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บทคดัย่อ 

 
 ความสามารถในการตา้นทานโรคพืชเป็นลกัษณะทางพนัธุกรรมท่ีน าไปใชร่้วมกบัวิธีอ่ืนๆ 
เพื่อการควบคุมโรคพืช โรคโคนเน่าซ่ึงเกิดจากเช้ือ Sclerotium rolfsii ก่อให้เกิดความเสียหายต่อ
ผลผลิตของแก่นตะวนัอยา่งมาก รายงานการศึกษาความสามารถในการตา้นทานโรคของแก่นตะวนั
ยงัมีอยูน่อ้ยมาก ในการวจิยัน้ีไดต้รวจสอบความแปรผนัของยีนตา้นทานโรคในสายพนัธ์ุต่างๆ ของ
แก่นตะวนัท่ีมีความสามารถในการตา้นทานโรคโคนเน่าไดใ้นระดบัท่ีต่างกนัจากแหล่งก าเนิดใน 6 
ประเทศ โดยใชไ้พรเมอร์ท่ีจ  าเพาะกบัยีนตา้นทานโรคในแก่นตะวนัร่วมกบัไพรเมอร์แบบสุ่ม เพื่อ
สังเคราะห์ดีเอ็นเอดว้ยเคร่ืองหมายโมเลกุล Target Region Amplification Polymorphism (TRAP) 
พบวา่แก่นตะวนัสายพนัธ์ุท่ีศึกษา มีความแตกต่างทางพนัธุกรรมของยีนตา้นทานโรคท่ีแตกต่างกนั 
เม่ือตรวจสอบการแสดงออกของยนีตา้นทานโรคจ านวน 16 ยนี ในเน้ือเยื่อใบ ปลอ้ง ราก และล าตน้
สะสมอาหารของแก่นตะวนั และวิเคราะห์ระดบัการแสดงออกของยีนในเน้ือเยื่อใบของแก่นตะวนั
อายุ 22 วนั ท่ีไดรั้บเช้ือ S. rolfsii บริเวณล าตน้ ดว้ยเทคนิค real-time PCR โดยพบวา่มียีนท่ีมีการ
แสดงออกท่ีเพิ่มข้ึนและลดลงจ านวน 4 และ 9 ยีน ตามล าดบั ความเขา้ใจพื้นฐานในระดบัโมเลกุล
ของพืชท่ีตา้นทานโรครวมถึงการตอบสนองต่อเช้ือจะเป็นประโยชน์ต่อการปรับปรุงพนัธ์ุและการ
จดัการในอนาคต 
 

ค าส าคัญ: แก่นตะวนั เคร่ืองหมายโมเลกุล TRAP แหล่งเช้ือพนัธุกรรม ยีนตา้นทานโรค การ
แสดงออกของยนี 
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Abstract 

 
Genetic resistance is an important component of integrated strategies, using to control 

problematic diseases in Plants. Stem rot disease caused by Sclerotium rolfsii which survives in 
soil is responsible for serious losses in Jerusalem artichoke yield. Little effort has been made to 
characterize disease resistance in Jerusalem artichoke (Helianthus tuberosus L.). This study was 
carried out to detect genetic variation in the resistance genes of several Jerusalem artichoke 
accessions with varying level of disease resistance originated from 6 countries. Nine fixed 
primers derived from specific R-genes from Jerusalem artichoke in combination with 10 arbitrary 
primers were used to amplify Target Region Amplification Polymorphism (TRAP) markers. The 
result showed that, there are genetically difference based on R-gene of Jerusalem artichoke 
accessions. The expression of 16 disease resistance genes in leaf, internode, root and tuber tissue 
were verified. These genes were further investigated for the differential gene expression using 
real-time PCR. Four of them were up-regulated while the other 9 genes were down-regulated in 
leaf tissue of 22-day-old plants infected with S. rolfsii. Understanding the molecular bases of this 
plant resistance and defense responses is required for future management. The findings will be 
useful for further breeding and germplasm innovation programs. 
 
Keywords: Jerusalem artichoke, TRAP, germplasm, disease resistance gene, gene expression   
 
 

  

ข 



 

กติติกรรมประกาศ (Acknowledgement) 

 
  ขอขอบคุณส านกังานคณะกรรมการวจิยัแห่งชาติ และมหาวทิยาลยัขอนแก่นท่ีใหทุ้น
สนบัสนุนโครงการ “ความแตกต่างทางพนัธุกรรมและการระบุเคร่ืองหมายโมเลกุลของความ
ต้านทานโรคโคนเน่าของแก่นตะวนั” ประจ าปีงบประมาณ 2554 
   

 

 

 

                                     คณะผูว้จิยั 

 พฤศจิกายน 2555 

 

 
 

 
 

 

 

 

 

 

ค 



 

  

สารบัญ (Table of contents) 
  หน้า 
บทคดัยอ่ภาษาไทย  ก 
บทคดัยอ่ภาษาองักฤษ  ข 
กิตติกรรมประกาศ  ค 
สารบญั  ง 
สารบญัตาราง  จ 
สารบญัภาพ  ฉ 
รายการสัญลกัษณ์และค ายอ่  ซ 
บทท่ี 1 บทน า 1 
บทท่ี 2 การทบทวนวรรณกรรมท่ีเก่ียวขอ้ง 4 
บทท่ี 3 วธีิการด าเนินการวิจยั 8 
บทท่ี 4 ผลการวจิยั 16 
บทท่ี 5 สรุปผลการศึกษาและอภิปรายผล 47 
บทท่ี 6 บรรณานุกรม 49 
 
 
 
 
  
   
  
 
 
 
 
 
 
  

ง 



 

   

สารบัญตาราง (List of tables) 
  หน้า 
ตารางท่ี 3.1 สายพนัธ์ุของแก่นตะวนัท่ีใชใ้นงานวจิยั 8 
ตารางท่ี 3.2 สายพนัธ์ุแก่นตะวนัในแต่ละชุดดีเอน็เอรวม 11 
ตารางท่ี 3.3 ไพรเมอร์แบบสุ่มออกแบบโดย Ziqin et al. (2009) จ านวน 10 ชนิด 11 
ตารางท่ี 3.4    ไพรเมอร์ท่ีจ าเพาะกบัยนีตา้นทานโรคในแก่นตะวนั จ านวน 9 ชนิด ท่ีใชใ้นปฏิกิริยา 

TRAP-PCRs 
11 

ตารางท่ี 3.5    ยนีตา้นทานโรคในแก่นตะวนัท่ีท าการศึกษาการแสดงออกของยนีและการคดัแยก
เคร่ืองหมายโมเลกลุ SSR 

15 

ตารางท่ี 4.1 แสดงปริมาณและคุณภาพดีเอน็เอท่ีสกดัจากใบของแก่นตะวนัสายพนัธ์ุ JA 102 และ
เมลด็แก่นตะวนัสายพนัธ์ุ  CN52867 X JA6 

17 

ตารางท่ี 4.2    สายพนัธ์ุของแก่นตะวนัท่ีมีความสามารถในการตา้นทานโรคโคนเน่าไดต้่างกนั 18 
ตารางท่ี 4.3 ค่าการดูดกลืนแสงท่ีความยาวคล่ืน 260 และ 280 นาโนเมตร อตัราส่วน A260/ A280 และ

ปริมาณจีโนมิกดีเอน็เอท่ีสกดัไดจ้ากใบแก่นตะวนั 
19 

ตารางท่ี 4.4 ไพรเมอร์ท่ีใชใ้นการสงัเคราะห์ดีเอน็เอของแก่นตะวนั 9 สายพนัธ์ุ ดว้ยเทคนิค TRAP-
PCR จ านวน 16 คู ่

21 

ตารางท่ี 4.5 ไพรเมอร์ท่ีใชใ้นการสงัเคราะห์ดีเอน็เอของแก่นตะวนั 13 สายพนัธ์ุ ดว้ยเทคนิค TRAP-
PCR จ านวน 8 คู่ 

21 

ตารางท่ี 4.6      การประเมินแถบของแก่นตะวนั 13 สายพนัธ์ุ ท่ีไดจ้ากการใชเ้ทคนิค TRAP-PCR 34 
ตารางท่ี 4.7 ค่า similarity matrix จากค่าสมัประสิทธ์ิของ Jaccard ของแก่นตะวนั 13 สายพนัธ์ุ จาก

การศึกษาดว้ยเคร่ืองหมายโมเลกลุ TRAP 
35 

ตารางท่ี 4.8      การประเมินแถบของแก่นตะวนั 9 สายพนัธ์ุ ท่ีไดจ้ากการใชเ้ทคนิค TRAP-PCR 36 
ตารางท่ี 4.9    ค่า similarity matrix จากค่าสมัประสิทธ์ิของ Jaccard  ของแก่นตะวนั  9 สายพนัธ์ุ จาก

การศึกษาดว้ยเคร่ืองหมายโมเลกลุ TRAP 
37 

ตารางท่ี 4.10 การแสดงออกของยนีตา้นทานโรคในแต่ละเน้ือเยือ่ของแก่นตะวนัสายพนัธ์ุ HEL246 39 
ตารางท่ี 4.11   ระดบัการแสดงออกของยนีตา้นทานโรคของแก่นตะวนัสายพนัธ์ุ HEL246 ในเน้ือเยือ่ใบ

เม่ือแก่นตะวนัไดรั้บเช้ือและไม่ไดรั้บเช้ือ S. rolfsii เป็นเวลา 24 ชัว่โมง 
42 

ตารางท่ี 4.12 
 
 
   

แสดงขนาดของแถบดีเอน็เอท่ีสงัเคราะห์จากส่วนของยนีตา้นทานโรคในแก่นตะวนัแต่ละ
สายพนัธ์ุ 
 

45 
 
 
 
 

   

จ 



 

 

สารบัญภาพ (List of illustrations)  
  หน้า 
ภาพท่ี 4.1 แสดงอะกาโรสเจลอิเลก็โตรโฟริซิสจากดีเอน็เอท่ีสกดัไดจ้ากใบและเมลด็แก่นตะวนั

ดว้ย 
17 

ภาพท่ี 4.2 จีโนมิกดีเอน็เอท่ีสกดัไดจ้ากใบแก่นตะวนั 13 สายพนัธ์ุ 19 
ภาพท่ี 4.3 แถบดีเอน็เอท่ีสงัเคราะห์จากไพรเมอร์ 60 ชนิด ท่ีใชดี้เอน็เอรวมของแก่นตะวนัทั้ง 2 ชุด 

ดว้ยเทคนิค TRAP-PCR 
22 

ภาพท่ี 4.4 แถบดีเอน็เอท่ีสงัเคราะห์จากไพรเมอร์ 60 ชนิด ท่ีใชดี้เอน็เอรวมของแก่นตะวนัทั้ง 2 ชุด 
(ตารางท่ี 3.2) ดว้ยเทคนิค TRAP-PCR 

23 

ภาพท่ี 4.5 ผลการสงัเคราะห์ดีเอน็เอแก่นตะวนั 13 สายพนัธ์ุ โดยเทคนิค TRAP-PCR โดยใชไ้พร
เมอร์ A: HEL436736(F)/BG92(R) และ B: WNKK(F)/ODD4(R) 

26 

ภาพท่ี 4.6 ผลการสงัเคราะห์ดีเอน็เอแก่นตะวนั 13 สายพนัธ์ุ โดยเทคนิค TRAP-PCR โดยใชไ้พร

เมอร์ A: WTNP(F)/ODD20(R) และ B: HEL440001(F)/BG66(R)  

27 

ภาพท่ี 4.7 ผลการสงัเคราะห์ดีเอน็เอแก่นตะวนั 13 สายพนัธ์ุ โดยเทคนิค TRAP-PCR โดยใชไ้พร

เมอร์ A: CAN(F)/BG23(R)  และ B: HEL455346(F)/FC1(R)  

28 

ภาพท่ี 4.8 ผลการสงัเคราะห์ดีเอน็เอแก่นตะวนั 13 สายพนัธ์ุ โดยเทคนิค TRAP-PCR โดยใชไ้พร

เมอร์ A: HEL446443(F)- BG23(R) และ B: NLA(F) - BG39(R) 

29 

ภาพท่ี 4.9 ผลการสงัเคราะห์ดีเอน็เอแก่นตะวนั 9 สายพนัธ์ุ โดยเทคนิค TRAP-PCR โดยใชไ้พร
เมอร์ A: HEL449466(F)/FC1(R), HEL449466(F)/BG23(R) และ B: 
HEL449466(F)/ODD20 (R), HEL449466(F)/ODD4(R) 

30 

ภาพท่ี 4.10 
 
 
ภาพท่ี 4.1 
 
 
ภาพท่ี 4.12 

ผลการสงัเคราะห์ดีเอน็เอแก่นตะวนั 9 สายพนัธ์ุ โดยเทคนิค TRAP-PCR โดยใชไ้พร

เมอร์ A: HEL449466(F)/BG56 , HEL449466(F)/BG68(R) และ B: 

HEL449466(F)/BG92(R), HEL449466(F)/BG66(R) 

A เดนโดรแกรมแสดงความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของแก่นตะวนัจ านวน 13 สายพนัธ์ุ 

B  แสดงการจดักลุ่มทางพนัธุกรรมของแก่นตะวนัจ านวน 13 สายพนัธ์ุดว้ยเทคนิค 

TRAP-PCR 

A เดนโดรแกรมแสดงความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของแก่นตะวนัจ านวน 9 สายพนัธ์ุ B  

แสดงการจดักลุ่มทางพนัธุกรรมของแก่นตะวนัจ านวน 9 สายพนัธ์ุดว้ยเทคนิค TRAP-

PCR 

 

31 
 
 

32 
 
 

33 

ฉ 



 

 

   

สารบัญภาพ (List of illustrations) (ต่อ) 
  หน้า 

   
   
ภาพท่ี 4.13 ตวัอยา่งการแสดงออกของยนีตา้นทานโรคในเน้ือเยือ่ใบของแก่นตะวนัสายพนัธ์ุ HEL246 

 HEL436736 (A), HEL440001 (B), HEL446443 (C), HEL447036 (D) และ HEL448441 
40 

ภาพท่ี 4.14 ตวัอยา่งการแสดงออกของยนีตา้นทานโรคในเน้ือเยือ่ใบของแก่นตะวนัสายพนัธ์ุ HEL246  
 HEL444841 (E), HEL449110 (F), HEL449466 (G) และ HEL450929 (H)  

 

41 

ภาพท่ี 4.15 ผลการสงัเคราะห์ดีเอน็เอจากแก่นตะวนั 8 สายพนัธ์ุดว้ยเทคนิค SSR โดยใชไ้พรเมอร์  
(A) HEL436736 (B) HEL440001 (C) HEL440872 (D) HEL444841 (E) HEL446443 (F) 
HEL447036 (G) HEL449110 (H) HEL449466 

43 

ภาพท่ี 4.16 ผลการสงัเคราะห์ดีเอน็เอจากแก่นตะวนั 8 สายพนัธ์ุดว้ยเทคนิค SSR โดยใชไ้พรเมอร์                       
(I) HEL450929 (J) HEL451666 (K) HEL453765 (L) HEL454403 (M) HEL455346 (N) 
HEL457326 (O) HEL465866 (P) HEL471160 

44 

ช 



 

รายการสัญลกัษณ์และค าย่อ 
 
 µM ไมโครโมลาร์ 
 pmole พิโคโมล 
 °C องศาเซลเซียส 
 A260 การดูดกลืนแสงท่ีความยาวคล่ืน 260 นาโนเมตร 
 A280 การดูดกลืนแสงท่ีความยาวคล่ืน 280 นาโนเมตร 
 T Total number of PCR fragments 
 P Polymorphic fragments 
 %P Polymorphic percentage  
 PIC Polymorphic information content 
 Tm  melting temperature 
 Ta  annealing temperature 
 bp คู่เบส 
 PCR Polymerase Chain Reaction 
 DNA Deoxyribonucleic acid  
 UPGMA Unweighted pair-group method with arithmetic average  
 RAPD Random amplified polymorphic DNA 
 AFLP Amplified fragment length polymorphism 
 SSR Simple sequence repeat 
 ISSR Inter simple sequence repeat 
 SRAP Sequence related amplified polymorphism 
  

 
 

ซ 


