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การปรับปรุงพนัธ์ุถัว่เขียวให้มีความตา้นทานต่อโรคและแมลงเป็นส่ิงจ าเป็นส าหรับการ
ผลิตถัว่เขียว การศึกษาน้ีมีวตัถุประสงคเ์พื่อ 1) บ่งช้ียีนควบคุมลกัษณะตา้นทานโรคใบจุดในคู่ผสม
ระหว่างพนัธ์ุชัยนาท72 (CN72) และ V4718 2) รวมยีนตา้นทานโรคใบจุดและราแป้งเขา้สู่พนัธ์ุที่
ให้ผลผลิตสูง ได้แก่ พันธ์ุมทส1 (SUT1) และคิง (KING) โดยการใช้เคร่ืองหมายโมเลกุลช่วย
คดัเลือกในการผสมกลบั (marker-assisted backcrossing; MABC) 3) ประเมินความตา้นทานโรคใบ
จุดและราแป้ง และลกัษณะทางพืชไร่ของสายพนัธ์ุที่ไดจ้ากการผสมกลบั (backcross; BC) ในสภาพ
แปลงทดลอง และ 4) ยืนยนัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมระหว่างสายพนัธ์ุที่ได้จากการผสมกลบั
และสายพันธ์ุพ่อแม่ โดยใช้ลักษณะทางพืชไร่และการสังเคราะห์ด้วยแสง การทดลองที่ 1 ใช้
เคร่ืองหมายที่คาดว่ามีความสัมพนัธ์กบัความตา้นทานโรคใบจุดที่พบในการศึกษาครั้ งน้ีจ านวน 5 
เคร่ืองหมาย ร่วมกับเคร่ืองหมายท่ีมีการรายงานมาก่อนหน้าน้ี คือเคร่ืองหมาย VR393 และ 
CEDG084 เพือ่หาต าแหน่ง QTL ของยีนควบคุมความตา้นทานโรคใบจุด ผลการทดลอง พบ QTL 1 
ต าแหน่ง (qCLSC72V18-1) ซ่ึงสามารถอธิบายความแปรปรวนของคะแนนความรุนแรงของการเกิด
โรคใบจุดได ้32.86 ถึง 41.56% ขึ้นอยู่กบัปีและอยู่ระหว่างเคร่ืองหมาย I16274 และ VrTAF5_Indel 
ซ่ึงห่างจากต าแหน่ง QTL 4.0 และ 5.0 cM ตามล าดบั ในการทดลองท่ี 2 ท าการถ่ายยีนตา้นทานโรค
ใบจุดและราแป้งเขา้สู่พนัธ์ุรับมทส1 และคิง ในคู่ผสมที่ใชพ้นัธ์ุรับมทส1 ใชเ้คร่ืองหมายที่เช่ือมโยง
กับยีนตา้นทานโรคใบจุดและราแป้งจ านวน 4 เคร่ืองหมาย ส าหรับการคดัเลือกแบบ foreground 
ในขณะที่การคัดเลือกแบบ background ใช้เคร่ืองหมายที่สามารถแยกความแตกต่าง จ านวน 72 
ต าแหน่ง จากการทดลอง ไดพ้ฒันาสายพนัธ์ุถัว่เขียวที่ได้จากการผสมกลบัเพื่อรวมยีนชัว่ท่ี 4 (BC4) 
จากพนัธ์ุรับมทส1 จ านวน 6 สายพนัธ์ุ (A1, B1, B2, D2, D5 และ G1) ทีม่ีจีโนมเหมือนพนัธ์ุรับมทส
1 98.8-100.0%  และมีต าแหน่งของเคร่ืองหมายทีเ่ช่ือมโยงกบัยีนตา้นทานในรูปแบบ homozygosity 
ทุกต าแหน่ง ในคู่ผสมที่ใช้พนัธ์ุรับคิง ใช้เคร่ืองหมายที่เช่ือมโยงกับยีนตา้นทาน ส าหรับคดัเลือก
แบบ foreground จ านวน 5 เคร่ืองหมาย และเคร่ืองหมายที่ให้ความแตกต่างจ านวน 49 ต าแหน่ง 
ส าหรับคดัเลือกแบบ background เช่นเดียวกนั จากผลการทดลอง พบว่า สายพนัธ์ุที่ไดจ้ากการผสม
กลบัเพื่อรวมยีนชัว่ท่ี 4 จากพนัธ์ุรับคิง จ านวน 2 สายพนัธ์ุ (H3 และ H4) มีเคร่ืองหมายคดัเลือกแบบ 
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The improvement of mungbean varieties for resistance to diseases and pests is 

required for mungbean production. The objectives of this study were to 1) identify the 

Cercospora leaf spot (CLS) resistance gene in a cross between CN72 and V4718, 2) 

pyramid CLS and PM resistance genes into high yielding mungbean varieties, SUT1 

and KING, through marker-assisted backcrossing (MABC), 3) evaluate backcross (BC) 

lines for CLS and PM resistance as well as agronomic traits in the field conditions, and 

4) confirm genetic relationship among BC lines and their parents based on agronomic 

and photosynthetic characters. The first experiment used five putative markers linked 

to CLS resistance discovered in this study together with markers VR393 and 

CEDG084 from a previous report to refine quantitative trait loci (QTL) mapping of a 

gene conferring CLS resistance. As a result, a major QTL (qCLSC72V18-1) accounted 

for 32.86 to 41.56% of phenotypic variation in CLS disease severity score depending 

on years was identified and flanked between I16274 and VrTAF5_Indel markers at 

a distance of 4.0 and 5.0 cM, respectively. In the second experiment, the CLS and 

PM resistance genes were transferred into the recurrent parents SUT1 and KING.  In 

the cross with the recurrent parent SUT1, four markers associated with CLS and PM  

 
 



 


