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บทคัดย่อ 

 

 โครงการวิจัยการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลบํงชี้ลักษณะต๎านทานโรคราแป้งและการรวมยีน
ต๎านทานในถั่วเขียวนี้ ประกอบด๎วย 4 สํวนหลัก คือ (1) การประเมินโรคราแป้งในถั่วเขียวคูํผสม CN72 × V4718 
(2) การพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล inter-simple sequence repeat (ISSR) และ ISSR-resistance gene 
analog (RGA) ที่บํงชี้ลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในถั่วเขียว (3) การคัดเลือกสายพันธุ์ถั่วเขียวที่มีศักยภาพใน
การต๎านทานโรคและให๎ผลผลิตสูงจากประชากร recombinant inbred lines; RILs และ (4) การปรับปรุง 
สายพันธุ์ต๎านทานโรคราแป้งโดยวิธีการรวมยีนต๎านทานหลายยีนไว๎ในสายพันธุ์เดียวกัน  ซึ่งในสํวนที่ 1 พบวํา
ยีนที่ถํายทอดลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในถั่วเขียวคูํผสม CN72 × V4718 ถูกควบคุมด๎วยยีนเดํน 1 คูํ 
(single major gene) สํวนที่ 2 การทดสอบด๎วยวิธี bulk segregant analysis (BSA) โดยใช๎ไพรเมอร์ ISSR 
จ านวน 75 ไพรเมอร์ และ ISSR-RGA จ านวน 122 คูํไพรเมอร์ เพ่ือหาความสัมพันธ์กับลักษณะต๎านทานโรครา-
แป้งในถั่วเขียวคูํผสม CN72 x V4718 พบวําได๎เครื่องหมาย จ านวน 25 และ 29 เครื่องหมาย ตามล าดับ ซึ่งนําจะ
เชื่อมโยงกับยีนควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง และเมื่อน าไปประเมินประชากรลูกผสมรายต๎น จ านวน 100 
ต๎น ได๎ 8 เครื่องหมาย (I13306, I16274, I84267, I84416, I85420, I42PL222, I42PL229 และ I88R656) ที่มี
ความสัมพันธ์กับความต๎านทานโรคราแป้งอยํางมีนัยส าคัญ โดยเครื่องหมาย I42PL229 และ I85420 มี
ต าแหนํงอยูํ 2 ด๎านของยีนควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง (qPMC72V18-1) และอยูํใกล๎มากที่สุด 4 และ 
9 cM ตามล าดับ ซึ่งหากใช๎ทั้งสองเครื่องหมายในการคัดเลือกจะให๎คํา recombination เพียง 0.72% สํวน
การประเมินความเหมาะสมในการใช๎ไพรเมอร์ RGA รํวมกับ ISSR เพ่ือพัฒนาเป็นเครื่องหมายชนิดใหมํ พบวํา
เครื่องหมาย ISSR-RGA จ านวน 27 เครื่องหมายเป็นเครื่องหมายใหมํ คิดเป็น 93.1% จากทั้งหมด 29 
เครื่องหมาย สํวนที่ 3 การคัดเลือกสายพันธุ์ถั่วเขียวที่มีศักยภาพในการต๎านทานโรคราแป้งและให๎ผลผลิตสูง
จากประชากร RILs พบวําปี พ.ศ. 2557 การระบาดของโรคราแป้งรุนแรงกวําปี พ.ศ. 2556 ซึ่งสามารถ
คัดเลือกสายพันธุ์ที่เหมาะสมส าหรับใช๎เป็นพํอแมํพันธุ์ ในการรวมยีนต๎านทานโรคราแป้งและให๎ผลผลิตสูง 
จ านวน 4 สายพันธุ์ (13B, 14B, 24B และ 54C) และสํวนที่ 4 จากการประเมินลูกผสมกลับ BC2F1 จ านวน 11 
ลูกผสมที่ได๎จากการรวมยีนต๎านทานโรคราแป้งเบื้องต๎นด๎วยเครื่องหมาย I84416 พบวําลูกผสม SUT15BC2-
25, SUT15BC2-31 และ SUT15BC2-34 มีแถบดีเอ็นเอขนาด 416 bp เชํนเดียวกับ V4718 จึงคัดเลือกไว๎
เพ่ือน าไปผสมกลับตํอไป ผลการทดลองเหลํานี้แสดงวําการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลดังกลําวนี้เป็นประโยชน์
และสามารถน าไปใช๎คัดเลือกลูกผสมที่มคีวามต๎านทานโรคราแป้งในถั่วเขียวได๎อยํางมีประสิทธิภาพ 
 
 
 
 



 

Abstract 
  

The development of molecular markers linked to powdery mildew resistance and 
pyramiding multiple resistance genes in mungbean research project consists of 4 major parts 
(1) Evaluation of powdery mildew in the CN72 x V4718 cross. (2) development of inter- 
simple sequence repeat (ISSR) and ISSR-resistance gene analog (RGA) molecular markers 
linked to powdery mildew resistance in mungbean (3) selection of the potential mungbean 
lines with disease resistance and high yield from recombinant inbred lines (RILs) and (4) 
breeding for powdery mildew resistant lines by pyramiding multiple resistance genes. It was 
found that (1) powdery mildew resistant response in the CN72 x V4718 cross was controlled 
by a single major gene. (2) The bulk segregant analysis (BSA) was performed with 75 ISSR 
primers and 122 ISSR-RGA primer pairs to find possible linkage of ISSR and ISSR-RGA markers 
with powdery mildew resistance in the CN72 x V4718 cross. Twenty five ISSR and 29 ISSR-
RGA markers putatively linked to the gene controlling powdery mildew resistance were 
identified. When these markers were used for evaluation of the 100 individual RIL 
population, eight markers (I13306, I16274, I84267, I84416, I85420, I42PL222, I42PL229 and 
I88R656) were found to be significantly associated with powdery mildew resistance. Two of 
the eight markers, I42PL229 and I85420, flanked and were closest to the gene encoding 
powdery mildew resistance (qPMC72V18-1) with the distance of 4 and 9 cM, respectively. 
Only 0.72% recombination was achieved if both markers were used for selection. For the 
evaluation of using RGA primers in combination with ISSR primers to develop new marker 
types, new 27 ISSR-RGA markers from the total of 29 markers (93.1%) were found. (3) 
Selection of the potential mungbean lines with powdery mildew resistance and high yield 
from RILs in 2013 and 2014 showed that powdery mildew in 2014 was more virulent than 
2013. Four promising mungbean lines were selected to be used as parents including 13B, 
14B, 24B and 54C. Finally, (4) the preliminary evaluation of 11 BC2F1 progenies from 
pyramiding of the powdery mildew resistance genes with I84416 marker showed that 
SUT15BC2-25, SUT15BC2-31 and SUT15BC2-34 possessed a 416 bp DNA band similar to 
V4718. Therefore, they were selected for further backcrossing. These results suggested that 
the development of these molecular markers were useful and can be effectively used for 
selection of powdery mildew resistance in mungbean. 

       



สารบัญ 
  หน้า 
กิตติกรรมประกาศ ก 
บทคัดยํอภาษาไทย ข 
บทคัดยํอภาษาอังกฤษ ค 
สารบัญ ง 
สารบัญตาราง จ 
สารบัญตารางภาคผนวก ช 
สารบัญภาพ ซ 
บทท่ี 1  บทน า 
 ความส าคัญและท่ีมาของปัญหาการวิจัย 1 
 วัตถุประสงค์ของการวิจัย 4 
 ประโยชน์ท่ีได๎รับจากการวิจัย 5 
บทท่ี 2  วิธีด าเนินการวิจัย 
 สํวนท่ี 1  การประเมินโรคราแป้งในถั่วเขยีวคูํผสม CN72 × V4718 6 
 สํวนท่ี 2  การพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล ISSR และ ISSR-RGA ท่ีบํงชี้ลักษณะต๎านทานโรคราแป้งใน

ถั่วเขียว 7 
 สํวนท่ี 3  การคัดเลือกสายพันธุ์ถั่วเขียวท่ีมีศักยภาพในการต๎านทานโรคและให๎ผลผลิตสูงจาก

ประชากร recombinant inbred lines; RILs 10 
 สํวนท่ี 4  การปรับปรุงสายพันธุ์ต๎านทานโรคราแป้ง โดยวิธีการรวมยีนต๎านทานหลายยีนไว๎ใน

สายพันธุ์เดียวกัน 10 
บทท่ี 3 ผลการวิเคราะห์ข๎อมูลและอภิปรายผล  
 สํวนท่ี 1  การประเมินโรคราแป้งในถั่วเขยีวคูํผสม CN72 × V4718 12 
 สํวนท่ี 2  การพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล ISSR และ ISSR-RGA ท่ีบํงชี้ลักษณะต๎านทานโรคราแป้งใน

ถั่วเขียว 14 
 สํวนท่ี 3  การคัดเลือกสายพันธุ์ถั่วเขียวท่ีมีศักยภาพในการต๎านทานโรคและให๎ผลผลิตสูงจาก

ประชากร recombinant inbred lines; RILs 43 
 สํวนท่ี 4  การปรับปรุงสายพันธุ์ต๎านทานโรคราแป้ง โดยวิธีการรวมยีนต๎านทานหลายยีนไว๎ใน

สายพันธุ์เดียวกัน 53 
บทท่ี 4 บทสรุป 
  สรุปผลการวิจัยและข๎อเสนอแนะ 56 
บรรณานุกรม 57 
ภาคผนวก 63 
ประวัติผู๎วิจัย 73 



 
สารบัญตาราง 

 
ตารางท่ี    หน้า 
1 การกระจายตัวของประชากร F2:7 และ F2:8 ตํอการเกิดโรคราแป้งของถั่วเขียวคูํผสม CN72 × 

V4718  13 
2 ล าดับเบส ขนาดของแถบดีเอ็นเอ จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความ

แตกตํางระหวํางพันธุ์พํอ (V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอที่
เหมือนกันระหวํางพันธุ์ต๎านทานและประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและ
ประชากรรวมอํอนแอ เมื่อใช๎ไพรเมอร์ ISSR จ านวน 75 ไพรเมอร์   18 

3 ความสัมพันธ์ระหวํางเครื่องหมาย ISSR และลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในถั่วเขียวคูํผสม CN72 x 
V4718 21 

4 ไพรเมอร์ ล าดับเบส จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวําง
พันธุ์พํอ (V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกันระหวํางพันธุ์
ต๎านทานและประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและประชากรรวมอํอนแอ เมื่อใช๎
ไพรเมอร์ ISSR-RGA จ านวน 33 คูํไพรเมอร์ 22 

5 อุณหภูมิ annealing ที่เหมาะสมในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอของไพรเมอร์ ISSR-RGA จ านวน 33 
คูํไพรเมอร์ 25 

6 ล าดับเบส จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวํางพันธุ์พํอ 
(V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกันระหวํางพันธุ์ต๎านทานและ
ประชากรรวมตา๎นทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและประชากรรวมอํอนแอ เมื่อใช๎ไพรเมอร์ ISSR-
RGA (RLK for) จ านวน 38 คูํไพรเมอร์ ที่อุณหภูมิ annealing 50 องศาเซลเซียส   26 

7 ล าดับเบส จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวํางพันธุ์พํอ 
(V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกันระหวํางพันธุ์ต๎านทาน
และประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและประชากรรวมอํอนแอ เมื่อใช๎ไพรเมอร์ 
ISSR-RGA (P-Loop) จ านวน 51 คูํไพรเมอร์ ที่อุณหภูมิ annealing 50 องศาเซลเซียส  29 

8  ความสัมพันธ์ระหวํางเครื่องหมาย ISSR-RGA และลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในถั่วเขียวคูํผสม 
CN72 x V4718 33 

9 ความสัมพันธ์ระหวํางเครื่องหมาย ISSR และ ISSR-RGA ตํอลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในถ่ัวเขียว
คูํผสม CN72 x V4718  34 

10 ต าแหนํง QTL ที่เชื่อมโยงกับลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในประชากร F2:7 และ F2:8 ของคูํผสม 
 CN72 × V4718 จากการวิเคราะห์ multiple interval mapping        34 



 

  สารบัญตาราง (ต่อ)  
 
ตารางท่ี    หน้า 
11 ขนาดและจ านวนแถบดีเอ็นเอรูปแบบตําง ๆ ของถั่วเขียวคูํผสม CN72 × V4718 ที่เพ่ิมปริมาณโดย

ใช๎คูํไพรเมอร์ ISSR-RGA 36 
12 ขนาดและจ านวนแถบดีเอ็นเอรูปแบบตําง ๆ ของถั่วเขียวคูํผสม CN72 × V4718 ที่เพ่ิมปริมาณโดย

ใช๎คูํไพรเมอร์ ISSR-RGA (RLK for)  38 
13  ขนาดและจ านวนแถบดีเอ็นเอรูปแบบตําง ๆ ของถั่วเขียวคูํผสม CN72 × V4718 ที่เพ่ิมปริมาณ

โดยใช๎คูํไพรเมอร์ ISSR-RGA (P-Loop) 40 
14   คะแนนการเกิดโรคราแป้งของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ที่อายุ 55 และ 65 วัน ปี พ.ศ. 

2556   46 
15 คะแนนการเกิดโรคราแป้งของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ที่อายุ 55 และ 65 วัน ปี พ.ศ. 

2557. 47 
16 น้ าหนัก 100 เมล็ด จ านวนฝักตํอต๎น จ านวนเมล็ดตํอฝัก ผลผลิต และระดับความต๎านทานโรครา-

แป้งที่ 65 วันของถั่วเขียว จ านวน 38 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2556. 49 
17 น้ าหนัก 100 เมล็ด จ านวนฝักตํอต๎น จ านวนเมล็ดตํอฝัก ผลผลิต และระดับความต๎านทานโรครา-

แป้งที่ 65 วันของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2557 50 
18 ประวัติสายพันธุ์ของลูกผสมกลับในชั่ว BC2F1 จ านวน 11 ลกูผสม และพันธุ์พํอแมํ 54  
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สารบัญตารางภาคผนวก 
 
ตารางภาคผนวกที ่ หน้า 
1 คะแนนการเกิดโรคราแป้ง CN72 x V4718 ที่อายุ 65 วัน ปี พ.ศ. 2556 64 
2 คะแนนการเกิดโรคราแป้ง CN72 x V4718 ที่อายุ 65 วัน ปี พ.ศ. 2559 66 
3 คําการวิเคราะห์ของคะแนนการเกิดโรคราแป้ง CN72 x V4718 ที่อายุ 65 วัน ปี พ.ศ. 2556 68 
4 คําการวิเคราะห์ของคะแนนการเกิดโรคราแป้ง CN72 x V4718 ที่อายุ 65 วัน ปี พ.ศ. 2559 68 
5 คําการวิเคราะห์ของคะแนนการเกิดโรคราแป้งของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ที่อายุ 55 

วัน ปี พ.ศ. 2556 68 
6 คําการวิเคราะห์ของคะแนนการเกิดโรคราแป้งของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ที่อายุ 65 

วัน ปี พ.ศ. 2556 68 
7 คําการวิเคราะห์ของคะแนนการเกิดโรคราแป้งของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ที่อายุ 55 

วัน ปี พ.ศ. 2557 69 
8 คําการวิเคราะห์ของคะแนนการเกิดโรคราแป้งของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ที่อายุ 65 

วัน ปี พ.ศ. 2557 69 
9 คําการวิเคราะห์น้ าหนัก 100 เมล็ดของถั่วเขียว จ านวน 38 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2556 69 
10 คําการวิเคราะห์จ านวนฝักตํอต๎นของถั่วเขียว จ านวน 38 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2556 69 
11 คําการวิเคราะห์จ านวนเมล็ดตํอฝักของถั่วเขียว จ านวน 38 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2556 70 
12 คําการวิเคราะห์ผลผลิตของถั่วเขียว จ านวน 38 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2556 70 
13 คําการวิเคราะห์น้ าหนัก 100 เมล็ดของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2557 70 
14 คําการวิเคราะห์จ านวนฝักตํอต๎นของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2557 70 
15 คําการวิเคราะห์จ านวนเมล็ดตํอฝักของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2557 71 
16 คําการวิเคราะห์ผลผลิตของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2557 71 
 

 
 
 
 
 
 



 
สารบัญภาพ 

 
ภาพที ่    หน้า 
1 การกระจายตัวของประชากร RILs คูํผสม CN72 × V4718 ตํอการเกิดโรคราแป้งที่ 65 วัน ปี พ.ศ. 

2556 (a) และปี พ.ศ. 2559 (b) 13 
2 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอในถั่วเขียวพันธุ์ต๎านทาน V4718 (1) พันธุ์อํอนแอ CN72 (2) ลูกผสมที่

ต๎านทาน (3-12) และลูกผสมที่อํอนแอ (13-22) ที่เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด๎วยไพรเมอร์ ISSR884; M 
= 100 bp DNA ladder 35 

3 ต าแหนํงยีนต๎านทานโรคราแป้งอยูํระหวํางเครื่องหมาย I42PL229 กับ I85420 35 
4 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอในถั่วเขียวสายพันธุ์ V4718 (R) พันธุ์ CN72 (S) ประชากรรวมต๎านทาน 

(RB) และประชากรรวมอํอนแอ (SB) ที่เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด๎วยไพรเมอร์ ISSR842 และ ISSR842 
รํวมกับ P-Loop; M = 100 bp DNA ladder ลูกศรสีแดงสีน้ าเงินแสดงจ านวนแถบดีเอ็นเอที่
นําจะเชื่อมโยงกับยีนควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง 42 

5 แปลงทดสอบผลผลิตถั่วเขียวในชํวงที่มีการระบาดของโรคราแป้งที่อายุ 55 วัน ปี พ.ศ. 2557 52 
6 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอถั่วเขียวพันธุ์อํอนแอ (CN72) พันธุ์ต๎านทาน (V4718, V4758 และ 

V4785) และประชากรถั่วเขียวลูกผสม BC2F1 จ านวน 11 สายพันธุ์ ที่เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด๎วย
ไพรเมอร์ ISSR 884; M = 100 bp DNA ladder 55 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
บทท่ี 1  
บทน า 

ค าน า 
การวิจัยโครงการ “การพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลบํงชี้ลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง และการรวมยีน

ต๎านทานในถั่วเขียว” นี้ ได๎ด าเนินงานตํอเนื่องจากโครงการปรับปรุงพันธุ์ถั่วเขียวเพ่ือเพ่ิมผลผลิตในระยะที่ 2 
ซึ่งได๎ท าการปรับปรุงพันธุ์ถั่วเขียวโดยวิธีดั้งเดิม เพ่ือผลิตประชากรถั่วเขียวลูกผสมชั่ว F6 จ านวน 15 คูํผสม 
คัดเลือกสายพันธุ์ที่มีศักยภาพในการให๎ผลผลิตสูงในชั่ว F6-F8 และทดสอบผลผลิตของสายพันธุ์คัดเลือกในชั่ว 
F9 ในพ้ืนที่ปลูกตํางกัน คือ มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี  และศูนย์วิจัยข๎าวโพดข๎าวฟ่างแหํงชาติ จ.
นครราชสีมา เพ่ือประเมินศักยภาพในการให๎ผลผลิต และการปรับตัวของถั่วเขียวสายพันธุ์ตําง ๆ และคัดเลือก
สายพันธุ์ที่ให๎ผลผลิตสูงในทั้ง 2 พ้ืนที่ปลูก ส าหรับน าไปใช๎ปลูกทดสอบหลายฤดูกาล หลายพ้ืนที่ปลูก และ
หลายปีเพ่ือคัดเลือกสายพันธุ์ที่ให๎ผลผลิตสูงส าหรับสํงเสริมให๎แกํเกษตรกรตํอไป ซึ่งงานวิจัยในโครงการการ
พัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลบํงชี้ลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง และการรวมยีนต๎านทานในถั่วเขียวนี้ได๎คัดเลือก
สายพันธุ์ถั่วเขียว จ านวน 3 สายพันธุ์ คือ V4718, V4758 และ V4785 ซึ่งทั้งสามสายพันธุ์มีปฏิกิริยาและ
ระดับความต๎านทานโรคราแป้งแตกตํางกัน ความต๎านทานโรคถูกควบคุมด๎วยยีนเดํน 1 คูํ และเป็นยีนตําง
ต าแหนํง (non-allelic) (Khajudparn et al., 2007) สํวนพันธุ์อํอนแอตํอโรคใช๎พันธุ์ชัยนาท 72 (CN72) ซึ่ง
เป็นพันธุ์ที่ให๎ผลผลิตสูง ต๎านทานตํอหนอนแมลงวันเจาะล าต๎น แตํอํอนแอตํอโรคราแป้ง (ศูนย์บริการฉายรังสี
แกมมาและวิจัยนิวเคลียร์เทคโนโลยี, 2553) โครงการวิจัยนี้จะใช๎ประโยชน์จากการพบแหลํงของยีนต๎านทาน
โรคราแป้งใหมํ โดยการรวมยีนต๎านทานเข๎ามาไว๎ในพันธุ์เดียวกัน ซึ่งอาจสามารถเพ่ิมระดับความต๎านทานโรค
ให๎สูงขึ้น ต๎านทานเชื้อสาเหตุของโรคราแป้งได๎หลายสายพันธุ์  อาจให๎ความต๎านทานตํอเชื้อราแป้งใน
หลากหลายท๎องที่ และมีศักยภาพในการต๎านทานโรคยาวนานขึ้น อีกทั้งจะท าการถํายทอดยีนต๎านทานโรครา
แป้งนี้ไปยังพันธุ์ชัยนาท 72 ซึ่งเป็นพันธุ์สํงเสริมให๎มีความต๎านทานตํอโรคราแป้ง  

 
ความส าคัญและที่มาของปัญหาการวิจัย 

ถั่วเขียว (Vigna radiata L.) เป็นพืชตระกูลถั่วที่มีความส าคัญตํอระบบเศรษฐกิจ และการเกษตร 
เพราะมีอายุสั้นประมาณ 85 วัน ทนแล๎งและขึ้นในเขตร๎อนได๎ดี สามารถปลูกได๎ในทุกภาคของประเทศไทย 
ปลูกได๎ในดินทุกชนิด และปลูกได๎ตลอดปี เป็นพืชบ ารุงดิน ทั้งยังสามารถตรึงไนโตรเจนได๎ดี เกษตรกรจึงนิยม
ปลูกสลับกับพืชชนิดอ่ืนทั้งกํอนหรือหลังฤดูปลูกพืชหลักหรือปลูกรํวมกับพืชชนิดอ่ืน  นอกจากจะมีปริมาณ
โปรตีนที่สูงแล๎ว (21-28%) ถั่วเขียวยังมี phytoestrogen, antimicrobial และ antioxidant activities ซึ่ง
อาจชํวยป้องกันโรค เชํน มะเร็ง (Women's Health Letter, 2003) ส าหรับสถานการณ์การผลิตถั่วเขียวใน
ประเทศไทย มีพ้ืนที่ปลูกในปี พ.ศ. 2558 ทั้งสิ้น 849,000 ไรํ ได๎ผลผลิต 99,301 ตัน คิดเป็นผลผลิตเฉลี่ย
116.96 กิโลกรัมตํอไรํ โดยความต๎องการใช๎ในประเทศอยูํที่ 84,554 ตัน (ศรีสุดา เตชะสาน, 2558) สถิติการ



สํงออกสินค๎ามาตรฐานถั่วเขียวของประเทศไทยตั้งแตํ 2555-2558 อยูํที่ 3,286.36, 527.57, 1,436.86 และ 
1,704.00 ตัน คิดเป็นมูลคํา 86.58, 15.26, 57.09 และ 69.46 ล๎านบาท ตามล าดับ (ส านักงานมาตรฐาน
สินค๎า, 2558) ปัจจัยส าคัญที่จ ากัดผลผลิตของถั่วเขียว ได๎แกํ การไมํทนตํอสภาพแวดล๎อม การอํอนแอตํอโรค 
เชํน โรคราแป้ง (powdery mildew) เป็นโรคที่สร๎างความเสียหายให๎กับถั่วเขียวมากที่สุดในแถบเอเชีย
ตะวันออกเฉียงใต๎ (Tsou et al., 1979) โดยท าให๎ผลผลิตลดลงถึง 40 เปอร์เซ็นต์ (Asian Vegetable Research 
and Development Center, 2009) เกิดจากเชื้อรา Sphaerotheca phaseoli ซึ่งจะพบเส๎นใยของเชื้อรา
ลักษณะคล๎ายผงแป้งโรยอยูํบนใบลําง ๆ สามารถเห็นได๎ด๎วยตาเปลํา การระบาดจะพบในถั่วเขียวที่ปลูกในชํวง
ฤดูแล๎งที่มีอากาศคํอนข๎างเย็น ระบาดได๎งํายโดยอาศัยลม และเมื่อสปอร์ของเชื้อราตกลงบนผิวใบ จะอาศัย
ความชื้นในบรรยากาศและบนผิวใบเข๎าสูํเนื้อใบ สร๎างฮอสทอเรีย (haustoria) ดูดกินน้ าเลี้ยงจากเซลล์ผิวใบท า
ให๎เซลล์ตาย ใบเปลี่ยนเป็นสีน้ าตาลแดงและแห๎งตายในที่สุด ถ๎าเกิดในระยะติดฝักและเมล็ดเริ่มเตํงแล๎ว ความ
เสียหายด๎านผลผลิตจะมีไมํมาก แตํหากเกิดในระยะออกดอก พบวําถั่วเขียวจะแคระแกร็น การติดฝักไมํดี ฝัก
และเมล็ดขนาดเล็กลง (ส านักพัฒนาคุณภาพสินค๎าเกษตร, 2552) การลดความเสียหายของถั่วเขียวจากโรครา-
แป้งนั้นอาจท าได๎หลายวิธี เชํน การใช๎สารเคมี ได๎แกํ triadimefon และ triazoles เป็นต๎น (Zhang, 1999; 
Khunti et al., 2002) ป้องกันก าจัด หรือการใช๎พันธุ์ต๎านทานโรคราแป้ง 

การปรับปรุงพันธุ์ถั่วเขียวให๎ต๎านทานตํอโรคราแป้งสามารถท าได๎ทั้งวิธีการปรับปรุงพันธุ์พืชแบบดั้งเดิม 
(conventional breeding) และการปรับปรุงพันธุ์ด๎วยวิธีกลายพันธุ์ Reddy et al. (1994) ศึกษาการ
ถํายทอดลักษณะความต๎านทานโรคราแป้งในถ่ัวเขียว พบวําความต๎านทานโรคราแป้งในถั่วเขียวถูกควบคุมด๎วย
ยีนแบบขํม 2 ยีน ได๎แกํ Pm-1 และ Pm-2 ซึ่งผลของยีนแบบบวกและแบบขํมมีความส าคัญตํอการถํายทอด
ลักษณะความต๎านทานโรคราแป้งสูํรุํนลูก (Gawande and Patil, 2003) นอกจากนี้ Khajudparn et al. (20) 
พบยีนต๎านทานโรคราแป้งในถ่ัวเขียว 3 สายพันธุ์ ซึ่งยีนต๎านทานโรคราแป้งในทั้ง 3 สายพันธุ์เป็นยีนเดี่ยวแบบ
ขํมที่มีต าแหนํงตํางกันบนโครโมโซม (non-allelic) และมีการกระจายตัวเป็นอิสระตํอกัน หากสามารถน ายีน
ต๎านทานโรคราแป้งทั้ง 3 ยีนมารวมไว๎ในพันธุ์เดียวกัน (pyramiding) อาจท าให๎ได๎พันธุ์ที่มีความต๎านทานตํอ
โรคหลากหลายสายพันธุ์ (races) ขึ้น และยากตํอการเสื่อมสลายของความต๎านทาน (resistance break 
down) มากขึ้น นอกจากนี้หากยีนเหลํานี้ท างานเสริมกัน อาจท าให๎ระดับความต๎านทานโรคสูงขึ้นด๎วย  
อยํางไรก็ตาม การปรับปรุงพันธุ์พืชแบบดั้งเดิมเป็นวิธีที่ใช๎เวลานาน และประสบความส าเร็จช๎า จึงมีการพัฒนา
เครื่องหมายโมเลกุลขึ้นหลายชนิด และใช๎กันอยํางกว๎างขวางในการปรับปรุงพันธุ์พืชเพ่ือเพ่ิมประสิทธิภาพใน
ขั้นตอนตําง ๆ ของการปรับปรุงพันธุ์ เชํน การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของพืชและโรคพืช การ
คัดเลือกพํอแมํพันธุ์ การใช๎เครื่องหมายโมเลกุลชํวยคัดเลือกลูกผสม โดยใช๎ศึกษาทั้งลักษณะคุณภาพ (Fazio et 
al., 1999) และลักษณะปริมาณ (Veldboom and Lee, 1994) โดยเฉพาะการน ายีนต๎านทานโรค (disease 
resistance genes; R genes) มาใช๎ปรับปรุงพันธุ์พืชเพ่ือให๎ต๎านทานโรค ท าให๎การปรับปรุงพันธุ์พืชให๎
ต๎านทานโรคพัฒนาไปอยํางรวดเร็ว  

มีการน าเครื่องหมายโมเลกุลชนิดตําง ๆ เชํน simple sequence repeat (SSR), inter-simple 
sequence repeat (ISSR), amplified fragment length polymorphisms (AFLP), random amplified 
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polymorphic DNA (RAPD) และ restriction fragment length polymorphisms (RFLP) มาใช๎ศึกษา
ความเหมือนทางพันธุกรรม (genetic similarities) และการจ าแนกพันธุ์ถั่วสกุล Vigna spp. หลายชนิด
รวมทั้งถั่วเขียวที่ระดับดีเอ็นเอ (Fatokun et al., 1993; Fatokun et al., 1997; Mignouna et al., 1998; 
Yee et al., 1999; Tantasawat et al., 2010; Khajudparn et al., 2012; Singh et al., 2014) และมีการ
พัฒนาเครื่องหมาย AFLP และ RFLP ที่มี linkage กับยีนต๎านทานโรคราแป้งในถั่วเขียว (บุปผา ใจเที่ยง, 
2545; Zhang et al., 2008) อยํางไรก็ตาม AFLP เป็นเครื่องหมายโมเลกุลแบบขํม และแม๎วําจะให๎ผลการ
ทดลองที่มีความแนํนอนกวํา RAPD แตํวิธีการทดลองยุํงยากกวํา ใช๎เวลานานกวํา และใช๎ต๎นทุนสูงกวํา RAPD, 
ISSR และ SSR  ส าหรับการใช๎ RAPD ท าได๎งําย รวดเร็ว และใช๎ต๎นทุนต่ า แตํบางต าแหนํง (locus) อาจได๎ผลที่
ไมํแนํนอน สํวน RFLP เป็นวิธีการที่ต๎องใช๎ดีเอ็นเอเป็นปริมาณมากกวําวิธีอ่ืน และมีวิธีการทดลองยุํงยากและใช๎
คําใช๎จํายมากกวําวิธีอ่ืน (ไพศาล เหลําสุวรรณ และคณะ, 2546) ในขณะที่ SSR มีคุณสมบัติดีหลายประการ 
เชํน ให๎ข๎อมูลความแตกตํางสูง มีการกระจายตัวทั่วทั้งจีโนม ได๎ผลที่แนํนอน เป็นเครื่องหมายโมเลกุลแบบขํม-
รํวม และมีวิธีการวิเคราะห์ที่งําย รวดเร็ว และใช๎ต๎นทุนไมํมาก จึงเป็นที่นิยมใช๎อยํางแพรํหลายในปัจจุบัน แตํ
ข๎อเสียของวิธีการนี้คือจะต๎องมีการโคลนและหาล าดับเบสของ microsatellites (SSR) กํอนจึงจะน าไปใช๎ได๎ 
(Wang et al., 1994; Cregan et al., 1999) ดังนั้นจึงมีการพัฒนา ISSR ขึ้นโดยใช๎ประโยชน์จากล าดับเบส
ของ SSR น ามาใช๎สร๎างไพรเมอร์ขนาดประมาณ 20 นิวคลีโอไทด์เพ่ือเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอที่อยูํระหวําง 
microsatellites โดยตรง ท าให๎ไมํจ าเป็นต๎องมีการโคลนและหาล าดับเบสกํอน นอกจากนี้  วิธีการนี้จะเพ่ิม
ปริมาณดีเอ็นเอที่หลายต าแหนํงของจีโนม (multilocus) เชํนเดียวกับ RAPD จึงได๎ข๎อมูลมากกวํา SSR ที่มี
ต าแหนํงจ าเพาะในจีโนม (single locus)  มีการน า ISSR มาใช๎ประโยชน์ในการศึกษาความหลากหลายของพืช
จีนัส Vigna 18 สปีชีส์ รวมทั้งถั่วเขียว (Ajibade et al., 2000; Tantasawat et al., 2010) และเนื่องจากถ่ัว-
เขียวมีการกระจายตัวของ SSR อยูํทั่วจีโนม เชํน พบจ านวนซ้ าของนิวคลีโอไทด์ (AT)n หรือ (ATT)n ในทุก ๆ 
34.6 kb ของจีโนมิกดีเอ็นเอ (Wang et al., 1994) ดังนั้นการน าเครื่องหมายชนิดนี้มาประยุกต์ใช๎เพ่ือบํงชี้
ลักษณะต๎านทานโรคในถ่ัวเขียวจึงนําจะมีโอกาสประสบความส าเร็จสูง นอกจากนี้ การน า ISSR มาประยุกต์ใช๎
รํวมกับไพรเมอร์ที่จ าเพาะตํอยีนต๎านทานโรคเพ่ือพัฒนาเป็นเครื่องหมายชนิดใหมํ ซึ่งจะเรียกวํา ISSR-
resistance gene analog (RGA) อาจยิ่งชํวยเพ่ิมประสิทธิภาพในการ target หาเครื่องหมายที่มีลิงค์เกจ 
(linkage) กับยีนต๎านทานโรค 

การคัดเลือกประชากรที่มีการกระจายตัวของยีนต๎านทานโรคด๎วยเครื่องหมายโมเลกุลที่มีลิงค์เกจกับ
ยีนต๎านทานเป็นวิธีการที่ใช๎ระยะเวลาสั้น มีประสิทธิภาพ และแมํนย า (Sanchez et al., 2000) โดยเฉพาะใน
การรวมยีนต๎านทานหลายยีน ซึ่งไมํสามารถคัดเลือกต๎นที่มียีนต๎านทานจ านวน 1 ยีน หรือหลายยีนได๎โดยตรง
จากการประเมินระดับความต๎านทาน วิธีการนี้ประสบผลส าเร็จในการรวมยีนต๎านทานในพืชหลายชนิด เชํน 
รวมยีนต๎านทานโรคใบไหม๎ (xa5, xa13 และ Xa21) ในข๎าว จ านวน 3 ยีน (Sanchez et al., 2000) รวมยีน
ต๎านทานโรคใบไหม๎ (ral1 และ AbR1) และแอนแทรคโนสใน lentil จ านวน 3 ยีน และรวมยีนต๎านทานโรค 
ราแป้ง (Run1) และราน้ าค๎าง (Rpv1) ในองุํนจ านวน 2 ยีน (Eibach et al., 2007) เป็นต๎น  แตํในถั่วเขียวยัง
ไมํมีผู๎ใดทดลองใช๎มากํอน แม๎วําจะมีผู๎ค๎นพบเครื่องหมาย RFLP และ AFLP ที่มีลิงค์เกจกับยีนต๎านทานโรครา-
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แป้งในถ่ัวเขียว (บุปผา ใจเที่ยง, 2545; Zhang et al., 2008) อยํางไรก็ตาม เนื่องจากเครื่องหมาย RFLP และ 
AFLP มีขั้นตอนที่ยุํงยาก และต๎นทุนสูง จึงอาจไมํเหมาะสมส าหรับน ามาใช๎คัดเลือกประชากรถั่วเขียวลูกผสม
จ านวนมาก แม๎มีการน า SSR มาใช๎ในการบํงชี้ลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในประชากรถั่วเขียว (Kasettranan 
et al., 2010) แตํก็ยังมีความยุํงยากในเรื่องการโคลนและหาล าดับเบสของ microsatellites (SSR) กํอนจึงจะ
น าไปใช๎อยูํบ๎าง จึงจ าเป็นต๎องพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลชนิดอ่ืนที่งําย รวดเร็ว และใช๎ต๎นทุนน๎อยกวํา  เชํน 
ISSR และ ISSR-RGA เป็นต๎น โดย Bainade et al. (2014) น า ISSR มาใช๎หาความแตกตํางของถั่วเขียวในการ
ต๎านทานโรคราแป้ง แตํยีนต๎านทานโรคราแป้งในแตํละสายพันธุ์ต๎านทานอาจมีต าแหนํงแตกตํางกัน ดังนั้นจึง
จ าเป็นต๎องพัฒนาเครื่องหมายที่จ าเพาะกับยีนต๎านทานแตํละยีน ในโครงการวิจัยนี้จะท าการตรวจหา
เครื่องหมาย ISSR และ ISSR-RGA ที่มีลิงค์เกจกับยีนต๎านทานโรคราแป้ง และใช๎เครื่องหมายดังกลําวในการ
คัดเลือกเพ่ือรวมยีนต๎านทานเข๎าไว๎ในถั่วเขียวพันธุ์เดียวกัน คือ พันธุ์ชัยนาท 72 (CN72) เพ่ือให๎ได๎พันธุ์ถั่วเขียว
ที่มีความต๎านทานโรคอยํางยั่งยืน สามารถต๎านทานโรคได๎หลากหลายสายพันธุ์ หรือในหลายท๎องที่ และให๎ผล-
ผลิตสูง ซึ่งจะชํวยลดต๎นทุนในการผลิต และลดผลกระทบจากการใช๎สารเคมีป้องกันก าจัดโรคพืชตํอมนุษย์และ
สิ่งแวดล๎อม 

วัตถุประสงค์ของการวิจัย 
 1. เพ่ือพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล ISSR หรือ ISSR-RGA ที่บํงชี้ลักษณะความต๎านทานโรคราแป้งในถั่ว-
เขียว และใช๎เป็นเครื่องหมายโมเลกุลส าหรับการคัดเลือกพันธุ์ ซึ่งอาจน าไปสูํการโคลนยีนต๎านทานตํอโรคราแป้ง
ของถั่วเขียวในอนาคต 

2. เพ่ือถํายทอดยีนต๎านทานโรคราแป้งจากถั่วเขียวสายพันธุ์ V4718, V4758  และ/หรือ V4785 
รวมเข๎าไว๎ในพันธุ์เดียวกัน คือ พันธุ์ชัยนาท 72 (CN72) โดยใช๎เครื่องหมายโมเลกุลชํวยคัดเลือก ซึ่งจะท าให๎ได๎
พันธุ์ต๎านทานโรคราแป้งที่ยั่งยืน ส าหรับสํงเสริมเกษตรกรในอนาคต 

3. เพ่ือคัดเลือกสายพันธุ์ถั่วเขียวที่มีศักยภาพในการต๎านทานโรคและให๎ผลผลิตสูงจากประชากร RILs  
ของคูํผสม CN72 x V4718, CN72 x V4758 และ/หรือ CN72 x V4785 เพ่ือน าไปใช๎ในการรวมยีนต๎านทาน 
และใช๎เป็นแหลํงพันธุกรรมในการปรับปรุงพันธุ์ถั่วเขียวในอนาคต 

ขอบเขตของการวิจัย 
1. ถั่วเขียวสายพันธุ์ต๎านทานโรคราแป้งที่คัดเลือกได๎จากโครงการปรับปรุงพันธุ์ถั่วเขียวเพ่ือเพ่ิม

ผลผลิตในระยะที่ 2 จ านวน 3 สายพันธุ์ คือ V4718, V4758 และ V4785 ซึ่งทั้งสามสายพันธุ์มีปฏิกิริยาและ
ระดับความต๎านทานโรคราแป้งแตกตํางกัน ความต๎านทานโรคของแตํละสายพันธุ์ถูกควบคุมด๎วยยีนเดํน 1 คูํ 
และเป็นยีนตํางต าแหนํงกัน (Khajudparn et al., 2007)  สํวนพันธุ์อํอนแอตํอโรคใช๎พันธุ์ชัยนาท 72 (CN72) 
ซึ่งเป็นพันธุ์ที่ให๎ผลผลิตสูง และต๎านทานตํอหนอนแมลงวันเจาะล าต๎น (ศูนย์บริการฉายรังสีแกมมาและวิจัย
นิวเคลียร์เทคโนโลยี, 2553) 
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2. ประชากร recombinant inbred lines (RILs) ของคูํผสม CN72 x V4718, CN72 x V4758 
และ/หรือ CN72 x V4785 ซึ่งมีการกระจายตัวของยีนต๎านทานโรคส าหรับพัฒนาเครื่องหมาย ISSR หรือ 
ISSR-RGA ที่สามารถบํงชี้ลักษณะความต๎านทานโรคราแป้ง 

3. ปลูกพืชและประเมินโรคในแปลงทดลอง ฟาร์มมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี  ในฤดูซึ่งมีการ
ระบาดของโรค (ฤดูหนาว) และท าการวิเคราะห์เครื่องหมายโมเลกุลในห๎องปฏิบัติการปรับปรุงพันธุ์พืช อาคาร
ศูนยเ์ครื่องมือและวิทยาศาสตร์ 3 
 
ประโยชน์ที่ได้รับจากการวิจัย 

1. เป็นองค์ความรู๎ในการวิจัยตํอไป    
1.1  ได๎เครื่องหมาย ISSR และ/หรือ ISSR-RGA ที่สามารถบํงชี้ลักษณะความต๎านทานโรคราแป้ง

ในถั่วเขียว และสามารถใช๎คัดเลือกต๎นที่ได๎รับการรวมยีนต๎านทานโรคหลายยีนเข๎าไว๎ในพันธุ์/สายพันธุ์เดียวกันได๎ 
และอาจสามารถบํงชี้ต๎นต๎านทานโรคในพันธุ์/สายพันธุ์ อ่ืน ๆ ได๎ในเวลาอันรวดเร็ว โดยไมํต๎องรอให๎มีการระบาด
ของโรค คัดเลือกได๎ตั้งแตํระยะต๎นกล๎ากํอนการผสมพันธุ์ สามารถยํนระยะเวลาในการคัดเลือก และประหยัด
คําใช๎จํายในการจัดการพ้ืนที่เพาะปลูกและการดูแลรักษา 

1.2  ได๎พันธุ์ปรับปรุงที่มีพันธุกรรมและลักษณะคล๎ายชัยนาท 72 ที่มีความต๎านทานโรคราแป้ง
สูงขึ้น จากการรวมยีนต๎านทานโรคราแป้ง  

1.3  ได๎สายพันธุ์ปรับปรุงที่มียีนต๎านทานโรคราแป้ง 1, 2 หรือ 3 ยีน และ/หรือ ให๎ผลผลิตสูง ซึ่ง
สามารถใช๎เป็นแหลํงพันธุกรรมในการถํายทอดยีนไปสูํพันธุ์รับรองอ่ืนที่อํอนแอตํอโรคราแป้งได๎ 

2. น าไปสูํการผลิตเชิงพาณิชย์ หลังจากท าการทดสอบพันธุ์ปรับปรุงดังกลําวหลายสภาพแวดล๎อมแล๎ว 
มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารีอาจท าการจดทะเบียนพันธุ์ และผลิตเมล็ดพันธุ์ในเชิงพาณิชย์ หรืออาจสํงตํอให๎
กรมวิชาการเกษตรท าการทดสอบพันธุ์ตํอในระดับชาติ และสํงเสริมแกํเกษตรกรในอนาคต  เพ่ือลดการน าเข๎า
ถั่วเขียวจากตํางประเทศ และเพ่ิมอัตราการสํงออก 

3.  เพ่ิมประสิทธิภาพในการผลิตถั่วเขียว โดยให๎ผลผลิตตํอหนํวยลงทุนสูงขึ้น 
4.  เป็นประโยชน์ตํอประชากรกลุํมเป้าหมาย เกษตรกรผู๎ปลูกถ่ัวเขียวได๎รายได๎เพ่ิมข้ึนจากการปลูกถั่ว-

เขียว เป็นการแก๎ปัญหาความยากจน ลดการใช๎สารเคมีก าจัดโรคแป้ง ที่เป็นอันตรายตํอสุขภาพเกษตรกร 
ผู๎บริโภค และสิ่งแวดล๎อม และลดต๎นทุนการผลิตและสํงเสริมให๎มีการปลูกถั่วเขียวเป็นพืชหมุนเวียนเพ่ือบ ารุง
ดินรํวมกับการปลูกพืชอ่ืน จึงลดการใช๎ปุ๋ยเคมีและเพ่ิมประสิทธิภาพการปลูกพืชชนิดอื่นด๎วย  

5. ได๎นักศึกษาระดับบัณฑิตศึกษาซึ่งมีความรู๎และประสบการณ์ทางด๎านการปรับปรุงพันธุ์พืชโดยวิธี
ดั้งเดิม และด๎านชีววิทยาระดับโมเลกุลซึ่งเป็นสาขาวิชาที่ขาดแคลน 1 คน 
 6.  ได๎ผลงานตีพิมพ์ในวารสารวิชาการ 1 เรื่อง 
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บทท่ี 2  

วิธีด าเนินการวิจัย 
 

ส่วนที่ 1  การประเมินโรคราแป้งในถั่วเขียวคู่ผสม CN72 × V4718 
ท าการผลิตประชากรที่มีการกระจายตัวของยีนต๎านทานโรคราแป้ง (RILs) โดยการผสมระหวํางถั่วเขียว

พันธุ์ CN72 (พันธุ์อํอนแอ) กับ V4718 (สายพันธุ์ต๎านทาน) เพ่ือผลิตเมล็ดลูกผสมชั่วที่หนึ่ง (F1) ปลูกเมล็ด F1 
ผสมตัวเองเพ่ือผลิตประชากร F2 ปลูก F2 จ านวน 180-200 ต๎น ผสมตัวเองแล๎วเก็บหนึ่งเมล็ดตํอต๎นเพ่ือปลูกในชั่ว
ถัดไป ท าเชํนเดียวกันจนถึงประชากร F2:6 ผสมตัวเอง และเก็บเมล็ด F2:7 ท าการปลูกเมล็ด F2:7 และ F2:8 เพ่ือ
ประเมินโรคราแป้งในปี พ.ศ. 2556 และ 2559 ตามล าดับ โดยใช๎แผนการทดลองแบบสุํมสมบูรณ์ภายในบล็อก 
(randomized complete block design; RCBD) จ านวน 3 แถว แตํละแถวยาว 2 เมตร ระยะระหวํางแถว 
50 เซนติเมตร และระยะระหวํางหลุม 20 เซนติเมตร โดยปลูกพันธุ์เปรียบเทียบ (CN72 และ V4718) ทุก 10 
แถว ถอนแยกให๎เหลือ 3 ต๎นตํอหลุม ใสํปุ๋ย N-P-K สูตร 12-24-12 อัตรา 30 กก./ไรํ และคาร์โบฟูแรน 
(carbofuran; 3% G) รองพ้ืนอัตรา 10 ก./หลุม กํอนปลูกท าการพํนสารเคมีป้องกันวัชพืชด๎วยอะลาคลอร์ 
(alachlor) หลังจากงอกได๎ 10 วัน ท าการถอนแยกให๎เหลือ 2 ต๎น/หลุม เมื่อถั่วเขียวอายุ 25-30 วัน ท าการใสํ
ปุ๋ย N-P-K สูตร 12-24-12 อัตรา 30 กก./ไรํ พร๎อมพูนโคน แล๎วท าการฉีดพํนสารโมโนโครโตฟอส 
(monocrotophos) อัตรา 15-20 ซีซี./น้ า 20 ลิตร เพ่ือป้องกันหนอนแมลงวันเจาะล าต๎นถั่ว จนถั่วเขียวอายุได๎ 
2 เดือน พํนสารโมโนโครโตฟอส อัตรา 40 ซีซี./น้ า 20 ลิตร เพ่ือป้องกันหนอนเจาะฝักถั่วเขียว ใช๎แรงงาน
ก าจัดวัชพืชเมื่อขึ้นหนาแนํน ให๎น ้าสัปดาห์ละ 1 ครั้ง และประเมินระดับความต๎านทานโรคราแป้งของต๎น F2:7 
และ F2:8 ทุกต๎น โดยใช๎วิธีการของปริญญา ขจัดพาล (2552) ซึ่งแบํงเป็นระดับคะแนน 1-9 ดังนี้  

1 คะแนน = ไมํมีอาการโรค 
2 คะแนน = พบแผล 2-3 แผลบนใบตอนลําง 
3 คะแนน = พบแผล 2-3 แผลบนใบตอนลําง เชื้อเริ่มสร๎างสปอร์ 
4 คะแนน = พบแผลจ านวนมากบนใบตอนลํางและตอนกลาง เชื้อเริ่มสร๎างสปอร์ 
5 คะแนน = เหมือนระดับที่ 4 ใบเริ่มเหลืองหรือแห๎งกรอบ เชื้อสร๎างสปอร์มาก 
6 คะแนน = เหมือนระดับที่ 5 สามารถมองเห็นอาการได๎ในระยะไกล เชื้อสร๎างสปอร์มาก 
7 คะแนน = พบแผลบนใบทั่วทั้งต๎น ใบแห๎งกรอบแตํไมํเกิน 25% 
8 คะแนน = เหมือนระดับที่ 7 ใบแห๎งกรอบ 25-50% 
9 คะแนน = ใบแห๎งกรอบมากกวํา 50% 

น าคําเฉลี่ยคะแนนการเกิดโรคราแป้งมาจัดอันดับความต๎านทานดังนี้ ชํวงคะแนน 1-4.9 เป็นสายพันธุ์ต๎านทาน 
และ 5-9 เป็นสายพันธุ์อํอนแอ วิเคราะห์คําไคสแควร์ (χ2) เพ่ือศึกษาการกระจายตัวของประชากรตํอโรคราแป้ง 
และใช๎โปรแกรมทางสถิติ SPSS version 14.0 (Levesque and SPSS Inc., 2006) เพ่ือศึกษาความสัมพันธ์



ของการเกิดโรคราแป้งทั้งสองปี พร๎อมทั้งวิเคราะห์ความปรวนแปรทางสถิติของระดับความ-รุนแรงในการเกิด
โรค โดยเปรียบเทียบคําเฉลี่ยแบบ Duncan’s New Multiple Range Test (DMRT) ซึ่งแปลงคํา 
(transform) คะแนนการเกิดโรคราแป้งโดยใช๎สูตร X’ = (X + 1)1/2 และวิเคราะห์อัตราพันธุกรรมแบบกว๎าง 
(broad sense heritability) ทั้งสองปีตามวิธีการของปริญญา ขจัดพาล (2552) 
 
ส่วนที่ 2   การพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล ISSR และ ISSR-RGA ที่บ่งชี้ลักษณะต้านทานโรคราแป้งในถั่วเขียว 

1. ใช๎วิธี bulk segregant analysis (BSA) ในการทดลองเพ่ือประหยัดเวลา แรงงาน และคําใช๎จํายใน
การตรวจหาเครื่องหมายโมเลกุล ISSR และ/หรือ ISSR-RGA ที่มีลิงค์เกจกับยีนต๎านทานโรคราแป้ง  โดยจะท าการ 
screen เครื่องหมายเบื้องต๎นด๎วยดีเอ็นเอจาก 4 แหลํงกํอนคือ 1) พันธุ์แมํที่อํอนแอ CN72 2) สายพันธุ์พํอที่
ต๎านทานโรค (V4718) 3) ดีเอ็นเอประชากรรวมต๎านทาน (resistant bulk DNA) และ 4) ดีเอ็นเอประชากรรวม
อํอนแอ (susceptible bulk DNA) คัดเลือกเฉพาะเครื่องหมายที่ให๎ความแตกตําง (polymorphism) ระหวําง
พันธุ์อํอนแอ และสายพันธุ์ต๎านทาน และจาก polymorphic markers กลุํมนี้ คัดเลือกเฉพาะเครื่องหมายที่ให๎
รูปแบบแถบดีเอ็นเอเหมือนกันระหวํางพันธุ์อํอนแอ และดีเอ็นเอประชากรรวมอํอนแอ และระหวํางสายพันธุ์
ต๎านทานโรค และดีเอ็นเอประชากรรวมต๎านทาน น าเครื่องหมายดังกลําวไปทดสอบในประชากรที่มีการ
กระจายตัวของยีนต๎านทานโรคเป็นรายต๎น เพ่ือตรวจหาเครื่องหมายที่มีลิงค์เกจกับยีนต๎านทานโรค และ
ประเมินระยะหํางระหวํางเครื่องหมายและยีนต๎านทานโรคตํอไป โดยมีรายละเอียดของแตํละขั้นตอนดังนี้ 

1.1   การผลิตประชากรที่มีการกระจายตัวของยีนต๎านทานโรคราแป้ง 
ตามข๎อมูลในสํวนที่ 1 โดยใช๎คะแนนการเกิดโรคราแป้งที่ 65 วัน และดีเอ็นเอในปี พ.ศ. 2556  

1.2   การสกัดดีเอ็นเอ (DNA extraction) 
 ท าการเก็บใบอํอนของถั่วเขียว F2:7 แตํละต๎น และพํอแมํพันธุ์ เพ่ือสกัดดีเอ็นเอตามวิธีการ
ของ Owens (2003) น าดีเอ็นเอของต๎น F2:7 ที่ต๎านทานโรค จ านวน 10 ต๎น มารวมในสัดสํวนที่เทํากัน เป็นดี-
เอ็นเอประชากรรวมต๎านทาน (resistant bulk DNA) และน าดีเอ็นเอของต๎น F2:7 ที่อํอนแอตํอโรค จ านวน 10 
ต๎น มารวมในสัดสํวนที่เทํากัน เป็นดีเอ็นเอประชากรรวมอํอนแอ (susceptible bulk DNA)           

1.3  การวิเคราะห์ ISSR (ISSR analysis)   
      ท าการวิเคราะห์โดยใช๎ไพรเมอร์ ISSR จ านวนประมาณ 92 ไพรเมอร์จาก University of 

British Columbia โดยมีวิธีการดังนี้ 
 เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด๎วยวิธี PCR โดยใช๎องค์ประกอบดังนี้ ดีเอ็นเอ 150 ng, 1x buffer [10 

mM Tris-HCl (pH 9.1), 0.01% TritonTMX-100 และ 50 mM KCl], 250 M dNTP, 3.5 mM MgCl2, 0.4 
M ไพรเมอร์ ISSR และ Taq DNA polymerase 1 unit โดยใช๎ขั้นตอนอุณหภูมิดังนี้  
 Denaturing step:   อุณหภูมิ 95 oซ      5 นาท ี    จ านวน 1 รอบ  

Denaturing step:   อุณหภูมิ 95 oซ      1 นาท ี
 Annealing step:    อุณหภูมิ 40-65 oซ   1 นาท ี      
 Elongation step:   อุณหภูมิ 72 oซ       1 นาท ี

จ านวน 35 รอบ  
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 Elongation step:   อุณหภูมิ 72 oซ      10 นาท ี     จ านวน 1 รอบ  
(อาจจ าเป็นต๎องปรับ annealing temperature ให๎เหมาะสมส าหรับแตํละไพรเมอร์) หลังจากนั้นน าตัวอยํางดี-
เอ็นเอที่เพ่ิมปริมาณได๎ไปแยกขนาดภายใต๎สนามไฟฟ้า 200 โวลต์ บน denaturing polyacrylamide gel 
6% เป็นเวลา 70 นาท ีแล๎วย๎อมแถบดีเอ็นเอด๎วยซิลเวอร์ตามวิธีการของ Sambrook and Russell (2001) 
 1.4  การวิเคราะห์ ISSR-RGA  

      คัดเลือกเฉพาะไพรเมอร์ ISSR ที่ให๎แถบดีเอ็นเอชัดเจนจากข๎อ 1.3 และใช๎ไพรเมอร์ที่จ าเพาะ
ตํอยีนต๎านทานโรค 4 ชนิด คือ ไพรเมอร์ GLPLAL 1 และ P-Loop (Mahanil, 2007) ไพรเมอร์ Pto kin-1 
(Chen et al., 1998) และ RLK-for (Feuillet et al., 1997) โดยมีวิธีการดังนี้ 

 เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด๎วยวิธี PCR โดยใช๎องค์ประกอบดังนี้ ดีเอ็นเอ 150 ng, 1x buffer [10 
mM Tris-HCl (pH 9.1), 0.01% TritonTMX-100 และ 50 mM KCl], 250 M dNTP, 3.5 mM MgCl2, 0.4 
M ไพรเมอร์ ISSR, 1 M P-loop หรือ GLPLAL 1 และ Taq DNA polymerase 1 unit โดยใช๎ขั้นตอน
อุณหภูมิดังนี้  
 Denaturing step:   อุณหภูมิ 95oซ         5 นาท ี     จ านวน 1 รอบ  

Denaturing step:   อุณหภูมิ 95oซ         1 นาท ี
 Annealing step:    อุณหภูมิ 50oซ          1 นาท ี      จ านวน 35 รอบ 
 Elongation step:   อุณหภูมิ 72oซ          1 นาท ี
 Elongation step:   อุณหภูมิ 72oซ        10 นาท ี      จ านวน 1 รอบ  
หรือโปรแกรม touchdown PCR (Ince and Karaca, 2011) โดยใช๎ขั้นตอนอุณหภูมิดังนี้ 
 Denaturing step:   อุณหภูมิ 94oซ           3 นาท ี      จ านวน 1 รอบ  

Denaturing step:   อุณหภูมิ 94oซ      30 วินาท ี
 Annealing step:    อุณหภูมิ 60-55.5oซ  30 วินาท ี      จ านวน 10 รอบ 
 Elongation step:   อุณหภูมิ 72oซ          2 นาท ี

Denaturing step:   อุณหภูมิ 94oซ      30 วินาท ี
 Annealing step:    อุณหภูมิ 55oซ  30 วินาท ี      จ านวน 30 รอบ 
 Elongation step:   อุณหภูมิ 72oซ          2 นาท ี
 Elongation step:   อุณหภูมิ 72oซ           8 นาท ี      จ านวน 1 รอบ  
หลังจากนั้นน าตัวอยํางดีเอ็นเอที่เพ่ิมปริมาณได๎ไปแยกขนาดภายใต๎สนามไฟฟ้า 200 โวลต์ บน denaturing 
polyacrylamide gel 6% เป็นเวลา 70 นาที แล๎วย๎อมแถบดีเอ็นเอด๎วยซิลเวอร์ตามวิธีการของ Sambrook 
and Russell (2001) 

 1.5  การตรวจหาเครื่องหมายที่มีลิงค์เกจ (linkage) กับยีนต๎านทานโรค  
วิเคราะห์ข๎อมูลเปรียบเทียบความเหมือนและความแตกตํางของแถบดีเอ็นเอจากไพรเมอร์ 

ISSR หรือ ISSR-RGA  โดยนับจ านวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมดของพันธุ์พํอและพันธุ์แมํในแตํละไพร์เมอร์ (number 
of scorable bands; NB) จ านวนแถบดีเอ็นเอท่ีให๎ความแตกตํางระหวํางพันธุ์ต๎านทานและอํอนแอ (number 
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of polymorphic bands between resistant and susceptible parents; NPB) ตรวจหาการมีลิงค์เกจระ-
หวํางเครื่องหมาย ISSR หรือ ISSR-RGA กับยีนต๎านทานโรคด๎วยวิธี BSA โดยสังเกตการมีและไมํมีแถบดีเอ็นเอ
ดังกลําวระหวํางสายพันธุ์พํอที่ต๎านทาน (resistant parent) และประชากรรวมที่ต๎านทาน (resistant bulk 
DNA) และระหวํางพันธุ์แมํที่อํอนแอ (susceptible parent) และประชากรรวมที่อํอนแอ (susceptible bulk 
DNA) โดยถ๎าพบแถบดีเอ็นเอดังกลําวในสายพันธุ์พํอที่ต๎านทานและประชากรรวมที่ต๎านทานเหมือนกัน แตํไมํ
พบแถบดีเอ็นเอดังกลําวในพันธุ์แมํที่อํอนแอและประชากรรวมที่อํอนแอ หรือไมํพบแถบดีเอ็นเอในสายพันธุ์พํอ
ที่ต๎านทานและประชากรรวมที่ต๎านทาน แตํพบในทั้งพันธุ์แมํที่อํอนแอและประชากรรวมที่อํอนแอ แสดงวํา
นําจะมีลงิค์เกจระหวํางเครื่องหมายนั้นกับยีนต๎านทานโรค น าเครื่องหมายดังกลําวไปศึกษาตํอไป 
 ตรวจสอบเฉพาะแถบดีเอ็นเอที่นําจะมีลิงค์เกจกับยีนต๎านทานโรคราแป้ง โดยวิเคราะห์แยก
ต๎น ใช๎ต๎น F2:7 ที่ต๎านทาน (resistant individual RIL) และอํอนแอ (susceptible individual RIL) อยํางละ 
10 ต๎น บันทึกการมีและไมํมีแถบดีเอ็นเอ คัดเลือกเฉพาะเครื่องหมายที่ให๎แถบ/ไมํให๎แถบดีเอ็นเอตามที่คาดไว๎
ในต๎น F2:7 อยํางน๎อย 16 จาก 20 ต๎น ส าหรับใช๎ทดสอบในประชากรขนาด 100 ต๎นตํอไป  
 1.6  การหาระยะหํางระหวํางเครื่องหมาย ISSR หรือ ISSR-RGA และยีนต๎านทานโรคราแป้ง 
 น าเครื่องหมาย ISSR หรือ ISSR-RGA ที่คัดเลือกจากข๎อ 1.5 มาประเมินระยะหํางกับยีน
ต๎านทานโรคราแป้ง โดยใช๎ต๎น F2:7 ที่ต๎านทาน (resistant individual RIL) และอํอนแอ (susceptible 
individual RIL) อยํางละ 50 ต๎น บันทึกการมีและไมํมีแถบดีเอ็นเอ นับจ านวนต๎นที่เกิด recombination 
ระหวํางเครื่องหมาย ISSR หรือ ISSR-RGA และยีนต๎านทานโรค แล๎วน ามาค านวณ % recombination ดังนี้ 

% recombination = จ านวนต๎นที่เกิด recombination   x 100 
                                      จ านวนต๎นทั้งหมด  

 วิเคราะห์สหสัมพันธ์ของการกระจายตัวของเครื่องหมายโมเลกุลด๎วยโปรแกรมทางสถิติ 
SPSS version 14.0 (Levesque and SPSS Inc., 2006) และวิเคราะห์ลิงค์เกจด๎วยโปรแกรม MAPMAKER 
3.0 (Lander et al., 1978) 
 1.7  การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหวํางเครื่องหมาย ISSR หรือ ISSR-RGA และยีนต๎านทานโรค
ราแป้ง 
  น าข๎อมูลการเกิดโรคราแป้งเฉลี่ยแตํละต๎น และข๎อมูลของเครื่องหมายโมเลกุลมาวิเคราะห์
ความสัมพันธ์ระหวํางเครื่องหมายโมเลกุลและยีนต๎านทานโรคราแป้งแบบ multiple interval mapping 
(MIM) (Kao et al. 1999) ด๎วยโปรแกรม WinQTLcart 2.5 (Wang et al., 2007) โดยวิเคราะห์จากผลของ 
composite interval mapping (CIM) ก าหนดคํา permutation ที่ 1,000 รอบ และคําความเชื่อมั่นที่ 
95.0% เพ่ือค านวณหา significance threshold ของคํา LOD ที่สามารถแยกต าแหนํง major QTL ออกมา
จากบริเวณอ่ืนๆ ได๎ 
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ส่วนที่ 3  การคัดเลือกสายพันธุ์ถั่วเขียวที่มีศักยภาพในการต้านทานโรคและให้ผลผลิตสูงจากประชากร 
recombinant inbred lines (RILs)  

 1.  คัดเลือกต๎นต๎านทานโรคราแป้งระดับสูงจากประชากร RILs ของคูํผสม CN72 × V4718, CN72 × 
V4758 และ/หรือ CN72 × V4785 โดยคัดเลือกต๎นที่ลักษณะคล๎ายพันธุ์ CN72 แตํมีระดับความต๎านทานโรค
สูงขึ้น สายพันธุ์ดังกลําวมียีนต๎านทานสายพันธุ์ละ 1 ยีน  
 2.  ท าการปลูกทดสอบผลผลิต และความต๎านทานโรคราแป้ง โดยทดสอบหลายสภาพแวดล๎อม 
เปรียบเทียบกับพันธุ์ CN72, SUT1, KPS1, V4718, V4758 และ V4785 โดยใช๎แผนการทดลองแบบ RCBD 
และการดูแลรักษาเชํนเดียวกับสํวนที่ 1 
 
ส่วนที่ 4 การปรับปรุงสายพันธุ์ต้านทานโรคราแป้ง โดยวิธีการรวมยีนต้านทานหลายยีนไว้ในสายพันธุ์

เดียวกัน 
            การรวมยีนต๎านทานหลายยีนเข๎าไว๎ในสายพันธุ์เดียวกันมีวัตถุประสงค์เพื่อให๎สามารถต๎านทานเชื้อ
สาเหตุของโรคราแป้งได๎หลายสายพันธุ์มากขึ้น หรือเพิ่มระดับความต๎านทานโรคให๎สูงขึ้น โดยจะท าการรวม
ยีนต๎านทาน ซึ่งการรวมยีนต๎านทาน 3 ยีนมีขั้นตอนดังนี้ 
 1. คัดเลือกต๎น RILs ในแตํละประชากรที่มีความต๎านทานโรคราแป้งสูงสุดจากงานวิจัยสํวนที่ 3 
น ามาผสมพันธุ์กันระหวํางประชากรดังนี้ 
  คูํผสมที่ 1 F2:9 (CN72 × V4785) x F2:7 (CN72 × V4718) 
  คูํผสมที่ 2 F2:9 (CN72 × V4785) x F2:8 (CN72 × V4758) 
  คูํผสมที่ 3 F2:7 (CN72 × V4718) x F2:8 (CN72 × V4758) 

2. น าลูกผสม F1 ที่ได๎จากข๎อ 1. มาผสมพันธุ์กัน โดยผสมระหวําง F1 จากคูํผสมที่ 1 กับคูํผสมที่ 2  
และระหวําง F1 จากคูํผสมที่ 1 กับ คูํผสมที่ 3 ดังนี้ 

  คูํผสมที่ 1 F1 (CN72; V4785; V4718) × F1 (CN72; V4785; V4758) 
  คูํผสมที่ 2 F1 (CN72; V4718; V4758) × F1 (CN72; V4718; V4785) 
 3. ปลูกลูกผสมที่มีการกระจายตัวของยีนต๎านทานโรคราแป้งที่ได๎จากข๎อ 2. และเก็บใบมาสกัดดี-
เอ็นเอ เพื่อใช๎เครื่องหมายโมเลกุลที่มีลิงค์เกจกับยีนต๎านทานโรคราแป้งซึ่งได๎จากงานวิจัยสํวนที่ 2 คัดเลือก
เฉพาะต๎นที่มียีนต๎านทานโรค 
 4. น าลูกผสมที่มียีนต๎านทานโรคไปผสมกลับ (backcross) ไปยัง CN72 จนกระทั่งได๎ต๎นที่มี
ลักษณะคล๎ายกับ CN72 แตํมียีนต๎านทานโรคจากการคัดเลือกด๎วยเครื่องหมายโมเลกุลในทุกชั่ว 
 5. น าลูกผสม BC ที ่ได ๎จากข๎อ 4. มาผสมตัวเอง เพื่อให๎ได๎ต๎นที ่มีย ีนต๎านทานในสภาพ 
homozygous  
 6. ปลูกลูกผสม BCF2 ที่ได๎จากข๎อ 5. คัดเลือกต๎น BCF2 ที่มีลักษณะดี และให๎ผลผลิตสูง (จากการ
ประเมินด๎วยสายตา) และมียีนต๎านทาน (จากการใช๎เครื่องหมายโมเลกุลชํวยคัดเลือก) ผสมตัวเอง และเก็บ
เมล็ด BCF3  
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 7. ปลูกเมล็ด BCF3 แบบต๎นตํอแถว ในฤดูที่มีการระบาดของโรค คัดเลือกเฉพาะแถวที่ไมํมีการ
กระจายตัวของความต๎านทานโรคราแป้ง แล๎วตรวจสอบด๎วยเครื่องหมายโมเลกุลอีกครั้งวํามียีนต๎านทาน แถว
ดังกลําวนําจะเป็นสายพันธุ์ที่มียีนต๎านทานในสภาพ homozygous 
 8. ในอนาคตจะมีการน าสายพันธุ์ที่มียีนต๎านทานโรคราแป้งมาปลูกทดสอบผลผลิต และความ
ต๎านทานโรค โดยทดสอบหลายสภาพแวดล๎อม เปรียบเทียบกับพันธุ์ CN72, SUT1, KPS1, V4718, V4758 
และ V4785 โดยใช๎แผนการทดลองแบบ RCBD และการดูแลรักษาเชํนเดียวกับสํวนที่ 1 
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บทท่ี 3 
ผลการวิเคราะห์ข้อมูลและอภิปรายผล 

 
ส่วนที่ 1  การประเมินโรคราแป้งในถั่วเขียวคู่ผสม CN72 × V4718  

 จากการประเมินโรคราแป้งถ่ัวเขียวในประชากร F2:7 และ F2:8 ของคูํผสม CN72 × V4718 ที่
อายุ 65 วัน ในปี พ.ศ. 2556 และ 2559 ตามล าดับ พบวําปี พ.ศ. 2556 มีความรุนแรงในการเกิดโรคราแป้ง
ใกล๎เคียงกับปี พ.ศ. 2559 โดยมีความสัมพันธ์ (r) เทํากับ 0.74 (P < 0.01) ซึ่งปี พ.ศ. 2556 พันธุ์พํอ V4718 
ที่ต๎านทานตํอโรคราแป้งมีคะแนนเฉลี่ย 1.67 สํวนพันธุ์แมํ CN72 ที่อํอนแอมีคะแนนเฉลี่ย 6.33 ขณะที่ปี พ.ศ. 
2559 พันธุ์พํอแมํ (V4718 และ CN72) มีคะแนนเฉลี่ย 2.67 และ 6.67 ตามล าดับ (ภาพที่ 1 ; ตาราง
ภาคผนวกท่ี 1 และ 2) เมื่อพิจารณาการกระจายตัวของลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในประชากรนี้ จากการใช๎
จ านวนลูกผสม 172 ต๎น พบวําเป็นไปตามอัตราสํวนต๎นต๎านทานตํอต๎นอํอนแอ 1:1 ทั้งสองปี โดยปี พ.ศ. 2556 
มีอัตราสํวนต๎นต๎านทาน 88 ต๎น ตํอต๎นอํอนแอ 84 ต๎น (χ2 = 0.09, P < 0.05) และปี พ.ศ. 2559 มีอัตราสํวน
ต๎นต๎านทาน 81 ต๎น ตํอต๎นอํอนแอ 91 ต๎น (χ2 = 0.58, P < 0.05) (ตารางที่ 1) ซึ่งความสามารถในการ
ถํายทอดทางพันธุกรรมจากพํอแมํไปสูํรุํนลูกหลานในชั่ว F2:7 และ F2:8 คิดเป็นอัตราพันธุกรรมแบบกว๎างเทํากับ 
83.5 และ 90.2% ตามล าดับ แสดงวํายีนที่ถํายทอดลักษณะต๎านทานโรคราแป้งถูกควบคุมด๎วยยีนเดํน 1 คูํ 
(single major gene) สอดคล๎องกับงานวิจัยของ Khajudparn et al. (2007) ซึ่งพบวําสายพันธุ์ถั่วเขียว 3 
สายพันธุ์ คือ V4718, V4758 และ V4785 เป็นสายพันธุ์ต๎านทานตํอโรคราแป้งที่ถํายทอดทางพันธุกรรมแบบ
ขํมด๎วยยีนเดํน 1 คูํ ในท านองเดียวกันกับการศึกษาความต๎านทานโรคราแป้งใน 6 ประชากร (P1, P2, F1, F2, 
BC1 และ BC2) ของคูํผสม KPS1 × V4758, KPS1 × V2106 และ KPS2 × V2106 (ปริญญา ขจัดพาล, 
2552) อยํางไรก็ตาม Kasettranan et al. (2010) พบวําความสามารถในการถํายทอดทางพันธุกรรมของ
ลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในถั่วเขียวคูํผสม KPS1 × VC6468-11-1A จากการใช๎ประชากร F7 เป็นลักษณะ
ปริมาณซึ่งควบคุมด๎วยยีนหลายคูํ และเมื่อพิจารณาต าแหนํง QTL ของลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง พบวําอยูํ
บนโครโมโซมที่ 3, 4, 6, 7, 8 และ 9 (Young et al. 1993; Chankaew et al. 2013) แสดงให๎เห็นวํายีนที่
ควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในถ่ัวเขียวจากคูํผสมที่แตกตํางกัน มีความสามารถในการถํายทอดลักษณะ
ทางพันธุกรรมแตกตํางกัน และ/หรือมีต าแหนํงของยีนอยูํบนโครโมโซมที่แตกตํางกัน ดังนั้นรูปแบบของแถบดี-
เอ็นเอท่ีแตกตํางกัน (polymorphism) ของพันธุ์พํอแม ํอาจเป็นข๎อจ ากัดในการระบุเครื่องหมายที่เชื่อมโยงกับ
ลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง และการสร๎างแผนที่ยีนในแตํละคํูผสมอาจจ าเป็นต๎องท าแยกกัน 
 
 
 



ตารางที่ 1  การกระจายตัวของประชากร F2:7 และ F2:8 ตํอการเกิดโรคราแป้งของถั่วเขียวคูํผสม CN72 × 
V4718  

1 คําทดสอบไคสแควร์ (χ2) ในประชากร RILs มีอัตราสํวนต๎นต๎านทาน: ต๎นอํอนแอ = 1:1 
2 ผลการวิเคราะห์ความแตกตํางทางสถิติของการทดสอบไคสแควร์ที่ระดับความเชื่อมั่น 95% 

 
 

 
 
ภาพที่ 1  การกระจายตัวของประชากร RILs คูํผสม CN72 × V4718 ตํอการเกิดโรคราแป้งที่ 65 วัน ปี พ.ศ. 

2556 (a) และปี พ.ศ. 2559 (b) 

ประชากร ปี จ านวนต๎น จ านวนต๎นต๎านทาน:  ทดสอบไคสแควร์ (χ2)1 
   ต๎นอํอนแอ คําคาดหมาย  คํา  χ2 P = 0.052 

F2:7 2556 172 88:84 1:1 0.09 3.84 
F2:8 2559 172 81:91 1:1 0.58 3.84 
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ส่วนที่ 2   การพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล ISSR และ ISSR-RGA ที่บ่งชี้ลักษณะต้านทานโรคราแป้งในถั่วเขียว 
 จากการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอแบบลูกโซํ (PCR) ของประชากร RILs (F2:7) ถั่วเขียว (V. radiata L.) 
คูํผสม CN72 × V4718 โดยทดสอบด๎วยวิธี BSA ซึ่งใช๎ไพรเมอร์ ISSR จ านวน 92 ไพรเมอร์ เพ่ือค๎นหาไพรเมอร์ที่
ให๎แถบดีเอ็นเอที่มีความแตกตํางกันระหวํางพันธุ์พํอ (V4718) และพันธุ์แมํ (CN72) ที่ต๎านทานและอํอนแอตํอโรค
ราแป้ง ตามล าดับ แล๎วนับจ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมดที่พบในพันธุ์ต๎านทานและอํอนแอ (number of scorable 
bands; NB) จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวํางพันธุ์ต๎านทานและอํอนแอ (number of 
polymorphic bands between resistant and susceptible parents; NPB) และจ านวนต าแหนํงของ
เครื่องหมาย ISSR ที่เชื่อมโยงกับลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง (I linked) พบวําไพรเมอร์ ISSR ทั้งหมด 92 ไพร-
เมอร์มีเพียง 75 ไพรเมอร์ที่สามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอได๎อยํางชัดเจน โดยอุณหภูมิที่เหมาะสมในการเพ่ิมปริมาณ
ดีเอ็นเอแตํละไพรเมอร์ (annealing temperature) อยูํที่ 50ºซ (90.7%) ยกเว๎น 7 ไพรเมอร์ ได๎แกํ ISSR 822, 
840, 845, 872, 879, 895 และ 899 เมื่อนับจ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมดของไพรเมอร์ ISSR ทั้ง 75 ไพรเมอร์
พบวํามีจ านวน 1,297 แถบ เริ่มตั้งแตํ 11 แถบตํอไพรเมอร์ (ISSR 815, 819, 843, 860 และ 872)  จนถึง 28 
แถบตํอไพรเมอร์ (ISSR 857) เฉลี่ย 17 แถบตํอไพรเมอร์ และพบแถบดีเอ็นเอที่แตกตํางกันระหวํางพันธุ์พํอแมํ
รวม 90 แถบ อยูํระหวําง 0-4 แถบตํอไพรเมอร์ เฉลี่ย 1.2 แถบตํอไพรเมอร์ โดยไพรเมอร์ ISSR 814, 827 และ 
884 พบความแตกตํางมากที่สุดจ านวน 4 แถบ และพบแถบดีเอ็นเอหรือจ านวนต าแหนํงของเครื่องหมาย ISSR 
ที่เชื่อมโยงกับลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง จ านวน 27 แถบ  จากไพรเมอร์ ISSR จ านวน 15 ไพรเมอร์ (ISSR 
810, 811, 813, 816, 818, 830, 835, 841c, 843, 853, 856, 857, 884, 885 และ 888) ซึ่งจะก าหนดให๎แตํละ
แถบคือแตํละเครื่องหมาย (ตารางที่ 2) จากข๎อมูลดังกลําวพบวําไพรเมอร์ ISSR ที่มีล าดับเบสซ้ าของ AG จ านวน 
5 ไพรเมอร์ (ISSR 809, 834, 835, 836 และ 884) จาก 7 ไพรเมอร์ ให๎จ านวนแถบดีเอ็นเอมาก (24-26 แถบ) ซึ่ง
จะชํวยเพ่ิมโอกาสในการพบเครื่องหมายที่เชื่อมโยงกับลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง สอดคล๎องกับงานวิจัยของ 
Oumer et al. (2015) ซึ่งรายงานวําไพรเมอร์ ISSR 834 เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอใน Ethiopian white lupine ได๎ดี
ที่สุด เชํนเดียวกันกับงานวิจัยของ Bainade et al. (2014) ที่ศึกษาความสัมพันธ์ระหวํางเครื่องหมาย ISSR 
จ านวน 75 เครื่องหมายกับลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในประชากร F3 ของถั่วเขียวคูํผสม Kopargaon กับ 
BPMR-48 ที่อํอนแอและต๎านทานตํอโรคราแป้ง ตามล าดับ โดยพบวําการทดสอบด๎วยวิธี BSA มีเพียงเครื่องหมาย 
ISSR 834 ที่สัมพันธ์กับลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง 
 เมื่อน าไพรเมอร์ ISSR ทั้ง 15 ไพรเมอร์จากการทดสอบด๎วยวิธี BSA มาวิเคราะห์กับดีเอ็นเอรายต๎น
จ านวน 20 ต๎น (ภาพที่ 2) พบวํามีเพียง 2 ไพรเมอร์ ได๎แกํ ISSR 843 และ 853 ที่ไมํพบความแตกตําง จึงน าไพร-
เมอร์ที่เหลือจ านวน 13 ไพรเมอร์ ซึ่งเพ่ิมปริมาณได๎เครื่องหมาย ISSR จ านวน 25 เครื่องหมายไปหาความสัมพันธ์
ระหวํางเครื่องหมาย ISSR กับลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง โดยการวิเคราะห์สมการเส๎นตรง simple linear 
regression เพ่ือประมาณคําความนําจะเป็นที่เครื่องหมายโมเลกุลจะอยูํใกล๎กับยีนควบคุมลักษณะต๎านทานโรครา
แป้ง และตรวจหาเครื่องหมายที่เหมาะสมที่มีคํา recombination ไมํเกิน 20% ส าหรับน าไปวิเคราะห์รายต๎น 
จ านวน 100 ต๎น พบวําเครื่องหมาย I84267 มีความสัมพันธ์กับลักษณะต๎านทานโรคราแป้งมากที่สุด (R2 = 0.66) 
สํวนเครื่องหมาย I181486 มีความสัมพันธ์กับลักษณะต๎านทานโรคราแป้งน๎อยที่สุด (R2 = 0.02) และเมื่อพิจารณา
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เครื่องหมายที่ให๎คํา recombination ไมํเกิน 20% พบวํามีจ านวน 11 เครื่องหมาย ประกอบด๎วยเครื่องหมาย 
I13306, I16274, I30236, I30700, I57216, I84121, I84267, I84282, I84416, I85420 และ I88656 เมื่อน า
เครื่องหมายดังกลําวนี้มาตรวจสอบเบื้องต๎นวําแตํละเครื่องหมายอยูํด๎านเดียวกันหรือคนละด๎านเมื่อเปรียบเทียบ
กับยีนควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง พบวําเครื่องหมาย I16274, I57216, I84121, I84267 และ I88656 อยูํ
ด๎านเดียวกัน สํวนอีกด๎านหนึ่งของยีนควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้งประกอบด๎วยเครื่องหมาย I13306, 
I30236, I30700, I84282, I84416 และ I85420 จึงคัดเลือกมา 5 เครื่องหมายเพ่ือใช๎ในการประเมินเป็นรายต๎น 
จ านวน 100 ต๎น ประกอบด๎วยเครื่องหมาย I13306, I16274, I84267, I84416 และ I85420 (ตารางที่ 3) โดย
พบวําเครื่องหมาย I85420 เป็นเครื่องหมายเดียวกันกับงานวิจัยของปริญญา ขจัดพาล (2552) ที่พัฒนา
เครื่องหมายโมเลกุลบํงชี้ลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในประชากร RIL (F2:6) ถั่วเขียวคูํผสม CN72 × V4718  
 อยํางไรก็ตาม เครื่องหมายโมเลกุล ISSR ที่พัฒนาขึ้นมานี้อาจไมํมีความสัมพันธ์หรือมีความสัมพันธ์
น๎อยกับลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในประชากรถั่วเขียวกลุํมนี้เมื่อน าไปประเมินรายต๎น จ านวน 100 ต๎น ดังนั้น
การพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลชนิดใหมํที่มีความสัมพันธ์กับลักษณะต๎านทานโรคราแป้งเพ่ิมเติมจึงมีความ
จ าเป็น เพ่ือค๎นหาต าแหนํงเครื่องหมายที่ใกล๎กับยีนควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้งมากที่สุด งานวิจัยนี้จึง
ได๎พัฒนาเครื่องหมาย ISSR-RGA โดยน าไพรเมอร์ resistance gene analog (RGA) ที่มีความจ าเพาะตํอยีน
ต๎านทานโรคมา 3 ไพรเมอร์ ซึ่งได๎มาจากบริเวณอนุรักษ์ (conserved region) NBS จ านวน 1 ไพรเมอร์ 
(GLPLAL 1) และ kinase domain จ านวน 2 ไพรเมอร์ (Pto kin 1 และ RLK for) มาใช๎รํวมกับไพรเมอร์ ISSR 
เรียกวําไพรเมอร์ ISSR-RGA และใช๎หลักการทดลองในท านองเดียวกันกับการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล ISSR 
ที่บํงชี้ลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในถ่ัวเขียว 
 จากการน าไพรเมอร์ ISSR จ านวน 10 ไพรเมอร์ (810, 811, 818, 835, 841c, 856, 857, 884, 
885 และ 888) ที่พบแถบดีเอ็นเอจ าเพาะและเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอได๎ดีในตารางที่ 2 ยกเว๎น 3 ไพรเมอร์ (ISSR 
813, 816 และ 830 เนื่องจากไพรเมอร์ ISSR 813 เป็นการทดลองเพ่ิมเติมภายหลัง สํวน ISSR 816 และ 830 
มีปัญหาในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอรํวมกับไพรเมอร์ RGA) และไพรเมอร์ 842 ที่มีรายงานการพบความสัมพันธ์
กับลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง (ปริญญา ขจัดพาล, 2552) มาจับคูํกับไพรเมอร์ RGA จ านวน 3 ไพรเมอร์ 
(GLPLAL 1, Pto kin 1 และ RLK for) รวมทั้งหมด 33 คูํไพรเมอร์ (ตารางที่ 4) โดยปรับเปลี่ยนอุณหภูมิใน
ขั้นตอน annealing ให๎เหมาะสมส าหรับแตํละคูํไพรเมอร์ดังแสดงในตารางที่ 5 พบวําเพ่ิมปริมาณได๎จ านวน
แถบดีเอ็นเอทั้งหมดจากไพรเมอร์ ISSR-RGA ทั้ง 33 คูํไพรเมอร์จ านวน 618 แถบ เฉลี่ย 18.7 แถบตํอคูํไพรเมอร์ 
และพบแถบดีเอ็นเอที่แตกตํางกันระหวํางพันธุ์พํอแมํรวม 68 แถบ เฉลี่ย 2.1 แถบตํอคูํไพรเมอร์ โดยคูํไพรเมอร์ 
ISSR835G พบความแตกตํางมากที่สุดจ านวน 7 แถบ และพบแถบดีเอ็นเอหรือต าแหนํงของเครื่องหมาย ISSR-
RGA ที่เชื่อมโยงกับลักษณะต๎านทานโรคราแป้งทั้งหมดจ านวน 12 เครื่องหมายจาก 7 คูํไพรเมอร์ (ISSR810G, 
ISSR835G, ISSR835R, ISSR856P, ISSR857P, ISSR885R และ ISSR888R) โดยคูํไพรเมอร์ ISSR856P ให๎
จ านวนเครื่องหมายดีเอ็นเอมากที่สุดคือ 4 เครื่องหมาย (ตารางท่ี 4) 
 ในการทดลองนี้ได๎น าไพรเมอร์ RLK for มาจับคูํกับไพรเมอร์ ISSR เพ่ิมอีก 38 ไพรเมอร์ ซึ่งสามารถ
เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยใช๎อุณหภูมิในขั้นตอน annealing ที่ 50 องศาเซลเซียส พบวําไพรเมอร์ทั้ง 38 คูํไพรเมอร์
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ให๎แถบดีเอ็นเอที่มีความแตกตํางระหวํางพันธุ์ต๎านทานและอํอนแอตํอโรค รวม 49 แถบ โดยไพรเมอร์ ISSR864R 
พบความแตกตํางมากที่สุดจ านวน 5 แถบ เมื่อพิจารณาคูํไพรเมอร์ทีให๎แถบดีเอ็นเอจ าเพาะ พบวํามีทั้งหมด 9 คูํ
ไพรเมอร์ (ISSR809R, ISSR825R, ISSR826R, ISSR827R, ISSR844R, ISSR847R, ISSR859R, ISSR866R และ 
ISSR889R) ซึ่งให๎เครื่องหมายดีเอ็นเออยูํระหวําง 1-2 เครื่องหมาย รวมทั้งหมด 10 เครื่องหมาย โดยคูํไพร-
เมอร์ที่ให๎เครื่องหมายดีเอ็นเอมากที่สุด จ านวน 2 เครื่องหมาย คือคูไํพรเมอร์ ISSR844R (ตารางท่ี 6) 
 เพ่ือเพ่ิมโอกาสในการค๎นพบต าแหนํงของเครื่องหมายโมเลกุลที่ใกล๎กับยีนควบคุมลักษณะต๎านทาน
โรคราแป้งมากที่สุดและอยูํคนละด๎านกัน งานวิจัยนี้ได๎เพ่ิมไพรเมอร์ RGA อีก 1 ไพรเมอร์ที่ได๎มาจากบริเวณ
อนุรักษ์ NBS คือ P-Loop ซึ่งเป็นต าแหนํงยีนต๎านทานที่พบในพืชหลายชนิด น ามาจับคูํกับไพรเมอร์ ISSR 
จ านวน 51 ไพรเมอร์ ที่อุณหภูมิในขั้นตอน annealing 50 องศาเซลเซียส โดยใช๎หลักการพัฒนาเครื่องหมาย
โมเลกุลดังที่กลําวมาในเบื้องต๎น พบวําไพรเมอร์ทั้ง 51 คูํไพรเมอร์ให๎แถบดีเอ็นเอที่มีความแตกตํางระหวํางพันธุ์
ต๎านทานและอํอนแอตํอโรค รวม 99 แถบ โดยคูํไพรเมอร์ที่ให๎แถบดีเอ็นเอจ าเพาะมีจ านวน 7 คูํไพรเมอร์ 
(ISSR807PL, ISSR836PL, ISSR842PL, ISSR857PL, ISSR884PL, ISSR889PL และ ISSR891PL) ซึ่งเพ่ิม
ปริมาณได๎เครื่องหมายดีเอ็นเอรวมทัง้หมด 8 เครื่องหมาย (ตารางท่ี 7) 
 เมื่อท าการวิเคราะห์เครื่องหมาย ISSR-RGA ทั้งหมด 29 เครื่องหมาย (ISSR + GLPLAL 1, ISSR + 
Pto kin 1, ISSR + P-Loop และ ISSR + RLK for จ านวน 2, 6, 8 และ 13 เครื่องหมาย ตามล าดับ) กับ
ประชากรรวมต๎านทานและอํอนแอเป็นรายต๎น จ านวน 20 ต๎น และหาความสัมพันธ์ระหวํางเครื่องหมาย ISSR-
RGA กับลักษณะต๎านทานโรคราแป้งโดยการวิเคราะห์สมการเส๎นตรง และตรวจหาเครื่องหมายที่ให๎คํา recom- 
bination ไมํเกิน 20% เพ่ือน าไปวิเคราะห์รายต๎น จ านวน 100 ต๎น พบวําเครื่องหมาย I42PL229 มีความสัมพันธ์
กับลักษณะต๎านทานโรคราแป้งมากที่สุด (R2 = 0.83) สํวนเครื่องหมาย I35R320 และ I35R438 มีความสัมพันธ์
กับลักษณะต๎านทานโรคราแป้งน๎อยที่สุด (R2 = 0.00) และจากการตรวจหาเครื่องหมายที่มีคํา recombination 
ไมํเกิน 20% พบวํามี 6 เครื่องหมาย คือ I42PL222, I42PL229, I26R600, I27R211, I47R800 และ I88R656 
(ตารางท่ี 8) 
 ในสํวนของการสร๎างแผนที่บนโครโมโซมเพ่ือดูความสัมพันธ์ระหวํางเครื่องหมายโมเลกุลกับยีน
ควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในประชากร จ านวน 100 ต๎น โดยการใช๎เครื่องหมาย ISSR และ ISSR-
RGA จ านวน 5 และ 6 เครื่องหมาย ตามล าดับ ท าการตรวจสอบคุณภาพของข๎อมูลจีโนไทป์ โดยตรวจสอบ
ข๎อมูลสูญหาย (missing data) ของแตํละเครื่องหมาย พบวําทุกเครื่องหมายมีคําไมํเกิน 10% ยกเว๎น
เครื่องหมาย I26R600, I27R211 และ I47R800 และเมื่อทดสอบคําไคสแควร์กับเครื่องหมายโมเลกุลที่เหลือ 8 
เครื่องหมาย (I13306, I16274, I42PL222, I42PL229, I84267, I84416, I85420 และ I88R656) พบวําทุก
เครื่องหมายมีการกระจายตัวในอัตราสํวน 1:1 ซึ่งเป็นคําคาดหมายของประชากร RILs แสดงวําเครื่องหมาย
เหลํานี้สามารถน ามาใช๎ในการสร๎างแผนที่บนโครโมโซม งานวิจัยนี้พบวําทั้ง 8 เครื่องหมายนี้มีคํา LOD > 3.0 
โดยเครื่องหมาย I42PL229 และ I85420 มีคํา LOD สูงสุด 17.519 และ 14.386 ตามล าดับ และอยูํใกล๎กับยีน
ควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้งมากที่สุด 4 และ 9 cM ตามล าดับ สามารถอธิบายความต๎านทานโรคได๎ 
72.3 และ 59.1% ตามล าดับ (ตารางที่ 9) ซึ่งหากใช๎ทั้งสองเครื่องหมายในการคัดเลือกจะให๎คํา 
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recombination เพียง 0.72% และจากการวิเคราะห์หาต าแหนํง QTL ที่มีความสัมพันธ์กับลักษณะต๎านทาน
โรคราแป้งแบบ MIM ด๎วยโปรแกรม WinQTLcart 2.5 โดยวิเคราะห์จากผลของ CIM ซึ่งก าหนดคํา 
permutation ที่ 1,000 รอบ และคําความเชื่อมั่นที่ 95.0% เพ่ือค านวณหา significance threshold ของคํา 
LOD ที่สามารถแยกต าแหนํง major QTL ออกมาจากบริเวณอ่ืนๆ ได๎ในประชากร F2:7 และ F2:8 ของถั่วเขียว
คูํผสม CN72 x V4718 พบวําต าแหนํง major QTL (qPMC72V18-1) วางตัวอยูํระหวํางเครื่องหมาย 
I42PL229 และ I85420 โดยมีคํา LOD และ phenotypic variance explained (PVE) ในปี พ.ศ. 2556 และ 
2559 เทํากับ 5.89, 92.4 และ 5.04, 43.2 ตามล าดับ (ตารางที่ 10; ภาพที่ 3) และจากการเปรียบเทียบผล
ของ QTL ที่ได๎รายงานไว๎โดย Chankaew et al. (2013) ซึ่งระบุต าแหนํงโดยใช๎เครื่องหมาย SSR กับลักษณะ
ต๎านทานโรคใบจุดในถั่วเขียวพบวํา major QTL ที่ตรวจสอบได๎อาจจะไมํใชํยีนในต าแหนํงเดียวกัน เนื่องจาก
คณะผู๎วิจัยได๎ศึกษาทั้งโรคราแป้งและโรคใบจุดในประชากร RIL (F2:7) ของคูํผสมนี้ พบวํามีจ านวนต๎นลูกผสมที่
ต๎านทานหรืออํอนแอตํอทั้งสองโรคนี้เหมือนกัน (parental phenotypes) คิดเป็น 64% สํวนที่เหลือเป็น 
recombinant phenotypes คือต๎านทานตํอโรคหนึ่งแตํอํอนแอตํออีกโรค 36%   
 เมื่อพิจารณาถึงความพยายามในการปรับปรุงพันธุ์พืชให๎ประสบความส าเร็จในระยะเวลาอันสั้น โดย
การใช๎เครื่องหมายโมเลกุลชนิดตําง ๆ ชํวยในการคัดเลือก พบวํามีมานานมากกวํา 10 ปี (Rivkin et al., 
1999; Huang et al., 2000) ซึ่งในปัจจุบันมีการน าเครื่องหมายโมเลกุลมาใช๎ประโยชน์เพ่ิมมากขึ้น เชํน 
sequence characterized amplified region (SCAR) (Sowmini and Jayamani, 2014; Binyamin et 
al., 2015), secale cereal microsatellite (SCM) (Zhuang et al., 2011), SSR (Chankaew et al., 2013) 
และ ISSR (Souframanien and Gopalakrishna, 2006; Bainade et al., 2014) เป็นต๎น รวมทั้งได๎มีการน า
ล าดับเบสของ RGA มาใช๎ประโยชน์เพ่ิมมากขึ้นเชํนกัน เพ่ือชํวยในการคัดเลือกพันธุ์พืชที่ต๎านทานโรค (Basak 
et al., 2004; Mutlu et al., 2006; Kundagrami et al., 2009; Tantasawat et al., 2012; Yi et al., 
2013; Patil et al., 2014; Suneeta et al., 2014; Wang et al., 2014) งานวิจัยนี้เป็นสํวนหนึ่งของความ
พยายามดังกลําว ดังนั้นจึงเป็นประโยชน์และแนวทางในการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลบํงชี้ลักษณะต๎านทาน
โรคราแป้งในถั่วเขียวตํอไปในอนาคต ซึ่งการใช๎เครื่องหมาย I42PL229 และ I85420 ที่พบวําอยูํใกล๎กับลักษณะ
ต๎านทานโรคราแป้งมากที่สุด จะชํวยยํนระยะเวลาและประหยัดคําใช๎จําย เนื่องจากการปรับปรุงพันธุ์ถั่วเขียวให๎
ต๎านทานโรคราแป้งแบบดั้งเดิมต๎องใช๎ระยะเวลานาน เพราะเชื้อสาเหตุโรคราแป้งไมํสามารถเก็บรักษาในสภาพ
อาหารเพาะเลี้ยงเชื้อ จึงสามารถประเมินโรคได๎เพียงปีละ 1 ครั้งในชํวงฤดูหนาวซึ่งมีการแพรํระบาดของโรค
เทํานั้น 
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ตารางท่ี 2  ล าดับเบส ขนาดของแถบดีเอ็นเอ จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความ
แตกตํางระหวํางพันธุ์พํอ (V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกัน
ระหวํางพันธุ์ต๎านทานและประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและประชากรรวม
อํอนแอ เมื่อใช๎ไพรเมอร์ ISSR จ านวน 75 ไพรเมอร์   

ไพรเมอร์ ล าดับเบส (5’–3’)1  ขนาดของแถบ 
ดีเอ็นเอ (bp) 

NB2 NPB3 I linked4 อุณหภูมิ  
annealing (ºซ) 

807 (AG)8T 200-1,200 16 1 0 50 
808 (AG)8C 200-1,200 17 3 0 50 
809 (AG)8G 200-1,200 24 2 0 50 
810 (GA)8T 200-1,200 19 1 1 50 
811 (GA)8C 250-1,200 20 3 1 50 
812 (GA)8A 200-1,200 19 1 0 50 
813 (CT)8T 200-2,072 19 2 2 50 
814 (CT)8A 200-2,072 14 4 0 50 
815 (CT)8G 250-1,200 11 0 0 50 
816 (CA)8T 200-1,200 20 2 2 50 
817 (CA)8A 300-1,200 12 1 0 50 
818 (CA)8G 300-1,400 14 3 3 50 
819 (GT)8A 500-1,400 11 0 0 50 
820 (GT)8C 200-2,072 17 0 0 50 
821 (GT)8T 250-2,072 14 1 0 50 
822 (TC)8A 200-2,072 25 0 0 54 
823 (TC)8C 250-2,072 15 0 0 50 
824 (TC)8G 200-2,072 13 0 0 50 
825 (AC)8T 250-1,200 18 1 0 50 
826 (AC)8C 200-1,200 19 0 0 50 
827 (AC)8G 250-1,500 18 4 0 50 
828 (TG)8A 300-1,200 12 1 0 50 
829 (TG)8C 300-1,200 13 0 0 50 
830 (TG)8G 250-1,200 21 3 2 50 
834 (AG)8YT 200-1,200 24 1 0 50 
835 (AG)8YC 200-1,200 26 2 2 50 
836 (AG)8YA 200-1,200 24 2 0 50 
840 (GA)8YT 200-1,200 19 1 0 40 
841 (GA)8YC 250-1,200 19 1 0 50 
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ตารางท่ี 2  ล าดับเบส ขนาดของแถบดีเอ็นเอ จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความ
แตกตํางระหวํางพันธุ์พํอ (V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกัน
ระหวํางพันธุ์ต๎านทานและประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและประชากรรวม
อํอนแอ เมื่อใช๎ไพรเมอร์ ISSR จ านวน 75 ไพรเมอร์  (ตํอ) 

 

ไพรเมอร์ ล าดับเบส (5’–3’)  ขนาดของแถบ 
ดีเอ็นเอ (bp) 

NB NPB I linked อุณหภูมิ  
annealing (ºซ) 

841c (GA)8CC 250-1,200 18 2 2 50 
841t (GA)8TC 250-1,200 18 0 0 50 
842 (GA)8YG 250-1,200 23 1 0 50 
843 (CT)8RA 200-2,072 11 1 1 50 
844 (CT)8RC 300-1,200 14 0 0 50 
845 (CT)8RG 200-2,072 16 0 0 45 
846 (CA)8AT 200-1,500 14 0 0 50 
847 (CA)8RC 300-1,200 15 1 0 50 
848 (CA)8RG 400-1,200 14 0 0 50 
849 (GT)8YA 150-2,072 14 2 0 50 
850 (GT)8YC 200-1,200 19 3 0 50 
851 (GT)8YG 250-1,200 12 1 0 50 
853 (TC)8RT 300-2,072 13 1 1 50 
854 (TC)8RG 200-2,072 12 0 0 50 
855 (AC)8YT 350-1,200 15 0 0 50 
856 (AC)8YA 250-1,200 18 1 1 50 
857 (AC)8YG 200-1,200 28 3 1 50 
858 (TG)8RT 200-1,200 23 2 0 50 
859 (TG)8RC 350-1,200 17 1 0 50 
860 (TG)8RA 250-1,400 11 1 0 50 
861 (ACC)6 100-2,072 18 0 0 50 
862 (AGC)6 150-1,000 12 0 0 50 
864 (ATG)6 200-1,500 27 2 0 50 
865 (CCG)6 200-2,072 15 0 0 50 
866 (CTC)6 200-1,500 15 1 0 50 
867 (GGC)6 100-1,000 12 0 0 50 
868 (GAA)6 350-1,200 13 1 0 50 
869 (GTT)6 200-2,072 17 0 0 50 
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ตารางท่ี 2  ล าดับเบส ขนาดของแถบดีเอ็นเอ จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความ
แตกตํางระหวํางพันธุ์พํอ (V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกัน
ระหวํางพันธุ์ต๎านทานและประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและประชากรรวม
อํอนแอ เมื่อใช๎ไพรเมอร์ ISSR จ านวน 75 ไพรเมอร์  (ตํอ) 

1 B = C, G, T; D = A, G, T; H = A, C, T; N = A, G, C, T; R = พิวรีน (A, G); V = A, C, G; Y = ไพริมิดีน (C, T) 
2 NB = จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมดที่นับได๎ในสายพันธุ์ต๎านทานและอํอนแอ (number of scorable bands) 
3 NPB = จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวํางพันธุ์ต๎านทานและอํอนแอ (number of polymorphic bands 

between resistant and susceptible parents) 
4 I linked = จ านวนแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกันระหวํางพันธุ์ต๎านทานและประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและ

ประชากรรวมอํอนแอ (จ านวนของเครื่องหมาย ISSR ทีน่ําจะเชื่อมโยงกับยีนควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง) 
 
 
 
 
 

ไพรเมอร์ ล าดับเบส (5’–3’)  ขนาดของแถบ 
ดีเอ็นเอ (bp) 

NB NPB I linked อุณหภูมิ  
annealing (ºซ) 

872 (GAGA)4 250-2,072 11 0 0 44 
873 (GACA)4 350-1,200 15 0 0 50 
876 (GATA)2 (GACA)2 400-1,200 14 2 0 50 
878 (GGAT)4 300-1,400 16 1 0 50 
879 (CTTCA)3 250-2,072 12 0 0 44 
880 (GGAGA)3 250-1,200 13 3 0 50 
881 (GGGTG)3 200-2,072 20 0 0 50 
884 HBH (AG)7 200-1,200 25 4 4 50 
885 BHB (GA)7 200-1,200 26 2 2 50 
886 VDV (CT)7 250-1,500 26 2 0 50 
887 DVD (TC)7 250-1,500 26 5 0 50 
888 BDB (CA)7 300-1,200 20 3 2 50 
889 DBD (AC)7 200-1,200 16 0 0 50 
890 VHV (GT)7 200-1,200 18 2 0 50 
891 HVH (TG)7 200-1,200 18 1 0 50 
895 (AG)2TTGGTAG(CT)2TGATC 250-2,072 15 1 0 40 
899 CATG(GT)2TGGTCATTGTTCCA 200-1,000 14 0 0 40 
900 ACTTCCC(CA)2GGTTA(CA)2 200-2,072 25 0 0 50 
ผลรวม   1,297 90 27  

คําเฉลี่ย   17 1.2 0.4  
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ตารางที่ 3  ความสัมพันธ์ระหวํางเครื่องหมาย ISSR และลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในถั่วเขียวคูํผสม CN72 x 
V4718 

1 จ านวนต๎น = จ านวนต๎นทั้งหมดที่ได๎จากประชากรรวมที่ต๎านทาน (resistant bulk DNA) และประชากรรวมที่อํอนแอ 
(susceptible bulk DNA) อยํางละ 10 ต๎น 

 

  เครื่องหมาย จ านวนต๎น1 Beta t-value P-value R2 ระยะหําง (cM) LOD  

I10198 20 0.572 2.962 0.008 0.328 25 1.136 

I11282 19 0.250 1.063 0.303 0.062 42 0.103 

I13306 20 -0.592 -3.115 0.006 0.350 20 1.674 
 I13311 20 0.514 2.543 0.020 0.264 25 1.136 

I16274 20 -0.721 -4.413 0.000 0.520 15 2.349 

I16989 20 -0.564 -2.900 0.010 0.318 25 1.136 

I18333 18 -0.381 -1.647 0.119 0.145 33 0.443 

I18363 18 -0.631 -3.252 0.005 0.398 22 1.278 

I181486 18 0.137 0.553 0.588 0.019 44 0.048 

I30236 20 -0.685 -3.985 0.001 0.469 15 2.349 

I30700 20 -0.685 -3.985 0.001 0.469 15 2.349 

I35196 20 -0.579 -3.016 0.007 0.336 25 1.136 

I35287 20 0.249 1.090 0.290 0.062 40 0.175 

I41c287 19 -0.457 -2.116 0.049 0.208 26 0.964 

I41c291 19 0.457 2.116 0.049 0.208 26 0.964 

I56800 18 0.313 1.317 0.207 0.098 33 0.443 

I57216 20 -0.715 -4.341 0.000 0.511 15 2.349 

I84121 20 0.645 3.579 0.002 0.416 20 1.674 

I84267 20 -0.812 -5.913 0.000 0.660 10 3.197 

I84282 20 -0.691 -4.053 0.001 0.477 15 2.349 

I84416 20 -0.616 -3.321 0.004 0.380 20 1.674 

I85165 20 0.579 3.013 0.007 0.335 25 1.136 

I85420 20 -0.645 -3.582 0.002 0.416 20 1.674 

I88305 20 0.426 2.001 0.061 0.182 35 0.397 

I88656 20 -0.673 -3.858 0.001 0.453 15 2.349 
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ตารางท่ี 4  ไพรเมอร์ ล าดับเบส จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวําง
พันธุ์พํอ (V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกันระหวํางพันธุ์
ต๎านทานและประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและประชากรรวมอํอนแอ เมื่อใช๎
ไพรเมอร์ ISSR-RGA จ านวน 33 คูํไพรเมอร์   

ไพรเมอร์ ไพรเมอร์ที่ใช๎ออกแบบ ล าดับเบส (5’–3’)1   NB2    NPB3 I-R linked4 

ISSR810G5 ISSR810 (AG)8T 18 5 1 
 GLPLAL 1 IAGIGCIAGIGGIAGICC    
ISSR810P ISSR810 (AG)8T 15 1 0 
 Pto kin 1 GCATTGGAACAAGGTGAA    
ISSR810R ISSR810 (AG)8T 16 4 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR811G ISSR811 (GA)8C 20 1 0 
 GLPLAL 1 IAGIGCIAGIGGIAGICC    
ISSR811P ISSR811 (GA)8C 21 2 0 
 Pto kin 1 GCATTGGAACAAGGTGAA    
ISSR811R ISSR811 (GA)8C 17 1 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR818G ISSR818 (CA)8G 15 0 0 
 GLPLAL 1 IAGIGCIAGIGGIAGICC    
ISSR818P ISSR818 (CA)8G 12 0 0 
 Pto kin 1 GCATTGGAACAAGGTGAA    
ISSR818R ISSR818 (CA)8G 14 4 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR835G ISSR835 (AG)8YC 25 7 1 
 GLPLAL 1 IAGIGCIAGIGGIAGICC    
ISSR835P ISSR835 (AG)8YC 19 0 0 
 Pto kin 1 GCATTGGAACAAGGTGAA    
ISSR835R ISSR835 (AG)8YC 20 1 2 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR841cG ISSR841c (GA)8CC 19 3 0 
 GLPLAL 1 IAGIGCIAGIGGIAGICC    
ISSR841cP ISSR841c (GA)8CC 17 1 0 
 Pto kin 1 GCATTGGAACAAGGTGAA    
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ตารางท่ี 4  ไพรเมอร์ ล าดับเบส จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวําง
พันธุ์พํอ (V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกันระหวํางพันธุ์
ต๎านทานและประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและประชากรรวมอํอนแอ เมื่อใช๎
ไพรเมอร์ ISSR-RGA จ านวน 33 คูํไพรเมอร์ (ตํอ) 

ไพรเมอร์ ไพรเมอร์ที่ใช๎ออกแบบ ล าดับเบส (5’–3’) NB    NPB I-R linked 

ISSR841cR ISSR841c (GA)8CC 18 2 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR842G ISSR842 (GA)8YG 20 5 0 
 GLPLAL 1 IAGIGCIAGIGGIAGICC    
ISSR842P ISSR842 (GA)8YG 22 1 0 
 Pto kin 1 GCATTGGAACAAGGTGAA    
ISSR842R ISSR842 (GA)8YG 19 1 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR856G ISSR856 (AC)8YA 17 1 0 
 GLPLAL 1 IAGIGCIAGIGGIAGICC    
ISSR856P ISSR856 (AC)8YA 23 4 4 
 Pto kin 1 GCATTGGAACAAGGTGAA    
ISSR856R ISSR856 (AC)8YA 11 1 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR857G ISSR857 (AC)8YG 24 0 0 
 GLPLAL 1 IAGIGCIAGIGGIAGICC    
ISSR857P ISSR857 (AC)8YG 30 4 2 
 Pto kin 1 GCATTGGAACAAGGTGAA    
ISSR857R ISSR857 (AC)8YG 26 2 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR884G ISSR884 HBH (AG)7 18 2 0 
 GLPLAL 1 IAGIGCIAGIGGIAGICC    
ISSR884P ISSR884 HBH (AG)7 18 1 0 
 Pto kin 1 GCATTGGAACAAGGTGAA    
ISSR884R ISSR884 HBH (AG)7 18 5 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR885G ISSR885 BHB (GA)7 17 2 0 
 GLPLAL 1 IAGIGCIAGIGGIAGICC    
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ตารางท่ี 4  ไพรเมอร์ ล าดับเบส จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวําง
พันธุ์พํอ (V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกันระหวํางพันธุ์
ต๎านทานและประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและประชากรรวมอํอนแอ เมื่ อใช๎
ไพรเมอร์ ISSR-RGA จ านวน 33 คูํไพรเมอร์ (ตํอ) 

1 B = C, G, T; D = A, G, T; H = A, C, T; I = inosine; N = A, G, C, T; R = พิวรีน (A, G); Y = ไพริมิดีน (C, T) 
2 NB = จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมดที่นับได๎ในสายพันธุ์ต๎านทานและอํอนแอ (number of scorable bands) 
3 NPB = จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวํางพันธุ์ต๎านทานและอํอนแอ (number of polymorphic bands 

between resistant and susceptible parents) 
4 I-R linked = จ านวนแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกันระหวํางพันธุ์ต๎านทานและประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอ

และประชากรรวมอํอนแอ (จ านวนของเครื่องหมาย ISSR-RGA ที่นําจะเช่ือมโยงยีนควบคุมกับลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง) 
5  G = ไพรเมอร์ GLPLAL 1; P = ไพรเมอร์ Pto kin 1; R = ไพรเมอร์ RLK for 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ไพรเมอร์ ไพรเมอร์ที่ใช๎ออกแบบ ล าดับเบส (5’–3’) NB    NPB I-R linked 

ISSR885P ISSR885 BHB (GA)7 19 1 0 
 Pto kin 1 GCATTGGAACAAGGTGAA    
ISSR885R ISSR885 BHB (GA)7 21 1 1 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR888G ISSR888 BDB (CA)7 15 2 0 
 GLPLAL 1 IAGIGCIAGIGGIAGICC    
ISSR888P ISSR888 BDB (CA)7 17 1 0 
 Pto kin 1 GCATTGGAACAAGGTGAA    
ISSR888R ISSR888 BDB (CA)7 17 2 1 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ผลรวม   618 68 12 
คําเฉลี่ย   18.7 2.1 0.4 
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ตารางท่ี 5  อุณหภูมิ annealing ที่เหมาะสมในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอของไพรเมอร์ ISSR-RGA จ านวน 33 คูํ
ไพรเมอร์ 

ไพรเมอร์ อุณหภูมิ annealing (ซ) ไพรเมอร์ อุณหภูมิ annealing (ซ) 
ISSR810G 60-551 ISSR842R 50 
ISSR810P 50 ISSR856G 60-55 
ISSR810R 60-55 ISSR856P 50 
ISSR811G 60-55 ISSR856R 60-55 
ISSR811P 50 ISSR857G 50 
ISSR811R 60-55 ISSR857P 50 
ISSR818G 50 ISSR857R 60-55 
ISSR818P 50 ISSR884G 50 
ISSR818R 60-55 ISSR884P 50 
ISSR835G 60-55 ISSR884R 60-55 
ISSR835P 60-55 ISSR885G 60-55 
ISSR835R 60-55 ISSR885P 60-55 
ISSR841cG 60-55 ISSR885R 60-55 
ISSR841cP 50 ISSR888G 60-55 
ISSR841cR 60-55 ISSR888P 60-55 
ISSR842G 50 ISSR888R 60-55 
ISSR842P 50   

1 เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยวิธี touchdown PCR  
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ตารางท่ี 6  ล าดับเบส จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวํางพันธุ์พํอ 
(V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวํางพันธุ์ต๎านทานและ
ประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและประชากรรวมอํอนแอ เมื่อใช๎ไพรเมอร์ ISSR-
RGA (RLK for) จ านวน 38 คูํไพรเมอร์ ที่อุณหภูมิ annealing 50 องศาเซลเซียส   

ไพรเมอร์ ไพรเมอร์ที่ใช๎ออกแบบ ล าดับเบส (5’–3’)1   NB2    NPB3 I-R linked4 

ISSR807R5 ISSR807 (AG)8T 14  1 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    

ISSR808R ISSR808 (AG)8C 14  0 0 

 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    

ISSR809R ISSR809 (AG)8G 21 3 1 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR812R ISSR812 (GA)8A 16 1 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR815R ISSR815 (CT)8G 8 0 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR817R ISSR817 (CA)8A 11 2 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR819R ISSR819 (GT)8A 11 3 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR825R ISSR825 (AC)8T 19 1 1 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR826R ISSR826 (AC)8C 21 4 1 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR827R ISSR827 (AC)8G 19 3 1 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR828R ISSR828 (TG)8A 13 0 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR829R ISSR829 (TG)8C 10 0 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR834R ISSR834 (AG)8YT 20 2 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR836R ISSR836 (AG)8YA 19 0 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
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ตารางท่ี 6  ล าดับเบส จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวํางพันธุ์พํอ 
(V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวํางพันธุ์ต๎านทานและ
ประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและประชากรรวมอํอนแอ เมื่อใช๎ไพรเมอร์ ISSR-
RGA (RLK for) จ านวน 38 คูํไพรเมอร์ ที่อุณหภูมิ annealing 50 องศาเซลเซียส (ตํอ) 

 

ไพรเมอร์ ไพรเมอร์ที่ใช๎ออกแบบ ล าดับเบส (5’–3’) NB    NPB I-R linked 

ISSR840R ISSR840 (GA)8YT 14  3 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    

ISSR841R ISSR841 (GA)8YC 17  1 0 

 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    

ISSR841tR ISSR841t (GA)8TC 18 3 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR842R ISSR842 (GA)8YG 19 0 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR844R ISSR844 (CT)8RC 20 3 2 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR847R ISSR847 (CA)8RC 15 1 1 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR848R ISSR848  (CA)8RG 11 0 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR850R ISSR850 (GT)8YC 17 3 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR851R ISSR851 (GT)8YG 11 0 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR855R ISSR855 (AC)8YT 10 0 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR858R ISSR858 (TG)8RT 19 1 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR859R ISSR859 (TG)8RC 13 1 1 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR860R ISSR860 (TG)8RA 9 1 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR864R ISSR864 (ATG)6 22 5 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
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ตารางท่ี 6  ล าดับเบส จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวํางพันธุ์พํอ 
(V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวํางพันธุ์ต๎านทานและ
ประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและประชากรรวมอํอนแอ เมื่อใช๎ไพรเมอร์ ISSR-
RGA (RLK for) จ านวน 38 คูํไพรเมอร์ ที่อุณหภูมิ annealing 50 องศาเซลเซียส (ตํอ) 

1 B = C, G, T; D = A, G, T; H = A, C, T; I = inosine; N = A, G, C, T; R = พิวรีน (A, G); V = A, C, G; Y = ไพริมิดีน (C, T)  
2 NB = จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมดที่นับได๎ในสายพันธุ์ต๎านทานและอํอนแอ (number of scorable bands) 
3 NPB = จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวํางพันธุ์ต๎านทานและอํอนแอ (number of polymorphic bands 

between resistant and susceptible parents) 
4 I-R linked = จ านวนแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกันระหวํางพันธุ์ต๎านทานและประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอ

และประชากรรวมอํอนแอ (จ านวนของเครื่องหมาย ISSR-RGA ที่นําจะเช่ือมโยงกับยีนควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง) 
5 R = ไพรเมอร์ RLK for 

ไพรเมอร์ ไพรเมอร์ที่ใช๎ออกแบบ ล าดับเบส (5’–3’) NB    NPB I-R linked 

ISSR866R ISSR866 (CTC)6 14  1 1 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    

ISSR868R ISSR868 (GAA)6 13  0 0 

 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    

ISSR873R ISSR873 (GACA)4 13 0 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR878R ISSR878 (GGAT)4 16 3 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR880R ISSR880 (GGAGA)3 12 1 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR886R ISSR886 VDV (CT)7 20 0 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR887R ISSR887 DVD (TC)7 23 0 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR889R ISSR889 DBD (AC)7 15 1 1 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR890R ISSR890 VHV (GT)7 17 1 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ISSR891R ISSR891 HVH (TG)7 16 0 0 
 RLK for GAYGTNAARCCIGARAA    
ผลรวม   590 49 10 
คําเฉลี่ย   15.5 1.3 0.3 
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ตารางท่ี 7  ล าดับเบส จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวํางพันธุ์พํอ 
(V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวํางพันธุ์ต๎านทานและ
ประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและประชากรรวมอํอนแอ เมื่อใช๎ไพรเมอร์ ISSR-
RGA (P-Loop) จ านวน 51 คูํไพรเมอร์ ที่อุณหภูมิ annealing 50 องศาเซลเซียส 

ไพรเมอร์ ไพรเมอร์ที่ใช๎ออกแบบ ล าดับเบส (5’–3’)1   NB2    NPB3 I-R linked4 

ISSR807PL5 ISSR807 (AG)8T 19 6 1 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR808PL ISSR808 (AG)8C 15 2 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR809PL ISSR809 (AG)8G 20 0 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR810PL ISSR810 (GA)8T 18 2 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR811PL ISSR811 (GA)8C 17 3 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR812PL ISSR812 (GA)8A 19 3 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR815PL ISSR815 (CT)8G 11 1 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR816PL ISSR816 (CA)8T 13 2 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR817PL ISSR817 (CA)8A   7 0 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR818PL ISSR818 (CA)8G 11 1 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR819PL ISSR819 (GT)8A 11 0 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR825PL ISSR825 (AC)8T 21 1 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR826PL ISSR826 (AC)8C 17 3 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR827PL ISSR827 (AC)8G 14 0 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
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ตารางท่ี 7  ล าดับเบส จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวํางพันธุ์พํอ 
(V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวํางพันธุ์ต๎านทานและ
ประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและประชากรรวมอํอนแอ เมื่อใช๎ไพรเมอร์ ISSR-
RGA (P-Loop) จ านวน 51 คูํไพรเมอร์ ที่อุณหภูมิ annealing 50 องศาเซลเซียส (ตํอ) 

ไพรเมอร์ ไพรเมอร์ที่ใช๎ออกแบบ ล าดับเบส (5’–3’) NB    NPB I-R linked 

ISSR828PL ISSR828 (TG)8A 14 1 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR829PL ISSR829 (TG)8C 13 3 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR830PL ISSR830 (TG)8G 16 2 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR834PL ISSR834 (AG)8YT 25 1 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR835PL ISSR835 (AG)8YC 18 2 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR836PL ISSR836 (AG)8YA 15 5 1 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR840PL ISSR840 (GA)8YT 12 0 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR841PL ISSR841 (GA)8YC 16 3 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR841cPL ISSR841c (GA)8CC 18 7 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR841tPL ISSR841t (GA)8TC 17 3 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR842PL ISSR842 (GA)8YG 24 2 2 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR844PL ISSR844 (CT)8RC 13 6 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR846PL ISSR846 (CA)8AT 17 4 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR847PL ISSR847 (CA)8RC 15 2 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
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ตารางท่ี 7  ล าดับเบส จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวํางพันธุ์พํอ 
(V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวํางพันธุ์ต๎านทานและ
ประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและประชากรรวมอํอนแอ เมื่อใช๎ไพรเมอร์ ISSR-
RGA (P-Loop) จ านวน 51 คูํไพรเมอร์ ที่อุณหภูมิ annealing 50 องศาเซลเซียส (ตํอ)  

ไพรเมอร์ ไพรเมอร์ที่ใช๎ออกแบบ ล าดับเบส (5’–3’) NB    NPB I-R linked 

ISSR848PL ISSR848  (CA)8RG 10  2 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    

ISSR850PL ISSR850 (GT)8YC   9  1 0 

 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    

ISSR851PL ISSR851 (GT)8YG 10 1 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR855PL ISSR855 (AC)8YT 15 3 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR856PL ISSR856 (AC)8YA   7 0 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR857PL ISSR857 (AC)8YG 24 3 1 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR858PL ISSR858 (TG)8RT 20 5 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR860PL ISSR860 (TG)8RA 11 0 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR864PL ISSR864 (ATG)6 23 0 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR866PL ISSR866 (CTC)6 14 0 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR868PL ISSR868 (GAA)6 12 0 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR873PL ISSR873 (GACA)4 12 0 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR876PL ISSR876 (GATA)2 (GACA)2 12 0 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR878PL ISSR878 (GGAT)4 11 0 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    

31 



ตารางท่ี 7  ล าดับเบส จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวํางพันธุ์พํอ 
(V4718; R) และพันธุ์แมํ (CN72; S) และจ านวนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันระหวํางพันธุ์ต๎านทานและ
ประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอและประชากรรวมอํอนแอ เมื่อใช๎ไพรเมอร์ ISSR-
RGA (P-Loop) จ านวน 51 คูํไพรเมอร์ ที่อุณหภูมิ annealing 50 องศาเซลเซียส (ตํอ) 

1 B = C, G, T; D = A, G, T; H = A, C, T; I = inosine; N = A, G, C, T; R = พิวรีน (A, G); V = A, C, G; Y = ไพริมิดีน (C, T)  
2 NB = จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมดที่นับได๎ในสายพันธุ์ต๎านทานและอํอนแอ (number of scorable bands) 
3 NPB = จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ให๎ความแตกตํางระหวํางพันธุ์ต๎านทานและอํอนแอ (number of polymorphic bands 

between resistant and susceptible parents) 
4 I-R linked = จ านวนแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกันระหวํางพันธุ์ต๎านทานและประชากรรวมต๎านทาน หรือระหวํางพันธุ์อํอนแอ

และประชากรรวมอํอนแอ (จ านวนของเครื่องหมาย ISSR-RGA ที่นําจะเช่ือมโยงกับยีนควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง) 
5  PL = ไพรเมอร์ P-Loop 

 
 

ไพรเมอร์ ไพรเมอร์ที่ใช๎ออกแบบ ล าดับเบส (5’–3’) NB    NPB I-R linked 

ISSR880PL ISSR880 (GGAGA)3 12  0 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    

ISSR884PL ISSR884 HBH (AG)7 16  2 1 

 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    

ISSR885PL ISSR885 BHB (GA)7 22 4 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR886PL ISSR886 VDV (CT)7 15 0 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR887PL ISSR887 DVD (TC)7 27 2 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR888PL ISSR888 BDB (CA)7 20 2 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR889PL ISSR889 DBD (AC)7 20 5 1 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR890PL ISSR890 VHV (GT)7 17 2 0 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ISSR891PL ISSR891 HVH (TG)7 18 2 1 
 P-Loop (GGI)2GTIGGIAAIACIAC    
ผลรวม   803 99 8 
คําเฉลี่ย   15.7 1.9 0.2 
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ตารางท่ี 8  ความสัมพันธ์ระหวํางเครื่องหมาย ISSR-RGA และลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในถั่วเขียวคูํผสม 
CN72 × V4718 

 

เครื่องหมาย จ านวนต๎น1 Beta t-value P-value R2 ระยะหําง (cM) LOD  
I10G175 20 -0.233 -1.017 0.322 0.054 45.0 0.044 

I35G448 20 -0.254 -1.113 0.280 0.064 35.0 0.397 

I56P166 17 -0.627 -3.114 0.007 0.393 29.4 0.645 

I56P169 17 -0.627 -3.114 0.007 0.393 29.4 0.645 

I56P363 17 -0.627 -3.114 0.007 0.393 29.4 0.645 

I56P366 17 -0.627 -3.114 0.007 0.393 29.4 0.645 

I57P358 14 -0.570 -2.401 0.033 0.324 28.6 0.577 

I57P360 14 -0.570 -2.401 0.033 0.324 28.6 0.577 

I07PL318 19 0.343 1.503 0.151 0.117 36.8 0.289 

I36PL306 20 0.339 1.526 0.144 0.115 35.0 0.397 

I42PL222 20 -0.804 -5.745 0.000 0.647 10.0 3.197 

I42PL229 20 0.912 9.448 0.000 0.832   5.0 4.296 

I57PL247 20 0.121 0.517 0.612 0.015 45.0 0.044 

I84PL462 19 -0.645 -3.582 0.002 0.416 21.0 1.473 

I89PL156 20 0.291 1.291 0.213 0.085 35.0 0.397 

 I91PL300 20 0.507 2.498 0.022 0.257 30.0 0.715 

 

 

I09R246 20 0.501 2.458 0.024 0.251 25.0 1.136 

I25R668 20 0.545 2.759 0.013 0.297 25.0 1.136 

I26R600 20 -0.824 -6.166 0.000 0.679 10.0 3.197 

I27R211 20 -0.715 -4.341 0.000 0.511 15.0 2.349 

  I35R320 20 -0.001 -0.006 0.995 0.000 50.0 0.000 

I35R438 20 0.019 0.081 0.937 0.000 50.0 0.000 

I44R209 20 0.205 0.890 0.385 0.042 45.0 0.044 

I44R337 20 0.384 1.764 0.095 0.147 30.0 0.715 

I47R731 20 0.645 3.579 0.002 0.416 20.0 1.674 

I66R181 20 -0.239 -1.046 0.309 0.057 40.0 0.175 
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ตารางท่ี 8  ความสัมพันธ์ระหวํางเครื่องหมาย ISSR-RGA และลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในถั่วเขียวคูํผสม 
CN72 × V4718 (ตํอ) 

1 จ านวนต๎น = จ านวนต๎นทั้งหมดที่ได๎จากประชากรรวมที่ต๎านทาน (resistant bulk DNA) และประชากรรวมที่อํอนแอ 
(susceptible bulk DNA) อยํางละ 10 ต๎น  

 

ตารางท่ี 9  ความสัมพันธ์ระหวํางเครื่องหมาย ISSR และ ISSR-RGA ตํอลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในถ่ัวเขียว
คูํผสม CN72 × V4718  

 
 
 

ตารางท่ี 10  ต าแหนํง QTL ที่เชื่อมโยงกับลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในประชากร F2:7 และ F2:8 ของคูํผสม 
CN72 × V4718 จากการวิเคราะห์ multiple interval mapping 

1 ต าแหนํงบนกลุํมลิงค์เกจ (linkage group) 
2 LOD, log of odd ซึ่งได๎จากการวิเคราะห์ QTL 
3 เปอร์เซ็นต์ความแปรปรวนของฟีโนไทป์ซึ่งได๎จากการวิเคราะห์ QTL 
 

เครื่องหมาย จ านวนต๎น Beta t-value P-value R2 ระยะหําง (cM) LOD  
I85R420 20 -0.552 -2.807 0.012 0.304 25.0 1.136 

I88R656 20 -0.835 -6.439 0.000 0.697 15.0 2.349 

I89R264 20 0.424 1.987 0.062 0.180 30.0 0.715 

เครื่องหมาย จ านวนต๎น Beta     t-value P-value R2        LOD  
I13306 90 -0.638 -7.776 0.000 0.407 9.482 

I16274 94 -0.492 -5.421 0.000 0.242 5.582 

I42PL222 99 -0.635 -8.096 0.000 0.403 9.416 

I42PL229 90 -0.851 -15.172 0.000 0.723 17.519 

I84267 100 -0.596 -7.344 0.000 0.355 8.371 

I84416 100 -0.663 -8.774 0.000 0.440 11.745 

I85420 90 -0.769 -11.282 0.000 0.591 14.386 

I88R656 100 -0.505 -5.788 0.000 0.255 6.170 

ประขากร ปี ชื่อ QTL  Marker interval ต าแหนํง 
 (cM)1 

LOD2 PVE3  
(%) 

ผลแบบ
บวก 

F2:7 2556 qPMC72V18-1 I42PL229-I85420 19.5 5.89 92.4 -2.23 
F2:8 2559 qPMC72V18-1 I42PL229-I85420 23.5 5.04 43.2 -1.03 
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ภาพที่ 2  รูปแบบของแถบดีเอ็นเอในถั่วเขียวพันธุ์ต๎านทาน V4718 (1) พันธุ์อํอนแอ CN72 (2) ลูกผสมที่
ต๎านทาน (3-12) และลูกผสมที่อํอนแอ (13-22) ที่เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด๎วยไพรเมอร์ ISSR884; M = 
100 bp DNA ladder 

  
 

                                  
 
ภาพที่ 3  ต าแหนํงยีนต๎านทานโรคราแป้งอยูํระหวํางเครื่องหมาย I42PL229 กับ I85420 
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 และจากการประเมินความเหมาะสมในการน าไพรเมอร์ RGA มาใช๎รํวมกับไพรเมอร์ ISSR ในการ
เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอถ่ัวเขียวคูํผสม CN72 × V4718 เพ่ือหาเครื่องหมายที่มีความสัมพันธ์กับลักษณะต๎านทาน
โรคราแป้ง ซ่ึงใช๎ไพรเมอร์ ISSR จ านวน 52 ไพรเมอร์ รํวมกับไพรเมอร์ RGA จ านวน 4 ไพรเมอร์ (GLPLAL 1, 
Pto kin 1, P-Loop และ RLK for) รวมทั้งหมด 122 คูํไพรเมอร์ โดยการเปรียบเทียบแถบดีเอ็นเอที่ได๎ระหวําง
ไพรเมอร์ ISSR กับ ISSR-RGA ดังเชํนภาพที่ 4 พบวํามีไพรเมอร์ ISSR-RGA จ านวน 20 คูํไพรเมอร์ ที่ให๎แถบดี-
เอ็นเอแถบใหมํ (ไมํพบในไพรเมอร์ ISSR) ที่เหมือนกันระหวํางพันธุ์ต๎านทานกับประชากรรวมต๎านทาน หรือ
ระหวํางพันธุ์อํอนแอกับประชากรรวมอํอนแอ (I-R linked) อยูํระหวําง 1-4 แถบ รวมทั้งหมด 27 แถบ โดยไพร-
เมอร์ ISSR 856 รํวมกับ Pto kin 1 ให๎จ านวนแถบดีเอ็นเอมากที่สุด จ านวน 4 แถบ ซึ่งก าหนดให๎แตํละแถบคือ
แตํละเครื่องหมาย (ตารางที่ 11-13) โดยพบวําเครื่องหมาย ISSR-RGA ทั้ง 27 เครื่องหมายนี้เป็นเครื่องหมาย
ใหมํ คิดเป็น 93.1% จากทั้งหมด 29 เครื่องหมาย แสดงวําการน าไพรเมอร์ RGA มาใช๎รํวมกับไพรเมอร์ ISSR 
เป็นประโยชน์และมีประสิทธิภาพสูง สอดคล๎องกับงานวิจัยของ Smolik (2012) ซึ่งสร๎างเครื่องหมายโมเลกุล
ชนิดใหมํ R-ISSR ที่เกิดจากไพรเมอร์ RAPD กับ ISSR เพ่ือใช๎ในการหาต าแหนํง QTL ที่สัมพันธ์กับความ
ทนทานตํอการขาดธาตุอาหารในสภาพเครียดของข๎าวไรย์ โดยพบวําเครื่องหมาย R-ISSR จ านวน 28 คูํไพร
เมอร์ให๎แถบดี-เอ็นเอแถบใหมํ จ านวน 114 แถบจาก 207 แถบ และในท านองเดียวกัน Patil et al. (2014) 
พบวําการใช๎เครื่องหมาย AFLP รํวมกับ RGA ท าให๎มีแถบดีเอ็นเอที่แตกตํางกันระหวํางจีโนไทป์ของถั่วแระ 
(pigeon pea) สูงถึง 90.7% ซึ่งเป็นประโยชน์ในการเลือกจีโนไทป์ที่เหมาะสมส าหรับเป็นพํอแมํพันธุ์ที่
ต๎านทานโรคเหี่ยว (Fusarium wilt) และ sterility mosaic 

 
ตารางท่ี 11  ขนาดและจ านวนแถบดีเอ็นเอรูปแบบตําง ๆ ของถั่วเขียวคูํผสม CN72 × V4718 ที่เพ่ิมปริมาณ

โดยใช๎คูไํพรเมอร์ ISSR-RGA  
ไพรเมอร ์ ขนาดของแถบดีเอ็นเอ (bp) จ านวนแถบดีเอ็นเอ 

ISSR RGA I1 I-R2 I-R new3 I-R linked4 

 GLPLAL 1 200-1,200 19 17 1 1 

810 Pto kin 1 200-1,200 19 14 1 - 

 RLK for 300-1,200 15 15 1 - 

 GLPLAL 1 200-1,200 20 17 3 - 

811 Pto kin 1 250-1,200 20 19 2 - 

 RLK for 250-1,200 20 16 1 - 

 GLPLAL 1 300-1,400 14 13 2 - 

818 Pto kin 1 300-1,400 14 10 2 - 

 RLK for 300-1,400 14 14 - - 

 GLPLAL 1 200-1,200 26 24 1 1 

835 Pto kin 1 200-1,200 26 19 - - 

 RLK for 200-1,200 26 18 2 2 
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ตารางท่ี 11  ขนาดและจ านวนแถบดีเอ็นเอรูปแบบตําง ๆ ของถั่วเขียวคูํผสม CN72 × V4718 ที่เพ่ิมปริมาณ
โดยใช๎คูํไพรเมอร์ ISSR-RGA (ตํอ) 

ไพรเมอร ์ ขนาดของแถบดีเอ็นเอ (bp) จ านวนแถบดีเอ็นเอ 
ISSR RGA I I-R I-R new I-R linked 

 GLPLAL 1 300-1,200 17 17 2 - 

841c Pto kin 1 250-1,200 18 16 1 - 

 RLK for 250-1,200 18 17 1 - 

 GLPLAL 1 250-1,200 23 17 3 - 

842 Pto kin 1 250-1,200 23 19 3 - 

 RLK for 250-1,200 23 19 - - 

 GLPLAL 1 250-1,200 18 15 2 - 

856 Pto kin 1 120-1,200 18 13 10 4 

 RLK for 250-1,200 18 10 1 - 

 GLPLAL 1 200-1,200 28 24 - - 

857 Pto kin 1 200-1,200 28 28 2 2 

 RLK for 200-1,200 28 24 2 - 

 GLPLAL 1 200-1,200 25 18 - - 

884 Pto kin 1 200-1,200 25 18 - - 

 RLK for 200-1,200 25 18 - - 

 GLPLAL 1 200-1,200 26 15 2 - 

885 Pto kin 1 200-1,200 26 17 2 - 

 RLK for 200-1,200 26 18 3 - 

 GLPLAL 1 300-1,200 20 15 - - 

888 Pto kin 1 300-1,200 20 16 1 - 

 RLK for 300-1,200 20 16 1 1 
1 จ านวนแถบดีเอ็นเอของไพรเมอร์ ISSR; 2 จ านวนแถบดีเอ็นเอของคูํไพรเมอร์ ISSR-RGA ที่เหมือนกับไพรเมอร์ ISSR; 3 

จ านวนแถบดีเอ็นเอใหมํของคูไํพรเมอร์ ISSR-RGA; 4 จ านวนแถบดีเอ็นเอใหมํของคูไํพรเมอร์ ISSR-RGA ที่นําจะเช่ือมโยงกับ
ยีนควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง  
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ตารางท่ี 12  ขนาดและจ านวนแถบดีเอ็นเอรูปแบบตําง ๆ ของถั่วเขียวคูํผสม CN72 × V4718 ที่เพ่ิมปริมาณ
โดยใช๎คูํไพรเมอร์ ISSR-RGA (RLK for) 

ไพรเมอร ์ ขนาดของแถบดีเอ็นเอ (bp) จ านวนแถบดีเอ็นเอ 
ISSR-RGA I1 I-R2 I-R new3 I-R linked4 

ISSR807R5 200-1,200 16 14 - - 

ISSR808R 200-1,200 17 14 - - 

ISSR809R 150-1,200 26 20 1 1 

ISSR812R 200-1,200 19 15 1 - 

ISSR815R 250-1,200 11 8 - - 

ISSR817R 300-1,200 12 11 - - 

ISSR819R 500-1,400 11 11 - - 

ISSR825R 200-1,200 19 15 4 1 

ISSR826R 200-1,200 19 15 6 1 

ISSR827R 200-1,500 19 16 3 1 

ISSR828R 300-1,200 12 9 4 - 

ISSR829R 300-1,200 13 10 - - 

ISSR834R 200-1,200 24 20 - - 

ISSR836R 200-1,200 24 19 - - 

ISSR840R 200-1,200 19 14 - - 

ISSR841R 250-1,200 19 16 1 - 

ISSR841tR 250-1,200 18 17 1 - 

ISSR842R 150-1,200 25 19 - - 

ISSR844R 200-1,200 17 17 3 2 

ISSR847R 300-1,200 15 13 2 1 

ISSR848R 400-1,200 14 11 - - 

ISSR850R 200-1,200 19 15 2 - 

ISSR851R 250-1,200 12 9 2 - 

ISSR855R 350-1,200 15 10 - - 

ISSR858R 200-1,200 23 19 - - 

ISSR859R 350-1,200 17 11 2 1 

ISSR860R 250-1,400 11 7 2 - 

ISSR864R 200-1,500 27 22 - - 

ISSR866R 150-1,500 15 11 3 1 

ISSR868R 350-1,200 13 13 - - 

ISSR873PL 350-1,200 15 13 - - 
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ตารางท่ี 12  ขนาดและจ านวนแถบดีเอ็นเอรูปแบบตําง ๆ ของถั่วเขียวคูํผสม CN72 × V4718 ที่เพ่ิมปริมาณ
โดยใช๎คูํไพรเมอร์ ISSR-RGA (RLK for) (ตํอ) 

ไพรเมอร ์ ขนาดของแถบดีเอ็นเอ (bp) จ านวนแถบดีเอ็นเอ 
ISSR-RGA I I-R I-R new I-R linked 

ISSR878R 300-1,400 16 16 - - 

ISSR880R 250-1,200 13 12 - - 

ISSR886R 250-1,500 26 17 3 - 

ISSR887R 250-1,500 26 19 4 - 

ISSR889R 200-1,200 16 14 1 1 

ISSR890R 200-1,200 18 17 - - 

ISSR891R 200-1,200 18 16 - - 
1 จ านวนแถบดีเอ็นเอของไพรเมอร์ ISSR; 2 จ านวนแถบดีเอ็นเอของคูํไพรเมอร์ ISSR-RGA ที่เหมือนกับไพรเมอร์ ISSR; 3 

จ านวนแถบดีเอ็นเอใหมํของคูํไพรเมอร์ ISSR-RGA; 4 จ านวนแถบดีเอ็นเอใหมํของคูํไพรเมอร์ ISSR-RGA ที่นําจะเช่ือมโยงกับ
ยีนควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง; 5 R = ไพรเมอร์ RLK for 
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ตารางท่ี 13 ขนาดและจ านวนแถบดีเอ็นเอรูปแบบตําง ๆ ของถั่วเขียวคูํผสม CN72 × V4718 ที่เพ่ิมปริมาณ
โดยใช๎คูํไพรเมอร์ ISSR-RGA (P-Loop) 

ไพรเมอร ์ ขนาดของแถบดีเอ็นเอ (bp) จ านวนแถบดีเอ็นเอ 
ISSR-RGA I1 I-R2 I-R new3 I-R linked4 

ISSR807PL5 200-1,200 16 16 3 1 

ISSR808PL 200-1,200 17 14 1 - 

ISSR809PL 200-1,200 24 20 - - 

ISSR810PL 200-1,200 19 17 1 - 

ISSR811PL 250-1,200 20 14 3 - 

ISSR812PL 200-1,200 19 18 1 - 

ISSR815PL 250-1,200 11 8 3 - 

ISSR816PL 200-1,200 20 13 - - 

ISSR817PL 300-1,200 12 7 - - 

ISSR818PL 300-1,400 14 11 - - 

ISSR819PL 500-1,400 11 11 - - 

ISSR825PL 250-1,200 18 18 3 - 

ISSR826PL 200-1,200 19 16 1 - 

ISSR827PL 250-1,500 18 13 1 - 

ISSR828PL 300-1,200 12 11 3 - 

ISSR829PL 300-1,200 13 13 - - 

ISSR830PL 250-1,200 21 16 - - 

ISSR834PL 200-1,200 24 24 1 - 

ISSR835PL 200-1,200 26 18 - - 

ISSR836PL 200-1,200 24 14 1 1 

ISSR840PL 200-1,200 19 12 - - 

ISSR841PL 250-1,200 19 15 1 - 

ISSR841cPL 250-1,200 18 18 - - 

ISSR841tPL 250-1,200 18 16 1 - 

ISSR842PL 150-1,200 25 20 4 2 

ISSR844PL 300-1,200 14 11 2 - 

ISSR846PL 200-1,500 14 14 3 - 

ISSR847PL 300-1,200 15 12 3 - 

ISSR848PL 400-1,200 14 10 - - 

ISSR850PL 200-1,200 19 7 2 - 
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ตารางท่ี 13  ขนาดและจ านวนแถบดีเอ็นเอรูปแบบตําง ๆ ของถั่วเขียวคูํผสม CN72 × V4718 ที่เพ่ิมปริมาณ
โดยใช๎คูํไพรเมอร์ ISSR-RGA (P-Loop) (ตํอ) 

ไพรเมอร ์ ขนาดของแถบดีเอ็นเอ (bp) จ านวนแถบดีเอ็นเอ 
ISSR-RGA I I-R I-R new I-R linked 

ISSR851PL 250-1,200 12 10 - - 

ISSR855PL 350-1,200 15 12 3 - 

ISSR856PL 250-1,200 18 6 1 - 

ISSR857PL 200-1,200 28 20 4 1 

ISSR858PL 200-1,200 23 20 - - 

ISSR860PL 250-1,400 11 11 - - 

ISSR864PL 200-1,500 27 23 - - 

ISSR866PL 200-1,500 15 13 1 - 

ISSR868PL 350-1,200 13 11 1 - 

ISSR873PL 350-1,200 15 12 - - 

ISSR876PL 400-1,200 14 12 - - 

ISSR878PL 300-1,400 16 11 - - 

ISSR880PL 250-1,200 13 11 1 - 

ISSR884PL 200-1,200 25 16 1 1 

ISSR885PL 200-1,200 26 22 - - 

ISSR886PL 250-1,500 26 14 1 - 

ISSR887PL 250-1,500 26 26 1 - 

ISSR888PL 300-1,200 20 20 - - 

ISSR889PL 200-1,200 16 16 2 - 

ISSR890PL 200-1,200 18 15 2 - 

ISSR891PL 200-1,200 18 16 2 1 
1 จ านวนแถบดีเอ็นเอของไพรเมอร์ ISSR; 2 จ านวนแถบดีเอ็นเอของคูํไพรเมอร์ ISSR-RGA ที่เหมือนกับไพรเมอร์ ISSR; 3 

จ านวนแถบดีเอ็นเอใหมํของคูํไพรเมอร์ ISSR-RGA; 4 จ านวนแถบดีเอ็นเอใหมํของคูํไพรเมอร์ ISSR-RGA ที่นําจะเช่ือมโยงกับ
ยีนควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง; 5 PL = ไพรเมอร์ P-Loop 

 
 
 
 
 
 
 

41 



 
 
ภาพที่ 4  รูปแบบของแถบดีเอ็นเอในถั่วเขียวสายพันธุ์ V4718 (R) พันธุ์ CN72 (S) ประชากรรวมต๎านทาน 

(RB) และประชากรรวมอํอนแอ (SB) ที่เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด๎วยไพรเมอร์ ISSR842 และ ISSR842 
รํวมกับ P-Loop; M = 100 bp DNA ladder ลูกศรสีแดงสีน้ าเงินแสดงจ านวนแถบดีเอ็นเอที่นําจะ
เชื่อมโยงกับยีนควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง 
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ส่วนที่ 3  การคัดเลือกสายพันธุ์ถั่วเขียวที่มีศักยภาพในการต้านทานโรคและให้ผลผลิตสูงจากประชากร 
recombinant inbred lines; RILs  

 ท าการปลูกถั่วเขียวเพ่ือทดสอบความต๎านทานโรคราแป้ง จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ที่อายุ 55 
และ 65 วัน ในปี พ.ศ. 2556 และ 2557 โดยปลูกประชากรถั่วเขียวที่คัดเลือกแล๎ววํามีศักยภาพในการ
ต๎านทานโรคราแป้งและให๎ผลผลิตสูงจากคูํผสม CN72 × V4758 (A) จ านวน 8 สายพันธุ์ คูํผสม CN72 × 
V4718 (B) จ านวน 13 สายพันธุ์ และคูํผสม CN72 × V4785 (C) จ านวน 13 สายพันธุ์ รวมทั้งหมด 34 สาย-
พันธุ์ ปลูกเปรียบเทียบกับพันธุ์ KPS1 ที่เป็นพันธุ์สํงเสริม พันธุ์ CN72 ที่เป็นพันธุ์รับรอง และพันธุ์ SUT1 ที่
เป็นพันธุ์แนะน าจากกรมวิชาการเกษตร และเป็นพันธุ์ที่นิยมปลูกกันมากในประเทศไทย (กรมสํงเสริม
การเกษตร, 2557) ซึ่งพันธุ์ถั่วเขียวดังกลําวนี้มีผลผลิตสูงแตํคํอนข๎างอํอนแอตํอโรคราแป้ง (ปริญญา ขจัดพาล, 
2552; สมพงศ์ จันทร์แก๎ว และคณะ, 2554; สุมนา งามผํองใส และคณะ, 2554) และสายพันธุ์ V4718, V4758 
และ V4785 ซึ่งเป็นสายพันธุ์ที่ต๎านทานโรคราแป้ง (Khajudparn et al., 2007) พบวําในปี พ.ศ. 2556 เมื่อ
ประเมินความสามารถในการต๎านทานโรคราแป้งหลังปลูก 55 วัน ถั่วเขียวแตํละพันธุ์/สายพันธุ์มีศักยภาพใน
การต๎านทานโรคราแป้งแตกตํางกันอยํางมีนัยส าคัญยิ่งทางสถิติ (P < 0.01; ตารางภาคผนวกที่ 5) โดยถั่วเขียว
พันธุ์ CN72 มีความสามารถในการต๎านทานโรคราแป้งน๎อยที่สุด ซึ่งมีระดับความรุนแรงในการเกิดโรคเทํากับ 
6.00 คะแนน และสายพันธุ์ที่มีศักยภาพในการต๎านทานโรคราแป้งมากที่สุดคือ สายพันธุ์ 55A, 13B, 44B, 
24C, 43C, 53C และ 54C โดยมีระดับคะแนนในการเกิดโรค 1.00 คะแนน ซึ่งไมํแตกตํางทางสถิติจากพันธุ์/
สายพันธุ์เปรียบเทียบคือ KPS1, SUT1, V4718, V4758 และ V4785 ที่มีระดับคะแนนการเกิดโรคราแป้ง 
2.00, 2.33, 1.33, 2.00 และ 1.33 คะแนน ตามล าดับ สํวนความสามารถในการต๎านทานโรคราแป้งหลังปลูก 
65 วัน พบวําถั่วเขียวแตํละพันธุ์/สายพันธุ์มีความสามารถในการต๎านทานโรคราแป้งแตกตํางกันอยํางมี
นัยส าคัญยิ่งทางสถิติ (P < 0.01; ตารางภาคผนวกที่ 6) โดยถั่วเขียวพันธุ์ CN72 มีความสามารถในการ
ต๎านทานโรคราแป้งน๎อยทีสุ่ด (6.33 คะแนน) (ตารางที่ 14) 
 เมื่อพิจารณาความสามารถในการต๎านทานโรคราแป้งของถั่วเขียวทั้ง 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ในปี พ.ศ. 
2557 ที่อายุ 55 และ 65 วัน พบวําที่อายุ 55 วัน ถั่วเขียวแตํละพันธุ์/สายพันธุ์มีศักยภาพในการต๎านทานโรค
ราแป้งแตกตํางกันอยํางมีนัยส าคัญยิ่งทางสถิติ (P < 0.01; ตารางภาคผนวกที่ 7) โดยถั่วเขียวพันธุ์ CN72 และ 
KPS1 มีความสามารถในการต๎านทานโรคราแป้งน๎อย (7.00 คะแนน) ไมํแตกตํางทางสถิติจากพันธุ์ SUT1 และ
สายพันธุ์ 135A, 44B, 47B, 69B, 71B, 148B, 150B, 19C, 41C, 166C และ 182C โดยมีระดับคะแนนใน
การเกิดโรคอยูํในชํวง 5.67-6.67 คะแนน สํวนสายพันธุ์ที่มีศักยภาพในการต๎านทานโรคราแป้งมากที่สุดคือ 
สายพันธุ์ V4785 และ 24B โดยมีระดับคะแนนในการเกิดโรคเทํากันคือ 2.67 คะแนน ในท านองเดียวกันที่อายุ 
65 วัน พบวําถั่วเขียวแตํละพันธุ์/สายพันธุ์มีความสามารถในการต๎านทานโรคราแป้งแตกตํางกันอยํางมี
นัยส าคัญยิ่งทางสถิติ (P < 0.01; ตารางภาคผนวกท่ี 8) โดยถั่วเขียวพันธุ์ CN72 มีศักยภาพในการต๎านทานโรค
ราแป้งน๎อยท่ีสุด (7.33 คะแนน) สํวนถั่วเขียวสายพันธุ์ V4785 มีศักยภาพในการต๎านทานโรคราแป้งมากที่สุด 
(2.67 คะแนน) ซึ่งไมํแตกตํางทางสถิติจากสายพันธุ์ V4785, V4718, 37A, 55A, 13B, 14B, 24B, 103B, 
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14C, 24C, 25C, 35C, 43C, 53C, 54C, 106C และ 166C ที่มีระดับคะแนนการเกิดโรคราแป้งตั้งแตํ 3.00-
4.67 คะแนน (ตารางที่ 15) 
 เมื่อพิจารณาการประเมินศักยภาพในการต๎านทานโรคราแป้งของถั่วเขียวหลังปลูก 55 และ 65 วัน 
พบวําที่อายุ 55 วันเป็นชํวงเวลาการประเมินโรคราแป้งที่ใช๎กันมากในการปรับปรุงพันธุ์ถั่วเขียวให๎ต๎านทานโรค
ราแป้ง (ปริญญา ขจัดพาล, 2552; ไพศาล เหลําสุวรรณ และคณะ, 2547) และประเมินเพ่ิมเติมที่อายุหลังปลูก 
65 วันอีกครั้งเพ่ือยืนยันผลการประเมิน เนื่องจากชํวงการระบาดของโรคในแตํละปีอาจท าให๎การเข๎าท าลาย
ของโรคราแป้งเกิดขึ้นช๎า  
 และจากการพิจารณาสายพันธุ์ถั่วเขียวที่ให๎ผลผลิตสูงโดยวิธีศึกษาองค์ประกอบผลผลิต ได๎แกํ 
น้ าหนัก 100 เมล็ด จ านวนฝักตํอต๎น จ านวนเมล็ดตํอฝัก และผลผลิตของถั่วเขียว พบวําในปี พ.ศ. 2556 ถั่ว-
เขียวแตํละพันธุ์/สายพันธุ์ให๎องค์ประกอบผลผลิตแตกตํางกันอยํางมีนัยส าคัญยิ่งทางสถิติ (P < 0.01; ตาราง
ภาคผนวกที่ 9-11) และแตกตํางกันอยํางมีนัยส าคัญทางสถิติ (P < 0.05; ตารางภาคผนวกที่ 12) โดยพบวํา
พันธุ์ CN72 ให๎น้ าหนัก 100 เมล็ดมากที่สุดคือ 8.21 กรัม รองลงมาได๎แกํสายพันธุ์ 181A, 162B และ 41C ให๎
น้ าหนัก 100 เมล็ดเทํากับ 6.77, 6.55 และ 6.53 กรัม ตามล าดับ สายพันธุ์ 44B ให๎น้ าหนัก 100 เมล็ดต่ าสุด
อยูํที่ 4.07 กรัม ในขณะที่จ านวนฝักตํอต๎นของสายพันธุ์ 24B มากที่สุด (90 ฝัก) รองลงมาคือ สายพันธุ์ 166C 
และ V4758 ที่มีจ านวนฝักตํอต๎นเทํากับ 84 และ 83 ฝัก ตามล าดับ สํวนสายพันธุ์ 162B ให๎จ านวนฝักตํอต๎น
น๎อยที่สุด (31 ฝัก) เมื่อพิจารณาจ านวนเมล็ดตํอฝัก พบวําสายพันธุ์ 182C มีจ านวนเมล็ดตํอฝักมากที่สุด (13 
เมล็ด) ซึ่งไมํแตกตํางทางสถิติจากสายพันธุ์ 155A, 44B, 106B, V4718, V4758 และ V4785 ที่มีจ านวนเมล็ด
ตํอฝัก 12 เมล็ด สํวนสายพันธุ์ 181A และ 35C ให๎จ านวนเมล็ดตํอฝักต่ าที่สุด (10 เมล็ด) เมื่อพิจารณาผลผลิต
พบวําสายพันธุ์ 182C ให๎ผลผลิตมากที่สุดถึง 655.94 กิโลกรัมตํอไรํ ซึ่งไมํแตกตํางทางสถิติจากสายพันธุ์ 
135A, 181A, 13B, 14B, 24B, 148B, 150B, 14C, 19C, 41C, 54C, 166C และ V4758 ที่ให๎ผลผลิตตั้งแตํ 
430.78-583.39 กิโลกรัมตํอไรํ ขณะที่สายพันธุ์ 64A ให๎ผลผลิตต่ าที่สุดเพียง 215.55 กิโลกรัมตํอไรํ (ตารางที่ 
16)  
 เมื่อศึกษาองค์ประกอบผลผลิตของถั่วเขียวในปี พ.ศ. 2557 พบวําถั่วเขียวแตํละพันธุ์/สายพันธุ์ให๎
องค์ประกอบผลผลิตตําง ๆ แตกตํางกันอยํางมีนัยส าคัญยิ่งทางสถิติ (P < 0.01; ตารางภาคผนวกที่ 13-16) 
โดยพบวําพันธุ์ CN72 ให๎น้ าหนัก 100 เมล็ดมากที่สุด (7.26 กรัม) สํวนสายพันธุ์ 47B ให๎น้ าหนัก 100 เมล็ด
ต่ าสุด (3.72 กรัม) ซึ่งประชากรถั่วเขียวลูกผสมทุกสายพันธุ์ และสายพันธุ์ต๎านทานโรคราแป้งทั้งสามสายพันธุ์ 
(V4718, V4758 และ V4785) ให๎น้ าหนัก 100 เมล็ด น๎อยกวําพันธุ์เปรียบเทียบ CN72, KPS1 และ SUT1 
โดยแตํละสายพันธุ์ให๎น้ าหนักเมล็ดตั้งแตํ 3.72-6.65 กรัม เมื่อนับจ านวนฝักตํอต๎น พบวําสายพันธุ์ 24B และ 
162B มีจ านวนฝักตํอต๎นมากและน๎อยที่สุด 55 และ 12 ฝัก ตามล าดับ ในท านองเดียวกัน เมื่อนับจ านวนเมล็ด
ตํอฝัก พบวําสายพันธุ์ V4785 และ 25C มีจ านวนเมล็ดตํอฝักมากและน๎อยที่สุด 12 และ 9 เมล็ด ตามล าดับ 
สํวนเรื่องผลผลิตพบวําสายพันธุ์ V4785 ให๎ผลผลิตมากที่สุด (309.46 กิโลกรัมตํอไรํ) ขณะที่สายพันธุ์ 162B 
ให๎ผลผลิตต่ าที่สุดเพียง 77.38 กิโลกรัมตํอไรํ (ตารางท่ี 17)  
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 เมื่อเปรียบเทียบองค์ประกอบผลผลิตทุกลักษณะของถั่วเขียวคือ น้ าหนัก 100 เมล็ด จ านวนฝัก
ตํอต๎น และจ านวนเมล็ดตํอฝัก พบวําทุกลักษณะมีความสัมพันธ์กับผลผลิต ซึ่งจากการศึกษาครั้งนี้แสดงให๎เห็น
วําน้ าหนัก 100 เมล็ด มีความสัมพันธ์ทางลบกับจ านวนฝักตํอต๎น เมื่อน้ าหนัก 100 เมล็ดมีคําสูง จะท าให๎
จ านวนฝักตํอต๎นลดลง สอดคล๎องกับการศึกษาของปริญญา ขจัดพาล (2552) ที่พบวําจ านวนฝ กตํอต๎นมี
สหสัมพันธทางลบกับความยาวฝก และน้ าหนัก 100 เมล็ด ซึ่งการคัดเลือกสายพันธุ์ถั่วเขียวที่มีศักยภาพในการ
ต๎านทานโรคราแป้งและให๎ผลผลิตสูงจากประชากร RILs พบวําปี พ.ศ. 2557 การระบาดของโรคราแป้งรุนแรง
กวําปี พ.ศ. 2556 ดังนั้นจากข๎อมูลปี พ.ศ. 2557 สายพันธุ์ที่เหมาะสมส าหรับใช๎เป็นพํอแมํพันธุ์ในการรวมยีน
ต๎านทานโรคราแป้งทั้ง 3 ยีนจากสายพันธุ์ V4718, V4758 และ V4785 และให๎ผลผลิตสูงเหมือนพันธุ์ CN72 
คือ 13B, 14B, 24B และ 54C โดยเฉพาะอยํางยิ่งสายพันธุ์ 13B มีศักยภาพในการต๎านทานโรคราแป้งและ
ยังให๎ผลผลิตที่สูงในทั้งสองฤดูการปลูกคือ ปี พ.ศ. 2556 และ 2557 เมื่อพิจารณาปี พ.ศ. 2557 ที่พบการ
ระบาดของโรคราแป้งรุนแรงกวําปี พ.ศ. 2556 ทั้งนี้อาจเนื่องจากสภาพแวดล๎อมเหมาะสมตํอการเข๎าท าลาย
ของโรคราแป้ง มีเชื้อสาเหตุโรคที่เพียงพอ และมีพืชพันธุ์อํอนแอปลูกอยูํเป็นบริเวณกว๎าง มีผลท าให๎มีการ
ระบาดของโรคพืช (ปิยะดา ตันตสวัสดิ์, 2554) โดยโรคราแป้งในถั่วเขียวมีการระบาดในฤดูหนาว คือในชํวง
อากาศแห๎งและเย็น (กรมสํงเสริมการเกษตร, 2557) และเนื่องจากในปี พ.ศ. 2557 มีอุณหภูมิในฤดูหนาวต่ า
กวําในปี พ.ศ. 2556 (กรมอุตุนิยมวิทยา, 2556; กรมอุตุนิยมวิทยา, 2557) จึงท าให๎โรคพืชมีความรุนแรงเพ่ิม
มากขึ้น และเนื่องจากผลผลิตเป็นลักษณะเชิงปริมาณ มียีนควบคุมอยูํหลายต าแหนํง ท าให๎ผลกระทบจาก
สิ่งแวดล๎อมมีอิทธิผลในการแสดงออกของลักษณะนั้น (พีระศักดิ์ ศรีนิเวศน์ และประเสริฐ ฉัตรวชิระวงษ์ , 
2548) จึงท าให๎ลักษณะผลผลิตเปลี่ยนแปลงไปตามสภาพแวดล๎อมได๎  
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ตารางท่ี 14  คะแนนการเกิดโรคราแป้งของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ที่อายุ 55 และ 65 วัน ปี พ.ศ. 
2556 

พันธุ์/สายพนัธุ ์         55 วัน ระดับความตา๎นทานโรค2  65 วัน ระดับความตา๎นทานโรค 
37A 1.67 ± 0.33 cd1 ต๎านทาน 1.33 ± 0.33 c ต๎านทาน 
55A 1.00 ± 0.00 d ต๎านทาน 1.00 ± 0.00 c ต๎านทาน 
64A 1.67 ± 0.67 cd ต๎านทาน 1.33 ± 0.33 c ต๎านทาน 
66A 1.67 ± 0.33 cd ต๎านทาน 2.33 ± 0.33 c ต๎านทาน 
67A 1.67 ± 0.33 cd ต๎านทาน 1.67 ± 0.67 c ต๎านทาน 
135A 1.67 ± 0.67 cd ต๎านทาน 1.67 ± 0.33 c ต๎านทาน 
155A 1.33 ± 0.33 cd ต๎านทาน 1.33 ± 0.33 c ต๎านทาน 
181A 2.00 ± 0.58 bcd ต๎านทาน 1.67 ± 0.33 c ต๎านทาน 
13B 1.00 ± 0.00 d ต๎านทาน 1.50 ± 0.50 c ต๎านทาน 
14B 1.67 ± 0.33 cd ต๎านทาน 2.00 ± 0.00 c ต๎านทาน 
24B 1.33 ± 0.33 cd ต๎านทาน 1.00 ± 0.00 c ต๎านทาน 
44B 1.00 ± 0.00 d ต๎านทาน 1.00 ± 0.00 c ต๎านทาน 
47B 1.67 ± 0.67 cd ต๎านทาน 2.00 ± 0.58 c ต๎านทาน 
51B 1.33 ± 0.33 cd ต๎านทาน 1.33 ± 0.33 c ต๎านทาน 
68B 1.33 ± 0.33 cd ต๎านทาน 1.67 ± 0.67 c ต๎านทาน 
69B 1.67 ± 0.67 cd ต๎านทาน 1.67 ± 0.67 c ต๎านทาน 
71B 1.33 ± 0.33 cd ต๎านทาน 1.33 ± 0.33 c ต๎านทาน 
103B 1.67 ± 0.67 cd ต๎านทาน 2.33 ± 0.67 c ต๎านทาน 
148B 1.33 ± 0.33 cd ต๎านทาน 1.67 ± 0.67 c ต๎านทาน 
150B 2.67 ± 0.33 bc ต๎านทาน 1.67 ± 0.33 c ต๎านทาน 
162B 1.33 ± 0.33 cd ต๎านทาน 1.00 ± 0.00 c ต๎านทาน 
14C 1.67 ± 0.33 cd ต๎านทาน 1.67 ± 0.67 c ต๎านทาน 
19C 1.33 ± 0.33 cd ต๎านทาน 2.00 ± 0.58 c ต๎านทาน 
24C 1.00 ± 0.00 d ต๎านทาน 1.00 ± 0.00 c ต๎านทาน 
25C 1.67 ± 0.33 cd ต๎านทาน 1.00 ± 0.00 c ต๎านทาน 
35C 2.67 ± 0.88 bc ต๎านทาน 1.00 ± 0.00 c ต๎านทาน 
41C 1.33 ± 0.33 cd ต๎านทาน 1.67 ± 0.33 c ต๎านทาน 
43C 1.00 ± 0.00 d ต๎านทาน 1.00 ± 0.00 c ต๎านทาน 
53C 1.00 ± 0.00 d ต๎านทาน 1.33 ± 0.33 c ต๎านทาน 
54C 1.00 ± 0.00 d ต๎านทาน 1.00 ± 0.00 c ต๎านทาน 
106C 5.00 ± 0.58 a อํอนแอ 2.33 ± 0.67 c ต๎านทาน 
133C 1.33 ± 0.33 cd ต๎านทาน 1.50 ± 0.50 c ต๎านทาน 
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ตารางท่ี 14  คะแนนการเกิดโรคราแป้งของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ที่อายุ 55 และ 65 วัน ปี พ.ศ. 
2556 (ตํอ) 

พันธุ์/สายพนัธุ ์        55 วัน ระดับความตา๎นทานโรค  65 วัน ระดับความตา๎นทานโรค 
166C 3.33 ± 0.67 b ต๎านทาน 1.33 ± 0.41 c ต๎านทาน 
182C 1.67 ± 0.33 cd ต๎านทาน 2.00 ± 0.41 c ต๎านทาน 
CN72 6.00 ± 0.58 a อํอนแอ 6.33 ± 0.33 a อํอนแอ 
KPS1 2.00 ± 0.58 bcd ต๎านทาน 4.00 ± 0.58 b ต๎านทาน 
SUT1 2.33 ± 0.88 bcd ต๎านทาน 2.67 ± 0.88 bc ต๎านทาน 
V4718 1.33 ± 0.33 cd ต๎านทาน 1.67 ± 0.67 c ต๎านทาน 
V4758 2.00 ± 0.58 bcd ต๎านทาน 4.00 ± 1.00 b ต๎านทาน 
V4785 1.33 ± 0.33 cd ต๎านทาน 1.33 ± 0.33 c ต๎านทาน 

1 ข๎อมูลแสดงคําเฉลี่ย ± SE ตัวอักษรภาษาอังกฤษท่ีแตกตํางกันในสดมภ์/คอลัมน์หมายถึงมีความแตกตํางทางสถิติท่ีระดับความเชื่อมั่น 
95% โดยการเปรียบเทียบคําเฉลี่ยแบบ Duncan’s New Multiple Range Test (DMRT) 

2 ระดับความต๎านทานโรคราแป้งในถั่วเขียวมีเกณฑ์ดังนี้ 1.0-4.9 = ต๎านทาน และ 5.0-9.0 = อํอนแอ 

 
ตารางท่ี 15  คะแนนการเกิดโรคราแป้งของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ที่อายุ 55 และ 65 วัน ปี พ.ศ. 

2557 
พันธุ์/สายพนัธุ ์   55 วัน ระดับความตา๎นทานโรค2    65 วัน ระดับความตา๎นทานโรค 
37A 4.67 ± 0.41 d-g1 ต๎านทาน 4.00 ± 0.71 f-j ต๎านทาน 
55A 3.67 ± 0.33 ghi ต๎านทาน 4.33 ± 0.33 e-j ต๎านทาน 
64A 5.33 ± 0.67 b-f อํอนแอ 5.67 ± 0.33 b-f อํอนแอ 
66A 5.00 ± 0.00 c-g อํอนแอ 5.33 ± 0.88 c-g อํอนแอ 
67A 5.00 ± 0.58 c-g อํอนแอ 4.67 ± 0.67 d-i ต๎านทาน 
135A 5.67 ± 0.33 a-e อํอนแอ 5.67 ± 0.88 b-f อํอนแอ 
155A 3.67 ± 0.33 ghi ต๎านทาน 5.00 ± 1.00 c-h อํอนแอ 
181A 4.67 ± 0.33 d-g ต๎านทาน 5.33 ± 0.88 c-g อํอนแอ 
13B 4.00 ± 0.00 f-i ต๎านทาน 3.33 ± 0.33 hij ต๎านทาน 
14B 3.67 ± 0.33 ghi ต๎านทาน 4.00 ± 0.58 f-j ต๎านทาน 
24B 2.67 ± 0.33 i ต๎านทาน 3.00 ± 0.00 ij ต๎านทาน 
44B 6.33 ± 0.33 abc อํอนแอ 6.33 ± 0.33 a-d อํอนแอ 
47B 6.33 ± 0.33 abc อํอนแอ 6.67 ± 0.33 abc อํอนแอ 
51B 5.33 ± 0.67 b-f อํอนแอ 4.67 ± 0.67 d-i ต๎านทาน 
68B 5.33 ± 0.82 b-f อํอนแอ 4.67 ± 0.82 d-i ต๎านทาน 
69B 5.67 ± 0.82 a-e อํอนแอ 5.00 ± 0.71 c-h อํอนแอ 
71B 5.67 ± 0.33 a-e อํอนแอ 6.00 ± 1.00 a-e อํอนแอ 
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ตารางท่ี 15 คะแนนการเกิดโรคราแป้งของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ที่อายุ 55 และ 65 วัน ปี พ.ศ. 
2557 (ตํอ) 

พันธุ์/สายพนัธุ ์ 55 วัน ระดับความตา๎นทานโรค    65 วัน ระดับความตา๎นทานโรค 
103B 5.00 ± 0.58 c-g อํอนแอ 4.33 ± 0.33 e-j ต๎านทาน 
148B 5.67 ± 0.88 a-e อํอนแอ 5.00 ± 0.58 c-h อํอนแอ 
150B 6.67 ± 0.33 ab อํอนแอ 6.00 ± 0.00 a-e อํอนแอ 
162B 5.33 ± 0.67 b-f อํอนแอ 5.33 ± 0.67 c-g อํอนแอ 
14C 4.00 ± 0.00 f-i ต๎านทาน 4.00 ± 0.00 f-j ต๎านทาน 
19C 5.67 ± 0.88 a-e อํอนแอ 5.00 ± 0.58 c-h อํอนแอ 
24C 3.67 ± 0.33 ghi ต๎านทาน 4.00 ± 0.00 f-j ต๎านทาน 
25C 3.00 ± 0.00 hi ต๎านทาน 4.00 ± 0.00 f-j ต๎านทาน 
35C 4.33 ± 0.33 e-h ต๎านทาน 3.67 ± 0.33 g-j ต๎านทาน 
41C 6.00 ± 0.71 a-d อํอนแอ 5.67 ± 1.08 b-f อํอนแอ 
43C 3.67 ± 0.33 ghi ต๎านทาน 3.33 ± 0.33 hij ต๎านทาน 
53C 4.67 ± 0.67 d-g ต๎านทาน 4.00 ± 0.00 f-j ต๎านทาน 
54C 3.67 ± 0.33 ghi ต๎านทาน 4.00 ± 0.00 f-j ต๎านทาน 
106C 3.67 ± 0.67 ghi ต๎านทาน 4.00 ± 0.58 f-j ต๎านทาน 
133C 5.00 ± 1.00 c-g อํอนแอ 5.00 ± 0.58 c-h อํอนแอ 
166C 5.67 ± 0.33 a-e อํอนแอ 4.67 ± 0.67 d-i ต๎านทาน 
182C 5.67 ± 0.33 a-e อํอนแอ 5.00 ± 0.58 c-h อํอนแอ 
CN72 7.00 ± 0.58 a อํอนแอ 7.33 ± 0.33 a อํอนแอ 
KPS1 7.00 ± 0.00 a อํอนแอ 7.00 ± 0.00 ab อํอนแอ 
SUT1 6.67 ± 0.33 ab อํอนแอ 7.00 ± 0.00 ab อํอนแอ 
V4718 3.00 ± 0.71 hi ต๎านทาน 3.33 ± 0.41 hij ต๎านทาน 
V4758 3.67 ± 0.33 ghi ต๎านทาน 4.00 ± 0.00 f-j ต๎านทาน 
V4785 2.67 ± 0.33 i ต๎านทาน 2.67 ± 0.33 j ต๎านทาน 

1 ข๎อมูลแสดงคําเฉลี่ย ± SE ตัวอักษรภาษาอังกฤษท่ีแตกตํางกันในสดมภ์/คอลัมน์หมายถึงมีความแตกตํางทางสถิติท่ีระดับความเชื่อมั่น 
95% โดยการเปรียบเทียบคําเฉลี่ยแบบ Duncan’s New Multiple Range Test (DMRT) 

2 ระดับความต๎านทานโรคราแป้งในถั่วเขียวมีเกณฑ์ดังนี้ 1.0-4.9 = ต๎านทาน และ 5.0-9.0 = อํอนแอ 

 

 
 
 
 

48 



ตารางที่ 16  น้ าหนัก 100 เมล็ด จ านวนฝักตํอต๎น จ านวนเมล็ดตํอฝัก ผลผลิต และระดับความต๎านทานโรครา-
แป้งที่ 65 วันของถั่วเขียว จ านวน 38 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2556 

พันธุ์/ 
สายพันธ์ุ 

น้ าหนัก 100  
เมลด็ (ก.) 

จ านวนฝักตํอต๎น จ านวนเมลด็ตํอฝัก ผลผลติ (กก./ไรํ) ระดับความต๎าน- 
ทานโรคที่ 65 วัน2 

37A 5.72 ± 0.09 e-j1 44.33 ± 7.80 def   11.67 ± 0.33 bcd 299.51 ± 63.14 c-f ต๎านทาน 
55A 6.10 ± 0.22 c-f 42.67 ± 5.38 def 10.33 ± 0.33 ef 273.64 ± 51.31 def ต๎านทาน 
64A 5.18 ± 0.04 k-p 38.33 ± 5.34 ef 11.00 ± 0.58 c-f 215.55 ± 19.77 f ต๎านทาน 
66A 5.53 ± 0.23 g-l 47.33 ± 8.07 c-f 11.67 ± 0.67 bcd 306.42 ± 57.70 c-f ต๎านทาน 
67A 5.75 ±0.23 e-j 52.67 ± 6.76 b-f 11.00 ± 0.58 c-f 329.70 ± 38.27 c-f ต๎านทาน 
135A 5.33 ± 0.16 i-n 70.00 ± 8.46 a-e 11.67 ± 0.33 bcd 436.60 ± 66.04 a-f ต๎านทาน 
155A 5.50 ± 0.16 h-m 49.00 ± 8.20 b-f 12.00 ± 0.00 abc 326.81 ± 59.92 c-f ต๎านทาน 
181A 6.77 ± 0.33 b 72.33 ± 3.00 a-e 10.00 ± 0.58 f 495.00 ± 66.65 a-d ต๎านทาน 
13B 5.97 ± 0.13 d-h 82.33 ± 11.61 abc 10.33 ± 0.67 ef 513.45 ± 101.33 a-d ต๎านทาน 
14B 5.70 ± 0.21 e-k 72.00 ± 15.19 a-e 10.67 ± 0.33 def 432.50 ± 83.72 a-f ต๎านทาน 
24B 4.45 ± 0.07 rs 90.00 ± 4.97 a 11.00 ± 0.00 c-f 441.21 ± 25.15 a-f ต๎านทาน 
44B 4.07 ± 0.15 s 62.00 ± 10.62 a-f 12.33 ± 0.67 ab 319.99 ± 77.14 c-f ต๎านทาน 
47B 4.57 ± 0.17 qr 76.33 ± 4.67 a-d 11.67 ± 0.33 bcd 408.82 ± 35.66 b-f ต๎านทาน 
51B 5.24 ± 0.23 j-o 59.67 ± 13.86 a-f 11.00 ± 0.00 c-f 350.31 ± 97.18 b-f ต๎านทาน 
68B 4.96 ± 0.08 n-q 71.67 ± 14.32 a-e 11.67 ± 0.33 bcd 414.89 ± 91.72 b-f ต๎านทาน 
69B 5.40 ± 0.06 i-n 62.33 ± 6.37 a-f 11.33 ± 0.33 b-e 377.65 ± 27.11 b-f ต๎านทาน 
71B 5.48 ± 0.19 h-n  58.67 ± 12.02 a-f 11.33 ± 0.33 b-e 366.83 ± 82.87 b-f ต๎านทาน 
103B 5.86 ± 0.18 e-i 54.67 ± 6.90 a-f 11.67 ± 0.33 bcd 375.15 ± 57.55 b-f ต๎านทาน 
148B 5.04 ± 0.02 l-q 80.33 ± 19.29 abc 11.33 ± 0.33 b-e 466.11 ± 126.63 a-e ต๎านทาน 
150B 4.96 ± 0.09 m-q 74.00 ± 8.73 a-e 11.67 ± 0.33 bcd 430.78 ± 63.18 a-f ต๎านทาน 
162B 6.55 ± 0.10 bc 31.33 ± 1.47 f 11.67 ± 0.33 bcd 240.24 ± 12.70 ef ต๎านทาน 
14C 6.47 ± 0.14 bcd 80.33 ± 17.04 abc 11.33 ± 0.33 b-e 583.39 ± 109.01 ab ต๎านทาน 
19C 6.55 ± 0.12 bc 57.67 ± 4.91 a-f 11.67 ± 0.33 bcd 438.12 ± 19.36 a-f ต๎านทาน 
24C 6.23 ± 0.07 cde 55.67 ± 6.88 a-f 11.33 ± 0.33 b-e 392.71 ± 44.38 b-f ต๎านทาน 
25C 6.18 ± 0.05 cde 44.00 ± 4.16 def 11.00 ± 0.00 c-f 299.65 ± 29.49 c-f ต๎านทาน 
35C 6.10 ± 0.12 c-f 59.33 ± 12.60 a-f 10.00 ± 0.00 f 363.34 ± 77.59 b-f ต๎านทาน 
41C 6.53 ± 0.22 bc 59.67 ± 4.67 a-f 11.33 ± 0.33 b-e 437.26 ± 32.39 a-f ต๎านทาน 
43C 4.81 ± 0.29 o-r 64.33 ± 18.78 a-f 11.00 ± 0.00 c-f 341.84 ± 98.41 b-f ต๎านทาน 
53C 5.18 ± 0.06 k-p 50.00 ± 9.45 b-f 10.33 ± 0.33 ef 270.18 ± 56.33 def ต๎านทาน 
54C 5.40 ± 0.24 i-n 75.67 ± 16.41 a-d 11.33 ± 0.33 b-e 458.19 ± 91.41 a-f ต๎านทาน 
106C 5.74 ± 0.13 e-j 49.67 ± 9.86 b-f 12.00 ± 0.00 abc 341.34 ± 65.21 b-f ต๎านทาน 
133C 6.07 ± 0.13 c-f 52.67 ± 6.74 b-f 11.33 ± 0.33 b-e 363.61 ± 52.52 b-f ต๎านทาน 
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ตารางที่ 16  น้ าหนัก 100 เมล็ด จ านวนฝักตํอต๎น จ านวนเมล็ดตํอฝัก ผลผลิต และระดับความต๎านทานโรครา-
แป้งที่ 65 วันของถั่วเขียว จ านวน 38 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2556 (ตํอ) 

พันธุ์/ 
สายพันธ์ุ 

น้ าหนัก 100  
เมลด็ (ก.) 

จ านวนฝักตํอต๎น จ านวนเมลด็ตํอฝัก ผลผลติ (กก./ไรํ) ระดับความต๎าน- 
ทานโรคที่ 65 วัน 

166C 5.58 ± 0.20 f-k 84.33 ± 2.28 ab 11.33 ± 0.33 b-e 530.82 ± 18.10 abc ต๎านทาน 
182C 6.03 ± 0.09 c-g 83.00 ± 15.90 abc 13.00 ± 0.00 a 655.94 ± 133.81 a ต๎านทาน 
CN72 8.21 ± 0.16 a 41.00 ± 9.74 def 11.33 ± 0.33 b-e 388.35 ± 102.84 b-f อํอนแอ 
V4718 5.32 ± 0.10 i-o 60.67 ± 10.62 a-f 12.00 ± 0.58 abc 382.14 ± 54.51 b-f ต๎านทาน 
V4758 4.67 ± 0.15 pqr 83.33 ± 12.68 ab 12.33 ± 0.33 ab 488.65 ± 96.98 a-e ต๎านทาน 
V4785 5.40 ± 0.11 i-n 51.33 ± 4.58 b-f 12.33 ± 0.33 ab 342.64 ± 28.33 b-f ต๎านทาน 

1 ข๎อมูลแสดงคําเฉลี่ย ± SE ตัวอักษรภาษาอังกฤษที่แตกตํางกันในสดมภ์/คอลัมน์หมายถึงมีความแตกตํางทางสถิติที่ระดับ
ความเชื่อมั่น 95% โดยการเปรียบเทียบคําเฉลี่ยแบบ Duncan’s New Multiple Range Test (DMRT) 

2 ระดับความต๎านทานโรคราแป้งในถั่วเขียวมีเกณฑ์ดังนี้ 1.0-4.9 = ตา๎นทาน และ 5.0-9.0 = อํอนแอ 

 
ตารางที่ 17  น้ าหนัก 100 เมล็ด จ านวนฝักตํอต๎น จ านวนเมล็ดตํอฝัก ผลผลิต และระดับความต๎านทานโรครา-

แป้งที่ 65 วันของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2557 
พันธุ์/ 
สายพันธ์ุ 

น้ าหนัก 100  
เมลด็ (ก.) 

จ านวนฝักตํอต๎น จ านวนเมลด็ตํอฝัก ผลผลติ (กก./ไรํ) ระดับความต๎าน- 
ทานโรคที่ 65 วัน2 

37A 5.15 ± 0.14 e-l1 37.53 ± 4.38 b-f 10.67 ± 0.33 a-d 204.82 ± 19.82 a-e ต๎านทาน 
55A 5.15 ± 0.07 e-l 23.80 ± 4.95 d-h   9.67 ± 0.67 c-f 121.07 ± 32.72 b-f ต๎านทาน 
64A 4.69 ± 0.17 h-n 27.67 ± 6.77 b-h 10.67 ± 0.67 a-d 137.50 ± 33.04 b-f อํอนแอ 
66A 4.99 ± 0.28 e-l 31.40 ± 6.28 b-g 11.00 ± 0.58 a-c 174.09 ± 39.90 b-f อํอนแอ 
67A 4.63 ± 0.17 j-n 41.07 ± 3.00 a-d 11.00 ± 0.58 a-c 209.39 ± 21.34 a-e ต๎านทาน 
135A 4.39 ± 0.10 k-n 27.80 ± 3.50 b-h 10.67 ± 0.67 a-d 131.73 ± 24.45 b-f อํอนแอ 
155A 4.99 ± 0.05 e-l 25.47 ± 2.54 c-h 10.67 ± 0.88 a-d 133.70 ± 9.50 b-f อํอนแอ 
181A 5.87 ± 0.22 b-e 25.00 ± 5.55 c-h   9.67 ± 0.67 c-f 147.59 ± 46.53 b-f อํอนแอ 
13B 5.04 ± 0.05 e-l 43.07 ± 4.88 a-c 10.67 ± 0.67 a-d 230.14 ± 22.86 ab ต๎านทาน 
14B 5.08 ± 0.22 e-l 41.07 ± 2.78 a-d 10.33 ± 0.33 a-e 214.65 ± 11.22 a-d ต๎านทาน 
24B 3.84 ± 0.05 m-n 55.40 ± 6.17 a 10.33 ± 0.33 a-e 222.08 ± 34.95 a-d ต๎านทาน 
44B 3.82 ± 0.02 m-n 26.13 ± 5.66 c-h 11.00 ± 0.00 a-c 109.96 ± 24.36 d-f อํอนแอ 
47B 3.72 ± 0.22 n 31.67 ± 9.00 b-g 11.33 ± 0.33 ab 134.61 ± 40.38 b-f อํอนแอ 
51B 4.53 ± 0.15 j-n 43.13 ± 6.18 a-c 10.00 ± 0.00 b-f 197.17 ± 33.33 b-e ต๎านทาน 
68B 4.43 ± 0.21 k-n 31.27 ± 4.39 b-g 10.67 ± 0.88 a-d 148.15 ± 27.00 b-f ต๎านทาน 
69B 4.55 ± 0.09 j-n 34.40 ± 4.59 b-g 10.33 ± 0.67 a-e 161.60 ± 24.62 b-f อํอนแอ 
71B 4.52 ± 0.08 j-n 30.80 ± 1.06 b-g 11.00 ± 0.58 a-c 153.67 ± 13.05 b-f อํอนแอ 
103B 5.39 ± 0.13 d-k 17.80 ± 1.10 g-h   9.67 ± 0.33 c-f   93.47 ± 10.47 ef ต๎านทาน 
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ตารางที่ 17  น้ าหนัก 100 เมล็ด จ านวนฝักตํอต๎น จ านวนเมล็ดตํอฝัก ผลผลิต และระดับความต๎านทานโรครา-
แป้งที่ 65 วันของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2557 (ตํอ) 

พันธุ์/ 
สายพันธ์ุ 

น้ าหนัก 100  
เมลด็ (ก.) 

จ านวนฝักตํอต๎น จ านวนเมลด็ตํอฝัก ผลผลติ (กก./ไรํ) ระดับความต๎าน- 
ทานโรคที่ 65 วัน 

148B 4.85 ± 0.21 f-l 27.33 ± 7.42 b-h   9.00 ± 0.00 e-f 118.02 ± 30.06 b-f อํอนแอ 
150B 4.89 ± 0.11 e-l 23.47 ± 4.80 d-h   9.67 ± 0.33 c-f 111.51 ± 24.76 c-f อํอนแอ 
162B 6.65 ± 0.47 ab 12.60 ± 1.51 h   9.33 ± 0.33 d-f   77.38 ± 8.30 f อํอนแอ 
14C 5.85 ± 0.14 b-f 26.40 ± 5.94 c-h 10.33 ± 0.67 a-e 155.79 ± 27.15 b-f ต๎านทาน 
19C 5.46 ± 0.30 d-j 32.00 ± 7.56 b-g 11.33 ± 0.33 ab 201.46 ± 53.75 a-e อํอนแอ 

24C 5.84 ± 0.10 b-f 23.33 ± 7.45 d-h   9.67 ± 0.33 c-f 132.78 ± 44.44 b-f ต๎านทาน 
25C 5.76 ± 0.14 b-g 24.20 ± 4.00 d-h   8.67 ± 0.88 f 123.14 ± 27.66 b-f ต๎านทาน 
35C 5.29 ± 0.06 d-k 21.20 ± 4.11 e-h   9.67 ± 0.33 c-f 107.30 ± 18.05 d-f ต๎านทาน 
41C 5.24 ± 0.22 d-l 31.47 ± 6.56 b-g 10.33 ± 0.33 a-e 170.93 ± 38.23 b-f อํอนแอ 
43C 4.26 ± 0.08 l-n 39.20 ± 2.73 a-e 10.33 ± 0.33 a-e 173.12 ± 17.56 b-f ต๎านทาน 
53C 4.74 ± 0.18 h-m 29.60 ± 5.76 b-h 10.67 ± 0.33 a-d 148.66 ± 27.79 b-f ต๎านทาน 
54C 4.65 ± 0.20 i-n 19.67 ± 2.04 f-h 10.33 ± 0.33 a-e   94.92 ± 11.84 ef ต๎านทาน 
106C 5.06 ± 0.14 e-l 29.67 ± 3.06 b-h 10.00 ± 0.00 b-f 150.62 ± 19.06 b-f ต๎านทาน 
133C 5.70 ± 0.23 b-h 32.13 ± 7.41 b-g   9.00 ± 0.00 e-f 166.17 ± 42.75 b-f อํอนแอ 

166C 4.80 ± 0.07 g-m 32.27 ± 5.76 b-g   9.67 ± 0.33 c-f 149.19 ± 25.69 b-f ต๎านทาน 
182C 4.89 ± 0.07 e-l 25.53 ± 2.50 c-n 11.00 ± 0.00 a-c 137.65 ± 14.88 b-f อํอนแอ 
CN72 7.26 ± 0.13 a 18.07 ± 2.67 gh   9.67 ± 0.33 c-f 125.86 ± 16.36 b-f อํอนแอ 
KPS1 7.31 ± 0.51 b-d 27.73 ± 7.32 b-h   9.67 ± 0.33 c-f 169.50 ± 55.59 b-f อํอนแอ 
SUT1 7.05 ± 0.76 a-c 25.67 ± 3.41 c-h   9.67 ± 0.33 c-f 168.89 ± 43.03 b-f อํอนแอ 
V4718 5.14 ± 0.21 g-m 42.73 ± 1.57 a-c 10.67 ± 0.33 a-d 216.39 ± 10.47 a-d ต๎านทาน 
V4758 5.03 ± 0.90 d-l 41.33 ± 2.58 a-d 10.67 ± 0.33 a-d 227.49 ± 26.98 a-c ต๎านทาน 
V4785 5.18 ± 0.83 d-i 45.33 ± 8.18 a-b 11.67 ± 0.33 a 309.46 ± 93.43 a ต๎านทาน 

1 ข๎อมูลแสดงคําเฉลี่ย ± SE ตัวอักษรภาษาอังกฤษที่แตกตํางกันในสดมภ์/คอลัมน์หมายถึงมีความแตกตํางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 95% โดย
การเปรียบเทียบคําเฉลี่ยแบบ Duncan’s New Multiple Range Test (DMRT) 

2 ระดับความต๎านทานโรคราแป้งในถั่วเขยีวมีเกณฑ์ดังนี้ 1.0-4.9 = ต๎านทาน และ 5.0-9.0 = อํอนแอ 

 
 

51 



 
 
ภาพที่ 5  แปลงทดสอบผลผลิตถั่วเขียวในชํวงที่มีการระบาดของโรคราแป้งที่อายุ 55 วัน ปี พ.ศ. 2557  
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ส่วนที่ 4 การปรับปรุงสายพันธุ์ต้านทานโรคราแป้ง โดยวิธีการรวมยีนต้านทานหลายยีนไว้ในสายพันธุ์
เดียวกัน 

 การรวมยีนต๎านทานหลายยีนเข๎าไว๎ในสายพันธุ์เดียวกันมีวัตถุประสงค์เพื่อให๎สามารถต๎านทานเชื้อ
สาเหตุของโรคราแป้งได๎หลายสายพันธุ์มากขึ้น หรือเพิ่มระดับความต๎านทานโรคให๎สูงขึ้น โดยการน าต๎น
ลูกผสมที่ต๎านทานโรคราแป้งและให๎ผลผลิตสูงในสํวนที่ 3 มาผสมพันธุ์กันระหวํางประชากร ซึ่งด าเนินการ
โดยสร๎างลูกผสม F1 จ านวน 3 คูํ ประกอบด๎วยคูํผสมที่ 1 F2:9 (CN72 × V4785) x F2:7 (CN72 × V4718) 
คูํผสมที่ 2 F2:9 (CN72 × V4785) × F2:8 (CN72 × V4758) และคูํผสมที่ 3 F2:7 (CN72 × V4718) × F2:8 
(CN72 × V4758) จากนั้นน าลูกผสม F1 ที่ได๎มาผสมพันธุ์กัน โดยผสมระหวําง F1 จากคูํผสมที่ 1 กับคูํผสมที่ 2 
และระหวําง F1 จากคูํผสมที่ 1 กับคูํผสมที่ 3 ได๎ลูกผสมที่คาดวําจะมียีนต๎านทานครบ 3 ยีน จ านวน 50
ลูกผสม หลังจากนั้นน าลูกผสมดังกลําวผสมกลับ (backcross; BC) ไปยังพันธุ์แมํ CN72 จ านวน 2 ครั้ง ได๎
ลูกผสม BC2F1 ใช๎เครื่องหมาย I84416 ที่ให๎แถบดีเอ็นเอขนาด 416 bp ในพันธุ์ต๎านทาน V4718 แตํไมํพบ
แถบในพันธุ์อํอนแอ CN72 ชํวยในการคัดเลือกลูกผสม BC2F1 ที่มียีนต๎านทานโรคราแป้ง ภาพที่ 6 แสดง
ตัวอยํางการคัดเลือกลูกผสม BC2F1 จ านวน 11 ลูกผสม (ตารางที่ 18) โดยใช๎เครื่องหมาย I84416 พบวํา
ลูกผสม SUT15BC2-25, SUT15BC2-31 และ SUT15BC2-34 มีแถบดีเอ็นเอขนาด 416 bp เชํนเดียวกับ 
V4718 ซึ่งนําจะมียีนต๎านทานโรคราแป้ง จึงคัดเลือกไว๎เพื่อน าไปผสมกลับตํอไป ขณะนี้ยังอยูํในขั้นตอนการ
ด าเนินการผสมกลับเพ่ิมเติม และคัดเลือกโดยใช๎การประเมินโรคราแป้งในห๎องปฏิบัติการรํวมด๎วย ใน
ขณะเดียวกันอยูํระหวํางการประเมินเครื่องหมายโมเลกุลที่สัมพันธ์กับยีนต๎านทานโรคราแป้งอีก 2 ประชากร 
คือ  CN72 × V4758 และ CN72 × V4785 และสร๎างประชากรลูกผสมกลับระหวําง 3 ประชากรอีกจ านวน
มาก ซึ่งเมื่อส าเร็จจะน าเครื่องหมายที่ได๎มาใช๎คัดเลือกประชากรลูกผสมกลับที่มียีนต๎านทานครบทั้ง 3 ยีน  
เพ่ือให๎ได๎พันธุ์ถั่วเขียวที่มีผลผลิตสูงและระดับความต๎านทานโรคสูงขึ้น ต๎านทานเชื้อสาเหตุของโรคราแป้งได๎
หลายสายพันธุ์ และมีศักยภาพในการต๎านทานโรคราแป้งยาวนานขึ้น  
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ตารางท่ี 18  ประวัติสายพันธุ์ของลูกผสมกลับในชั่ว BC2F1 จ านวน 11 ลูกผสม และพันธุ์พํอแมํ  
พันธุ์/สายพันธุ์ ประวัติสายพันธุ์1 
CN72 ให๎ผลผลิตสูง แตํอํอนแอตํอโรคราแป้งและโรคใบจุด 
V4718 ต๎านทานโรคราแป้งและโรคใบจุด  
V4758 ต๎านทานโรคราแป้ง 
V4785 ต๎านทานโรคราแป้ง 
SUT15BC2-23 CN72 × ((14B×19C) × (2A×47B))  
SUT15BC2-24 CN72 × ((14B×35C) × (2A×47B))  
SUT15BC2-25 CN72 × ((14B×41C) × (2A×47B))  
SUT15BC2-26 CN72 × ((14B×19C) × (181A×14C))  
SUT15BC2-28 CN72 × ((14B×19C) × (181A×35C))  
SUT15BC2-29 CN72 × ((14B×19C) × (181A×41C))  
SUT15BC2-31 CN72 × ((14B×41C) × (181A×14C))  
SUT15BC2-34 CN72 × ((14B×41C) × (181A×41C))  
SUT15BC2-36 CN72 × ((14B×182C) × (181A×14C))  
SUT15BC2-40 CN72 × ((14B×182C) × (181A×181C))  
SUT15BC2-41 CN72 × ((14B×14C) × (181A×19C))  

1 สายพันธ์ุ 2A และ 181A เป็นลูกผสมในประชากร F2:8 ของคูํผสม CN72 × V4758; สายพันธุ์ 14B และ 47B เป็นลูกผสมใน
ประชากร F2:7 ของคูํผสม CN72 × V4718; สายพันธุ์ 14C, 19C, 35C, 41C, 181C และ 182C เป็นลูกผสมในประชากร 
F2:9 ของคูํผสม CN72 × V4785  
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ภาพที่ 6  รูปแบบของแถบดีเอ็นเอของถั่วเขียวพันธุ์อํอนแอ (CN72) สายพันธุ์ต๎านทาน (V4718, V4758 และ 

V4785) และถั่วเขียวลูกผสม BC2F1 จ านวน 11 ลูกผสม ที่เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด๎วยไพรเมอร์ ISSR 
884; M = 100 bp DNA ladder ลูกศรแสดงแถบดีเอ็นเอขนาด 416 bp ที่สัมพันธ์กับลักษณะ
ต๎านทานโรคราแป้ง 
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บทท่ี 4 
บทสรุป 

สรุปผลการวิจัยและข้อเสนอแนะ 
1. ยีนที่ถํายทอดลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในถั่วเขียวคูํผสม CN72 × V4718 ถูกควบคุมด๎วยยีนเดํน 

1 คู ํ
2. การพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล ISSR และ ISSR-RGA ที่บํงชี้ลักษณะต๎านทานโรคราแป้งในประชากร 

RILs ของถั่วเขียวคูํผสม CN72 × V4718 จากการทดสอบด๎วยวิธี BSA โดยใช๎ไพรเมอร์ ISSR จ านวน 75 ไพร-
เมอร์ และ ISSR-RGA จ านวน 122 คูํไพรเมอร์ พบวําได๎เครื่องหมาย ISSR และ ISSR-RGA จ านวน 25 และ 
29 เครื่องหมาย ตามล าดับที่นําจะเชื่อมโยงกับยีนควบคุมลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง  

3. จากการประเมินประชากรลูกผสมรายต๎น จ านวน 100 ต๎น พบวํามี 8 เครื่องหมาย (I13306, 
I816274, I84267, I84416, I85420, I42PL222, I42PL229 และ I88R656) ที่มีความสัมพันธ์กับลักษณะ
ต๎านทานโรคราแป้งอยํางมีนัยส าคัญ โดยเครื่องหมาย I42PL229 และ I85420 อยูํใกล๎กับยีนควบคุมลักษณะ
ต๎านทานโรคราแป้งมากที่สุด 4 และ 9 cM ตามล าดับ ซึ่งหากใช๎ทั้งสองเครื่องหมายในการคัดเลือกจะให๎คํา 
recombination เพียง 0.72% 

4. การประเมินความเหมาะสมในการใช๎ไพรเมอร์ RGA รํวมกับ ISSR พบวําเครื่องหมาย ISSR-RGA 
จ านวน 27 เครื่องหมายเป็นเครื่องหมายใหมํ คิดเป็น 93.1% จากทั้งหมด 29 เครื่องหมาย และหนึ่งใน
เครื่องหมายเหลํานี้ (I42PL229) อยูํใกล๎ยีนต๎านทานมากที่สุด แสดงวําการใช๎เครื่องหมาย ISSR-RGA เป็น
ประโยชน์และมีประสิทธิภาพสูง 

5. การคัดเลือกสายพันธุ์ถั่วเขียวที่มีศักยภาพในการต๎านทานโรคราแป้งและให๎ผลผลิตสูงจาก
ประชากร RILs พบวําปี พ.ศ. 2557 การระบาดของโรคราแป้งรุนแรงกวําปี พ.ศ. 2556 ดังนั้นจากข๎อมูลปี 
พ.ศ. 2557 สายพันธุ์ที่เหมาะสมส าหรับใช๎เป็นพํอแมํพันธุ์ในการรวมยีนต๎านทานโรคราแป้งทั้ง 3 ยีนจากสาย -
พันธุ์ V4718, V4758 และ V4785 และให๎ผลผลิตสูงเหมือนพันธุ์ CN72 คือ 13B, 14B, 24B และ 54C  

6. เมื่อประเมินลูกผสมกลับ BC2F1 ที่ได๎จากการรวมยีนต๎านทานหลายยีนเข๎าไว๎ในสายพันธุ์เดียวกัน
ด๎วยเครื่องหมาย I84416 ซึ่งให๎แถบดีเอ็นเอขนาด 416 bp ที่มีความสัมพันธ์กับอัลลีลต๎านทานโรคราแป้งจาก 
V4718 พบวําลูกผสม SUT15BC2-25, SUT15BC2-31 และ SUT15BC2-34 มีแถบดีเอ็นเอขนาด 416 bp 
เชํนเดียวกับ V4718 ซ่ึงนําจะมียีนต๎านทานโรคราแป้ง จึงคัดเลือกไว๎เพ่ือน าไปผสมกลับตํอไป  

7. ขณะนี้อยูํระหวํางการประเมินเครื่องหมายโมเลกุลที่สัมพันธ์กับยีนต๎านทานโรคราแป้งอีก 2 
ประชากร คือ  CN72 × V4758 และ CN72 × V4785 และสร๎างประชากรลูกผสมกลับที่ให๎ผลผลิตสูงและมี
ยีนต๎านทานครบทั้ง 3 ยีน ท าให๎มีศักยภาพในการต๎านทานโรคยาวนานขึ้น  
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ภาคผนวก 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



การประเมินโรคราแป้งในถั่วเขียว 
เกณฑ์การให๎คะแนนการเกิดโรคราแป้งในถั่วเขียว เมื่อถั่วเขียวมีอายุ 55-65 วัน (ประเมินทั้งแถว) ตามวิธีการ
ของปริญญา ขจัดพาล (2552) 
1 คะแนน = ไมํมีอาการโรค 
2 คะแนน = พบแผล 2-3 แผลบนใบตอนลําง 
3 คะแนน = พบแผล 2-3 แผลบนใบตอนลําง เชื้อเริ่มสร๎างสปอร์ 
4 คะแนน = พบแผลจ านวนมากบนใบตอนลํางและตอนกลาง เชื้อเริ่มสร๎างสปอร์ 
5 คะแนน = เหมือนระดับที่ 4 ใบเริ่มเหลืองหรือแห๎งกรอบ เชื้อสร๎างสปอร์มาก 
6 คะแนน = เหมือนระดับที่ 5 สามารถมองเห็นอาการได๎ในระยะไกล เชื้อสร๎างสปอร์มาก 
7 คะแนน = พบแผลบนใบทั่วทั้งต๎น ใบแห๎งกรอบแตํไมํเกิน 25% 
8 คะแนน = เหมือนระดับที่ 7 ใบแห๎งกรอบ 25-50% 
9 คะแนน = ใบแห๎งกรอบมากกวํา 50% 
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ตารางภาคผนวกที่ 1 คะแนนการเกิดโรคราแป้ง CN72 x V4718 ที่อายุ 65 วัน ปี พ.ศ. 2556 
พันธุ์/ 
สายพันธุ์ 

คําเฉลี่ย ± SE พันธุ์/ 
สายพันธุ์ 

คําเฉลี่ย ± SE พันธุ์/ 
สายพันธุ์ 

คําเฉลี่ย ± SE 

CN72 6.33 ± 0.33 a-e1 34B 1.00 ± 0.00 q 66B 3.33 ± 0.88 d-q 
V4718 1.67 ± 0.67 n-q 35B 2.00 ± 1.00 l-q 67B 2.33 ± 0.67 j-q 
2B 3.67 ± 0.88 b-p 36B 4.00 ± 2.01 a-p 68B 1.67 ± 0.67 n-q 
3B 2.00 ± 0.58 l-q 38B 4.50 ± 0.50 a-l 69B 1.67 ± 0.67 n-q 
4B 7.00 ± 0.00 a 39B 1.00 ± 0.00 q 70B 6.50 ± 0.50 a-d 
5B 1.00 ± 0.00 q 40B 5.00 ± 1.00 a-j 71B 1.33 ± 0.33 pq 
6B 1.00 ± 0.00 q 41B 2.00 ± 1.00 l-q 72B 5.00 ± 1.16 a-j 
7B 1.00 ± 0.00 q 42B 6.00 ± 1.00 a-f 73B 5.33 ± 1.45 a-i 
8B 1.50 ± 0.50 opq 43B 4.00 ± 2.01 a-p 74B 2.00 ± 0.58 l-q 
9B 2.50 ± 0.50 i-q 44B 1.00 ± 0.00 q 75B 5.67 ± 1.20 a-h 
10B 4.00 ± 1.00 a-o 45B 1.00 ± 0.00 q 76B 2.00 ± 0.58 l-q 
11B 5.50 ± 0.50 a-h 46B 5.50 ± 0.50 a-h 77B 1.67 ± 0.67 n-q 
12B 1.00 ± 0.00 q 47B 2.00 ± 0.58 l-q 78B 1.00 ± 0.00 q 
13B 1.50 ± 0.50 opq 48B 5.00 ± 1.53 a-k 79B 1.33 ± 0.33 pq 
14B 2.00 ± 0.00 k-q 49B 2.33 ± 0.88 j-q 80B 6.00 ± 1.16 a-f 
15B 3.50 ± 2.51 e-q 50B 2.00 ± 0.58 l-q 81B 2.00 ± 0.58 l-q 
16B 6.00 ± 0.00 a-f 51B 1.33 ± 0.33 pq 82B 2.33 ± 0.88 j-q 
17B 5.00 ± 1.00 a-j 52B 6.67 ± 0.33 abc 83B 7.00 ± 0.58 ab 
18B 6.50 ± 0.50 a-d 53B 7.00 ± 1.00 ab 84B 5.67 ± 0.88 a-g 
21B 1.50 ± 0.50 opq 54B 6.33 ± 0.33 a-e 85B 6.00 ± 0.58 a-f 
22B 3.00 ± 0.00 f-q 55B 4.33 ± 1.20 a-n 86B 1.67 ± 0.33 m-q 
23B 3.50 ± 0.50 c-p 56B 5.33 ± 1.77 a-j 87B 6.33 ± 0.33 a-e 
24B 1.00 ± 0.00 q 57B 3.33 ± 0.88 d-q 88B 5.67 ± 0.33 a-g 
25B 2.00 ± 1.00 l-q 58B 4.00 ± 2.01 a-p 89B 2.00 ± 0.58 l-q 
26B 3.50 ± 2.51 e-q 59B 6.67 ± 0.33 abc 90B 3.67 ± 0.67 a-p 
27B 1.00 ± 0.00 q 60B 5.67 ± 0.88 a-g 91B 3.67 ± 0.33 a-p 
28B 5.50 ± 0.50 a-h 61B 6.00 ± 0.58 a-f 92B 7.00 ± 1.00 ab 
29B 2.00 ± 1.00 l-q 62B 5.67 ± 0.88 a-g 93B 7.00 ± 0.58 ab 
31B 7.00 ± 0.00 a 63B 4.33 ± 0.88 a-m 94B 1.33 ± 0.33 pq 
32B 4.50 ± 2.51 a-n 64B 4.00 ± 1.16 a-o 95B 6.00 ± 0.00 a-f 
33B 1.50 ± 0.50 opq 65B 1.67 ± 0.33 m-q 96B 5.00 ± 0.00 a-j 
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ตารางภาคผนวกที่ 1 คะแนนการเกิดโรคราแป้ง CN72 x V4718 ที่อายุ 65 วัน ปี พ.ศ. 2556 (ตํอ) 
พันธุ์/ 
สายพันธุ์ 

คําเฉลี่ย ± SE พันธุ์/ 
สายพันธุ์ 

คําเฉลี่ย ± SE พันธุ์/ 
สายพันธุ์ 

คําเฉลี่ย ± SE 

97B 4.00 ± 1.00 a-o 124B 6.00 ± 0.58 a-f 152B 5.67 ± 0.33 a-g 
98B 5.33 ± 0.33 a-i 125B 6.50 ± 0.50 a-d 153B 6.33 ± 0.33 a-e 
99B 6.00 ± 0.00 a-f 126B 6.67 ± 0.33 abc 155B 6.00 ± 0.58 a-f 
100B 5.33 ± 0.33 a-i 127B 6.67 ± 0.33 abc 156B 5.67 ± 0.88 a-g 
101B 6.00 ± 0.00 a-f 128B 6.67 ± 0.33 abc 157B 4.33 ± 1.20 a-n 
102B 7.00 ± 0.58 ab 130B 3.67 ± 0.88 b-p 158B 5.67 ± 0.88 a-g 
103B 2.33 ± 0.67 j-q 131B 5.33 ± 0.88 a-i 159B 6.50 ± 0.50 a-d 
104B 6.50 ± 0.50 a-d 132B 5.67 ± 0.33 a-g 161B 3.33 ± 0.67 d-q 
105B 6.00 ± 1.53 a-f 133B 4.00 ± 1.16 a-o 162B 1.00 ± 0.00 q 
106B 5.67 ± 1.33 a-h 134B 6.33 ± 0.33 a-e 163B 4.67 ± 1.20 a-l 
107B 1.33 ± 0.33 pq 135B 2.00 ± 0.00 k-q 164B 5.50 ± 1.50 a-i 
108B 4.33 ± 1.20 a-n 136B 6.67 ± 0.33 abc 165B 6.50 ± 0.50 a-d 
109B 4.33 ± 1.20 a-n 137B 6.00 ± 0.00 a-f 166B 5.00 ± 2.01 a-j 
110B 4.67 ± 1.33 a-l 138B 5.00 ± 0.58 a-j 167B 1.50 ± 0.50 opq 
111B 3.67 ± 1.20 c-p 139B 6.33 ± 0.67 a-e 168B 2.00 ± 0.00 k-q 
112B 2.67 ± 0.88 h-q 140B 4.33 ± 0.88 a-m 172B 1.50 ± 0.50 opq 
113B 5.67 ± 0.88 a-g 141B 7.00 ± 0.58 ab 173B 2.00 ± 1.00 l-q 
114B 7.00 ± 0.58 ab 142B 5.33 ± 0.67 a-i 174B 5.50 ± 0.50 a-h 
115B 5.33 ± 0.67 a-i 143B 6.33 ± 0.33 a-e 175B 1.00 ± 0.00 q 
116B 6.33 ± 0.33 a-e 144B 5.67 ± 0.33 a-g 177B 6.00 ± 1.00 a-f 
117B 2.33 ± 0.88 j-q 145B 5.00 ± 0.00 a-j 178B 3.50 ± 1.50 c-q 
118B 6.00 ± 0.00 a-f 146B 6.00 ± 0.00 a-f 182B 3.50 ± 1.50 c-q 
119B 5.50 ± 0.50 a-h 147B 2.67 ± 0.67 g-q 183B 5.50 ± 0.50 a-h 
120B 6.00 ± 0.58 a-f 148B 1.67 ± 0.67 n-q 184B 5.00 ± 1.00 a-j 
121B 5.67 ± 0.88 a-g 149B 3.33 ± 0.33 d-q 185B 2.50 ± 0.50 i-q 
122B 5.33 ± 1.20 a-i 150B 1.67 ± 0.33 m-q 186B 1.50 ± 0.50 opq 
123B 6.00 ± 0.00 a-f 151B 5.67 ± 0.33 a-g 187B 6.00 ± 0.00 a-f 
1 ข๎อมูลแสดงคําเฉลีย่ ± SE ตัวอักษรภาษาอังกฤษท่ีแตกตํางกันในสดมภ์/คอลัมน์หมายถึงมีความแตกตํางทางสถิติที่ระดับ

ความเชื่อมั่น 95% โดยการเปรียบเทียบคําเฉลี่ยแบบ Duncan’s New Multiple Range Test (DMRT) 
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ตารางภาคผนวกที่ 2  คะแนนการเกิดโรคราแป้ง CN72 x V4718 ที่อายุ 65 วัน ปี พ.ศ. 2559 
พันธุ์/ 
สายพันธุ์ 

คําเฉลี่ย ± SE พันธุ์/ 
สายพันธุ์ 

คําเฉลี่ย ± SE พันธุ์/ 
สายพันธุ์ 

คําเฉลี่ย ± SE 

CN72 6.67 ± 0.33 ab1 34B 2.33 ± 0.33 j-o 66B 1.67 ± 0.33 mno 
V4718 2.67 ± 0.33 i-o 35B 1.67 ± 0.67 mno 67B 1.00 ± 0.00 o 
2B 1.67 ± 0.33 mno 36B 2.67 ± 1.67 j-o 68B 1.67 ± 0.33 mno 
3B 4.00 ± 1.16 c-k 38B 5.33 ± 1.20 a-g 69B 3.00 ± 0.58 g-n 
4B 6.33 ± 0.67 abc 39B 2.67 ± 0.33 i-o 70B 5.00 ± 1.00 a-h 
5B 1.33 ± 0.33 no 40B 7.00 ± 0.00 a 71B 2.33 ± 0.33 j-o 
6B 1.67 ± 0.33 mno 41B 1.33 ± 0.33 no 72B 6.33 ± 0.33 abc 
7B 1.67 ± 0.33 mno 42B 5.67 ± 1.33 a-e 73B 6.00 ± 0.58 a-d 
8B 1.33 ± 0.33 no 43B 5.67 ± 0.33 a-e 74B 4.33 ± 0.88 b-j 
9B 3.00 ± 0.58 g-n 44B 1.33 ± 0.33 no 75B 6.00 ± 0.58 a-d 
10B 3.33 ± 0.33 e-m 45B 1.00 ± 0.00 o 76B 1.33 ± 0.33 no 
11B 4.00 ± 0.58 c-j 46B 6.00 ± 0.58 a-d 77B 2.00 ± 0.58 k-o 
12B 4.00 ± 1.16 c-k 47B 4.00 ± 1.00 c-j 78B 4.33 ± 0.88 b-j 
13B 1.33 ± 0.33 no 48B 3.00 ± 1.16 h-n 79B 1.67 ± 0.33 mno 
14B 2.00 ± 0.58 k-o 49B 4.33 ± 0.88 b-j 80B 4.33 ± 0.88 b-j 
15B 5.33 ± 0.88 a-f 50B 2.67 ± 0.33 i-o 81B 5.00 ± 0.00 a-h 
16B 5.00 ± 1.00 a-h 51B 1.00 ± 0.00 o 82B 2.33 ± 0.67 j-o 
17B 4.67 ± 1.20 a-i 52B 5.33 ± 1.20 a-g 83B 6.33 ± 0.67 abc 
18B 5.67 ± 0.33 a-e 53B 6.00 ± 0.58 a-d 84B 5.00 ± 0.00 a-h 
21B 1.33 ± 0.33 no 54B 4.33 ± 1.33 b-j 85B 4.00 ± 0.58 c-j 
22B 4.00 ± 1.16 c-k 55B 1.33 ± 0.33 no 86B 1.00 ± 0.00 o 
23B 5.33 ± 0.33 a-e 56B 5.00 ± 1.16 a-h 87B 7.00 ± 0.00 a 
24B 2.00 ± 1.00 l-o 57B 6.33 ± 0.33 abc 88B 6.33 ± 0.67 abc 
25B 4.00 ± 0.58 c-j 58B 6.33 ± 0.33 abc 89B 2.67 ± 0.33 i-o 
26B 2.00 ± 0.58 k-o 59B 6.33 ± 0.33 abc 90B 1.67 ± 0.33 mno 
27B 1.33 ± 0.33 no 60B 6.67 ± 0.33 ab 91B 1.33 ± 0.33 no 
28B 6.33 ± 0.33 abc 61B 6.33 ± 0.33 abc 92B 6.67 ± 0.33 ab 
29B 2.00 ± 0.58 k-o 62B 6.00 ± 0.58 a-d 93B 4.00 ± 0.00 c-j 
31B 7.00 ± 0.00 a 63B 2.33 ± 0.67 j-o 94B 1.67 ± 0.33 mno 
32B 5.67 ± 0.33 a-e 64B 1.33 ± 0.33 no 95B 4.33 ± 0.88 b-j 
33B 1.00 ± 0.50 o 65B 1.33 ± 0.33 no 96B 6.33 ± 0.33 abc 
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ตารางภาคผนวกที่ 2  คะแนนการเกิดโรคราแป้ง CN72 x V4718 ที่อายุ 65 วัน ปี พ.ศ. 2559 (ตํอ) 
พันธุ์/ 
สายพันธุ์ 

คําเฉลี่ย ± SE พันธุ์/ 
สายพันธุ์ 

คําเฉลี่ย ± SE พันธุ์/ 
สายพันธุ์ 

คําเฉลี่ย ± SE 

97B 5.67 ± 0.33 a-e 124B 5.67 ± 0.33 a-e 152B 6.00 ± 0.58 a-d 
98B 4.33 ± 1.33 b-j 125B 5.33 ± 0.33 a-e 153B 6.67 ± 0.33 ab 
99B 5.33 ± 0.33 a-e 126B 5.33 ± 0.67 a-e 155B 6.00 ± 1.00 a-d 
100B 5.67 ± 0.33 a-e 127B 6.33 ± 0.33 abc 156B 5.33 ± 0.88 a-f 
101B 6.33 ± 0.33 abc 128B 6.33 ± 0.33 abc 157B 5.00 ± 1.16 a-h 
102B 6.33 ± 0.33 abc 130B 3.00 ± 1.16 h-n 158B 7.00 ± 0.00 a 
103B 2.67 ± 0.33 i-o 131B 6.33 ± 0.67 abc 159B 6.67 ± 0.33 ab 
104B 5.33 ± 1.20 a-g 132B 6.33 ± 0.33 abc 161B 4.33 ± 1.20 b-j 
105B 6.67 ± 0.33 ab 133B 5.00 ± 1.00 a-h 162B 2.00 ± 0.58 k-o 
106B 6.33 ± 0.33 abc 134B 6.33 ± 0.33 abc 163B 6.33 ± 0.33 abc 
107B 1.00 ± 0.00 o 135B 2.33 ± 0.67 j-o 164B 6.67 ± 0.33 ab 
108B 5.00 ± 1.00 a-h 136B 4.00 ± 1.53 d-k 165B 5.00 ± 1.16 a-h 
109B 5.33 ± 1.20 a-g 137B 6.00 ± 0.58 a-d 166B 6.67 ± 0.33 ab 
110B 5.00 ± 1.16 a-h 138B 6.67 ± 0.33 ab 167B 4.33 ± 0.88 b-j 
111B 3.00 ± 0.00 f-n 139B 6.00 ± 1.00 a-d 168B 4.67 ± 0.67 a-i 
112B 6.33 ± 0.33 abc 140B 6.67 ± 0.33 ab 172B 6.00 ± 0.58 a-d 
113B 6.67 ± 0.33 ab 141B 6.33 ± 0.33 abc 173B 3.67 ± 0.33 d-l 
114B 6.67 ± 0.33 ab 142B 6.33 ± 0.33 abc 174B 5.67 ± 0.88 a-e 
115B 4.67 ± 0.67 a-i 143B 4.67 ± 0.33 a-i 175B 1.00 ± 0.00 o 
116B 6.00 ± 0.58 a-d 144B 6.67 ± 0.33 ab 177B 5.67 ± 0.33 a-e 
117B 5.33 ± 0.67 a-e 145B 6.00 ± 0.58 a-d 178B 6.00 ± 0.00 a-d 
118B 4.67 ± 0.67 a-i 146B 5.67 ± 1.33 a-e 182B 6.67 ± 0.33 ab 
119B 5.67 ± 0.33 a-e 147B 2.67 ± 0.33 i-o 183B 5.00 ± 0.58 a-h 
120B 6.00 ± 0.00 a-d 148B 2.67 ± 0.33 i-o 184B 6.00 ± 0.58 a-d 
121B 6.00 ± 0.58 a-d 149B 6.33 ± 0.33 abc 185B 6.33 ± 0.67 abc 
122B 4.67 ± 0.33 a-i 150B 1.00 ± 0.00 o 186B 3.67 ± 0.33 d-l 
123B 6.00 ± 0.58 a-d 151B 6.33 ± 0.33 abc 187B 5.67 ± 0.88 a-e 
1 ข๎อมูลแสดงคําเฉลีย่ ± SE ตัวอักษรภาษาอังกฤษท่ีแตกตํางกันในสดมภ์/คอลัมน์หมายถึงมีความแตกตํางทางสถิติที่ระดับ

ความเชือ่มั่น 95% โดยการเปรียบเทียบคําเฉลี่ยแบบ Duncan’s New Multiple Range Test (DMRT) 
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ตารางภาคผนวกที่ 3  คําการวิเคราะห์ของคะแนนการเกิดโรคราแป้ง CN72 x V4718 ที่อายุ 65 วัน ปี พ.ศ. 
2556 

Source of variance df Sum of squares Mean squares F-value Pr > F 
Variety 173 94.289 0.545 6.186** 0.000 
Block 2 0.811 0.405 4.601* 0.011 
Error 276 24.318 0.088   
Corrected Total 451 120.989    

* = แตกตํางทางสถิติทีร่ะดบัความเช่ือมั่น 95%; ** = แตกตํางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99% 
 

ตารางภาคผนวกที่ 4  คําการวิเคราะห์ของคะแนนการเกิดโรคราแป้ง CN72 x V4718 ที่อายุ 65 วัน ปี พ.ศ. 
2559 

Source of variance df Sum of squares Mean squares F-value Pr > F 
Variety 173 105.021 0.607 10.245** 0.000 
Block 2 0.915 0.457   7.718** 0.001 
Error 345 20.444 0.059   
Corrected Total 520 126.325    

** = แตกตํางทางสถิติที่ระดับความเช่ือมั่น 99% 
 

ตารางภาคผนวกที่ 5 คําการวิเคราะห์ของคะแนนการเกิดโรคราแป้งของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ 
ที่อายุ 55 วัน ปี พ.ศ. 2556 

Source of variance df Sum of squares Mean squares F-value Pr > F 
Variety 39 118.258 3.032 4.957** 0.000 
Block 2 0.950 0.475 0.776ns 0.464 
Error 78 47.717 0.612   
Corrected Total 119 166.925    

** = แตกตํางทางสถิติที่ระดับความเช่ือมั่น 99%; ns = ไมํแตกตํางทางสถิติ 
 

ตารางภาคผนวกที่ 6  คําการวิเคราะห์ของคะแนนการเกิดโรคราแป้งของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ 
ที่อายุ 65 วัน ปี พ.ศ. 2556 

Source of variance df Sum of squares Mean squares F-value Pr > F 
Variety 39 117.179 3.005  4.736** 0.000 
Block 2 4.019 2.010   3.167* 0.048 
Error 78 46.314 0.634   
Corrected Total 119 168.400    

* = แตกตํางทางสถิติทีร่ะดบัความเช่ือมั่น 95%; ** = แตกตํางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99% 
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ตารางภาคผนวกที่ 7  คําการวิเคราะห์ของคะแนนการเกิดโรคราแป้งของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ 
ที่อายุ 55 วัน ปี พ.ศ. 2557 

Source of variance df Sum of squares Mean squares F-value Pr > F 
Variety 39 169.967 4.358 6.477** 0.000 
Block 2 4.850 2.425 3.607* 0.032 
Error 78 52.483 0.673   
Corrected Total 119 227.300    

* = แตกตํางทางสถิติทีร่ะดบัความเช่ือมั่น 95%; ** = แตกตํางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99% 

 
ตารางภาคผนวกที่ 8  คําการวิเคราะห์ของคะแนนการเกิดโรคราแป้งของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ 

ที่อายุ 65 วัน ปี พ.ศ. 2557 
Source of variance df Sum of squares Mean squares F-value Pr > F 
Variety 39 149.867 3.843 5.307** 0.000 
Block 2 10.850 5.425 7.492** 0.001 
Error 78 56.483 0.724   
Corrected Total 119 217.200    

** = แตกตํางทางสถิติที่ระดับความเช่ือมั่น 99% 

 
ตารางภาคผนวกที่ 9  คําการวิเคราะห์น้ าหนัก 100 เมล็ดของถั่วเขียว จ านวน 38 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2556 
Source of variance df Sum of squares Mean squares F-value Pr > F 
Variety 37 64.600 1.746 23.186** 0.000 
Block 2 0.347 0.174   2.305ns 0.107 
Error 74 5.572 0.075   
Corrected Total 113 70.519    

** = แตกตํางทางสถิติที่ระดับความเช่ือมั่น 99%; ns = ไมํแตกตํางทางสถิติ 

 
ตารางภาคผนวกที่ 10  คําการวิเคราะห์จ านวนฝักตํอต๎นของถั่วเขียว จ านวน 38 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2556 
Source of variance df Sum of squares Mean squares F-value Pr > F 
Variety 37 24691.193 667.330 2.147** 0.003 
Block 2 1015.070 507.535   1.633ns 0.202 
Error 74 23003.596 310.859   
Corrected Total 113 48709.860    

** = แตกตํางทางสถิติที่ระดับความเช่ือมั่น 99%; ns = ไมํแตกตํางทางสถิติ 
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ตารางภาคผนวกที่ 11  คําการวิเคราะห์จ านวนเมล็ดตํอฝักของถั่วเขียว จ านวน 38 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2556 
Source of variance df Sum of squares Mean squares F-value Pr > F 
Variety 37 47.193 1.275 3.375** 0.000 
Block 2 3.368 1.684   4.457* 0.015 
Error 74 27.965 0.378   
Corrected Total 113 78.526    

* = แตกตํางทางสถิติทีร่ะดบัความเช่ือมั่น 95%; ** = แตกตํางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99% 

 
ตารางภาคผนวกที่ 12  คําการวิเคราะห์ผลผลิตของถั่วเขียว จ านวน 38 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2556 
Source of variance df Sum of squares Mean squares F-value Pr > F 
Variety 37 946597.975 25583.729    1.718* 0.024 
Block 2 39592.694 19796.347 1.330ns 0.271 
Error 74 1101694.508 14887.764   
Corrected Total 113 2087885.177    

* = แตกตํางทางสถิติทีร่ะดบัความเช่ือมั่น 95%; ns = ไมํแตกตํางทางสถิติ 

 
ตารางภาคผนวกที่ 13  คําการวิเคราะห์น้ าหนัก 100 เมล็ดของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2557 
Source of variance df Sum of squares Mean squares F-value Pr > F 
Variety 39 66.560 1.707 6.661** 0.000 
Block 2 0.565 0.282   1.103ns 0.337 
Error 78 19.985 0.256   
Corrected Total 119 87.110    

** = แตกตํางทางสถิติที่ระดับความเช่ือมั่น 99%; ns = ไมํแตกตํางทางสถิติ 

 
ตารางภาคผนวกที่ 14  คําการวิเคราะห์จ านวนฝักตํอต๎นของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2557 
Source of variance df Sum of squares Mean squares F-value Pr > F 
Variety 39 8996.666 230.684 2.874** 0.000 
Block 2 37.118 18.559    0.231ns 0.794 
Error 78 6259.789 80.254   
Corrected Total 119 15293.573    

** = แตกตํางทางสถิติที่ระดับความเช่ือมั่น 99%; ns = ไมํแตกตํางทางสถิติ 
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ตารางภาคผนวกที่ 15  คําการวิเคราะห์จ านวนเมล็ดตํอฝักของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2557 
Source of variance df Sum of squares Mean squares F-value Pr > F 
Variety 39 56.325 1.444 2.593** 0.000 
Block 2 9.217 4.608 8.273** 0.001 
Error 78 43.450 0.557   
Corrected Total 119 108.992    

** = แตกตํางทางสถิติที่ระดับความเช่ือมั่น 99% 

 
ตารางภาคผนวกที่ 16  คําการวิเคราะห์ผลผลิตของถั่วเขียว จ านวน 40 พันธุ์/สายพันธุ์ ปี พ.ศ. 2557 
Source of variance df Sum of squares Mean squares F-value Pr > F 
Variety 39 250613.315 6425.982   1.942** 0.007 
Block 2 33.301 16.650    0.005ns 0.995 
Error 78 258101.021 3308.987   
Corrected Total 119 508747.636    

** = แตกตํางทางสถิติที่ระดับความเช่ือมั่น 99%; ns = ไมํแตกตํางทางสถิติ 
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6) การปรับปรุงพันธุ์ถั่วเขียวเพ่ือเพ่ิมผลผลิต ระยะที่ 2 
7) การปรับปรุงพันธุ์องุํน (Vitis spp.) ให๎ต๎านทานตํอโรคราน้ าค๎าง 
8) การปรับปรุงพันธุ์องุํน (Vitis spp.) ให๎ต๎านทานตํอโรคราน้ าค๎างและโรคสแคบ ระยะที่ 2 
9) การพัฒนาพันธุ์แตงกวา (Cucumis sativus L.) ลูกผสมที่ต๎านทานตํอโรคราน้ าค๎าง 
10) การพัฒนาพันธุ์ maintainer line ของทานตะวันโดยการรวมโปรโตพลาสต์ 
11) การปรับปรุงพันธุ์กล๎วยไม๎สกุลหวายด๎วยวิธีกลายพันธุ์เพื่อให๎ต๎านทานโรคเนําด า 
12) การพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลบํงชี้ลักษณะต๎านทานโรคราแป้ง และการรวมยีนต๎านทานในถั่ว-

เขียว 
13) การปรับปรุงพันธุ์กล๎วยไม๎สกุลหวายด๎วยวิธีกลายพันธุ์เพื่อให๎ต๎านทานโรคเนําด า ระยะที่ 2 
14) การพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลบํงชี้ลักษณะต๎านทานโรคราแป้งและโรคใบจุด และการรวมยีน

ต๎านทานในถั่วเขียว ระยะที่ 2 

7.2 งานวิจัยที่ท าเสร็จแล้ว: ชื่อแผนงานวิจัย และ/หรือโครงการวิจัย ปีที่พิมพ์ การเผยแพรํ และ
สถานภาพในการท าวิจัย 

1)  การโคลนกลุํมของยีนต๎านทานโรค (RGAs) เพ่ือให๎ต๎านทานตํอโรคราน้ าค๎างในองุํน (Vitis spp.). 
(2547). การประชุมเสนอผลงานวิจัยระดับบัณฑิตศึกษาแหํงชาติ ครั้งที่ 4, เชียงใหมํ  หัวหน๎า
โครงการ (นศ. น าเสนอผลงาน) แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

2) การจัดท าลายพิมพ์ดีเอ็นเอของถั่วฝักยาว ถั่วฝักยาวไร๎ค๎าง ถั่วเขียว และถั่วเหลือง . (2551). 
รายงานการวิจัยฉบับสมบูรณ์. หัวหน๎าโครงการ  แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

3) การจ าแนกพันธุ์ถั่วฝักยาวไร๎ค๎างและถั่วฝักยาวโดยใช๎ ISSR analysis. (2548). การประชุม
วิชาการพืชสวนแหํงชาติ ครั้งที่ 5, ชลบุรี.  หัวหน๎าโครงการและผู๎เสนอผลงาน  แหลํงทุน 
ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

4) การตรวจสอบลูกผสมถั่วเขียวชั่วที่หนึ่งโดยเครื่องหมายโมเลกุล ISSR. (2549). การประชุม
วิชาการพืชไรํวงศ์ถั่วแหํงชาติ ครั้งที่ 1, เชียงราย. หัวหน๎าโครงการ (นศ.น าเสนอผลงาน)  แหลํง
ทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ  

5) การเปรียบเทียบวิธีการสกัดดีเอ็นเอจากใบถั่วเขียว (Vigna radiata). (2547).  การประชุมเสนอ
ผลงานวิจัยระดับบัณฑิตศึกษาแหํงชาติ ครั้งที่ 4 , เชียงใหมํ. หัวหน๎าโครงการ (นศ.น าเสนอ
ผลงาน) แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

6) การผลิตข๎าวโพด (Zea mays L.) ดับเบิลแฮพลอยด์โดยการเพาะเลี้ยงอับละอองเกสร. (2547). 
รายงานการวิจัยฉบับสมบูรณ์. หน๎าโครงการ  แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ  

7) การผลิตข๎าวโพด (Zea mays L.) สายพันธุ์แท๎โดยการเพาะเลี้ยงอับละอองเกสร. (2547). 
รายงานการวิจัยฉบับสมบูรณ์. หัวหน๎าโครงการ  แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

8) การแยกโปรโตพลาสต์ทานตะวัน (Helianthus annuus L.) จากเนื้อเยื่อใบ (2551). การประชุม
วิชาการ งานเกษตรแหํงชาติ ประจ าปี 2551 “พลังงานทดแทน แกํนเกษตรยั่งยืน ฟ้ืนชีวี
สิ่งแวดล๎อม น๎อมรับพระราชด าริ”, พิษณุโลก. หัวหน๎าโครงการ (นศ.น าเสนอผลงาน) แหลํงทุน 
ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ  
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9) การแยกโปรโตพลาสต์ทานตะวัน. (2550). การประชุมวิชาการ งา ทานตะวัน ละหุํง และค าฝอย
แหํงชาติ ครั้งที่  5, นําน. หัวหน๎าโครงการ (นศ.น าเสนอผลงาน) แหลํงทุน ส านักงาน
คณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ  

10) การสํงเสริมการเจริญเติบโตของต๎นข๎าวโพดภายใต๎สภาพ photoautotrophic. (2546). การ
ประชุมศูนย์วิจัยข๎าวโพดและข๎าวฟ่างแหํงชาติประจ าปี นครปฐม. หัวหน๎าโครงการ (นศ. 
น าเสนอผลงาน) แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

11) การแสดงออกของยีนแอลกอฮอล์ดีไฮโดรจีเนสของมะเขือเทศในเซลล์ยีสต์. (2551). การประชุม
วิชาการ งานเกษตรแหํงชาติ ประจ าปี 2551 “พลังงานทดแทน แกํนเกษตรยั่งยืน ฟ้ืนชีวี
สิ่งแวดล๎อม น๎อมรับพระราชด าริ”, พิษณุโลก. ผู๎รํวมวิจัย (นศ.น าเสนอผลงาน)  แหลํงทุน DUO-
FRANCE  

12) บทบาทของเอนไซม์โพลีฟีนอลออกซิเดส (polyphenol oxidases) ในการต๎านทานของมะเขือ
เทศ (Lycopersicon esculentum L.) ตํอการเข๎าท าลายของหนอนกระทู๎ผัก (Spodoptera 
litura (F.)). (2548). รายงานการวิจัยฉบับสมบูรณ์. หน๎าโครงการ แหลํงทุน ส านักงานพัฒนา
วิทยาศาสตร์และเทคโนโลยีแหํงชาติ 

13) ผลของเอนไซม์โพลีฟีนอลออกซิเดซในมะเขือเทศตํอความต๎านทานของหนอนกระทู๎หอม. 
(2548). การประชุมวิชาการพืชสวนแหํงชาติ ครั้งที่ 5 , ชลบุรี. หัวหน๎าโครงการ (นศ.น าเสนอ
ผลงาน) 

14) A simple and highly efficient protocol for somatic embryogenesis and plant 
regeneration from proembryonic mass suspension culture in ‘Autumn Royal 
Seedless’. (2007). Vitis 46(1): 45-46. ผู๎รํวมวิจัยและผู๎เขียนอันดับ 4 

15) Antisense downregulation of polyphenol oxidase results in enhanced disease 
susceptibility. (2004). Planta 220: 105-117.   ผู๎รํวมวิจัยและผู๎เขียนอันดับ 1 

16) Application of ISSR markers for verification of F1 hybrids in mungbean (Vigna 
radiata). (2012). Genet. Mol. Res. 11: 3329-3338. หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 4 
แหลํงทุนส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

17) Assessment of Phytophthora palmivora culture filtrates from different media on 
in vitro selection of black rot resistance in Dendrobium. (2012). The 2nd Asian 
Conference on Plant-Microbe Symbiosis and Nitrogen Fixation. Oct 28-Nov 1, 
Phuket, Thailand หัวหน๎าโครงการ (นศ.น าเสนอผลงาน) แหลํงทุนส านักงานกองทุนสนับสนุน
การวิจัย  

18) Association between root length density and seed yield in mungbean (Vigna 
radiata (L.) Wilczek). (2012). Env. Res. J. 6: 50-56. หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 4 
แหลํงทุนส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

19) Association of ISSR markers with resistance to powdery mildew in mungbean. 
(2012). 10th International Congress on Plant Molecular Biology, October 21-26, 
ICC, Jeju Island, Republic of Korea หัวหน๎าโครงการและผู๎เสนอผลงาน แหลํงทุน ส านักงาน
คณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 
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20) Association of RGA-SSCP markers with resistance to downy mildew and anthracnose 
in grapevines. (2012). Gen. Mol. Res. 11: 1799-1809. หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 
1 แหลํงทุนส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

21) Chitosan stimulates growth of micropropagated Dendrobium plantlets. (2010). 
Acta Hort 878: 205-212. หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 1 แหลํงทุนส านักงานคณะ-
กรรมการวิจัยแหํงชาติ 

22) Cloning of resistance gene analogs (RGAs) in grapevine (Vitis cinerea). (2005). 
International Grape Genomics Symposium, St. Louis, USA. หัวหน๎าโครงการและผู๎เสนอ
ผลงาน แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

23) Cloning of resistance gene analogs (RGAs) in grapevine hybrid. (2006). The 9th 
International Conference on Grape Genetics and Breeding, Udine, Italy.  หัวหน๎า
โครงการและผู๎เสนอผลงาน แหลํงทุนส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ  

24) Correlation of total dry matter (TDM) with seed yield in mungbean. (2010). The 
International Conference on Sustainable Community Development. Jan 21-23, 
Nong Khai Campus Khon Kaen University and Vientiane, Lao PDR. หัวหน๎าโครงการ 
(นศ.น าเสนอผลงาน) แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ  

25) Cultural characteristics of Sphaceloma ampelinum, causal pathogen of grape 
anthracnose on different media. (2009). Suranaree J. Sci. Technol. 6(2): 149-157. 
หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 4 แหลํงทุนส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

26) Defensive role of polyphenol oxidases against Pseudomonas syringae pv. 
tomato. (1996). Annual Meeting of the American Society of Plant Physiologists, 
San Antonio, Texas. Plant Physiol. 111s: 168. ผู๎รํวมวิจัยและเสนอผลงาน   

27) Defensive role of tomato polyphenol oxidases against cotton bollworm (Helicoverpa 
armigera [Hübner]) and beet armyworm (Spodoptera exigua [Hübner]).  (2009). J 
Chem Ecol 35: 28-38. หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 4 แหลํงทุน ส านักงานพัฒนาวิทยา- 
ศาสตร์และเทคโนโลยีแหํงชาติ 

28) Development of food safety software prototype. (2006). Suranaree J. Sci. Tech. 13: 
101-111. ผู๎รํวมวิจัยและผู๎เขียนอันดับ 4 

29) Development of ISSR-RGA markers linked to powdery mildew resistance in 
mungbean. (2013). The Convergence of Two Major Meetings Joint Conference of 
HGM 2013 and 21st International Congress of Genetics, April 13-18, The Sands 
Expo and Convention Center, Marina Bay Sands, Singapore หัวหน๎าโครงการและผู๎
เสนอผลงาน แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

30) Differential expression and turnover of the tomato polyphenol oxidase gene family 
during vegetative and reproductive development. (1997). Plant Physiol. 113: 707-
718. ผู๎รํวมวิจัยและผู๎เขียนอันดับ 1 

31) Diversity of Sphaceloma ampelinum, causal pathogen of grapevine anthracnose 
in Thailand. (2006). Proceedings of the International Workshop on Tropical and 
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Subtropical Fruits (at Royal Flora Ratchaphruek 2006, International Horticultural 
Exposition for His Majesty the King). Nov 20-23, 2006, Chiang Mai, Thailand.  หัวหน๎า
โครงการ (นศ.น าเสนอผลงาน) แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

32) Effects of colchicine on aseptic culture of ginger (Zingiber officinale Rosc.). 
(1988). ปัญหาพิเศษ 

33) Evaluation of genetic variability in in vitro sodium azide-induced Dendrobium 
‘Earsakul’ mutants. (2014). Genet. Mol. Res. 13(3): 5333-5342. หัวหน๎าโครงการและ
ผู๎เขียนอันดับ 1  

34) Evaluation of grapevines for resistance to downy mildew (Plasmopara viticola) 
under laboratory and field conditions. (2014). S. Afr. J. Enol. Vitic. 35(1): 43-50. 
หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 1  แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

35) Functional analysis of polyphenol oxidases by antisense/sense technology. (2007). 
Molecules 12: 1569-1595. หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 1  

36) Genetic diversity and pathogenicity analysis of Sphaceloma ampelinum causing 
grape anthracnose in Thailand. (2010). J. Phytopathol. 158: 837-840. หัวหน๎าโครงการ
และผู๎เขียนอันดับ 5 แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

37) Genetic diversity of Sphaceloma ampelinum causing grape anthracnose and 
pathogenicity in laboratory and field conditions. The 4th AG-BIO/PERDO Graduate 
Conference & UT-KU Joint Seminar, December 9-10, Kasetsart University, 
Kamphaeng Saen Campus, Nakhon Pathom, Thailand. หัวหน๎าโครงการ (นศ.น าเสนอ
ผลงาน) แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

38) Genetic diversity of the Vigna germplasm from Thailand and neighboring regions 
revealed by AFLP analysis. (2006). Gen. Res. Crop Evol. 53: 1043-1059. ผู๎รํวมวิจัย
และผู๎เขียนอันดับ 4 

39) Grapevine breeding and genetics. UNESCO-EOLSS (Online Encyclopedia) http:// 
www.eolss.net/ViewChapter.aspx?CategoryId=10 หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 1
แหลํงทุนส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

40) Growth and downy mildew resistance of grapevine hybrids. (2010). The International 
Conference on Sustainable Community Development. Jan 21-23, Nong Khai 
Campus Khon Kaen University and Vientiane, Lao PDR. หัวหน๎าโครงการ (นศ.น าเสนอ
ผลงาน) แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัย-แหํงชาติ  

41) Growth enhancement of in vitro maize under photoautotrophic condition. (2003). 
Annual Meeting of the National Corn and Sorghum Research Center, Nakhon 
Pathom, Thailand. หัวหน๎าโครงการ (นศ.น าเสนอผลงาน) แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการ
วิจัยแหํงชาติ 

42) Identification of chemical mutagen-induced Dendrobium ‘Earsakul’ mutants using 
ISSR markers. (2012). Molecular Mapping & Marker Assisted Selection International 
Conference, Feb 8-11, Vienna, Austria. หัวหน๎าโครงการและผู๎เสนอผลงาน แหลํงทุน
ส านักงานกองทุนสนับสนุนการวิจัย  
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43) Identification of dwarf yard-long bean and yard-long bean cultivars using ISSR 
analysis. (2005). The Fifth National Horticultural Congress. Apr 26-29, 2005, 
Chonburi, Thailand. ผู๎รํวมวิจัยและเสนอผลงาน 

44) Identification of genes for resistance to powdery mildew in mungbean. (2007). 
Proceedings of the 8th African Crop Science Society Conference. Oct 27-31, 2007, 
El-Minia, Egypt. หัวหน๎าโครงการและผู๎เสนอผลงาน แหลํงทุนส านักงานคณะกรรมการวิจัย
แหํงชาติ  

45) Identification of genes for powdery mildew resistance in mungbean. (2010). J. Life 
Sci. 4: 25-29.  หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 3 แหลํงทุนส านักงานคณะกรรมการวิจัย
แหํงชาติ  

46) Increasing resistance of tomato to Lepidopteran insects by overexpression of 
polyphenol oxidase. (2004). 6th World Congress on the Processing Tomato, 
Melbourne, Australia.  หัวหน๎าโครงการและผู๎เสนอผลงาน. แหลํงทุน ส านักงานพัฒนา
วิทยาศาสตร์และเทคโนโลยีแหํงชาติ 

47) Induced mutagenesis and in vitro selection for black rot resistance in Dendrobium. 
(2014). International Conference on Life Science & Biological Engineering, July 22-
24, Renaissance Sapporo Hotel, Hokkaido, Japan หัวหน๎าโครงการและผู๎เสนอผลงาน 
แหลํงทุนส านักงานกองทุนสนับสนุนการวิจัย  

48) Inheritance of downy mildew (Plasmopara viticola) and anthracnose (Sphaceloma 
ampelinum) resistance in grapevines. (2013). Gen. Mol. Res. 12(4): 6752-6761. 
หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 1  แหลํงทุนส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ  

49) Inhibition of Erwinia carotovora subsp. carotovora and Phytophthora palmivora 
with plant crude extracts. (2012). 2nd International Symposium of Bio-Pesticides 
and Ecotoxicological Network (2nd IS-BioPEN), September 24-26, Maruay Garden 
Hotel, Bangkok, Thailand. ผู๎รํวมวิจัย 

50) Isolation of resistance gene analogs from grapevine resistant and susceptible to 
downy mildew and anthracnose. (2011). Sci. Hort. 128: 357-363. หัวหน๎าโครงการ
และผู๎เขียนอันดับ 4  แหลํงทุนส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ  

51) Laboratory and field evaluations of resistance to Sphaceloma ampelinum causing 
anthracnose in grapevine. (2012). Aust. Plant Pathol. 41: 263-269. หัวหน๎าโครงการ
และผู๎เขียนอันดับ 5  แหลํงทุนส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ  

52) Modification of polyphenol oxidase expression in transgenic tomato: role of PPO 
in disease resistance. (1997). Keystone Symposia on Molecular and Cellular Biology, 
Copper Mountain, Colorado. ผู๎รํวมวิจัยและเสนอผลงาน 

53) Molecular characterization of Sphaceloma ampelinum, causal pathogen of grape- 
vine anthracnose in Thailand. (2007). Proceedings of the 5th International Table 
Grape Symposium. Nov 14-16, 2007, Cape Town, South Africa. หัวหน๎าโครงการและผู๎
เสนอผลงาน แหลํงทุนส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ  

78 



54) Molecular, morphological and pathogenicity characterization of Sphaceloma am- 
pelinum isolates from Thailand. (2006). The 9th International Conference on Grape 
Genetics and Breeding, Udine, Italy. หัวหน๎าโครงการและผู๎ย๎นเสนอผลงาน แหลํงทุน 
ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

55) Morphological, pathogenicity and virulence characterization of Sphaceloma am- 
pelinum the causal agent of grape anthracnose in Thailand. (2012). Afr. J. Microbiol. 
Res. 6(10): 2313-2320. ผู๎รํวมวิจัยและผู๎เขียนอันดับ 2 

56) NBS-LRR-type resistance gene analogs (RGAs) in Vitis cinerea B9, V. rupestris B38 
and ‘Horizon. (2006). Proceedings of the International Workshop on Tropical and 
Subtropical Fruits (at Royal Flora Ratchaphruek 2006, International Horticultural 
Exposition for His Majesty the King). Nov. 20-23, 2006, Chiang Mai, Thailand. 
หัวหน๎าโครงการ (นศ.น าเสนอผลงาน) แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

57) Optimization of factors for efficient isolation of protoplasts in sunflower (Helianthus 
annuus L.). (2012). Aust. J. Crop Sci. 6: 1004-1010. หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 3  
แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

58) Overexpression of a bacterial branched-chain -keto acid dehydrogenase complex 
in Arabidopsis results in accumulation of branched-chain acyl-CoAs and alteration 
of free amino acid composition in seeds. (2003). Plant Sci. 165: 1213-1219. ผู๎รํวม
วิจัยและผู๎เขียนอันดับ 2 

59) Overexpression of polyphenol oxidase in transgenic tomato plants increases resis-
tance to common cutworm (Spodoptera litura (F.)). (2003). Plant Biology 2003, 
Honolulu, Hawaii. หัวหน๎าโครงการและผู๎เสนอผลงาน 

60) Overexpression of tomato polyphenol oxidase increases resistance to common 
cutworm. (2008). Plant Sci.174: 456-466. หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 4. แหลํงทุน 
ส านักงานพัฒนาวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยีแหํงชาติ 

61) Polyphenol oxidase gene family: differential expression during vegetative and 
reproductive development, and in response to injuries, and defensive functional 
analysis. (1997). Ph.D. thesis.  Cornell University, Ithaca, NY. 132 p. 

62) Polyphenol oxidase-mediated resistance to common cutworm. (2007). Proceedings 
of the 60th New Zealand Plant Protection Conference. Aug 13-16, 2007, Napia, 
New Zealand.  หัวหน๎าโครงการและผู๎เสนอผลงาน  แหลํงทุน ส านักงานพัฒนาวิทยาศาสตร์
และเทคโนโลยีแหํงชาติ 

63) PPO expression and accumulation during pollen germination and pollen tube 
growth. (2002). Fourteenth Annual Penn State Symposium in Plant Physiology: 
Plant Reproduction 2002, State College, Pennsylvania.  ผู๎รํวมวิจัยและเสนอผลงาน 

64) Production of doubled haploid maize (Zea mays L.) by anther culture. (2004). 
AgBiotech Graduate Conference I, Bangkok, Thailand. หัวหน๎าโครงการ (นศ.น าเสนอ
ผลงาน) แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

79 



65) Pronamide-induced polyploidy in Rhynchostylis gigantean and Dendrobium. (2010). 
The 28th International Horticultural Congress. Aug 22-27, Lisbon, Protugal. ผู๎รํวมวิจัย
และเสนอผลงาน 

66) Relationships and variability of agronomic and physiological characters in mungbean. 
(2011). Afr. J. Biotechnol. 10: 9992-10000. หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 2  แหลํงทุน
ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ  

67) Resistance gene analogs from Vitis cinerea, Vitis rupestris, and Vitis hybrid 
Horizon. (2007). Am. J. Enol. Vitic. 58(4): 484-493. ผู๎รํวมวิจัยและผู๎เขียนอันดับ 4  แหลํง
ทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

68) Role of tomato polyphenol oxidase in resistance against beet army worm. (2005). 
The Fifth National Horticultural Congress. Apr 26-29, 2005, Chonburi, Thailand. 
หัวหน๎าโครงการ (นศ.น าเสนอผลงาน)    

69) Seed yield in mungbean (Vigna radiata (L.) Wilczek) is correlated with root length 
density and total dry matter. Popescu E, Golubev I (eds). Beans: Nutrition, 
Consumption and Health. Nova Science Publishers, New York. หัวหน๎าโครงการและ
ผู๎เขียนอันดับ 4 แหลํงทุนส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ  

70) SSR analysis of soybean (Glycine max (L.) Merr.) genetic relationship and variety 
identification in Thailand. (2011). Aust. J. Crop Sci. 5: 283-290. หัวหน๎าโครงการและ
ผู๎เขียนอันดับ 1 แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

71) Suppression of polyphenol oxidases increases stress tolerance in tomato. (1997). 
5th International Congress of Plant Molecular Biology, Singapore.  ผู๎รํวมวิจัยและ
เสนอผลงาน 

72) Suppression of polyphenol oxidases increases stress tolerance in tomato. (2004). 
Plant Sci. 167: 693-703. ผู๎รํวมวิจัยและผู๎เขียนอันดับ 1 

73) Systemic wound induction of potato (Solanum tuberosum) polyphenol oxidase. 
(1995). Phytochemistry 40: 673-676. ผู๎รํวมวิจัยและผู๎เขียนอันดับ 1 

74) The effects of proline and coconut water on callus induction of cucumber 
(Cucumis sativus L.). (2010). Acta Hort. 871: 589-597. หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 
1 แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

75) Tomato polyphenol oxidase B is spatially and temporally regulated during 
development and in response to ethylene. (2011). Molecules 16: 493-517.  ผู๎รํวม
วิจัยและผู๎เขียนอันดับ 2   

76) Tomato polyphenol oxidase (PPO) D expression. (in preparation).  
77) Tomato polyphenol oxidase (PPO): differential response of the PPO F promoter 

to injuries and wound signals. (1997). Plant Physiol. 115: 409-418.  ผู๎รํวมวิจัยและ
ผู๎เขียนอันดับ 1   

78) Tomato polyphenol oxidase (PPO): role of PPO during oxidative stress. (2004). 
Plant Sci. 167: 693-703.  ผู๎รํวมวิจัยและผู๎เขียนอันดับ 1 

80 



79) Variety identification and comparative analysis of genetic diversity in yardlong 
bean (Vigna unguiculata spp. sesquipedalis) using morphological characters, SSR 
and ISSR analysis. (2010). Sci. Hort. 124:204-216. หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 1  
แหลํงทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

80) Variety identification and genetic relationships of mungbean and blackgram in 
Thailand based on morphological characters and ISSR analysis. (2010). African 
Journal of Biotechnology. 9(27): 4452-4464. หัวหน๎าโครงการและผู๎เขียนอันดับ 1  แหลํง
ทุน ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

81) Verification of F1 hybrid using ISSR markers in mungbean (Vigna radiata (L.) 
Wilczek). Proceedings of the First National Leguminoseae Congress. Aug 28-30, 
2006, Chiangrai, Thailand. หัวหน๎าโครงการ (นศ.น าเสนอผลงาน) แหลํงทุน ส านักงาน
คณะกรรมการวิจัยแหํงชาติ 

82) Wound induction of polyphenol oxidases. (1994). Cornell Center for Advanced 
Technology, Ithaca, New York, USA. ผู๎รํวมวิจัยและเสนอผลงาน 
 

 
 

81 


