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เรปซีด (Brassica napus L.) เปนพืชน้ํามนัที่มีความสําคัญพืชชนิดหนึ่งของโลก ใชน้ํามัน
เพื่อบริโภค และใชในอุตสาหกรรมหลายชนิด  และกากยังใชในอุตสาหกรรมอาหารสัตว  ดังนัน้ 
การปรับปรุงพันธุเพื่อเพิ่มผลผลิต รวมถึงคุณภาพของน้าํมัน และกาก จึงเปนเปาหมายหลักใน
โครงการปรับปรุงพันธุเรปซีด  แตลักษณะดังกลาวเปนลักษณะปริมาณ  ดังนั้นการศึกษาครั้งนีม้ี
วัตถุประสงค เพื่อศึกษาการถายทอดของลักษณะผลผลิต องคประกอบผลผลิต เปอรเซ็นตน้ํามนั 
และลักษณะทีเ่กี่ยวของกับผลผลิต และเปอรเซ็นตน้ํามัน และหาความสัมพันธระหวางลักษณะ
เหลานี้ของเรปซีด  ซ่ึงแบงเปน 3 การทดลอง  ดังนี ้
 การทดลองที่ 1 ศึกษาการแสดงออกของยนี และอัตราพนัธุกรรมของลักษณะตาง ๆ โดยวิธี
วิเคราะหคาเฉลี่ยของประชากร พรอมทั้งหาความสัมพันธระหวางลักษณะตาง ๆ ของเรปซีด โดยทํา
การผสมพันธุระหวางเรปซีด 4 สายพนัธุ จํานวน 2 คูผสม (III174 × Zi20, III38 × III142) พรอมทั้ง
ผลิตลูก F2, BC1 และ BC2 ของคูผสมเหลานี้ ดังนั้นแตละคูผสมจะมี 6 ประชากร คือ P1, P2, F1, F2, 
BC1 และ BC2 นําประชากรทั้งหมดมาปลูกทดสอบในแปลง  จากนัน้วัดลักษณะเปอรเซ็นตน้ํามัน 
เปอรเซ็นตโปรตีน ปริมาณ erucic acid, oleic acid และ glucosinolate ในคูผสมที่ 1 สวนคูผสมที่ 2 
วัดลักษณะเปอรเซ็นตน้ํามัน เปอรเซ็นตโปรตีน อายุออกดอก และอายุเก็บเกี่ยว โดยวัดเปนรายตน 
จากการทดลองพบวา หลายลักษณะควบคุมโดยยีนหลายคู ยกเวนลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนใน
คูผสมที่ 2 ที่ไมเปนไปตามกฎการขม-บวก ซ่ึงอาจมีการแสดงออกของยีนเปนแบบขมขามคู  และ
คูผสมที่ 1 พบวาลักษณะปริมาณ erucic acid, oleic acid และ glucosinolate มีอัตราพันธุกรรมสูง  
โดยลักษณะ erucic acid และ oleic acid ตางถูกควบคุมโดยยนี 2 คู  สวนปริมาณ glucosinolate ถูก
ควบคุมโดยยนีหลัก 3 คู 
 การทดลองที่ 2 ศึกษาการถายทอดลักษณะตาง ๆ ของสายพันธุทีด่อกตัวผูเปนหมันของ 
Brassica napus L. และหาความสัมพันธระหวางลักษณะ โดยนําสายพันธุที่ควบคุมการเปนหมันโดย
ยีนดอย (RGMS) จํานวน 10 สายพันธุมาผสมกันแบบพบกันหมด และใชเฉพาะลูกผสมตรง 45 
คูผสม นํามาปลูกทดสอบรวมกับพนัธุพอ-แม 10 สายพันธุ  พบวาทั้งสมรรถนะการรวมตัวทัว่ไป 
(GCA) และสมรรถนะการรวมตัวจําเพาะ (SCA) มีความสําคัญในทุกลักษณะที่ศกึษา และการ
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แสดงออกของยีนแบบบวกมอิีทธิพลมากกวา และยังพบวา สายพันธุ Qianyou 8AB และ You 
2894AB มี GCA สูงในลักษณะผลผลิต  สายพันธุ You 2894AB, QH 303-4AB และ You 157AB 
และ You 2431AB พบวาลักษณะเปอรเซ็นตน้ํามัน  ม ีGCA สูง คูผสม  Qianyou 3A × Qianyou 8B, 
Qianyou 8A × Qianyou 2894B, You 2894A × Qianyou 6B, Qianyou 8A × QH303-4B และ 
Qianyou 8A × Qianyou 6B  มี SCA ของลักษณะผลผลิตสูง  พบความดีเดนของลูกผสมในทุก
ลักษณะ นอกจากนี้จํานวนฝกตอตน เมล็ดตอฝก  น้ําหนัก 1,000 เมล็ด และความสูงตนมีอิทธิพล
ทางตรงตอผลผลิตสูง 
 การทดลองที่ 3 ทําการศึกษาทดสอบการแสดงออกของลูกผสม โดยการผสมระหวางสาย
พันธุที่มีปริมาณ erucic acid และ glucosinolate ต่ํา และเพื่อประเมินสมรรถนะการรวมตัว  และวดั
ความดีเดนของ 4 ลักษณะ  โดยนําสายพนัธุเรปซีด 9 สายพันธุ เปนพันธุพอผสมพันธุกับพันธุแม 
RGMS จํานวน 5 สายพันธุ โดยใชแผนการผสมพันธุแบบ NC II ไดลูกผสม 45 คูผสม นําลูกผสม
ทั้งหมดมาปลกูทดสอบรวมกับพอ-แมพันธุใน 2 สถานที่ ผลการทดสอบพบวา ลักษณะผลผลิต  
เปอรเซ็นตน้ํามัน  อายุออกดอก  อายุเกบ็เกี่ยว มีการแสดงออกของยีนในทั้งแบบบวก และไมเปน
แบบบวก  แตพบวาแบบบวกมีความสําคญัมากกวา และพบวา คูผสม Qianyou 8A × q034, QH303-
4A × III224, Qianyou 3A × 2365, QH303-4A × 1190 และ 24A × III153 มีคา SCA ของลักษณะ
ผลผลิต เปนบวก และพบวาลูกผสมใหความดีเดนในลักษณะผลผลิตเหนือพอ-แม ที่ใหผลผลิตสูง 
และเหนือพันธุมาตรฐานสูง  
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      Rapeseed is an important oilcrop of the world. Its oil is used for human 

consumption and industries, and the meal can be used as animal feed. Improvement of 

yield, oil content, and quality of oil and meal are important objectives of rapeseed 

breeding programs. Most or all of these characters inherit quantitatively. This research 

was aimed to study the inheritance of yield, yield components, oil content and 

characters related to yield and oil content in rapeseed and associations among these 

characters. Three sets of experiments were conducted in this study.  

The first experiment was carried out to study gene actions and heritabilities of 

characters by using generation mean analysis, and to identify the relationships 

between characters. Two crosses (Cross I: III174 × Zi20; Cross II: III38 × III142) 

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

P2, F1, F2, BC1 and BC2 were evaluated. Characters including oil, protein, erucic acid, 

oleic acid and glucosinolate contents in Cross I, oil and protein contents, days to 

flowering, and days to maturity in Cross II were recorded on individual plants. It was 

found that the effects of genes controlling the characters studied, except protein 

content in Cross II, did not follow the additive-dominance model. This indicates that 

epistatic gene effects were also important for these characters. High broad sense 
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heritabilities were obtained for erucic acid, oleic acid and glucosinolate contents in 

Cross I. Two major gene pairs were found to control the expression of erucic acid and 

oleic acid contents, while three major gene pairs were detected to control 

glucosinolate content in Cross I. Significant, negative or positive correlations were 

found between certain characters.  

The second experiment was conducted to evaluate the inheritance of many 

characters of male sterile lines in Brassica napus L., and to find the correlation 

between characters. Ten RGMS lines were used as parents to cross among them in a 

half diallel cross method. Forty five crosses and their 10 parents were evaluated in a 

randomized complete block design. It was found that both GCA and SCA effects were 

important for all characters studied, but additive gene effects were more predominant 

than others. Lines Qianyou 8AB and You 2894AB showed highly significant GCA 

effects for seed yield. Lines You 2894AB, QH303-4AB, You 157AB, and You 

2431AB had highly significant GCA effects for oil content. The crosses between lines 

Qianyou 3A × Qianyou 8B, Qianyou 8A × You 2894B, You 2894A × Qianyou 6B, 

Qianyou 8A × QH303-4B and Qianyou 8A × Qingyou 6B gave high SCA effects for 

seed yield. Percentages of heterosis were found for all characters studied. Pods per 

plant, seeds per pod, 1,000-seed weight, and plant height showed high direct 

contributions to seed yield.  

The third experiment was conducted to test performance of hybrids obtained 

by crossing between lines developed to have low erucic acid and glucosinolate 

content and to estimate combining ability effects and heterosis for four characters. 

Nine inbred lines of rapeseed used as male were crossed with five RGMS lines used 
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as female in a NCII design manner to produce 45 single crosses. The crosses, their 

parents and a check hybrid were tested at two locations. The results showed that both 

additive and non-additive gene effects were important for yield, oil content, days to 

flowering, and days to maturity, but additive gene effects were more important for 

these traits. Both GCA and SCA effects were significantly positive and negative for 

different characters. The crosses of females × males Qianyou 8A × q034, QH303-4A 

× III224, Qianyou 3A × 2365, QH303-4A × 1190 and 24A × III153 had significantly 

positive SCA effects for seed yield. Heterosis, heterobeltiosis and standard heterosis 

were found high for seed yield.  
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