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บทคัดยอ 
 

  ลักษณะทางคุณภาพเพื่อการบริโภคเปนลักษณะเชิงปริมาณ (quantitative trait 

loci, QTL) ที่เปนปจจัยหลักในการพิจารณาสําหรับการปรับปรุงพันธุถั่วเหลืองฝกสด การคัดเลือก

ใหไดลักษณะตามตองการ ตองใชเวลาและคาใชจายสูง การใชเครื่องหมายโมเลกุลชวยคัดเลือก 

(marker-assisted selection) สามารถประหยัดเวลา คาใชจายและชวยเพิ่มประสิทธิภาพในการ

คัดเลือก งานวิจัยครั้งนี้มีวัตถุประสงคเพื่อศึกษาการถายทอดลักษณะและจําแนกเครื่องหมาย

โมเลกุลแบบเอสเอสอารที่เชื่อมโยงกับลักษณะเชิงปริมาณที่ควบคุมลักษณะทางคุณภาพและ

ลักษณะทางการเกษตรบางประการในประชากรสายพันธุแทที่ใชทําแผนที่โครโมโซม (mapping 

population) จากคูผสมระหวางถั่วเหลืองฝกสดพันธุ AGS292 กับถั่วเหลืองพันธุนครสวรรค 1 

(นว.1) ปลูกทดสอบประชากรถั่วเหลืองฝกสดสายพันธุแท 136 สายพันธุ รวมกับพันธุพอแมใน

สองฤดู วางแผนการทดลองแบบสุมในบลอคสมบูรณ (randomized complete block design, 

RCBD) จํานวน 2 ซ้ํา ผลการทดลองพบวา อัตราพันธุกรรมแบบแคบขององคประกอบของแข็ง

ทั้งหมดที่ละลายน้ําไดในเมล็ดสด อายุออกดอกและอายุเก็บเกี่ยวในระยะ R6.5 เมื่อวิเคราะหรวม

สองฤดู มีคา 43.3 39.4 และ 25.5 เปอรเซ็นต ตามลําดับ การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลแบบ

เอสเอสอาร เพื่อสํารวจความแตกตางของพอแมจํานวน 332 เครื่องหมาย บน 20 กลุมลิงเกจ 

พบวามี 49 เคร่ืองหมาย ที่แสดงความแตกตาง (polymorphisms) อยางชัดเจนและสามารถนําไป

วิเคราะหความเชื่อมโยงกับกลุมของยีนที่ควบคุมลักษณะเชิงปริมาณของลักษณะทางคณุภาพและ

ลักษณะทางการเกษตรในประชากรสายพันธุแท 
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  การวิเคราะหสมการถดถอย พบกลุมของยีนอยางนอย 7 ตําแหนง ที่ควบคุม

องคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําไดในเมล็ดสด 7 ตําแหนง ที่ควบคุมอายุออกดอก และ 3 

ตําแหนงที่ควบคุมอายุเก็บเกี่ยวในระยะ R6.5 กลุมของยีนที่มีอิทธิพลตอการแสดงออกองคประกอบ

ของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําไดในเมล็ดสดมากที่สุด อยูใกลกับเครื่องหมายโมเลกลุแบบเอสเอสอาร

ที่ Satt141 บนกลุมลิงเกจ D1b+W อายุออกดอกและอายุเก็บเกี่ยวในระยะ R6.5 ที่ Satt229 บน

กลุมลิงเกจ L จากการคนพบกลุมของยีนที่ควบคุมลักษณะเชิงปริมาณเหลานี้นักปรับปรุงพันธุ

สามารถนําเครื่องหมายโมเลกุลชวยคัดเลือกเพื่อปรับปรุงคุณภาพและลักษณะทางการเกษตรของ

ถั่วเหลืองฝกสดตอไป 

 

ABSTRACT 
 

  Eating quality can be determined through quantitative trait loci (QTL) 

which are major factors to be considered in vegetable soybean improvement. Selection 

of these desirable traits depends on consumed time and expense. Marker-assisted 

selection (MAS) can reduce time, expense and increase efficiency for selection. 

Objectives of this study were to investigate the inheritance and identify simple sequence 

repeat (SSR) markers associated with quantitative trait loci (QTL) for seed quality and 

some agricultural traits in recombinant inbred lines (RILs) derived from a cross between 

the vegetable soybean cultivar ‘AGS292’ and ‘Nakhon Sawan 1’ (NS1). Parents and 136 

RILs were grown in two seasons. Experiments were conducted on randomized complete 

block design with two replications. Results revealed that the narrow-sense heritability 

combined over two environments of total soluble solids (TSS) content of green seed, 

days to flowering (DTF) and days to harvest (DTH) were 43.3, 39.4 and 25.5 % 

respectively. A total of 332 SSR markers on 20 molecular linkage groups (MLGs) were 

analyzed to identify polymorphism between parents. Results showed that 49 SSR 

markers exhibited polymorphism and can be used to perform QTL analysis for quality 

and some agricultural traits in RIL population. Multiple-locus regression analysis of 

significant marker loci revealed that at least 7 QTL were involved in controlling TSS, 7 

QTL controlling DTF and 3 QTL controlling DTH. The QTL near an SSR marker (Satt141) 

in MLG D1b+W had the greatest effect on TSS, Satt229 in MLG L for DTF and DTH. The 
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QTL found in this study can facilitate vegetable soybean breeders in using marker-

assisted selection to improve quality and some agricultural traits of vegetable soybean.  

 

 

 
 

 
 



 

 

4

คํานํา 
(Introduction) 

 

  ถั่วเหลืองฝกสด (vegetable soybean) จัดวาเปนพืชตระกูลถั่วที่มีความสําคัญ

ทางเศรษฐกิจชนิดหนึ่ง โดยเปนสินคาเกษตรหลัก 1 ใน 12 ชนิดของกระทรวงเกษตรและสหกรณ 

(กรมวิชาการเกษตร, 2550: ระบบออนไลน) ประเทศไทยผลิตถั่วเหลืองฝกสดเพื่อการสงออกไปยัง

ประเทศญ่ีปุนในรูปฝกสดแชแข็ง (frozen edamame) และสามารถสงออกเมล็ดสดที่แกะออกจาก

เปลือกฝก (shelled edamame)  (Lin and Cheng, 2001) ซึ่งทํารายไดเขาประเทศหลายพันลาน

บาทตอป  

  ประเทศจีน  ไตหวัน  ญ่ีปุน และเกาหลี  เปนประเทศที่ประชากรมีการบริโภค

ผลิตภัณฑที่แปรรูปจากถั่วเหลืองและถั่วเหลืองฝกสดกันมาก ปจจุบันถั่วเหลืองฝกสดมีผูนิยม

บริโภคมากขึ้น เพราะวามีคุณคาทางโภชนาการสูง  จัดวาเปนอาหารที่เปนประโยชนตอสุขภาพ  

เปนแหลงพลังงานรวมทั้งใหวิตามินเอ บี ซี และเกลือแรที่รางกายตองการ  คุณคาทางอาหารใน

เมล็ดสด  ประกอบดวย โปรตีน 13 เปอรเซ็นต ไขมันที่ปราศจากโคเรสเตอรอล 5.7 เปอรเซ็นต ใน

เมล็ด 100 กรัม จะประกอบไปดวย ฟอสฟอรัส 158 มิลลิกรัม แคลเซียม 78 มิลลิกรัม วิตามินบี 1 

0.4 มิลลิกรัม วิตามินบี 2 0.17 มิลลิกรัม (Shanmugasundaram and Yan, 2004) รวมถึงมีไฟโต   

สเตอรอล  (phytosterols) และวิตามินอี (Mohamed, 2001) องคประกอบน้ําตาลในเมล็ดถั่ว

เหลืองฝกสดสวนใหญเปนน้ําตาลซูโครส  ซึ่งเปนน้ําตาลโมเลกุลคู (disaccharide) สามารถยอยได

งายไมทําใหทองอึด  นอกจากนั้นในฝกสดยังพบวามีปริมาณสารไอโซฟลาโวน (isoflavones) สูง

อีกดวย(Shanmugasundaram, 2002: ระบบออนไลน) ซึ่งจากรายงานทางการแพทยยังพบวาสาร

แอนติออกซิแดนเหลานี้  มีสวนชวยในการปองกันการเกิดภาวะหลอดเลือดแข็งตัว  ลดภาวะการ

เกิดโรคหัวใจ  และลดภาวะเสี่ยงของการเปนมะเร็งอีกดวย  การวิจัยคร้ังนี้  เนนการศึกษาลักษณะ

เชิงปริมาณที่ควบคุมลักษณะทางคุณภาพของเมล็ดสด  คือ  องคประกอบของแข็งทั้งหมดที่

ละลายน้ําได (total soluble solids content, TSS) โดยพัฒนาประชากรสายพันธุแทที่มีการ

กระจายตัว (segregating population) จากคูผสมระหวางถั่วเหลืองฝกสดพันธุการคา AGS292 ที่

ใชปลูกกันอยางกวางขวางในปจจุบันกับถั่วเหลืองที่ใชปลูกเปนถั่วแระบริโภคภายในประเทศพันธุ

นครสวรรค 1  รวมทั้งวิเคราะหความเชื่อมโยงของอายุออกดอกแรกและอายุการเก็บเกี่ยวในระยะที่

ใชบริโภคเปนถั่วเหลืองฝกสดกับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร (simple sequence repeat, 

SSR) เพื่อสืบคนเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับลักษณะที่สนใจดังกลาว 
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วัตถุประสงคของการวจิยั 
 

  1. เพื่อศึกษาการถายทอดลักษณะเชิงปริมาณที่สําคัญ (quantitative trait loci, 

QTL) ของถั่วเหลืองฝกสดในประชากรสายพันธุแท (recombinant inbred lines, RILs) ที่มีการ

กระจายตัวจากคูผสมระหวางถั่วเหลืองฝกสดพันธุ AGS292 กับถั่วเหลืองพันธุนครสวรรค 1 (นว.

1)   

  2. เพื่อศึกษาความเชื่อมโยงของเครือ่งหมายโมเลกลุแบบเอสเอสอาร (SSR) กับ

ลักษณะเชิงปริมาณที่สําคัญที่ควบคุมลักษณะทางคุณภาพของเมล็ดสด  ไดแก  องคประกอบ

ของแข็งทั้งหมดทีล่ะลายน้ําได (total soluble solids content, TSS) อายุดอกแรกบานและระยะ

เก็บเกี่ยวฝกสด 

  3. เพือ่ใชชวยคัดเลือกสายพันธุถั่วเหลืองฝกสดของไทยทีส่ามารถปรับตัวไดดีทีใ่ช

ปลกูสําหรับการสงออกและบริโภคภายในประเทศ 

  

ประโยชนที่คาดวาจะไดรับ 

 

  1. สามารถประเมินคาอัตราพันธุกรรมลักษณะเชิงปริมาณที่สําคัญในถั่วเหลือง   

ฝกสด ไดแก องคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําไดในเมล็ด อายุดอกแรกบานและระยะเก็บ

เกี่ยวฝกสด 

  2. ทราบตําแหนงเครื่องหมายโมเลกลุทีเ่ชือ่มโยง  หรือวางอยูใกลกบักลุมยีนที่

ควบคุมลักษณะเชิงปริมาณ ไดแก องคประกอบของแข็งทัง้หมดทีล่ะลายน้ําได  และลักษณะเชิง

ปริมาณที่สําคัญอืน่ ๆ  

  3. ไดวิธีการคัดเลือกพันธุที่รวดเร็วขึ้นสําหรับถั่วเหลืองฝกสดโดยใชเคร่ืองหมาย

โมเลกุลแบบเอสเอสอาร 

 

การตรวจเอกสาร 

(Literature review) 

 

  ถั่วเหลืองฝกสดหรือถั่วแระ  จัดอยูในประเภทเดียวกันกับถั่วเหลืองที่ใชเมล็ด

นํามาแปรรูปทําผลิตภัณฑเพื่อบริโภคตาง ๆ   อยูในวงศ  Leguminosae ชื่อวิทยาศาสตร Glycine 
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max (L) Merrill.  มีจํานวนโครโมโซม 2n = 40  ขนาดจีโนม (genome size) 1115 ลานคูเบส 

(Mbp) (Arumuganathan and Earle, 1991)  เปนพืชพื้นเมืองของเอเชียตะวันออกมีถ่ินกําเนิดอยู

บริเวณตอนเหนือของประเทศจีนติดตอกับแมนจูเรีย  มนุษยไดรูจักถั่วเหลืองมามากกวา 5,000 ป  

สันนิษฐานวามีการแพรกระจายมาจากประเทศจีนตอนใตเขามาสูทางภาคเหนือของไทย  จน

กลายเปนพืชเศรษฐกิจชนิดหนึ่งที่มีความสําคัญของประเทศไทย  (อัจฉรา และคณะ, 2547) 

 

การพัฒนาพันธุถั่วเหลืองฝกสดของไทย 

 

  การผลิตถั่วเหลืองฝกสดของไทยเริ่มตั้งแตป พ.ศ. 2529  โดยนําพันธุมาจาก

ศูนยวิจัยและพัฒนาพืชผักแหงเอเชีย (Asian Vegetable Research and Development Center, 

AVRDC)  หรือในปจจุบันเรียกวา The World Vegetable Center  ซึ่งตั้งอยูที่ไตหวัน  ไดทําการ

ทดลองปลูกในภาคกลางที่จังหวัดนครปฐม  โดยเอกชนรวมกับมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร  ได

พันธุที่สามารถปลูกเปนการคาเพื่อการสงออก ไดแก พันธุ AGS292 (Taishoshiroge) และ No.75 

(Ryokkoh)  เนื่องจากมีคุณภาพตามความตองการของตลาด สวนพันธุเชียงใหม 1 คัดเลือกจาก

พันธุ Vesoy#4 (AGS190) เหมาะสําหรับใชบริโภคในประเทศเนื่องจากเปลือกบางไมเหมาะ

สําหรับแชแข็งเพื่อการสงออก (ศูนยเมล็ดพันธุขาวเชียงใหม, 2550: ระบบออนไลน)  ตั้งแตป พ.ศ. 

2534 ประเทศไทยเริ่มผลิตและสงออกในรูปฝกสดแชแข็งไปยังประเทศญ่ีปุน  โดยมีปริมาณการ

สงออก 9,000 ตัน  จัดอยูในอันดับ 3 ของประเทศที่สงออกถั่วเหลืองฝกสดไปญ่ีปุน  รองจากจีน

และไตหวัน  ในป 2548 ไทยมีปริมาณการสงออก เพิ่มขึ้นมากกวา 10,000 ตัน  และมีแนวโนม

เพิ่มขึ้นเรื่อย ๆ และยังเริ่มมีการสงออกไปยังประเทศสหรัฐอเมริกา  อังกฤษ  และแคนาดา  โดย

สวนใหญผูบริโภคเปนคนอเมริกาเชื้อสายเอเชีย  นอกจากนี้ในป 2542 คณะกรรมการอาหารและ

ยา (FDA) สหรัฐอเมริกาไดรับอนุญาตใหเขียนบนฉลากอาหารซึ่งมีโปรตีนจากถั่วเหลืองเปน

สวนประกอบวา  โปรตีนจากถั่วเหลืองสามารถลดโอกาสเสี่ยงตอการเกิดโรคหัวใจได  ทําใหถั่ว

เหลืองฝกสดไดรับความสนใจจากผูบริโภคมากขึ้น  สงผลใหมีการนําเขาถั่วเหลืองฝกสดเพิ่มขึ้น

ตลาดผูบริโภคมีการขยายตัวมากขึ้น  คาดวาในชวงป 2548-2550 สหรัฐอเมริกาจะมีการนําเขา

สูงขึ้นถึง 25,000 ตัน (สมศักดิ์, 2547)   

 สําหรับสถานการณผลิตถั่วเหลืองฝกสด  ประเทศไทยยังประสบปญหาทางดาน

เมล็ดพันธุที่มีความงอกต่ํา  ตองใชเมล็ดจํานวนมาก  รวมถึงโรคและแมลงซึ่งตองใชสารเคมีในการ

ฉีดพนอาจทําใหสารพิษตกคางในผลผลิตได  ทําใหตองมีการนําเขาเมล็ดพันธุจากไตหวัน  และ
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ไตหวันเริ่มการกีดกันทางการคา  เก็บคาธรรมเนียมเมล็ดพันธุ  ทําใหตนทุนการผลิตสูงขึ้น   ดาน

การบริโภคในประเทศยังไมแพรหลาย  พันธุที่ใชสําหรับบริโภคในประเทศไดแก พันธุเชียงใหม 1 

(ศูนยเมล็ดพันธุขาวเชียงใหม, 2550: ระบบออนไลน) คุณภาพการบริโภคถั่วเหลืองฝกสดเพื่อการ

สงออกมีมาตรฐาน 5 ขอหลัก คือ  ฝกมีสีเขียวสด  รสชาติดี   ผิวสัมผัสเรียบไมมีรอยตําหนิจากการ

เขาทําลายของโรคและแมลง และมีคุณคาทางโภชนาการ  ขนาดเมล็ดโต  มีเมล็ด 2 – 3 เมล็ดตอ

ฝก  ขนาดฝกความกวางอยางนอย 1.4 เซนติเมตร  ความยาวของฝกอยางนอย 4.5 เซนติเมตร  

ขนที่ฝกสีขาวหรือสีเทา  รสชาติหวานเล็กนอย  มีจํานวนฝก 1 กิโลกรัม  ไมเกิน 340 ฝก (สมศักดิ์, 

2547)     ถั่วเหลืองฝกสดโดยทั่วไปเก็บเกี่ยวเมื่อระยะ R6  ฝกเตงประมาณ 80 เปอรเซ็นต  เปนชวง

ที่มีระดับน้ําตาลซูโครสในเมล็ดสูง (Masuda, 1991) หรือประมาณ 30-35 วันหลังดอกบาน หรือ 

60-65 วันหลังปลูก  และขึ้นอยูกับพันธุที่ใชปลูก  

 

องคประกอบที่สําคัญในเมล็ดถัว่เหลือง 

 

  เมล็ดถั่วเหลืองมีองคประกอบโปรตีนและน้ํามันเปนหลัก  ซึ่งเปนลักษณะเชิง

ปริมาณที่มีความสําคัญ  อยางไรก็ตามองคประกอบของน้ําตาลโดยรวมในเมล็ดสดก็มีอิทธิพลตอ

คุณภาพของถั่วเหลืองฝกสด   โดยเฉพาะน้ําตาลซูโครสซึ่งเปนน้ําตาลหลักในเมล็ดเปน

คารโบไฮเดรตชนิดไดแซคคารไรด (disaccharide) ที่มีโมโนแซคคาไรดสองหนวยตอกันซึ่งทําให

ยอยงาย  ละลายน้ําไดดี  ทําใหรสชาติของถั่วเหลืองฝกสดดีขึ้น  (Masuda, 1991) และ

นอกจากนั้นยังมีน้ําตาลกลูโคสและฟรุกโตสอีกดวย  Csanadi  et  al. (2001) ไดทําการจําแนก

เครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับลักษณะทางคุณภาพของเมล็ด  เมื่อใชเครื่องหมายโมเลกุลแบบ

เอสเอสอาร  อารเอพีดี  และอารเอฟแอลพี  ในประชากรชั่วที่ 2 ที่มีการกระจายตัว 82 สายพันธุ 

ภายใต 5 สภาพแวดลอม  พบวามี 4 เครื่องหมายที่ เชื่อมโยงกับองคประกอบโปรตีน  3 

เครื่องหมายที่เชื่อมโยงกับองคประกอบน้ํามัน  และ 8 เคร่ืองหมายที่เชื่อมโยงกับน้ําหนักเมล็ดถั่ว

เหลือง Cicek et  al. (2006) ไดศึกษาลักษณะคุณภาพเมล็ดในถั่วเหลืองโดยใชประชากรสายพันธุ

แทจากคูผสมขามชนิดจํานวน 308 สายพันธุ  พบวาผลผลิตกับน้ําตาลซูโครส  และขนาดเมล็ดกับ

น้ําตาลซูโครสมีความสัมพันธในทางบวกอยางมีนัยสําคัญยิ่ง  องคประกอบน้ําตาลซูโครส  โปรตีน  

น้ํามัน  และขนาดเมล็ดมีความสัมพันธกัน  ขนาดเมล็ดและองคประกอบน้ํามันมีความสัมพันธ

ทางบวก  สวนองคประกอบโปรตีนมีความสัมพันธทางลบกับองคประกอบน้ําตาลซูโครส 

(Maughan, 1994)  Krober and Cartter (1962) พบวาการเพิ่มขึ้นขององคประกอบโปรตีนใน
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เมล็ดมีความเชื่อมโยงกับการลดลงของปริมาณน้ําตาลรวม  การวิเคราะหองคประกอบน้ําตาลรวม

ไมสามารถตรวจวัดไดในประชากรที่มีขนาดใหญ  เนื่องจากวิธีการวิเคราะหตองใชเวลาและ

คาใชจายสูง  รวมถึงตองใชตัวอยางจํานวนมากอีกดวย (Chanler and Fehr, 2000)  การวัด

ปริมาณองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําไดในเมล็ดสดรวมถึงน้ําตาล  เกลือ  โปรตีน  

กรดอะมิโนตาง ๆ  สามารถทําไดงายและรวดเร็วโดยนําเมล็ดสดมาบดสกัดเอาน้ําคั้นมาตรวจวัด

เพื่อบงชี้ถึงความหวานในเมล็ดหรือองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําได (total soluble 

solids content, TSS) (Pooprompan, 2006) คาที่ไดมีหนวยเปน  องศาบริกส ( Brix)  

 

เคร่ืองหมายโมเลกลุกบัการปรับปรุงพันธุพืช 

 

  เครื่องหมายโมเลกุล คือ ลําดับเบสชวงหนึ่งบนโครโมโซมซึ่งสามารถบงบอก

ตําแหนงใดตําแหนงหนึ่งบนโครโมโซมที่ตรวจสอบได  และมีการถายทอดไปสูรุนลูกได  ซึ่งยังเปน

ตัวบงชี้ที่มีความจําเพาะเจาะจงในดานตาง ๆ  ในการปรับปรุงพันธุพืชไดนําเอาเครื่องหมายโมเลกลุ

เปนเครื่องบงชี้ลักษณะทางดานการเกษตร  เพื่อเพิ่มประสิทธิภาพในการคัดเลือกใหสูงขึ้น  ซึ่ง

เครื่องหมายที่ใชแบงออกเปน 3 ประเภท ไดแก  

  1. เครือ่งหมายทางสัณฐานวิทยา (morphological marker)  เปนตัวบงชี้ทาง

สรีรวิทยาที่ปรากฏโดยทั่วไปสามารถสังเกตได เชน ความสูงของตน  ลกัษณะสีดอก  ลักษณะ

ความแตกตางของใบ  เปนตน 

  2. เครื่องหมายทางชีวเคมี (biochemical marker) คือการใชโมเลกุลทางชีวเคมี

เปนตัวระบุความแตกตางของพืชที่ทําการศึกษา เชน การใชไอโซไซม (isozyme) หรือโปรตีนใน

การศึกษาพืชในประชากรหรือพืชตางชนิด 

  3. เครื่องหมายโมเลกุล (molecular marker) คือการใชดีเอ็นเอ (DNA) เปน

เครื่องหมายในการตรวจสอบถึงความแตกตางระดับยีน (gene) ซึ่งมีความถูกตองแมนยํา  และมี

ความจําเพาะเจาะจงมากกวาเครื่องหมายชนิดอื่น  (อภิชาติ, ม.ป.ป.) 

 

  การปรับปรุงพันธุในระดับโมเลกุล (molecular breeding) เปนการใชเครื่องหมาย

ดีเอ็นเอ (DNA markers) ติดตามลักษณะที่สนใจในระดับยีน รวมกับวิธีการวิเคราะหลักษณะทาง

สัณฐานวิทยาเพื่อลดขั้นตอนในการปรับปรุงพันธุ  โดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุลชวยในการคัดเลือก 

(marker-assisted selection, MAS) หรือเคร่ืองหมายโมเลกุลชวยในการผสมกลับ (marker-
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assisted backcross, MAB)  ซึ่งวิธีการนี้ใหผลอยางเดนชัดในการพัฒนาสายพันธุใหม ๆ (กรม

วิชาการเกษตร, 2543) ประกอบกับปจจุบันความกาวหนาของเทคโนโลยีชีวภาพ  ที่สามารถทําให

เกิดการเปลี่ยนแปลงพันธุพืชที่เปนประโยชนใหม ๆ ไดอยางรวดเร็ว  (สมวงษ, 2543)   

  ในอดีตนักปรับปรุงพันธุพืชสวนใหญจะทําการศึกษาเฉพาะลักษณะภายนอกที่

ปรากฏหรือแสดงออกมาใหเห็น (phenotype) และการศึกษาลักษณะทางพันธุกรรม (genotype) 

ดวยวิธีการแบบดั้งเดิมซึ่งยังไมมีการศึกษาทางดานชีววิทยาโมเลกุล  แตในปจจุบันความรูทางดาน      

ชีวโมเลกุลมีความกาวหนาไปอยางรวดเร็ว  และมีบทบาทในสาขาวิชาตาง ๆ มากมาย เชน การใช

เทคโนโลยีทางชีวภาพ  และพันธุวิศวกรรมเพื่อการปรับปรุงพันธุกรรมพืชและสัตว  และในการ

พัฒนาอุตสาหกรรมบางประเภทหรือใชในการตรวจวินิจฉัยและรักษาโรคในดานการแพทย 

(สุรินทร, 2543)  โดยมีการวิเคราะหในระดับดีเอ็นเอ (DNA) เปนการสรางลายพิมพดีเอ็นเอของพืช

ชนิดใดชนิดหนึ่งจากเคร่ืองหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) ทําใหการวิเคราะหไดอยางรวดเร็ว  

เนื่องจากปริมาณดีเอ็นเอของสิ่งมีชีวิตชนิดหนึ่งมีเทากันในทุก ๆ เซลล  จึงสามารถศึกษาไดโดยไม

ขึ้นกับสภาพแวดลอม  ไมขึ้นกับระยะการเจริญเติบโตและอวัยวะใด  เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดแรก

ที่นํามาใช  คือ  RFLP (restriction fragment length polymorphism) โดยมีการทําแผนที่ RFLP 

แลวในสิ่งมีชีวิตหลาย ๆ ชนิด (Michelmore et al., 1991; Wang and Paterson, 1994; Yen et 

al., 1995; Zhikang et al., 1995; Yaghoobi et al., 1995; Jones et al., 1997; Foolad and 

Chen, 1999) เมื่อมีการพัฒนาวิธีการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยวิธีพีซีอาร (polymerase chain 

reaction, PCR) (Saiki et al., 1985) ซึ่งทําไดรวดเร็วและงาย  ทําใหเกิดเทคนิคใหม ๆ ในการ

วิเคราะหโดยอาศัยการใชพีซีอารเปนหลัก  ขอดีคือใชปริมาณดีเอ็นเริ่มตนนอยใชระยะเวลาสั้น  

แรงงานนอย  คาใชจายต่ําและแปลผลงาย  เครื่องหมายดีเอ็นเอไดรับการพัฒนามาจากเทคนิคพีซี

อาร  สามารถแบงไดเปน 2 ประเภท คือ ประเภทที่มีไพรเมอร (primer) ชนิดจําเพาะเจาะจง 

(specific primer) เครื่องหมายชนิดนี้ ไดแก STS (sequence-tagged site) และ SSR (simple 

sequence repeat) และประเภทที่มีไพรเมอรไมจําเพาะเจาะจง (random primer) ไดแก RAPD 

(random amplified polymorphic DNAs) (Williams et al., 1990) และ AFLP (amplified 

fragment length polymorphism) (Vos et al., 1995) (สุรินทร, 2545)  

  นอกจากนี้พืชแตละชนิดสามารถใหแบบแผนของแถบดีเอ็นเอ  หรือลายพิมพดี

เอ็นเอที่เฉพาะเจาะจง  จึงถือวาลายพิมพดีเอ็นเอเปนเอกลักษณทางพันธุกรรมที่สามารถ

ตรวจสอบไดในพืชแตละชนิด (สมวงษ, 2543) ขอมูลของลายพิมพดีเอ็นเอยังสามารถนําไปใช

ประโยชนในโครงการปรับปรุงพันธุพืชได  โดยอาศัยความสัมพันธทางพันธุกรรมทําใหสามารถ
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ติดตามการถายทอดของลักษณะนั้น ๆ ไปยังรุนตอไปได  เรียกวาเปนเครื่องหมายดีเอ็นเอที่ทําให

สามารถคัดเลือกพันธุพืชไดในระยะแรกของการเจริญเติบโต  ในกรณีที่เมล็ดพันธุมีจํานวนจาํกดัยงั

สามารถชวยยนระยะเวลาและคาใชจายดานการดูแลพืช (จุลภาค, 2543) 

 

การศึกษาลักษณะเชิงปริมาณ 

 

   ลักษณะที่ปรากฏสวนใหญในพืชจะเปนลักษณะเชิงปริมาณ (quantitative trait 

loci, QTL)  ที่มียีนควบคุมหลายคู (polygene) ยีนแตละคูมีผลตอการแสดงออกของลักษณะมาก

บางนอยบาง  อีกทั้งการแสดงออกของลักษณะ  สภาพแวดลอมจะมีอิทธิพลทําใหเกิดความผัน

แปรอยูมาก  การทําแผนที่โครโมโซมที่ควบคุมลักษณะเชิงปริมาณ (QTL mapping) จะทําให

ทราบตําแหนงของยีนแตละตัวซึ่งสงผลตอการแสดงออกของลักษณะนั้น  ลักษณะที่มีความสาํคญั

ทางการเกษตรหลายลักษณะ เชน  ผลผลิต  องคประกอบของผลผลิต  คุณภาพเพื่อการบริโภค  

ความสูงตนและอายุออกดอก เปนตน  เปนลักษณะเชิงปริมาณ  การใชเครื่องหมายโมเลกุลเพื่อหา

ความเชื่อมโยงระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลกับลักษณะเชิงปริมาณตาง ๆ ที่สนใจสามารถทําให

การคัดเลือกพันธุพืชมีประสิทธิภาพมากขึ้น (Pooprompan, 2006) 

  สิ่งสําคัญในการสรางประชากรที่ใชทําแผนที่โครโมโซม (mapping population) 

ตองคํานึงถึงความแตกตางในลักษณะที่สนใจ  ทั้งในระดับของลําดับเบส (genotypes) และ

ลักษณะที่แสดงออกภายนอก (phenotypes) ตองมีความแตกตางกันในระดับของลําดับเบสนั้นซึง่

มีความสําคัญตอการเกิด recombination ซึ่งเปนหลักสําคัญเพื่อใชสรางแผนที่  ดังนั้นพอแมที่ใช

สรางประชากรยิ่งมีความแตกตางของลําดับเบสมาก ๆ ทําใหงายตอการหาเคร่ืองหมายโมเลกุล

เพื่อดูการกระจายตัวของลักษณะที่สนใจในประชากรที่กําลังศึกษา  โดยการสรางกราฟของ

ลักษณะนั้น  กับจํานวนความถี่ที่เกิดขึ้นในประชากร (frequency distribution) (ธีรยุทธ, ม.ป.ป.) 

ในการปรับปรุงพันธุพืชผสมตัวเอง เชน ถั่วเหลืองสามารถผสมขามระหวางตนที่มีลักษณะตาม

ความตองการและสรางความแปรปรวน  โดยใชการผสมตัวเองและคัดเลือกลักษณะภายนอก

สําหรับเลือกลักษณะที่สนใจระหวางลูกที่ไดดอยกวาพอแมหรือกระจายตัวดีเดนกวาพอแม 

(transgressive segregation) โดยการใชเครื่องหมายโมเลกุลชวยคัดเลือกลักษณะที่สนใจ 

ประชากรที่ใชทําแผนที่โครโมโซม  สายพันธุแทที่เรียกวา recombinant inbred line (RIL) โดยได

จากการผสมสายพันธุแทสองสายพันธุเพื่อใหไดลูกผสมชั่วที่ 1 (F1) จากนั้นปลอยใหผสมตัวเอง

จนกระทั่งยีนทั้งหมดหยุดการกระจายตัวหรือเขาสูภาวะ homozygous  เมื่อผสมตัวเองตั้งแตชั่วที่ 
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7 ขึ้นไปสามารถนําไปใชได  ซ่ึงประชากรมีการกระจายตัวของลักษณะ  อัตราสวน 1:1  สําหรับการ

หาตําแหนงของยีน หรือ QTL ของลักษณะที่ซับซอนและมีคาอัตราพันธุกรรม (heritability) ต่ํา ๆ 

ซึ่งมีความจําเปนจะตองทําซ้ําในการประเมินผลประชากรดังกลาว (อภิชาติ, ม.ป.ป.)    

  การถายทอดลักษณะทางพันธุกรรม  เปนอัตราสวนของความแปรปรวนอัน

เนื่องมาจากพันธุกรรม  เทียบกับความแปรปรวนที่เกิดขึ้นทั้งหมด  คาอัตราพันธุกรรมจึงเปน

ตัวกําหนดความสําเร็จในการปรับปรุงพันธุพืช  โดยใชเปนดัชนีชี้วัดในการคัดเลือกลักษณะที่

ตองการ  จะมีโอกาสเพิ่มหรือลดการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมมากหรือนอยเพียงไร  ซึ่ง

ความผันแปรทางพันธุกรรมจะขึ้นอยูกับความถี่ของยีน  แลวแตความสามารถในการถายทอด

ลักษณะที่จะแตกตางกันไปในพืชแตละชนิด  และในพืชชนิดเดียวกันก็จะมีความแตกตางกันไป

ของแตละลักษณะที่พบอีกดวย (เรืองชัย, 2544)  ทั้งนี้เพราะคาอัตราพันธุกรรมบอกใหทราบวา

ลักษณะนั้นอยูภายใตอิทธิพลของความแปรปรวนทางพันธุกรรมเทาไร  ถาคาอัตราพันธุกรรมสูงก็

นาจะทําใหการคัดเลือกมีประสิทธิภาพมากขึ้น  แตถาคาอัตราพันธุกรรมมีคาต่ําแสดงวาคาความ

แปรปรวนอันเนื่องมาจากสภาพแวดลอมมีคาสูง  และลักษณะนั้นอยูภายใตอิทธิพลของความ

แปรปรวนในสภาพแวดลอมมากจะมีปญหาในการปรับปรุงพันธุมาก  อัตราพันธุกรรมแบงไดเปน 2 

แบบ คือ  

  อัตราพันธุกรรมแบบกวาง (broad sense หรือ wide sense heritability) ซึ่ง

แสดงอัตราความแปรปรวนทางพันธุกรรมอยางรวม ๆ  ตอความแปรปรวนที่สังเกตได สําหรับกรณีที่

ไมอาจแยกสวนของความแปรปรวนอันเนื่องมาจากพันธุกรรม (2
g) ออกเปนความแปรปรวนอัน

เนื่องมาจากปฏิกิริยาของยีนบวกสะสม (additive genetic variance, 2
a) และอื่น ๆ  ได  แตทราบ

ความแปรปรวนอันเนื่องมาจากสภาพแวดลอม (2
e)  ซึ่งสามารถหาไดจากสมการ ดังนี้ 

 

  อัตราพันธุกรรมแบบกวาง (h2
w)  =  2

g / 
2
g + 2

e 

 

  อัตราพันธุกรรมแบบแคบ (narrow sense heritability) ซึ่งแสดงถึงอัตราสวน

ระหวางความแปรปรวนอันเนื่องมาจากปฏิกิริยาของยีนบวกสะสม (additive genetic variance, 

2
a) กับความแปรปรวนของลักษณะทั้งหมด  ซึ่งสามารถหาไดจากสมการ ดังนี้ 

 

  อัตราพันธุกรรมแบบแคบ (h2
n)  =  2

a / 
2
g + 2

e 
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  สําหรับคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ (h2
n) มีประโยชนมากเพราะชวยทํานายการ

ถายทอดลักษณะนั้นไปยังลูกไดอยางแมนยํา  การที่ลูกมีลักษณะคลายคลึงกับพอแมก็

เนื่องมาจากอิทธิพลของยีนบวกสะสมเปนสวนใหญ  ดังนั้นถาทราบวาลักษณะหนึ่ง ๆ มีอัตรา

พันธุกรรมแบบแคบสูงก็สามารถทํานายการคัดเลือกอยางมีประสิทธิภาพ (ทุเรียน, 2543)  

นอกจากนี้ยังพบวาอัตราพันธุกรรมแบบกวางสําหรับทุก ๆ ลักษณะจะมีคาสูงกวาอัตราพันธุกรรม

แบบแคบเสมอ (Mahmoud et al., 1990)   

 
เคร่ืองหมายดีเอ็นเอแบบเอสเอสอาร 

 

  เครื่องหมายดีเอ็นเอแบบเอสเอสอาร (simple sequence repeat, SSR) หรือ

เรียกวา ไมโครแซทเทลไลท (microsatellites) เปนเครื่องหมายโมเลกุลที่ใชหลักการกระจายตวัของ

เบสซ้ําที่มีในสิ่งมีชีวิต  ซึ่งพบกระจายอยูทั่วไปในจีโนมของสิ่งมีชีวิตจําพวกโปรคารีโอท  ลักษณะที่

สําคัญของเบสซ้ําเหลานี้ก็คือการมีลําดับเบสจําเพาะอยูบริเวณหัวทายเปนชุดหัวสลับหาง  การ

เรียงตัวของลําดับเบสอาจเกิดจากการแทรกตัว  หรือการแทนที่ของลําดับเบสที่ไมใชลําดับเบสซ้ํา

แลวทําใหเกิดลําดับเบสซ้ําเรียงตัวติดกัน (Zhu et al., 2000 อางโดย de Vienne, 2003)  ใน

เร่ิมแรกจํานวนซ้ําจะมีไมมาก  ตอมาจํานวนซ้ําจะเพิ่มจํานวนขึ้นซึ่งเกิดจากการทํางานของเอนไซม 

ดีเอ็นเอโพลีเมอเรสโดยเกิดการลื่นไถล (polymerase slippage) ในบริเวณลําดับเบสซ้ําระหวาง

การจําลองดีเอ็นเอ (DNA replication) สงผลใหเกิดความแตกตางของจํานวนซ้ํา  เรียกวา  VNTR 

(variable number of tandem repeat)  ดังนั้นนอกจากคุณสมบัติขอดีของไมโครแซทเทลไลทที่มี

การกระจายตัวทั่วในจีโนมแลว  อัตราการเกิดความแตกตางของลําดับเบสระหวางสายพันธุ

คอนขางสูง  ซึ่งเบสจําเพาะเหลานี้สามารถนํามาใชสรางเปนไพรเมอร  ขนาด 20 เบส  หรือ

มากกวา  เพื่อใชขยายปริมาณเบสซ้ําในตําแหนงที่ตองการ  โดยใชหลักการของพีซีอารจากนั้นนํา

ผลผลิตของการทําพีซีอารที่ได  ตรวจสอบความแตกตางของขนาดอัลลีลโดยใช polyacrylamide 

gel electrophoresis หรือ agarose gel electrophoresis  เปนตัวกลางในการแยกขนาด  

สามารถแยกความแตกตางของแตละตนในประชากรซึ่งเกิดจากความแตกตางของจํานวนเบสซ้ํา

ในแตละตน  โดยมีความจําเพาะเจาะจงของตําแหนงเครื่องหมายโมเลกุลบนจีโนมและจํานวน

ของอัลลีล  ที่สามารถตรวจสอบได (ธีรยุทธ, ม.ป.ป.)  ซึ่งสามารถใชในการศึกษาแผนที่ของ

ขาวโพด (Senior and Heun, 1993)  ขาว (Wu and Tanksley, 1993; Panaud et al., 1995)  
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ขาวบาเลย (Saghai Maroof et al., 1994)  ถั่วเหลือง (Maughan et al., 1995; Chung  et al., 

2003; Hoeck et al., 2003; Orf et al., 1999; Mian et al., 1996; Mansur et al., 1996) มะเขือ

เทศ (Martin et al., 1991) และอาราบิดอฟซิส (Bell and Ecker, 1994) เปนตน 

  นอกจากนั้นเครื่องหมายดีเอ็นเอแบบเอสเอสอาร  ยังเปนชนิด codominant จึง

สามารถตรวจสอบ heterozygous ได  Cregan et  al. (1999) ไดทําแผนที่เคร่ืองหมายโมเลกุล

แบบเอสเอสอาร ในจีโนมถั่วเหลืองรวม 606 ตําแหนง  ปจจุบันมีการคนพบมากกวา 700 ตําแหนง

บน 20 กลุมลิงเกจของจีโนมถั่วเหลือง  Panthee et al. (2005) ศึกษาลักษณะเชิงปริมาณที่

ควบคุมองคประกอบโปรตีนและน้ํามันในเมล็ดและขนาดเมล็ดในถั่วเหลืองโดยใชประชากรสาย

พันธุแท 101 สายพันธุ  ใชเคร่ืองหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร 585 เครื่องหมาย  พบวา

เครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร จํานวน 94 เครื่องหมาย  ที่ใหความแตกตางในประชากรและ

พบวาลักษณะองคประกอบโปรตีนและน้ํามันมีความสัมพันธกันทางลบ  แตลักษณะองคประกอบ

โปรตีนในเมล็ดมีความสัมพันธกันทางบวกกับขนาดเมล็ด  คาอัตราพันธุกรรมขององคประกอบ

โปรตีน  น้ํามัน  และขนาดเมล็ด เทากับ 0.66  0.54 และ 0.71 ตามลําดับ   

  พรพันธ และคณะ (2549) ไดทําการจําแนกเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร

ที่เชื่อมโยงกับลักษณะเชิงปริมาณที่ควบคุมองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําได (total 

soluble solids content) ในเมล็ดสดของประชากรสายพันธุแทที่ไดจากคูผสมระหวางถั่วเหลืองฝก

สดพันธุ AGS292 กับถั่วเหลืองไรพันธุปรับปรุงกาวหนา (advance breeding line) K3 ซ่ึงเปนสาย

พันธุแทที่ไดจากคูผสมระหวางสายพันธุ G8891 กับ G7945  พบวามียีนที่ควบคุมลักษณะเชิง

ปริมาณอยางนอย 3 ตําแหนงควบคุมลักษณะองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําได 

เครื่องหมายโมเลกุล Satt236 บนกลุมลิงเกจ (molecular linkage group) A1 มีอิทธิพลมากที่สุด

ตอองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําได   

 

อุปกรณและวิธีการวิจยั 
(Materials and Methods) 

 

ประชากรที่ใชทําแผนที่โครโมโซม (mapping population) 
 

  ประชากรที่ใชทําแผนที่โครโมโซม (mapping population)  สําหรับวิเคราะห

เครื่องหมายดีเอ็นเอ ใชสายพันธุแท (recombinant inbred line, RIL ) จํานวน 136 สายพันธุ ซึ่ง
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ไดใชวิธีการ Single Seed Descent  พัฒนาเพื่อใหไดสายพันธุแทโดยทําการผสมตัวเองจนกระทั่ง

เขาสูภาวะ homozygous ในชั่วที่ 8 พันธุพอแมที่ใชในการสรางคูผสมเดี่ยวเพื่อสรางประชากร คือ 

ถั่ว-เหลืองฝกสด พันธุ AGS292 ซึ่งเปนพันธุการคาที่นิยมปลูกกันมากที่สุด  เมล็ดมีขนาดใหญใช

เปนพันธุแม  กับพันธุนครสวรรค 1 (นว.1) ที่ใชปลูกเปนถั่วแระและใชเมล็ดเพื่อนํามาทําผลิตภัณฑ  

แปรรูป  เมล็ดมีขนาดปานกลางเปนพันธุพอ 

 

 

เคร่ืองมืออุปกรณและสารเคมี 
 

  เครื่องมือและอุปกรณที่ใชในการวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร 

ไดแก เครื่องอิเล็คโตรโฟรีซีส  เคร่ืองเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรม (PCR) PCR sprint hybaid  เครื่อง

หมุนเหว่ียง (centrifuge) ยี่หอ KUBOTA 1920  เคร่ือง Vortex  เครื่องชั่งละเอียด  เคร่ืองสองแถบ    

ดีเอ็นเอภายใตแสงอัลตราไวโอเล็ต  กลองดิจิตอล  กระบอกตวง  ไมโครปเปตต  โกรง  เปนตน 

  สารเคมีที่ใชในการสกัดดีเอ็นเอและทําปฏิกิริยาพีซีอาร  ประกอบดวย 2x CTAB 

Chloroform-isoamyl alcohol  Isopropanol  75 % ethanol + 10 mM ammonium acetate  75 

% ethanol  TE buffer  TE-dye  TAE buffer  Forward primer  Reverse primer  Master mix 

(Taq DNA polymerase  dNTPs  MgCl2  Buffer และ Dye) และน้ํากลั่น  เปนตน 

  เครื่องมือและอุปกรณวิเคราะหองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําได  ไดแก  

เวอรเนียมิเตอร ยี่หอ Mitutoyo  เครื่องวัดความหวานแบบดิจิตอล (digital refractometer) ยี่หอ 

ATAGO รุน PR-100  เครื่องหมุนเหวี่ยง (centrifuge)  ยี่หอ KUBOTA 1920  เครื่องปน 

(homogenizer) ยี่หอ bamix  หลอดทดลองขนาด 1.5 มิลลิลิตร  และอุปกรณอื่น ๆ เชน ผาขาว

บาง  น้ํากลั่น  เปนตน 

 
การศึกษาลักษณะทางการเกษตร 

 

 ปลูกทดสอบในแปลงเกษตรกร 2 ฤดู  วางแผนการทดลองแบบสุมในบลอค

สมบูรณ (randomized complete block design, RCBD) จํานวน 2 ซ้ํา  ใชประชากรถั่วเหลืองฝก

สดสายพันธุแท จํานวน 136 สายพันธุ เพื่อปลูกเปรียบเทียบกับพันธุพอแม  ขนาดแปลงทดลอง      

1x1.5 เมตร ในฤดูฝนป 2550  และ 1x3 เมตร ในฤดูแลงป 2551 ระยะหางระหวางแถว 50 
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เซนติเมตร ระยะหาง ระหวางตน 20 เซนติเมตร  หยอดเมล็ดจํานวน 3 เมล็ดตอหลุม  ถอนแยกให

เหลือ 1 ตนตอหลุม  เมื่ออายุได 2 สัปดาหหลังปลูก   

 การดูแลรักษา  การใหน้ํา   ใหน้ําแบบปลอยตามรองหลังปลูก  มีการใหน้ําอยาง

สม่ําเสมอ 7-10 วันตอครั้ง และใหน้ําหลังใสปุยทุกครั้ง 

 การใสปุย  หลังปลูกเมื่อตนถั่วเหลืองอายุ 3 สัปดาห  ใสปุยสูตร 46-0-0 อัตรา 25 

กิโลกรัมตอไร  เมื่อตนถั่วเหลืองอายุ 5 สัปดาห  ใสปุยสูตร 46-0-0 อัตรา 25 กิโลกรัมตอไร  ผสม

ปุยสูตร 15-15-15 อัตรา 25 กิโลกรัมตอไร  เมื่อเมื่อตนถั่วเหลืองอายุ 7 สัปดาห  ใสปุยสูตร 15-15-

15 อัตรา 25 กิโลกรัมตอไร   

 การฉีดพนสารเคมี  ฉีดพนสารเคมีปองกันกําจัดโรคและแมลงทุก 7-10 วัน หรือ

พนเมื่อมีโรคและแมลงระบาด 

 การเก็บตัวอยางฝกสด  เก็บตัวอยางฝกสดระยะ R6.5 (Fehr and Caviness, 

1977)  ตนละ 5 ฝก  จํานวน 6 ตน  โดยสุมเลือกฝกที่มีเมล็ด 2 เมล็ดขึ้นไป  นํามาชั่งน้ําหนักฝกสด  

น้ําหนักเมล็ดสด  วัดความหนาฝก  ความกวางฝก  และความยาวฝก  โดยใชเวอรเนียมิเตอร  

 วิเคราะหหาองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําได (total soluble solids 

content, TSS) ในเมล็ดสด  เก็บตัวอยางฝกสดระยะ R6.5  ตนละ 5 ฝก จํานวน 6 ตน  โดยสุมเลือก

ฝกที่มีเมล็ด 2 เมล็ดขึ้นไป  แกะเปลือกถั่วเหลืองฝกสด  นําเมล็ดมาชั่งน้ําหนัก 20 กรัม  ผสมกับน้ํา

กลั่น ปริมาตร 20 มิลลิลิตร  ปนรวมกันคั้นและกรองเอาสารละลายใสหลอดทดลองขนาด 1.5 

มิลลิลิตร  จํานวน 2 หลอด  นําไปหมุนเหวี่ยงดวยความเร็ว 15,000 รอบ/นาที เปนเวลา 15 นาที 

จากนั้นดูดสารละลายที่แขวนลอย (supernatant) ปริมาตร 0.3 มิลลิลิตร เพื่อวัดองศาบริกซ  โดย

ใชเครื่องวัดความหวานแบบดิจิตอล (digital refractometer) 

 

การบันทึกขอมลู 
 

1. อายอุอกดอกแรก  (days to flowering, R1) 

2. องคประกอบของแขง็ทั้งหมดทีล่ะลายน้ําไดในเมล็ดสด (total soluble 

solids) 

3. อายุเก็บเกี่ยวในระยะ R6.5 (days to harvest) 

 

การตรวจหาความแตกตางทางพันธุกรรมพันธุพอแม (survey parents)  
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  นําพันธุพอแมมาสกัดดเีอ็นเอดวยวิธีการของ Doyle and Doyle (1987) อางโดย  

พรพันธ (2538) โดยใช 2x CTAB  เมือ่สกัดดเีอ็นเอไดแลวเติม TE buffer ปริมาตร 100 ไมโครลิตร 

เก็บรักษาตัวอยางดเีอน็เอไวทีอุ่ณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส การตรวจสอบและการปรับความเขมขน

ของดีเอน็เอโดยทําอเิล็คโตโฟรีซสี โดยใชกระแสไฟฟา 100 โวลตในอะกาโรสเจล ความเขมขน 1 

% ใน 0.5 X TAE buffer  เปรยีบเทียบกับดเีอน็เอมาตรฐาน 500  300  และ 100 นาโนกรัม เพือ่

ปรับความเขมขนของตัวอยางใหได 10 นาโนกรัมตอไมโครลิตร ตรวจสอบความเขมขนดเีอ็นเอ

ตัวอยางที่ปรับความเขมขนแลวกับดีเอ็นเอมาตรฐาน 20 นาโนกรัม อีกครั้งหนึ่ง แถบทีเ่หมาะสม

ควรมีความหนาใกลเคยีงกับแถบดเีอ็นเอมาตรฐาน 20 นาโนกรัม ถาหากแถบดเีอ็นเอมีความหนา

กวาแถบดีเอน็เอมาตรฐาน ควรปรับความเขมขนดวยน้ํากลัน่จนกวาจะไดแถบทีใ่กลเคียงกับ 20 

นาโนกรัม เก็บรกัษาดเีอน็เอทีป่รับความเขมขนแลวทีอุ่ณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เพือ่ทําปฏิกิรยิา

พีซีอาร 

 

การทําปฏิกิริยาพีซีอาร  ดังนี ้

 

  เตรียมสารละลายในหลอดทดลองปริมาตร 25 ไมโครลิตร  โดยมีสวนประกอบ

ดังนี้ คือ ดีเอ็นเอแมพิมพ 3 ไมโครลิตร (30 นาโนกรัม)  forward primer 1.25 ไมโครลิตร (0.25    

ไมโครโมลลาร)  reverse primer 1.25 ไมโครลิตร (0.25 ไมโครโมลลาร)  Master mix (Taq DNA 

polymerase, dNTPs, MgCl2 buffer และ dye) 12.5 ไมโครลิตร และน้ํากลั่น 7 ไมโครลิตร  ผสม

สวนประกอบดวยการหมุนเหวี่ยงแลวนํามาผสมดวย vortex และนําไปหมุนเหว่ียงอีกครั้งหนึ่ง  

อุณหภูมิที่ใชในการทําปฏิกิริยาพีซีอาร  ระยะแรกใชอุณหภูมิ 95  องศาเซลเซียส  เปนเวลา 2 นาที   

1 รอบ ตอดวยระยะ denaturation ใชอุณหภูมิ 94  องศาเซลเซียส เปนเวลา 30 วินาที ระยะ 

annealing ใชอุณหภูมิ 48  องศาเซลเซียส  เปนเวลา 30 วินาที  ระยะ extension ใชอุณหภูมิ 68 

องศาเซลเซียส เปนเวลา 30 วินาที จํานวน 32 รอบ  ระยะสุดทายใชอุณหภูมิ 68 องศาเซลเซียส 

เปนเวลา 1 นาที      1 รอบ   

  การวิเคราะหผลโดยอิเล็คโตโฟรีซีส  โดยนําผลผลิต (PCR products) ที่ไดจาก

การทําปฏิกิริยาเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมแลวนํามาวิเคราะหดวยเทคนิคอิเล็คโตรโฟรีซีสบนอะกา

โรสเจลความเขมขน 3 % ซึ่งสามารถนํากลับมาใชไดอีกโดยการหลอมละลายใน 0.5 X TAE 

buffer ใชกระแสไฟฟา 100 โวลต  เปนเวลา 30 นาที  ยอมดวยเอธิเดียมโบรไมด (ethidium 
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bromide) เพื่อใหเห็นแถบดีเอ็นเอชัดเจนขึ้น  นําไปลางดวยน้ํากลั่น และบันทึกภาพใตแสงอัลตรา

ไวโอเล็ต  เพื่อตรวจหาความแตกตาง (polymorphisms) ของลายพิมพดีเอ็นเอ (DNA 

fingerprinting) บันทึกผลโดยใหสายพันธุแทที่มีอัลลีลที่เหมือนแมเปนอลัลลี A และอลัลลีทีเ่หมอืน

พอเปนอัลลีล B 

  ใชเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร  ใน 20 กลุมลิงเกจ (molecular linkage 

group) ที่มีการทําแผนที่ไวโดย Cregan et al. (1999) โดยทําการสุมคัดเลือกเครื่องหมายดีเอ็นเอ

แบบเอสเอสอารในแตละกลุมลิงเกจใหกระจายทั่วทั้งจีโนม  บางสวนของเคร่ืองหมายดีเอ็นเอแบบ

เอสเอสอาร  ไดมีการวิเคราะหหาขนาดของอัลลีล (allele size profile) ของพันธุพอแมไวแลว  โดย

ใชเครื่องวิเคราะหลําดับเบสอัตโนมัติ (DNA sequencer) เครื่องหมายดีเอ็นเอที่แสดงความ

แตกตางของอัลลีลในแตละตําแหนง (locus) ในพันธุพอแมก็จะนําไปใชวิเคราะหความเชื่อมโยง

ของลักษณะตาง ๆ ในประชากรสายพันธุแท (RIL population) ตอไป   

 

การสืบคนความเช่ือมโยงของเคร่ืองหมายโมเลกุลกบัลักษณะท่ีสนใจ 
 

  สืบคนความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะเชิงปริมาณที่สนใจ  

โดยใชวิเคราะหการกระจายตัวของประชากรในลักษณะองคประกอบของแข็งที่ละลายน้ําได  อายุ

ออกดอกแรกและอายุการเก็บเกี่ยวในระยะฝกสด จากการปลูกทดสอบใน 2 ฤดู นําสายพันธุแท

จํานวน 136 สายพันธุ รวมกับพันธุพอแม มาวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร โดยใช

ไพรเมอรที่แสดงความแตกตาง (polymorphisms) ในพันธุพอแมแลววิเคราะหความเชื่อมโยงของ

เครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะดังกลาว 

 

การวเิคราะหขอมูล 
 

การสืบคนความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะที่สนใจ โดยใช

โปรแกรมสําเร็จรูปดังนี้ วิเคราะหความแปรปรวน (ANOVA)  คาสหสัมพันธ (correlation) 

วิเคราะหความเชื่อมโยงระหวางลักษณะกับเครื่องหมายโมเลกุลดวยวิธี Single Factor Analysis 

of Variance (SF-ANOVA) และการวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (Multiple-locus 

regression) 
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การประเมินคาอัตราพันธุกรรม (heritability, h2)   
 

  วิเคราะหหาคาเฉลี่ย  คาเบี่ยงเบนมาตรฐานของลักษณะ  และการกระจายตัว

ของลักษณะในประชากร  วิเคราะหความสัมพันธระหวางลักษณะที่ศึกษาของประชากรและ

ประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ (narrow sense heritability, h2) เนื่องจากประชากรที่ใช

ศึกษาในครั้งนี้เปนประชากรสายพันธุแทที่อยูในสภาพ homozygous แลว  ซึ่งแสดงถึงอัตราสวน

ระหวางความแปรปรวนอันเนื่องมาจากปฏิกิริยาของยีนแบบบวกสะสม (additive genetic 

variance, 2
a) ซึ่งไมมีความแปรปรวนเนื่องจากการขมของยีน (dominant genetic variation, 

2
d)  ซ่ึงสามารถประเมินคาไดจากสมการ (Becker, 1984) ดังนี้ 

 

h2 = 2
g/[

2
g+(2

ge/e)+(2
e/re)] 

 

 โดยกําหนดให   2
g   = ความแปรปรวนทางพนัธุกรรม 

   2
ge = ความแปรปรวนของปฏกิิริยาสัมพนัธระหวางพันธุกรรมกับ 

    สภาพแวดลอม   

   2
e   = ความแปรปรวนของความคลาดเคลือ่นของการทดลอง 

         r  = จํานวนซ้ํา 

              e  = จํานวนของสภาพแวดลอมทีท่ําการทดลอง 

 

ผลการทดลอง 
(Results) 

 

การวเิคราะหลักษณะปรากฏและอัตราพันธุกรรม 
 

  การวิเคราะหความแปรปรวน องคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําไดของ

เมล็ดสด อายุออกดอก และอายุเก็บเกี่ยวในระยะ R6.5 ในประชากรสายพันธุแทที่มีการกระจายตัว

จากคูผสมระหวางถั่วเหลืองฝกสดพันธุ  AGS292 กับ ถั่วเหลืองพันธุนครสวรรค 1 (นว.1)  ปลูก

ทดสอบประชากรถั่วเหลืองฝกสดสายพันธุแทจํานวน 136 สายพันธุ  รวมกับพันธุพอแมใน 2 ฤดู  

วางแผนการทดลองแบบสุมในบลอคสมบูรณ (randomized complete block design, RCBD)  



 

 

19

จํานวน 2 ซ้ํา  ในฤดูฝนป 2550 และฤดูแลงป 2551 ผลการทดลองพบวาในฤดูฝนป 2550  

องคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําได และอายุออกดอก ในประชากรสายพันธุแทและ

ระหวางพันธุพอแม มีความแตกตางกันทางสถิติ (ตารางที่ 1)  ในฤดูแลงป 2551  พบวา 

องคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําได  น้ําหนักเมล็ดสด 100 เมล็ด และอายุเก็บเกี่ยวใน

ระยะ R6.5 ในประชากรสายพันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติ (ตารางที่ 2) และเมื่อวิเคราะหรวม

สองฤดู  พบวาสภาพแวดลอมมีอิทธิพลตออายุเก็บเกี่ยวในระยะ R6.5 และมีอิทธิพลรวมระหวาง

สภาพแวดลอมกับพันธุกรรมในทุกลักษณะที่ทําการศึกษา (ตารางที่ 3) 

  การวิเคราะหองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําไดในเมล็ดสด ในฤดูฝนป 

2550 มีคาพิสัยตั้งแต 11.1-15.6 องศาบริกซ  ประชากรสายพันธุแทมีคาเฉลี่ย 13.2 องศาบริกซ   

พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ย 13.7 องศาบริกซ  พันธุ นว.1 มีคาเฉลี่ย 13.0 องศาบริกซ  การกระจาย

ตัวของประชากรดีเดนและดอยกวาพันธุพอแม  คาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ 53.7 เปอรเซ็นต ใน

ฤดูแลงป 2551 มีคาพิสัยตั้งแต 10.2-15.5 องศาบริกซ  ประชากรมีคาเฉลี่ย 12.9 องศาบริกซ พันธุ 

AGS292 มีคาเฉลี่ย 14.5 องศาบริกซ  พันธุ นว.1 มีคาเฉลี่ย 13.5 องศาบริกซ  การกระจายตัวของ

ประชากรดีเดนและดอยกวาพันธุพอแม  คาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ 68.5 เปอรเซ็นต เมื่อ

วิเคราะหรวมสองฤดู ประชากรมีคาพิสัยตั้งแต 11.4-15.9 องศาบริกซ  คาเฉลี่ย 13.0 องศาบริกซ  

พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ย 14.1 องศาบริกซ  พันธุ นว.1 มีคาเฉลี่ย 13.3 องศาบริกซ  คาอัตรา

พันธุกรรมแบบแคบ 43.3 เปอรเซ็นต (ตารางที่  4) เมื่อวิเคราะหรวมสองฤดูแลวพบวา

สภาพแวดลอมไมมีอิทธิพลตอองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําได (ตารางที่ 3) และมีการ

กระจายตัวแบบปกติ (P = 0.4432) ที่ดีเดนและดอยกวาพันธุพอแม (ภาพที่ 1) 

การวิเคราะหอายุออกดอก ในฤดูฝนป 2550 พบวาประชากรมีคาพิสัยตั้งแต 

27.5-36.0 วัน  คาเฉลี่ย 31.1 วัน  พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ย 28.5 วัน  พันธุ นว.1 มีคาเฉลี่ย 33.5 

วัน  ประชากรสายพันธุแทมีการกระจายตัวของอายุออกดอกนานกวาพันธุพอแม  คาอัตรา

พันธุกรรมแบบแคบ 79.4 เปอรเซ็นต ในฤดูแลงป 2551 ประชากรมีคาพิสัยตั้งแต 27.0-42.5 วัน  

คาเฉลี่ย     36.7 วัน  พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ย 34.0 วัน  พันธุ นว.1 มีคาเฉลี่ย 36.0 วัน  

ประชากรสายพันธุแทมีการกระจายตัวดีเดนและดอยกวาพันธุพอแม  คาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ 

44.4 เปอรเซ็นต  เม่ือวิเคราะหรวมสองฤดู  ประชากรมีคาพิสัยตั้งแต 28.0-38.0 วัน คาเฉลี่ย 33.9 

วัน  พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ย 31.2 วัน  พันธุ นว.1 มีคาเฉลี่ย 34.7 วัน  การกระจายตัวของ

ประชากรดีเดนและดอยกวาพันธุพอแม  คาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ 39.4 เปอรเซ็นต (ตารางที่ 4) 
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เมื่อวิเคราะหรวมสองฤดูแลวพบวาสภาพแวดลอมไมมีอิทธิพลตออายุออกดอก (ตารางที่ 3) และ

กระจายตัวของประชากรไมเปนแบบปกติ (P = 0.0119) ดังแสดงในภาพที่ 2 

  การวิเคราะหอายุเก็บเกี่ยวในระยะ R6.5  ในฤดูฝนป 2550 ประชากรมีคาพิสัย

ตั้งแต 66.0-76.0 วัน  คาเฉลี่ย 70.6 วัน  พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ย 69.5 วัน  พันธุ นว.1 มีคาเฉลี่ย 

69.5 วัน  การกระจายตัวดีเดนและดอยกวาพันธุพอแม คาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ 26.9 

เปอรเซ็นต ในฤดูแลงป 2551 ประชากรมีคาพิสัยตั้งแต 69.5-82.5 วัน  คาเฉลี่ย 75.4 วัน  พันธุ 

AGS292 มีคาเฉลี่ย 77.0 วัน  พันธุ นว.1 มีคาเฉลี่ย 75.5 วัน  การกระจายตัวดีเดนและดอยกวา

พันธุพอแม  คาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ 67.6 เปอรเซ็นต  เมื่อวิเคราะหรวมสองฤดู  ประชากรมี

คาพิสัยตั้งแต 69.0-77.2 วัน  คาเฉลี่ย 73.0 วัน  พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ย 73.2 วัน  พันธุ นว.1 มี

คาเฉลี่ย 72.5 วัน  คาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ 25.5 เปอรเซ็นต (ตารางที่ 4) เมื่อวิเคราะหรวม

สองฤดูแลวพบวาสภาพแวดลอมมีอิทธิพลตออายุเก็บเกี่ยว (ตารางที่ 3) และประชากรมีการ

กระจายตัวแบบปกติ (P = 0.6612) ที่ดีเดนและดอยกวาพันธุพอแม  (ภาพที่ 3) 

   

ตารางที่ 1 การวิเคราะหความแปรปรวนองคประกอบของแข็งทัง้หมดทีล่ะลายน้ําได อายุออกดอก

และอายเุก็บเกี่ยวในระยะ R6.5 ของประชากรถ่ัวเหลอืงฝกสดสายพันธุแทและพันธุพอแม  

ปลกูทดสอบในฤดฝูน ป 2550  

 

SOV      df Mean square 

  องคประกอบ

ของแข็งทั้งหมดที่

ละลายน้ําได 

อายอุอกดอก อายุเก็บเกี่ยว 

ระยะ R6.5 

Blocks        1 14.31** 0.01 31.11** 

Genotypes   137 1.49** 7.77** 5.25 

        Parents vs RILs          1 0.12 0.08 5.32 

        Between Parents          1 0.56* 25.00** 0.00 

        Between RILs      135 1.51** 7.70** 5.29 

Error   1351/ 0.91 1.77 6.09 

Variance components 2 e  =  0.46 0.89 3.05 
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 2 g  =  0.53 3.41 1.12 

 

หมายเหต ุ * หมายความวา  มีความแตกตางทางสถิตอิยางมนีัยสําคัญ 

  ** หมายความวา  มีความแตกตางทางสถิตอิยางมนีัยสําคัญยิ่ง 

  1/ หมายความวา  มีขอมลูสูญหาย  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ตารางที่ 2  การวิเคราะหความแปรปรวนองคประกอบของแข็งทั้งหมดทีล่ะลายน้ําได อายอุอก

ดอกและอายเุก็บเกีย่วในระยะ R6.5  ของประชากรถั่วเหลืองฝกสดสายพันธุแทและพันธุ

พอแม  ปลูกทดสอบในฤดแูลง ป 2551 

 

SOV df Mean square 

  องคประกอบ

ของแข็งทั้งหมด

ที่ละลายน้ําได 

อายอุอกดอก อายุเก็บเกี่ยว 

ระยะ R6.5 

Blocks          1 0.92 1088.05*

* 

56.61 

Genotypes     137 2.36** 10.95 10.00** 

        Parents vs RILs             1 4.43 11.87 2.39 

        Between Parents             1 1.00 4.00 2.25 

        Between RILs         135 2.35** 10.99 10.11** 
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Error     137 0.88 8.46 3.91 

Variance components 2 e  =  0.44 4.23 1.96 

 2 g  =  0.96 3.38 4.08 

 

หมายเหต ุ * หมายความวา  มีความแตกตางทางสถิตอิยางมนีัยสําคัญ 

  ** หมายความวา  มีความแตกตางทางสถิตอิยางมนีัยสําคัญยิ่ง 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ตารางที่ 3 การวิเคราะหความแปรปรวนรวมองคประกอบของแข็งทั้งหมดทีล่ะลายน้ําได อายุออก  

ดอกและอายเุก็บเกีย่วในระยะ R6.5  ของประชากรถั่วเหลือง ฝกสดสายพันธุแทและ

พันธุพอแม 

   

SOV    df Mean square 

  องคประกอบ

ของแข็งทั้งหมดที่

ละลายน้ําได 

อายอุอก  

ดอก 

อายุเก็บเกี่ยว

ในระยะ R6.5 

Environment (E)      1 8.25 4269.56 3227.45* 

Blocks (Environment)      2 7.61** 544.03** 43.86** 

Genotypes (G) 137 2.54** 11.92** 7.39** 

     Parents vs RILs        1 3.03 6.98 0.28 
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     Between Parents        1 1.53* 24.50* 1.12 

     Between RILs    135 2.55** 11.86** 7.48** 

Genotype x  Environment 137 1.29** 6.81* 7.81** 

     RIL x E    135 1.30** 6.48* 7.86** 

     Residual G x E        2 0.78 4.75 4.20 

Error 272 0.89 5.13 4.99 

Variance components 2 e   =  0.22 1.28 1.25 

 2 g   =  0.58 2.64 1.56 

 2 ge  = 0.54 2.78 3.31 

 

หมายเหต ุ * หมายความวา  มีความแตกตางทางสถิตอิยางมนีัยสําคัญ 

  ** หมายความวา  มีความแตกตางทางสถิตอิยางมนีัยสําคัญยิ่ง 

  1/ หมายความวา  มีขอมลูสูญหาย  

 

 
 

ตารางที่ 4 แสดงคาพสิัย คาเฉลี่ยประชากรสายพนัธุแท  คาเฉลี่ยพนัธุพอแม และคาอัตรา

พันธุกรรมแบบแคบของประชากรถั่วเหลืองฝกสด  ในฤดูฝนป 2550  ฤดูแลงป 

2551 และวิเคราะหรวม 

 

ฤดูปลูก ลักษณะ ประชากรสายพันธุแท  พันธุพอแม คาอัตรา

พันธุกรรม 

แบบแคบ (%) 
    คาพิสัย คาเฉลี่ย± 

คาเบี่ยงเบน

มาตรฐาน 

 AGS29

2 

นว.1 

ฤดูฝน  

ป 2550 

องคประกอบ

ของแข็งทั้งหมดที่

ละลายน้ําได 

(องศาบริกซ) 

11.1-15.6 13.2±0.8  13.7 13.0 53.7 

 อายุออกดอก (วัน) 27.5-36.0 31.1±1.9  28.5 33.5 79.4 

 อายุเก็บเกี่ยว (วัน) 66.0-76.0 70.6±1.9  69.5 69.5 26.9 
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ฤดูแลง 

ป 2551 

องคประกอบ

ของแข็งทั้งหมดที่

ละลายน้ําได 

(องศาบริกซ) 

10.2-15.5 12.9±1.0  14.5 13.5 68.5 

  อายุออกดอก (วัน) 27.0-42.5 36.7±2.3  34.0 36.0 44.4 

 อายุเก็บเกี่ยว (วัน) 69.5-82.5 75.4±2.2  77.0 75.5 67.6 

วิเคราะ

หรวม 

องคประกอบ

ของแข็งทั้งหมดที่

ละลายน้ําได 

(องศาบริกซ) 

11.4-15.2 13.0±0.8  14.1 13.2 43.3 

 อายุออกดอก (วัน) 28.0-38.0 33.9±1.7  31.2 34.7 39.4 

 อายุเก็บเกี่ยว (วัน) 69.0-77.2 73.0±1.6  73.2 72.5 25.5 

 
 

 
 
 

 
สหสัมพันธระหวางลกัษณะ 

 

  คาสหสมัพันธที่วิเคราะหรวม 2 ฤดูในประชากรสายพันธุแทระหวางลักษณะ ตาง 

ๆ ดังแสดงในตาราง 5 ดังนี้ องคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําไดมสีหสัมพันธทางลบอยางมี

นัยสําคัญทางสถิตกิับน้ําหนักเมล็ดแหง 100 เมล็ด  น้ําหนักเมล็ดสด 100 เมลด็มีสหสัมพนัธ

ทางบวกอยางมีนยัสําคัญกับความยาวฝก น้ําหนกัเมลด็แหง 100 เมล็ดมีสหสัมพันธทางบวกอยาง

มีนัยสําคัญยิ่งกับน้ําหนักฝกสด 30 ฝก และความกวางฝก แตมสีหสัมพนัธทางลบอยางมี

นัยสําคัญกับความหนาฝก น้ําหนกัฝกสด 30 ฝกมสีหสัมพันธทางบวกอยางมนีัยสําคัญยิ่งกบั  

ความกวางฝก และอายุออกดอก แตมีสหสมัพันธทางลบอยางมีนัยสําคัญยิ่งกับความยาวฝก  

ความหนาฝกมสีหสัมพันธทางบวกอยางมนีัยสําคัญยิ่งกบัอายอุอกดอก  และมีสหสัมพันธทางบวก

อยางมนีัยสําคัญกับอายเุก็บเกี่ยว ความกวางฝกมสีหสัมพันธทางบวกอยางมนีัยสําคัญยิ่งกบั

ความยาวฝก และมสีหสัมพันธทางบวกอยางมีนัยสําคัญกับอายอุอกดอก ความยาวฝกมี
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สหสัมพันธทางบวกอยางมนีัยสําคัญยิ่งกบั อายอุอกดอก แตมีสหสมัพันธทางลบอยางมีนยัสําคัญ

ยิ่งกับอายเุก็บเกี่ยว
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ตารางที่ 5  แสดงคาสัมประสทิธิส์หสัมพนัธระหวางองคประกอบของแข็งทั้งหมดทีล่ะลายน้ําได  น้ําหนักเมล็ดสด 100 เมล็ด  น้ําหนักเมล็ดแหง 100 เมล็ด  

น้ําหนักฝกสด 30 ฝก ความหนาฝก  ความกวางฝก  ความยาวฝก  อายอุอกดอก  และอายุเก็บเกี่ยวในระยะ R6.5  วิเคราะหรวม 2 ฤดู  

 

ลักษณะ องคประกอบ

ของแข็งทั้งหมดที่

ละลายน้ําได 

น้ําหนัก

เมล็ดสด 

100 เมล็ด 

น้ําหนัก

เมล็ดแหง 

100 เมล็ด 

น้ําหนักฝก

สด 30 ฝก 

ความหนา

ฝก 

ความกวาง

ฝก 

ความยาว

ฝก 

อายอุอกดอก 

น้ําหนักเมล็ดสด 100 เมล็ด  -0.059        

น้ําหนักเมล็ดแหง 100 เมล็ด  -0.203* -0.037       

น้ําหนักฝกสด 30 ฝก  -0.051 -0.118 0.375**      

ความหนาฝก  0.085 0.073 -0.172* -0.118     

ความกวางฝก  -0.098 -0.025 0.312** 0.590** -0.082    

ความยาวฝก  -0.067 0.184* 0.155 -0.356** 0.019 0.471**   

อายอุอกดอก  0.109 -0.164 0.116 0.224** 0.263** 0.203* 0.464**  

อายุเก็บเกี่ยวในระยะ R6.5  -0.164 0.010 0.015 0.025 0.191* -0.164 -0.223** -0.033 

หมายเหตุ * หมายความวา  มีสหสัมพนัธที่ระดบัความเปนไปได 0.05 

  ** หมายความวา  มีสหสัมพนัธที่ระดบัความเปนไปได 0.01



 

 

27 

การสํารวจความแตกตางทางพันธุกรรมพันธุพอแม 
 

  การวิเคราะหความแตกตางทางพันธุกรรมของพันธุพอแม  โดยใชเคร่ืองหมาย

โมเลกุลแบบเอสเอสอารที่เลือกใหกระจายทั่วทั้งจีโนมจํานวน 332 เครื่องหมาย  ทําการวิเคราะห

ลําดับเบสโดยใชเครื่องวิเคราะหลําดับเบสอัตโนมัติจํานวน 84 เครื่องหมาย (ตารางที่ 6) พบ 72 

เครื่องหมาย  ที่ความแตกตางของพันธุพอแม  ซึ่งมีขนาดของอัลลีลพันธุ AGS292 อยูระหวาง      

95-387 คูเบส  สวนพันธุนครสวรรค 1 มีคาอยูระหวาง 106-373 คูเบส  และการตรวจสอบโดยใช 

อะกาโรสเจลความเขมขน 3 เปอรเซ็นต จํานวน 248 เครื่องหมาย  พบ 49 เครื่องหมาย  ที่แสดง

ความแตกตางระหวางพันธุพอแม จากนั้นนํา 49 เครื่องหมาย  ที่แสดงความแตกตางอยางชัดเจน

ระหวางพันธุพอแมมาวิเคราะหพันธุกรรมกับประชากรสายพันธุแท จํานวน 136 สายพันธุ   

การทดสอบคาไคสแควรในประชากรสายพันธุแทที่มีการกระจายตัวของอลัลลีบน

เครื่องหมายโมเลกุลในแตละตําแหนงจํานวน 49 เคร่ืองหมาย  โดยมีอัตราสวนตามทฤษฏี คือ 1:1  

ซึ่งจากคาสังเกตเมื่อวิเคราะหแลวพบวา  มีอัตราสวนในแตละตําแหนง (ตารางที่ 7) เคร่ืองหมาย

โมเลกุลสวนใหญมีการกระจายตัวเปนไปตามอัตราสวน 1:1 มีจํานวน 14 เครื่องหมาย ที่ไมเปนไป

ตามอัตราสวน 1:1 ไดแก เครื่องหมายโมเลกุลในตําแหนง Satt565  Satt277  Satt460  Satt643  

Satt546  Sat_262  Satt394  Satt341  Sat_244  Satt229  Satt453  Satt540  Satt262 และ 

Satt473     (P < 0.05) 
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ตารางที่ 6 เคร่ืองหมายโมเลกลุแบบเอสเอสอาร  กลุมลิงเกจและขนาดของอลัลลี (คูเบส) ในพันธุ

พอแม 

 

เครื่องหมายโมเลกลุ กลุมลงิเกจ ขนาดของอลัลลี (คูเบส) 

AGS292 นครสวรรค 1 

Satt165 A1 286 285 

Satt236 A1 222 225 

Satt300 A1 235 229 

GMENOD2B A2 184 190 

Satt228 A2 218 219 

Satt377 A2 187 184 

Satt429 A2 263 274 

Satt589 A2 177 192 

Satt197 B1 134 134 

Satt453 B1 270 325 

Satt577 B2 199 202 

Satt063 B2 127 106 

Satt180 C1 216 270 

Satt565 C1 164 187 

Satt578 C1 154 155 

Satt100 C2 150 134 

Satt134 C2 320 324 

Satt277 C2 226 174 

Satt286 C2 219 244 

Satt307 C2 179 180 

Satt316 C2 162 167 

Satt363 C2 257 258 

Satt460 C2 142 161 
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Satt520 C2 260 274 

ตารางที่ 6  (ตอ) 

 

   

เครื่องหมายโมเลกลุ กลุมลงิเกจ ขนาดของอลัลลี (คูเบส) 

AGS292 นครสวรรค 1 

Satt557 C2 198 201 

Satt184 D1a+Q 169 148 

Satt548 D1a+Q 206 203 

Satt005 D1b+W 151 164 

Satt041 D1b+W 181 225 

Satt141 D1b+W 163 186 

Satt271 D1b+W 114 113 

Satt290 D1b+W 226 250 

Satt350 D1b+W 242 257 

Satt546 D1b+W 218 245 

Satt600 D1b+W 221 158 

Satt389 D2 206 203 

Satt045 E 124 140 

Satt112 E 387 325 

Satt212 E 139 149 

Satt030 F 161 152 

Satt516 F 220 221 

Satt038 G 172 177 

Satt288 G 246 236 

Satt394 G 294 278 

Satt253 H 145 134 

Satt568 H 236 237 

Satt367 I 224 227 

Satt496 I 364 373 
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Satt587 I 167 164 

ตารางที่ 6  (ตอ)    

    

เครื่องหมายโมเลกลุ กลุมลงิเกจ ขนาดของอลัลลี (คูเบส) 

AGS292 นครสวรรค 1 

Satt354 I 182 237 

Satt440 I 161 209 

Satt431 J 224 205 

Satt244 J 253 261 

Satt596 J 245 266 

Satt055 K 110 140 

Satt588 K 171 143 

SOYPRP1 K 187 118 

Satt143 L 275 273 

Satt156 L 205 202 

Satt373 L 223 289 

Satt495 L 235 248 

Satt201 M 288 285 

Satt336 M 176 188 

Satt463 M 126 138 

Satt346 M 214 198 

Satt009 N 218 211 

Satt584 N 171 178 

GMABAB N 95 119 

Satt262 O 255 240 

at108 O 147 134 

Satt132 O 241 258 

Satt477 O 150 133 
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ตารางที่ 7 การกระจายตัวของเครื่องหมายโมเลกลุเอสเอสอาร 49 เครื่องหมาย  ในประชากรถั่ว

เหลอืงฝกสดสายพันธุแท  ในการทดสอบคาไคสแควร   

 

เครื่องหมายโมเลกลุ กลุมลงิเกจ ความถี่อลัลลีของคาสังเกต คา (2) คา p-value 

AGS292 (A) นครสวรรค 1 (B) (1A:1B)  

Satt276 A1 62 73 0.89 0.34 

Satt565 C1 55 81 4.97 0.02 

Sat_142 C2 64 72 0.47 0.49 

Satt277 C2 47 83 74.86 <.0001 

Satt460 C2 54 80 5.04 0.02 

Satt643 C2 51 81 6.81 0.009 

Sat_346 D1a+Q 61 65 0.12 0.72 

Satt184 D1a+Q 57 78 3.26 0.07 

Satt005 D1b+W 61 70 0.61 0.43 

Satt141 D1b+W 61 74 1.25 0.26 

Satt157 D1b+W 67 66 0.0075 0.93 

Satt350 D1b+W 55 73 2.53 0.11 

Satt546 D1b+W 45 67 4.32 0.03 

Sat_333 D2 72 55 2.27 0.13 

Satt458 D2 65 70 0.18 0.66 

Satt154 D2 61 73 1.07 0.29 

Sat_381 E 68 67 0.0074 0.93 

Satt045 E 66 70 0.11 0.73 

Satt117 E 60 68 0.5 0.47 

Satt212 E 68 67 0.0074 0.93 

Satt411 E 58 75 2.17 0.14 
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ตารางที่ 7  (ตอ) 

 

เครื่องหมายโมเลกลุ กลุมลงิเกจ ความถี่อลัลลีของคาสังเกต คา (2) คา p-value 

  AGS292 (A) นครสวรรค 1 (B) (1A:1B)   

Satt231 E 66 69 0.07 0.80 

Satt268 E 64 70 0.26 0.60 

Satt699 E 69 66 0.06 0.79 

Satt425 F 61 58 0.07 0.78 

Sat_262 F 82 54 5.76 0.0164 

Satt663  F 63 70 0.36 0.54 

Satt288 G 58 78 2.94 0.08 

Satt394 G 41 62 4.28 0.03 

Satt341 H 53 83 6.61 0.01 

Satt253 H 70 66 0.11 0.73 

Satt239 I 67 64 0.07 0.79 

Satt354 I 75 61 1.44 0.22 

Sat_244 J 47 87 11.94 0.0005 

Satt183 J 57 79 3.55 0.05 

Satt431 J 57 78 3.26 0.07 

Satt229 L 52 84 7.52 0.0061 

Satt373 L 60 76 1.88 0.17 

Satt523 L 62 73 0.89 0.34 

Satt323 M 60 75 1.67 0.19 

Satt435 M 50 81 7.33 0.0068 

Satt540 M 50 86 9.52 0.002 
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Satt150 M 55 77 3.66 0.05 

Satt677 M 63 70 0.36 0.54 

 

ตารางที่ 7  (ตอ) 

 

เครื่องหมายโมเลกลุ กลุมลงิเกจ ความถี่อลัลลีของคาสังเกต คา (2) คา p-value 

  AGS292 (A) นครสวรรค 1 (B) (1A:1B)   

Satt624 N 65 71 0.26 0.60 

Sat_208 N 57 68 0.96 0.32 

Satt262 O 49 78 6.62 0.01 

Satt473 O 53 82 6.22 0.01 

Satt477 O 71 65 0.26 0.60 
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ภาพที่ 1  การกระจายตัวของลกัษณะองคประกอบของแข็งทัง้หมดทีล่ะลายน้ําได  ในประชากรถั่ว

เหลอืงฝกสดสายพันธุแท  ปลูกทดสอบ 2 ฤดู (ตําแหนงทีลู่กศรชี้แสดงคาเฉลี่ยของ

ประชากรและพนัธุพอแม) 

 

 

 
ภาพที่ 2 การกระจายตัวของอายุออกดอก (วัน) ในประชากรถั่วเหลอืงฝกสดสายพนัธุแท ปลกู

ทดสอบ 2 ฤดู (ตําแหนงทีล่กูศรชีแ้สดงคาเฉลีย่ของประชากรและพนัธุพอแม)   
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ภาพที่ 3 การกระจายตัวของอายุเกบ็เกี่ยวในระยะ R6.5 (วัน) ในประชากรถั่วเหลืองฝกสดสายพันธุ

แทปลูกทดสอบ 2 ฤดู (ตําแหนงทีล่กูศรชีแ้สดงคาเฉลีย่ของประชากรและพนัธุพอแม)   

 

การวเิคราะหกลุมยีนท่ีควบคมุลกัษณะเชิงปริมาณ 

 

  ไดทําการศึกษาการถายทอดลักษณะเชิงปริมาณที่สําคัญ (quantitative trait 

loci, QTL) ของถั่วเหลืองฝกสดในประชากรสายพันธุแท (recombinant inbred lines, RILs) ที่มี

การกระจายตัวจากคูผสมระหวางถั่วเหลืองฝกสดพันธุ AGS292 กับถั่วเหลืองพันธุนครสวรรค 1 

(นว.1) ไดแก  การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียวของเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับ

ลักษณะองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําไดในเมล็ดสด  ดังแสดงในตารางที่ 8 พบวามี

ความเชื่อมโยงกับกลุมลิงเกจ 9 กลุม ไดแก C1  C2  D1b+W  E  F  G  J  L และ O  ในฤดูฝนป 

2550 มี 6 เครื่องหมาย  ที่มีความแตกตางทางสถิติ (P<0.05) แสดงความเชื่อมโยงระหวาง

เครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะ ไดแก Satt350  Satt005  Satt141  Satt268  Satt117  และ 

Satt045  สวนในฤดูแลง         ป 2551 มี 7 เคร่ืองหมาย ไดแก Satt005  Satt141  Satt268  

Satt117  Satt045  Satt394  และ Satt229  การวิเคราะหรวมสองฤดู  พบวามี 15 เครื่องหมาย  ที่

แสดงความเชื่อมโยงกับลักษณะ ไดแก Satt565  Satt643  Satt350  Satt157  Satt005  Satt141  

Satt268  Satt117  Satt045  Satt425  Satt663  Satt431  Satt262  Satt477  และ Satt473  

ลักษณะที่แสดงออกในแตละตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวาง 2.9 ถึง 8.7 เปอรเซ็นต  เมื่อ

วิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง  ดังแสดงในตารางที่ 11 ในฤดูฝน ป 2550  พบวามี 2 

ตําแหนง ไดแก Satt141 และ Satt268  ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําได  
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สวนในฤดูแลง ป 2551 พบ 4 ตําแหนง ไดแก Satt005  Satt268  Satt045 และ Satt394 เมื่อ

วิเคราะหรวมสองฤดู  พบ 3 ตําแหนง ไดแก Satt565  Satt141 และ Satt045  ลักษณะที่แสดงออก

ในแตละตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวาง 3.1 ถึง 10.1 เปอรเซ็นต  คาผลรวมของความ

แปรปรวนทั้งหมดมีคา 23.0 เปอรเซ็นต  คาเฉลี่ยอัลลีลที่นําลักษณะของพันธุนครสวรรค 1  มี 6 

เครื่องหมาย  ที่แสดงคาองศาบริกซนอยกวาอัลลีลของพันธุ AGS292 ไดแก Satt565  Satt643  

Satt350  Satt157  Satt005  และ Satt141  ในทางตรงกันขามอัลลีลที่แสดงคาองศาบริกซ

มากกวาพันธุ AGS292 มี 9 เครื่องหมาย  ไดแก  Satt268  Satt117  Satt045  Satt425  Satt663  

Satt431  Satt262  Satt477 และ Satt473 (ตารางที่ 8)   

  การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียวของเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยง      

อายุออกดอก ดังแสดงในตารางที่ 9 พบวามีความเชื่อมโยงกับกลุมลิงเกจ 7 กลุม ไดแก D1b+W  

C2  E  I  L  M และ N  ซึ่งในฤดูฝน ป 2550 มี 15 เครื่องหมาย  ที่แสดงความเชื่อมโยงกับลักษณะ 

ไดแก Satt157  Satt005  Satt141  Satt460  Satt277  Satt231  Sat_381  Satt268  Satt699  

Satt045  Satt354  Satt239 Satt373  Satt229 และ Satt624  สวนในฤดูแลง ป 2551 มี 2 

เครื่องหมาย ไดแก Satt229 และ Satt667  การวิเคราะหรวมสองฤดู  พบวามี 7 เครื่องหมาย  ที่

แสดงความแตกตางทางสถิติ ไดแก Satt460  Satt231  Sat_381  Satt354  Satt239  Satt373 

และ Satt229  ลักษณะที่แสดงออกในแตละตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวาง 3.4 ถึง 13.0 

เปอรเซ็นต  เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง  ดังแสดงในตารางที่ 12 ในฤดูฝน ป 2550  

พบวามี 5 ตําแหนง ไดแก Satt460  Satt141  Satt231  Satt239 และ Satt229  เชื่อมโยงกับอายุ

ออกดอก  ฤดูแลง ป 2551 พบ 2 ตําแหนง ไดแก Satt229 และ Satt667  การวิเคราะหรวมสองฤดู  

พบ 2 ตําแหนง ไดแก Sat_381 และ Satt229  ลักษณะที่แสดงออกในแตละตําแหนงมีคาความ

แปรปรวนอยูระหวาง 4.4 และ 14 เปอรเซ็นต  คาผลรวมของความแปรปรวนทั้งหมดมีคา 18.5 

เปอรเซ็นต  คาอัลลีลของพันธุนครสวรรค 1  มี 7 เครื่องหมาย  ที่แสดงคาอายุออกดอกยาว ไดแก 

Satt460  Satt231  Sat_381  Satt354  Satt239  Satt373 และ Satt229  ในทางตรงกันขาม

คาเฉลี่ยอัลลีลพันธุ AGS292 แสดงคาอายุออกดอกสั้น (ตารางที่ 9) 

  การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียวของเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงอายุ

เก็บเกี่ยวในระยะ R6.5  ดังแสดงในตารางที่ 10 พบวามีความเชื่อมโยงกับกลุมลิงเกจ 4 กลุม ไดแก 

E  G  I และ L  ซ่ึงในฤดูฝน ป 2550 มี 2 เคร่ืองหมาย  ที่แสดงความเชื่อมโยงกับลักษณะ ไดแก 

Satt288 และ Satt229  สวนในฤดูแลง ป 2551 มี 5 เคร่ืองหมาย ไดแก Satt212  Satt394  

Satt239  Satt373 และ Satt229  การวิเคราะหรวมสองฤดู  พบวามี 5 เครื่องหมาย  ที่แสดงความ
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เชื่อมโยงกับลักษณะ  ไดแก  Satt212  Satt288  Satt394  Satt373 และ Satt229  ลักษณะที่

แสดงออกในแตละตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวาง 3.5 ถึง 9.1 เปอรเซ็นต  เมื่อวิเคราะห

สมการถดถอยหลายตําแหนง       ดังแสดงในตารางที่ 13 ในฤดูฝน ป 2550  พบวามี 2 ตําแหนง 

ไดแก Satt288 และ Satt229  ที่เชื่อมโยงกับอายุเก็บเกี่ยว  ฤดูแลง ป 2551 พบ 2 ตําแหนง ไดแก 

Satt212 และ Satt229  การวิเคราะหรวมสองฤดู  พบ 2 ตําแหนง ไดแก Satt212 และ Satt229  

คาความแปรปรวนอยูระหวาง 4.4 และ 10.0 เปอรเซ็นต  คาผลรวมของความแปรปรวนทั้งหมดมี

คา 14.4 เปอรเซ็นต  คาเฉลี่ยอัลลีลพันธุนครสวรรค 1  มี 2 เครื่องหมาย  ที่แสดงคาอายุเก็บเกี่ยว

สั้น ไดแก  Satt288 และ Satt394  ในทางตรงกันขามเครื่องหมายที่แสดงอายุเก็บเกี่ยวนานมี 3 

เครื่องหมาย  ไดแก  Satt212  Satt373  และ Satt229 คาเฉลี่ยอัลลีลพันธุ AGS292  ที่แสดงคา

อายุเก็บเกี่ยวนานมี 2 เครื่องหมาย  ไดแก   Satt288  และ Satt394  และที่แสดงคาอายุเก็บเกี่ยว

สั้นมี 3 เครื่องหมาย  ไดแก  Satt212  Satt373 และ Satt229 (ตารางที่ 10) 
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ตารางที่ 8  การวิเคราะหเครือ่งหมายโมเลกลุทีเ่ชือ่มโยงกับองคประกอบของแข็งทั้งหมดทีล่ะลาย

น้ําได  ของประชากรถั่วเหลอืงฝกสดสายพันธุแท  จากคูผสมระหวางพันธุ AGS292 

และพนัธุนครสวรรค 1  ปลูกในฤดฝูน ป 2550  ฤดูแลง ป 2551 และวิเคราะหรวม 2 

ฤด ู

   

เครื่องหมาย

โมเลกุล 

กลุมลิง

เกจ 

วิเคราะหรวม  ฤดูปลูก 

P R2 

(%)a 

คาเฉล่ียของ 

อัลลีล 

 ฤดูฝน  

ป 2550 

 ฤดูแลง  

ป 2551 

AGS292 นว.1  P R2 

(%) 

 P R2  

(%) 

Satt565 C1 0.0444 2.9 13.25 12.98  NSb   NS  

Satt643 C2 0.0318 3.4 13.28 12.98  NS   NS  

Satt350 D1b+W 0.0081 5.3 13.31 12.94  0.0098 5.1  NS  

Satt157 D1b+W 0.0430 3.0 12.77 12.47  NS   NS  

Satt005 D1b+W 0.0043 6.0 13.28 12.89  0.0065 5.5  0.0373 3.3 

Satt141 D1b+W 0.0025 6.5 13.32 12.91  0.0026 6.5  0.0319 3.4 

Satt268 E 0.0033 6.2 12.88 13.28  0.0158 4.3  0.0195 4.0 

Satt117 E 0.0014 7.7 12.85 13.30  0.0156 4.5  0.0070 5.5 

Satt045 E 0.0005 8.6 12.85 13.32  0.0154 4.2  0.0018 6.9 

Satt425 F 0.0019 7.8 12.37 12.87  NS   NS  

Satt663 F 0.0005 8.7 12.33 12.84  NS   NS  

Satt394 G NS     NS   0.0127 5.9 

Satt431 J 0.0254 3.6 12.42 12.75  NS   NS  

Satt229 L NS     NS   0.0155 4.2 

Satt262 O 0.0143 4.6 12.38 12.76  NS   NS  

Satt477 O 0.0017 7.0 12.40 12.86  NS   NS  

Satt473 O 0.0081 5.1 12.37 12.77  NS   NS  
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R2 (%)a   =   คาประมาณการเปอรเซ็นตความแปรปรวนของลักษณะ 

NSb          =   ไมมีความแตกตางกันทางสถิต ิ

 

ตารางที่ 9 การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกลุทีเ่ชือ่มโยงกบัอายอุอกดอก  ของประชากรถั่วเหลอืง

ฝกสดสายพันธุแท  จากคูผสมระหวางพันธุ AGS292 และพันธุนครสวรรค 1  ปลูกใน

ฤดฝูน ป 2550  ฤดูแลง ป 2551 และวิเคราะหรวม 2 ฤด ู

 

เครื่องหมาย

โมเลกุล 

กลุมลิง

เกจ 

วิเคราะหรวม  ฤดูปลูก 

P R2 

(%)a 

คาเฉลี่ยของ 

อัลลีล 

 ฤดูฝน  

ป 2550 

 ฤดูแลง  

ป 2551 

AGS292 นว.1  P R2 

(%) 

 P R2 

(%) 

Satt157 D1b+W NSb     0.0191 4.1  NS  

Satt005 D1b+W NS     0.0058 5.7  NS  

Satt141 D1b+W NS     0.0055 5.6  NS  

Satt460 C2 0.0179 4.1 33.5 34.2  0.0010 7.8  NS  

Satt277 C2 NS     0.0315 5.1  NS  

Satt231 E 0.0165 4.2 33.6 34.3  0.0002 10.0  NS  

Sat_381 E 0.0184 4.1 33.6 34.3  0.0021 6.8  NS  

Satt268 E NS     0.0238 3.8  NS  

Satt699 E NS     0.0356 3.2  NS  

Satt045 E NS     0.0074 5.2  NS  

Satt354 I 0.0041 5.9 33.5 34.4  0.0001 10.4  NS  

Satt239 I 0.0221 3.9 33.6 34.3  0.0002 10.1  NS  

Satt373 L 0.0316 3.4 33.6 34.2  0.0065 5.3  NS  

Satt229 L <.0001 13.0 33.1 34.4  <.0001 13.0  0.0081 5.0 

Satt667 M NS     NS   0.0188 4.1 

Satt624 N NS     0.0207 3.9  NS  

 

R2 (%)a   =   คาประมาณการเปอรเซ็นตความแปรปรวนของลักษณะ 

NSb          =   ไมมีความแตกตางกันทางสถิต ิ
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ตารางที่ 10 การวิเคราะหเครือ่งหมายโมเลกลุที่เชือ่มโยงกับอายุเกบ็เกี่ยวในระยะ R6.5  ของ 

ประชากรถั่วเหลอืงฝกสดสายพันธุแท  จากคูผสมระหวางพันธุ AGS292 และพันธุ

นครสวรรค 1 ปลูกในฤดฝูน ป 2550  ฤดูแลง ป 2551 และวิเคราะหรวม 2 ฤด ู

 

เครื่องหมาย

โมเลกลุ 

กลุม

ลิง

เกจ 

วิเคราะหรวม  ฤดูปลูก 

P R2 

(%)a 

คาเฉลี่ยของ 

อลัลลี 

 ฤดฝูน  

ป 2550 

 ฤดูแลง  

ป 2551 

AGS292 นว.1  P R2 

(%) 

 P R2 

(%) 

Satt212 E 0.0151 4.3 72.74 73.43  NSb   0.0022 6.7 

Satt288 G 0.0219 3.8 73.44 72.78  0.0002 9.8  NS  

Satt394 G 0.0321 4.4 73.58 72.89  NS   0.0377 4.1 

Satt239 I NS     NS   0.0475 3.0 

Satt373 L 0.0269 3.5 72.71 73.35  NS   0.0214 3.8 

Satt229 L 0.0003 9.1 72.43 73.46  0.0440 2.9  0.0003 9.1 

 

R2 (%)a   =   คาประมาณการเปอรเซ็นตความแปรปรวนของลักษณะ 

NSb          =   ไมมีความแตกตางกันทางสถิต ิ

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

41 

 

 

ตารางที่ 11 การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมเลกลุทีแ่สดงความ

แตกตาง ทางสถติิที่เชือ่มโยงกบัองคประกอบของแข็งทั้งหมดทีล่ะลายน้ําได ใน

ประชากรถั่วเหลอืงฝกสดสายพันธุแท  ปลูกในฤดฝูน ป 2550 ฤดูแลง ป 2551  และ

วิเคราะหรวม  2 ฤดู   

  

เครื่องหมาย

โมเลกลุ 

กลุมลงิ

เกจ 

วิเคราะหรวม  ฤดูปลูก 

P Partial 

R2 (%)a 

 ฤดูฝน ป 2550  ฤดูแลง ป 2551 

 P Partial 

R2 (%) 

 P Partial 

R2 (%) 

Satt565 C1 0.0374 3.1  NSb   NS  

Satt141 D1b+W 0.0006 10.1  0.0046 6.9  NS  

Satt005 D1b+W NS   NS   0.0146 6.4 

Satt268 E NS   0.0115 5.2  0.0320 4.2 

Satt045 E 0.0004 9.8  NS   0.0095 6.8 

Satt394 G NS   NS   0.0184 5.3 

Total variation explained 23.0   12.1   22.7 

 

R2 (%)a   =   คาประมาณการเปอรเซ็นตความแปรปรวนของลักษณะบางสวน 

NSb          =   ไมมีความแตกตางกันทางสถิต ิ

 

 

 

 

 

 

 



 

 

42 

 

 

ตารางที่ 12 การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมเลกลุทีแ่สดงความ

แตกตางทางสถติิ ที่เชือ่มโยงกบัอายุออกดอกในประชากรถั่วเหลอืงฝกสดสายพันธุ

แท  ปลกูในฤดฝูน ป 2550 ฤดแูลง ป 2551 และวเิคราะหรวม 2 ฤดู   

 

เครื่องหมาย

โมเลกลุ 

กลุมลงิ

เกจ 

วิเคราะหรวม  ฤดูปลูก 

P Partial  

R2 (%)a 

 ฤดฝูน ป 2550  ฤดูแลง ป 2551 

 P Partial  

R2 (%) 

 P Partial  

R2 (%) 

Satt460 C2 NSb   <.0001 14.4  NS  

Satt141 D1b+W NS   0.0015 6.4  NS  

Sat_381 E 0.0086 4.5  NS   NS  

Satt231 E NS   0.0075 3.9  NS  

Satt239 I NS   0.0012 6.2  NS  

Satt229 L <.0001 14  <.0001 11.2  0.0140 4.4 

Satt677 M NS   NS   0.0086 4.8 

Total variation explained 18.5   42.1   9.2 

 

R2 (%)a   =   คาประมาณการเปอรเซ็นตความแปรปรวนของลักษณะบางสวน 

NSb          =   ไมมีความแตกตางกันทางสถิต ิ
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ตารางที่ 13 การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมเลกลุทีแ่สดงความ

แตกตางทางสถติิ  ที่เชือ่มโยงกบัอายุเกบ็เกี่ยวในระยะ R 6.5 ในประชากรถั่วเหลอืงฝก

สดสายพันธุแท  ปลูกในฤดฝูน ป 2550 ฤดแูลง ป 2551 และวิเคราะหรวม 2 ฤดู   

 

เครื่องหมาย

โมเลกลุ 

กลุมลงิ

เกจ 

วิเคราะหรวม  ฤดูปลูก 

P Partial  

R2 (%)a 

 ฤดฝูน ป 2550  ฤดูแลง ป 2551 

 P Partial  

R2 (%) 

 P Partial  

R2 (%) 

Satt212 E 0.0248 4.4  NSb   0.0045 7.0 

Satt288 G NS   0.0002 9.7  NS  

Satt229 L 0.0010 10.0  0.0312 3.0  0.0006 11.2 

Total variation explained 14.4   12.7   18.2 

 

R2 (%)a   =   คาประมาณการเปอรเซ็นตความแปรปรวนของลักษณะบางสวน 

NSb          =   ไมมีความแตกตางกันทางสถิต ิ
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วิจารณผลการทดลอง 
(Disscussion) 

 

การวเิคราะหลักษณะปรากฏและอัตราพันธุกรรม 

 

  การวิเคราะหองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําไดในเมล็ดสด  พันธุ 

AGS292 มีคาเฉลี่ยขององคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําไดมากกวาพันธุ นว.1 โดยมี

คาเฉลี่ย 14.1 องศาบริกซ  พันธุ นว.1 มีคาเฉลี่ย 13.3 องศาบริกซ ซึ่งสอดคลองกับ Wasee 

(1997) พบวาถั่วเหลืองฝกสดพันธุ AGS292 มีองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําไดสูง  ใน

ฤดูฝนป 2550  มีคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ 53.7 เปอรเซ็นต  ในฤดูแลงป 2551 มีคาอัตรา

พันธุกรรมแบบแคบ 68.5 เปอรเซ็นต  เมื่อวิเคราะหรวมสองฤดู มีคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ 43.3 

เปอรเซ็นต (ตารางที่ 4) ใกลเคียงกันกับ Pooprompan et al. (2006a) รายงานวาองคประกอบ

ของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําได  จากการประเมินในประชากรสายพันธุแทที่มีการกระจายตัวจาก

คูผสมระหวางพันธุ AGS292 กับสายพันธุแทปรับปรุงกาวหนา ‘K3’  คาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ 

เมื่อวิเคราะหฤดูฝนและฤดูแลง  มีคาระหวาง 58.2 และ 65.2 เปอรเซ็นต  สวนเมื่อวิเคราะหรวม

สองฤดูพบวามีคา 45.5 เปอรเซ็นต   

  การวิเคราะหอายุออกดอก  พบวาประชากรสายพันธุแทมีการกระจายตัวของอายุ

ออกดอกยาวนานกวาพันธุพอแม  คาอัตราพันธุกรรมแบบแคบเมื่อวิเคราะหรวม 2 ฤดู มีคา 39.4 

เปอรเซ็นต (ตารางที่ 4) จากการรายงานของ Pooprompan et al. (2006a) พบวาคาอัตรา

พันธุกรรมแบบแคบ  มีคาของอายุออกดอกเมื่อวิเคราะห 2 ฤดู มีคาระหวาง 91.6 และ 94.2 

เปอรเซ็นต  สวนเมื่อวิเคราะหรวมสองฤดูพบวามีคา 29.1 เปอรเซ็นต  ซึ่งชี้ใหเห็นวาสภาพแวดลอม

มีอิทธิพลสูงตอการแสดงออก  สวน  Orf et al. (1999) รายงานการประเมินคาอัตราพันธุกรรมจาก

ประชากรระหวางคูผสมพันธุ Minsoy กับ Noir 1 ในลักษณะอายุออกดอก มีคา 87 เปอรเซ็นต  

สวนประชากรคูผสมระหวางพันธุ Minsoy กับ Archer มีคา 95 เปอรเซ็นต และจากคูผสมระหวาง

พันธุ Noir 1 กับ Archer มีคา 87 เปอรเซ็นต ตามลําดับ   

  การวิเคราะหอายุเก็บเกี่ยวในระยะ R6.5  ในฤดูฝนป 2550 ประชากรมีคาพิสัย

ตั้งแต 66.0-76.0 วัน  คาเฉลี่ย 70.6 วัน  พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ย 69.5 วัน  พันธุ นว.1 มีคาเฉลี่ย 
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69.5 วัน  สวนในฤดูแลงป 2551 ประชากรมีคาพิสัยตั้งแต 69.5-82.5 วัน  คาเฉลี่ย 75.4 วัน  พันธุ 

AGS292 มีคาเฉลี่ย 77.0 วัน  พันธุ นว.1 มีคาเฉลี่ย 75.5 วัน (ตารางที่ 4) จากขอมูลอายุเก็บเกี่ยว

ในระยะ R6.5  ในฤดูแลงมีชวงระยะเวลาในการเก็บเกี่ยวนานกวาฤดูฝน  เพราะชวงกลางคืนมี

อุณหภูมิต่ํากวาฤดูฝนทําใหมีการเจริญเติบโตทางลําตนนานกวาฤดูฝน  และเมื่อวิเคราะหรวม

สองฤดูแลวพบวาสภาพแวดลอมมีอิทธิพลตออายุเก็บเกี่ยว (ตารางที่ 3) และประชากรมีการ

กระจายตัวแบบปกติที่ดีเดนและดอยกวาพันธุพอแม   

 

สหสัมพันธระหวางลกัษณะ 

 

  ถึงแมวาผลผลิตจะเปนลักษณะที่สําคัญที่สุดสําหรับการปรับปรุงพันธุที่นัก

ปรับปรุงพันธุตองการ แตก็ตองคํานึกถึงองคประกอบผลผลิตและลักษณะอื่นๆประกอบการ

คัดเลือก จากคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธที่แสดงในตารางที่ 5 พบวาองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่

ละลายน้ําไดมีสหสัมพันธทางลบอยางมีนัยสําคัญทางสถิติกับน้ําหนักเมล็ดแหง 100 เมล็ด  

เชนเดียวกับ Pooprompan et al. (2006a) พบวาองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําไดและ

น้ําหนักเมล็ดมีสหสัมพันธกัน 

  ลักษณะน้ําหนักเมล็ดสด 100 เมล็ด จากการรายงานของ Rao et al. (2002) 

พบวาน้ําหนักเมล็ดสดมีความสัมพันธกับอายุเก็บเกี่ยวระยะฝกสดอยางมีนัยสําคัญ  สวน Wang 

and Wang (no date) พบวาความยาวฝก  ความกวางฝก  และน้ําหนักฝกสด 100 ฝก  มีความ

สหพันธกับจํานวนเมล็ดสด 100 เมล็ด  ในการศึกษาน้ําหนักเมล็ดแหง 100 เมล็ดมีสหสัมพันธ

ทางบวกอยางมีนัยสําคัญยิ่งกับน้ําหนักฝกสด 30 ฝก ดังนั้นเมื่อน้ําหนักเมล็ดแหงเพิ่มขึ้นกท็าํใหผล

ผลิต  ถั่วเหลืองเพิ่มขึ้น  ซึ่งสอดคลองกับ Burton (1987) และ Orf et al. (1999) พบวาน้ําหนัก

เมล็ดแหงมีสหสัมพันธทางบวกกับผลผลิต  ซึ่งในการทดลองพบวาความหนาฝก  ความกวางฝก  

ความยาวฝก และน้ําหนักฝกสด 30 ฝก มีความสัมพันธทางบวกกับอายุออกดอก  แต Mansur et 

al. (1996) พบวาอายุออกดอกมีสหสัมพันธทางลบกับน้ําหนักเมล็ดแหง  และ Pooprompan et al. 

(2006a) พบวาอายุ ออกดอกมีสหสัมพันธทางลบอยางมีนัยสําคัญยิ่งกับน้ําหนักเมล็ดแหง 100 

เมล็ด เชนกัน  สําหรับลักษณะของฝกยังมีคนสนใจนอยในการปรับปรุงถั่วเหลือง  ดังนั้น

ความสัมพันธของลักษณะฝกและลักษณะทางการเกษตรจะตองตรงตอความตองการของผูบรโิภค  

ดังนั้นการปรับปรุงพันธุถั่ วเหลืองฝกสดควรคํานึงถึงความสัมพันธระหวางลักษณะและ

องคประกอบของเมล็ดสดดวย 
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การวเิคราะหกลุมยีนท่ีควบคมุลกัษณะเชิงปริมาณ 

 

  การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียวของเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับ

ลักษณะองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําไดในเมล็ดสด  ดังแสดงในตารางที่ 8 พบ 9 กลุม

ลิงเกจที่เชื่อมโยงกับลักษณะดังกลาว คือ C1  C2  D1b+W  E  F  G  J  L และ O  ซึ่งสอดคลอง

กับรายงานของ Kim et al. (2006) รายงานยีนที่ควบคุมลักษณะองคประกอบของน้ําตาลอยูบน

กลุมลิงเกจ H และ J  มีอิทธิพลตอการแสดงออกขององคประกอบของน้ําตาลซูโครส  ซึ่ง 

Maughan et al. (2000) พบองคประกอบของน้ําตาลซูโครสมีความสัมพันธกับกลุมลิงเกจ A1 A2 

E F M L และ I  สวนรายงานของ พรพันธ และคณะ (2549) พบวามียีนที่ควบคุมลักษณะเชิง

ปริมาณอยางนอย 3 ตําแหนงควบคุมลักษณะองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําไดบนกลุม

ลิงเกจ A1 D1a+Q และ I   

  การวิเคราะหอายุออกดอก  พบวามีความเชื่อมโยงกับกลุมลิงเกจ 7 กลุม ไดแก 

D1b+W  C2  E  I  L  M และ N  (ตารางที่ 9) ซึ่ง Pooprompan et al. (2006b) พบวาอายุออก

ดอกมีอยางนอย 2 QTL ที่เปนกลุมยีนหลัก (major QTL) ซึ่งอยูใกลกับเครื่องหมาย Satt132 และ 

Satt431 บนกลุมลิงเกจ J และพบ 19 QTL ที่เปนกลุมยีนรอง (minor QTL) อยูบนกลุมลิงเกจ A2  

D1a+Q  D1b+W  D2  E  G  H  I  L และ O 

  การวิเคราะหอายุเก็บเกี่ยวในระยะ R6.5  พบวามีความเชื่อมโยงกับกลุมลิงเกจ 4 

กลุม ไดแก E  G  I และ L  ลักษณะที่แสดงออกในแตละตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวาง 

3.5 ถึง 9.1 เปอรเซ็นต  เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (ตารางที่ 13) พบวาอายุเก็บ

เกี่ยวในระยะ R6.5  มีอยางนอย 2 QTL ที่เปนกลุมยีนรอง (minor QTL) ควบคุมการแสดงออก 

  จากการศึกษาตําแหนงของยีนที่ควบคุมลักษณะเชิงปริมาณสามารถทราบ

เครื่องหมายที่อยูใกลยีนมากที่สุดหรือที่มีอิทธิพลตอลักษณะที่สนใจมากที่สุด    โดยใชเครือ่งหมาย

โมเลกุลในการชวยคัดเลือกเพื่อเพิ่มความแมนยําในการคัดเลือกใหมีความรวดเร็ว  ลดระยะเวลา

ในการดําเนินการ  สามารถประหยัดงบประมาณในการทดสอบในสภาพแปลงทดลอง 

 



 

 

47 

 

 

 

 

 

สรปุผลการทดลอง 

(Summary) 
 

  ความถี่ของการกระจายตัวขององคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําได และ

อายุเก็บเกี่ยวในระยะ R6.5 ของประชากรสายพันธุแทจากคูผสมระหวางพันธุ AGS292 กับ นว.1 มี

การกระจายตัวแบบปกติ (P > 0.05) ในลักษณะที่ดีเดนและดอยกวาพันธุพอแม  แตอายุออกดอก

มีการกระจายตัวแบบไมปกติ (P < 0.05) สภาพแวดลอมมีอิทธิพลตออายุเก็บเกี่ยวในระยะ R6.5   

  องคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําไดในเมล็ดสด  ในฤดูฝนป 2550  มีคา

อัตราพันธุกรรมแบบแคบ 53.7 เปอรเซ็นต ในฤดูแลงป 2551  มีคา 68.5 เปอรเซ็นต  เมื่อวิเคราะห

รวมสองฤดู  มีคา 43.3 เปอรเซ็นต  

  อายุออกดอก  ในฤดูฝนป 2550  มีคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ 79.4 เปอรเซ็นต 

ในฤดูแลงป 2551  มีคา 44.4 เปอรเซ็นต  เมื่อวิเคราะหรวมสองฤดู  มีคา 39.4 เปอรเซ็นต   

  อายุเก็บเกี่ยวในระยะ R6.5  ในฤดูฝนป 2550  มีคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ 26.9 

เปอรเซ็นต ในฤดูแลงป 2551  มีคา 67.6 เปอรเซ็นต  เมื่อวิเคราะหรวมสองฤดู  มีคา 25.5 

เปอรเซ็นต   

  การตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมของพันธุพอแม  โดยใชเคร่ืองหมาย

โมเลกุลแบบเอสเอสอารที่เลือกใหกระจายทั่วทั้งจีโนมจํานวน 332 เครื่องหมาย  ทําการวิเคราะห

ลําดับเบสโดยใชเครื่องวิเคราะหลําดับเบสอัตโนมัติจํานวน  84 เครื่องหมาย  พบ 72 เคร่ืองหมาย  

ที่แสดงความแตกตางของพันธุพอแม  การตรวจสอบโดยใชอะกาโรสเจล 3 เปอรเซ็นต จํานวน 248 

เครื่องหมาย  พบ 49 เครื่องหมาย  ที่แสดงความแตกตางระหวางพันธุพอแม จากนั้นนํา 49 

เครื่องหมาย  ที่แสดงความแตกตางอยางชัดเจนระหวางพันธุพอแม มาวิเคราะหพันธุกรรมกับ

ประชากรสายพันธุแทจํานวน 136 สายพันธุ   

  การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียวของเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับ

ลักษณะองคประกอบของแข็งทั้งหมดที่ละลายน้ําไดในเมล็ดสด  พบวามีความเชื่อมโยงกับกลุมลงิ
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เกจ 9 กลุม ไดแก C1  C2  D1b+W  E  F  G  J  L และ O  เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลาย

ตําแหนงของเครื่องหมายโมลุกลที่แสดงความเชื่อมโยงกับลักษณะในสองฤดู  พบ 3 ตําแหนง 

ไดแก Satt565  Satt141 และ Satt045  ซึ่งสามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะ 3.1  10.1 

และ 9.8 เปอรเซ็นต ตามลําดับ    

  การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียวของเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงอายุ

ออกดอก  พบวามีความเชื่อมโยงกับกลุมลิงเกจ 7 กลุม ไดแก D1b+W  C2  E  I  L  M และ N  

เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมลุกลที่แสดงความเชื่อมโยงกับ

ลักษณะในสองฤดู  พบ 2 ตําแหนง ไดแก Sat_381 และ Satt229  ซึ่งสามารถอธิบายความ

แปรปรวนของลักษณะ 4.5 และ 14 เปอรเซ็นต 

  การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียวของเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงอายุ

เก็บเกี่ยวในระยะ R6.5  พบวามีความเชื่อมโยงกับกลุมลิงเกจ 4 กลุม ไดแก E  G  I และ L  เมื่อ

วิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมลุกลที่แสดงความเชื่อมโยงกับลักษณะ

ในสองฤดู  พบ 2 ตําแหนง ไดแก Satt212 และ Satt229  ซึ่งสามารถอธิบายความแปรปรวนของ

ลักษณะ 4.4 และ 10.0 เปอรเซ็นต 
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