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การพัฒนาสายพันธุแทในอนาคต และคัดเลือกลักษณะที่ควบคุมดวยยีนดอยโดยเฉพาะลักษณะ 
แปงชนิดที่ไมมีอะมิโลส (amylose-free starch) โดยใชสารละลายโพแทสเซียมไอโอไดนทดสอบ
ในลูกที่เกิดจากการผสมเลือดชิด และไมมีการผสมเลือดชิดของมันสําปะหลังพันธุการคาไทย
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สายพันธุใดมีลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลส การคัดเลอืกลักษณะดังกลาวในอนาคตควรใชพอ
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พอแมพันธุที่จะพัฒนาตอไป แตการพัฒนาสายพันธุแทในมันสําปะหลังใชเวลานาน ดังนั้นการ
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พันธุ S1 หรือ S2 ที่คัดเลือกไว อาจจะไดลูกที่ดีกวาวธิีการผสมขามพันธุโดยตรงที่ใชอยูใน
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The inbreeding effect in Thai cassava cultivars was examined to furthering 
inbred line development and screening for the recessive traits, especially amylose-free 
starch (waxy starch). Total 2,412 progeny lines from inbreeding and without inbreeding 
crosses were obtained from 6 Thai commercial cultivars and 3 elite lines. No waxy 
starch line was found from 2,412 progenies by potassium iodine (KI) test. It is 
recommended to increase the number and diversity of parental varieties for further 
screening. Inbreeding depression (ID) of F1 progenies was measured as percentage 
reduction from parental average in agronomic traits such as germination (Ger), plant 
height (PH), fresh root weight (FRW), stem and leave weight (StLW), harvest index (HI), 
root starch content (RSC) and root dry matter content (RDMC). The F1 progenies 
having coefficient of inbreeding (F) of 0.50 have greater ID than those having F of 0.25 
in all parameters studied. When F was 0.50, the ID was the highest for FRW at 55.7 % 
followed by StLW, Ger, PH, HI, RSC and RDMC which were 51.1, 26.4, 21.3, 13.5, 
12.7 and 7.5 %, respectively. At 0.25 F level, the ID of FRW, StLW, Ger, PH, HI, RSC 
and RDMC were 37.5, 32.5, 30.7, 14.2, 9.0, 9.3 and 4.5 %, respectively. There were no 
significant differences between the midparent and population mean of progenies with 0 
F level. The progenies from inbreeding of different parents had different ID. Selfing 
progenies from Kasetsart 50 have the lowest ID, while Huay Bong 60 and             
Huay Bong 80 were the highest. This indicated that selection of parents for inbreeding 
is necessary. But, inbred line development for hybrid takes a long time. It is 
recommended that cross between selected S1 or S2 lines might have a better chance to 
get good progenies than normal varietal cross.   
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สารบัญตาราง (ตอ) 
 

ตารางที ่ หนา 

  
13 จํานวนสายพนัธุลูกผสมที่มีปริมาณแปงในหัวมากกวาและนอยกวาเม่ือ

เทียบกับคาเฉลี่ยพอแมของคูผสมตางๆ ทั้ง 15 คูผสม                          57 
14 ความแปรปรวนในลักษณะปริมาณหัวแหงระหวางลูกทีไ่ดและพอแมของ 

แตละคูผสมทีมี่คา Coefficient of inbreeding (F) แตกตางกัน 3 ระดับ      59 
15 จํานวนสายพนัธุลูกผสมที่มีปริมาณหัวแหงมากกวาและนอยกวาเม่ือ

เทียบกับคาเฉลี่ยพอแมของคูผสมตางๆ ทั้ง 15 คูผสม                          60 
16 จํานวนสายพนัธุลูกผสมที่มีคามากกวาและนอยกวาเม่ือเทียบกบัคาเฉลี่ย 

พอแมใน 7 ลกัษณะทางการเกษตรที่สําคญัของคูผสมตางๆท้ัง 15 คูผสม   62 
17 คาของพอแม ลูก และคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะความ

งอกของคูผสมตางๆ ที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) แตกตางกัน  
3 ระดับ                                                                         67 

18 คาของพอแม ลูก และคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะความ
สูงตนของคูผสมตางๆ ที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) แตกตางกัน  
3 ระดับ                                                                         69 

19 คาของพอแม ลูก และคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะ
น้ําหนัก หัวสดของคูผสมตางๆ ที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) 
แตกตางกัน 3 ระดับ                                                                   72 

20 คาของพอแม ลูก และคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะ
น้ําหนักตนและใบของคูผสมตางๆ ที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) 
แตกตางกัน 3 ระดับ         74 

21 คาของพอแม ลูก และคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะคาดัชนี
เก็บเก่ียวของคูผสมตางๆ ที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) แตกตาง
กัน 3 ระดับ                                                                         76 

22 คาของพอแม ลูก และคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะ
ปริมาณแปงในหัวของคูผสมตางๆ ที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) 
แตกตางกัน 3 ระดับ                                                                   78 

 
 



(4) 
 

สารบัญตาราง (ตอ) 

 
ตารางที ่ หนา 

  
23 คาของพอแม ลูก และคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะปริมาณ 

หัวแหงของคูผสมตางๆ ทีมี่คา Coefficient of inbreeding (F) แตกตางกัน 
3 ระดับ    80 

24 คาความเสื่อมถอยทางพันธกุรรม (inbreeding depression, ID) เปนรอยละ
ของคาเฉลี่ยพอแม (mid parent, MP) ใน 7 ลักษณะทางการเกษตรที่
สําคัญของคูผสมตางๆ ที่มีคา Coefficient of inbreeding แตกตางกัน  
3 ระดับ           83 

 
ตารางผนวกที่ 
 

ก1 รูปแบบความเก่ียวของกันทางพันธุกรรมระหวางพอแมพันธุทั้ง 15 คูผสม 105 
ข1 ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH)  

น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเก่ียว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจาก 
คูผสม ระยอง 1 x ระยอง 5                                                          108 

ข2 ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH)  
น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเก่ียว (HI)  
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจาก
คูผสม ระยอง 90 x CMR 35-22-196                                     109 

ข3 ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH)                 
น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเก่ียว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจาก 
คูผสม เกษตรศาสตร 50 x CMR 35-22-196                                     110 

ข4 ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) 
น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเก่ียว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจาก 
คูผสม หวยบง 60 x CM 1223-11                                                  111 

 



(5) 
 

สารบัญตาราง (ตอ) 

 
ตารางที ่ หนา 

  
ข5 ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) 

น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเก่ียว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจาก
คูผสม ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50                                               112 

ข6 ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH)  
น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเก่ียว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจาก 
คูผสม หวยบง 60 x ระยอง 5                                                        113 

ข7 ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH)  
น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเก่ียว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจาก
คูผสม ระยอง 5 x หวยบง 80                                                        114 

ข8 ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) 
น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเก่ียว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจาก
คูผสม หวยบง 60 x หวยบง 80                                                      115 

ข9 ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) 
น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเก่ียว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจาก 
การผสมตัวเองชั่วที่ 1 ของพันธุระยอง 1                                           116 

ข10 ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH)  
น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเก่ียว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจาก 
การผสมตัวเองชั่วที่ 1 ของพันธุระยอง 5                                           117 

ข11 ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH)  
น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเก่ียว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจาก 
การผสมตัวเองชั่วที่ 1 ของพันธุระยอง 90                                          118 



(6) 
 

สารบัญตาราง (ตอ) 

 
ตารางที ่ หนา 

  
ข12 ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) 

น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเก่ียว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจาก 
การผสมตัวเองชั่วที่ 1 ของพันธุเกษตรศาสตร 50                                119 

ข13 ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) 
น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเก่ียว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจาก 
การผสมตัวเองชั่วที่ 1 ของพันธุหวยบง 60    120 

ข14 ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH)  
น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเก่ียว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจาก 
การผสมตัวเองชั่วที่ 1 ของพันธุหวยบง 80                                        121 

ข15 ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH)  
น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเก่ียว (HI)  
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจาก 
การผสมตัวเองชั่วที่ 1 ของสายพันธุ MKUC 34-114-235                       122 

 
 
 
 
 

 

 
 
 
 



(7) 
 

สารบัญภาพ 
 

ภาพที่ หนา 

  
1 วิธีการตรวจหาลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสในหัวมันสําปะหลัง                   28 
2 การตรวจหาลกัษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสในประชากรลูกที่ไดจากการผสม

เลือดชิดในมันสําปะหลังพันธุการคาของไทย                                  33 
3 ลักษณะการเจริญเติบโตผิดปกติของสายพันธุมันสําปะหลังที่เกิดจากการผสม

เลือดชิด                                                                              85 
   

ภาพผนวกที ่  
   

ก1 แผนผังพันธุประวตัิ (pedigree) มันสําปะหลังพันธุการคาและสายพนัธุดีเดน
ของไทย 106 

 
 
 



ผลของการผสมเลือดชิดตอลักษณะทางการเกษตรในมันสําปะหลัง                     
พันธุการคาของไทย 

 
Effects of Inbreeding on Agronomic Traits of Thai Cassava Cultivars 

 

คํานํา 
 

มันสําปะหลังเปนพืชที่มีความสําคัญทางเศรษฐกิจสูง จัดเปนพืชอาหารที่สําคัญของ 
ประเทศในเขตรอน หากพิจารณาที่ปริมาณผลผลิต พบวา มันสําปะหลังมีความสาํคัญทาง
เศรษฐกิจเปนอันดับ 5 ของโลก รองจากขาวโพด ขาวสาลี ขาว และมันฝรั่ง โดยในป พ.ศ. 2552 
มีปริมาณผลผลิต 233.8 ลานตัน คิดเปนมูลคา 22,711 ลานดอลลาร (Food and Agriculture 
Organization [FAO], 2011) สําหรับประเทศไทยมันสําปะหลังเปนพืชอาหารที่สําคัญเปนอันดับ 
3 รองจากขาว และออย โดยมีผลผลติและมูลคาตามทีเ่กษตรกรขายไดเฉลี่ย 5 ปลาสุด ตั้งแตป 
พ.ศ. 2549-53 เทากับ 25.4 ลานตัน และ 36,817 ลานบาท ตามลําดับ (สํานักงานเศรษฐกิจ
การเกษตร, 2553ก) และมีแนวโนมสูงขึ้นทุกป อยางไรก็ตาม เม่ือพิจารณาอัตราการขยายตวั
ของปริมาณผลผลติกลบัพบวา มีคาต่ําเพียง 2.35 เปอรเซ็นตตอป เทาน้ัน ในขณะที่ขาวสาลี    
มันฝรั่ง ขาวโพด และขาว มีอัตราการขยายตัวเทากับ 4.32 4.00 3.94 และ 2.85 เปอรเซ็นตตอ
ป ตามลําดับ ซึ่ง Scott et al. (2000) วิเคราะหวา สาเหตุสวนหนึ่งเปนผลจากความกาวหนาใน
การปรับปรุงพันธุมันสําปะหลังต่ํากวาพืชชนิดอ่ืน  

 
มันสําปะหลังเปนพืชผสมขาม มีสภาพพันธุกรรมเปน heterozygous และสามารถขยาย 

พันธุโดยสวนไมใชเพศ (asexual reproductive) การปรับปรุงพันธุทัง้ในอดีตและปจจุบันจึงใชวิธ ี
การผสมพันธุระหวางสายพันธุพอแมที่คัดเลือกไวจนไดเมล็ด แลวทําการคัดเลือกแบบ clonal 
selection เม่ือพบสายพันธุดีเดน ก็สามารถตัดสวนลําตนไปปลูกขยายพันธุตอไปไดโดยยังคง
พันธุกรรมเดิมไวตลอดเวลา (เจริญศักด์ิ, 2519) อยางไรก็ตามลูกผสมที่ไดยังมีพันธกุรรมเปน 
heterozygous การคัดเลือกยีนดอยที่ไมดี (deleterious gene) ทิ้ง ยอมไมมีประสิทธิภาพ 
(Ceballos et al., 2007a) ทําใหความกาวหนาในการปรับปรุงพันธุอาจชากวาวธิีการพัฒนาสาย
พันธุแท (inbred line) และสรางลูกผสม (hybrid) ของขาวโพดที่เสนอโดย Shull (1908)  ซึ่งทํา
ใหผลผลติขาวโพดของประเทศสหรฐัอเมริกาเพ่ิมขึ้นอยางมาก (Russell, 1974)  
 

แนวคิดในการพัฒนาสายพันธุแทในมันสาํปะหลังอาจทําใหความกาวหนาในการปรับ 
ปรุงพันธุมากขึ้น เน่ืองจากการพัฒนาสายพันธุแทชวยเปดโอกาสใหเกิดการรวมตวัใหมของยีน 
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(gene recombination) ที่ดี ในขณะเดียวกันก็เปนวธิีทีท่ําใหยีนดอยที่ไมดีแสดงออกมา ทําใหคัด
ทิ้งไดงาย นอกจากน้ันลักษณะที่ควบคุมดวยยีนดอยทีเ่ปนประโยชนซึ่งไมเคยตรวจพบมากอน
อาจจะแสดงออกมาดวย ดังเชน ลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลส (amylose-free starch) แปง
ชนิดที่มีอะมิโลสสูง (high-amylose starch) และเม็ดแปงขนาดเล็ก (small-granule starch) 
(Ceballos et al., 2007a, 2007b, 2008) เปนตน ซึ่งการพัฒนาสายพันธุแท (inbred line) 
สามารถทาํไดโดยการผสมเลือดชิด (inbreeding) เชน การผสมตัวเอง (self pollination) แลวคดั 
เลือกตนที่แขง็แรง และมีลักษณะตางๆ ที่ดีประมาณ 7-8 ชั่ว จนไดสายพันธุที่มีความสมํ่าเสมอ
ทางพันธุกรรม และมียีนตําแหนงตางๆ อยูในสภาพ homozygous เปนสวนใหญ เม่ือนําไปผสม
ระหวางสายพันธุแทดวยกันจะไดพันธุลูกผสม (hybrid) ที่มีพันธุกรรมเปน heterozygous ใน
หลายตําแหนงของยีน แตอยางไรก็ตาม การผสมเลือดชิดโดยทั่วไปของพืชผสมขามมีผลใหเกิด
ความเสื่อมถอยทางพันธุกรรม (inbreeding depression) ของลักษณะตางๆ อยางรุนแรง  
(เจริญศักด์ิ, 2527, 2529) โดยเฉพาะในชัว่ตนๆ ของการผสมตัวเอง สงผลใหลูกที่ไดบางสวน
ออนแอจนไมสามารถมีชีวติอยูตอไปได ซึ่ง Kawano et al. (1978) และ Rojas et al. (2009) ได
รายงานผลดังกลาวในมันสําปะหลัง 
 

ผลงานวิจัยเก่ียวกับการผสมเลือดชิดในมันสําปะหลังยงัมีอยูอยางจํากัด โดยเฉพาะกับ
พันธุการคาของประเทศไทย ดังนั้นเพื่อประโยชนสําหรบัการวิเคราะหความเปนไปไดในการ
พัฒนาสายพันธุแท (inbred line) และสรางลูกผสม (hybrid) ในอนาคต จําเปนตองศึกษาผลของ
การผสมเลือดชิดในมันสําปะหลังพันธุการคาของไทย โดยศึกษาความแปรปรวนและประเมินคา
ความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะทางการเกษตรที่สําคัญของสายพันธุลูกผสมที่ไดจาก
การผสมเลือดชิดและไมมีการผสมเลือดชิด นอกจากนั้นจะตรวจหาลกัษณะแปงชนิดที่ไมมี     
อะมิโลสซึ่งควบคุมดวยยีนดอยที่อาจมีในพันธุการคาของไทย และเปนลักษณะทีอุ่ตสาหกรรม
แปงมีความตองการสูงของ อันจะชวยเพ่ิมมูลคาทางเศรษฐกิจ และเปนทางเลือกใหมของ
อุตสาหกรรมแปงมันสําปะหลังของประเทศในอนาคต  

 
 
 



วัตถุประสงค 
 

1. เพ่ือคัดเลือกสายพันธุลูกผสมที่มีลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลส (amylose-free 
starch) ที่อาจกระจายตัวในประชากรลูกที่ไดจากการผสมเลือดชิด เพ่ือประโยชนตอ
อุตสาหกรรมแปงมันสําปะหลังในอนาคต 
 
 2. เพ่ือศึกษาความแปรปรวนของประชากรลูกที่ไดจากการผสมเลือดชิดและไมมีการ
ผสมเลือดชิดมันสําปะหลังพันธุการคาของไทยในลักษณะทางการเกษตรที่สําคัญ 
  

3. เพ่ือประเมินคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะทางการเกษตรที่สําคัญของ
ประชากรลูกที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) แตกตางกัน 3 ระดับ คือ 0 0.25 และ 0.50  



การตรวจเอกสาร 
 
1.  ลักษณะทางพฤกษศาสตรและสรรีวิทยามันสําปะหลัง  
 

มันสําปะหลังเปนพืชหัวชนิดหน่ึง มีชื่อวิทยาศาสตรวา Manihot esculenta Crantz. จัด
อยูในตระกลู Euphorbiaceae ชื่อสามัญเรียกตามภาษาตางๆ เชน cassava yuca madioca 
manioc หรือ tapioca เปนตน มีถิ่นกําเนิดอยูในเขตรอนของทวีปอเมริกาตั้งแตประเทศเม็กซิโก
ลงมาถึงประเทศบราซลิ (เจริญศักด์ิ, 2519) 

 
มันสําปะหลังเปนไมพุมเน้ือออน มีอายุอยูไดหลายป ลําตนสูงประมาณ 1-5 เมตร มีสี

แตกตางกันไปตามพันธุ ทีล่ําตนจะมีใบติดอยู ลักษณะใบเปนแบบใบเด่ียว (simple leaf) แผนใบ
จะเวาเปนแฉก มีตั้งแต 3-9 แฉก กานใบมีสีแตกตางกันไปตามพันธุ ซึ่งลักษณะสลีําตน ใบ และ
กานใบสามารถใชในการจําแนกพันธุได ใบจะหลุดรวงเมื่ออายุมากขึ้นทําใหเกิดรอยแผลท่ีลําตน
เรียกวา leaf scar เหนือบริเวณ leaf scar จะมีตา (bud) อยู 1 ตาในทุกๆ รอยแผลใบ เม่ือตัดลํา
ตนไปปลูกสามารถงอกเปนตนใหมได รากมันสําปะหลงัมีสองชนิด คือ รากจริง (true root) มี
หนาที่ดูดน้ําและอาหาร และรากสะสมอาหาร (storage root) ซึ่งสะสมอาหารในรูปของแปงเม่ือ
อายุไดประมาณ 2 เดือนหลังปลูก จัดเปนสวนสําคัญที่สดุที่มนุษยนํามาใชประโยชนในปจจุบัน 
มันสําปะหลังสามารถปรับตัวเขากับสภาพแวดลอมไดอยางกวางขวาง เปนพืชทนแลง อุณหภูมิ
ที่เหมาะสมสําหรับการเจริญเติบโตอยูระหวาง 20-35 องศาเซลเซียส สามารถขึ้นไดในเขตที่มี
ปริมาณนํ้าฝนนอยกวา 1,000 มิลลิเมตรตอป ทนตอสภาพดินที่เปนกรด (pH = 4.4) แตไมทน
ตอสภาพดินที่เปนดาง (pH > 8) (Cock, 1985)     

        
Cock et al. (1979) เสนอความเห็นวา มันสําปะหลังทีใ่หผลผลติสูงควรมีลักษณะรูปทรง

ตน (plant ideotype) ดังตอไปน้ี  
 

1) มีทรงตนเปนตนเด่ียวและแตกกิ่งแขนง (apical branch) เม่ืออายุ 6 เดือนหลังปลูก
เปนตนไป  

 
2) สามารถรักษาใบไดยาวนาน (long leaf retention) แมกระทบกับสภาวะเครียด  
 
3) มีคาดัชนีพ้ืนที่ใบ (Leaf Area Index, LAI) อยูระหวาง 3.0-3.5 หากมีคาเกิน 4.0 จะ

ทําใหผลผลิตลดลง  
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4) มีจํานวนรากที่สะสมอาหารไมควรต่ํากวา 9 รากตอตน  
 
5) มีคาผลผลติพืชทั้งตนและดัชนีเก็บเก่ียวสูง  
 
6) มีความตานทานตอโรคและแมลงที่เขาทําลาย  
 
ซึ่งลักษณะเหลาน้ีจะชวยใหนักปรับปรุงพันธุสามารถนาํไปใชเปนแนวทางในการคดั 

เลือกพันธุที่มีลักษณะผลผลิตสูงได โดยเฉพาะในปแรกๆ ที่มีสายพันธุทดสอบจํานวนมาก  
 
2.  พันธุศาสตรและระบบสืบพันธุมันสาํปะหลัง 
 
 มันสําปะหลังเปนพืช diploid มีจํานวนโครโมโซม 2n = 36 (Umanah and Hartmann, 
1973) เน่ืองจากเปนพืชผสมขาม ดังนั้นจึงมีพันธุกรรมเปน heterozygous มีดอกเพศผูและเพศ
เมียแยกกันคนละดอกแตอยูบนชอดอกเดียวกัน (monoecious plant) ดอกเพศเมียจะอยูบริเวณ
โคนชอดอกและมีขนาดใหญกวา ชอดอกจะเกิดบริเวณที่แตกกิ่งสวนบน (apical branch) ดังนั้น
พันธุที่ไมแตกกิ่งจะไมออกดอก ซึ่งลักษณะการออกดอกของมันสําปะหลังแตละพันธุมีความ 
สําคัญตอการปรับปรุงพันธุมันสําปะหลังมาก ปจจัยสภาพแวดลอมที่ควบคุมการออกดอกของ
มันสําปะหลังยังไมทราบแนชัด แตปจจัยที่สําคัญคือ พันธุกรรม (พีระศักด์ิ และ เจริญศักด์ิ, 
2529) ดอกเพศเมียจะบานกอนดอกเพศผูที่อยูบนชอดอกเดียวกันประมาณ 7-10 วัน และมี
ระยะ receptive นาน 24 ชั่วโมงหลังดอกบาน ดอกเพศผูมี anther อยู 10 อัน ซึ่งภายในมี 
pollen บรรจุอยู ในสภาพปกติสามารถมีชีวติอยูไดนาน 24 ชั่วโมง แตหากเก็บไวในสาร 
Calcium chloride (CaCl2) จะเก็บไดนานประมาณ 6 วัน และถาเก็บใน Desiccator สามารถ
เก็บไดนานถึง 6 เดือน (กรมวิชาการเกษตร, 2550)  
  
 โดยธรรมชาตแิลวมันสําปะหลังมีทั้งการผสมขาม (cross pollination) และผสมตวัเอง 
(self pollination) การผสมขามโดยธรรมชาติจะเกิดขึ้นประมาณ 30-40 เปอรเซ็นต ขึ้นอยูกับ
ลักษณะการออกดอกและความหนาแนนของประชากรที่ปลูกอยู สงผลใหแตละเมล็ดมีพันธุกรรม 
(genotype) ที่แตกตางกัน ดังนั้นลูกผสมชัว่ที่ 1 (F1) ที่ไดจึงมีการกระจายตัวในลักษณะตางๆ 
สูง โดยลูกผสมที่ไดจากการผสมเปด (open pollination) มีโอกาสใหผลผลติสูงได (Centro 
Internacional de Agricultura Tropical [CIAT], 1975, 1976) แตลูกผสมที่ไดจากการผสมตัว 
เองมีโอกาสเกิดความเส่ือมถอยทางพันธุกรรม (inbreeding depression) ของลักษณะตางๆ ได
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มาก มีผลทําใหลูกผสมที่ไดออนแอ ผลผลิตต่ํา และมีลกัษณะตางๆ เลวลง (Kawano et al., 
1978) 
 
3.  การปรับปรุงพันธุมันสําปะหลัง 
 

3.1 วิธีการปรับปรุงพันธุมันสําปะหลัง 
 

     เน่ืองจากมันสําปะหลังเปนพืชผสมขามและสามารถขยายพันธุโดยสวนที่ไมใชเพศ 
(asexual propagation) ได วิธีการปรับปรุงพันธุจึงเร่ิมตนจากการคดัเลือกพอแมพันธุที่ดีแลว
ผสมพันธุใหไดเมล็ด นําไปปลูกเปนตน แลวคัดเลือกหรือเปรียบเทยีบวาตนใดมีลักษณะดตีรง
ตามวตัถุประสงค โดยทําการคัดเลือกและเปรียบเทียบสายพันธุที่ผานการคัดเลือกในหลายทอง 
ที่ และทดสอบซํ้าเปนเวลาหลายปจนแนใจวาไดสายพันธุที่ดี  

 
     กระบวนการคัดเลือกน้ัน เริ่มตนปแรกจากเมล็ด ปถัดไปตัดตนพันธุไปปลูกเปรียบ 

เทียบ และเน่ืองจากเปนการขยายพันธุแบบไมใชเพศจึงไมมีการเปลี่ยนแปลงพันธกุรรมในแตละ
ตนหรือสายพันธุ ซึ่งหากสามารถคนพบตนที่ดีเพียงตนเดียวก็สามารถนําไปขยายพันธุเปนการ 
คาได เรียกวิธกีารคัดพันธุแบบน้ีวา clonal selection (พีระศักด์ิ และ เจริญศักด์ิ, 2529) ใน
ระหวางการคดัเลือกในขั้นตอนตางๆ หากพบวา มีสายพันธุที่มีลักษณะที่สําคัญบางลักษณะโดด
เดนกวาสายพันธุอ่ืน แตยงัขาดลักษณะที่สําคัญบางประการ ไมสามารถแนะนําเปนพันธุการคา
ได ก็อาจนํากลับไปผสมพันธุกับสายพันธุกาวหนาอ่ืนที่มีลักษณะดีเดนดานอ่ืนๆ เพ่ือรวมหลาย
ลักษณะดีเดนเขาไปอยูในพนัธุเดียวในรอบ (cycle) ตอไป ซึ่งเรียกวธิีการปรับปรุงพันธุโดยวิธีนี้
วา phenotypic recurrent selection (Ceballos et al., 2004) 
 
                3.1.1 การรวบรวมและประเมินเชื้อพันธกุรรม 

 
             สิ่งสําคัญประการแรกในการปรับปรุงพันธุมันสําปะหลังคอื การรวบรวมและ

ประเมินเชื้อพันธุกรรม (germplasm) เพ่ือคัดเลือกสายพันธุที่มีลักษณะดีเดนตามวัตถุประสงค
สําหรับใชเปนพอแมพันธุในการผสมพันธุสรางสายพันธุใหม องคกรวิจัยนานาชาตหิรือประเทศ
ที่อนุรักษเชื้อพันธุกรรมมันสําปะหลังที่สาํคัญ ไดแก ศูนยเกษตรเขตรอนนานาชาติ (Centro 
Internacional de Agricultura Tropical, CIAT) ที่ตั้งอยูในประเทศโคลอมเบีย สถาบันเกษตร
เขตรอนนานาชาติ (International Institute of Tropical Agriculture, IITA) ที่ตั้งอยูในประเทศ
ไนจีเรีย นอกจากนั้นโครงการปรับปรุงพันธุมันสําปะหลังของประเทศบราซิล อินเดีย ไทย และ
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อินโดนีเซีย ซึ่งเก็บรวบรวมเชื้อพันธุกรรมไวจํานวน 8,850 2,850 12,000 1,633 867 และ 259 
พันธุ ตามลําดับ  

 
             สําหรับเชื้อพันธกุรรมมันสําปะหลังของประเทศไทยที่มีอยูเดิม จํานวน 266 

พันธุ ไดมาจากการรวบรวมพันธุพ้ืนเมืองในประเทศไทย นําเขาจากหมูเกาะ Virgin Island 
อินโดนีเซีย ศนูยเกษตรเขตรอนนานาชาติ และไดจากลูกผสมที่เกิดในประเทศไทย สวนที่ไดรับ
มาใหมจากศูนยเกษตรเขตรอนนานาชาติ ประเทศโคลอมเบีย ในป 2546 จํานวน 601 สายพันธุ 
เปนพันธุที่รวบรวมมาจาก 22 ประเทศทัว่โลก ทั้งในทวีปอเมริกาใต อเมริกาเหนือ แอฟริกา และ
เอเชีย เพ่ือจัดตั้งเปนธนาคารเชื้อพันธุมันสําปะหลังสําหรับภูมิภาคน้ี จากการประเมินลักษณะที่
สําคัญของเชือ้พันธุกรรมมันสําปะหลังทีอ่ยูในประเทศไทย จํานวน 266 พันธุ พบวา มีศักยภาพ
ในการใหผลผลิตหัวสดสูงสดุ 12 ตันตอไร ปริมาณแปงในหัวสด 35 เปอรเซ็นต มวลชวีภาพ 25 
ตันตอไร โปรตีนในหัว 7 เปอรเซ็นต ปรมิาณโปรตีนในใบ 30 เปอรเซ็นต ปริมาณ amylose สูง 
สุด 31 เปอรเซ็นต ปริมาณ amylopectin สูงสุด 91 เปอรเซ็นต และขนาดเม็ดแปงเล็กที่สุด เทา 
กับ 8 ไมโครเมตร (โอภาษ, 2551)  

 
      3.1.2 การผสมพันธุและคัดเลือกพันธุ 
 
             การผสมพันธุสามารถทําไดทั้งวิธีการปลอยใหผสมขามตามธรรมชาต ิ(open 

pollination)  เมล็ดที่ไดจะทราบเฉพาะพนัธุแมเทาน้ัน และการผสมพันธุโดยวิธีการคัดเลือกพอ
แม (controlled pollination) ซึ่งจะทราบประวตัิทั้งพันธุพอและแม (พีระศักด์ิ และ เจริญศักด์ิ, 
2529) 

 
             Kawano et al. (1978) ศึกษาความแปรปรวนทางพันธุกรรมเพ่ือหาคาความ

ดีเดนของลูกผสม (heterosis) ที่ไดจากการผสมขามโดยวิธีการคัดเลือกพอแม และคาความ
เสื่อมถอยทางพันธุกรรม (inbreeding depression) ในลักษณะที่สําคญัท่ีไดจากการผสมตัวเอง 
พบวา ลักษณะผลผลติหัวสด (fresh root yield) ผลผลติพืชทั้งตน (total biomass) ความสูงตน 
(plant height) และคาดัชนีเก็บเก่ียว (harvest index) ของลูกที่ไดจากการผสมขามโดยวิธีการ
คัดเลือกพอแมมีการกระจายตัวสูง โดยพบวา ทุกลักษณะมีการกระจายตัวตั้งแตดอยกวาจนถึง
ดีเดนกวาคาเฉลี่ยพอแม ในขณะที่การผสมตัวเองมีผลทําใหเกิดความแปรปรวนของลักษณะ
ตางๆ ไปในทางที่ดอยลงจากคาเฉลี่ยพอแม ดังนั้นจึงแนะนําใหใชวิธกีารผสมขามโดยการเลือก
พอแมใหไดจํานวนเมล็ดตอคูผสมมากที่สุด เพ่ือเพ่ิมโอกาสที่จะไดพันธุที่มีลักษณะดีเดนกวาพอ
แมมากยิ่งขึ้น   
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             นอกจากน้ันไดประเมินคาอัตราพันธุกรรม (heritability) ของลักษณะทาง
การเกษตร 3 ลักษณะที่สําคญัในมันสําปะหลัง ไดแก คาดัชนีเก็บเก่ียว ผลผลติหัวสด และ
ปริมาณหัวแหง (root dry matter content) พบวา มีอัตราพันธุกรรมเทากับ 0.68 0.40 และ 
0.62 ตามลําดับ (Kawano et al., 1987) สอดคลองกับงานวิจัยของ CIAT (1974, 1975) ที่   
รายงานวา คาดัชนีเก็บเก่ียว ผลผลติหัวสด และปริมาณหัวแหง มีอัตราพันธุกรรมอยูในชวง 
0.68-0.72 0.08-0.40 และ 0.51-0.60 ตามลําดับ แสดงใหเห็นวา ลักษณะคาดัชนีเก็บเก่ียว   
และปริมาณหัวแหง สามารถถายทอดไปยังรุนลูกไดดีกวาลักษณะผลผลติหัวสด เชนเดียวกบั 
Narintaraporn (1990) ศึกษาความสามารถในการถายทอดลักษณะบางประการของมัน
สําปะหลังในประเทศไทย พบวา คาดัชนีเก็บเก่ียวสามารถถายทอดลักษณะไดสงูสุด รองลงมา
คือ ปริมาณหัวแหง และผลผลิตหัวสด ตามลําดับ 

 
             Ceballos et al. (2004) เสนอความเห็นวา การคัดเลือกพันธุเปนขั้นตอนที่

สาํคัญอยางยิ่งในการปรับปรุงพันธุมันสําปะหลัง เน่ืองจากในการคัดเลือกพันธุปแรกๆ จะมีสาย
พันธุเขาทดสอบเปนจํานวนมาก และทอนพันธุยังมีปริมาณนอยเน่ืองจากมีอัตราการขยายพันธุ
ต่ํา ปจจัยจํากัดอีกประการหน่ึงที่ลดประสิทธิภาพการคัดเลือกและเปรียบเทยีบพนัธุคือ มีความ
แปรปรวนของคุณภาพทอนพันธุภายในตนเดียวกัน โดยทอนพันธุที่ไดจากสวนกลางของลําตน
มีคุณภาพสูงกวาทอนพันธุที่ไดจากสวนโคนและปลายของลําตน ซึ่งเปนปจจัยทางสรีรวิทยาที่ไม
อาจหลีกเลี่ยงได โดยเฉพาะอยางยิ่งในขัน้ตอนการคัดเลือกพันธุปแรกๆ ซึ่งยังมีปริมาณทอน
พันธุอยางจํากัด จึงไมสามารถปลูกเปรยีบเทียบพันธุแบบมีซ้าํได ดังนั้นการหาดัชนีการคัดเลือก
ที่เหมาะสมจะเปนประโยชนใหนักปรับปรุงพันธุสามารถนํามาใชเปนดัชนีการคัดเลอืกพันธุได
อยางถูกตองแมนยํา  

 
              Ojulong et al. (2008) ศึกษาลักษณะที่เหมาะสมในการคดัเลือกพันธุในขั้น 

ตอน clonal evaluation trial โดยพิจารณาจากคาอัตราพันธุกรรม พบวา ลักษณะที่มีคาอัตรา
พันธุกรรมสูงสุดเรียงตามลาํดับ ไดแก คาดัชนีเก็บเก่ียว โรค cassava frogskin disease ผล 
ผลิตหัวแหง ผลผลติหัวสด น้ําหนักหัวเฉลี่ย จํานวนหัวที่สะสมอาหาร และจํานวนรากตอตน มี
คาเทากับ 0.80 0.79 0.75 0.73 0.61 0.60 และ 0.43 ตาม ลําดับ ชีใ้หเห็นวา ลักษณะคาดัชนี
เก็บเก่ียว ผลผลิตหัวแหง และน้ําหนักหัวเฉลี่ย มีประสิทธิภาพสูงในการใชคัดเลอืกพันธุ 
 

              Kawano et al. (1998) เสนอความเห็นวา การคัดเลือกพันธุมันสําปะหลัง
เพ่ือใหไดพันธุดีควรพิจารณาจากคาพันธุกรรม ปฏิสัมพันธ และคาความคลาดเคลือ่นของพารา 
มิเตอรที่เกิดขึน้ และไดสรุปหลักการคัดเลอืกพันธุที่สําคัญไว 6 ประการ ดังนี้ 
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             1) การคัดเลือกพันธุในขั้นตอนตางๆ โดยพิจารณาจากคาอัตราพันธุกรรม
แบบกวาง (broad-sence heritability) และคาสหสัมพันธระหวางลักษณะที่ปรากฏ (phenotypic) 
มีความผิดพลาดสูง  

 
             2) คา regression ของลักษณะระหวางขั้นตอนการคัดเลือกพันธุเปนขอมูลที่

มีความสําคัญ  
 
             3) การคัดเลือกพันธุในขั้นตอนตนๆ ควรคดัสายพันธุที่แสดงลักษณะไมดี 

(inferior phenotype) ทิ้ง จะมีประสิทธิภาพสูงกวาการคัดสายพันธุทีแ่สดงลักษณะที่ดี (superior 
phenotype) ไว  

 
             4) การคัดเลือกมันสําปะหลังทีใ่หปริมาณหัวแหงสูงจะไมกระทบกับลักษณะ

องคประกอบผลผลติอ่ืนๆ มากนัก  
 
             5) คาดัชนีเก็บเก่ียวมีอัตราพันธุกรรมสูงกวาผลผลติพืชทั้งตนและผลผลติหัว

สด เม่ือวัดในขั้นตอนการคดัเลือกเดียวกนั 
 
             6) การคัดเลือกในขั้นตอน single row trial โดยพิจารณาจากคาดัชนีเก็บ

เก่ียว มีความสําคัญตอการไดพันธุที่มีผลผลิตสูง 
 

3.2 ความกาวหนาของการปรับปรุงพันธุมันสําปะหลัง  
 
 การปรับปรุงพันธุมันสําปะหลังของโลกเริ่มดําเนินการอยางจริงจังหลังจากที่ไดกอ 
ตั้งศูนยเกษตรเขตรอนนานาชาติ ประมาณป ค.ศ. 1968 เปนตนมา และเริ่มงานปรับปรุงพันธุ
มันสําปะหลังในป ค.ศ. 1972 ในระยะเริ่มแรกโครงการปรับปรุงพันธุมันสําปะหลังไดรวบรวมเชือ้
พันธุกรรมจากบริเวณถิ่นกําเนิด (center of origin) เพ่ือใชเปนแหลงพันธุกรรมสําหรับการปรับ 
ปรุงพันธุ และมีการกระจายเชื้อพันธุกรรมใหกับโครงการปรับปรุงพันธุทั้งในลาตนิอเมริกา แอฟ
ริกา และเอเชยี ผลจากการรวบรวมและพัฒนาเชื้อพันธุกรรมดังกลาว ทําใหสามารถยก     
ระดับผลผลิตหัวสดและหัวแหงของประชากรมันสําปะหลังใหสูงขึ้นมากกวา 100 และ 20 
เปอรเซ็นต ตามลําดับ (Kawano, 2003) 

 
      สําหรับประเทศไทย Kawano (2003) วิเคราะหวา ความกาวหนาของการปรับปรุง

พันธุมันสําปะหลังตลอดชวงระยะเวลา 15 ป นับตั้งแตป พ. ศ. 2525 - 2540 สามารถยกระดับ
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ผลผลติหัวแหงใหสูงขึ้น 50 เปอรเซ็นต ทัง้นี้เปนผลจากการปรับปรุงลกัษณะผลผลติหัวสด 30 
เปอรเซ็นต และปริมาณหัวแหง 15 เปอรเซ็นต (1.30 x 1.15 = 1.50) โดยผลผลิตหัวสดที่เพ่ิม 
ขึ้น 30 เปอรเซ็นตนั้น เปนผลจากการปรับปรุงคาดัชนีเก็บเก่ียวและผลผลติพืชทั้งตน ชี้ใหเห็น
วา การปรับปรุงพันธุมันสําปะหลังจําเปนตองปรับปรุงทั้ง 3 ลักษณะไปพรอมๆ กัน ไดแก คา
ดัชนีเก็บเก่ียว ผลผลิตพืชทัง้ตน และปริมาณแปงในหัว   
 

     พินิจ (2551) ทดสอบมันสําปะหลังพันธุการคาของไทยในทองทีต่างๆ ในเขตปลูก
มันสําปะหลังที่สําคัญท้ังฤดูปลูกตนฝนและปลายฝน พบวา พันธุการคาใหมๆ ใหผลผลติสูงกวา
พันธุระยอง 1 ซึ่งเปนพันธุพ้ืนเมืองที่เกษตรกรนิยมปลูกอยางแพรหลายในอดีต เน่ืองจากผลิต 
ผลที่ไดจากการสังเคราะหแสงถูกนํามาสะสมในหัวมากกวา ดังจะพบวา มีคาดัชนีเก็บเก่ียวและ
ปริมาณแปงในหัวสูงกวาพันธุระยอง 1 โดยการปรับปรุงพันธุมันสําปะหลังที่ผานมาทําใหผล
ผลิตหัวสด หัวแหง และปรมิาณแปงในหัวเพิ่มขึ้น 189.63 105.06 และ 97.88 กิโลกรัมตอ
เฮกตารตอป ตามลําดับ 

 
      สามารถกลาวไดวา ผลผลติมันสําปะหลังของไทยอยูในระดับแนวหนาของโลกใน

ปจจุบัน โดยในอดีตผลผลติเฉลี่ยของไทยในรอบ 30 ป ตั้งแต พ.ศ. 2510-2540 อยูที่ไรละ 2.31 
ตันตอไร และใน 10 ปหลัง ตั้งแตป พ.ศ. 2541-2551 ผลผลติเฉลี่ยไดเพ่ิมเปน 3.66 ตันตอไร 
ขณะที่ปดังกลาวผลผลิตเฉลีย่ทั่วโลกเพียง 1.70 ตันตอไร เทาน้ัน จากการวิเคราะหพบวา ผล 
ผลิตมันสําปะหลังไทยที่เพ่ิมขึ้นน้ี เกิดจากการใชพันธุดีประมาณ 50 เปอรเซ็นต และอีก 50 
เปอรเซ็นต มาจากการใชปุยและการเขตกรรมที่ทันสมัย (Rojanaridpiched and Vichukit, 
2008) 
 

3.3 ปญหาและขอจํากัดของการปรับปรุงพันธุมันสําปะหลัง 
 

     Ceballos et al. (2007a) เสนอความเหน็วา วธิีการปรับปรุงพันธุมันสําปะหลงัที่ใช
อยูในปจจุบันเปนไปอยางลาชาและขาดประสิทธิภาพ เน่ืองจากไมมีขั้นตอนการผสมเลือดชิด
เพ่ือขจัดยีนดอยที่ไมดี (deleterious genes) ออกจากประชากร ทําใหตนพืชไมสามารถแสดง
ศักยภาพที่แทจริงออกมา (Hedrick, 1983) และการคดัเลือกพอแมพันธุหรือลูกผสมในประชากร
ที่มีการกระจายตัวพิจารณาจากลักษณะทีแ่สดงออกเทาน้ัน ซึ่งคา breeding value ของพันธุ
หนึ่งจะมีสหสัมพันธกับลักษณะที่แสดงออกต่ํา ทําใหลกัษณะที่แสดงออกบิดเบือนไป (Lamkey 
and Staub, 1998)  สําหรับปญหาที่สําคญัอ่ืนๆ ไดแก  
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     1) การผสมพันธุมันสําปะหลังติดเมล็ดยากโดยเฉลี่ยเพียง 0.6 เมล็ดตอดอกเทาน้ัน 
และตองใชเวลาประมาณ 16-18 เดือน นับตั้งแตวันปลกูพอแมพันธุเพ่ือผสมพันธุจนถึงวันเก็บ
เก่ียวเมล็ดสุกแก  

 
      2) การยายยีนที่ควบคมุลักษณะทีต่องการ (desirable traits) ซึ่งควบคุมดวยยีน

นอยคู (single gene) จากพันธุหนึ่งสูอีกพันธุหนึ่งทําไดยาก แมสามารถใชวิธีการผสมกลับ 
(backcross) ได แตทําไดชาและยุงยากกวาพืชชนิดอ่ืนเน่ืองจากมันสําปะหลังมีสภาพพันธุกรรม
เปน heterozygous สูง   

 
      3) การอนุรักษหรือแลกเปลี่ยนเชื้อพันธุกรรมระหวางโครงการปรับปรุงพันธุทําได

ยากและมีตนทุนสูง เสี่ยงตอการติดโรคและแมลง  
 
      4) ขาดโอกาสที่จะตรวจพบลักษณะที่ควบคุมดวยยีนดอยที่เปนประโยชน (useful 

recessive traits) เชน ลักษณะปริมาณไซยาไนดในหัวต่ํา และลักษณะคุณสมบัตแิปงตางๆ ที่
เคยตรวจพบในพืชชนิดอ่ืน แตไมพบในมันสําปะหลังเน่ืองจากไมมีขั้นตอนการผสมเลือดชิด 
(Ceballos et al., 2007a) 
 
4.  มันสําปะหลังพันธุการคาของไทยกับความสําคัญทางเศรษฐกิจ 
 

หนวยงานราชการที่ทํางานวิจัยดานการปรับปรุงพันธุมันสําปะหลงัมี 2 หนวยงานหลัก 
คือ กรมวิชาการเกษตร โดยมีศูนยวิจัยพชืไรระยองเปนสถานีวิจัยหลัก และมหาวทิยาลัย 
เกษตรศาสตร โดยภาควิชาพืชไรนา คณะเกษตร จากอดีตถึงปจจุบันเปนระยะเวลามากกวา 30 
ป สามารถปรับปรุงพันธุและกระจายพันธุดีสูเกษตรกรมากกวา 10 พันธุ พันธุการคาที่เปนที่
ยอมรับของเกษตรกรและมคีวามสําคัญทางเศรษฐกิจ มีดังตอไปน้ี 
 

พันธุที่ไดรับการปรับปรุงและรับรองพันธุโดยกรมวิชาการเกษตร ไดแก 
 
ระยอง 1  กรมวิชาการเกษตรไดคัดเลือกจากพันธุพ้ืนเมือง และตั้งชื่อพันธุอยางเปน

ทางการวา “ระยอง 1” ในป พ.ศ. 2518 ในสภาพที่เหมาะสมสามารถใหผลผลติปานกลางระดับ 
3-5 ตันตอไร ปริมาณแปงอยูในระดับปานกลางประมาณ 18 เปอรเซ็นต มีลักษณะเดนคือ ลําตน
สูงใหญ แตกกิ่งนอย ทําใหสะดวกในการเขากําจัดวัชพืช ความงอกดี ตนพันธุเก็บรกัษาไวได
นาน ทนทานตอโรคและแมลง และสามารถปรับตัวไดดีในทุกๆ เขตพื้นที่ปลูกมันสําปะหลังของ
ประเทศไทย (พีระศักด์ิ และ เจริญศักด์ิ, 2529)  
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ระยอง 3 ไดจากการผสมพันธุระหวาง MMex 55 กับ MVen 307 มีลักษณะเดนคอื 
เปอรเซ็นตแปงสูงกวาพันธุระยอง 1 ประมาณ 5 เปอรเซ็นต ผลผลติหัวสดใกลเคียงกับพันธุ
ระยอง 1 ขอจํากัดของพันธุนี้คือ ลําตนมีขนาดเล็กและมีระดับการแตกกิ่งแรกต่ํา ทําใหมีอัตรา
การขยายพันธุต่ํา หากปลูกในสภาพดินอุดมสมบูรณต่ําทรงพุมจะเล็กคลุมวัชพืชไดไมดี ตลอด 
จนใหผลผลติต่ํากวาพันธุระยอง 1 พันธุนี้จึงไมเปนที่นิยมปลูก แนะนําพันธุในป พ.ศ. 2526    
(พีระศักด์ิ และ เจริญศักด์ิ, 2529) 

 
ระยอง 60 ไดจากการผสมพันธุระหวาง MCol 1684 กับ ระยอง 1 มีลักษณะเดนคือ ให

ผลผลติสูงเม่ือเก็บเกี่ยวที่อายุ 8-10 เดือน ปริมาณแปงในหัวปานกลาง ตนพันธุแขง็แรง ปลูกได
ดีทั้งตนและปลายฤดูฝน ขอจํากัดของพันธุนี้คือ ปริมาณแปงในหัวไมสูงและเนื้อแปงมีสีครีมไม
เปนที่ตองการของโรงงานแปง แนะนําพันธุในป พ.ศ. 2530 (โสภณ, 2530) 

 
ระยอง 90 ไดจากการผสมพันธุระหวางพันธุ CMC 76 กับ V 43 มีลักษณะเดนคอื ผล 

ผลิตและปริมาณแปงในหัวสูง หัวปอมสั้นเก็บเก่ียวงาย ขอจํากัดของพันธุนี้คือ มีทรงตนโคงทํา
ใหไมสะดวกตอการเขาจัดการแปลง และมีอายุการเก็บรักษาทอนพันธุสั้น จึงควรรบีปลูกใหเร็ว
ที่สุดหรือภายใน 2 สัปดาหหลังเก็บเกี่ยว แนะนําพันธุในป พ.ศ. 2534 (โสภณ, 2537) 

 
ระยอง 5 ไดจากการผสมพันธุระหวางสายพันธุ 27-77-10 กับ ระยอง 3 ลักษณะเดน

ของพันธุนี้คือ ใหผลผลติหัวสดและปริมาณแปงสูง ทอนพันธุงอกดี หัวปอมสั้นเก็บเกี่ยวงาย 
ตอบสนองตอปุยและสภาพความอุดมสมบูรณของดินสูง สามารถปรับตวัเขากับสภาพแวดลอม
ไดอยางกวางขวาง แนะนําพันธุในป พ.ศ. 2537 (ศูนยวิจัยพืชไรระยอง, 2537) 

 
ระยอง 72 ไดจากการผสมพันธุระหวางพันธุระยอง 1 กับ ระยอง 5 มีลักษณะเดนคือ ให

ผลผลติหัวสดสูง ลําตนสูงใหญ คลุมวัชพืชไดดี ทรงตนสวย ทอนพันธุงอกดี ขอจํากัดคือ มี
ปริมาณแปงในหัวปานกลาง ไมเหมาะสําหรับการทํามันเสน แตไมมีปญหาสําหรับโรงงานแปง 
เหมาะสําหรับพ้ืนที่ดินรวนปนทรายในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ เก็บเก่ียวในฤดูแลงอายุไมเกิน 
1 ป และเกษตรกรควรมีตลาดที่แนนอน แนะนําพันธุในป พ.ศ. 2542 (ศูนยวิจัยพชืไรระยอง, 
2542)  
 
  ระยอง 7 ไดจากการผสมพันธุระหวางสายพันธุ CMR 30-71-25 กับ OMR 29-20-118 
มีลักษณะเดนคือ ใหผลผลติและปริมาณแปงสูง ขอจํากัดคือ หากปลูกในพ้ืนที่ดินอุดมสมบูรณต่ํา
และเกิดสภาวะแลงยาวนาน หลังจากไดรับน้ําฝนอีกครัง้จะเกิดการแตกใบใหม (regrowth) ตาม
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ลําตน ทําใหเปอรเซ็นตความงอกและความแข็งแรงของทอนพันธุลดลง จึงแนะนําใหปลูกและ
เก็บเก่ียวในฤดูปลายฝน แนะนําพันธุในป พ.ศ. 2548 (ศูนยวิจัยพืชไรระยอง, 2548ก) 
 
 ระยอง 9 ไดจากการผสมพันธุระหวางสายพันธุ CMR 31-19-23 กับ OMR 29-20-118 
มีลักษณะเดนคือ ใหผลผลติแปง มันแหง และเอทานอลสูง จึงเปนพันธุที่แนะนําใหปลูกเพื่อสง
โรงงานแปงมัน มันเสน และเอทานอล ขอควรระวังคือ สะสมนํ้าหนักแหงชา ถาเก็บเก่ียวเร็วจะ
ทําใหผลผลิตต่ํา จึงแนะนําใหเก็บเก่ียวทีอ่ายุ 1 ปขึ้นไป แนะนําพันธุในป พ.ศ. 2548   
(ศูนยวิจัยพชืไรระยอง, 2548ข)   
 

พันธุที่ไดรับการปรับปรุงและรับรองพันธุโดยมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร ไดแก 
 
 เกษตรศาสตร 50 ไดจากการผสมพันธุระหวางพันธุระยอง 1 กับ ระยอง 90 ลักษณะ
เดนของพันธุนี้คือ ผลผลิตและปริมาณแปงสูง ทอนพันธุแข็งแรง ความงอกดี ลําตนสูงใหญ คลุม
วัชพืชไดดี หัวดกออกเปนกลุมสะดวกตอการขุดเก็บเก่ียว ทนทานตอโรคและแมลง สามารถ
ปรับตวัเขากับสภาพแวดลอมไดอยางกวางขวาง แนะนําพันธุในป พ.ศ. 2535 (เจริญศักด์ิ และ
คณะ, 2535) 

 
 หวยบง 60 ไดจากการผสมพันธุระหวางพันธุระยอง 5 กับเกษตรศาสตร 50 ลักษณะ
เดนคือ ผลผลติหัวสดสูงกวาพันธุเกษตรศาสตร 50 ประมาณ 7 เปอรเซ็นต ปริมาณแปงสูงกวา
พันธุเกษตรศาสตร 50 เล็กนอย ทอนพันธุงอกดี ลําตนสูงใหญ คลุมวชัพืชไดดี ปลกูไดทั่วเขต
ปลูกมันสําปะหลัง สกัดเปนแปงจากหัวมันสดไดมาก แปงมีสีขาวและมีความหนืดสูงเหมาะสม
กับอุตสาหกรรมแปงและอุตสาหกรรมตอเน่ือง แนะนําพันธุในป พ.ศ. 2546 (วิจารณ และคณะ, 
2547) 
 
 หวยบง 80 ไดจากการผสมพันธุระหวางพันธุระยอง 5 กับ เกษตรศาสตร 50 เชนเดียว 
กับพันธุหวยบง 60 ลักษณะเดนคือ ปริมาณแปงในหัวสูงกวาพันธุหวยบง 60 ประมาณ 2   
เปอรเซ็นต ผลผลติหัวสดใกลเคียงกับพนัธุหวยบง 60  หัวปอมสั้นขุดเก็บเก่ียวงาย ทรงตนสวย 
แตกกิ่งนอย ทอนพันธุแข็งแรง ความงอกดี ตอบสนองตอปุยและสภาพความอุดมสมบูรณของ
ดินสูง จึงเหมาะสําหรับเกษตรกรกาวหนา (วิจารณ และคณะ, 2554) 
 

สํานักงานเศรษฐกิจการเกษตร (2553ข) รายงานวา ในป 2553 เกษตรกรนิยมปลูกพันธุ
เกษตรศาสตร 50 มากสุด คิดเปนรอยละ 53.16 ของพื้นที่ปลูกทั้งประเทศ รองลงมาคือ พันธุ
ระยอง 5 และระยอง 90 คิดเปนรอยละ 22.92 และ 9.31 ของพื้นที่ปลูกทั้งประเทศ ตามลําดับ 
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สวนพันธุระยอง 1 ซึ่งเคยมีพ้ืนที่ปลูกติดตอกันเพียงพันธุเดียวถึง 7.726 ลานไรในป 2525 
(สํานักงานเศรษฐกิจการเกษตร, 2526) และเปนพันธุที่มีความสําคญัทางเศรษฐกิจสูงในขณะนั้น 
ปจจุบันมีพ้ืนที่ปลูกนอยกวา 1 เปอรเซ็นต สําหรับพันธุใหมจํานวน 4 พันธุ ไดแก พันธุหวยบง 
60 ระยอง 7 ระยอง 9 และหวยบง 80 ที่แนะนําใหเกษตรกรปลูกตั้งแตป 2546 เปนตนมา ยังไม
สามารถประเมินความพึงพอใจ และการตอบรับของเกษตรกรได เน่ืองจากการกระจายพันธุยัง
ไมทั่วถึงเกษตรกร จําเปนตองใชเวลาระยะหนึ่งเพ่ือทราบการตอบรับตอพันธุใหมของเกษตรกร 
 
5.  การผสมเลือดชิด  
 
 การผสมเลือดชิด (inbreeding) เปนการผสมพันธุพืชหรือสัตวที่มีความสัมพันธกันทาง
พันธุกรรม เชน การผสมตัวเอง (selfing) การผสมระหวางพ่ีนอง (sib mating) หรือการผสม
ระหวางเครือญาติที่มีความใกลชิดกันทางพันธุกรรมระดับตางๆ มีผลทําใหเกิดการเปลี่ยนแปลง
ความถี่ของยนีเพียงเล็กนอยแตมีผลอยางมากในการเพ่ิมความถี่ของ homozygote ดังนั้นใน
ประชากรที่มีการผสมเลือดชิดจะพบลักษณะดอยเกิดขึ้นในความถีท่ีสู่งกวาประชากรที่มีการผสม
พันธุโดยสุม (Falconer, 1960) 
 

5.1 การวัดคาการผสมเลือดชิด 
 
     การผสมเลือดชิดจะมากหรือนอยสามารถวัดไดโดยคาที่เรียกวา Coefficient of 

inbreeding โดยมีสัญลักษณคือ F ซึ่งหมายถึง คาความเปนไปไดทีย่ีน 2 alleles ที่ตําแหนง 
ตาง ๆ ของสิ่งมีชีวิตจะมีการจําลอง (replication) ตัวเองมาจากยีนตัวเดียวกันในชั่วกอน 
(identical by descent) เปนการวัดความสัมพันธของพอแมที่มีตอรุนลูก ถาประชากรของพืชมี
ขนาดใหญ และมีการผสมพันธุแบบสุมจะมีคา F = 0 ในกรณีพืชผสมตัวเองซ่ึงเปนสายพันธุ
บริสุทธิ ์(pure line) เชน ขาว ถั่วเหลือง และถัว่เขยีว หรือสายพันธุแทของพืชผสมขาม (inbred 
line) เชน ขาวโพด จะมีคา F = 1 แตในลูกผสมชั่วที ่1 (F1) จะมีคา F = 0  

 
     นอกจากน้ีในการคํานวณหาคา Coefficient of inbreeding ของพืช diploid ที่เกิด

จากการผสมพันธุวธิีตางๆ สามารถคํานวณไดดังน้ี (Fehr, 1993) 
 
      การผสมตัวเอง (self-pollination) คํานวณจาก 
 

( )FF ′+= 1
2
1  



15 
 

      การผสมพันธุแบบ full-sib คํานวณจาก 
 

( )FFF ′′+′+= 21
4
1  

 
      การผสมพันธุแบบ half-sib คํานวณจาก 
 

( )FFF ′′+′+= 61
8
1  

 
      การผสมพันธุแบบผสมกลับ (backcrossing) ที่เปน inbred ( )1=F  คํานวณจาก 
 

( )FF ′+= 1
2
1  

 
      การผสมพันธุแบบผสมกลับ (backcrossing) ที่ไมเปน inbred ( )0=F  คํานวณ

จาก 
 

( )FF ′+= 21
4
1  

 
      เม่ือ =F  สัมประสิทธิข์องการผสมเลือดชิด, =′F สัมประสิทธิ์ของการผสมเลือด

ชิดกอน 1 ชั่ว และ =′′F  สัมประสิทธิ์ของการผสมเลือดชิดกอน 2 ชั่ว 
 
5.2 ผลของการผสมเลือดชิด 

 
     การผสมเลือดชิดเปนกระบวนการทีน่ําไปสูการเพ่ิมคูของยีนที่เหมือนกัน

(homozygosity) โดยเฉพาะอยางยิ่งในพืชผสมขามตามธรรมชาต ิถาตองการสรางสายพันธุแท 
(inbred line) วิธีการผสมตวัเองเปนวธิีทีท่ําใหพืชอยูในสภาพ homozygous เร็วที่สุด ถาเปนพืช
ผสมตัวเองไมติด (self incompatibility) อาจใชวธิีผสมระหวางพ่ีนอง (sib mating) ซึ่งการผสม
ตัวเอง 1 คร้ัง จะเทากับการผสมระหวางลกูที่มีแมและพอรวมกัน (full sib) 3 คร้ัง และเทากับ
การผสมระหวางลูกที่มีแมหรือพอขางใดขางหนึ่งรวมกัน (half sib) 6 คร้ัง ผลของการผสมเลือด
ชิด (inbreeding) มีสาระสําคัญสรุปไดดังตอไปน้ี 
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     1) สูญเสียสภาพ heterozygous หรือเพ่ิม homozygous ทําใหลกัษณะทางคณุภาพ
ทั้งที่ดี และไมดีแสดงออกมา เชน การขาดคลอโรฟลลที่ใบ หรือลักษณะความตานทานตอโรค
และแมลงเปลีย่นแปลงไป เปนตน 

 
      2) ลดความแปรปรวนทางพันธุกรรมภายในสายพันธุ ทําใหไดสายพันธุที่มีลกัษณะ 

ตางๆ สมํ่าเสมอขึ้น แตเพ่ิมความแปรปรวนระหวางสายพันธุ  
 
      3) ลดคาเฉลี่ย phenotype ในลักษณะตางๆ เชน ความแข็งแรงของพืช ผลผลิต 

และลักษณะอืน่ๆ ปรากฏการณดังกลาว เรียกวา inbreeding depression 
 
      การผสมเลือดชิดที่เกิดขึ้นในประชากร ถาไมมีการคัดเลือกจะไมมีการเปลี่ยนแปลง

ความถี่ยีน การเปลี่ยนแปลงคาเฉลี่ยของประชากร (population mean) เกิดจากการเปลี่ยน 
แปลงความถี่ genotype ซึ่งการผสมเลือดชิดจะเพ่ิมความถี่ของ homozygous genotype และลด 
heterozygous genotype การผสมตัวเองของพืช diploid จะลดระดับ heterozygosity ของยีนใน
ตําแหนงตางๆ ในแตละชัว่ เม่ือผสมตัวเองไป 6-8 ชั่ว จะมีความสมํ่าเสมอทางพันธุกรรมมาก 
กวา 99 เปอรเซ็นต แตหากมีลักษณะการผสมตัวเองไมติดเขามาเก่ียวของดวยแลว จะทําให
กระบวนการนี้ลาชาออกไป (เจริญศักด์ิ, 2527; รังสฤษด์ิ, 2539; ประดิษฐ, 2550) 
 

      Hallauer and Miranda (1981) รวบรวมผลงานวิจัยดานการผสมเลือดชิดและสรุป
ไววา พืชที่มีการผสมขามตามธรรมชาติจะมีการสะสมยนีดอย (recessive genes) ไวเปน
จํานวนมากในประชากร และยีนดอยที่แฝงอยูจะแสดงออกเม่ือเกิดการผสมระหวางสายพันธุที่
ใกลชิดกันทางพันธุกรรม มีผลใหเกิดความเส่ือมถอยทางพันธุกรรม (inbreeding depression) 
ของลักษณะตางๆ อยางไรก็ตามในพืชผสมขามดวยกันก็ยังแสดงผลของการเสื่อมถอยออกมา
แตกตางกัน เชน ขาวโพดเม่ือทําการผสมตัวเอง 1 คร้ัง จะเกิดความเสื่อมถอยของลักษณะผล 
ผลิตโดยเฉลี่ยประมาณ 50 เปอรเซ็นต ในถั่ว alfalfa ประมาณ 68 เปอรเซ็นต เปนตน แตในพืช
พวกสกุลแตง (cucurbits) ตางๆ ไมพบความเส่ือมถอยทางพันธุกรรมของลักษณะตางๆ ใหเห็น 
อาจเนื่องจากพืชสกุลแตงเปนพืชสวนครวัที่ปลูกในแปลงเล็กๆ และปลูกกันมาเปนเวลานาน 
ลักษณะที่ไมตองการจึงถูกคัดทิ้งไปเหลือไวแตลักษณะที่ตองการ ทําใหพันธุกรรมของพืชน้ันมี
ความหลากหลายนอยลงไปอยางมาก พืชจึงมีความสมดุลทางพันธกุรรมในวงแคบๆ และ
ปรับตวัเขากับสภาพแวดลอมที่ปลูกเทาน้ัน (กฤษฎา, 2546)  

 
      Hallauer and Sears (1973) สุมขาวโพด 250 ตนจากขาวโพดพันธุ BSSS (Iowa 

Stiff Stalk Synthetic) แลวผสมตัวเอง 7 คร้ัง ปรากฏวา ลักษณะตางๆ 9 ใน 10 ลักษณะ แสดง
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ความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในระดับแตกตางกัน โดยผลผลติลดลงสูงสุดประมาณ 70      
เปอรเซ็นตของพืชเร่ิมตนกอนการผสมตัวเอง และจะลดลงอยางมากในชวงการผสมตัวเอง 1-3 
คร้ังแรก แลวคอยๆ ชะลอลงในการผสมตวัเองครั้งตอๆ ไป สําหรับลกัษณะอ่ืนๆ มีคาความ
เสื่อมถอยทางพันธุกรรมไมมากนักเม่ือเทียบกับผลผลติ โดยมีความเสื่อมถอยทางพันธุกรรม
ของลักษณะตางๆ อยูระหวาง 10-45 เปอรเซ็นต เม่ือเทียบกับพชืเร่ิมตนกอนการผสมตัวเอง 

 
      สําหรับพืชผสมขามอ่ืนๆ ที่นาสนใจ เชน ทานตะวนั (Helianthus annuus L.) 

ผลผลติของ S1 S2 S3 และ S4 มีคาเทากับ 64.4 52.8 48.6 และ 39.7 เปอรเซ็นต เม่ือเทียบกับ
พันธุผสมเปดซ่ึงใกลเคียงกับขาวโพด สําหรับหญาไขมุก (Pennisetum typhoides Burm.) ซึ่ง
เปนพืชผสมขามตามธรรมชาติ 70-80 เปอรเซ็นต ผลผลิตของ inbred รุนตางๆ เม่ือเทียบเปน
เปอรเซ็นตของ S0 เทากับ 74.4 (S1) 59.8 (S2) 64.1 (S3) 70.8 (S4) และ 64.5 (S5) ผลการ  
ทดลองแสดงใหเห็นวา อัตราความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมของลักษณะผลผลติในหญาไขมุกต่ํา
กวาขาวโพด และหลังจาก S2 ไปแลวไมเกิดความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมของลักษณะผลผลิต
อีกเลย (Dewey et al., 1966) 
 
6.  ผลของการผสมเลือดชิดในมันสําปะหลัง 
 

6.1 ความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมของลักษณะทางการเกษตร 
  

     Kawano et al. (1978) ทําการผสมตวัเองชั่วที่ 1 (S1) ในมันสําปะหลัง 12 พันธุ 
พบวา ลูกที่ไดจากการผสมตัวเองชัว่ที่ 1 เกิดความเสือ่มถอยทางพันธุกรรมของลกัษณะตางๆ 
อยางรุนแรงโดยมีผลทําใหคาเฉลี่ยของลกัษณะผลผลติหัวสด ผลผลิตพืชทั้งตน คาดัชนีเก็บ
เก่ียว และความสูงตน ลดลงจากคาเฉลี่ยพอแมรอยละ 54 48 20 และ 19 ตามลําดับ โดย 
อิทธิพลของ inbreeding จะแตกตางกันไปในพันธุที่แตกตาง นอกจากนั้นยังพบวา มีลูกบาง 
สวนออนแอจนไมสามารถมีชีวิตอยูตอไปได  

 
     Rojas et al. (2009) ศกึษาคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมของลักษณะทางการ 

เกษตรที่สําคญับางลักษณะในมันสําปะหลัง โดยทําการผสมตัวเองชั่วที่ 1 (S1) ในมันสําปะหลงั 
8 พันธุ แลววดัคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรม (inbreeding depression, ID) ของลักษณะ
ตางๆ ของลูกเปรียบเทียบกบัคาเฉลี่ยพอแม (S0) พบวา ลักษณะผลผลิตหัวสดลดลงมากสุดรอย
ละ 63.9 รองลงมาคือ ลักษณะผลผลติใบสด คาดัชนีเก็บเก่ียว ความสูงตน และปรมิาณแปงใน
หัว ลดลงรอยละ 37.9 26.5 10.1 และ 5.0 ตามลําดับ นอกจากนั้นยังพบวา ความเสื่อมถอยทาง
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พันธุกรรมของลักษณะตางๆ มีคาแตกตางกันไปในแตละพันธุ โดยมีความแปรปรวนเม่ือเทียบ
เปนเปอรเซ็นตของคาเฉลี่ยพอแมเปนดังน้ี คือ ลักษณะผลผลติหัวสด (50.6-77.8) ผลผลิตใบสด 
(16.4-56.5) คาดัชนีเก็บเก่ียว (16.6-38.5) ความสูงตน (0.7-24.0) และปริมาณแปงในหัว (0.3-
8.7)  

 
6.2 ลักษณะทีเ่ปนประโยชนซึ่งแสดงออกภายหลังการผสมเลือดชิด 
 
     นอกจากการผสมเลือดชิดจะทําใหเกิดความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมของลักษณะ

ตางๆ แลว ในขณะเดียวกนั การผสมเลือดชิดก็ทําใหลักษณะที่เปนประโยชนบางลักษณะซึ่งถูก
ควบคุมโดยยีนดอย (recessive genes) และไมเคยตรวจพบมากอนแสดงออกมา สามารถนําไป 
ใชประโยชนทางเศรษฐกิจได (Ceballos et al., 2007a) ไดแกลักษณะดังตอไปน้ี 
 

6.2.1 ลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลส (amylose-free starch) 
 

       Amylose-free starch คือ แปงที่มี amylopectin เพียงอยางเดียว พบใน
ธัญพืชเชน ขาว ขาวโพด ขาวฟาง ซึ่งเกิดจากการกลายพันธุ (mutation) เปนลกัษณะที่ถูกควบ 
คุมดวยยีน waxy เม่ือยอมสีแปง amylopectin ดวยสารละลายไอโอดีนจะไดสีน้ําตาลแดง 
(brown-reddish) แตกตางจากแปงทั่วไปที่ใหสีน้ําเงินเขม (dark blue) (กลาณรงค และ เก้ือกูล, 
2550) การที่ไมมีองคประกอบของ amylose อยูเลย ทาํใหมีคุณสมบัติที่ไมเกิดการคืนตัวหรือคืน
ตัวเพียงเล็กนอย มีความมันเงาสูง สามารถทําใหชุมนํ้า (remoisten) ไดอยางรวดเร็ว จึงมีการใช
ในอุตสาหกรรมกาวเพ่ือผลติเทปกาว ฉลากปดขวด หรือสารเพ่ิมความหนืดในกาว (Kenedy 
and Fisher, 1984) นอกจากนั้นยังใชในอุตสาหกรรมสิ่งทอ โดยใชเคลือบผาในขัน้ตอนสุดทาย
เพ่ือใหเน้ือผามีความเงางามและคงทน (Kirby, 1986) 
 

       ลักษณะ amylose-free starch ในมันสําปะหลังถกูตรวจพบในป 2006
โดย Ceballos et al. (2007b) ทําการผสมตัวเองชัว่ที ่1 (S1) ในมันสําปะหลัง 74 พันธุ ได
จํานวนเมล็ดมากกวา 20,000 เมล็ด ในจํานวนนี้มีตระกูล AM 206 ซึ่งผสมตัวเองได 79 เมล็ด 
นํามาเพาะเปนตนกลาแลวยายลงแปลงไดจํานวนตนทีอ่ยูรอด 17 ตน เม่ือมันสําปะหลังมีอายุ 9 
เดือน ทําการตรวจหาลักษณะ amylose-free starch โดยใชสารละลายไอโอดีนทดสอบที่สวน
ของหัวและลําตน พบวา ตน AM 206-5 แสดงลักษณะสนี้ําตาลแดง (brown-reddish) แตกตาง
จากตนอ่ืนๆ ที่ใหสีน้ําเงินเขม (blue-dark) และเพื่อเปนการยืนยันวาตนดังกลาวมีคุณสมบัติแปง
เปนชนิดท่ีไมมีอะมิโลส จึงไดวิเคราะหคณุสมบัติแปงโดยเทคนิค SDS-PAGA เพ่ือหา GBSS 
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enzyme ซึ่งเปนเอนไซมที่สามารถสังเคราะหแปง amylose เทาน้ัน และไมพบเอนไซมชนิดน้ี  
จึงยืนยันไดวาตน AM 206-5 มีองคประกอบแปงเปน amylopectin เพียงอยางเดียว โดย
ลักษณะดังกลาวนาจะถูกควบคุมดวยยีน waxy (wx)  

 
6.2.2 ลักษณะปริมาณอะมิโลสสูง (high-amylose starch) 

 
       แปงมันสําปะหลังโดยทั่วไปมี amylose และ amylopectin เปนองค 

ประกอบในสดัสวนที่แตกตางกันขึ้นอยูกับพันธุกรรม อายุ และสภาพการเพาะปลกู (กลาณรงค 
และ เก้ือกูล, 2550) เปนผลใหคุณสมบัติแปงแตกตางกันไปดวย (Oates, 1997) จากการศึกษา
องคประกอบแปง พบวา มีปริมาณ amylose ในสัดสวนที่แตกตางกันไป คือ 17.9-23.6      
เปอรเซ็นต (Defloor et al., 1998) 18-25 เปอรเซ็นต (Moorthy, 2004) หรือ 13.6-23.8 
เปอรเซ็นต (Rickard et al., 1991)  
 

       Ceballos et al. (2008) นําเมล็ดมันสําปะหลัง M0 มาฉายดวยรังสีแกมมา
จนไดเมล็ด M1 จากน้ันนําเมล็ด M1 ไปเพาะเปนตนกลาแลวยายปลูกในสภาพแปลง เม่ือมัน
สําปะหลังออกดอก ทําการผสมตัวเอง 1 คร้ังจนไดเมล็ด M2 จากน้ันนําเมล็ด M2 ที่ไดไปเพาะ
เปนตนกลาแลวยายปลูกในแปลง เม่ือขุดเก็บเก่ียวนําหัวมันสําปะหลังมาตรวจสอบหาปริมาณ 
amylose ในแปง โดยใชเทคนิค Colorimetric Amylose Determination พบวา มีปริมาณ 
amylose ในสดัสวนระหวาง 28.49-36.23 เปอรเซ็นต เม่ือเปรียบเทียบกับพันธุมันสําปะหลัง
ทั่วไปที่มีในสดัสวนระหวาง 20.67-22.60 เปอรเซ็นต  

 
6.2.3 ลักษณะเม็ดแปงขนาดเล็ก (small-granule starch) 

 
       แปงที่พบในธรรมชาตจิะอยูในรูปเม็ดแปง (granule) เม่ือตรวจดูลักษณะ

ของเม็ดแปงชนิดตางๆ ดวยกลองจุลทรรศนธรรมดาและอิเลคตรอน พบวา เม็ดแปงมีขนาดและ
รูปรางแตกตางกันไปขึ้นอยูกับแหลงที่มาของแปงนั้นๆ สําหรับเม็ดแปงมันสําปะหลัง โดยทั่วไป
มีรูปรางกลมคลายไขที่มีรอยตัด มีขนาดปานกลางประมาณ 5-35 ไมครอน หรือมีขนาดโดย
เฉลี่ยประมาณ 15 ไมครอน (กลาณรงค และ เก้ือกูล, 2550) 

 
       แตจากผลงานวิจัยของ Ceballos et al. (2008) ซึ่งนําเมล็ดมันสําปะหลัง 

M0 มาฉายดวยรังสีแกมมาจนไดเมล็ด M1 จากน้ันนําเมล็ด M1 ไปเพาะเปนตนกลาแลวยายปลูก
ในสภาพแปลง เม่ือมันสําปะหลังออกดอกทําการผสมตัวเอง 1 คร้ังจนไดเมล็ด M2 นําเมล็ด M2 

ที่ไดไปเพาะเปนตนกลาแลวยายปลูกในแปลง เม่ือถึงระยะเก็บเกี่ยว นําหัวมันสําปะหลังมาตรวจ 
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สอบลักษณะของเม็ดแปงดวยกลองจุลทรรศนธรรมดาและอิเลคตรอน พบวา มีบางตนในรุน M2 
ที่เม็ดแปงมีขนาดและรูปรางเปลี่ยนไป โดยพบตน 5G160-13 มีเม็ดแปงขนาดเล็กอยูระหวาง 
5.80±0.33 ไมครอน เม่ือเทียบกับพันธุการคาที่มีขนาดเม็ดแปงอยูระหวาง 13.97±0.12  
(MNGA 11) ถึง 18.73±0.10 (MCol 1505) ซึ่งลักษณะเม็ดแปงขนาดเล็กน้ี นาจะถูกควบคุม
ดวยยีน isa1 หรือ isa2  

      
7.  ความดีเดนของลูกผสม   
 

ความดีเดนของลูกผสม (heterosis) หมายถึง ปรากฏการณที่ประชากรรุนลูกมีการ
แสดงออกของลักษณะหนึ่งหรือหลายลักษณะดีเดนกวาพอแม หรือการที่พืชอยูในสภาพ 
heterozygous แลวแสดงลกัษณะดีเดนกวาพอแม เน่ืองจากยีนที่อยูในสภาพ heterozygous 
สนับสนุนซ่ึงกนัและกันหรือกระตุนกระบวนการทํางานของเซลล (กฤษฎา, 2551)  
 

7.1 สมมุติฐานความดีเดนของลูกผสม  
 
     สมมุติฐานที่เกี่ยวของซึ่งใชอธิบายปรากฏการณ heterosis มี 3 ทฤษฎี สรุปไดดังนี้ 
 
     1) ทฤษฎีการขม (dominance theory) เสนอเปนคนแรกโดย Davenpart (1908) 

วา ความดีเดนของลูกผสมเปนผลมาจากบทบาทการทาํงาน (action) และปฏิกิริยาสัมพันธ 
(interaction) ของยีนเดนที่เหมาะสม ซึ่งพืชผสมขามตามธรรมชาติมียีนดอยที่ไมดีซอนอยู
จํานวนมาก แตถูกบดบังไวดวยยีนเดน ดังนั้นเม่ือผสมตัวเองหรือผสมระหวางเครือญาติที่ใกล 
ชิดกัน ทําใหยีนดอยที่เคยอยูในสภาพ heterozygous เปลี่ยนแปลงเขาสูสภาพ homozygous 
จึงสามารถแสดงออกไดเอง ทําใหเกิด inbreeding depression ขึ้น แตการผสมพนัธุระหวางสาย
พันธุที่มีความสมํ่าเสมอทางพันธุกรรมสูง เชน สายพันธุแท (inbred line) สองสายพันธุที่ไมมี
ความสัมพันธทางพันธุกรรมตอกัน (non-related homozygous lines) ลูกผสมที่ไดจะมียีนทุก
ตําแหนงเปน heterozygous ยีนดอยที่ไมดีจึงถูกขมไว ทําใหไดลูกผสมที่ดี ซึ่งความดีเดนของ
ลูกผสมแตละคูจึงขึ้นอยูกับจํานวนของยีนเดนที่ไปขมยีนดอยไมใหแสดงออกได ดังจะเห็นได
จากลูกผสมบางคูก็ไมไดมีอะไรดีเดนไปกวาพันธุพอแมเดิม  
 

     แตมีผูคัดคานทฤษฎีนี้โดยมีขอโตแยงคือ ถาทฤษฎีการขมถูกตอง และเปนจริงทั้ง
หมดแลว การปรับปรุงพันธุพืชใหมียีนขมอยูในสภาพที่เปน homozygous ในทุกตาํแหนง ผล 
ผลิตก็ควรจะสูงที่สุดและเทาเทียมกับลูกชั่วที ่1 (F1) แตยังไมมีผูใดหาได เน่ืองจากโอกาสที่จะ
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พบตนทีเ่ปนสายพันธุแท 1 ตน คือ 1 ใน 4n เม่ือ n คือจํานวนของยีนที่ควบคุมลักษณะนั้นๆ 
และเหตผุลประการที่สอง คือ ลักษณะการกระจายตัวของลูกชั่วที่ 2 (F2) ไมควรเปนรูประฆังคว่ํา 
ควรจะบิดเบี้ยวไปดานใดดานหน่ึง แตลักษณะการกระจายตัวของลกูชั่วที่ 2 เปนรูประฆังคว่ํา 
ซึ่งเปนลักษณะของยีนพวกไมมีการขม (กฤษฎา, 2551) 

 
      2) ทฤษฏีการขมเกิน (overdominance theory) ซึ่ง Shull และ East ตางเสนอไว

ในป ค.ศ.1908 โดยตางชี้วา พืชที่เปน heterozygous นั้น จะพบอิทธิพลของการขมบางสวน 
(partial dominance) ไปจนถึงการขมอยางสมบูรณ (complete dominance) เพราะลูกผสมใน
สภาพ heterozygous สามารถผลติเอ็นไซมที่ควบคุมแตละลักษณะไดหลากหลายชนิด 
(isozyme) กวาพวกที่อยูในสภาพ homozygous และความดีเดนของลูกผสมจะเพ่ิมขึ้นตาม
ระดับ heterozygosity ที่สูงขึ้น ทฤษฎีนี้ไดรับการยอมรับและแสดงใหเห็นเดนชัดในลักษณะที่
ควบคุมดวยยนีเพียง 1 คู แตลักษณะทางปริมาณซ่ึงควบคุมดวยยีนหลายคู เชน ผลผลติ ยังไมมี
หลักฐานบงชดัมากนัก (กฤษฎา, 2551; Allard, 1960) 
 

      3) ทฤษฎีการขมของยีนตางตําแหนง (epistasis theory) การขมของยีนตาง      
ตําแหนง (epistasis) เปนปฏิกิริยาของยีนที่ไมไดเปนคูกัน (non-allelic interaction) มีอิทธิพล
เหนือกวายีนที่เปนอิสระ เกิดขึ้นกับยีนตั้งแตสองตําแหนงขึ้นไป อิทธิพลของยีนตางตําแหนงน้ี
เกิดขึ้นไดทั้งทางบวกและทางลบ ตัวอยางทฤษฏีการขมของยีนตางตําแหนง เชน ลูกผสม 
Triticale ที่เกิดจากการผสมขามระหวาง ขาวไรย และขาวสาล ีมีการเจริญเติบโตและผลผลิต
ดีกวา อันเนื่องจากปฏิกิริยาของยีนที่อยูบนโครโมโซมคนละชุด ปจจุบันพบวา การขมของยีน
ตางตําแหนงไมคอยมีความสําคัญมากนักเพราะไมคอยมีผลตอความแปรปรวนทางพันธุกรรม 
แตมีความสําคัญในลูกผสมระหวางสายพันธุแทมากกวาลูกผสมระหวางพันธุผสมเปด (กฤษฎา, 
2551; รังสฤษด์ิ, 2539) 

 
7.2 การวัดคาความดีเดนของลูกผสม 
 
     การวัดความดีเดนของลูกผสมนิยมวัดเปนเปอรเซ็นต โดยคํานวณได 2 วิธี คอื 

 
     1) การวัดความดีเดนของลูกผสมโดยใชความแตกตางระหวางลูกผสมกับคาเฉลี่ย

พอแม (mid-parent heterosis) คํานวณไดจากสูตร 
 

( )
100% 1 ×⎥⎦

⎤
⎢⎣
⎡ −

=
MP

MPFHeterosis   
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                    เม่ือ  =1F   คาของลักษณะทีท่ําการวัดในลกูผสม 

                          =MP  คาเฉลี่ยลักษณะเดียวกันของพอและแม ⎥⎦
⎤

⎢⎣
⎡ +

2
21 PP  

      
2) การวัดความดีเดนของลูกผสม โดยใชความแตกตางระหวางลูกผสมกับพอหรือแมที่ดี

ที่สุด (higher-parent heterosis) มีสูตรคาํนวณเปน 
 

( )
100% 1 ×⎥⎦

⎤
⎢⎣
⎡ −

=
HP

HPFHeterosis   

 
                    เม่ือ         =1F    คาของลักษณะที่ทําการวัดในลูกผสม  

                                       =HP   คาเฉลี่ยลักษณะเดียวกันของพอหรือแมที่ดีที่สุด 
(สุทัศน, 2552; Fehr, 1993) 
 
8.  ความดีเดนของลูกผสมในมันสําปะหลัง 
  

 การศึกษาพ้ืนฐานพันธุกรรมและการถายทอดลักษณะในมันสําปะหลัง เริ่มดําเนินการ
อยางจริงจังโดยทีมนักวิจัยจากศูนยเกษตรเขตรอนนานาชาต ิทําการผสมพันธุมันสําปะหลังแบบ
พบกันหมด (diallel) โดยใชพอแมพันธุจํานวน 9-10 สายพันธุ แลวผสมพันธุใหไดลูกผสมไม
นอยกวา 30 สายพันธุตอคูผสม ปลูกศึกษาภายใตสภาพแวดลอมทีแ่ตกตางกัน 3 สถานที่ ใน
ประเทศโคลอมเบีย ไดแก acid soil savanna  subhumid และ midaltitude valley ทําการ   
ประเมินคาทางพันธุกรรมที่เก่ียวของ ไดแก GCA หรือคา breeding value ซึ่งเปนอิทธิพลของ
ยีนผลบวก (additive) และ SCA ซึ่งเปนอิทธิพลของยนีที่แสดงออกแบบขม (dominant) 
นอกจาก นั้นยังประเมินคาอิทธิพลของยนีขมขามตําแหนง (epistasis) อีกดวย ผลการทดลอง 
พบวา ลักษณะผลผลติหัวสดใหคาทั้ง GCA และ SCA แตกตางอยางมีนัยสําคัญทางสถิติที่ระดับ
ความเชื่อม่ัน 99 เปอรเซ็นตในทุกสถานที่ทดลอง ยกเวนในแหลง acid soil savanna ซึ่งสภาพ
ดินมีความอุดมสมบูรณสูง ใหคา SCA แตกตางทางสถติิที่ระดับความเชื่อม่ัน 95 เปอรเซ็นต 
แสดงใหเห็นวา ไมเพียงแตอิทธิพลของยนีผลบวกเทานั้นที่มีความสาํคัญตอการแสดงออกของ
ลักษณะผลผลิตหัวสดในรุนลูก แตองคประกอบที่สําคัญประการหนึ่งคือ อิทธิพลของยีนแบบขม 
ที่มีผลตอคาความดีเดนของลูกผสม ดังนั้น การปรับปรงุพันธุโดยการพัฒนาสายพันธุแท (inbred 
line) และทําลกูผสม (hybrid) ในมันสําปะหลังมีโอกาสไดลูกที่มีผลผลิตสูงกวาวธิีการที่ใชอยูใน
ปจจุบัน (Cach et al., 2006; Jaramillo et al., 2005; Perez et al., 2005) 
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 Easwari Amma and Sheela (1993) ศึกษา heterosis ในมันสําปะหลังโดยผสมพันธุ
แบบพบกันหมด (diallel) ในมันสําปะหลงั inbred line ที่ผสมตวัเองมาแลว 5 ชั่ว (S5) จํานวน 6 
สายพันธุ (lines) แลววัดคาลักษณะตางๆ เทียบกับคาเฉลี่ยพอแม พบวา ลักษณะผลผลติหัวสด
ของลูกผสม (hybrid) จํานวน 28 คูผสมจากทั้งหมด 30 คูผสม ใหคาสูงกวาคาเฉลีย่พอแมที่ดีที่ 
สุดอยูระหวาง 6.3-100 เปอรเซ็นต โดยลกูผสมระหวาง P3 x P5 ใหคาสูงกวาคาเฉลี่ยพอแม 
(mid parent) และคาเฉลี่ยพอแมที่ดีที่สุด (better parental) เทากับ 136 และ 79 เปอรเซ็นต 
ตามลําดับ และสูงกวาพันธุ Sree Visakham ซึ่งเปนมันสําปะหลังพันธุปกต ิ27 เปอรเซ็นต 
ลักษณะองคประกอบผลผลติ ไดแก จํานวนหัวตอกอ ความยาวหัวเฉลี่ย เสนผาศนูยกลางหัว
เฉลี่ย และนํ้าหนักหัวเฉลี่ย ใหคา heterosis ไปในทศิทางบวก นอกจากน้ันพบวา ทุกคูผสมให
คาของลักษณะผลผลติพืชทัง้ตนและปริมาณหัวแหงสูงกวาคาเฉลี่ยพอแม ในขณะที่ปริมาณ
ไซยาไนดในหัวกลบัใหคา heterosis ในทางลบ แสดงใหเห็นวาความดีเดนของลูกผสมตอ
ลักษณะผลผลิต องคประกอบผลผลติ และคุณภาพหัว เปนผลจากการผสมระหวาง inbred lines 
2 สายพันธุ  
 
9.  การพัฒนาสายพันธุแทและสรางลกูผสมในมันสําปะหลัง 
 
 การพัฒนาสายพันธุแท (inbred line) ในพืชผสมขามโดยทั่วไป ทําไดโดยการผสมตัว 
เองแลวคัดเลอืกตนที่แข็งแรงและมีลักษณะตางๆ ที่ดีไปประมาณ 7-8 ชั่ว จนไดสายพันธุที่มี
ความสมํ่าเสมอทางพันธุกรรมและมียีนตาํแหนงตางๆ อยูในสภาพ homozygous เปนสวนใหญ 
เม่ือนําไปผสมพันธุระหวางสายพันธุแทดวยกันจะไดพันธุลูกผสม (hybrid) (เจริญศักด์ิ, 2527) 
 

สําหรับในมันสําปะหลัง การผสมตัวเองมีอุปสรรคหลายประการ เชน การผสมพันธุมี
อัตราการติดเมล็ดต่ํา และใชเวลาในการคัดเลือกแตละรอบยาวนาน ซึ่งประเมินวาตองใชเวลาไม
นอยกวา 9 ป นับตั้งแตเริ่มขั้นตอนการคดัเลือกพอแมพันธุจนกระท่ังไดสายพันธุแท ดังนั้นการ
ใชเทคนิค double haploid ในมันสําปะหลังอาจชวยลดระยะเวลาในการพัฒนาสายพันธุแทให
เหลือเพียง 3 ปได โดยในพืชหลายชนิดมีการนําเทคนิคการเพาะเลี้ยงเน้ือเย่ือมาชวยในการ
เพาะเลี้ยงเซลลสืบพันธุ เชน การเพาะเลีย้งอับละอองเกสร (anther culture) ซึ่งจะไดเน้ือเยื่อที่
เปน haploid (n) จากน้ันจึง double chromosome โดยใชสารเคมี เพ่ือชกันําใหไดตนพืชที่เปน 
double haploid (2n) ซึ่งมีพันธุกรรมเปน homozygous สามารถนําไปผลิตเปนลูกผสมได โดย 
Ceballos et al. (2007a) ไดนําเสนอกระบวนการพัฒนาสายพันธุแทและสรางลูกผสมในมัน
สําปะหลัง สามารถแบงเปน 5 ขั้นตอน ไดแก  
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1) การสรางสายพันธุ double haploid  
 

2) การคัดเลือกตนหรือสายพันธุ double haploid ที่ดี 
 
3) การสรางพันธุลูกผสม (hybrid) จากตนหรือสายพันธุ double haploid ที่คัดเลือกได  
 
4) การทดสอบลกูผสมที่ไดจากการผสมระหวาง double haploid lines ที่ดี  

 
5) การคัดเลือกแบบวงจร (recurrent selection) ในรอบตอไป  

 
การพัฒนาสายพันธุแทในมันสําปะหลังชวยใหสามารถทดสอบหาคูผสมที่จับคูกันแลวให 

ลูกผสมที่ดีที่สดุ และลูกผสมที่ไดจากพอแมที่เปนสายพันธุแทยอมมีโอกาสใหลักษณะที่ดีกวาลูก 
ผสมที่ไดจากพอแมที่ไมใชสายพันธุแท เนื่องจากยีนดอยที่ไมดีจํานวนมากถูกคัดทิ้งออกจาก
ประชากรกอนการผสมพันธุ ทําใหปฏิกิรยิาของยีนแบบขมสามารถแสดงออกไดอยางเต็มที่ การ
ยายยีนที่ดีจากพันธุหนึ่งสูอีกพันธุหนึ่งที่ยงัขาดลักษณะนั้นอยูก็สามารถทําไดงายยิง่ขึ้นโดยวิธี
ผสมกลับ (backcross) ตามปกติ เน่ืองจากทั้งพอและแมมีพันธุกรรมเปน homozygous และเม่ือ
ทดสอบพบคูผสมที่ใหลูกผสมที่ดีที่สุดก็สามารถขยายพันธุของสายพันธุลูกผสมน้ันปลูกไดเลยจะ
ขยายพันธุปรมิาณเทาใดก็ไมทําใหพันธุกรรมเปลี่ยนแปลง เน่ืองจากเปนการขยายพันธุโดยไม
ใชเพศ นอกจากน้ันกระบวนการเก็บรักษาพอแมพันธุที่เปนสายพันธุแทยังสามารถทําไดงาย
กวาพืชผสมขามอ่ืนๆ ที่ขยายพันธุโดยสวนใชเพศ ยิ่งกวาน้ันในการแลกเปลีย่นเชือ้พันธุกรรม
พอแมที่เปนสายพันธุแทของโครงการปรับปรุงพันธุระหวางประเทศก็สามารถทําไดงาย โดย
สามารถแลกเปลี่ยนในรูปของเมล็ดไดเลย แลวจึงนําสายพันธุแทนั้นมาผสมพันธุกันใหมเพื่อให
ไดสายพันธุลกูผสมเดิมอีกคร้ัง กอนจะขยายพันธุโดยสวนลําตนตอไป ซึง่การแลกเปลี่ยนหรือสง
พันธุในรูปของเมล็ดระหวางประเทศจะปลอดภัยและประหยัดคาใชจายกวาการสงในรูปแบบอ่ืน 
(Ceballos et al., 2004) 
 



อุปกรณและวิธีการ 
 

อุปกรณ 
  

1.  พันธุมันสําปะหลัง 
 
 พันธุหรือสายพันธุมันสําปะหลังที่ใชเปนพอแมพันธุเพ่ือการผสมพันธุสรางลูกผสมแบบ
ตางๆ มีดังนี้ 
 
 1.1 พันธุ 
 
       1) ระยอง 1 (Rayong 1) 
       2) ระยอง 90 (Rayong 90) 
       3) ระยอง 5 (Rayong 5) 
       4) เกษตรศาสตร 50 (Kasetsart 50) 
       5) หวยบง 60 (Huay Bong 60) 
       6) หวยบง 80 (Huay Bong 80) 
  
 1.2 สายพันธุ 
 

      1) CMR 35-22-196 
       2) MKUC 34-114-235 
                3) CM 1223-11 
 
2.  วัสดแุละอุปกรณ 
 
 2.1 อุปกรณที่ใชผสมพันธุ ไดแก ถุงผาคลุมชอดอกเพศเมียขนาด 10 x 15 เซนติเมตร 
ถุงผาคลุมผลขนาด 5 x 10 เซนติเมตร ถงุพลาสติกใสดอกเพศผู และปายกระดาษ (tag) สําหรับ
เขียนรายละเอียดคูผสม 
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 2.2 สารเคมีทางการเกษตร ไดแก  
 
               1) ปุยเคมีสูตร 15-15-15 
               2) สารเคมีกําจัดวัชพืช ไดแก พาราขวัท และไกลโฟเสต 
               3) สารเคมีตรวจสอบชนิดแปง ไดแก สารละลายโพแทสเซียมไอโอไดน (KI)   
 
 2.3 อุปกรณเก็บและบันทึกขอมูล ไดแก ไมวัดความสูง เคร่ืองมือขุดหัวมันสําปะหลัง
ชนิดใชมือ ถุงตาขายใสตวัอยาง เคร่ืองชั่งตั้งพ้ืนขนาด 3 และ 60 กิโลกรัม เคร่ืองชั่งสปริง 
เคร่ืองมือวัดเปอรเซ็นตแปง (Reiman scale) ปายกระดาษ (tag) และวสัดุอุปกรณบันทึกขอมูล 
 

วิธีการ 
 

1.  แผนการทดลอง 
  
 1.1 การคัดเลือกพอแมพันธุ 
 
        จัดกลุมพันธุหรือสายพันธุมันสําปะหลังสําหรับใชเปนพอแมพันธุ โดยวิธีสบืพนัธุ
ประวตัิ (pedigree) มันสําปะหลังพันธุการคาของไทย ซึ่งแสดงไวในภาพผนวกที่ ก1 จากน้ันจับ
คูผสมระหวางพันธุเพ่ือใหไดลูกที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) แตกตางกัน 3 ระดับ คือ 0 
0.25 และ 0.50 (ตารางผนวกที่ ก1) โดยคํานวณคา F ของลูกตามวธิีที่เสนอโดย Malecot 
(Malecot’s Coefficient of Inbreeding and Parentage) ซึ่งวิธีการคาํนวณคา F ของคูผสม
ตางๆ แสดงไวในภาพผนวก ก สามารถจับคูผสมที่ทําใหไดลูกมีคา F แตกตางกัน 3 ระดับ ดังนี้  
 
      กลุมที่ 1 การผสมระหวางพันธุหรือสายพันธุที่ไมมีความสัมพันธกันทางพันธุกรรม 
โดยลูกมีคา F=0 ไดแก 
 
       1) ระยอง 1 x ระยอง 5 
       2) เกษตรศาสตร 50 x ระยอง 5 
       3) ระยอง 90 x CMR 35-22-196 
       4) CMR 35-22-196 x เกษตรศาสตร 50 
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      กลุมที่ 2 การผสมระหวางพันธุหรือสายพันธุที่มีความสัมพันธกันทางพันธุกรรม ได
ลูกที่มีคา F=0.25 ไดแก 
 
       1) ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 
       2) ระยอง 5 x หวยบง 80 
       3) หวยบง 60 x ระยอง 5 
       4) หวยบง 60 x หวยบง 80 
 
       กลุมที่ 3 การผสมตัวเองของพันธุหรือสายพันธุตางๆ ที่ไมมีคาการผสมเลือดชิด 
(F=0) ทําใหไดลูกผสมตัวเองชั่วที่ 1 (S1) ที่มีคา F=0.50 ไดแก 
               
       1) ระยอง 1        

      2) ระยอง 90        
      3) ระยอง 5       

       4) เกษตรศาสตร 50   
       5) หวยบง 60 
       6) หวยบง 80 
       7) MKUC 34-114-235   
  
 1.2 การผสมพันธุและปลูกทดสอบลูกที่ไดจากการผสมพันธุ 
 
      ผสมพันธุมันสําปะหลังตามที่ไดจัดกลุมไวขางตนใหไดจํานวนเมล็ดมากกวา 100 
เมล็ดตอคูผสม ณ สถาบันพัฒนามันสําปะหลัง ตําบลหวยบง อําเภอดานขุนทด จังหวัด
นครราชสีมา เม่ือเก็บเกี่ยวเมล็ดสุกแกแลว เก็บไวใหพนระยะพักตวัประมาณ 3 เดือน กอนจะ
เพาะเมล็ดที่สถานีวิจัยเขาหินซอน ตําบลเขาหินซอน อําเภอพนมสารคาม จังหวัดฉะเชิงเทรา 
การเพาะเมลด็ใชถุงพลาสติกขนาด 3 x 7 นิ้ว บรรจุดินผสมแลววางถุงเพาะชําไวกลางแจง ทาํ
การหยอดเมล็ดอัตรา 1 เมล็ดตอถุง จากน้ันรดน้ําอยางสมํ่าเสมอจนเมล็ดงอก บันทึกจํานวน
เมล็ดตอคูผสมและจํานวนตนกลาที่งอก เพ่ือทราบความงอกในทุกคูผสม 
 

1.3 การทดสอบคัดเลือกลกัษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลส (amylose-free starch)  
 
      ยายตนกลา (seedling) ที่งอกลงปลูกในแปลงคัดเลอืกเม่ือตนกลามีอายุประมาณ 1 

เดือน ณ สถานีวิจัยเขาหินซอน ตําบลเขาหินซอน อําเภอพนมสารคาม จังหวัดฉะเชิงเทรา โดย
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ใชระยะปลูก 2 x 1 เมตร การยายปลูกดําเนินการทีละคูผสมตอเน่ืองจนครบจํานวนลูกผสมภาย 
ในคูผสมเดียวกัน แลวจึงยายคูผสมอ่ืนๆ ปลูกตอไป ตามลําดับ จนครบทุกคูผสม ในคูผสมเดียว 
กันจะปลูกพันธุตรวจสอบซ่ึงเปนพันธุพอแมของคูผสมนั้นๆ คั่นทุกตนที่ 5 และ 10 สลับกันไป
จนครบจํานวน และกระทําเชนเดียวกันน้ีในคูผสมอ่ืนๆ เม่ือมันสําปะหลังมีอายุประมาณ 10 
เดือนจึงเก็บเก่ียว โดยขุดเก็บขอมูลแยกเปนรายตนจนครบทุกตนในแตละคูผสม แลวคัดเลือก
ตนหรือสายพันธุที่มีลักษณะ amylose-free starch โดยใชสารละลายโพแทสเซียมไอโอไดด (KI) 
ฉีดพนที่สวนของหัว ดังภาพที่ 1 

 

                                         
                        
ภาพที่ 1  วิธกีารตรวจหาลกัษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสในหัวมันสําปะหลัง ถาเปนแปงชนิดที่       

มีอะมิโลสจะตดิสีน้ําเงินเขม (ก) และแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสจะติดสีน้ําตาลแดง (ข)  
 
ที่มา: Ceballos et al. (2007b) 

 
1.4 ศึกษาความแปรปรวนและประเมินคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมของลักษณะ

ทางการเกษตร 
  

     สุมตนหรือสายพันธุลูกผสมภายหลังขุดเก็บเก่ียวจากขอ 1.3 คูผสมละประมาณ 50 
ตน (สายพันธุ) นํามาสับเปนทอนยาวประมาณ 20 เซนติเมตร ไดทอนพันธุ 9-10 ทอนตอตน 
นํามาปลูก ณ สถานีวิจัยเขาหินซอน ตําบลเขาหินซอน อําเภอพนมสารคาม จังหวัดฉะเชิงเทรา 
โดยใชแผนการทดลองแบบสุมสมบูรณภายในบล็อค (Randomized Complete Block Design, 
RCBD) จํานวน 3 ซ้ําๆ ละ 3 ทอนปลูก และปลูกพันธุตรวจสอบซ่ึงเปนพอแมของลูกผสมน้ันๆ 
ในทุกๆ แถวที่ 10 และ 20 สลับกันไปจนครบทุกตน กระทําเชนเดียวกันน้ีในคูผสมอ่ืนๆ จนครบ
ทุกคูผสม ใชระยะปลูกมาตรฐาน 1 x 1 เมตร และเกบ็เก่ียวที่อายุ 11 เดือน เก็บขอมูลความงอก 
ความสูงตน น้ําหนักหัวสด น้ําหนักตนและใบ คาดัชนีเก็บเก่ียว ปริมาณแปงในหัว และปริมาณ

ข ก 
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หัวแหง เพ่ือศึกษาความแปรปรวนของลกูและประเมินคาความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมของ
ลักษณะเปรียบเทียบกับคาเฉลี่ยพอแม 

 
2.  การปลูกและดูแลรักษา 
  

เตรียมดินในขณะที่ดินมีความชื้นพอเหมาะ ปลูกมันสําปะหลังดวยทอนพันธุที่มีอายุ 
ประมาณ 10 เดือน ขนาดความยาว 20 เซนติเมตร ปลกูแบบปกตรงหลุมละตน ใสปุยเคมีสูตร 
15-15-15 อัตรา 50 กิโลกรัมตอไร เม่ือมันสําปะหลังมีอายุประมาณ 1 เดือนหลังปลูกโดยวิธขีุด
หลุมใสขางตนแลวกลบ กําจัดวัชพืชโดยใชแรงงานคนถากหญาในชวงที่มันสําปะหลังมีอายุนอย
กวา 4 เดือน ประมาณ 2-3 คร้ัง หลังจากน้ันใชสารเคมีกําจัดวัชพืชตามความจําเปนจนถึงอายุ
เก็บเก่ียว สําหรับการปลูกทดลองในปที่ 1 ซึ่งเปนการปลูกโดยใชตนกลาที่เพาะจากเมล็ด หลัง 
จากยายตนกลาลงแปลงจะทําการใหน้ําโดยใชบวัรดใหชุมประมาณ 1 สัปดาห จนตนกลาตั้งตวั
ได จากน้ันจะปฏิบัตเิชนเดียวกับการปลกูโดยใชทอนพันธุทุกประการ 
 
3.  การเก็บขอมูล 
 
 3.1 ความงอก (germination) ตรวจสอบความงอกเม่ือมันสําปะหลังมีอายุ 30 วันหลัง
ปลูกของทุกสายพันธุลูกผสมมีหนวยเปนเปอรเซ็นต 
 

3.2 ความสูงตน (plant height) วัดความสงูจากระดับพื้นดินขึ้นไปถึงยอดสูงสุดของทุก
ตนภายในแตละแปลงยอยแลวหาคาเฉลีย่เปนหนวยความสูงตอตน 

 
3.3 น้ําหนักหัวสด (fresh root weight) ชั่งนํ้าหนักหัวสดรวมทุกตนภายในแตละแปลง

ยอยแลวหาคาเฉลี่ยเปนหนวยน้ําหนักตอตน 
 
3.4 น้ําหนักตนและใบ (stem and leave weight) โดยรวมน้ําหนักสดของตน ใบ และ

เหงาจากทุกตนภายในแตละแปลงยอยแลวหาคาเฉลี่ยเปนหนวยน้ําหนักตอตน 
 
3.5 ดัชนีเก็บเกี่ยว (harvest index : HI) คํานวณไดจากอัตราสวนระหวางนํ้าหนักหัวสด

กับน้ําหนักพืชทั้งตน ดังนี้ 
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                         H.I.    =                             น้ําหนักหัวสด 
                                      น้ําหนักพืชทั้งตน (น้ําหนักสดรวมของตน ใบ เหงา และหัว)  
 

3.6 ปริมาณแปงในหัว (root starch content) สุมเก็บหัวสดมันสําปะหลังจํานวน 5 
กิโลกรัมตอสายพันธุ นํามาสับเปนชิ้นเลก็ๆ แลววัดหาปริมาณแปงโดยใชเคร่ืองมือวัดเปอรเซ็นต
แปง Reiman scale คาที่ไดมีหนวยเปนเปอรเซ็นต 

 
3.7 ปริมาณหัวแหง (root dry matter content) สุมหัวสดมันสําปะหลังมาห่ันบางๆ แลว

ชั่งนํ้าหนักใหได 500 กรัม ใสในถุงกระดาษอบใหแหงแลวชั่งน้ําหนักหลังอบ คํานวณหาปริมาณ
หัวแหงเปนเปอรเซ็นตเทียบกับนํ้าหนักกอนอบ 

 
      เน่ืองจากการทดลองมีตัวอยางที่ตองเก็บขอมูลจํานวนมาก การหาปริมาณหัวแหง

โดยตรงตามวธิีการขางตนตองใชเวลามาก และไมสะดวกตอการปฏิบัติงานในแปลง แตเน่ือง 
จาก คาความถวงจําเพาะของหัว (specific gravity) มีสหสัมพันธกับปริมาณหัวแหง (root  dry 
matter content, RDMC) และปริมาณแปงในหัว (root starch content) สูง (CIAT, 1975) และ
สะดวกตอการปฏิบัติงานในแปลงมากกวา จึงสามารถหาคาความถวงจําเพาะของรากแทนตาม
สูตรที่เสนอโดย Kawano et al. (1987) ดังนี้ 
 

                                             0.142583.1 −= XRDMC     
               

                                   เม่ือ       =X  ความถวงจําเพาะของหัว (specific gravity) 
 
                ซึ่งสามารถหาคาความถวงจําเพาะของหัวไดจากสมการ           
     

 ความถวงจําเพาะของหัว   =                น้ําหนักหัวชั่งในอากาศ                  
                                                      น้ําหนักหัวชั่งในน้ํา – น้ําหนักหัวชั่งในอากาศ 
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4.  การวิเคราะหขอมูลทางสถิต ิ
 
 4.1 การตรวจหาลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลส (amylose-free starch) 
 
      ตรวจหาลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสในประชากรลูก โดยสับบริเวณกลางหัวหรือ
ลําตน แลวฉีดพนดวยสารละลายไอโอดีนความเขมขน 2 เปอรเซ็นต หากพบตนใดปรากฏสี   
น้ําตาลแดง (reddish-brown) แสดงวา มีองคประกอบแปงเปนชนิดที่ไมมีอะมิโลส (amylose-
free starch) แตหากปรากฏสีน้ําเงินเขม (dark-blue) แสดงวามีองคประกอบแปงทั้ง amylose 
และ amylopectin ซ่ึงเปนลกัษณะที่พบในแปงมันสําปะหลังโดยทั่วไป (Ceballos et al., 2007b) 
 

      สารละลายไอโอดีนความเขมขน 2 เปอรเซ็นต สามารถเตรียมไดจากการผสม
ระหวางสารโพแทสเซียมไอโอไดด (KI) 2 กรัม กับไอโอดีน (I2) 0.2 กรัม ในน้ํากลั่น 100 
มิลลิลติร 

 
4.2 การวิเคราะหความแปรปรวน (analysis of variance) ระหวางพันธุหรือสายพันธุ 
 
     วิเคราะหความแปรปรวนระหวางพันธุหรือสายพันธุในลักษณะทางการเกษตรที่

ศึกษาและเปรยีบเทียบความแตกตางของคาเฉลี่ยระหวางกลุมพอแมกับกลุมประชากรลูกโดยวธิี
แยกสวน (partition) โดยใชโปรแกรม CropStat Version 7.2 

 

4.3 การประเมินคาความเสือ่มถอยทางพันธุกรรม (inbreeding depression, ID) ของ
ลักษณะทางการเกษตร      

            
                ประเมินคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในแตละลักษณะของสายพันธุลูกผสม
เทียบเปนรอยละของคาเฉลีย่พอแม ตามสมการที่เสนอโดย Falconer (1960) ดังนี้ 
 

           =ID%   ( )
1001 ×⎥⎦

⎤
⎢⎣
⎡ −

MP
FMP   

  
                                  เม่ือ     =ID   คาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรม 
                                         =MP    คาเฉลี่ยพอแม 
               =1F    คาของลูก 
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     โดยคาเฉลี่ยพอแมหาไดจากสูตร  
 

                                         MP       =  
2

21 PP +    

  
                                เม่ือ      =1P   คาของแม 
                                           =2P   คาของพอ 
 
5.  สถานที่และระยะเวลาทําการวิจัย 
 

ผสมพันธุมันสําปะหลัง ณ สถาบันพัฒนามันสําปะหลงั ตําบลหวยบง อําเภอดานขุนทด 
จังหวัดนครราชสีมา และปลกูทดสอบสายพันธุปที่ 1 และ 2 ณ สถานีวิจัยเขาหินซอน ตําบล  
เขาหินซอน อําเภอพนมสารคาม จังหวัดฉะเชิงเทรา  
 

ระยะเวลาทําการศึกษาเริ่มตั้งแตเดือนตลุาคม พ.ศ. 2550 ถึงเดือนตลุาคม พ.ศ. 2553 
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ผลและวิจารณ 
 

1. การคัดเลือกลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลส (amylose-free starch) 
 
ขุดเก็บเก่ียวสายพันธุลูกผสมที่ไดจากการผสมตัวเองชัว่ที่ 1 และผสมระหวางพันธุที่มี

และไมมีการผสมเลือดชิดมันสําปะหลังพันธุการคาของไทยจํานวน 6 พันธุ และสายพันธุดีเดน 3 
สายพันธุ ไดลกูผสมทั้งหมด 2,412 สายพันธุ ดังแสดงในตารางที่ 1 แลวตรวจหาลกัษณะแปง
ชนิดที่ไมมีอะมิโลส โดยผาหัวแลวฉีดพนดวยสารละลายโพแทสเซยีมไอโอไดน พบวา ทุกสาย
พันธุที่ทดสอบปรากฏสีน้ําเงินเขม (ภาพที่ 2) แสดงถึงไมมีสายพันธุใดมีลักษณะดังกลาว  

 

 
 
                                                  

 
                                                                                             

ภาพที่ 2   การตรวจหาลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสในประชากรลูกที่ไดจากการผสมเลือดชิด
ในมันสําปะหลังพันธุการคาของไทย การฉีดพนสารละลายโพแทสเซียมไอโอไดนที่
หัวมันสําปะหลัง (ก) และลกัษณะการติดสีน้ําเงินเขมของหัวมันสําปะหลังสายพันธุ
ตางๆ (ข) 

ก

ข 
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ตารางที่ 1  จํานวนเมล็ด ตนที่งอก สายพันธุที่ใชตรวจหาลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลส และ
สายพันธุที่ใชประมาณคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมของคูผสมตางๆ ที่มีคา
Coefficient of inbreeding (F) แตกตางกัน 3 ระดับ   

 

หมายเหตุ  * ตัวเลขในวงเล็บ หมายถึง ความงอกหนวยเปนเปอรเซ็นต 
 

F คูผสม 
เมล็ดท่ีไดตอ

คูผสม 

ตน 
ท่ีงอกตอ
คูผสม 

สายพันธุลูก 
ท่ีใชตรวจหา
ลักษณะแปง
ชนิดท่ีไมมี 
อะมิโลส 

สายพันธุลูก 
ท่ีใชประมาณ
คาความเส่ือม
ถอยทาง
พันธุกรรม 

ระยอง 5 x ระยอง 1 115 110 (95.7)* 107 50 

ระยอง 90 x CMR #196 139 120 (86.3) 120 52 

CMR #196 x เกษตรศาสตร 50 587 545 (92.8) 538 55 

หวยบง 60 x CM 1223-11 180 156 (86.7) 156 49 

0 

รวม (เฉล่ีย) 1,021 (255) 931 (90.4) 921 (230) 206 (51) 

ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 235 115 (48.9) 113 51 

หวยบง 60 x ระยอง 5 191 146 (76.4) 145 54 

ระยอง 5 x หวยบง 80 155 135 (48.1) 134 49 

หวยบง 60 x หวยบง 80 169 163 (96.4) 161 49 

0.25 

รวม (เฉล่ีย) 750 (187) 559 (67.5) 553 (138) 203 (50) 

ระยอง 1 (S1) 125 102 (81.6) 101 50 

ระยอง 5 (S1) 225 125 (55.6) 95 45 

ระยอง 90 (S1) 242 95 (39.3) 90 48 

เกษตรศาสตร 50 (S1) 140 59 (42.1) 58 42 

หวยบง 60 (S1) 454 257 (56.6) 256 50 

หวยบง 80 (S1) 426 215 (50.5) 213 50 

MKUC 34-114-235 (S1) 231 127 (55.0) 125 51 

0.50 

รวม (เฉล่ีย) 1,843 (263) 980 (54.4) 938 (134) 336 (48) 

  รวมท้ังส้ิน 3,614 2,470 2,412 745 
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การทดลองน้ีไดผลสอดคลองกับงานทดลองของ เพียงเพ็ญ และคณะ (2552) ที่ตรวจหา
ลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสในลูกท่ีไดจากการผสมตัวเองชัว่ที่ 1 ของมันสําปะหลังพันธุการ 
คา 7 พันธุ และสายพันธุดีเดน 15 สายพันธุ ไดจํานวนตน S1 ทั้งสิ้น 23,230 ตน ซึ่งผลการ
ตรวจหาลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสก็ไมพบเชนกัน  

 
การที่ไมสามารถตรวจพบลกัษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสในประชากรลูกที่ไดจากการ

ผสมเลือดชิดของมันสําปะหลังพันธุการคาและสายพนัธุดีเดนของไทย อาจเปนเพราะยีนที่ควบ 
คุมลักษณะดังกลาวมีอยูในความถี่ทีต่่ํามาก และประชากรที่นํามาตรวจสอบมีจํานวนนอยเกินไป 
ทําใหยีนที่ควบคุมลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสไมมีโอกาสไดแสดงออก ซึ่งหากสามารถเพ่ิม
จํานวนพอแมที่ใชผสมพันธุใหมีความหลากหลายทางพันธุกรรมมากขึ้น อาจชวยเพ่ิมโอกาสใน
การตรวจพบลักษณะดังกลาวไดเชนเดียวกับที่ Ceballos  et al. (2007b) สามารถตรวจพบ
ลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสในมันสําปะหลัง โดยเลือกศึกษาในกลุมพันธุที่มีความหลาก 
หลายทางพันธุกรรมสูง และใชประชากร S1 ในการทดสอบมากกวา 20,000 ตน จากพอแม
จํานวน 74 สายพันธุ ในขณะที่ประชากร S1 ที่ใชในการศึกษาน้ีมาจากพอแมพันธุเพียง 7 พันธุ 
(ตารางที่ 1) และพันธุกรรมที่ใชในการทดลองนี้ลวนเปนพันธุการคาของไทยซ่ึงมีความหลาก 
หลายทางพันธุกรรมต่ํา โดยปรับปรุงมาจากพันธุเริ่มตนจํานวนนอยเพียง 9 พันธุ และแตละ
พันธุมีความใกลชิดกันทางพันธุกรรม (Rojanaridpiched et al., 2010) ดังนั้นโอกาสที่จะตรวจ
พบจึงต่ํา  

 
สําหรับการทดลองของเพียงเพ็ญ และคณะ (2552) แมจะใชพอแมพันธุในการผสมตัว 

เองชั่วที่ 1 จํานวนมากขึ้น คือ พันธุการคา 7 พันธุ และสายพันธุดีเดน 15 สายพันธุ แตพันธุการ 
คาและสายพนัธุดีเดนที่นํามาใชเปนพอแมพันธุสวนใหญเปนพันธุการคาของไทย ซึ่งมีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมต่ํา และมีความใกลชิดกันทางพันธุกรรมสูง ทําใหโอกาสที่จะตรวจพบ
จึงต่ําเชนกัน แมวาจะสามารถผสมพันธุจนไดสายพันธุลูกผสมตวัเองชั่วที่ 1 จํานวนมากถึง 
23,230 สายพันธุก็ตาม ก็ไมสามารถตรวจพบได  

 
ทั้งน้ีถาลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสในมันสําปะหลงัที่ Ceballos et al. (2007b) 

สันนิษฐานวา ถูกควบคุมดวยยีนที่เปน homozygous recessive เพียง 1 ตําแหนง คือ ยีน 
waxy (wx) เม่ือพิจารณาตามกฎการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมของเมลเดลแลว การผสม
ตัวเองเพียง 1 คร้ัง ลูก S1 ที่ไดควรจะกระจายตัวแสดงลักษณะพันธกุรรมในอัตราสวน 1 WxWx 
: 2 Wxwx : 1 wxwx  หรือกลาวไดวาลูก S1 ที่ไดจะมีลักษณะแปงชนิดที่มีอะมิโลสตอแปงชนิดที่
ไมมีอะมิโลส เทากับ 3 ตอ 1 ซึ่งเปนการถายทอดลักษณะทางคุณภาพที่ควบคุมดวยยีนนอยคู
ไมจําเปนตองผสมพันธุใหไดลูกจํานวนมากจากแตละคูผสม ก็สามารถแสดงออกของลักษณะ
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ดังกลาวได ดังเชนที่ Ceballos et al. (2007b) ตรวจพบลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสในสาย
พันธุ AM 206 ซึ่งสายพันธุนี้ผสมตัวเองไดเพียง 79 เมล็ด และเพาะเมล็ดไดตนที่งอกและอยูรอด
เพียง 17 ตนเทาน้ัน ก็สามารถตรวจพบได 

 
ขอสันนิษฐานที่เปนไปไดอีกประการหน่ึงที่ไมสามารถตรวจพบลักษณะแปงชนิดที่ไมมี 

อะมิโลสคือ อาจเปนเพราะไมมียีนที่ควบคุมลักษณะดังกลาวในสําปะหลังพันธุการคาของไทย 
ซึ่งหากขอสันนิษฐานนี้ถกูตอง ยีนที่ควบคุมลักษณะชนิดแปงในมันสําปะหลังพันธุการคาและ
สายพันธุดีเดนของไทยที่ศกึษา นาจะมีพันธุกรรมเปน homozygous dominant (WxWx) ซึ่งอาจ
ไมมีความจําเปนในการตรวจหาลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสในมันสําปะหลังพันธุการคาของ
ไทยที่ศกึษาแลวอีกตอไป อยางไรก็ตาม สามารถทําใหเกิดการเปลี่ยนแปลงพันธุกรรมโดยวิธีกอ
การกลายพันธุ (mutation) โดยการชักนําจากส่ิงกอกลายพันธุ (mutagen) ซึ่งจะสงผลใหเกิดการ
เปล่ียนแปลงที่ระดับยีน เชน การเปล่ียนแปลงคูเบสของดีเอ็นเอเพียงคูเดียว หรืออาจเพิ่มจํานวน
ชุดของลําดับคูเบสที่ซ้ํากัน (Griffiths et al., 2002) ซึ่งมีโอกาสที่จะแสดงออกของลักษณะแปง
ชนิดที่ไมมีอะมิโลสหรือลักษณะอ่ืนได ดังเชน การคนพบลักษณะ small-granule starch และ 
high-amylose starch ที่ตรวจพบภายหลังนําเมล็ดมันสําปะหลังไปฉายดวยรังสีแกมมา และตาม
ดวยการผสมตัวเองสายพันธุลูกผสมที่ผานการฉายรังสีอีก 1 คร้ัง (Ceballos et al., 2008) 

 
สําหรับแนวทางในการปรับปรุงพันธุมันสําปะหลังของไทยเพื่อใหไดสายพันธุที่มีลักษณะ

แปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสสามารถทําได ดังเชน โครงการความรวมมือระหวางมูลนิธสิถาบันพัฒนา
มันสําปะหลังแหงประเทศไทย และศูนยเกษตรเขตรอนนานาชาติ กําลังดําเนินการอยูในปจจุบัน 
โดยสงมันสําปะหลังพันธุการคาของไทยซึ่งมีผลผลิตและปริมาณแปงในหัวสูง ไปผสมพันธุกับ
สายพันธุ AM 206-5 ซึ่งมีลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลส ที่ศูนยเกษตรเขตรอนนานาชาต ิ
ประเทศโคลอมเบีย จนไดลูกชั่วที่ 1 (F1) จากน้ันจึงผสมพันธุระหวางลูก F1 ใหไดลูกชั่วที่ 2 (F2) 
ซึ่งจะกระจายตัวแสดงลักษณะแปงทั้งชนิดที่มีและไมมีอะมิโลสออกมา แลวจึงนําเมล็ด F2 เขามา
ปลูกคัดเลือกในประเทศไทยตั้งแตป พ.ศ. 2552 เปนตนมา ปจจุบันอยูในระหวางขัน้ตอนการ
ปลูกคัดเลือกและเปรียบเทยีบพันธุ โดยทีมนักวิจัยของภาควิชาพืชไรนา คณะเกษตร 
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร 
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 2.  ความแปรปรวนของลกัษณะทางการเกษตร 
 
 วิเคราะหความแปรปรวน (analysis of variance) ของลักษณะทางการเกษตรที่สําคัญ 
ไดแก ความงอก ความสูงตน น้ําหนักหัวสด น้ําหนักตนและใบ ดัชนีเก็บเก่ียว ปรมิาณแปงในหัว 
และปริมาณหัวแหง ของคูผสมตางๆ ที่มีความสัมพันธทางพันธุกรรมแตกตางกัน 3 ระดับ ความ
แปรปรวนของแตละคูผสมแสดงไวในตารางผนวกที่ ข1-ข15 และรวบรวมความแปรปรวนของ
ทุกคูผสมตามลักษณะที่ศึกษาทั้ง 7 ลักษณะไวในตารางที่ 2-15 ที่จะกลาวโดยละเอียดตอไป  
 
 ความงอก 
 

 การวิเคราะหความแปรปรวนในลักษณะความงอกระหวางลูกที่ไดและพอแมของแตละ
คูผสม ทั้ง 15 คูผสม (ตารางที่ 2) พบวา จะแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญย่ิงทางสถิติในทุกคูผสม 
และพบความแตกตางทางสถิติระหวางกลุมประชากรลกูกับกลุมพอแม เม่ือคูผสมมีระดับการ
ผสมเลือดชิด F=0.25 และ F=0.50 แตไมพบในกลุมคูผสมที่ไมมีการผสมเลือดชิด (F=0) ซึ่งเปน
ปรากฏการณทั่วไปของการผสมเลือดชิดในพืชผสมขามที่เคยศึกษาในพืชอ่ืนมากอน เชน 
ทานตะวัน (Dewey et al. 1966) ขาวโพด (Hallauer and Sear, 1973) และออย (บุษณี, 2547) 
เปนตน   

 
การที่กลุมคูผสมเลือดชิด (F=0.25 และ F=0.50) ใหกลุมประชากรลกูมีความแตกตาง

ทางสถิติกับกลุมพอแมในลักษณะความงอก แสดงใหเห็นวา การผสมเลือดชิดมีผลใหความงอก
ของลูกเปลี่ยนแปลงไปจากพอแม แตจะเปลี่ยนแปลงไปในทศิทางใดและมากนอยเพียงใดตอง
เปรียบเทียบความแตกตางของคาเฉลี่ยระหวางประชากรลูกกับคาเฉลี่ยพอแมในแตละคูผสม 
(ตารางที่ 3) ซึ่งพบวา ทุกคูผสมใหลูกทีมี่ความงอกมากกวาคาเฉลีย่พอแมจํานวนนอยกวาลูกที่
มีความงอกนอยกวาคาเฉลีย่พอแม และหากพิจารณาเฉพาะสายพนัธุลูกที่มีความงอกแตกตาง
ทางสถิติกับคาเฉลี่ยพอแมแลว จะพบวา ไมมีคูผสมใดใหลูกมีความงอกมากกวาคาเฉลี่ยพอแม 
สังเกตไดจากมีคาเทากับ 0 ทุกคูผสม แสดงวา การผสมเลือดชิดโดยเฉลี่ยแลวจะทาํใหความ 
สามารถในการงอกของลูกลดลงเม่ือเทียบกับคาเฉลี่ยพอแม 

 
ทั้งน้ีเน่ืองจากพอแมที่ใชเปนพันธุตรวจสอบลวนเปนพันธุการคาที่ผานการปลูกทดสอบ

จนม่ันใจแลววามีความงอกและความแข็งแรงของทอนพันธุสูง ทําใหความงอกเฉลีย่ของพอแมมี
คาสูง จึงไมปรากฏวามีสายพันธุลูกใดที่แสดงคาดีเดนกวาพอแม แมในทางทฤษฎีมีโอกาสเปน 
ไปไดที่การผสมพันธุอาจไดลูกที่กระจายตัวแสดงลักษณะดีเดนกวาพอแม (Falconer, 1960) แต
ความงอกของทอนพันธุ นอกจากขึ้นอยูกับพันธุกรรมแลวยังขึ้นกับระยะเวลาและวิธีการเก็บ
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รักษาทอนพันธุดวย โดยการทดลองนี้เก็บรักษาทอนพันธุไวนานเพียง 10 วันกอนปลูก ซึ่งระยะ 
เวลาดังกลาว ไมสงผลตอการเส่ือมคุณภาพทอนพันธุมันสําปะหลังพันธุการคาของไทยใน
ปจจุบัน (สุภาวดี, 2550) ในขณะที่สายพันธุลูกบางสายพันธุแมวาอาจมีพันธุกรรมในลักษณะ
ความงอกดีเดนกวาพอแม แตเน่ืองจากความงอกวัดคาเปนเปอรเซ็นต ซึ่งมีคามากสุดคือ 100 
เปอรเซ็นต คาของสายพันธุลูกจึงมีคามากสุดไดเทากับ 100 เปอรเซ็นต เทาน้ัน เม่ือพันธุพอแม
ในการทดลองน้ีมีความงอกเทากับ 100 เปอรเซ็นตเกือบทุกพันธุ จึงไมมีทางที่ลูกจะดีเดนกวา
พอแม ดวยเหตุดังกลาวน้ี จึงไมพบวามีสายพันธุลูกผสมใดที่แสดงความดีเดนกวาคาเฉลี่ยพอ
แมในลักษณะความงอก  

 
ในทางตรงกันขาม เม่ือพิจารณาลูกที่มีความงอกนอยกวาและแตกตางทางสถิติกับคา 

เฉลี่ยพอแม พบวา กลุมคูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด F=0.25 มีจํานวนมากสุด รองลงมาคือ 
F=0.50 และ F=0 โดยมีจํานวนสายพันธุลูกในแตละกลุมคูผสมเฉลีย่เทากับ 22 17.2 และ 4.5 
สายพันธุ ตามลําดับ (ตารางที่ 3) สาเหตุที่ประชากรลูกในกลุมคูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด 
F=0.25 มีจํานวนสายพันธุลูกที่มีคานอยกวาคาเฉลี่ยพอแมจํานวนมากกวา F=0.50 ทั้งที่ในทาง
ทฤษฎีควรจะมีจํานวนนอยกวา นาจะมาจากความงอกที่แสดงในตารางที่ 3 เปนการตรวจวัด
จากการปลูกทดสอบในปที ่2 โดยใชทอนพันธุจากปที ่1 ซึ่งสายพันธุที่ออนแอไดถูกคัดทิ้งตั้งแต
ขั้นตอนการเพาะเมล็ดไปแลวบางสวน จึงเปนการคัดเลือกโดยธรรมชาติที่ไมไดตัง้ใจ และไม
สามารถหลีกเลี่ยงได (กฤษฎา, 2551) ทําใหผลที่ไดไมเปนไปตามทฤษฎี 
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ตารางที่ 2  ความแปรปรวนในลักษณะความงอกระหวางลูกที่ไดและพอแมของแตละคูผสมที่มี
คา Coefficient of inbreeding (F) แตกตางกัน 3 ระดับ 

 

 
หมายเหตุ  *, ** = มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อม่ัน 0.05 และ 0.01 ตามลําดับ    

ns = ไมมีความแตกตางทางสถิต ิ                     

F Source of Variation Mean Square 
ระยอง 5 x ระยอง 1 1197.00** 

พอแม vs ลูก 137.19ns 
ระยอง 90 x CMR 35-22-196 274.87** 

พอแม vs ลูก 116.33ns 
CMR 35-22-196 x เกษตรศาสตร 50 585.86** 

พอแม vs ลูก 282.66ns 
หวยบง 60 x CM 1223-11 436.93** 

 
 

 
0 

พอแม vs ลูก 137.97ns 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 1253.90** 

พอแม vs ลูก 2747.12** 
หวยบง 60 x ระยอง 5 1569.94** 

พอแม vs ลูก 2490.74** 
ระยอง 5 x หวยบง 80 1399.36** 

พอแม vs ลูก 8641.41** 
หวยบง 60 x หวยบง 80 1716.91** 

 
 

 
0.25 

พอแม vs ลูก 7978.22** 
ระยอง 1 (S1) 1348.89** 

พอแม vs ลูก 715.16* 
ระยอง 5 (S1) 2043.45** 

พอแม vs ลูก 1953.97** 
ระยอง 90 (S1) 2043.45** 

พอแม vs ลูก 1953.97** 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 1252.33** 

พอแม vs ลูก 581.51ns 
หวยบง 60 (S1) 3081.79** 

พอแม vs ลูก 3373.70* 
หวยบง 80 (S1) 2913.20** 

พอแม vs ลูก 1957.44ns 
MKUC 34-114-235 (S1) 2796.15** 

 
 
 
 
 
 
 

0.50 

พอแม vs ลูก 614639** 
C.V. (%) 10.4-25.5 
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ตารางที่ 3  จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีความงอกมากกวาและนอยกวาเม่ือเทียบกับคาเฉลี่ยพอ
แมของคูผสมตางๆ ทั้ง 15 คูผสม 

 

จํานวนสายพนัธุลูกผสม 
F คูผสม 

จํานวนสาย
พันธุลูกผสม
ที่ทดสอบ มากวา

a
 นอยกวา

b
 

ระยอง 5 x ระยอง 1 50 20 (0)
c
 30 (8) 

ระยอง 90 x CMR#196 52 0 (0) 52 (3) 
CMR#196 x เกษตรศาสตร 50 55 16 (0) 34 (3) 
หวยบง 60 x CM1223-11 49 37 (0) 12 (4) 

0 

เฉลี่ย 51.5 18.8 (0) 32.3 (4.5) 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 51 7 (0) 39 (22) 
หวยบง 60 x ระยอง 5 54 12 (0) 35 (21) 
ระยอง 5 x หวยบง 80 49 0 (0) 46 (16) 
หวยบง 60 x หวยบง 80 49 0 (0) 47 (29) 

0.25 

เฉลี่ย 50.8 4.8(0) 41.8 (22) 
ระยอง 1 (S1) 50 0 (0) 51 (15) 
ระยอง 5 (S1) 45 0 (0) 45 (15) 
ระยอง 90 (S1) 48 0 (0) 46 (20) 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 42 0 (0) 41 (10) 
หวยบง 60 (S1) 50 10 (0) 30 (20) 
หวยบง 80 (S1) 50 11 (0) 34 (16) 
MKUC 34-114-235 (S1) 51 0 (0) 42 (24) 

0.50 

เฉลี่ย 48.0 3 (0) 41.3 (17.2) 
 

หมายเหตุ  a ตัวเลขในคอลัมน หมายถึง จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคามากกวาคาเฉลี่ยพอแม 
               b ตัวเลขในคอลัมน หมายถึง จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคานอยกวาคาเฉลี่ยพอแม 
               c ตัวเลขในวงเล็บ หมายถึง จํานวนสายพนัธุลูกผสมที่มีคามากกวาหรือนอยกวา  

และแตกตางทางสถิติกับคาเฉลี่ยพอแมโดยวิธี LSD ที่ระดับความเชือ่ม่ัน 0.05 
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ความสูงตน 
 
การวิเคราะหความแปรปรวนในลักษณะความสูงตนระหวางลูกที่ไดและพอแมของแตละ

คูผสม ทั้ง 15 คูผสม (ตารางที่ 6) พบวา จะแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญย่ิงทางสถิติในทุกคูผสม 
เม่ือเปรียบเทยีบความแตกตางระหวางกลุมประชากรลกูกับกลุมพอแม พบความแตกตางทาง
สถิติในทุกคูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิดที่ F=0.50 ในขณะที่กลุมคูผสมที่ F=0.25 พบความ
แตกตางทางสถิติเฉพาะคูผสมระหวางพันธุระยอง 90 กับ เกษตรศาสตร 50 และ ระยอง 5 กับ 
หวยบง 80 แตไมพบในกลุมคูผสมที่ไมมีการผสมเลือดชิด (F=0) ซึ่งเปนไปในแนวทางเดียวกับ
ลักษณะความงอก  

 
การที่กลุมคูผสมเลือดชิด (F=0.25 และ F=0.50) ใหกลุมประชากรลกูแตกตางทางสถิติ

กับกลุมพอแมในลักษณะความสูงตน แสดงใหเห็นวา การผสมเลือดชิดมีผลใหความสูงตนของ
ลูกเปลีย่นแปลงไปจากพอแม แตจะเปลีย่นแปลงไปในทิศทางใดและมากนอยเพียงใดตองเปรียบ 
เทียบความแตกตางของคาเฉลี่ยระหวางประชากรลูกกับคาเฉลี่ยพอแมในแตละคูผสม (ตารางที่ 
5) ซึ่งพบวา ทุกคูผสมใหลกูที่มีความสูงตนมากกวาคาเฉลี่ยพอแมจํานวนนอยกวาลูกที่มีความ
สูงตนนอยกวาคาเฉลี่ยพอแม และหากพิจารณาเฉพาะสายพันธุลูกที่มีความแตกตางทางสถิติกับ
คาเฉลี่ยพอแมแลว จะพบวา แทบไมมีคูผสมใดใหลูกมีความสูงตนมากกวาคาเฉลี่ยพอแม แสดง
วา การผสมเลือดชิดโดยเฉลี่ยแลวจะทําใหความสูงตนของลูกลดลงเม่ือเทียบกับคาเฉลี่ยพอแม 
สอดคลองกับที่ Kawano et al. (1978) และ Rojas et al. (2009) ทีพ่บวา การผสมตัวเองชัว่ที่ 1 
ในมันสําปะหลังใหลูก S1 ที่ไดมีความสูงตนลดลงจากคาเฉลี่ยพอแม  

 
เม่ือเปรียบเทยีบความแตกตางระหวางคาเฉลี่ยระหวางสายพันธุลูกกับคาเฉลี่ยพอแมใน

แตละคูผสม (ตารางที่ 5) พบวา คูผสมสวนใหญใหจํานวนสายพันธุลกูที่มีคาความสูงตนมากกวา
คาเฉลี่ยพอแมจํานวนนอยกวาสายพันธุลูกที่มีคานอยกวาคาเฉลี่ยพอแม ยกเวนกลุมคูผสมที่มี
ระดับการผสมเลือดชิด F=0 ซึ่งมีจํานวนสายพันธุลูกทีมี่คามากกวาและนอยกวาคาเฉลี่ยพอแม
ใกลเคยีงกันเฉลี่ยเทากับ 22.5 และ 26 สายพันธุ ตามลําดับ สอดคลองกับ Kawano et al. 
(1978) ที่พบวา การผสมระหวางพอแมที่ไมมีความสมัพันธกันทางพันธุกรรม ใหลูกที่มีความสูง
ตนทั้งมากกวาและนอยกวาคาเฉลี่ยพอแม และหากพิจารณาเฉพาะสายพันธุลูกที่แตกตางทาง
สถิติกับคาเฉลี่ยพอแมแลวพบวา คูผสมสวนใหญใหลกูมีความสูงตนนอยกวาคาเฉลี่ยพอแม โดย 
เฉพาะอยางยิ่งกลุมที่ผสมตวัเอง พบวา แทบไมมีสายพันธุลูกผสมใดที่มีคามากกวาคาเฉลี่ยพอ
แมโดยมีคาเฉลี่ยเพียง 0.3 สายพันธุเทานั้น เปรียบเทยีบกับจํานวนสายพันธุลูกทีมี่คานอยกวา
คาเฉลี่ยพอแมที่มีมากถึง 25.4 สายพันธุ  
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ตารางที่  4  ความแปรปรวนในลักษณะความสูงตนระหวางลูกที่ไดและพอแมของแตละคูผสมที่
มีคา Coefficient of inbreeding (F) แตกตางกัน 3 ระดับ 

 

 
หมายเหตุ  *, ** = มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อม่ัน 0.05 และ 0.01 ตามลําดับ    

ns = ไมมีความแตกตางทางสถิต ิ                    

F Source of Variation Mean Square 
ระยอง 5 x ระยอง 1 2961.61** 

พอแม vs ลูก 48.06ns 
ระยอง 90 x CMR 35-22-196 2236.79** 

พอแม vs ลูก 93.34ns 
CMR 35-22-196 x เกษตรศาสตร 50 1007.10ns 

พอแม vs ลูก 57.85ns 
หวยบง 60 x CM 1223-11 2554.54** 

 
 

 
0 

พอแม vs ลูก 45.23ns 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 3471.39** 

พอแม vs ลูก 10118.50** 
หวยบง 60 x ระยอง 5 1717.13** 

พอแม vs ลูก 935.30ns 
ระยอง 5 x หวยบง 80 2890.43** 

พอแม vs ลูก 8804.35** 
หวยบง 60 x หวยบง 80 3301.66** 

 
 

 
0.25 

พอแม vs ลูก 2313.48ns 
ระยอง 1 (S1) 1895.84** 

พอแม vs ลูก 7793.22** 
ระยอง 5 (S1) 2651.86** 

พอแม vs ลูก 3706.01** 
ระยอง 90 (S1) 2651.86** 

พอแม vs ลูก 3706.01** 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 4335.27** 

พอแม vs ลูก 4837.87** 
หวยบง 60 (S1) 2428.72** 

พอแม vs ลูก 9956.43** 
หวยบง 80 (S1) 3329.81** 

พอแม vs ลูก 38387720** 
MKUC 34-114-235 (S1) 3660.26** 

 
 
 
 
 
 
 

0.50 

พอแม vs ลูก 3962910** 
C.V. (%) 9.4-16.5 
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ตารางที่ 5  จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีความสูงตนมากกวาและนอยกวาเม่ือเทียบคาเฉลี่ยพอ
แมของคูผสมตางๆ ทั้ง 15 คูผสม 

 

จํานวนสายพนัธุลูกผสม 
 F คูผสม 

จํานวนสาย
พันธุลูกผสม
ที่ทดสอบ มากกวา

a
 นอยกวา

b
 

ระยอง 5 x ระยอง 1 50 24 (3)
c
 18 (7) 

ระยอง 90 x CMR#196 52 21 (5) 31 (7) 
CMR#196 x เกษตรศาสตร 50 55 20 (0) 30 (1) 
หวยบง 60 x CM1223-11 49 25 (7) 24 (9) 

0 

เฉลี่ย 51.5 22.5 (3.8) 26 (6) 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 51 4 (1) 42 (21) 
หวยบง 60 x ระยอง 5 54 15 (2) 32 (11) 
ระยอง 5 x หวยบง 80 49 2 (0) 44 (25) 
หวยบง 60 x หวยบง 80 49 15 (0) 32 (13) 

0.25 

เฉลี่ย 50.8 9 (0.8) 37.5 (17.5) 
ระยอง 1 (S1) 50 1 (0) 49 (40) 
ระยอง 5 (S1) 45 4 (0) 41 (25) 
ระยอง 90 (S1) 48 3 (1) 43 (24) 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 42 5 (0) 36 (17) 
หวยบง 60 (S1) 50 4 (0) 40 (24) 
หวยบง 80 (S1) 50 7 (1) 41 ( 25) 
MKUC 34-114-235 (S1) 51 8 (0) 39 (23) 

0.50 

เฉลี่ย 48.0 4.6 (0.3) 41.4 (25.4) 
 

หมายเหตุ  a ตัวเลขในคอลัมน หมายถึง จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคามากกวาคาเฉลี่ยพอแม 
               b ตัวเลขในคอลัมน หมายถึง จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคานอยกวาคาเฉลี่ยพอแม 
               c ตัวเลขในวงเล็บ หมายถึง จํานวนสายพนัธุลูกผสมที่มีคามากกวาหรือนอยกวา  

และแตกตางทางสถิติกับคาเฉลี่ยพอแมโดยวิธี LSD ที่ระดับความเชือ่ม่ัน 0.05 
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น้ําหนักหัวสด 
 
การวิเคราะหความแปรปรวนในลักษณะน้ําหนักหัวสดระหวางลูกที่ไดและพอแมของคู 

ผสมตางๆ ทั้ง 15 คูผสม (ตารางที่ 6) พบวา มีความแตกตางอยางมีนัยสําคัญย่ิงทางสถิติทุกคู 
ผสม และพบความแตกตางทางสถิติระหวางกลุมประชากรลูกกับกลุมพอแม ในกลุมคูผสมที่มี
ระดับการผสมเลือดชิด F=0.25 และ F=0.50 แตไมพบในกลุมคูผสมท่ีไมมีการผสมเลือดชิด 
(F=0)  

 
การที่กลุมคูผสมเลือดชิด (F=0.25 และ F=0.50) ใหประชากรลูกมีความแตกตางทาง

สถิติกับพอแมในลักษณะน้ําหนักหัวสด แสดงใหเห็นวา การผสมเลือดชิดมีผลใหน้ําหนักหัวสด
ของลูกเปลี่ยนแปลงไปจากพอแม แตจะเปลี่ยนแปลงไปในทศิทางใดและมากนอยเพียงใดตอง
เปรียบเทียบความแตกตางของคาเฉลี่ยระหวางประชากรลูกกับคาเฉลี่ยพอแมในแตละคูผสม 
(ตารางที่ 7) ซึ่งพบวา ทุกคูผสมใหลูกทีมี่น้ําหนักหัวสดมากกวาคาเฉลี่ยพอแมจํานวนนอยกวา
ลูกที่มีน้ําหนักหัวสดนอยกวาคาเฉลี่ยพอแม และหากพิจารณาเฉพาะสายพันธุลูกที่มีน้ําหนักหัว
สดแตกตางทางสถิติกับคาเฉลี่ยพอแมแลว จะพบวา แทบไมมีคูผสมใดที่ใหลูกดีเดนกวาพอแม
โดยเฉพาะคูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด F=0.50 สอดคลองกับ Kawano et al. (1978) และ 
Rojas et al. (2009) ที่พบวา การผสมตัวเองชั่วที่ 1 ในมันสําปะหลังใหลูก S1 ที่ไดมีผลผลิตหัว
สด (fresh root yield) ลดลงจากคาเฉลี่ยพอแม 

 
เม่ือพิจารณาเปนรายคูผสม พบวา การผสมตัวเอง (F=0.50) ของทุกพันธุ มีโอกาสได

สายพันธุลูกทีมี่น้ําหนักหัวสดดีเดนกวาพอแมนอย สอดคลองกับ Kawano et al. (1978) ที่พบ 
วา การผสมตวัเองมันสําปะหลังบางพันธุมีโอกาสไดลูก S1 บางสายพันธุ (line) ที่ดีเดนกวาพอ
แมในลักษณะผลผลติหัวสดเชนกัน แตมีโอกาสนอยมาก ในขณะที่การผสมระหวางเครือญาติ 
(F=0.25) พบวา มีโอกาสไดสายพันธุลูกที่ดีเดนกวาพอแมมากกวาการผสมตัวเอง เชน คูผสม
ของพันธุระยอง 90 กับ เกษตรศาสตร 50 และหวยบง 60 กับ หวยบง 80 ที่ใหจํานวนสายพันธุ
ลูกที่มีคามากกวาและแตกตางทางสถติกัิบคาเฉลี่ยพอแมเทากับ 3 และ 5 สายพันธุ ตามลําดับ 
(ตารางที่ 7) อยางไรก็ตามเม่ือเทียบสัดสวนระหวางสายพันธุลูกที่มีคามากกวาและนอยกวาคา 
เฉลี่ยพอแมแลวจะเห็นวามีคาต่ํา ดังนั้นหากเลือกใชพันธุที่มีความสัมพันธกันทางพันธุกรรมมา
เปนพอแมพันธุ แมวาพันธุเหลาน้ันจะเปนเปนรุนใหมที่มีผลผลติสูง และมีลักษณะทางการ 
เกษตรอ่ืนๆ ดีเดนก็ตาม โอกาสที่จะไดลกูผสมที่มีลักษณะดีเดนกวาพอแมก็นอยไปดวย  

 
สวนคูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด F=0 พบวา คูผสมตางๆ มีสัดสวนระหวางจํานวน

สายพันธุลูกทีมี่คามากกวากับนอยกวาและแตกตางทางสถิติกับคาเฉลี่ยพอแมใกลเคียงกันดังนี ้
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คือ ระยอง 5 กับ ระยอง 1 (12 ตอ 15) ระยอง 90 กับ CMR 35-22-196 (3 ตอ 5)            
CMR 35-22-196 กับ เกษตรศาสตร 50 (7 ตอ 13) และหวยบง 60 กับ CM 1223-11           
(9 ตอ 11)  

 
อยางไรก็ตาม แมคูผสมระหวางพันธุระยอง 5 กับ ระยอง 1 และหวยบง 60 กับ       

CM 1223-11 มีโอกาสที่จะไดสายพันธุลกูผสมที่ดีเดนกวาคาเฉลี่ยพอแมมากกวาคูผสมอ่ืนๆ แต
พันธุระยอง 1 เปนพันธุพ้ืนเมืองของไทย ซึ่งปจจุบันถือเปนพันธุที่มีผลผลติสูงปานกลางเม่ือ
เทียบกบัพันธุการคาของไทยในปจจุบัน (เจริญศักด์ิ, 2546) สวนสายพันธุ CM 1223-11 เปน
พันธุลูกผสมที่นําเขาจาก CIAT ประเทศโคลอมเบีย ซึ่งปรับตวัเขากับสภาพแวดลอมของไทยได
ไมดีทําใหผลผลิตต่ํา (พิกุล, 2551) ทั้งสองพันธุจึงฉุดดึงคาเฉลี่ยพอแมในลักษณะน้ําหนักหัวสด
ของคูผสมนั้นใหต่ําลง โอกาสที่สายพันธุลูกจะแสดงลกัษณะดีเดนกวาพอแมจึงเปนไปไดงาย แต
สายพันธุลูกผสมดีเดนเหลาน้ันอาจใหผลผลิตต่ํากวาพันธุรุนใหม และไมเปนที่ยอมรับของ
เกษตรกร  

 
ดังนั้นการคัดเลือกพอแมพันธุเพ่ือใชในโครงการปรับปรุงพันธุ นอกจากจะพิจารณาที่

ระดับความสมัพันธทางพันธุกรรมแลว พันธุเหลาน้ันควรมีลักษณะผลผลติสูง และมีลักษณะทาง
การเกษตรอ่ืนๆ อยูในระดับที่สามารถยอมรับได  
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ตารางที่ 6   ความแปรปรวนในลักษณะน้ําหนักหัวสดระหวางลูกที่ไดและพอแมของแตละคูผสม
ที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) แตกตางกัน 3 ระดับ 

 

 
หมายเหตุ  *, ** = มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อม่ัน 0.05 และ 0.01 ตามลําดับ    

ns = ไมมีความแตกตางทางสถิต ิ                    

F Source of Variation Mean Square 
ระยอง 5 x ระยอง 1 3.4881** 

พอแม vs ลูก 0.0013ns 
ระยอง 90 x CMR 35-22-196 8.8623** 

พอแม vs ลูก 0.0813ns 
CMR 35-22-196 x เกษตรศาสตร 50 4.4793** 

พอแม vs ลูก 0.0377ns 
หวยบง 60 x CM 1223-11 6.9154** 

 
 

 
0 

พอแม vs ลูก 0.0587ns 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 3.9101** 

พอแม vs ลูก 5.2357** 
หวยบง 60 x ระยอง 5 5.3733** 

พอแม vs ลูก 10.2867** 
ระยอง 5 x หวยบง 80 4.5641** 

พอแม vs ลูก 30.8020** 
หวยบง 60 x หวยบง 80 5.5220** 

 
 

 
0.25 

พอแม vs ลูก 7.8572** 
ระยอง 1 (S1) 3.0329** 

พอแม vs ลูก 11.0769** 
ระยอง 5 (S1) 5.3434** 

พอแม vs ลูก 16.8502** 
ระยอง 90 (S1) 5.3434** 

พอแม vs ลูก 16.8502** 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 5.3184** 

พอแม vs ลูก 20.3925** 
หวยบง 60 (S1) 3.1578** 

พอแม vs ลูก 16.9905** 
หวยบง 80 (S1) 2.9965** 

พอแม vs ลูก 27.6662** 
MKUC 34-114-235 (S1) 3.2749** 

 
 
 
 
 
 
 

0.50 

พอแม vs ลูก 575.0790** 
C.V. (%) 15.0-34.8 
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ตารางที่ 7  จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีน้าํหนักหัวสดมากกวาและนอยกวาเม่ือเทียบกับ
คาเฉลี่ยพอแมของคูผสมตางๆ ทั้ง 15 คูผสม  

 

จํานวนสายพนัธุลูกผสม 
F คูผสม 

จํานวนสาย
พันธุลูกผสม
ที่ทดสอบ มากกวา

a
 นอยกวา

b
 

ระยอง 5 x ระยอง 1 50 21 (12)
c
 21 (15) 

ระยอง 90 x CMR#196 52 18 (3) 34 (5) 
CMR#196 x เกษตรศาสตร 50 55 17 (7) 33 (13) 
หวยบง 60 x CM1223-11 49 24 (9) 25 (11) 

0 

เฉลี่ย 51.5 20 (7.8) 28.5 (11) 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 51 8 (3) 38 (19) 
หวยบง 60 x ระยอง 5 54 9 (0) 38 (27) 
ระยอง 5 x หวยบง 80 49 1 (0) 45 (37) 
หวยบง 60 x หวยบง 80 49 9 (5) 38 (30) 

0.25 

เฉลี่ย 50.8 6.8 (2) 39.8 (28.3) 
ระยอง 1 (S1) 50 0 (0) 50 (40) 
ระยอง 5 (S1) 45 0 (0) 45 (44) 
ระยอง 90 (S1) 48 2 (1) 44 (37) 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 42 2 (1) 39 (38) 
หวยบง 60 (S1) 50 4 (0) 40 (35) 
หวยบง 80 (S1) 50 1 (0) 46 (42) 
MKUC 34-114-235 (S1) 51 2 (1) 45 (40) 

0.50 

เฉลี่ย 48.0 1.6 (0.4) 44.3 (39.4) 
 

หมายเหตุ  a ตัวเลขในคอลัมน หมายถึง จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคามากกวาคาเฉลี่ยพอแม 
               b ตัวเลขในคอลัมน หมายถึง จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคานอยกวาคาเฉลี่ยพอแม 
               c ตัวเลขในวงเล็บ หมายถึง จํานวนสายพนัธุลูกผสมที่มีคามากกวาหรือนอยกวา  

และแตกตางทางสถิติกับคาเฉลี่ยพอแมโดยวิธี LSD ที่ระดับความเชือ่ม่ัน 0.05 
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น้ําหนักตนและใบ 
 
การวิเคราะหความแปรปรวนในลักษณะน้ําหนักตนและใบระหวางลกูที่ไดและพอแมของ

คูผสมตางๆ ทั้ง 15 คูผสม (ตารางที่ 8) พบวา จะแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญย่ิงทางสถิตใินทกุ
คูผสม และพบความแตกตางทางสถิติระหวางกลุมประชากรลูกกับกลุมพอแม ในคูผสมที่มีระดับ
การผสมเลือดชิด F=0.25 และ F=0.50 แตไมพบในกลุมที่ไมมีการผสมเลือดชิด (F=0) ซึ่งเปน 
ไปในแนวทางเดียวกับลักษณะน้ําหนักหัวสด  

 
การที่กลุมคูผสมเลือดชิด (F=0.25 และ F=0.50) ใหประชากรลูกมีความแตกตางทาง

สถิติกับพอแมในลักษณะน้ําหนักตนและใบ แสดงใหเห็นวา การผสมเลือดชิดมีผลใหน้ําหนักตน
และใบของลูกเปลี่ยนแปลงไปจากพอแม แตจะเปลี่ยนแปลงไปในทศิทางใดและมากนอยเพียงใด
ตองเปรียบเทยีบความแตกตางของคาเฉลี่ยระหวางประชากรลูกกับคาเฉลี่ยพอแมในแตละคู 
ผสม (ตารางที่ 9) พบวา คูผสมสวนใหญใหจํานวนสายพันธุลูกที่มีน้ําหนักตนและใบมากกวา
คาเฉลี่ยพอแมจํานวนนอยกวาสายพันธุลูกที่มีคานอยกวาคาเฉลี่ยพอแม ยกเวนกลุมคูผสมที่มี
ระดับการผสมเลือดชิด F=0.50 ซึ่งมีจํานวนสายพันธุลูกที่มีคามากกวาและนอยกวาคาเฉลี่ยพอ
แมใกลเคียงกัน เทากับ 22.5 และ 26 สายพันธุ ตามลาํดับ เม่ือพิจารณาเฉพาะสายพันธุลูกที่มี
ความแตกตางทางสถิติกับคาเฉลี่ยพอแมแลว พบวา คูผสมสวนใหญใหลูกมีน้ําหนักตนและใบ
นอยกวาคาเฉลี่ยพอแมเชนกัน โดยเฉพาะอยางยิ่งกลุมคูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด F=0.50  

 
เม่ือพิจารณาเปนรายคูผสม พบวา กลุมคูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด F=0.50 มี

โอกาสไดลูกที่มีน้ําหนักตนและใบมากกวาพอแมบางเชนกัน เชน การผสมตัวเองของพันธุ   
หวยบง 60 ที่ใหลูกมีน้ําหนักตนและใบมากกวาและแตกตางทางสถติิกับคาเฉลี่ยพอแม จํานวน 
4 สายพันธุ แตอยางไรก็ตาม เม่ือเทียบสดัสวนระหวางจํานวนสายพนัธุลูกที่มีคามากกวากับ
นอยกวาคาเฉลี่ยพอแมแลวจะพบวามีคาต่ํามาก สวนคูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด F=0.25 
พบวา มีโอกาสไดลูกที่มีน้ําหนักตนและใบมากกวาคาเฉลี่ยพอแมจํานวนมากกวา F=0.50 แต
เม่ือเทียบสัดสวนระหวางจํานวนสายพันธุลูกที่มีคามากกวากับนอยกวาคาเฉลี่ยพอแม จะพบวา
ยังมีคาต่ํา ดังนั้นทั้งการผสมตัวเอง (F=0.50) และผสมระหวางพอแมที่เปนเครือญาติกัน
(F=0.25) มีโอกาสนอยที่จะไดสายพันธุลกูผสมที่มีน้ําหนักตนและใบมากกวาคาเฉลี่ยพอแม  
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ตารางที่ 8  ความแปรปรวนในลักษณะน้าํหนักตนและใบระหวางลูกที่ไดและพอแมของแตละ
คูผสมที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) แตกตางกัน 3 ระดับ 

 

 
หมายเหตุ  *, ** = มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อม่ัน 0.05 และ 0.01 ตามลําดับ    

ns = ไมมีความแตกตางทางสถิต ิ                    

F Source of Variation Mean Square 
ระยอง 5 x ระยอง 1 6.5441** 

พอแม vs ลูก 0.1018ns 
ระยอง 90 x CMR 35-22-196 15.6014** 

พอแม vs ลูก 0.1548ns 
CMR 35-22-196 x เกษตรศาสตร 50 11.0111** 

พอแม vs ลูก 0.0099ns 
หวยบง 60 x CM 1223-11 17.4273** 

 
 

 
0 

พอแม vs ลูก 1.5580ns 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 9.6994** 

พอแม vs ลูก 9.6077** 
หวยบง 60 x ระยอง 5 9.51699** 

พอแม vs ลูก 12.2039** 
ระยอง 5 x หวยบง 80 10.3747** 

พอแม vs ลูก 39.3634** 
หวยบง 60 x หวยบง 80 9.7459** 

 
 

 
0.25 

พอแม vs ลูก 11.8489** 
ระยอง 1 (S1) 5.5007** 

พอแม vs ลูก 22.6029** 
ระยอง 5 (S1) 12.0813** 

พอแม vs ลูก 30.6746** 
ระยอง 90 (S1) 12.0813** 

พอแม vs ลูก 30.6746** 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 9.5407** 

พอแม vs ลูก 30.6480** 
หวยบง 60 (S1) 5.7645** 

พอแม vs ลูก 34.9138** 
หวยบง 80 (S1) 5.6196** 

พอแม vs ลูก 43.6280** 
MKUC 34-114-235 (S1) 8.5809** 

 
 
 
 
 
 
 

0.50 

พอแม vs ลูก 2089.5900** 
C.V. (%) 12.0-31.8 
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ตารางที่ 9  จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีน้าํหนักตนและใบมากกวาและนอยกวาเม่ือเทียบกบั
คาเฉลี่ยพอแมของคูผสมตางๆ ทั้ง 15 คูผสม  

 

จํานวนสายพนัธุลูกผสม 
F คูผสม 

จํานวนสาย
พันธุลูกผสม
ที่ทดสอบ มากกวา

a
 นอยกวา

b
 

ระยอง 5 x ระยอง 1 50 20 (11)
c
 22 (14) 

ระยอง 90 x CMR#196 52 21 (5) 31 (5) 
CMR#196 x เกษตรศาสตร 50 55 20 (10) 30 (13) 
หวยบง 60 x CM1223-11 49 29 (13) 21 (9) 

0 

เฉลี่ย 51.5 22.5 (9.8) 26 (10.3) 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 51 10 (4) 36 (28) 
หวยบง 60 x ระยอง 5 54 16 (9) 31 (7) 
ระยอง 5 x หวยบง 80 49 3 (0) 43 (14) 
หวยบง 60 x หวยบง 80 49 10 (5) 37 (29) 

0.25 

เฉลี่ย 50.8 9.8 (4.5) 36.8 (19.5) 
ระยอง 1 (S1) 50 0 (0) 51 (41) 
ระยอง 5 (S1) 45 0 (0) 45 (40) 
ระยอง 90 (S1) 48 3 (1) 43 (35) 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 42 1 (1) 40 (36) 
หวยบง 60 (S1) 50 6 (4) 36 (30) 
หวยบง 80 (S1) 50 2 (0) 45 (39) 
MKUC 34-114-235 (S1) 51 1 (1) 46 (36) 

0.50 

เฉลี่ย 48.0 1.9 (1) 43.7 (36.7) 
 

หมายเหตุ  a ตัวเลขในคอลัมน หมายถึง จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคามากกวาคาเฉลี่ยพอแม 
               b ตัวเลขในคอลัมน หมายถึง จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคานอยกวาคาเฉลี่ยพอแม 
               c ตัวเลขในวงเล็บ หมายถึง จํานวนสายพนัธุลูกผสมที่มีคามากกวาหรือนอยกวา  

และแตกตางทางสถิติกับคาเฉลี่ยพอแมโดยวิธี LSD ที่ระดับความเชือ่ม่ัน 0.05 
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ดัชนีเก็บเก่ียว 
 
การวิเคราะหความแปรปรวนในลักษณะคาดัชนีเก็บเก่ียวระหวางลูกที่ไดและพอแมของ

คูผสมตางๆ ทั้ง 15 คูผสม (ตารางที่ 10) พบความแตกตางอยางมีนัยสําคัญย่ิงทางสถิติในทุกคู 
ผสม เม่ือเปรียบเทียบความแตกตางระหวางกลุมพอแมกับประชากรลูก พบวา กลุมคูผสมที่มี
ระดับการผสมเลือดชิด F=0.50 มีความแตกตางทางสถิติในบางคูผสม ไดแก การผสมตัวเองของ
พันธุระยอง 1 เกษตรศาสตร 50 หวยบง 80 และสายพนัธุ MKUC 34-114-235 ในขณะที่การ
ผสมตัวเองของพันธุอ่ืนๆ ไมพบความแตกตางทางสถติิ  สวนกลุมคูผสมที่มีระดับการผสมเลือด
ชิด F=0.25 พบวา มีความแตกตางทางสถิติในคูผสมระหวางพันธุหวยบง 60 กับ ระยอง 5 และ
ระยอง 5 กับ หวยบง 80 เทาน้ัน ในขณะที่กลุมคูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด F=0 ไมพบ
ความแตกตางทางสถิติในทุกคูผสม  

 
เม่ือเปรียบเทยีบความแตกตางของคาเฉลี่ยระหวางประชากรลูกกับคาเฉลี่ยพอแมในแต

ละคูผสม (ตารางที่ 11) พบวา เปนไปในแนวทางเดียวกับลักษณะอื่นๆ ที่กลาวมาแลว โดยคู 
ผสมสวนใหญใหสายพันธุลกูที่มีคาดัชนีเก็บเก่ียวมากกวาคาเฉลี่ยพอแมจํานวนนอยกวาสาย
พันธุลูกที่มีคาดัชนีเก็บเก่ียวนอยกวาคาเฉลี่ยพอแม ยกเวนคูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด 
F=0 ซึ่งมีจํานวนสายพันธุลกูที่มีคามากกวาและนอยกวาคาเฉลี่ยพอแมใกลเคียงกัน สอดคลอง
กับ Kawano et al. (1978) และ Rojas et al. (2009) ที่รายงานวา การผสมตัวเองชั่วที่ 1 (S1) 
ในมันสําปะหลังสงผลใหลูกที่ไดสวนใหญมีคาดัชนีเก็บเกี่ยวลดลงเมื่อเทียบกบัคาเฉลี่ยพอแม     

 
เม่ือพิจารณาเปนรายคูผสมพบวา คูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด F=0.50 มีโอกาสได

ลูกที่มีคาดัชนีเก็บเก่ียวมากกวาและแตกตางทางสถติกัิบคาเฉลี่ยพอแมนอยมาก สวนคูผสมทีมี่
ระดับการผสมเลือดชิด F=0.25 พบวา มีโอกาสไดลูกที่มีคาดัชนีเก็บเกี่ยวมากกวาคาเฉลี่ยพอแม
ในจํานวนที่มากกวา F=0.50 แตเม่ือเทียบสัดสวนระหวางจํานวนสายพันธุลูกที่มีคามากกวากับ
นอยกวาคาเฉลี่ยพอแมจะพบวายังมีคาต่ํา ดังนั้นการผสมตัวเอง (F=0.50) และการผสมระหวาง
พอแมที่เปนเครือญาติกัน (F=0.25) จึงมีโอกาสนอยที่จะปรับปรุงคาดัชนีเก็บเก่ียวใหดีกวาพอ
แมได  
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ตารางที่ 10   ความแปรปรวนในลักษณะคาดัชนีเก็บเก่ียวระหวางลูกที่ไดและพอแมของแตละ
คูผสมที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) แตกตางกัน 3 ระดับ 

 

 
หมายเหตุ  *, ** = มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อม่ัน 0.05 และ 0.01 ตามลําดับ    

ns = ไมมีความแตกตางทางสถิต ิ                    

F Source of Variation Mean Square 
ระยอง 5 x ระยอง 1 0.0691** 

พอแม vs ลูก 0.1342ns 
ระยอง 90 x CMR 35-22-196 0.01573** 

พอแม vs ลูก 0.0004ns 
CMR 35-22-196 x เกษตรศาสตร 50 0.0226** 

พอแม vs ลูก 0.0015ns 
หวยบง 60 x CM 1223-11 0.0135** 

 
 

 
0 

พอแม vs ลูก 0.0231ns 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 0.0231** 

พอแม vs ลูก 0.0029ns 
หวยบง 60 x ระยอง 5 0.019726** 

พอแม vs ลูก 0.0324** 
ระยอง 5 x หวยบง 80 0.0254** 

พอแม vs ลูก 0.07198* 
หวยบง 60 x หวยบง 80 0.2436** 

 
 

 
0.25 

พอแม vs ลูก 0.0185ns 
ระยอง 1 (S1) 0.0294** 

พอแม vs ลูก 0.0263* 
ระยอง 5 (S1) 0.0145* 

พอแม vs ลูก 0.0168ns 
ระยอง 90 (S1) 0.0145* 

พอแม vs ลูก 0.0168ns 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 0.0159** 

พอแม vs ลูก 0.0288** 
หวยบง 60 (S1) 0.0099** 

พอแม vs ลูก 0.0125ns 
หวยบง 80 (S1) 0.0142* 

พอแม vs ลูก 0.0470* 
MKUC 34-114-235 (S1) 0.0135** 

 
 
 
 
 
 
 

0.50 

พอแม vs ลูก 38.0637** 
C.V. (%) 9.6-16.3 
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ตารางที่ 11  จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคาดัชนีเก็บเก่ียวมากกวาและนอยกวาเม่ือเทียบกับ
คาเฉลี่ยพอแมของคูผสมตางๆ ทั้ง 15 คูผสม 

 

จํานวนสายพนัธุลูกผสม 
F คูผสม 

จํานวนสาย
พันธุลูกผสม
ที่ทดสอบ มากกวา

a
 นอยกวา

b
 

ระยอง 5 x ระยอง 1 50 21 (3)
c
 21 (8) 

ระยอง 90 x CMR#196 52 17 (3) 35 (0) 
CMR#196 x เกษตรศาสตร 50 55 17 (1) 33 (1) 
หวยบง 60 x CM1223-11 49 16 (2) 33 (5) 

0 

เฉลี่ย 51.5 17.8 (2.3) 30.8 (3.5) 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 51 16 (1) 30 (4) 
หวยบง 60 x ระยอง 5 54 8 (0) 39 (15) 
ระยอง 5 x หวยบง 80 49 5 (0) 41 (12) 
หวยบง 60 x หวยบง 80 49 11 (0) 36 (6) 

0.25 

เฉลี่ย 50.8 10 (0.3) 36.5 (9.3) 
ระยอง 1 (S1) 50 9 (0) 41 (16) 
ระยอง 5 (S1) 45 3 (0) 42 (7) 
ระยอง 90 (S1) 48 5 (0) 41 (6) 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 42 4 (0) 37 (21) 
หวยบง 60 (S1) 50 7 (0) 36 (8) 
หวยบง 80 (S1) 50 2 (0) 44 (11) 
MKUC 34-114-235 (S1) 51 5 (0) 41 (18) 

0.50 

เฉลี่ย 48.0 5 (0) 40.4 (12.4) 
 

หมายเหตุ  a ตัวเลขในคอลัมน หมายถึง จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคามากกวาคาเฉลี่ยพอแม 
               b ตัวเลขในคอลัมน หมายถึง จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคานอยกวาคาเฉลี่ยพอแม 

     c ตัวเลขในวงเลบ็ หมายถึง จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคามากกวาหรือนอยกวา   
และแตกตางทางสถิติกับคาเฉลี่ยพอแมโดยวิธี LSD ที่ระดับความเชือ่ม่ัน 0.05 
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ปริมาณแปงในหัว 
 
การวิเคราะหความแปรปรวนในลักษณะปริมาณแปงในหัวระหวางลกูที่ไดและพอแมของ

คูผสมตางๆ ทั้ง 15 คูผสม (ตารางที่ 12) พบวา มีความแตกตางอยางมีนัยสําคัญย่ิงทางสถิติ 
และพบความแตกตางระหวางกลุมพอแมกับกลุมประชากรลูกในคูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด 
F=0.50 เฉพาะการผสมตัวเองของพันธุหวยบง 80 และ MKUC 34-114-235 เทาน้ัน ในขณะที่
การผสมตัวเองของพันธุอ่ืนๆ ไมพบความแตกตางทางสถิติ สวนกลุมคูผสมที่มีระดับการผสม
เลือดชิด F=0.25 พบวา มีความแตกตางทางสถิตใินคูผสมระหวางพันธุหวยบง 60 กับ ระยอง 5 
และระยอง 5 กับ หวยบง 80 เทาน้ัน ในขณะที่ไมพบความแตกตางทางสถิตใินกลุมคูผสมที่มี
ระดับการผสมเลือดชิด F=0 

 
เม่ือเปรียบเทยีบความแตกตางของคาเฉลี่ยระหวางกลุมพอแมกับประชากรลูกในแตละ

คูผสม (ตารางที่ 13) พบวา คูผสมสวนใหญใหจํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีปรมิาณแปงในหัวมาก 
กวาคาเฉลี่ยพอแมจํานวนนอยกวาสายพันธุลูกที่มีปริมาณแปงนอยกวาคาเฉลี่ยพอแม ยกเวน
กลุมคูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด F=0 ซึ่งมีจํานวนลูกที่มีคามากกวาและนอยกวาคาเฉลี่ย
พอแมใกลเคียงกันเทากับ 22.8 และ 28.3 สายพันธุ ตามลําดับ เม่ือพิจารณาเฉพาะสายพันธุลูก
ที่มีความแตกตางทางสถติกัิบคาเฉลี่ยพอแมแลวพบวา คูผสมสวนใหญใหสายพันธุลูกที่มี
ปริมาณแปงในหัวนอยกวาคาเฉลี่ยพอแม โดยเฉพาะอยางยิ่งกลุมที่ผสมตวัเอง (F=0.50) พบวา 
แทบไมมีสายพันธุลูกผสมใดที่มีคามากกวาคาเฉลี่ยพอแมโดยมีคาเฉลี่ยเพียง 0.7 สายพันธุเทา 
นั้น เม่ือเทียบกับจํานวนสายพันธุลูกที่มีคานอยกวาคาเฉลี่ยพอแมซึ่งมีมากถึง 10.5 สายพันธุ  

 
เม่ือพิจารณาเปนรายคูผสมพบวา การผสมตัวเอง (F=0.50) ของพันธุการคาสวนใหญ

แทบไมมีโอกาสที่จะไดสายพันธุลูกที่มีปรมิาณแปงในหัวดีเดนกวาพอแมเลย โดยเฉพาะในพันธุ
รุนใหม ไดแก พันธุหวยบง 60 หวยบง 80 และสายพันธุ MKUC 34-114-235 ซึ่งเปนพันธุที่มี
ปริมาณแปงในหัวสูง (จําลักษณ, 2550) ในขณะที่คูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด F=0.25 พบ 
วา มีโอกาสไดสายพันธุลูกที่ดีเดนกวาพอแมบางเชนกัน แตอยูในสัดสวนทีต่่ํา ดังนั้นหากพอแม
พันธุมีความสมัพันธกันทางพันธุกรรม แมวาพันธุเหลาน้ันจะเปนเปนรุนใหมที่มีปริมาณแปงใน
หัวสูง และมีลกัษณะทางการเกษตรอ่ืนๆ ดีเดนอยูก็ตาม โอกาสที่จะไดลูกที่มีปริมาณแปงในหัว
ดีเดนกวาพอแมจะนอยไปดวย 

 
สวนคูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด F=0 พบวา คูผสมตางๆ มีสัดสวนของจํานวนสาย

พันธุลูกที่มีคามากกวาและนอยกวาและแตกตางทางสถิติกับคาเฉลีย่พอแมใกลเคยีงกันดังนี้ คือ 
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พันธุระยอง 5 กับ ระยอง 1 (5 ตอ 11) ระยอง 90 กับ CMR 35-22-196 (1 ตอ 5) CMR 35-22-
196 กับ เกษตรศาสตร 50 (4 ตอ 3) และหวยบง 60 กับ CM 1223-11 (4 ตอ 6)  

 
ที่นาสนใจคือ คูผสมระหวางพันธุที่มีปริมาณแปงในหัวสงู เชน พันธุระยอง 90 กับ  

CMR 35-22-196 มีโอกาสไดสายพันธุลกูที่มีปริมาณแปงในหัวดีเดนกวาคาเฉลี่ยพอแมนอยกวา
คูผสมระหวางพันธุที่มีปริมาณแปงสูงกับต่าํ (ระยอง 5 กับ ระยอง 1 และหวยบง 60 กับ       
CM 1223-11) ทั้งน้ีสาเหตนุาจะมาจาก การผสมระหวางพันธุที่มีปรมิาณแปงในหัวสูงมีผลทําให
คาเฉลี่ยพอแมมีคาสูงขึ้นดวย ลูกที่ไดจึงมีโอกาสนอยที่จะแสดงความดีเดนกวาพอแมเนื่องจาก
พอแมมีคาเฉลี่ยสูงมากอยูแลว ในขณะที่การผสมระหวางพอแมที่มีปริมาณแปงในหัวสูงกับต่าํมี
ผลใหคาเฉลี่ยพอแมลดต่ําลงเชนกัน ลูกทีไ่ดจึงมีโอกาสแสดงความดีเดนกวาพอแมไดงายกวา 

   
ดังนั้น การปรับปรุงพันธุเพ่ือยกระดับปริมาณแปงในหัวใหสูงขึ้นกวาปจจุบัน จึงควร

พิจารณาคัดเลือกพอแมพันธุที่มีปริมาณแปงในหัวสงูจากตางถิ่นเขามาเพ่ิมความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมใหมากขึ้นอยางสมํ่าเสมอ แทนการผสมระหวางพันธุหรือสายพันธุดีเดนภายใน 
ประเทศที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ํา  
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ตารางที่ 12  ความแปรปรวนในลักษณะปริมาณแปงในหัวระหวางลกูที่ไดและพอแมของแตละ  
คูผสมที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) แตกตางกัน 3 ระดับ 

 

 

หมายเหตุ  *, ** = มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อม่ัน 0.05 และ 0.01 ตามลําดับ    
ns = ไมมีความแตกตางทางสถิต ิ                    

F Source of Variation Mean Square 
ระยอง 5 x ระยอง 1 56.9250** 

พอแม vs ลูก 1.2603ns 
ระยอง 90 x CMR 35-22-196 14.8211** 

พอแม vs ลูก 3.9053ns 
CMR 35-22-196 x เกษตรศาสตร 50 27.2059** 

พอแม vs ลูก 1.9203ns 
หวยบง 60 x CM 1223-11 39.3452** 

 
 

 
0 

พอแม vs ลูก 3.6182ns 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 28.8200** 

พอแม vs ลูก 9.48058ns 
หวยบง 60 x ระยอง 5 24.8176** 

พอแม vs ลูก 35.3346* 
ระยอง 5 x หวยบง 80 48.8667** 

พอแม vs ลูก 38.7965* 
หวยบง 60 x หวยบง 80 32.7469** 

 
 

 
0.25 

พอแม vs ลูก 22.4978ns 
ระยอง 1 (S1) 49.4364** 

พอแม vs ลูก 12.2894ns 
ระยอง 5 (S1) 34.6271** 

พอแม vs ลูก 25.4711ns 
ระยอง 90 (S1) 34.6271** 

พอแม vs ลูก 25.4711ns 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 12.6411** 

พอแม vs ลูก 19.8851ns 
หวยบง 60 (S1) 31.0497ns 

พอแม vs ลูก 78.3687ns 
หวยบง 80 (S1) 47.4307** 

พอแม vs ลูก 94.8994* 
MKUC 34-114-235 (S1) 20.1525* 

 
 
 
 
 
 
 

0.50 

พอแม vs ลูก 79522.9** 
C.V. (%) 10.3-19.8 
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ตารางที่ 13  จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีปริมาณแปงในหัวมากกวาและนอยกวาเม่ือเทียบกับ
คาเฉลี่ยพอแมของคูผสมตางๆ ทั้ง 15 คูผสม 

 

จํานวนสายพนัธุลูกผสม 
F คูผสม 

จํานวนสาย
พันธุลูกผสม
ที่ทดสอบ มากกวา

a
 นอยกวา

b
 

ระยอง 5 x ระยอง 1 50 21 (5)
c
 21 (11) 

ระยอง 90 x CMR#196 52 21 (1) 31 (5) 
CMR#196 x เกษตรศาสตร 50 55 21 (4) 29 (3) 
หวยบง 60 x CM1223-11 49 18 (4) 31 (6) 

0 

เฉลี่ย 51.5 22.8 (3.5) 28.3 (6.3) 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 51 16 (0) 30 (6) 
หวยบง 60 x ระยอง 5 54 7 (1) 40 (9) 
ระยอง 5 x หวยบง 80 49 11 (2) 35 (14) 
หวยบง 60 x หวยบง 80 49 13 (0) 34 (7) 

0.25 

เฉลี่ย 50.8 11.8 (0.8) 34.8 (9) 
ระยอง 1 (S1) 50 15 (3) 35 (15) 
ระยอง 5 (S1) 45 9 (2) 36 (2) 
ระยอง 90 (S1) 48 10 (0) 36 (12) 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 42 6 (0) 35 (10) 
หวยบง 60 (S1) 50 6 (0) 35 (9) 
หวยบง 80 (S1) 50 9 (0) 37 (22) 
MKUC 34-114-235 (S1) 51 20 (0) 25 (4) 

0.50 

เฉลี่ย 48.0 10.7 (0.7) 34.3 (10.5) 
 

หมายเหตุ  a ตัวเลขในคอลัมน หมายถึง จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคามากกวาคาเฉลี่ยพอแม 
               b ตัวเลขในคอลัมน หมายถึง จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคานอยกวาคาเฉลี่ยพอแม 
               c ตัวเลขในวงเล็บ หมายถึง จํานวนสายพนัธุลูกผสมที่มีคามากกวาหรือนอยกวา    

และแตกตางทางสถิติกับคาเฉลี่ยพอแมโดยวิธี LSD ที่ระดับความเชือ่ม่ัน 0.05 
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ปริมาณหัวแหง 
 
การวิเคราะหความแปรปรวนในลักษณะปริมาณหัวแหงระหวางลูกทีไ่ดและพอแมของคู  

ผสมตางๆ ทั้ง 15 คูผสม (ตารางที่ 14) เปนไปในแนวทางเดียวกับปริมาณแปงในหัว กลาวคือ มี
ความแตกตางอยางมีนัยสําคัญย่ิงทางสถติิทั้ง 15 คูผสม เม่ือเปรียบเทียบความแตกตางระหวาง
กลุมพอแมกับกลุมประชากรลูก พบวา การผสมตัวเอง (F=0.50) มีความแตกตางทางสถิติ
เฉพาะในพันธุหวยบง 80 และสายพนัธุ MKUC 34-114-235 เทาน้ัน ในขณะที่การผสมตัวเอง
ของพันธุอ่ืนๆ ไมพบความแตกตางทางสถิติ สวนกลุมคูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด F= 0.25 
พบวา มีความแตกตางทางสถิติในคูผสมระหวางพันธุหวยบง 60 กับ ระยอง 5 และระยอง 5 กับ 
หวยบง 80 เทาน้ัน ในขณะที่กลุมคูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด F=0 ไมพบความแตกตาง
ทางสถิตใินทกุคูผสม  

 
เม่ือเปรียบเทยีบความแตกตางของคาเฉลี่ยระหวางกลุมพอแมกับกลุมประชากรลกูใน

แตละคูผสม (ตารางที่ 15) พบวา คูผสมสวนใหญใหลกูที่มีปริมาณหัวแหงมากกวาคาเฉลี่ยพอ
แมจํานวนนอยกวาลูกที่มีคาปริมาณหัวแหงนอยกวาคาเฉลี่ยพอแม ยกเวนกลุมคูผสมที่มีระดับ
การผสมเลือดชิด F=0 ซึ่งมีจํานวนสายพันธุลูกที่มีคามากกวาและนอยกวาคาเฉลี่ยพอแมใกล 
เคียงกันเฉลีย่เทากับ 23.3 และ 27.8 สายพันธุ ตามลาํดับ และหากพิจารณาเฉพาะสายพันธุลกู
ที่มีความแตกตางทางสถติกัิบคาเฉลี่ยพอแมแลวพบวา คูผสมสวนใหญใหลูกมีปรมิาณหัวแหง
นอยกวาคาเฉลี่ยพอแม โดยเฉพาะกลุมคูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด F=0.50 พบวา มีสาย
พันธุลูกที่มีคามากกวาคาเฉลี่ยพอแมนอย โดยเฉลี่ยเพียง 0.9 สายพันธุตอคูผสมเทาน้ัน เม่ือ
เทียบกับจํานวนสายพันธุลกูที่มีคานอยกวาคาเฉลี่ยพอแมซึ่งมีมากถึง 34.3 สายพันธุตอคูผสม 

 
เม่ือพิจารณาเปนรายคูผสม พบวา คูผสมที่มีระดับการผสมเลือดชิด F=0.50 มีโอกาสที่

จะไดสายพันธุที่มีปริมาณหัวแหงดีเดนกวาพอแมนอย โดยเฉพาะการผสมตัวเองของพันธุรุน
ใหม ไดแก หวยบง 60 หวยบง 80 และสายพันธุ MKUC 34-114-235 ในขณะทีก่ารผสมระหวาง
พอแมที่มีระดับการผสมเลือดชิด F=0.25 พบวา มีโอกาสที่จะไดสายพันธุลูกที่ดีเดนกวาพอแม
บางเชนกัน แตอยูในสัดสวนที่ต่ํา ดังนั้นหากเลือกใชพันธุที่มีความสัมพันธกันทางพันธุกรรมมา
เปนพอแมพันธุ แมพันธุเหลาน้ันจะเปนเปนรุนใหมที่มีปริมาณหัวแหงสูงก็ตาม โอกาสที่จะไดลูก
ที่มีปริมาณหัวแหงดีเดนกวาพอแมก็นอยไปดวย 
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ตารางที่ 14  ความแปรปรวนในลักษณะปริมาณหัวแหงระหวางลูกทีไ่ดและพอแมของแตละ
คูผสมที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) แตกตางกัน 3 ระดับ 

 

 

หมายเหตุ  *, ** = มีความแตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อม่ัน 0.05 และ 0.01 ตามลําดับ    
ns = ไมมีความแตกตางทางสถิต ิ                    

F Source of Variation Mean Square 
ระยอง 5 x ระยอง 1 32.1611** 

พอแม vs ลูก 0.7663ns 
ระยอง 90 x CMR 35-22-196 9.2265** 

พอแม vs ลูก 2.5281ns 
CMR 35-22-196 x เกษตรศาสตร 50 15.3421** 

พอแม vs ลูก 1.0829ns 
หวยบง 60 x CM 1223-11 22.4528** 

 
 

 
0 

พอแม vs ลูก 0.007951ns 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 16.2512** 

พอแม vs ลูก 5.3436ns 
หวยบง 60 x ระยอง 5 13.9950** 

พอแม vs ลูก 19.9154* 
ระยอง 5 x หวยบง 80 26.6129** 

พอแม vs ลูก 21.5145* 
หวยบง 60 x หวยบง 80 18.4694** 

 
 

 
0.25 

พอแม vs ลูก 12.6985ns 
ระยอง 1 (S1) 27.9262** 

พอแม vs ลูก 3.61886ns 
ระยอง 5 (S1) 22.6234** 

พอแม vs ลูก 11.4059ns 
ระยอง 90 (S1) 22.6234** 

พอแม vs ลูก 11.4059ns 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 8.5622** 

พอแม vs ลูก 12.0461ns 
หวยบง 60 (S1) 27.9496ns 

พอแม vs ลูก 132.1880ns 
หวยบง 80 (S1) 27.1953** 

พอแม vs ลูก 126.6700** 
MKUC 34-114-235 (S1) 13.6801ns 

 
 
 
 
 
 
 

0.50 

พอแม vs ลูก 185225** 
C.V. (%) 5.3-8.5 



60 
 

 
 

ตารางที่ 15  จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีปริมาณหัวแหงมากกวาและนอยกวาเม่ือเทียบกับ 
คาเฉลี่ยพอแมของคูผสมตางๆ ทั้ง 15 คูผสม 

 

จํานวนสายพนัธุลูกผสม 
F คูผสม 

จํานวนสาย
พันธุลูกผสม
ที่ทดสอบ มากกวา

a
 นอยกวา

b
 

ระยอง 5 x ระยอง 1 50 21 (5)
c
 21 (10) 

ระยอง 90 x CMR#196 52 20 (1) 32 (3) 
CMR#196 x เกษตรศาสตร 50 55 21 (4) 29 (3) 
หวยบง 60 x CM1223-11 49 20 (4) 29 (5) 

0 

เฉลี่ย 51.5 23.3 (3.5) 27.8 (5.3) 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 51 16 (0) 30 (6) 
หวยบง 60 x ระยอง 5 54 7 (1) 40 (9) 
ระยอง 5 x หวยบง 80 49 11 (2) 35 (14) 
หวยบง 60 x หวยบง 80 49 13 (0) 34 (7) 

0.25 

เฉลี่ย 50.8 11.8 (0.8) 34.8 (9) 
ระยอง 1 (S1) 50 20 (3) 31 (12) 
ระยอง 5 (S1) 45 13 (2) 32 (2) 
ระยอง 90 (S1) 48 12 (0) 34 (6) 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 42 6 (0) 35 (10) 
หวยบง 60 (S1) 50 3 (0) 39 (14) 
หวยบง 80 (S1) 50 4 (0) 42 (27) 
MKUC 34-114-235 (S1) 51 19 (1) 27 (10) 

0.50 

เฉลี่ย 48.0 11 (0.9) 34.3 (7) 
 

หมายเหตุ  a ตัวเลขในคอลัมน หมายถึง จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคามากกวาคาเฉลี่ยพอแม 
               b ตัวเลขในคอลัมน หมายถึง จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคานอยกวาคาเฉลี่ยพอแม 

     c ตัวเลขในวงเลบ็ หมายถึง จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคามากกวาหรือนอยกวา    
และแตกตางทางสถิติกับคาเฉลี่ยพอแมโดยวิธี LSD ที่ระดับความเชือ่ม่ัน 0.05 
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กลาวโดยสรุปวา การผสมระหวางพอแมที่มีระดับความสัมพันธทางพันธุกรรมแตกตาง
กัน มีผลใหประชากรลูกมีความแปรปรวนของลักษณะตางๆ แตกตางกันไป โดยการผสมตัวเอง 
(F=0.50) และผสมระหวางพอแมที่เปนเครือญาติกัน (F=0.25) ทําใหประชากรลกูมีการกระจาย
ตัวแตกตางอยางมีนัยสําคัญย่ิงทางสถิตกัิบคาเฉลี่ยพอแมในทุกลักษณะทีศ่ึกษา โดยประชากร
ลูกสวนใหญจะกระจายตวัไปในทิศทางทีด่อยกวาคาเฉลี่ยพอแม ทั้งน้ีเน่ืองจากการผสมเลือดชิด
จะเพ่ิมความถีข่อง homozygous genotype และลด heterozygous genotype ทําใหคาเฉลี่ย
ของประชากรที่มีการผสมเลือดชิดมีคาลดลง โดยจะลดลงมากเม่ือ F มีคามากขึน้ ทําใหปรากฏ
ลักษณะดอยในความถี่ที่สูงกวาประชากรที่มีการผสมพันธุโดยสุมหรือไมมีความสัมพันธทาง
พันธุกรรมตอกัน (Falconer and Mackey, 1996) 

 
ในขณะที่การผสมระหวางพอแมที่ไมมีความสัมพันธกันทางพันธุกรรม (F=0) ไมทําให

คาของประชากรลูกเปลีย่นแปลงไปจากพอแม โดยมีการกระจายตวัในทศิทางทัง้ดอยกวาและ
ดีเดนกวาคาเฉลี่ยพอแมในจํานวนใกลเคยีงกัน เม่ือหักลางกันแลวจึงทําใหคาเฉลี่ยของประชากร
ลูกไมเปลี่ยนแปลงไปจากคาเฉลี่ยพอแม ซึ่งเปนไปตามกฎของฮารดี-ไวนเบิรก (Hardy-
Weinberg Law) ที่กลาววา ในประชากรขนาดใหญที่มีการผสมพันธุโดยสุม (random mating) 
เม่ือไมมีการอพยพ (migration) การคัดเลอืก (selection) และการกลายพันธุ (mutation) แลว 
ความถี่ยีนและพันธุกรรมจะคงที่จากชั่วหน่ึงไปยังอีกชั่วหนึ่ง (Falconer and Mackey, 1996) 

 
เม่ือพิจารณาจํานวนสายพนัธุลูกที่แสดงลักษณะดีเดนกวาหรือดอยกวาคาเฉลี่ยพอแม

ในแตละคูผสม (ตารางที่ 16) พบวา การผสมระหวางพอแมที่ไมมีความสัมพันธกันทางพันธุ 
กรรม (F=0) มีโอกาสไดลูกที่แสดงลักษณะดีเดนกวาคาเฉลี่ยพอแมจํานวนมากกวาการผสม
ระหวางพอแมที่เปนเครือญาติกัน (F=0.25) และการผสมตัวเอง (F=0.50) ตามลาํดับ   

 
ดังนั้นการผสมเลือดชิดในมันสําปะหลังจึงมีโอกาสที่จะไดพันธุที่มีลักษณะดีเดนกวาพอ

แมนอย ซึ่งเปนสิ่งสําคัญสําหรับนักปรับปรุงพันธุมันสําปะหลังในการพิจารณาคัดเลือกสายพันธุ
พอแมเพื่อผสมพันธุ นอกจากจะพิจารณาสายพันธุที่มีลักษณะตางๆ ดีเดนแลว ยังตองพิจารณา
ถึงประวตัิความสัมพันธทางพันธุกรรมของพอแมนั้นดวย 
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   ตารางที่ 16  จํานวนสายพันธุลูกผสมที่มีคามากกวา (A) และนอยกวา (B) เมื่อเทียบกับคาเฉลี่ยพอแมใน 7 ลักษณะทางการเกษตรทีส่ําคัญของคูผสม
ตางๆ ทั้ง 15 คูผสม 

 
ความงอก ความสูงตน น้ําหนักหัวสด น้ําหนักตนและใบ ดัชนีเก็บเกี่ยว ปริมาณแปงในหัว ปริมาณหัวแหงF คูผสม 
A B A B A B A B A B A B A B 

  % ซ.ม. ก.ก./ไร 0-1 % 
ระยอง 5 x ระยอง 1 22 30 24 18 21 21 20 22 21 21 21 21 21 21 
 (0)* (8) (3) (7) (12) (15) (11) (14) (3) (8) (5) (11) (5) (10) 
ระยอง 90 x CMR#196 0 52 21 31 18 34 21 31 17 35 21 31 20 32 
 (0) (3) (5) (7) (3) (5) (5) (5) (3) (0) (1) (5) (1) (3) 
CMR#196 x เกษตรศาสตร 50 16 34 20 30 17 33 20 30 17 33 31 29 31 29 
 (0) (3) (0) (1) (7) (13) (10) (13) (1) (1) (4) (3) (4) (3) 
หวยบง 60 x CM 1223-11 37 13 25 25 24 26 29 21 16 34 18 32 21 29 
 (0) (4) (7) (9) (9) (11) (13) (9) (2) (5) (4) (6) (4) (5) 

0 

เฉลี่ย 18.8 32.3 22.5 26 20 28.5 22.5 26 17.8 30.8 22.8 28.3 23.3 27.8 
    (0) (4.5) (3.8) (6) (7.8) (11) (9.8) (10.3) (2.3) (3.5) (3.5) (6.3) (3.5) (5.3) 

ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 7 39 4 42 8 38 10 36 16 30 16 30 16 30 
 (0) (22) (1) (21) (3) (19) (4) (28) (1) (4) (0) (6) (0) (6) 
หวยบง 60 x ระยอง 5 12 35 15 32 9 38 16 31 8 39 7 40 7 40 
 (0) (21) (2) (11) (0) (27) (9) (7) (0) (15) (1) (9) (1) (9) 
ระยอง 5 x หวยบง 80 0 46 2 44 1 45 3 43 5 41 11 35 11 35 
 (0) (16) (0) (25) (0) (37) (0) (14) (0) (12) (2) (14) (2) (14) 
หวยบง 60 x หวยบง 80 0 47 15 32 9 38 10 37 11 36 13 34 13 34 
 (0) (29) (0) (13) (5) (30) (5) (29) (0) (6) (0) (7) (0) (7) 

0.25 

4.8 41.8 9 37.5 6.8 39.8 9.8 36.8 10 36.5 11.8 34.8 11.8 34.8 
  

เฉลี่ย 
 (0) (22) (0.8) (17.5) (2) (28.3) (4.5) (19.5) (0.3) (9.3) (0.8) (9) (0.8) (9) 
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ตารางที่ 16 (ตอ) 
 

ความงอก ความสูงตน น้ําหนักหัวสด น้ําหนักตนและใบ ดัชนีเก็บเกี่ยว ปริมาณแปงในหัว ปริมาณหัวแหง F  คูผสม 
A B A B A B A B A B A B A B 

  % ซ.ม. ก.ก./ตน 0-1 % 
ระยอง 1 (S1) 0 51 1 50 0 51 0 51 9 42 15 36 20 31 
 (0)* (15) (0) (40) (0) (40) (0) (41) (0) (16) (3) (15) (3) (12) 
ระยอง 5 (S1) 0 45 4 41 0 45 0 45 3 42 9 36 13 32 
 (0) (15) (0) (25) (0) (44) (0) (40) (0) (7) (2) (2) (2) (2) 
ระยอง 90 (S1) 0 46 3 43 2 44 3 43 5 41 10 36 12 34 
 (0) (20) (1) (24) (1) (37) (1) (35) (0) (6) (0) (12) (0) (6) 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 0 41 5 36 2 39 1 40 4 37 6 35 6 35 
 (0) (10) (0) (17) (1) (38) (1) (36) (0) (21) (0) (10) (0) (10) 
หวยบง 60 (S1) 10 30 4 40 4 40 6 36 7 36 6 35 3 39 
 (0) (20) (0) (24) (0) (35) (4) (30) (0) (8) (0) (9) (0) (14) 
หวยบง 80 (S1) 11 34 7 41 1 46 2 45 2 44 9 37 4 42 
 (0) (16) (1) (25) (0) (42) (0) (39) (0) (11) (0) (22) (0) (27) 
MKUC 34-114-235 (S1) 0 42 8 39 2 45 1 46 5 41 20 25 19 27 
 (0) (24) (0) (23) (1) (40) (1) (360 (0) (18) (0) (4) (1) (10) 

0.50 

เฉลี่ย 3 41.3 4.6 41.4 1.6 44.3 1.9 43.7 5 40.4 10.7 34.3 11 34.3 
    (0) (17.2 (0.3) (25.4) (0.4) (39.4) (1) (36.7) (0) (12.4) (0.7) (10.5) (0.9) (7) 

 
หมายเหตุ  * ตัวเลขในวงเล็บ หมายถึง จํานวนสายพนัธุลูกผสมที่มีคามากกวาหรือนอยกวาและแตกตางทางสถิติกับคาเฉลี่ยพอแมโดยวิธี LSD ที่ระดับ 

ความเชื่อมั่น 0.05
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3. ความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะทางการเกษตร 
 

วัดความเสื่อมถอยทางพันธกุรรม (inbreeding depression, ID) ในลกัษณะทางการ 
เกษตรที่สําคญั ไดแก ความงอก ความสูงตน น้ําหนักหัวสด น้ําหนักพืชทั้งตน ดัชนีเก็บเก่ียว 
ปริมาณแปงในหัว และปริมาณหัวแหง ของสายพันธุลกูที่พอแมมีระดับความสัมพันธทางพันธุ 
กรรมแตกตางกัน 3 ระดับ โดยมีรายละเอียดผลการทดลองแยกเปนรายลักษณะดังตอไปน้ี  

 
ความงอก  
 
คาความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมเฉลี่ยในลักษณะความงอกของกลุมประชากรลูกที่มีคา 

F=0.25 มากกวา 0.50 และ 0 โดยมีคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยเทากับ 30.7 26.4 
และ 3.1 เปอรเซ็นต ตามลาํดับ (ตารางที่ 17) สาเหตทุี่ประชากรลกูที่มีคา F=0.25 มีความเสือ่ม
ถอยทางพันธกุรรมในลักษณะความงอกมากกวา F=0.50 ทั้งที่ควรจะเส่ือมถอยทางพันธุกรรม
นอยกวา เน่ืองจากมีสายพันธุลูกที่ออนแอบางสวนไมงอกตั้งแตขั้นตอนการเพาะเมล็ด ดังนั้นจึง
ถูกคัดทิ้งโดยไมไดตั้งใจ ถือเปนการคัดเลือกโดยธรรมชาติที่ไมสามารถหลีกเลีย่งได (กฤษฎา, 
2551) ทําใหผลที่ไดไมเปนไปตามทฤษฎี  

 
หากจะพิจารณาคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมของลักษณะความงอกที่ถูกตอง จึง

ควรพิจารณาที่ความงอกของเมล็ด ซึ่งไดแสดงไวในตารางที่ 1 ทั้งน้ีเน่ืองจากเปนประชากรที่ยัง
ไมเคยผานการคัดเลือกมากอน โดยพบวา เมล็ดที่เกิดจากการผสมตวัเองซ่ึงมีคา F=0.50 มี
ความงอกนอยกวาเมล็ดทีมี่คา F=0.25 และ 0 โดยมีความงอกเฉลีย่เทากับ 54.4 67.5 และ 90.4 
เปอรเซ็นต ตามลําดับ การที่ความงอกของเมล็ดที่มีคา F=0.50 มีความงอกนอยกวาและแตก 
ตางอยางเดนชัดทั้งที่ปลูกอยูภายใตสภาพแวดลอมเดียวกัน แสดงวาเมล็ดมีความแข็งแรงนอย
ซึ่งนาจะเปนอิทธิพลของการผสมเลือดชิด สอดคลองกับการทดลองของ Ramsey and 
Vaughton. (1998) ที่ศึกษาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะความงอกของเมล็ด  

Blandfordia grandiflora L. ที่ไดจากการผสมตัวเองเปรียบเทียบกับเมล็ดที่ไดจากการผสมขาม
พันธุ ทั้งในสภาพแปลงและหองปฏิบัติการพบวา เมลด็ที่ไดจากการผสมขามพันธุมีความงอกสูง
กวาเมล็ดที่ไดจากการผสมตัวเองทั้งสองสภาพการทดลอง แมจะเปนการทดลองในพืชตางชนิด
กัน แตสิ่งมีชีวติทุกชนิดก็มีการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมแบบเดียวกัน (กฤษฎา, 2551) 

 
เม่ือพิจารณาเปนรายคูผสม พบวา คูผสมในกลุมประชากรลูกที่มีคา F=0.50 นั้น การ

ผสมตัวเองของพันธุหวยบง 60 มีความเสือ่มถอยทางพันธุกรรมมากสุดเทากับ 38.7 เปอรเซ็นต 
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รองลงมาคือ สายพันธุ MKUC 34-114-235 หวยบง 80 ระยอง 90 ระยอง 5 ระยอง 1 และ
เกษตรศาสตร 50 ซึ่งมีคาเทากับ 37.3 28.7 25.5 24.6 15.6 และ 14.1 เปอรเซ็นต ตามลําดับ  

 
การที่พันธุระยอง 1 และเกษตรศาสตร 50 มีความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะ

ความงอกนอยกวาพันธุอ่ืนๆ แสดงใหเห็นวาทั้งสองพันธุนาจะสะสมยีนเดนที่ดีที่ควบคุมลักษณะ
ความงอกในพันธุกรรมไวจํานวนมาก เม่ือทําการผสมตัวเองจึงเกิดความเสื่อมถอยทาง       
พันธุกรรมนอย (กฤษฎา, 2551) โดยพันธุระยอง 1 เปนพันธุพ้ืนเมืองของไทยที่เกษตรกรใช
ปลูกในประเทศมาตั้งแตอดีต และมีรายงานวามีความงอกและความแข็งแรงของทอนพันธุสูง   
(พีระศักด์ิ และ เจริญศักด์ิ, 2529) สวนพันธุเกษตรศาสตร 50 ซึ่งเปนลูกของพันธุระยอง 1 ก็มี
คุณสมบัติดานความงอกเชนกัน จึงมีโอกาสไดรับการถายทอดยีนเดนที่ดีที่ควบคมุลักษณะความ
งอกจากพันธุระยอง 1 สาํหรับพันธุอ่ืนๆ โดยเฉพาะพันธุหรือสายพันธุที่ปรับปรุงพันธุในรอบ
หลังๆ ได แก พันธุหวยบง 60  หวยบง 80 และสายพันธุ MKUC 34-114-235 นั้น แมจะมีเชื้อ
พันธุกรรมสวนหนึ่งมาจากพันธุระยอง 1 และเกษตรศาสตร 50 แตก็ไดรับพันธุกรรมจากพันธุ
ระยอง 1 เพียง 25 เปอรเซ็นต ยอมมีโอกาสที่จะไดรับการถายทอดยีนดอยที่ไมดีจากพันธุอ่ืนที่
ใชเปนพอแมพันธุอีกขางหนึ่งได ทําใหเม่ือทําการผสมตัวเองจึงมีโอกาสที่ยีนดอยที่ไมดีเหลาน้ัน
จะแสดง ออก สงผลใหเกิดความเส่ือมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะความงอกมากขึ้นตามมา 

 
สําหรับคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยในกลุมประชากรลูกที่มีคา F=0.25 นั้น 

พบวา ลูกที่เกิดจากการผสมพันธุระหวางพันธุระยอง 5 กับ หวยบง 60 มีคามากสุด เทากับ 
38.8 เปอรเซ็นต รองลงมาคือ หวยบง 60 กับ หวยบง 80 (37.2 เปอรเซ็นต) ระยอง 90 กับ 
เกษตรศาสตร 50 (24.6 เปอรเซ็นต) และหวยบง 60 กับ ระยอง 5 (22.0 เปอรเซ็นต) สวน
ประชากรลูกที่มีคา F=0 นั้น พบวา คูผสมระหวางสายพันธุ CMR 35-22-196 กับ เกษตรศาสตร 
50 มีคามากสุดเทากับ 7.4 เปอรเซ็นต รองลงมาคือ ระยอง 5 กับระยอง 1 (5.9 เปอรเซ็นต) 
และระยอง 90 กับ CMR 35-22-196 (4.5 เปอรเซ็นต) ที่นาสนใจคือ คูผสมระหวางพันธุหวยบง 
60 กับ CM 1223-11 มีคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมติดลบ เทากับ -5.5 เปอรเซ็นต 
หมายความวา คาเฉลี่ยของประชากรลูกมีคามากกวาคาเฉลี่ยพอแม  

 
แตอยางไรก็ตาม เม่ือพิจารณาที่คาเฉลี่ยพอแมเปรียบเทียบกับคาเฉลี่ยของลูกใน

ลักษณะความงอกดังแสดงในตารางที่ 17 พบวา กลุมประชากรลูกมีความงอกเฉลี่ย 93.8 
เปอรเซ็นต ซึง่มีคาใกลเคียงกับกลุมประชากรลูกที่เกิดจากคูผสมอ่ืนๆ เชน ระยอง 90 กับ CMR 
35-22-196 ที่มีความงอกเฉลี่ย 95.5 เปอรเซ็นต แตเน่ืองจากคาเฉลี่ยพอแมของคูผสมระหวาง
ระยอง 90 กับ CMR 35-22-196 มีความงอกมากถึง 100 เปอรเซ็นต จึงมีผลทําใหความเสื่อม
ถอยทางพันธกุรรมมีคามาก ในขณะที่คาเฉลี่ยพอแมในลักษณะความงอกของคูผสมระหวาง
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พันธุหวยบง 60 กับ CM 1223-11 มีคาเพียง 88.9 เปอรเซ็นต เทานั้น จึงสงผลใหคาความเสื่อม
ถอยทางพันธกุรรมในลักษณะความงอกนอยกวา ทั้งน้ีเน่ืองจากคาความเสื่อมถอยทางพันธุ 
กรรมเปนการวัดคาของลูกเทียบเปนรอยละของคาเฉลีย่พอแม (Rojas et al., 2009) 

 
การที่ลูกมีคา F=0 นั้น คือ ไมมีการผสมเลือดชิด ซึ่งโดยเฉลี่ยแลวลูกที่ไดควรจะแสดง

ลักษณะดีเดนกวาพอแม (heterosis) คือ มีคาติดลบ แตการทดลองนี้พบเพียงคูผสมเดียวเทาน้ัน 
คือ คูผสมระหวางพันธุระยอง 90 กับ CMR 35-22-196 ซึ่งมีความงอกเฉลี่ยของพอแมเทากับ 
100 เปอรเซ็นต ซึ่งประชากรลูกทุกตนไมมีทางจะไดคาเฉลี่ยเทากับ 100 เปอรเซ็นตเหมือนพอ
แม อยางไรก็ตามคาความงอกเฉลี่ยของคูผสมนี้ก็มากกวาคูผสมอ่ืนๆ (ตารางที่ 17) ในกลุม
เดียวกัน จะเห็นไดชัดวาพอแมงอกดี ลูกที่ไดโดยเฉลี่ยจะงอกดีดวย 
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ตารางที่ 17   คาของพอแม ลูก และคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะความงอกของคูผสมตางๆ ทีม่ีคา Coefficient of inbreeding (F) 
แตกตางกัน 3 ระดับ 

 
คาของพอแม คาของลูก ความเสื่อมถอยทางพันธุกรรม F คูผสม 

แม พอ เฉลี่ย มากสุด นอยสุด เฉลี่ย มากสุด นอยสุด เฉลี่ย 
    % 

ระยอง 5 x ระยอง 1 100 66.7 83.3 100 33.3 78.4 60 -20 5.9 
ระยอง 90 x CMR 35-22-196 100 100 100 100 44.4 95.5 55.6 0 4.5 
CMR 35-22-196 x เกษตรศาสตร 50 88.9 100 94.4 100 33.3 87.4 64.5 -5.6 7.4 
หวยบง 60 x CM 1223-11 100 77.8 88.9 100 55.6 93.8 37.5 -12.5 -5.5 

0 

เฉลี่ย 97.2 86.1 91.7 100 41.7 88.8  54.4 -9.5 3.1 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 77.8 100 88.9 100 33.3  67.0 62.5 -12.5 24.6 
หวยบง 60 x ระยอง 5 88.9 100 94.4 100 33.3 73.6 64.7 -5.9 22 
ระยอง 5 x หวยบง 60 100 100 100 100 33.3 61.2 66.7 0 38.8 
หวยบง 60 x หวยบง 80 100 100 100 100 33.3  62.8 66.7 0 37.2 

0.25 

เฉลี่ย 91.7 100 95.8 100 33.3  66.2 65.2 -4.6 30.7 
ระยอง 1 (S1) 100 100 100 100 0 84.4 100 0 15.6 
ระยอง 5 (S1) 100 100 100 100 11.1 75.4 88.9 0 24.6 
ระยอง 90 (S1) 100 100 100 100 22.2 74.5 77.8 0 25.5 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 100 100 100 100 22.2 85.9 77.8 0 14.1 
หวยบง 60 (S1) 88.9 88.9 88.9 100 0 54.5 100 -12.5 38.7 
หวยบง 80 (S1) 88.9 88.9 88.9 100 0 63.3 100 -12.5 28.7 
MKUC 34-114-235 (S1) 100 100 100 100 0 62.7 100 0 37.3 

0.50 

เฉลี่ย 96.8 96.8 96.8 100 7.9  71.5 92.1 -3.6 26.4 
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ความสูงตน  
 
คาความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมเฉลี่ยในลักษณะความสูงตนของกลุมประชากรลกูที่มี

คา F=0.50 มากกวา 0.25 และ 0 โดยมีคาความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมเฉลี่ยเทากับ 21.3 
14.2 และ 1.8 เปอรเซ็นต ตามลําดับ (ตารางที่ 18) สอดคลองกับการศึกษาของ Kawano et al. 
(1978) และ Rojas et al. (2009) ที่พบวา การผสมตัวเองทําใหคาความสูงตนลดลงจากคาเฉลีย่
พอแมเทากับ 19 และ 10.1 เปอรเซ็นต ตามลําดับ จะเห็นวาความเสือ่มถอยทางพันธุกรรมใน
ลักษณะความสูงตนของการทดลองนี้มีคาอยูระหวางกลางของสองการทดลองที่ผานมา ทั้งน้ีนา 
จะมาจากความแตกตางของเชื้อพันธุกรรมที่ศึกษา  

 
 เม่ือพิจารณาเปนรายคูผสมพบวา คูผสมในกลุมประชากรลูกที่มีคา F=0.50 นั้น การ

ผสมตัวเองของพันธุหวยบง 60 มีความเสือ่มถอยทางพันธุกรรมมากสุดเทากับ 29.0 เปอรเซ็นต 
รองลงมาคือ พันธุหวยบง 80 MKUC 34-114-235 ระยอง 1 ระยอง 5 ระยอง 90 และ
เกษตรศาสตร 50 ซึ่งมีคาเทากับ 24.3 23.2 23.1 17.1 16.9 และ 15.2 เปอรเซ็นต ตามลําดับ 
สําหรับคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยในกลุมประชากรรลูกที่มีคา F=0.25 นั้น พบวา ลูก
ที่เกิดจากการผสมระหวางพันธุระยอง 90 กับ เกษตรศาสตร 50 มีคามากสุด เทากับ 20.8 เปอร 
เซ็นต รองลงมาคือ ระยอง 5 กับ หวยบง 60 (18.6 เปอรเซ็นต) หวยบง 60 กับ หวยบง 80 
(10.9 เปอรเซ็นต) และหวยบง 60 กับ ระยอง 5 (6.3 เปอรเซ็นต)  

 
สวนกลุมประชากรลูกที่มีคา F=0 นั้น พบวา ทุกคูผสมมีคาความเสือ่มถอยทาง      

พันธุกรรมเฉลี่ยในลักษณะความสูงตนใกลเคียงกัน อยูระหวาง 1.6 ถึง 2.2 เปอรเซ็นต โดย
คูผสมระหวางพันธุระยอง 90 กับ CMR 35-22-196 มีคามากสุดเทากับ 2.2 เปอรเซ็นต 
รองลงมาคอื CMR 35-22-196 กับ เกษตรศาสตร 50 เทากับ 1.9 เปอรเซ็นต สวนพันธุระยอง 5 
กับ ระยอง 1 และหวยบง 60 กับ CM 1223-11 มีคาเทากันที่ 1.6 เปอรเซ็นต  

 
ผลการทดลองสอดคลองกับรายงานของ Hallauer and Miranda (1981) ที่ไดรวบรวม

ผลการศึกษาจากหลายการทดลองเก่ียวกบัความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมในขาวโพด พบวา 
ความสูงตนของประชากรลกูที่มีคา F แตกตางกันที่ระดับ 0.01 0.25 และ 0.50 มีคาลดลงจาก
คาเฉลี่ยพอแมมากขึ้นตามลําดับ โดยคาความสูงตนจะลดลงมากเม่ือคา F มีคามากขึ้น 
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ตารางที่ 18   คาของพอแม ลูก และคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะความสูงตนของคูผสมตางๆ ที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) 
แตกตางกัน 3 ระดับ 

 
คาของพอแม คาของลูก ความเสื่อมถอยทางพันธุกรรม F คูผสม 

แม พอ เฉลี่ย มากสุด นอยสุด เฉลี่ย มากสุด นอยสุด เฉลี่ย 
    ซ.ม.  %  

ระยอง 5 x ระยอง 1 173.0 195.0 184.0 240.0 103.0 181.0 44.0 -30.0 1.6 
ระยอง 90 x CMR 35-22-196 167.0 200.0 184.0 240.0 80.0 180.0 57.0 -30.0 2.2 
CMR 35-22-196 x เกษตรศาสตร 50 186.0 206.0 197.0 238.0 147.0 193.0 34.0 -17.0 1.9 
หวยบง 60 x CM 1223-11 196.0 150.0 173.0 223.0 85.0 170.0 51.0 -29.0 1.6 

0 

เฉลี่ย 180.5 187.8 184.5 235.3 103.8 181.0 46.5 -26.5 1.8 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 182.0 222.0 202.0 247.0 85.0 160.0 58.0 -22.0 20.8 
หวยบง 60 x ระยอง 5 208.0 193.0 201.0 250.0 133.0 188.0 34.0 -24.0 6.3 
ระยอง 5 x หวยบง 60 188.3 231.7 210.0 231.7 96.7 171.0 54.0 -10.3 18.6 
หวยบง 60 x หวยบง 80 177.0 191.0 184.0 218.0 90.0 164.0 51.0 -19.0 10.9 

0.25 

เฉลี่ย 188.8 209.4 199.3 236.7 101.2 170.8 49.3 -18.8 14.2 
ระยอง 1 (S1) 223.0 223.0 223.0 223.0 118.0 172.0 47.0 0.1 23.1 
ระยอง 5 (S1) 196.0 196.0 196.0 212.0 100.0 163.0 49.0 -8.0 17.1 
ระยอง 90 (S1) 211.0 211.0 211.0 257.0 87.0 175.0 59.0 -22.0 16.9 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 266.0 266.0 266.0 295.0 125.0 226.0 53.0 -11.0 15.2 
หวยบง 60 (S1) 202.0 202.0 202.0 208.0 83.0 144.0 59.0 -3.0 29.0 
หวยบง 80 (S1) 208.0 208.0 208.0 260.0 68.0 157.0 68.0 -25.0 24.3 
MKUC 34-114-235 (S1) 215.0 215.0 215.0 257.0 93.0 165.0 57.0 -19.0 23.2 

0.50 

เฉลี่ย 217.3 217.3 217.3 244.6 96.3 171.7 56.0 -12.6 21.3 
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น้ําหนักหัวสด  
 
คาความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมเฉลี่ยในลักษณะน้ําหนักหัวสดของกลุมประชากรลูกที่มี

คา F=0.50 มากกวา 0.25 และ 0 ซึ่งเปนไปในแนวทางเดียวกับลักษณะความสูงตน โดยมีคา
ความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยเทากับ 55.7 37.5 และ 1.1 เปอรเซ็นต ตามลาํดับ (ตารางที่ 
19) ผลการทดลองสอดคลองกับการศึกษาของ Kawano et al. (1978) และ Rojas et al. (2009) 
ที่ศึกษาในมันสําปะหลัง โดยพบวา ความเส่ือมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยของประชากรลูกที่เกิด
จากการผสมตวัเองซ่ึงมีคา F=0.50 มีคาเทากับ 54 และ 63.9 เปอรเซ็นต ตามลําดับ ซึ่งใกล 
เคียงกับผลการทดลองนี้ แตเม่ือเทียบกับคาความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมในลักษณะความสูง
ตนแลวจะพบวามีคามากกวา ทั้งน้ีเน่ืองจากลักษณะน้าํหนักหัวสดนาจะถูกควบคมุดวยยีน
จํานวนมากกวา เม่ือเกิดการผสมเลือดชิด ยีนดอยที่แฝงอยูจึงแสดงออกทําใหเกิดความเสื่อม
ถอยทางพันธกุรรมมากกวา (Hallauer and Miranda, 1981) 

 
เม่ือพิจารณาเปนรายคูผสม พบวา คูผสมในกลุมประชากรลูกที่มีคา F=0.50 นั้น การ

ผสมตัวเองของพันธุหวยบง 80 มีคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมมากสุดเทากับ 65.9 เปอร 
เซ็นต รองลงมาคือ พันธุหวยบง 60 MKUC 34-114-235 ระยอง 5 ระยอง 1 เกษตรศาสตร 50 
และระยอง 90 ซึ่งมีคาเทากับ 59.2 56.9 56.1 51.5 50.5 และ 49.9 เปอรเซ็นต ตามลําดับ  

 
สําหรับความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยในกลุมประชากรลูกที่มีคา F=0.25 นั้น 

พบวา ลูกที่เกิดจากการผสมระหวางพันธุระยอง 5 กับ หวยบง 80 มีคามากสุดเทากับ 52.5 
เปอรเซ็นต รองลงมาคือ หวยบง 60 กับ หวยบง 80 (37.1 เปอรเซ็นต) หวยบง 60 กับ ระยอง 5 
(30.9 เปอรเซ็นต) และระยอง 90 กับ เกษตรศาสตร 50 (29.3 เปอรเซ็นต) สวนกลุมประชากร
ลูกที่มีคา F=0 นั้น พบวา ทกุคูผสมมีคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยใกลเคยีงกัน โดยมี
คาอยูระหวาง 3.0 ถึง -2.1 เปอรเซ็นต โดยคูผสมระหวางสายพันธุ CMR 35-22-196 กับ
เกษตรศาสตร 50 มีคามากสุดเทากับ 3.0 เปอรเซ็นต รองลงมาคือ ระยอง 90 กับ CMR 35-22-
196 (2.7 เปอรเซ็นต) และระยอง 5 กับ ระยอง 1 (0.9 เปอรเซ็นต) ในขณะที่คูผสมระหวางพันธุ
หวยบง 60 กับ CM 1223-11 มีคาตดิลบ โดยมีคาเทากับ -2.1 เปอรเซ็นต 

 
ผลการทดลองสอดคลองกับรายงานของ Hallauer and Miranda (1981) ที่รวบรวม

รายงานผลการศึกษาจากหลายการทดลองเก่ียวกับความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในขาวโพด
พบวา ลักษณะผลผลติเมลด็ (grain yield) ของประชากรลูกที่มีคา F แตกตางกันที่ระดับ 0.01 
0.25 และ 0.50 มีคาลดลงจากคาเฉลี่ยพอแมมากขึ้นตามลําดับ โดยผลผลติจะลดลงมากเม่ือ F 
มีคามากขึ้น ทั้งน้ีเน่ืองจากการผสมเลือดชิดเปนการเพ่ิมโอกาสที่ยีนที่มาจับคูกันจะเหมือนกัน
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โดยการถายทอดจึงเปนการเพ่ิม homozygote และลด heterozygote โดยสัดสวนการเพิ่มหรือ
ลดจะขึ้นอยูกับคา F ซึ่งมีผลทําใหคาเฉลีย่ของประชากรลดลง และคาเฉลี่ยของประชากรจะ
ลดลงมากเม่ือ F มีคามาก (Falconer and Mackey, 1996)  

 
การที่คาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยของกลุมประชากรลูกที่ไดจากคูผสม

ระหวางพันธุหวยบง 60 กับ CM 1223-11 มีคาติดลบเปนสิ่งที่นาสนใจ เน่ืองจากแสดงใหเห็นวา
มีความดีเดนเหนือพอแม (heterosis) มากกวาคูผสมอ่ืน หรือกลาวไดวา มีสายพันธุลูกผสม
จํานวนมากที่แสดงลักษณะดีเดนกวาพอแมในลักษณะน้ําหนักหัวสด โดยพบวา คาเฉลี่ยของลูก
มีคาเทากับ 4.9 กิโลกรัมตอตน ซึ่งสูงกวาคาเฉลี่ยพอแมที่มีคาเทากับ 4.8 กิโลกรัมตอตน หรือ
สูงกวาประมาณ 2 เปอรเซ็นต (ตารางที่ 19) นอกจากนั้นยังมีคาสูงกวาสายพันธุลูกผสมจากคู 
ผสมอ่ืนๆ ทุกคูผสม  

 
สิ่งสําคัญประการหนึ่งที่พบจากการทดลองน้ีคือ ความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมมีคาแตก 

ตางกันไปในแตละคูผสม และประชากรลูกภายในคูผสมเดียวกันก็แสดงความแปรปรวนของ
ลักษณะแตกตางกันไปดวยเชนกัน เชน ลูกที่ไดจากการผสมตัวเองของพันธุหวยบง 60 และ
หวยบง 80 เกิดความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมของลักษณะน้ําหนักหัวสดมากถึง 59.2 และ 65.9 
เปอรเซ็นต ตามลําดับ ซึ่งมากกวาการผสมตัวเองของพนัธุอ่ืนๆ ในขณะที่ลูกที่ไดจากการผสม
ตัวเองของพันธุระยอง 90 และ เกษตรศาสตร 50 มีคานอยกวาเทากับ 49.9 และ 51.5        
เปอรเซ็นต ตามลําดับ ซึ่งลักษณะอ่ืนๆ ก็เชนกัน แสดงใหเห็นวา ความเส่ือมถอยทางพันธุกรรม
ของละพันธุจะเกิดไมเทากัน ดังนั้นการคัดเลือกพอแมพันธุเพ่ือสกัดเปนสายพันธุแทในอนาคต
จึงมีความจําเปน 
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ตารางที่ 19   คาของพอแม ลูก และคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะน้าํหนักหัวสดของคูผสมตางๆ ที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) 
แตกตางกัน 3 ระดับ 

 
คาของพอแม คาของลูก ความเสื่อมถอยทางพันธุกรรม F คูผสม 

แม พอ เฉลี่ย มากสุด นอยสุด เฉลี่ย มากสุด นอยสุด เฉลี่ย 
    ก.ก./ตน % 

ระยอง 5 x ระยอง 1 1.8 1.6 1.7 4.8 0.1 1.7 92.2 -180.4 0.9 
ระยอง 90 x CMR 35-22-196 4.3 4.5 4.4 11.6 2.3 4.3 47.2 -164.4 2.7 
CMR 35-22-196 x เกษตรศาสตร 50 2.4 2.6 2.5 7.6 0.6 2.4 76.0 -204.0 3.0 
หวยบง 60 x CM 1223-11 5.1 4.5 4.8 8.8 2.3 4.9 51.4 -83.3 -2.1 

0 

เฉลี่ย 3.4 3.3 3.4 8.2 1.3 3.3 66.7 158.0 1.1 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 2.5 4.1 3.3 5.5 0.7 2.3 79.8 -67.0 29.3 
หวยบง 60 x ระยอง 5 4.8 3.9 4.3 5.7 1.1 3.0 73.9 -32.8 30.9 
ระยอง 5 x หวยบง 60 3.7 5.2 4.4 4.6 0.4 2.1 91.7 -4.5 52.5 
หวยบง 60 x หวยบง 80 2.9 3.4 3.2 5.8 0.3 2.0 89.6 -81.3 37.1 

0.25 

เฉลี่ย 3.5 4.2 3.8 5.4 0.6 2.4 83.8 -46.4 37.5 
ระยอง 1 (S1) 3.8 3.8 3.8 3.7 0.6 1.8 85.5 3.5 51.5 
ระยอง 5 (S1) 5.0 5.0 5.0 4.6 0.6 2.2 87.6 7.6 56.1 
ระยอง 90 (S1) 5.0 5.0 5.0 6.8 0.6 2.5 88.0 -36.4 49.9 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 5.2 5.2 5.2 7.3 0.6 2.6 88.7 -39.4 50.5 
หวยบง 60 (S1) 4.0 4.0 4.0 5.4 0.3 1.6 91.7 -34.6 59.2 
หวยบง 80 (S1) 4.8 4.8 4.8 5.1 0.2 1.6 95.9 -5.8 65.9 
MKUC 34-114-235 (S1) 4.5 4.5 4.5 6.5 0.3 2.0 93.4 -42.8 56.9 

0.50 

เฉลี่ย 4.6 4.6 4.6 5.6 0.5 2.0 90.1 -21.1 55.7 



 

 
 

73 

น้ําหนักตนและใบ 
 
คาความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมเฉลี่ยในลักษณะน้ําหนักตนและใบของกลุมประชากร

ลูกที่มีคา F=0.50 มากกวา 0.25 และ 0 โดยมีคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยเทากับ 
51.1 32.5 และ -1.2 เปอรเซ็นต ตามลําดับ (ตารางที่ 20) ซึ่งเปนไปในแนวทางเดยีวกับลักษณะ
อ่ืนๆ ที่กลาวมาแลว โดยพบวา การผสมตัวเองของพันธุหวยบง 80 มีคาความเสื่อมถอยทาง
พันธุกรรมมากสุดเทากับ 61.1 เปอรเซ็นต รองลงมาคอื พันธุหวยบง 60 ระยอง 5 MKUC 34-
114-235 ระยอง 1 ระยอง 90 และเกษตรศาสตร 50 ซึ่งมีคาเทากับ 60.8 50.5 49.5 46.7 45.6 
และ 43.4 เปอรเซ็นต ตามลําดับ  

 
สาํหรับความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในกลุมประชากรลูกที่มีคา F=0.25 นั้น พบวา ลูก

ที่เกิดจากการผสมระหวางพันธุระยอง 5 กับ หวยบง 80 มีคามากสุดเทากับ 43.7 เปอรเซ็นต 
รองลงมาคือ หวยบง 60 กับ หวยบง 80 (33.4 เปอรเซ็นต) ระยอง 90 กับ เกษตรศาสตร 50 
(28.4 เปอรเซ็นต) และหวยบง 60 กับ ระยอง 5 (24.6 เปอรเซ็นต) สวนกลุมประชากรลูกที่มีคา 
F=0 นั้น พบวา คูผสมระหวางพันธุระยอง 5 กับ ระยอง 1 และระยอง 90 กับ CMR 35-22-196 
มีคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเปนบวก ในขณะที่คูผสมระหวาง CMR 35-22-196 กับ
เกษตรศาสตร 50 และหวยบง 60 กับ CM 1223-11 มีคาเปนลบ โดยมีคาความเสือ่มถอยทาง
พันธุกรรมเรียงลําดับจากมากสุดไปหานอยสุด ดังนี้คือ ระยอง 5 กับ ระยอง 1 (4.3 เปอรเซ็นต) 
ระยอง 90 กับ CMR 35-22-196 (2.2 เปอรเซ็นต) CMR 35-22-196 กับ เกษตรศาสตร 50      
(-1.1 เปอรเซ็นต) และหวยบง 60 กับ CM 1223-11 (-6.6 เปอรเซ็นต)  
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ตารางที่ 20   คาของพอแม ลูก และคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะน้าํหนักตนและใบของคูผสมตางๆ ที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) 
แตกตางกัน 3 ระดับ 

 
คาของพอแม คาของลูก ความเสื่อมถอยทางพันธุกรรม F คูผสม 

แม พอ เฉลี่ย มากสุด นอยสุด เฉลี่ย มากสุด นอยสุด เฉลี่ย 
       ก.ก./ตน     

ระยอง 5 x ระยอง 1 3.4 3.7 3.6 5.3 0.2 2.7 93.5 -48.1 25.2 
ระยอง 90 x CMR 35-22-196 8.7 10.6 9.6 12.4 2.8 6.3 70.8 -29.2 34.6 
CMR 35-22-196 x เกษตรศาสตร 50 4.8 4.7 4.7 6.9 1.0 3.7 78.7 -46.1 22.2 
หวยบง 60 x CM 1223-11 10.1 6.7 8.4 16.5 2.9 5.7 62.4 -111.1 26.8 

0 

เฉลี่ย 6.8 6.4 6.6 10.3 1.7 4.6 76.3 -58.6 27.2 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 2.7 4.5 3.6 7.9 0.2 2.1 94.4 -118.5 42.1 
หวยบง 60 x ระยอง 5 3.4 4.7 4.1 9.2 0.8 3.4 77.1 -162.9 3.7 
ระยอง 5 x หวยบง 60 3.9 5.5 4.7 9.2 0.2 2.4 95.7 -95.7 48.5 
หวยบง 60 x หวยบง 80 3.0 3.9 3.4 4.7 0.2 1.6 94.1 -39.2 51.5 

0.25 

เฉลี่ย 3.3 4.7 4.0 7.8 0.4 2.4 90.3 -104.1 36.5 
ระยอง 1 (S1) 5.9 5.9 5.9 9.6 1.3 1.7 78.0 -63.3 39.2 
ระยอง 5 (S1) 6.6 6.6 6.6 8.5 0.2 3.0 97.0 -29.3 57.7 
ระยอง 90 (S1) 6.9 6.9 6.9 10.7 0.4 3.9 93.8 -54.6 47.0 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 6.9 6.9 6.9 8.1 0.9 4.1 100.0 -16.9 42.9 
หวยบง 60 (S1) 5.8 5.8 5.8 7.3 0.5 2.3 90.9 -25.9 60.8 
หวยบง 80 (S1) 6.4 6.4 6.4 6.5 0.3 2.5 95.3 -1.4 61.1 
MKUC 34-114-235 (S1) 7.4 7.4 7.4 10.3 0.5 3.7 93.6 -39.8 49.5 

0.5 

เฉลี่ย 6.6 6.6 6.6 8.7 0.3 3.0 92.7 -33.0 51.2 
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ดัชนีเก็บเก่ียว 
 
คาความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมเฉลี่ยในลักษณะคาดัชนีเก็บเก่ียวของกลุมประชากรลูก

ที่มีคา F=0.50 มากกวา 0.25 และ 0 โดยมีคาความเสือ่มถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ย เทากับ 13.5 
9.0 และ 2.5 เปอรเซ็นต ตามลําดับ (ตารางที่ 21) ซึ่งนอยกวาการศกึษาของ Kawano et al. 
(1978) และ Rojas et al. (2009) ที่พบวา การผสมตัวเองมันสําปะหลังชั่วที่ 1 ทําใหคาดัชนีเก็บ
เก่ียวลดลงจากคาเฉลี่ยพอแมเทากับ 20 และ 26.5 เปอรเซ็นต ตามลําดับ 

 
เม่ือพิจารณาเปนรายคูผสมพบวา คูผสมในกลุมประชากรลูกที่มีคา F=0.50 นั้น การ

ผสมตัวเองของพันธุหวยบง 80 มีคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมมากสุด เทากับ 17.7     
เปอรเซ็นต รองลงมาคือ สายพันธุ MKUC 34-114-235 ระยอง 1 เกษตรศาสตร 50 ระยอง 90 
ระยอง 5 และ หวยบง 60 ซึ่งมีคาเทากับ 15.5 14.8 14.4 11.4 11.1 และ 9.3 เปอรเซ็นต ตาม 
ลําดับ สําหรับคาความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมเฉลี่ยในกลุมประชากรลูกที่มีคา F=0.25 นั้น
พบวา ลูกที่เกิดจากการผสมระหวางพันธุระยอง 5 กับ หวยบง 80 มีคามากสุดเทากับ 15.2 
เปอรเซ็นต รองลงมาคือ หวยบง 60 กับ ระยอง 5 (10.2 เปอรเซ็นต) หวยบง 60 กับ หวยบง 80 
(7.6 เปอรเซ็นต) และระยอง 90 กับ เกษตรศาสตร 50 (3.1 เปอรเซ็นต)  

 
สวนกลุมประชากรลูกที่มีคา F=0 นั้น พบวา ทุกคูผสมมีความเสื่อมถอยทางพันธุกรรม

เฉลี่ยในลักษณะคาดัชนีเก็บเก่ียวใกลเคยีงกัน โดยมีคาอยูระหวาง 1.3-3.5 เปอรเซ็นต ซึ่งในแต
ละคูผสมมีคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ย เรียงลําดับจากมากสุดไปหานอยสุดดังน้ี คือ 
หวยบง 60 กับ CM 1223-11 (3.5 เปอรเซ็นต) ระยอง 5 กับระยอง 1 (2.7 เปอรเซ็นต) CMR 
35-22-196 กับเกษตรศาสตร 50 (2.5 เปอรเซ็นต) และระยอง 90 กับ CMR 35-22-196 (1.3 
เปอรเซ็นต)  
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ตารางที่ 21   คาของพอแม ลูก และคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะคาดัชนีเก็บเกี่ยวของคูผสมตางๆ ที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) 
แตกตางกัน 3 ระดับ 

 
คาของพอแม คาของลูก ความเสื่อมถอยทางพันธุกรรม F คูผสม 

แม พอ เฉลี่ย มากสุด นอยสุด เฉลี่ย มากสุด นอยสุด เฉลี่ย 
         0-1     

ระยอง 5 x ระยอง 1 0.61 0.52 0.56 0.83 0.18 0.55 67.8 -47.8 2.7 
ระยอง 90 x CMR 35-22-196 0.59 0.61 0.60 0.88 0.46 0.59 23.0 -47.0 1.3 
CMR 35-22-196 x เกษตรศาสตร 50 0.65 0.64 0.65 0.91 0.25 0.63 69.7 -45.5 2.5 
หวยบง 60 x CM 1223-11 0.64 0.57 0.60 0.72 0.40 0.58 34.0 -20.1 3.5 

0 

เฉลี่ย 0.62 0.59 0.60 0.84 0.32 0.59 48.6 -40.1 2.5 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 0.70 0.75 0.73 0.91 0.46 0.71 37.2 -24.5 3.1 
หวยบง 60 x ระยอง 5 0.76 0.71 0.73 0.81 0.44 0.66 39.3 -11.5 10.2 
ระยอง 5 x หวยบง 60 0.74 0.73 0.73 0.79 0.40 0.62 45.0 -8.0 15.2 
หวยบง 60 x หวยบง 80 0.75 0.72 0.73 0.78 0.33 0.68 54.3 -6.6 7.6 

0.25 

เฉลี่ย 0.74 0.73 0.73 0.82 0.41 0.67 44.0 -12.7 9.0 
ระยอง 1 (S1) 0.64 0.64 0.64 0.74 0.32 0.54 100.0 -15.3 14.8 
ระยอง 5 (S1) 0.70 0.70 0.70 0.85 0.38 0.63 46.4 -22.0 11.1 
ระยอง 90 (S1) 0.67 0.67 0.67 0.84 0.41 0.60 39.3 -25.2 11.4 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 0.69 0.69 0.69 0.74 0.44 0.59 36.2 -6.7 14.4 
หวยบง 60 (S1) 0.70 0.70 0.70 0.74 0.42 0.64 40.5 -5.7 9.3 
หวยบง 80 (S1) 0.75 0.75 0.75 0.77 0.39 0.62 48.3 -2.3 17.7 
MKUC 34-114-235 (S1) 0.61 0.61 0.61 0.69 0.32 0.52 46.8 -12.9 15.5 

0.50 

เฉลี่ย 0.68 0.68 0.68 0.77 0.38 0.59 51.1 -12.9 13.5 
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ปริมาณแปงในหัว  
 
คาความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมเฉลี่ยในลักษณะปริมาณแปงในหัวของประชากรลกูที่มี

คา F=0.50 มากกวา 0.25 และ 0 โดยมีคาความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมเฉลี่ยเทากับ 12.7 9.3 
และ 0.9 เปอรเซ็นต ตามลาํดับ (ตารางที่ 22) ซึ่งเปนไปในแนวทางเดียวกันกับลกัษณะอ่ืนๆ แต
หากเปรียบเทยีบคาความเสือ่มถอยทางพันธุกรรมระหวางลักษณะจะพบวา มีคานอยกวาเกือบ
ทุกลักษณะ สอดคลองกบัการศึกษาของ Rojas et al. (2009) ที่รายงานวา ลักษณะปริมาณแปง
ในหัว มีความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมนอยกวาลักษณะผลผลติหัวสด ใบสด ดัชนีเก็บเก่ียว และ
ความสูงตน ตามลําดับ 

 
เม่ือพิจารณาเปนรายคูผสม พบวา กลุมประชากรลูกทีมี่คา F=0.50 นั้น การผสมตัวเอง

ของพันธุหวยบง 80 มีคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมมากสุดเทากับ 23.8 เปอรเซ็นต รองลง 
มาคือ พันธุหวยบง 60 ระยอง 90 ระยอง 1 เกษตรศาสตร 50 ระยอง 5 และ MKUC 34-114-
235 ซึ่งมีคาเทากับ 18.7 13.0 12.2 10.8 7.7 และ 2.7 เปอรเซ็นต ตามลําดับ ทีน่าสนใจคือ การ
ผสมตัวเองของสายพันธุ MKUC 34-114-235 มีความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยในลักษณะ
ปริมาณแปงในหัวนอยกวาการผสมตัวเองของพันธุอ่ืนๆ มาก โดยมีคาเพียง 2.7 เปอรเซ็นต 
ในขณะทีล่ักษณะอ่ืน ๆ ของพันธุนี้ กลับพบวามีคามากในทุกลักษณะที่ศึกษาเม่ือเทียบกับการ
ผสมตัวเองของพันธุอ่ืนๆ   

 
การที่ความเส่ือมถอยทางพันธุกรรมในลกัษณะปริมาณแปงในหัวของสายพันธุ MKUC 

34-114-235 มีคานอยกวาพันธุอ่ืนๆ นาจะเก่ียวของกับมีการสะสมยีนเดนที่ควบคุมลักษณะ
ปริมาณแปงในหัวไวจํานวนมาก หรือกลาวอีกนัยหนึง่วา มียีนดอยที่ควบคุมลักษณะปริมาณ
แปงในหัวแฝงอยูจํานวนนอย เม่ือผสมตัวเองจึงเกิดความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมนอยกวาพันธุ
อ่ืน (กฤษฎา, 2551) สอดคลองกับการศกึษาของ จําลักษณ และคณะ (2550) ที่รายงานวา สาย
พันธุ MKUC 34-114-235 เปนสายพันธุดีเดน (elite line) ของโครงการปรับปรุงพันธุมัน
สําปะหลัง ภาควิชาพืชไรนา มหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร ซึ่งมีเสถียรภาพของปริมาณแปงในหัว
สูง แตมีผลผลติต่ํา  
 

สําหรับความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยในกลุมประชากรลูกที่มีคา F=0.25 นั้น พบ 
วา ลูกที่เกิดจากการผสมพันธุระหวางพันธุระยอง 5 กับหวยบง 80 มีคามากสุด เทากับ 11.8 
เปอรเซ็นต รองลงมาคือ หวยบง 60 กับระยอง 5 (11.5 เปอรเซ็นต) หวยบง 60 กับ หวยบง 80 
(8.4 เปอรเซ็นต) และระยอง 90 กับเกษตรศาสตร 50 (5.5 เปอรเซ็นต) สวนประชากรลูกที่มีคา 
F=0 นั้น พบวา ทุกคูผสมมีความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมนอยมากและมีคาใกลเคยีงกัน



 
 

 
 

78 

ตารางที่ 22   คาของพอแม ลูก และคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในลักษณะปริมาณแปงในหัวของคูผสมตางๆ ที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) 
แตกตางกัน 3 ระดับ 

 

คาของพอแม คาของลูก ความเสื่อมถอยทางพันธุกรรม F คูผสม 
แม พอ เฉลี่ย มากสุด นอยสุด เฉลี่ย มากสุด นอยสุด เฉลี่ย 

    % 
ระยอง 5 x ระยอง 1 22.0 15.2 18.6 27.3 8.6 18.1 117.0 -31.8 2.5 
ระยอง 90 x CMR 35-22-196 24.9 25.0 25.0 29.6 17.7 24.1 29.2 -18.6 3.3 
CMR 35-22-196 x เกษตรศาสตร 50 24.8 22.6 23.7 28.9 16.4 24.2 30.7 -22.0 -2.4 
หวยบง 60 x CM 1223-11 20.8 13.6 17.2 25.6 7.2 17.2 58.0 -48.8 0.3 

0 

เฉลี่ย 23.1 19.1 21.1 27.9 12.5 20.9 58.6 -30.3 0.9 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 22.5 24.5 23.5 27.3 12.7 22.2 46.1 -16.3 5.5 
หวยบง 60 x ระยอง 5 21.5 21.7 21.6 27.0 12.0 19.1 44.5 -25.1 11.5 
ระยอง 5 x หวยบง 60 20.7 23.5 22.1 27.6 11.5 19.5 47.9 -25.0 11.8 
หวยบง 60 x หวยบง 80 21.6 25.3 23.5 27.9 11.9 21.5 49.3 -18.8 8.4 

0.25 

เฉลี่ย 21.6 23.8 22.7 27.5 12.0 20.6 47.0 -21.3 9.3 
ระยอง 1 (S1) 16.6 16.6 16.6 22.7 6.2 14.5 62.8 -36.5 12.2 
ระยอง 5 (S1) 20.2 20.2 20.2 27.5 7.0 18.6 65.2 -36.1 7.7 
ระยอง 90 (S1) 24.5 24.5 24.5 28.4 9.1 21.3 62.9 -16.0 13.0 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 24.0 24.0 24.0 25.7 17.3 21.4 27.8 -7.1 10.8 
หวยบง 60 (S1) 27.3 27.3 27.3 29.9 11.4 22.2 58.4 -9.5 18.7 
หวยบง 80 (S1) 22.8 22.8 22.8 52.5 27.0 0.0 52.5 -27.0 23.2 
MKUC 34-114-235 (S1) 24.1 24.1 24.1 29.5 15.0 23.4 37.9 -22.5 2.7 

0.50 

เฉลี่ย 22.8 22.8 22.8 30.9 5.6 17.3 52.5 -22.1 12.7 
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ปริมาณหัวแหง  
 
คาความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมเฉลี่ยในลักษณะปริมาณหัวแหงของประชากรลูกที่มีคา 

F=0.50 มากกวา 0.25 และ 0 โดยมีคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยเทากับ 7.5 4.5 และ 
0.1 เปอรเซ็นต ตามลําดับ (ตารางที่ 23) ซึ่งใกลเคียงกบัลักษณะปรมิาณแปงในหัว ทั้งน้ีเน่ือง 
จากคาปริมาณหัวแหงมีสหสัมพันธกับปริมาณแปงในหัวสูงมาก (CIAT, 1975; Kawano et al., 
1987) 

 
เม่ือพิจารณาเปนรายคูผสม พบวา คูผสมในกลุมประชากรลูกที่มีคา F=0.50 นั้น การ

ผสมตัวเองของพันธุหวยบง 80 มีความเสือ่มถอยทางพันธุกรรมมากสุด เทากับ 16.9 
เปอรเซ็นต รองลงมาคือ พันธุหวยบง 60 ระยอง 90 เกษตรศาสตร 50 ระยอง 1 ระยอง 5 และ 
MKUC 34-114-235 ซึ่งมีคาเทากับ 15.3 5.8 5.6 3.9 3.5 และ 1.2 เปอรเซ็นต ตามลําดับ  

 
ที่นาสนใจคือ สายพันธุลูกผสมที่เกิดจากการผสมตัวเองของสายพันธุ MKUC 34-114-

235 มีคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมนอยสุดเพียง 1.2 เปอรเซ็นต ซึ่งใกลเคียงกับกลุมที่พอ
แมไมมีความสัมพันธกันทางพันธุกรรม (F=0) แสดงวามีระดับ homozygosity สูง ในขณะที่การ
ผสมตัวเองของพันธุอ่ืนๆ มีคามาก โดยเฉพาะพันธุหวยบง 60 และ หวยบง 80 ที่มีคามากถึง 
15.3 และ 16.9 เปอรเซ็นต ตามลําดับ แสดงใหเห็นวาพันธุหวยบง 60 และ หวยบง 80 นาจะ
สะสมยีนดอยที่ควบคุมลักษณะปริมาณหัวแหงไวจํานวนมากกวาสายพันธุ MKUC 34-114-235 
หรือมีระดับ homozygosity ต่ํากวา เม่ือทาํการผสมตัวเองลูกที่ไดจึงแสดงลักษณะดอยออกมา 
สงผลใหมีเกิดความเส่ือมถอยทางพันธุกรรมมากกวา  

 
สําหรับความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยในกลุมประชากรลูกที่มีคา F=0.25 นั้น พบ 

วา ลูกที่เกิดจากการผสมระหวางพันธุระยอง 5 กับ หวยบง 80 มีคามากสุดเทากับ 5.6      
เปอรเซ็นต รองลงมาคือ หวยบง 60 กับ ระยอง 5 (5.4 เปอรเซ็นต) หวยบง 60 กับ หวยบง 80 
(4.1 เปอรเซ็นต) และระยอง 90 กับ เกษตรศาสตร 50 (2.7 เปอรเซ็นต) สวนประชากรลูกที่มีคา 
F=0 นั้น พบวา ทุกคูผสมมีคาความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมใกลเคียงกัน ระหวาง 1.8- -1.2 
เปอรเซ็นต โดยมีคาเรียงลาํดับจากมากสุดไปหานอยสุด ไดแก พันธุระยอง 90 กับ CMR 35-
22-196 (1.8 เปอรเซ็นต) ระยอง 5 กับ ระยอง 1 (1.1 เปอรเซ็นต) หวยบง 60 กับ CM 1223-11 
(0.1 เปอรเซ็นต) และ CMR 35-22-196 กับ เกษตรศาสตร 50 (-1.2 เปอรเซ็นต)  
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ตารางที่ 23   คาของพอแม คาของลูก และคาความเสือ่มถอยทางพันธุกรรมในลกัษณะปริมาณหัวแหงของคูผสมตางๆ ที่มีคา Coefficient of inbreeding 
(F) แตกตางกัน 3 ระดับ 

คาของพอแม คาของลูก ความเสื่อมถอยทางพันธุกรรม F คูผสม 
แม พอ เฉลี่ย มากสุด นอยสุด เฉลี่ย มากสุด นอยสุด เฉลี่ย 

         %     
ระยอง 5 x ระยอง 1 34.9 29.6 32.2 38.7 24.7 31.9 23.3 -20.3 1.1 
ระยอง 90 x CMR 35-22-196 37.0 37.0 37.0 40.5 31.5 36.3 14.8 -9.5 1.8 
CMR 35-22-196 x เกษตรศาสตร 50 36.8 35.2 36.0 40.0 30.6 36.4 17.7 -9.9 -1.2 
หวยบง 60 x CM 1223-11 33.9 28.5 31.2 37.5 23.7 31.1 24.1 -20.1 0.1 

0 

เฉลี่ย 35.7 32.6 34.1 39.2 27.6 33.9 20.0 -15.0 0.5 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 35.2 36.6 35.9 38.8 27.8 34.9 22.7 -8.0 2.7 
หวยบง 60 x ระยอง 5 34.4 34.5 34.5 38.6 27.3 32.6 21.0 -11.7 5.4 
ระยอง 5 x หวยบง 60 33.8 35.9 34.8 39.0 27.0 32.9 22.3 -12.0 5.6 
หวยบง 60 x หวยบง 80 34.5 37.3 35.9 39.2 27.2 34.4 24.2 -9.2 4.1 

0.25 

เฉลี่ย 34.5 36.1 35.3 38.9 27.3 33.7 22.6 -10.2 4.5 
ระยอง 1 (S1) 30.4 30.4 30.4 35.3 22.9 29.2 24.7 -16.0 3.9 
ระยอง 5 (S1) 33.4 33.4 33.4 38.9 23.5 32.2 29.6 -16.4 3.5 
ระยอง 90 (S1) 36.7 36.7 36.7 40.4 24.2 34.6 33.9 -10.1 5.8 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 36.2 36.2 36.2 37.6 30.4 34.2 16.0 -3.7 5.6 
หวยบง 60 (S1) 42.0 42.0 42.0 48.0 26.8 35.6 36.2 -14.2 15.3 
หวยบง 80 (S1) 37.3 37.3 37.3 41.0 25.5 31.0 31.7 -10.0 16.9 
MKUC 34-114-235 (S1) 36.3 36.3 36.3 44.9 29.5 35.9 18.9 -23.6 1.2 

0.50 

เฉลี่ย 36.0 36.0 36.0 40.9 26.1 33.2 27.3 -13.4 7.5 
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กลาวโดยสรุปวา ความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยของประชากรลกูที่มีคา F=0.50 
มากกวา 0.25 และ 0 ในทุกลักษณะที่ศึกษา ทั้งน้ีเน่ืองจากการผสมตัวเองและผสมระหวางพอ
แมที่มีความสมัพันธกันทางพันธุกรรมจะเพิ่มความถี่ของ homozygous genotype และลด 
heterozygous genotype ทําใหคาเฉลี่ยของประชากรที่มีการผสมเลือดชิดมีคาลดลง โดยจะลด 
ลงมากเม่ือ F มีคามากขึ้น ทําใหปรากฏลักษณะดอยในความถี่ที่สูงกวาประชากรที่มีการผสม
พันธุโดยสุมหรือไมมีความสัมพันธทางพันธกุรรมตอกัน (Falconer and Mackey, 1996) 

  
เม่ือเปรียบเทยีบคาความเสือ่มถอยทางพันธุกรรมระหวางลักษณะ (ตารางที่ 24) พบวา 

ลักษณะน้ําหนักหัวสดมีคามากสุด รองลงมาคือ น้ําหนักตนและใบ ความงอก ความสูงตน ดัชนี
เก็บเก่ียว ปรมิาณแปงในหัว และปริมาณหัวแหง โดยประชากรลูกทีมี่คา F=0.50 มีคาความ
เสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยเทากับ 55.7 51.1 26.4 21.3 13.5 12.7 และ 7.5 เปอรเซ็นต 
ตามลําดับ สวนประชากรลกูที่มีคา F=0.25 มีคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยเทากับ 37.5 
32.5 30.7 14.2 9.0 9.3 และ 4.5 เปอรเซ็นต ตามลําดับ ซึ่งสอดคลองกับการศึกษาของ 
Kawano et al. (1978) และ Rojas et al. (2009) ที่พบตรงกันวา ลักษณะผลผลิตหัวสดมีความ
เสื่อมถอยทางพันธุกรรมมากสุดและมีคานอยสุดในลักษณะปริมาณหัวแหง  

 
เม่ือเปรียบเทยีบคาความเสือ่มถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยระหวางการทดลองน้ีกับของ 

Kawano et al. (1978) และ Rojas et al. (2009) พบวา การทดลองน้ีมีคานอยกวาเกือบทุก
ลักษณะที่ศึกษา ทั้งน้ีนาจะมาจากความแตกตางของเชือ้พันธุกรรมที่นํามาศึกษา โดยงานทด 
ลองของ Kawano et al. (1978) และ Rojas et al. (2009) ศึกษาในมันสําปะหลังพันธุพ้ืนเมือง
หรือพันธุที่เคยผานการปรับปรุงพันธุมาเพียงนอยรอบ (cycle) ทําใหอาจมียีนดอย (recessive 
genes) แฝงอยูในประชากรเปนจํานวนมากเนื่องจากยังไมเคยหรือเคยถูกคัดทิ้งมาบางเพียง
นอยคร้ัง ในขณะที่การทดลองนี้ศึกษาในพันธุการคาของไทยซ่ึงบางพันธุผานการปรับปรุงพันธุ
มานานถึง 5 รอบ (Rojanaridpiched et al., 2010) จึงผานการคัดเลอืกลักษณะที่ไมดีซึ่งถูกควบ 
คุมโดยยีนดอยทิ้งไปแลวหลายรอบ ทําใหเม่ือมีการผสมเลือดชิดจึงเกิดความเส่ือมถอยทางพันธุ 
กรรมนอยกวา 

 
สอดคลองกับการศึกษาในประชากรขาวโพดเขต temperate ของ Lamkey and Smith 

(1987) และขาวโพดเขต subtropical ของ Pacheco et al. (2002) ที่พบวา ประชากรท่ีไมเคยมี
การผสมเลือดชิดจะมีความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยมากกวาประชากรที่เคยผานการผสม
เลือดชิดและคดัเลือกมากอนหลายๆ รุน ทําใหประชากรในรอบการปรับปรุงพันธุหลังๆ มีคาของ
ลักษณะตางๆ ดีขึ้นอันเนื่องจากการสะสมยีนเดนไวในประชากรมากขึน้ในทุกรอบการปรับปรุง
พันธุ 
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นอกจากนั้นยังพบวา ความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในแตละลักษณะที่ศึกษามีคาแตก 
ตางกันไปในแตละพันธุและคูผสม โดยการผสมตัวเองของพันธุเกษตรศาสตร 50 สงผลใหลูกที่
ไดมีความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในทุกลักษณะนอยกวาการผสมตัวเองของพันธุอ่ืนๆ ที่ศึกษา 
และการผสมตัวเองของพันธุการคาในรุนใหม ไดแก พันธุหวยบง 60 และ หวยบง 80 สงผลให
ลูกที่ไดเกิดความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมในทุกลักษณะมากกวาพันธุอ่ืนๆ ในขณะที่สายพันธุ 
MKUC 34-114-235 ซึ่งมีเสถียรภาพดานปริมาณแปงในหัวและปริมาณหัวแหงสูง (จําลักษณ 
และคณะ, 2550) พบวา ลกูที่ไดเกิดความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมของลักษณะปริมาณแปงใน
หัวและปริมาณหัวแหงเพียงเล็กนอยเม่ือเทียบกบัลูกทีเ่กิดจากการผสมตัวเองของพันธุอ่ืนๆ แต
ลักษณะอ่ืนทีน่อกเหนือจาก 2 ลักษณะดังกลาว มีคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมมากเชนกัน 
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ตารางที่ 24   คาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรม (inbreeding depression, ID) เปนรอยละของคาเฉลี่ยพอแม (mid parent, MP) ใน 7 ลักษณะทาง
การเกษตรที่สาํคัญของคูผสมตางๆ ที่มีคา Coefficient of inbreeding (F) แตกตางกัน 3 ระดับ 

 

ความงอก ความสูงตน น้ําหนักหัวสด น้ําหนักทั้งตนใบ ดัชนีเก็บเกี่ยว ปริมาณแปง ปริมาณหัวแหง F คูผสม 
MP ID MP ID MP ID MP ID MP ID MP ID MP ID 

  % ซ.ม. ก.ก./ ตน 0-1 % 
ระยอง 5 x ระยอง 1 83.3 5.9 184.0 1.6 1.7 0.9 3.1 4.3 0.56 2.7 18.6 2.5 32.2 1.1 
ระยอง 90 x CMR#196 100.0 4.5 184.0 2.2 4.4 2.7 7.4 2.2 0.60 1.3 25.0 3.3 37.0 1.8 
CMR#196 x เกษตรศาสตร 50 94.4 7.4 197.0 1.9 2.5 3.0 3.8 -1.1 0.65 2.5 23.7 -2.4 36.0 -1.2 
หวยบง 60 x CM 1223-11 88.9 -5.5 173.0 1.6 4.8 -2.1 7.9 -6.6 0.60 3.5 17.2 0.3 31.2 0.1 

0 

เฉลี่ย 91.7 3.1 185.0 1.8 3.4 1.1 5.6 -1.2 0.60 2.5 21.1 0.9 34.1 0.5 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 88.9 24.6 202.0 20.8 3.3 29.3 4.6 28.4 0.73 3.1 23.5 5.5 35.9 2.7 
หวยบง 60 x ระยอง 5 94.4 22.0 201.0 6.3 4.3 30.9 5.9 24.6 0.73 10.2 21.6 11.5 34.5 5.4 
ระยอง 5 x หวยบง 60 100.0 38.8 210.0 18.6 4.4 52.5 6.0 43.7 0.73 15.2 22.1 11.8 34.8 5.6 
หวยบง 60 x หวยบง 80 100.0 37.2 184.0 10.9 3.2 37.1 4.3 33.4 0.73 7.6 23.3 8.4 35.9 4.1 

0.25 

เฉลี่ย 95.8 30.7 199.0 14.2 3.8 37.5 5.2 32.5 0.73 9.0 22.6 9.3 35.3 4.5 
ระยอง 1 (S1) 100.0 15.6 223.0 23.1 3.8 51.5 5.9 46.7 0.64 14.8 16.6 12.2 30.4 3.9 
ระยอง 5 (S1) 100.0 24.6 196.0 17.1 5.0 56.1 7.0 50.5 0.70 11.1 20.2 7.7 33.4 3.5 
ระยอง 90 (S1) 100.0 25.5 211.0 16.9 5.0 49.9 7.4 45.6 0.67 11.4 24.5 13.0 36.7 5.8 
เกษตรศาสตร 50 (S1) 100.0 14.1 266.0 15.2 5.2 50.5 7.5 43.4 0.69 14.4 24.0 10.8 36.2 5.6 
หวยบง 60 (S1) 88.9 38.7 202.0 29.0 4.0 59.2 5.8 60.8 0.70 9.3 27.3 18.7 42.0 15.3 
หวยบง 80 (S1) 88.9 28.7 208.0 24.3 4.8 65.9 6.4 61.1 0.75 17.7 22.8 23.8 37.3 16.9 
MKUC 34-114-235 (S1) 100.0 37.3 215.0 23.2 4.5 56.9 7.4 49.5 0.61 15.5 24.1 2.7 36.3 1.2 

0.5 

เฉลี่ย 96.8 26.4 217.3 21.3 4.6 55.7 6.8 51.1 0.70 13.5 22.8 12.7 36.0 7.5 
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แมการทดลองน้ีจะไมสามารถตรวจพบลกัษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสในสายพนัธุลูก 
ผสมทั้งที่มีและไมมีการผสมเลือดชิดของมันสําปะหลังพันธุการคาของไทยจํานวน 2,412 ตน 
(สายพันธุ) อันเนื่องมาจากอาจจะมียีนที่ควบคุมอยูในความถี่ทีต่่ํามากหรืออาจไมมียีนควบคุม
ลักษณะดังกลาวอยูในมันสําปะหลังพันธุการคาของไทย แตจากการสังเกตในแปลงทดลอง พบ 
วา มีลักษณะที่ไมดีซึ่งสันนิษฐานวาถูกควบคุมโดยยีนดอย (deleterious recessive gene) 
ปรากฏเปนจํานวนมาก โดยเฉพาะในสายพันธุลูกผสมที่ไดจากการผสมตัวเอง เชน ลักษณะใบ
หงิก ใบดาง การขาดคลอโรฟลลของใบ ลําตนแคระแกร็น และมีการเจริญเติบโตชากวาปกติ 
(ภาพที่ 3) เปนตน ซึ่งลักษณะตางๆ เหลาน้ีลวนเปนลกัษณะที่ไมตองการ ดังนั้นการผสมเลือด
ชิดจึงมีประโยชนในแงของการเปดโอกาสใหยีนดอยที่ไมดีซึ่งเดิมอยูในสภาพ heterozygous 
เปนสวนใหญเนื่องจากเปนธรรมชาติของพืชผสมขาม แตเม่ือมีการผสมเลือดชิดทาํใหยีนดอย
เหลาน้ีมีความถี่พันธุกรรมเปน homozygous recessive เพ่ิมมากขึ้น ทําใหสามารถแสดงออก
ของลักษณะไดมากขึ้น ชวยใหสามารถคดัทิ้งยีนเหลาน้ีไดอยางมีประสิทธิภาพ (Ceballos et al., 
2007a) 

 
นอกจากนั้นการผสมเลือดชิดยังชวยเปดโอกาสใหยีนดอยที่ควบคุมลกัษณะที่ดี (useful 

recessive trait) มีโอกาสแสดงออกดวยเชนกัน เชน ลักษณะ high-amylose starch และ small-
granule starch ซึ่งแสดงออกภายหลังการผสมตัวเองชัว่ที่ 1 ของสายพันธุมันสําปะหลังที่ผาน
การฉายรังสีแกมมาที่เมล็ด M0 เพ่ือกอการกลายพันธุ (Ceballos et al., 2008) สําหรับการศึกษา
ในมันสําปะหลังพันธุการคาและสายพันธุดีเดนของไทยน้ัน เพียงเพ็ญ และคณะ (2552) ไดราย 
งานวา สายพันธุที่ผสมตวัเองชั่วที่ 1 จํานวน 23,230 สายพันธุ สามารถคัดเลือกไดสายพันธุทีมี่
เน้ือหัวสีเหลือง 38 สายพันธุ มวงปนขาว 4 สายพันธุ สายพันธุที่มีรสหวานโดยมีดรรชนีความ
หวาน 8-11 บริกซ จํานวน 96 สายพันธุ มีโปรตีนมากกวา 2 เปอรเซ็นต จํานวน 10 สายพันธุ  

 
สําหรับงานทดลองนี้ไมไดศึกษาลักษณะอ่ืนที่นอกเหนือจากลักษณะแปงชนิดที่ไมมี   

อะมิโลส เน่ืองจากมีขอจํากัดหลายประการทั้งในเร่ืองเวลา งบประมาณ และสิ่งอํานวยความ
สะดวกที่จําเปนอ่ืนๆ ในการวิจัย ดังนั้นการศึกษาเพ่ิมเตมิเก่ียวกับลักษณะอื่นโดยเฉพาะอยาง
ยิง่ลักษณะคณุสมบัติตางๆ ของแปงในอนาคตจึงเปนสิ่งที่นาสนใจ   
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                     ค                                                  ง 

 

     
                                               จ 
                  

ภาพที่ 3  ลักษณะการเจรญิเติบโตผิดปกติของสายพันธุมันสําปะหลังที่เกิดจากการผสมเลือดชิด 
             ไดแก อาการใบหงิก (ก และ ข ) อาการขาดคลอโรฟลลของใบ (ค และ ง) และลําตน 

แคระแกร็น (จ) 
 
 

Progenies 
Parent 
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สรุปและขอเสนอแนะ 
 

 สรุป 
 

1. การคัดเลือกสายพันธุลูกผสมที่มีลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลส ในประชากรลกูที่ได
จากการผสมตัวเองชัว่ที่ 1 และจากการผสมระหวางพันธุที่มีและไมมีการผสมเลือดชิดของ     
มันสําปะหลังพันธุการคาของไทยจํานวน 6 พันธุ และสายพันธุดีเดน 3 สายพันธุ ไดลูกทั้งหมด 
2,412 สายพันธุ ไมพบสายพันธุใดมีลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลส  

 
2. การผสมตัวเอง (F=0.50) และการผสมพันธุในหมูพอแมที่มีความสัมพันธกันทาง

พันธุกรรม (F=0.25) จะไดลูกที่กระจายตัวไปในทศิทางดอยกวาคาเฉลี่ยพอแมอยางมีนัยสําคัญ
ยิ่งทางสถิติ แตลูกทีเ่กิดจากการผสมพันธุระหวางพอแมที่ไมมีความสัมพันธกันทางพันธุกรรม 
(F=0) ไมทําใหคาเฉลี่ยของประชากรลูกแตกตางจากคาเฉลี่ยพอแม  

 
3. ประชากรลกูที่มีคา F=0.50 มีความเสือ่มถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยมากกวาประชากร

ลูกที่มีคา F=0.25 ในทุกลักษณะทีศ่ึกษา ในขณะที่ประชากรลูกที่มีคา F=0 ไมเกิดความเสื่อม
ถอยทางพันธกุรรมในทุกลกัษณะ และความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมมีคาแตกตางกันไปในแตละ
คูผสม 

 
4. ประชากรลกูที่มีคา F=0.50 มีคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยในลักษณะน้ํา 

หนักหัวสดมากสุดเทากับ 55.7 เปอรเซ็นต รองลงมาคือ น้ําหนักตนและใบ ความงอก ความสูง
ตน ดัชนีเก็บเกี่ยว ปริมาณแปงในหัว และปริมาณหัวแหง ซ่ึงเทากับ 51.1 26.4 21.3 13.5 12.7 
และ 7.5 เปอรเซ็นต ตามลาํดับ 

  
5. ประชากรลกูที่มีคา F=0.25 มีคาความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมเฉลี่ยในลักษณะ    

น้ําหนักหัวสด น้ําหนักตนและใบ ความงอก ความสูงตน ดัชนีเก็บเก่ียว ปริมาณแปงในหัว และ
ปริมาณหัวแหง เทากับ 37.5 32.5 30.7 14.2 9.0 9.3 และ 4.5 เปอรเซ็นต ตามลาํดับ  

 
6. ความเสื่อมถอยทางพันธกุรรมมีคาแตกตางกันไปในแตละพันธุและคูผสม โดยการ

ผสมตัวเองพันธุเกษตรศาสตร 50 ลูกที่ไดเกิดการเส่ือมถอยทางพันธุกรรมในทกุลักษณะนอย
กวาการผสมตัวเองของพันธุอ่ืนๆ ที่ศึกษา และการผสมตัวเองพันธุหวยบง 60 และ หวยบง 80 
เกิดความเสื่อมถอยทางพันธุกรรมมากกวาลูกทีเ่กิดจากการผสมตัวเองของพันธุอ่ืนๆ  
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7. การผสมตัวเองและการผสมเลือดชิดสงผลใหลักษณะที่ไมดีปรากฏออกมาเปนจํานวน
มาก ชวยใหสามารถคัดทิ้งโดยสายตาไดอยางมีประสิทธิภาพ 

 
ขอเสนอแนะ 

 
1. การคัดเลือกสายพันธุที่มีลักษณะแปงชนิดที่ไมมีอะมิโลสในอนาคต ควรใชพอแม

พันธุจํานวนมากขึ้น และพันธุเหลาน้ันควรเปนพันธุทีม่าจากตางแหลงกันเพื่อใหมีความหลาก 
หลายทางพันธุกรรม จากน้ันจึงผสมตัวเอง 1 คร้ัง แลวคัดเลือกในแปลงโดยใชสารละลาย
โพแทสเซียมไอโอไดนทดสอบ 
 

2. การพัฒนาเทคนิคทางดานเคร่ืองหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) มาใชในการตรวจหา
สายพันธุที่มียนี waxy แฝงอยูในสภาพ heterozygous กอน จากน้ันจึงเลือกผสมตวัเองหรือผสม
ระหวางพันธุเฉพาะที่มียีนดังกลาวอยู จะชวยลดปริมาณงานลงและประหยัดทรัพยากรไดมาก 

 
3. นักปรับปรุงพันธุมันสําปะหลังควรพิจารณาคัดเลือกสายพันธุที่ไมมีประวัตคิวาม   

สัมพันธกันทางพันธุกรรมมาใชเปนพอแมพันธุ การพิจารณานําเขาเชื้อพันธุกรรมจากแหลงอ่ืน
เขามาเพ่ิมความหลากหลายทางพันธุกรรมอยูเสมอเปนส่ิงที่ควรทําในอนาคต  
 

     4. เน่ืองจากการพัฒนาสายพันธุแทในมันสําปะหลงัใชเวลานาน ดังนั้นการผสมตัวเอง
เพียง 1-2 คร้ัง เพ่ือใหพันธุกรรมเขาสูสภาพ homozygous ในบางตาํแหนง แลวคดัเลือกตนที่มี
ลักษณะไมดีทิง้ จากน้ันจึงผสมขามระหวางสายพันธุ S1 หรือ S2 ที่คัดเลือกไว อาจจะไดลูกผสม
ที่ดีกวาวธิีการผสมขามพันธุโดยตรงที่ใชอยูในปจจุบัน



88 
 

 
 

เอกสารและสิ่งอางอิง 
 
กฤษฎา  สัมพันธารักษ.  2546.  ปรับปรุงพันธุพืช: พื้นฐาน วิธีการ แนวคิด.  พิมพคร้ังที่ 1. 

สํานักพิมพมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร, กรุงเทพฯ.         
 
           .  2551.  ปรับปรุงพันธุพืช: พืน้ฐาน วิธีการ แนวคิด.  พิมพคร้ังที่ 2.  สํานักพิมพ

มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร, กรุงเทพฯ. 
 
กรมวิชาการเกษตร.  2550.  เทคนิคการปรับปรุงพันธุมันสําปะหลัง.  พิมพคร้ังที่ 1.  โรง

พิมพชุมนุมสหกรณการเกษตร จํากัด, กรุงเทพฯ. 
 
กลาณรงค  ศรีรอต และ เก้ือกูล  ปยะจอมขวัญ.  2550.  เทคโนโลยีของแปง.  พิมพคร้ังที่ 2

สํานักพิมพมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร, กรุงเทพฯ. 
 
จํานงค  ชัญถาวร, เจริญศักด์ิ  โรจนฤทธิ์พิเชษฐ, วิจารณ  วิชชุกิจ และ รังสฤษด์ิ  กาวีตะ.  

2554.  ผลของการผสมเลือดชิดตอลักษณะทางการเกษตรในมันสําปะหลังพันธุการคา
ของไทย, น. 68-75.  ใน เร่ืองเต็มรายงานการประชุมทางวิชาการ คร้ังที่ 49 (สาขา
พืช).  มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร, กรุงเทพฯ. 

 
เจริญศักด์ิ  โรจนฤทธิ์พิเชษฐ.  2519.  มันสําปะหลัง.  ภาควิชาพืชไรนา คณะเกษตร 

มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร, กรุงเทพฯ. 
 
           .  2527.  การปรับปรุงพันธุพชืชั้นสูง.  เอกสารคําสอนวิชาพืชไร 575 ภาควิชา     

พืชไรนา คณะเกษตร มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร, กรุงเทพฯ. 
 
           .  2529.  หลักการปรับปรุงพนัธุพืช.  เอกสารคําสอนวิชาพืชไร 471 ภาควิชา      

พืชไรนา คณะเกษตร มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร, กรุงเทพฯ. 
 
           .  2546.  พันธุมันสําปะหลัง.  น. 4-1 – 4-21. ใน  มันสําปะหลัง การผลิต การแปร

รูป การใชประโยชน, ภาควิชาพืชไรนา คณะเกษตร มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร, 
กรุงเทพฯ.   

 



89 
 

 
 

เจริญศักด์ิ  โรจนฤทธิ์พิเชษฐ, ปยวุฒิ  พูนสงวน, จําลอง  เจียมจํานรรจา, สมยศ  พุทธเจริญ, 
ธีรวัฒน  กษิรวัฒน, วิจารณ  วิชชุกิจ, เอ็จ  สโรบล, ปยะ  ดวงพัตรา, นิพนธ  ทวีชยั, 
ชาญ  ถิรพร, K.  Kawano, อัจฉรา  ลิ่มศิลา และ ดนัย  ศุภาหาร.  2535.  มันสําปะหลัง
พันธุใหม...เกษตรศาสตร 50, น. 1-12.  ใน รายงานการประชุมทางวิชาการครั้งที่ 30 
(สาขาพืช).  มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร, กรุงเทพฯ. 

 
จําลักษณ  ศรีปญญา, วิจารณ  วิชชุกิจ, เจริญศักด์ิ  โรจนฤทธิ์พิเชษฐ, วัชรี  เลศิมงคล, เอ็จ  

สโรบล, ประภาส  ชางเหล็ก และ สุภาวดี  บุญมา.  2550.  เสถียรภาพการใหผลผลิต
ของมันสําปะหลังสายพันธุดีเดนของมหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร, น. 351-356.  ใน 
เร่ืองเต็มการประชุมทางวชิาการของมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร คร้ังที่ 45 (สาขา
พืช). มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร, กรุงเทพฯ. 

   
บุษณี  วงศสมุทร.  2547.  ความสัมพันธทางพันธุกรรมและความดีเดนของลูกผสมออย.  

วิทยานิพนธปริญญาโท, มหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร. 
 
ประดิษฐ  พงศทองคํา.  2550.  พันธุศาสตรประชากรและปริมาณ. พิมพคร้ังที่ 1.  

สํานักพิมพมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร, กรุงเทพฯ. 
 
พิกุล  มาวิเศษ.  2550.  ประเมินเชื้อพันธุกรรมมันสําปะหลังเพือ่คัดเลือกสายพันธุที่มี

ปริมาณไซยาไนดในหัวต่ํา. วิทยานิพนธปริญญาโท, มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร. 
 
พินิจ กัลยาศลิปน.  2551.  อิทธิพลของพันธุกรรมและสภาพแวดลอมตอผลผลิตของ 

มันสําปะหลงัพันธุการคาในประเทศไทย.  วิทยานพินธปริญญาโท, มหาวิทยาลัย 
เกษตรศาสตร. 
 

เพียงเพ็ญ  ศรวัต, อัจฉรา  ลิ่มศิลา, เสาวรี  บํารุง, ศุจิรัตน  สงวนรังศิริกุล, จิณณจาร         
หาญเศรษฐกุล และ ศรีสุดา  ทิพยรักษ.  2552.  การสรางสายพันธุแทมันสําปะหลงั,  
น. 71-82.  ใน ผลงานวิชาการพืชไรและพืชพลงังานทดแทน รายงานการประชุม
วิชาการพืชไรประจําป 2552.  สถาบันวจัิยพืชไร, สุราษฎรธานี. 

 
พีระศักด์ิ  ศรีนิเวศน และ เจริญศักด์ิ  โรจนฤทธิ์พิเชษฐ.  2529.  การปรับปรุงพันธุพืช

เศรษฐกิจของประเทศไทย.  พิมพคร้ังที่ 1.  กลุมหนังสือเกษตร, กรุงเทพฯ. 



90 
 

 
 

รังสฤษด์ิ  กาวีตะ.  2539.  การปรับปรุงพันธุพืชข้ันสูง I.  ภาควิชาพืชไรนา คณะเกษตร 
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร, กรุงเทพฯ. 

 
วิจารณ  วิชชกิุจ, เจริญศักด์ิ  โรจนฤทธิ์พิเชษฐ, เอ็จ  สโรบล, จําลอง  เจียมจํานรรจา,        

กลาณรงค  ศรีรอต และ เก้ือกูล  ปยะจอมขวัญ, วัชรี  เลิศมงคล, ปยะ  กิตติภาดากุล, 
จํานงค  ชัญถาวร และ สุภาวดี  บุญมา.  2554.  หวยบง 80: มันสําปะหลังพันธุแรก
ของไทยที่ไดรบัการจดทะเบยีนพันธุพืชใหม.  ว. วิทยาศาสตรเกษตร, (ตอบรับแลว) 

 
           , ปยวุฒิ  พูลสงวน, เจริญศักด์ิ  โรจนฤทธิ์พิเชษฐ, เอ็จ  สโรบล, จําลอง   
          เจียมจํานรรจา, ปยะ  กิตติภาดากุล, ประภาส  ชางเหล็ก, นิพนธ  ทวีชัย, กลาณรงค   
          ศรีรอต และ เก้ือกูล  ปยะจอมขวัญ.  2547.  มันสําปะหลังพันธุใหม “MKUC 34-114- 

206”.  น. 264-273.  ใน รายงานการประชุมทางวชิาการครั้งที่ 41 (สาขาพืช).  
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร, กรุงเทพฯ. 

 
ศูนยวิจัยพชืไรระยอง.  2537.  พันธุมันสําปะหลัง CMR 25-105-122.  สถาบันวจัิยพืชไร  

กรมวิชาการเกษตร, กระทรวงเกษตรและสหกรณ.  28 หนา. 
 
           .  2542.  ผลงานวิจัยเร่ือง มันสําปะหลังพันธุระยอง 72.  เอกสารเสนอใหพิจารณา

เปนผลงานวิจัยดีเดน ประจําป 2542 ของกรมวิชาการเกษตร สถาบนัวิจัยพืชไร กรม
วิชาการเกษตร, กระทรวงเกษตรและสหกรณ.  28 หนา. 

 
           .  2548ก.  เอกสารขอรับรองมันสําปะหลังพันธุระยอง 7. สํานักวิจัยและพัฒนาการ

เกษตรเขตที่ 6 กรมวิชาการเกษตร, กระทรวงเกษตรและสหกรณ.  34 หนา. 
 
           .  2548ข.  เอกสารขอรับรองมันสําปะหลังพันธุระยอง 9.  สํานักวิจัยและ

พัฒนาการเกษตรเขตที่ 6 กรมวิชาการเกษตร, กระทรวงเกษตรและสหกรณ.  47 หนา. 
 
สุทัศน  ศรีวัฒนพงศ.  2552.  การปรับปรุงพันธุพืช.  พิมพคร้ังที่ 3.  มหาวิทยาลยั 

เกษตรศาสตร, กรุงเทพฯ. 
 
 
 



91 
 

 
 

สํานักงานเศรษฐกิจการเกษตร.  2526. สถิติการเกษตรของประเทศไทยปเพาะปลูก 
2525/26. เอกสารสถิติการเกษตรเลขที่ 202 สํานักงานเศรษฐกิจการเกษตร  
กระทรวงเกษตรและสหกรณ, กรุงเทพฯ.  
 

           .  2553ก.  รายงานผลการสํารวจมันสําปะหลังโรงงานป 2553.  เอกสารสถิติ
การเกษตร เลขท่ี 414 สํานักงานเศรษฐกิจการเกษตร กระทรวงเกษตรและสหกรณ, 
กรุงเทพฯ.  

 
           .  2553ข.  เน้ือที่ ผลผลิต ผลผลิตตอไร และมูลคาของผลผลิตตามราคาที่

เกษตรกรขายไดป 2542-2551.  สถิติการเกษตรประเทศไทย ป 2552. สํานักงาน
เศรษฐกิจการเกษตร กระทรวงเกษตรและสหกรณ, กรุงเทพฯ. 

 
โสภณ  สินธุประมา.  2530.  มันสําปะหลังพันธุอายุสัน้พันธุแรกของไทย “ระยอง 60”.  น. 81-

91.  ใน เอกสารประกอบการสัมมนาการปรับปรุงพันธุพืชครั้งที่ 3. 14-16 ธันวาคม 
2530 หองประชุมกรมวิชาการเกษตร บางเขน, กรุงเทพฯ.  

 
           .  2537.  มันสําปะหลังพันธุระยอง 90.  น. 168-173.  ใน เอกสารประกอบการ

สัมมนาการปรับปรุงพันธุพืชคร้ังที่ 4 เร่ือง พันธุพชืใหมและความปลอดภัยทาง
ชีวภาพ, 21-24 มิถุนายน 2537 โรงแรมรามาการเดน, กรุงเทพฯ.  

 
สุภาวดี บุญมา.  2550.  อิทธิพลของระยะเวลาและวิธีการเก็บรกัษาตนพันธุตอความงอก 

การเจริญเตบิโต และผลผลิตของมันสําปะหลัง.  วิทยานิพนธปริญญาโท, 
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร. 

 
โอภาษ บุญเสง็.  2551.  ธนาคารเชื้อพันธุมันสําปะหลงัแหงที่ 2 ของโลก.  น.ส.พ. กสิกร 81: 

12-22.  
 
Allard, R.W.  1960.  Principle of plant breeding.  John Wiley & Sons Inc., New York. 
 
Cach, N.T., J.I. Lenis, J.C. Perez, N. Morante, F. Calle and H. Ceballos.  2006.  

Inheritance of useful traits in cassava grown in subhumid conditions.  Plant 
Breeding 125: 177-182.   



92 
 

 
 

Ceballos, H., C.A. Iglesias, J.C. Perez and A.G.O. Dixon.  2004.  Cassava breeding: 
opportunities and challenges.  Plant Molecular Biology 56: 503-516.   

 
           , J.C. Perez, C. Iglesias, M. Fregene, F. Calle, G. Jaramillo, N. Morante and   

J. Lopez.  2007a.  The use of double-haploids in cassava breeding, pp. 150-
160.   In R.H. Howler, ed.  Cassava Research and Development in  Asia: 
Exploring new Opportunities for an Ancient Crop.  Proc. 7th Regional 
Workshop, held in Bangkok, Thailand.  Oct 28-Nov 1, 2002.  
 

           , J.C. Perez, C. Iglesias, F. Calle, G. Jaramillo, J.I. Lenis, N. Morante and        
J. Lopez.  2007c.  A new evaluation scheme for cassava breeding at CIAT, pp. 
125-135.   In R.H. Howler, ed.  Cassava Research and Development in Asia: 
Exploring new Opportunities for an Ancient Crop.  Proc. 7th Regional 
Workshop, held in Bangkok, Thailand.  Oct 28-Nov 1, 2002.  

 
           , N. Morante, M. Fregene, D. Dufour, A.M. Smith, K. Denyer, J.C. Perez,         

F. Calle and C. Mestres.  2007b.  Discovery of an amylose-free starch mutant in 
cassava (Manihot esculenta Crantz.).  J. Agric. Food Chem. 55: 7469-7476.   

 
           , T. Sanchez, K. Denyer, A.P. Tofino, E. Rosero, D. Dufour, A.M. Smith,        

N. Morante, J.C. Perez and D. Fahy.  2008.  Induction and identification of a 
small-granule, high-amylose mutant in cassava (Manihot esculenta Crantz.).   
J. Agric. Food Chem. 56: 7215-7222. 

 
CIAT.  1974.  Annual Report (CIAT).  Centro Internacional de Agricultura Tropical.  

Cali, Colombia. 
 
           .  1975.  Annual Report (CIAT).  Centro Internacional de Agricultura Tropical.  

Cali, Colombia. 
 
           .  1976.  Annual Report (CIAT).  Centro Internacional de Agricultura Tropical.  

Cali, Colombia. 



93 
 

 
 

Cock, J.H., D. Franklin, G. Sandoval and P. Juri.  1979.  The ideal cassava plant for 
maximum yield.  Crop Sci.  19: 271-279. 

 
           .  1985.  Cassava: New potential for a neglegted crop.  West-view Press. 

Boulder, CO. 
 
Defloor, I., I. Dehing and J.A. Delcour.  1998.  Physico-chemical properties of cassava 

starch.  Starch/Starke  50: 58-64.   
 
Dewey, D.R.  1966.  Inbreeding depression in diploid, tetraploid, and hexaploid crested 

wheatgrass.  Crop Sci.  6: 141-147.   
 
East, E.M.  1908.  Inbreeding in corn.  Rept. Connecticut  Agric. Exp. Sta. for 1907, 

419-428. 
 
Easwari Amma, C.S. and M.N. Sheela.  1993.  Heterosis in cassava: nature and 

magnitude.  pp. 88-94. In Int. Symp. on Tropical Tuber Crops “Propblems, 
Prospects and Future Strategies”, held at Trivandrum, Kerala, India. Nov. 6-9: 
1993. 

 
Falconer, D.S.  1960.  Introduction to quantitative genetics.  Ronald Press,   
          New York. 
 
           , and F.C. Mackay Fo.  1996.  Introduction to quantitative genetics.  

Longman Group Limited, British. 
 
FAO.  2011.  Top production – World 2009.  Available Source: 

http://www.faostat.fao.org/site/339/default.aspx, November 29, 2011. 
 
Fehr, W.R.  1993.  Principles of cultivar development.  Macmillan Publishing 

Company, Iowa. 
 



94 
 

 
 

Griffiths, A.J.F., W.M. Gelbart, J.H. Miller and R.C. Lewontin.  2002.  Modern genetic 
            analysis: integrating gene and genomes.  2nd ed.  W.H. Freeman and 
          company, New York. 
 
Hallauer, A.R. and J.B. Miranda.  1981.  Quantitative genetics in maize breeding. 

Iowa State Univ. Press, Ame.  
 
           . and J.H. Sears.  1973.  Changes in quantitative traits associated inbreeding in 

a synthetic variety of maize.  Crop Sci. 13: 327-330.   
 
Hedrick, P.W.  1983.  Genetics of populations: Science book international.  Van 

Nostrand Reinhold Company, New York.   
 
Jaramillo, G., N. Morante, J.C. Perez, F. Calle, H. Ceballos, B. Arias  and A.C. Bellotti.  

2005.  Diallel analysis in cassava adapted to the midaltitude valleys 
environment.  Crop Sci.  45: 1058-1063.   

 
Kawano, K.  2003.  Thirty years of cassava breeding for productivity biological and 

social factors for success.  Crop Sci. 43: 1325-1335.   
 
           , K., A. Amaya, P. Duza and M. Rios.  1978.  Factors affecting efficiency of 

hybridization and selection in cassava.  Crop Sci.  18: 373-376.   
 
           , W.M.F. Goncalves and U. Cenpukdee.  1987.  Genetic and environmental 

effects on dry matter content of cassava root.  Crop Sci.  27: 69-74.   
 
           , K. Narintaraporn, P. Narintaraporn, S. Sarakarn, A. Limsila, J. Limsila, D. 

Suphaharn, V. Sarawat and W. Wattananonta.  1998.  Yield improvement in a 
multistage breeding program for cassava.  Crop Sci.  38: 325-332.   

 



95 
 

 
 

Kenedy , H.M., and A.C. Fischer.  1984.  Starch and dextrins in prepared adhesives. 
pp. 593-609.  In R.L. Whistler, J.N. Bemiller, and E.F. Paschall eds.  Starch: 
Chemistry and Technology.  2nd ed.  Acadamic Press Inc., Florida. 

 
Kirby, K.M.  1986.  Textile Industry. pp.  229-252.  In  O.B. Wurzburg, ed.  Modified 

Starches: Properties and Used.  CRC. Press Inc., Florida. 
 
Lamkey, K.R. and J.E. Staub.  1998.  Concepts and Breeding of Heterosis in Crop 

Plants.  Crop Science Society of America, madison, WI, USA. 
 
           . and O.S. Smith.  1987.  Performance and inbreeding depression of 

populations representing seven eras of maize breeding.  Crop Sci. 27: 695-699. 
 
Malecot, G.  1948.  Les mathematiques de l heredite.  Masson et Cie., Paris. 
 
Moorthy, S.N.  2004.  Tropical sources of starch.  pp. 321-359.   In A.C. Eliassan, ed.  

Starch in Food.  CRC Press, Boca raton, Fl. 
 
Narintaraporn, K.  1990.  Assesment of Early Generation Selection by Relized 

Heritability in Cassava.  M.S. Thesis,  Khonkaen University. 
 

Oates, C.G.  1996.  Physica modification of starch.  In Advanced Post Academic 
Course on Tapioca Starch Technology.  Jan. 22-26 & Feb. 19-23, 1996.  AIT 
Center, Bangkok. 

 
Ojulong, H., M.T. Labuschangne, M. Fregene and L. Herselman.  2008.  A cassava 

clonal evaluation trial based on a new cassava breeding scheme.  Euphytica  
160: 119-129.   

 
 
 



96 
 

 
 

Pacheco, C.A.P., M.X. Santos, C.D. Cruz, S.N. Parentoni, P.E. Oliveira, E.E. Gomes e 
Gama, A.E. Silva, H.W.L. Carvalho and P.E. Vieira. 2002. Inbreeding 
depression of 28 maize elite open pollinated varieties. Genet. Mol. Biol. 25 (4): 
441-448. 

 
Perez, J.C., H. Ceballos, F. Calle, N. Morante, W. Gaitan, G. Llano and E. Alvarez.  

2005.  Within-family genetic variation and epistasis in cassava (Manihot 
esculenta crantz.).  Euphytica 145: 77-85.  

 
           , G. Jaramillo, N. Morante, F. Calle, B. Arias and A.C. Bellotti.  2005.  Epistasis 

in cassava adapted to midaltitude valley environments.  Crop Sci.  45: 1491-
1496.   

 
Rickard, J.E., M. Asaoke and J.M.V. Blanshard.  1991.  The physiochemical properties 

of cassava starch.  Trop Sci.  31: 189-207.   
 
Rasey, M. and G. Vaughton.  1998.  Effect of Environment on the magnitude of 

inbreeding depression in seed germination in a partialy self-fertile perenial herb 
(Blanfordia gradiflora, Liliaceae).  International of Plant Sci. 159: 98-104. 

 
Rojas, M.C., J.C. Perez, H. Ceballos, D. Baena, N. Morante and F. Calle.  2009.  

Analysis of inbreeding depression in eight S1 cassava families.  Crop Sci.  49: 
543-548.   

 
Rojanaridpiched, C. and V. Vichukit.  2008.  Cassava breeding in Thailand. p.105.  In 

Cassava: Meeting the Challenges of the New Millennium. 1st Scientific 
Meeting Global Cassava Partnership GCP-I. IPBO, Ghent Univ., Belgium. July 
21-25, 2008.   

 
 
 
 



97 
 

 
 

Rojanaridpiched, C., V. Vichukit, S. Thongsri, O. Boonseng, A. Limsila, and D. 
Supahan. 2010.  Recent progress in cassava breeding and varietal adoption in 
Thailand. pp. 202-210.  In R.H. Howeler.  A New Future For Cassava in Asia: 
It used as Food, Feed and Fuel to benefit the Poor. Proc. 8th Regional 
Workshop, held in Vientiane, Loa PDR.  Oct 20-24, 2008.   

 
Russell, W.A.  1974.  Comparative performance for maize hybrid representing different 

eras of maize breeding.  Proc. Annu. Corn Sorghum Res. Conf.  29: 98-107.   
 
Scott, G.J., M.W. Rosegrant and C. Ringler.  2000. Roots and tubers for the 21st 

century: trends, projections and policy options.  International Food Policy 
research Institute (IFPRI)/Centro Internacional de lapapa(CPI), Washington, 
USA.  

 
Shull, G.H.  1908.  The composition of a field of maize.  Amer.  Breeders' Assoc. Rep.  

4: 296-301.   
 
Umanah, E.E. and R.W. Hartmann.  1973.  Chromosome numbers and karyotypes of 

some manihot species.  J. Am. soc. Hortic Sci.  98 (3): 272-274.   



98 
 

 
 

ภาคผนวก 

 



99 
 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาคผนวก ก 
พันธุประวัติและวธิีคํานวณคา Coefficient of inbreeding (F) 
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วิธีคํานวณคา Coefficient of inbreeding (F) 
 

 ในป ค.ศ. 1948 มาเลโคท (malecot) ไดคิดคนวิธีการคํานวณคาความสัมพันธระหวาง
ญาติ โดยใชหลักของโอกาสในการรวมตวักันของยีน และไดกําหนดคําจํากัดความที่เก่ียวของ   
2 คา คือ 
  
          1. Coefficient of Inbreeding (F) คือ คาโอกาส (probability) ของยีนสองตัวที ่       
locus ตางๆ ของสิ่งมีชีวิต จะมีความเหมือนกันโดยการถายทอด (identical by descent)  
 
 สมมุติใหพืชตนหน่ึงเรียกวา X มี genotype ที่ locus หน่ึงคือ ab  
คา F ของพืชตนน้ี คือ F (X) 
                                            FX      =       P(a=b) 
 
 2. Coefficient of parentage (rXY) คือ คาโอกาส (probability) ที่ยีนโดยสุมของพืช X 
กับพืช Y จะมีความเหมือนกันโดยการถายทอด (identical by descent) 
 
 สมมุติใหพืช X มียีนทั้งสองที่ตําแหนงหนึ่งเปน ab และ Y มียีนทั้งสองที่ตําแหนง
เดียวกันเปน cd                            
                                                       Xab                            Ycd 
  
ให P(a=b) แทนคา โอกาสที่ยีน a และยนี c เปน identical by descent  
    P(c=d) แทนคา โอกาสที่ยีน b และยนี d เปน identical by descent 
จากคําจํากัดความของ Coefficient of parentage โดยมาเลโคท 
 

                                 rXY        =     
4
1 [P(a=c) + P(a=d) + P(b=c) + P(b=d)] 

 
 ดังนั้น ความสัมพันธระหวางคา F และ rXY สามารถแสดงไดดังนี้ เม่ือสมมุติ Z เปนลูก
ของ X และ Y 
                                                         Xab              x            Ycd 
                                                                            

 genotype ของลูก (Z)    
4
1 ac     +     

4
1 ad     +     

4
1 bc     +     

4
1 bd 
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 ให FXY เปนคาเฉลี่ยของ Coefficient of inbreeding ในชั่วลูก 
 

ดังนั้น                     FXY     =      
4
1 [P(a=c) + P(a=d) + P(b=c) + P(b=d)] 

 

แต                         rXY      =      
4
1 [P(a=c) + P(a=d) + P(b=c) + P(b=d)]       

 
ดังนั้น                     FXY     =         rXY        ………………………………………………..(1) 
 
คา Coefficient of parentage ของบุคคลหน่ึงกับตัวเอง (rXX) 
 
                                                         Xab              x            Xab 
 
                                                                            Z 
 

                                    rXX    =      
4
1 [P(a=a) + P(a=b) + P(b=b) + P(b=a)] 

 

                                            =      
4
1 [1 + FX + 1 + FX] 

 

                                            =      
2
1 [1 + FX]  ………………………………………. (2) 

 
ในกรณีที่มีพันธุประวัตขิองบุคคลมากกวาสองบุคคลมาเก่ียวของ ดังแผนผังที่แสดงตอไปน้ี 
 
                          AYZ                       BUV                           CWX 
 
                                                                                       D 
 

                                       rAD        =     
2
1 (rAB + rAC) 

 
                                                   =      rA(BxC) ………………………………………..(3) 
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 สมการดัชนีความสัมพันธใน (1), (2) และ (3) สามารถนํามาประยุกตใชเพ่ือประมาณคา 
Coefficient of Inbreeding (F) ไดทุกๆ รูปแบบความสมัพันธทางพันธุประวัติ ดังตวัอยางที่จะ
แสดงวิธีการคาํนวณคา F ของลูกที่เกิดจากการผสมระหวางพันธุตางๆ ดังตอไปน้ี 
  
กรณีที่ 1  การผสมตัวเอง (selfing) 
 
                                       (ระยอง 1)             (ระยอง 1) 
                                             X                          X 
                                                            
                                                             
                                                                      A 
                                         (ลูกที่ไดจากการผสมตัวเอง) 
 
                                               FA       =          rXX       
                                                                   

                                                         =         
2
1 (1 + FX) 

 
                                               rXA       =          rX(XX) 
 

                                                         =         
2
1 (rXX + rXX) 

 

                                                         =         
2
1 (1 + FX) 

 
เน่ืองจากพันธุระยอง 1 ไมเคยมีการผสมเลือดชิดมากอน ทําใหคา FX = 0   
 

                                    ดังนั้น      FA     =         rXA        =       
2
1  

 
 การผสมตัวเองของพันธุอ่ืนๆ ไดแก ระยอง 5 ระยอง 90 เกษตรศาสตร 50 หวยบง 60 

หวยบง 80 และ สายพันธุ MKUC 34-114-235 ก็ใหลกูมีคา F = 
2
1 เชนกัน เน่ืองจากพันธุ

เหลาน้ีไมเคยมีประวัติการผสมเลือดชิดมากอน (ภาพผนวกที่ ก1) ทําใหคา FX = 0                                              
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กรณีที่ 2  การผสมระหวางแมกับลูกหรือพอกับลูก 
 
                                 (ระยอง 5)                (เกษตรศาสตร 50) 
                                        X              x              Y                
 
                                                  (หวยบง 80) 
                                                        A 
                                                   
 
                                                        B 
                                     (ลูกที่ไดจาก ระยอง 5 X หวยบง 80)  
 
                                             FB        =          rXA                          
 
                                              rXA       =          rX(XY) 
 

                                                         =         
2
1 (rXX + rXY) 

 

                                                         =         
2
1  [

2
1 (1 + FX) + FA] 

 

                                                         =         
4
1  + 

4
1  FX + 

2
1 FA 

 

เน่ืองจากพันธุระยอง 5 และหวยบง 80 ไมเคยมีการผสมเลือดชิดมากอน ทําใหคา FX = FA = 0 

                                                                                        

                    ดังนั้น                   FB     =     rXA     =     
4
1  

  
 การผสมระหวาง ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 และ หวยบง 60 x ระยอง 5 ก็
เชนเดียวกัน เนื่องจากเก่ียวของกันแบบพอกับลูก และลกูกับแม ตามลําดับ (ตารางผนวกที่ ก1) 

ทําใหลูกที่ไดมีคา F เทากับ 
4
1 เทากันทั้ง 3 คูผสม 
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กรณีที่ 3  การผสมระหวางพ่ีนองรวมพอและแมเดียวกนั (Full-sib) 
                                  (ระยอง 5)                 (เกษตรศาสตร 50) 
                                        X              x                Y                
 
 
                                 (หวยบง 60)                   (หวยบง 80) 
                                         A                  x                   B 
              
 
                                        C                                       D 
                                  (ลูกที่ไดจาก หวยบง 60 X หวยบง 80) 
 
                                            rAB     =      rA(XY) 
 

                                                    =      
2
1 rAX + 

2
1 rAY 

 

                                                    =      
2
1 (rX(XY) + rY(XY)) 

 

                                                    =      
2
1  [

2
1 (rXX + rXY) + 

2
1 (rXY + rYY)] 

 

                                                    =      
4
1  [

2
1 (1 + FX) + rXY + rXY + 

2
1 (1 + FY)]  

 

                                                    =       
8
1 (1 + FX) + 

2
1 rXY + 

8
1 (1 + FY) 

 
เน่ืองจากพันธุระยอง 5 และเกษตรศาสตร 50 ไมเคยมีการผสมเลือดชิดมากอน ทําใหคา  
                                          
                                             FX  =  FY  =  rXY  =  0 
                                    

                       ดังนั้น              rAB  =   FC  =  FD  =  
4
1  
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ตารางผนวกที่ ก1  รูปแบบความเก่ียวของกันทางพันธุกรรมระหวางพอแมพันธุทั้ง 15 คูผสม 
 

F คูผสม ความเกี่ยวของกัน* 
ระยอง 5 x ระยอง 1 ไมเก่ียวของกนั 
ระยอง 90 x CMR 35-22-196 ไมเก่ียวของกนั 
CMR 35-22-196 x เกษตรศาสตร 50 ไมเก่ียวของกนั 

0 

หวยบง 60 x CM 1223-11 ไมเก่ียวของกนั 
ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 พอกับลูก 
หวยบง 60 x ระยอง 5 ลูกกับแม 
ระยอง 5 x หวยบง 80 แมกับลูก 

0.25 

หวยบง 60 x หวยบง 80 พ่ีนองรวมพอแมเดียวกัน 
ระยอง 1 (S1) ผสมตัวเอง 
ระยอง 5 (S1) ผสมตัวเอง 
ระยอง 90 (S1) ผสมตัวเอง 
เกษตรศาสตร 50 (S1) ผสมตัวเอง 
หวยบง 60 (S1) ผสมตัวเอง 
หวยบง 80 (S1) ผสมตัวเอง 

0.50 

MKUC 34-114-235 (S1) ผสมตัวเอง 
 
หมายเหตุ   * ความเกี่ยวของกันระหวางพอแมพันธุ พิจารณาจากแผนผังพันธุประวัตใินภาพ

ผนวกที่ ก1 ประกอบ 
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ภาพผนวกที่ ก1  แผนผังพันธุประวัติ (pedigree) มันสําปะหลังพันธุการคาและสายพันธุดีเดนของไทย 
 
ที่มา :  ดัดแปลงจาก Rojanaridpiched et al. (2010) 
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ภาคผนวก ข 
ตารางแสดงผลความแปรปรวนทางสถติ ิ
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ตารางผนวกที่ 1   ความแปรปรวนในลกัษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเกี่ยว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจากคูผสม ระยอง 1 x ระยอง 5 

 
หมายเหตุ  *,** = แตกตางกันทางสถิตทิีร่ะดับความเชือ่มั่น 0.05 และ 0.01 ตามลาํดับ 
               ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ                                                                                                                                              
 
 
 
 

Mean Square 
Source of Variation d.f. 

Ger PH FRW StLW HI RSC RDMC 
Replications 2   608.17**   463.83ns 0.4983** 0.8932** 0.0100 84.3656** 47.3485** 
Entries 43 1197.00** 2961.61** 3.4881** 6.5441** 0.0691** 56.9250** 32.1611** 

Parent vs Progenies 1      137.19ns       48.06ns     0.0013ns     0.1018ns     0.0013ns 1.2603ns 0.7663ns 
       Left over Residual 42   1222.23**   3030.98**   21.8700**     6.6974**      0.0707**   58.2504**   32.9086** 
Residual 86  196.88   517.31 0.1633 0.3161 0.0067   7.5505   4.2464 
Total (corrected) 131  531.44 1318.82 1.2597 2.3692 0.0272 24.9301 14.0673 
C.V. (%) 17.8 12.5 23.7 19.0 14.9 15.1 6.5 
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ตารางผนวกที่ 2   ความแปรปรวนในลกัษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเกี่ยว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจากคูผสม ระยอง 90 x CMR 35-22-196 

 
Mean Square 

Source of Variation d.f. 
Ger PH FRW StLW HI RSC RDMC 

Replications 2 498.97** 3724.13** 4.0420**   2.7941 0.0388** 53.5813** 26.1627** 
Entries 53 274.87** 2236.79** 8.8623** 15.6014** 0.0157** 14.8211**   9.2265** 

Parents vs Progenies 1 116.33ns 93.34ns 0.0813ns 0.1548ns 0.0004ns 3.9053ns 2.5281ns 
      Left over Residual 52        277.92**   2278.01**      7.4300**   15.8984**    0.0160**   15.0311**   9.3553** 
Residual 106 118.12 307.97 1.2149 2.4520 0.0081 6.2191 3.9415 
Total (corrected) 161 174.45 985.36 3.7674 6.7849 0.0110 9.6391 5.9573 
C.V. (%) 11.4 9.8 25.6 21.7 15.2 10.3 5.5 
        
หมายเหตุ  *,** = แตกตางกันทางสถิตทิีร่ะดับความเชือ่มั่น 0.05 และ 0.01 ตามลาํดับ 
               ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ                                                                                                                                              
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ตารางผนวกที่ 3   ความแปรปรวนในลกัษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเกี่ยว (HI)             
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจากคูผสม เกษตรศาสตร 50 x CMR 35-22-196 

 
Mean Square 

Source of Variation d.f. 
Ger PH FRW StLW HI RSC RDMC 

Replications 2    1.79 10319.70** 0.1230  0.0469 0.0038 20.7434** 11.6977** 
Entries 51 585.86**   1007.10ns 4.4793** 11.0111** 0.0226** 27.2059** 15.3421** 
    Parents vs Progenies 1 282.66ns 57.85ns 0.0377ns 0.0099ns  0.0015ns 1.9203ns 1.0829ns 

      Left over Residual 50    591.92**   1026.08ns    4.5681**   11.2312**     0.0230**   27.7117** 15.6273** 
Error 102 241.41   871.63 0.3197 0.6153 0.0099   7.4939 4.2260 
Total (corrected) 155 351.65 1038.12 1.6858 4.0285 0.0140 14.1507 7.9799 
C.V. (%) 17.7 15.3 23.5 20.3 15.7 11.3 5.6 
        
หมายเหตุ  *,** = แตกตางกันทางสถิตทิีร่ะดับความเชือ่มั่น 0.05 และ 0.01 ตามลาํดับ 
               ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ                                                                                                                                              
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ตารางผนวกที่ 4   ความแปรปรวนในลกัษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (SLW) ดัชนีเก็บเกี่ยว (HI)  
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจากคูผสม หวยบง 60 x CM 1223-11 

 
Mean Square 

Source of Variation d.f. 
Ger PH FRW StLW HI RSC RDMC 

Replications 2   16.03   758.78* 0.1675   1.0656 0.0015 25.5553** 12.4284** 
Entries 51 436.93** 2554.54** 6.9154** 17.4273** 0.0135** 39.3452** 22.4528** 

Parents vs Progenies 1 137.97ns 45.23ns 0.0587ns 1.5580ns 0.0023ns 3.6182ns 0.0080ns 
     Left over Residual 50    442.91**      2604.73**    7.0525**   17.7446**    0.0137**  40.0598**   22.9017** 
Error 102   94.09   301.68 0.5394 1.0245 0.0044   6.8609   3.9333 
Total (corrected) 155 205.89 1048.84 2.6325 6.4221 0.0073 17.7905 10.1364 
C.V. (%) 10.4 10.2 15.0 12.0 11.4 15.2 6.4 
     
หมายเหตุ  *,** = แตกตางกันทางสถิตทิีร่ะดับความเชือ่มั่น 0.05 และ 0.01 ตามลาํดับ 
               ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ                                                                                                                                              
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ตารางผนวกที่ 5   ความแปรปรวนในลกัษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเกี่ยว (HI)  
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจากคูผสม ระยอง 90 x เกษตรศาสตร 50 

 
Mean Square 

Source of Variation d.f. 
Ger PH FRW StLW HI RSC RDMC 

Replications 2    48.11   933.51 1.7741** 3.4059 0.0126   8.1643   4.6009 
Entries 47 1253.90** 3471.39** 3.9101** 9.6994** 0.0231** 28.8200** 16.2512** 

  Parents vs Progenies 1 2747.12** 10118.50** 5.2357** 9.6077** 0.0029ns 9.4806ns 5.3436ns 
     Left over Residual 46   1221.44**    3326.88**      3.8813**    9.7014**    0.0235**   29.2404** 16.4883** 
Error 94 300.41   709.31 0.6651 1.0538 0.0068   7.6300 4.3027 
Total (corrected) 143 610.27 1620.26 1.7472 3.9283 0.0122 14.6020 8.2340 
C.V. (%) 25.5 16.5 34.8 31.0 11.6 12.4 5.9 
       
หมายเหตุ  *,** = แตกตางกันทางสถิตทิีร่ะดับความเชือ่มั่น 0.05 และ 0.01 ตามลาํดับ 
               ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ                                                                                                                                              
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ตารางผนวกที่ 6   ความแปรปรวนในลกัษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเกี่ยว (HI)    
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจากคูผสม หวยบง 60 x ระยอง 5 

 
Mean Square 

Source of Variation d.f. 
Ger PH FRW StLW HI RSC RDMC 

Replications 2   119.06 1011.39** 0.2387 1.0672 0.0324** 14.4198**  8.1306* 
Entries 48 1569.94** 1717.13** 5.3733** 9.5170** 0.0197** 24.8176** 13.9950** 

Parents vs Progenies 1 2490.74** 935.30ns 10.2867** 12.2039** 0.0324** 35.3346* 19.9154* 
     Left over Residual 47     1550.35**    1733.77**    5.2688**    9.4598**     0.0195**    24.5938**   13.8691** 
Error 96 215.52 313.48 0.7403 1.3195 0.0045   7.8645 4.4350 
Total (corrected) 146 659.49 784.51 2.2566 4.0111 0.0099 13.5279 7.6286 
C.V. (%) 19.7 9.4 28.1 25.4 10.1 14.6 6.4 
       
หมายเหตุ  *,** = แตกตางกันทางสถิตทิีร่ะดับความเชือ่มั่น 0.05 และ 0.01 ตามลาํดับ 
               ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ                                                                                                                                              
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ตารางผนวกที่ 7   ความแปรปรวนในลกัษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเกี่ยว (HI)   
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจากคูผสม ระยอง 5 x หวยบง 80  

 
Mean Square 

Source of Variation d.f. 
Ger PH FRW StLW HI RSC RDMC 

Replications 2 1256.38** 1452.99** 0.2492   1.3766 0.0033   8.2200   4.0191 
Entries 47 1399.36** 2890.43** 4.5641** 10.3747** 0.0254** 48.8667** 26.6129** 

Parents vs Progenies 1 8641.41** 8804.35**  30.8020** 39.3634** 0.0720** 38.7965* 21.5145* 
     Left over Residual 46    1241.92**   2761.86**      3.9938**    9.7445**     0.0244**    49.0856**     26.7237** 
Error 94 193.95   349.33 0.5209 1.2187 0.0105   6.1150  3.4286 
Total (corrected) 143 604.99 1199.95 1.8460 4.2302 0.0153 20.1957 11.0569 
C.V. (%) 22.2 10.8 33.0 31.8 16.3 12.6 5.6 
       
หมายเหตุ  *,** = แตกตางกันทางสถิตทิีร่ะดับความเชือ่มั่น 0.05 และ 0.01 ตามลาํดับ 
               ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ                                                                                                                                              
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ตารางผนวกที่ 8   ความแปรปรวนในลกัษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเกี่ยว (HI)   
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจากคูผสม หวยบง 60 x หวยบง 80  

 
Mean Square 

Source of Variation d.f. 
Ger PH FRW StLW HI RSC RDMC 

Replications 2    50.95   727.56 0.0616 0.1270 0.0045   6.7940   3.8720 
Entries 48 1716.91** 3301.66** 5.5220** 9.7459** 0.0243** 32.7469** 18.4694** 
    Parents vs Progenies 1 7978.22** 2313.48ns 7.8572** 11.8489** 0.0185ns 22.4978ns 12.6985ns 

      Left over Residual 47    1583.70**    3322.68**      5.4723**    9.7012**      0.0245**   32.9649**     18.5922** 
Error 96 193.73   610.68 0.3738 0.7999 0.0080   9.5470 5.3846 
Total (corrected) 146 692.55 1496.99 2.0621 3.7319 0.0134 17.1366 9.6657 
C.V. (%) 21.7 15.0 30.1 30.6 13.2 14.3 6.7 
         
หมายเหตุ  *,** = แตกตางกันทางสถิตทิีร่ะดับความเชือ่มั่น 0.05 และ 0.01 ตามลาํดับ 
               ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ                                                                                                                                              
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ตารางผนวกที่ 9   ความแปรปรวนในลกัษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเกี่ยว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจากการผสมตัวเองชัว่ที่ 1 ของพันธุระยอง 1  

 
Mean Square 

Source of Variation d.f. 
Ger PH FRW StLW HI RSC RDMC 

Replications 2   143.78 1135.66* 2.1438** 7.0182** 0.0053 83.7760** 49.9600** 
Entries 51 1348.89** 1895.84** 3.0329** 5.5007** 0.0294** 49.4364** 27.9262** 

 Parents vs Progenies 1 715.16* 7793.22** 11.0769** 22.6029** 0.0263* 12.2894ns 3.6189ns 
     Left over Residual 50      1361.57**  1777.89**    2.8720**    5.1587**      0.0295**   50.1793**   28.4123** 
Error 101 156.70 454.25 0.3619 0.7903 0.0067   8.4809   4.8172 
Total (corrected) 155 547.79 916.86 1.2450 2.3849 0.0138 22.4904 12.7547 
C.V. (%) 14.8 12.3 32.1 27.4 15.0 19.8 7.5 
   
หมายเหตุ  *,** = แตกตางกันทางสถิตทิีร่ะดับความเชือ่มั่น 0.05 และ 0.01 ตามลาํดับ 
               ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ                                                                                                                                              
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ตารางผนวกที่ 10   ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเกี่ยว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจากการผสมตัวเองชัว่ที่ 1 ของพันธุระยอง 5 

 
Mean Square 

Source of Variation d.f. 
Ger PH FRW StLW HI RSC RDMC 

Replications 2   143.78 1135.66** 2.1438** 7.0182** 0.0053 83.7760** 49.9600** 
Entries 51 1348.89** 1895.84** 3.0329** 5.5007** 0.0294** 49.4364** 27.9262** 

 Parents vs Progenies 1 715.16* 7793.22** 11.0769** 22.6029** 0.0263* 12.2894ns 3.6189ns 
      Left over Residual 50      1361.57**   1777.89**    2.8720**    5.1587**      0.0295**   50.1793**   28.4123** 
Error 101 156.70 454.25 0.3619 0.7903 0.0067   8.4809   4.8172 
Total (corrected) 155 547.79 916.86 1.2450 2.3849 0.0138 22.4904 12.7547 
C.V. (%) 14.8 12.3 32.1 27.4 15.0 19.8 7.5 
         
หมายเหตุ  *,** = แตกตางกันทางสถิตทิีร่ะดับความเชือ่มั่น 0.05 และ 0.01 ตามลาํดับ 
               ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ                                                                                                                                              
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ตารางผนวกที่ 11   ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเกี่ยว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจากการผสมตัวเองชัว่ที่ 1 ของพันธุระยอง 90 

 
Mean Square 

Source of Variation d.f. 
Ger PH FRW StLW HI RSC RDMC 

Replications 2     93.10   903.38 2.6302**   9.1695** 0.0069 16.0692   2.9046 
Entries 46 2043.45** 2651.86** 5.3434** 12.0813** 0.0145* 34.6271** 22.6234** 

 Parents vs Progenies 1 1953.97** 3706.01** 16.8502** 30.6746** 0.0168ns 25.4711ns 11.4059ns 
     Left over Residual 45     2045.44**     2628.44**    5.0877**   11.6681**     0.0145**   34.8305**  22.8726** 
Error 90 227.87   360.84 0.5744 1.6899 0.0094 10.6505  8.7322 
Total (corrected) 140 819.24 1098.16 2.1139 5.0662 0.0100 17.6170 12.4023 
C.V. (%) 20.1 10.7 28.9 30.9 16.2 15.1 8.5 
         
หมายเหตุ  *,** = แตกตางกันทางสถิตทิีร่ะดับความเชือ่มั่น 0.05 และ 0.01 ตามลาํดับ 
               ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ                                                                                                                                              
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ตารางผนวกที่ 12   ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเกี่ยว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจากการผสมตัวเองชัว่ที่ 1 ของพันธุเกษตรศาสตร 50 

 
Mean Square 

Source of Variation d.f. 
Ger PH FRW StLW HI RSC RDMC 

Replications 2   676.82** 6705.39** 2.1646** 4.2139** 0.0160** 18.2557* 8.6076 
Entries 41 1252.33** 4335.27** 5.3185** 9.5407** 0.0159** 12.6411** 8.5622** 

 Parents vs Progenies 1 581.51ns  4837.87** 20.3925** 30.6480** 0.0289** 19.8851ns 12.0461ns 
     Left over Residual 40  1269.10**  4322.71**      4.9416**    9.0130**    0.0156**   12.4600**     8.4751** 
Error 82 184.40   554.11 0.2787 0.6253 0.0033 6.3894 3.3257 
Total (corrected) 125 542.56 1875.02 1.9530 3.5870 0.0075 8.4254 4.9947 
C.V. (%) 15.7 10.4 20.3 18.4 9.6 11.8 5.3 
         
หมายเหตุ  *,** = แตกตางกันทางสถิตทิีร่ะดับความเชือ่มั่น 0.05 และ 0.01 ตามลาํดับ 
               ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ                                                                                                                                              
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ตารางผนวกที่ 13   ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเกี่ยว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจากการผสมตัวเองชัว่ที่ 1 ของพันธุหวยบง 60 

 
Mean Square 

Source of Variation d.f. 
Ger PH FRW StLW HI RSC RDMC 

Replications 2 2839.09*   150.38 3.3201 4.9724 0.0066 42.6584   4.9721 
Entries 50 3081.79** 2428.72** 3.1578** 5.7645** 0.0099** 31.0497ns 27.9496ns 

 Parents vs Progenies 1 3373.70* 9956.43** 16.9905** 34.9138** 0.0121ns 78.3687ns 132.1880* 
     Left over Residual 49      3075.84**   2253.66*     2.8361*    5.0867**    0.0098ns   29.8956ns    25.4072ns 
Error 76   708.44 1022.18 1.1427 2.5181 0.0051 24.3293 25.9402 
Total (corrected) 152 1405.32 1219.29 1.5554 2.9254 0.0056 20.5484 20.1922 
C.V. (%) 47.8 21.5 62.3 65.2 11.2 22.2 14.4 
      
หมายเหตุ  *,** = แตกตางกันทางสถิตทิีร่ะดับความเชือ่มั่น 0.05 และ 0.01 ตามลาํดับ 
               ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ                                                                                                                                              
 
 
 
 
 



 
 

 
 

121

ตารางผนวกที่ 14   ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเกี่ยว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจากการผสมตัวเองชัว่ที่ 1 ของพันธุหวยบง 80 

 
Mean Square 

Source of Variation d.f. 
Ger PH FRW StLW HI RSC RDMC 

Replications 2    55.66 2234.71 2.6317 7.5059 0.0026   2.1289  4.1066 
Entries 47 2913.20** 3329.81** 2.9965** 5.6196** 0.0142* 47.4307** 27.1953** 

 Parents vs Progenies 1 1957.44ns 3838720.00** 27.6660** 43.6280** 0.0471* 94.8994* 126.6700** 
      Left over Residual 46   2932.32** 3251.07**      2.4602*    4.7934**      0.0135**    46.3759** 24.9847** 
Error 67   692.96   963.32 1.0172 2.0577 0.0084 18.9055 12.9948 
Total (corrected) 143 1321.39 1587.21 1.4983 2.8586 0.0086 23.3120 14.5635 
C.V. (%) 40.6 19.2 55.7 53.8 14.7 25.2 11.7 
       
หมายเหตุ  *,** = แตกตางกันทางสถิตทิีร่ะดับความเชือ่มั่น 0.05 และ 0.01 ตามลาํดับ 
               ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ                                                                                                                                              
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ตารางผนวกที่ 15   ความแปรปรวนในลักษณะความงอก (Ger) ความสูงตน (PH) น้ําหนักหัวสด (FRW) น้ําหนักตนและใบ (StLW) ดัชนีเก็บเกี่ยว (HI) 
ปริมาณแปงในหัว (RSC) และปริมาณหัวแหง (RDMC) ของลูกที่ไดจากการผสมตัวเองชัว่ที่ 1 ของสายพันธุ MKUC 34-114-235 

 
Mean Square 

Source of Variation d.f. 
Ger PH FRW StLW HI RSC RDMC 

Replications 2    55.66 2234.71 2.6317 7.5059 0.0026   2.1289  4.1066 
Entries 47 2913.20** 3329.81** 2.9965** 5.6196** 0.0142* 47.4307** 27.1953** 

 Parents vs Progenies 1 1957.44ns 3838720.00** 27.6660** 43.6280** 0.0471* 94.8994* 126.6700** 
      Left over Residual 46   2932.32** 3251.07**      2.4602*    4.7934**      0.0135*    46.3759** 24.9847* 
Error 67   692.96   963.32 1.0172 2.0577 0.0084 18.9055 12.9948 
Total (corrected) 143 1321.39 1587.21 1.4983 2.8586 0.0086 23.3120 14.5635 
C.V. (%) 40.6 19.2 55.7 53.8 14.7 25.2 11.7 
         
หมายเหตุ  *,** = แตกตางกันทางสถิตทิีร่ะดับความเชือ่มั่น 0.05 และ 0.01 ตามลาํดับ 
               ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ                                                              
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ประวัติการศึกษา และการทํางาน 
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