
บทที ่4 

ผลการทดลอง 

 

1. การคัดเลอืกหาพนัธ์ุต้านทานในระยะต้นกล้าภายใต้สภาพโรงเรือน 

 
จากการประเมินระดบัความตา้นทานเช้ือรา Phoma  spp. ในบวบเหล่ียม 20  สาย

พนัธ์ุ จาก 4 แหล่งพนัธุกรรม ผลการวเิคราะห์ทางสถิติเพื่อเปรียบเทียบค่าเฉล่ียระดบัอาการของโรค

และเปอร์เซ็นต์การเกิดโรคในสภาพโรงเรือน มีความแตกต่างทางสถิติอย่างมีนยัสําคญัยิ่งท่ีระดบั 

(P<0.01)   ค่าเฉล่ียระดบัการเกิดโรคทั้ง 20 สายพนัธ์ุ เท่ากบั 6.1 และค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรค

เท่ากบั 68.3 เปอร์เซ็นต ์(ตาราง 1)   

ผลการวิเคราะห์เปรียบเทียบค่าเฉล่ียระดบัการเกิดโรคในบวบเหล่ียมทั้ง 20 สาย

พนัธ์ุ จาก 4 แหล่งพันธุกรรม ได้แก่ RGEW001 RGEW002 RGEW003 RGEW004 RGEW005 

RGEW006 RGEW007 RGEW008 RGEW009 RGEW010 RGEW011 RGEW012 RGEW013 

RGEW014 RGEW015 RGEW016 RGEW017 RGEW018 RGEW019 และ RGEW020 มีค่าเฉล่ีย

ระดบัการเกิดโรคระหวา่ง 5.0 – 7.0 (ตาราง 1)   

แหล่งพนัธุกรรมท่ี 1 สายพนัธ์ุ RGEW004 มีอาการของโรคสูงสุดภายในกลุ่มท่ี

ระดบั 6.7 และพนัธ์ุ RGEW003 มีอาการของโรคนอ้ยสุดในกลุ่มท่ีระดบั 5.3 

แหล่งพนัธุกรรมท่ี 2 สายพนัธ์ุ RGEW010 แสดงอาการของโรคสูงสุดภายในกลุ่ม

ท่ีระดบั 6.0 และพนัธ์ุ RGEW006 มีอาการของโรคนอ้ยสุดในกลุ่มท่ีระดบั 5.0  

แหล่งพนัธุกรรมท่ี 3 สายพนัธ์ุ RGEW015 แสดงอาการของโรคสูงสุดในกลุ่มท่ี

ระดบั 6.7 และพนัธ์ุ RGEW014 แสดงอาการของโรคในกลุ่มนอ้ยสุดท่ีระดบั 6.0  

แหล่งพนัธุกรรมท่ี 4 พนัธ์ุ RGEW016 และพนัธ์ุ RGEW018 แสดงอาการของโรค 

สูงสุดภายในกลุ่มท่ีระดบั 7.0 RGEW017  RGEW019 และ RGEW020 ท่ีแสดงอาการของโรคนอ้ย

สุดภายในกลุ่มท่ีระดบั 6.7 (ตาราง 1) 

ผลการวิเคราะห์เปรียบเทียบค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นต์การเกิดโรคในบวบเหล่ียมทั้ง 20 

สายพนัธ์ุ จาก 4 แหล่งพนัธุกรรม ระหวา่ง RGEW001 ถึง RGEW020 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิด

โรค ระหวา่ง 55.6 – 77.8 (ตาราง 1)   

แหล่งพนัธุกรรมท่ี 1 สายพนัธ์ุ RGEW004 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคภายใน

กลุ่มสูงสุด 74.4 และพนัธ์ุ RGEW003 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคนอ้ยสุดเท่ากบั 58.9  
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แหล่งพนัธุกรรมท่ี 2 สายพนัธ์ุ RGEW010 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคภายใน 
กลุ่มสูงสุด 66.7 และพนัธ์ุ RGEW006 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคนอ้ยสุดเท่ากบั 55.6 

แหล่งพนัธุกรรมท่ี 3 สายพนัธ์ุ RGEW015 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคภายใน 

กลุ่มสูงสุด  74.4 และพนัธ์ุ RGEW014 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคนอ้ยสุดเท่ากบั 66.7  

แหล่งพนัธุกรรมท่ี 4 พนัธ์ุ RGEW016 และพนัธ์ุ RGEW018 ค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นต ์

การเกิดโรคภายในกลุ่มสูงสุด 77.8 และพนัธ์ุ RGEW017 RGEW019 และ RGEW020 มีค่าเฉล่ีย

เปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคนอ้ยสุดเท่ากบั 74.4 (ตาราง 1) 

ผลการวิเคราะห์เปรียบเทียบค่าเฉล่ียระดบัการเกิดโรคและเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรค

ของพนัธ์ุบวบเหล่ียมทั้ง 20 สายพนัธ์ุ พบวา่สายพนัธ์ุ RGEW016 และRGEW018 แสดงอาการของ

โรคสูงสุดท่ีระดบั 7.0 มีค่าเฉล่ียการเกิดโรค 77.8 เปอร์เซ็นต์ รองลงมาคือสายพนัธ์ุ RGEW004 

RGEW015  RGEW017 RGEW019 และ RGEW020 แสดงอาการของโรคเฉล่ียท่ีระดบั 6.7 มี

ค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรค 74.4 เปอร์เซ็นต ์ สายพนัธ์ุท่ีมีระดบัการเกิดโรคและการเกิดโรคนอ้ย

สุด คือสายพนัธ์ุ RGEW006 แสดงอาการของโรคน้อยสุดท่ีระดบั 5.0 มีค่าเฉล่ียการเกิดโรค 55.6 

เปอร์เซ็นต ์รองลงมาคือ สายพนัธ์ุ RGEW003  RGEW007 และ RGEW008 แสดงอาการของโรค

เฉล่ียท่ีระดบั 5.3 มีค่าเฉล่ียการเกิดโรค 59.3 เปอร์เซ็นต ์และสายพนัธ์ุ RGEW002 และRGEW009 

แสดงอาการของโรคท่ีระดบั 5.7 มีค่าเฉล่ียการเกิดโรคเท่ากบั 63.3 เปอร์เซ็นต ์(ตาราง 1)  

ผลการวิเคราะห์เปรียบเทียบความแตกต่างของค่าเฉล่ียการเกิดโรคระหวา่ง แหล่ง

พนัธุกรรมทั้ง 4 แหล่ง พบวา่มีความแตกต่างอยา่งมีนยัสําคญัยิ่งท่ีระดบั (P<0.01) ไดแ้ก่ บงัคลาเทศ  

อินเดีย ไทย และ จีน มีค่าเฉล่ียการเกิดโรค เท่ากบัร้อยละ 66.7, 60.7, 70.2 และ 74.9 ตามลาํดบั กลุ่ม

บงัคลาเทศเปรียบเทียบกบักลุ่มอินเดีย มีความแตกต่างกนัอยา่งมีนยัสําคญัยิ่งท่ีระดบั (P<0.01) กลุ่ม

บงัคลาเทศกบักลุ่มไทย มีความแตกต่างกนัอย่างมีนยัสําคญัยิ่งท่ีระดบั (P<0.05) กลุ่มบงัคลาเทศ 

เปรียเทียบกบักลุ่มจีน  มีความแตกต่างกนัอยา่งมีนยัสําคญัยิ่งท่ีระดบั (P<0.01) กลุ่มอินเดียกบักลุ่ม

ไทยและจีน พบว่ามีความแตกต่างกันอย่างมีนัยสําคัญยิ่งท่ีระดับ (P<0.01) และพันธ์ุไทย 

เปรียบเทียบกบัพนัธ์ุจากจีน พบความแตกต่างของค่าเฉล่ียการเกิดโรคอย่างมีนยัสําคญัยิ่งท่ีระดบั 

(P<0.01) (ตาราง 2) 
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ตาราง 1 ความแตกต่างค่าเฉล่ียของระดบัการเกิดโรคและเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคในสภาพโรงเรือน 

ของบวบเหล่ียม 20 สายพนัธ์ุ   
 

พนัธ์ุ           แหล่งท่ีมา        ระดบัการเกิดโรค            เปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรค  

RGEW001   1 บงัคลาเทศ   6.0ab/1 

 

66.7bdac/1 

RGEW002 

 

1 บงัคลาเทศ 

 

5.7 bc 

 

63.0bdc 

RGEW003 

 

1 บงัคลาเทศ 

 

5.3 bc 

 

59.3dc 

RGEW004 

 

1 บงัคลาเทศ 

 

6.7 a 

 

74.1ba 

RGEW005 

 

1 บงัคลาเทศ 

 

6.3 ab 

 

70.4bac 

RGEW006 

 

2 อินเดีย 

 

5.0 C 

 

55.6dc 

RGEW007 

 

2 อินเดีย 

 

5.3 bc 

 

59.3cd 

RGEW008 

 

2 อินเดีย 

 

5.3 bc 

 

59.3dc 

RGEW009 

 

2 อินเดีย 

 

5.7 bc 

 

63.0bdc 

RGEW010 

 

2 อินเดีย 

 

6.0 ab 

 

66.7bdac 

RGEW011 

 

3 ไทย 

 

6.3 ab 

 

70.4bac 

RGEW012 

 

3 ไทย 

 

6.3 ab 

 

70.4bac 

RGEW013 

 

3 ไทย 

 

6.3 ab 

 

70.4bac 

RGEW014 

 

3 ไทย 

 

6.0 ab 

 

66.7bdac 

RGEW015 

 

3ไทย 

 

6.7 a 

 

74.1ba 

RGEW016 

 

4 จีน 

 

7.0 a 

 

77.8a 

RGEW017 

 

4 จีน 

 

6.7 a 

 

74.1ba 

RGEW018 

 

4 จีน 

 

7.0 a 

 

77.8a 

RGEW019 

 

4 จีน 

 

6.7 a 

 

74.1ba 

RGEW020   4 จีน   6.7 a   74.1ba 

ค่าเฉล่ีย 

   

6.1 

 

68.3 

F-test 

   

  ** 

 

** 

C.V. (%)       8.6   8.6 
 

หมายเหตุ  ** = มีความแตกต่างกนัทางสถิติท่ีอยา่งมีนยัสาํคญัยิง่ (P<0.01) 
1ค่าเฉล่ียท่ีกาํกบัดว้ยตวัอกัษรเดียวกนัไม่มีความแตกต่างกนัทางสถิติท่ีระดบัความ 

 เช่ือมัน่ร้อยละ 95 (P<0.05) โดยวธีิ Duncan’s Multiple  RangeTest (DMRT)  
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ตาราง 2  ความแตกต่างค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคระหวา่งกลุ่มในสภาพโรงเรือนไดแ้ก่  

 (1) บงัคลาเทศ (2) อินเดีย (3)ไ ทย และ (4) จีน  

 

กลุ่มแหล่งพนัธุกรรม 

ท่ีเปรียบเทียบ 

ค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรค 
P-value 

บงัคลาเทศ    อินเดีย   ไทย   จีน 

  บงัคลาเทศ   :  อินเดีย 66.7 

 

60.7 

 

- 

 

- 0.0025 

บงัคลาเทศ :  ไทย 66.7 

 

- 

 

70.2 

 

- 0.0501 

บงัคลาเทศ :   จีน 66.7 

 

- 

 

- 

 

74.9 <.0001 

อินเดีย       :  ไทย - 

 

60.7 

 

70.2 

 

- <.0001 

อินเดีย       :   จีน - 

 

60.7 

 

- 

 

74.9 <.0001 

ไทย           :   จีน - 

 

- 

 

70.2 

 

74.9 0.0073 

 

C.V. (%) = 7.3  

  สายพนัธ์ุทดสอบทั้ง 4 แหล่งเม่ือเปรียบเทียบความแตกต่างของค่าเฉล่ียการเกิดโรค

พบวา่แต่ละแหล่งมีความแตกต่างอยา่งมีนยัสาํคญัยิง่ 
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2. การคัดเลอืกพนัธ์ุต้านทานในสภาพแปลง 

 

จากการเปรียบเทียบสายพนัธ์ุบวบเหล่ียม 20 สายพนัธ์ุจาก 4 แหล่งพนัธุกรรม เพื่อ 

ประเมินดบัความตา้นทานต่อเช้ือรา Phoma spp. ผลการวิเคราะห์ทางสถิติเพื่อเปรียบเทียบค่าเฉล่ีย

ระดบัการเกิดโรคและค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคในสภาพแปลง มีความแตกต่างทางสถิติอยา่งมี

นยัสําคญัยิ่ง (P<0.01) ค่าเฉล่ียระดบัการเกิดโรคทั้ง 20 สายพนัธ์ุเท่ากบั 4.9 และค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นต์

การเกิดโรคเท่ากบั 54.6 เปอร์เซ็นต ์(ตาราง 3)   

ผลการวเิคราะห์เปรียบเทียบค่าเฉล่ียระดบัการเกิดโรคในบวบเหล่ียมทั้ง  20 สาย 

พนัธ์ุจาก 4 แหล่งพนัธุกรรมระหวา่ง RGEW001 ถึง RGEW020 มีค่าเฉล่ียระดบัการเกิดโรคระหวา่ง 

3.9 ถึง 7.7 (ตาราง 3)   

แหล่งพนัธุกรรมท่ี 1 สายพนัธ์ุ RGEW001 มีอาการของโรคสูงสุดภายในกลุ่มท่ี

ระดบั 4.3 และพนัธ์ุ RGEW002 มีอาการของโรคนอ้ยสุดในกลุ่มท่ีระดบั 3.9 

แหล่งพนัธุกรรมท่ี 2 สายพนัธ์ุ RGEW009 แสดงอาการของโรคสูงสุดภายในกลุ่ม 

ท่ีระดบั 5.2 และพนัธ์ุ RGEW010 มีอาการของโรคนอ้ยสุดภายในกลุ่มท่ีระดบั 3.8  

แหล่งพนัธุกรรมท่ี 3 สายพนัธ์ุ RGEW015 แสดงอาการของโรคสูงสุดในกลุ่มท่ี 

ระดบั 6.2 และพนัธ์ุ RGEW011 แสดงอาการของโรคในกลุ่มนอ้ยสุดท่ีระดบั 4.0  

แหล่งพนัธุกรรมท่ี 4 พนัธ์ุ RGEW019 แสดงอาการของโรคสูงสุดภายในกลุ่มท่ี 
ระดบั 7.7 และ RGEW016 ท่ีแสดงอาการของโรคนอ้ยสุดภายในกลุ่มท่ีระดบั 4.1 (ตาราง 3) 

ผลการวเิคราะห์เปรียบเทียบค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคในบวบเหล่ียมทั้ง  20  

สายพนัธ์ุ จาก 4 แหล่งพนัธุกรรม ระหวา่ง RGEW001 ถึง RGEW020 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิด

โรค ระหวา่ง 40.9 ถึง 82.6 (ตาราง 3)   

แหล่งพนัธุกรรมท่ี 1 สายพนัธ์ุ RGEW001 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคภายใน

กลุ่มสูงสุด 48.1 และพนัธ์ุ RGEW002 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคนอ้ยสุดเท่ากบั 43.0  

แหล่งพนัธุกรรมท่ี 2 สายพนัธ์ุ RGEW09 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคภายใน 

กลุ่มสูงสุด 57.4 และพนัธ์ุ RGEW010 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคนอ้ยสุดเท่ากบั 42.6 

แหล่งพนัธุกรรมท่ี 3 สายพนัธ์ุ RGEW015 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคภายใน 

กลุ่มสูงสุด  68.5 และพนัธ์ุ RGEW011 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคนอ้ยสุดเท่ากบั 44.4  

แหล่งพนัธุกรรมท่ี 4 พนัธ์ุ RGEW019 ค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคภายในกลุ่ม 

สูงสุด 82.6 และพนัธ์ุ RGEW016 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคนอ้ยสุดเท่ากบั 45.2 (ตาราง 3) 
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ผลการวิเคราะห์เปรียบเทียบค่าเฉล่ียระดบัการเกิดโรคและเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรค

ของพนัธ์ุบวบเหล่ียมทั้ง 20 สายพนัธ์ุ พบวา่สายพนัธ์ุ RGEW019 แสดงอาการของโรคสูงสุดท่ีระดบั 

7.7 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรค 82.6 เปอร์เซ็นต ์รองลงมาคือสายพนัธ์ุ RGEW020  RGEW017 

RGEW015 และ RGEW018 แสดงอาการของโรคเฉล่ียท่ีระดบั 6.9, 6.6, 6.2, 6.2 ตามลาํดบั มี

ค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรค  76.7, 73.0, 68.5, 68.5 สายพนัธ์ุท่ีมีระดบัการเกิดโรคและเปอร์เซ็นต์

การเกิดโรคน้อยสุด คือสายพนัธ์ุ RGEW010 แสดงอาการของโรคน้อยสุดท่ีระดบั 3.8 มีค่าเฉล่ีย

เปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรค 40.9  รองลงมาคือ สายพนัธ์ุ RGEW002 แสดงอาการของโรคเฉล่ียระดบั 

41.6 และสายพนัธ์ุ RGEW011  RGEW007  RGEW005  RGEW004  และ RGEW003 แสดงอาการ

ของโรคเฉล่ียท่ีระดบั 4.0 มีค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรค 44.4 เปอร์เซนต ์(ตาราง 3)  

ผลการวิเคราะห์เปรียบเทียบความแตกต่างของค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นต์การเกิดโรค

ระหวา่ง แหล่งพนัธุกรรมทั้ง 4 แหล่ง พบวา่มีความแตกต่างอยา่งมีนยัสําคญัยิ่งท่ีระดบั (P<0.01) 

ไดแ้ก่ บงัคลาเทศ  อินเดีย ไทย และ จีน มีค่าเฉล่ียการเกิดโรค เท่ากบัร้อยละ 44.9, 50.7, 54.7 และ 

69.2 ตามลาํดบั กลุ่มบงัคลาเทศเปรียบเทียบกบักลุ่มอินเดีย พบว่าไม่มีความแตกต่างกนัทางสถิติ 

กลุ่มบงัคลาเทศกบักลุ่มไทย มีความแตกต่างกนัอยา่งมีนยัสําคญัท่ีระดบั (P<0.05) กลุ่มบงัคลาเทศ

กบักลุ่มจีน มีความแตกต่างกนัอยา่งมีนยัสาํคญัยิง่ (P<0.01) กลุ่มอินเดียกบักลุ่มไทยพบวา่ไม่มีความ

แตกต่างกนัทางสถิติ  กลุ่มพนัธ์ุไทยเปรียบเทียบกบัพนัธ์ุจากจีน พบวา่มีความแตกต่างของค่าเฉล่ีย

ระดบัการเกิดโรคอยา่งมีนยัสาํคญัยิง่ (P<0.01) (ตาราง 4) 
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ตาราง 3 ความแตกต่างค่าเฉล่ียของระดบัการเกิดโรคและเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคในสภาพแปลงของ 

บวบเหล่ียม 20 สายพนัธ์ุ   
 

พนัธ์ุ แหล่งท่ีมา    ค่าเฉล่ียระดบัการเกิดโรค เปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรค  

RGEW001 1 บงัคลาเทศ 

 

4.3cd 

 

48.1de 

RGEW002 1 บงัคลาเทศ 

 

3.9d 

 

41.6e 

RGEW003 1 บงัคลาเทศ 

 

4.0d 

 

44.4e 

RGEW004 1 บงัคลาเทศ 

 

4.0d 

 

44.4e 

RGEW005 1 บงัคลาเทศ 

 

4.0d 

 

44.4e 

RGEW006 2 อินเดีย 

 

4.8bcd 

 

53.7dec 

RGEW007 2 อินเดีย 

 

4.0d 

 

44.4e 

RGEW008 2 อินเดีย 

 

5.0bcd 

 

55.6dec 

RGEW009 2 อินเดีย 

 

5.2bcd 

 

57.4bdec 

RGEW010 2 อินเดีย 

 

3.8d 

 

40.9e 

RGEW011 3 ไทย 

 

4.0d 

 

44.4e 

RGEW012 3 ไทย 

 

4.4cd 

 

49.4de 

RGEW013 3 ไทย 

 

5.3bcd 

 

59.3bdec 

RGEW014 3 ไทย 

 

4.7bcd 

 

52.2dec 

RGEW015 3ไทย 

 

6.2abcd 

 

68.5bdecC 

RGEW016 4 จีน 

 

4.1d 

 

45.2e 

RGEW017 4 จีน 

 

6.6abc 

 

73.0bac 

RGEW018 4 จีน 

 

6.2abcd 

 

68.5bdac 

RGEW019 4 จีน 

 

7.7a 

 

82.6a 

RGEW020 4 จีน   6.9ab   76.7ba 

ค่าเฉล่ีย 

  

4.9 
 

54.6 

F-test 

  

** 
 

** 

C.V. (%)     19.6   20.0 
 

หมายเหตุ  ** = มีความแตกต่างกนัทางสถิติท่ีอยา่งมีนยัสาํคญัยิง่ (P<0.01) 
1ค่าเฉล่ียท่ีกาํกบัดว้ยตวัอกัษรเดียวกนัไม่มีความแตกต่างกนัทางสถิติท่ีระดบัความ 

เช่ือมัน่ร้อยละ 95 (P<0.05) โดยวธีิ Duncan’s Multiple Range Test (DMRT) 
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ตาราง 4 ความแตกต่างค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรคระหวา่งกลุ่มในสภาพแปลงไดแ้ก่ 

 (1) บงัคลาเทศ (2) อินเดีย (3) ไทย และ (4) จีน  

 

กลุ่มแหล่งพนัธุกรรม 

ท่ีเปรียบเทียบ 

ค่าเฉล่ียเปอร์เซ็นตก์ารเกิดโรค 
P-value 

บงัคลาเทศ    อินเดีย   ไทย   จีน 

บงัคลาเทศ :  อินเดีย 44.9 

 

50.7 

 

- 

 

- 0.1465 

บงัคลาเทศ :  ไทย 44.9 

 

- 

 

54.7 

 

- 0.017 

บงัคลาเทศ :   จีน 44.9 

 

- 

 

- 

 

69.2 <.0001 

     อินเดีย   :  ไทย - 

 

50.7 

 

54.7 

 

- 0.3174 

     อินเดีย   :   จีน - 

 

50.7 

 

- 

 

69.2 <.0001 

        ไทย    :   จีน - 

 

- 

 

54.7 

 

69.2 0.0005 

 

C.V. (%) = 19.6  
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3. การศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของบวบเหลีย่ม 

 

ผลจากการศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของบวบเหล่ียม 20 สายพนัธ์ุ  

และพนัธ์ุบวบหอม 1 สายพนัธ์ุ (EW021) โดยใชเ้ทคนิค Polymerase Chain reaction (PCR) ดว้ย

เคร่ืองหมายโมเลกุลชนิด Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD) และทาํการวิเคราะห์

แถบดีเอ็นเอท่ีแสดงความแตกต่างระหวา่งสายพนัธ์ุดว้ยวิธี Unweighted Pair Group Method with 

Arithmetic mean (UPGMA) cluster analysis เพื่อหาค่าสัมประสิทธ์ิความเหมือนกนั และจดักลุ่ม

ตวัอยา่ง ดว้ยโปรแกรม NTSYSpc. (Numerical Taxonomy and Multivariate Analysis System ) 

ศึกษาความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมโดยอาศยัสัมประสิทธ์ความเหมือนตามวิธี Jaccard’s (1908) 

เลือกใช ้ไพรเมอร์ แบบสุ่มจาํนวน 158 ไพรเมอร์ สามารถตรวจพบแถบดีเอ็นเอ 823 แถบ เม่ือนาํมา

หาความแตกต่างระหวา่งเคร่ืองหมายโมเลกุล สามารถตรวจสอบความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอได ้

499 แถบ จาก 81ไพรเมอร์ โดยเฉล่ีย 6.2 แถบต่อไพรเมอร์ ซ่ึงไพรเมอร์แสดงแถบเคร่ืองหมายดีเอ็น

เอท่ีมีจาํนวนของแถบดีเอ็นเอสูงสุดคือ 17 แถบ คือไพรเมอร์ OPE19 รองลงมาคือ OPE03  OPE18  

OPR10 และ  OPJ13 มีจาํนวนแถบ 15, 14, 14 และ13 ตามลาํดบั ส่วนไพรเมอร์ OPA07  OPZ03  

OPJ17  และ UBC854 มีจาํนวนแถบดีเอน็เอเท่ากบั 12 แถบ และจาํนวนของแถบดีเอ็นเอตํ่าสุดคือ 1 

แถบ ไดแ้ก่ OPE09  OPW01  UBC808 UBC822  UBC846 และ UBC880  โดยไพรเมอร์ท่ีสามารถ

ตรวจสอบใหค้วามแตกต่างของแถบดีเอ็นเอท่ีมี Polymorphism สูงสุดคิดเป็น100 เปอร์เซ็นตไ์ดแ้ก่ 

ไพรเมอร์ MDFI-1  MDFI-2  ISR0UBC864 OPA11  OPE09  OPE11 และ OPE17 รองลงมา คือ

ไพรเมอร์ OPE18 และ OPG19    

เม่ือนาํขอ้มูลจาํนวนแถบดีเอ็นเอท่ีเกิดทั้งหมด  499  แถบ  จาก  81 ไพรเมอร์      

มาวิเคราะห์หาค่าสัมประสิทธ์ิความเหมือนของบวบเหล่ียม 20 สายพนัธ์ุและบวบหอม 1 สายพนัธ์ุ 

ดว้ยโปรแกรม NTSYSpc และจดักลุ่มพนัธุกรรมดว้ยวิธี (UPGMA) เพื่อสร้างแผนภูมิตน้ไมจ้าํลอง 

(ภาพ 4) แลว้ตรวจสอบความถูกตอ้งของการจดักลุ่มโดยวิเคราะห์ขอ้มูลดว้ยโปรแกรม NTSYSpc 

เพื่อหาค่า cophenetic correlation (r) ไดค้่าเท่ากบั 0.96 มีการจดักลุ่มดีมาก 

ผลการจดักลุ่มความใกลชิ้ดทางพนัธุกรรมของบวบเหล่ียมแบ่งไดเ้ป็น 6 กลุ่ม ดงัน้ี   

กลุ่มท่ี1ไดแ้ก่สายพนัธ์ุ RGEW001, RGEW010 กลุ่มท่ี 2 ไดแ้ก่สายพนัธ์ุ RGEW002 RGEW003 

RGEW004 RGEW005 RGEW006 กลุ่มท่ี 3 ไดแ้ก่สายพนัธ์ุ RGEW011 RGEW012 RGEW013 

RGEW014 RGEW015 กลุ่มท่ี 4 ไดแ้ก่สายพนัธ์ุ RGEW016 RGEW017 RGEW018 RGEW019 

RGEW020 กลุ่มท่ี 5 ไดแ้ก่สายพนัธ์ุ RGEW007 RGEW008 กลุ่มท่ี 6 ไดแ้ก่สายพนัธ์ุ RGEW009 

และกลุ่มสุดทา้ยคือ RGEW021 (ภาพ 4) 
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ภาพ 4  แผนภูมิตน้ไมจ้าํลองแสดงความใกลชิ้ดทางพนัธุกรรมของบวบเหล่ียม 20 สายพนัธ์ุและ 

            บวบหอม 1 สายพนัธ์ุ 

 

  จากการวิเคราะห์ค่า similarity matrix ความเหมือนของตวัอย่างทั้งหมด 21 

ตวัอยา่ง พบวา่มีค่า similarity matrix อยูใ่นช่วงระหวา่ง 0.52-0.88 เม่ือทาํการประเมินความสัมพนัธ์

ทางพนัธุกรรมของบวบเหล่ียม ท่ีไดม้าวิเคราะห์ พบวา่สายพนัธ์ุ RGEW011กบั RGEW009 มีค่า 

(GSI) ตํ่าสุดท่ี 0.66  พนัธ์ุท่ีมีความใกลชิ้ดทางพนัธุกรรมมากท่ีสุดคือ RGEW011 กบั RGEW012 มี

ค่า สูงสุด 0.88  
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ภาพ 5 matrix comparison ระหวา่งการคาํนวณ ดว้ย Jaccard และวเิคราะห์ค่า cophenetic   

            correlation มีค่าเท่ากบั 0.96 
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RGEW

001

RGEW

002

RGEW

003

RGEW

004

RGEW

005

RGEW

006

RGEW

007

RGEW

008

RGEW

009

RGEW

010

RGEW

011

RGEW

012

RGEW

013

RGEW

014

RGEW

015

RGEW

016

RGEW

017

RGEW

018

RGEW

019

RGEW

020

RGEW

021

RGEW001

RGEW002 0.777

RGEW003 0.720 0.788

RGEW004 0.744 0.826 0.863

RGEW005 0.747 0.820 0.833 0.869

RGEW006 0.723 0.743 0.788 0.801 0.768

RGEW007 0.707 0.697 0.753 0.777 0.779 0.752

RGEW008 0.705 0.692 0.743 0.753 0.738 0.739 0.756

RGEW009 0.714 0.695 0.667 0.718 0.699 0.681 0.727 0.671

RGEW010 0.756 0.746 0.742 0.764 0.759 0.734 0.748 0.700 0.711

RGEW011 0.709 0.708 0.714 0.747 0.738 0.754 0.741 0.741 0.663 0.710

RGEW012 0.736 0.720 0.706 0.759 0.758 0.754 0.754 0.737 0.681 0.738 0.876

RGEW013 0.732 0.720 0.706 0.759 0.746 0.762 0.721 0.717 0.667 0.718 0.788 0.784

RGEW014 0.726 0.727 0.714 0.751 0.746 0.741 0.709 0.729 0.689 0.722 0.804 0.832 0.792

RGEW015 0.733 0.725 0.740 0.765 0.775 0.733 0.714 0.728 0.691 0.728 0.753 0.772 0.745 0.807

RGEW016 0.756 0.762 0.746 0.766 0.734 0.730 0.740 0.716 0.718 0.745 0.761 0.761 0.728 0.775 0.761

RGEW017 0.740 0.720 0.706 0.725 0.732 0.731 0.727 0.679 0.704 0.728 0.725 0.733 0.709 0.737 0.737 0.775

RGEW018 0.744 0.749 0.713 0.724 0.737 0.711 0.733 0.688 0.692 0.738 0.737 0.745 0.713 0.723 0.705 0.775 0.800

RGEW019 0.751 0.727 0.731 0.737 0.734 0.772 0.735 0.715 0.681 0.704 0.749 0.745 0.729 0.733 0.755 0.773 0.816 0.804

RGEW020 0.740 0.733 0.695 0.735 0.752 0.727 0.737 0.690 0.677 0.734 0.721 0.741 0.713 0.702 0.728 0.753 0.795 0.807 0.813

RGEW021 0.538 0.526 0.491 0.501 0.516 0.500 0.525 0.482 0.538 0.492 0.494 0.512 0.465 0.498 0.545 0.548 0.535 0.516 0.516 0.567

ตาราง 5   ค่าดรรชนีความคลา้ยคลึง (similarity index) ของบวบเหล่ียม 

 

 

ตาราง 6 การวเิคราะห์ Simple linear regression เคร่ืองหมายทางสัณฐานวทิยาของบวบเหล่ียมท่ี 

เช่ือมโยงกบัเปอร์เซ็นตค์วามตา้นทานโรคใบไหมเ้ถาแตกยางไหล 

 

 

เคร่ืองหมายทางสัณฐานวทิยา P-value 

 

ลกัษณะสีผล  0.0017 

ลกัษณะความยาวผล 0.0044 

 

รูปทรงผล 0.0260 

 

ขนาดคอผล 0.1080 
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ตาราง 7 การวเิคราะห์ Multiple locus regression เคร่ืองหมายทางสัณฐานวทิยาของบวบเหล่ียมท่ี 

เช่ือมโยงกบัเปอร์เซ็นตค์วามตา้นทานโรคใบไหมเ้ถาแตกยางไหล 

 

 

เคร่ืองหมายทางสัณฐานวทิยา Partial  R2 P-value 

 

ลกัษณะสีผล  0.4314 0.0017 

ลกัษณะความยาวผล 0.1576 0.0044 

 

  การวิเคราะห์ความเช่ือมโยงของความตา้นทานโรคกบัลกัษณะทางสัณฐานวิทยา

และเคร่ืองหมายโมเลกุล ไดท้าํการวิเคราะห์เคร่ืองหมายทางสันฐานวิทยาไดแ้ก่ ลกัษณะสีผลความ

ยาวผลรูปทรงผล และขนาดคอผลโดยใชว้ธีิ Simple linear regression กบัความตา้นทานโรคใบไหม้

เถาแตกยางไหลท่ีปลูกทดสอบในสภาพโรงเรือนและแปลงทดสอบดงัแสดงในตาราง 6  พบว่า 

ลกัษณะสีผล ความยาวผลและรูปทรงผล มีความเช่ือมโยงกบัความตา้นทานโรค (P<0.05) และเม่ือ

นาํเคร่ืองหมายทางสัณฐานวิทยาท่ีเช่ือมโยงกับความต้านทานโรคมาวิเคราะห์ Multiple locus 

regression พบว่า ลกัษณะสีผลและความยาวผลแสดงความเช่ือมโยงกบัความตา้นทานโรคอย่างมี

นยัสาํคญัยิง่ (P<0.01) และมีค่า Partial R2 ของสีผลมีอิทธพลปานกลางต่อความตา้นทานโรค เท่ากบั  

43.1เปอร์เซ็นต ์และ และความยาวผลกบัความตา้นทานโรคมีค่า Partial R2 เท่ากบั 15.7 เปอร์เซ็นต ์

ตามลาํดบั (ตาราง 7)  
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ตาราง  8 การวเิคราะห์ Simple linear regression เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีแสดงความแตกต่างทางสถิติ 

และ ความเช่ือมโยงกบัความตา้นทานโรคใบไหมเ้ถาแตกยางไหลท่ีปลูกทดสอบในสภาพ 

โรงเรือน และแปลงทดลอง 

ลาํดบั

ท่ี 

หมายเลขเคร่ืองหมาย

โมเลกุล 
P-value ลาํดบัท่ี 

หมายเลขเคร่ืองหมาย

โมเลกุล 
P-value 

1 UBC825-B 0.0123 25 OPE19-H 0.0229 

2 UBC810-D 0.0050 26 OPE19-N 0.0213 

3 UBC848-A 0.0150 27 OPG08-H 0.0006 

4 UBC848-G 0.0500 28 OPI10-A 0.0221 

5 UBC854-A 0.0107 29 OPJ07-B 0.0221 

6 UBC854-B 0.0390 30 OPR10-C 0.0138 

7 UBC854-C 0.0113 31 OPA12-D 0.0493 

8 UBC854-L 0.0470 32 OPF12-C 0.0385 

9 UBC856-C 0.0250 33 OPW07-D 0.0003 

10 UBC877-B 0.0160 34 OPW09-D 0.0012 

11 MDFI-5-H 0.0470 35 OPW13-E 0.0001 

12 MDFI-6-F 0.0330 36 OPX01-E 0.0007 

13 MDFI-4-G 0.0264 37 OPZ03-A 0.0176 

14 OPE11-A 0.0380 38 OPZ03-J 0.0139 

15 OPA11-D 0.0090 39 OPJ12-A 0.0001 

16 OPA11-F 0.0001 40 OPJ12-B 0.0001 

17 OPA07-D 0.0236 41 OPJ12-D 0.0506 

18 OPA07-G 0.0006 42 OPJ12-E 0.0404 

19 OPB12-A 0.0020 43 OPJ12-F 0.0280 

20 OPB12-B 0.0057 44 OPJ13-K 0.0501 

21 OPB12-F 0.0243 45 OPJ17-C 0.0402 

22 OPC13-E 0.0053 46 OPJ17-G 0.0404 

23 OPC16-I 0.0400 47 OPJ18-D 0.0289 

24 OPE18-J 0.0080    
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ตาราง 9  การวิเคราะห์ Multiple locus regression เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีแสดงความแตกต่างทาง

สถิติและเช่ือมโยงกับความต้านทานโรคใบไหม้เถาแตกยางไหลท่ีปลูกทดสอบใน

โรงเรือนและสภาพแปลงทดลอง 

 

ลาํดบัท่ี ช่ือเคร่ืองหมายโมเลกุล Partial  R2 P-value 

1 UBC854-C 0.8461 <.0001 

2 OPJ12-A 0.0675 0.0189 

3 UBC854-B 0.0283 0.0658 

4 OPE19-N 0.0199 0.0757 

5 OPA07-D 0.0158 0.0619 

6 UBC848-G 0.0121 0.0375 

7 UBC810-D 0.0052 0.0733 

 

  ได้ทาํการวิเคราะห์ความเช่ือมโยงของเคร่ืองหมายโมเลกุลกับค่าเฉล่ียความ

ตา้นทานโรคท่ีปลูกทดสอบในโรงเรือนและสภาพแปลงทดลองโดยใชว้ิธี Simple linear regression 

พบว่า มี 47 ไพรเมอร์ท่ีแสดงความเช่ือมโยงกบัความตา้นทานโรคอย่างมีนยัสําคญั (P<0.05) ดงั

ตาราง 8 และเม่ือนาํไพรเมอร์ท่ีแสดงความเช่ือมโยงดงักล่าว มาวิเคราะห์ Multiple locus regression 

พบวา่มี 2 ไพรเมอร์ ไดแ้ก่ UBC854-C และ OPJ12-A แสดงความเช่ือมโยงกบัความตา้นทานโรค

อยา่งมีนยัสําคญั (P<0.05) โดยสามารถอธิบายความแปรปรวนลกัษณะความตา้นทานโรคบางส่วน  

(partial R2) ของไพรเมอร์ UBC854-C มีอิทธิพลกบัความตา้นทานโรค 84.6 เปอร์เซนต์ และ  

(partial R2) ของไพรเมอร์ OPJ12-A มีค่า 0.0675  ตามลาํดบั (ตาราง 9) 
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