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ลกัษณะรูปร่างผลของแตงไทยและแคนตาลูปเป็นลกัษณะเชิงปริมาณท่ีสามารถใช้บ่งช้ี

คุณภาพของผลผลิต มูลค่าทางการตลาด และช่วยในการวางแผนการบรรจุหีบห่อ  การขนส่ง 
การตลาด  อีกทั้งยงัเป็นลกัษณะหน่ึงท่ีสามารถใช้ในการคดัเลือกเพื่อปรับปรุงพนัธ์ุ อยา่งไรก็ตาม
การศึกษาเก่ียวกบัผลกระทบของยีนต่อลกัษณะรูปร่างผลยงัไม่มีขอ้มูลชดัเจนนกั  ดงันั้น การศึกษา
ทดลองคร้ังน้ี มีวตัถุประสงค์เพื่อศึกษาการแสดงออกของยีนท่ีควบคุมลักษณะของผล อัตรา
พนัธุกรรมแนวกวา้ง ความดีเด่นของลูกผสม และสหสัมพนัธ์ระหว่างลกัษณะของลูกผสมระหวา่ง
แตงไทย (Cucumis  melo L. var. conomon; P1) 2 พนัธ์ุ กบัแคนตาลูป (Cucumis  melo L. var. 
cantalupensis; P2) 2 พนัธ์ุ จ  านวน 4 คู่ผสม คือ RML1 x KML370, RML1 x PI148, LML1 x 
KML370 และ LML1 x PI148 โดยปลูกทดลองท่ีมหาวิทยาลยัเทคโนโลยีสุรนารี ระหวา่งเดือน
พฤษภาคมถึงเดือนกรกฎาคม พ.ศ. 2533 จากการศึกษาพบวา่ (1) พนัธ์ุแตงไทยและแคนตาลูปท่ีใช้
เป็นพนัธ์ุพ่อแม่มีความแตกต่างอย่างมีนัยส าคญัยิ่งทางสถิติในทุกลักษณะท่ีศึกษา และมีความ
สม ่าเสมอภายในพนัธ์ุสูง (2) ค่าเฉล่ียลกัษณะของผลใน 6 ประชากร (P1, P2, F1, F2, BC1P1 และ 
BC1P2) จาก 4 คู่ผสม มีความแตกต่างระหวา่งประชากรอย่างมีนยัส าคญัท่ีระดบั 0.01 ในลกัษณะ  
ต่าง ๆ ท่ีศึกษา (3) การศึกษาปฏิกิริยาการท างานของยีนท่ีควบคุมลกัษณะของผลโดยวิธีวิเคราะห์
ค่าเฉล่ียของชัว่ (generation mean analysis) ทั้ง 6 ประชากร จาก 4 คู่ผสม พบปฏิกิริยาของยีน
แสดงผลในรูปแบบต่าง ๆ แปรปรวนไปในแต่ละลกัษณะโดยท่ีการแสดงผลของยีนแบบบวกมี
ความส าคญัในการควบคุมลกัษณะน ้ าหนกัผลในทั้ง 4 คู่ผสม และยงัพบยีนแบบข่มและข่มขา้มคู่ใน
คู่ผสม LML1 x KML370 และ LML1 x PI148 ลกัษณะความยาวผลถูกควบคุมดว้ยยีนแบบบวก 
แบบข่ม และข่มขา้มคู่ในทุกคู่ผสมยกเวน้ RML1 x PI148  ความกวา้งผลถูกควบคุมดว้ยยีนแบบบวก 
แบบข่ม และ ข่มขา้มคู่ แต่ไม่พบยนีแบบบวกในคู่ผสม LML1 x KML370 ดชันีรูปร่างผลถูกควบคุม
ดว้ยยีนแบบข่ม และข่มขา้มคู่ แต่ไม่พบในคู่ผสม RML1 x PI148 ขณะท่ีการแสดงผลของยีนแบบ
บวกควบคุมลกัษณะความหนาเน้ือและความหวาน (4) อตัราพนัธุกรรมแนวกวา้งท่ีไดจ้ากวาเรียนซ์
ของแต่ละประชากรทั้ง 4 คู่ผสมพบวา่ น ้าหนกัผล ความยาวผล และความหนาเน้ือมีอตัราพนัธุกรรม
แนวกวา้งค่อนขา้งสูงระหวา่ง 61.44-69.80, 43.09-75.94 และ 39.83-77.59 เปอร์เซ็นต ์ตามล าดบั (5) 

 

 

 

 

 

 

 

 



ข 
 

การศึกษาความดีเด่นเหนือค่าเฉล่ียของพ่อแม่ (heterosis) พบวา่ มีความแตกต่างอยา่งมีนยัส าคญัใน
ลกัษณะน ้ าหนกัผล ความยาวผล ความกวา้งผล และความหวาน 29.39-36.04, 11.85-37.31, 4.75-
13.35 และ 6.82-24.08 เปอร์เซ็นต ์ตามล าดบั นอกจากน้ีผลของลูกผสมท่ีมีความดีเด่นเหนือค่าเฉล่ีย
ของพอ่หรือแม่ท่ีดีกวา่ (heterobeltiosis) ทั้ง 4 คู่ผสมพบวา่ทุกลกัษณะมีความแปรปรวนไปในแต่ละ
คู่ผสม โดยลกัษณะน ้ าหนกัผลพบในคู่ผสม RML1 x KML370 และ LML1 x KML370 (14.95 และ
17.99 เปอร์เซ็นต ์ตามล าดบั) ความยาวผลพบในคู่ผสม RML1 x KML370 และ RML1 x PI148 
(17.02 และ35.67 เปอร์เซ็นต ์ตามล าดบั) และดชันีรูปร่างผลพบในคู่ผสม RML1 x KML370 (9.89 
เปอร์เซ็นต)์ และ (6) พบสหสัมพนัธ์ทางบวกระหวา่งน ้ าหนกัผล  ความยาวผล  ความกวา้งผล  ดชันี
รูปร่างผลและความหนาเน้ือของทั้ง 4 คู่ผสมท่ีระดบันัยส าคญั 0.01 แต่ในทางตรงกนัขา้มพบว่า
ความกวา้งผลมีสหสัมพนัธ์ทางลบกบัดชันีรูปร่างผล จากขอ้มูลการศึกษาเหล่าน้ีจะเป็นขอ้มูลท่ี
ส าคญัอยา่งยิ่งส าหรับแนวทางการคดัเลือกและพฒันาพนัธ์ุแตงลูกผสมให้เป็นพืชท่ีมีศกัยภาพทาง
เศรษฐกิจในอนาคต 
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 Fruit shape is one of the key important quantitative traits closely related to the 

fruit quality in Thai melon and cantaloupe. It also can be used to evaluate the market 

value and also be helpful in packaging planning processes, transportation, marketing 

operation and in the breeding program selection step. However, the genetic effect of 

melon fruit shape has not been well studied. Therefore, four melon crossed between 2 

varieties of Thai melon (Cucumis melo L. var. conomon) and 2 varieties of cantaloupe 

(Cucumis melo L. var. cantalupensis) including RML1 x KML370, RML1 x PI148, 

LML1 x KML370 and LML1 x PI148 were cultivated according to standard method 

at Suranaree University of Technology during May – July, 2010 and studied. The 

objectives of this study were 1) to examine the genetic effects on the fruit traits, 2) to 

determine the broad-sense heritability, 3) to assess and compare the ability of hybrid 

cultivars on heterosis and heterobeltiosis, 4) to evaluate the correlation of fruit traits of 

the hybrid cultivars. The results indicated that the parent lines have high fruit traits 

varieties between lines (P < 0.01) and very high uniformity within the line. The 

average of  fruit  trait of six populations  (P1, P2, F1, F2, BC1P1  and  BC1P2)  from four  
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melon crosses were highly significant (P < 0.01) among each population in term of   

all fruit traits and genetic variability between melon crosses and their parents.  In 

addition, the generation mean analysis of the six populations showed variety of gene 

actions.  The additive genes effects were the key regulator of fruit weight in all 

crosses. Moreover, this current study indicated that the dominant and epistasis gene 

effects were observed in LML1 x KML370 and LML1 x PI148. Furthermore,  the fruit 

length and fruit diameter traits were regulated by additive, dominant and epistasis gene 

effects in all crosses except  for  the  RML1 x PI148 and the LML1 x KML370,  

respectively  in which no additive genes effects were found. The fruit shape index was 

controled by dominant and epistasis gene effects in all crosses but not in the RML1 x 

PI148. The additive gene effect mainly regulated the fruit flesh thickness and the total 

soluble solids. Broad-sense heritability was also investigated based on the variance of 

different populations in all crosses. Relatively high percentages of fruit weight (61.44-

69.80%), fruit length (43.09-75.94%) and fruit flesh thickness (39.83-77.59%) were 

shown.  The heterosis of all crosses indicated that the fruit weight (29.39-36.04%), 

fruit length (11.85-37.31%), fruit diameter (4.75-13.35%) and total soluble solids 

(6.82-24.08%) were highly significant (P < 0.01). Moreover, the heterobeltiosis in all 

hybrid cultivars was observed. The variation of four crosses was found among fruit 

weight in RML1 x KML370 (14.95%) and LML1 x KML370 (17.99%) fruit length in 

RML1 x KML370 (17.02%) and RML1 x PI148 (35.67%) and fruit shape index in 

RML1 x KML370 (9.89%). Highly significant positive correlation in all crosses was 

detected for fruit weight, fruit length, fruit diameter, fruit shape index and fruit flesh 

thickness, but negative correlation between the fruit diameter and the fruit shape index 

was observed. These results together with the previous observation suggested that 

hybrid melon’s fruit shape is polygenic and highly heritable. This information could be 
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used for the selection and improvement in the breeding program of potentially 

commercial cultivars in the near future.  
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