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บทคัดยอ 
 

ทําการประเมินการตานทานเพลี้ยออนถ่ัว (Aphis craccivora Koch) ในถ่ัวฝกยาว 
และถ่ัวพุม 24 สายพันธุ ทั้งภายใตสภาพแปลงปลูกธรรมชาติ และในโรงเรือนตาขายปด พบวา ถ่ัว 4 
สายพันธุมีแนวโนมตานทานเพลี้ยออนถ่ัว ประกอบดวยพันธุ IT82E – 16 SR00 – 863  
เขาหินซอน และสุรนารี 1 หลังจากนั้นผสมขามระหวางถ่ัวฝกยาวพันธุคัด – ม.อ. ซ่ึงออนแอตอ
เพล้ียออนถ่ัว กับสายพันธุตานทานทั้ง 4 สายพันธุ และปลูกทดสอบแตละคูผสม 6 กลุมประชากร 
ประกอบดวยพันธุแม (P1) พันธุพอ (P2) ลูกผสมชั่วที่ 1 (F1) ลูกผสมชั่วที่ 2 (F2) ลูกผสมกลับไปยัง
พันธุแม (BC1) และลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ (BC2) ในโรงเรือนตาขายปด โดยวางแผนการทดลอง
แบบสุมในบล็อกสมบูรณ  จํานวนซ้ําไม เทากัน  ณ  แปลงทดลองภาควิชาพืชศาสตร  คณะ
ทรัพยากรธรรมชาติ มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร วิทยาเขตหาดใหญ อําเภอหาดใหญ จังหวัด
สงขลา ปลอยเพล้ียออนถ่ัวจํานวน 5 ตัวตอตน ขณะที่พืชมีอายุ 3 สัปดาหหลังปลูก เพื่อศึกษาจํานวน
เพล้ียออนถ่ัว และระดับความรุนแรงการเขาทําลายในชวง 6 สัปดาหหลังปลูก (3 สัปดาหหลังปลอย
เพล้ียออน) ผลการทดลองพบวา ความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในลูกผสมชั่วที่ 1 (F1) 
และลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ (BC2) มีคาใกลเคียงกับพันธุตานทาน (พันธุพอ) ในทุกคูผสม 
อยางไรก็ตาม อัตราสวนระหวางตนตานทาน และตนออนแอตอการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวใน
คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 เทานั้น ที่มีอัตราสวน 3 : 1 และ 1 : 1 ตามลําดับ แสดงวาการ
ตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในพันธุIT82E – 16 ถูกควบคุมดวยยีนเพียงคูเดียว และเปนยีนเดน สวนคูผสม
อ่ืนๆ ยีนที่เกี่ยวของกับลักษณะดังกลาวอาจมีความซับซอนมากกวา สําหรับการวิเคราะหคาเฉลี่ย
ของชั่วรุนจากถั่วทั้ง 4 คูผสม พบวา อิทธิพลของยีนแบบผลบวกมีบทบาทสําคัญในการควบคุม
ความแปรปรวนทางพันธุกรรมของจํานวนเพลี้ยออนถ่ัว และระดับความรุนแรงของการเขาทําลาย
เฉพาะคูผสมคัด – ม.อ. x IT82E – 16 เทานั้น นอกจากนี้ยังพบการทํางานของยีนแบบผลบวก  
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ปฏิกิริยาสัมพันธระหวางยีนแบบผลบวกกับแบบผลบวกในลักษณะความรุนแรงการเขาทําลายของ
เพล้ียออนถ่ัวเฉพาะคูผสมคัด – ม.อ. x IT82E – 16 สวนอัตราพันธุกรรมของลักษณะตานทานเพลี้ย
ออนถ่ัวใน 4 คูผสม พบวา มีคาระหวาง 22.21 ถึง 55.94 เปอรเซ็นต โดยคูผสมคัด – ม.อ. x 
 IT82E – 16 มีคาอัตราพันธุกรรมสูงสุด 

การศึกษาเบื้องตนเพื่อหาเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธใกลชิดกับลักษณะ
ตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในคูผสมระหวางพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 โดยเทคนิคอารเอพีดีจํานวน 
190 ไพรเมอร พบวา ไมพบแถบดีเอ็นเอที่สามารถแยกความแตกตางระหวางพันธุตานทานหรือ
ออนแอตอเพล้ียออนถ่ัวได แตการตรวจสอบโดยเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร โดยทดสอบ
กับ 4 ไพรเมอร พบวา ดีเอ็นเอขนาด 1,080 คูเบส จากไพรเมอร VM37 เทานั้น ที่อาจมีความสัมพันธ
ใกลชิดกับยีนตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในถั่วฝกยาว และถ่ัวพุม 
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ABSTRACT 
 

 Cowpea aphid (Aphis craccivora Koch) resistance was evaluated under field and 
screenhouse conditions in 24 accessions of yardlong bean and cowpea. The results showed that 
the following accessions: IT82E – 16, SR00 – 863, Khao – hinson and Suranaree 1 tended to be 
resistant accessions. A susceptible variety, Selected – PSU, was crossed with those resistant 
accessions to produce 4 single crosses. Six generations including P1, P2, F1, F2, BC1 and BC2 from 
each cross were evaluated in a Randomized Complete Block Design with unequal replications 
under a screenhouse condition at Plant Science Department, Faculty of natural Resources, Prince 
of Songkla University, Hat Yai Campus, Hat Yai, Songkhla. Five apterous adult cowpea aphids 
were released on each plant at 3 weeks after planting, the number of aphids and visual damage 
were recorded. Data of 6 weeks after planting (3 weeks after infestation) were analyzed. The 
results showed that the distribution of damage rating score of F1 and BC2 were close to the 
resistant parents in all crosses.  However in F2 and BC1, the number of resistant and susceptible 
progenies which fit 3:1 and 1:1 ratios, respectively was only found in the cross Selected – PSU x 
IT82E – 16. This indicates that resistance to cowpea aphid in IT82E – 16 is controlled by a single 
dominant gene. In other crosses, the inheritance to cowpea aphid was found to be more complex. 
Gene actions were estimated by generation mean analysis on each of the 4 crosses. Results from 
generation mean analysis indicated that additive gene was significant in the cross Selected – PSU 
x IT82E – 16 for the total number of aphids and visual scored damages.  The dominant gene and 
additive x additive interactions were also found for visual scored damages in this cross. 
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Heritability of visual scored damages was ranged from 22.21 to 55.94 percent, the highest 
heritability was found in the cross Selected – PSU. x IT82E – 16. 

Preliminary study of molecular markers linked to cowpea aphid resistant gene 
was investigated in the cross Selected – PSU. x IT82E – 16 by RAPD and SSR techniques. From 
190 primers screened by RAPD, no specific marker was detected. 4 SSR primers were then tested 
and primer VM37 showed polymorphism among resistant and susceptible populations.  Results 
indicated that SSR marker 1,080 bp from primer VM37 is probably associated with cowpea aphid 
resistant gene in yardlong bean and cowpea. 
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พันธุคัด – ม.อ. กับพันธุสุรนารี 1 ภายใตสภาพการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวใน
โรงเรือนตาขายปด 57 

13 จํานวนเพลี้ยออนถ่ัวในกลุมประชากรตางๆ ของถ่ัว 4 คูผสมที่อายุ 3 สัปดาหหลัง
ปลอยเพล้ียออนถ่ัว 60 

   
(9) 



 

รายการตาราง (ตอ) 
 
ตารางที่                                                  หนา 
14 ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในกลุมประชากรตางๆ ของถ่ัว 4 

คูผสมที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนถ่ัว 61 
15 การกระจายตัวของระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในประชากร

กลุมตางๆ ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ีย
ออนถ่ัว 64 

16 การกระจายตัวของระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในประชากร
กลุมตางๆ ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 ที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ีย
ออนถ่ัว 65 

17 การกระจายตัวของระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในประชากร
กลุมตางๆ ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน ที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ีย
ออนถ่ัว 65 

18 การกระจายตัวของระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในประชากร
กลุมตางๆ ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 ที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ีย
ออนถ่ัว 66 

19 การกระจายตัวของอัตราสวนระหวางตนตานทานและตนออนแอในลูกผสมชั่วที่ 2 
และลูกผสมกลับไปยังพันธุแม 67 

20 จํานวนคูของยีนที่ควบคุมการตานทานการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว 67 
21 การแสดงออกของยีนแบบตางๆ ที่ควบคุมจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวที่อายุ 3 สัปดาหหลัง

ปลอยเพล้ียออนถ่ัว 68 
22 การแสดงออกของยีนแบบตางๆ ที่ควบคุมระดับความรุนแรงการเขาทําลายของ

เพล้ียออนถ่ัวที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนถ่ัว 69 
23 อัตราพันธุกรรมแบบกวางของลักษณะตานทานเพลี้ยออนถ่ัว 70 
24 จํานวนแถบดีเอ็นเอ แถบดีเอ็นที่มีความแตกตางกัน และขนาดของแถบดีเอ็นเอที่ได

จากการใชเทคนิคอารเอพีดีของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 72 
 
 
 

(10) 



 

รายการตารางภาคผนวก 
 

ตารางที่                                  หนา 
1 การวิเคราะหความแปรปรวนของระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว

ที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนของถั่วคูผสมคัด – ม.อ. x IT82E – 16 110 
2 การวิเคราะหความแปรปรวนของระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนที่

อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนของถั่วคูผสมคัด – ม.อ. x SR00 – 863    110 
 
3 

การวิเคราะหความแปรปรวนของระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนที่
อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนของถั่วคูผสมคัด – ม.อ. x เขาหินซอน   111 

 
4 

การวิเคราะหความแปรปรวนของระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนที่
อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนของถั่วคูผสมคัด – ม.อ. x สุรนารี 1   111 

5 ไพรเมอรที่ใชทดสอบ ลําดับเบสของไพรเมอร และผลที่ไดจากการทดสอบอารเอพี
ดี – พีซีอาร กับดีเอ็นเอของถั่วฝกยาว และถ่ัวพุม 115 

6 ไพรเมอรที่ใชทดสอบ ลําดับเบสของไพรเมอร และผลที่ไดจากการทดสอบเอสเอส
อารกับดีเอ็นเอของถั่วฝกยาว และถ่ัวพุม 122 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 (11) 



 

รายการรูป 
 
รูปท่ี                                                      หนา 
1 ความแตกตางของเนื้อเยื่อพืชที่มีผลตอพฤติกรรมการกินและการเคลื่อนยายของ

เพล้ียออนถ่ัว 8 
2 การสรางหนามบริเวณลําตนของพืช ก. Bombacopsis  ข. Urera baccifera 10 
3 ความสัมพันธของพืชในการตอบสนองตอการเขาทําลายของแมลง   13 
4 ขั้นตอนการกําจัดเกสรเพศผู 

  ก. ระยะดอกที่เหมาะสม                    ข. การเปดกลีบดอก 
  ค. การแยกสวน standard และ wing  ง. การใชปากคีบปลายแหลมกําจัดเกสรเพศผู 
  จ. คลุมดอกดวยถุงกระดาษ        ฉ. การหนีบเพื่อปองกันการปนเปอน 31 

5 ขั้นตอนการถายละอองเรณู 
  ก. ดอกปกติที่พรอมถายละอองเรณู    ข. การปายละอองเรณูบนยอดเกสรเพศเมีย 
  ค. คลุมดอกดวยถุงกระดาษ         ง. ดอกที่ผสมติด 32 

6 จํานวนเพลี้ยออนถ่ัวบนตนถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุม 24 สายพันธุ ภายใตการทดลองใน
โรงเรือนตาขายปด 

 
46 

7 ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวบนตนถ่ัวฝกยาว และถั่วพุม 24 
สายพันธุ ภายใตการทดลองในโรงเรือนตาขายปด 48 

8 การเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวบนตนถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุมที่อายุ 3 สัปดาหหลัง
ปลอยเพล้ียออนถ่ัว  
  ก. พันธุคัด – ม.อ.        ข. พันธุมก. 20 
  ค. พันธุIT82E – 16                      ง. พันธุ SR00 – 863 49 

9 การพัฒนาตาดอก และการติดฝกของถั่วฝกยาว และถั่วพุม หลังถูกเพล้ียออนถ่ัวเขา
ทําลายภายใตสภาพโรงเรือนตาขายปด 
ก. พันธุคัด – ม.อ.          ข. พันธุมก. 20 

  ค. พันธุIT82E – 16                             ง. พันธุเขาหินซอน 50 
10 ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในประชากรพอ แม และลูกผสม

ช่ัวที่ 1 53 
 
 

(12) 



 

รายการรูป (ตอ) 
 
รูปท่ี                                                     หนา 
11 คาเฉลี่ยของจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวที่เพิ่มขึ้นในถั่ว 4 คูผสม 

  ก. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16     ข. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 
  ค. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน     ง. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 58 

12 ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในถัว่ 4 คูผสม 
  ก. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16      ข. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 
  ค. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน      ง. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 59 

13 สหสัมพันธระหวางจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวกับระดับความรุนแรงการเขาทําลายของ
เพล้ียออนถ่ัวในลูกผสมชั่วที่ 2 (F2) ที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออน 
  ก. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16       ข. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 
  ค. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน       ง. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 62 

14 ระดับการประเมินการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว 
  ก. ระดับ 0 (นอยกวา 10 เปอรเซ็นต )  ข. ระดับ 1 (10 – 25 เปอรเซ็นต)          
  ค. ระดับ 2 (26 – 50 เปอรเซ็นต)    ง. ระดับ 3 (51 – 75 เปอรเซ็นต)   
  จ. ระดับ 4 (มากกวา 75 เปอรเซ็นต)   ฉ. การเขาทําลาย 100 เปอรเซ็นต 63 

15 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคอารเอพีดีจาก 
ไพรเมอร OPB – 08 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ประกอบดวยพันธุแม  
(คัด – ม.อ.) lane 1 – 2, พันธุพอ (IT82E – 16) lane 3 – 4, (ลูกผสมชั่วที่ 1) lane  
5 – 6, (ลูกผสมกลับแมกลุมออนแอ) lane 7 – 8, (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน) lane 
9 – 10, (ลูกผสมกลับพอกลุมออนแอ) lane 11 – 12, (ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน) 
lane 13 – 14, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมออนแอ) lane 15 – 20, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุม
ตานทาน) lane 21 – 26, M คือ DNA Ladder ขนาด 100 คูเบส 73 

  
 

 
 
 
 

(13) 



 

รายการรูป (ตอ) 
 
รูปท่ี                                                     หนา 
16 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคอารเอพีดีจาก 

ไพรเมอร OPC – 05 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ประกอบดวยพันธุแม  
(คัด – ม.อ.) lane 1 – 2, พันธุพอ (IT82E – 16) lane 3 – 4, (ลูกผสมชั่วที่ 1) lane  
5 – 6, (ลูกผสมกลับแมกลุมออนแอ) lane 7 – 8, (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน) lane 
9 – 10, (ลูกผสมกลับพอกลุมออนแอ) lane 11 – 12, (ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน) 
lane 13 – 14, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมออนแอ) lane 15 – 20, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุม
ตานทาน) lane 21 – 26, M คือ DNA Ladder ขนาด 100 คูเบส 73 

17 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคอารเอพีดีจาก 
ไพรเมอร OPC – 13 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ประกอบดวยพันธุแม  
(คัด – ม.อ.) lane 1 – 2, พันธุพอ (IT82E – 16) lane 3 – 4, (ลูกผสมชั่วที่ 1) lane  
5 – 6, (ลูกผสมกลับแมกลุมออนแอ) lane 7 – 8, (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน) lane 
9 – 10, (ลูกผสมกลับพอกลุมออนแอ) lane 11 – 12, (ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน) 
lane 13 – 14, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมออนแอ) lane 15 – 20, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุม
ตานทาน) lane 21 – 26, M คือ DNA Ladder ขนาด 100 คูเบส 74 

18 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคอารเอพีดีจาก 
ไพรเมอร OPZ – 03 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ประกอบดวยพันธุแม  
(คัด – ม.อ.) lane 1 – 2, พันธุพอ (IT82E – 16) lane 3 – 4, (ลูกผสมชั่วที่ 1) lane  
5 – 6, (ลูกผสมกลับแมกลุมออนแอ) lane 7 – 8, (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน) lane 
9 – 10, (ลูกผสมกลับพอกลุมออนแอ) lane 11 – 12, (ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน) 
lane 13 – 14, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมออนแอ) lane 15 – 20, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุม
ตานทาน) lane 21 – 26, M คือ DNA Ladder ขนาด 100 คูเบส 

 
 
 
 
 
 

74 
   

 
 
 

 
(14) 



 

รายการรูป (ตอ) 
 
รูปท่ี                                                     หนา 
19 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคอารเอพีดีจาก 

ไพรเมอร OPZ – 04 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ประกอบดวยพันธุแม  
(คัด – ม.อ.) lane 1 – 2, พันธุพอ (IT82E – 16) lane 3 – 4, (ลูกผสมชั่วที่ 1) lane  
5 – 6, (ลูกผสมกลับแมกลุมออนแอ) lane 7 – 8, (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน) lane 
9 – 10, (ลูกผสมกลับพอกลุมออนแอ) lane 11 – 12, (ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน) 
lane 13 – 14, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมออนแอ) lane 15 – 20, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุม
ตานทาน) lane 21 – 26, M คือ DNA Ladder ขนาด 100 คูเบส 

 
 
 
 
 
 

75 
20 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคอารเอพีดีจาก 

ไพรเมอร OPZ – 08 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ประกอบดวยพันธุแม  
(คัด – ม.อ.) lane 1 – 2, พันธุพอ (IT82E – 16) lane 3 – 4, (ลูกผสมชั่วที่ 1) lane  
5 – 6, (ลูกผสมกลับแมกลุมออนแอ) lane 7 – 8, (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน) lane 
9 – 10, (ลูกผสมกลับพอกลุมออนแอ) lane 11 – 12, (ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน) 
lane 13 – 14, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมออนแอ) lane 15 – 20, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุม
ตานทาน) lane 21 – 26, M คือ DNA Ladder ขนาด 100 คูเบส 75 

21 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคอารเอพีดีจาก 
ไพรเมอร OPZ – 13 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ประกอบดวยพันธุแม  
(คัด – ม.อ.) lane 1 – 2, พันธุพอ (IT82E – 16) lane 3 – 4, (ลูกผสมชั่วที่ 1) lane  
5 – 6, (ลูกผสมกลับแมกลุมออนแอ) lane 7 – 8, (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน) lane 
9 – 10, (ลูกผสมกลับพอกลุมออนแอ) lane 11 – 12, (ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน) 
lane 13 – 14, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมออนแอ) lane 15 – 20, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุม
ตานทาน) lane 21 – 26, M คือ DNA Ladder ขนาด 100 คูเบส 76 

 
 
 
 
 
 

(15) 



 

รายการรูป (ตอ) 
 
รูปท่ี                                                     หนา 
22 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคอารเอพีดีจาก 

ไพรเมอร OPAD – 05 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ประกอบดวยพันธุ
แม (คัด – ม.อ.) lane 1 – 2, พันธุพอ (IT82E – 16) lane 3 – 4, (ลูกผสมชั่วที่ 1) lane  
5 – 6, (ลูกผสมกลับแมกลุมออนแอ) lane 7 – 8, (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน) lane 
9 – 10, (ลูกผสมกลับพอกลุมออนแอ) lane 11 – 12, (ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน) 
lane 13 – 14, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมออนแอ) lane 15 – 20, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุม
ตานทาน) lane 21 – 26, M คือ DNA Ladder ขนาด 100 คูเบส  76 

23 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคเอสเอสอารจาก 
ไพรเมอร VM22 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 โดย lane 1 – 3(พันธุแม), 
lane 4 – 6 (พันธุพอ), lane 7 – 9 (ลูกผสมชั่วที่ 1), lane 10 – 16 (ลูกผสมกลับแม
กลุมตานทาน), lane 17 – 21 (ลูกผสมกลับแมกลุมออนแอ), lane 22 – 26 ลูกผสม
กลับพอกลุมตานทาน, lane 27 – 31 (ลูกผสมกลับพอกลุมออนแอ), lane 32 – 37 
(ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมตานทาน), lane 38 – 41 (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมออนแอ), M คือ 
DNA Ladder ขนาด 100 คูเบส 78 

24 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคเอสเอสอารจาก 
ไพรเมอร VM27 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 โดย lane 1 – 3 (พันธุแม), 
lane 4 – 6 (พันธุพอ), lane 7 – 9 (ลูกผสมชั่วที่ 1), lane 10 – 16 (ลูกผสมกลับแม
กลุมตานทาน), lane 17 – 21 (ลูกผสมกลับแมกลุมออนแอ), lane 22 – 26 ลูกผสม
กลับพอกลุมตานทาน, lane 27 – 31 (ลูกผสมกลับพอกลุมออนแอ), lane 32 – 37 
(ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมตานทาน), lane 38 – 41 (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมออนแอ), M คือ 
DNA Ladder ขนาด 100 คูเบส 78 

 
 
 
 
 
 

(16) 



 

รายการรูป (ตอ) 
 

รูปท่ี                                                     หนา 
25 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคเอสเอสอารจาก 

ไพรเมอร VM37 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 โดย lane 1 – 3(พันธุแม), 
lane 4 – 6 (พันธุพอ), lane 7 – 9 (ลูกผสมชั่วที่ 1), lane 10 – 16 (ลูกผสมกลับแม
กลุมตานทาน), lane 17 – 21 (ลูกผสมกลับแมกลุมออนแอ), lane 22 – 26 ลูกผสม
กลับพอกลุมตานทาน, lane 27 – 31 (ลูกผสมกลับพอกลุมออนแอ), lane 32 – 37 
(ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมตานทาน), lane 38 – 41 (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมออนแอ), M คือ 
DNA Ladder ขนาด 100 คูเบส 79 

26 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคเอสเอสอารจาก 
ไพรเมอร VM70 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 โดย lane 1 – 3 (พันธุแม), 
lane 4 – 6 (พันธุพอ), lane 7 – 9 (ลูกผสมชั่วที่ 1), lane 10 – 16 (ลูกผสมกลับแม
กลุมตานทาน), lane 17 – 21 (ลูกผสมกลับแมกลุมออนแอ), lane 22 – 26 ลูกผสม
กลับพอกลุมตานทาน, lane 27 – 31 (ลูกผสมกลับพอกลุมออนแอ), lane 32 – 37 
(ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมตานทาน), lane 38 – 41 (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมออนแอ), M คือ 
DNA Ladder ขนาด 100 คูเบส 79 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 (17) 



 

รายการรูปภาคผนวก 
 
รูปท่ี                                                     หนา 
1 ระดับอุณหภูม ิความชื้นในบรรยากาศ อุณหภูมิผิวดิน อัตราการระเหยของน้ํา และ

ความเร็วลมในชวงของการทดลอง (ป พ.ศ. 2546 – 2550)        112 
2 ปริมาณน้ําฝนรายเดือนในชวงของการทดลอง (ป พ.ศ. 2546 – 2550)    112 

 

(18) 



บทที่ 1 
 

บทนํา 
 

บทนําตนเรื่อง 
 
ถ่ัวฝกยาว  (Yardlong bean, Asparagus bean) มีช่ือวิทยาศาสตรวา Vigna 

unguiculata ssp. sesquipedalis สามารถปลูกไดหลายพื้นที่ทั่วโลก เชน ทวีปอเมริกา ทวีปแอฟริกา 
ทวีปยุโรป รวมทั้งบางประเทศของทวีปเอเชีย เชน ฟลิปปนส ไตหวัน จีน และไทย (Splittstoesser, 
1979; Tindall, 1983) ถ่ัวฝกยาวเปนพืชผักที่มีความสําคัญทางดานเศรษฐกิจ และโภชนาการชนิด
หนึ่งของประเทศ โดยความสําคัญทางเศรษฐกิจ พบวา ประเทศไทยมีพื้นที่ปลูกถ่ัวฝกยาว 
130,836.50 ไร ใหผลผลิต 124,002.73 ตัน จังหวัดที่มีการปลูกถ่ัวฝกยาวมากที่สุดคือ จังหวัดราชบุรี 
มีพื้นที่ปลูก 18,996 ไร ใหผลผลิต 26,584.65 ตัน รองลงมาคือ จังหวัดเพชรบุรี และจังหวัด
นครราชสีมา มีพื้นที่ปลูก 7,517 และ 3,067 ไร และใหผลผลิต 4,625 และ 3,067 ตัน ตามลําดับ 
สําหรับภาคใตมีพื้นที่ปลูกถ่ัวฝกยาวทั้งสิ้น 31,319 ไร จังหวัดที่มีพื้นที่ปลูกมากที่สุดคือ จังหวัด
นครศรีธรรมราช มีพื้นที่ปลูก 2,758 ไร รองลงมาคือ จังหวัดสุราษฎรธานี มีพื้นที่ปลูก 2,605 ไร 
(กรมสงเสริมการเกษตร, 2550) ผลผลิตถ่ัวฝกยาวสวนใหญใชบริโภคภายในประเทศ และบางสวน
สงจําหนายตางประเทศ เชน ฮองกง สิงคโปร มาเลเซีย เยอรมัน ฝร่ังเศส ญ่ีปุน เนเธอรแลนด 
สหรัฐอเมริกา และบางประเทศแถบตะวันออกกลาง (สุภาพร, 2535; อราม, 2543) โดยสงออกในรูป
ฝกสด ฝกแชแข็ง และฝกบรรจุกระปอง สรางรายไดเขาประเทศปละหลายลานบาท (กอง
บรรณาธิการฐานเกษตรกรรม, 2541) และปจจุบันการสงออกถั่วฝกยาวมีแนวโนมเพิ่มขึ้นเปนลําดับ 
(ขวัญจิตรและวัลลภ, 2537; กรมสงเสริมการเกษตร, 2550) สวนความสําคัญทางดานคุณคาทาง
โภชนาการ พบวา ถ่ัวฝกยาวประกอบดวยสารอาหารที่จําเปนตอรางกายหลายชนิด เชน โปรตีน 
คารโบไฮเดรต ไขมัน ไฟเบอร ไทเอมีน ไรโบฟาวีน ไนอาซีน และ เอสกอบิกเอสิด (Knott and 
Deanon, 1967) 

ถ่ัวพุมเปนพืชสกุลถ่ัวเชนเดียวกับถ่ัวฝกยาว (Li et al., 2001; Phansak et al., 2005) 
นิยมปลูกในหลายพื้นที่ทั่วโลก โดยเฉพาะประเทศกําลังพัฒนา และดอยพัฒนา ไดแก ประเทศ
อินเดีย ไนจีเรีย ไนเจอร และอูกันดา เปนตน ถ่ัวพุมเปนพืชที่มีการบริโภค และใชประโยชนใน
หลายลักษณะ โดยเฉพาะอยางยิ่งใชเปนแหลงโปรตีนราคาถูก เพื่อทดแทนโปรตีนจากเนื้อสัตว  

1



 

 
 

2 

เนื่องจากถั่วพุมมีโปรตีนเปนองคประกอบถึง 24.80 เปอรเช็นต (Giami, 2005) นอกจากนี้ พบวา   
ถ่ัวพุม มีสารอาหารที่เปนสวนประกอบสําคัญตอรางกายอีกหลายชนิด ไดแก คารโบไฮเดรต  
63.60 เปอรเซ็นต ไฟเบอร 6.30 เปอรเซ็นต ไขมัน 1.90 เปอรเซ็นต ไทเอมีน 0.00074 เปอรเซ็นต 
ไรโบฟาวีน 0.00042 เปอรเซ็นต และไนอาซีน 0.00281 เปอรเซ็นต (Davis et al., 1991) จาก
ความสําคัญดังกลาว ถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุมจึงเปนพืชผักที่มีการผลิต และบริโภคกันอยางแพรหลาย 

อยางไรก็ตามการผลิตถ่ัวฝกยาว และถั่วพุมประสบปญหาหลายประการ เชน 
ปญหาผลผลิตต่ํา เนื่องจากพันธุปลูกไมสามารถปรับตัวเขากับสภาพแวดลอม (Omongo et al., 
1998; Karungi et al., 2000a) ปญหาฐานพันธุกรรมแคบเนื่องจากพันธุปลูกเพื่อการคาสวนใหญเปน
พันธุบริสุทธิ์ และอาจมีลักษณะไมดี เชน ปลายฝกเปนหางหนู (กฤษฎา และปราโมทย, 2549) 
ปญหาการระบาดของโรค (Gumedzoe et al., 1998; Bashir et al., 2002) รวมทั้งปญหาการระบาด
ของแมลง (Saxena and Khan, 1984; Nakawuka and Adipala, 1997) โดยเฉพาะอยางยิ่งปญหาการ
ระบาดของแมลง มีผลตอการเจริญเติบโต และผลผลิตของถั่วฝกยาว และถ่ัวพุมเปนอยางมาก แมลง
ศัตรูพืชที่สําคัญไดแก เพล้ียออนถ่ัว หนอนเจาะฝก หนอนชอนใบ และหนอนเจาะลําตน (Gowda et 
al., 2002; Koona et al., 2002) สําหรับการผลิตถ่ัวฝกยาวในภาคใต ประสบปญหาการทําลายของ
แมลงเหลานี้เชนกัน โดยเฉพาะการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว มีผลตอการเจริญของยอด ตาดอก 
และลดพื้นที่สังเคราะหแสง (จารุวรรณ, 2529) ทําใหถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุมไมสามารถติดฝก หรือติด
ฝกนอย (Ofuya, 1995; พิสุทธิ์, 2550) นอกจากนี้เพล้ียออนถ่ัวยังเปนพาหะนําเชื้อไวรัสมาสูพืชปลูก 
ซ่ึงเปนสาเหตุของโรคหลายชนิด เชน Cowpea Mosaic Viruses (CMV), Broad Bean Leaf Roll 
Viruses (BBLRV) และ Bean Yellow Mosaic Viruses (BYMV) (Bashir and Hampton, 1996; 
Cardona and Kornegay, 1999; Kareem and Taiwo, 2007) สําหรับการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว
ทําใหผลผลิตลดลง 30 – 40 เปอรเซ็นต (Jayappa and Lingappa, 1988b) หรือผลผลิตเสียหายเฉลี่ย 
ปละ 732 ตัน (กอบเกียรติ และวีรวิทย, 2531; อรัญ และคณะ, 2545) จากปญหาดังกลาวมีผลให
เกษตรกรใชสารฆาแมลงควบคุมตลอดฤดูปลูก (เกรียงไกร, 2545) ซ่ึงสารฆาแมลงที่ใชสวนใหญมี
พิษตกคางในผลผลิต (ปวธร, 2546) โดยเฉพาะอยางยิ่งถ่ัวฝกยาวซึ่งบริโภคในรูปฝกสด พบวา มี
สารพิษตกคางมากถึง 66 เปอรเซ็นต (เกรียงไกร, 2544) ซ่ึงสูงเปนอันดับสามรองจากคะนา และ
กะหล่ําปลี (พนิดา และคณะ, 2545 อางโดย รวมจิตร, 2551) ถ่ัวฝกยาวจึงเปนพืชผักที่มีความเสี่ยง
จากการปนเปอนของสารพิษตกคางสูง การสรางพืชตัดแตงพันธุกรรม (Genetically Modified 
Organism : GMO plants) อาจเปนแนวทางหนึ่งที่สามารถใชเพื่อลดการใชสารเคมี แตความกังวลถึง
ผลเสียจากพืชตัดแตงพันธุกรรมยังคงมีอยู รวมทั้งประเทศไทยในปจจุบันยังไมอนุญาตใหปลูกพืช
ตัดเตงพันธุกรรมเปนการคา ดังนั้นการสรางถ่ัวฝกยาวสายพันธุใหม โดยการปรับปรุงพันธุดวยการ



 

 
 

3 

คัดเลือก และผสมขามกับพันธุที่มีความตานทานหรือทนทานตอการเขาทําลายของแมลง จึงเปนอีก
แนวทางหนึ่ง 

การศึกษาพันธุกรรมและอัตราพันธุกรรมของการตานทานเพลี้ยออนถ่ัว เพื่อทราบ
การทํางานของยีนที่เกี่ยวของจึงมีความสําคัญอยางยิ่งในการปรับปรุงพันธุ ถ่ัวฝกยาว แตการ
ปรับปรุงพันธุถ่ัวฝกยาวใหตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในอดีตยังมีนอย และไมมีรายงานแนชัดวาการ
ตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในถั่วฝกยาวเปนแบบใด (Mesfin et al., 1992) นอกจากนี้การปรับปรุงพันธุ
ในอดีตมีขอจํากัดในการคัดเลือก และผสมขามพันธุซ่ึงตองใชเวลานาน และลักษณะที่ปรากฏมีผล
จากสภาพแวดลอม ดังนั้นจึงมีการนําเครื่องหมายชีวโมเลกุลเขามาชวยในการศึกษา และเพิ่ม
ประสิทธิภาพในการคัดเลือก ซ่ึงสามารถยนระยะเวลาการปรับปรุงพันธุใหส้ันลง เทคนิคหนึ่งที่
ไดรับความนิยม คือ เทคนิคอารเอพีดี (RAPD: Random Amplified Polymorphic DNA) ซ่ึงทําได
งายไมซับซอน ใหขอมูลมาก คาใชจายไมสูง ใชปริมาณดีเอ็นเอนอยประมาณ 25 – 100 นาโนกรัม
ตอปฏิกิริยา และสามารถเปนเครื่องหมายสําหรับชวยในการคัดเลือกลักษณะที่ตองการ (Marker 
Assisted Selection) ไดอยางมีประสิทธิภาพ (Winter and Kahl, 1995) และอีกเทคนิคหนึ่งคือ 
เอสเอสอาร เทคนิคนี้เปนเครื่องหมายโมเลกุลที่ใชการเพิ่มปริมาณโดยพีซีอาร ตองการดีเอ็นเอ
ตนแบบปริมาณนอย และชิ้นสวนดีเอ็นเอที่ตองการตรวจสอบมีขนาดเล็ก ไมจําเปนตองใชดีเอ็นเอ
ตัวอยางที่มีคุณภาพดีมากนัก ผลการตรวจสอบยังมีความแมนยํา สามารถสงขอมูลลําดับเบสของ
ไพรเมอร เพื่อนําไปใชที่หองปฏิบัติการใดก็ได นอกจากนี้ยังมีการขมรวม (codominance) จึง
สามารถแยกความแตกตางระหวางโฮโมไซโกต และเฮเทอโรไซโกตได 
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การตรวจเอกสาร 
 

1. ลักษณะทางพฤกษศาสตรของถั่วฝกยาว และถั่วพุม 
 

ถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุมเปนพืชอยูในสกุล Vigna และสามารถแบงออกไดเปน 3 กลุม
(Herklots, 1972; Duke, 1981) คือ 

1. Vigna unguiculata ssp. sinensis (common cultivated cowpea) กลุมนี้มีลักษณะ
ฝกสั้นจนถึงยาวปานกลาง ฝกหอยลงตามแรงโนมถวงของโลก เมล็ดคลายรูปไต ไดแก ถ่ัวพุม เปน
ตน 

2. Vigna unguiculata ssp. sesquipedalis (yardlong bean หรือ asparagus bean)   
กลุมนี้มีลักษณะฝกยาวหอยลงตามแรงโนมถวงของโลก ฝกจะเตงในขณะออน และเหี่ยวแหงเมื่อ
สุกแก ไดแก ถ่ัวฝกยาว เปนตน 

3.Vigna unguiculata ssp. cylindrical หรือ Vigna unguiculata ssp. catjang (Vigna 
catjung [Burn.] Walp) กลุมนี้มีลักษณะฝกสั้น และตั้งตรง เมล็ดมีลักษณะกลมรีขนาดเล็ก  

เนื่องจากพืชทั้งสามกลุมนี้มีความคลายคลึง และสามารถผสมขามกันไดงาย จึงอาจ
จัดกลุมใหอยูใน species เดียวกันแตตาง subspecies (Coulibaly et al., 2002) อยางไรก็ตาม Hancock 
(1992) รายงานเพิ่มเติมวาพืชกลุม Vigna อาจแยกไดถึง 5 subspecies โดยแตละ subspecies มี
คุณสมบัติ และลักษณะตางๆ ดังตารางที่ 1 
 
ตารางที่ 1 คุณสมบัติ และลักษณะตางๆ ของถ่ัวในสกุล Vigna 

ลักษณะ 
subspecies พื้นที่ใบ 

(เซนติเมตร) 
ความกวางดอก 

(เซนติเมตร) 
น้ําหนกัฝก
แหง (กรัม) 

เมล็ดตอฝก 
(เมล็ด) 

น้ําหนกัเมล็ด 
(มิลลิกรัม) 

mensensis 50.0 – 130.0 120.0 – 230.0 60.0 – 200.0 250.0 – 410.0 90.0 – 310.0 

dekindtiana 3.3 – 4.2 2.3 – 3.0 2.0 – 2.5 3.0 – 3.2 2.3 – 3.2 
cylindrical 0.2 – 0.5 0.4 – 0.8 1.0 3.0 – 4.0 1.0 – 4.0 
sesquipedalis 16.0 – 19.0 14.0 – 17.0 – – 13.0 – 20.0 

unguiculata 8.0 – 25.0 20.0 – 40.0 40.0 – 80.0 10.0 – 20.0 70.0 – 300.0 
ที่มา : Hancock (1992) 



 

 
 

5 

ถ่ัวฝกยาว (V. unguiculata ssp. sesquipedalis) เปนพืชที่มีการปลูกตั้งแตอดีตจนถึง
ปจจุบัน มีถ่ินกําเนิดแถบเขตรอนของทวีปแอฟริกา และตอนใตของประเทศจีน (Purseglove, 1974) 
ถ่ัวฝกยาวมีช่ือสามัญหลายชื่อ เชน yardlong bean, asparagus bean และ snake bean (Deseran, 2001) 
ถ่ัวฝกยาวเปนพืชผสมตัวเองตามธรรมชาติ (self pollination) และบางครั้งสามารถผสมขามประมาณ 
10 เปอรเซ็นต (กฤษฎา และปราโมทย, 2549) สามารถปลูกไดตลอดป โดยชวงเวลาที่เหมาะสมใน
การปลูกเพื่อใหไดผลผลิตดีที่สุดคือ เดือนกุมภาพันธถึงเดือนพฤศจิกายนของทุกป อุณหภูมิกลางวัน 
27 – 30 องศาเซลเซียส อุณหภูมิกลางคืน 17 – 22 องศาเซลเซียส ถ่ัวฝกยาวเปนพืชที่ตองการ
แสงแดดตลอด และสามารถปลูกไดในดินทุกชนิด แตปลูกไดดีในดินรวนปนทราย มีการระบายน้ํา
ไดดี สภาพความเปนกรด – ดาง (pH) อยูระหวาง 5.5 – 6.5 (Rubatzky and Yamaguchi, 1997)  

ลักษณะทางพฤกษศาสตรของถ่ัวฝกยาว พบวา รากเปนระบบรากแกวยาวประมาณ 
90 – 120 เซนติเมตร (สมภพ, 2537) ลําตนเปนเถาเลื้อย (indeterminate) พันตามคางในทิศทวนเข็ม
นาฬิกามีความสูงประมาณ 200 – 400 เซนติเมตร ใบเปนแบบ trifoliate compound leaf 
ประกอบดวย 3 ใบยอย ดอกมีชอแบบ raceme เกิดตามซอกใบ 1 ชอดอก มีดอกยอย 2 – 6 ดอก แต
ละดอกเปนดอกสมบูรณเพศเรียกวา papillionaceous type โดยดอกยอยมีขนาด 2.0 – 2.5 เซนติเมตร 
กลีบเลี้ยงมีสีเขียว ลักษณะเปนกรวยลอมรอบกลีบดอก กลีบดอกแบงเปน 5 กลีบ มี 2 กลีบดอก
ขนาดใหญเรียกวา standard หอหุมกลีบดอกชั้นใน (wing) 2 กลีบ และกลีบดอกชั้นในสุด ทําหนาที่
หอหุมเกสรเพศผู และเกสรเพศเมียซ่ึงมีลักษณะเปนกรวย หรือหลอด เรียกวา keel เกสรเพศผูเปน
แบบไดอเดลฟสสตาเมน (diadelphous stamen) มีอับละอองเรณู 10 อับ โดยอับละอองเรณู 9 อับ 
เชื่อมติดกับเกสรเพศเมีย  และอีก  1 อับ  แยกออกจากกลุม  (กาญจนา ,  2541) เกสรเพศเมีย
ประกอบดวยรังไข 1 อัน เปนแบบ superior ovary รูปรางยาวสีเขียว กานชูเกสรเพศเมีย และปลาย
เกสรเพศเมียมีขนฟูสีขาวติดอยู (อริยา, 2523) การจัดระเบียบของดอกเปนแบบไมสมมาตรรัศมี หาก
ผาเปน 2 ซีก สามารถผาไดเพียงแนวเดียว เรียกวา irregular flower (สมบูรณ, 2537) ฝกมีลักษณะ
ตรง หรือโคง ยาว 20 – 60 เซนติเมตร (Tindall, 1983) และบางครั้งอาจยาวถึง 100 เซนติเมตร 
(รัตนา, 2530) ฝกมีหลายสี ไดแก สีเขียวออน สีเขียวเขม สีแดง สีน้ําตาล และ สีมวง เปนตน ภายใน
ฝกมีเมล็ดคลายรูปไตประมาณ 10 – 20 เมล็ดตอฝก (Rubatzky and Yamaguchi, 1997) และเมล็ดมี
หลายสี เชน สีขาว สีน้ําตาล สีดํา สีแดง หรืออาจมีสีสลับ เชน สีน้ําตาล – ขาว สีแดง – ขาว และ 
สีดํา – ขาว (วิทัศน, 2541) 

ถ่ัวพุม (V. unguiculata ssp. sinensis) มีถ่ินกําเนิดแถบทวีปแอฟริกา และ ทุงหญา 
สวันนา (Menendes et al., 1997) ซ่ึงมีหลายชื่อเรียก เชน black – eyed peas, cowpea, crowder pea, 
southern pea, field pea, china pea และ indian pea (Roy and Guste, 2001) ถ่ัวพุมเปนพืชสกุลถ่ัวที่มี
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ความสําคัญชนิดหนึ่งของโลก (Duke, 1981; Ehlers and Hall, 1997) โดยมีพื้นที่ปลูกทั่วโลก 12.5 
ลานเฮกตาร และใหผลผลิตประมาณ 3 ลานตันตอป (Alabi et al., 2004) พื้นที่ปลูกสวนใหญอยูใน
เขตรอน และเขตกึ่งรอน สําหรับประเทศไทยการผลิตถ่ัวพุม ผลิตเพื่อบริโภคภายในครัวเรือน โดย
พื้นที่การผลิตสวนใหญอยูบริเวณภาคเหนือ และภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศ พันธุที่นิยม
ปลูกเปนพันธุพื้นเมือง โดยมีช่ือเรียกตางกัน เชน ถ่ัวนั่ง ถ่ัวป และถั่วกระดาน (ศูนยศึกษาคนควา 
และพัฒนาเกษตรกรรมภาคตะวันออกเฉียงเหนือ, 2537; สมใจ และคณะ, 2543) ถ่ัวพุมที่ปลูกใน
ประเทศไทยมีลักษณะลําตนเลื้อย และปลูกไดเพียงปละ 1 คร้ัง เพราะเปนพันธุไวแสง (สมใจ และ
คณะ, 2549) อยางไรก็ตามมีการพัฒนาสายพันธุโดยคณะเกษตรศาสตร มหาวิทยาลัยขอนแกน 
เพื่อใหไดถ่ัวพุมที่มีลักษณะตนเตี้ย ลําตนไมเล้ือย อายุการเก็บเกี่ยวส้ัน ปลูกไดตลอดป ใหผลผลิตสงู 
ใชบริโภคในรูปฝกสด และเมล็ดแหง (สมใจ, 2546) ซ่ึงปจจุบัน พบวา มีการพัฒนาสายพันธุถ่ัวพุม
เพื่อการสงออก สรางรายไดเขาประเทศปละประมาณ 35 ลานบาท (ศูนยวิจัยพืชไรอุบลราชธานี, 
2543) 

ลักษณะทางพฤกษศาสตรของถั่วพุม พบวา มีความคลายคลึงกับถ่ัวฝกยาวคือ ราก
เปนระบบรากแกว (taproot system) ลึก 30 – 90 เซนติเมตร และบางครั้ง พบวา ถ่ัวพุมบางสายพันธุ
ใน เขตแล งของประ เทศอูกันดา  หรือประ เทศไนจี เ รี ย  มีรากที่ สามารถหยั่ ง ลึกได ถึ ง  
150 เซนติเมตร ทําใหทนตอสภาวะแหงแลงไดดี (Davis et al., 1991) นอกจากนี้ถ่ัวพุมยังมีราก
แขนงซึ่งมีปม (nodules) ที่เกิดจากแบคทีเรียพวก Rhizobium เขามาอาศัยอยู ทําใหสามารถตรึง
ไนโตรเจนจากอากาศมาสะสม และใชประโยชนในรูปไนเตรทได (ปราโมทย, 2537) ลําตน (stems) 
ถ่ัวพุมเปนไมลมลุกเนื้อออน มีรองบนลําตน โดยลําตนอาจมีผิวเรียบ หรือลําตนขรุขระ การเจริญ
ของลําตนแบงออกเปน 2 แบบ คือ ลําตนแบบเลื้อย และลําตนแบบพุม โดยลักษณะลําตนแบบเลื้อย 
พบวา  ลําตนจะยืดยาว  และเจริญตอไปเรื่อยๆ  ตลอดฤดูกาลปลูก  ซ่ึงบางครั้งอาจยาวถึง  
450 เซนติเมตร ดอกของลําตนแบบเลื้อยจะเกิดขึ้นตามซอกมุมใบเรื่อยๆ ทําใหฝกแกไมพรอมกัน 
สวนลําตนแบบพุม พบวา ลําตนมีความสูง 30 – 90 เซนติเมตร เมื่อเจริญเติบโตเต็มที่จะออกดอก
ตามมุมใบ และปลายยอดของลําตน ทําใหฝกแกพรอมกันซึ่งสะดวกในการเก็บเกี่ยว (ศูนยวิจัยพืชไร
อุบลราชธานี, 2543) ใบของถ่ัวพุมเปนแบบ trifoliate leaf เกิดสลับบนลําตน ใบจริงคูแรกเปน ใบ
ชนิด simple leaf สวนใบที่เกิดตอๆ มาเปนใบชนิด compound leaf ขนาดของใบมีขนาดเล็กจนถึง
ขนาดใหญ ลักษณะของใบมีตั้งแตคอนขางแหลมจนถึงกลมรี ใบมีสีเขียวออนถึงเขียวเขม มีกานใบ 
(pedicle) ยาว ที่โคนกานใบมีหูใบ (stipule) 2 อัน แผนใบมีขนาดรูปรางแตกตางกันไปตามชนิด 
ดอกถ่ัวพุมมีหลายสี เชน สีขาว สีเหลือง และสีมวง (Sen and Bhowal, 1961) ชอดอกเปนแบบ 
raceme ซ่ึงเกิดจากมุมใบ ดอกเรียงลําดับเปนคูๆ 6 – 12 คู ใน 1 ชอดอก มี 1 – 2 คู เทานั้น ดอกมีกาน
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ดอกส้ัน ฐานของดอกประกอบดวยใบรูปเหล่ียม สีเขียว เรียกวา bract มีกลีบ 5 กลีบอยูวงนอกสุด 
สวนวงถัดมาเปนกลีบดอก ประกอบดวย 3 สวน คือ สวนนอกสุด เรียกวา standard ช้ันกลางเรียกวา 
wing และชั้นในสุดเรียกวา keel ซ่ึงหอหุมเกสรเพศผู และเกสรเพศเมีย เกสรเพศผูประกอบดวยอับ
ละอองเรณู 10 อับ สวนเกสรเพศเมียประกอบดวยรังไขที่ไมมีกาน หรือข้ัว (multilocular) 1 อัน โดย
รังไขเปนแบบ superior ovary เชนเดียวกับถ่ัวฝกยาว ถ่ัวพุมมีฝกเรียวยาว 15 – 25 เซนติเมตร และงอ
เล็กนอย เมื่อสุกแกมีหลายสี เชน สีเหลือง สีน้ําตาล และสีดํา ภายในฝกมีเมล็ดเปนรูปไต ประมาณ 
8 – 20 เมล็ดตอฝก หรือ 700 – 2,000 เมล็ดตอกิโลกรัม (Martin, 1984) โดยแตละเมล็ดยาว 0.8 – 1.2 
เซนติเมตร และมีหลายสี เชน สีมวง สีแดง สีน้ําตาลแดง สีน้ําตาล สีเทา สีขาว และสีดําเปนจุดเล็กๆ 
หรือลายคลายหินออน บางพันธุอาจจะมีสีเขมเปนจุดอยูตรงไฮลัม (Rubatzky and Yamaguchi, 
1997) 
 

2. แมลงศัตรูของถั่วฝกยาว และถั่วพุม 
  

แมลงศัตรูพืชเปนปจจัยสําคัญในการผลิตพืชทุกชนิด เพราะมีผลโดยตรงตอ
ปริมาณ และคุณภาพผลผลิต แมลงศัตรูพืชที่สําคัญของถั่วฝกยาว และถ่ัวพุมมีหลายชนิด เชน  
เพล้ียออนถ่ัว เพล้ียไฟ และหนอนเจาะฝก (Karungi et al., 2000b; Benchasri et al., 2006) 
โดยเฉพาะเพลี้ยออนถ่ัว หากระบาดทําใหผลผลิตลดลงประมาณ 30 – 40 เปอรเซ็นต (Jayappa and 
Lingappa, 1988b) เพล้ียออนที่ทําลายถั่วฝกยาว และถั่วพุมคือเพล้ียออนถ่ัว มีช่ือวิทยาศาสตรวา 
Aphis craccivora Koch เปนแมลงในวงศ Aphididae ลักษณะเปนแมลงปากดูดขนาดเล็ก ผนังลําตัว
ออนนุม การเจริญเติบโตเปนแบบ gradual metamorphosis หรือ paurometabolous คือตัวเต็มวัยจะ
ออกลูกเปนตัว (viviparity) (Nielson and Lehman, 1980; Dixon, 1987a) สําหรับประเทศไทย และ
ประเทศแถบเขตรอน พบเฉพาะเพลี้ยออนถ่ัวเพศเมีย ซ่ึงมีทั้งเพลี้ยออนถ่ัวชนิดมีปก และเพลี้ยออน
ถ่ัวชนิดไมมีปก (จารุวรรณ, 2529) เพล้ียออนถ่ัวสืบพันธุแบบไมอาศัยเพศ และออกลูกเปนตัว 
(Dixon, 1987b) เพล้ียออนเพศเมียหนึ่งตัวสามารถใหลูกไดประมาณ 27 ตัว ตัวออนมีรูปรางคลายตัว
เต็มวัย แตลําตัว หนวด ขา cornicle canda และอวัยวะอื่นๆ ยังเจริญไมเต็มที่ ซ่ึงตองใชเวลา 5 – 7 วนั 
หรือลอกคราบ 3 – 4 คร้ัง จึงเจริญเปนตัวเต็มวัยสมบูรณ ตัวเต็มวัยมีขนาด 1 มิลลิเมตร (Dixon, 
1973) และมีอายุเฉลี่ย 11 วัน (Miyazaki, 1997) ปกติเพล้ียออนถ่ัวไมระบาด เพราะมีฝน และแมลง
ศัตรูธรรมชาติ เชน ตัวห้ํา และ ตัวเบียน เปนตัวควบคุม แตหากฝนทิ้งชวง หรือเขาสูฤดูแลงที่มี
อากาศรอน ไมมีฝน หรือไมมีแมลงศัตรูธรรมชาติควบคุม เพล้ียออนถ่ัวจะระบาด และสรางความ
เสียหายใหกับพืชปลูกเปนอยางมาก เพราะเพลี้ยออนถ่ัวมีน้ํายอยชวยในการยอยผนังเซลล ทําให
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สามารถดูดกินน้ําเลี้ยง และทําลายพืชปลูกไดงาย นอกจากนี้เพล้ียออนถ่ัวสามารถแพรกระจายได
งาย และรวดเร็ว (Ibbotson and Kennedy, 1950) โดยในระยะตัวออน หรือตัวเต็มวัยที่ไมมีปกเพลี้ย
ออนถ่ัวจะเคลื่อนยายโดยเดินจากพืชตนหนึ่งไปสูพืชอีกตนหนึ่ง หรืออาศัยมดเปนพาหะในการ
เคลื่อนยาย (Powell and Hardie, 2000; Ferry et al., 2004) สวนเพลี้ยออนถ่ัวชนิดมีปก การ
เคลื่อนยายสวนใหญจะบินจากพืชตนหนึ่งไปสูพืชอีกตนหนึ่ง อยางไรก็ตามการเคลื่อนยายของเพลีย้
ออนถ่ัวขึ้นอยูกับ 4 ปจจัย ประกอบดวย 

1. อาหาร นับวาเปนปจจัยหลักที่ทําใหเพล้ียออนถ่ัวเคล่ือนยาย หรือเขาทําลายพืช 
ซ่ึงสภาพปกติที่มีอาหารเพียงพอ เพล้ียออนถ่ัวไมมีการเคลื่อนยายจากที่อาศัยเดิมเพื่อหาอาหารแหลง
ใหม หากเกิดสภาพขาดแคลน หรืออาหารไมเพียงพอ เพล้ียออนถ่ัวจะเคลื่อนยายเพื่อหาแหลง
อาหารใหมที่มีความสมบูรณกวาเดิม (Smith et al., 1994) 

2. อายุ ของพืชมีผลตอการเคลื่อนยาย และการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวแตกตาง
กัน โดยพืชที่มีการเจริญเต็มที่แลว พบวา บริเวณยอดจะถูกทําลายมากกวาสวนของใบแก (Ibbotson 
and Kennedy, 1950) (รูปที่ 1) 

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
รูปท่ี 1 ความแตกตางของเนือ้เยื่อพืชที่มีผลตอพฤติกรรมการกินและการเคลื่อนยายของเพลี้ยออนถ่ัว 
ที่มา : Schnorbach (1983) อางโดย Klingauf (1987) 
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3. เพศ เพล้ียออนถ่ัวเพศเมียมีความสามารถในการเคลื่อนยายเพื่อหาอาหาร และ
ถายทอดเชื้อไวรัสมากกวาเพลี้ยออนถ่ัวเพศผู เพราะเพลี้ยออนถ่ัวเพศเมียตองการอาหารเพื่อ
ดํารงชีวิต และสืบพันธุมากกวา จึงจําเปนตองมีการเคลื่อนยายหาแหลงอาหารอยูเสมอ (Nault and 
Ammar, 1989) 

4. สภาพแวดลอม นับวาเปนปจจัยหนึ่งที่มีผลตอการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว 
เชน สภาวะอากาศเปลี่ยนแปลง หรือทองฟามีเมฆมาก ทําใหเพล้ียออนถ่ัวไมเคลื่อนยาย หรือ
เคลื่อนยายไดนอย อยางไรก็ตามหากสภาพแวดลอมเหมาะสม คือ มีแสงแดด และสภาพความชื้นต่ํา 
เพล้ียออนถ่ัวจะสามารถเคลื่อนได และหาอาหารไดอยางมีประสิทธิภาพ (Ibbotson and Kennedy, 
1950; Robert, 1987)  

 

3. พฤติกรรมการเลือกพืชอาหาร และการเขาทําลายพืชของเพลี้ยออนถั่ว 
 

การศึกษาพฤติกรรมการแสดงออก และความชอบของเพลี้ยออนถ่ัวเปนขั้นตอนที่
มีความสําคัญ เพื่ออธิบายกลไกการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว Van Emden (1974) อางโดย Powell 
และคณะ (2006) ศึกษาพฤติกรรมการดูดกินน้ําเลี้ยงของเพลี้ยออนถ่ัวฟาบา (Aphis  fabae) พบวา 
เพล้ียออนถ่ัวมีขั้นตอนการเขาทําลายพืช 6 ขั้นตอน คือ 

1. การบินเพื่อเกาะพืชอาหาร ขั้นตอนนี้เปนขั้นตอนแรกของการแสดงออกทาง
พฤติกรรม โดยเพลี้ยออนถ่ัวจะบินวนไปมาเพื่อหาพืชอาหารตามแหลงตางๆ หากพบพืชอาหาร 
หรือคิดวาเปนพืชอาหารก็บินลงเกาะพืชชนิดนั้น 

2. การสัมผัสพืช และตรวจสอบพืชอาหารบริเวณผิวใบ เพล้ียออนถ่ัวจะสัมผัสกับ
พืชอาหาร และตรวจสอบโครงสรางเซลลบริเวณผิวของพืช  

3. การใชปากทดสอบพืชอาหาร เพล้ียออนใชสไตเลท (stylets) แทงผิวใบอยาง
รวดเร็วเพื่อตรวจสอบหาชองวางระหวางเซลลพืช 

4. เมื่อใชสไตเลทแทงเขาสูเนื้อเยื่อพืช หากเพลี้ยออนถ่ัวแนใจวาเปนพืชอาหาร 
และสามารถใชประโยชนได ก็จะใชสไตเลทปกบริเวณชองวางระหวางเซลลพืชนั้น 

5. การยอยเนื้อเยื่อพืช เพล้ียออนผลิตน้ํายอย ที่มีสวนประกอบของเอนไซม 
โปรตีเนส และปลอยออกมาทางสไตเลท เพื่อยอยเซลลพืชทําใหสะดวกแกการดูดกิน 

6. เพล้ียออนถ่ัวดูดน้ําเล้ียงจากพืช โดยขั้นตอนนี้เปนขั้นตอนสุดทายซึ่งเพลี้ยออน
ถ่ัวจะดูดน้ําเลี้ยงจากพืชผานทางสไตเลท 
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4. กลไกการตานทานแมลงของพืช 
 

พืช และแมลงศัตรูพืชเปนสิ่งมีชีวิตที่มีปฏิสัมพันธรวมกันตั้งแตอดีตจนถึงปจจุบัน 
จากการสังเกตวิวัฒนาการ และการเปลี่ยนแปลงตางๆ โดยเฉพาะพืช พบวา มีการเปลี่ยนแปลง
กระบวนการและกลไกตางๆ มากมายเพื่อปองกันอันตรายจากแมลง ซ่ึงสามารถแบงออกเปนสอง
ลักษณะ (Gatehouse et al., 1991) คือ 

1. กลไกทางกายภาพ เปนกลไกที่พืชสรางขึ้นเพื่อปองกันอันตรายจากแมลง โดย
พืชสามารถปองกันแมลงไมใหเขามาทําลาย หรือทําใหแมลงไมสามารถใชพืชชนิดนั้นเปนอาหาร 
เปนที่อยูอาศัย หรือวางไขได เชน พืชมีการสรางลิกนิน (lignification) ไข (wax) หนามแหลม 
(trichomes) ขน หรือสารเมือก ซ่ึงขับออกมาเพื่อปองกันไมใหแมลงศัตรูเขาถึงเนื้อเยื่อพืช (Horber, 
1980; พัชนี, 2545) โดยกลไกทางกายภาพมีการสรางขึ้นในพืชหลายชนิด เชน การสรางเปลือกหุม
เมล็ด หรือการสรางเปลือกหุมลําตนใหหนาขึ้นของมะเขือเทศ เพื่อปองกันการเขาทําลายของ    
เพล้ียออน (Norris and Kogan, 1980) การสรางลําตนใหมีความแข็งแรงมากขึ้นในขาวสาลี เพื่อ
ปองกันหนอนเจาะลําตน (Norris and Kogan, 1980) หรือการสรางหนามบริเวณใบ และลําตนของ
ตน Bombacopsis และ Urera baccifera เพื่อปองกันเพลี้ยออน เปนตน (Panda and Khush, 1995) 
(รูปที่ 2) 

    (ก)                                              (ข) 
รูปท่ี 2 การสรางหนามบริเวณลําตนของพชื ก. Bombacopsis ข. Urera baccifera 
ที่มา : Panda และ Khush (1995) 
 

2. กลไกทางเคมี เปนกลไกขั้นสูงของพืชที่มีการผลิตสารเคมีขึ้นมาเพื่อกําจัด หรือ
ยับยั้งแมลงศัตรูพืช มี 2 ขั้นตอน คือ primary metabolites และ secondary metabolites โดย primary 
metabolites เปนกระบวนการที่พืชสรางฮอรโมน คารโบไฮเดรต ไขมัน โปรตีน และสารประกอบ
ฟอสฟอรัส (พัชนี, 2545) เพื่อใชในการเจริญเติบโต และการขยายพันธุ ซ่ึงสารที่สรางขึ้นมีผลทําให
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แมลงไมชอบพืชนั้น (Panda and Khush, 1995) สวน secondary metabolites ถูกสรางขึ้นในกรณีที่
พืชไดรับการกระตุนจากแมลง หรือมีแมลงเขาทําลายพืช และไมสามารถปองกันไดดวยข้ันตอน
แรก โดยพืชจะมีการสรางสารที่มีความหลากหลายเพิ่มมากขึ้น สารแตละชนิดมีคุณสมบัติที่แตกตาง
กัน เชน สารฆาแมลงศัตรู สารควบคุมการเจริญเติบโตของแมลง (insect growth regulators) สาร
ยับยั้งการกิน (antifeedant) สารยับยั้งเอนไซมโปรติเนส (proteinase inhibiotors) สารยับยั้งการ
ทํางานของเอนไซมอัลฟาอะไมเลส สารยับการทํางานของกรดอะมิโนที่ไมใชโปรตีน (Gatehouse 
et al., 1992; Ferry et al., 2004) หรือสารชีวเคมีที่เกี่ยวของกับกระบวนการตางๆ (ตารางที่ 2) 
โดยเฉพาะอยางยิ่งสารยับยั้งการเจริญเติบโต และสารยับยั้งการลอกคราบเปนสารที่สําคัญ เพราะ
เมื่อพืชผลิตสารเหลานี้ขึ้นมาจะมีผลโดยตรงตอแมลง หากแมลงตัวใดสัมผัส หรือกินพืชนั้นเปน
อาหาร ทําใหแสดงอาการผิดปกติ เชน หยุดกินอาหาร หยุดลอกคราบ และตายในที่สุด (Hilder and 
Boulter, 1992) ฉะนั้นพืชตานทานแมลงที่ดีตองมีคุณสมบัติในการปองกันตัวเองทั้งกลไกทาง
กายภาพ และกลไกทางเคมี นอกจากนี้พืชยังตอบสนองทางพฤติกรรมเพื่อรักษาผลผลิต และความ
อยูรอด 3 ลักษณะคือ หลีกเลี่ยง (avoidance) ทนทาน (tolerance) และฟนคืน (recovery) (Painter, 
1968)  

 
ตารางที่ 2 สารประกอบสําคัญที่พืชสรางขึ้นเพื่อปองกันการเขาทําลายของแมลง 

สารที่พืชสรางขึ้น หนาที่ของสาร ที่มาของขอมูล 
Alkanes, aldehydes, ketones,waxes 
Lignins, tannins 
Terpenoids (monoterpenoids) 
Phenolics 
Flavonoids (anthocyanins, flavond) 
Quinones  
Alkaloids 
  
Cyanogenic glycosides 
Glucosinolates 

∝-amylase inhibitors 
Proteinase inhibitors 
Β – glucosidase 1 (BGL 1) 

protective layer 
mechanical barrier 
toxicants and ovicidal toxicants 
photosensitizing anti insect digest 
antifeedant, phytoalexins 
toxicants, antifeedant 
interfere in the nerve system, 
digestive enzyme inhibitor 
toxicant 
repellent, toxicant, irritant 
digest enzyme inhibitors 
digest enzyme inhibitors 
Unknown 

Panda และ Khush (1995) 
De Bruxelles และ Roberts (2001) 
Nishida (2002) 
Nishida (2002) 
Ananthakrishnan (1999) 
Panda และ Khush (1995) 
 
Panda และ Khush (1995) 
Panda และ Khush (1995) 
Kliebenstein และคณะ (2001) 
Silva  และคณะ (2001) 
Pompermayer และคณะ (2001) 
Stotz และคณะ (2000) 

ที่มา : Mello และ Silva – Filho (2002) 
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5. ลักษณะการตานทานแมลงในพืช 
 

ลักษณะการตานทานแมลงในพืชสามารถแบงออกไดเปน 3 แบบ คือ 
1. แมลงไมชอบ (non preference, antixenosis) คือความตานทานที่เกิดจากการ

แสดงออกของพืช เพื่อตอบสนองตอแมลง ซ่ึงมีผลทําใหแมลงไมชอบ เชน ผีเสื้อไมชอบวางไข 
หรือวางไขนอยบนขาวสายพันธุที่มีขนนอย หรือไมมีขน (Pathak, 1977 อางโดย ปริญญา, 2530) 
หนอน cereal beetle (Oulema melanopus ) ไมชอบกินขาวสาลีพันธุ CI 8591 เนื่องจากใบมีขนยาว 
และหนาแนนทําใหหนอน cereal beetle ไมสามารถเขากัดกินได อีกทั้งขนยังมีผลยับยั้งการสืบพันธุ
ของหนอน cereal beetle (Schillinger, 1969) หรือขาวที่มีใบเล็กจะถูกทําลายจากเพลี้ยไฟนอยกวา
ขาวใบปกติ (Painter, 1968) สวน ธีระ และวัชรินทร (2543) อธิบายเพิ่มเติมวาแมลงไมชอบ เปน
กลไกชนิดหนึ่งที่พืชใชในการหลบหลีกจากแมลงศัตรู ซ่ึงมีหลายรูปแบบ ไดแก 

(1) อายุของพืช เปนปจจัยหนึ่งในการแสดงออกของแมลงในการไมชอบ เชน 
ฝายที่มีอายุแกกวาจะถูกดวงงวงเจาะสมอฝายเขาทําลายนอยกวาฝายที่มีอายุนอยกวา 

(2) สัณฐานวิทยาของพืช เชน ขาวที่มีลําตนแข็งแรง สามารถตานทานหนอน
กอ (stem borer) ไดดีกวาขาวที่มีลําตนออนแอ ถ่ัวเหลืองพันธุมีขนบนลําตนหนาสามารถตานทาน
เพล้ียจั๊กจั่น (Empoasca fabae) ไดมากกวาพันธุที่มีขนบาง (ชาญณรงค, 2549) อยางไรก็ตาม 
Ohiakhe และคณะ (1992) พบวา ความหนาแนนของขน (trichomes) บนตนถ่ัวพุมสายพันธุ
ตานทานมีความสัมพันธกันในทางบวก และมีนัยสําคัญทางสถิติกับความเสียหายของฝก โดยหาก
ความหนาแนน และความยาวของขนสูงมีผลใหหนอนเจาะฝกลดลง และทําความเสียหายบนฝก
นอยลงเชนกัน 

(3) สารเคมีในตัวพืช เปนสิ่งที่พืชผลิตขึ้นมาทําใหแมลงไมชอบ เชน ดวงงวง
เจาะสมอฝายไมทําลายฝายที่มีกล่ิน  (นพพร ,  2543) หรือหนอนกอแถบลายสีมวง  (Chilo 
suppressalis Walker) ไมวางไขบนตนขาวพันธุ TKM6 เพราะมีสารบางชนิด ซ่ึงมีคุณสมบัติ
ตานทาน และยับยั้งการวางไข (สมพงษ, 2527) 

(4) สีของพืช เปนการตอบสนองอีกลักษณะหนึ่งที่ทําใหแมลงไมชอบ เชน 
ตัวเต็มวัยของ Pieris rapae และผีเสื้อบางชนิดไมชอบวางไขบนใบกะหล่ําปลีสีแดง (red cabbage) 
แตชอบวางไขบนใบกะหล่ําปลีสีเขียว (Dickson and Eckenrode, 1975) เพล้ียออนถ่ัว (A. 
craccivora) ตอบสนอง หรือเขาทําลายพืชอาหารที่มีใบสีเหลือง หรือสีเขียวออนมากกวาสีเขียวเขม 
(Dixon, 1985; นพพร, 2543) ฝายดอกสีแดงตานทานตอดวงงวงเจาะสมอฝาย (boll weevil, 
Anthonomus grandis) ดีกวาฝายดอกสีขาว (ไพศาล, 2527) 
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2. ตานทานตอแมลง (antibiosis) คือความตานทานที่เกิดจากพืชสรางสาร หรือ
แสดงลักษณะตางๆ ซ่ึงเปนผลรายตอวงจรชีวิตของแมลงทําใหการเจริญเติบโต และพัฒนาการของ
แมลงลดลง (Horber, 1980; Salifu, 1988b) ความตานทานตอแมลงจะสมบูรณเมื่อแมลงไมสามารถ
มีชีวิตอยูตอไปได (กฤษฎา, 2528) โดยความตานทานตอแมลงอาจแสดงออกในลักษณะทางปริมาณ 
และความเสียหายของพืชจะแตกตางกันตามระดับ และปริมาณการเขาทําลายของแมลง ในกรณีที่
พืชมีแมลงเขาทําลายเทาๆ กัน หากพืชพันธุใดถูกแมลงทําลายมาก แสดงวามีความตานทานตอแมลง
นอย  

3. ทนทานตอแมลง (tolerance) คือความตานทานที่เกิดจากความสามารถของพืชที่
จะเจริญเติบโต ขยายพันธุ เพิ่มผลผลิต หรือซอมแซมสวนที่เสียหายจากการทําลายของแมลง ซ่ึงพบ
ในพืชหลายชนิด เชน ขาวที่ทนตอหนอนกอสีครีม จะมีปฏิกิริยาชดเชยตอการถูกทําลาย (Pathak, 
1977 อางโดย ปริญญา, 2530) หรือ turnip ที่ถูกหนอนใยผัก (Plutella macolipenis) เขากัดกินใบ แต
เสนใบยังคงอยู สามารถที่จะเจริญเติบโต และมีอายุยาวนานกวาปกติ เพื่อชดเชยพื้นที่ใบที่เสียไป  
(ธีระ และวัชรินทร, 2543) ซ่ึงจากลักษณะความตานทานแบบทนทานตอแมลง จึงทําใหสามารถ
ประเมินความตานทานแมลงได โดยศึกษาจากสวนของพืชที่ถูกทําลาย เปอรเซ็นตความเสียหายของ
ผลผลิต หรือระดับความรุนแรงที่เกิดขึ้น (Smith et al., 1994) นอกจากนี้การศึกษาจํานวนประชากร
ของแมลงที่เขาทําลายพืชในแตละสายพันธุ และตรวจวัดผลผลิต หรือเปอรเซ็นตที่แมลงรอดตายก็
เปนสวนหนึ่งของความตานทานแบบทนทานตอแมลง (Davis et al.,1984)  

เมื่อพิจารณากลไกทั้ง 3 ลักษณะ พบวา แมลงไมชอบ ตานทานตอแมลง และ 
ทนทานตอแมลง มีความสัมพันธกันดังแสดงในรูปที่ 3 

 
NON PREFERENCE                  ANTIBIOSIS 
For oviposition, food,              Adverse effect of   
         or shelter.            plant on biology of insect. 

                       TOLERANCE 
                 Repair, recovery, or ability 

           to withstand infestation. 
 

รูปท่ี 3 ความสัมพันธของพืชในการตอบสนองตอการเขาทําลายของแมลง 
ที่มา : Painter (1968)  
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6. การศึกษายีน และการปรับปรุงพันธุถ่ัวฝกยาว และถั่วพุมใหตานทานเพลี้ยออนถั่ว 
 

จากการศึกษาความตานทานตอการเขาทําลายของแมลงในพืช พบวา สามารถ
ถายทอดทางพันธุกรรมได และอาจถูกควบคุมดวยยีนตั้งแต 1 คู, 2 คู, 3 คู หรือ ยีนหลายๆ คู ยีน
ตานทานอาจเปนยีนเดน หรือยีนดอย และการแสดงออกของยีนอาจเปนแบบบวก (บุญหงษ, 2548) 
สําหรับการศึกษายีนที่เกี่ยวกับเพลี้ยออนถ่ัวในถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุม International Institute of 
Tropical Agriculture (1982) รายงานวาลักษณะตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในถั่วพุมควบคุมดวยยีนเดน
เพียง 1 คู สอดคลองกับรายงานของ Pathak (1988) ที่รายงานวายีนตานทานการเขาทําลายของเพลี้ย
ออนถ่ัวในถั่วพุมเปนยีนคูเดียว และกําหนดชื่อวา Rac 1 และ Rac 2 สวน Githiri และคณะ (1996) 
ศึกษาการถายทอดพันธุกรรมของการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในลูกผสมชั่วที่ 1 ลูกผสมชั่วที่ 2 
ลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ และลูกผสมกลับไปยังพันธุแม โดยผสมขามระหวางถั่วพุมพันธุ
ตานทานเพลี้ยออนถ่ัว 8 สายพันธุ คือพันธุ ICV10, ICV11, ICV12, IT82E – 25, TVU 310, 
IT87S – 1394, IT87S – 1459 และ IT84S – 2246 กับพันธุ TVU946 ซ่ึงออนแอตอเพล้ียออนถ่ัว 
พบวา ยีนควบคุมการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวมีเพียง 1 คู และเปนยีนเดน เนื่องจากอัตราสวนของตน
ตานทานตอตนออนแอในลูกผสมชั่วที่ 2 และ ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม (ออนแอ) มีคาเทากับ 3 : 1 
และ 1 : 1 ตามลําดับ 
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7. พันธุกรรมพื้นฐานเพื่อใชในการปรับปรุงพันธุพืช 
 
7.1.การทํางาน และการแสดงออกของยีน 

 
นักปรับปรุงพันธุจําเปนตองทราบขอมูลพื้นฐานตางๆ ของการทํางาน และการ

แสดงออกของยีน เพื่อสะดวก และงายตอการปรับปรุงพันธุ การแสดงผลของยีนแบงเปน 2 แบบ 
คือ 

การทํางานของยีนในตําแหนงเดียวกัน ซ่ึงปฏิกิริยาของยีนอาจเปนแบบผลบวก 
(additive) คือ ลักษณะที่แสดงออกขึ้นอยูกับจํานวนยีนที่ชวยเสริมลักษณะนั้นๆ และยีนเดนแตละตวั
จะเพิ่ม หรือลดคาไดเทาๆ กัน ไมวาจะอยูในรูปของเฮตเทอโรไซโกต หรือโฮโมไซโกต หรือ ยีน
แบบขม (dominant) คือ ยีนตัวหนึ่งไปขมการแสดงออกของยีนอีกตัวหนึ่ง อาจเปนการขมสมบูรณ 
ขมไมสมบูรณ หรือขมเกินก็ได  

การทํางานของยีนตางตําแหนง ซ่ึงปฏิกิริยาของยีนอาจเปนแบบผลบวก คือ เปน
ผลบวกของยีนคนละตําแหนงที่ควบคุมลักษณะเดียวกัน ยีนหลายๆ คู ที่ควบคุมลักษณะเดียวกันใน
แบบผลบวกเรียกวา multiple factors ยีนแตละคูทํางานเปนอิสระ การแสดงออกของยีนตัวหนึ่งจะ
ไมขึ้นอยูกับยีนตัวอ่ืนๆ หรือ แบบขม เกิดขึ้นกับลักษณะควบคุมดวยยีนหลายคู และแตละคูไมเปน
อิสระตอกัน พืชที่มีลักษณะทางพันธุกรรมแตกตางกันอาจแสดงลักษณะออกมาเหมือนกัน ขึ้นอยู
กับปฏิกิริยาระหวางกลุมของยีนที่แสดงลักษณะนั้นๆ กลุมของยีนยอย (minor genes) ที่ควบคุม
ลักษณะทางปริมาณเหลานี้เรียกวา poly – genes สภาพแวดลอมมีผลอยางมากตอการแสดงออกของ
ยีน และประสิทธิภาพในการคัดเลือกลักษณะเหลานี้ นอกจากนี้มียีนบางกลุมที่แสดงลักษณะขม 
การแสดงออกของยีนบนตําแหนงอื่นๆ ซ่ึงเรียกวา epistasis ซ่ึงมักเปนการแสดงออกของกลุมยีน
หลัก (major gene) (กฤษฎา, 2528) 
 
7.2 ความแปรปรวนทางพันธุกรรม (genetic variation) 

 
ความแปรปรวนทางพันธุกรรมเปนสิ่งสําคัญที่นักปรับปรุงพันธุตองทราบวาพืชที่

ตองการปรังปรุงมีความแปรปรวนมาก นอย หรือมีความแปรปรวนในลักษณะใด เชน ลักษณะฝก
ของถั่วฝกยาว พบวา ความแปรปรวนหลายระดับ เชน ฝกสั้น ฝกยาวปานกลาง หรือฝกยาวมาก 
สวนลักษณะอื่นๆ ก็มีการกระจายตัวแตกตางกัน การปรับปรุงพันธุจึงเปนการเพิ่มโอกาสใหไดพืชที่
มีลักษณะดี หรือลักษณะใหม โดยความแปรปรวนอาจพิจารณาได 2 ลักษณะ คือ  
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7.2.1 ลักษณะทางคุณภาพ คือ ลักษณะที่ควบคุมดวยหนวยควบคุม หรือยีนนอยคู 
ยีนแตละคูมีความสามารถที่จะแสดงลักษณะที่ควบคุมอยูออกมาไดอยางเดนชัด ลักษณะการ
กระจายตัวของรุนลูกสามารถแยกออกไดเปนกลุมอยางชัดเจน มีการกระจายตัวอยางไมตอเนื่อง 
(discontinous variation) สภาพแวดลอมมีผลตอการแสดงออกของลักษณะเหลานี้เพียงเล็กนอย เชน 
ลักษณะความสูง สีเมล็ด หรือความตานทานโรค เปนตน  

 
7.2.2 ลักษณะทางปริมาณ คือ ลักษณะที่ควบคุมดวยยีนหลายคู แตละคูมีผลตอการ

แสดงออกของยีนลักษณะนั้นไดนอย รุนลูกมีการกระจายตัวแบบตอเนื่อง (continuous variation)  
ไมสามารถจะแบงเปนกลุมไดอยางชัดเจน และสภาพแวดลอมมีผลตอการแสดงออกของลักษณะ
เหลานี้มาก เชน ลักษณะผลผลิต ความแข็งแรงของตน การตานทานแมลง หรือการปรับตัวเขากับ
ส่ิงแวดลอม เปนตน  

 
7.3 อัตราพันธุกรรม (heritability) 

 
อัตราพันธุกรรม หรือความสามารถในการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรม คือ 

อัตราสวนของความแปรปรวน ซ่ึงเปนสวนที่สืบเนื่องจากยีน อัตราพันธุกรรมเปนตัวบงบอกถึง
ลักษณะบางลักษณะเกิดจากผลของยีน และสภาพแวดลอมในอัตราสวนเทาใด อีกทั้งบอกถึง
ลักษณะที่ปรากฏสามารถถายทอดไปยังลูกหลานในอัตราสวนเทาใด คือ มีลูกหลานกี่เปอรเซ็นตที่มี
ลักษณะเหมือนพอแม (ไพศาล, 2525) ซ่ึงลักษณะใดมีอัตราพันธุกรรมต่ํา แสดงวายีนมีอิทธิพลตอ
ลักษณะนั้นนอย และความแปรปรวนเกิดจากสภาพแวดลอมเปนสวนใหญ (กฤษฎา, 2544)  
 

8. การใชเครื่องหมายโมเลกุลในการศึกษาพันธุกรรมพืช 
 

จากการประสบปญหาการแบงกลุม หรือการจําแนกกลุมตางๆ ของสิ่งมีชีวิตทําได
ยาก โดยเฉพาะพืชซ่ึงเปนสิ่งมีชีวิตที่คลายกัน ซ่ึงการจําแนกพืชในอดีตอาศัยความแตกตางทาง
รูปพรรณสัณฐาน (morphology) เชน ความสูงตน ลักษณะทรงพุม การใชขนาดใบ รูปรางของเมล็ด 
ความยาวฝก สีดอก หรือลักษณะสีฝก เปนตัวแยกความแตกตาง แตความแตกตางเหลานี้ไมเพียง
พอที่จะแยกความแตกตางของพืชไดอยางสมบูรณ บางลักษณะยังขึ้นอยูกับระยะเวลาการ
เจริญเติบโต ตองอยูในชวงที่เหมาะสมจึงจะสามารถจําแนกความแตกตางได เชน ลักษณะสีดอก 
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ลักษณะสีฝก และลักษณะผลผลิต เปนตน นอกจากนี้ลักษณะที่แสดงออกอาจเปลี่ยนแปลงไปตาม
สภาพแวดลอม (จรัสศรี, 2548)  

ปจจุบันมีการนําเครื่องหมายโมเลกุล มาใชเพื่อการจําแนก หรือตรวจสอบลักษณะ
ตางๆ ของสิ่งมีชีวิตในระดับดีเอ็นเอได โดยในระยะแรกเครื่องหมายโมเลกุลที่ใชเปนการตรวจสอบ
ในระดับโปรตีน คือ การใชไอโซไซม (isozyme) แตการใชไอโซไซมมีขอจํากัดหลายอยาง เชน มี
อิทธิพลจากสภาพแวดลอม หรือขึ้นอยูกับระยะการเจริญเติบโตของพืช ทําใหไมสามารถแยกความ
แตกตางได หรือแยกความแตกตางไดนอย (Degani et al., 2001; Claros et al., 2002) ตอมามีการ
พัฒนาเทคนิคขึ้นมาใหม คือเทคนิคอารเอฟแอลพี (Restriction Fragment Length Polymorphism) 
พัฒนาโดย Botstein และคณะ (1980) ซ่ึงเปนเทคนิคแรกที่เปนเครื่องหมายโมเลกุลในระดับดีเอ็นเอ 
โดยอาศัยหลักการของความแตกตางในลําดับเบสที่ถูกตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ (restriction 
enzyme) ความแตกตางของลําดับเบสนี้เปนคุณสมบัติทั่วไปที่พบในสิ่งมีชีวิตที่มีจีโนไทปตางกัน 
อยางไรก็ตามเทคนิคนี้มีขอเสีย คือ ตองใชดีเอ็นเอตนแบบจํานวนมาก และดีเอ็นเอตองมีคุณภาพดี 
อีกทั้งมีขั้นตอนยุงยาก และคาใชจายสูง (Kuandun et al., 2000) ทําใหนักวิทยาศาสตรพยายามหา
เทคนิคใหมๆ ทดแทนในระยะตอมา เชน เทคนิคอารเอพีดี (RAPD : Random Amplified 
Polymorphic DNA) เอสเอสอาร (SSR : Simple Sequence Repeat)  และเอเอฟแอลพี (AFLP : 
Amplified Fragment Length Polymorphism) และปจจุบันมีการคิดคน และใชเครื่องหมายโมเลกุล
ในระดับดีเอ็นเอหลายชนิด (ตารางที่ 3) ซ่ึงเทคนิคแตละชนิดมีวิธีการ และวัตถุประสงคแตกตางกัน 
เชน ใชศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของพืช การทําแผนที่ยีน (gene mapping) การหา
ตําแหนงของยีน (gene tagging) หรือใชเปนเครื่องหมายในการคัดเลือกลักษณะสําคัญตางๆ เชน 
การหายีนที่ตานทานโรค ยีนตานทานแมลง หรือยีนที่มีความสัมพันธกับลักษณะผลผลิตสูง เปนตน
(Byrne and Richardson, 2005) 
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ตารางที่ 3 เครื่องหมายโมเลกุลที่มีการใชในปจจุบัน 
เทคนิค ช่ือเต็ม ผูคิดคน 
AFLP Amplified Fragment Length Polymorphism Vos และคณะ (1995) 
AMP – PCR Anchored Microsatellite Primed PCR Wolff  และคณะ (1995) 
AP – PCR Arbitrarily Primed PCR Welsh และ McClelland (1990) 
ASA Allele – Specific Amplification  Wu และคณะ (1989) 
ASSR Anchored Simple Sequence Repeat Wu และคณะ (1994) 
CAPS Cleaved Amplification Polymorphic Sequence Akopyanz และคณะ (1992) 
DALP Direct Amplification of  Length Polymorphism  Desmarais และคณะ (1998) 
DFLP DNA  Fragment Length Polymorphism  Hongtrakul และคณะ (1998) 
dRAMP Digested RAMP Becker และ Heun (1995) 
IFLP Intron Fragment Length Polymorphism Hongtrakul และคณะ (1998) 
IM – PCR Inter – Microsatellite PCR Zietkiewicz และคณะ (1994) 
IRAP Inter – Retrotransposon Amplified Polymorphism Kalendar และคณะ (1999) 
ISA Inter – SSR Amplification  Zietkiewicz และคณะ (1994) 
ISSR  Inter – Simple Sequence Repeats Zietkiewicz และคณะ (1994) 
MAAP Multiple Arbitrary Amplicon Profiling Caetano – Annolles (1994) 
MP – PCR Microsatellite – Primed PCR Meyer และคณะ (1993) 
RAHM Randomly Amplified Hybridizing Microsatellites Cifarelli และคณะ (1995) 
RAMPO Randomly Amplified Microsatellite Polymorphism Richardson และคณะ (1995) 
RAPD Random Amplified Polymorphic DNA  Williams และคณะ (1990) 
RBIP Retrotransposon – Based Insertion Polymorphism  Flavell และคณะ (1998) 
REMAP Retrotransposon – Microsatellite Polymorphism Kalendar และคณะ (1999) 
SCAR Sequence Characterised Amplified regions Paran และ Michelmore (1993) 
SNP Single Nucleotide Polymorphism  Landegren และคณะ (1988) 
SPAR Single primer Amplification Reactions Gupta และคณะ (1994) 
S – SAP Sequence – Specific Amplification Polymorphism  Waugh และคณะ (1997) 
SSCP Single Strand Conformation polymorphism Hayashi (1992) 
SSR Simple Sequence Repeat Hearne และคณะ (1992) 
STMS Sequence – Tagged Microsattile Site Beckmann และ Soller (1990) 
STR Short Tandem Repeat Edwards และคณะ (1991) 
STS Sequence – Tagged – Site Olson และคณะ (1989) 
VNTR Variable Number of  Tandem Repeats Nakamura และคณะ (1987) 

ที่มา : Gupta และคณะ (2002) 
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8.1 เทคนิคอารเอพีดี (RAPD : Random Amplified Polymorphic DNA ) 
 

เทคนิคอารเอพีดีเปนเทคนิคที่พัฒนาขึ้นโดย Williams และคณะ (1990) ซ่ึงอาศัย
หลักการเพิ่มขยายชิ้นสวนของดีเอ็นเอโดยการทําพีซีอาร ใชไพรเมอรสายส้ันๆ ประมาณ 8 – 10 
เบส เพียงชนิดเดียว มีลําดับเบสแบบสุม และเปาหมายการเกาะของไพรเมอร คือ บริเวณที่มีลําดับ
เบสเปนคูสมกัน โดยไมคํานึงถึงทิศทางของไพรเมอรที่เกาะกับดีเอ็นเอตนแบบ และไมจําเพาะกับ
ยีนใดๆ แยกขนาดของดีเอ็นเอที่ไดดวยการทําอิเล็กโทรโฟรีซิสบนอะกาโรสเจล ยอมแถบดีเอ็นเอ
ดวยเอธิเดียมโบรไมด การเกิดแถบดีเอ็นเอ เปนผลมาจากไพรเมอรเขาไปเกาะไดหลายตําแหนง โดย
เกาะกับดีเอ็นเอคนละสายในทิศทางเขาหากัน จะสามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในชวงนั้นได แตถา
ไพรเมอรเกาะดีเอ็นเอสายเดียวในทิศทางเดียวกัน หรือเกาะกับดีเอ็นเอคนละสาย แตทิศทางแยก
ออกจากกัน หรือเกาะไดสองสายหางไกลกันมาก แมทิศทางเขาหากันก็ไมสามารถเกิดผลผลิตได 
(สุวิมล, 2544; กุลยา, 2550) เทคนิคอารเอพีดีมีขอดี คือ เปนวิธีที่งาย ไมยุงยาก ผลการตรวจสอบมี
ความรวดเร็ว มีโพลิมอรฟซึมสูง ใหขอมูลมาก ใชปริมาณดีเอ็นเอประมาณ 25 – 100 นาโนกรัมตอ
ปฏิกิริยา (Winter and Kahl, 1995) แตมีขอเสียในการทดลองซ้ํา เนื่องจากเทคนิคนี้มีความไวตอการ
เปลี่ยนแปลงสภาวะตางๆ สูง จึงตองควบคุมสภาพตางๆ ใหคงที่ และเทคนิคอารเอพีดียังแสดงการ
ขมทําใหไมสามารถแยกความแตกตางระหวางลักษณะพันธุแทยีนเดน (homozygous dominant) 
และพันธุทาง (heterozygous) ได (Cipriani et al., 1996)  อยางไรก็ตาม ความแตกตางของแถบ 
ดีเอ็นเอสามารถนํามาวิเคราะหทางสถิติเพื่อศึกษาความสัมพันธ หรือความแตกตางทางพันธุกรรม
ได  (Thormann et al., 1994) เครื่องหมายอารเอพีดีมีประสิทธิภาพสําหรับการใหลักษณะความ
แตกตาง (polymorphism) และสามารถใชในการจําแนกลักษณะตางๆ ไดอยางรวดเร็ว โดยมีการนํา
เทคนิคนี้มาใชประโยชนในดานเปนเครื่องหมายชวยในการคัดเลือก ดังนี้ 

การใชเครื่องหมายโมเลกุลแบบอารเอพีดีในการปรับปรุงพันธุพืชตานทานโรค 
และแมลง Mayer และคณะ (1997) รายงานความสําเร็จในการสรางเครื่องหมายอารเอพีดีเพื่อใช
ตรวจสอบยีนตานทานโรค Fusarium wilt ซ่ึงเกิดจากเชื้อ Fusarium oxysporum ใน chickpea  
(Cicer arietinum) Young และ Kelly (1997) พบวา มียีนหลัก 3 ตําแหนงควบคุมลักษณะตานทาน
โรค antracnose ซ่ึงเกิดจากเชื้อ Colletotrichum lindemuthianum ในถั่วแขกเชื่อมติดกับเครื่องหมาย
อารเอพีดี Jeon และคณะ (1999) ใชเครื่องหมายโมเลกุลแบบอารเอพีดีในการคัดเลือกลักษณะ
ตานทานเพลี้ยกระโดดสีน้ําตาลในขาว จากการใชไพรเมอร 140 ไพรเมอร พบวา ไพรเมอร 
OPD – 07 สามารถแยกความแตกตางระหวางลักษณะตานทาน และลักษณะออนแอได สุนทรีย 
และคณะ (2547) รายงานวาไพรเมอร OPO – 11 สามารถแยกความแตกตางระหวางถั่วลิสงพันธุ  
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NcAc 17090 ซ่ึงตานทานตอโรคราสนิมกับพันธุ มข.1 และไทนาน 9 ที่ออนแอตอโรคราสนิมได 
Namayanja และคณะ (2006) ประสบความสําเร็จในการสรางเครื่องหมายอารเอพีดีเพื่อใช
ตรวจสอบ และแยกยีนตานทานโรค angular leaf spot ซ่ึงเกิดจากเชื้อ Phaeoisariopsis griseola 
Sacc. ไดโดยใช ไพรเมอร OPE – 04 ขนาด 700 คูเบส 

 
8.2 เทคนิคเอสเอสอาร (SSR : Simple Sequence Repeat ) 
   

เอสเอสอาร หรือ ไมโครแซทเทลไลท (microsatellite) เปนเครื่องหมายโมเลกุล
ชนิดหนึ่งที่นิยมใชในปจุบัน โดยอาศัยหลักการกระจายตัวของเบสซ้ําที่มีในสิ่งมีชีวิต ลักษณะที่
สําคัญของเบสซ้ําเหลานี้ คือการมีลําดับเบสจําเพาะอยูบริเวณหัวทายของเบสซ้ํา ซ่ึงเบสจําเพาะ
เหลานี้สามารถนํามาใชสรางเปนไพรเมอรขนาด 20 เบส หรือมากกวา เพื่อใชขยายปริมาณเบสซ้ํา
ในตําแหนงที่ตองการ โดยใชหลักการของพีซีอาร ผลผลิตของการทําพีซีอารนั้นจะนําไปแยกขนาด
โดยใชโพลีอะคริลาไมดเจลอิเล็กโตรโฟรีซิส ซ่ึงความแตกตางของแตละตนในประชากรนั้นเกิด
จากความแตกตางของจํานวนเบสซ้ําในแตละตน คุณสมบัติสําคัญของเครื่องหมายโมเลกุลชนิดนีค้อื
ความจําเพาะเจาะจงของตําแหนงโมเลกุลเครื่องหมายบนจีโนม และจํานวนของ alleleic form ที่
สามารถตรวจสอบได นอกจากนี้เครื่องหมายโมเลกุลชนิดนี้ยังเปนแบบ codominant จึงสามารถ
ตรวจสอบ heterozygous ได (สุรินทร, 2549) 

การพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารมีวิธีการยุงยาก และเสียคาใชจาย
สูง แตหลังจากพัฒนาเครื่องหมายแบบเอสเอสอารไดแลว สามารถนําไปใชไดงาย เนื่องจาก
เครื่องหมายดีเอ็นเอนี้เพิ่มปริมาณโดยพีซีอาร จึงใชดีเอ็นเอตนแบบจํานวนนอย และชิ้นสวนดีเอ็นเอ
ที่ตองการขนาดเล็ก ไมจําเปนตองใชดีเอ็นเอตนแบบที่มีคุณภาพดีมากนัก ผลการตรวจสอบมีความ
แมนยําสูง สามารถนําไปใชหองปฏิบัติการใดก็ได มีโพลิมอรฟซึมสูง เนื่องจากเกิดการเปลี่ยนแปลง
ชุดซ้ําไดงาย (กรกช, 2550; Suwannarat and Nualsri, 2008) จึงมีการนําเครื่องหมายโมเลกุลแบบ 
เอสเอสอารมาใชหลายรูปแบบ เชน 

การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม Li และคณะ (2001) ใชเครื่องหมาย
โมเลกุลแบบเอสเอสอารศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของถั่วพุม จํานวน 90 สายพันธุ โดย
ใชไพรเมอรจํานวน 46 ไพรเมอร ประกอบดวย 128 อัลลีล พบวา 31 ไพรเมอร หรือ 67 เปอรเซ็นต 
ใหแถบดีเอ็นเอมีความแตกตางกัน และมี 27 ไพรเมอร ใหแถบดีเอ็นเอมีความแตกตาง และชัดเจน 
โดยมีแถบดีเอ็นเอเฉลี่ย 4.7 แถบตอไพรเมอร Phansak และคณะ (2005) ศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของถั่วฝกยาว 15 สายพันธุ และถ่ัวในสกุล Vigna 6 ชนิด ประกอบดวย ถ่ัวพุม, ถ่ัวเขียว, 
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blackgram, rice bean, adzuki bean และ moth bean ซ่ึงถ่ัวทั้งหมดนี้ไดจากศูนยวิจัยพืชผักเขตรอน 
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม พบวา เมื่อ
ทดสอบโดยไพรเมอร 27 ไพรเมอร มีแถบดีเอ็นเอชัดเจนจํานวน 16 ไพรเมอร และแถบดีเอ็นเอเฉลีย่ 
3.4 แถบตอไพรเมอร และเมื่อตรวจสอบความใกลชิดทางพันธุกรรมระหวางกลุมถ่ัวฝกยาว 15 สาย
พันธุ พบวา สามารถแบงถ่ัวออกเปน 3 กลุม 

การจําแนกพันธุพืชโดยใชเทคนิคเอสเอสอาร He และคณะ (2005) ใชเครื่องหมาย
โมเลกุลแบบเอสเอสอารจําแนกชนิดของถั่วลิสง 48 สายพันธุ ตามความแตกตางของลักษณะ
ทางพฤษศาสตร 6 ชนิด ประกอบดวย Arachis hypogaea, A. hirsute, A. fastigiata ,A. peruviana, 
A. aequatorian และ A. vulgaris พบวา 8 ไพรเมอรใหแถบดีเอ็นเอที่จําเพาะในแตละพันธุ คือ 
PM15, PM32, PM188, PM375, PM402, PM297, PM478 และ PM588  

การศึกษา และคัดเลือกลักษณะที่ตองการ Che และคณะ (2003) ทําการศึกษาหา
ตําแหนงของยีนตานทานโรคกาบใบแหงในขาว โดยผสมขาว 2 พันธุ คือ พันธุ 4011 ซ่ึงเปนพันธุที่
ตานทานโรคกาบใบแหง กับพันธุ Xiangzaoxian19 ซ่ึงออนแอตอโรคกาบใบแหง เพื่อสรางลูกผสม
ช่ัวที่ 2 และตรวจสอบโดยใชเครื่องหมายอารเอพีดี (OPN – 162000) เอเอฟแอลพี (E – AT:M-CAC120, 
E – A T: M – CTA230) และเอสเอสอาร (RM164320, RM39300) พบวา ลักษณะดังกลาวมีการควบคุม
แบบขม โดยยีน Rsb1 และอยูบนโครโมโซมคูที่ 5 ของขาว มีระยะหางระหวางยีน Rsb1 ตามลําดับ
ดังนี้ 1.6 cM, 1.6 cM, 9.9 cM, 15.2 cM และ 1.6 cM Changchao และคณะ (2006) ใชเทคนิค 
เอสเอสอารศึกษาเครื่องหมายดีเอ็นเอที่มีความสัมพันธกับลักษณะความตานทานเพลี้ยกระโดดสี
น้ําตาล ซ่ึงควบคุมดวยยีน Bph9 โดยทําการผสมขามขาว 2 สายพันธุ คือ Kaharamana ซ่ึงตานทาน
เพล้ียกระโดดสีน้ําตาล และพันธุ 02428 ซ่ึงออนแอตอเพล้ียกระโดดสีน้ําตาล สรางลูกผสมชั่วที่ 2 
เพื่อหาเคร่ืองหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับยีน Bph9 พบวา ไพรเมอร RM463 และ RM534 มี
ความสัมพันธกับยีนที่ควบคุมการตานทานเพลี้ยกระโดดสีน้ําตาล โดยอยูบนโครโมโซมคูที่ 12 และ
มีระยะหาง 6.8 cM และ 9.7 cM ตามลําดับ  
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วัตถุประสงค 
 
1. เพื่อศึกษา และเปรียบเทียบความสามารถในการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวของถั่วฝกยาว และถั่ว

พุมภายใตสภาพแปลงทดลองธรรมชาติ และในโรงเรือนตาขายปด 
2. เพื่อศึกษาการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมของการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในถ่ัวฝกยาว และ

ถ่ัวพุม 
3. เพื่อศึกษาขอมูลเบื้องตนในการหาเครื่องหมายอารเอพีดี และ เอสเอสอาร ที่มีความสัมพันธ

ใกลชิดกับยีนตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในถั่วฝกยาว และถ่ัวพุม 
 

 
 



บทที่ 2 
 

วัสดุ อุปกรณ และวิธีการ 
 

วัสดุ และอุปกรณ 
 
1. วัสดุ และอุปกรณในแปลงทดลอง 
 
  1.1 วัสดุในแปลงทดลอง 
 

- เมล็ดพันธุถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุม 24 สายพันธุ 
- เมล็ดพันธุลูกผสมของถั่วฝกยาว และถ่ัวพุม ประกอบดวยลูกผสมชั่วที่ 1 

ลูกผสมชั่วที่ 2 ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม และลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ 
- เพล้ียออนถ่ัว 
- ปุยคอก 
- ปุยเคมีสูตร 15 – 15 – 15 และสูตร 21 – 0 – 0 
 
1.2 อุปกรณในแปลงทดลอง 
 
- ปายแสดงคูผสม 
- ถุงกระดาษสําหรับคลุมดอก 
- อุปกรณสําหรับวัด ไดแก ไมบรรทัด และ ไมเมตร เปนตน  
- เครื่องชั่ง ทศนิยม 2 และ 4 ตําแหนง 
- ไมสําหรับปกคาง 
- กระถางดินเผา และกระถางพลาสติก ขนาด 12 นิ้ว และ 14 นิ้ว 
- ตะกราพลาสติก 
- อุปกรณในการผสมเกสร ไดแก พูกัน ปากคีบ คลิปหนีบ และแอลกอฮอล  

70 เปอรเซ็นต เปนตน 
- อุปกรณในการใหน้ํา ไดแก บัวรดน้ํา และสายน้ําหยด เปนตน 
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- จอบ 
- พลาสติกคลุมแปลง 
- ตูอบเมล็ดพันธุ 
 

2. วัสดุ และอุปกรณในการศึกษาระดับดีเอ็นเอ 
 

2.1 วัสดุในหองปฏิบัติการสําหรับการศึกษาระดับดีเอ็นเอ 
 
2.1.1 ตัวอยางพืช  
 
เก็บตัวอยางใบของถั่วฝกยาว และถ่ัวพุมทุกตนจาก 4 คูผสม ประกอบดวยตัวอยาง

ใบจากกลุมประชากรของพันธุแม พันธุพอ ลูกผสมชั่วที่ 1 ลูกผสมชั่วที่ 2 ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม 
และลูกผสมกลับไปยังพันธุพอของคูผสมระหวางพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 คูผสมพันธุ 
คัด – ม.อ. x SR00 – 863 คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน และคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 
  

2.1.2 สารเคมีท่ีใชในการสกัดดีเอ็นเอ 
 
- CTAB 
- β - mercaptoethanol 
- PVP – 40 (Polyvinyl pyrolidone) 
- EDTA 
- Tris – HCI (pH 8.0) 
- TE buffer 
- คลอโรฟอรม 
- ไอโซโพรพานอล 
- เอธานอล 
- โซเดียมคลอไรด 
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2.1.3 สารเคมีสําหรับทําอิเล็กโทรโฟรีซิส 
 
- อะกาโรส 
- กรดอะซิติก 
- กรดบอริก 
- เอธิเดียมโบรไมด 
- ยูเรีย 
- Loading buffer 
- Lamda DNA (λ DNA) 
- 100 bp และ 500 bp DNA Ladder (Operon, USA) 
- Tris-base 
- Denaturing polyacrylamide gel electrophoresis 
- Acrylamide : bis-acrylamide solution (29:1) 
- Bind silane 
- Repel silane 
- Formamind 
- Formaldehyde 
- TEMED (N,N,N’,N’ – tetramethyethyenediamine) 
- Ammonium persulfate 
- Sodium thiosulfate (Na2S2O3 • 5H2O) 
- Sodium carbonate (Na2CO3) 
- Silver nitrate (AgNO3) 
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2.1.4 สารเคมีในการทําพีซีอาร 
 
- dNTP (dATP, dTTP, dCTP และ dGTP) (Promega, USA) 
- ไพรเมอร จํานวน 190 ไพรเมอร ประกอบดวย OPA01 – 20, OPB01 – 20,   

OPC01 – 20, OPD01 – 20, OPT01 – 20, OPR01 – 20, OPZ01 – 20, 
OPAA01 – 20, OPAB01 – 20, OPAD – 01, OPAD – 04, OPAD – 05,  
OPAD – 06, OPAD – 08, OPAD – 09, OPAD – 11, OPAD – 15, 
 OPAN – 12 และ OPAN – 16 (Operon, USA) 

- 10X Taq buffer (Promega, USA) 
- Taq DNA Polymerase (Promega, USA) 
- แมกนีเซยีมคลอไรด  
 
2.2 อุปกรณในหองปฏิบัติการสําหรับการสกัดดีเอ็นเอ 
 
2.2.1 อุปกรณในการสกัดดีเอ็นเอ การทําอิเล็กโทรโฟรีซิส และการทําพีซีอาร 
 
- ตูเย็น และตูแชแข็ง – 30 องศาเซลเซียส 
- เครื่องไมโครเซนติฟวก 
- เครื่องชั่งทศนิยม 4 ตําแหนง 
- เครื่องคนสารละลายอัตโนมตัิ 
- ปเปตปรับปริมาตร 
- หมอนึ่งความดันไอ (autoclave) 
- เครื่องจายกระแสไฟฟา 
- เครื่องอิเล็กโทรโฟรีซีส 
- เครื่องพีซีอาร 
- หลอดเอฟเพนดอรฟ  
- ไมโครเวฟ 
- Tip ขนาดตางๆ  
- เครื่อง Gel documentation 
- เครื่องแกว กระบอกตวง และขวดขนาดตางๆ 
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วิธีการ 
 
1. การประเมินการตานทานเพลี้ยออนถั่วภายใตสภาพแปลงปลูกตามธรรมชาติ 
 

เก็บรวบรวมเมล็ดพันธุ ถ่ัวฝกยาว  และถ่ัวพุมจากแหลงตางๆ ประกอบดวย 
ศูนยวิจัยพืชผักเขตรอน มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน อําเภอกําแพงแสน จังหวัด
นครปฐม ศูนยวิจัยพืชไรอุบลราชธานี อําเภอสวางวีระวงศ จังหวัดอุบลราชธานี พันธุที่มีขายใน
ทองตลาด และมหาวิทยาลัยตางๆ รวม 24 สายพันธุ (ตารางที่ 4) หลังจากนั้นทําการปลูกทดสอบ 
เพื่อประเมินการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในสภาพแปลงปลูกธรรมชาติ โดยเตรียมแปลงกวาง 1 เมตร 
ยาว 5 เมตร ระยะปลูกระหวางตน 50 เซนติเมตร ระยะระหวางแถว 75 เซนติเมตร ณ แปลงทดลอง 
ภาควิชาพืชศาสตร คณะทรัพยากรธรรมชาติ มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร วิทยาเขตหาดใหญ 
อําเภอหาดใหญ จังหวัดสงขลา วางแผนการทดลองแบบสุมในบล็อกสมบูรณ (Randomized 
Complete Block Design) จํานวน 3 ซํ้าๆ ละ 20 ตน ดูแลบํารุงรักษาอยางดี เพื่อใหตนพืชมีความ
สมบูรณ บันทึก วันออกดอก ความยาวฝก จํานวนฝกตอตน เมล็ดตอฝก และผลผลิตตอตน 

ประเมินระดับการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว โดยสุมประเมินการเขาทําลายจาก
สายตา และใหคะแนนการเขาทําลาย 5 ระดับ (Jayappa and Lingappa, 1988b; อรุณี, 2530) ดังนี้ 
        ระดับ 0 หมายถึง บริเวณใบ และยอดถูกเพลี้ยออนถ่ัวทําลายนอยกวา 10 เปอรเซ็นต 
 ระดับ 1 หมายถึง บริเวณใบ และยอดถูกเพลี้ยออนถ่ัวทําลาย 10 – 25 เปอรเซ็นต 
  ระดับ 2 หมายถึง บริเวณใบ และยอดถูกเพลี้ยออนถ่ัวทําลาย 26 – 50 เปอรเซ็นต 
 ระดับ 3 หมายถึง บริเวณใบ และยอดถูกเพลี้ยออนถ่ัวทําลาย 51 – 75 เปอรเซ็นต 
  ระดับ 4 หมายถึง บริเวณใบ และยอดถูกเพลี้ยออนถ่ัวทําลายมากกวา 75 เปอรเซ็นต 
บันทึกจํานวนตนถ่ัวที่ถูกเพลี้ยออนถ่ัวเขาทําลาย เพื่อคํานวณระดับความรุนแรงเฉลี่ยจากสูตร 
ระดับความรุนแรงเฉลี่ย = ระดับความรุนแรงที่ประเมินจากสายตาxจํานวนตนที่เพล้ียออนถ่ัวทําลาย 
                                                                               จํานวนตนทั้งหมด 
และประเมินลักษณะการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวจากระดับคะแนนความรุนแรงเฉลี่ย ดังนี้ 

ระดับความรุนแรงเฉลี่ย 0              =  ตานทานตอการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว 
ระดับความรุนแรงเฉลี่ย < 1.0        =  ทนทานตอการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว 
ระดับความรุนแรงเฉลี่ย 1.0 – 1.9   =  คอนขางทนทานตอการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว 
ระดับความรุนแรงเฉลี่ย 2.0 – 2.9   =  คอนขางออนแอตอการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว 
ระดับความรุนแรงเฉลี่ย 3.0 – 4.0  =  ออนแอตอการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว 
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ตารางที่ 4 ช่ือพันธุ และแหลงที่มาของถั่วฝกยาว และถ่ัวพุมที่ใชในการทดสอบการตานทานการเขา
ทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว 

- สายพันธุ ที่มาของเมล็ดพันธุ 
1 คัด – ม.อ. มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร อําเภอหาดใหญ จังหวัดสงขลา 

2 เทพสถิตย พันธุการคาในทองตลาด อําเภอหาดใหญ จังหวัดสงขลา 

3 บิ๊กวัน พันธุการคาในทองตลาด อําเภอหาดใหญ จังหวัดสงขลา 

4 พนมสารคาม อําเภอพนมสารคาม จังหวัดฉะเชิงเทรา 

5 มก. 20  มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม 

6 ราชบุรี พันธุการคาในทองตลาด อําเภอหาดใหญ จังหวัดสงขลา 

7 สายธาร พันธุการคาในทองตลาด อําเภอหาดใหญ จังหวัดสงขลา 

8 สายทอง พันธุการคาในทองตลาด อําเภอหาดใหญ จังหวัดสงขลา 

9 สายพิน พันธุการคาในทองตลาด อําเภอหาดใหญ จังหวัดสงขลา 

10* สุรนารี 1 มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี อําเภอเมือง จังหวัดนครราชสีมา 

11 เอเวอรกรีน พันธุการคาในทองตลาด อําเภอหาดใหญ จังหวัดสงขลา 

12* เขาหินซอน ศูนยวิจัยพืชไรอุบลราชธานี อําเภอสวางวีระวงศ จังหวัดอุบลราชธานี 

13* IT82E – 9  ศูนยวิจัยพืชไรอุบลราชธานี อําเภอสวางวีระวงศ จังหวัดอุบลราชธานี 

14* IT82E – 16  ศูนยวิจัยพืชไรอุบลราชธานี อําเภอสวางวีระวงศ จังหวัดอุบลราชธานี 

15* IT84D – 666  ศูนยวิจัยพืชไรอุบลราชธานี อําเภอสวางวีระวงศ จังหวัดอุบลราชธานี 

16 RW#24 ศูนยวิจัยผักเมืองรอน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม 

17 SR01 – 0402  ศูนยวิจัยผักเมืองรอน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม (ถ่ินเดิมคือประเทศศรีลังกา) 

18 SR00 – 863  ศูนยวิจัยผักเมืองรอน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม (ถ่ินเดิมคือประเทศศรีลังกา) 

19 VU012 ศูนยวิจัยผักเมืองรอน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม(ถ่ินเดิมคือจังหวัดมุกดาหาร) 

20 VU041 – A  ศูนยวิจัยผักเมืองรอน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม (ถ่ินเดิมคือจังหวัดนราธิวาส) 

21 VU063 ศูนยวิจัยผักเมืองรอน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม 

22 VU124 ศูนยวิจัยผักเมืองรอน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม (ถ่ินเดิมคือจังหวัดนราธิวาส) 

23 VU144 ศูนยวิจัยผักเมืองรอน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม 

24* VU176 ศูนยวิจัยผักเมืองรอน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม (ถ่ินเดิมคือประเทศศรีลังกา) 

* สายพันธุถ่ัวพุม 
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2. การประเมินการตานทานเพลี้ยออนถั่วภายใตโรงเรือนตาขายปด  
 

นําเมล็ดพันธุถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุมทั้ง 24 สายพันธุ (ตารางที่ 4) ปลูกทดสอบอีก
คร้ังในโรงเรือนตาขายปด ณ ศูนยวิจัยควบคุมศัตรูพืชโดยชีวินทรียแหงชาติ (ภาคใต) โดยปลูกใน
กระถางพลาสติกขนาด 12 นิ้ว จํานวน 1 ตนตอกระถาง รองกนกระถางดวยปุยคอก และ ปุยเคมี
สูตร 15 – 15 – 15 วางแผนการทดลองแบบสุมอยางสมบูรณ (Completely Randomized Design) 
จํานวน 3 ซํ้า เมื่อถ่ัวอายุ 3 สัปดาห ปลอยเพล้ียออนถ่ัวตัวเต็มวัย จํานวน 5 ตัวตอตน (Annan et al., 
1995) ศึกษาการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว โดยนับจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวตอตนดวยการประเมิน
แบบสัมบูรณ (absolute estimate) และ แบบสัมพันธ (relative estimate) ตั้งแตบริเวณยอดลงมา
จนถึงใบจริงคูที่ 3 จากยอด (ชาญณรงค, 2549) รวมทั้งประเมินระดับความรุนแรงการเขาทําลายของ
เพล้ียออนถ่ัว  
  
3. การสรางลูกผสม 

 
ทําการผสมขามสายพันธุระหวางถั่วฝกยาวสายพันธุคัด – ม.อ. ซ่ึงเปนถ่ัวฝกยาว

ชนิดเลื้อย (indeterminate) มีฝกยาวเปนที่ตองการของตลาด รสชาติดี และนิยมปลูกในทองถ่ิน แตมี
ความออนแอตอเพล้ียออนถ่ัว กับพันธุตานทานเพลี้ยออนถ่ัว ซ่ึงผานเกณฑการประเมินความ
ตานทานตอการทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวภายใตแปลงปลูกตามธรรมชาติ (ระดับความรุนแรงเฉลี่ย 
<1) และ ผานการประเมินการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวภายใตโรงเรือนตาขายปด ประกอบดวยถ่ัว  
4 สายพันธุ คือ สายพันธุIT82E – 16 สายพันธุSR00 – 863 สายพันธุเขาหินซอน และสายพันธุ 
สุรนารี 1 โดยเตรียมแปลงพอ และแมพันธุ ขนาดกวาง 1 เมตร ยาว 5 เมตร มีระยะระหวางตน  
50 เซนติเมตร ระยะระหวางแถว 75 เซนติเมตร ณ แปลงทดลอง ภาควิชาพืชศาสตร คณะ
ทรัพยากรธรรมชาติ มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร วิทยาเขตหาดใหญ อําเภอหาดใหญ จังหวัด
สงขลา และสถานีวิจัยคลองหอยโขง คณะทรัพยากรธรรมชาติ อําเภอคลองหอยโขง จังหวัดสงขลา 
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3.1 การผลิตลูกผสมชั่วท่ี 1 มีขั้นตอนดังนี้  
 
สรางลูกผสมชั่วที่ 1 ระหวางถั่วฝกยาว และถ่ัวพุม 4 คูผสม ซ่ึงผานการประเมิน

จากวิธีขางตน ประกอบดวยคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 
คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน และคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 โดยการทดลองครั้งนี้
กําหนดใหพันธุคัด – ม.อ. เปนพันธุแมทกุคูผสม 

 
3.1.1. การกําจัดเกสรเพศผู  
 
ทําการกําจัดเกสรเพศผูระหวางเวลา 17.00 – 18.00 นาฬิกา โดยเลือกดอกขนาด

ประมาณ 2 เซนติเมตร ที่พรอมจะบานในวันรุงขึ้น ใชปากคีบปลายแหลมที่ผานการฆาเชื้อดวย
แอลกอฮอล 70 เปอรเซ็นต กรีดกลีบดอกสวนของ standard แยกสวน standard และ wing ออกทั้ง
สองดาน พยายามไมให standard และ wing เสียหาย จากนั้นกรีดสวนของ keel ออก พบเกสรเพศผู 
10 อับ และเกสรเพศเมีย 1 อัน ใชปากคีบดึงเฉพาะเกสรเพศผูออกใหหมดระวังไมใหเกสรเพศเมีย
ไดรับการกระทบกระเทือน หุมสวนกลีบดอกในลักษณะเดิม หลังจากนั้นคลุมดอกดวยถุงกระดาษ
เพื่อปองกันการปนเปอน และรอการผสมขามสายพันธุจากดอกของตนที่คัดเลือกในวันรุงขึ้น  
(รูปที่ 4) 
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รูปท่ี 4 ขั้นตอนการกําจดัเกสรเพศผู 
           ก. ระยะดอกที่เหมาะสม    ข. การเปดกลีบดอก 
           ค. การแยกสวน standard และ wing   ง. การใชปากคีบปลายแหลมกําจัดเกสรเพศผู 
           จ. คลุมดอกดวยถุงกระดาษ    ฉ. การปดถุงคลุมดอกเพื่อปองกันการปนเปอน 

 
 
 
 

ขก 

ค ง 

ฉจ 
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3.1.2 การถายละอองเรณู   
 
ทําการถายละอองเรณูระหวางเวลา 6.00 – 8.00 นาฬิกา โดยนําละอองเรณูจากพันธุ

พอซ่ึงผานการคัดเลือกประกอบดวยพันธุIT82E – 16 SR00 – 863 เขาหินซอน และสุรนารี 1 ปายบน
ยอดเกสรเพศเมีย ของดอกถั่วพันธุคัด – ม.อ. ที่กําจัดเกสรเพศผูแลว พยายามใหละอองเรณูติดให
มากที่สุด หลังจากนั้นใชถุงกระดาษคลุมดอก และปดปากใหสนิทเพื่อปองกันการปนเปอนจากมด 
และแมลง เขียนชื่อระบุคูผสม และวันที่ทําการผสม หลังการผสม 2 – 3 วัน นําถุงกระดาษที่คลุม
ดอกออก (กรุง, 2520) (รูปที่ 5) ตรวจนับดอกที่มีการผสมติด ซ่ึงสังเกตไดจากฝกออนที่เกิดขึ้น เพื่อ
ศึกษาความสามารถและเปอรเซ็นตการผสมขาม 

 
 

   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
รูปท่ี 5 ขั้นตอนการถายละอองเรณู 
           ก. ดอกปกติที่พรอมถายละอองเรณู  ข. การปายละอองเรณูบนยอดเกสรเพศเมีย 
           ค. คลุมดอกดวยถุงกระดาษ    ง. ดอกที่ผสมติด 
 
 
 

ก ข

งง ค 
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3.2 การผลิตลูกผสมกลับ และลูกผสมชั่วท่ี 2 
 
ปลูกถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุม พันธุพอ พันธุแมจํานวน 5 สายพันธุ และลูกผสมชั่วที่ 1 

จํานวน 4 คูผสม ณ คณะทรัพยากรธรรมชาติ มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร วิทยาเขตหาดใหญ 
อําเภอหาดใหญ จังหวัดสงขลา และแปลงทดลองสถานีวิจัยคลองหอยโขง คณะทรัพยากรธรรมชาติ
อําเภอคลองหอยโขง จังหวัดสงขลา เพื่อสรางกลุมประชากรตางๆ ประกอบดวย ลูกผสมชั่วที่ 1 
ลูกผสมชั่วที่ 2 ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม และลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ  

 
4. การเปรียบเทียบความตานทานการเขาทําลายของเพลี้ยออนถั่วในพันธุพอ แม และลูกผสมชั่วท่ี 1 
 

ปลูกทดสอบพันธุพอ พันธุแม และลูกผสมชั่วที่ 1 ทั้ง 4 คูผสม ในโรงเรือนตาขาย
ปด ณ ศูนยวิจัยควบคุมศัตรูพืชโดยชีวินทรียแหงชาติ (ภาคใต) โดยปลูกในกระถางพลาสติกขนาด  
12 นิ้ว จํานวน 1 ตนตอกระถาง รองกนกระถางดวยปุยคอก และปุยเคมีสูตร 15 – 15 – 15 จํานวน  
3 ซํ้า ซํ้าละ 2 กระถาง วางแผนการทดลองแบบสุมอยางสมบูรณ เมื่อถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุมอายุ  
5 สัปดาหหลังจากปลูก ปลอยเพล้ียออนถ่ัวจํานวน 5 ตัวตอตน บันทึกวันดอกแรกบาน ฝกตอตน 
ความยาวฝก เมล็ดตอฝก น้ําหนักตอฝก และผลผลิตตอตน นอกจากนี้ศึกษาการเขาทําลายของเพลี้ย
ออนถ่ัว โดยนับจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวตอตน และประเมินระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ย
ออนถ่ัว  
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5. การถายทอดพันธุกรรมของลักษณะตานทานเพลี้ยออนถั่วในพันธุพอ แม ลูกผสมชั่วท่ี 1 ลูกผสม
ชั่วท่ี 2 ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม และลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ 

 
ปลูกถ่ัวฝกยาว และถั่วพุมพันธุพอ พันธุแม และลูกผสมทั้งหมด (P1, P2, F1, F2, 

BC1 และ BC2) ของแตละคูผสมแยกชุดในเรือนตาขายปด กวาง 20 เมตร ยาว 22 เมตร และสูง 2.5 
เมตร ณ แปลงทดลอง ภาควิชาพืชศาสตร คณะทรัพยากรธรรมชาติ มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร 
วิทยาเขตหาดใหญ อําเภอหาดใหญ จังหวัดสงขลา 
โดยแตละคูผสมประกอบดวย 

พันธุพอ พันธุแม และลูกผสมชั่วที่ 1 ประชากรละ 4 แปลง  
ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม และลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ ประชากรละ 6 แปลง  
ลูกผสมชั่วที่ 2 ปลูก 25 แปลง 
โดยแตละแปลงปลูกเปนแถวเดี่ยวจํานวน  6 ตนตอแถว  ระยะระหวางตน  

70 เซนติเมตร ระหวางแถว 70 เซนติเมตร วางแผนการทดลองแบบสุมในบล็อกสมบูรณ เมื่อถ่ัวมี
อายุ 3 สัปดาห ปลอยเพล้ียออนถ่ัวจํานวน 5 ตัวตอตน ศึกษาการเพิ่มจํานวนเพลี้ยออนถ่ัว การเพิ่ม
ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว คาเฉลี่ยจํานวนเพลี้ยออนถ่ัว คาเฉลี่ยระดับความ
รุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว สหสัมพันธระหวางจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวกับระดับความ
รุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว การกระจายตัวระดับคะแนนการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว
ในประชากรกลุมตางๆ และจํานวนคูของยีนที่ควบคุมลักษณะการตานทานเพลี้ยออนถ่ัว 

 
5.1 ศึกษาสหสัมพันธ 

 
ทําการคํานวณคาสหสัมพันธระหวางจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวกับระดับความรุนแรง

การเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียของถั่ว 4 คูผสม เนื่องจาก 3 สัปดาห
หลังปลอยเพล้ียออนเปนชวงเวลาที่มีความสม่ําเสมอและมีการเพิ่มขึ้นของเพลี้ยออนสูงที่สุด 

 
5.2 ศึกษาจํานวนคูของยีน 
 
ศึกษาจํานวนคูของยีนที่ควบคุมลักษณะการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในลูกผสมชั่วที่ 

2 ของถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุม 4 คูผสม จากสูตร 
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เมื่อ  k      = จํานวนคูของยีน 

1P    = คาเฉลี่ยของพันธุแม 

2P   = คาเฉลี่ยของพันธุพอ 

1VF  = วาเรียนซของลูกผสมชั่วที่ 1  

2VF = วาเรียนซของลูกผสมชั่วที่ 2 (ไพศาล, 2525) 

 
6. การแสดงออกของยีน 

 
ศึกษาการแสดงออกของยีน โดยการประเมินพารามิเตอรตามวิธีของ Mather และ 

Jinks (1977) ทดสอบความเหมาะสมของ model ดวย χ2 และวิเคราะหหาคาเฉลี่ยของชั่วรุนตางๆ 
รวมทั้งศึกษาอิทธิพลทางพันธุกรรม (genetic effect) ตามวิธีของ Hayman (1958) โดยวิเคราะหตาม
สัมประสิทธิ์ของพฤติกรรมการแสดงออกของยีนที่ปรากฏใน 

สายพันธุแม (P1) สายพันธุพอ (P2)  
ลูกผสมชั่วที่ 1 (F1) ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม (BC1) 
ลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ (BC2) ลูกผสมชั่วที่ 2 (F2) 
สําหรับการวิเคราะหคาเฉลี่ยของชั่วรุนตางๆ ตามวิธีของ Hayman (1958) โดยใน

แตละคูผสมตามสัมประสิทธิ์ของพฤติกรรมการแสดงออกของยีนที่ปรากฏในสายพันธุพอ พันธุแม 
และลูกผสมชั่วตางๆ ดังนี้ 

 

                         2BC21BC22F42P
2
1

1P
2
1m −−++=  

                    2P
2
1

1P
2
1d −=  

       1BC61BC62F81F2P
2
3

1P
2
3h ++−−−−=  

          2BC21BC22F4i ++−=  
         2BC21BC22P1Pj −++−=  

2BC41BC42F41F22P1Pl −−+++=   
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เมื่อ        m  แทน คากึ่งกลางระหวาง homozygous recessive กับ homozygous dominance 
d   แทน อิทธิพลของยีนแบบผลบวก (additive gene effects) 

 h   แทน อิทธิพลของยีนแบบขม (dominance gene effects) 
 i    แทน ปฏิกิริยาสัมพันธระหวางยีนแบบผลบวกกับแบบผลบวก (additive x additive gene   
effects) 

j    แทน ปฏิกิริยาสัมพันธระหวางยีนแบบผลบวกกับแบบขม (additive x dominance gene 
effects) 

l   แทน ปฏิกิริยาสัมพันธระหวางยีนแบบขมกับแบบขม (dominance x dominance gene 
effects) 

การทดสอบนัยสําคัญของอิทธิพลของยีน โดยใชคาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน 
(standard error) ของคาประเมินนั้นๆ วาแตกตางจากศูนยอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ หรือไม โดยการ
ตรวจสอบคา t โดย  

xS
X

=t  

เมื่อ     X   แทน คาอิทธิพลของยีนแบบตางๆ ท่ีคํานวณไดจากสมการขางตน  
           XS   แทน คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐานของคาประเมินตามปฏิกิริยาของยีนนั้นๆ เชน การ

ทดสอบนัยสําคัญของอิทธิพลของยีนแบบผลบวก ทดสอบไดโดยใช Sd  
 
คํานวณจาก  

(d) variance  

เมื่อ
2PV

4
1

+
1P

V
4
1

=)d(iancevar  

ซ่ึงไดจากการยกกําลังสองของคา d ในสูตร โดยที่ 
1P

V  และ 
2PV  เปน variance ของคาเฉลี่ย  

P1 และ P2 ตามลําดับ  
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7. ศึกษาอัตราพันธุกรรม 
 

ศึกษาคาอัตราพันธุกรรมแบบกวาง (broad – sense heritability) เพื่อประเมินความ
เปนไปไดในการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมของลักษณะตานทานเพลี้ยออนถ่ัวจากสูตร 

VF2 – (Vp1 + Vp2 + VF1)/3 
H2 = 

                   VF2 
เมื่อ VP1, VP2, VF1, VF2  คือ mean square ของ P1, P2, F1 และ F2  ตามลําดับ (Burton, 1951 อางโดย 
สุภาพร, 2535) 

 
8. การศึกษาเบื้องตนเพื่อหาเครื่องหมายดีเอ็นเอที่มีความสัมพันธใกลชิดกับลักษณะตานทาน 
เพลี้ยออนถั่ว 

 
8.1 การเก็บตัวอยาง 
 
เก็บตัวอยางเพื่อศึกษาความแปรปรวนทางพันธุกรรม และลักษณะตานทานเพลี้ย

ออนถ่ัวจากประชากรทั้ง 4 คูผสม โดยเก็บตัวอยางใบ (ใบเพสลาด) จากตนถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุมทุก
ตนจากประชากรพอ แม และลูกผสมทั้งหมด โดยเก็บตัวอยางใบประมาณ 1 – 2 ใบตอตน เพื่อนํามา
สกัดดีเอ็นเอ 
 

8.2 วิธีการสกัดดีเอ็นเอ 
 

  สกัดดีเอ็นเอจากใบถั่วฝกยาว และถ่ัวพุมในทุกตนที่เก็บได โดยใชสารละลาย 
CTAB (hexadecyl trimethyl ammonium bromide) ซ่ึงดัดแปลงจาก Doyle และ Doyle (1990) โดย
ใชตัวอยางใบถั่วฝกยาว และถ่ัวพุม ประมาณ 200 มิลลิกรัมน้ําหนักสด บดใน CTAB buffer (PVP – 
40, NaCl, EDTA 0.5 M pH 8.0) CTAB ความเขมขน 2 เปอรเซ็นต รวมกับ β - mercaptoethanol 
เขมขน 2 เปอรเซ็นต ปริมาตรรวม 700 ไมโครลิตร จากนั้นนําตัวอยางใสในหลอดแอฟเพนดอรฟ 
เขยาใหเขากัน นําไปบมที่อุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส เปนเวลา 60 นาที กลับหลอดไปมาทุก 15 นาที 
เติมคลอโรฟอรม 800 ไมโครลิตร กลับหลอดไปมา ปนเหวี่ยงใชความเร็ว 10,000 รอบตอนาที เปน
เวลา  20 นาที  ไดสารละลายที่แยกชั้นใสสวนบน  ดูดสารละลายเฉพาะสวนใส  ใสหลอด 
แอฟเพนดอรฟใหม เติมไอโซโพรพานอล 750 ไมโครลิตร กลับหลอดไปมาเพื่อตกตะกอนดีเอ็นเอ 
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หรือวางทิ้งไวท่ีอุณหภูมิ - 30 องศาเซลเซียส ประมาณ 30 นาที เทสวนใสทิ้ง ลางตะกอนดีเอ็นเอ
ดวยเอธานอล ความเขมขน 70 เปอรเซ็นต 2 คร้ัง ท้ิงใหแหงที่อุณหภูมิหอง หลังจากนั้นละลาย
ตะกอนดีเอ็นเอดวย TE buffer [Tris – HCl (pH 7.5) 10 มิลลิโมลาร และ Na2EDTA (pH 7.0)  
1 มิลลิโมลาร] ท่ีอุณหภูมิหอง เก็บรักษาดีเอ็นเอที่อุณหภูมิ -30 องศาเซลเซียส จนกวาจะนํามาใช 
 

8.3 วิธีการตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอ 
 
ตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอที่สกัดได โดยการเปรียบเทียบกับดีเอ็นเอมาตรฐาน     

(λ ดีเอ็นเอ) ดวยการทําอิเล็กโทรโฟรีซีสบนอะกาโรส (LE Agarose; Promega, USA) เขมขน 0.7
เปอรเซ็นต แรงเคลื่อนไฟฟา 100 โวลต ในสารละลาย TAE บัฟเฟอร (Tris Base, Glacial acetic 
acid, EDTA 0.5 โมลาร, pH 8.0) เปนเวลา 20 นาที ยอมแถบดีเอ็นเอที่ไดดวยเอธิเดียมโบรไมด แลว
นําไปตรวจสอบภายใตแสงอัลตราไวโอเลต 260 นาโนเมตร ดวยเครื่อง Gel documentation  

 
8.4 เทคนิคอารเอพีดี 

 
ทําการทดสอบไพรเมอรขนาด 10 เบส จํานวน 190 ไพรเมอร (OPA01 – 20, 

OPB01 – 20, OPC01 – 20, OPD01 – 20, OPT01 – 20, OPR01 – 20, OPZ01 – 20, OPAA01 – 20, 
OPAB01 – 20, OPAD – 01, OPAD – 04, OPAD – 05, OPAD – 06, OPAD – 0 8, OPAD – 09, 
OPAD – 11, OPAD – 15, OPN – 12 และ OPN – 16 : Operon, USA) โดยคัดเลือกไพรเมอรท่ี
สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอแบบสุมไดดวยปฏิกิริยาพีซีอาร และแยกความแตกตางระหวางตัวแทน
ของกลุมประชากรตางๆ โดยในเบื้องตนทําการเก็บตัวอยาง เพื่อเปนตัวแทนของแตละกลุม
ประชากร โดยการเตรียมปฏิกิริยาพีซีอาร จากปริมาตรรวม 25 ไมโครลิตร ซ่ึงประกอบดวย ดีเอ็นเอ
แมพิมพ 60 นาโนกรัม ไพรเมอรเขมขน 0.3 ไมโครโมลาร เอ็นไซม Taq polymerase เขมขน 1.5     
ยูนิต 10X Taq บัพเฟอร 0.5 ไมโครลิตร MgCl2 2.5 มิลลิโมลาร dNTP เขมขน 100 มิลลิโมลาร ตั้ง
อุณหภูมิเปน 3 ระดับ คือ อุณหภูมิท่ีใชเร่ิมตน 95 องศาเซลเซียส เปนเวลา 1 นาที 37 องศาเซลเซียส 
1 นาที 72 องศาเซลเซียส 2 นาที จํานวน 39 รอบ และตามดวยอุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส 1 นาที  
37 องศาเซลเซียส 1 นาที และ 72 องศาเซลเซียส 10 นาที หลังทําพีซีอารนําสารละลายดีเอ็นเอที่เพิ่ม
ปริมาณแลว จํานวน 10 ไมโครลิตร มาตรวจสอบขนาดของชิ้นดีเอ็นเอ ดวยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซีสบน
แผนวุน LE อะกาโรส ท่ีมีความเขมขน 1.5 เปอรเซ็นต ละลายใน TBE บัฟเฟอร (Tris Base, Boric 
acid, Na2EDTA 0.5 โมลาร; pH 8.0) ใชแรงเคลื่อนไฟฟา 100 โวลต 60 นาที ยอมแถบดีเอ็นเอดวย
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เอธิเดียมโบรไมด เขมขน 0.5 ไมโครกรัมตอมิลลิลิตร เปนเวลา 20 นาที ลางน้ํา 10 นาที ตรวจดูแถบ
ดีเอ็นเอภายใตแสงอัลตราไวโอเลต 260 นาโนเมตร ดวยเครื่อง Gel documentation คัดเลือก 
ไพรเมอรท่ีสามารถเพิ่มปริมาณ และใหแถบดีเอ็นเอที่มีความแตกตางชัดเจน วิเคราะหแถบดีเอ็นเอที่
ไดจากการทําอารเอพีดี – พีซีอาร จากพันธุพอ พันธุแม ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม ลูกผสมกลับไป
ยังพันธุพอ ลูกผสมชั่วท่ี 1 และลูกผสมชั่วท่ี 2 ของกลุมประชากรออนแอ และกลุมตานทานเพลี้ย
ออนถ่ัวเพื่อหาแถบดีเอ็นเอที่อาจจะมีความสัมพันธใกลชิดกับลักษณะตานทานเพลี้ยออนถ่ัว 
 

8.5 เทคนิคเอสเอสอาร 
 

ทดสอบหาไพรเมอรท่ีเหมาะสมสําหรับการทําเอสเอสอารในถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุม 
จากไพรเมอรของ Li และคณะ (2001) และ Phansak และคณะ (2005) ซ่ึงประกอบดวยไพรเมอร 4 
ไพรเมอร ไดแก VM22, VM27, VM37 และ VM70 หลังจากนั้นนํามาเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยใช
ไพรเมอรจํานวน 2 ชนิด ซ่ึงเปน forward และ reverse โดยวิธีพีซีอาร การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวย
ปฏิกิริยาพีซีอาร จากปริมาตรรวม 20 ไมโครลิตร ซ่ึงประกอบดวย ดีเอ็นเอแมพิมพ 20 นาโนกรัม 
ไพรเมอรแตละชนิดเขมขน 100 ไมโครโมลาร เอ็นไซม Taq polymerase เขมขน 0.7 ยูนิต 10X Taq 
บัฟเฟอร 0.28 ไมโครลิตร dNTP เขมขน 100 ไมโครโมลาร ตั้งอุณหภูมิเปน 3 ระดับ คือ อุณหภูมิท่ี
ใชเร่ิมตน 94 องศาเซลเซียส เปนเวลา 2 นาที ตามดวยการทํา touch – down พีซีอาร ดวยอุณหภูมิ  
94 องศาเซลเซียส 1 นาที 64 องศาเซลเซียส 30 วินาที 72 องศาเซลเซียส 1 นาที (และลดอุณหภูมิลง
ถึง 55 องศาเซลเซียสในแตละรอบ) จํานวน 18 รอบ และ 94 องศาเซลเซียส 1 นาที 55  
องศาเซลเซียส 1 นาที 72 องศาเซลเซียส 1 นาที จํานวน 30 รอบ และ 72 องศาเซลเซียส อีก 10 นาที 
หลังทําพีซีอาร นําสารละลายดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณแลว จํานวน 10 ไมโครลิตร มาตรวจสอบขนาด
ของช้ินดีเอ็นเอ โดยนําตัวอยางดีเอ็นเอที่จะวิเคราะหมาทําใหเสียสภาพกอน เพื่อหลีกเล่ียงปญหา
การเสียสภาพธรรมชาติในเวลาตางกันเมื่ออยูในเจล โดยผสมกับฟอรมาไมด 95 เปอรเซ็นต ซ่ึงเปน
สวนประกอบใน loading buffer นําไปเพิ่มอุณหภูมิท่ี 95 องศาเซลเซียส แลวนําไปแชน้ําแข็งทันที 
จากนั้นนํามาแยกความแตกตางของแถบดีเอ็นเอโดยการทําอะคริลาไมดเจลอิเล็กโตรโฟรีซิส ท่ีมี
ความเขมขนของเจล 6 เปอรเซ็นต และยอมแถบดีเอ็นเอโดยใชสารละลายซิลเวอรไนเตรท โดยนํา
แผนเจลมาแชในสารละลาย fixative (กรดอะซิติก10 เปอรเซ็นต) นาน 20 นาที เขยาเบาๆ เมื่อครบ
เวลานําไปลางในน้ํากล่ัน 15 นาที เปล่ียนน้ําลางใหมแลวลางตออีก 5 นาที นําแผนเจลใสลงใน
สารละลายซิลเวอรไนเตรท (ซิลเวอรไนเตรท 0.2 เปอรเซ็นต) เพื่อยอมเจลเปนเวลา 30 นาที เขยา
อยางสม่ําเสมอ หลังจากนั้นนําแผนเจลจุมน้ํากล่ันอยางรวดเร็วเพื่อลางซิลเวอรไนเตรทที่มากเกินพอ 
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ไมควรเกิน 5 วินาที แลวนําแผนเจลใสในสารละลาย developer (โซเดียมคารโบเนท 25 เปอรเซ็นต, 
ฟอรมาลดีไฮด 40 เปอรเซ็นต, โซเดียมไตรซัลเฟต 50 มิลลิกรัม/มิลลิลิตร) ท่ีเตรียมใหมๆ และแช
เย็นที่อุณหภูมิ 10 องศาเซลเซียส เขยาสม่ําเสมอ จนกวาจะเห็นแถบดีเอ็นเอชัดเจน หยุดปฏิกิริยาโดย
แชสารละลายกรดอะซิติก (stop solution) นาน 3 – 5 นาที นําแผนเจลมาจุมลงในน้ํากล่ัน แลวผ่ึงให
แหงในอากาศ หลังจากนั้นวิเคราะหแถบดีเอ็นเอ จากพันธุพอ พันธุแม ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม 
ลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ ลูกผสมชั่วท่ี 1 และลูกผสมชั่วท่ี 2 ของกลุมประชากรออนแอ และกลุม
ตานทานเพลี้ยออนถ่ัวเพื่อหาแถบดีเอ็นเอที่อาจจะมีความสัมพันธใกลชิดกับลักษณะตานทานเพลี้ย
ออนถ่ัว 

 
 



บทที่ 3 
 

ผล 
 

1. การประเมินการตานทานเพลี้ยออนถั่วภายใตสภาพแปลงปลูกธรรมชาติ 
 
1.1 การประเมินการตานทานเพลี้ยออนถั่วภายใตสภาพแปลงปลูกธรรมชาติ 

 
จากการปลูกทดสอบเพื่อประเมินการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวภายใตแปลงปลูก

ธรรมชาติ พบวา ถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุมแตละพันธุมีระดับความรุนแรงเฉลี่ย และการเขาทําลายของ
เพล้ียออนถ่ัวแตกตางกัน โดยพันธุ SR00 – 863 มีระดับความรุนแรงของเพลี้ยออนถ่ัวเฉลี่ยนอยที่สุด
เพียง 0.33 คะแนน รองลงมาคือพันธุ IT82E – 16 สุรนารี 1 และเขาหินซอน มีระดับความรุนแรง
เฉลี่ยเทากับ 0.40 0.54 และ 0.61 คะแนน ตามลําดับ (ตารางที่ 5) สวนพันธุ มก. 20 มีระดับความ
รุนแรงเฉลี่ยของการเขาทําลายสูงสุดคือ 2.97 คะแนน รองลงมาคือพันธุคัด – ม.อ. พบวา มีระดับ
ความรุนแรงเฉลี่ยเทากับ 2.95 คะแนน สวนพันธุอ่ืนๆ มีระดับความรุนแรงเฉลี่ยแตกตางกัน โดย
กลุมที่คอนขางทนทานตอการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว (ระดับความรุนแรงเฉลี่ยระหวาง  
1.00 – 1.90) พบวา มีจํานวน 4 สายพันธุประกอบดวยพันธุ ราชบุรี พนมสารคาม IT82E – 9 และ 
VU176 สวนอีก 14 สายพันธุประกอบดวยพันธุ เทพสถิตย บิ๊กวัน สายพิน สายธาร สายทอง  
เอเวอรกรีน IT84D – 666 RW#24 SR01 – 0402 VU012 VU041 – A VU063 VU124 และ VU144 มี
ระดับความรุนแรงเฉลี่ยระหวาง >1.90 – 2.90 คะแนน (คอนขางออนแอตอการเขาทําลายของเพลี้ย
ออนถ่ัว) 
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ตารางที่ 5 ระดับคะแนนเฉลี่ยจากการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวภายใตสภาพแปลงปลูกธรรมชาติ  

การประเมินการตานทานเพลี้ยออนถั่ว 
สายพันธุ ความรุนแรงที่

ประเมินจากสายตา 
จํานวนตนถั่ว
ท้ังหมด 

จํานวนตนท่ีเพลี้ย
ออนถั่วเขาทําลาย 

ระดับความรนุแรง
เฉล่ีย 

คัด – ม.อ.  3.67 56.00 45.00 2.95 
เทพสถิตย 3.00 52.00 35.00 2.02 
บิ๊กวัน 3.33 52.00 33.00 2.12 
พนมสารคาม 3.00 56.00 32.00 1.71 
มก. 20 3.67 58.00 47.00 2.97 
ราชบุรี 3.00 58.00 34.00 1.76 
สายทอง 3.33 54.00 34.00 2.10 
สายธาร 3.33 57.00 35.00 2.05 
สายพิน 3.67 54.00 37.00 2.51 
สุรนารี 1 2.33 60.00 14.00 0.54 
เอเวอรกรีน 3.00 50.00 34.00 2.04 
เขาหินซอน 2.00 59.00 18.00 0.61 
IT82E – 9  3.00 57.00 30.00 1.58 
IT82E – 16  1.67 59.00 14.00 0.40 
IT84D – 666  3.00 50.00 32.00  1.92 
RW#24 3.00 55.00 36.00 1.96 
SR01 – 0402 3.00 48.00 37.00 2.31 
SR00 – 863    1.33 60.00 15.00 0.33 
VU012 3.33 52.00 32.00 2.05 
VU041 – A  3.00 48.00 35.00 2.19 
VU063 3.33 55.00 35.00 2.12 
VU124 3.33 51.00 32.00 2.09 
VU144 3.33 54.00 38.00 2.35 
VU176 2.33 57.00 38.00 1.56 
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1.2 การประเมินลักษณะผลผลิต และองคประกอบของผลผลิตภายใตสภาพแปลงปลูกธรรมชาติ 
 

การประเมินลักษณะผลผลิต และองคประกอบของผลผลิต ซ่ึงบันทึกควบคูกับ
การศึกษาการเขาทําลายของเพล้ียออนถ่ัวภายใตสภาพแปลงปลูกธรรมชาติ ณ แปลงทดลอง 
ภาควิชาพืชศาสตร คณะทรัพยากรธรรมชาติ มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร วิทยาเขตหาดใหญ 
อําเภอหาดใหญ จังหวัดสงขลา พบวา ถ่ัวพันธุ SR00 – 863 มีผลผลิตตอตนสูงสุด คือ 282.17 กรัมตอ
ตน พันธุ SR01 – 0402 ใหผลผลิตตอตนนอยที่สุดเพียง 48.42 กรัมตอตน อายุของดอกแรกบาน 
พบวา พันธุ IT84D – 666 ใชเวลาในการออกดอกเร็วที่สุด คือ 32 วัน และพันธุ VU124 ออกดอกชา
ที่สุดคือ 45 วัน ความยาวฝก พบวา พันธุคัด – ม.อ. ซ่ึงเปนถ่ัวฝกยาวพันธุที่ออนแอตอเพล้ียออนถ่ัว 
และตองการปรับปรุงมีความยาวฝกยาวที่สุด คือ 56.29 เซนติเมตร สวนพันธุ IT82E – 9 มีฝกสั้น
ที่สุดเพียง 14.11 เซนติเมตร จํานวนฝกตอตน พบวา พันธุ SR00 – 863 มีจํานวนฝกตอตนสูงสุดคือ 
33.09 ฝก และพันธุสายทอง มีจํานวนฝกตอตนนอยที่สุดเพียง 4.00 ฝก พันธุ IT82E – 16 เขาหิน
ซอน และพันธุสุรนารี 1 ซ่ึงเปนพันธุที่มีแนวโนมตานทานเพลี้ยออนถ่ัว พบวา มีผลผลิตตอตน 
เทากับ 146.21 78.83 และ 52.79 กรัม ตามลําดับ สวนจํานวนฝกตอตน พบวา พันธุ IT82E – 16 
พันธุเขาหินซอน และพันธุสุรนารี 1 มีจํานวนฝกตอตนเทากับ 27.71 6.17 และ 6.67 ฝก ตามลําดับ 
สวนสายพันธุอ่ืนๆ มีองคประกอบของผลผลิตแตกตางกัน (ตารางที่ 6) 
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ตารางที่ 6 ลักษณะผลผลิต และองคประกอบผลผลิตของถั่วฝกยาว และถ่ัวพุม 24 สายพันธุ 
องคประกอบผลผลิต 

พันธุ ผลผลิตตอตน 
(กรัม) 

ดอกแรกบาน  
(วัน) 

ความยาวฝก 
(เซนติเมตร) 

จํานวนฝกตอตน
(ฝก) 

เมล็ดตอฝก
(เมล็ด) 

คัด – ม.อ.  123.83 43.09 56.29 8.21 14.40 
เทพสถิตย 117.13 42.77 40.31 5.00 14.63 
บิ๊กวัน 87.75 42.30 36.47 5.13 12.54 
พนมสารคาม 167.50 43.53 44.84 10.21 13.39 
มก. 20 197.71 40.82 33.87 12.67 15.74 
ราชบุร ี 166.50 40.90 51.08 10.83 15.82 
สายทอง 80.17 42.36 41.59 4.00 13.64 
สายธาร 170.88 41.08 43.36 9.08 12.61 
สายพิน 141.75 43.09 45.78 8.42 14.56 
สุรนารี 1 52.79 36.87 27.86 6.67 10.87 
เอเวอรกรีน 102.88 41.01 48.22 6.08 13.96 
เขาหินซอน 78.83 34.18 33.26 6.17 11.00 
IT82E – 9  127.58 34.02 14.11 24.04 12.04 
IT82E – 16  146.21 42.34 14.95 27.71 15.88 
IT84D – 666  143.83 31.70 14.21 19.79 15.28 
RW#24 116.04 43.31 51.17 7.08 15.66 
SR01 – 0402 48.42 43.29 31.27 4.96 12.25 
SR00 – 863    282.17 41.88 24.98 33.09 12.83 
VU012 97.33 43.46 47.84 6.42 16.94 
VU041 – A  186.63 42.19 36.18 10.71 13.14 
VU063 76.50 41.49 33.44 6.63 12.48 
VU124 105.54 44.04 44.58 8.38 11.51 
VU144 175.42 41.54 39.53 11.33 15.96 
VU176 67.08 38.86 16.15 17.04 11.95 
F – test * * * * * 
LSD0.05 65.17 2.06 4.52 5.19 3.04 
CV (%) 31.13 3.07 7.58 28.12 13.50 

* มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับ 95 เปอรเซ็นตจากการเปรียบเทียบคาเฉลี่ยระหวางกลุมแบบ LSD 
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2. การประเมินการตานทานเพลี้ยออนถั่วในโรงเรือนตาขายปด  
 

การทดลอง ณ ศูนยวิจัยควบคุมศัตรูพืชโดยชีวินทรียแหงชาติ (ภาคใต) เพื่อ
ประเมินการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในโรงเรือนตาขายปด พบวา หลังจากปลอยเพลี้ยออนถ่ัวจํานวน 
5 ตัวตอตนที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลูก พบวา จํานวนเพลี้ยออนถ่ัวเพิ่มขึ้นในทุกสายพันธุ โดยจํานวน
เพล้ียออนถ่ัวตอตนในชวง 1 – 10 วันหลังปลอยเพล้ียออนไมมีความแตกตางกัน แต 15 วันหลัง
ปลอยเพล้ียออน เร่ิมพบความแตกตางของจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวมากขึ้น (รูปที่ 6) และ 19 วันหลัง
ปลอยเพล้ียออน พบความแตกตางของจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวอยางชัดเจน และสามารถแบงกลุมถ่ัว
จากจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวที่เขาทําลายออกเปน 2 กลุม คือกลุมที่มีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวนอยกวา  
1,500 ตัวตอตน และกลุมที่มีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวมากกวา 1,500 ตัวตอตน ซ่ึงกลุมที่มีจํานวนเพลี้ย
ออนถ่ัวนอยกวา 1,500 ตัวตอตน ประกอบดวยพันธุ IT82E – 16 SR00 – 863 สุรนารี 1 และ 
เขาหินซอน โดยพันธุ SR00 – 863 มีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวนอยที่สุดเพียง 1,283 ตัวตอตน รองลงมาคือ 
IT82E – 16 สุรนารี 1 และเขาหินซอน มีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัว 1,350 1,400 และ1,450 ตัวตอตน 
ตามลําดับ สวนกลุมที่มีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวมากกวา 1,500 ตัวตอตน ประกอบดวยพันธุ IT82E – 9 
RW#24 IT84D – 666 SR01 – 0402 VU012 VU041 – A VU063 VU124 VU144 VU176  
พนมสารคาม ราชบุรี เทพสถิตย บิ๊กวัน สายทอง สายธาร สายพิน เอเวอรกรีน มก.20 และคัด – ม.อ. 
โดยเฉพาะอยางยิ่งพันธุคัด – ม.อ. และพันธุบิ๊กวัน เปนสายพันธุที่มีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวตอตนสูง
กวาสายพันธุอ่ืนๆ คือมีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวเทากับ 3,900 และ 4,500 ตัวตอตน ตามลําดับ  
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สายทอง เขาหินซอน มก.20 VU041 – A VU012 SR0402
คัด – ม.อ.  IT82E – 16 IT84D – 666 สรุนารี 1 SR00 – 863 เทพสถติย
IT82E – 9 VU063 เอเวอรกรีน VU176 RW#24 VU124
สายพิน บิ๊กวัน VU144 สายธาร พนมสารคาม ราชบุรี

 
รูปที่ 6 จํานวนเพลี้ยออนถั่วบนตนถั่วฝกยาว และถั่วพุม 24 สายพันธุ ภายใตการทดลองในโรงเรือนตาขายปด 
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ผลการประเมินระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพล้ียออนถ่ัวในโรงเรือนตา
ขายปด ณ ศูนยวิจัยควบคุมศัตรูพืชโดยชีวินทรียแหงชาติ (ภาคใต) พบวา ระดับความรุนแรงการเขา
ทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวมีความสัมพันธกับจํานวนเพลี้ยออนถ่ัว คือระดับคะแนนการทําลายของ
เพล้ียออนถ่ัวเพิ่มขึ้นจาก 0 คะแนน จนมีระดับคะแนนสูงสุดที่ 4 คะแนน สวนจํานวนเพลี้ยออนถ่ัว 
พบวา มีจํานวนนอยในชวงเริ่มปลอยเพล้ียออน และเพิ่มมากขึ้นในชวงสัปดาหที่ 3 และ 4 (รูปที่ 7) 
โดยอายุ 1 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออน พบวา ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวมี
คานอย และไมมีความแตกตางกัน และนอกจากนี้บางสายพันธุยังไมมีระดับความเสียหายซึง่เกดิจาก
การเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว เนื่องจากในระยะแรกเพลี้ยออนถ่ัวยังมีนอย อยางไรก็ตามระดับ
ความรุนแรงการเขาทําลายของเพล้ียออนถ่ัวเพิ่มขึ้นอยางรวดเร็ว โดยเฉพาะอยางยิ่งชวง 4 สัปดาห
หลังปลอยเพล้ียออน พบวา ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวมีคาสูง จึงทําให
ถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุมถูกทําลายมากขึ้น และสามารถแยกความแตกตางระหวางกลุมออนแอตอเพล้ีย
ออนถ่ัว และกลุมตานทานเพลี้ยออนถ่ัวได โดยกลุมออนแอตอเพล้ียออนถ่ัว พบวา มีระดับความ
รุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวสูงที่สุด (รูปที่ 8) คือระดับ 4 ประกอบดวยพันธุ VU012 
IT84D – 666 VU041 – A VU063 VU124 VU144 VU176 IT82E – 9 RW#24 SR01 – 0402  
พนมสารคาม ราชบุรี เทพสถิตย บิ๊กวัน สายทอง สายธาร สายพิน เอเวอรกรีน มก. 20 และ 
คัด – ม.อ. สวนกลุมที่มีความตานทานเพลี้ยออนถ่ัว พบวา มีระดับคะแนนการเขาทําลายของเพลี้ย
ออนถ่ัวที่อายุ 4 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนนอยกวา ประกอบดวยพันธุ IT82E – 16 SR00 – 863 
 เขาหินซอน และสุรนารี 1 โดยเฉพาะพันธุ IT82E – 16 และสุรนารี 1 มีระดับความรุนแรงการเขา
ทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวเพียง 2 คะแนน 
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* หมายเหตุ กราฟที่มี 3 แทงเนื่องจากไมพบการเขาทําลายของเพลี้ยออนถั่วที่อายุ 1 สัปดาหหลังปลอยเพลี้ยออน 
รูปที่ 7 ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถั่วบนตนถั่วฝกยาว และถั่วพุม 24 สายพันธุ ภายใตการทดลองในโรงเรือนตาขายปด 48 
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นอกจากนี้เมื่อพิจารณาการพัฒนาการของถั่วฝกยาว และถั่วพุมหลังปลอยเพล้ีย
ออนถ่ัวเขาทําลาย พบวา ยอด ตาดอก และฝกไมสามารถพัฒนาไดในถั่วกลุมออนแอ ในขณะที่ถ่ัว
กลุมตานทานหรือทนทานตอเพล้ียออนถ่ัว พบวา มีการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว แตบริเวณ ยอด 
ตาดอก และฝกยังคงสามารถพัฒนาได แมจะไมสมบูรณก็ตาม (รูปที่ 9) อยางไรก็ตามชวงสุดทาย
ของการทดลอง  หรือชวงพัฒนาฝก  เพล้ียออนถ่ัวมีการเคลื่อนยายจากพันธุออนแอ  (ตาย)  
สูพันธุตานทานหรือทนทาน (มีชีวิตอยู) เปนจํานวนมาก จึงทําใหตนที่เหลือถูกทําลายเพิ่มขึ้น 
 

        
                                  

                                
                                              
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
รูปท่ี 8 การเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวบนตนถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุมที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ีย

ออนถ่ัว  
ก. พันธุคัด – ม.อ.  ข. พันธุมก. 20 
ค. พันธุIT82E – 16 ง. พันธุSR00 – 863 
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รูปท่ี 9 การพัฒนาตาดอก และการติดฝกของถั่วฝกยาว และถั่วพุม หลังถูกเพลี้ยออนถ่ัวเขาทําลาย

ภายใตสภาพโรงเรือนตาขายปด 
ก. พันธุคัด – ม.อ.  ข. พันธุมก. 20 
ค. พันธุIT82E – 16         ง. พันธุเขาหินซอน   
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3. ความสามารถในการผสมขาม  
 

ผลจากการผสมขามระหวางถั่วฝกยาวพันธุคัด – ม.อ.กับสายพันธุที่มีแนวโนม
ตานทานเพลี้ยออนถ่ัว 4 สายพันธุประกอบดวย IT82E – 16 SR00 – 863 เขาหินซอน และสุรนารี 1 
พบวา เปอรเซ็นตการผสมขามเพื่อผลิตลูกผสมชั่วที่ 1 ทั้ง 4 คูผสม มีคาระหวาง 18.25 – 26.43 
เปอรเซ็นต ซ่ึงคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 มีเปอรเซ็นตผสมติดสูงสุด โดยมีจํานวนดอกที่ทํา
การผสม 140 ดอก และผสมติด 37 ดอก คิดเปน 26.43 เปอรเซ็นต สวนคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x 
IT82E – 16 และคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน มีเปอรเซ็นตการผสมติดเทากับ 25.19 และ 
24.21 เปอรเซ็นต ตามลําดับ ในขณะที่คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 มีเปอรเซ็นตการผสมติดต่ํา
ที่สุดเพียง 18.25 เปอรเซ็นต (ตารางที่ 7) 

 
ตารางที่ 7 เปอรเซ็นตการผสมขามระหวางถั่วฝกยาวพันธุคัด – ม.อ. กับพันธุที่มีแนวโนมตานทาน 

เพล้ียออนถ่ัว 
คูผสม จํานวนดอกทีผ่สม จํานวนดอกทีผ่สมตดิ เปอรเซ็นตผสมติด 

คัด – ม.อ. x IT82E – 16  135.00 34.00 25.19 
คัด – ม.อ. x SR00 – 863 140.00 37.00 26.43 
คัด – ม.อ. x เขาหินซอน 95.00 23.00 24.21 
คัด – ม.อ. x สุรนารี 1 137.00 25.00 18.25 

 

4. การประเมินการตานทานเพลี้ยออนถั่วในพันธุพอ พันธุแม และลูกผสมชั่วท่ี 1 
 
4.1 จํานวนเพลี้ยออนถั่วของพันธุพอ พันธุแม และลูกผสมชั่วท่ี 1 

 
จากการเปรียบเทียบจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวหลังจากมีการปลอยเพล้ียออนถ่ัวจํานวน 

5 ตัวตอตน ที่อายุ 5 สัปดาหหลังปลูก พบวา เพล้ียออนถ่ัวมีจํานวนเพิ่มขึ้นในทุกสายพันธุ (ตารางที่ 
8) โดย 1 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออน พบวา พันธุ IT82E – 16 มีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวตอตนนอย
ที่สุดเพียง 21.67 ตัวตอตน รองลงมาคือลูกผสมชั่วที่ 1 ระหวางพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน มี
จํานวนเพลี้ยออนถ่ัว 23.33 ตัวตอตน สวนพันธุพอ และลูกผสมคูอ่ืนๆ มีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัว
ใกลเคียงกัน และไมมีความแตกตางทางสถิติ ยกเวนพันธุคัด – ม.อ. ที่มีจํานวนเพลี้ยออนมากกวา
พันธุอ่ืนๆ อยางมีนัยสําคัญทางสถิติ ที่ 2 และ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออน พบวา พันธุตานทาน 



 

 

52 

หรือพันธุทนทาน (พันธุพอ) และลูกผสมคูตางๆ มีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวนอยกวา พันธุคัด – ม.อ. ซ่ึง
แตกตางทางสถิติอยางมีนัยสําคัญ ในชวง 4 สัปดาหหลังจากปลอยเพล้ียออน พบความแตกตางกัน
ทางสถิติอยางมีนัยสําคัญของจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวเชนกัน โดยพันธุคัด – ม.อ. มีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัว
ตอตนสูงสุด คือ 4,125 ตัวตอตน สวนลูกผสมชั่วที่ 1 ระหวางพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 มีจํานวน
เพล้ียออนถ่ัวบนตนนอยที่สุดเพียง 1,286 ตัวตอตน รองลงมาคือ พันธุ IT82E – 16 พันธุเขาหินซอน 
และลูกผสมชั่วที่ 1 ระหวางพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน มีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัว 1,300 1,643 และ 
1,650 ตัวตอตน ตามลําดับ สวนประชากรอื่นๆ มีปริมาณเพลี้ยออนถ่ัวแตกตางกันระหวาง  
1,680 – 1825 ตัวตอตน   

 
ตารางท่ี 8 การเพิ่มของจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวในลูกผสมชั่วที่ 1 พันธุพอ และพันธุแม 4 คูผสมในชวง 

1 – 4 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนถ่ัว  

จํานวนเพลี้ยออนถั่ว (หลังจากปลอยเพลี้ยออน) กลุมประชากร (พันธุ) 
สัปดาห 1 สัปดาห 2 สัปดาห 3 สัปดาห 4 

พันธุคัด – ม.อ. 62.33 425.80 3,925.00 4,125.00 
พันธุIT82E – 16  21.67 75.70 876.70 1,300.00 
ลูกผสมชั่วท่ี 1 ระหวางคัด – ม.อ. x IT82E – 16 25.33 77.50 1,040.00 1,286.00 
พันธุSR00 – 863  28.67 116.20 1,590.00 1,749.00 
ลูกผสมชั่วท่ี 1 ระหวางคัด – ม.อ. x SR00 – 863 31.17 138.70 1,686.70 1,750.00 
พันธุเขาหินซอน 29.00 68.30 1,315.00 1,643.30 
ลูกผสมชั่วท่ี 1 ระหวางคัด – ม.อ. x เขาหินซอน 23.33 79.80 1,331.70 1,650.00 
พันธุสุรนารี1 29.33 91.70 1,583.30 1,680.00 
ลูกผสมชั่วท่ี 1 ระหวางคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 31.67 112.50 1,790.00 1,825.00 
F – test  * * * * 
LSD0.05 12.00 223.64 906.99 798.70 
C.V. (%) 24.88 48.96 19.14 11.72 

* มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับ 95 เปอรเซ็นตจากการเปรียบเทียบคาเฉลี่ยระหวางกลุมแบบ LSD 
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4.2 ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถั่วในกลุมประชากรพอ แม และลูกผสมชั่วท่ี 1 
 

จากการศึกษาระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวระหวางพันธุพอ 
พันธุแม และลูกผสมชั่วที่ 1 พบวา ระดับการทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวเพิ่มขึ้นจาก 0 คะแนน จนมี
คะแนนสูงสุดที่ 4 คะแนน โดย 1 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออน ไมพบการเขาทําลายของเพลี้ยออน
ถ่ัวในทุกกลุมประชากร ยกเวน พันธุคัด – ม.อ. เร่ิมพบการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว (ระดับความ
รุนแรง 0.17 คะแนน) (รูปที่ 10) ชวง 2 และ 3 สัปดาหหลังจากปลอยเพล้ียออน พบวา ระดับความ
รุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในพันธุคัด – ม.อ. มีคาเทากับ 2.17 และ 3.17 คะแนน 
ตามลําดับ ในขณะที่พันธุ IT82E – 16 มีระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวนอยที่สุด
เพียง 0.67 และ 1.17 คะแนน ตามลําดับ รองลงมา คือ ลูกผสมชั่วที่ 1 ระหวางพันธุคัด – ม.อ. x 
IT82E – 16 และพันธุเขาหินซอน ตามลําดับ และ 4 สัปดาหหลังจากปลอยเพล้ียออน พบวา ระดับ
ความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวเพิ่มขึ้นอยางรวดเร็ว โดยเฉพาะพันธุคัด – ม.อ. มีระดับ
ความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวสูงสุดคือ 4 คะแนน ในขณะที่พันธุ IT82E – 16  
ลูกผสมชั่วที่ 1 ระหวางพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 และลูกผสมชั่วที่ 1 ระหวางพันธุคัด – ม.อ. x 
สุรนารี 1 มีระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวนอย และใกลเคียงกันคือ 2.50 คะแนน 
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คัด – ม.อ. x IT82E – 16
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คัด – ม.อ. x SR00 – 863

 เขาหนิซอน

คัด – ม.อ. x เขาหนิซอน

สุรนารี 1
คัด – ม.อ. x สุรนารี 1ประชากร

ระ
ดับ
คว
าม
รนุ
แร
ง

 
        สัปดาหที่ 1 สัปดาหที่ 2        สัปดาหที่ 3  สัปดาหที่ 4 

* หมายเหตุ กราฟที่มี 3 แทงเนื่องจากไมพบการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวที่อายุ 1 สัปดาหหลัง  
   ปลอยเพล้ียออนถ่ัว 
รูปท่ี 10 ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในประชากรพอ แม และลูกผสมชั่วที่ 1  

* 
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4.3 ลักษณะผลผลิต และองคประกอบผลผลิตของถั่วพันธุพอ พันธุแม และลูกผสมชั่วท่ี 1 
 

ลักษณะผลผลิต และองคประกอบผลผลิต ซ่ึงศึกษาและวิเคราะหภายใตการเขา
ทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในโรงเรือนตาขายปด พบวา ผลผลิตตอตนของลูกผสมชั่วที่ 1 มีคาสูงกวา
พันธุพอ พันธุแม โดยลูกผสมชั่วที่ 1 ระหวางพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 มีผลผลิตตอตนเทากับ 
57.67 กรัม ซ่ึงแตกตางทางสถิติกับพันธุพอ และพันธุแมที่มีผลผลิตตอตนเทากับ 25.74 และ 7.25 
กรัม ตามลําดับ ลักษณะฝกตอตน พบวา ลูกผสมชั่วที่ 1 มีจํานวนฝกเทากับ 4.17 ฝกตอตน ซ่ึง
มากกวาพันธุพอ พันธุแมที่มีจํานวนฝกตอตน 3.33 และ 0.50 ฝก ตามลําดับ ดอกแรกบาน พบวา 
ลูกผสมชั่วที่ 1 ออกดอกเร็วกวาพันธุพอ พันธุแม โดยใชเวลาในการออกดอกบานเพียง 42 วนั ซ่ึงวนั
ออกดอกบานมีความแตกตางทางสถิติอยางมีนัยสําคัญ เชนเดียวกับลักษณะความยาวฝก สวน
ลักษณะเมล็ดตอฝก และน้ําหนักตอฝก พบวา พันธุ IT82E – 16 (พอ) มีจํานวนเมล็ดตอฝก และ
น้ําหนักตอฝกนอยที่สุด แตไมมีความแตกตางทางสถิติกับพันธุแม และ ลูกผสมชั่ว 1 (ตารางที่ 9)  

 
ตารางที่ 9 องคประกอบผลผลิตของถั่วพันธุคัด – ม.อ. IT82E – 16 และลูกผสมชั่วที่ 1 ระหวางพันธุ

คัด – ม.อ. กับพันธุIT82E – 16 ภายใตสภาพการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในโรงเรือน
ตาขายปด 

องคประกอบของผลผลิต 
กลุมประชากร ดอกแรก

บาน (วัน) 
ฝกตอตน 

(ฝก) 
ความยาวฝก 
(เซนติเมตร) 

เมล็ดตอฝก  
(เมล็ด) 

น้ําหนักตอ
ฝก (กรัม) 

ผลผลิตตอ
ตน (กรัม) 

แม (คัด – ม.อ.) 48.67 0.50 40.37 13.00 14.50 7.25 
พอ (IT82E – 16) 45.83 3.33 20.06 11.25 7.73 25.74 
ลูกผสมชั่วท่ี 1 (F1) 41.60 4.17 30.92 21.20 13.83 57.67 
F – test  * * * ns ns * 
LSD0.05 6.07 2.81 9.58 14.20 8.77 45.25 
C.V. (%) 5.22 17.71 11.11 24.45 22.03 25.37 

* มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับ 95 เปอรเซ็นต, ns ไมมีความแตกตางทางสถิติ จากการ
เปรียบเทียบคาเฉลี่ยระหวางกลุมแบบ LSD 
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ลักษณะผลผลิต และองคประกอบของผลผลิตจากคูผสมระหวางพันธุคัด – ม.อ. x 
SR00 – 863 พบวา ผลผลิตตอตนของลูกผสมชั่วที่ 1 มีคาสูงกวาพันธุพอ และพันธุแม โดยลูกผสมชั่ว
ที่ 1 ระหวางพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 มีผลผลิตเทากับ 45.97 กรัมตอตน ซ่ึงแตกตางทางสถิติ
อยางมีนัยสําคัญกับพันธุพอ – แมที่มีผลผลิตเทากับ 32.53 และ 7.25 กรัมตอตน ตามลําดับ ลักษณะฝก
ตอตน พบวา ลูกผสมชั่วที่ 1 มีจํานวนฝกเทากับ 3.17 ฝกตอตน ซึ่งมากกวาพันธุพอ และพันธุแมที่มี
จํานวนฝกตอตนเทากับ 2.33 และ 0.50 ฝก ตามลําดับ ลักษณะวันดอกแรกบาน พบวา พันธุแม  
(คัด – ม.อ.) มีคาสูงสุดคือ 49 วัน ซ่ึงไมมีความแตกตางกันทางสถิติ กับ พันธุ SR00 – 863 และ 
ลูกผสมชั่วที่ 1 ที่มีวันดอกแรกบานเทากัน คือ 47 วัน ลักษณะน้ําหนักตอฝก พบวา ลูกผสมชั่วที่ 1 มี
ความแตกตางทางสถิติอยางมีนัยสําคัญกับพันธุพอ และพันธุแม (ตารางที่ 10) โดยน้ําหนักตอฝก
ของลูกผสมชั่วที่ 1 พบวา มีคาเทากับ 14.50 กรัม 
 
ตารางที่ 10 องคประกอบผลผลิตของถั่วพันธุคัด – ม.อ. SR00 – 863 และลูกผสมชั่วที่ 1 ระหวางพันธุ

คัด – ม.อ. กับพันธุSR00 – 863 ภายใตสภาพการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในโรงเรือน
ตาขายปด 

องคประกอบของผลผลิต 
กลุมประชากร ดอกแรก

บาน (วัน) 
ฝกตอ
ตน (ฝก) 

ความยาวฝก 
(เซนติเมตร) 

เมล็ดตอฝก  
(เมล็ด) 

น้ําหนักตอ
ฝก (กรัม) 

ผลผลิตตอ
ตน (กรัม) 

แม (คัด – ม.อ.) 48.67 0.50 40.37 13.00 14.50 7.25 
พอ (SR00 – 863) 47.00 2.33 29.95 16.00 13.96 32.53 
ลูกผสมชั่วท่ี 1 (F1) 47.00 3.17 38.00 14.50 14.50 45.97 
F – test  ns ns ns ns * * 
LSD0.05 3.46 3.35 12.71 4.71 0.51 19.81 
C.V. (%) 3.94 18.65 14.44 4.68 17.98 15.57 

* มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับ 95 เปอรเซ็นต, ns ไมมีความแตกตางทางสถิติ จากการ
เปรียบเทียบคาเฉลี่ยระหวางกลุมแบบ LSD 
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ลักษณะผลผลิต และองคประกอบผลผลิตของถั่วคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x  
เขาหินซอน พบวา ผลผลิตตอตนของลูกผสมชั่วที่ 1 มีคาสูงกวาพันธุพอ และพันธุแม โดยลูกผสม
ช่ัวที่ 1 มีผลผลิตเทากับ 100.27 กรัมตอตน ซ่ึงแตกตางทางสถิติอยางมีนัยสําคัญกับพันธุพอ และ
พันธุแมที่มีผลผลิตเทากับ 55.95 และ 7.25 กรัมตอตน ตามลําดับ ลักษณะฝกตอตน พบวา ลูกผสมชั่ว
ที่ 1 มีจํานวนฝก 4.83 ฝกตอตน ซึ่งมากกวาพันธุพอ และพันธุแมที่มีจํานวนฝกตอตนเทากับ 4.67 และ 
0.50 ฝก ตามลําดับ ลักษณะดอกแรกบาน พบวา ลูกผสมชั่วที่ 1 มีวันดอกแรกบานเทากับ 44 วัน สวน
พันธุพอ และพันธุแม มีอายุดอกแรกบานเทากับ 41 และ 49 วัน ตามลําดับ สวนลักษณะความยาวฝก 
จํานวนเมล็ดตอฝก และน้ําหนักตอฝก พบวา มีความแตกตางทางสถิติอยางมีนัยสําคัญระหวาง
ลูกผสมชั่วที่ 1 กับ พันธุพอ และพันธุแม (ตารางที่ 11) 
 
ตารางที่ 11 องคประกอบผลผลิตของถั่วพันธุคัด – ม.อ. เขาหินซอน และลูกผสมชั่วที่ 1 ระหวาง

พันธุคัด – ม.อ. กับพันธุเขาหินซอน ภายใตสภาพการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวใน
โรงเรือนตาขายปด 

องคประกอบของผลผลิต 
กลุมประชากร ดอกแรก

บาน (วัน) 
ฝกตอตน 

(ฝก) 
ความยาวฝก 
(เซนติเมตร) 

เมล็ดตอ
ฝก (เมล็ด) 

น้ําหนักตอ
ฝก (กรัม) 

ผลผลิตตอ
ตน (กรัม) 

แม (คัด – ม.อ.) 48.67 0.50 40.37 13.00 14.50 7.25 
พอ (เขาหินซอน) 40.16 4.67 26.76 9.80 11.98 55.95 
ลูกผสมชั่วท่ี 1(F1) 43.80 4.83 43.15 16.60 20.76 100.27 
F – test  * ns * * * * 
LSD0.05 7.50 4.36 5.37 4.65 7.82 67.56 
C.V. (%) 6.36 17.80 6.77 12.29 15.02 29.59 

* มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับ 95 เปอรเซ็นต, ns ไมมีความแตกตางทางสถิติจากการ
เปรียบเทียบคาเฉลี่ยระหวางกลุมแบบ LSD 
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ลักษณะผลผลิต และองคประกอบผลผลิตของถั่วคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 
พบวา ผลผลิตตอตนของลูกผสมชั่วที่ 1 มีคาอยูระหวางพันธุพอ และพันธุแม โดยลูกผสมชั่วที่ 1 มี
ผลผลิตตอตนเทากับ 62.24 กรัม สวนพันธุพอมีผลผลิตตอตนมากที่สุดคือ 82.80 กรัมตอตน ลักษณะ
ฝกตอตน พบวา ลูกผสมชั่วที่ 1 มีจํานวนฝกเทากับ 2.00 ฝกตอตน ซึ่งมากกวาพันธุแมแตนอยกวา
พันธุพอที่มีจํานวนฝกตอตนเทากับ 0.50 และ 6.33 ฝก ตามลําดับ สวนลักษณะวันดอกแรกบาน พบวา 
พันธุคัด – ม.อ. (แม) มีคาเทากับ 49 วัน ซ่ึงไมมีความแตกตางกันทางสถิติ กับ พันธุสุรนารี 1 (พอ) 
และ ลูกผสมชั่วที่ 1 (ตารางที่ 12) 
 
ตารางที่ 12 องคประกอบผลผลิตของถั่วพันธุคัด – ม.อ. สุรนารี 1 และลูกผสมชั่วที่ 1 ระหวางพันธุ    

คัด – ม.อ. กับพันธุสุรนารี 1 ภายใตสภาพการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในโรงเรือนตา
ขายปด 

องคประกอบของผลผลิต 
กลุมประชากร ดอกแรก

บาน (วัน) 
ฝกตอตน 

(ฝก) 
ความยาวฝก 
(เซนติเมตร) 

เมล็ดตอฝก  
(เมล็ด) 

น้ําหนักตอ
ฝก (กรัม) 

ผลผลิตตอ
ตน (กรัม) 

แม (คัด – ม.อ.) 48.67 0.50 40.37 13.00 14.50 7.25 
พอ (สุรนารี 1) 42.40 6.33 33.25 10.00 13.08 82.80 
ลูกผสมชั่วท่ี 1(F1) 48.00 2.00 40.63 16.40 31.12 62.24 
F – test  ns * ns * * * 
LSD0.05 7.28 5.57 9.57 3.78 14.62 47.76 
C.V. (%) 4.00 19.06 15.73 4.28 11.12 28.46 

* มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับ 95 เปอรเซ็นต, ns ไมมีความแตกตางทางสถิติ จากการ
เปรียบเทียบคาเฉลี่ยระหวางกลุมแบบ LSD 
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5. การถายทอดพันธุกรรมของลักษณะตานทานเพลี้ยออนถั่วในพันธุพอ แม ลูกผสมชั่วท่ี 
1 ลูกผสมชั่วท่ี 2 ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม และลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ  

 
5.1 การเพิ่มจํานวนเพลี้ยออนถั่วในแตละกลุมประชากรหลังจากปลอยเพลี้ยออนถั่ว 1 – 4 สัปดาห  

 
ผลการศึกษาจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวจากกลุมประชากร พอ แม ลูกผสมชั่วที่ 1 

ลูกผสมชั่วที่ 2 และลูกผสมกลับไปยังพันธุแมและพอ (BC1, BC2) จากถั่ว 4 คูผสม พบวา แตละ
คูผสมมีการเพิ่มขึ้นของจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวในกลุมประชากรตางๆ แตกตางกัน ตั้งแต 1 สัปดาห ถึง 
4 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออน โดยเฉพาะ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออน เปนชวงที่มีการเพิ่ม
จํานวนของเพลี้ยออนถ่ัวอยางรวดเร็วในทุกคูผสม และการเพิ่มขึ้นของเพลี้ยออนถ่ัวมีแนวโนมใน
ทิศทางเดียวกัน คือ พันธุคัด – ม.อ. ซ่ึงออนแอตอเพล้ียออนถ่ัวมีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวตอตนสูงกวา
พันธุพอ และลูกผสมทุกคูผสม (F1, F2, BC1, BC2) (รูปที่ 11) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

                                                    
 
 

          พันธุแม (คัด – ม.อ.)        พันธุพอ    ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม   
  ลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ ลูกผสมชั่วที่ 1  ลูกผสมชั่วที่ 2 
รูปท่ี 11 คาเฉลี่ยของจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวทีเ่พิ่มขึ้นในถัว่ 4 คูผสม 

ก. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16    ข. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 
ค. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน   ง. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 
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5.2 การเพิ่มระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถั่วในแตละกลุมประชากร หลังจาก
ปลอยเพลี้ยออนถั่ว 1 – 4 สัปดาห 

 
จากการศึกษาระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในถ่ัวฝกยาว และ   

ถ่ัวพุมกลุมประชากรตางๆ พบวา ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว สอดคลองกับ
จํานวนเพลี้ยออนถ่ัวตอตน โดยพันธุคัด – ม.อ. มีระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว
สูงสุด ในขณะที่พันธุพอ และลูกผสมกลุมตางๆ (ลูกผสมชั่วที่ 1 ลูกผสมชั่วที่ 2 ลูกผสมกลับไปยัง
พันธุพอ และลูกผสมกลับไปยังพันธุแม) มีระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวนอย
กวา โดยเฉพาะอยางยิ่งคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 พบวา พันธุ IT82E – 16 มีระดับความ
รุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวนอยกวาอยางชัดเจน (รูปที่ 12)  

 
 

 
 
 
 
  
 
 
 
 

 
 
 

     
     พันธุแม (คัด – ม.อ.)        พันธุพอ    ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม   
  ลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ ลูกผสมชั่วที่ 1  ลูกผสมชั่วที่ 2 
รูปท่ี 12 คาเฉลี่ยของระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวที่เพิ่มขึ้นในถั่ว 4 คูผสม 

ก. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16       ข. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 
ค. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน       ง. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 
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5.3 คาเฉล่ียจํานวนเพลี้ยออนถั่วในแตละกลุมประชากร ท่ีอายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพลี้ยออนถั่ว 
 
จากการศึกษา และเปรียบเทียบจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวในประชากรกลุมตางๆ ที่อายุ 3 

สัปดาหหลังจากปลอยเพล้ียออน พบวา พันธุคัด – ม.อ. ซ่ึงออนแอตอการเขาทําลายของเพลี้ยออน
ถ่ัวมีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวตอตนสูงที่สุด (ตารางที่ 13) โดยมีคาเฉลี่ย 3,959 ตัวตอตน ในคูผสมพันธุ
คัด – ม.อ. x IT82E – 16 มีจํานวน 4,897 5,042.70 และ 4,329 ตัวตอตน ในคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x 
SR00 – 863 คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน และคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 ตามลําดับ 
สวนสายพันธุพอมีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัว 1,517 – 3,529.30 ตัวตอตน โดยสายพันธุ IT82E – 16 มี
จํานวนเพลี้ยออนถ่ัวนอยที่สุด  
 
ตารางที่ 13 จํานวนเพลี้ยออนถ่ัวในกลุมประชากรตางๆ ของถ่ัว 4 คูผสมที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอย

เพล้ียออนถ่ัว 
คาเฉล่ียของจํานวนเพลี้ยออนท่ีอายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพลี้ยออน(ตวั/ตน) 

คูผสม คัด – ม.อ. x 
IT82E – 16 

คัด – ม.อ. x  
SR00 – 863 

คัด – ม.อ. x  
เขาหินซอน 

คัด – ม.อ. x  
สุรนารี 1 

พันธุแม 3,959.00 4,897.00 5,042.70 4,329.00 

พันธุพอ 1,517.00 2,958.50 3,125.80 3,529.30 

ลูกผสมชั่วที่ 1  1,651.20 3,081.80 2,969.20 2,225.30 

ลูกผสมชั่วที่ 2 2,259.00 3,115.60 3,302.60 3,796.20 

ผสมกลับแม 2,531.80 2,696.70 3,272.00 3,905.70 
ผสมกลับพอ 2,145.30 2,375.00 3,251.30 2,660.70 
F – test * * * * 
LSD0.05 477.96 599.40 521.83 639.01 
C.V. (%) 24.22 28.42 26.82 25.34 

* มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับ 95 เปอรเซ็นตจากการเปรียบเทียบคาเฉลี่ยระหวางกลุมแบบ LSD 
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5.4 คาเฉล่ียระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถั่วในแตละกลุมประชากร ท่ีอายุ 3 
สัปดาหหลังปลอยเพลี้ยออน 

 

เมื่อเปรียบเทียบความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว พบวา พันธุคัด – ม.อ. 
มีระดับความรุนแรงเทากับ 3.25 – 3.40 สวนพันธุพอทั้ง 4 คูผสมมีระดับความรุนแรงการเขาทําลาย
ของเพลี้ยออนถ่ัว 1.75 – 2.14 โดยพันธุ IT82E – 16 และพันธุสุรนารี 1 มีคาระดับความรุนแรงต่ํา
กวา 2.00 (1.75 และ 1.93 ตามลําดับ) สวนลูกผสมชั่วตางๆ และลูกผสมกลับทั้ง 4 คูผสม พบวา มี
ความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวใกลเคียงกัน (มีระดับคะแนน 2.08 – 2.58) (ตารางที่ 14) 
 
ตารางที่ 14 ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในกลุมประชากรตางๆ ของถ่ัว 4 

คูผสมที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนถ่ัว 
ระดับความรนุแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถั่ว (คะแนน) 

คูผสม 
กลุมประชากร 

คัด – ม.อ. x 
IT82E – 16 

คัด – ม.อ. x  
SR00 – 863 

คัด – ม.อ. x     
เขาหินซอน 

คัด – ม.อ. x     
สุรนารี 1 

พันธุแม 3.25  3.40  3.38 3.32 

พันธุพอ 1.75 2.10  2.14 1.93 

ลูกผสมชั่วที่ 1  2.25  2.13  2.40 2.58 

ลูกผสมชั่วที่ 2 2.11 2.36 2.30  2.40 

ผสมกลับแม 2.26 2.45 2.48 2.08 

ผสมกลับพอ 2.17  2.28  2.29  2.47 

F – test * * * * 

LSD0.05 0.86 0.87 0.75 0.94 

C.V. (%) 20.93 18.47 24.12 20.48 
* มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับ 95 เปอรเซ็นตจากการเปรียบเทียบคาเฉลี่ยระหวางกลุมแบบ LSD 
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5.5 สหสัมพันธระหวางจํานวนเพลี้ยออนถั่วกับระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถั่วท่ี
อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพลี้ยออน 

การศึกษาสหสัมพันธระหวางจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวกับระดับความรุนแรงการเขา
ทําลายของเพลี้ยออนในลูกผสมชั่วที่ 2 (F2) ของถ่ัว 4 คูผสม ประกอบดวยคูผสมระหวางพันธุ 
คัด – ม.อ. x IT82E – 16 คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน 
และคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 พบวา ทุกคูผสมมีความแตกตางทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง
ของสหสัมพันธระหวางจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวกับระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถั่ว 
โดยคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 มีคาสหสัมพันธระหวางจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวกับระดับความ
รุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวสูงที่สุด คือ 0.695 รองลงมาคือคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x  
สุรนารี 1 และคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน มีสหสัมพันธระหวางจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวกับ
ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวเทากับ 0.693 และ 0.592 ตามลําดับ ในขณะที่
คูผสมระหวางพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 มีคาสหสัมพันธระหวางจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวกับระดับ
ความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวนอยที่สุดเพียง 0.567 (รูปที่ 13) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
รูปท่ี 13 สหสัมพันธระหวางจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวกับระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออน

ถ่ัวในลูกผสมชั่วที่ 2 (F2) ที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออน 
ก. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16       ข. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 
ค. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน       ง. คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 
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5.6 การกระจายตัวระดับคะแนนการเขาทําลายของเพลี้ยออนถั่วในประชากรแม พอ ลูกผสมชั่วท่ี 1 
ลูกผสมชั่วท่ี 2 ลูกผสมกลับไปยังพันธุแมและพอของถั่วฝกยาว และถั่วพุม 4 คูผสม 

 
ศึกษาการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวโดยสุมประเมินระดับการเขาทําลายของเพลี้ย

ออนจากสายตา พบวา คะแนนการเขาทําลายแบงออกเปน 5 ระดับ (รูปที่ 14) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปท่ี 14 ระดับการประเมินการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว 
ก. ระดับ 0 (นอยกวา 10 เปอรเซ็นต) ข. ระดับ 1 (10 – 25 เปอรเซ็นต)          
ค. ระดับ 2 (26 – 50 เปอรเซ็นต)   ง. ระดับ 3 (51 – 75 เปอรเซ็นต)   

 จ. ระดับ 4 (มากกวา 75 เปอรเซ็นต)  ฉ. การเขาทําลาย 100 เปอรเซ็นต 
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การกระจายตัวของระดับคะแนนการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในประชากรกลุม
ตางๆ ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออน พบวา พันธุแม
สวนใหญมีระดับการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในระดับ 2, 3 และ 4 ในขณะที่พันธุพอ มีระดับการ
เขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในระดับต่ํากวา (ระดับ 1, 2 และ 3) สวนลูกผสมชั่วที่ 2 พบวา กราฟมี
การกระจายตัว ตั้งแตระดับ 1 (ต่ําสุด) ถึงระดับ 4 (สูงสุด) ในขณะที่ประชากรกลุมอื่นๆ มีระดับ
ความรุนแรงแตกตางกัน (ตารางที่ 15) 
 
ตารางที่ 15 การกระจายตัวของระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในประชากรกลุม

ตางๆ ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนถ่ัว 
ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว 

ประชากร 
0 1 2 3 4 

พันธุแม (คัด – ม.อ.) 0 0 3 9 8 
พันธุพอ (IT82E-16) 0 6 13 1 0 
ลูกผสมชั่วที่ 1 0 4 6 4 2 
ลูกผสมชั่วที่ 2 0 39 79 25 4 
ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม 0 7 11 9 3 
ลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ 0 9 10 8 3 

 
การกระจายตัวของระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในประชากร

กลุมตางๆ ของถ่ัวคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 พบวา พันธุแมมีระดับการเขาทําลายของเพลี้ย
ออนถ่ัวอยูในระดับสูง ในขณะที่พันธุพอมีระดับการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในระดับต่ํา ลูกผสม
ช่ัวที่ 2 กราฟมีการกระจายตัวอยางตอเนื่อง โดยระดับการเขาทําลายที่ 1 คะแนน มีจํานวน 12 ตน 
ระดับเขาทําลายที่ 2, 3 และ 4 คะแนน มีจํานวน 82, 42 และ 12 ตน ตามลําดับ สวนระดับความ
รุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในลูกผสมชั่วที่ 1 และลูกผสมกลับมีคาแตกตางกัน  
(ตารางที่ 16) 
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ตารางที่ 16 การกระจายตัวของระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในประชากรกลุม
ตางๆ ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 ที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนถ่ัว 

ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว 
ประชากร 

0 1 2 3 4 
พันธุแม (คัด – ม.อ.) 0 0 3 7 6 
พันธุพอ (SR00 – 863) 0 5 9 6 1 
ลูกผสมชั่วที่ 1 0 5 13 4 2 
ลูกผสมชั่วที่ 2 0 12 82 42 12 
ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม 0 4 7 8 3 
ลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ 0 6 9 7 3 

 
การกระจายตัวของระดับการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. 

x เขาหินซอน พบวา พันธุแมมีระดับการเขาทําลายของเพล้ียออนถ่ัวอยูในระดับสูง (ระดับ 2, 3  
และ 4) ในขณะที่พันธุพอมีระดับการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในระดับต่ํา (ระดับ 1 – 3) ลูกผสม
ช่ัวที่ 2 พบวา กราฟมีการกระจายตัวอยางตอเนื่อง โดยระดับเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวระดับ 1 มี
จํานวน 11 ตน ระดับเขาทําลายที่ 2, 3 และ 4 คะแนน มีจํานวน 91 40 และ 12 ตน ตามลําดับ สวน
ลูกผสมชั่วที่ 1 และลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ และแมมีคาแตกตางกัน (ตารางที่ 17) 

 
ตารางที่ 17 การกระจายตัวของระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในประชากรกลุม 

ตางๆ ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน ที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนถ่ัว 
ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว 

ประชากร 
0 1 2 3 4 

พันธุแม (คัด – ม.อ.) 0 0 1 8 7 
พันธุพอ (เขาหินซอน) 0 2 8 4 0 
ลูกผสมชั่วที่ 1 0 2 10 6 2 
ลูกผสมชั่วที่ 2 0 11 91 40 12 
ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม 0 5 10 9 5 
ลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ 0 8 13 10 4 
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การกระจายตัวของระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวของถั่วคูผสม 
พันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 พบวา พันธุแมมีระดับการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในระดับสูง 
ในขณะที่พันธุพอมีระดับการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในระดับต่ํา ลูกผสมชั่วที่ 2 พบวา กราฟมี
การกระจายตัวอยางตอเนื่องเชนกัน โดยระดับเขาทําลาย 1 คะแนน มีจํานวน 6 ตน ระดับเขาทําลาย
ที่ 2 คะแนน มีจํานวน 51 ตน และระดับการทําลายที่ 3 และ 4 คะแนน พบวา มีจํานวน 36 และ 7 ตน 
ตามลําดับ สวนลูกผสมชั่วที่ 1 และลูกผสมกลับไปยังพันธุพอและแม มีคาแตกตางกัน (ตารางที่ 18) 

 
ตารางที่ 18 การกระจายตัวของระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในประชากรกลุม

ตางๆ ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 ที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนถ่ัว 
ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว 

ประชากร 
0 1 2 3 4 

พันธุแม (คัด – ม.อ.) 0 0 1 9 6 
พันธุพอ (สุรนารี 1) 0 5 5 4 0 
ลูกผสมชั่วที่ 1 0 2 8 7 3 
ลูกผสมชั่วที่ 2 0 6 51 36 7 
ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม 0 11 14 8 3 
ลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ 0 7 10 11 6 

 
5.7 จํานวนคูของยีนท่ีควบคุมลักษณะการตานทานเพลี้ยออนถั่ว  
   

การศึกษายีนตานทานเพลี้ยออนถ่ัวจากการวิเคราะหไค – สแควรระหวางถั่วฝกยาว
และถ่ัวพุม พันธุตานทานและพันธุออนแอตอเพล้ียออนถ่ัวจํานวน 4 คูผสมที่อายุ 3 สัปดาหหลัง
ปลอยเพล้ียออน พบวา ลูกผสมชั่วที่ 2 ของคูผสมระหวางพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 มีจํานวน
ทั้งหมด 147 ตน เปนตนตานทานจํานวน 118 ตน (0 – 2.0 คะแนน) และตนออนแอจํานวน 29 ตน 
(2.1 – 4 คะแนน) (ตารางที่ 19) ลูกผสมกลับไปยังพันธุแมซ่ึงออนแอตอเพล้ียออนถ่ัว พบวา มี
ทั้งหมด 30 ตน เปนตนตานทานจํานวน 18 ตน ตนออนแอ จํานวน 12 ตน ซ่ึงทั้งลูกผสมชั่วที่ 2 และ
ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม มีคาสอดคลองกับอัตราสวน 3 : 1 (P = 0.140) และอัตราสวน (1 : 1)  
(P = 0.273) ซ่ึงเปนลักษณะที่ควบคุมดวยยีน 1 คู ในขณะที่คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 มีตน
ตานทานเพลี้ยออนถ่ัวจํานวน 94 ตน และตนออนแอจํานวน 54 ตน ซ่ึงไมสอดคลองกับอัตราสวน  
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3 :1 (P = 0.001) สวนคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน และคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 ไม
พบความแตกตางทางสถิติเชนเดียวกัน 
 
ตารางที่ 19 การกระจายตัวของอัตราสวนระหวางตนตานทานและตนออนแอในลูกผสมชั่วที่ 2 และ

ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม 

คูผสม ประชากร 
ตน

ตานทาน 
ตน

ออนแอ 
อัตราสวน χ2 P 

คัด – ม.อ. x IT82E – 16 F2 118 29 3 : 1 2.179 0.140 
 BC1 18 12 1 : 1 1.200 0.273 
คัด – ม.อ. x SR00 – 863 F2 94 54 3 : 1 10.414 0.001 
 BC1 11 11 1 : 1 0.000 1.000 
คัด – ม.อ. x เขาหินซอน F2 102 52 3 : 1 7.312 0.002 
 BC1 15 14 1 : 1 0.034 0.853 
คัด – ม.อ. x สุรนารี 1 F2 57 43 3 : 1 17.280 0.001 
 BC1 25 11 1 : 1 5.444 0.020 

 
  การศึกษาจํานวนยีนควบคุมลักษณะการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวตามวิธีของ ไพศาล 
(2525) พบวา การตานทานการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในคูผสมตางๆ มีคาตางกัน โดยคูผสม 
คัด – ม.อ. x IT82E – 16 มียีนควบคุมการตานทานเพลี้ยออนถ่ัว 1 คู ในขณะที่ถ่ัวอีก 3 คูผสมมียีน
ควบคุมการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวมากกวา 1 คู โดยคูผสมคัด – ม.อ. x SR00 – 863 และคูผสม 
คัด – ม.อ. x เขาหินซอน มียีนควบคุมการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวเทากันคือ 3 คู สวนคูผสมคัด – ม.อ. 
x สุรนารี 1 พบวา อาจมียีนควบคุมการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวมากถึง 4 คู (ตารางที่ 20) 
 
ตารางที่ 20 จํานวนคูของยีนที่ควบคุมการตานทานการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว 

คูผสม 
คาเฉลี่ย
พันธุแม 

คาเฉลี่ย
พันธุพอ 

วาเรียนซ 
ลูกชั่วที่ 2 

วาเรียนซ 
ลูกชั่วที่ 1 

จํานวนคู
ของยีน 

คัด – ม.อ. x IT82E – 16 3.25 1.75 0.722 0.478 1.075 
คัด – ม.อ. x SR00 – 863 3.4 2.1 0.520 0.441 2.676 
คัด – ม.อ. x เขาหินซอน 3.38 2.14 0.656 0.591 2.966 
คัด – ม.อ. x สุรนารี 1 3.23 1.93 0.594 0.542 3.824 
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6. การแสดงออกของยีน 
 

จากการศึกษาจํานวนเพลี้ยออนถ่ัว และระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ย
ออน เพื่อวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรม พบวา อิทธิพลของยีนแบบผลบวกมีบทบาทสําคัญ และมี
ความแตกตางทางสถิติอยางมีนัยสําคัญในการควบคุมความแปรปรวนทางพันธุกรรมของลักษณะ
จํานวนเพลี้ยออนถ่ัวที่อายุ 3 สัปดาหหลังจากปลอยเพล้ียออน (ตารางที่ 21) เฉพาะคูผสมพันธุ 
คัด – ม.อ. x IT82E – 16 เทานั้น สวนอีก 3 คูผสม คือ คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 คูผสม
พันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน และคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 อิทธิพลแบบผลบวกไมมี
นัยสําคัญ ในขณะที่อิทธิพลของยีนแบบขมมีความสําคัญใน 2 คูผสมคือคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x 
IT82E – 16 และคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน ปฏิกิริยาสัมพันธระหวางยีนตางตําแหนงแบบ
ผลบวกกับแบบขมมีความสําคัญในคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 และคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x 
เขาหินซอน สวนปฏิกิริยาสัมพันธระหวางยีนแบบขมกับแบบขมมีความสําคัญเฉพาะคูผสมพันธุ 
คัด – ม.อ. x IT82E – 16 เทานั้น และไมพบนัยสําคัญทางปฏิกิริยาสัมพันธระหวางยีนแบบผลบวก
กับแบบผลบวกทั้ง 4 คูผสม  

 
ตารางที่ 21 การแสดงออกของยีนแบบตางๆ ที่ควบคุมจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวที่อายุ 3 สัปดาหหลัง

ปลอยเพล้ียออนถ่ัว 
คูผสม 

Parameter คัด – ม.อ. x 
IT82E – 16 

คัด – ม.อ. x 
SR00 – 863 

คัด – ม.อ. x 
เขาหินซอน 

คัด – ม.อ. x 
สุรนารี 1 

m 1042.823 ± 13.550** 1711.475 ± 12.236** 1467.122 ± 14.148* 2152.746 ± 21.545** 
d 451.465 ± 3.146* 771.375 ± 4.135 478.346 ± 4.113 205.038 ± 4.524 
h -411.2811 ± 37.352* -2934.225 ± 34.762 -65.091 ± 41.864** 7674.505 ± 52.845 
i -43.443 ± 13.549 -315.455 ± 11.954 -222.444 ± 14.316 3696.110 ± 14.330 
j -615.614 ± 6.178 -1185.811 ± 6.4354* -1022.545 ± 7.445* 302.044 ± 7.598 
l -95.625 ± 24.744** 1948.181 ± 23.656 -1373.553 ± 27.312 -4029.548 ± 33.465 

*    มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับ 95 เปอรเซ็นต  
**  มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับ 99 เปอรเซ็นต 
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เมื่อพิจารณาระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว พบวา มีนัยสําคัญ
ทางสถิติของการแสดงออกของยีนระหวางยีนแบบผลบวกเพียงคูผสมเดียวคือคูผสมพันธุคัด – ม.อ. 
x IT82E – 16 ขณะที่การแสดงออกของยีนขมมีความสําคัญ 2 คูผสม คือ คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x 
IT82E – 16 และ คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน พบปฏิกิริยาสัมพันธระหวางยีนตางตําแหนงมี
ความสําคัญระหวางยีนแบบผลบวกกับแบบผลบวกในคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 และ
คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 และพบปฏิกิริยาสัมพันธแบบขมกับแบบขมในคูผสมพันธุ 
คัด – ม.อ. x IT82E – 16 เทานั้น ไมพบนัยสําคัญทางสถิติของปฏิกิริยาสัมพันธแบบขมกับแบบขม 
และปฏิสัมพันธแบบผลบวกกับแบบขมทั้ง 4 คูผสม (ตารางที่ 22) 

 
ตารางที่ 22 การแสดงออกของยีนแบบตางๆ ที่ควบคุมระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ย

ออนถ่ัวที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออน 
คูผสม 

Parameter คัด – ม.อ. x 
IT82E – 16 

คัด – ม.อ. x 
SR00 – 863 

คัด – ม.อ. x 
เขาหินซอน 

คัด – ม.อ. x 
สุรนารี 1 

m 2.135 ± 1.647** 2.862 ± 0.523** 2.452 ± 0.559* 3.262 ± 0.542** 
d 0.750 ± 0.119* 0.652 ± 0.130 0.616 ± 0.172 0.692 ± 0.150 
h 0.734 ± 0.726** -1.278 ± 1.159 -0.741 ± 0.573* -2.769 ± 1.432 
i 0.365 ± 0.231** -0.114 ± 0.006 0.707 ± 0.531 -0.641 ± 0.353** 
j -1.367 ± 1.099 -0.987 ± 0.252 -1.461 ± 0.286 -2.225 ± 0.248 
l -0.040 ± 0.002** 0.5413 ± 0.490 0.7365 ± 0.078 2.090 ± 0.960 

*    มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับ 95 เปอรเซ็นต 
**  มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับ 99 เปอรเซ็นต 
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7 อัตราพันธุกรรมของลักษณะตานทานเพลี้ยออนถั่ว 
 

การศึกษาอัตราพันธุกรรมของการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวแบบกวางที่อายุ 3 สัปดาห
หลังปลอยเพล้ียออน (ตารางที่ 23) พบวา อัตราพันธุกรรมคอนขางต่ําในคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x 
SR00 – 863 คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x เขาหินซอน และคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x สุรนารี 1 โดยคูผสม
พันธุคัด – ม.อ. x SR00 – 863 มีอัตราพันธุกรรมเทากับ 28.898 เปอรเซ็นต คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x 
เขาหินซอน มีอัตราพันธุกรรมของการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวเทากับ 36.733 เปอรเซ็นต คูผสมพันธุ
คัด – ม.อ. x สุรนารี 1 มีอัตราพันธุกรรมต่ําสุดคือ 22.209 เปอรเซ็นต สวนคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x 
IT82E – 16 คือคูผสมที่มีอัตราพันธุกรรมของการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวสูงที่สุด คือ 55.941 
เปอรเซ็นต 
 
ตารางที่ 23 อัตราพันธุกรรมแบบกวางของลักษณะตานทานเพลี้ยออนถ่ัว  

คูผสม อัตราพันธุกรรม (เปอรเซ็นต) 
คัด – ม.อ. x IT82E – 16 55.941 
คัด – ม.อ. x SR00 – 863 28.898 
คัด – ม.อ. x เขาหินซอน 36.733 
คัด – ม.อ. x สุรนารี 1 22.209 
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8. การศึกษาเครื่องหมายดีเอ็นเอที่มีความใกลชิดกับลักษณะตานทานเพลี้ยออนถั่วใน
คูผสมระหวางพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 

 
8.1 การคัดเลือก และทดสอบไพรเมอรโดยเทคนิคอารเอพีดี 
 
ทําการทดสอบหาไพรเมอรที่สามารถแยกความแตกตางของแถบดีเอ็นเอระหวาง

พันธุแม (คัด – ม.อ.) และพันธุ IT82E – 16 ในเบื้องตน โดยทดสอบกับไพรเมอรขนาด 10 เบส 
จํานวน 190 ไพรเมอร ประกอบดวย OPA01 – 20, OPB01 – 20, OPC01 – 20, OPD01 – 20,  
OPT01 – 20, OPR01 – 20, OPZ01 – 20, OPAA01 – 20, OPAB01 – 20, OPAD – 01, OPAD – 04, 
OPAD – 05, OPAD – 06, OPAD – 08, OPAD – 09, OPAD – 11, OPAD – 15, OPN – 12 และ 
OPN – 16 เพื่อเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอแบบสุมโดยปฏิกิริยาพีซีอาร พบวา มีไพรเมอรที่สามารถแยก
ความแตกตางของแถบดีเอ็นเอ (polymorphisms) จํานวน 31ไพรเมอร (16.32 เปอรเซ็นต) ไพรเมอร
ใหแถบดีเอ็นเอเหมือนกัน (monomorphism) จํานวน 133 ไพรเมอร (70.00 เปอรเซ็นต) ไพรเมอร
ไมใหแถบดีเอ็นเอเลย (non – amphlified) จํานวน 13 ไพรเมอร (6.84 เปอรเซ็นต) และ 13 ไพรเมอร 
(6.84 เปอรเซ็นต) ใหผลไมชัดเจน (not clear)โดยไพรเมอรที่ใหความแตกตางของแถบดีเอ็นเอ
จํานวน 31 ไพรเมอร ประกอบดวยไพรเมอร OPA – 15, OPA – 16, OPA – 17, OPB – 04,  
OPB – 08, OPB – 17, OPB – 20, OPC – 01, OPC – 04, OPC – 05, OPC – 13, OPC – 14,  
OPC – 20, OPD – 02, OPD – 05, OPD – 13, OPD – 20, OPZ – 03, OPZ – 04, OPZ – 08,  
OPZ – 13,OPZ – 17, OPZ – 18, OPAD – 01, OPAD – 05, OPAD – 06, OPAD – 09, OPAD – 11, 
OPAD – 15, OPN – 12 และ OPN – 16 หลังจากนั้นทําการคัดเลือกอีกครั้ง สามารถเลือกไพรเมอรที่
ใหแถบดีเอ็นเอแตกตางกัน และชัดเจนระหวางพันธุแม พันธุพอ และลูกผสมชั่วที่ 1 จํานวน  
8 ไพรเมอร ประกอบดวยไพรเมอร OPB – 08, OPC – 05, OPC – 13, OPZ – 03, OPZ – 04,          
OPZ – 08, OPZ – 13 และ OPAD – 05 นําไพรเมอร ทั้ง 8 ตรวจสอบความแตกตางระหวางพันธุพอ 
พันธุแม ลูกผสมชั่วที่ 1 ลูกผสมชั่วที่ 2 จากตัวแทนกลุมประชากรออนแอ (คะแนนการทําลายระดับ 
4) และกลุมตานทานเพลี้ยออนถ่ัว (คะแนนการทําลายระดับ 1) ลูกผสมกลับไปยังพันธุแมกลุม
ออนแอ ลูกผสมกลับไปยังพันธุแมกลุมตานทาน ลูกผสมกลับไปยังพันธุพอกลุมออนแอ และ
ลูกผสมกลับไปยังพันธุพอกลุมตานทาน พบวา ใหแถบดีเอ็นเอทั้งหมด  79 แถบ เฉลี่ย 9.88  
แถบตอไพรเมอร โดย 42 แถบ (53.16 เปอรเซ็นต) เปนแถบดีเอ็นเอที่มีขนาดแตกตางกัน เฉลี่ย 5.25 
แถบตอไพรเมอร และ 37 แถบ (46.84 เปอรเซ็นต) เปนแถบดีเอ็นเอที่ไมมีความแตกตางกัน 
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ไพรเมอร OPZ – 04 มีจํานวนแถบดีเอ็นเอมากที่สุด จํานวน 13 แถบ และไพรเมอร OPAD – 05 ให
จํานวนแถบดีเอ็นนอยที่สุด จํานวน 7 แถบ (ตารางที่ 24) 

 
ตารางที่ 24 จํานวนแถบดีเอ็นเอ แถบดีเอ็นที่มีความแตกตางกัน และขนาดของแถบดีเอ็นเอที่ไดจาก

การใชเทคนิคอารเอพีดีของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 

ไพรเมอร 
ลําดับเบส (5,         3,) จํานวนแถบ 

ดีเอ็นเอ 
แถบดีเอ็นเอที่เปน
โพลิมอรฟซึม 

ขนาดชิ้นสวน 

OPB – 08 GTCCACACGG 9 3 175 – 900 
OPC – 05 GATGACCGCC 8 6 225 – 850 
OPC – 13 AAGCCTCGTC 8 6 400 – 1,100 
OPZ – 03 CAGCACCGCA 11 5 275 – 1,100 
OPZ – 04 AGGCTGTGCT 13 6 175 – 1,200 
OPZ – 08 GGGTGGGTAA 12 6 175 – 1,200 
OPZ – 13 GACTAAGCCC 11 6 200 – 1,200 

OPAD – 05 TTTGCCCCGT 7 4 200 – 800 
รวม - 79 42 175 – 1,200 

 
8.2 การวิเคราะหแถบดีเอ็นเอที่ไดจากการทําอารเอพีดี – พีซีอาร 
 
ผลการวิเคราะหแถบดีเอ็นเอที่ไดจากการทําอารเอพีดี – พีซีอารกับไพรเมอร

จํานวน 8 ไพรเมอร พบวา แถบดีเอ็นเอมีขนาดแตกตางกัน โดยไพรเมอร OPB – 08 ใหแถบดีเอ็นเอ
ขนาด 175 – 900 คูเบส (รูปที่ 15) ไพรเมอร OPC – 05 มีขนาด 225 – 850 คูเบส (รูปที่ 16) ไพรเมอร 
OPC – 13 มีขนาด 400 – 1,100 คูเบส (รูปที่ 17) ไพรเมอร OPZ – 03 มีขนาด 275 – 1,100 คูเบส  
(รูปที่ 18)ไพรเมร OPZ – 04 มีขนาด 175 – 1,200 คูเบส (รูปที่ 19) ไพรเมอร OPZ – 08 มีขนาด 
175 – 1,200 คูเบส (รูปที่ 20) ไพรเมอร OPZ – 13 มีขนาด 200 – 1,200 คูเบส (รูปที่ 21) และ 
ไพรเมอร OPAD – 05 มีขนาด 200 – 800 คูเบส (รูปที่ 22) อยางไรก็ตาม การทดสอบความแตกตาง
ระหวางประชากรถั่วกลุมออนแอกับกลุมตานทานเพลี้ยออนถ่ัวทั้ง 8 ไพรเมอร ไมพบแถบดีเอ็นเอที่
มีความจําเพาะเจาะจงกับลักษณะตานทานเพลี้ยออนถ่ัว 
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รูปท่ี 15 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคอารเอพีดี จากไพรเมอร 

OPB – 08 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ประกอบดวยพันธุแม (คัด – ม.อ.)  
lane 1 – 2, พันธุพอ (IT82E – 16) lane 3 – 4, (ลูกผสมชั่วที่ 1) lane 5 – 6, (ลูกผสมกลับแม
กลุมออนแอ) lane 7 – 8, (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน) lane 9 – 10, (ลูกผสมกลับพอกลุม
ออนแอ) lane 11 – 12, (ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน) lane 13 – 14, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุม
ออนแอ) lane 15 – 20, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมตานทาน) lane 21 – 26, M คือ DNA Ladder 
ขนาด 100 คูเบส 

 
 
 
 

 
 
 
 

รูปท่ี 16 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคอารเอพีดี จากไพรเมอร 
OPC – 05 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ประกอบดวยพันธุแม (คัด – ม.อ.)  
lane 1 – 2, พันธุพอ (IT82E – 16) lane 3 – 4, (ลูกผสมชั่วที่ 1) lane 5 – 6, (ลูกผสมกลับแม
กลุมออนแอ) lane 7 – 8, (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน) lane 9 – 10, (ลูกผสมกลับพอกลุม
ออนแอ) lane 11 – 12, (ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน) lane 13 – 14, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุม
ออนแอ) lane 15 – 20, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมตานทาน) lane 21 – 26, M คือ DNA Ladder 
ขนาด 100 คูเบส 

M  1   2   3   4   5    6   7   8   9  10  11 12  13 14 15 16 17  18 19 20 21 22 23  24 25 26 

500 bp 

1,000 bp 

 M  1   2   3   4   5   6    7   8   9  10  11 12  13 14 15 16  17 18 19 20 21 22 23  24 25 26 

500 bp 

1,000 bp 
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 รูปท่ี 17 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคอารเอพีดี จากไพรเมอร 

OPC – 13 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ประกอบดวยพันธุแม (คัด – ม.อ.)  
lane 1 – 2, พันธุพอ (IT82E – 16) lane 3 – 4, (ลูกผสมชั่วที่ 1) lane 5 – 6, (ลูกผสมกลับแม
กลุมออนแอ) lane 7 – 8, (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน) lane 9 – 10, (ลูกผสมกลับพอกลุม
ออนแอ) lane 11 – 12, (ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน) lane 13 – 14, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุม
ออนแอ) lane 15 – 20, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมตานทาน) lane 21 – 26, M คือ DNA Ladder 
ขนาด 100 คูเบส 

 
 
 
 
 
 
 
 
รูปท่ี 18 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคอารเอพีดี จากไพรเมอร 

OPZ – 03 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ประกอบดวยพันธุแม (คัด – ม.อ.)  
lane 1 – 2, พันธุพอ (IT82E – 16) lane 3 – 4, (ลูกผสมชั่วที่ 1) lane 5 – 6, (ลูกผสมกลับแม
กลุมออนแอ) lane 7 – 8, (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน) lane 9 – 10, (ลูกผสมกลับพอกลุม
ออนแอ) lane 11 – 12, (ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน) lane 13 – 14, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุม
ออนแอ) lane 15 – 20, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมตานทาน) lane 21 – 26, M คือ DNA Ladder 
ขนาด 100 คูเบส 

500 bp 

1,000 bp 

 M   1   2   3   4   5   6    7   8   9  10  11 12  13 14 15 16  17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 

 M  1   2   3   4   5   6    7   8   9  10  11 12 13 14 15 16  17 18 19 20 21 22  23  24 25 26 

500 bp 

1,000 bp 
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รูปท่ี 19 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคอารเอพีดี จากไพรเมอร 

OPZ – 04 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ประกอบดวยพันธุแม (คัด – ม.อ.)  
lane 1 – 2, พันธุพอ (IT82E – 16) lane 3 – 4, (ลูกผสมชั่วที่ 1) lane 5 – 6, (ลูกผสมกลับแม
กลุมออนแอ) lane 7 – 8, (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน) lane 9 – 10, (ลูกผสมกลับพอกลุม
ออนแอ) lane 11 – 12, (ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน) lane 13 – 14, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุม
ออนแอ) lane 15 – 20, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมตานทาน) lane 21 – 26, M คือ DNA Ladder 
ขนาด 100 คูเบส 

 
 
 
 
 
 
 
 
รูปท่ี 20 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคอารเอพีดี จากไพรเมอร 

OPZ – 08 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ประกอบดวยพันธุแม (คัด – ม.อ.)  
lane 1 – 2, พันธุพอ (IT82E – 16) lane 3 – 4, (ลูกผสมชั่วที่ 1) lane 5 – 6, (ลูกผสมกลับแม
กลุมออนแอ) lane 7 – 8, (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน) lane 9 – 10, (ลูกผสมกลับพอกลุม
ออนแอ) lane 11 – 12, (ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน) lane 13 – 14, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุม
ออนแอ) lane 15 – 20, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมตานทาน) lane 21 – 26, M คือ DNA Ladder 
ขนาด 100 คูเบส 

  M  1  2    3  4   5   6   7   8  9  10 11 12 13 14 15 16  17 18  19  20 21 22 23  24 25 26 

500 bp 

1,000 bp 

  M  1  2   3   4   5    6   7    8    9  10 11 12 13 14 15 16  17 18 19 20 21  22 23  24 25 26 

500 bp 

1,000 bp 
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รูปท่ี 21 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคอารเอพีดี จากไพรเมอร 

OPZ – 13 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ประกอบดวยพันธุแม (คัด – ม.อ.)  
lane 1 – 2, พันธุพอ (IT82E – 16) lane 3 – 4, (ลูกผสมชั่วที่ 1) lane 5 – 6, (ลูกผสมกลับแม
กลุมออนแอ) lane 7 – 8, (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน) lane 9 – 10, (ลูกผสมกลับพอกลุม
ออนแอ) lane 11 – 12, (ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน) lane 13 – 14, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุม
ออนแอ) lane 15 – 20, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมตานทาน) lane 21 – 26, M คือ DNA Ladder 
ขนาด 100 คูเบส 

 
 
 
 
 
 
 
 
รูปท่ี 22 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคอารเอพีดี จากไพรเมอร 

OPAD – 05 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 ประกอบดวยพันธุแม (คัด – ม.อ.) 
lane 1 – 2, พันธุพอ (IT82E – 16) lane 3 – 4, (ลูกผสมชั่วที่ 1) lane 5 – 6, (ลูกผสมกลับแม
กลุมออนแอ) lane 7 – 8, (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน) lane 9 – 10, (ลูกผสมกลับพอกลุม
ออนแอ) lane 11 – 12, (ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน) lane 13 – 14, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุม
ออนแอ) lane 15 – 20, (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมตานทาน) lane 21 – 26, M คือ DNA Ladder 
ขนาด 100 คูเบส 

500 bp 

  M  1  2   3   4   5   6    7   8   9  10  11 12  13 14 15 16  17 18 19 20 21 22 23  24 25 26 

1,000 bp 

500 bp 

1,000 bp 

 M   1   2   3   4   5   6    7   8   9  10 11 12 13 14 15 16  17 18 19 20 21 22 23  24 25 26 
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8.3 การคัดเลือก และทดสอบไพรเมอรโดยเทคนิคเอสเอสอาร 
 
ทําการตรวจสอบไพรเมอร 4 ไพรเมอร ประกอบดวย VM22, VM27, VM37 และ 

VM70 ซ่ึงเปนไพรเมอรจากการรายงานของ  Li และคณะ (2001) และ Phansak และคณะ (2005) 
โดยนํามาทดสอบเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของกลุมประชากรพันธุพอ พันธุแม ลูกผสมชั่วที่ 1 ลูกผสมชั่ว
ที่ 2 ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม และลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ เพื่อหาไพรเมอรที่มีความสัมพันธ
ใกลชิดกับยีนตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในคูผสมระหวางถั่วฝกยาวพันธุคัด – ม.อ. และถ่ัวพุมพันธุ 
IT82E – 16 โดยใชเทคนิคเอสเอสอารหรือไมโครแซลเทลไลท แบบ denature จากการทดสอบ 
พบวา ไพรเมอรทั้ง 4 ไพรเมอร สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอตัวอยางโดยปฏิกิริยาพีซีอารได 

ผลการวิเคราะหแถบดีเอ็นเอที่ไดจากการตรวจสอบดวยเทคนิคเอสเอสอารจํานวน 
4 ไพรเมอร พบวา แถบดีเอ็นเอมีขนาดแตกตางกัน โดยไพรเมอร VM22 ใหแถบดีเอ็นเอขนาด  
220 – 875 คูเบส (รูปที่ 23) ไพรเมอร VM27 ใหแถบดีเอ็นเอขนาด 200 – 850 คูเบส (รูปที่ 24)  
ไพรเมอร VM37 ใหแถบดีเอ็นเอขนาด 280 – 1,100 คูเบส (รูปที่ 25) และไพรเมอร VM70 ใหแถบ 
ดีเอ็นเอขนาด 275 – 1,000 คูเบส (รูปที่ 26) และเมื่อตรวจสอบความแตกตางของประชากรกลุม
ตางๆ พบวา มีเพียงไพรเมอร VM37 เทานั้นที่สามารถแยกถั่วกลุมตานทานและกลุมออนแอออก
จากกันได โดยพบวา ถ่ัวกลุมตานทานตอเพล้ียออนจะมีแถบดีเอ็นเอขนาด 1,080 คูเบส ซ่ึงไมพบใน
ถ่ัวกลุมออนแอตอเพล้ียออนในทุกกลุมประชากรที่ทําการศึกษา (รูปที่ 25) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

78 

 
 
 
 
 
 
รูปท่ี 23 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคเอสเอสอารจากไพรเมอร   

VM22 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 โดย lane 1 – 3 (พันธุแม), lane 4 – 6  
(พันธุพอ), lane 7 – 9 (ลูกผสมชั่วที่ 1), lane 10 – 16 (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน), lane  
17 – 21 (ลูกผสมกลับแมกลุมออนแอ), lane 22 – 26 ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน, lane  
27 – 31 (ลูกผสมกลับพอกลุมออนแอ), lane 32 – 37 (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมตานทาน), lane 
38 – 41 (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมออนแอ), M คือ DNA Ladder ขนาด 100 คูเบส 

 
 

 
 

 
 
 
รูปท่ี 24 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคเอสเอสอารจากไพรเมอร   

VM27 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 โดย lane 1 – 3 (พันธุแม), lane 4 – 6  
(พันธุพอ), lane 7 – 9 (ลูกผสมชั่วที่ 1), lane 10 – 16 (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน), lane  
17 – 21 (ลูกผสมกลับแมกลุมออนแอ), lane 22 – 26 ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน, lane  
27 – 31 (ลูกผสมกลับพอกลุมออนแอ), lane 32 – 37 (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมตานทาน), lane 
38 – 41 (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมออนแอ), M คือ DNA Ladder ขนาด 100 คูเบส 
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รูปท่ี 25 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคเอสเอสอารจากไพรเมอร   

VM37 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 โดย lane 1 – 3 (พันธุแม), lane 4 – 6  
(พันธุพอ), lane 7 – 9 (ลูกผสมชั่วที่ 1), lane 10 – 16 (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน), lane  
17 – 21 (ลูกผสมกลับแมกลุมออนแอ), lane 22 – 26 ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน, lane  
27 – 31 (ลูกผสมกลับพอกลุมออนแอ), lane 32 – 37 (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมตานทาน), lane 
38 – 41 (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมออนแอ), M คือ DNA Ladder ขนาด 100 คูเบส 

 
 
 

 
 
 
 
 
รูปท่ี 26 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตรวจสอบโดยใชเทคนิคเอสเอสอารจากไพรเมอร   

VM70 ของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 โดย lane 1 – 3 (พันธุแม), lane 4 – 6  
(พันธุพอ), lane 7 – 9 (ลูกผสมชั่วที่ 1), lane 10 – 16 (ลูกผสมกลับแมกลุมตานทาน), lane  
17 – 21 (ลูกผสมกลับแมกลุมออนแอ), lane 22 – 26 ลูกผสมกลับพอกลุมตานทาน, lane  
27 – 31 (ลูกผสมกลับพอกลุมออนแอ), lane 32 – 37 (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมตานทาน), lane 
38 – 41 (ลูกผสมชั่วที่ 2 กลุมออนแอ), M คือ DNA Ladder ขนาด 100 คูเบส 
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1,080 bp 



บทที่ 4 
 

วิจารณ 
 

1. การประเมินลักษณะตานทานเพลี้ยออนถั่วในสายพนัธุถั่วฝกยาว และถั่วพุม 
 

การประเมินการตานทานแมลงในพืช สามารถประเมินไดจากความเสียหายของ
ตนพืชที่เกิดจากการเขาทําลาย หรือการตอบสนองของแมลงตอตนพืช (Smith et al., 1994) สําหรับ
การทดลองครั้งนี้ใชวิธีการประเมินจากความเสียหายของตนพืชที่ถูกทําลายโดยแมลง ซ่ึงทดลอง 2 
วิธี คือ การประเมินในสภาพแปลงปลูกธรรมชาติ และการประเมินในสภาพโรงเรือนตาขายปด โดย
การศึกษาภายใตสภาพแปลงปลูก ทําการทดลองในชวงเวลาที่มีการระบาดของเพลี้ยออนถ่ัวใน
ธรรมชาติ พบวา จาก 24 สายพันธุของถ่ัวฝกยาวและถั่วพุม มีเพียง 4 สายพันธุที่มีแนวโนมตานทาน
ตอการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว คือสายพันธุ IT82E – 16 SR00 – 863 เขาหินซอน และสุรนารี 1  

อยางไรก็ตามการประเมินครั้งนี้เปนการประเมินภายใตสภาพการระบาดจริง โดย
ไมมีการปลอยแมลงแตปลอยใหเพล้ียออนถ่ัวเขาทําลายตามความชอบซึ่งอาจมีขอจํากัด เนื่องจาก
การประเมินจะมีประสิทธิภาพสูงก็ตอเมื่อมีการระบาดของแมลงจริง และมีความสม่ําเสมอทั้งแปลง 
(Davis, 1984) วิธีการหนึ่งที่สามารถทําใหเกิดความสม่ําเสมอของการระบาดของแมลงไดคือการ
ปลูกพืชสายพันธุที่ทราบแนชัดวามีความออนแอตอการเขาทําลายของแมลงเปน border row ใน
แปลงปลูก นอกจากนี้การทดสอบการตานทานแมลงบางชนิดตองทําในสภาวะแวดลอมที่มี
ความจําเพาะ หรือแมแตระยะการเจริญเติบโตของตนพืชเองก็มีผลตอการคัดเลือก (Farrell, 1977; 
Mariam and Suwanketnikom, 2004) เชน การปลูกถ่ัวพุมเพื่อคัดเลือกใหตานทานเพลี้ยไฟตองปลูก 
หรือทดสอบในสภาวะที่มีอุณหภูมิสูง แตความชื้นต่ํา ไมเชนนั้นอาจไดพันธุถ่ัวพุมที่ไมมีความ
ตานทานแทจริง (Salifu et al., 1988a) หรือการตรวจสอบขาวเพื่อคัดเลือกใหตานทานตอ 
Nephotettix virescens ตองใชตนกลาขาวอายุ 20 วันเทานั้น (Cheng and Pathak, 1972) สวนการวัด
การตานทานโรคราสนิมในแปลงถั่วลิสง พบวา ถ่ัวลิสงตองมีอายุ 70 – 80 วันหลังปลูก (วิสิทธิ์, 
2539) อยางไรก็ตาม การประเมินการตานทานโรค และแมลง นอกจากสภาพแวดลอม และฤดูปลูก
แลวยังขึ้นอยูกับมาตรฐาน และความชํานาญของผูประเมินอีกดวย (Srikanth and Lakkundi, 1988; 
วิทยา, 2527; สุนทรีย และคณะ, 2547) ดังนั้นเพื่อใหเกิดความมั่นใจในผลการทดลองจึงจําเปนตอง 
ยืนยันผลอีกครั้ง โดยนําเมล็ดถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุมทั้ง 24 สายพันธุปลูกทดสอบในโรงเรือนตาขาย 
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ปด และทําการปลอยเพลี้ยออนถ่ัวบนตนพืชแตละตนในจํานวนเทากัน ซ่ึงใหผลสอดคลองกับการ
ปลูกในสภาพธรรมชาติ คือถ่ัว 4 สายพันธุที่กลาวมาแลวขางตนมีคะแนนการเขาทําลายของเพลี้ย
ออนถ่ัวต่ําที่สุด สอดคลองกับงานทดลองของ กนกอร และคณะ (2550) ที่นําถ่ัวพุมและถั่วฝกยาวทั้ง 
4 สายพันธุรวมทั้งถ่ัวฝกยาวพันธุคัด – ม.อ. ไปศึกษา และพบวาเพลี้ยออนถ่ัวใชเวลาในการดดูกนิน้าํ
เล้ียงจากพันธุคัด – ม.อ. ยาวนานที่สุดคือ 61.29 นาที ในขณะที่ใชเวลาเพียง 32.95 และ 28.12 นาที 
ในการดูดกินน้ําเลี้ยงจากพันธุสุรนารี 1 และพันธุ IT82E – 16 ตามลําดับ แสดงใหเห็นถึงความชอบ
และไมชอบของแมลงตอพันธุพืช ซ่ึงเปนกระบวนการหนึ่งที่มีผลทําใหพืชตานทานแมลง  

อยางไรก็ตาม Bata และคณะ (1987) รายงานวาถ่ัวพุมสายพันธุ IT82E – 16 เปน
พันธุที่ออนแอตอเพล้ียออนถ่ัว ซ่ึงผลที่ไดตรงขามกับรายงานครั้งนี้ เชนเดียวกับการรายของ 
Jayappa และ Lingappa (1988b) ที่รายงานวาถ่ัวพุมพันธุ P – 1473 มีลักษณะคอนขางตานทานเพลี้ย
ออนถ่ัว ในขณะที่ Dhanorkar และ Daware (1980) ทําการศึกษาอีกวิธี และรายงานวาถ่ัวพุมพันธุ  
P – 1473 อยูในกลุมตานทานเพลี้ยออนถ่ัว หรือถ่ัวพุมสายพันธุ TVU – 3232 มีรายงานวาตานทาน
เพล้ียออนถ่ัว แต Jayappa และ Lingappa (1988b) พบถ่ัวพุมพันธุดังกลาวมีลักษณะออนแอตอเพล้ีย
ออนถ่ัว ผลการทดลองที่แตกตางเหลานี้อาจเกิดจากชวงเวลาในการปลอยเพล้ียออนถ่ัว วิธีการ
ประเมิน หรือสภาพแวดลอมที่ตางกัน รวมไปถึงไบโอไทปที่ตางกันของเพลี้ยออนถ่ัว จากการศึกษา
ในประเทศแถบแอฟริกาตะวันออก พบวา A. craccivora มี 3 ไบโอไทป คือไบโอไทป A B และ K 
โดยพบไบโอไทป A และ B ในประเทศไนจีเรีย และ ไบโอไทป K พบบริเวณตอนเหนือของเมือง
วอลตา ประเทศกานา (Ombakho et al., 1987) เชนเดียวกับการศึกษาเพลี้ยออนขาวสาลี (Diuraphis 
noxia M.) สามารถแยกไดเปน 5 ไบโอไทป คือ RWA1, RWA2, RWA3, RWA4 และ RWA5 (Gary 
et al., 2007) ในขณะที่ greenbug มีถึง 8 ไบโอไทป คือ A, B, C, D, E, F, G และ H (Ogecha et al., 
1992) เปนตน  

จากการทดลองครั้งนี้เมื่อประเมินการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในถ่ัวฝกยาว และ
ถ่ัวพุม 24 สายพันธุภายใตสภาพโรงเรือนตาขายปด คะแนนการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวสูงกวา
การประเมินในแปลงปลูกมาก โดยพันธุที่มีแนวโนมตานทาน 4 สายพันธุ คือพันธุ SR00 – 863 
IT82E – 16 สุรนารี 1 และเขาหินซอน เมื่อประเมินในแปลงปลูกมีคะแนนการเขาทําลายเทากบั 0.33 
0.40 0.54 และ 0.61 คะแนน ตามลําดับ แตคะแนนการเขาทําลายภายใตสภาพโรงเรือนตาขายมีคา
เทากับ 3.00 2.00 2.00 และ 3.00 ตามลําดับ ทั้งนี้เนื่องจากการตอบสนองของพืชตอการเขาทําลาย
ของแมลง ขึ้นอยูกับหลายปจจัยดังกลาวมาแลวขางตน สวนปจจัยสภาพแวดลอมบางอยางก็มี
ความสําคัญเชนกัน เชน Karner และ Manglitz (1985) รายงานวาถ่ัวอัลฟาฟาตานทานเพลี้ยออน
นอยลง เมื่อปลูกในสภาพที่มีอุณหภูมิต่ํากวา 10 – 15 องศาฟาเรนไฮต หรือในมะเขือเทศการเพิ่ม
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ปริมาณแสงจะชวยเพิ่มความสามารถในการตานทานตอหนอนมะเขือเทศ (tobacco hornworm) ได 
(Kennedy et al., 1981) เปนตน 

 
2. การประเมินการตานทานเพลี้ยออนถั่วในลูกผสมชั่วท่ี 1 ระหวางพันธุคัด – ม.อ. IT82E – 16 

SR00 – 863 เขาหินซอน และสุรนารี 1  
 

สําหรับการสรางลูกผสมขามสายพันธุระหวางถ่ัวฝกยาวพันธุคัด – ม.อ. กับพันธุที่
มีแนวโนมตานทานเพลี้ยออนถ่ัว 4 สายพันธุประกอบดวยพันธุ IT82E – 16 SR00 – 863 เขาหินซอน 
และสุรนารี 1 พบวา ความสําเร็จของการผสมติดอยูในชวง 18.25 – 26.43 เปอรเซ็นต ซ่ึงคอนขางต่ํา 
ทั้งนี้อาจเนื่องจากอุณหภูมิที่สูงในชวงผสมเกสรทําใหกระบวนการถายละอองเกสรเกิดขึ้นไม
สมบูรณ (แอนนา และพีระศักดิ์, 2529; นิตยศรี, 2541) สวนสภาวะฝนตกหนักในชวงกอน หรือหลัง
ตอนเกสรทําใหดอกไดรับการกระทบกระเทือน สงผลตอเปอรเซ็นตการผสมติดเชนกัน (กฤษฎา, 
2519; ไพศาล, 2527)  

เมื่อนําลูกผสมกลุมตางๆ ปลูกเปรียบเทียบการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวพบวา มีคา
แตกตางกัน สอดคลองกับ Atiri และ Thottappilly (1985) และ Alabi (2003) เปรียบเทียบการเขา
ทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวในถั่วพุมระหวางพันธุออนแอ (aphid –  susceptible) และพันธุตานทาน
เพล้ียออนถ่ัว (aphid – resistant) พบวา ถ่ัวพุมพันธุออนแอมีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวตอตนสูงกวาพันธุ
ตานทานอยางชัดเจน สวนความรุนแรงของการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว ใหผลในลักษณะ
เดียวกัน คือพันธุออนแอมีระดับความรุนแรงสูงกวาพันธุตานทาน (Jayappa and Lingappa, 1988a)  

จากผลการประเมินการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในลูกผสมชั่วที่ 1 เปรียบเทียบกับ
พันธุพอ และพันธุแม โดยประเมินจาก 2 ลักษณะ คือ จํานวนเพลี้ยออน และความเสียหายจากการ
เขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวตอตน พบวา ลูกผสมชั่วที่ 1 มีแนวโนมตานทานเพลี้ยออนถ่ัว โดยมี
จํานวนเพลี้ยออนถ่ัว และคะแนนการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวใกลเคียงกับพันธุพอซ่ึงเปนพันธุ
ตานทาน แสดงวาลักษณะตานทานเพลี้ยออนถ่ัวนาจะเปนลักษณะเดน อยางไรก็ตาม ระยะเวลาการ
เขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวนับไดวามีผลตอความเสียหายที่เกิดขึ้นดวย ในการประเมินครั้งนี้ทําการ
ปลอยเพลี้ยออนถ่ัวที่ตนพืชอายุ 5 สัปดาหหลังปลูก พบวา แมจะมีการเขาทําลายใหพืชเสียหาย แต
ตนพืชสวนใหญยังสามารถใหผลผลิตได แมผลผลิตอาจต่ําก็ตาม Benchasri และ Nualsri (2008) 
ทดสอบเปรียบเทียบความเสียหายของตนถ่ัวฝกยาว และถ่ัวพุมเมื่อมีการปลอยเพล้ียออนถ่ัวในชวง 3 
และ 5 สัปดาหหลังปลูก พบวา การปลอยเพล้ียออนถ่ัวที่ระยะ 3 สัปดาหหลังปลูก ตนถ่ัวจะถูกเพลี้ย
ออนถ่ัวเขาทําลายอยางรวดเร็ว และไมสามารถใหผลผลิตได สวนการปลอยเพล้ียออนถ่ัวที่ 5 
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สัปดาหหลังปลูก มีการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวนอยกวา และตนยังสามารถใหผลผลิตไดแมจะ
นอยก็ตาม สอดคลองกับ Ofuya (1989) ที่รายงานวาหากมีการปลอยเพล้ียออนถ่ัว (A. craccivora) 
ในระยะกลาจะทําใหตนกลาแคระแกร็น และมักจะตายในที่สุด แตหากแมลงเขาทําลายในระยะหลัง
ออกดอกจะมีผลทําใหผลผลิตฝกสด และเมล็ดลดลง การเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวจึงมีผลโดยตรง
ตอกระบวนการทางสรีรวิทยาของถั่วพุม และถ่ัวฝกยาว ทําใหการเจริญเติบโต และผลผลิตลดลง 
โดยเฉพาะอยางยิ่งหากมีการเขาทําลายในระยะเวลาที่นานกวา 10 วัน จะทําใหการเจริญเติบโตและ
กระบวนการหายใจของพืชลดลง (Hawkin et al., 1986) นอกจากนี้โอกาสที่จะชักนําโรคที่เกิดจาก
ไวรัสที่มีเพล้ียออนถ่ัวเปนพาหะยิ่งมากขึ้น 
 
3. การศึกษาพันธุกรรมของลักษณะตานทานเพลี้ยออนถั่ว 
 

จากการศึกษาจํานวนเพลี้ยออนถ่ัว และระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ย
ออนถ่ัวในประชากรกลุมตางๆ จากถ่ัวฝกยาว และถั่วพุม 4 คูผสม พบวา แตละคูผสมมีการเพิ่มขึ้น
ของเพลี้ยออนถ่ัว และระดับความรุนแรงการทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว ตั้งแต 1 ถึง 4 สัปดาหหลัง
ปลอยเพล้ียออนในทิศทางเดียวกัน คือ พันธุคัด – ม.อ. ซ่ึงออนแอตอการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว
มีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัว และความเสียหายสูงกวาพันธุพอ สวนลูกผสมทุกกลุมประชากรมีจํานวน
เพล้ียออนถ่ัว และความเสียหายจากการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวใกลเคียงกับพันธุพอ ดังนั้นยีน
ตานทานเพลี้ยออนนาจะเปนยีนเดน 

สําหรับการศึกษายีนควบคุมลักษณะตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในถั่วพุม Bata และ
คณะ (1987) พบวา เปนยีนคูเดียว และใหสัญลักษณของยีนตานทานเพลี้ยออนถ่ัวคือ Rac ในขณะที่ 
Pathak (1988) ศึกษาถั่วพุมพันธุ Tvu310, IVC10, IVC11 และ IVC12 พบวา ยีนตานทานในพันธุ 
Tvu310 และ IVC10 เปนยีนเดียวกันคือ Rac 1 และมีความแตกตางจากพันธุ IVC11 และ IVC12 
(ยีน Rac 2)โดยยีนทั้งสองเปนอิสระตอกัน แต Ombakho และคณะ (1987) ใหสัญลักษณยีน
ตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในถั่วพุมพันธุ ICV11 และ Tvu310 เปนยีน Ac1 และยีนตานทานเพลี้ยออนถ่ัว
ในถั่วพันธุ ICV11 เปนยีน Ac2 Githiri และคณะ (1996) ศึกษาการถายทอดพันธุกรรมของการ
ตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในลูกผสมชั่วที่ 1 ลูกผสมชั่วที่ 2 ลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ และลูกผสม
กลับไปยังพันธุแม โดยผสมขามระหวางถั่วพุมพันธุ TVU946 ซ่ึงออนแอตอเพล้ียออนถ่ัว กับพันธุ
ตานทานเพลี้ยออนถ่ัว 8 สายพันธุ และพบอัตราสวนระหวางตนตานทานตอตนออนแอในลูกผสม
ช่ัวที่ 2 และ ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม (ออนแอ) มีคาเทากับ 3 : 1 และ 1 : 1 ตามลําดับ จึงสรุปวายีน
ตานทานเพลี้ยออนถ่ัวมีเพียงคูเดียวและเปนยีนเดน นอกจากนี้แลวยังมีผูศึกษาลักษณะการตานทาน
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เพล้ียออนถ่ัวในถั่วพุม และรายงานวาเปนทั้งแบบ antixenosis และ antibiosis (Ofuya, 1988)  
กนกอร (2551) ศึกษากลไกการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในถั่ว 4 สายพันธุเดียวกัน และรายงานการ
ตานทานเปนแบบ antixenosis เชน ลักษณะการมีขนในพันธุ IT82E – 16 และสุรนารี 1 ที่อาจเปน
อุปสรรคในการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว หรือใบสีเขียวเขมในพันธุ IT82E – 16 ที่ไมดึงดูดเพลี้ย
ออนถ่ัวเทากับใบสีเขียวออนของพันธุพืชที่ออนแอตอการเขาทําลาย (คัด – ม.อ.) เปนตน  
 
4. การแสดงออกของยีน และอัตราพันธุกรรมการตานทานเพลี้ยออนถั่ว 
 
  จากการทดสอบไคสแควร และจํานวนคูของยีนในลูกชั่วที่ 2 และลูกผสมกลับไป
ยังพันธุแมจากถั่ว 4 คูผสม พบวา มีเพียงคูผสมเดียว คือคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 เทานั้น
ที่ใหอัตราสวนระหวางตนตานทาน : ตนออนแอ เทากับ 3 : 1 และ 1 : 1 ตามลําดับ ในขณะที่คูผสม
อ่ืนๆ ไมเปนไปตามอัตราสวนนี้ แสดงวายีนตานทานในพันธุ IT82E – 16 เปนยีนคูเดียว และเปนยนี
เดน สอดคลองกับที่มีผูรายงานมากอนหนานี้ แตไมทราบแนชัดวาจะเปนยีนตัวเดียวกับยีนตานทาน
ในถั่วพุมพันธุอ่ืนๆ หรือไม สวนคูผสมอื่นๆ พันธุกรรมของยีนอาจมีความซับซอนมากกวา หรือ
อาจเปนไปไดวาพันธุที่เหลืออีก 3 สายพันธุ คือพันธุSR00 – 863 เขาหินซอน และสุรนารี 1 อาจเปน
เพียงพันธุที่อยูในระดับทนทานไมไดมีความตานทานแทจริง 

สําหรับการศึกษาการแสดงออกของยีนที่อายุ 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนถ่ัว 
พบวา มีถ่ัวเพียงคูผสมเดียวที่แสดงลักษณะของยีนแบบบวก และปฏิกิริยาสัมพันธระหวางยีนตาง
ตําแหนงแบบผลบวกกับแบบผลบวกของลักษณะตานทานเพลี้ยออนถ่ัว คือ คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x 
IT82E – 16 ซ่ึงผลการศึกษาครั้งนี้ใหผลการทดลองในลักษณะคลายคลึงกับการศึกษาในแมลงชนิด
อ่ืนๆ เชน โกศล และพีระศักดิ์ (2530) ศึกษาการถายทอดลักษณะพันธุกรรมการตานทานตอหนอน
เจาะฝกในถั่วเหลือง 11 คูผสม พบวา มีเพียง 3 คูผสมเทานั้นที่แสดงลักษณะของยีนแบบบวก และ
ปฏิกิริยาสัมพันธระหวางยีนตางตําแหนงแบบผลบวกกับแบบผลบวก จึงแนะนําผลจากการ
แสดงออกของยีนในลักษณะนี้ ใหมีการปรับปรุงพันธุโดยการคัดเลือกแบบหมู (mass selection) 
แบบบันทึกประวัติ (pedigree method of selection) หรือแบบหนึ่งเมล็ดตอตน (single seed descent) 
(พีระศักดิ์, 2526) สวนคูผสมที่ไมแสดงลักษณะของยีนแบบบวก หรือไมมีปฏิกิริยาสัมพันธระหวาง
ยีนตางตําแหนงแบบผลบวกกับแบบผลบวก ไมสามารถนํามาคัดเลือกเพื่อเพิ่มความตานทานแมลง
ได เพราะไมพบความแปรปรวนทางพันธุกรรมระหวางชั่วตางๆ หรือความแปรปรวนเกิดจากยีน
แบบไมเปนผลบวก (Distabanjong and Srinives, 1985) ซ่ึงสอดคลองกับผลการศึกษาการถายทอด
ทางพันธุกรรมแบบกวาง เพราะหากมีความแปรปรวนอันเนื่องจากสิ่งแวดลอมสูง สงผลตอการ
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ถายทอดทางพันธุกรรมที่คอนขางต่ํา เมื่อพิจารณาอัตราพันธุกรรมพบวา คูผสมพันธุคัด – ม.อ. x 
IT82E – 16 มีอัตราพันธุกรรมสูงที่สุด คือ 55.94 เปอรเซ็นต ในขณะที่พันธุอ่ืนๆ มีอัตราพันธุกรรม
อยูในชวง 22.21 – 36.73 เปอรเซ็นต แตการทดสอบครั้งนี้กระทําภายใตสภาพแวดลอมเดียวกัน 
ความแปรปรวนเนื่องมาจากสิ่งแวดลอมที่สงผลตอการแสดงออกในแตละลักษณะจึงเทากัน ดังนั้น
คาการถายทอดทางพันธุกรรมที่วัดได ในคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 มีคาสูงกวาคูผสมอื่นๆ 
แสดงวามีความสามารถในการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมดีกวา (ปราโมทย และคณะ, 2547)  
 
5. การศึกษายีนตานทานเพลี้ยออนถั่วโดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 

 
เครื่องหมายโมเลกุลนับวาเปนเครื่องหมายที่มีประสิทธิภาพสูงในการศึกษาการ

แสดงออกของยีนหรือพันธุกรรมพืช เนื่องจากไมมีอิทธิพลจากสิ่งแวดลอมเขาเกี่ยวของ สามารถ
ตรวจสอบกับพืชทุกชนิด ตรวจสอบไดทุกสวนของพืช และเปนการวิเคราะหจากจีโนมโดยตรง 
ปจจุบันเครื่องหมายโมเลกุลมีหลายชนิด ซ่ึงแตละชนิดมีวิธีการ และวัตถุประสงคแตกตางกัน 
(กุลยา, 2550) สําหรับการหาตําแหนงของยีน (gene tagging) หรือใชเปนเครื่องหมายในการคัดเลือก
ลักษณะสําคัญตางๆ เทคนิคอารเอพีดี เปนเทคนิคหนึ่งที่ไดรับความนิยม และมีตัวอยางความสําเร็จ
ในการใชเทคนิคอารเอพีดีศึกษายีนตานทานแมลง เชน การคัดเลือกพันธุขาวที่มีความตานทานตอ
เพล้ียกระโดดสีน้ําตาลโดยใชไพรเมอร 140 ไพรเมอร พบวา ไพรเมอร OPD – 07 สามารถแยก
ความแตกตางระหวางลักษณะตานทาน และลักษณะออนแอได (Jeon et al., 1999) สุนทรีย และ
คณะ (2547) พบวา ไพรเมอร OPO – 11 สามารถแยกความแตกตางระหวางถ่ัวลิสงพันธุตานทาน 
(Nc Ac 17090) และพันธุออนแอตอโรคราสนิม (มข.1 และไทนาน 9) ได สวน Fritz และคณะ 
(1999) ใชเครื่องหมายโมเลกุลแบบอารเอพีดี จํานวน 500 ไพรเมอร เพื่อศึกษายีนตานทานเพลี้ยออน
ในขาวสาลี (russian wheat aphid) พบวา ไพรเมอร OPM – 09 ขนาด 220 คูเบส มีความใกลชิดกับ
ยีนตานทานเพลี้ยออน จึงใชแถบดีเอ็นเอดังกลาวนี้แยกตนตานทาน และตนออนแอออกจากกันได  

สําหรับการศึกษาครั้งนี้ผลจากการใชเทคนิคอารเอพีดีดวยไพรเมอรจํานวน 190 
ไพรเมอร เพื่อศึกษาและหาแถบดีเอ็นเอที่มีความใกลชิดกับยีนตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในถ่ัวพุมพันธุ 
IT82E – 16 ไมพบแถบดีเอ็นเอที่มีความจําเพาะเจาะจงกับลักษณะดังกลาว ทั้งนี้อาจเนื่องจาก 
ไพรเมอรที่ใชในการทดสอบมีจํานวนนอยเกินไปจึงอาจตองเพิ่มจํานวนไพรเมอรใหมากขึ้น 
นอกจากเทคนิคอารเอพีดีแลว ยังไดทําการศึกษาโดยใชเครื่องหมายโมเลกุลอีกชนิดหนึ่งคือเทคนิค
เอสเอสอารดวย สําหรับไพรเมอรที่เลือกใชมีเพียง 4 ไพรเมอร ซ่ึงไพรเมอรดังกลาวไดมาจากงาน
ทดลองของ Li และคณะ (2001) และ Phansak และคณะ (2005) ที่ออกแบบไพรเมอรสําหรับเทคนิค
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เอสเอสอาร เพื่อศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของถั่วพุม เมื่อนํามาทดสอบกับกลุม
ประชากรของคูผสมพันธุคัด – ม.อ. x IT82E – 16 จาก 4 ไพรเมอร ที่ทดสอบ มีเพียง 1 ไพรเมอรที่
นาสนใจคือ ไพรเมอร VM37 ที่พบแถบดีเอ็นเอขนาด 1,080 คูเบส ซ่ึงจะพบเฉพาะในประชากร 
IT82E – 16 ลูกผสมชั่วที่ 1 ทั้งหมด ลูกผสมชั่วที่ 2 และลูกผสมกลับไปยังพันธุพอ และพันธุแม
เฉพาะตนที่ตานทานเทานั้น จึงเปนไปไดวาแถบดีเอ็นเอดังกลาวอาจมีความสัมพันธใกลชิดกับยีน
ตานทานเพลี้ยออนถ่ัว อยางไรก็ตาม เนื่องจากจํานวนประชากรที่ใชในการศึกษาครั้งนี้มีจํานวนไม
มากนัก อาจไมเพียงพอที่จะยืนยันไดแนชัด จะตองมีการนําไพรเมอรดังกลาวนี้มาทดสอบกับ
ประชากรในปริมาณที่มากขึ้น ซ่ึงตองทําการศึกษาเพื่อยืนยันอีกครั้ง รวมทั้งตองศึกษาไพรเมอร
อ่ืนๆ เพิ่มเติมดวย เพื่อความสมบูรณของงานวิจัยกอนที่จะนําเครื่องหมายดีเอ็นเอดังกลาวไปใช
ประโยชนในการคัดเลือกลักษณะตานทานเพลี้ยออนถ่ัวตอไป 

 
 
 
 



 
 

บทที่ 5 
 

สรุป 
 

1. การประเมินการตานทานเพลี้ยออนถั่ว 
 

การประเมินการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในถั่วฝกยาว และถ่ัวพุมจํานวน 24 พันธุ
ภายใตสภาพแปลงปลูกธรรมชาติ และโรงเรือนตาขายปด พบวา สายพันธุตานทานเพลี้ยออนถ่ัว
ประกอบดวยพันธุ IT82E – 16 SR00 – 863 เขาหินซอน และสุรนารี 1  
 
2. การศึกษาพันธุกรรมของลักษณะตานทานเพลี้ยออนถั่ว 
 

ทําการผสมขามระหวางพันธุคัด – มอ. ซ่ึงออนแอตอการเขาทําลายของเพลี้ยออน
ถ่ัว และพันธุตานทาน 4 สายพันธุ เพื่อสรางประชากรลูกผสมชั่วที่ 1 ลูกผสมชั่วที่ 2 ลูกผสมกลับไป
ยังพันธุแม และพันธุพอ และทดสอบการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวภายใตสภาพโรงเรือนตาขายปด 
พบวา ชวงเวลา 3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนถ่ัว เปนชวงที่มีการเพิ่มจํานวนของเพลี้ยออนถ่ัว และ
ระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวอยางรวดเร็วในทุกคูผสม โดยพันธุคัด – มอ. ซ่ึง
ออนแอตอเพล้ียออนถ่ัวมีจํานวนเพลี้ยออนถ่ัวตอตนสูงกวาพันธุพอ ลูกผสมชั่วที่ 1 ลูกผสมชั่วที่ 2 
ลูกผสมกลับไปยังพันธุแม และลูกผสมกลับไปยังพันธุพอทุกคูผสม 

จากการตรวจสอบไค – สแควร เพื่อศึกษาจํานวนยีนที่ควบคุมการตานทานเพลี้ย
ออนถ่ัวในประชากรทั้ง 4 คูผสม พบวา มีเพียงคูผสมพันธุคัด – มอ. x IT82E – 16 เทานั้น ที่มี
จํานวนตนตานทาน และตนออนแอในลูกผสมชั่วที่ 2 และลูกผสมกลับไปยังพันธุแมมีอัตราสวน  
3 : 1 และ 1 : 1 ตามลําดับ แสดงวายีนควบคุมการตานทานเพลี้ยออนถ่ัวในพันธุ IT82E – 16 เปนยีน
คูเดียว และเปนยีนเดน 
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3. การศึกษาการแสดงออกของยีน และอัตราพันธุกรรม 
 
การศึกษาการทํางานและการแสดงออกของยีนโดยการวิเคราะหคาเฉลี่ยช่ัวรุน 

พบวา อิทธิพลของยีนแบบบวกมีบทบาทสําคัญในการควบคุมความแปรปรวนทางพันธุกรรมของ
ลักษณะจํานวนเพลี้ยออนถ่ัว และระดับความรุนแรงการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัวที่อายุ 3 สัปดาห
หลังจากปลอยเพล้ียออน เฉพาะในคูผสมพันธุคัด – มอ. x IT82E – 16  

สําหรับการศึกษาการถายทอดทางพันธุกรรมแบบกวางของการตานทานเพลี้ยออน
ถ่ัว พบวา มีคาระหวาง 22.21 – 55.94 เปอรเซ็นต โดยคูผสมพันธุคัด – มอ. x  IT82E – 16 มีอัตรา
พันธุกรรมสูงสุด (55.94 เปอรเซ็นต) 

 
4. การศึกษาเบื้องตนในการหาเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีมีความสัมพันธใกลชิดกับยีนตานทานเพลี้ย

ออนถั่ว 
จากการใชเครื่องหมายโมเลกุล 2 ชนิด คือเครื่องหมายอารเอพีดี และเอสเอสอาร

เพื่อวิเคราะหแถบดีเอ็นเอที่มีความใกลชิดกับยีนตานทานเพลี้ยออนในคูผสมระหวางพันธุคัด – มอ. 
x IT82E – 16 พบวา การใชเครื่องหมายอารเอพีดีโดยใชไพรเมอรจํานวน 190 ไพรเมอร ไมพบแถบ
ดีเอ็นเอที่มีความจําเพาะกับลักษณะตานทานหรือออนแอตอการเขาทําลายของเพลี้ยออนถ่ัว ทั้งนี้
อาจเปนเพราะจํานวนไพรเมอรที่ใชนอยเกินไป สวนการตรวจสอบโดยเครื่องหมายเอสเอสอาร 
พบวา แถบดีเอ็นเอขนาด 1,080 คูเบส จากไพรเมอร VM 37 อาจมีความสัมพันธใกลชิดการ
ตานทานเพลี้ยออนถ่ัว เนื่องจากจะปรากฏเฉพาะในพันธุตานทานเทานั้น ดังนั้นควรตองมีการศึกษา
เพิ่มเติมเพื่อความชัดเจนตอไป  
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เอกสารอางอิง 
 

กนกอร วุฒิวงศ. 2551. Antixenosis กับการตานทานเพลี้ยออนถ่ัว (Aphis craccivora Kock)ใน
ถ่ัวฝกยาวและถั่วพุม (Vigna unguiculata). วิทยานิพนธวิทยาศาสตรมหาบัณฑิต 
มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร. 

 
กนกอร วุฒิวงศ สุรไกร เพิ่มคํา อรัญ งามผองใส และจรัสศรี นวลศรี. 2550. ความสามารถในการ

เพิ่มปริมาณและพฤติกรรมของเพลี้ยออนถ่ัวบนถั่วฝกยาวและถั่วพุมบางสายพันธุ. การ
ประชุมวิชาการอารักขาพืชแหงชาติ คร้ังที่ 8 วันที่ 20 – 22 พฤศจิกายน 2550 ณ โรงแรม
อมรินทรลากูน อ. เมือง จ. พิษณุโลก. หนา 32 – 46. 

 
กรกช นาคคนอง. 2550. การวิเคราะหพันธุกรรมของยางพารา (Hevea brasiliensis Muell Arg.) พันธุ

ดั้งเดิมและพันธุแนะนํา  โดยใชเครื่องหมายอารเอพีดีและไมโครแซทแทลไลท . 
วิทยานิพนธวิทยาศาสตรมหาบัณฑิต มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร. 

 
กรมสงเสริมการเกษตร. 2550. เอกสารรายงานสถิติการผลิตการเกษตรตามชนิดพืชเลือกตามกลุม

พืชผักปเพาะปลูก 2548/2549 ทั้งประเทศ. กรุงเทพมหานคร : กรมสงเสริมการเกษตร 
กระทรวงเกษตรและสหกรณ. 

 
กรุง สีตะธนี. 2520. การคัดเลือกและปรับปรุงพันธุถ่ัวฝกยาว. วิทยานพินธวิทยาศาสตรมหาบัณฑิต 

มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร. 
 
กฤษฎา จาตุรัส และปราโมทย สฤษดิ์นิรันดร. 2549. แสนขจีถ่ัวฝกยาวประเภทเนื้อที่ทนทานตอโรค 

ราสนิมสายพันธุใหม. วารสารวิทยาศาสตรเกษตร 37 : 263 – 266. 
 
กฤษฎา สัมพันธารักษ. 2519. หลักการปรับปรุงพันธุพืช. กรุงเทพมหานคร : สํานักพิมพ       

มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร. 
 
กฤษฎา สัมพันธารักษ. 2528. ปรับปรุงพันธุพืช. กรุงเทพมหานคร : โรงพิมพไทยวัฒนาพานิชจํากัด.  
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กฤษฎา สัมพันธารักษ. 2544. ปรับปรุงพันธุพืช : ความหลากหลายของความคิด. กรุงเทพมหานคร : 
สํานักพิมพมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร. 

 
กองบรรณาธิการฐานเกษตรกรรม. 2541. รวมเรื่องผัก. กรุงเทพมหานคร : สํานักพิมพฐาน

เกษตรกรรม. 
 
กอบเกียรติ บนัสิทธิ์ และวีรวิทย วทิยารักษ. 2531. การศึกษาความสญูเสียของถั่วฝกยาวโดยการตัด

ดอก. การประชุมสัมมนาทางวิชาการกลุมพืชผักและเห็ด วันที ่ 11 – 16 มีนาคม 2531 ณ 
โรงแรมอมรินทรลากูน กรุงเทพมหานคร. 

 
กาญจนา สาสีติ๊ด. 2541. พฤกษศาสตรทั่วไป. กรุงเทพมหานคร : โอเดียนสโตร. 
 
กุลยา สุวรรณรัตน. 2550. ความแปรปรวนทางพันธุกรรมของสะตอ (Parkia speciosa Hassk.) และ

ความสัมพันธของพืชสกุล Pakia โดยใชเทคนิคอารเอพีด ี(Random Amplified Polymor-
phic DNA, RAPD). วิทยานพินธวิทยาศาสตรมหาบัณฑิต มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร. 

 
เกรียงไกร จําเริญมา. 2544. บริโภคพืชผักและผลไมอยางไรใหปลอดจากสารเคมี. วารสารกีฏและ

สัตววิทยา 23 : 182 – 184. 
 
เกรียงไกร จําเริญมา. 2545. มาตรฐานการทดสอบสารฆาแมลง. วารสารกีฏและสัตววิทยา 24 : 48 – 

54. 
 
โกศล ชัยมณ ีและพีระศกัดิ ์ศรีนิเวศน. 2530. การถายทอดลักษณะความตานทานตอหนอนเจาะฝก 

(Heliothis armigera) ในถั่วเหลือง. วารสารวิชาการเกษตร 5 : 32 – 37. 
 
ขวัญจิตร สันติประชา และวัลลภ สันติประชา. 2537. การทดสอบพันธุถ่ัวฝกยาวในฤดูแลงและฤดู

ฝนแรกในจังหวัดสงขลา. วารสารสงขลานครินทร 16 : 17 – 23. 
 
จรัสศรี นวลศรี. 2548. เอกสารคําสอนการปรับปรุงพันธุพืชสวน. สงขลา : ภาควิชาพืชศาสตร คณะ

ทรัพยากรธรรมชาติ มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร.  
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จารุวรรณ ศุภเสถียร. 2529. อิทธิพลของขนาดเพลี้ยออนถ่ัว (Aphis craccivora) ที่มีผลตอขนาด 
ระยะเวลาการพัฒนาอัตราสวนทางเพศของตัวเบียนและจํานวนตัวเบียน (Aphidius 
colemani) ที่เกิดจากเพลี้ยออน. วารสารวิชาการเกษตร 4 : 138 – 142. 

 
ชาญณรงค ดวงสอาด. 2549. การจัดการแมลงศัตรูพืช. เชียงใหม : หางหุนสวนจํากัดดีพร้ินท. 
 
ธีระ เอกสมทราเมษฐ และวัชรินทร ซุนสุวรรณ. 2543. เอกสารคําสอนหลักการปรับปรุงพันธุพืช. 

สงขลา : ภาควิชาพืชศาสตร คณะทรัพยากรธรรมชาติ มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร. 
 
นพพร สายัมพล. 2543. เทคนิคการปรับปรุงพันธุพืช. กรุงเทพมหานคร : สํานักพิมพ

มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร. 
 
นิตยศรี แสงเดอืน. 2541. พันธุศาสตรพืช. กรุงเทพมหานคร: สํานักพิมพมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร. 
 
บุญหงษ จงคิด. 2548. หลักและเทคนิคการปรับปรุงพันธุพืช. กรุงเทพมหานคร : สํานักพิมพ

มหาวิทยาลัยธรรมศาสตร. 
 
ปราโมทย พรสุริยา. 2537. การเปรียบเทยีบและถายทอดลักษณะคณุภาพฝกในการผสมระหวางถัว่ 

ฝกยาวกับถ่ัวพุม. วิทยานิพนธวิทยาศาสตรมหาบัณฑติ มหาวยิาลัยเกษตรศาสตร. 
 
ปราโมทย สฤษดิ์นิรันดร อัญมณี อาวุชานนท กฤษฎา จาตุรัส และทศพล เปรมแดง. 2547. อัตรา

พันธุกรรมและการกระจายตัวของลักษณะผลผลิตและคุณภาพผลผลิตที่สําคัญใน
ถ่ัวฝกยาวชั่วที่ 2. วารสารวิทยาศาสตรเกษตร 35 : 255 – 258. 

 
ปริญญา ชิโนรส. 2530. พืชตานทานแมลง. วารสารกีฏและสัตววิทยา 9 : 51 – 57. 
 
ปวธร เดชาธีระวงศ. 2546. พฤติกรรมการบริโภคผักของผูบริโภคในอําเภอหาดใหญ จังหวัดสงขลา. 

ภาคนิพนธวิทยาศาสตรมหาบัณฑิต มหาวิทยาลัยสงขลา นครินทร. 
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พนิดา ไชยยันตบูรณ ธีรพล อุนจิตตวรรธนะ และจินตนา ภูมงกฎชัย. 2545. การหาชนิดและปริมาณ
สารพิษตกคางในพืชผักชนิดตางๆ. รายงานการประชุมวิชาการ กองวัตถุมีพิษการเกษตร 
คร้ังที่ 4 ณ จังหวัดกระบี่ ระหวางวันที่ 22 – 25 กรกฎาคม 2545 หนา 264 – 270. 

 
พัชนี ชัยวัฒน. 2545. มุมมองเรื่องปฏิสัมพันธระหวางพืช แมลงศัตรูพืช และศัตรูธรรมชาติ. 

วารสารวิชาการเกษตร 2 : 175 – 180. 
 
พิสุทธิ์ เอกอํานวย. 2550. โรคและแมลงของพืชเศรษฐกิจที่สําคัญ. เชียงใหม : สายธุรกิจโรงพิมพ. 
 
พีระศักดิ์ ศรีนิเวศน. 2526. พันธุศาสตรปริมาณที่เกี่ยวของกับการปรับปรุงพันธุพืช. วารสาร

วิทยาศาสตรเกษตร 16 : 409 – 422. 
 
ไพศาล เหลาสุวรรณ. 2525. พันธุศาสตร. กรุงเทพมหานคร : บริษัทสํานักพิมพไทยวัฒนาพานิช. 
 
ไพศาล เหลาสุวรรณ. 2527. หลักการปรับปรุงพันธุพืช. สงขลา : โรงพิมพไทยนํา. 
 
รวมจิตร นกเขา. 2551. การผลิตเมล็ดพันธุและฝกสดถ่ัวฝกยาวภายใตระบบเกษตรอินทรีย. 

วิทยานิพนธวิทยาศาสตรปรัชญาดุษฎีบัณฑิต มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร. 
 
รัตนา  สันทัดพานิช. 2530. การถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมบางลักษณะในถั่วฝกยาว . 

วิทยานิพนธวิทยาศาสตรมหาบัณฑิต มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร. 
 
วิทยา บัวเจริญ. 2527. หลักการผสมและปรับปรุงพันธุพืช. กรุงเทพมหานคร : กรุงสยามการพิมพ. 
 
วิทัศน ภูมิไท. 2541. ปลูกผักกินเองปลอดภัยไรสารพิษ. กรุงเทพมหานคร : สํานักพิมพแสงแดด. 
 
วิสิทธิ์ ตรีสุวรรณวัฒน. 2539. พันธุกรรมการถายทอดลักษณะความตานทานตอโรคราสนิม       

และ ลักษณะทาง เกษตรของถั่ ว ลิสง .  วิทยานิพนธ วิทยาศาสตรมหาบัณฑิต 
มหาวิทยาลัยขอนแกน. 
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ศูนยวิจัยพืชไรอุบลราชธานี. 2543. ถ่ัวพุม. กรุงเทพมหานคร : จุลสารสถาบันวิจัยพืชไร กรม
วิชาการเกษตร กระทรวงเกษตรและสหกรณ. 

 
ศูนยศึกษาคนควาและพัฒนาเกษตรกรรมภาคตะวันออกเฉียงเหนือ. 2537. ถ่ัวพุม (Cowpea).  

ขอนแกน : ศูนยศึกษาคนควาและพัฒนาเกษตรกรรม ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ.  
 
สถานีวิจัยตรวจอากาศคอหงส. 2550. รายงานอุตุนิยมวิทยาประจําป 2546 – 2550. สงขลา : สถานี

ตรวจอากาศเกษตรคอหงส กรมอุตุนิยมวิทยา กระทรวงคมนาคม. 
 
สมใจ โควสุรัตน. 2546. ถ่ัวพุมเมล็ดดําพนัธุอุบลราชธานี กสิกร 76 : 95 – 97. 
 
สมใจ โควสุรัตน ประหยัด พลโลก ศรีภูมิ กองอินทร สรศักดิ์ มณีขาว และธํารง เชื้อกิตติศักดิ์. 

2549. ถ่ัวพุมเมล็ดดําพนัธุอุบลราชธานี. วารสารวิชาการเกษตร 24 : 52 – 66. 
 
สมใจ โควสุรัตน พเยาว พรหมพันธุใจ พรพรรณ สุทธิแยม นฤทัย วรสถิตย จําลอง กกรัมย ธํารง 

เชื้อกิตติศักดิ์ และสรศักดิ์ มณีขาว. 2543. ถ่ัวพุม. อุบลราชธานี : โรงพิมพศิริธรรมออฟ
เซ็ท อุบลราชธานี. 
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สุภาพร รัตนพิทักษ. 2535. การแปรปรวนทางพันธุกรรมของการเจริญเติบโตและลักษณะฝกใน 
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ก. ความแปรปรวนทางพันธุกรรมของแตละคูผสม 
 
ตารางที่ 1 การวิเคราะหความแปรปรวนของระดับความรนุแรงการเขาทาํลายของเพลี้ยออนถ่ัวที่อายุ 

3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนของถั่วคูผสมพันธุคัด – มอ. x IT82E – 16 

SOV df SS MS 
Generation  5 106.8735 21.3747 
Plots/Generation  44 25.19862 0.572696 
Plants/Plots/Generation  214 98.05000 0.460329 
     Plants/P1 16 4.666667 0.291667 
     Plants/P2 16 2.466667 0.154167 
     Plants/F1 12 2.000000 0.166667 
     Plants/F2 122 56.53333 0.463388 
     Plants/BCP1 24 25.58333 1.065972 
     Plants/BCP2 24 6.80000 0.295652 
Total 263   

 
ตารางที่ 2 การวิเคราะหความแปรปรวนของระดับความรนุแรงการเขาทาํลายของเพลี้ยออนถ่ัวที่อายุ 

3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนของถั่วคูผสมพันธุคัด – มอ. x SR00 – 863 
 SOV df SS MS 
Generation  5 21.02232 4.204464 
Plots/Generation  43 17.07964 0.397201 
Plants/Plots/Generation  206 80.13333 0.388997 
     Plants/P1 12 3.333333 0.277778 
     Plants/P2 17 4.883333 0.287255 
     Plants/F1 19 7.20000 0.378947 
     Plants/F2 123 54.43333 0.442547 
     Plants/BCP1 16 6.70000 0.41875 
     Plants/BCP2 19 3.583333 0.188596 
Total 254   
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ตารางที่ 3 การวิเคราะหความแปรปรวนของระดับความรนุแรงการเขาทาํลายของเพลี้ยออนถ่ัวที่อายุ 
3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนของถั่วคูผสมพันธุคัด – มอ. x  เขาหินซอน 

SOV df SS MS 
Generation  5 18.56124 3.712247 
Plots/Generation  44 43.23454 0.982603 
Plants/Plots/Generation  218 104.6333 0.479969 
     Plants/P1 12 6.433333 0.536111 
     Plants/P2 10 5.000000 0.500000 
     Plants/F1 16 7.100000 0.443750 
     Plants/F2 128 99.80000 0.779688 
     Plants/BCP1 23 20.13333 0.875362 
     Plants/BCP2 29 14.33333 0.494253 
Total 267   

 
ตารางที่ 4 การวิเคราะหความแปรปรวนของระดับความรนุแรงการเขาทาํลายของเพลี้ยออนถ่ัวที่อายุ 

3 สัปดาหหลังปลอยเพล้ียออนของถั่วคูผสมพันธุคัด – มอ. x สุรนารี 1 
SOV df SS MS 
Generation  5 22.32243 4.464486 
Plots/Generation  41 21.50333 0.524471 
Plants/Plots/Generation  178 91.53333 0.514232 
     Plants/P1 13 9.416667 0.724359 
     Plants/P2 11 4.800000 0.436364 
     Plants/F1 16 3.583333 0.223958 
     Plants/F2 80 47.46667 0.593333 
     Plants/BCP1 30 20.16667 0.672222 
     Plants/BCP2 28 6.100000 0.217857 
Total 224     
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ข. สภาพอากาศระหวางการทดลอง 
ระดับอุณหภูมิ ความชื้นในบรรยากาศ อุณหภูมิผิวดิน อัตราการระเหยของน้ํา 

ความเร็วลม และปริมาณน้ําฝนในชวงของการทดลอง 

0

20

40

60

80

100

2546
2547

2548
2549

2550
ชวงเวลาระหวางการทดลอง
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อุณหภูมิ (องศาเซลเซียส) ความชืน้ในบรรยากาศ (เปอรเซ็นต) อุณหภูมิผิวดนิ (องศาเซลเซียส)

ความเร็วลม (เมตร/วนิาท)ี อัตราการระเหยของน้ํา (มิลลเิมตร)  
รูปท่ี 1 ระดับอุณหภูมิ ความชื้นในบรรยากาศ อุณหภูมผิิวดิน อัตราการระเหยของน้ํา และความเร็ว

ลม ในชวงของการทดลอง (ป พ.ศ. 2546 – 2550) 
ท่ีมา : สถานีวจิัยตรวจอากาศเกษตรคอหงส (2546 – 2550) 
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รูปท่ี 2 ปริมาณน้ําฝนรายเดือนในชวงของการทดลอง (ป พ.ศ. 2546 – 2550) 
ท่ีมา : สถานีวจิัยตรวจอากาศเกษตรคอหงส (2546 – 2550) 
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ค. สารเคมีสําหรับการศึกษาการตานทานเพลี้ยออน 
 
การเตรียมสารละลายบัฟเฟอร และสารละลายที่ใชในการทํา RAPD 
1.   CTAB บัฟเฟอร ปริมาตร 100 มิลลิลิตร 
 PVP – 40   1.0 กรัม 
 NaCl2    8.12 กรัม 
 0.5M Na2EDTA (pH 8.0)  4 .0 มิลลิลิตร 
 1.0M Tris – HCl (pH 8.0) 10.0 มิลลิลิตร 
 ปรับปริมาตรดวยน้ํากลั่นใหได 100 มิลลิลิตร จากนั้นจึงเติม CTAB ปริมาณ 2 กรัม และบม
ที่อุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส จนกวาสารละลายไดหมด ไปนึ่งฆาเชื้อ เติมสาร β-mercaptoethanol 
เขมขน 2 เปอรเซ็นต กอนนํามาใช 
 
2.   TE บัฟเฟอรปริมาตร 500 มิลลิลิตร 
 1.0 M Tris – HCl (pH 7.5) 500 ไมโครลิตร 
 0.25M Na2EDTA (pH 7.0) 200 ไมโครลิตร 
 ปรับปริมาตรดวยน้ํากลั่นใหได 500 มิลลิลิตร แลวนําไปนึ่งฆาเชื้อ 
 
3.   TAE บัฟเฟอรเขมขน 5 เทา 
 Tris Base 121.1 กรัม 
 Acetic acid 28.5 มิลลิลิตร 
 0.5M Na2EDTA (pH 8.0)  50.0 มิลลิลิตร 
 ปรับปริมาตรดวยน้ํากลั่นใหได 500 มิลลิลิตร เจือจางความเขมขนเปน 1 เทา แลวนําไปนึ่ง
ฆาเชื้อกอนนํามาใช 
 
4.   TBE บัฟเฟอรเขมขน 5 เทา 
 Tris Base 216.0 กรัม 
 Boric acid 110.0 กรัม 
 0.5M Na2EDTA (pH 8.0) 80.0 มิลลิลิตร 
 ปรับปริมาตรดวยน้ํากลั่นใหได 4 ลิตร เจือจางความเขมขนเปน 1 เทา แลวนําไปนึ่งฆาเชื้อ
กอนนํามาใช 
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5.   DNA sample buffer 
 Bromophenol blue 125.0 มิลลิกรัม 
 Xylene cyanol   125.0 มิลลิกรัม 
 Glycerol  15.0 มิลลิลิตร 
 ปรับปริมาตรใหได 50 มิลลิลิตร แลวนําไปนึ่งฆาเชื้อกอนนํามาใช 
 
6.   Ethidium bromide 10 มิลลิกรัมตอมิลลิลิตร ปริมาตร 100 มิลลิลิตร 
 Ethidium bromide   1  กรัม 
 เติมน้ํากลั่นใหไดปริมาตร  100  มิลลิลิตร  
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ตารางที่ 9 ไพรเมอรที่ใชทดสอบ ลําดับเบสของไพรเมอร และผลที่ไดจากการทดสอบ อารเอพีดี –    
พีซีอาร กับดีเอ็นเอของถั่วฝกยาว และถ่ัวพุม 

 
ไพรเมอร ลําดับเบส (5,            3,) รูปแบบ 
OPA – 01 CAGGCCCTTC monomorphism 
OPA – 02 TGCCGAGCTG monomorphism 
OPA – 03 AGTCAGCCAC monomorphism 
OPA – 04 AATCGGGCTG monomorphism 
OPA – 05 AGGGGTCTTG monomorphism 
OPA – 06 GGTCCCTGAC non – amphlified 
OPA – 07 GAAACGGGTG monomorphism 
OPA – 08 GTGACGTAGG monomorphism 
OPA – 09 GGGTAACGCC monomorphism 
OPA – 10 GTGATCGCAG monomorphism 
OPA – 11 CAATCGCCGT monomorphism 
OPA – 12 TCGGCGATAG non – amphlified 
OPA – 13 CAGCACCCAC monomorphism 
OPA – 14 TCTGTGCTGG monomorphism 
OPA – 15 TTCCGAACCC polymorphism 
OPA – 16 AGCCAGCGAA polymorphism 
OPA – 17 GACCGCTTGT polymorphism 
OPA – 18 AGGTGACCGT monomorphism 
OPA – 19 CAAACGTCGG monomorphism 
OPA – 20 GTTGCGAFCC monomorphism 
OPB – 01 GTTTCGCTCC monomorphism 
OPB – 02 TGATCCCTGG monomorphism 
OPB – 03 CATCCCCCTG non – amphlified 
OPB – 04 GGACTGGAGT polymorphism 
OPB – 05 TGCGCCCTTC monomorphism 
OPB – 06 TGCTCTGCCC monomorphism 
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ตารางที่ 9 (ตอ) 

ไพรเมอร ลําดับเบส (5,            3,) รูปแบบ 
OPB – 07 GGTGACGCAG monomorphism 
OPB – 08 GTCCACACGG polymorphism 
OPB – 09 TGGGGGACFC monomorphism 
OPB – 10 CTGCTGGGAC monomorphism 
OPB – 11 GTAGACCCGT monomorphism 
OPB – 12 CCTTGACGCA monomorphism 
OPB – 13 TTCCCCCGCT monomorphism 
OPB – 14 TCCGCTCTGG monomorphism 
OPB – 15 GGAGGGTGTT monomorphism 
OPB – 16 TTTGCCCGGA monomorphism 
OPB – 17 AGGGAACGAG polymorphism 
OPB – 18 CCACAGCAGT monomorphism 
OPB – 19 ACCCCCGAAG not clear 
OPB – 20 GGACCCTTAC polymorphism 
OPC – 01 TTCGAGCCAG polymorphism 
OPC – 02 GTGAGGCGTC not clear 
OPC – 03 GGGGGTCTTT monomorphism 
OPC – 04 CCGCATCTAC polymorphism 
OPC – 05 GATGACCGCC polymorphism 
OPC – 06 GAACGGACTC monomorphism 
OPC – 07 GTCCCGACGA non – amphlified 
OPC – 08 TGGACCGGTG monomorphism 
OPC – 09 CTCACCGTCC monomorphism 
OPC – 10 TGTCTGGGTG monomorphism 
OPC – 11 AAAGCTGCGG monomorphism 
OPC – 12 TGTCATCCCC monomorphism 
OPC – 13 AAGCCTCGTC polymorphism 
OPC – 14 TGCGTGCTTG polymorphism 
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ตารางที่ 9 (ตอ) 

ไพรเมอร ลําดับเบส (5,            3,) รูปแบบ 
OPC – 15 GACGGATCAG monomorphism 
OPC – 16 CACACTCCAG monomorphism 
OPC – 17 TTCCCCCCAG not clear 
OPC – 18 TGAGTGGGTG monomorphism 
OPC – 19 GTTGCCAGCC monomorphism 
OPC – 20 ACTTCGCCAC polymorphism 
OPD – 01 ACCGCGAAGG monomorphism 
OPD – 02 GGACCCAACC polymorphism 
OPD – 03 GTCGCCGTCA not clear 
OPD – 04 TCTGGTGAGG monomorphism 
OPD – 05 TGAGCGGACA polymorphism 
OPD – 06 ACCTGAACGG non – amphlified 
OPD – 07 TTGGCACGGG monomorphism 
OPD – 08 GTGTGCCCCA monomorphism 
OPD – 09 CTCTGGAGAC non – amphlified 
OPD – 10 GGTCTACACC monomorphism 
OPD – 11 AGCGCCATTG monomorphism 
OPD – 12 CACCGTATCC monomorphism 
OPD – 13 GGGGTGACGA polymorphism 
OPD – 14 CTTCCCCAAG monomorphism 
OPD – 15 CATCCGTGCT monomorphism 
OPD – 16 AGGGCGTAAG monomorphism 
OPD – 17 TTTCCCACGG monomorphism 
OPD – 18 GAGAGCCAAC monomorphism 
OPD – 19 CTGGGGACTT monomorphism 
OPD – 20 ACCCGGTCAC polymorphism 
OPR – 01 TGCGGGTCCT monomorphism 
OPR – 02 CACAGCTGCC monomorphism 
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ตารางที่ 9 (ตอ) 

ไพรเมอร ลําดับเบส (5,            3,) รูปแบบ 
OPR – 03 ACACAGAGGG monomorphism 
OPR – 04 CCCGTAGCAC monomorphism 
OPR – 05 GACCTAGTGG monomorphism 
OPR – 06 GTCTACGGCA monomorphism 
OPR – 07 ACTGGCCTGA monomorphism 
OPR – 08 CCCGTTGCCT monomorphism 
OPR – 09 TGAGCACGAG monomorphism 
OPR – 10 CCATTCCCCA not clear 
OPR – 11 GTAGCCGTCT monomorphism 
OPR – 12 ACAGGTGCGT monomorphism 
OPR – 13 GGACGACAAG monomorphism 
OPR – 14 CAGGATTCCC monomorphism 
OPR – 15 GGACAACGAG monomorphism 
OPR – 16 CTCTGCGCGT monomorphism 
OPR – 17 CCGTACGTAG monomorphism 
OPR – 18 GGCTTTGCCA monomorphism 
OPR – 19 CCTCCTCATC monomorphism 
OPR – 20 ACGGCAAGGA monomorphism 
OPT – 01 GGGCCACTCA monomorphism 
OPT – 02 GGAGAGACTC monomorphism 
OPT – 03 TCCACTCCTG monomorphism 
OPT – 04 CACAGAGGGA monomorphism 
OPT – 05 GGGTTTGGCA monomorphism 
OPT – 06 CAAGGGCAGA not clear 
OPT – 07 GGCAGGCTGT non – amphlified 
OPT – 08 AACGGCGACA monomorphism 
OPT – 09 CACCCCTGAG monomorphism 
OPT – 10 CCTTCGGAAG not clear 
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ตารางที่ 9 (ตอ) 

ไพรเมอร ลําดับเบส (5,            3,) รูปแบบ 
OPT – 11 TTCCCCGCGA monomorphism 
OPT – 12 GGGTGTGTAG monomorphism 
OPT – 13 AGGACTGCCA non – amphlified 
OPT – 14 AATGCCGCAG non – amphified 
OPT – 15 GGATGCCACT monomorphism 
OPT – 16 GGTGAACGCT monomorphism 
OPT – 17 CCAACGTCGT non – amphlified 
OPT – 18 GATGCCAGAC monomorphism 
OPT – 19 GTCCGTATGG monomorphism 
OPT – 20 GACCAATGCC monomorphism 
OPZ – 01 TCTGTGCCAC monomorphism 
OPZ – 02 CCTACGGGGA monomorphism 
OPZ – 03 CAGCACCGCA polymorphism 
OPZ – 04 AGGCTGTGCT polymorphism 
OPZ – 05 TCCCATGCTG not clear 
OPZ – 06 GTGCCGTTCA monomorphism 
OPZ – 07 CCAGGAGGAC monomorphism 
OPZ – 08 GGGTGGGTAA monomorphism 
OPZ – 09 CACCCCAGTC monomorphism 
OPZ – 10 CCGACAAACC monomorphism 
OPZ – 11 CTCAGTCGCA monomorphism 
OPZ – 12 TCAACGGGAC polymorphism 
OPZ – 13 GACTAAGCCC monomorphism 
OPZ – 14 TCGGAGGTTC monomorphism 
OPZ – 15 CAGGGCTTTC monomorphism 
OPZ – 16 TCCCCATCAC monomorphism 
OPZ – 17 CCTTCCCACT polymorphism 
OPZ – 18 AGGGTCTGTG polymorphism 
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ตารางที่ 9 (ตอ) 

ไพรเมอร ลําดับเบส (5,            3,) รูปแบบ 
OPZ – 19 GTGCGAGCAA not clear 
OPZ – 20 ACTTTGGCGG monomorphism 

OPAA – 01 AGACGGCTCC monomorphism 
OPAA – 02 GAGACCAGAC monomorphism 
OPAA – 03 TTAGCGCCCC non-amphified 
OPAA – 04 AGGACTGCTC monomorphism 
OPAA – 05 GGCTTTAGCC monomorphism 
OPAA – 06 GTGGGTGCCA monomorphism 
OPAA – 07 CTACGCTCAC monomorphism 
OPAA – 08 TCCGCAGTAG monomorphism 
OPAA – 09 AGATGGGCAG monomorphism 
OPAA – 10 TGGTCGGGTG monomorphism 
OPAA – 11 ACCCGACCTG not clear 
OPAA – 12 GGACCTCTTG non – amphlified 
OPAA – 13 GAGCGTCGCT monomorphism 
OPAA – 14 AACGGGCCAA not clear 
OPAA – 15 ACGGAAGCCC monomorphism 
OPAA – 16 GGAACCCACA monomorphism 
OPAA – 17 GAGCCCGACT polymorphism 
OPAA – 18 TGGTCCAGCC monomorphism 
OPAA – 19 TGAGGCGTGT monomorphism 
OPAA – 20 TTGCCTTCGG monomorphism 
OPAB – 01 CCGTCGGTAG monomorphism 
OPAB – 02 GGAAACCCCT monomorphism 
OPAB – 03 TGGCGCACAC monomorphism 
OPAB – 04 GGCACGCGTT monomorphism 
OPAB – 05 CCCGAAGCGA not clear 
OPAB – 06 GTGGCTTGGA monomorphism 
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ตารางที่ 9 (ตอ) 

ไพรเมอร ลําดับเบส (5,            3,) รูปแบบ 
OPAB – 07 GTAAACCGCC monomorphism 
OPAB – 08 GTTACGGACC monomorphism 
OPAB – 09 GGGCGACTAC monomorphism 
OPAB – 10 TTCCCTCCCA monomorphism 
OPAB – 11 GTGCGCAATG monomorphism 
OPAB – 12 CCTGTACCGA monomorphism 
OPAB – 13 CCTACCGTGG not clear 
OPAB – 14 AAGTGCGACC monomorphism 
OPAB – 15 CCTCCTTCTC monomorphism 
OPAB – 16 CCCGGATGGT monomorphism 
OPAB – 17 TCGCATCCAG monomorphism 
OPAB – 18 CTGGCGTGTC non – amphlified 
OPAB – 19 ACACCGATGG monomorphism 
OPAB – 20 CTTCTCGGAC monomorphism 
OPAD – 01 CAAAGGGCGG polymorphism 
OPAD – 04 GTAGGCCTCA monomorphism 
OPAD – 05 ACCGCATGGG polymorphism 
OPAD – 06 AAGTGCACGG polymorphism 
OPAD – 08 GGCAGGAAG monomorphism 
OPAD – 09 TCGCTTCTCC polymorphism 
OPAD – 11 AAGAGGGCGT polymorphism 
OPAD – 15 TTTGCCCCGT polymorphism 
OPAN – 12 CACAGACACC polymorphism 
OPAN – 16 AAGCGACCTG Polymorphism 
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ตารางที่ 10 ไพรเมอรที่ใชทดสอบ ลําดับเบสของไพรเมอร และผลที่ไดจากการทดสอบเอสเอสอาร 
กับดีเอ็นเอของถั่วฝกยาว และถ่ัวพุม 

ไพรเมอร ลําดับเบส (5,            3,) รูปแบบ 

VM22 
GCGGGTAGTGTATACAATTTG (F) 
GTACTGTTCCATGGAAGATCT (R) 

polymorphism 

VM27 
GTCCAAAGCAAATGAGTCAA (F) 
TGAATGACAATGAGGGTGC (R) 

monomorphism 

VM37 
TGTCCGCGTTCTATAAATCAGC (F) 

CGAGGATGAAGTAACAGATGATC (R) 
polymorphism 

VM70 
AAAATCGGGGAAGGAAACC (F) 

GAAGGCAAAATACATGGAGTCAC (R) 
polymorphism 

 






