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 Downy mildew caused by Plasmopara viticola has been recognized as one of the 

major grape diseases worldwide including Thailand.  The objectives of this study were to 

1) clone and classify resistance gene analogs (RGAs) from two genotypes highly 

resistant to downy mildew, Vitis cinerea B9 and V. rupestris B38, and one moderately 

resistant genotype, V. hybrid ‘Horizon’ 2) identify candidate markers from RGAs that 

possibly link to resistance allele(s) in grape and 3) evaluate the inheritance of the disease 

and develop new table grape germplasm with resistance to downy mildew.  This study 

was divided into two parts according to molecular and conventional breeding.  The first 

part suggested that 19 RGA clones from P-loop/GLPLAL-1 primer pairs of three grape 

genotypes were similar to nucleotide sequences of RGAs from other grape genotypes 

and/or other plants.  These RGA clones were divided into two groups based on amino 

acid sequences at N-terminus including, Drosophila Toll and mammalian Interleukin-1 

receptors (TIR)-nucleotide binding site (NBS)-leucine-rich repeat (LRR) and non-TIR-

NBS-LRR, as usually found in dicot plants.  Seventeen out of 19 RGA clones were 

developed into simple sequence tag site (STS) markers.  Those markers and 6 STS and 3 

cleaved amplified polymorphic sequence (CAPS) markers previously developed from 

other  grape  species were used  for  segregation  analysis.  These molecular markers are  
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ศิระประภา มหานิล  : การถายทอดลักษณะ และการโคลนกลุมของยีนที่มีลําดับเบสคลายกับยีน
ตานทานโรค (resistance gene analogs; RGAs) ราน้ําคางในองุน (Vitis spp.) (INHERITANCE 
AND CLONING OF CANDIDATE RESISTANCE GENE ANALOGs (RGAs) FOR 
DOWNY MILDEW IN GRAPEVINE (Vitis spp.)) อาจารยที่ปรึกษา : ศาสตราจารย ดร. 
ไพศาล เหลาสุวรรณ, 246 หนา 

 
 โรคราน้ําคางที่เกิดจากเชื้อ Plasmopara  viticola เปนโรคท่ีมีความสําคัญขององุน     ทั่วโลก
รวมถึงประเทศไทยดวย วัตถุประสงคสําหรับการศึกษานี้เพื่อ 1) โคลน และจัดกลุมของกลุมยีนที่มี
ลําดับเบสคลายกับยีนตานทานโรค (resistance gene analogs; RGAs) จากองุนจีโนไทปที่มีความ
ตานทานตอโรคราน้ําคางสูง ไดแก  Vitis cinerea B9, V. rupestris B38 และจีโนไทปที่มีความตานทาน
ตอโรคราน้ําคางในระดับปานกลาง คือ V. hybrid ‘Horizon’  2) เพื่อทดสอบเครื่องหมายโมเลกุลที่
พัฒนามาจาก RGAs ซึ่งมีความเปนไปไดที่จะวางอยูใกลชิดกับอัลลีลที่ทําหนาที่ในการตานทานโรคใน
องุน  3) เพ่ือทดสอบสมรรถนะการรวมตัวของยีนที่ควบคุมการตานทานตอโรคราน้ําคาง และพัฒนา
เชื้อพันธุกรรมที่มีความตานทานตอโรคราน้ําคางในองุนรับประทานผลสด  การศึกษาครั้งนี้ไดแบงการ
ทดลองออกเปน 2 สวน ไดแก การปรับปรุงพันธุโดยใชเทคนิคทางชีววิทยาโมเลกุล (molecular 
breeding) และการปรับปรุงพันธุโดยวิธีท่ัวไป (conventional breeding) การโคลน RGAs โดยใชไพร
เมอร P-loop/GLPLAL-1 จากองุนท้ัง 3 จีโนไทปในการศึกษาสวนแรกได RGAs จาํนวน 19 โคลน และ
โคลนเหลานี้มีลําดับนิวคลีโอไทดที่คลายคลึงกับ RGAs ขององุนจีโนไทปอื่น และ/หรือในพืชอ่ืน ใน
การจําแนกชนิดของ RGAs ท่ีโคลนไดพบวา สามารถแบงออกเปน 2 กลุม ตามลําดับกรดอะมิโนที่ N-
terminus ซึ่งเปนลักษณะที่พบโดยทั่วไปในพืชใบเลี้ยงคู ไดแก Drosophila Toll and mammalian 
Interleukin-1 receptors (TIR)-nucleotide binding site (NBS)-leucine-rich repeat (LRR) และ non-TIR-
NBS-LRR สําหรับการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลชนิด simple sequence tag site (STS)  สามารถพัฒนา
ไดท้ังหมด 17 เครื่องหมายโมเลกุลจาก RGAs จํานวน 19 โคลน ไดมีการทดสอบการกระจายตัวของ
เครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 17 เครื่องหมายนี้ รวมกับเครื่องหมายโมเลกุลที่ไดมีการพัฒนามาจาก 
RGAs ขององุนจีโนไทปอ่ืนกอนหนานี้ ไดแก  STS จํานวน 6 เครื่องหมายโมเลกุล และ cleaved 
amplified polymorphic sequence (CAPS) จํานวน 3 เครื่องหมายโมเลกุล ซึ่งเครื่องหมายโมเลกุลเหลานี้
อยูในระหวางการทดสอบหาความเปนไปไดที่จะนํามาใชรวมกับการปรับปรุงพันธุใหตานทานตอโรค
ราน้ําคางในองุน  การทดลองสวนที่ 2 ไดมีการผสมองุนจํานวน 9 คูผสมในป พ.ศ. 2547 โดยผสม
ระหวางสายพันธุพอ 3 จีโนไทปไดแก NY 88.0517.01, NY 65.0550.04 และ NY 65.0551.05 และ สาย
พันธุแมที่เปน V. vinifera L. 3 พันธุไดแก Black Queen, Carolina Black Rose และ Italia  การประเมิน
โรคในสภาพใบตัด (detached leaf assay) ของลูกผสมจํานวนทั้งหมด 83 ตน พบวาลูกผสมเหลานี้มี
ศักยภาพในการเปนแหลงพันธุกรรมที่มีความตานทานตอโรคราน้ําคาง โดยลูกผสมจํานวน 25.3   
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