจากนี้ยังมีการปรับปรุง
พันธุถ่ัวเขียวเพ่ือตานทานโรคราแปง ท่ีอยูในขั้นตอนการทดสอบพันธุในไรเกษตรกร ในแหลงปลูก
ถ่ัวเขียวของประเทศ ไดแก จ.นครสวรรค จ.เพชรบูรณ จ.สุโขทัย จ.พิษณุโลก และ จ.ชัยนาท โดยนํา 
ถ่ัวเขียวสายพันธุท่ีคัดเลือกไดจํานวน 2 สายพันธุ คือ M5-1 และ  M4-2 มาทดสอบพันธุในไรเกษตรกร
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พบวา ถ่ัวเขียวสายพันธุ M5-1 ใหผลผลิตและขนาดเมล็ดสูงสุด โดยสามารถใหผลผลิต 248.5 กิโลกรัม
ตอไร ซ่ึงสูงกวาถ่ัวเขียวพันธุชัยนาท 36 (231.5 กิโลกรัมตอไร) รอยละ 7 น้ําหนัก 1,000 เมล็ด 71.43 
กรัม ซ่ึงสูงกวาถ่ัวเขียวพันธุชัยนาท 36 (70.42 กรัม) รอยละ 1 และมีความตานทานตอโรคราแปงใน
สภาพธรรมชาต ิ(สุมนา งามผองใส, 2549)   
 
 2.1.13  การศึกษาพันธุกรรมของความตานทานโรคราแปง 
 การศึกษาพันธุกรรมและการถายทอดลักษณะความตานทานโรคราแปง พบการควบคุม
ดวยยีนเดน 1 คู ในสายพันธุ VC1560A (AVRDC, 1981a) สายพันธุ PHLV18 (Poehlman, 1991) 
และ สายพันธุ ATF-3640 (Humphry et al., 2003) หรือ 2 คู ในสายพันธุ RUM (Pm-1 และ Pm-2; 
Reddy et al., 1994) ในป 2545 บุบผา ใจเท่ียง ศึกษาการแสดงออกของยีนตานทานโรคราแปงใน
คูผสม CN36 x SUT4, CN36 x VC1210A, KPS1 x SUT4 และ KPS1 x VC1210A พบวาความ
ตานทานโรคในแตละคูผสมถูกควบคุมดวยยีนเดน 1 คู มีอิทธิพลของยีนท้ังแบบบวกและแบบขม 
ซ่ึงมีผลตอลักษณะความตานทานโรคในระดับเดียวกัน และไมพบการขมขามคูของยีน ตอมาไดมี
รายงานวา ความตานทานโรคราแปงถูกควบคุมโดยยีนหลายคู (AVRDC, 1981a and b; Young      
et al., 1993 และ Gawade and Patil, 2003) ซ่ึงมีผลแบบ additive และ dominant (Gawade and Patil, 
2003) Sorajjapinun et al. (2005) ศึกษาการแสดงออกของยีนตานทานโดยใชประชากร P1 , P2 , F1 , 
F2 , BC1 และ BC2  ของ KPS2 x VC6468-11-1A ทําการวิเคราะหอิทธิพลของยีนดวยวิธี generation 
mean analysis (Gamble, 1962) พบวาความตานทานโรคราแปงถูกควบคุมโดยยีนแบบบวก ตอมา 
วราลักษณ เกษตรานันท และ พีระศักดิ์ ศรีนิเวศน (2549) พบปฏิกิริยาของยีนแบบบวกรวมกับแบบ
ขมควบคุมลักษณะความตานทานโรคราแปงในประชากรของ KPS1 x VC6468-11-1A  และพบวา
ความตานทานโรคราแปงถูกควบคุมโดยยีนมากกวา 1 คู  
  
 2.1.14  การประยุกตใชเคร่ืองหมายโมเลกุลในการปรับปรุงพันธุใหตานทานโรค  
 ปจจุบันความรู และเทคนิควิธีการทางดานชีววิทยาระดับโมเลกุลไดมีการพัฒนาอยาง
รวดเร็ว จึงไดมีการนําเทคนิคเหลานี้มาใชรวมในโปรแกรมการปรับปรุงพันธุเพ่ือใหมีประสิทธิภาพ
สูงและรวดเร็วขึ้น เชนการใชเครื่องหมายโมเลกุลชวยในการคัดเลือกพันธุ (marker-assisted 
selection; MAS) โดยเฉพาะการคัดเลือกเพ่ือใหตานทานตอโรค  Michelmore et al. (1991) ได
พัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล RAPD ท่ีอยูใกลกับยีนตานทานโรคราน้ําคางในกระหลํ่า โดยใช
ประชากร bulk segregant (F2) พบเครื่องหมาย RAPD 3 เครื่องหมาย ท่ีอยูหางยีนตานทาน (Dm5/8) 
6, 8 และ 12 cM ตามลําดับ ตอมา Ratnaparkhe et al. (1998) ไดพัฒนาเครื่องหมาย ISSR ท่ีอยูใกล
กับยีนตานทานโรคเห่ียวในพริกหวาน พบวา ไพรเมอร UBC825 (AC)8 T ใหแถบดีเอ็นเอท่ีอยูหาง
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จากยีนตานทานโรคเพียง 5 cM ซ่ึงแสดงใหเห็นวาเครื่องหมายโมเลกุลชนิดนี้สามารถตรวจพบยีน
ตานทานโรคไดอยางรวดเร็วและมีประสิทธิภาพ และสามารถใหขอมูลท่ีสําคัญในการวิเคราะห
จีโนมพืช ในปเดียวกัน Fang et al. (1998) ไดใชเครื่องหมายโมเลกุล ISSR และ RAPD ในการ
คัดเลือกสมท่ีตานทานโรค citrus tristeza virus (CTV) ซ่ึงควบคุมโดยยีนเดน (Ctv) 1 คู โดยใชวิธี 
bulk segregant analysis (BSA)  พบวามี 10 เครื่องหมายท่ีอยูใกลชิดกับยีนตานทานโรค เม่ือนํา
เครื่องหมายดังกลาวไปพัฒนาเปนเครื่องหมายโมเลกุล RFLP พบวามี 3 เครื่องหมายท่ีอยูใกลกับยีน
ตานทานมากท่ีสุด คือ Z16 ซ่ึงมีการกระจายตัวรวม (co-segregate) ไปกับ Ctv สวน C19 และ AD08 
อยูหางจากยีน 0.5 และ 0.8 cM ตามลําดับ ตอมา Gold et al. (1999) ไดพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล 
ISSR เพ่ือชวยคัดเลือกพันธุตานทานโรคราสนิมบนลําตนและบนใบในขาวสาลี โดยใชประชากรท่ี
เปน near isogenic line ท่ีมียีนตานทานโรคราสนิมบนลําตน (Sr39) และ บนใบ (Lr35) ซ่ึงไดมาจาก
การผสมขาวสาลีพันธุปา (Aegilops speltoides L.) กับ Triticum monococcum L. โดยวิธีการผสม
กลับ สามารถคัดเลือกตนขาวสาลีท่ีมีท้ังยีน Sr39 และ Lr35 ไดสําเร็จ  Barone (2004) มีการใช
ประโยชนจากเครื่องหมายโมเลกุล SCAR (sequence characterized amplified region) และ CAPS 
(cleaved amplified polymorphic sequence) ท่ีอยูใกลชิดกับยีนตานทานโรค 6 ชนิด (ยีน Frl , Mi, 
Pto, py-1, Sw-5 และ Tm2a ซ่ึงตานทานตอเช้ือ Fusarium oxysporum f. sp. radicis-lycopersici, 
Meloidogyne spp., Pseudomonas syringae, Pyrenochaeta lycopersici, TSWV และ TMV 
ตามลําดับ) ในการคัดเลือกตนมะเขือเทศท่ีมียีนตานทานกอนการผสมกลับแตละช่ัวไดอยางมี
ประสิทธิภาพ โดยไมตองรอใหมีการระบาดของโรค นอกจากนี้ Arens et al. (2010) ไดทําการ
ประเมินความแมนยําของเครื่องหมายโมเลกุล SCAR และ CAPS ท่ีอยูใกลกับยีนตานทานโรคใน
มะเขือเทศ เพ่ือตรวจสอบความชัดเจน ความเหมือนกันและความเสถียรของเครื่องหมายโมเลกุลท่ี
อยูใกลกับยีนตานทานโรค Verticilium (Ve1 และ Ve2), tomato mosaic virus (TMV; Tm1 และ 
Tm2) และ Meloidogyne incogita (Mil-2) พบวาสามารถนําไปสุมตรวจเมล็ดพันธุมะเขือเทศ
ตานทานโรคเหลานี้ไดอยางมีประสิทธิภาพและแมนยํา  
  
 2.1.15  การประยุกตใชเคร่ืองหมายโมเลกุลในการปรับปรุงพันธุใหตานทานโรคราแปง 

Chaitieng et al. (2002) รายงานวาดีเอ็นเอจากประชากรช่ัวท่ีสอง (F2) ของถ่ัวเขียวท่ีเกิด
จากการผสมระหวางสายพันธุตานทานโรคราแปง (VC1210A) และ สายพันธุออนแอ (TC1966)  
แสดงการกระจายตัวแบบตอเนื่อง และพบเครื่องหมาย RFLP 2 ตําแหนง ท่ีมีความสัมพันธกับ 
quantitative trait loci (QTL) จากการวิเคราะหความแปรปรวน และการทําแผนท่ียีนพบวา QTL ท่ี
ตรวจพบสามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะการเกิดโรคราแปงของประชากรนี้ไดถึง 
64.9% ยีนตานทานแสดงออกในลักษณะขมบางสวน และพบวาเครื่องหมาย RFLP ท่ีไดมี
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ศักยภาพในการนํามาใชปรับปรุงพันธุถ่ัวเขียวเพ่ือใหตานทานตอโรคราแปง ตอมา Humphry      
et al. (2003) ไดยืนยันวาเครื่องหมาย RFLP ท่ีอยูใกลกับตําแหนง QTL ท่ีตานทานโรคราแปง 
สามารถนํามาใชในการปรับปรุงพันธุถ่ัวเขียวเพ่ือใหตานทานตอโรคราแปงไดจริง  

ในองุน Akkurt et al. (2007) พัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล SCAR จากเครื่องหมาย RAPD  ท่ี
อยูใกลกับบริเวณ QTL ของลักษณะความตานทานโรคราแปง (Uncinula necator) ขององุนลูกผสม 
Regent (ตานทาน) x Lemberger (ออนแอ) พบวาเครื่องหมาย ScoRA7-760 สามารถใหแถบดีเอ็นเอ
ในตนตานทานแตไมพบในตนออนแอ และเหมาะสมในการนําไปใชคัดเลือกตนองุนตานทานโรค
ราแปง เพ่ือใชเปนแหลงพันธุกรรมในการรวมยีน (gene pyramiding) ตอไป  นอกจากนี้ Molnar    
et al. (2007) ไดประยุกตใชเครื่องหมายโมเลกุล RFLP และ SSR ท่ีอยูใกลกับยีนตานทานโรครา-
แปงในองุน (Run1) ท่ีเคยมีรายงานไว เพ่ือคัดเลือกองุนตานทานโรคราแปง ในประชากร BC5 ของ 
(M. rotundifolia x V. vinifera) x Cardinal พบวาสามารถคัดเลือกตนท่ีมียีน Run1 ได 90-99%  สวน
ในขาวบารเลย Repkova et al. (2009) พัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล CAPS สําหรับคัดเลือกขาว
บารเลยตานทานโรคราแปง ไดเครื่องหมาย RGH1 aI1a ซ่ึงอยูหางจากยีนตานทาน Mla เพียง 0.85 
cM และไดทําการประเมินความแมนยํา พบวาการคัดเลือกพันธุโดยใชเครื่องหมายนี้มีโอกาสสําเร็จ
สูงถึง 99%  
 
 

 

 

 

 

 

 



 
บทท่ี 3 

วัสดุ อุปกรณ และวิธีดําเนินการวิจัย 
 
งานวิจัยนี้แบงออกเปน 4 สวน คือ 
 1. การศึกษาสหสัมพันธและการวิเคราะหเสนทางของลักษณะทางพืชไรและลักษณะทาง
สรีรวิทยาที่มีตอผลผลิตของถั่วเขียว เพ่ือหาลักษณะท่ีมีความสัมพันธกับผลผลิต สําหรับใชเปนดัชนี
ในการคัดเลือกสายพันธุเพ่ือเพ่ิมผลผลิต 
 2. การศึกษาการถายทอดลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยา เพ่ือหาอัตราพันธุ-
กรรม จํานวนคูของยีน และการแสดงออกของยีนท่ีควบคุมลักษณะท่ีสัมพันธกับผลผลิต 
 3. การศึกษาการถายทอดลักษณะของยีนตานทานโรคราแปง เพ่ือหาอัตราพันธุกรรม
จํานวนคูของยีน และการแสดงออกของยีนท่ีควบคุมลักษณะความตานทานโรคราแปงในถ่ัวเขียว 
 4. การพัฒนาเคร่ืองหมาย ISSR ที่บงชี้ความตานทานโรคราแปง เพ่ือใหไดเครื่องหมาย
ISSR ท่ีมีศักยภาพในการนําไปใชคัดเลือกตนตานทานโรคตอไป 

 

3.1 วัสดุ อุปกรณ 
 1. ถั่วเขียวสายพันธุตางประเทศ 119 สายพันธุ ซึ่งไดรับมาจากศูนยวิจัยพืชผักเขต

รอนมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน (ตารางภาคผนวกท่ี 1) 
  2. ถ่ัวเขียวพันธุรับรองและสายพันธุดีเดน ซ่ึงไดรับมาจากศูนยวิจัยพืชไร จังหวัดชัยนาท 
  3. เครื่องดูดสารละลายปรับปริมาตร (Adjustable pipette) 
  4. เครื่องเขยาสาร (Shaker) 
  5. เครื่องปนเหวี่ยง (Centrifuge) 
  6.  เครื่องผสมสารละลาย (Vortex mixer) 
  7. เครื่องช่ัง 2 ตําแหนง และ 4 ตําแหนง 
      8. เครื่องสองดูเจลภายใตแสงอัลตราไวโอเล็ต (Ultraviolet transiluminator) พรอมเครื่อง 

บันทึกภาพลงแผนดิสก 
  9. เครื่องแยกขนาดดีเอ็นเอแนวนอน (Horizontal gel electrophoresis apparatus) 
  10. เครื่องแยกขนาดดีเอ็นเอแนวตั้ง (Vertical/sequencing gel electrophoresis apparatus)  
  11. เครื่องเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ (Thermal cycler) 
  12. อุปกรณในหองปฏิบัติการ  
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13. อุปกรณการเกษตร 
 

3.2 สถานที่ทําการทดลอง 
หองปฏิบัติการปรับปรุงพันธุ อาคารศูนยเครื่องมือและวิทยาศาสตร 3 และฟารม

มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี 
 

3.3 ระยะเวลาการทดลอง 
มีนาคม 2547- พฤษภาคม 2553 

 
3.4 วิธีการทดลอง 

3.4.1 การศึกษาสหสัมพันธและการวิเคราะหเสนทางของลักษณะทางพืชไรและลักษณะ
ทางสรีรวิทยาที่มีตอผลผลิตของถั่วเขียว 

3.4.1.1 การศึกษาลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาของประชากรถั่วเขียวเบื้องตน 
       3.4.1.1.1 ประชากรที่ใชศึกษาเบื้องตน การปลูก และการดูแลรักษา 
                          ทําการปลูกถ่ัวเขียวจํานวน 119 สายพันธุจาก AVRDC และพันธุรับรอง ชัยนาท 72 
(CN 72) สายพันธุละ 1 แถว จํานวน 1 ซํ้า โดยมีพันธุเปรียบเทียบ [กําแพงแสน 1 (KPS 1) และ 
มทส 2 (SUT 2)] ทุก ๆ 10 แถว และมีพันธุ มทส 3 เปนแถวกัน (broader) ใชแถวยาว 5 เมตร ใช
ระยะระหวางแถว 50 เซนติเมตร และระยะระหวางหลุม 20 เซนติเมตร โดยใสปุย NPK สูตร        
12-24-12 อัตรา 30 กก./ไร และคารโบฟูแรน 3% G รองพ้ืนอัตรา 10 ก./หลุม ทําการพนสารเคมี
ปองกันวัชพืชอะลาคลอร (alachlor) กอนปลูก หลังจากงอกได 10 วัน ทําการถอนแยกใหเหลือ 2 
ตน/หลุม เม่ือถ่ัวเขียวอาย ุ25-30 วัน ทําการใสปุย NPK สูตร 12-24-12 อัตรา 30 กก./ไร พรอมพูนโคน 
แลวทําการฉีดพนสารโมโนโครโตฟอส อัตรา 15-20 ซีซี./น้ํา 20 ลิตร เพ่ือปองกันหนอนแมลงวัน
เจาะลําตนถ่ัว จนถ่ัวเขียวอายุได 2 เดือนพนสารโมโนโครโตฟอส อัตรา 40 ซีซี./น้ํา 20 ลิตร เพ่ือ
ปองกันหนอนเจาะฝกถ่ัวเขียว ในชวงท่ีฝนตกชุกทําการฉีดพนสารเบโนมิลบริเวณโคนตนเพ่ือกําจัด
โรคท่ีเกิดจากเช้ือรา อาทิเชน โรคเนาคอดิน โรครากเนา และโรคเนาดํา และใชแรงงานกําจัดวัชพืชเม่ือ
ขึ้นหนาแนน ใหนํ้าสัปดาหละ 1 ครั้ง  
  3.4.1.1.2 การบันทึกขอมูล 
  ทําการสุมเก็บขอมูลถ่ัวเขียวจํานวน 10 ตน/แถว/สายพันธุ จากจํานวนท้ังหมด 30 
ตน/แถว/สายพันธุ บันทึกลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาจากถ่ัวเขียวดังตอไปนี้  

 1.  วันดอกแรกบาน นับจากวันงอกถึงวันท่ีดอกแรกบาน โดยดูท้ังแถว 
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 2. ดัชนีพ้ืนที่ใบ วัดพ้ืนท่ีใบดวยเครื่องวัดพ้ืนท่ีใบ โดยสุมตนมา 2 หลุม จํานวน 4   
ตน ระยะเมล็ดภายในฝกนูนขึ้นเห็นไดชัด (R4) 

 3. น้ําหนักสดมวลรวม (biomass) ทําการสุมตัดตนในระยะ R4 จํานวน 10 ตน/แถว    
นําไปช่ังน้ําหนักสดดวยเครื่องช่ังละเอียด แลวหาคาเฉล่ีย 

 4. น้ําหนักแหงมวลรวม (total dry matter; TDM) นําตนท่ีช่ังน้ําหนักสดรวมแลว  
ไปอบดวยตูอบ hot air oven ท่ี 70 องศาเซลเซียส  เปนเวลา 3 วัน เพ่ือใหตน
แหงสนิท  ช่ังน้ําหนักแหงดวยเครื่องช่ังละเอียด แลวหาคาเฉล่ีย 

        5. วันฝกแรกสุก นับจากวันงอกถึงวันท่ีเริ่มสังเกตเห็นฝกแรกเปล่ียนเปนสี
น้ําตาลท้ังฝก โดยดูท้ังแถว 

 6.   ความสูงตน สุมวัดความสูงจํานวน 10 ตน ในระยะฝกสุกแก 80 % (R6) จากขอ
แรกจนถึงขอสุดทายเปนเซนติเมตร แลวหาคาเฉล่ีย 

         7. นํ้าหนัก 100 เมล็ด  สุมเมล็ดจากแตละตน ตนละ 100 เมล็ด จํานวน 10 ตน/แถว
ช่ังนํ้าหนักดวยเครื่องช่ังละเอียดแลวหาคาเฉล่ีย 

 8.  จํานวนฝกตอตน ทําการสุมนับจํานวนฝกจาก 10 ตน แลวนํามาหาคาเฉล่ีย 
 9.  จํานวนชอตอตน ทําการสุมนับจํานวนชอจาก 10 ตน แลวนํามาหาคาเฉล่ีย 
           10. นํ้าหนักเมล็ดตอตน ทําการสุมเก็บเมล็ดท้ังหมดจํานวน 10 ตน ช่ังนํ้าหนัก    

เมล็ดดวยเครื่องช่ังละเอียด แลวหาคาเฉล่ีย 
           11. ความยาวฝก ทําการสุมวัดความยาวฝกเปนเซนติเมตรจํานวน 10 ฝก/ตน

จํานวน10 ตน/แถว แลวหาคาเฉล่ีย 
 12. จํานวนเมล็ดตอฝก สุมนับจํานวนเมล็ดตอฝก จํานวน 10 ฝก/ตน จํานวน 10             

ตน/แถว แลวนํามาหาคาเฉล่ีย 
 13. จํานวนกิ่งตอตน  สุมนับจํานวนกิ่งจาก 10 ตน/แถว แลวหาคาเฉล่ีย 
              14. จํานวนเมล็ดตอตน  สุมเก็บเมล็ดท้ังหมดจํานวน 10 ตน นับเมล็ดท้ังหมดตอตน

แลวหาคาเฉล่ีย        
 15. ผลผลิตตอไร สุมเก็บน้ําหนักเมล็ดจํานวน 10 ตน/แถว แลวคํานวณผลผลิต

เปนกิโลกรัม/ไร ท่ีความช้ืน 12% โดยใชสมการ 
                  
 
 

 
 

    ผลผลิต (กก./ไร)   =      ผลผลิต (กรัมตอแปลง)         1600  ตร.ม             100 - % ความช้ืน 
                                                    1000   กรัม             ขนาดแปลง (ตร.ม)               88 

X X
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3.4.1.2  การคัดเลือกพันธุที่ใหลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาสูง 
คัดเลือกสายพันธุถ่ัวเขียวจาก AVRDC จํานวน 41 สายพันธุ จากจํานวนท้ังหมด 119 สาย-

พันธุ โดยคัดเลือกสายพันธุท่ีใหลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาสูงท่ีสุด 5 อันดับแรกใน 
13 ลักษณะ ในหัวขอ 3.4.1.1.2 (เลือกจากทุกลักษณะ ยกเวนลักษณะน้ําหนักเมล็ดตอตน และผลผลิต
ตอไร) และใชขอมูลลักษณะทรงพุม ความแข็งแรงของลําตน (การหักลมของลําตน) ลักษณะการติด
ฝกแกในระยะเก็บเกี่ยว (กระจายในทรงพุมหรือชูเหนือทรงพุม) มาประกอบการตัดสินใจคัดเลือก     
สายพันธุเพ่ือนําไปใชศึกษาสหสัมพันธและวิเคราะหเสนทางตอไป 
   
 3.4.1.3 การศึกษาสหสัมพันธและการวิเคราะหเสนทางระหวางลักษณะทางพืชไรและ
ลักษณะทางสรีรวิทยากับผลผลิต 

3.4.1.3.1 ประชากรที่ใชศึกษาสหสัมพันธและการวิเคราะหสัมประสิทธิ์เสนทาง 
การปลูก และการดูแลรักษา 

 สายพันธุท่ีคัดเลือกมาจาก AVRDC 41 สายพันธุ (จากขอ 3.4.1.2) พันธุรับรอง
จํานวน 10 สายพันธุ ไดแก ชัยนาท 36 (CN 36) ชัยนาท 60 (CN 60)  ชัยนาท 72 (CN 72)  อูทอง 1 
(UT 1)  กําแพงแสน 1 (KPS 1)  กําแพงแสน 2 (KPS 2)  มอ. 1  มทส 1 (SUT 1) KAB 4  และ 
พิษณุโลก 2 (PL 2)  สายพันธุดีเดนจํานวน 3 สายพันธุ ไดแก M4-2,  M5-1 และ M5-5 และสายพันธุ
ท่ีพัฒนา ณ มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารีจํานวน 4 สายพันธุ คือสายพันธุ มทส 2  (SUT 2) มทส 3 
(SUT 3) มทส 4 (SUT 4) และ มทส 5 (SUT 5) รวมท้ังหมด 58 พันธุ/สายพันธุ ทําการปลูกพันธุ/สาย-
พันธุละ 1 แถว ใชแผนการทดลองแบบ RCBD จํานวน 4 ซํ้า โดยมีพันธุเปรียบเทียบ [กําแพงแสน 1 
(KPS 1) และ มทส 2 (SUT 2)] ทุก ๆ 10 แถว ใชแถวยาว 5 เมตร ใชระยะระหวางแถว 50 เซนติเมตร 
และระยะระหวางหลุม 20 เซนติเมตร ใชวิธีการดูแลรักษาเหมือนขอ 3.4.1.1.1 เนื่องจากสายพันธุจาก 
AVRDC เปนสายพันธุท่ีใหลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาในแตละลักษณะสูง  ซ่ึงแต
ละสายพันธุท่ีคัดเลือกมา มีการกระจายตัวของลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาอ่ืนดวย 
จึงเหมาะสมท่ีจะใชเปนตัวแทนประชากรในการวิเคราะหสหสัมพันธระหวางลักษณะทางพืชไรและ
ลักษณะทางสรีรวิทยากับผลผลิต ดังแสดงในหัวขอ 3.4.1.1.2 (1-15) 

 3.4.1.3.2 การบันทึกขอมูล 
  สุมเก็บขอมูลลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาท้ัง 15 ลักษณะ ไดแก วัน
ดอกแรกบาน วันฝกแรกสุก  ความสูงตน น้ําหนัก 100 เมล็ด จํานวนฝกตอตน จํานวนชอตอตน 
น้ําหนักเมล็ดตอตน ความยาวฝก จํานวนเมล็ดตอฝก จํานวนกิ่งตอตน จํานวนเมล็ดตอตน ผลผลิต (กก.
ตอไร) LAI, biomass และ TDM จํานวน 10 ตน/แถว คัดเลือกลักษณะท่ีใหคาสหสัมพันธกับผลผลิตสูง 
และคัดเลือกสายพันธุท่ีมีลักษณะดังกลาวดี   เพ่ือนําไปปรับปรุงสายพันธุรับรอง   และสายพันธุดีเดน 
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บางสายพันธุท่ีมีลักษณะดังกลาวดอยกวาสายพันธุคัดเลือกจากการทดลองนี้ตอไป 
  3.4.1.3.3 การวิเคราะหขอมูล 

                                      3.4.1.3.3.1 การวิเคราะหวาเรียนซ  
              นําขอมูลลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาท้ัง 15 ลักษณะจาก

ท้ัง 4 ซํ้ามาหาคาเฉล่ีย แลวทําการวิเคราะหวาเรียนซโดยใชโปรแกรม SPSS for Windows Version 
14.0 (Levesque and SPSS Inc., 2006)   
                                       3.4.1.3.3.2 การวิเคราะหสัมประสิทธิ์ความแปรปรวน (coefficient 
of variation) และอัตราทางพันธุกรรมแบบกวาง (heritability in broad sense) 

              ทําการวิเคราะหสัมประสิทธ์ิความแปรปรวนทางยีโนไทป  (genotypic 
coefficient of variation; GCV), สัมประสิทธ์ิความแปรปรวนทางฟโนไทป (phenotypic coefficient of 
variation; PCV), สัมประสิทธ์ิความแปรปรวนทางสภาพแวดลอม (environmental coefficient of 
variation; ECV) และ อัตราพันธุกรรมอยางกวาง (heritability in broad sense; h2

b) ตามวิธีการของ Singh 
and Chaudhary (1979) โดยมีสมการดังตอไปนี ้
 

   สัมประสิทธ์ิความแปรปรวนทางยีโนไทป =  Vg  
                                                                                           mean 

   สัมประสิทธ์ิความแปรปรวนทางฟโนไทป =   Vg + Ve  
                                                                                                mean 

   สัมประสิทธ์ิความแปรปรวนทางสภาพแวดลอม =  Ve 

                                                                                                         mean 
     อัตราพันธุกรรมอยางกวาง =  Vg 
                                                    Vph 
 เม่ือ Vg = วาเรียนซเนื่องจากผลของยีน,  Vph  = วาเรียนซเนื่องจากผลของฟโนไทป 
 และ Ve  = วาเรียนซเนื่องจากผลของสภาพแวดลอม  
 
                  3.4.1.3.3.3 การวิเคราะหสหสัมพันธระหวางลักษณะทางพืชไรและ
สรีรวิทยากับผลผลิต  
   ทําการวิเคราะหหาความสัมพันธระหวางผลผลิตกับลักษณะทางพืชไรและ
ลักษณะสรีรวิทยาตาง ๆ ตามวิธีการของ Dewey and Lu (1959) ดังนี้                                   
                        (1) สหสัมพันธทางฟโนไทประหวางลักษณะ x และ y 
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                                                             rph(xy)    =        
)2ph(y))(2ph(x)(

ph(xy)
σσ

σ
  

              (2) สหสัมพันธทางยีโนไทประหวางลักษณะ x และ y 

                                                             rg(xy)      =         
)2g(y))(2g(x)(

g(xy)
σσ

σ
  

 เม่ือให     σph(xy)   =   โควาเรียนซของลักษณะภายนอกของลักษณะ x และ y 
               σg(xy)      =   โควาเรียนซของพันธุกรรมของลักษณะ x และ y 
               σ2

ph(x)     =   วาเรยีนซของลักษณะภายนอกของลักษณะ x 
               σ2

ph(y) =   วาเรียนซของลักษณะภายนอกของลักษณะ y 
               σ2

g(x)      =   วาเรียนซของพันธุกรรมของลักษณะ x 
               σ2

g(y)      =   วาเรียนซของพันธุกรรมของลักษณะ y 
 
                      3.4.1.3.3.4 การวิเคราะหสัมประสิทธิ์เสนทาง  
              ทําการวิเคราะหสัมประสิทธ์ิเสนทางของลักษณะทางพืชไรและลักษณะ 

ทางสรีรวิทยาตอผลผลิต (Singh and Chaudhary, 1979) ดังนี้ 
                          สัมประสิทธิ์เสนทาง 
                           นําคาสหสัมพันธทางยีโนไทปมาวิเคราะหหาขนาดของอิทธิพลทางตรงและ
ทางออมของลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาตอผลผลิต ดังนี้ 
                         r (x1, y1) =      P + r (x1, x2) Q + r (x1, x3) R 
                            r (x2, y1)      =           r (x2, x1) P + Q + r (x2, x3) R 
                          r (x3, y1)  =     r (x3, x1) P + r (x3, x2) Q + R 

เม่ือให 
               y1           =  ลักษณะผลผลิต 
                            x1  =            ลักษณะทางเกษตรท่ี 1 
                                          x2          =            ลักษณะทางเกษตรท่ี 2 
                              x3             =           ลักษณะทางเกษตรท่ี 3 
                                         P                =            อิทธิพลทางตรงของลักษณะท่ี 1 ตอผลผลิต (y1) 
                             Q             =            อิทธิพลทางตรงของลักษณะท่ี 2 ตอผลผลิต (y1) 
                                          R            =            อิทธิพลทางตรงของลักษณะท่ี 3 ตอผลผลิต (y1) 
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              3.4.2 การศึกษาการถายทอดลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยา  
                          3.4.2.1 ประชากรที่ใชศึกษาการแสดงออกของยีนที่ควบคุมลักษณะทางพืชไร และ
ลักษณะทางสรีรวิทยา การปลูก และการดูแลรักษา 

  3.4.2.1.1 ทําการคัดเลือกลักษณะทางพืชไร และลักษณะทางสรีรวิทยาท่ีให
คาสหสัมพันธกับผลผลิตสูง ไดแก ลักษณะ TDM จํานวนฝกตอตน น้ําหนักเมล็ดตอตน จํานวนเมล็ด
ตอฝก ความยาวฝก น้ําหนัก 100 เมล็ด จากการทดลองท่ี 3.4.1 สวนการคัดเลือกลักษณะความยาวราก
นั้น คัดเลือกจากการปลูกถ่ัวเขียวทดสอบระบบรากในกระบะดินผสมทราย โดยการคัดเลือกดูจาก
น้ําหนักแหงรากเปนหลัก  
 3.4.2.1.2 ทําการคัดเลือกสายพันธุท่ีใหคาของลักษณะในขอ 3.4.1.1.2 สูงเพ่ือ
ผสมพันธุกับสายพันธุรับรองหรือสายพันธุดีเดนท่ีใหคาลักษณะเหลานี้ต่ํา เพ่ือผลิตประชากรใน
การศึกษาการแสดงออกของยีนท่ีควบคุมลักษณะเหลานี ้ 
 3.4.2.1.3 ทําการผสมพันธุระหวางสายพันธุท่ีใหคาต่ําและสูง จํานวน 12 
คูผสมไดแก สายพันธุท่ีให TDM ต่ํา x สูง ไดแก CN60 x V1946 และ SUT4 x M5-1 สายพันธุท่ีให
จํานวนฝกตอตนต่ํา x สูง ไดแก CN60 x V4785 และ SUT2 x V4758 สายพันธุท่ีใหน้ําหนักเมล็ดตอ
ตนต่ํา x สูง ไดแก SUT2 x V4758 และ CN60 x V1946 สายพันธุท่ีใหน้ําหนัก 100 เมล็ดต่ํา x สูง 
ไดแก SUT 2 x V4758  สายพันธุท่ีใหจํานวนเมล็ดตอฝกต่ํา x สูง ไดแก SUT1 x V4785 และ SUT3 
x V4451 สายพันธุท่ีใหความยาวฝกต่ํา x สูง ไดแก CN60 x V1414AG และสายพันธุท่ีใหความยาว
รากนอย x มาก ไดแก CN60 x V1414AG และ KPS1 x V1415AG   เพ่ือผลิตลูกผสมช่ัวท่ี 1 (F1) 
ปลอยให F1  ผสมตัวเองแลวเก็บเมล็ดลูกผสมช่ัวท่ีสอง (F2)  ผสมพันธุลูกผสมช่ัว F1  กลับไปยัง
พันธุแมท่ีใหคาของลักษณะต่ํา (BC1) และ ผสมพันธุลูกผสมช่ัว F1  กลับไปยังพันธุพอท่ีใหคาของ
ลักษณะสูง (BC2)         
 3.4.2.1.4 ปลูกถ่ัวเขียวท้ัง 6 ประชากรของแตละคูผสมไดแก พันธุแม (P1) 
พันธุพอ (P2) ลูกผสมช่ัวท่ีหนึ่ง (F1) ลูกผสมกลับระหวางลูกผสมช่ัวท่ีหนึ่งกับพันธุแม (BC1)  ลูกผสม
กลับระหวางลูกผสมช่ัวท่ีหนึ่งกับพันธุพอ (BC2) และ ลูกผสมช่ัวท่ีสอง (F2) ใชสายพันธุ มทส 3 เปน
แถวกัน (broader)  แตละแถวยาว 5 เมตร ใชระยะระหวางแถว 50 เซนติเมตร และระยะระหวางหลุม 
20 เซนติเมตร ในแตละประชากรของ P1, P2, F1, BC1  และ BC2 ปลูกจํานวนตนท้ังหมด 30 ตน/แถว/
ซํ้า สวนประชากร F2 ปลูกจํานวนตนท้ังหมด 90 ตน/3 แถว/ซํ้า วางแผนการทดลองแบบ RCBD 
จํานวน 3 ซํ้า ใชวิธีการดูแลรักษาเหมือนขอ 3.4.1.1.1 

 3.4.2.2 การบันทึกขอมูล 
 ทําการสุมเก็บขอมูลในแตละคูผสมดังตอไปนี ้ P1,  P2  และ  F1 จํานวน 10 ตน/ซํ้า

จากจํานวนตนท้ังหมด 30 ตน/ซํ้า  สําหรับ BC1, BC2 และ F2  จํานวน 15, 15 และ 20 ตน/ซํ้า  จาก
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จํานวนตนในแถวท้ังหมด 30, 30 และ 90 ตน/ซํ้า ตามลําดับ บันทึกขอมูลลักษณะ TDM จํานวนฝกตอ
ตน น้ําหนักเมล็ดตอตน  น้ําหนัก 100 เมล็ด จํานวนเมล็ดตอฝก ความยาวฝก เหมือนกับการทดลอง
ท่ี 3.4.1 และเก็บขอมูลความยาวรากตอปริมาตรดิน  

การเก็บขอมูลราก 
ทําการเจาะรากดวยเครื่องมือเจาะราก (เสนผาศูนยกลาง 5.2 เซนติเมตร) โดยเจาะลึก 

1 เมตร หางจากลําตน 10 เซนติเมตร เทากันทุก ๆ ตน แบงดินออกเปน 5 สวนตามระดับความลึก
เปนเซนติเมตร (0-20, 20-40, 40-60, 60-80 และ 80-100) ลางดินออกจากราก แลวนํารากแตละ
สวนไปวัดความยาวรากดวยไมบรรทัด นําความยาวรากท้ัง 5 ระดับความลึกมารวมกันเปนความ
ยาวของราก (ซม.) ตอปริมาตรดินในเครื่องมือเจาะราก ซ่ึงปริมาตรดินคํานวณจากสมการดังนี้ 
                             ปริมาตรทรงกระบอก (เครื่องมือเจาะราก) = () x (r2) x (h) 
เม่ือ  = 3.14, r = รัศมีทรงกระบอก (2.6 เซนติเมตร), h = ความสูงของทรงกระบอก (เซนติเมตร) 
ปริมาตรดินในเครื่องมือเจาะราก = 3.14  x (2.6)2 x 100 = 2,122 ลบ.ซม. 
ดังนั้นหนวยของความยาวรากจึงเปน เซนติเมตรตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. 

 
3.4.2.3 การวิเคราะหขอมูล 
นําขอมูลที่ไดไปทดสอบความเหมาะสมของ additive-dominant model  โดย

วิธี scaling test (Mather, 1949) วิเคราะหการแสดงออกของยีนโดยวิธี  joint scaling test ตามวิธีการ
ของ Cavalli (1952) และ Mather and Jink (1982)   คํานวณการแสดงออกของยีนโดยวิธี generation 
mean analysis ตามวิธีการของ Gamble (1962) คํานวณหาอัตราทางพันธุกรรมอยางแคบและอยาง
กวางตามวิธีการของ Warner (1952) และคํานวณหาจํานวนยีนท่ีควบคุมลักษณะเหลานี้ตามวิธีการ
ของ Sinnot et al. (1953) โดยใชคาเฉล่ียและวาเรียนซในการวิเคราะหดังนี้ 

3.4.2.3.1 การทดสอบมาตราวัดและความสอดคลองกับ additive-dominant 
model โดยวิธี scaling test (Mather, 1949) 

คํานวณคา A, B และ C และวาเรียนซของแตละประชากร ดังนี ้
A = 2BC1 – P1 – F1 
B = 2BC2 – P2 – F1 
C = 4F2 – 2F1 – P1 – P2 

ถาคา A, B หรือ C มีคาไมเทากับ 0 แสดงวาการแสดงออกของยีนไมสอด 
คลองกับสมการแบบบวก-ขม หรืออาจมีการแสดงออกของยีนแบบขมขามคู (epistasis) 

 
ทดสอบความแตกตางทางสถิติโดยใช t-test ดังนี้ 
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                                 t(A) =     A  
                                          VA 

      t(B) =     B  
                                          VB 

      t(C) =     C   
                                          VC 
คา VA VB และ VC   มีสมการดังนี้   

VA = 4V(BC1) +   V(P1) + V(F1) 
VB = 4V(BC2) +   V(P2) + V(F1) 
VC = 16V(F2) + 4V(F1) + V(P1) + V(P2) 

เม่ือ P1, P2, F1, F2, BC1 และ BC2 คือคาเฉล่ียของประชากร P1, P2, F1, F2, BC1 และ BC2  
ตามลําดับ และ V(P1), V(P2),  V(F1), V(F2), V(BC1) และ V(BC2) คือวาเรียนซของประชากร P1, P2, F1, F2, 
BC1 และ BC2  หารดวยจํานวนคาสังเกตในแตละประชากร ตามลําดับ 

นําคา t(A) t(B) และ t(C) ไปเปรียบเทียบกับคาจากตาราง t ท่ี df  = จํานวนคาสังเกตของ 
ประชากรท้ังหมด – จํานวนประชากร เชน การทดสอบ t(A) คา df = (45 + 30 + 30)-3 = 102  ดังนั้น
คา df0.05, 102 = 1.982 และ df0.01, 102 = 2.625 

3.4.2.3.2 การทดสอบ additive - dominance model โดยวิธี  joint scaling 
test และการทดสอบความเหมาะสมของ model โดยวิธีไคสแควร (2) 

การทดสอบ additive-dominance model โดยวิธี  joint scaling test ใชคาเฉล่ีย
และวาเรียนซของประชากร P1, P2, F1, F2, BC1 และ BC2 ในการประเมินพารามิเตอร m (mean) a 
(additive gene action) และ d (dominance gene action) โดยไมมีปฏิกิริยาระหวางยีนใด ๆ ตามวิธีการ
ของ Cavalli (1952) และ Mather and Jinks (1982) ทดสอบความแตกตางทางสถิติของคา m,  a และ d 
โดยใช t-test และทําการทดสอบไคสแควรท่ี df = 3 (df0.05, 3 =  7.81; df 0.01, 3 = 11.34) ถาพบคาไคสแควร
มีความแตกตางทางสถิติ แสดงวาการแสดงออกของยีนไมเปนไปตามสมการแบบบวกขม หรือมี
ปฏิกิริยาระหวางยีน (epistasis) ใหทําการประเมินการแสดงออกของยีนโดยการวิเคราะห generation 
mean โดยวิธี Gamble (1962) ตอไป  

3.4.2.3.3 การวิเคราะห generation mean  
วิเคราะหคาเฉล่ียและวาเรียนซของแตละประชากรท้ัง 6 ประชากร ตามวิธี 

การของ Gamble (1962) เพ่ือคํานวณชนิดการแสดงออกของยีนในลักษณะท่ีมี epistasis โดย
วิเคราะหการแสดงออกของยีนท้ัง 6 ประชากร ในรูปแบบของ คาเฉล่ียของ F2 (m), additive gene 
effect  (a),  dominance gene effect  (d),  additive x additive gene effect  (aa),    additive x dominance 

 

 

 

 

 

 



 
37 

 gene effect (ad) และ dominance x dominance gene effect (dd) โดยมีสมการดังนี้ 
m =                                          F2 
 a  =                                                   BC1  –   BC2 
 d  = –½ (P1) – ½ (P2) + F1  – 4F2 + 2BC1 +  2BC2 
aa  =                                    – 4F2 + 2BC1 +  2BC2 
ad = –½ (P1) +½ (P2)                    +   BC1 –    BC2 
dd =        P1  +      P2   +2F1 + 4F2 – 4BC1 –  4BC2 

คํานวณวาเรียนซของคาเหลานี้ จากสมการดังนี้  
V(m) =                                                V(F2) 
V(a)  =                                                                V(BC1)  +   V(BC2) 
V(d)  = ¼ V(P1) + ¼ V(P2) +   V(F1) + 16V(F2)  +   4V(BC1)  + 4V(BC2) 
V(aa) =                                            16 V(F2) +   4V(BC1)  +  4V(BC2) 
V(ad) = ¼ V(P1) + ¼ V(P2)                              +     V(BC1)  +    V(BC2) 
V(dd) =     V(P1) +     V(P2) + 4V(F1) + 16V(F2)  + 16V(BC1) + 16V(BC2) 
 
เม่ือ P1, P2, F1, F2, BC1 และ BC2 คือคาเฉล่ียของประชากร P1, P2, F1, F2, BC1 และ BC2 

ตามลําดับ และ V(P1) V(P2)  V(F1)  V(F2) V(BC1) และ V(BC2) คือวาเรียนซของคาเฉล่ียประชากร (variance 
of mean) ซ่ึงคํานวณไดจากวาเรียนซของประชากร P1, P2, F1, F2, BC1 และ BC2  หารดวยจํานวนซํ้า 
(3) ตามลําดับ 

คา t คํานวณจากสมการดังนี้ เชน   
การทดสอบคา t ของ dominant gene effect นําคา d และ V(d)  มาแทนคาในสมการ 

                         t(d) =    d  
                                      V(d) 

ผลของ t-test จะเปนตัวบงช้ีความสําคญัของการแสดงออกของยีน 

3.4.2.3.4   การวิเคราะหอัตราพันธุกรรม 
คํานวณอัตราทางพันธุกรรมอยางแคบและอยางกวางตามวิธีการของ  

Warner (1952) ดังสมการ 
 
อัตราทางพันธุกรรมอยางแคบ (hn

2) =  2V(F2) – (V(BC1)+ V(BC2))    
                                                                                              V(F2) 

 

X  100 
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อัตราทางพันธุกรรมอยางกวาง (hb
2) =  V(F2) – (V(P1)+ V(P2)+ V(F1))/3    

                                                                                                  VF2 
เม่ือ V(P1), V(P2), V(F1), V(F2), V(BC1) และ V(BC2) คือวาเรียนซของประชากร P1, P2, F1, F2, BC1 

และ BC2  ตามลําดับ 
 

3.4.2.3.5 การวิเคราะหจํานวนคูของยีนที่ควบคุมลักษณะ (number of 
effective factors) 

จํานวนคูของยีนท่ีนอยท่ีสุด (k) =        (P1 –  P2)2 
                                                                      8(V(F2) – V(F1)) 

เม่ือ P1 และ P2 คือคาเฉล่ียของประชากร P1 และ P2 ตามลําดับ และ V(F1) และ V(F2)  คือ วา-
เรียนซของประชากร F1 และ F2 ตามลําดับ 
 

3.4.3 การศึกษาการถายทอดลักษณะของยีนตานทานโรคราแปง  
3.4.3.1 ประชากรที่ใชศึกษา การปลูก และการดูแลรักษา 

 3.4.3.1.1 ทําการคัดเลือกสายพันธุออนแอและตานทานโรคราแปงจาก
การทดลองท่ี 3.4.1 ในฤดูท่ีมีการระบาดของโรค  

3.4.3.1.2 ทําการผสมพันธุระหวางสายพันธุออนแอ  (KPS1  และ  KPS2)
และตานทานโรคราแปง (V4758 และ V2106) จํานวน 3 คูผสมไดแก KPS1 x V4758,  KPS1 x V2106 
และ KPS2 x V2106 เพ่ือผลิตประชากรในการศึกษาการแสดงออกของยีนตานทานโรค    

3.4.3.1.3 ปลูกถ่ัวเขียวท้ัง 6 ประชากรของแตละคูผสมไดแก พันธุแม (P1)  
พันธุพอ (P2) ลูกผสมช่ัวท่ีหนึ่ง (F1) ลูกผสมกลับระหวางลูกผสมช่ัวท่ีหนึ่งกบัพันธุแม (BC1)  ลูกผสม
กลับระหวางลูกผสมช่ัวท่ีหนึ่งกับพันธุพอ (BC2) และ ลูกผสมช่ัวท่ีสอง (F2)  แตละแถวยาว  5 เมตร 
ใชระยะระหวางแถว 50 เซนติเมตร และระยะระหวางหลุม 20 เซนติเมตร วางแผนการทดลองแบบ 
RCBD จํานวน 3 ซํ้า  โดยมีวิธีการปลูกและดูแลรักษาเหมือนขอ 3.4.1.1.1 ยกเวนการฉีดพนสาร      
เบโนมิลบริเวณใบเพ่ือกําจัดโรคราแปง เพ่ือใหมีการระบาดของโรคราแปงอยางธรรมชาต ิ

3.4.3.2 การบันทึกขอมูล 
ทําการสุมเก็บขอมูลในแตละคูผสมดังตอไปนี ้ P1,  P2  และ F1  จํานวน 10  ตน/ซํ้า

จากจํานวนตนท้ังหมด 30 ตน/ซํ้า  สําหรับ BC1, BC2 และ F2  จํานวน 15, 15 และ 20 ตน/ซํ้า จาก
จํานวนตนในแถวท้ังหมด 30, 30 และ 90 ตน/ซํ้า ตามลําดับ ทําการใหคะแนนการเกิดโรคเม่ือถ่ัวเขียว
มีอายุ 55 วัน โดยระดับคะแนนแบงออกเปนดังนี ้ 

       คะแนน 1 หมายถึง ไมแสดงอาการของโรค 

X   100 
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       คะแนน 2 หมายถึง พบแผล 2-3 แผลบนใบตอนลาง 
       คะแนน 3 หมายถึง พบแผล 2-3 แผลบนใบตอนลาง เช้ือเริ่มสรางสปอร 
       คะแนน 4 หมายถึง พบแผลจํานวนมากบนใบตอนลางและตอนกลาง เช้ือเริ่มสราง 
                                      สปอร 
       คะแนน 5 หมายถึง เหมือนระดับท่ี 4 ใบเริ่มเหลืองหรือแหงกรอบ เช้ือสรางสปอรมาก 
       คะแนน 6 หมายถึง เหมือนระดับท่ี 5 สามารถมองเห็นอาการไดในระยะไกล เช้ือสราง 
                                      สปอรมาก 
       คะแนน 7 หมายถึง พบแผลบนใบท่ัวท้ังตน ใบแหงกรอบแตไมเกิน 25% 

        คะแนน 8 หมายถึง เหมือนระดับท่ี 7  ใบแหงกรอบ 25-50% 
        คะแนน 9 หมายถึง ใบแหงกรอบมากกวา 50% 

 
3.4.3.3 การวิเคราะหผลทางสถิต ิ
ทดสอบมาตราวัดและความสอดคลองกับ  additive-dominant model โดยวิธี 

scaling test (Mather, 1949) วิเคราะหการแสดงออกของยีนโดยวิธี  joint scaling test ตามวิธีการของ 
Cavalli (1952) และ Mather and Jink (1982)  คํานวณอัตราทางพันธุกรรมอยางกวางตามวิธีการของ 
Warner (1952) และคํานวณจํานวนยีนท่ีควบคุมลักษณะเหลานี้ตามวิธีการของ Sinnot et al. (1953) 
โดยมีสมการและขั้นตอนเหมือนการทดลองท่ี 3.4.2 

  
 3.4.4 การพัฒนาเคร่ืองหมาย ISSR บงชี้ความตานทานโรคราแปง  

3.4.4.1 การผลิตประชากรที่มีการกระจายตัวของยีนตานทานโรค 
ทําการผลิตประชากรท่ีมีการกระจายตัว (recombinant inbred line; RIL) โดยการผสม

ระหวางถ่ัวเขียวพันธุ CN 72 (พันธุออนแอ) กับ V4718 (พันธุตานทาน) เพ่ือผลิตเมล็ดลูกผสมช่ัวท่ี
หนึ่ง (F1) ปลูกเมล็ด F1 เพ่ือผลิตประชากร F2 จํานวน 180 ตน ผสมตัวเองแลวเก็บหนึ่งเมล็ดตอตนเพ่ือ
ปลูกในช่ัวถัดไป ทําเชนเดียวกันจนถึงประชากร F2:6   

ปลูกถ่ัวเขียวพันธุ CN72, V4718 และประชากร F2:6 จํานวน 180 ตน ในชวงท่ีมีโรค
ราแปงระบาด คัดเลือกตน F2:6 ท่ีมีความตานทานและออนแอตอโรคราแปงสูงสุดมาอยางละ 10 ตน 
โดยใหคะแนนการเกิดโรค ตามวิธีการในการทดลองท่ี 3.4.3.2   

3.4.4.2  การสกัดดีเอ็นเอ (DNA extraction) 
ทําการเก็บยอดออน  ฝกออน หรือดอกออนในระยะท่ีมีการระบาดของโรคชัดเจน

(55 วัน หลังปลูก) เพ่ือสกัดดีเอ็นเอตามวิธีการของ Owens (2003) นําดีเอ็นเอของตน F2:6 ท่ีตานทาน
โรคท้ัง 10 ตน มารวมในสัดสวนท่ีเทากัน เปนดีเอ็นเอประชากรรวมตานทาน  (resistant bulk 
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DNA) และนําดีเอ็นเอของตน F2:6 ท่ีออนแอตอโรคท้ัง 10 ตน มารวมในสัดสวนท่ีเทากัน เปนดีเอ็น-
เอประชากรรวมออนแอ  (susceptible bulk DNA)           

3.4.4.3  การวิเคราะห ISSR (ISSR analysis)   
เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอดวยวิธี PCR โดยใชองคประกอบดังนี้ ดีเอ็นเอ 150 ng, 1x  

buffer [20 mM Tris-HCl (pH 8.4) และ 50 mM KCl], 250 M dNTP, 3.5 mM MgCl2, 0.4 M ไพร-
เมอร (ตารางท่ี 30)  และ Taq DNA polymerase 1 unit โดยใชขั้นตอนอุณหภูมิดังนี้  

 
Denaturing step:   อุณหภูมิ  94 oซ       5 นาที     จํานวน 1 รอบ  
Denaturing step:   อุณหภูมิ 95 oซ        1 นาที 
Annealing step:    อุณหภูมิ 65-50 oซ   1 นาที     จํานวน 16 รอบ โดยทุก ๆ รอบลดลง 1 oซ   
Elongation step:   อุณหภูมิ 72 oซ        1 นาที 
Elongation step:   อุณหภูมิ 72 oซ      10 นาที      จํานวน 1 รอบ 
 

หลังจากนั้นนําตัวอยางดีเอ็นเอท่ีเพ่ิมปริมาณไดไปแยกขนาดภายใตสนามไฟฟา
1,000 โวลต บน denaturing polyacrylamide gel 6% เปนเวลา 3-4 ช่ัวโมง แลวยอมแถบดีเอ็นเอดวย 
ซิลเวอรตามวิธีการของ Vari and Bell (1996)  

3.4.4.4  การตรวจสอบแถบดีเอ็นเอที่มีลิงคเกจ (linkage) กับยีนตานทานโรค  
วิเคราะหขอมูลเปรียบเทียบความเหมือนและความแตกตางของแถบดีเอ็นเอจากไพร-

เมอรท้ัง 46 ไพรเมอร โดยนับจํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมดของพันธุพอและพันธุแมในแตละไพรเมอร 
(number of scorable bands; NB) นับจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกันระหวางพันธุพอและพันธุแมของ
แตละไพรเมอร คํานวณเปน % แถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกันระหวางพันธุพอและแม (% male-female 
parent polymorphic bands; PB)            

 ตรวจหาการมีลิงคเกจระหวางเครื่องหมาย  ISSR กับยีนตานทานโรคดวยวิธี bulk 
segregant analysis (BSA) โดยสังเกตการมีและไมมีแถบดีเอ็นเอดังกลาวระหวางพันธุพอแมท่ี
ตานทาน (resistant parent) และ ประชากรรวมท่ีตานทาน (resistant bulk DNA) และระหวางพันธุ
พอแมท่ีออนแอ (susceptible parent) และ ประชากรรวมท่ีออนแอ (susceptible bulk DNA) โดยถา
พบแถบดีเอ็นเอดังกลาวในพันธุพอแมท่ีตานทานและประชากรรวมท่ีตานทานเหมือนกัน แตไมพบ
แถบดีเอ็นเอดังกลาวในพันธุพอแมท่ีออนแอและประชากรรวมท่ีออนแอ หรือไมพบแถบดีเอ็นเอใน
พันธุพอแมท่ีตานทานและประชากรรวมท่ีตานทาน แตพบในท้ังพันธุพอแมท่ีออนแอและประชากร
รวมท่ีออนแอ แสดงวานาจะมีลิงคเกจระหวางเครื่องหมายนั้น ๆ กับยีนตานทานโรค 
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คัดเลือกเครื่องหมาย ISSR ท่ีมีลิงคเกจกับยีนตานทานโรค วิเคราะหซํ้าเพ่ือยืนยันผล
โดยใชองคประกอบใน PCR เหมือนกับในหัวขอ 3.4.4.3 แตใชขั้นตอนอุณหภูมิดังนี้  

 
Denaturing step:   อุณหภูมิ  94 oซ    5 นาที                 จํานวน 1 รอบ  
Denaturing step:   อุณหภูมิ 95 oซ     1 นาที 
Annealing step:    อุณหภูมิ  50 oซ    1 นาที                  จํานวน 35 รอบ    
Elongation step:    อุณหภูมิ 72 oซ    1 นาที 
Elongation step:    อุณหภูมิ 72 oซ  10 นาที                  จํานวน 1 รอบ 
 

หลังจากนั้นนําตัวอยางดีเอ็นเอท่ีเพ่ิมปริมาณไดไปแยกขนาดภายใตสนามไฟฟา
1,000 โวลต บน denaturing polyacrylamide gel 6% เปนเวลา 3-4 ช่ัวโมง แลวยอมแถบดีเอ็นเอดวย
ซิลเวอรตามวิธีการของ Vari and Bell (1996) คัดเลือกแถบดีเอ็นเอท่ีมีลิงคเกจ (linkage) กับยีน
ตานทานโรค  
                    3.4.4.5 การประเมินระยะหางระหวางเคร่ืองหมาย ISSR และยีนตานทานโรค
เบื้องตน 

 ตรวจสอบแถบดีเอ็นเอท่ีมีลิงคเกจกับยีนตานทานโรคราแปงในหัวขอ 3.4.4.4 โดย
ใชตน F2:6 ท่ีตานทาน (resistant individual RIL) และตน F2:6 ท่ีออนแอ (susceptible individual RIL) 
อยางละ 10 ตน บันทึกการมีและไมมีแถบดีเอ็นเอ นับจํานวนตนท่ีเกิด recombination ระหวาง
เครื่องหมาย ISSR และยีนตานทานโรค แลวนํามาคํานวณ % recombination ดังนี้ 

% recombination = จํานวนตนท่ีเกิด recombination   x 100 
                                            จํานวนตนท้ังหมด  

 

 

 

 

 

 

 



 
บทท่ี 4 

ผลการทดลองและวิจารณ 
 
4.1 การศึกษาสหสัมพันธและการวิเคราะหเสนทางของลักษณะทางพืชไรและลักษณะ
ทางสรีรวิทยาที่มีตอผลผลิตของถั่วเขียว      
 จากการวิเคราะหความแปรปรวน พบวาพันธุ/สายพันธุตาง ๆ มีลักษณะทางพืชไรและ
ลักษณะทางสรีรวิทยาท้ัง 14 ลักษณะแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ (P < 0.01; ตารางท่ี 2) 
แสดงใหเห็นวาประชากรถ่ัวเขียวท้ัง 58 พันธุ/สายพันธุ ท่ีนํามาศึกษาในการทดลองนี้มีความ
แปรปรวนในลักษณะท้ัง 14 ลักษณะ จากการวิเคราะหสัมประสิทธ์ิความแปรปรวน พบวาลักษณะ
จํานวนเมล็ดตอตนใหคาสัมประสิทธ์ิความแปรปรวนทางฟโนไทป (phenotypic coefficient of 
variation; PCV) และสัมประสิทธ์ิความแปรปรวนทางยีโนไทป  (genotypic coefficient of variation; 
GCV) สูงท่ีสุด คือ 49.59% และ 42.80% ตามลําดับ  รองลงมาคือ จํานวนฝกตอตน  (40.29% และ 
31.15% ตามลําดับ) และ LAI  (39.16% และ 23.88% ตามลําดับ) บางลักษณะมีความแตกตางระหวาง  
PCV และ GCV นอย แสดงใหเห็นวาสภาพแวดลอมมีอิทธิพลตอการควบคุมการแสดงออกของ
ลักษณะเหลานี้ต่ํา เชน ลักษณะวันดอกแรกบานใหคา PCV และ GCV ใกลเคียงกัน (7.96% และ 
8.19% ตามลําดับ) ความยาวฝก (15.21% และ 14.75% ตามลําดับ) วันฝกแรกสุก (7.60% และ 6.57% 
ตามลําดับ) จํานวนเมล็ดตอฝก (12.36% และ 10.81% ตามลําดับ) น้ําหนัก 100 เมล็ด (12.65% และ 
11.26% ตามลําดับ) และความสูง (18.88% และ 16.60% ตามลําดับ) ผลการทดลองนี้สอดคลองกับ 
Idress et al. (2006) ซ่ึงพบวาลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิตในถ่ัวเขียวท่ีใหคา  PCV และ GCV 
ใกลเคียงกัน ไดแกลักษณะความสูงใหคา PCV และ GCV (1.51% และ 0.62% ตามลําดับ) ความยาว
ฝก (5.55% และ 1.98% ตามลําดับ) และน้ําหนัก 100 เมล็ด (7.27% และ 3.97% ตามลําดับ) ในขณะท่ี
ลักษณะอ่ืน ๆ มีความแตกตางระหวางคา PCV และ GCV มาก แสดงใหเห็นวาสภาพแวดลอมมี
อิทธิพลตอการแสดงออกในลักษณะนั้น ๆ มาก   

จากการวิเคราะหอัตราพันธุกรรมแบบกวางในทุกลักษณะพบวา ลักษณะท่ีใหอัตรา
พันธุกรรมแบบกวางมากกวา 50% ไดแก วันดอกแรกบาน (94.41%) ความยาวฝก (94.07%)   
น้ําหนัก 100 เมล็ด (79.17%)   ความสูง (77.33%) จํานวนเมล็ดตอฝก (76.49%)  จํานวนเมล็ดตอตน 
(74.48%) จํานวนฝกตอตน (62.95%)  และจํานวนกิ่งตอตน (59.57%) ซ่ึงบงช้ีวาลักษณะเหลานี้
สามารถถายทอดไปยังรุนลูกไดสูง (ตารางท่ี 2) สอดคลองกับการศึกษาของ Makeen et al. (2007) ซ่ึง
พบวาลักษณะวันดอกแรกบาน (69.54%) ความยาวฝก (53.75%)  ความสูง (75.62%)  จํานวนเมล็ดตอ
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ฝก (59.63%) จํานวนฝกตอตน รวมไปถึงลักษณะวันฝกแรกสุก (66.57%) มีอัตราพันธุกรรมแบบ
กวางสูง นอกจากนี้ Siddique et al. (2006) ศึกษาอัตราพันธุกรรมในลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิต
ในถ่ัวเขียว 8 สายพันธุ พบวาใหผลสอดคลองกับการศึกษาในครั้งนี้คือ ลักษณะท่ีใหอัตรา
พันธุกรรมแบบกวางสูงไดแก น้ําหนัก 1,000 เมล็ด (92.18%) วันดอกแรกบาน (89.06%) และวัน
ฝกแรกสุก (88.50%) และการทดลองของ Sriphadet et al. (2007) ซ่ึงพบวาลักษณะความยาวฝก
ใหอัตราพันธุกรรมแบบแคบสูง (93.70%) อัตราพันธุกรรมของลักษณะทางสรีรวิทยาท้ัง 3 
ลักษณะไดแก biomass, TDM และ LAI มีคาต่ํากวา 50% ซ่ึงบงช้ีวาลักษณะเหลานี้ไดรับอิทธิพล
จากปจจัยทางสภาพแวดลอมหลายปจจัยเขามาเกี่ยวของกับการแสดงออก ในปจจุบันการศึกษา
อัตราพันธุกรรมของลักษณะทางสรีรวิทยาในถ่ัวเขียวมีจํากัด ดังนั้นการศึกษาอัตราพันธุกรรมของ
ลักษณะทางสรีรวิทยาในประชากรศึกษากลุมนี้ จึงอาจใชเปนแนวทางในการปรับปรุงพันธุถ่ัว -
เขียวในอนาคตได 

สัมประสิทธิ์สหสัมพันธระหวางลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาที่มีตอผลผลิตของถั่ว-
เขียว 

ความสัมพันธระหวางลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิตนั้นขึ้นอยูกับผลของการแสดงออกของ
ยีนท่ีมีความสัมพันธกัน (pleiotropic effect of genes) และลิงคเกจ (linkage) ระหวางยีน (Madhur 
and Jinks, 1994) จากการศึกษาสหสัมพันธทางฟโนไทปและยีโนไทประหวางผลผลิตและลักษณะ
ท่ีเกี่ยวของกับผลผลิตท้ัง 14 ลักษณะ พบวาผลผลิตมีสหสัมพันธกับจํานวนฝกตอตน (rp = 0.622**; 
rg = 0.599)  และ จํานวนชอตอตน (rp = 0.529**; rg = 0.601; ตารางท่ี 3) อยางมีนัยสําคัญทางสถิติ 
ซ่ึงแสดงใหเห็นวาการมีจํานวนฝกและจํานวนชอตอตนมากขึ้น ทําใหมีศักยภาพในการใหผลผลิต
สูงขึ้น ซ่ึงสายพันธุท่ีใหจํานวนฝกตอตนสูงท่ีสุด 3 อันดับแรกไดแก V2106, V4785 และ V4758 ให
จํานวนฝกตอตน 49.2, 37.8 และ 40.4 ตามลําดับ (ตารางท่ี 4) และพบวาผลผลิตมีสหสัมพันธ
ทางบวกกับลักษณะจํานวนเมล็ดตอฝก rp = 0.477**; rg = 0.526) และจํานวนเมล็ดตอตน (rp = 
0.457**, rg = 0.684; ตารางท่ี 3) ในการศึกษาครั้งนี้พบวา  สายพันธุท่ีใหผลผลิตสูงท่ีสุด 3 อันดับ
แรก คือ V2106, V4785 และ V4758 ใหลักษณะจํานวนเมล็ดตอตนและจํานวนเมล็ดตอฝกสูงท่ีสุด 
3 อันดับแรก โดยใหจํานวนเมล็ดตอตน 597, 396.7 และ 405.6 ตามลําดับ และจํานวนเมล็ดตอฝก  
11.5, 11.3 และ 11.6 ตามลําดับ (ตารางท่ี 4) การวิเคราะหสหสัมพันธระหวางลักษณะทาง
สรีรวิทยากับผลผลิต พบวาลักษณะ TDM (rp = 0.518**; rg = 0.702), biomass (rp = 0.347**, rg = 
0.477) และ LAI (rp = 0.321**, rg = 0.431) มีสหสัมพันธทางบวกกับผลผลิตอยางมีนัยสําคัญ (ตาราง
ท่ี 3) โดยพบวาสายพันธุท่ีใหผลผลิตสูง 3 สาย-พันธุไดแก V2106, V1946 และ V2075 มี TDM, 
biomass และ LAI สูงเชนกัน (ตารางท่ี 4) จากการศึกษาของ Sadeghipour (2009) และ Khan et al. 
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(2001) พบวาผลผลิตมีสหสัมพันธทางบวกกับ biomass เชนเดียวกับการทดลองนี ้นอกจากนี้ผลการ
ทดลองนี้ยังไดรับการสนับสนุนจากผลการศึกษาของ Zhang (1995) ซ่ึงพบวาผลผลิตมีสหสัมพันธ
ทางบวกกับ TDM สูงมาก (rp = 0.850**) ลักษณะจํานวนกิ่งตอตน (rp = 0.230*, rg = 0.259) มี
สหสัมพันธทางบวกกับผลผลิตอยางมีนัยสําคัญ และสายพันธุท่ีมีจํานวนกิ่งตอตนสูงท่ีสุด 3 อันดับ
แรกไดแก V2106, V3495 และ V2075 (ตารางท่ี 4) อยางไรก็ตาม ผลผลิตไมมีสหสัมพันธกับ
น้ําหนัก 100 เมล็ด ความสูง ความยาวฝก และวันดอกแรกบาน แตมีสหสัมพันธทางลบกับวันฝก
แรกสุก (rp = -0.244*, rg = -0.290; ตารางท่ี 3)  

ความสัมพันธระหวางผลผลิตกับลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิตเหลานี้ไดรับการสนับสนุน
จากผลการศึกษาของกลุมนักวิจัยหลายกลุม เชน Khan et al. (2001) ไดศึกษาสหสัมพันธระหวาง
ผลผลิตกับลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิต พบวาผลผลิตมีสหสัมพันธทางบวกกับจํานวนกิ่งตอตน 
จํานวนเมล็ดตอตน และ biomass และพบวาผลผลิตไมมีสหสัมพันธกับวันดอกบาน 50 % และความ
ยาวฝก ซ่ึงใหผลการทดลองคลายกับการศึกษาในครั้งนี้ สวน Makeen et al. (2007) ไดทําการประเมิน
สหสัมพันธของหลายลักษณะในถ่ัวเขียว 20 สายพันธุ พบวาลักษณะจํานวนฝกตอตน จํานวนชอตอ
ตน และจํานวนเมล็ดตอฝกมีสหสัมพันธทางบวกกับผลผลิตอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ และยังพบ
สหสัมพันธระหวางผลผลิตกับน้ําหนัก 100 เมล็ด ความสูง ความยาวฝก วันดอกแรกบานและวันฝก
แรกสุกดวย ในขณะท่ีการศึกษาครั้งนี้พบวาลักษณะเหลานีไ้มมีสหสัมพันธหรือมีสหสัมพันธทางลบ
กับผลผลิต และผลการศึกษาในครั้งนีย้ังคลายกับการทดลองของ Zhang (1995) ซ่ึงพบวาผลผลิตมี
สหสัมพันธทางบวกกับจํานวนชอตอตน จํานวนเมล็ดตอฝก และ TDM ในถ่ัวเขียว 21 สายพันธุ 
อยางไรก็ตาม นักวิจัยกลุมนี้พบสหสัมพันธทางบวกระหวางผลผลิตและวันดอกแรกบาน วันฝกแรก
สุก ความสูง ความยาวฝก และน้ําหนัก 1,000 เมล็ดดวย Hakim (2008) ศึกษาสหสัมพันธระหวาง
ผลผลิตกับองคประกอบผลผลิต 9 ลักษณะ ในถ่ัวเขียว 350 สายพันธุ พบวาจํานวนฝกตอตน และ
ความสูงมีสหสัมพันธทางบวกกับผลผลิต แตลักษณะขนาดเมล็ดมีสหสัมพันธทางลบกับผลผลิต 
ในขณะท่ีการวิเคราะหสหสัมพันธของลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิต 12 ลักษณะ ของถ่ัวเขียว 240 
พันธุ/สายพันธุ พบวาจํานวนฝกตอตน จํานวนเมล็ดตอฝก จํานวนชอตอตน ความสูง และขนาดเมล็ด
มีสหสัมพันธกับผลผลิตสูงมาก (Shamsuzzaman et al., 1983) ซ่ึงการทดลองดังกลาวใหผลสอดคลอง
กับ Singh and Singh (1973), Verma and Sandha (1988), Satyan et al. (1989), Poehlman (1991), 
Pundir et al. (1992), Jan et al. (1993) และ Naidu (1993) สําหรับในประเทศไทย ไพศาล เหลาสุวรรณ 
(2543) พบวา ผลผลิตมีสหสัมพันธกับลักษณะขนาดเมล็ด จํานวนฝกตอตน และดัชนีเก็บเกี่ยว และ
แนะนําวาลักษณะท้ังสามนี้สามารถใชเปนดัชนีในการคัดเลือกถ่ัวเขียวผลผลิตสูง   

จากงานวิจัยท่ีกลาวมาแลวท้ังหมดและงานวิจัยอ่ืน ๆ ท่ีเกี่ยวของ โดยสรุปพบสหสัมพันธ
ระหวางผลผลิตกับจํานวนฝกตอตน จํานวนชอตอตน และจํานวนเมล็ดตอฝก ในขณะท่ีความสัมพันธ
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ระหวางผลผลิตกับลักษณะน้ําหนัก 100 เมล็ด วันดอกแรกบาน ความสูง ความยาวฝก และวันฝก
แรกสุกจะใหผลท่ีแตกตางกันไปในแตละการทดลอง ท้ังนี้อาจเนื่องจากพันธุ/สายพันธุของถ่ัวเขียว 
(ยีโนไทป) และสภาพแวดลอมท่ีใชในแตละการทดลองมีความแตกตางกัน (Singh and Singh, 
1973; Shamsuzzaman et al., 1983; Khan 1988; Verma and Sandha,1988; Satyan et al., 1989; 
Poehlman, 1991; Chaudhary, 1992; Jan et al., 1993; Naidu and Rosaiah, 1993; Sharma, 1999; 
Amanullah and Hatam, 2000; Khan et al., 2001; Biradar, 2007; Makeen et al., 2007) นอกจากนี้
นักวิจัยหลายกลุม พบวาลักษณะจํานวนเมล็ดตอตนเปนลักษณะท่ีมีความสําคัญตอการปรับปรุงพันธุ
เพ่ือเพ่ิมผลผลิตถ่ัวเขียว (Singh and Singh, 1973; Shamsuzzaman et al., 1983; Khan, 1988; Verma 
and Sandha,1988; Satyan et al., 1989; Chaudhary, 1992; Jan et al., 1993; Naidu, 1993; Zhang, 1995;  
Amanullah and Hatam, 2000; Khan  et al., 2001; Biradar, 2007; Makeen et al., 2007; Hakim, 2008)  

ลักษณะท่ีเกี่ยวของผลผลิตเหลานีบ้างลักษณะมีสหสัมพันธซ่ึงกันและกัน เชน จํานวนชอตอ
ตนมีสหสัมพันธทางบวกกับลักษณะจํานวนกิ่งตอตน จํานวนเมล็ดตอตน และจํานวนฝกตอตน ผล
การทดลองนี้คลายกับการทดลองของ Zubair (1985), Zubair and Srinives (1986), Chaudhary 
(1992), Khattak et al. (1995) และ Zhang (1995) ซ่ึงพบวาจํานวนชอตอตนมีสหสัมพันธกับจํานวน
กิ่งตอตนและจํานวนฝกตอตน  นอกจากนี้การทดลองนี้ยังพบวา ลักษณะจํานวนชอตอตนมี
สหสัมพันธทางลบกับความยาวฝกและน้ําหนัก 100 เมล็ด ซ่ึงใหผลคลายกับการทดลองของ 
Biradar (2007) และ Zubair and Srinives (1986) 

การศึกษาในครั้งนี้ยังพบวา จํานวนฝกตอตนมีสหสัมพันธทางบวกกับจํานวนเมล็ดตอตน
อยางมีนัยสําคัญทางสถิติ อยางไรก็ตาม จํานวนฝกตอตนมีสหสัมพันธทางลบกับความยาวฝก และ
น้ําหนัก 100 เมล็ด ซ่ึงใหผลคลายกับการศึกษาของ Sandhu et al. (1979), Zhihui (1999) และ Hakim 
(2008) ในขณะท่ีการทดลองของอุษา เผ่ือนกลางและไพศาล เหลาสุวรรณ (2543) พบวาจํานวนฝกตอ
ตนมีสหสัมพันธทางบวกกับขนาดเมล็ดอยางมีนัยสําคัญ 

ลักษณะวันดอกแรกบาน มีสหสัมพันธอยางมีนัยสําคัญกับวันฝกแรกสุก จํานวนกิ่งตอตน 
ความสูงและ LAI บงช้ีวาการเลือกพันธุ/สายพันธุท่ีสุกแกเร็ว อาจทําใหจํานวนกิ่งตอตน ความสูงและ 
LAI ลดนอยลง อยางไรก็ตาม ลักษณะวันดอกแรกบานไมมีสหสัมพันธกับผลผลิต ซ่ึงใหผล
สอดคลองกับการทดลองของอุษา เผ่ือนกลางและไพศาล เหลาสุวรรณ (2543) ท่ีพบวาลักษณะวัน
ดอกแรกบานไมมีสหสัมพันธกับผลผลิต นอกจากนี้ยังพบวาลักษณะวันดอกแรกบานมีสหสัมพันธ
ทางลบกับลักษณะขนาดเมล็ด และน้ําหนักเมล็ดตอตนอีกดวย และ Khattak et al. (1995) ซ่ึงพบวา
จํานวนเมล็ดตอตนมีสหสัมพันธอยางมีนัยสําคัญกับ 6 ลักษณะ โดยมีสหสัมพันธทางบวกกับ 4 
ลักษณะ คือจํานวนกิ่งตอตน จํานวนชอตอตน จํานวนฝกตอตน และจํานวนเมล็ดตอฝก ในขณะท่ี
จํานวนเมล็ดตอตนมีสหสัมพันธทางลบกับ 2 ลักษณะ คือความยาวฝกและน้ําหนัก 100 เมล็ด 
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ลักษณะจํานวนกิ่งตอตนมีสหสัมพันธทางบวกอยางมีนยัสําคัญทางสถิตกิับ 10 ลักษณะ แตมี
สหสัมพันธทางลบกับลักษณะความยาวฝก และน้ําหนัก 100 เมล็ด ซ่ึงคลายกับผลการทดลองของ
นักวิจัยหลายกลุม ซ่ึงรายงานวาจํานวนกิ่งตอตนมีสหสัมพันธทางบวกกับวันดอกแรกบาน 
(Francisco and Maeda, 1989; Khattak et al., 1995) จํานวนชอตอตน (Zubair and Srinives, 1986; 
Biradar, 2007) ความสูงและจํานวนเมล็ดตอฝก (Biradar, 2007) นอกจากนี้ยังมีรายงานวา จํานวนกิ่ง
ตอตนมีสหสัมพันธทางลบกับน้ําหนัก 100 เมล็ด (Khattak et al., 1995; Biradar, 2007) 

ลักษณะจํานวนเมล็ดตอฝกมีสหสัมพันธทางบวกอยางมีนัยสําคัญกับลักษณะวันดอกแรก
บาน จํานวนกิ่งตอตน ความยาวฝก จํานวนเมล็ดตอตน ความสูง LAI, biomass และ TDM ซ่ึงพบ
สหสัมพันธท่ีคลายกันนี้ในการทดลองของ Zhang (1995) โดยพบวาลักษณะจํานวนเมล็ดตอฝกมี
สหสัมพันธกับ TDM ความสูง ความยาวฝก และน้ําหนัก 100 เมล็ด  Zubair and Srinives (1986) และ 
Makeen et al. (2007) พบสหสัมพันธระหวางจํานวนเมล็ดตอฝกกับจํานวนกิ่งตอตน และความยาวฝก
เชนกัน นอกจากนี้ Chaudary (1992) ยังพบสหสัมพันธระหวางจํานวนเมล็ดตอฝกกับความยาวฝก 
จํานวนชอตอตน จํานวนเมล็ดตอฝก และน้ําหนัก 1,000 เมล็ด 

ลักษณะของความยาวฝกมีสหสัมพันธกับ 7 ลักษณะโดยพบวามีสหสัมพันธทางบวกกับ
จํานวนเมล็ดตอฝก น้ําหนัก 100 เมล็ด และ biomass ในขณะท่ีมีสหสัมพันธทางลบกบัจํานวนกิ่งตอ
ตน จํานวนชอตอตน จํานวนฝกตอตน และจํานวนเมล็ดตอตน ซ่ึงผลการศึกษาในครั้งนี้คลายกับผล
การศึกษาของ Chaudhary (1992) และ Biradar (2007) ซ่ึงพบวาความยาวฝกมีสหสัมพันธทางบวก
กับลักษณะจํานวนเมล็ดตอฝก นอกจากนี้ยังพบสหสัมพันธทางลบระหวางความยาวฝกกับจํานวน
ชอตอตน ในการศึกษาของ Zubair and Srinives (1986) ดวย 

ลักษณะน้ําหนัก 100 เมล็ดมีสหสัมพันธกับ 7 ลักษณะ โดยมีสหสัมพันธทางบวกกับความ
ยาวฝกเพียงลักษณะเดียว ในขณะท่ีมีสหสัมพันธทางลบกับอีก 6 ลักษณะไดแกวันดอกแรกบาน วัน
ฝกแรกสุก จํานวนกิ่งตอตน จํานวนชอตอตน จํานวนฝกตอตน และจํานวนเมล็ดตอตน ซ่ึงคลายกับ
ผลการทดลองของ Raje and Rao (2000) และ Biradar (2007) ซ่ึงพบวาน้ําหนัก 100 เมล็ดมี
สหสัมพันธทางบวกกับความยาวฝก แตมีสหสัมพันธทางลบกับจํานวนชอตอตน จํานวนกิ่งตอตน 
และวันดอกแรกบาน ในทางตรงกันขาม Chaudhary (1992) พบวาลักษณะน้ําหนัก 100 เมล็ดมี
สหสัมพันธทางบวกกับความสูง จํานวนชอตอตน และจํานวนฝกตอตน 

ในการทดลองนี้พบสหสัมพันธระหวางลักษณะทางสรีรวิทยา เชน สหสัมพันธระหวาง 
biomass กับ TDM, biomass กับความสูง และ biomass กับ LAI ฯลฯ  ผลการทดลองนี้แสดงวาการ
คัดเลือกลักษณะใดลักษณะหนึ่งจะสงผลกระทบตออีก 3 ลักษณะ นอกจากนี้ยังพบสหสัมพันธ
ทางบวกระหวางลักษณะ biomass กับความยาวฝก และ biomass กับจํานวนเมล็ดตอฝก ซ่ึงคลายกับ
ผลการทดลองของ Sadeghipour (2009) ท่ีพบวา biomass มีสหสัมพันธทางบวกกับความสูง ดังนั้น
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การมีสหสัมพันธทางบวกระหวาง biomass กับผลผลิตและลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิตอ่ืนๆ แสดง
วาการเพ่ิมขึ้นของ biomass จะสงผลใหผลผลิตสูงขึ้น หรือกลาวไดอีกนัยหนึ่งวาพืชท่ีมีตนใหญจะให
ผลผลิตสูงกวาตนเล็ก  

นอกจากนี้ยังพบสหสัมพันธทางบวกระหวาง LAI กับลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิตอีก
หลายลักษณะ เชน วันดอกแรกบาน วันฝกแรกสุก จํานวนกิ่งตอตน จํานวนชอตอตน และจํานวน
เมล็ดตอฝก และพบวา TDM มีสหสัมพันธทางบวกกับจํานวนกิ่งตอตน จํานวนชอตอตน และ
จํานวนเมล็ดตอฝกคลายกับการทดลองของ Zhang (1995) ซ่ึงพบวาลักษณะ TDM มีสหสัมพันธ
ทางบวกกับจํานวนชอตอตน และจํานวนเมล็ดตอฝก 

ลักษณะความสูงมีสหสัมพันธทางบวกกับวันดอกแรกบาน วันฝกแรกสุก จํานวนกิ่งตอตน 
และจํานวนเมล็ดตอฝก ซ่ึงความสัมพันธระหวางความสูงกับวันฝกแรกสุกนี้พบในหลายการทดลอง
ท่ีผานมา (Khalli et al., 1986; Amanullah and Hatam, 2000; Makeen et al., 2007 และ อุษา เผ่ือน-
กลาง และ ไพศาล เหลาสุวรรณ, 2543) นอกจากนี้ Biradar (2007) ยังพบสหสัมพันธระหวางความสูง
กับจํานวนกิ่งตอตน ในขณะท่ีการศึกษาของอุษา เผ่ือนกลางและไพศาล เหลาสุวรรณ (2543) พบวา
ความสูงมีสหสัมพันธทางลบกับลักษณะผลผลิต จํานวนฝกตอตน น้ําหนักเมล็ดตอตน วันดอกแรก
บานและฝกแรกสุก 
 
การวิเคราะหสัมประสิทธเสนทาง (path coefficient analysis) 

ทําการวิเคราะหสัมประสิทธเสนทางเพ่ือใหเขาใจผลการศึกษาของสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
อยางละเอียดและชัดเจน โดยใชขอมูลจากการวิเคราะหสหสัมพันธทางยีโนไทปและฟโนไทป 
(ตารางท่ี 3) เลือกเฉพาะคาสหสัมพันธทางยีโนไทประหวางผลผลิตกับลักษณะท่ีเกี่ยวกับผลผลิตท้ัง 
9 ลักษณะ จากผลการทดลองพบวา ลักษณะจํานวนชอตอตน (0.780) ใหอิทธิพลทางตรงกับผลผลิต
สูงท่ีสุด รองลงมาไดแก น้ําหนัก 100 เมล็ด (0.582) จํานวนเมล็ดตอฝก (0.562) TDM (0.497) และ
จํานวนฝกตอตน (0.259; ตารางท่ี 5) ซ่ึงสอดคลองกับการศึกษาจากนักวิจัยหลายกลุมท่ีพบลักษณะ
ท่ีมีอิทธิพลทางตรงกับผลผลิตเหลานี้เชนกัน (Zubair, 1985; Zubair and Srinives, 1986; 
Chaudhary, 1992; Khattak et al., 1995; Biradar, 2007; Makeen et al., 2007; Hakim, 2008) จาก
การศึกษาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธนั้น พบวาผลผลิตมีสหสัมพันธทางบวกอยางมีนัยสําคัญกับ
ลักษณะจํานวนชอตอตน จํานวนเมล็ดตอฝก TDM และจํานวนฝกตอตน (ตารางท่ี 3) ซ่ึงลักษณะ
เหลานีใ้หคาอิทธิพลทางตรงตอผลผลิตเทากับ 0.780, 0.562, 0.497 และ 0.259 ตามลําดับ (ตารางท่ี 
5) ผลการศึกษาเหลานี้ช้ีใหเห็นวาสายพันธุถ่ัวเขียวท่ีใหผลผลิตสูงควรจะมีลักษณะตนใหญ จํานวน
ชอตอตน จํานวนเมล็ดตอฝกและจํานวนฝกตอตนสูง การคัดเลือกผานลักษณะเหลานี้จะมี
ประสิทธิภาพสูง  ถึงแมวาลักษณะน้ําหนัก 100 เมล็ด (0.582) มีอิทธิพลทางตรงตอผลผลิตเชนกัน 
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แตลักษณะนี้ถูกหักลางโดยอิทธิพลทางออมแบบลบจากลักษณะจํานวนชอตอตน จํานวนเมล็ดตอ
ฝก และจํานวนฝกตอตน ซ่ึงลักษณะเหลานี้มีอิทธิพลทางตรงกับผลผลิตสูงท่ีสุด 1, 2 และ 4 อันดับ
แรก ตามลําดับ จึงทําใหลักษณะนี้มีสหสัมพันธกับผลผลิตต่ํามาก (rp = 0.071) ในกรณีเชนนี้ การ
คัดเลือกเมล็ดขนาดใหญ รวมกับตนท่ีใหจํานวนเมล็ดตอฝก จํานวนชอตอตน และจํานวนฝกตอตน
ปานกลาง อาจทําใหผลผลิตเพ่ิมขึ้นไดเชนกัน  

ผลผลิตมีสหสัมพันธกับ biomass (rp = 0.347**, rg = 0.477) จํานวนเมล็ดตอตน (rp = 0.457**,   
rg = 0.684) และ LAI (rp = 0.321**, rg = 0.431) แตท้ังสามลักษณะนี้มีอิทธิพลทางตรงแบบลบตอ
ผลผลิต (-0.241, -0.159 และ -0.156 ตามลําดับ)  (ตารางท่ี 5) ดังนั้นการคัดเลือกทางตรงผานลักษณะ 
biomass จํานวนเมล็ดตอตน และ LAI จึงไมมีประสิทธิภาพในการคัดเลือกสายพันธุท่ีใหผลผลิตสูง 
โดยสรุปการคัดเลือกสายพันธุท่ีใหผลผลิตสูง ควรคัดเลือกจากลักษณะท่ีมีอิทธิพลทางตรงกับผลผลิต
สูง ไดแก จํานวนฝกตอตน จํานวนเมล็ดตอฝก จํานวนชอตอตน และ TDM โดยคัดเลือกลักษณะตน
ใหญและมีจํานวนชอตอตน จํานวนเมล็ดตอฝกและจํานวนฝกตอตนสูง ซ่ึงคลายกับการศึกษาของ 
Makeen et al. (2007) ท่ีบงช้ีวาจํานวนฝกตอตน และจํานวนเมล็ดตอฝกเปนองคประกอบหลักของ
ผลผลิตในถ่ัวเขียว  

ในการวิเคราะหสัมประสิทธสหสัมพันธและสัมประสิทธ์ิเสนทางในถ่ัวเขียวของ Malhotra       
et al. (1974) พบความสัมพันธในระดับสูงระหวางผลผลิตกับจํานวนชอตอตน และระหวางผลผลิต
กับจํานวนฝกตอตน โดยท้ังสองลักษณะนี้มีอิทธิพลทางตรงแบบบวกสูงตอผลผลิต และการศึกษา
ของ Khattak et al. (1995) ในถ่ัวเขียวผลผลิตสูง 10 พันธุ/สายพันธุ พบวาลักษณะจํานวนชอตอตนไม
มีสหสัมพันธกับผลผลิต แตขนาดเมล็ดเปนดัชนีท่ีดีท่ีสุดท่ีใชในการคัดเลือกถ่ัวเขียวผลผลิตสูง 
ถึงแมวาการศึกษาครั้งนี้พบวาลักษณะน้ําหนัก 100 เมล็ดมีอิทธิพลทางตรงตอผลผลิต แตผลของ
ลักษณะนี้ถูกหักลางดวยอิทธิพลทางออมแบบลบจากลักษณะจํานวนฝกตอตน จํานวนชอตอตนและ
เมล็ดตอฝก การสงผลหักลางกันระหวางน้ําหนัก 100 เมล็ดกับจํานวนฝกตอตนและจํานวนชอตอตน
นี้ พบในการศึกษาของนักวิจัยหลายกลุมเชนกัน (Singh and Malhotra, 1970; Zubair and Srinives, 
1986; Khattak et al., 1995; Biradar, 2007; Hakim, 2008) ความสัมพันธระหวางผลผลิตและลักษณะ
ท่ีเกี่ยวของกับผลผลิตท่ีแตกตางกันของนักวิจัยหลายกลุมนั้น อาจเนื่องจากผลการวิเคราะห
สหสัมพันธและการวิเคราะหเสนทางผันแปรไปตามพันธุกรรมของประชากรพืชและปจจัยของ
สภาพแวดลอมท่ีใชศึกษา ซ่ึงตางสงผลตอการเจริญเติบโตและการพัฒนาของประชากรพืชท่ีศึกษา
ท้ังส้ิน ทําใหผลการวิเคราะหขอมูลแตกตางกัน 

คาสหสัมพันธยีโนไทปสวนมากจะสูงกวาคาสหสัมพันธฟโนไทป เนื่องจากตัดอิทธิพล
ของสภาพแวดลอมออก ดังนั้นการนําคาสหสัมพันธยีโนไทปมาใชในการวิเคราะหเสนทางจะทําให
ไดผลการทดลองท่ีแมนยํา เนื่องจากเปนคาความสัมพันธท่ีเกิดจากผลของยีนเทานั้น จากผลการ
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วิเคราะหสหสัมพันธทางฟโนไทป พบวาลักษณะท่ีใหคาสูงสุด 5 อันดับแรกไดแก จํานวนฝกตอตน 
(rp = 0.622**) จํานวนชอตอตน (rp = 0.529**) TDM (rp = 0.518**) จํานวนเมล็ดตอฝก (rp = 0.477**)  
และจํานวนเมล็ดตอตน (rp = 0.457**) ตามลําดับ ซ่ึงคาสหสัมพันธเหลานี้จะมีอิทธิพลของ
สภาพแวดลอมเขามาเกี่ยวของดวย ถาตัดอิทธิพลของสภาพแวดลอมออก จะพบวาลักษณะดังกลาว
ยังคงใหสหสัมพันธทางยีโนไทปกับผลผลิตสูงท่ีสุด 5 อันดับแรก แตมีการเรียงลําดับตางไปจากเดิม
คือ TDM (rg = 0.702) จํานวนเมล็ดตอตน (rg = 0.684) จํานวนชอตอตน (rg = 0.601) จํานวนฝกตอ
ตน (rg = 0.599) และ จํานวนเมล็ดตอฝก (rg = 0.526)   

เม่ือนําคาสหสัมพันธยีโนไทปมาวิเคราะหสัมประสิทธเสนทางเพ่ือแยกผลของสหสัมพันธ
ออกเปนอิทธิพลทางตรงและทางออม พบวาลักษณะท่ีใหอิทธิพลทางตรงตอผลผลิตสูงไดแก 
จํานวนชอตอตน (0.780) จํานวนเมล็ดตอฝก (0.562) TDM (0.497) และ จํานวนฝกตอตน (0.259) 
ซ่ึงท้ังส่ีลักษณะนี้มีคาสหสัมพันธยีโนไทปเทากับ 0.601, 0.526, 0.702 และ 0.599 ตามลําดับ โดย
ลักษณะจํานวนชอตอตน จํานวนเมล็ดตอฝก และ TDM ซ่ึงมีคาสูงใกลเคียงกับคาอิทธิพลทางตรง 
แสดงใหเห็นวาลักษณะท้ัง 3 นี้มีสหสัมพันธท่ีแทจริงกับผลผลิต และสามารถใชเปนดัชนีในการ
คัดเลือกถ่ัวเขียวผลผลิตสูงได (ไพศาล เหลาสุวรรณ และปยะดา ทิพยผอง, 2550) อยางไรก็ดี
ลักษณะจํานวนฝกตอตนเปนลักษณะท่ีมีสหสัมพันธทางบวกและอิทธิพลทางตรงสูงตอผลผลิต จึง
อาจใชลักษณะนี้เปนดัชนีในการคัดเลือกถ่ัวเขียวผลผลิตสูงดวยเชนกัน 

คาอัตราพันธุกรรมแบบกวางนั้นเปนการวิเคราะหความแปรปรวนท่ีเกิดจากการแสดงออก
ของยีนทุกรูปแบบ ซ่ึงถามีคาสูงแสดงวาความแปรปรวนท้ังหมดเกิดจากผลของยีนสูง และมีอิทธิพล
ของสภาพแวดลอมเขามาเกี่ยวของนอย  ดังนั้นลักษณะท่ีใหอัตราพันธุกรรมแบบกวางมากกวา 50% 
ไดแก วันดอกแรกบาน (94.41%) ความยาวฝก (94.07%) น้ําหนัก 100 เมล็ด (79.17%) ความสูง 
(77.33%) จํานวนเมล็ดตอฝก (76.49%)  จํานวนเมล็ดตอตน (74.48%) จํานวนฝกตอตน (62.95%)  และ
จํานวนกิ่งตอตน (59.57%) จึงเปนลักษณะท่ีสามารถถายทอดไปยังรุนลูกไดสูง และมีผลของ
สภาพแวดลอมเขามาเกี่ยวของนอยในประชากรท่ีใชศึกษา ซ่ึงสอดคลองกับการศึกษาของ Siddique    
et al. (2006), Makeen et al. (2007) และ Shiphadet et al. (2007)  ในขณะท่ีอัตราพันธุกรรมของลักษณะ
ทางสรีรวิทยาท้ัง 3 ลักษณะไดแก biomass, TDM และ LAI มีคาต่ํากวา 50% บงช้ีวาลักษณะเหลานี้
ไดรับอิทธิพลจากปจจัยทางสภาพแวดลอมหลายปจจัยเขามาเกี่ยวของกับการแสดงออก  
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ตารางท่ี 2  คามีนสแควร (MSE) สัมประสิทธิ์ความแปรปรวน (coefficient of variation) ชวงขอมูล (range) คาเฉลี่ย (mean) และอัตราพันธุกรรมแบบกวาง               
(broad sense heritability) ของลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยา 14 ลักษณะในถั่วเขียว 58 พันธุ/สายพันธุ 

 
MSE Coefficient of variation (%) Range   ลักษณะ 

Block Treatment Error Environmental Genotypic Phenotypic Min - Max 
Mean h2

b 
(%) 

ผลผลิต (กก./ไร) 174430.94** 21089.63** 7144.72 25.92 18.11 31.62 152.8 – 508.2 326.1 32.79 
วันดอกแรกบาน 9.32** 43.17** 0.63 1.94 7.96 8.19 33.8 - 52.3 41.0 94.41 
วันฝกแรกสุก 19.07** 63.06** 4.90 3.82 6.57 7.60 51.3 - 71.0 58.0 74.80 
จํานวนก่ิงตอตน 1.96** 1.16** 0.17 14.64 17.77 23.02 1.8 - 4.3 2.8 59.57 
จํานวนชอตอตน 37.44** 14.57** 3.18 20.27 19.18 27.91 5.3 - 13.8 8.8 47.26 
จํานวนฝกตอตน 1188.65** 248.00** 31.81 23.90 31.15 40.29 12.2 - 49.2 23.6 62.95 
ความยาวฝก (ซม.) 0.49** 5.80** 0.90 3.70 14.75 15.21 5.0 - 10.5 8.1 94.07 
จํานวนเมล็ดตอฝก 0.36ns 4.93** 0.35 5.99 10.81 12.36 6.1 - 11.6 9.9 76.49 
จํานวนเมล็ดตอตน 56362.14** 32262.77** 2545.94 25.05 42.80 49.59 82.6 - 597.0 201.4 74.48 
น้ําหนัก 100 เมล็ด (ก.) 1.22* 5.62** 0.35 11.33 11.26 12.65 2.4 - 7.6 5.2 79.17 
ความสูง (ซม.) 65.13* 267.99** 18.30 8.99 16.60 18.88 30.7 - 62.2 47.6 77.33 
LAI  7.06** 1.87** 0.56 31.04 23.88 39.16 1.2 - 4.0 2.4 37.18 
Biomass (ก.) 4532.39** 1532.85** 400.64 25.76 21.65 33.65 31.3 - 119.7 77.7 41.40 
TDM (ก.) 493.81** 73.43** 24.29 22.82 16.23 27.99 12.0 - 31.9 21.6 33.59 

              **,*, ns = ความแตกตางทางสถิติในระดับ 0.01, 0.05 และไมมีความแตกตางทางสถิต ิตามลําดับ  
               h2

b = อัตราพันธุกรรมแบบกวาง, LAI = leaf area index (ดัชนีพื้นทีใ่บ), Biomass = น้ําหนักสดชีวมวล, TDM = total dry matter (น้ําหนักแหงมวลรวม) 
                Environmental coefficient of variation = สัมประสิทธิ์ความแปรปรวนทางสภาพแวดลอม, Genotypic coefficient of variation = สัมประสิทธิ์ความแปรปรวนทางยีโนไทป 
               Phenotypic coefficient of variation = สัมประสิทธิ์ความแปรปรวนทางฟโนไทป  
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                   ตารางท่ี 3  คาสัมประสิทธิส์หสัมพันธทางฟโนไทป (rp) และยีโนไทป (rg) ของลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยา 14 ลักษณะในถั่วเขียว 58 พันธุ/สาย
พันธุ 

 

ลักษณะ วันดอกแรก
บาน วันฝกแรกสุก จํานวนก่ิง           

ตอตน 
จํานวนชอ           

ตอตน 
จํานวนฝก          

ตอตน ความยาวฝก จํานวนเมล็ด           
ตอฝก 

จํานวนเมลด็       
ตอตน 

น้ําหนัก 100 
เมล็ด ความสูง LAI Biomass TDM 

-0.101 ns -0.244 * 0.230 * 0.529 ** 0.622 ** 0.13 ns 0.477 ** 0.457 ** 0.071 ns 0.101 ns 0.321 ** 0.347 ** 0.518 ** ผลผลิต  
(-0.131) (-0.29) (0.259) (0.601) (0.599) (-0.026) (0.526) (0.684) (0.007) (0.092) (0.431) (0.477) (0.702) 
 0.723 ** 0.498 ** 0.163 ns 0.136 ns -0.162 ns 0.233 * 0.098 ns -0.445 ** 0.516 ** 0.421 ** 0.152 ns -0.011 ns วันดอกแรกบาน 
 (0.756) (0.539) (0.136) (0.143) (-0.167) (0.243) (0.194) (-0.474) (0.538) (0.495) (0.175) (-0.024) 

  0.391 ** 0.054 ns -0.032 ns -0.127 ns 0.002 ns 0.077 ns -0.278 * 0.587 ** 0.420 ** 0.286 * 0.058 ns วันฝกแรกสุก 
  (0.435) (0.047) (-0.020) (-0.138) (0.006) (-0.041) (-0.303) (0.636) (0.526) (0.355) (0.086) 
   0.631 ** 0.520 ** -0.300 * 0.233 * 0.228 ** -0.469 ** 0.477 ** 0.607** 0.314 ** 0.255 * จํานวนก่ิงตอตน 
   (0.714) (0.595) (-0.337) (0.235) (0.574) (-0.525) (0.522) (0.789) (0.385) (0.301) 
    0.859 ** -0.598 ** 0.172 ns 0.564 ** -0.526 ** 0.173 ns 0.222 * 0.157 ns 0.271 * จํานวนชอตอตน 
    (0.973) (-0.694) (0.194) (0.848) (-0.645) (0.167) (0.284) (0.131) (0.266) 
     -0.652 ** 0.243 ns 0.640 ** -0.609** 0.114 ns 0.216 ns 0.079 ns 0.245 ns จํานวนฝกตอตน 
     (-0.717) (0.235) (0.936) (-0.702) (0.111) (0.267) (0.097) (0.288) 
      0.325 ** -0.427 ** 0.678 ** 0.183 ns 0.158 ns 0.365 ** 0.208 ns ความยาวฝก 
      (0.313) (-0.483) (0.692) (0.183) (0.183) (0.420) (0.239) 
       0.400 ** -0.214 ns 0.470 ** 0.498 ** 0.388** 0.328 ** จํานวนเมล็ดตอฝก 
       (0.518) (-0.224) (0.497) (0.571) (0.458) (0.387) 
        -0.578 ** 0.133 ns 0.105 ns 0.025 ns 0.079 ns จํานวนเมล็ดตอตน 
        (-0.661) (0.239) (0.146) (0.205) (0.350) 
         -0.209 ns -0.065 ns 0.154 ns 0.182 ns น้ําหนัก 100 เมล็ด 
         (-0.240) (-0.076) (0.181) (0.199) 
          0.730 ** 0.718 ** 0.478 ** ความสูง 
          (0.89) (0.850) (0.559) 
           0.640 ** 0.498 ** LAI 
           (0.837) (0.684) 
            0.840 ** Biomass             (0.880) 

                  **, *, ns = ความแตกตางทางสถิติในระดับ 0.01, 0.05 และไมมีความแตกตางทางสถิต ิตามลําดับ  
                      คาในวงเล็บ = สัมประสิทธิส์หสัมพันธทางยีโนไทป, LAI = leaf area index (ดัชนีพื้นทีใ่บ), Biomass = น้ําหนักสดชีวมวล, TDM = total dry matter (น้ําหนักแหงมวลรวม) 
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                      ตารางท่ี 4   คาเฉลี่ยของลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยา 14 ลักษณะ ของถั่วเขียว 15 พันธุ/สายพันธุ ท่ีใหผลผลิตสูง 
ลักษณะ 

สายพันธุ/
พันธุ 

ผลผลิต       
(กก./ไร) 

วันดอก
แรกบาน 

วันฝก
แรกสุก 

จํานวนกิ่ง
ตอตน 

จํานวนชอ   
ตอตน 

จํานวนฝก   
ตอตน 

ความยาวฝก 
(ซม.) 

จํานวนเมล็ด     
ตอฝก 

จํานวนเมล็ด      
ตอตน 

นํ้าหนัก 100 
เมล็ด (ก.) 

ความสูง 
(ซม.) LAI Biomass 

(ก.) 
TDM 
(ก.) 

V2106 508.2 44 54 4.3 13.4 49.2 7.2 11.5 597.0 4.2 56.3 3.8 103.6 30.0 
V4785 503.2 40 54 2.9 11.3 37.8 7.3 11.3 396.7 3.9 50.1 2.8 77.8 22.5 
V4758 495.0 41 55 2.6 10.6 40.4 7.5 11.6 405.6 4.0 48.8 1.6 97.2 27.3 
KPS2 450.4 39 54 2.0 7.1 20.5 9.6 11.2 210.9 6.7 41.2 2.2 58.5 18.6 
V1946 434.9 37 53 2.5 8.3 20.0 9.9 10.2 168.5 7.6 40.2 2.3 109.8 31.9 
SUT5 417.6 40 54 2.7 10.5 34.0 7.1 10.5 321.6 4.1 39.8 2.1 72.1 22.8 
V1380 416.1 43 60 2.6 8.0 19.1 9.7 10.3 172.4 6.6 52.7 2.4 82.7 22.7 
V4956 413.2 43 60 3.1 12.5 34.5 6.9 10.3 312.4 4.1 47.2 2.0 74.0 22.8 
KAB4 381.3 39 59 2.8 13.0 33.6 5.0 6.1 171.5 6.6 34.7 1.8 71.4 21.4 
V4451 377.7 40 59 2.6 10.0 30.6 7.1 11.5 322.6 3.7 50.0 2.3 64.7 17.0 
V2075 374.1 49 62 4.0 10.1 29.1 8.2 10.7 246.1 4.5 59.3 4.0 98.0 22.8 
V3384 371.9 43 59 3.3 10.2 25.5 7.9 10.9 230.0 5.1 48.1 2.9 85.7 24.5 
V3495 366.7 36 58 4.1 13.8 37.8 7.4 9.9 341.9 3.5 50.1 2.9 76.0 20.4 
KPS1 361.0 40 58 2.8 9.0 21.1 8.8 9.6 169.6 6.3 52.8 2.6 93.7 25.9 
V4535 360.7 42 61 2.7 8.4 22.1 8.7 10.0 187.4 5.4 46.6 2.3 72.0 20.0 

                     

                      LAI = leaf area index (ดัชนีพื้นทีใ่บ), Biomass = น้ําหนักสดชีวมวล, TDM = total dry matter (น้ําหนักแหงมวลรวม) 
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                ตารางที่ 5 อิทธิพลทางตรงและทางออมของลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยา 9 ลักษณะ ของถั่วเขียว 58 พันธุ/สายพันธุ  
อิทธิพลของผลผลิตผาน

ลักษณะ 
จํานวนกิ่ง   

ตอตน 
จํานวนชอ     

ตอตน 
จํานวนฝก                

ตอตน 
จํานวนเมล็ด                  

ตอฝก 
จํานวนเมล็ด          

ตอตน 
น้ําหนัก 100 

เมล็ด Biomass LAI TDM สัมประสิทธ์ิ
สหสัมพันธ 

จํานวนก่ิงตอตน -0.121 0.557 0.154 0.132 -0.091 -0.306 -0.093 -0.123 0.150 0.259 
จํานวนชอตอตน -0.086 0.780 0.252 0.109 -0.135 -0.375 -0.032 -0.044 0.132 0.601 
จํานวนฝกตอตน -0.072 0.758 0.259 0.132 -0.149 -0.409 -0.023 -0.042 0.143 0.599 
จํานวนเมล็ดตอฝก -0.028 0.151 0.061 0.562 -0.082 -0.130 -0.110 -0.089 0.192 0.526 
จํานวนเมล็ดตอตน -0.069 0.661 0.243 0.291 -0.159 -0.385 -0.049 -0.023 0.174 0.684 
น้ําหนัก 100 เมล็ด 0.063 -0.503 -0.182 -0.126 0.105 0.582 -0.044 0.012 0.099 0.007 
Biomass -0.047 0.102 0.025 0.257 -0.033 0.105 -0.241 -0.131 0.438 0.477 
LAI -0.095 0.221 0.069 0.321 -0.023 -0.044 -0.201 -0.156 0.340 0.431 
TDM -0.036 0.207 0.075 0.217 -0.056 0.116 -0.212 -0.107 0.497 0.702 

 

                Biomass = น้ําหนักสดชีวมวล, LAI = leaf area index (ดัชนีพื้นที่ใบ), TDM = total dry matter (น้ําหนักแหงมวลรวม) 
                คาที่ขีดเสนใต = อิทธิพลทางตรงตอผลผลิต ; คาที่ไมไดขีดเสนใต = อิทธิพลทางออมของลักษณะหนึ่ง ๆ ที่มีผลตออีกลักษณะหนึ่ง 
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4.2 การศึกษาการถายทอดลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยา 
 คาเฉล่ียและความคลาดเคล่ือนมาตรฐานของลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิต 7 ลักษณะใน
ประชากร P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2 ของ 12 คูผสม แสดงไวในตารางท่ี 6  
 คาเฉล่ีย วาเรียนซ และการกระจายตัวของลักษณะ TDM จํานวนฝกตอตน น้ําหนักเมล็ดตอ
ตน น้ําหนัก 100 เมล็ด จํานวนเมล็ดตอฝก ความยาวฝก และความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.
ซม. ในประชากร P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2  แสดงไวในตารางท่ี 7-18  
  ลักษณะ TDM ในท้ัง 2 คูผสม (CN60 x V1946 และ SUT4 x M5-1) พบวามีการกระจาย
ตัวของตนในประชากร F2 บางตนท่ีมีคา TDM สูงกวา P2 (transgressive segregation) ซ่ึงบงช้ีวามี
ยีนท่ีควบคุมลักษณะ TDM สูง (effective factor) กระจายตัวใน P1 และ P2 ของท้ัง 2 คูผสม คาเฉล่ีย
ของ F1 ใน 2 คูผสม สูงกวาคาเฉล่ียของพอและแม (mid parent; MP) ซ่ึงบงช้ีวายีนควบคุมลักษณะ 
TDM มีการแสดงออกแบบขมบางสวน (partial positive dominance) คาวาเรียนซประชากรท้ัง 6 
ประชากรในท้ัง 2 คูผสมเปนไปตามทฤษฎี กลาวคือ วาเรียนซของประชากรท่ีมีการกระจายตัว 
(BC1, BC2 และ F2) มีคาสูงกวาประชากรสายพันธุแท (P1, P2 และ  F1) และวาเรียนซประชากร F2 สูง
กวาประชากร BC1 และ BC2 (ตารางท่ี 7 และ 8) 
 ลักษณะจํานวนฝกตอตนพบวา ท้ัง 2 คูผสม CN60 x V4758 และ SUT2 x V4758 มีการ
กระจายตัวของประชากร F2  สวนมากใหคาอยูระหวาง P1 และ P2 และพบบางตนมีจํานวนฝกตอตน
สูงกวา P2 (ตารางท่ี 9 และ 10)  สําหรับคาเฉล่ียของประชากร F1 พบวา สูงกวาคาเฉล่ียของพอและแม 
(mid parent; MP) ในท้ัง 2 คูผสม ซ่ึงบงช้ีวายีนควบคุมลักษณะนี้ เปนแบบขมบางสวน (partial 
positive dominance) คาวาเรียนซประชากรท้ัง 6 ประชากรในท้ัง 2 คูผสมเปนไปตามทฤษฎี (ตารางท่ี 
9 และ 10) 
 ลักษณะน้ําหนักเมล็ดตอตน พบวา ในคูผสม SUT2 x V4758 มีการกระจายตัวของตน F2 
ทุกตนอยูระหวาง P1 และ  P2  (ตารางท่ี 11)  สําหรับคูผสม CN60 x V1946 มีการกระจายตัวของตน 
F2 บางตนใหคานอยกวา P1 และมากกวา P2 ซ่ึงบงช้ีวายีนท่ีควบคุมลักษณะน้ําหนักเมล็ดตอตนสูง
และต่ํานั้น กระจายอยูในท้ัง CN60 และ V1946 และสําหรับคาเฉล่ียของประชากร F1 พบวา คาเฉล่ีย
ของ F1 ใน 2 คูผสม สูงกวาคาเฉล่ียของพอและแม (mid parent; MP) ซ่ึงบงช้ีวายีนควบคุมนี้เปน
แบบการขมบางสวน (partial positive dominance) (ตารางท่ี 12) คาวาเรียนซประชากรท้ัง 6 
ประชากร ของคูผสม SUT2 x V4758 เปนไปตามทฤษฎี ในขณะท่ีในคูผสม CN60 x V1946 พบวา 
วาเรียนซของ F1 สูงกวา BC1 และ BC2 เล็กนอย (47.03 > 43.31 และ 45.71 ตามลําดับ) คาวาเรียนซ
ประชากรท้ัง 6 ประชากรในท้ัง 2 คูผสมเปนไปตามทฤษฎี (ตารางท่ี 11 และ 12) 
 ลักษณะน้ําหนัก 100 เมล็ด พบวา ในคูผสม SUT2 x V4758 มีการกระจายตัวของประชากร 
F2  สวนมากใหคาอยูระหวาง P1 และ P2 และพบบางตนมีน้ําหนัก 100 เมล็ด สูงกวา P1 (ตารางท่ี 13) 
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คาเฉล่ียของ F1 (5.53) สูงกวาและใกลเคียงกับคา MP (5.33) ซ่ึงบงช้ีวายีนควบคุมนี้เปนแบบบวก 
(additive gene effect) สําหรับคาวาเรียนซ พบวาวาเรียนซ F1 (0.60) สูงกวา BC1 (0.58) เล็กนอย แต
นอยกวา BC2 (0.62) และ F2 (0.72) (ตารางท่ี 13) 
 ลักษณะจํานวนเมล็ดตอฝก  พบวาท้ัง 2 คูผสม SUT1 x V4785 และ SUT3 x V4451 มีการ
กระจายตัวของตน F2 ทุกตนอยูระหวาง P1 และ P2 (ตารางท่ี 14 และ 15) คาเฉล่ียของ F1 สูงกวาแต
ใกลเคียงกับคา MP ของคูผสม SUT1 x V4785 (11.00>10.68; ตารางท่ี 14)  และ SUT3 x V4451 
(10.76>10.33; ตารางท่ี 15)  ซ่ึงบงช้ีวายีนควบคุมนี้เปนแบบบวก (additive gene effect) คาวาเรียนซ
ประชากรท้ัง 6 ประชากรในท้ัง 2 คูผสมเปนไปตามทฤษฎี (ตารางท่ี 14 และ15) 
 ลักษณะความยาวฝก พบวา ในคูผสม CN60 x V1414AG  มีการกระจายตัวของตน F2 ทุก
ตนอยูระหวาง P1 และ P2 คาเฉล่ียของ F1 สูงกวาคาเฉล่ียของพอและแม (mid parent; MP) ซ่ึงบงช้ีวา
ยีนควบคุมนี้เปนแบบการขมบางสวน (partial positive dominance) คาวาเรียนซประชากรท้ัง 6 
ประชากรเปนไปตามทฤษฎี  (ตารางท่ี 16) 
 ลักษณะความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. พบวาในท้ัง 2 คูผสม (CN60 x V1414AG 
และ KPS1 x V1415AG) มีการกระจายตัวของตน F2 ทุกตนอยูระหวาง P1 และ P2  (ตารางท่ี 17 และ 
18) คาเฉล่ียของ F1 สูงกวาคา MP ของคูผสม CN60 x V1414AG (141>133; ตารางท่ี 17) และ      
KPS1 x V1415AG (144>138; ตารางท่ี 18) ซ่ึงบงช้ีวายีนควบคุมนี้เปนแบบขมบางสวน (partial 
positive dominance) คาวาเรียนซประชากรท้ัง 6 ประชากรในท้ัง 2 คูผสมเปนไปตามทฤษฎี (ตาราง
ท่ี 17 และ 18) 

จากการทดลองนีพ้บวาลักษณะท้ังหมดถูกควบคุมดวยยีนแบบขมบางสวน ยกเวนลักษณะ
น้ําหนัก 100 เมล็ด และจํานวนเมล็ดตอฝก ซ่ึงอาจสงผลใหมีความดีเดน (heterosis) เกิดขึ้น ท้ังนี้อาจ
เนื่องมาจากสายพันธุพอแมท่ีนํามาผลิตคูผสมในการทดลองนี้ มีความแตกตางกันทางพันธุกรรมท่ี
ควบคุมลักษณะท่ีศึกษาสูง ซ่ึงสายพันธุท่ีใชเปนพันธุพอ เปนสายพันธุท่ีนําเขามาจากตางประเทศ 
ขณะท่ีสายพันธุ M4-2 เปนสายพันธุท่ีไดจากการชักนําใหเกิดกลายพันธุ ซ่ึงท้ังการนําเขาสายพันธุ
จากตางประเทศ และการกอกลายพันธุ ลวนแลวแตเปนวิธีท่ีเพ่ิมความแปรปรวนในลักษณะของ
ประชากรท่ีศึกษาได มีการศึกษาความดีเดนในถ่ัวเขียวอยางแพรหลาย เชน Melquiades and Reyes 
(1990) ไดศึกษา heterobeltiosis (% Hb) ในลักษณะทางพืชไร 7 ลักษณะ ไดแกความสูง จํานวนชอตอ
ตน จํานวนฝกตอชอ จํานวนเมล็ดตอฝก น้ําหนัก 1,000 เมล็ด จํานวนฝกตอตน และผลผลิต ของ
ลูกผสมถ่ัวเขียว 10 คูผสม พบวาทุกลักษณะ ยกเวนจํานวนเมล็ดตอฝกมี heterobeltiosis  ตอมา 
Khattak et al. (2002c) ศึกษาความดีเดนของลูกผสมในลักษณะทางพืชไรและผลผลิต โดยใชวิธี half 
diallel cross ในถ่ัวเขียว 6 สายพันธุ พบวา ลักษณะผลผลิตตอตน  ดัชนีเก็บเกี่ยว จํานวนฝกตอตน 
จํานวนเมล็ดตอฝก จํานวนกิ่งตอตน จํานวนชอตอตน ในคูผสมหลายคูมี heterosis  Chen et al. 
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(2003) ไดทําการศึกษาความดีเดนของลูกผสมถ่ัวเขียว [heterosis (% H) และ heterobeltiosis (% Hb)] 
จาก 3 ประเทศ ไดแก ไทย จีนและเกาหลีในลักษณะทางพืชไรตาง ๆ ไดแก ความสูง จํานวนฝกตอ
ตน จํานวนเมล็ดตอฝก และน้ําหนักเมล็ดตอตน พบวาในทุกลักษณะมีบางคูผสมท่ีใหคา %H และ 
%Hb สูง แสดงใหเห็นวาในพืชผสมตัวเอง ถาพอแมมีความแตกตางทางพันธุกรรมสูง ก็อาจทําให
ลูกผสมท่ีไดมีความดีเดนเกิดขึ้น Soehendi and Srinives (2005) ศึกษาความดีเดนของลูกผสมถ่ัวเขียว
จํานวน 4 คูผสม จาก 3 สายพันธุ พบวาลูกผสมท้ัง 4 คู มีความดีเดนเหนือคาเฉล่ียของพอแมและ
เหนือพอแมท่ีดีท่ีสุด ในลักษณะความยาวฝก จํานวนเมล็ดตอฝก และความสูง  และความสูงเปน
ลักษณะเดียวท่ีมี heterobeltiosis 
 จากการวิเคราะหการแสดงออกของยีนตามวิธีการของ Gamble (1962) พบวายีนแบบขมมี
บทบาทสําคัญกวาแบบบวกในลักษณะ TDM  จํานวนฝกตอตน น้ําหนักเมล็ดตอตน และความยาว
รากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. และมีปฏิกิริยาระหวางยีนในทุกรูปแบบ  ดังนั้น ในลักษณะเหลานี้
ผลของยีนท่ีไมใชแบบบวก (non additive effect) มีความสําคัญมากกวาผลของยีนแบบบวก และทุก
ลักษณะมีอัตราพันธุกรรมท้ังแบบกวางและแคบปานกลาง ยกเวนลักษณะน้ําหนักเมล็ดตอตนซ่ึงให
อัตราพันธุกรรมท้ัง 2 แบบต่ํา ดังนั้นการปรับปรุงลักษณะ TDM จํานวนฝกตอตน น้ําหนักเมล็ดตอ
ตนและความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. จึงควรชะลอการคัดเลือกออกไปในช่ัวหลัง ๆ 
เนื่องจากมีการแสดงออกของยีนในทุกรูปแบบ และ epistasis เขามาเกี่ยวของ ทําใหการคัดเลือกในช่ัว
ตน ๆ ทําไดยาก จึงควรรอใหมีการกระจายตัวของยีนในรูปแบบท่ีใหลักษณะดังกลาวดกีอน ซ่ึงมักจะ
เกิดขึ้นในช่ัวหลัง ๆ นอกจากนี้การปรับปรุงพันธุถ่ัวเขียวซ่ึงเปนพืชผสมตัวเองนั้น เนนการผลิตสาย-
พันธุแทเปนหลัก ในช่ัวหลัง ๆ จะมีโอกาสไดตนท่ีมีลักษณะดังกลาวดแีละอยูในสภาพโฮโมไซกัส
สูง ซ่ึงวิธีปรับปรุงพันธุท่ีเหมาะสมกับลักษณะเหลานี ้ไดแกการคัดเลือกแบบหนึ่งเมล็ดตอตน (single 
seed descent) และการคัดเลือกแบบเก็บรวม  เนื่องจากวิธีเหลานี้จะทําการคัดเลือกในช่ัว F5 ขึ้นไป 
เพ่ือใหเกิดการรวมตัวของยีน (gene recombination) ในรูปแบบตาง ๆ และทําใหประชากรสวนใหญ 
มียีโนไทปในสภาพโฮโมไซกัสกอน แลวจึงทําการคัดเลือกตนท่ีมีการรวมตัวของยีนในรูปแบบท่ี
เหมาะสมท่ีสุดไปใชประโยชนตอไป และเปนวิธีท่ีใชพ้ืนท่ี เวลาและแรงงานนอยกวาวิธีบันทึก
ประวัติ (ไพศาล เหลาสุวรรณ และปยะดา ทิพยผอง, 2550) ซ่ึงสอดคลองกับการทดลองของ อาณัติ 
วัฒนสิทธ์ิ และคณะ (2531) ซ่ึงทําการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของวิธีการคัดเลือกพันธุถ่ัวเขียว 3 
วิธี ไดแกวิธีทดสอบในช่ัวตน (early generation testing) วิธีบันทึกประวัติ (pedigree method) และวิธี
เก็บหนึ่งเมล็ดตอตน (single seed descent) พบวาวิธีการคัดเลือกแบบหนึ่งเมล็ดตอตนเหมาะสมท่ีสุด
ในการคัดเลือกผลผลิต 
 สําหรับลักษณะน้ําหนัก 100 เมล็ด และ จํานวนเมล็ดตอฝก พบวายีนควบคุมเปนแบบบวก
เทานั้น ในขณะท่ีลักษณะความยาวฝกถูกควบคุมดวยอิทธิพลของยีนแบบขมมากกวายีนแบบบวก  
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และไมพบ epistasis ในท้ัง 3 ลักษณะท่ีศึกษา ลักษณะเหลานี้มีอัตราพันธุกรรมแบบกวางและแบบ
แคบในระดับปานกลาง และมีจํานวนยีนควบคุม 2-4 คู  ถึงแมวาลักษณะเหลานี้จะถูกควบคุมดวย
ยีนแบบบวกหรือแบบขม แตเนื่องจากมีอัตราพันธุกรรมท้ัง 2 แบบต่ํา ดังนั้นวิธีการคัดเลือกแบบ
หนึ่งเมล็ดตอตน และการคัดเลือกแบบเก็บรวมจึงเหมาะสมสําหรับปรับปรุงลักษณะเหลานีเ้ชนกัน  
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ตารางที่ 6 คาเฉล่ียและความคลาดเคล่ือนมาตรฐานของลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิต 7 ลักษณะในประชากร P1  , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2   

TDM (กรัม) จํานวนฝกตอตน น้ําหนักเมล็ดตอตน (กรัม)         ลักษณะ 
ประชากร CN60 x V1946 SUT4 x M5-1 CN60 x V4785 SUT2 x V4758 SUT2 x V4758 CN60 x V1946 
P1 22.16 ± 2.451 32.09 ± 5.04 21.10 ± 3.54 19.43 ± 4.30  9.03 ± 1.41 11.02 ± 1.51 
F1 40.67 ± 6.92 46.38 ± 6.05 39.47 ±  4.97 29.23 ± 6.00 16.87 ± 2.92 16.77 ± 3.96 
F2 37.74 ± 9.01 42.33 ± 9.14 36.10 ±  9.19 27.57 ± 8.28 12.54 ± 3.08 13.50 ± 4.09 
BC1 37.91 ± 7.65 44.95 ± 7.81 39.17 ± 7.14 28.96 ± 6.82 13.63 ± 2.95 14.72 ± 3.80 
BC2 42.93 ± 7.62 48.08 ± 7.52 41.36 ± 7.95 36.44 ± 7.49 16.47 ± 3.06 18.07 ± 3.90 
P2 48.79 ± 4.58 51.37 ± 5.31 44.53 ± 4.77 38.23 ± 5.94 18.46 ± 2.64 20.72 ± 3.66 

                                                              

         1 ความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (Standard error; SE) = (s2 / n)   ; n = จํานวนคาสังเกตในแตละประชากร, s2 = วาเรียนซของประชากร 
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ตารางที่ 6 คาเฉล่ียและความคลาดเคล่ือนมาตรฐานของลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิต 7 ลักษณะในประชากร P1  , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2 (ตอ)  

น้ําหนัก 100 เมล็ด (กรัม) จํานวนเมล็ดตอฝก ความยาวฝก (ซม.) ความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. (ซม.)      ลักษณะ
ประชากร SUT2 x V4758 SUT1 x V4785 SUT3 x V4451 CN60 x V1414AG CN60 x V1414AG KPS1 x V1415AG 
P1  6.31 ± 0.341   9.23 ± 0.36   8.62 ± 0.35   8.10 ± 0.22 114 ± 5.90             107 ± 7.06 
F1 5.53 ± 0.45 11.00 ± 0.47 10.76 ± 0.53 10.82 ± 0.46 141 ± 8.95             144 ± 8.97 
F2 5.40 ± 0.49 10.72 ± 0.60 10.42 ± 0.68 10.72 ± 0.72   135 ± 10.72  136 ± 12.96 
BC1 6.10 ± 0.44 10.74 ± 0.55 10.50 ± 0.63   8.93 ± 0.62 135 ± 9.24  135 ± 10.76 
BC2 4.56 ± 0.45 11.44 ± 0.48 11.46 ± 0.54 11.26 ± 0.55 145 ± 9.95   149 ± 11.87 
P2 4.35 ± 0.30 12.13 ± 0.35 12.03 ± 0.35 11.87 ± 0.29 152 ± 6.93 169 ± 7.56 

 

    1 ความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (Standard error; SE) = (s2 / n) ; n = จํานวนคาสังเกตในแตละประชากร, s2 = วาเรียนซของประชากร 
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ตารางที่ 7  การกระจายตัวของลักษณะ TDM ของประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2 ใน 
คูผสม CN60 x V1946     

ประชากร/จํานวนตน TDM (ก.) 
P1 P2 F1 F2 BC1 BC2 

 
90.01-95.00 
85.01-90.00 
80.01-85.00 
75.00-80.00 
70.01-75.00 
65.01-70.00 
60.01-65.00 
55.01-60.00 
50.01-55.00 
45.01-50.00 
40.01-45.00 
35.01-40.00 
30.01-35.00 
25.01-30.00 
20.01-25.00 
15.01-20.00 
10.01-15.00 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
1 
4 
14 
10 
1 

(ต่ําสุด 14.70) 

(สูงสุด 63.46) 
 
 
 
 
 
 
2 
5 
8 
4 
5 
6 
 

 
 
 
 
 
 
1 
1 
1 
2 
6 
2 
6 
5 
3 
2 
1 
 

(สูงสุด 94.46) 
1 
0 
1 
0 
0 
1 
1 
2 
6 
4 
5 
3 
12 
12 
7 
4 
1 

(ต่ําสุด 15.62) 

 
 
 
 
 
1 
1 
0 
2 
3 
9 
2 
0 
6 
14 
5 
2 
 

 
 
 
 
1 
0 
2 
2 
1 
5 
9 
1 
7 
5 
11 
1 
 
 

จํานวนตน 30 30 30 60 45 45 
คาเฉล่ีย 22.16 48.79 40.67 37.74 37.91 42.93 

วาเรียนซ 18.08 62.83 143.72 243.31 175.47 173.96 
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ตารางที่ 8  การกระจายตัวของลักษณะ TDM ของประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2  ใน
คูผสม SUT4 x M5-1     

ประชากร/จํานวนตน TDM (ก.) 
P1 P2 F1 F2 BC1 BC2 

 
85.01-90.00 
80.01-85.00 
75.00-80.00 
70.01-75.00 
65.01-70.00 
60.01-65.00 
55.01-60.00 
50.01-55.00 
45.01-50.00 
40.01-45.00 
35.01-40.00 
30.01-35.00 
25.01-30.00 
20.01-25.00 
15.01-20.00 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
1 
1 
2 
7 
4 
6 
6 
3 

(ต่ําสุด 18.20) 

(สูงสุด 74.55) 
 
 
 
1 
0 
6 
3 
3 
7 
6 
4 
 
 
 

 
 
 
 
 
1 
0 
5 
4 
5 
4 
8 
2 
0 
0 
1 

(สูงสุด 89.03) 
1 
1 
1 
2 
1 
3 
2 
3 
3 
3 
16 
10 
7 
7 
 

(ต่ําสุด 22.63) 

 
 
 
1 
0 
4 
1 
4 
6 
4 
4 
4 
13 
3 
1 

 
 
 
1 
1 
0 
7 
7 
3 
3 
6 
7 
3 
3 
2 

จํานวนตน 30 30 30 60 45 45 
คาเฉล่ีย 32.09 51.37 46.38 42.33 44.95 48.08 

วาเรียนซ 76.21 84.51 109.93 250.77 183.09 169.82 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 



 
62 

ตารางที่ 9  การกระจายตัวของลักษณะ จํานวนฝกตอตน ของประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ  
BC2  ในคูผสม CN60 x V4785     

ประชากร/จํานวนตน จํานวนฝก
ตอตน P1 P2 F1 F2 BC1 BC2 

 
76-80 
71-75 
66-70 
61-65 
56-60 
51-55 
46-50 
41-45 
36-40 
31-35 
26-30 
21-25 
16-20 
10-15 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
1 
2 
3 
9 
10 
5 

(ต่ําสุด 10) 

(สูงสุด 65) 
 
 
 
2 
1 
5 
4 
7 
7 
4 
 

 
 
 
 
 
 
4 
5 
2 
8 
5 
5 
1 

(สูงสุด 77) 
1 
1 
1 
1 
5 
5 
3 
6 
4 
8 
7 
10 
10 
1 

(ต่ําสุด 13) 

 
 
 
 
2 
4 
5 
3 
5 
6 
2 
14 
4 
 

 
1 
1 
1 
2 
2 
4 
6 
2 
9 
5 
7 
5 
 

จํานวนตน 30 30 30 60 45 45 
คาเฉล่ีย 21.10 44.53 39.47 36.10 39.17 41.36 

วาเรียนซ 37.54 70.53 74.05 253.31 152.88 189.64 
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ตารางที่ 10  การกระจายตัวของลักษณะจํานวนฝกตอตนของประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ  
BC2  ในคูผสม SUT2 x V4758    

ประชากร/จํานวนตน จํานวนฝก
ตอตน P1 P2 F1 F2 BC1 BC2 

 
61-65 
56-60 
51-55 
46-50 
41-45 
36-40 
31-35 
26-30 
21-25 
16-20 
10-15 

 

 
 
 
 
1 
0 
0 
1 
2 
5 
10 
11 

(ต่ําสุด 10) 

(สูงสุด 51) 
 
 
1 
7 
3 
5 
9 
2 
3 
 

 
1 
0 
1 
2 
2 
3 
3 
3 
11 
3 
1 

(สูงสุด 63) 
1 
3 
0 
3 
6 
0 
4 
6 
12 
13 
11 

(ต่ําสุด 10) 

 
1 
1 
0 
1 
1 
9 
6 
9 
4 
4 
9 

 
3 
3 
3 
1 
4 
6 
6 
9 
8 
2 
 

จํานวนตน 30 30 30 60 45 45 
คาเฉล่ีย 19.43 38.23 29.23 27.56 28.96 36.44 

วาเรียนซ 55.56 68.32 108.05 205.57 139.5 168.48 
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ตารางที่ 11  การกระจายตัวของลักษณะน้ําหนักเมล็ดตอตนของประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 
และ BC2 ในคูผสม SUT2 x V4758     

ประชากร/จํานวนตน น้ําหนัก
เมล็ดตอตน 

(ก.) 
P1 P2 F1 F2 BC1 BC2 

 
29.01-31.00 
27.01-29.00 
25.01-27.00 
23.01-25.00 
21.01-23.00 
19.01-21.00 
17.01-19.00 
15.01-17.00 
13.01-15.00 
11.01-13.00 
9.01-11.00 
7.01-9.00 
5.00-7.00 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
1 
2 
2 
5 
17 
3 

(ต่ําสุด 6.50) 

(สูงสุด 29.46) 
1 
0 
2 
4 
4 
0 
4 
6 
8 
1 
 

 
 
 
2 
1 
3 
4 
6 
4 
2 
4 
2 
2 
 

(สูงสุด 25.78) 
 
 
4 
1 
1 
2 
3 
4 
6 
6 
16 
15 
2 

(ต่ําสุด 5.56) 

 
 
 
1 
2 
1 
2 
6 
6 
2 
3 
13 
7 
2 

 
 
2 
2 
2 
3 
5 
4 
4 
8 
9 
5 
1 
 

จํานวนตน 30 30 30 60 45 45 
คาเฉล่ีย 9.03 18.46 16.87 12.54 13.63 16.47 

วาเรียนซ 5.94 20.95 25.52 28.38 26.05 28.07 
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ตารางที่ 12  การกระจายตัวของลักษณะน้ําหนักเมล็ดตอตนของประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 
และ BC2 ในคูผสม CN60 x V1946     

ประชากร/จํานวนตน น้ําหนักเมล็ด
ตอตน (ก.) P1 P2 F1 F2 BC1 BC2 

 
38.01-41.00 
35.01-38.00 
33.01-35.00 
31.01-33.00 
29.01-31.00 
27.01-29.00 
25.01-27.00 
23.01-25.00 
21.01-23.00 
19.01-21.00 
17.01-19.00 
15.01-17.00 
13.01-15.00 
11.01-13.00 
9.01-11.00 
7.01-9.00 
5.01-7.00 
3.01-5.00 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
1 
0 
4 
10 
10 
5 
 
 

(ต่ําสุด 7.32) 

(สูงสุด 31.2) 
 
 
2 
4 
1 
0 
3 
3 
2 
3 
5 
4 
3 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
2 
6 
1 
1 
0 
1 
5 
3 
3 
4 
3 
1 

(สูงสุด 39.24) 
1 
0 
1 
1 
0 
0 
2 
0 
2 
2 
4 
7 
5 
9 
10 
9 
5 
2 

(ต่ําสุด 3.63) 

 
 
 
 
2 
0 
1 
0 
2 
2 
2 
5 
3 
9 
6 
5 
5 
2 
1 

 
 
 
 
1 
3 
2 
2 
2 
7 
2 
4 
3 
5 
2 
4 
2 
 

จํานวนตน 30 30 30 60 45 45 
คาเฉล่ีย 11.02 20.72 16.77 13.50 14.72 18.07 

วาเรียนซ 6.87 40.16 47.03 50.21 43.31 45.71 
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ตารางที่ 13  การกระจายตัวของลักษณะน้ําหนัก 100 เมล็ดของประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ  
       BC2 ในคูผสม SUT2 x V4758         

ประชากร/จํานวนตน น้ําหนัก 
100 เมล็ด 

(ก.) 
P1 P2 F1 F2 BC1 BC2 

 
7.61-7.90 
7.31-7.60 
7.01-7.30 
6.71-7.00 
6.41-6.70 
6.11-6.40 
5.81-6.10 
5.51-5.80 
5.21-5.50 
4.91-5.20 
4.61-4.90 
4.31-4.60 
4.01-4.30 
3.71 -4.00 
3.41-3.70 
3.10-3.40 

 

(สูงสุด 7.04 ) 
 
 
1 
8 
8 
4 
2 
2 
4 
1 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
1 
1 
2 
7 
3 
8 
5 
3 
 

(ต่ําสุด 3.53) 

 
1 
0 
0 
0 
4 
2 
1 
0 
9 
3 
6 
2 
 

(สูงสุด 7.19 ) 
 
 
1 
6 
3 
4 
8 
2 
7 
7 
13 
7 
1 
0 
1 
 

(ต่ําสุด 3.55) 

 
 
 
5 
7 
8 
2 
5 
6 
6 
3 
3 
 

 
 
 
 
 
 
2 
2 
2 
5 
5 
6 
0 
5 
16 
1 
1 

จํานวนตน 30 30 30 60 45 45 
คาเฉล่ีย 6.31 4.35 5.53 5.40 6.10 4.56 

วาเรียนซ 0.34 0.27 0.60 0.72 0.58 0.62 
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ตารางที่ 14  การกระจายตัวของลักษณะจํานวนเมล็ดตอฝกของประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ  
                    BC2  ในคูผสม SUT1 x V4785     

ประชากร/จํานวนตน จํานวนเมล็ด
ตอฝก P1 P2 F1 F2 BC1 BC2 

 
13.40 - 13.90 
12.90 - 13.30 
12.40 - 12.80 
11.90 - 12.30 
11.40 - 11.80 
10.90 - 11.30 
10.40 - 10.80 
9.90 - 10.30 
9.40 - 9.80 
8.90 - 9.30 
8.40 - 8.80 
7.90 - 8.30 
7.40 - 7.80 

 

 
 
 
 
 
 
 
4 
3 
9 
9 
7 
0 
1 

(ต่ําสุด 7.40) 

(สูงสุด 13.40) 
1 
3 
6 
9 
9 
2 
 

 
 
 
 
4 
10 
4 
4 
7 
0 
1 
 

(สูงสุด 12.70) 
 
 
2 
6 
9 
7 
12 
10 
9 
1 
2 
2 
 

(ต่ําสุด 8.00) 

 
 
 
1 
7 
7 
6 
6 
11 
3 
4 
 

 
 
3 
3 
7 
11 
9 
8 
4 
 

จํานวนตน 30 30 30 60 45 45 
คาเฉล่ีย 0.38 12.13 11.00 10.72 10.74 11.44 

วาเรียนซ 0.13 0.37 0.61 1.07 0.91 0.70 
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ตารางที่ 15  การกระจายตัวของลักษณะจํานวนเมล็ดตอฝกของประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ  
                     BC2 ในคูผสม SUT3 x V4451     

ประชากร/จํานวนตน จํานวนเมล็ด
ตอฝก P1 P2 F1 F2 BC1 BC2 

 
13.40 -13.90 
12.90 -13.30 
12.40 - 12.80 
11.90 - 12.30 
11.40 - 11.80 
10.90 - 11.30 
10.40 - 10.80 
9.90 - 10.30 
9.40 - 9.80 
8.90 - 9.30 
8.40 - 8.80 
7.90 - 8.30 
7.40 - 7.80 
6.90 - 7.30 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
4 
7 
11 
3 
4 
1 

(ต่ําสุด 7.20) 

(สูงสุด 13.00) 
 
2 
8 
10 
5 
5 
 

 
 
 
2 
0 
6 
6 
6 
5 
3 
1 
1 
 

(สูงสุด 13.20) 
 
1 
1 
5 
7 
9 
9 
10 
8 
5 
2 
2 
1 
 

(ต่ําสุด 7.40) 

 
 
 
1 
6 
8 
2 
1 
13 
12 
1 
0 
0 
1 
 

 
1 
2 
5 
8 
10 
7 
9 
1 
0 
2 
 

จํานวนตน 30 30 30 60 45 45 
คาเฉล่ีย 8.62 12.03 10.76 10.42 10.50 11.46 

วาเรียนซ 0.37 0.36 0.86 1.39 1.19 0.88 
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ตารางที่ 16   การกระจายตัวของลักษณะความยาวฝกของประชากร  P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2     
                     ในคูผสม CN60 x V1414AG   

ประชากร/จํานวนตน ความยาวฝก 
(ซม.) P1 P2 F1 F2 BC1 BC2 

 
12.90 - 13.30 
12.40 - 12.80 
11.90 - 12.30 
11.40 - 11.80 
10.90 - 11.30 
10.40 - 10.80 
9.90 - 10.30 
9.40 - 9.80 
8.90 - 9.30 
8.40 - 8.80 
7.90 - 8.30 
7.41 - 7.80 
6.91 - 7.40 
6.41 - 6.89 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
7 
16 
6 
1 
 

(ต่ําสุด 7.35) 

(สูงสุด 13.14) 
1 
1 
14 
13 
1 

 
 
1 
2 
4 
6 
10 
2 
3 
2 

(สูงสุด 12.25) 
 
 

13 
13 
7 
5 
5 
3 
8 
5 
1 
 
 
 

(ต่ําสุด 8.12) 

 
 
 
 
1 
0 
3 
10 
12 
2 
12 
5 
1 
1 

 
 
6 
8 
7 
9 
5 
5 
4 
1 
 

จํานวนตน 30 30 30 60 45 45 
คาเฉล่ีย 8.10 11.87 10.82 10.72 8.93 11.26 

วาเรียนซ 0.15 0.25 0.62 1.55 1.16 0.91 
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ตารางที่ 17  การกระจายตัวของลักษณะความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม.ของประชากร   
                    P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2 ในคูผสม CN60 x V1414AG   

ประชากร/จํานวนตน ความยาวราก 
(ซม.) ตอ

ปริมาตรดิน 
2,122 ลบ.ซม. 

P1 P2 F1 F2 BC1 BC2 

 
175 - 184 
165 - 174 
155 - 164 
145 - 154 
135 - 144 
125 - 134 
115 - 124 
105 - 114 
95 - 104 
85 - 94 

 

 
 
 
 
 
2 
1 
11 
12 
3 
1 

(ต่ําสุด 89) 

(สูงสุด 175) 
1 
3 
9 
7 
9 
1 

 
 
3 
4 
2 
14 
3 
2 
2 

(สูงสุด 169) 
 
2 
10 
9 
8 
14 
9 
4 
4 
 

(ต่ําสุด 100) 

 
 
3 
3 
6 
10 
11 
9 
2 
1 
 

 
2 
4 
6 
10 
12 
6 
4 
1 
 

จํานวนตน 30 30 30 60 45 45 
คาเฉล่ีย 114 152 141 135 135 145 

วาเรียนซ 104.44 143.96 240.36 344.49 256.23 297.06 
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ตารางที่ 18  การกระจายตัวของลักษณะความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. ของประชากร         
                    P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2 ในคูผสม KPS1 x V1415AG     

ประชากร/จํานวนตน ความยาวราก 
(ซม.) ตอ

ปริมาตรดิน 
2,122 ลบ.ซม. 

P1 P2 F1 F2 BC1 BC2 

 
185 - 194 
175 - 184 
165 - 174 
155 - 164 
145 - 154 
135 - 144 
125 - 134 
115 - 124 
105 - 114 
95 - 104 
85 - 94 
75 - 84 

 

 
 
 
 
 
 
 
2 
8 
9 
7 
3 
1 

(ต่ําสุด 79) 

(สูงสุด 194) 
4 
5 
8 
9 
4 

 
 
 
2 
7 
7 
6 
4 
3 
1 
 

(สูงสุด 190) 
2 
0 
6 
5 
8 
11 
14 
4 
3 
5 
2 
 

(ต่ําสุด 86) 

 
 
 
 

11 
5 
8 
6 
6 
8 
1 

 
1 
2 
12 
6 
4 
6 
6 
8 
 

จํานวนตน 30 30 30 60 45 45 
คาเฉล่ีย 107 169 144 136 135 149 

วาเรียนซ 149.47 171.56 241.22 503.74 347.19 422.48 
 
การวิเคราะหพันธุกรรมของลักษณะ (Genetic analysis of characters) 
 จากผลการวิเคราะห scaling test ตามวิธีของ Mather (1949) ซ่ึงเปนการวิเคราะหความ
เหมาะสมของ additive-dominance model ในการอธิบายความแตกตางของคาเฉล่ียของประชากร P1, 
P2 , F1, F2 , BC1 และ BC2 ของ 12 คูผสม พบวา คา A, B และ C ของ 12 คูผสม ใน 7 ลักษณะ มีคา t 
ของ A, B และ C อยางนอย 1 คาท่ีใหความแตกตางทางสถิติ (P<0.05; ตารางท่ี 19) ในแตละลักษณะ 
อยางไรก็ตาม เม่ือทําการวิเคราะห joint scaling test ตามวิธีของ Cavalli (1952) โดยใชคาเฉล่ียและวา-
เรียนซจากประชากร P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2  ของแตละลักษณะ เพ่ือทดสอบความเหมาะสม
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ของ additive-dominance model อีกครั้ง พบวา ลักษณะ TDM (CN60 x V1946 และ SUT4 x M5-1) 
ลักษณะจํานวนฝกตอตน (CN60 x V4785 และ SUT2 x V4758)  ลักษณะน้ําหนักเมล็ดตอตน (SUT2 
x V4758 และ CN60 X V1946) และลักษณะความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. (CN60 x 
V1414AG และ KPS1 x V1415AG) ใหคาไคสแควรแตกตางทางสถิติ (2 = 19.60**, 15.40**, 
33.90**, 13.60**, 10.00**, 7.98*, 22.00** และ 50.80** ตามลําดับ; ตารางท่ี 20) แสดงใหเห็นวา
ลักษณะเหลานี้มีการแสดงออกของยีนไมเปนไปตามสมการแบบบวก-ขม หรือกลาวอีกนัยหนึ่งวามี
การแสดงออกของปฏิกิริยาของยีนแบบขามคู (epistasis หรือ non-allelic gene action) ในขณะท่ี
ลักษณะน้ําหนัก 100 เมล็ด (SUT2 x V4758) จํานวนเมล็ดตอฝก (SUT1 x V4785 และ SUT2 x 
V4758 ) และความยาวฝก (CN60 x V1414AG) ใหคาไคสแควรไมแตกตางทางสถิติ (2 = 1.21ns, 
6.71ns, 3.34ns และ 2.28 ns ตามลําดบั; ตารางท่ี 20) แสดงใหเห็นวาลักษณะเหลานี้มีการแสดงออก
ของยีนเปนไปตามสมการแบบบวก-ขม หรือกลาวอีกนัยหนึ่งวาไมมีการแสดงออกของปฏิกิริยาของ
ยีนแบบขามคู  
 ทําการวิเคราะหเพ่ือประเมินปฏิกิริยาระหวางยีน (epistasis) โดยวิธี joint scaling test ตามวิธี
ของ Gamble (1962) จากการทดสอบคา t ใน 6 พารามิเตอร (m, a, d, aa, ad และ dd) ในแตละลักษณะ
พบวา ลักษณะ TDM ในคูผสม CN60 x V1946 และ SUT4 x M5-1 มีการแสดงออกของยีนทุกรูป
แบบอยางมีนัยสําคัญ (P<0.05) แตการแสดงออกของยีนแบบขมมีความสัมพันธกับการแสดงออก
ของยีนแบบบวก และมีบทบาทสําคัญกวายีนแบบบวก ซ่ึงบงบอกวายีนแบบขมเปนยีนหลักในการ
ควบคุมการแสดงออกและการถายทอดลักษณะ TDM การท่ีคา a ติดลบ บงช้ีวาผลของยีนแบบบวก
อาจทําให TDM ลดลง สําหรับปฏิกิริยาระหวางยีนนั้นพบวา การแสดงออกของยีนแบบ a x a และ a 
x d มีอิทธิพลใกลเคียงกัน แต d x d มีอิทธิพลมากท่ีสุด  ซ่ึงการท่ีคา d x d มีคาติดลบ แสดงวาการขม
บาง loci จะทําให TDM ลดลง ดังนั้น non additive effect มีความสําคัญมากกวา additive effect 
สําหรับลักษณะ TDM ในท้ัง 2 คูผสมนี ้(ตารางท่ี 21) การศึกษาในครั้งนี้ใหผลการทดลองคลายกับ 
พรรณธิภา ณ เชียงใหม (2547) ซ่ึงรายงานวาลักษณะ TDM ถูกควบคุมดวยยีนแบบขม 
 ลักษณะจํานวนฝกตอตน พบวาในคูผสม CN60 x V4758 และ SUT2 x V4758 มีการ
แสดงออกของยีนทุกรูปแบบอยางมีนัยสําคัญ (P<0.05)  การแสดงออกของยีนขมมีมีบทบาทสําคัญ
กวายีนแบบบวก ซ่ึงบงบอกวายีนแบบขมเปนยีนหลักในการควบคุมการแสดงออกและการถายทอด
ลักษณะจํานวนฝกตอตน คา a ติดลบ แสดงวา ผลของยีนแบบบวกอาจทําใหจํานวนฝกตอตนลดลง 
สําหรับปฏิกิริยาระหวางยีนนั้นพบวาในคูผสม  CN60 x V4758 การแสดงออกของยีนแบบ a x a และ   
a x d มีอิทธิพลใกลเคียงกัน ในขณะท่ีในคูผสม  SUT2 x V4758 ไมพบการแสดงออกของยีนแบบ     
a x d โดยท้ัง 2 คูผสมนี้ d x d มีอิทธิพลมากท่ีสุด การท่ีคา d x d มีคาติดลบ แสดงวาการขมบาง loci 
จะทําใหจํานวนฝกตอตนลดลง ดังนั้น non additive effect มีความสําคัญมากกวา additive effect 
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สําหรับลักษณะจํานวนฝกตอตนใน 2 คูผสมนี ้(ตารางท่ี 21) ผลการทดลองนี้สอดคลองกับการศึกษา
ของ Khattak et al. (2002a) ซ่ึงพบวาจํานวนฝกตอตนถูกควบคุมดวยการแสดงออกของยีนแบบ a x a 
ในขณะท่ี Malik and Singh (1983) พบวาลักษณะนี้ควบคุมดวยยีนแบบบวกและขม แตไมมี epistasis  
 ลักษณะน้ําหนักเมล็ดตอตน พบวาในคูผสม SUT2 x V4758 และ CN60 x V1946 การ
แสดงออกของยีนขมมีบทบาทสําคัญกวายีนแบบบวก ซ่ึงบงบอกวายีนแบบขมเปนยีนหลักในการ
ควบคุมการแสดงออกและการถายทอดลักษณะน้ําหนักเมล็ดตอตน ยีนแบบบวกจะมีผลทําให
น้ําหนักเมล็ดตอตนลดลง สําหรับปฏิกิริยาระหวางยีนนั้นพบวา  คูผสม SUT2 x V4758 มีการ
แสดงออกของยีนแบบ a x a เทานั้น ในขณะท่ี CN60 x V1946 มีการแสดงออกแบบ a x a และ d x d 
บงช้ีวา การขมบาง loci จะทําใหน้ําหนักเมล็ดตอตนของคูผสม CN60 x V1946 ลดลงได (ตารางท่ี 
21) ซ่ึงใหผลการทดลองคลายกับ Khattak et al. (2001) และ Khattak et al. (2002a) ท่ีพบวาลักษณะ
ผลผลิตถูกควบคุมดวย additive และ non additive gene action แตยีนแบบบวกมีบทบาทสําคัญกวายีน
แบบขม 
 ลักษณะน้ําหนัก 100 เมล็ด (SUT2 x V4758) และ ลักษณะจํานวนเมล็ดตอฝก (SUT1 x V4785 
และ SUT3 x V4451) พบวาลักษณะเหลานี้ในท้ัง 3 คูผสม มีการแสดงออกของยีนแบบบวกเปนยีน
หลักในการควบคุมการแสดงออกและการถายทอดลักษณะน้ําหนัก 100 เมล็ดใน SUT2 x V4758 
และการถายทอดลักษณะจํานวนเมล็ดตอฝกในคูผสม SUT1 x V4785 และ SUT3 x V4451 โดยไมมี
ปฏิกิริยาระหวางยีนเขามาเกี่ยวของ (ตารางท่ี 21) ซ่ึงใหผลการทดลองคลายกับ Mak and Yap (1980), 
Rohman et al. (2003) และ Sarwar et al. (2004) โดยพบวาลักษณะน้ําหนัก 100 เมล็ด ถูกควบคุมโดย
อิทธิพลของยีนแบบบวกเทานั้น  ผลการทดลองนี้ยังไดรับการสนับสนุนจากพรรณธิภา ณ เชียงใหม 
(2547) ซ่ึงทําการศึกษาลักษณะขนาดเมล็ด โดยวิธีการผสมทดสอบแบบพบกันหมดครึ่งชุด (half 
diallel) พบวาถูกควบคุมดวยยีนแบบบวกเทานั้น และคลายกับการศึกษาของ พีระศักดิ์ ศรีนิเวศน 
และ วินัย ตั้งบุญนิธิพงศ (2534) ซ่ึงศึกษาการแสดงออกของยีนควบคุมน้ําหนัก 1,000 เมล็ด โดยใช
วิธี Giffing model II พบอิทธิพลของยีนแบบบวกตอลักษณะน้ําหนัก 1,000 เมล็ดในปลายฤดูฝน
เทานั้น สวนในฤดูแลง อิทธิพลของยีนแบบบวกและขมมีอิทธิพลตอลักษณะนี้ ในขณะท่ี Khattak    
et al. (2002a) พบวาลักษณะน้ําหนัก 1,000 เมล็ด ถูกควบคุมดวยอิทธิพลของยีนแบบบวกและขม 
โดยอิทธิพลของยีนแบบบวกจะมีอิทธิพลสูงกวาแบบขม ตอมา Khattak et al. (2004a) ไดทําการศึกษา
น้ําหนัก 1,000 เมล็ดโดยวิธี  joint scaling test พบวาการแสดงออกของยีนแบบบวกเทานั้นท่ีควบคุม
ลักษณะนี้ และไมมี epitasis สําหรับลักษณะจํานวนเมล็ดตอฝก พบเฉพาะอิทธิพลของยีนแบบบวกท่ี
ควบคุมลักษณะนี้เชนกัน ซ่ึงใหผลการทดลองคลายกับพรรณธิภา ณ เชียงใหม (2547) และ Khattak et al. 
(2001) ตอมา  Khattak et al. (2002b) ศึกษาการแสดงออกของยีนท่ีควบคุมลักษณะจํานวนเมล็ดตอฝก
ในถ่ัวเขียว 6 พันธุโดยใชวิธีการผสมแบบพบกันหมด (diallel cross) พบวาจํานวนเมล็ดตอฝกถูก
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ควบคุมดวยอิทธิพลของยีนแบบบวกเทานั้น ในปเดียวกัน  Khattak et al. (2002a) พบวาลักษณะนี้ถูก
ควบคุมดวยยีนแบบ  a x a และ d x d 
 ลักษณะความยาวฝก พบวาในคูผสม CN60 x V1414AG มียีนแบบขมเปนยีนหลักในการ
ควบคุมการแสดงออกและการถายทอดลักษณะความยาวฝก ยีนแบบบวกและแบบขมจะมีผลทําให
ลักษณะความยาวฝกลดลง และลักษณะนี้ไมมีปฏิกิริยาระหวางยีนเขามาเกี่ยวของ (ตารางท่ี 21) ซ่ึง
ใหผลการทดลองคลายกับ Khattak et al. (2002a) ท่ีศึกษาการแสดงออกของยีนควบคุมความยาวฝก 
โดยวิธี triple test cross (TTC) พบวามีการแสดงออกของยีนท้ังแบบบวกและขม แตไมพบการ
แสดงออกของยีนแบบ epistasis ในขณะท่ีพรรณธิภา ณ เชียงใหม (2547) พบวาลักษณะนี้ถูกควบคุม
ดวยยีนแบบบวกเทานั้น 
 ลักษณะความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. พบวาในคูผสม CN60 x V1414AG และ 
KPS1 x V1415AG มีการแสดงออกของยีนทุกรูปแบบอยางมีนัยสําคัญ (P<0.05) การแสดงออกของยีน
แบบขมมีบทบาทสําคัญกวายีนแบบบวก แสดงวายีนแบบขมเปนยีนหลักในการควบคุมการแสดงออก
และการถายทอดลักษณะนี้ และลักษณะความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. นี้ ยีนแบบบวก
อาจมีผลทําใหความยาวรากลดลง สําหรับปฏิกิริยาระหวางยีนนั้นพบวา การแสดงออกของยีนแบบ     
a x a และ a x d มีอิทธิพลใกลเคียงกัน แต d x d มีอิทธิพลมากท่ีสุด การขมบาง loci อาจทําใหความยาว
รากลดลงได ดังนั้น non-additive effect มีความสําคัญมากกวา additive effect สําหรับลักษณะความ
ยาวรากในท้ัง 2 คูผสม (ตารางท่ี 21) 
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      ตารางที ่19  คา A, B และ C และคา “t” จากการวิเคราะห scaling test ของ 7 ลักษณะใน 12 คูผสม 
 TDM จํานวนฝกตอตน น้ําหนักเมล็ดตอตน 
 CN60 x V1946 SUT4 x M5-1 CN60 x V4785 SUT2 x V4758 SUT2 x V4758 CN60 X V1946 
 Value t value Value t value Value t value Value t value Value t value Value t value 

A 12.99   2.84 ** 11.43    2.41 ** 17.77 4.27 **  9.26 2.19 *    1.36  0.74 ns    1.65   0.69 ns 
B -3.60 -0.76 ns -1.59 -0.34 ns  -1.28 -0.27 ns  5.42  1.19 ns   -2.43 -1.21 ns   -1.35 -0.51 ns 
C -1.33 -0.14 ns -6.90 -0.74 ns  -0.17 -0.02 ns -5.84 -0.68 ns -11.07 -3.21 ** -11.28 -2.45 ** 

      **,*, ns = ความแตกตางทางสถิติในระดับ 0.01, 0.05 และไมมีความแตกตางทางสถิติ ตามลําดับ 
 
      ตารางที่ 19 คา A, B และ C และคา “t” จากการวิเคราะห scaling test ของ 7 ลักษณะใน 12 คูผสม (ตอ) 

 น้ําหนัก 100 เมล็ด จํานวนเมล็ดตอฝก ความยาวฝก ความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. 
 SUT2 x V4758 SUT1 x V4785 SUT3 x V4451 CN60 x V1414AG CN60 x V1414AG KPS1 x V1415AG 
 Value t value Value t value Value t value Value t value Value t value Value t value 

A 0.36     1.25 ns  1.25   3.70** 1.62 4.23 ** -1.06 -2.95 ** 15.0 2.56 * 19.0     2.87 ** 
B -0.76 -2.62* -0.25 -0.81 ns 0.13   0.38 ns -0.17 -0.51 ns -3.0 -0.48 ns -15.0 -2.09* 
C -0.12    -0.22 ns -0.48 -0.77 ns   -0.49 -0.69 ns   1.27  1.78 ns -8.0 -0.70 ns -20.0   -1.50 ns 

       **,*, ns = ความแตกตางทางสถิติในระดับ 0.01, 0.05 และไมมีความแตกตางทางสถิติ ตามลําดับ
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                          ตารางที ่20  คาไคสแควร  (2 ) ของการทดสอบ additive-dominance model  โดยวิธี joint scaling test ของ 7 ลักษณะใน 12 คูผสม 
ลักษณะ TDM จํานวนฝกตอตน น้ําหนักเมล็ดตอตน 

 CN60 x V1946 SUT4 x M5-1 CN60 x V4785 SUT2 x V4758 SUT2 x V4758 CN60 X V1946 
2 19.60 ** 15.40** 33.90** 13.60** 10.00** 7.98* 

                    **,*, ns = ความแตกตางทางสถิติในระดับ 0.01, 0.05 และไมมีความแตกตางทางสถิติ ตามลําดับ  
                        2 = Chi-sqaure สําหรับการทดสอบความเหมาะสมของ additive-dominance model ท่ี df = 3 
 
 
                         ตารางที่ 20   คาไคสแควร  (2 ) ของการทดสอบ additive-dominance model  โดยวิธี joint scaling test ของ 7 ลักษณะใน 12 คูผสม  (ตอ) 

ลักษณะ น้ําหนัก 100 เมล็ด จํานวนเมล็ดตอฝก ความยาวฝก ความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. 
 SUT2 x V4758 SUT1 x V4785 SUT3 x V4451 CN60 x V1414AG CN60 x V1414AG KPS1 x V1415AG 
2 1.21 ns 6.71 ns 3.34 ns 2.28 ns 22.00** 50.80** 

                          **,*, ns = ความแตกตางทางสถิตใินระดับ 0.01, 0.05 และไมมีความแตกตางทางสถิติ ตามลําดับ 
                         2 = Chi-sqaure สําหรับการทดสอบความเหมาะสมของ additive-dominance model ท่ี df = 3 
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                 ตารางที่ 21  คา additive, dominance, additive x additive, additive x dominance และ dominance x dominance gene effects (และ SE) ของลักษณะ องคประกอบ 
                                     ผลผลิตและลักษณะทางสรีรวิทยา จากการทดสอบโดยวิธี joint scaling test โดยใชประชากร  P1 ,  P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2       
 
 
       
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
                             **,*, ns = ความแตกตางทางสถิติในระดับ 0.01, 0.05 และไมมีความแตกตางทางสถิติ ตามลําดับ 
                            (1) m = mid-parent effect, a = additive effect, d = dominance effect, aa = additive x additive effect, ad = additive x dominance effect, และ dd = dominance x dominance effect. 
 
 
 
 
 
 

TDM (กรัม) จํานวนฝกตอตน น้ําหนักเมล็ดตอตน (กรัม) Parameter (1) 
CN60 x V1946 SUT4 x M5-1 CN60 x V4785 SUT2 x V4758 SUT2 x V4758 CN60 x V1946 

m   24.68 ± 5.26** 25.20 ± 5.34** 13.28 ± 5.33**  8.36 ± 5.10 ns 3. 80 ± 3.17 ns     4.26 ± 3.65 ns 
a  -13.29 ± 0.57**  -9.80 ± 0.69**     -11.73 ± 0.62** -9.33 ± 0.64 ** -4.60 ± 0.43 **    -4.84 ± 0.49 ** 
d   35.98 ± 12.58*   47.48 ± 12.77**   63.16 ± 12.70**  55.94 ± 12.25 **     22.00 ± 7.71 *  24.41 ± 8.85 * 
aa 10.83 ± 5.23* 16.52 ± 5.30** 19.69 ± 5.30** 20.51 ± 5.06 ** 10.06 ± 3.14 **    11.58 ± 3.62 ** 
ad   16.56 ± 3.22** 13.10 ± 3.32** 18.69 ± 3.24**   3.84 ± 3.19 ns  3.65 ± 2.08 ns      2.95 ± 2.35 ns 
dd  -20.13 ± 7.78**  -26.26 ± 7.86** -37.05 ± 7.76** -35.07 ± 7.57 ** -8.84 ± 4.84 ns -11.89 ± 5.55 * 
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                  ตารางที ่21  คา additive, dominance, additive x additive, additive x dominance และ dominance x dominance gene effects (และ SE) ของลักษณะองคประกอบ  
                                      ผลผลิตและลักษณะทางสรีรวิทยา จากการทดสอบโดยวิธี joint scaling test โดยใชประชากร  P1 ,  P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2 (ตอ)  
 
       
 
 
 
 
 
 
 
 
 

    *,** = ความแตกตางทางสถิติในระดับ 0.05 และ 0.01 ตามลําดับ  
                         (1) m = mid-parent effect, a = additive effect, d = dominance effect, aa = additive x additive effect, ad = additive x dominance effect, และ dd = dominance x dominance effect. 

น้ําหนัก 100 เมล็ด จํานวนเมล็ดตอฝก ความยาวฝก ความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. Parameter (1) 
SUT2 x V4758 SUT1 x V4785 SUT3 x V4451 CN60 x V1414AG CN60 x V1414AG KPS1 x V1415AG 

m   5.62 ± 1.25 **    9.03 ± 1.37 **    6.99 ± 1.46 ** 13.07 ± 1.49** 112.69 ± 5.87 ** 113.97 ± 6.32 ** 
a   1.10 ± 0.17 **  -1.85 ± 0.18 **  -2.08 ± 0.18 ** -1.88 ± 0.15** -18.94  ± 0.77 **  -31.40 ± 0.82 ** 
d -0.78 ± 3.03 ns   4.24 ± 3.29 ns   6.38 ± 3.51 ns -5.24 ± 3.54 **     60.16 ± 14.16 **   57.54 ± 1.16 ** 
aa -0.29 ± 1.24 ns   1.47 ± 1.36 ns   2.24 ± 1.45 ns -2.43 ± 1.48 ns   19.79 ± 5.82 **   24.02 ± 6.27 ** 
ad  0.94 ± 0.81 ns   0.96 ± 0.86 ns   1.29 ± 0.91 ns -0.79 ± 0.89 ns   17.64 ± 3.71 **   27.15 ± 4.02 ** 
dd  0.62 ± 1.89 ns  -2.00 ± 2.04 ns  -3.88 ± 2.17 ns  3.89 ± 2.17 ns  -32.18 ± 8.81 **      -27.91 ± 9.36 * 
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อัตราพันธุกรรม  
 อัตราพันธุกรรมแบบกวางและแบบแคบของ 7 ลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิต ใน 12 คูผสม 
แสดงไวในตารางท่ี 22 พบวาอัตราพันธุกรรมแบบกวางจะใหคาสูงกวาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ 
ในทุกลักษณะและทุกคูผสม ซ่ึงความแตกตางกันของคาท้ัง 2 นี้จะเปนตัวบงช้ีอิทธิพลของ non 
additive gene action  
 ลักษณะทางพืชไรและลักษณะทางสรีรวิทยาบางลักษณะมีคาอัตราพันธุกรรมแบบกวางและ
แบบแคบปานกลาง เชน TDM [CN60 x V1946 (69.2 และ 56.4 ตามลําดับ)  และ SUT4 x M5-1 (64.0 
และ 59.3 ตามลําดับ)] จํานวนฝกตอตน [CN60 x V4785 (76.0 และ 64.8 ตามลําดับ) และ SUT2 x 
V4758 (62.4 และ 50.2 ตามลําดับ)] ความยาวฝก [CN60 x V1414AG (78.1 และ 66.5 ตามลําดับ)] 
และความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. [CN60 x V1414AG (52.7 และ 39.4 ตามลําดับ) และ 
KPS1 x V1415AG (62.8 และ 47.2 ตามลําดับ)] บงช้ีวาลักษณะทางพืชไรเหลานี้ ถูกควบคุมดวยการ
แสดงออกของยีนและการถายทอดลักษณะแบบ non additive  สวนลักษณะน้ําหนักเมล็ดตอตน 
[SUT2 x V4758 (38.4 และ 9.3 ตามลําดับ) และ CN60 x V1946 (37.6 และ 22.7 ตามลําดับ)] มีคา
อัตราพันธุกรรมแบบกวางและอัตราพันธุกรรมแบบแคบต่ําบงช้ีวาลักษณะนี้ ถูกควบคุมดวยการ
แสดงออกของยนีและการถายทอดลักษณะแบบ non additive เชนกัน และมีผลของสภาพแวดลอม
เขามาเกี่ยวของ ในขณะท่ีลักษณะน้ําหนัก 100 เมล็ด [SUT2 x V4758 (44.0 และ 33.3 ตามลําดับ)] และ
จํานวนเมล็ดตอฝก [SUT1 x V4785 (57.6 และ 49.5 ตามลําดับ) และ SUT3 x V4451 (61.9 และ 51.1 
ตามลําดับ)] ถึงแมวาในการวิเคราะหการแสดงออกของยีนตามวิธีของ Gamble (1962) จะพบเฉพาะ
การแสดงออกของยีนแบบบวกเทานั้น แตคา a มีคาคอนขางต่ํา จึงสงผลใหลักษณะเหลานี้มีอัตรา
พันธุกรรมแบบกวางและอัตราพันธุกรรมแบบแคบอยูในระดับปานกลาง และมีผลของสภาพแวดลอม
เขามาเกี่ยวของเชนกัน (ตารางท่ี 22) 
 อัตราพันธุกรรมของลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิตเหลานี้พบวาทุกลักษณะใหคาปานกลาง
หรือต่ํา แสดงใหเห็นวาอาจมีผลของสภาพแวดลอมเขามาเกี่ยวของ สอดคลองกับการศึกษาของ 
Sriphadet et al. (2007) ซ่ึงพบวาลักษณะจํานวนฝกตอตนมีอัตราพันธุกรรมอยางแคบปานกลาง 
(58.4%)  ในขณะท่ีการทดลองของ Empig et al. (1970) พบวาจํานวนฝกตอตน และจํานวนเมล็ดตอ
ฝกมีอัตราพันธุกรรมแบบกวางตํ่าคือ 24.6 และ 10.0% ตามลําดับ แตขนาดเมล็ดมีอัตราพันธุกรรม
แบบกวางปานกลาง (51.3%) สวนผลผลิตมีอัตราพันธุกรรมแบบกวางเพียง 8.6% เทานั้น ซ่ึง
การศึกษาของ Tomar et al. (1972) พบวาผลผลิตมีอัตราพันธุกรรมแบบกวางต่ํา (28%) เชนกัน  
 
  จํานวนคูยีนนอยที่สุดที่ควบคุมลักษณะ (minimum number of genes) 
 คาประมาณของจํานวนคูยีนนอยท่ีสุดท่ีควบคุมลักษณะท้ัง 7 ลักษณะ ของ 12 คูผสม แสดง 
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ไวในตารางท่ี 23 พบวาลักษณะ TDM [CN60 x V1946 (0.89) และ SUT4 x M5-1 (0.33)] และ
จํานวนฝกตอตน [CN60 x V4785 (0.38) และ SUT2 x V4758 (0.45)] ใหคาประมาณจํานวนคูยีนมี
คานอยกวา 1 บงช้ีวาลักษณะ TDM ในท้ัง 2 คูผสม และจํานวนฝกตอตนในท้ัง 2 คูผสมนี้ ถูก
ควบคุมการแสดงออกและการถายทอดลักษณะดวยยีนหลักอยางนอย 1 คู ลักษณะน้ําหนักเมล็ดตอ
ตน [SUT2 x V4758 (3.90) และ CN60 x V1946 (3.70)] และน้ําหนัก 100 เมล็ด [SUT2 x V4758 (4.00)] 
ใหคาประมาณจํานวนคูยีนมีคานอยกวาหรือเทากับ 4 บงช้ีวาลักษณะน้ําหนักเมล็ดตอตนในท้ัง 2 
คูผสมนี้ และ น้ําหนัก 100 เมล็ดใน SUT2 x V4758  ถูกควบคุมการแสดงออกและการถายทอด
ลักษณะดวยยีนหลักอยางนอย 4 คู ลักษณะจํานวนเมล็ดตอฝกของ [SUT1 x V4785 (2.29) และ 
SUT3 x V4451 (2.74)] ใหคาประมาณจํานวนคูยีนมีคานอยกวา 3 บงช้ีวาลักษณะจํานวนเมล็ดตอ
ฝกในท้ัง 2 คูผสมนี้ ถูกควบคุมการแสดงออกและการถายทอดลักษณะดวยยีนหลักอยางนอย 2-3 คู  
และสําหรับลักษณะความยาวฝก [CN60 x V1414AG (1.91)] และ ลักษณะความยาวรากตอปริมาตร
ดิน 2,122 ลบ.ซม. [CN60 x V1414AG (1.73) และ KPS1 x V1415AG (1.83)] ใหคาประมาณจํานวนคู
ยีนมีคานอยกวา 2 แสดงใหเห็นวาลักษณะความยาวฝกและลักษณะความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 
ลบ.ซม. ของคูผสมดังกลาวนี้ ถูกควบคุมการแสดงออกและการถายทอดลักษณะดวยยีนหลักอยางนอย 
2 คู (ตารางท่ี 23) อยางไรก็ตาม ในคูผสมท่ีมีการกระจายตัวของประชากร F2 ท่ีใหคามากกวาพอหรือ
แมท่ีใหคาลักษณะนั้น ๆ สูงท่ีสุด (transgressive segregating population) เชน TDM (CN60 x 
V1946 และ SUT4 x M5-1) จํานวนฝกตอตน (CN60 x V4785 และ SUT2 x 4758) น้ําหนักเมล็ดตอ
ตน (CN60 x V1946) น้ําหนัก 100 เมล็ด (SUT4 x V4758) และจํานวนเมล็ดตอฝก (SUT3 x V4451)  
ทําใหวาเรียนซในประชากร F2 มีคามากขึ้น อาจสงผลใหคาประมาณจํานวนคูยีนมีคาต่ํากวาความ
เปนจริง 
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        ตารางที่  22  อัตราพันธุกรรมแบบกวางและแบบแคบของลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิต 7 ลักษณะ 
อัตราพันธุกรรม TDM  จํานวนฝกตอตน น้ําหนักเมล็ดตอตน  

 CN60 x V1946 SUT4 x M5-1 CN60 x V4785 SUT2 x V4758 SUT2 x V4758 CN60 x V1946 
h2

b 69.2 64.0 76.0 62.4 38.4 37.6 
h2

n 56.4 59.3 64.8 50.2 9.3 22.7 
 h2

b และ h2
n =  อัตราพันธุกรรมแบบกวางและอัตราพันธุกรรมแบบแคบ ตามลําดับ 

TDM = total dry matter (น้ําหนักแหงมวลรวม) 
 
 ตารางที่  22  อัตราพันธุกรรมแบบกวางและแบบแคบของลักษณะท่ีเกี่ยวของกับผลผลิต 7 ลักษณะ  (ตอ) 

อัตราพันธุกรรม น้ําหนัก 100 เมล็ด จํานวนเมล็ดตอฝก ความยาวฝก ความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. 
 SUT2 x V4758 SUT1 x V4785 SUT3 x V4451 CN60 x V1414AG CN60 x V1414AG KPS1 x V1415AG 

h2
b 44.0 57.6 61.9 78.1 52.7 62.8 

h2
n 33.3 49.5 51.1 66.5 39.4 47.2 

 h2
b และ h2

n = อัตราพันธุกรรมแบบกวางและอัตราพันธุกรรมแบบแคบ ตามลําดับ 
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    ตารางที ่23 จํานวนคูของยีนท่ีนอยท่ีสุดท่ีควบคุมลักษณะ 7 ลักษณะใน 12 คูผสม 
ลักษณะ TDM จํานวนฝกตอตน น้ําหนักเมล็ดตอตน 

 CN60 x V1946 SUT4 x M5-1 CN60 x V4785 SUT2 x V4758 SUT2 x V4758 CN60 X V1946 
k 0.89 0.33 0.38 0.45 3.90 3.70 

     k = number of effective factors (จํานวนคูของยีนท่ีนอยท่ีสุด) 
    TDM = total dry matter (น้ําหนักแหงมวลรวม) 

 
    ตารางที ่23 จํานวนคูของยีนท่ีนอยท่ีสุดท่ีควบคุมลักษณะ 7 ลักษณะใน 12 คูผสม (ตอ) 

ลักษณะ น้ําหนัก 100 เมล็ด จํานวนเมล็ดตอฝก ความยาวฝก ความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 ลบ.ซม. 
 SUT2 x V4758 SUT1 x V4785 SUT3 x V4451 CN60 x V1414AG CN60 x V1414AG KPS1 x V1415AG 
k 4.00 2.29 2.74 1.91 1.73 1.83 

    k = number of effective factors (จํานวนคูของยีนท่ีนอยท่ีสุด) 
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4.3 การศึกษาการถายทอดลักษณะของยีนตานทานโรคราแปง 
คาเฉล่ียและความคลาดเคล่ือนมาตรฐานของคะแนนการเกิดโรคจากท้ัง 6 ประชากร (P1 ,  P2 ,  

F1 , F2 , BC1 และ BC2 ) ของท้ัง 3 คูผสม แสดงไวในตารางท่ี 24  พบวาสายพันธุออนแอตอโรค   KPS 1 
และ KPS 2 มีคาคะแนนการเกิดโรคอยูระหวาง 6.50-6.80 ในขณะท่ีสายพันธุตานทานโรค V4758 และ 
V2106  มีคาคะแนนการเกิดโรคอยูระหวาง 1.90-2.23 คาเฉล่ียของคะแนนการเกิดโรคในประชากร  F1 
และ F2  ของท้ัง 3 คูผสม จะมีคาต่ํากวาคาเฉล่ียของ P1 และ P2   ตามสมการ[MP = (P1+ P2)/2]  และมีคา
แนวโนมเฉล่ียไปทางสายพันธุตานทานโรค (P2)  ประชากร BC1 ใหคาเฉล่ียของคะแนนการเกิดโรคต่ํา
กวาคาเฉล่ียของสายพันธุออนแอตอโรค (P1) และมีคาใกลเคียงกับคาเฉล่ียของ P1 และ P2  สําหรับ
ประชากร BC2 คาเฉล่ียของคะแนนการเกิดโรคใกลเคียงกับคาเฉล่ียของสายพันธุตานทานโรค (P2)  
(ตารางท่ี 24)  ซ่ึงแนวโนมของคาเฉล่ียในแตละประชากรนี้ใหผลสอดคลองกับการทดลองของ บุบผา  
ใจเท่ียง (2545) 
 
ตารางที่ 24  คาเฉล่ียและความคลาดเคล่ือนมาตรฐานของคะแนนการเกิดโรคของ 6 ประชากร     

(P1 , P2, F1 , F2 , BC1 และ BC2 ) จากคูผสม KPS1 x V4758, KPS1 x V2106 และ 
KPS2 x V2106 ท่ีเกิดจากการผสมระหวางพันธุออนแอ x สายพันธุตานทาน 

 

1 ความคลาดเคล่ือนมาตรฐาน (Standard error; SE) =(s2/n) ; n = จํานวนคาสังเกตในแตละประชากร 
                                                                                                   s2 = วาเรียนซของประชากร 

 
จากการทดสอบมาตราวัดและความสอดคลองกับ additive-dominance model ดวย scaling 

test ตามวิธีของ Mather (1949) โดยใชความแตกตางของคาเฉล่ียของลักษณะในประชากรท่ีศึกษา 
แสดงคาสมการ A, B และ C ในตารางท่ี 25 พบวา ประชากรศึกษาท้ัง 3 คูผสม มีอยางนอยหนึ่ง
สมการ คือ สมการ A ท่ีใหคาแตกตางทางสถิติ ผลการทดสอบความแตกตางทางสถิติโดยวิธี t-test 
ของคูผสม KPS1 x V4758 และ KPS1 x V2106 พบวาสมการ A (-1.26** และ -1.03* ตามลําดับ) 

ประชากร KPS1 x V4758 KPS1 x V2106 KPS2 x V2106 
P1 6.63 ± 0.441 6.50 ± 0.42 6.80 ± 0.41 
F1 3.03 ± 0.39 2.97 ± 0.44 2.90 ± 0.44 
F2 3.43 ± 0.96 3.50 ± 0.92 3.77 ± 1.08 

BC1 4.20 ± 0.60 4.22 ± 0.76 4.33 ± 0.83 
BC2 2.71 ± 0.40 2.69 ± 0.44 2.82 ± 0.41 
P2 2.23 ± 0.33 1.90 ± 0.32 2.03 ± 0.41 
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แตกตางทางสถิติ ในขณะท่ีคูผสม KPS2 x V2106 ใหคาสมการ A (-1.04*) และ B (0.71*) แตกตาง
ทางสถิต ิ (ตารางท่ี 25) 
 
ตารางที่ 25  คา A, B และ C สําหรับทดสอบ scaling test ในลักษณะความตานทานโรคราแปงใน

คูผสม KPS1 x V4758, KPS1 x V2106 และ KPS2 x V2106 
คูผสม KPS1 x V4758 KPS1 x V2106 KPS2 x V2106 

 Value t value Value t value Value t value 
A -1.26 -3.51** -1.03  -2.36* -1.04 -2.22* 
B  0.16      0.61ns  0.51    1.76ns  0.71  2.48* 
C -1.20    -1.32ns      -0.34   -0.38ns  0.45    0.44ns 

 **,*, ns = ความแตกตางทางสถิติในระดับ 0.01, 0.05 และไมมีความแตกตางทางสถิติ ตามลําดับ 
 

ทําการทดสอบความเหมาะสมกับ additive-dominance model ดวย joint scaling test ใช
คาเฉล่ียและวาเรียนซของประชากร P1, P2, F1, F2, BC1 และ BC2 และประเมินพารามิเตอร m (mean) 
a (additive gene action) และ d (dominance gene action) โดยไมมีปฏิกิริยาระหวางยีนใด ๆ ตาม
วิธีการของ Cavalli (1952) และ Mather and Jinks (1982) พบวา คา m, a และ d มีคาแตกตางกันทาง
สถิติ (P < 0.01) ในท้ัง 3 คูผสม และผลการทดสอบความเหมาะสมของ additive-dominance model 
โดยวิธีไคสแควร ใหคาไมแตกตางทางสถิติ [ทดสอบท่ีคา df = 3 (df0.05, 3 =  7.81); (df 0.01, 3 = 11.34)] 
(ตารางท่ี 26) แสดงวาการแสดงออกของยีนเปนไปตามสมการแบบบวกขม หรือไมมีปฏิกิริยา
ระหวางยีน (epistasis) โดยในคูผสม KPS1 x V4758, KPS1 x V2106 และ KPS2 x V2106 ใหคา 2 
เทากับ 2.15, 1.64 และ 2.03 ตามลําดับ  (ตารางท่ี 26)                                                                              
 จากการใหคะแนนการเกิดโรค (1 = ตานทานโรคมาก และ 9 = ไมตานทานโรค) คา
คะแนนการเกิดโรคท่ีต่ําหมายถึงความตานทานโรคสูง ดังนั้นคา d ท่ีมีคาติดลบ บงช้ีถึงความ
ตานทานโรค ซ่ึงจากการวิเคราะหพบวา ท้ัง 3 คูผสมมีการแสดงออกของยีนแบบบวก และขมอยาง
มีนัยสําคัญ   
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ตารางที่ 26  คาอิทธิพลของยีนแบบบวกและขม (และ SE) จากการวิเคราะหลักษณะความตานทาน
โรคราแปง โดยวิธี joint scaling test โดยใช 6 ประชากร (P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2) 
ของคูผสมระหวางพันธุออนแอและสายพันธุตานทาน (KPS1 x V4758, KPS1 x V2106  
และ KPS2 x V2106) 

พารามิเตอร (1) KPS1 x V4758 KPS1 x V2106 KPS2 x V2106 
m   4.34 ± 0.23**     4.17 ± 0.22**   4.43 ± 0.24** 
a   2.06 ± 0.22**     2.18 ± 0.22**   2.23 ± 2.23** 
d  -1.46 ± 0.42**  -1.23 ± 0.43* -1.50 ± 0.44** 
2 2.15 1.64 2.03 
P 0.10-0.25 0.10-0.25 0.10-0.25 

  (1)  m = mid-parent effect, a = additive effect, d = dominance effect 
 *,** = ความแตกตางทางสถิติในระดับ 0.05 และ 0.01 ตามลําดับ  
 2 = Chi-sqaure สําหรับการทดสอบความเหมาะสมของ additive-dominance model ท่ี df = 3 
 P = Probability (ความนาจะเปน) 
  

จากการคํานวณจํานวนคูของยีนท่ีควบคุมลักษณะความตานทานโรคราแปง พบวา ท้ัง 3 
คูผสมมีจํานวนคูของยีนท่ีควบคุมลักษณะความตานทานโรคราแปงอยูในชวง 0.97-1.34 (ตารางท่ี 
27) ซ่ึงบงช้ีวาการแสดงออกของยีนตานทานโรคราแปงในท้ัง 3 คูผสมนี้ ถูกควบคุมดวยยีนหลักยีน
เดียว (single major gene) ท่ีไดรับมาจากสายพันธุตานทาน V4758 และ V2106 สําหรับคาอัตรา
พันธุกรรมแบบกวาง (hb

2) ซ่ึงคํานวณจากวาเรียนซของท้ัง 6 ประชากรในแตละคูผสม พบวาใหคา 
hb

2  อยูในชวง 0.82-0.85  ซ่ึงมีคาสูงมาก ภายใตการควบคุมการแสดงออกของยีนหลักเพียงคูเดียว 
(ตารางท่ี 27) 
 คาการกระจายตัวของคะแนนการเกิดโรคของประชากร P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2  
ของท้ัง 3 คูผสม แสดงไวในตารางท่ี 28 พบวาการกระจายตัวท้ัง 3 คูผสมมีความคลายคลึงกัน 
กลาวคือ คะแนนการตานทานโรคของ F1  และ BC2    จะเขาใกลลักษณะความตานทานโรคของพันธุ
ตานทาน (P2) ในทุกคูผสม ในขณะท่ีการกระจายตัวของคะแนนการเกิดโรคในประชากร BC1  มีอยู
ในทุกระดับคะแนนการเกิดโรค โดยอยูในชวงระดับคะแนนการเกิดโรคของ P1 และ P2  ซ่ึงแสดง
ใหเห็นวามีการกระจายตัวของยีนท่ีควบคุมลักษณะการตานทานโรค  

 
 
 

 

 

 

 

 

 



 
86 

 
ตารางที่ 27  การประเมินจํานวนยีนท่ีนอยท่ีสุด (k) และ อัตราพันธุกรรม (hb

2) ของลักษณะความ
ตานโรคราแปง 

 k = number of effective factors (จํานวนคูของยีนท่ีนอยท่ีสุด) 
 h2

b และ h2
n = อัตราพันธุกรรมแบบกวางและอัตราพันธุกรรมแบบแคบ ตามลําดับ 

 
 ในประชากร F2  ท้ัง 3 คูผสม อัตราสวนจํานวนตนลูกท่ีตานทานตอตนออนแอตอโรคใน
ทุกคูผสม มีการกระจายตัวแบบ 3 : 1 (ตารางท่ี 29) บงช้ีวาความตานทานโรคราแปงควบคุมดวยยีน
เดน 1 คู สําหรับประชากร BC1  ท้ัง 3 คูผสม จํานวนตนลูกท่ีตานทานตอตนออนแอตอโรคในทุก
คูผสม มีการกระจายตัว แบบ 1 : 1  (ตารางท่ี 29) ซ่ึงสนับสนุนสมมุติฐานวาความตานทานโรครา-
แปงควบคุมดวยยีนเดน 1 คู 

ผลการทดลองนี้แสดงใหเห็นวาความตานทานโรคราแปงในสายพันธุตานทานโรค 2 สาย-
พันธุ คือ V4758 และ V2106 ถูกควบคุมดวยยีนเดน 1 คู และเปนแหลงของยีนตานทานโรคราแปง
จากสายพันธุใหมท่ียังไมมีการศึกษามากอน แมวาจะมีการศึกษายีนตานทานโรคราแปงโดย
นักวิจัยหลายกลุม แตผลการศึกษาแตกตางกัน เชนการศึกษาของ AVRDC (1979) รายงานวาความ
ตานทานโรคราแปงในสายพันธุ ML-3 และ ML-5 ถูกควบคุมดวยยีนเพียง 1 คู  ซ่ึงใหผล
สอดคลองกับการศึกษาของ บุบผา ใจเท่ียง (2545) ซ่ึงรายงานวาความตานทานโรคราแปงในสาย-
พันธุ SUT 4 และ VC1210A  ถูกควบคุมดวยยีนเดนหนึ่งคู นอกจากนี้การทดลองของ Hegde      
et al. (1996) ใหผลสอดคลองกับการทดลองในครั้งนี้เชนกัน อยางไรก็ตาม Reddy et al. (1994) 
ไดรายงานความตานทานโรคราแปงในถ่ัวเขียวสายพันธุ RUM วาถูกควบคุมดวยยีน 2 คู และ    
วราลักษณ เกษตรานันท และ พีระศักดิ์ ศรีนิเวศน (2549) รายงานวาความตานทานโรคราแปงใน
คูผสม KPS1 x VC6468-11-1A ถูกควบคุมดวยยีนหลายคู และมีอิทธิพลของยีนแบบบวกรวมกับ
แบบขมสวน Gawade and Patil (2003) ซ่ึงศึกษาความตานทานโรคราแปงในถ่ัวเขียว 3 คูผสม 
พบวามีการแสดงออกของยีนท้ังแบบบวกและขมในการควบคุมลักษณะความตานทานนี้ และไมมี 
epistasis ในขณะท่ีการศึกษาของ Sorajjapinun et al. (2005) ซ่ึงวิเคราะหการแสดงออกของยีนท่ี
ควบคุมความตานทานโรคราแปงในถ่ัวเขียวดวยวิธี generation mean analysis ของ Gamble (1962) 
พบวาความตานทานโรคถูกควบคุมดวยการแสดงออกของยีนแบบบวกเทานัน้ และไมมี epistasis 

คูผสม k hb
2 

KPS1 x V4758 1.05 0.84 
KPS1 x V2106 1.34 0.82 
KPS2 x V2106 0.97 0.85 
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ยีนตานทานโรคราแปงในถ่ัวเขียวสายพันธุ V4758 และ V2106 มีการแสดงออกของยีน
แบบบวกและแบบขม ไมมีปฏิกิริยาระหวางยีน และมีอัตราพันธุกรรมแบบกวางสูง (0.82-0.85) ซ่ึง
สอดคลองกับการศึกษาของบุบผา ใจเท่ียง (2545) ซ่ึงพบวาในสายพันธุตานทานโรคราแปง SUT 4 
และ VC1210A  มีการแสดงออกของยีนท้ังแบบบวกและขมและไมมีปฏิกิริยาระหวางยีน และมี
อัตราพันธุกรรมแบบกวางสูง (0.71-0.89)  

ดังนั้นการรวมยีนตานทานโรคราแปงในถ่ัวเขียวจากสายพันธุตานทาน V2106, V4758, 
VC1210A และ SUT4 เขาไวในพันธุเดียวกัน (gene pyramiding) อาจทําใหไดสายพันธุถ่ัวเขียวซ่ึง
ตานทานโรคราแปงไดหลายสายพันธุมากขึ้น หรือมีความตานทานสูงขึ้น ซ่ึงการรวมยีนตานทาน
โรคไวในพันธุเดียวมีการทํากันอยางแพรหลาย เชน Reddy et al. (1994) ไดทําการทดสอบความ
ตานทานโรคราแปงของถ่ัวเขียวสายพันธุตานทาน RUM ซ่ึงมีศักยภาพในการตานทานโรคใน
ระดับสูงในสภาพธรรมชาติและสภาพควบคุมการทดลอง โดยใชประชากรศึกษา F1, F2 และ F3 ท่ี
ไดจากการผสมระหวางสายพันธุตานทาน RUM กับสายพันธุออนแอ และพบวาความตานทานโรค
ของประชากรเหลานี้ถูกควบคุมดวยยีนเดน 2 คู (Pm-1 และ Pm-2) นําใบมาทดสอบความตานทาน
กับเช้ือสาเหตุโรคราแปงสายพันธุ TI-1 และแบงเกณฑระดับความตานทานตั้งแต R0-R5 โดย     
R0-R2 (ตานทาน) และ R3-R5 (ออนแอ) พบวาในตนท่ีมีท้ัง Pm-1 และ Pm-2 จะแสดงระดับความ
ตานทานสูงสุด (R0) ขณะท่ีตนท่ีมี  Pm-1 หรือ Pm-2 อยางใดอยางหนึ่ง แสดงระดับความตานทาน
สูง (R1) และตนท่ีไมมีท้ัง Pm-1 หรือ Pm-2 แสดงความออนแอตอโรคราแปงสายพันธุ TI-1 ใน
ระดับตั้งแต R3-R5  นอกจากนี้ Zhang et al. (1998) ไดคนพบยีนตานทานโรคขอบใบแหงของขาว
ยีนใหมใน Oryza rufipogon accession WBB1 และ WBB2 พบวามีการกระจายตัวระหวางตน
ตานทานและออนแอตอโรคในอัตราสวน 3:1 ในท้ัง 2 accessions ซ่ึงสรุปผลไดวายีนตานทานใน
แตละ accession เปนยีนเดน 1 คู เม่ือรวมยีนตานทานโรคสองยีนเขาไวในพันธุเดียว (pyramiding) 
สามารถเพ่ิมระดับความตานทานโรคใหสูงขึ้นได และในการทดลองของ Liu et al.  (2000) ซ่ึงรวม
ยีนตานทานโรคราแปงไดแก Pm2+Pm4a, Pm2+Pm21,  Pm4a+Pm21 เขาสูพันธุขาวสาลี Yangl 58 
ไดสําเร็จ ทําใหไดพันธุขาวสาลีท่ีมีระดับความตานทานโรคราแปงสูง  
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                ตารางที่ 28  การกระจายตัวของตนท่ีเปนโรคราแปงในระดับคะแนนการเกิดโรคตาง ๆ ในประชากร P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2  ของคูผสม KPS1 x    
                                      V4758,  KPS1 x V2106 และ KPS2 x V2106 

คะแนนการเกิดโรค 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 

                
ประชากร 

-------------------------------------------------   จํานวนตน   --------------------------------------------- 

 
รวม 

 
คาเฉลี่ย 

KPS1 x V4758            
P1 (KPS1)      16 9 5  30 6.63 
F1  6 17 7      30 3.03 
F2  22 17 10 2 4 3 2  60 3.43 
BC1  3 7 16 17 1 1   45 4.20 
BC2  19 20 6      45 2.71 
P2 (V4758) 2 19 9       30 2.23 
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              ตารางที่ 28   การกระจายตัวของตนท่ีเปนโรคราแปงในระดับคะแนนการเกิดโรคตาง ๆ ในประชากร P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2  ของคูผสม KPS1 x V4758, 
KPS1 x V2106 และ KPS2 x V2106  (ตอ) 

คะแนนการเกิดโรค 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 

 
ประชากร 

-------------------------------------------------   จํานวนตน   --------------------------------------------- 

 
รวม 

 
คาเฉลี่ย 

KPS1 x V2106            
P1 (KPS1)      19 7 4  30 6.50 
F1  9 13 8      30 2.97 
F2  17 21 12 3 2 2 3  60 3.50 
BC1  4 11 10 13 5 2   45 4.22 
BC2  22 15 8      45 2.69 
P2 (V2016) 6 21 3       30 1.90 
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          ตารางที่ 28   การกระจายตัวของตนท่ีเปนโรคราแปงในระดับคะแนนการเกิดโรคตาง ๆ ในประชากร P1 , P2 , F1 , F2 , BC1 และ BC2  ของคูผสม KPS1 x 
V4758, KPS1 x V2106 และ KPS2 x V2106  (ตอ) 

คะแนนการเกิดโรค 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 

ประชากร 

-------------------------------------------------   จํานวนตน   --------------------------------------------- 

 
รวม 

 
คาเฉลี่ย 

KPS2 x V2106            
P1 (KPS2)      11 14 5  30 6.80 
F1  10 13 7      30 2.90 
F2  17 21 5 5 4 4 4  60 3.77 
BC1  5 10 9 8 12 1   45 4.33 
BC2  16 21 8      45 2.82 
P2 (V2106) 7 15 8       30 2.03 
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ตารางที่ 29   อัตราสวนการกระจายตัวของประชากร F2  และ BC1 ท่ีไดมาจากการผสมระหวางสายพันธุออนแอ x ตานทาน จํานวน 3 คูผสม 

 
 
 

คูผสม ประชากร ตนตานทาน ตนออนแอ Expected 2 Probability 
  (R) (S) ratio   

KPS1 x V4758 F2 49 11 3:1 1.42 0.10-0.25 
 BC1 26 19 1:1 1.08 0.25-0.50 

KPS1 x V2106 F2 50 10 3:1 2.23 0.10-0.25 
 BC1 25 20 1:1 0.56 0.25-0.50 

KPS2 x V2106 F2 43 17 3:1 0.29 0.50-0.75 
 BC1 24 21 1:1 0.20 0.50-0.75 
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4.4 การพัฒนาเคร่ืองหมาย ISSR บงช้ีความตานทานโรคราแปง 
 ทําการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอดวยวิธีปฏิกิริยาลูกโซ (polymerase chain reaction; PCR) โดยใช
ไพรเมอร ISSR 46 ไพรเมอร (ตารางท่ี 30) เพ่ือคนหาไพรเมอรท่ีใหแถบดีเอ็นเอท่ีมีความแตกตาง
ระหวางพันธุพอท่ีตานทานโรค (V4718; R) และพันธุแมท่ีออนแอตอโรค (CN72; S) แลวนับจํานวน
แถบดีเอ็นเอท้ังหมดท่ีพบในพันธุตานทานและออนแอ [number of scorable bands; NB] เปอรเซ็นต
แถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตางระหวางพันธุตานทานและออนแอ (percentage of polymorphic bands 
between resistant and susceptible  parents; %PB) และจํานวนแถบดเีอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวางพันธุ
ตานทานและประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและประชากรรวมออนแอ [number of 
unique bands (NUB); แสดงในตารางท่ี 30] เม่ือใชอุณหภูมิในขั้นตอน annealing ลดลงขั้นตอนละ 1 
องศาเซลเซียส จาก 65 ถึง 50 องศาเซลเซียส  พบวาไพรเมอร ISSR จํานวน 39 ไพรเมอรสามารถให
แถบดีเอ็นเอท่ีมีความแตกตางระหวางพันธุตานทาน และออนแอตอโรค รวม 177 แถบ โดยไพรเมอร 
ISSR 859 ใหคา %PB สูงท่ีสุด คือ 76%  สําหรับไพรเมอรท่ีใหคา %PB สูงอยูในชวงตั้งแต 40-50% 
ไดแก ไพรเมอร ISSR 890 (47.06 %), 849 (45.45%), 812 (43.75%), 826 (41.67%), 842  (41.03%) 
และ 827 (40%) ในขณะท่ีไพรเมอร ISSR 885 ใหคา %PB ต่ําท่ีสุดเพียง 4.55% (ตารางท่ี 30) 

ทําการคัดเลือกไพรเมอรท่ีใหแถบดีเอ็นเอท่ีมีความเหมือนกันระหวางพันธุตานทานและ
ประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและประชากรรวมออนแอ [unique bands (UB)] พบวา
มีไพรเมอร ISSR จํานวน 9 ไพรเมอรท่ีใหจํานวน UB (NUB) อยูระหวาง 1-2 แถบดีเอ็นเอ (ตารางท่ี 30)  

นําไพรเมอรท่ีใหแถบดีเอ็นเอท่ีมีความเหมือนกันระหวางพันธุตานทานและประชากรรวม
ตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและประชากรรวมออนแอท้ัง 9 ไพรเมอร และไพรเมอรท่ีให 
%PB สูง (ตารางท่ี 31) ไปทําการยืนยันผลอีกครั้ง โดยทําการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอเปาหมายดวยวิธี 
PCR โดยใชอุณหภูมิในขั้นตอน annealing ท่ี 50 องศาเซลเซียส พบวา ไพรเมอร ISSR 809 ใหคา 
%PB สูงท่ีสุด คือ 51.28% รองลงมาไดแก ไพรเมอร ISSR 887 (21.05%), 840 (20.59%) และ 860 
(20%) ตามลําดับ และพบวาไพรเมอรท่ีใหแถบดีเอ็นเอท่ีมีความเหมือนกันระหวางพันธุตานทาน
และประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและประชากรรวมออนแอ มีเพียง 2 ไพรเมอร
เทานั้น ไดแก ไพรเมอร ISSR 842 และ 885 โดยใหคา NUB เทากับ 1 ท้ังสองไพรเมอร (ตารางท่ี 
31) แถบดีเอ็นเอจําเพาะไดจากไพรเมอร ISSR 842 มีขนาด 340 คูเบส (base pair; bp) และท่ีไดจาก
ไพรเมอร ISSR 885 มีขนาด 420 คูเบส จึงตั้งช่ือเครื่องหมายดังกลาววา ISSR 842_340 และ ISSR 
885_420 ตามลําดับ 
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ตารางที ่30  แสดงลําดับเบส จํานวนแถบดีเอ็นเอ เปอรเซ็นตแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตางระหวาง                   
พันธุพอ (V4718; R) และแม (CN72; S) และจํานวนแถบดเีอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวางพันธุ
ตานทานและประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและประชากรรวมออนแอ 
เม่ือใชไพรเมอร ISSR ตาง ๆ และใชอุณหภูมิในขั้นตอน annealing ลดลงขั้นตอนละ 1 
องศาเซลเซียส จาก 65 ถึง 50 องศาเซลเซียส  

ไพรเมอร ลําดับเบส NB %PB NUB 
801 (AT)8 T 12 8.33 - 
807 (AG)8 T 15 0 - 
808 (AG)8 C 18 27.78 - 
809 (AG)8 G 23 13.04 - 
810 (GA)8 T 18 27.78 1 
811 (GA)8 C 13 7.69 - 
812 (GA)8 A 16 43.75 - 
813 (CT)8 T 10 30.00 - 
815 (CT)8 G 8 25.00 - 
819 (GT)8 A 8 25.00 - 
825 (AC)8 T 11 9.09 - 
826 (AC)8 C 12 41.67 - 
827 (AC)8 G 5 40.00 - 
828 (TG)8 A 7 14.29 - 
834 (AG)8 YT 20 15.00 - 
835 (AG)8 YC 27 25.93 - 
836 (AG)8 YA 24 12.50 - 
840 (GA)8 YT 27 25.93 2 
841 (GA)8 YC 16 37.50 1 

841 c (GA)8 CC 13 15.38 1 
NB = จํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมดท่ีนับไดในสายพันธุตานทานและออนแอ [number of scorable bands] 
%PB = เปอรเซ็นตแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตางระหวางพันธุตานทานและออนแอ [% polymorphic bands between  

resistant and susceptible parents] 
NUB   = จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวางพันธุตานทานและประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและ 

ประชากรรวมออนแอ [number of unique bands] 
Y = ไพริมิดีน (C, T); R = พิวรีน (A, G); N = A, G, C, T; B = C, G, T; D = A, G, T; H = A, C, T; V = A, C, G 
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ตารางที ่30   แสดงลําดับเบส จํานวนแถบดีเอ็นเอ เปอรเซ็นตแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตางระหวาง  
พันธุพอ (V4718; R) และแม (CN72; S) และจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวาง                      
พันธุตานทานและประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและประชากรรวม                      
ออนแอ เม่ือใชไพรเมอร ISSR ตาง ๆ และใชอุณหภูมิในขั้นตอน annealing ลดลงขั้นตอน
ละ 1 องศาเซลเซียส จาก 65 ถึง 50 องศาเซลเซียส  (ตอ) 

ไพรเมอร ลําดับเบส NB % PB NUB 
841 t (GA)8 TC 20 30.00 - 
842 (GA)8 YG 39 41.03 2 
843 (CT)8 RA 8 0 - 
844 (CT)8 RC 8 0 - 
845 (CT)8 RG 14 28.57 - 
847 (CA)8 RC 10 20.00 - 
848 (CA)8 RG 6 0 - 
849 (GT)8 YA 11 45.45 - 
851 (GT)8 YG 11 0 - 
854 (TC)8 RG 24 20.83 - 
855 (AC)8 YT 15 33.33 - 
856 (AC)8 YA 8 37.50 2 
857 (AC)8 YG 9 11.11 - 
858 (TG)8 RT 14 28.57 - 
859 (TG)8 RC 25 76.00 - 
860 (TG)8 RA 16 31.25 - 
864 (ATG)6 10 30.00 - 
867 (GGC)6 3 0 - 
868 (GAA)6 12 0 - 
881 (GGGT)3 G 35 28.57 - 
885 BHB (GA) 7 22 4.55 1 
886 VDV (CT)7 33 9.09 1 

NB = จํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมดท่ีนับไดในสายพันธุตานทานและออนแอ [number of scorable bands] 
%PB = เปอรเซ็นตแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตางระหวางพันธุตานทานและออนแอ [% polymorphic bands between  

resistant and susceptible parents] 
NUB   = จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวางพันธุตานทานและประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและ 

ประชากรรวมออนแอ [number of unique bands] 
Y = ไพริมิดีน (C, T); R = พิวรีน (A, G); N = A, G, C, T; B = C, G, T; D = A, G, T; H = A, C, T; V = A, C, G 
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ตารางที่ 30  แสดงลําดับเบส จํานวนแถบดีเอ็นเอ เปอรเซ็นตแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตางระหวาง                     
พันธุพอ (V4718; R) และแม (CN72; S) และจํานวนแถบดเีอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวาง                      
พันธุตานทานและประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและประชากร                      
รวมออนแอ เม่ือใชไพรเมอร ISSR ตาง ๆ และใชอุณหภูมิในขั้นตอน annealing ลดลง                      
ขั้นตอนละ 1 องศาเซลเซียส จาก 65 ถึง 50 องศาเซลเซียส  (ตอ) 

ไพรเมอร ลําดับเบส NB %PB NUB 
887 DVD (TC)7 23 26.09 1 
889 DBD (AC) 7 16 18.75 - 
890 VHV (GT)7 17 47.06 - 
891 HVH (TG)7 19 10.53 - 

NB = จํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมดท่ีนับไดในสายพันธุตานทานและออนแอ [number of scorable bands] 
%PB = เปอรเซ็นตแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตางระหวางพันธุตานทานและออนแอ [% polymorphic bands between 

resistant and susceptible parents] 
NUB   = จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวางพันธุตานทานและประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและ

ประชากรรวมออนแอ [number of  unique bands] 
Y = ไพริมิดีน (C, T); R = พิวรีน (A, G); N = A, G, C, T; B = C, G, T; D = A, G, T; H = A, C, T; V = A, C, G 
  
 จากการสังเกตในการทํา PCR ท้ัง 2 ครั้ง โดยใชอุณหภูมิในขั้นตอน annealing ท่ีแตกตาง
กันระหวางอุณหภูมิท่ีลดลงขั้นตอนละ 1 องศาเซลเซียส จาก 65 ถึง 50 องศาเซลเซียส และท่ี 50 
องศาเซลเซียส เม่ือใชไพรเมอร ISSR เดียวกัน พบวาการใชอุณหภูมิ 65-50 องศาเซลเซียสทําใหคา 
%PB ของไพรเมอรสวนใหญมีคามากกวาท่ีอุณหภูมิ 50 องศาเซลเซียส ในขณะท่ีมีเพียง 5 ไพร-
เมอรเทานั้นท่ีพบวาการใชอุณหภูมิ 50 องศาเซลเซียส ใหคา %PB มากกวา (ตารางท่ี 31) อยางไรก็
ตามในการทดลองนี้พบวาการใชอุณหภูมิ 65-50 องศาเซลเซียส ใหรูปแบบดีเอ็นเอท่ีไมคงท่ี ดังนั้น
นี้จึงเลือกใชอุณหภูมิในขั้นตอน annealing ท่ี 50 องศาเซลเซียส ในการประเมินระยะหางระหวาง
เครื่องหมายดีเอ็นเอและยีนตานทานโรคราแปงเบ้ืองตน  
 จากการวิเคราะหประชากร RIL (F2:6) ของคูผสม CN72 x V4718 เปนรายตน โดยใชไพร-
เมอร ISSR 842 และ 885 พบวาท้ังเครื่องหมาย ISSR 842_340 และ ISSR 885_420 ตรวจพบตนท่ี
เปน recombinant จํานวน 2 ตน ในจํานวนท้ังหมด 20 ตน คือตนตานทานท่ี 3 และ 5 (ภาพท่ี 1 และ 2) 
ซ่ึงแสดงใหเห็นวาเครื่องหมาย ISSR 842 และ ISSR 885 อาจอยูดานเดียวกันของยีนตานทาน เม่ือ
นํามาคํานวณ % recombinantion ระหวางเครื่องหมายท้ังสองและยีนตานทาน พบวามีคาเทากับ 10 % 
หรือกลาวอีกนัยหนึ่งไดวาเครื่องหมาย ISSR 842_340 และ ISSR 885_420 อยูหางจากยีนตานทาน
โรคราแปงในถ่ัวเขียวประมาณ 10 cM (ตารางท่ี 32) การศึกษาในครั้งนี้เปนการประเมินระยะหาง 
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ระหวางเครื่องหมายโมเลกุล ISSR และยีนตานทานโรคราแปงเบ้ืองตนเทานั้น ในอนาคตควรมีการ
นําเครื่องหมาย ISSR 842_340 และ ISSR 885_420 ไปตรวจสอบในประชากร RIL (F2:6)  เปนรายตน 
โดยใชจํานวนตนในประชากรอยางนอย 100 ตน เพ่ือใหไดระยะหางระหวางเครื่องหมาย  ISSR และ
ยีนตานทานโรคราแปงท่ีแมนยํามากกวานี้ อยางไรก็ตามการทดลองนี้แสดงใหเห็นวาเครื่องหมาย 
ISSR มีประสิทธิภาพในการตรวจสอบหาตําแหนงยีนตานทานโรคราแปง เนื่องจากไพรเมอรชนิดนี้
จะทําการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอท่ีอยูระหวาง SSR พรอมกันหลายตําแหนงบนจีโนม (multilocus) จึงมี
โอกาสสูงท่ีจะตรวจพบตําแหนงยีนเปาหมายได นอกจากนี้ยังเปนวิธีท่ีรวดเร็ว มีขั้นตอนไมยุงยาก 
ดังนั้นในอนาคตอาจสามารถนําเครื่องหมาย ISSR ท่ีใกลชิดกับยีนตานทานโรคราแปงเหลานี้มา
ประยุกตใชในการคัดเลือกตนถ่ัวเขียวตานทานโรคราแปงได  
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ตารางที ่31   แสดงลําดับเบส จํานวนแถบดีเอ็นเอ เปอรเซ็นตแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตางระหวาง

พันธุพอ (V4718; R) และแม (CN72; S) และจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีใหความเหมือนกัน                       
ระหวางพันธุตานทานและประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและ
ประชากรรวมออนแอ เม่ือใชไพรเมอร ISSR ตาง ๆ และใชอุณหภูมิในขั้นตอน annealing 
ท่ี 50 องศาเซลเซียส   

ไพรเมอร ลําดับเบส NB %PB NUB 
808 (AG)8 C 29 3.45 - 
809 (AG)8 G 39 51.28 - 
810 (GA)8 T 36 5.56 - 
811 (GA)8 C 16 6.25 - 
815 (CT)8 G 9 0 - 
834 (AG)8 YT 34 2.94 - 
836 (AG)8 YA 21 0 - 
840 (GA)8 YT 34 20.59 - 
841 (GA)8 YC 36 0 - 

841 c (GA)8 CC 24 12.50 - 
841 t (GA)8 TC 32 9.38 - 
842 (GA)8 YG 46 8.70 1 
856 (AC)8 YA 14 0 - 
858 (TG)8 RT 13 15.38 - 
859 (TG)8 RC 18 5.56 - 
860 (TG)8 RA 10 20.00 - 
864 (ATG)6 18 11.11 - 
881 (GGGT)3 G 15 0 - 
885 BHB (GA)7 17 5.88 1 
886 VDV (CT)7 16 12.50 - 

NB = จํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมดท่ีนับไดในสายพันธุตานทานและออนแอ [number of scorable bands] 
%PB = เปอรเซ็นตแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตางระหวางพันธุตานทานและออนแอ [% polymorphic bands between 

resistant and susceptible parents] 
NUB   = จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวางพันธุตานทานและประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและ

ประชากรรวมออนแอ [number of  unique bands] 
Y = ไพริมิดีน (C, T); R = พิวรีน (A, G); N = A, G, C, T; B = C, G, T; D = A, G, T; H = A, C, T; V = A, C, G 
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ตารางที ่31  แสดงลําดับเบส จํานวนแถบดีเอ็นเอ เปอรเซ็นตแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตางระหวาง       

พันธุพอ (V4718; R) และแม (CN72; S) และจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีใหความเหมือนกัน      
ระหวางพันธุตานทานและประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและ
ประชากรรวมออนแอ เม่ือใชไพรเมอร ISSR ตาง ๆ และใชอุณหภูมิในขั้นตอน annealing 
ท่ี 50 องศาเซลเซียส (ตอ) 

ไพรเมอร ลําดับเบส NB %PB NUB 
887 DVD (TC)7 19 21.05 - 
889 DBD (AC)7 20 0 - 
890 VHV (GT)7 25 0 - 
891 HVH (TG)7 16 6.25 - 

NB = จํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมดท่ีนับไดในสายพันธุตานทานและออนแอ [number of scorable bands] 
%PB = เปอรเซ็นตแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตางระหวางพันธุตานทานและออนแอ [% polymorphic bands between 

resistant and susceptible parents]  
NUB   = จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวางพันธุตานทานและประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและ

ประชากรรวมออนแอ [number of  unique bands] 
Y = ไพริมิดีน (C, T); R = พิวรีน (A, G); N = A, G, C, T; B = C, G, T; D = A, G, T; H = A, C, T; V = A, C, G 
 
ตารางที ่32  แสดงลําดับเบส จํานวนแถบดีเอ็นเอ เปอรเซ็นตแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตางระหวาง                      

พันธุพอ (V4718; R) และแม (CN72; S) และจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวาง
พันธุตานทานและประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและประชากรรวม
ออนแอจํานวนตน recombinant และ % recombination เม่ือใชไพรเมอร ISSR 842 และ 
885 

                    
ไพรเมอร 

 
ลําดับเบส 

 
NB 

 
%PB 

 
NUB 

จํานวนตน 
recombinant 
(จาก 20 ตน) 

 
% 

recombination 
842 (GA)8 YG 46 8.70 1 2 10 
885 BHB (GA)7 17 5.88 1 2 10 

NB = จํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมดท่ีนับไดในสายพันธุตานทานและออนแอ [number of scorable bands] 
%PB = เปอรเซ็นตแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตางระหวางพันธุตานทานและออนแอ [% polymorphic bands between 

resistant and susceptible parents]  
NUB   = จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวางพันธุตานทานและประชากรรวมตานทาน หรือระหวางพันธุออนแอและ

ประชากรรวมออนแอ [number of  unique bands] 
Y = ไพริมิดีน (C, T); R = พิวรีน (A, G); N = A, G, C, T; B = C, G, T; D = A, G, T; H = A, C, T; V = A, C, G 
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 ชอง 1 และ 26 คือ 100 bp DNA ladder; ชอง 2, 3, 4 และ 5 คือ V4718 (R), CN72 (S), ประชากรรวมตานทาน [BSA (R)] และ ประชากรรวมออนแอ 

[BSA (S)] ตามลําดับ ชอง 6-15 คือ ตน F2:6 ท่ีตานทานโรคตนท่ี 1-10 ตามลําดับ และ ชอง 16-25 คือ ตน F2:6 ท่ีออนแอตอโรคตนท่ี 1-10 ตามลําดับ 

ภาพที่ 1 แถบดีเอ็นเอของพันธุตานทาน, พันธุออนแอ, ประชากรรวมตน F2:6 ท่ีตานทาน, ประชากรรวมตน F2:6 ท่ีออนแอตอ 
              โรค, ตน F2:6 ท่ีตานทานโรค 10 ตน และตน F2:6 ท่ีออนแอตอโรค 10 ตน เม่ือใชไพรเมอร ISSR 842  

600 bp 
500 bp 

400 bp 

300 bp 

   1      2        3      4       5     6       7       8      9     10     11    12    13     14    15     16    17    18    19    20    21    22     23    24    25    26 

R     S    BSA  BSA 
                (R)   (S) ตน F2:6 ที่ตานทานโรค ตน F2:6 ที่ออนแอตอโรค 

ISSR 842_340  
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ภาพที่ 2 แถบดีเอ็นเอของพันธุตานทาน, พันธุออนแอ, ประชากรรวมตน F2:6 ท่ีตานทาน, ประชากรรวมตน F6 ท่ีออนแอตอ 
              โรค, ตน F2:6 ท่ีตานทานโรค 10 ตน และตน F2:6 ท่ีออนแอตอโรค 10 ตน เม่ือใชไพรเมอร ISSR 885  

ชอง 1 และ 26 คือ 100 bp DNA ladder; ชอง 2, 3, 4 และ 5 คือ V4718 (R), CN72 (S), ประชากรรวมตานทาน [BSA (R)] และ ประชากรรวมออนแอ 
[BSA (S)] ตามลําดับ ชอง 6-15 คือ ตน F2:6 ท่ีตานทานโรคตนท่ี 1-10 ตามลําดับ และ ชอง 16-25 คือ ตน F2:6 ท่ีออนแอตอโรคตนท่ี 1-10 ตามลําดับ 

600 bp 
500 bp 

400 bp 

300 bp 

    1      2       3      4       5      6      7       8      9     10     11    12     13     14    15     16    17     18    19    20     21    22    23    24    25    26 

 
ตน F2:6 ที่ตานทานโรค ตน F2:6 ที่ออนแอตอโรค 

ISSR 885_420  
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บทท่ี 5 

สรุปผลการทดลอง 
 

จากการศึกษาสหสัมพันธทางฟโนไทปและยีโนไทประหวางผลผลิตและลักษณะท่ี
เกี่ยวของกับผลผลิต และการวิเคราะหเสนทางพบวา ลักษณะจํานวนชอตอตน จํานวนเมล็ดตอฝก  
TDM และจํานวนฝกตอตน เปนลักษณะท่ีมีอิทธิพลทางตรงตอผลผลิตสูง ดังนั้นจึงควรใชเปนดัชนี
ในการคัดเลือกสายพันธุถ่ัวเขียวเพ่ือเพ่ิมผลผลิตโดยเฉพาะในประชากรท่ีใชศึกษา ดังนั้นการ
คัดเลือกสายพันธุท่ีมีตนใหญ จํานวนชอตอตน จํานวนฝกตอตน และจํานวนเมล็ดตอฝกสูง จึงมี
ศักยภาพในการเพ่ิมผลผลิตถ่ัวเขียวในอนาคต 

จากการวิเคราะหการแสดงออกของยีนท่ีควบคุมลักษณะทางพืชไร 7 ลักษณะ ใน 12 คูผสม 
พบวา ลักษณะ TDM  จํานวนฝกตอตน น้ําหนักเมล็ดตอตน และความยาวรากตอปริมาตรดิน 2,122 
ลบ.ซม. มีอิทธิพลจากยีนทุกรูปแบบ และมีความซับซอน มีอัตราพันธุกรรมแบบกวางและแคบปาน
กลาง และถูกควบคุมดวยยีนอยางนอย 1-2 คู ยกเวนลักษณะน้ําหนักเมล็ดตอตนซ่ึงมีอัตราพันธุ-
กรรมท้ัง 2 แบบต่ํา และถูกควบคุมดวยยีนอยางนอย 4 คู สวนลักษณะน้ําหนัก 100 เมล็ด จํานวน
เมล็ดตอฝก และความยาวฝก มีอิทธิพลของยีนในแบบบวกขม  มีอัตราพันธุกรรมแบบกวางและ
แคบปานกลาง และถูกควบคุมดวยยีนอยางนอย 4 คู (น้ําหนัก 100 เมล็ด) 3 คู (จํานวนเมล็ดตอฝก) 
และ 2 คู (ความยาวฝก) การปรับปรุงลักษณะเหลานี้ควรใชวิธีคัดเลือกแบบหนึ่งเมล็ดตอตน  หรือ
การคัดเลือกแบบเก็บรวม 

การวิเคราะหการแสดงออกของยีนตานทานโรคราแปงในถ่ัวเขียวใน 3 คูผสม KPS1 x V4758, 
KPS1 x V2106 และ KPS2 x V2106  พบวาลักษณะความตานทานโรคราแปงมีการแสดงออกของยีน
ท้ังแบบบวกและแบบขมอยางมีนัยสําคัญ แตยีนแบบบวกมีอิทธิพลมากกวายีนแบบขม โดยไมมี
ปฏิกิริยาระหวางยีน และท้ัง 3 คูผสมมีจํานวนคูของยีนท่ีควบคุมลักษณะความตานทานโรค 1 คู แสดง
วาลักษณะนี้ถูกควบคุมดวยยีนหลักเพียงยีนเดียว (single major gene) 
               การพัฒนาเครื่องหมาย ISSR บงช้ีความตานทานโรคราแปง ไดเครื่องหมาย ISSR 842_340 
และ 885_420 มีระยะหางจากยีนตานทานโรคประมาณ 10 cM แสดงใหเห็นวาเครื่องหมาย ISSR มี
ประสิทธิภาพในการตรวจสอบหาตําแหนงยีนตานทานโรคราแปง  และอาจสามารถนําเครื่องหมาย 
ISSR ท่ีใกลชิดกับยีนตานทานโรคราแปงเหลานี้มาประยุกตใชในการคัดเลือกถ่ัวเขียวตานทานโรค 
ราแปงไดในอนาคต 
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ตารางภาคผนวกที่ 1  คาเฉล่ียขององคประกอบผลผลิตและลักษณะทางสรีรวิทยาของถ่ัวเขียวสายพันธุ ตางประเทศ จาก AVRDC 
No สายพันธุ ความสูง  biomass TDM จํานวน จํานวน จํานวน วันดอกแรก วันฝกแรก ความยาว จํานวน จํานวน นํ้าหนัก LAI คะแนนการ 
    (ซม.) (ก.) (ก.) กิ่งตอตน ชอตอตน เมล็ดตอฝก บาน สุก ฝก (ซม.) ฝกตอตน เมล็ดตอตน 100 เมล็ด  เกิดโรค 
1 V 1016 52.8 83.35 29.07 9.60 11.00 8.8 39 54 8.8 37 313 5.34 1.77 1 
2 V 1066 57.1 93.53 30.98 10.70 18.20 9.5 39 54 9.5 33 326 6.24 2.32 2 
3 V 1067 65.7 120.06 39.97 8.50 20.80 10.7 39 54 10.7 54 527 6.27 2.99 4 
4 V 1103 57.7 91.17 30.77 8.80 22.80 10.7 36 53 10.7 37 368 4.44 3.53 4 
5 V 1110 55.3 119.90 40.77 10.00 28.40 9.6 35 53 9.6 43 382 4.11 2.88 3 
6 V 1132 38.4 98.31 38.04 7.30 19.20 9.9 33 51 9.9 20 182 5.36 2.92 3 
7 V 1133 43.6 81.09 30.23 9.00 27.00 9.8 36 52 9.8 33 299 5.61 2.61 2 
8 V 1160 71.5 100.10 21.71 14.80   ไมออกดอก      5.20 1 
 (V. sublobata)               
9 V 1207 47.6 96.71 36.11 8.40 19.80 11.4 39 51 11.4 47 471 3.55 2.90 1 

10 SUT 2 60.1 74.20 29.55 8.00 19.60 6.8 36 51 6.8 31 272 6.33 4.14 5 
11 KPS 1 69.2 90.53 36.39 10.60 26.60 9.0 33 51 9.0 41 409 7.52 3.04 6 
12 V 1270 49.5 63.37 21.17 6.80 25.20 10.1 33 50 10.1 33 319 4.46 2.32 2 
13 V 1323 64.4 121.43 42.58 7.60 17.20 9.9 38 50 9.9 33 320 6.12 2.47 5 
14 V 1327 50.2 116.72 42.86 7.40 23.80 9.4 40 54 9.4 38 306 6.37 3.14 4 
15 V 1330 60.7 115.84 41.07 7.60 21.80 9.5 38 54 9.5 32 265 5.73 4.93 6 
16 V 1364 51.8 71.89 26.31 7.80 31.20 10.8 39 54 10.8 25 242 5.94 3.05 3 
17 V 1375 49.3 65.54 24.76 7.40 15.60 8.8 33 54 8.8 21 188 6.29 2.87 2 
18 V 1377 70.6 93.35 31.90 7.80 25.00 11.2 40 54 11.2 30 294 6.67 3.94 6 
19 V 1380 71.1 106.38 36.72 6.20 16.40 10.4 39 55 10.4 17 159 7.35 3.45 6 
20 V 1387 71.0 71.77 25.81 6.40 19.00 11.2 38 55 11.2 18 162 7.24 3.32 6 
21 V 1388 68.0 67.22 20.10 6.00 13.20 9.6 39 55 9.6 23 198 7.38 4.13 4 
22 SUT  2 66.1 89.92 37.55 6.00 17.00 9.1 39 53 9.1 21 161 6.16 2.15 5 
23 KPS  1 67.4 96.47 40.65 8.60 20.40 8.9 39 50 8.9 27 236 7.04 3.29 8 
24 V 1399 85.1 82.71 28.33 8.00 22.80 11.4 39 54 11.4 18 174 7.60 4.66 8 
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ตารางภาคผนวกที่ 1  คาเฉล่ียขององคประกอบผลผลิตและลักษณะทางสรีรวิทยาของถ่ัวเขียวสายพันธุ ตางประเทศ จาก AVRDC (ตอ) 
No สายพันธุ ความสูง  biomass TDM จํานวน จํานวน จํานวน วันดอกแรก วันฝกแรก ความยาว จํานวน จํานวน นํ้าหนัก LAI คะแนนการ 
    (ซม.) (ก.) (ก.) กิ่งตอตน ชอตอตน เมล็ดตอฝก บาน สุก ฝก (ซม.) ฝกตอตน เมล็ดตอตน 100 เมล็ด  เกิดโรค 

25 V 1410 95.2 95.94 28.91 7.40 30.60 12.4 38 54 12.4 20 174 8.54 5.02 7 
26 V 1410 AG1 38.2 26.14 24.79 7.90 30.80 8.9 30 50 8.9 19 167 4.59 1.76 7 
27 V 1410 AG2 94.2 65.38 20.98 7.40 21.40 12.3 40 53 12.3 19 196 7.96 3.44 6 
28 V 1415 61.6 102.48 29.13 6.10 18.40 9.7 38 51 9.7 14 145 7.64 3.10 5 
29 V 1416 AG 63.7 79.19 26.66 6.70 21.20 9.5 41 55 9.5 14 125 7.85 2.51 7 
30 V 1445 74.3 81.99 28.13 8.20 26.20 10.6 43 55 10.6 25 252 4.66 3.54 3 
31 V 1471 82.9 61.99 23.47 8.90 27.60 11.2 44 58 11.2 26 288 2.69 2.90 2 
32 V 1573 73.8 114.23 37.57 7.90 27.00 11.0 42 58 11.0 31 304 2.82 3.03 1 
33 V 1578 74.6 55.51 20.32 5.60 26.80 10.9 41 58 10.9 43 411 5.50 2.64 1 
34 SUT 2 67.6 66.86 24.46 6.80 20.00 6.3 36 51 6.3 23 182 7.19 3.28 6 
35 KPS 1 67.80 91.74 35.70 7.90 22.40 9.64 41 54 9.6 26 219 4.45 4.81 6 
36 V 1631 59.30 62.46 24.11 7.80 22.20 11.26 40 54 11.3 40 377 3.51 5.34 3 
37 V 1649 32.70 47.67 21.10 8.50 26.40 8.53 35 50 8.5 18 140 3.16 0.92 1 
38 V 1667 63.00 91.62 34.16 6.60 27.40 10.91 41 51 10.9 21 225 4.65 3.78 4 
39 V 1673 50.10 64.04 27.96 5.40 19.60 10.16 36 50 10.2 15 161 5.53 2.28 4 
40 V 1709 42.70 57.49 26.82 7.60 19.40 9.57 36 51 9.6 24 210 3.94 1.78 7 
41 V 1730 59.80 64.14 22.60 8.00 28.40 10.27 36 50 10.3 29 240 3.70 3.03 2 
42 V 1735 65.80 77.27 27.20 8.40 19.60 10.55 36 50 10.6 31 274 3.76 4.54 1 
43 V 1745 48.90 69.70 27.41 7.40 22.20 9.61 39 50 9.6 27 236 4.41 2.95 3 
44 V 1776 44.10 44.43 15.54 6.80 22.60 9.69 36 50 9.7 24 195 4.58 1.67 2 
45 V 1837 ไมงอก      ไมงอก        
46 SUT 2 62.70 52.56 23.83 6.90 25.80 10.42 38 50 10.4 29 229 6.07 2.93 5 
47 KPS 1 64.40 80.35 29.18 7.30 19.60 9.76 41 53 9.8 27 234 7.37 2.88 6 
48 V 1844 66.90 100.05 41.85 7.90 21.80 11.12 41 57 11.1 37 349 3.95 3.18 7 
49 V 1867 50.20 73.33 29.84 7.30 23.80 8.16 36 54 18.2 30 254 4.65 3.61 6 116 

 

 

 

 

 

 



ตารางภาคผนวกที่ 1  คาเฉล่ียขององคประกอบผลผลิตและลักษณะทางสรีรวิทยาของถ่ัวเขียวสายพันธุ ตางประเทศ จาก AVRDC (ตอ) 
No สายพันธุ ความสูง  biomass TDM จํานวน จํานวน จํานวน วันดอกแรก วันฝกแรก ความยาว จํานวน จํานวน นํ้าหนัก LAI คะแนนการ 
    (ซม.) (ก.) (ก.) กิ่งตอตน ชอตอตน เมล็ดตอฝก บาน สุก ฝก (ซม.) ฝกตอตน เมล็ดตอตน 100 เมล็ด  เกิดโรค 

50 V 1867M 48.90 60.42 21.88 7.20 19.60 10.71 34 54 10.7 26 246 4.54 2.76 7 
51 V 1944 49.20 70.71 23.83 6.40 12.40 8.91 34 53 8.9 15 122 8.88 2.49 5 
52 V 1945 63.50 59.53 23.64 6.50 12.00 9.13 40 54 9.1 25 206 7.03 2.04 5 
53 V 1946 47.00 39.08 20.19 8.20 13.40 8.07 40 50 8.1 10 67 8.79 2.15 7 
54 V 1947 75.60 65.45 23.95 6.00 9.20 10.86 35 50 10.9 20 180 7.31 2.01 6 
55 V 1948 67.40 62.95 22.36 7.80 11.00 10.99 41 54 11.0 20 183 7.61 3.05 8 
56 V 1968 39.20 56.56 20.82 7.20 17.60 8.18 41 54 8.2 18 122 4.31 2.03 3 
57 V 1969 30.00 59.52 23.01 6.70 12.40 7.90 36 50 7.9 9 70 6.01 0.92 3 
58 SUT 2 54.20 64.34 24.39 5.80 11.20 8.74 40 54 8.7 21 130 6.66 1.96 6 
59 KPS 1 58.30 88.77 37.86 6.40 12.40 9.02 41 56 9.0 34 250 6.81 5.12 5 
60 V 1984 48.10 53.21 17.44 6.60 10.20 9.86 33 50 9.9 21 165 5.19 4.13 6 
61 V 2010 55.10 78.30 27.83 6.40 13.00 10.25 36 51 10.3 24 239 6.89 2.38 5 
62 V 2022 85.90 115.40 34.77 8.90 34.20 11.08 45 58 11.1 35 297 4.71 3.65 2 
63 V 2075 94.50 113.17 30.43 8.50 19.00 10.22 43 58 10.2 27 226 4.28 9.13 2 
64 V 2085 75.70 49.95 15.98 7.50 19.80 9.99 41 54 10.0 23 211 6.97 3.52 6 
65 V 2110 62.00 67.66 27.40 8.40 17.20 8.34 44 56 8.3 16 166 4.71 4.19 3 
66 V 2184 60.30 52.47 17.62 6.00 12.60 8.95 36 53 9.0 21 178 7.24 2.27 4 
67 V 2159 60.60 66.76 24.73 7.00 21.80 10.62 33 50 10.6 23 215 3.68 1.65 2 
68 V 2191 62.00 84.09 30.94 6.60 11.80 10.67 42 55 10.7 24 267 5.97 5.07 6 
69 V 2268 59.60 57.51 22.59 7.20 24.20 9.76 41 55 9.8 39 360 3.77 3.27 5 
70 SUT 2 61.20 106.33 23.83 6.20 13.80 9.34 36 53 9.3 20 231 6.38 4.55 6 
71 KPS 1 60.90 64.90 25.14 6.10 21.20 9.77 36 50 9.8 22 126 7.57 2.55 6 
72 V 2273 49.80 54.10 17.87 7.20 13.40 8.11 35 50 8.1 20 180 5.06 2.96 2 
73 V 2365 ไมงอก      ไมงอก        
74 V 2396 70.30 81.44 25.94 5.90 17.80 10.60 41 50 10.6 35 341 2.80 4.68 6 117 

 

 

 

 

 

 



ตารางภาคผนวกที่ 1   คาเฉล่ียขององคประกอบผลผลิตและลักษณะทางสรีรวิทยาของถ่ัวเขียวสายพันธุ ตางประเทศ จาก AVRDC (ตอ) 
No สายพันธุ ความสูง  biomass TDM จํานวน จํานวน จํานวน วันดอกแรก วันฝกแรก ความยาว จํานวน จํานวน นํ้าหนัก LAI คะแนนการ 
    (ซม.) (ก.) (ก.) กิ่งตอตน ชอตอตน เมล็ดตอฝก บาน สุก ฝก (ซม.) ฝกตอตน เมล็ดตอตน 100 เมล็ด  เกิดโรค 

75 V 2565 53.60 88.21 31.94 6.10 16.40 9.47 39 53 9.5 19 175 7.01 3.07 6 
76 V 2688 64.70 126.22 44.18 7.00 23.60 10.43 38 55 10.4 48 380 4.30 4.20 6 
77 V 2709 53.10 75.26 34.96 7.60 28.40 10.88 38 50 10.9 44 395 3.21 4.60 2 
78 V 2773 58.30 57.95 22.31 8.60 35.40 10.75 34 56 10.8 70 584 3.62 5.14 3 
79 V 2774 67.50 56.09 23.21 8.30 28.20 10.34 38 55 10.3 64 556 3.50 2.73 4 
80 V 2787 50.60 48.97 21.89 6.80 17.20 8.92 33 51 8.9 42 357 3.54 1.92 3 
81 V 2802 69.00 97.27 28.77 7.60 27.40 8.57 38 54 8.6 47 327 4.02 4.68 3 
82 SUT 2 66.20 63.30 37.15 7.00 19.60 6.41 40 54 6.4 30 235 5.96 4.89 6 
83 KPS 1 76.60 102.32 39.09 7.40 21.40 6.71 40 54 6.7 34 292 7.20 3.50 5 
84 V 2802 BR 69.60 114.46 34.85 7.40 16.80 8.97 42 55 9.0 27 192 4.64 4.85 2 
85 V 2802 G 64.70 70.03 19.94 8.00 31.80 4.91 40 55 4.9 17 125 3.88 4.49 3 
86 V 2808 69.20 62.48 21.73 6.20 20.00 10.25 42 56 10.3 14 116 5.92 3.44 4 
87 V 2815 79.70 102.32 39.57 8.30 26.40 11.69 40 54 11.7 23 219 7.85 4.31 6 
88 V 2915 60.10 78.10 29.05 7.00 29.60 11.72 41 5 11.7 34 319 6.30 5.05 4 
89 V 2949 50.10 63.90 27.97 6.60 20.00 10.04 36 56 10.0 17 173 4.59 3.64 4 
90 V 2984 57.60 59.41 27.16 6.50 19.20 10.44 36 54 10.4 33 335 4.16 3.68 3 
91 V 3017 46.90 76.56 27.04 8.90 48.40 9.84 37 57 9.8 25 241 2.22 4.71 1 
92 V 3092 47.50 106.13 43.64 7.10 29.40 9.35 37 54 9.4 30 271 4.31 5.97 4 
93 V 3096 30.30 31.13 14.35 6.00 11.60 8.96 34 50 8.0 7 74 4.08 1.99 3 
94 SUT 2 62.60 93.53 31.72 6.30 12.00 10.95 38 53 11.0 23 167 5.13 4.88 6 
95 KPS 1 65.50 73.21 27.21 7.20 20.60 9.70 40 54 9.7 29 233 7.59 5.33 6 
96 V 3109 23.60 32.52 15.16 5.60 18.60 9.08 33 51 9.1 14 135 3.98 1.21 1 
97 V 3131 53.80 106.27 42.20 6.00 19.60 9.34 36 50 9.3 25 216 5.72 3.59 4 
98 V 3372 40.80 30.73 15.47 7.80 24.40 8.56 36 55 8.6 12 98 3.96 1.72 3 
99 V 3384 61.70 110.48 51.02 7.80 22.00 11.13 41 55 11.1 37 346 4.65 5.71 4 118 

 

 

 

 

 

 



ตารางภาคผนวกที่ 1  คาเฉล่ียขององคประกอบผลผลิตและลักษณะทางสรีรวิทยาของถ่ัวเขียวสายพันธุ ตางประเทศ จาก AVRDC (ตอ) 
No สายพันธุ ความสูง  biomass TDM จํานวน จํานวน จํานวน วันดอกแรก วันฝกแรก ความยาว จํานวน จํานวน นํ้าหนัก LAI คะแนนการ 
    (ซม.) (ก.) (ก.) กิ่งตอตน ชอตอตน เมล็ดตอฝก บาน สุก ฝก (ซม.) ฝกตอตน เมล็ดตอตน 100 เมล็ด  เกิดโรค 

100 V 3387 51.00 95.16 38.38 6.40 22.60 11.18 35 54 11.2 31 259 5.38 3.45 3 
101 V 3388 62.50 162.96 43.99 6.40 20.80 9.21 41 55 9.2 23 190 5.80 5.59 5 
102 V 3404 81.80 106.39 43.80 7.80 19.80 9.07 39 55 9.1 22 157 7.88 5.61 5 
103 V 3476A 60.70 71.62 29.74 6.60 17.40 9.65 39 50 9.7 35 288 5.87 2.74 6 
104 V 3484 49.10 96.38 45.39 6.80 20.20 11.13 41 54 11.1 35 302 5.18 4.17 5 
105 V 3490 53.30 57.52 25.03 8.70 36.60 9.08 41 54 9.1 43 355 7.55 2.09 2 
106 SUT 2 62.80 64.58 23.39 6.20 23.60 8.87 39 51 8.9 31 231 6.65 2.60 4 
107 KPS 1 72.20 71.72 26.28 7.00 15.80 10.43 41 53 10.4 20 176 7.07 4.81 5 
108 V 3495 59.50 112.49 30.91 8.00 43.60 8.88 40 55 8.9 35 311 2.78 4.31 1 
109 V 4281 63.90 72.37 29.72 8.00 41.20 10.53 40 58 10.5 25 246 2.65 4.08 1 
110 V 4287 61.90 84.23 35.81 8.40 28.20 9.47 41 56 9.5 37 263 5.34 5.29 2 
111 V 4451 69.20 122.87 41.88 6.40 26.80 10.87 40 56 10.9 41 324 3.78 3.51 2 
112 V 4535 63.10 127.37 46.37 7.20 21.20 10.71 40 56 10.7 38 342 5.19 4.76 2 
113 V 4685 61.60 81.24 26.60 6.60 20.60 9.39 34 56 9.4 30 309 4.15 4.59 2 
114 V 4718 60.50 99.53 33.57 6.60 36.60 9.67 38 56 9.7 57 566 2.91 2.41 1 
115 V 4758 54.70 111.76 36.33 6.40 23.20 11.32 40 56 11.3 46 500 3.55 2.58 1 
116 V 4785 55.90 168.74 54.26 7.40 34.40 9.74 40 55 9.7 45 481 3.32 4.30 1 
117 V 4793 52.30 96.30 29.87 7.20 22.60 10.90 36 54 10.9 42 299 4.60 2.28 2 
118 SUT 2 69.00 63.45 25.48 7.80 24.60 8.90 39 51 8.9 24 202 6.31 3.77 6 
119 KPS 1 70.40 85.42 33.13 7.60 16.60 9.37 39 55 9.4 37 349 7.28 4.44 7 
120 V 4956 52.80 113.92 45.52 7.80 33.60 9.24 40 54 9.2 63 589 3.65 3.41 2 
121 V 5000 60.30 90.84 36.27 7.70 25.40 8.93 41 57 8.9 52 462 5.79 2.94 3 
122 V 5036 64.10 136.79 44.08 6.80 16.40 9.78 41 58 9.8 56 709 2.79 2.66 2 
123 V 5197 59.40 86.63 30.46 8.50 40.00 8.88 41 54 8.9 80 671 3.65 2.64 1 
124 V 5461 26.70 19.75 10.33 6.70 21.80 9.29 33 48 9.3 21 223 3.53 1.31 4 119 

 

 

 

 

 

 



ตารางภาคผนวกที่ 1  คาเฉล่ียขององคประกอบผลผลิตและลักษณะทางสรีรวิทยาของถ่ัวเขียวสายพันธุ ตางประเทศ จาก AVRDC (ตอ) 
No สายพันธุ ความสูง  biomass TDM จํานวน จํานวน จํานวน วันดอกแรก วันฝกแรก ความยาว จํานวน จํานวน นํ้าหนัก LAI คะแนนการ 
    (ซม.) (ก.) (ก.) กิ่งตอตน ชอตอตน เมล็ดตอฝก บาน สุก ฝก (ซม.) ฝกตอตน เมล็ดตอตน 100 เมล็ด  เกิดโรค 

125 V 5926 84.80 109.78 30.51 9.50 39.80 9.12 46 63 9.1 28 257 5.69 4.74 1 
126 V 5991 53.50 57.83 25.75 6.60 10.00 8.92 43 59 8.9 32 245 2.90 3.88 3 
127 V 6009 57.10 67.79 27.64 6.60 16.00 12.64 40 54 12.6 37 341 6.37 2.70 3 
128 V 6011 56.20 74.75 29.34 7.20 17.60 10.17 40 55 10.2 40 330 5.68 2.33 2 
129 V 6013 80.10 69.21 27.22 7.60 18.40 9.38 39 55 9.4 33 289 6.60 2.86 2 
130 SUT 2 66.40 85.74 30.84 6.50 11.40 9.31 39 55 9.3 29 215 6.75 1.89 6 
131 KPS 1 69.80 102.52 37.58 8.30 22.20 9.37 41 56 9.4 42 337 7.12 5.32 7 
132 V 6015 50.50 70.51 20.71 4.80 15.00 9.48 41 50 9.5 29 225 6.18 1.54 2 
133 V 6017 43.70 56.99 16.50 6.10 15.80 10.59 35 55 6.8 15 88 5.32 2.87 2 
134 V 6037 20.20 68.82 26.71 6.50 17.80 10.98 39 55 7.2 2 18 2.99 0.58 2 
135 V 6083 48.20 68.76 27.62 7.50 17.80 10.83 41 54 10.4 24 219 6.45 3.14 4 
136 V 6094 58.40 66.82 22.69 8.20 19.40 9.31 41 55 9.3 33 212 4.46 3.34 5 
137 V 1410AG 88.10 69.43 15.91 7.00 12.20 9.45 41 55 9.5 17 141 8.73 3.27 3 
138 V 1414AG 84.90 97.00 31.15 7.50 25.40 12.2 43 59 12.2 25 252 7.68 3.69 2 
139 V 1415AG 57.60 92.53 29.52 5.90 14.20 10.44 40 54 10.4 29 246 7.37 2.63 1 
140 V 1842 38.70 42.67 20.51 6.90 17.00 9.78 40 54 9.8 8 69 4.41 1.49 3 
141 SUT 2 55.40 79.62 28.92 7.00 21.60 8.95 40 54 9.0 24 178 6.21 3.56 7 
142 KPS 1 59.70 102.20 37.80 7.70 13.40 9.24 41 54 9.2 27 219 7.44 3.34 7 
143 CN 72 62.90 70.13 27.15 6.80 10.00 10.3 40 54 10.3 24 206 7.23 3.32 7 
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ประวัติผูเขียน 

 
นายปริญญา  ขจัดพาล เกิดเม่ือวันท่ี 6  มิถุนายน พ.ศ. 2521 ท่ี อ. ภูเขียว จ.ชัยภูมิ ระหวางป 

พ.ศ.2536-2538 ไดศึกษาและสําเร็จการศึกษาระดับมัธยมปลายจากโรงเรียนแกนนครวิทยาลัย 
อําเภอเมือง จังหวัดขอนแกน ในปการศึกษา 2539 เริ่มเขาศึกษาระดับปริญญาตรีท่ีสาขาวิชาเทคโนโลยี
การผลิตพืช สํานักวิชาเทคโนโลยีการเกษตร มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี สําเร็จการศึกษาเม่ือป
การศึกษา 2542 และสําเร็จการศึกษาระดับปริญญาวิทยาศาสตรมหาบัณฑิต สาขาวิชาเทคโนโลยี
การผลิตพืช สํานักวิชาเทคโนโลยีการเกษตร มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารีในปการศึกษา 2546 
หลังจากนั้นไดศึกษาตอในระดับปริญญาดุษฎีบัณฑิตในปการศึกษา 2547 
 

 

 

 

 

 

 




