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ผลการทดลอง 
 

การทดลองที่ 1  การคัดเลือกมะเขือเทศพันธุตานทานโรคเหี่ยวเขียวโดยใชแผนท่ีละเอียดระดับ 
     โมเลกุล 

 
 สรางประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 โดยการผสมพันธุระหวางพันธุสีดาทิพย 3 ซ่ึงเปนพันธุ
ออนแอตอโรคเหี่ยวเขียว และมีรูปรางผลเปนรูปไขเปนตนแม กับพันธุ L285 ซ่ึงเปนพันธุตานทาน
ตอโรคเหี่ยวเขียวและมีรูปรางผลเปนผลแปนเปนตนพอ ตรวจสอบความเปนลูกผสมของ F1 โดยใช
ดีเอ็นเอเครื่องหมาย TG48 และ TG332 จากนั้นปลอยใหผสมตัวเองเพื่อใหไดเมล็ดรุน F2 นําเมล็ด 
F2 ออกปลูกไดจํานวนตน 350 ตน คัดตนที่มีการแลกเปลี่ยนชิ้นสวนโครโมโซมระหวางดีเอ็นเอ
เครื่องหมาย TG48 กับ TG332 (เรียกวาตนรีคอมบิแนนท) เก็บเมล็ดตนรีคอมบิแนนทจากประชากร
ในรุน F2 นําไปเพาะเมล็ดคัดเลือกตนมะเขือเทศรุน F3 ที่เปนตนโฮโมไซโกตสําหรับดีเอ็นเอ
เครื่องหมายทั้ง 2 (homozygous recombinant, โฮโมไซกัสรีคอมบิแนนท) โดยทําการตรวจสอบ
ทั้งหมด 1,200 ตน ไดตนที่มีการแลกเปลี่ยนชิ้นสวน 240 ตน คิดเปนระยะหางทางพันธุกรรม 20 
cM และเนื่องจากเกิดโรคไวรัสเขาทําลายเหลือตนที่สามารถเก็บเมล็ดและทําการทดลองตอจํานวน 
70 ตน หลังจากนั้นทําการศึกษาลักษณะตาง ๆ ดังตอไปนี้ 
 

1.  การศึกษา graphical genotype 
 

นําดีเอ็นเอเครื่องหมาย 5 ตําแหนงที่วางตัวอยูระหวางดีเอ็นเอเครื่องหมาย TG48 และ 
TG332 คือ TG462, SSR32, SSR598, SSR26 และ TG373 มาตรวจสอบจีโนไทปของตนรีคอม
บิแนนทที่เปนโฮโมไซโกตจํานวน 70 ตน เพื่อศึกษาตําแหนงการแลกเปลี่ยนชิ้นสวนโครโมโซม
นั้น พบตนรีคอมบิแนนทระหวาง TG332 กับ TG462 จํานวน 14 ตน คิดเปนระยะหางทาง
พันธุกรรม 4.0 cM ระหวาง TG462 กับ SSR32 จํานวน 9 ตน คิดเปนระยะหางทางพันธุกรรม 2.5 
cM ซ่ึงไมพบตนรีคอมบิแนนทระหวาง SSR32 กับ SSR598 และระหวาง SSR598 กับ SSR26 
พบวามีรีคอมบิแนนท 3 ตน คิดเปนระยะหางทางพันธุกรรม 0.9 cM ระหวาง SSR26 กับ TG373 
จํานวน 41 ตน คิดเปนระยะหางทางพันธุกรรม 11.7 cM และ ระหวางดีเอ็นเอเครื่องหมาย TG373 
กับ TG48 จํานวน 4 ตน คิดเปนระยะหางทางพันธุกรรม 1.1 cM ดังตารางที่ 3  
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จากการนําดีเอ็นเอเครื่องหมายทั้ง 5 ตําแหนงไปตรวจสอบในตนรีคอมบิแนนทที่เปนโฮโม
ไซโกตทั้ง 70 ตน และแสดงเปนภาพของสัดสวนโครโมโซม (graphical genotype) ที่ไดรับจากพอ
และแมในตนรีคอมบิแนนทแตละตน ดังภาพที่ 2 ศึกษาสัดสวนของความกวางตอความยาวของผล
เพื่อแสดงถึงรูปรางผลของมะเขือเทศกับตนรีคอมบิแนนท โดยการวัดความกวางความยาวผลในตน
มะเขือเทศที่มีผลลูกสีแดงโดยวัดตนละ 5 ผลแลวนํามาหาคาเฉลี่ย พบวาไดตนที่มีสัดสวนความ
กวางตอความยาวต่ําที่สุดคือ 0.75 และสูงที่สุดคือ 1.16 พบวาสัดสวนของพันธุสีดาทิพย 3 เทากับ 
0.91 พันธุ L285 มีสัดสวน 1.14 สายพันธุคูแฝด QTL2 มีสัดสวน 1.30 และสายพันธุคูแฝด 
QTLTG48 มีสัดสวน 0.70 ดังนั้นจึงใชสัดสวนความกวางตอความยาวที่นอยกวา 1 จัดเปนลักษณะ
รูปรางผลไขที่เหมือนกับพันธุสีดาทิพย 3 และสัดสวนที่มากกวาหรือเทากับ 1 จัดเปนผลแปนเพื่อนํา
ขอมูลของสัดสวนความกวางตอความยาวที่ใชบงบอกรูปรางผลมาเปรียบเทียบกับ graphical 
genotype ที่ได (ภาพที่ 6) พบวายีนที่ควบคุมรูปรางผลแปนมีตําแหนงอยูระหวางดีเอ็นเอ
เครื่องหมาย SSR26 และ TG373 เนื่องจากในตนรีคอมบิแนนทที่มีจีโนไทปในสวนดีเอ็นเอ
เครื่องหมายทั้ง 2 เหมอืนกับพันธุสีดาทิพย 3 นั้นใหลักษณะรูปรางผลเปนแบบรูปไข ในขณะที่ตนรี
คอมบิแนนทมีจีโนไทปในบริเวณนี้ที่เหมือนพันธุ L285 ใหลักษณะรูปรางผลเปนแบบผลแปน 
พบวามีตนรีคอมบิแนนทที่มีลักษณะรูปรางผลเปนแบบผลไขไมสอดคลองกับจีโนไทปตามที่แสดง
ไดแกตนที่ 42, 51, 52, 53, 55 และ 56 ซ่ึงอาจเปนผลมาจากระยะหางทางพันธุกรรมระหวางดีเอ็นเอ
เครื่องหมาย SSR26 กับ TG373 นี้ ยังมีระยะหางทางพันธุกรรมคอนขางมากคือ 11.7 cM ทําใหมี
โอกาสเกิด double recombination สวนตนรีคอมบิแนนทที่ 8, 9, 11, 12, 13, 14, 15, 17, 19, 20, 22, 
23, 24, 25, 26, 27, 29, 30, 31, 58, 62, 64, 66, 71 และ 72 มี recombination break point ระหวาง 
SSR26 และ TG373 (ภาพที่ 6) 

 
ทดสอบหาดีเอ็นเอเครื่องหมาย ที่มีความสัมพันธกับลักษณะรูปรางผล single point analysis 

ของดีเอ็นเอเครื่องหมาย 6 ตําแหนง คือ TG332, TG462, SSR598, SSR26, TG373 และ TG48 โดย
การจัดกลุมตนรีคอมบิแนนทที่มีฟโนไทปในตําแหนงของดีเอ็นเอเครื่องหมายแตละตําแหนง ที่
แตกตางกันเปน 2 กลุมคือ กลุมที่มีจีโนไทปเหมือนพันธุสีดาทิพย 3 (ผลไข) และกลุมที่มีจีโนไทป
เหมือนกับพันธุ L285 (ผลแปน) แลวนําคาเฉล่ียความกวางตอความยาวผลของตนรีคอมบิแนนท 2 
กลุมนั้นมาวิเคราะหความแตกตางทางสถิติโดยวิธี t-test สวนคาเฉลี่ยการเกิดโรคและเปอรเซ็นตการ
รอดชีวิตวิเคราะหความแตกตางทางสถิติโดยวิธี wilcoxon rank-sum test หากพบวา ตนรีคอม
บิแนนททั้ง 2 กลุมนั้นมีรูปรางผล คาเฉลี่ยการเกิดโรค และเปอรเซ็นตการเกิดโรคที่แตกตางกันทาง
สถิติ แสดงวาที่ตําแหนงดีเอ็นเอตําแหนงนั้นมีความสัมพันธกับลักษณะดังกลาวจากการศึกษาพบวา 
ดีเอ็นเอเครื่องหมาย TG332 TG373 และ TG48 มีความแตกตางกันทางสถิติโดยมีความนาจะเปน 



 

 

43

0.0013, 0.0001 และ 0.0004 ตามลําดับ สวนในดีเอ็นเอเครื่องหมาย TG462, SSR598 และ SSR26 
ไมมีความแตกตางกันทางสถิติ (ถามีความแตกตางทางสถิติแสดงวาดี เอ็นเอเครื่องหมายมี
ความสัมพันธกับลักษณะนั้น ๆ) ดังตารางที่ 4 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

44

Q
TG

48

TG332 (0.0 cM)

TG462 (14.7 cM)

SSR598,32 (22.2 cM)

TG48 (33.3 cM)

TG373 (30.4 cM)

SSR26 (24.4 cM)

Q
2

S
D3

L2
85

5 6 7 8 9 1410 11 12 13 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 3227 29 3128 30 33 34 35 36 37 38 40 4241 4339 474544 46 48 5449 50 51 52 53 55 56 57 58 59 60 61 62 63 64 65 66 67 68 69 70 71 72 73 74

1.
30

0.
91

1.
14

0.
91

0.
90

0.
95

1.
16

1.
06

1.
13

0.
93

1.
00

1.
07

1.
16

1.
06

0.
95

1.
05

0.
90

1.
00

1.
00

0.
94

1.
15

1.
00

1.
04

1.
12

1.
10

1.
10

1.
14

1.
00

1.
13

0.
87

1.
00

1.
03

1.
12

1.
03

1.
09

1.
06

1.
00

1.
04

1.
06

1.
08

0.
80

1.
00

0.
91

0.
97

0.
75

0.
82

0.
83

0.
94

0.
96

0.
95

1.
14

1.
13

1.
00

1.
00

1.
00

0.
93

1.
05

0.
76

0.
80

0.
75

1.
06

0.
96

1.
09

0.
75

1.
00

0.
93

0.
90

0.
95

0.
95

1.
00

1.
08

0.
75

1.
04

0.
70

ตนที่

สัดสวน (กวาง:ยาว)

Q
TG

48

TG332 (0.0 cM)

TG462 (14.7 cM)

SSR598,32 (22.2 cM)

TG48 (33.3 cM)

TG373 (30.4 cM)

SSR26 (24.4 cM)

Q
2

S
D3

L2
85

5 6 7 8 9 1410 11 12 13 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 3227 29 3128 30 33 34 35 36 37 38 40 4241 4339 474544 46 48 5449 50 51 52 53 55 56 57 58 59 60 61 62 63 64 65 66 67 68 69 70 71 72 73 74

1.
30

0.
91

1.
14

0.
91

0.
90

0.
95

1.
16

1.
06

1.
13

0.
93

1.
00

1.
07

1.
16

1.
06

0.
95

1.
05

0.
90

1.
00

1.
00

0.
94

1.
15

1.
00

1.
04

1.
12

1.
10

1.
10

1.
14

1.
00

1.
13

0.
87

1.
00

1.
03

1.
12

1.
03

1.
09

1.
06

1.
00

1.
04

1.
06

1.
08

0.
80

1.
00

0.
91

0.
97

0.
75

0.
82

0.
83

0.
94

0.
96

0.
95

1.
14

1.
13

1.
00

1.
00

1.
00

0.
93

1.
05

0.
76

0.
80

0.
75

1.
06

0.
96

1.
09

0.
75

1.
00

0.
93

0.
90

0.
95

0.
95

1.
00

1.
08

0.
75

1.
04

0.
70

ตนที่

สัดสวน (กวาง:ยาว)

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 6  Graphical genotype ของมะเขือเทศพันธุสีดาทิพย 3, L285, NIL-QTLTG48, NIL-QTL2 และตนรีคอมบิแนนทที่เปนโฮโมไซโกตทั้ง 70 ตนแถบสีเทา     

  แทนลักษณะจีโนไทปของ สีดาทิพย 3 และแถบสีดําแทน L285 
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2.  ระดับความตานทานโรคของตนรีคอมบิแนนท 
 
จากการตรวจสอบความสัมพันธของดีเอ็นเอเครื่องหมายแตละตําแหนงกับคาเฉลี่ยโรคและ

เปอรเซ็นตการรอดชีวิตที่ทดสอบดวยเช้ือสายพันธุ RS160 ดวยการวิเคราะหสถิติโดยการใช t-test 
ศึกษาความสัมพันธระหวางคาเฉลี่ยการเกิดโรค และเปอรเซ็นตการรอดชีวิต จากตนรีคอมบิแนนท 
47 ตนกลุมจีโนไทปที่เหมือนกับ L285 และ สีดาทิพย 3 โดยการทํา single point analysis ดวยการ
วิเคราะห wilcoxon rank sum test ผลของการทดสอบความสัมพันธคาเฉลี่ยการเกิดโรคกับดีเอ็นเอ
เครื่องหมาย พบวาดีเอ็นเอเครื่องหมาย TG332, TG373 และ TG48 มีความแตกตางกันทางสถิติโดย
มีความนาจะเปน 0.0328, 0.0197 และ 0.0328 ตามลําดับสวน TG462, SSR598 และ SSR26 ไมมี
ความแตกตางกันทางสถิติสวนเปอรเซ็นตการรอดชีวิต พบวา TG373 มีความแตกตางกันทางสถิติ
ดวยความนาจะเปน 0.0403 สวนดีเอ็นเอเครื่องหมาย TG332, TG462, SSR598, SSR26 และ TG48 
ไมมีความแตกตางกันทางสถิติ ดังตารางที่ 4 
 
ตารางที่ 3  การแลกเปลี่ยนชิน้สวนโครโมโซมที่เกิดขึ้นระหวางดีเอน็เอเครื่องหมาย TG48 และ    

  TG332 และจํานวนตนรีคอมบิแนนทในแตละชวงของดีเอ็นเอเครื่องหมาย 
 

ระหวางดีเอ็นเอเครื่องหมาย จํานวนตนที่มกีารแลกเปลี่ยนชิ้นสวน
โครโมโซม 

ระยะหางทาง
พันธุกรรม 

TG332 TG462 14 4.0 
TG462 SSR32/SSR598 9 2.5 
SSR598 SSR26 3 0.9 
SSR26 TG373 41 11.7 
TG373 TG48 4 1.1 
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ภาพที่ 7  Graphical genotype สัดสวนความกวางตอความยาว เปอรเซน็ตการรอดชีวติ ความตานทาน คาเฉลี่ยโรค การตอบสนอง ของตนรีคอมบิแนนทในการ 
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ภาพที่ 8 Graphical genotype สัดสวนความกวางตอความยาว เปอรเซน็ตการรอดชีวติ ความตานทาน คาเฉลี่ยโรค การตอบสนอง ของตนรีคอมบิแนนทในการ 
              ปลูกเชื้อชุดที่ 2 47 
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ตารางที่ 4  การวิเคราะหสถิติโดยการใช t-test ดูความสัมพันธระหวางสัดสวนความกวางตอยาวของ 
                  ผล (ตนรีคอมบิแนนท 70 ตน) ในแตละกลุมจีโนไทป ไดแก กลุมจีโนไทปที่เหมือนกับ  
                  L285 (L) และสีดาทิพย 3 (S) คาเฉลี่ยโรค และ เปอรเซ็นตการรอดชีวิต  
                  (ตนรีคอมบิแนนท 47 ตน) วเิคราะหสถิติโดยการใช wilcoxon rank-sum test ตอเชื้อสาย 
                  พันธุ RS160 ตอดีเอ็นเอเครื่องหมายแตละตําแหนง 
 

สัดสวนความกวางตอยาวเฉลีย่ wilcoxon rank การเกิดโรคเฉลี่ย wilcoxon rank การรอดชีวิต (%) ดีเอ็นเอ
เคร่ืองหมาย L S P L S P L S P 

TG332 0.954 1.032 0.0013** 20.67 28.11 0.0328* 26.82 20.50 0.0589ns 
TG462 0.967 1.005 0.1054ns 21.02 26.62 0.0829ns 27.15 21.22 0.0704ns 
SSR589 0.969 1.003 0.1786ns 21.13 25.77 0.1321ns 25.91 22.81 0.2282ns 
SSR26 0.975 1.000 0.2961ns 23.02 24.60 0.3549ns 24.02 23.98 0.5000ns 
TG373 1.044 0.935 0.0001** 29.02 20.58 0.0197* 29.73 26.89 0.0403* 
TG48 1.034 0.940 0.0004** 28.11 20.67 0.0328* 20.50 26.82 0.0589ns 

 
 
หมายเหตุ  ** = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99 % 

*  = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 95% 
 ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ 
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การทดลองที่ 2  การสรางมะเขือเทศสายพันธุคูแฝดที่มียีนควบคุมความตานทานโรคเหี่ยวเปน 1, 2  
             และ 3 ตําแหนง 

 
 จากการนําสายพันธุคูแฝดที่มียีนควบคุมความตานทานโรคเหี่ยวเขียวเพียง 1 ตําแหนง จาก
ที่ ณัฎยา (2547) (ไดสรางสายพันธุคูแฝดขึ้นมาอีก 2 สายพันธุคือ NIL-QTL10 และ NIL-
QTLTG285) ไดสรางขึ้นมาจับคูผสมและใหไดสายพันธุคูแฝดที่มียีนตานทานโรคเปน 2 และ 3 
ตําแหนงที่แตกตางกันในแตละสายพันธุนั้น ไดสายพันธุคูแฝดที่มียีนความตานทานโรคเปน 2 
ตําแหนงจํานวน 4 สายพันธุ และ สายพันธุคูแฝดที่มียีนตานทานโรคเปน 3 ตําแหนง อีก 1 สายพันธุ
ดังนี้ NIL-QTL6.2/10, NIL-QTL2/10, NIL-QTL2/6.2, NIL-QTL2/6.1 และ NIL-QTL2/6.2/10  
 

1.  การทดสอบสภาพแวดลอมและวิธีการปลูกเชื้อตอระดับการเกิดโรคในสายพันธุบริสุทธ์ิ 
 
    การทดสอบสภาพแวดลอม และวิธีการปลูกเชื้อที่ตางกันใชการทดสอบโรคของมะเขือ

เทศพันธุสีดาทิพย 3 L285 และ H7996 ดวยการปลูกเชือ้ที่ตางกัน 2 วธีิ คือวิธีการตัดใบ และวิธีการ
ราดดิน ที่ตางชวงเวลากัน 4 คร้ังโดยแตละครั้งใชเชื้อ 4 สายพันธุคือ RS27, RS140, RS145 และ 
RS160 เพื่อตรวจสอบวาสภาพแวดลอมที่ทดสอบโรคแตละครั้งมีผลตอระดับการเกิดโรคหรือไม 
เนื่องจาก มะเขือเทศพันธุสีดาทิพย 3, L285 และ H7996 เปนพนัธุบริสุทธิ์ (pure line) ดังนั้น ทุกตน
จึงมีพันธุกรรมที่เหมือนกนั (Homozygous)  

 
    ซ่ึงจากการทดสอบระดับการเกิดโรคของมะเขือเทศพันธุสีดาทิพย 3 L285 และ H7996 ที่

ตางชวงเวลากันในการทดสอบในป 2547 และ 2548 และวิธีการทดสอบโรคที่ตางกัน 4 คร้ัง คือการ
ทดสอบโรคแบบตัดใบครั้งที่ 1 (มิถุนายน-สิงหาคม 2547) แบบตัดใบครั้งที่ 2 (กรกฎาคม-กันยายน 
2547) แบบราดดินครั้งที่ 1 (มกราคม-มีนาคม 2548) แบบราดดินครั้งที่ 2 (พฤษภาคม-สิงหาคม 
2548) พบวาในมะเขือเทศพันธุสีดาทิพย 3 มีระดับการเกิดโรคที่แตกตางกันทางสถิติอยางมี
นัยสําคัญ โดยการทดสอบโรคดวยเชื้อสาเหตุทั้ง 4 สายพันธุ คือ RS27, RS140, RS145 และ RS160 
มีความนาจะเปน 0.0425, 0.0001, 0.0006 และ 0.0001 ตามลําดับ และในพันธุ L285 มีระดับการเกิด
โรคแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญทางสถิติในเชื้อสายพันธุ RS160 ดวยความนาจะเปน 0.0291 สวน
ในเชื้อสายพันธุ RS27, RS140 และ RS145 ไมแตกตางกันทางสถิติ และในพันธุ H7996 มีระดับการ
เกิดโรคแตกตางกันทางสถิติในเชื้อสายพันธุ RS145 ดวยความนาจะเปน 0.0076 สวนในเชื้อสาย
พันธุ RS27 RS140 และ RS160 ไมมีความแตกตางกันทางสถิติ แสดงใหเห็นวาสภาพแวดลอมที่
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แตกตางกันและวิธีการปลูกเชื้อที่ตางกันทั้ง 2 แบบจากการปลูกเชื้อ 4 คร้ัง มีผลตอระดับการเกิดโรค
ในพันธุสีดาทิพย 3 ในเชื้อทั้ง 4 สายพันธุ สวนในมะเขือเทศพันธุ L285 พบวามีความแตกตางกัน
เฉพาะเชื้อสายพันธุ RS160 และในพันธุ H7996 พบวา มีความแตกตางกันเฉพาะเชื้อสายพันธุ 
RS145 เทานั้น แสดงวาสภาพแวดลอมและวิธีการปลูกเชื้อที่ตางกันมีผลตอการตอบสนองโรคใน
มะเขือเทศพันธุสีดาทิพย 3 สวนในพันธุ L285 และ H7996 ขึ้นอยูกับสายพันธุของเชื้อที่ใชในการ
ปลูกทดสอบ ดังตารางที่ 5 

 
ตารางที่ 5  การเปรียบเทียบความแตกตางของสภาพแวดลอมที่ทดสอบโรคดวยเชื้อ  

  R. solanacearum ที่ตางสายพันธุ ในมะเขือเทศพันธุสีดาทิพย 3 L285 และ H7996 ใน   
   การปลูกเชื้อทั้ง 4 คร้ัง 

 
RS27 RS140 RS145 RS160 พันธุ 
คาเฉลี่ย ความ 

นาจะเปน 
คาเฉลี่ย ความ

นาจะเปน 
คาเฉลี่ย ความ

นาจะเปน 
คาเฉลี่ย ความ 

นาจะเปน 
สีดาทิพย 3 3.5 0.0425* 2.9 0.0001** 3.9 0.0006** 4.6 0.0001** 
L285 1.5 0.0944 ns 1.0 1.000 ns 2.6 0.2387 ns 2.2 0.0291* 
H7996 1.0 1.000 ns 1.1 0.2725 ns 2.2 0.0076** 1.0 1.000 ns 
 
หมายเหต ุ ** แตกตางกันทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99% 

* แตกตางกันทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 95 % 
ns ไมแตกตางกันทางสถิติ 
(จากการเปรียบเทียบระดับการเกิดโรคดวยสถิติ kruskall-wallis) 
 

 1.1  การเปรียบเทียบความแตกตางของสภาพแวดลอมที่ตางกันในการปลูกเชื้อแบบตัดใบ
ในป 2547 
 
          จากการทดสอบระดับการเกิดโรคของมะเขือเทศพันธุสีดาทิพย 3 L285 และ H7996 
ที่ตางชวงเวลากัน ของการทดสอบโรคแบบตัดใบในป 2547 พบวาการทดสอบโรคทั้ง 2 คร้ัง คือ 
การทดสอบโรคครั้งที่ 1 (มิถุนายน-สิงหาคม ) คร้ังที่ 2 (กรกฎาคม-กันยายน) พบวาในมะเขือเทศ
พันธุสีดาทิพย 3 มีระดับการเกิดโรคที่แตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญ ในการทดสอบโรคดวย
เชื้อ 2 สายพันธุ คือ RS27 และ RS140 ดวยคาความนาจะเปน 0.0057 และ 0.0035 ตามลําดับ สวน
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ในเชื้อสายพันธุ RS145 และ RS160 ไมมีความแตกตางกันทางสถิติ สวนในพันธุ L285 ไมมีความ
แตกตางกันทางสถิติในเชื้อทั้ง 4 สายพันธุ และในพันธุ H7996 ก็ใหผลเชนเดียวกันกับพันธุ L285 
คือไมมีความแตกตางกันทางสถิติในเชื้อทั้ง 4 สายพันธุ แสดงวาในการปลูกถายเชื้อแบบตัดใบใน
มะเขือเทศพันธุสีดาทิพย 3 สภาพแวดลอมที่แตกตางกันมีผลตอการตอบสนองของเชื้อสายพันธุ 
RS27 และ RS140 สวนในเชื้อสายพันธุ RS145 และ RS160 สภาพแวดลอมไมมีผลตอการทดสอบ
โรคทั้ง 2 คร้ัง สวนในพันธุ L285 และ H7996 พบวา สภาพแวดลอมไมมีผลตอการทดสอบโรค
แบบตัดใบทั้ง 2 ครั้ง ดังตารางที่ 6 
 
ตารางที่ 6  การเปรียบเทียบความแตกตางของสภาพแวดลอมที่ทดสอบโรคดวยวิธีการตัดใบ 2 คร้ัง     
                 ดวยเชื้อ R. solanacearum ที่ตางสายพันธุ ในมะเขือเทศพันธุสีดาทิพย 3 L285 และ    

  H7996 
 

RS27 RS140 RS145 RS160 พันธุ 
คาเฉลี่ย ความ 

นาจะเปน 
คาเฉลี่ย ความ 

นาจะเปน 
คาเฉลี่ย ความ

นาจะเปน 
คาเฉลี่ย ความ 

นาจะเปน 
สีดาทิพย 3 3.4 0.0057** 3.9 0.0035** 4.8 0.0647 ns 5 1.000 ns 
L285 1.4 0.0896 ns 1.0 1.000 ns 3.0 0.2663 ns 1.7 0.8859 ns 
H7996 1.0 1.000 ns 1.0 1.000 ns 3.0 0.9298 ns 1.0 1.000 ns 
 
หมายเหตุ  ** แตกตางกันทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99% 

* แตกตางกันทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 95 % 
         ns ไมแตกตางกันทางสถิติ 

(จากการเปรียบเทียบระดับการเกิดโรคดวยสถิติ kruskall-wallis) 
 
 1.2.  การเปรียบเทียบความแตกตางของสภาพแวดลอมที่ตางกันในการปลูกเชื้อแบบราด
ดินในป 2548 
 
          จากการทดสอบระดับการเกิดโรคของมะเขือเทศพันธุสีดาทิพย 3 L285 และ H7996 
ที่ตางชวงเวลากันของการทดสอบโรคแบบราดดินในป 2548 พบวาการทดสอบโรค 2 คร้ัง คือ แบบ
ราดดินครั้งที่ 1 (มกราคม-มีนาคม) คร้ังที่ 2 (พฤษภาคม-สิงหาคม) พบวาในมะเขือเทศพันธุสีดา
ทิพย 3 ไมมีความแตกตางกันทางสถิติในเชื้อทั้ง 4 สายพันธุ สวนในพันธุ L285 มีความแตกตางกัน



 

 

52

ทางสถิติในเชื้อสายพันธุ RS160 ดวยความนาจะเปน 0.0396 สวนในเชื้อสายพันธุ RS27, RS140 
และ RS145 ไมมีความแตกตางกันทางสถิติ และในพันธุ H7996 มีความแตกตางกันทางสถิติเฉพาะ
ในเชื้อ RS145 ดวยความนาจะเปน 0.0471 สวนในเชื้อสายพันธุ RS27, RS140 และ RS160 ไมมี
ความแตกตางกันทางสถิติ แสดงวาในการปลูกเชื้อแบบราดดินในมะเขือเทศพันธุสีดาทิพย 3 
สภาพแวดลอมที่แตกตางกันไมมีผลตอการทดสอบโรคทั้ง 2 คร้ัง สวนในมะเขือเทศพันธุ L285 
พบวา สภาพแวดลอมมีผลตอการทดสอบโรคในเชื้อสายพันธุ RS160 เทานั้น สวนในเชื้อสายพันธุ 
RS27, RS140 และ RS145 สภาพแวดลอมไมมีผลตอการทดสอบโรคแบบราดดินทั้ง 2 คร้ัง และ ใน
พันธุ H7996 พบวา สภาพแวดลอมมีผลตอการทดสอบโรคในเชื้อสายพันธุ RS145 เทานั้น ในเชื้อ
สายพันธุ RS27, RS140 และ RS160 ไมมีผลตอการทดสอบโรคแบบราดดินทั้ง 2 คร้ัง ดังตารางที่ 7 
 
ตารางที่ 7  การเปรียบเทียบความแตกตางของสภาพแวดลอมที่ทดสอบโรคโดยวิธีการราดดิน 2 คร้ัง

ดวยเชื้อ R. solanacearum ที่ตางสายพันธุ ในมะเขือเทศพันธุสีดาทิพย 3 L285 และ 
H7996 

 
RS27 RS140 RS145 RS160 พันธุ 
คาเฉลี่ย ความ 

นาจะเปน 
คาเฉลี่ย ความ 

นาจะเปน 
คาเฉลี่ย ความ

นาจะเปน 
คาเฉลี่ย ความ 

นาจะเปน 
สีดาทิพย 3 3.7 0.8862 ns 1.9 0.8862 ns 3.1 0.1166 ns 4.1 0.5839 ns 
L285 1.5 0.1153 ns 1.0 0.1153 ns 2.3 0.3175 ns 2.6 0.0396* 
H7996 1.0 1.000 ns 1.2 1.000 ns 1.5 0.0471* 1.0 1.000 ns 
 
หมายเหตุ  ** แตกตางกันทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99 % 

* แตกตางกันทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 95 % 
         ns ไมแตกตางกันทางสถิติ 

(จากการเปรียบเทียบระดับการเกิดโรคดวยสถิติ kruskall-wallis) 
 

2.  การทดสอบโรคดวยเชื้อ R. solanacearum ท่ีตางสายพันธุ 
 

     จากการเปรียบเทียบความแตกตางกันของเชื้อ R. solanacearum ที่ตางสายพันธุในการ
ทดสอบโรคทั้ง 4 คร้ังของมะเขือเทศพันธุสีดาทิพย 3 L285 และ H7996 โดยใชเชื้อทั้ง 4 สายพันธุ 
ในการทดสอบ 4 คร้ัง พบวาเชื้อที่ตางสายพันธุกันมีผลใหระดับการเกิดโรคของมะเขือเทศพันธุสีดา
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ทิพย 3 L285 และ H7996 มีความแตกตางกันทางสถิติในการทดสอบโรคถึง 3 คร้ัง (ตารางผนวกที่
1) โดยการทดสอบโรคแบบราดดินครั้งที่ 2 เทานั้นที่ความแตกตางของสายพันธุของเชื้อไมมีผลตอ
ระดับการเกิดโรคของมะเขือเทศพันธุสีดาทิพย 3 L285 และ H7996 โดยพบวาเชื้อ RS145 มีความ
รุนแรงในการกอโรคไดสูงที่สุด เนื่องจากการทดสอบโรคดวยเชื้อสายพันธุนี้มีผลทําใหระดับการ
เกิดโรคสูงที่สุด รองลงมาคือ เชื้อสายพันธุ RS160, RS140 และ RS27 ตามลําดับ  
 

3.  การตรวจสอบการตอบสนองในเชงิบวกของมะเขือเทศสายพันธุคูแฝดที่สรางขึน้ 
 
      ทดสอบระดับความตานทานโรคเหี่ยวเขียวของมะเขือเทศสายพันธุคูแฝดที่ไดรวมยีน
ตานทานเปน 2 และ 3 ตําแหนงเปรียบเทียบกับมะเขือเทศสายพันธุคูแฝดที่มียีนควบคุมความ
ตานทานโรคเปนเหี่ยวเขียว 1 ตําแหนง พรอมกับสายพันธุคูตานทานและออนแอที่เปนสายพันธุ พอ 
และ แม 
 
   3.1  การตอบสนองของเชื้อแตละสายพนัธุ 
 
            จากการเปรียบเทียบการเกิดโรคของสายพันธุคูแฝดที่สรางขึ้นเทียบกับมะเขือเทศ
พันธุสีดาทิพย 3 ในการทดสอบโรคทั้ง 4 คร้ัง พบวา การทดสอบโรคที่ตางชวงเวลากันมีผลทําให
ความรุนแรงในการเกิดโรคมีความแตกตางกันทางสถิติ ในการทดลองแบบตัดใบครั้งที่ 1 แบบตัด
คร้ังที่ 2 สวนแบบราดดินครั้งที่ 1 และราดดินครั้งที่ 2 ไมมีความแตกตางกัน ซ่ึงแสดงใหเห็นวา
สภาพแวดลอมในการทดสอบโรคแตละครั้งแตกตางกัน สงผลใหการทดสอบโรคแตละครั้งมี
ระยะเวลาในการแสดงอาการของโรคและความรุนแรงแตกตางกันในมะเขือเทศพันธุสีดาทิพย 3 
L285 และ H7996 รวมทั้งสามารถตรวจพบการตอบสนองในเชิงบวกไดแตกตางกันในการทดสอบ
โรคแตละครั้ง ดังนี้ 
 
    การทดลองแบบตัดใบครั้งที่ 1 พบวา มะเขือเทศสายพันธุคูแฝด 9 สายพันธุคือ NIL-
QTL2, NIL-QTL6.1, NIL-QTL6.2, NIL-QTL10, NIL-QTL6.2/10, NIL-QTL2/10, NILQTL2/6.2, 
NIL-QTL2/6.1 และ NIL-QTL2/6.2/10 มีความแตกตางกันทางสถิติ หลังจากปลูกเชื้อสายพันธุ 
RS27 ที่ 14 วันหลังปลูกเชื้อโดยสายพันธุคูแฝด 9 สายพันธุมีการตอบสนองแบบตานทาน สวน
พันธุสีดาทิพย 3 มีการตอบสนองคอนขางออนแอ นอกจากนี้ในเชื้อสายพันธุ RS140 ในมะเขือเทศ
สายพันธุคูแฝด 5 สายพันธุคือ NIL-QTL2, NIL-QTL6.1, NIL-QTL6.2, NIL-QTL2/6.2 และ NIL-
QTL2/10 มีความแตกตางกันทางสถิติ หลังจากปลูกเชื้อสายพันธุ RS140 ที่ 14 วันหลังปลูกเชื้อ โดย 
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NIL-QTL2, NIL-QTL6.1, NIL-QTL6.2 และ NIL-QTL2/6.2 มีการตอบสนองแบบตานทานสวน
ใน  NIL-QTL2/10 มีการตอบสนองคอนขางตานทาน  นอกจากนี้ในพันธุ สีดาทิพย  3 มีการ
ตอบสนองแบบออนแอ แตไมสามารถตรวจพบการตอบสนองในเชิงบวกของมะเขือเทศสายพันธุคู
แฝดตอเชื้อสายพันธุ RS145 สวนใน RS160 ตรวจพบการตอบสนองในเชิงบวกของสายพันธุคูแฝด
จํานวน 8 สายพันธุ คือ NIL-QTLTG48, NIL-QTL2, NIL-QTL6.1, NIL-QTLTG285/CT234, NIL-
QTL6.2, NIL-QTL2/10, NIL-QTL2/6.2 และ NIL-QTL2/6.1 หลังจากปลูกเชื้อ 11 วัน โดย NIL-
QTLTG48, NIL-QTL6.1 และ NIL-QTL2/6.2 มีการตอบสนองแบบตานทาน สวน NIL-QTL2, 
NIL-QTLTG285/CT234, NIL-QTL6.2, NIL-QTL2/10 และ NIL-QTL2/6.1 มีการตอบสนอง
คอนขางตานทาน และในพันธุสีดาทิพย 3 มีการตอบสนองตอเชื้อแบบออนแอ ดังตารางที่ 8 และ 9 
 
    การทดลองแบบตัดใบครั้งที่ 2 พบวามะเขือเทศสายพันธุคูแฝด 1 สายพันธุคือ NIL-
QTLTG48 มีการตอบสนองตอเชื้อสายพันธุ RS27 ในเชิงบวก คือมีระดับการเกิดโรคที่ต่ํากวาพันธุ
สีดาทิพย 3 อยางมีนัยสําคัญ หลังจากปลูกเชื้อ 21 วัน โดยมีการตอบสนองแบบตานทาน สวนพันธุ
สีดาทิพย 3 มีการตอบสนองตอเชื้อแบบคอนขางออนแอ นอกจากนี้การตอบสนองของสายพันธุคู
แฝด 5 สายพันธุคือ NIL-QTL6.1, NIL-QTLTG285/CT234, NIL-QTL6.2/10, NIL-QTL2/10 และ 
NIL-QTL2/6.2/10 มีการตอบสนองในเชิงบวกในเชื้อสายพันธุ RS140 ที่ 21 วันหลังปลูกเชื้อ โดย 
NIL-QTL6.1, NIL-QTL6.2/10 และ NIL-QTL2/6.2/10 มีการตอบสนองตอเชื้อแบบตานทาน สวน 
NIL-QTLTG285/CT234 และ NIL-QTL2/10 มีการตอบสนองแบบคอนขางตานทาน ในขณะที่
พันธุสีดาทิพย 3 แสดงความออนแอ นอกจากนี้ยังพบวามะเขือเทศสายพันธุคูแฝด NIL-QTLTG48, 
NIL-QTL2/6.2 และ NIL-QTL2/6.2/10 มีการตอบสนองตอเชื้อสายพันธุ RS145 คือมีระดับการเกิด
โรคต่ํากวาพันธุสีดาทิพย 3 อยางมีนัยสําคัญ ที่ 11 วันหลังจากปลูกเชื้อ โดย NIL-QTLTG48 มีการ
ตอบสนองตอเชื้อแบบตานทานและในมะเขือเทศสายพันธุคูแฝด NIL-QTL2/6.2 มีการตอบสนอง
ตอเชื้อแบบออนแอ และ NIL-QTL2/6.2/10 มีการตอบสนองตอเชื้อแบบคอนขางออนแอ สวนพันธุ
สีดาทิพย 3 มีการตอบสนองตอเชื้อแบบออนแอ สําหรับ ในเชื้อสายพันธุ RS160 พบวาสายพันธุคู
แฝด NIL-QTLTG48, NIL-QTL6.1, NIL-QTL10, NIL-QTLTG285/CT234, NIL-QTL2/10 และ 
NIL-QTL2/6.2 มีการตอบสนองในเชิงบวก คือมีระดับการเกิดโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทิพย 3 อยางมี
นัยสําคัญ หลังจากปลูกเชื้อ 14 วัน โดยพบวา NIL-QTLTG48, NIL-QTL6.1, NIL-QTL10, NIL-
QTLTG285/CT234, NIL-QTL2/10 และ NIL-QTL2/6.2 มีการตอบสนองตอเชื้อแบบตานทาน สวน
พันธุสีดาทิพย 3 มีการตอบสนองแบบออนแอ ดังตารางที่ 10 และ 11 
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ตารางที่ 8  คาเฉลี่ยระดับอาการโรค และความนาจะเปนในการเปรียบเทียบระดับการเกิดโรคของมะเขือเทศสายพันธุคูแฝด L285 และ H7996  
                 เทียบกับพันธุสีดาทิพย 3 ในการทดสอบโรคแบบตัดใบ ครั้งที่ 1 
 
พันธุ RS27 (14 Dai) RS140 (14 Dai) RS145 (14 Dai) RS160 (11 Dai) 

คา ตอบ ความนา คา ตอบ ความนา คา ตอบ ความนา คา ตอบ ความนา มะเขือเทศ 
เฉลี่ย สนอง จะเปน เฉลี่ย สนอง จะเปน เฉลี่ย สนอง จะเปน เฉลี่ย สนอง จะเปน 

SD3 4.3   4.5   4.7   4.8   
L285 1.0 + 0.0001** 1.0 + 0.0001** 2.5 + 0.0071** 1.4 + 0.0001** 
H7996 1.0 + 0.0001** 1.0 + 0.0001** 3.0 + 0.0001** 1.0 + 0.0001** 
QTLTG48 3.9 +/- 0.0916ns 4.3 +/- 0.8875ns 5.0 - 0.0175** 4.1 + 0.0004** 
QTL2 2.2 + 0.0003** 3.1 + 0.0014** 4.8 - 0.4326ns 4.3 + 0.0043** 
QTL6.1 1.0 + 0.0001** 1.7 + 0.0001** 5.0 - 0.0175* 4.1 + 0.0001** 
QTL10 3.1 + 0.0072** 4.6 - 0.7353ns 4.9 - 0.0932ns 4.5 +/- 0.0611ns 
QTLTG285 4.0 +/- 0.166ns 4.6 - 0.5947ns 4.9 - 0.2132ns 4.4 + 0.0297* 
QTL6.2 1.8 + 0.0001** 3.1 + 0.0094** 4.1 +/- 0.7268ns 4.1 + 0.0163* 
QTL6.2/10 2.4 + 0.0006** 4.8 - 0.1342ns 4.8 - 0.2719ns 4.7 +/- 0.4326ns 
QTL2/10 3.4 + 0.0061** 3.4 +/- 0.1489ns 4.9 - 0.2132ns 4.3 + 0.0120* 
QTL2/6.2 2.6 + 0.0001** 3.7 + 0.0039** 5.0 - 0.0175* 4.1 + 0.0004** 
QTL2/6.1 3.6 + 0.0088** 4.1 + 0.0239* 4.9 - 0.0775ns 4.3 + 0.0120* 
QTL2/6.2/10 3.2 + 0.0004** 3.9 +/- 0.6426ns 4.9 - 0.2512ns 4.5 +/- 0.0661ns 
 
+ = การตอบสนองในเชิงบวกโดยมีระดับการเกิดโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทพิย 3 อยางแตกตางทางสถิติ 
- = การตอบสนองในเชิงลบโดยมีระดับการเกิดโรคที่มากกวาพันธุสีดาทพิย 3 
+/- = มีระดับการเกดิโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทิพย 3 แตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ 
**  = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99%  * = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 95%  
ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ    0 = มีระดับการเกดิโรคเทากับพนัธุสีดาทิพย 3 55 
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ตารางที่ 9  เปอรเซ็นตการรอดชีวิตและระดับความตานทานของมะเขอืเทศสายพันธุคูแฝด L285 และ H7996 เทียบกับพนัธุสีดาทิพย 3 ในการทดสอบ 
    โรคแบบตัดใบ ครั้งที่ 1 

 
พันธุ RS27 (14 Dai) RS140 (14 Dai) RS145 (14 Dai) RS160 (11 Dai) 
มะเขือเทศ เปอรเซ็นต ระดับความ เปอรเซ็นต ระดับความ เปอรเซ็นต ระดับความ เปอรเซ็นต ระดับความ 
 การรอดชวีิต ตานทาน การรอดชวีิต ตานทาน การรอดชวีิต ตานทาน การรอดชวีิต ตานทาน 
SD3 53 MS 53 S 33 MS 20 S 
L285 100 R 100 R 67 MR 100 R 
H7996 100 R 100 R 100 R 100 R 
QTLTG48 87 R 47 MS 0 S 87 R 
QTL2 100 R 93 R 20 S 73 MR 
QTL6.1 100 R 93 R 0 S 93 R 
QTL10 100 R 40 MS 7 S 3 S 
QTLTG285 100 R 33 MS 13 S 60 MR 
QTL6.2 100 R 87 R 33 MS 64 MR 
QTL6.2/10 100 R 20 S 13 S 33 MS 
QTL2/10 100 S 60 MR 13 S 67 MR 
QTL2/6.2 100 R 93 MR 0 S 87 R 
QTL2/6.1 100 R 87 R 7 S 67 MR 
QTL2/6.2/10 100 R 47 MS 14 S 3 S 
 
R = ตานทาน เปอรเซ็นตการรอดชีวิต 80-100 เปอรเซ็นต 
MR = คอนขางตานทาน เปอรเซ็นตการรอดชีวิต 60-79 เปอรเซ็นต 
MS = คอนขางออนแอ เปอรเซ็นตการรอดชีวิต 30-59 เปอรเซ็นต 
S  = ออนแอ เปอรเซ็นตการรอดชีวิต 0-29 เปอรเซ็นต 
 56 
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ตารางที่ 10  คาเฉลี่ยระดับอาการโรค และความนาจะเปนในการเปรียบเทียบระดับการเกิดโรคของมะเขือเทศสายพันธุคูแฝด L285 และ H7996  
                   เทียบกับพนัธุสีดาทิพย 3 ในการทดสอบโรคแบบตัดใบ ครั้งที่ 2 
 

พันธุ RS27 (21 Dai) RS140 (21 Dai) RS145 (11 Dai) RS160 (14 Dai) 
คา ตอบ ความนา คา ตอบ ความนา คา ตอบ ความนา คา ตอบ ความนา มะเขือเทศ 
เฉลี่ย สนอง จะเปน เฉลี่ย สนอง จะเปน เฉลี่ย สนอง จะเปน เฉลี่ย สนอง จะเปน 

SD3 3.2   4.0   4.8   5.0   
L285 1.8 + 0.0284* 1.0 + 0.0001** 2.7 + 0.0001** 1.8 + 0.0001** 
H7996 1.0 + 0.0001** 1.0 + 0.0001** 2.1 + 0.0001** 1.0 + 0.0001** 
QTLTG48 1.6 + 0.0155* 3.8 +/- 0.1012ns 2.5 + 0.0001** 3.8 + 0.0001** 
QTL2 5.0 - 0.0015** 4.5 0 1.000ns 4.9 0 1.000ns 4.9 +/- 0.1637ns 
QTL6.1 3.9 - 0.5236ns 1.5 + 0.0005** 4.8 +/- 0.3580ns 4.7 + 0.0180* 
QTL10 4.1 - 0.2100ns 3.3 +/- 0.1476ns 4.3 +/- 0.0934ns 4.2 + 0.0002** 
QTLTG285 3.3 - 0.7027ns 3.0 + 0.0465* 4.9 0 1.000ns 4.7 + 0.0180* 
QTL6.2 4.2 - 0.1383ns 3.6 +/- 0.1348ns 4.9 +/- 0.6280ns 5.0 0 1.000ns 
QTL6.2/10 2.7 +/- 0.4846ns 2.1 + 0.0043** 4.6 +/- 0.0564ns 4.9 +/- 0.1637ns 
QTL2/10 2.3 +/- 0.0744ns 3.3 + 0.0422* 4.7 +/- 0.1070ns 2.9 + 0.0001** 
QTL2/6.2 4.8 - 0.0249* 4.4 - 0.7998ns 4.0 + 0.0004** 4.8 + 0.0383* 
QTL2/6.1 3.3 0 1.000ns 3.8 +/- 0.1586ns 4.8 +/- 0.3584ns 5.0 0 1.000ns 
QTL2/6.2/10 3.5 - 0.8256ns 2.1 + 0.0007** 4.3 + 0.0141* 4.9 +/- 0.3485ns 
 
+ = การตอบสนองในเชิงบวกโดยมีระดับการเกิดโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทพิย 3 อยางแตกตางทางสถิติ 
- = การตอบสนองในเชิงลบโดยมีระดับการเกิดโรคที่มากกวาพันธุสีดาทพิย 3 
+/- = มีระดับการเกดิโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทิพย 3 แตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ 
**  = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99%  * = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 95%  
ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ    0 = มีระดับการเกดิโรคเทากับพนัธุสีดาทิพย 3            57 
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ตารางที่ 11  เปอรเซ็นตการรอดชีวิตและระดับความตานทานของมะเขอืเทศสายพันธุคูแฝด L285 และ H7996 เทียบกับพนัธุสีดาทิพย 3 ในการทดสอบ 
      โรคแบบตัดใบ ครั้งที่ 2 

 
พันธุ RS27 (21 Dai) RS140 (21 Dai) RS145 (11 Dai) RS160 (11 Dai) 
มะเขือเทศ เปอรเซ็นต ระดับความ เปอรเซ็นต ระดับความ เปอรเซ็นต ระดับความ เปอรเซ็นต ระดับความ 
 การรอดชวีิต ตานทาน การรอดชวีิต ตานทาน การรอดชวีิต ตานทาน การรอดชวีิต ตานทาน 
SD3 50 MS 25 S 6 S 19 S 
L285 81 R 100 R 100 R 76 MR 
H7996 100 R 100 R 100 R 100 R 
QTLTG48 94 R 69 MR 81 R 100 R 
QTL2 0 S 31 MS 6 S 44 MS 
QTL6.1 50 MS 88 R 19 S 100 R 
QTL10 31 MS 56 MS 31 MS 100 R 
QTLTG285 75 MR 69 MR 6 S 81 R 
QTL6.2 25 S 63 MR 13 S 6 S 
QTL6.2/10 63 MR 81 R 38 MS 44 MS 
QTL2/10 100 R 75 MR 31 MS 100 R 
QTL2/6.2 19 S 38 MS 7 S 100 R 
QTL2/6.1 56 MS 63 MR 19 S 19 S 
QTL2/6.2/10 75 MR 100 R 50 MS 25 S 
 
R = ตานทาน เปอรเซ็นตการรอดชีวิต 80-100 เปอรเซ็นต 
MR = คอนขางตานทาน เปอรเซ็นตการรอดชีวิต 60-79 เปอรเซ็นต 
MS = คอนขางออนแอ เปอรเซ็นตการรอดชีวิต 30-59 เปอรเซ็นต 
S  = ออนแอ เปอรเซ็นตการรอดชีวิต 0-29 เปอรเซ็นต 
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การทดสอบแบบราดดินครั้งที่ 1 ที่ 14 วันหลังปลูกเชื้อ พบวามะเขือเทศสายพันธุคูแฝด
จํานวน 3 สายพันธุ คือ NIL-QTL10, NIL-QTL6.2/10 และ NIL-QTL2/10 ที่มีการตอบสนองตอเชื้อ
สายพันธุ RS27 ในทางบวก โดยทั้ง 3 สายพันธุแสดงความตานทานเปนแบบตานทาน สวนในพันธุ
สีดาทิพย 3 แสดงความตานทานเปนแบบคอนขางออนแอ นอกจากนี้ในเชื้อสายพันธุ RS140 ที่ 22 
วันหลังปลูกเชื้อ ไมสามารถตรวจพบการตอบสนองในเชิงบวกในมะเขือเทศสายพันธุคูแฝด ซ่ึง
รวมทั้งพันธุ L285 และ H7996 ก็ไมพบการตอบสนองในเชิงบวกเชนเดียวกัน แตพบวาสายพันธุคู
แฝด NIL-QTL6.2 เพียงสายพันธุเดียวที่มีการตอบสนองตอเชื้อสายพันธุ RS145 ในทางบวก ที่ 14 
วันหลังปลูกเชื้อ โดยแสดงความตานทานเปนแบบตานทาน ในขณะที่พันธุสีดาทิพย 3 แสดงความ
ตานทานแบบคอนขางออนแอ นอกจากนี้ในเชื้อสายพันธุ RS160 ไมสามารถตรวจพบการ
ตอบสนองในเชิงบวกของมะเขือเทศสายพันธุคูแฝดที่ใชในทดสอบครั้งนี้ ดังตารางที่ 12 และ 13 

 
การทดสอบแบบราดดินครั้งที่ 2 จากการทดสอบโรคที่ 21 วันหลังปลูกในเชื้อสายพันธุ 

RS27 พบวามะเขือเทศสายพันธุคูแฝดจํานวน 9 สายพันธุคือ NIL-QTLTG48, NIL-QTL2, NIL-
QTL6.1, NIL-QTL10, NIL-QTLTG285/CT234, NIL-QTL6.2, NIL-QTL6.2/10, NIL-QTL2/10 
และ NIL-QTL2/6.1 โดยสายพันธุคูแฝดทุกสายพันธุมีการตอบสนองในเชิงบวกและแสดงความ
ตานทานตอเชื้อ ยกเวน NIL-QTL2/10 แสดงความตานทานตอเชื้อแบบคอนขางตานทาน สวนพันธุ
สีดาทิพย 3 แสดงความตานทานแบบคอนขางออนแอ และการทดสอบโรคที่ 21 วันหลังปลูกเชื้อ 
เชื้อสายพันธุ RS140 พบวาสายพันธุคูแฝด 2 สายพันธุคือ NIL-QTL2/6.1 และ NIL-QTL2/6.2/10 ที่
แสดงการตอบสนองในเชิงบวก โดยแสดงความตานทานตอเชื้อ สวนพันธุสีดาทิพย 3 แสดงความ
ตานทานแบบคอนขางตานทาน ไมสามารถตรวจพบการตอบสนองในเชิงบวกของมะเขือเทศสาย
พันธุคูแฝดที่ใชในการทดสอบครั้งนี้ตอเชื้อสายพันธุ RS145 นอกจากนี้ในสายพันธุคูแฝด NIL-
QTL2, NIL-QTL10, NIL-QTLTG285/CT234, NIL-QTL6.2, NIL-QTL2/10 และ NIL-
QTL2/6.2/10 มีการตอบสนองตอเชื้อสายพันธุ RS160 ที่ 21 วันหลังปลูกเชื้อ โดยพบวาสายพันธุคู
แฝด NIL-QTL10 และ NIL-QTL6.2 แสดงความตานทานตอเชื้อแบบตานทาน สวนในสายพันธุคู
แฝด NIL-QTL2, NIL-QTL2/10 และ NIL-QTL2/6.2/10 แสดงความตานทานแบบคอนขาง
ตานทาน ในขณะที่ NIL-QTLTG285/CT234 แสดงความตานทานแบบคอนขางออนแอ สวนใน
พันธุสีดาทิพย 3 ออนแอตอเชื้อสายพันธุ RS160 ดังตารางที่ 14 และ 15 
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ตารางที่ 12  คาเฉลี่ยระดับอาการโรค และความนาจะเปนในการเปรียบเทียบระดับการเกิดโรคของมะเขือเทศสายพันธุคูแฝด L285 และ H7996  
                   เทียบกับพนัธุสีดาทิพย 3 ในการทดสอบโรคแบบราดดิน ครั้งที่ 1 
 

พันธุ RS27 (14 Dai) RS140 (22 Dai) RS145 (18 Dai) RS160 (28 Dai) 
คา ตอบ ความนา คา ตอบ ความนา คา ตอบ ความนา คา ตอบ ความนา มะเขือเทศ 
เฉลี่ย สนอง จะเปน เฉลี่ย สนอง จะเปน เฉลี่ย สนอง จะเปน เฉลี่ย สนอง จะเปน 

SD3 3.4   2.3   4.5   5.0   
L285 1.0 + 0.012* 1.0 +/- 0.076ns 2.0 + 0.014* 3.5 +/- 0.075ns 
H7996 1.0 + 0.012* 1.0 +/- 0.076ns 1.8 + 0.002** 1.5 + 0.001** 
QTLTG48 3.8 - 0.912ns 1.8 +/- 0.561ns 4.8 - 0.561ns 4.5 +/- 0.382ns 
QTL2 2.3 +/- 0.208ns 2.8 +/- 0.598ns 4.9 - 0.267ns 5.0 0 1.000ns 
QTL6.1 2.0 +/- 0.112ns 1.8 +/- 0.561ns 4.1 +/- 0.680ns 4.8 +/- 0.170ns 
QTL10 1.4 + 0.033* 2.6 - 0.723ns 4.5 +/- 0.858ns 4.8 +/- 0.170ns 
QTLTG285 3.1 +/- 0.615ns 2.0 +/- 0.847ns 4.6 - 0.902ns 4.8 +/- 0.170ns 
QTL6.2 2.5 +/- 0.288ns 2.5 - 0.760ns 1.3 + 0.002** 4.8 +/- 0.170ns 
QTL6.2/10 1.0 + 0.012* 1.0 +/- 0.076ns 3.3 +/- 0.212ns 4.3 +/- 0.076ns 
QTL2/10 1.4 + 0.033* 1.9 +/- 0.700ns 4.3 0 1.000ns 4.9 +/- 0.382ns 
QTL2/6.2 2.5 +/- 0.196ns 2.3 0 1.000ns 4.0 - 0.949ns 4.4 +/- 0.171ns 
QTL2/6.1 2.4 +/- 0.397ns 1.4 +/- 0.267ns 4.8 - 0.416ns 5.0 0 1.000ns 
QTL2/6.2/10 2.8 +/- 0.462ns 2.1 +/- 0.902ns 3.8 +/- 0.520ns 4.8 +/- 0.170ns 
 
+ = การตอบสนองในเชิงบวกโดยมีระดับการเกิดโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทพิย 3 อยางแตกตางทางสถิติ 
- = การตอบสนองในเชิงลบโดยมีระดับการเกิดโรคที่มากกวาพันธุสีดาทพิย 3 
+/- = มีระดับการเกดิโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทิพย 3 แตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ 
**  = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99%  * = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 95%  
ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ    0 = มีระดับการเกดิโรคเทากับพนัธุสีดาทิพย 3 
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ตารางที่ 13  เปอรเซ็นตการรอดชีวิตและระดับความตานทานของมะเขอืเทศสายพันธุคูแฝด L285 และ H7996 เทียบกับพนัธุสีดาทิพย 3 ในการทดสอบ 
      โรคแบบราดดิน ครั้งที่ 1 

 
พันธุ RS27 (14 Dai) RS140 (22 Dai) RS145 (18 Dai) RS160 (28 Dai) 
มะเขือเทศ เปอรเซ็นต ระดับความ เปอรเซ็นต ระดับความ เปอรเซ็นต ระดับความ เปอรเซ็นต ระดับความ 
 การรอดชวีิต ตานทาน การรอดชวีิต ตานทาน การรอดชวีิต ตานทาน การรอดชวีิต ตานทาน 
SD3 50 MS 88 R 38 S 0 S 
L285 100 R 100 R 86 MR 38 MS 
H7996 100 R 100 R 100 MR 88 R 
QTLTG48 75 MR 75 MR 25 S 13 S 
QTL2 88 R 50 MS 13 S 0 S 
QTL6.1 100 R 88 R 50 S 38 MS 
QTL10 100 R 63 MR 50 S 28 S 
QTLTG285 75 MR 75 MR 38 S 25 S 
QTL6.2 88 R 88 R 100 R 25 S 
QTL6.2/10 100 R 88 R 63 MS 38 MS 
QTL2/10 100 R 75 MR 38 S 13 S 
QTL2/6.2 100 R 88 R 25 S 25 S 
QTL2/6.1 75 MR 63 MR 17 S 0 S 
QTL2/6.2/10 75 MR 100 R 50 MS 25 S 
 
R = ตานทาน เปอรเซ็นตการรอดชีวิต 80-100 เปอรเซ็นต 
MR = คอนขางตานทาน เปอรเซ็นตการรอดชีวิต 60-79 เปอรเซ็นต 
MS = คอนขางออนแอ เปอรเซ็นตการรอดชีวิต 30-59 เปอรเซ็นต 
S  = ออนแอ เปอรเซ็นตการรอดชีวิต 0-29 เปอรเซ็นต 
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ตารางที่ 14  คาเฉลี่ยระดับอาการโรค และความนาจะเปนในการเปรียบเทียบระดับการเกิดโรคของมะเขือเทศสายพันธุคูแฝด L285 และ H7996  
                   เทียบกับพนัธุสีดาทิพย 3 ในการทดสอบโรคแบบราดดิน ครั้งที่ 2 
 
พันธุ RS27 (21 Dai) RS140 (21 Dai) RS145 (21 Dai) RS160 (21 Dai) 

คา ตอบ ความนา คา ตอบ ความนา คา ตอบ ความนา คา ตอบ ความนา มะเขือเทศ 
เฉลี่ย สนอง จะเปน เฉลี่ย สนอง จะเปน เฉลี่ย สนอง จะเปน เฉลี่ย สนอง จะเปน 

SD3 4.5   2.9   2.5   4.9   
L285 1.4 + 0.0007** 1.0 + 0.0143* 2.8 - 0.8005 2.0 + 0.0004** 
H7996 1.6 + 0.0001** 1.4 +/- 0.0732ns 1.0 + 0.0344* 1.3 + 0.0001** 
QTLTG48 1.6 + 0.0003** 4.1 - 0.1741ns 3.8 - 0.1248ns 1.3 + 0.0001** 
QTL2 2.3 + 0.0055** 3.7 - 0.6306ns 3.1 - 0.5923ns 4.3 + 0.0087** 
QTL6.1 2.2 + 0.0014** 1.6 +/- 0.0983ns 3.5 - 0.3280ns 4.3 +/- 0.1336ns 
QTL10 2.1 + 0.0008** 2.7 +/- 0.7109ns 3.1 - 0.5923ns 3.6 + 0.0003** 
QTLTG285 2.2 + 0.0014** 2.1 +/- 0.3619ns 2.5 0 1.000ns 3.7 + 0.0081** 
QTL6.2 1.7 + 0.0015** 1.7 +/- 0.1513ns 2.3 +/- 0.7630ns 2.7 + 0.0019** 
QTL6.2/10 1.5 + 0.0002** 1.6 +/- 0.0983ns 3.8 - 0.2116ns 4.7 +/- 0.3006ns 
QTL2/10 2.2 + 0.0295* 1.8 +/- 0.2226ns 2.0 +/- 0.5317ns 4.4 + 0.0253* 
QTL2/6.2 3.2 +/- 0.2376ns 1.6 +/- 0.0983ns 2.7 - 0.9331ns 4.4 +/- 0.1224ns 
QTL2/6.1 3.0 + 0.0458* 1.3 + 0.0438* 2.0 +/- 0.5317ns 4.3 +/- 0.1336ns 
QTL2/6.2/10 3.6 +/- 0.5616ns 1.3 + 0.0438* 3.5 - 0.3280ns 3.8 + 0.0222* 
 
+ = การตอบสนองในเชิงบวกโดยมีระดับการเกิดโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทพิย 3 อยางแตกตางทางสถิติ 
- = การตอบสนองในเชิงลบโดยมีระดับการเกิดโรคที่มากกวาพันธุสีดาทพิย 3 
+/- = มีระดับการเกดิโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทิพย 3 แตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ 
**  = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99%  * = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 95%  
ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ    0 = มีระดับการเกดิโรคเทากับพนัธุสีดาทิพย 3 
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ตารางที่ 15  เปอรเซ็นตการรอดชีวิตและระดับความตานทานของมะเขอืเทศสายพันธุคูแฝด L285 และ H7996 เทียบกับพนัธุสีดาทิพย 3 ในการทดสอบ 
     โรคแบบราดดิน ครั้งที่ 2 

 
พันธุ RS27 (21 Dai) RS140 (21 Dai) RS145 (21 Dai) RS160 (21 Dai) 
มะเขือเทศ เปอรเซ็นต ระดับความ เปอรเซ็นต ระดับความ เปอรเซ็นต ระดับความ เปอรเซ็นต ระดับความ 
 การรอดชวีิต ตานทาน การรอดชวีิต ตานทาน การรอดชวีิต ตานทาน การรอดชวีิต ตานทาน 
SD3 50 MS 60 MR 70 MR 10 S 
L285 90 R 100 R 70 MR 90 R 
H7996 100 R 90 R 100 R 100 R 
QTLTG48 80 R 30 MS 30 MS 0 S 
QTL2 90 R 70 MR 70 MR 70 MR 
QTL6.1 100 R 100 R 60 MR 40 MS 
QTL10 100 R 80 R 70 MR 80 R 
QTLTG285 100 R 80 R 70 MR 58 MS 
QTL6.2 90 R 90 R 90 R 80 R 
QTL6.2/10 100 R 100 R 60 MR 30 MS 
QTL2/10 70 MR 80 R 90 R 60 MR 
QTL2/6.2 60 MR 100 R 80 R 40 MS 
QTL2/6.1 80 R 100 R 90 R 40 MS 
QTL2/6.2/10 50 MS 100 R 60 MR 60 MR 
 
R = ตานทาน เปอรเซ็นตการรอดชีวิต 80-100 เปอรเซ็นต 
MR = คอนขางตานทาน เปอรเซ็นตการรอดชีวิต 60-79 เปอรเซ็นต 
MS = คอนขางออนแอ เปอรเซ็นตการรอดชีวิต 30-59 เปอรเซ็นต 
S  = ออนแอ เปอรเซ็นตการรอดชีวิต 0-29 เปอรเซ็นต 

63 



 

 

64

 3.2  การเปรียบเทียบความตานทานเปนเปอรเซ็นตเทียบกับพันธุสีดาทพิย 3 
  
       ในเชื้อ RS27 พบวายนีในตําแหนงที่เพิ่มเขามามีเปอรเซ็นตความตานทานโรคที่ดีกวา
พันธุสีดาทิพย 3 ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบครั้งที่ 1 ราดดินครั้งที่ 1 และ 2 ยกเวนการปลูกเชื้อแบบ
ตัดใบครั้งที่ 2 มีเปอรเซ็นตความตานทานที่นอยกวาพันธุสีดาทิพย 3 ทั้งหมดยกเวนตําแหนง 
QTLTG48, QTL2/10 และ QTL6.2/10 ที่มีเปอรเซ็นตความตานทานมากกวาพันธุสีดาทิพย 3 และ
ในตําแหนง QTLTG48 ในการปลูกเชื้อแบบราดดินครั้งที่ 1 
 
    ในเชื้อ RS140 พบวาสวนมากมีเปอรเซ็นตความตานทานที่มากกวาพันธุสีดาทิพย 3 
ยกเวน QTLTG48 ในการปลูกเชื้อแบบราดครั้งที่ 2 และ QTL2 ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบครั้งที่ 1, 2 
และแบบราดครั้งที่ 1 ที่มีเปอรเซ็นตความตานทานนอยกวาพันธุสีดาทพิย 3 
 
   ในเชื้อ RS145 จะพบวาการตอบสนองมีความแปรปรวนมากเพราะวาเชื้อ RS145 เปนเชื้อ
ที่แรงมาก แตก็ยังพบวาสวนมากก็มีเปอรเซ็นตความตานทานโรคมากกวาพนัธุสีดาทิพย 3 สวนใน
การปลูกเชื้อแบบราดดินครัง้ที่ 2 สวนมากมีเปอรเซ็นตความตานทานโรคที่นอยกวาพันธุสีดาทิพย 3 
 
 ในเชื้อ RS160 จะพบวามีเปอรเซ็นตความตานทานโรคที่มากกวาพันธุสีดาทิพย 3 ในทุก
ตําแหนง (ดังภาพที่ 9) 
 

3.3  ความถี่ในการตอบสนองของยีนแตละตําแหนง 
 
        ตําแหนงยีนควบคุมความตานทานโรค QTLTG48 พบวามีการตอบสนองตอเชื้อสาย
พันธุ RS27 ทั้งแบบตัดใบและแบบราดดินดวยความถี่เทากันคือ 50% ไมมีการตอบสนองตอเชื้อสาย
พันธุ RS140 ทั้งแบบตัดใบและแบบราดดิน มีการตอบสนองตอเชื้อสายพันธุ RS145 ดวยความถี่ 
50% ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบและไมมีการตอบสนองในการปลูกเชื้อแบบราดดิน นอกจากนี้ใน
เชื้อสายพันธุ RS160 มีการตอบสนองดวยความถี่ 100% ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบและไมมีการ
ตอบสนองในการปลูกเชื้อแบบราดดิน 
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 ตําแหนงยีนควบคุมความตานทานโรค QTL2 พบวามีการตอบสนองตอเชื้อสายพันธุ RS27 
ดวยความถี่ 50% ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบ และความถี่ 100% ในการปลูกเชื้อแบบราดดิน ในเชื้อ
สายพันธุ RS140 มีการตอบสนองดวยความถี่ 50% ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบ และไมมีการ
ตอบสนองตอการปลูกเชื้อแบบราดดิน และเชื้อสายพันธุ RS145ไมมีการตอบสนองในการปลูกเชื้อ
ทั้ง 2 แบบ นอกจากนี้ในเชื้อสายพันธุ RS160 มีการตอบสนองดวยความถี่ 50% ในการปลูกเชื้อแบบ
ตัดใบและแบบราดดิน 
  
 ตําแหนงยีนควบคุมความตานทานโรค QTL6.1 พบวามีการตอบสนองตอเชื้อสายพันธุ 
RS27 ดวยความถี่ 50 % ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบและมีการตอบสนอง 100% ในการปลูกเชื้อแบบ
ราดดิน ในเชื้อสายพันธุ RS140 มีการตอบสนองดวยความถี่ 100% และ 0% ในการปลูกเชื้อแบบตัด
ใบและราดดินตามลําดับ และไมมีการตอบสนองในเชื้อสายพันธุ RS145 ในการปลูกเชื้อทั้ง 2 วิธี 
และนอกจากนี้ในเชื้อสายพันธุ RS160 มีการตอบสนองดวยความถี่ 100% ในการปลูกเชื้อแบบตัด
ใบและไมมีการตอบสนองในการปลูกเชื้อแบบราดดิน 
 
 ตําแหนงยีนควบคุมความตานทานโรค QTL10 ไมมีการตอบสนองตอเชื้อสายพันธุ RS27 
ในการปลูกแบบตัดใบและมีการตอบสนองดวยความถี่ 100% ในการปลูกเชื้อแบบราดดิน ไมมีการ
ตอบสนองตอเชื้อสายพันธุ RS140 และ RS145 ในการปลูกเชื้อทั้ง 2 แบบ นอกจากนี้ในเชื้อสาย
พันธุ RS160 มีความถี่ในการตอบสนอง 50% ในการปลูกเชื้อทั้ง 2 แบบ 
 
 ตําแหนงยีนควบคุมความตานทานโรค QTLTG285/CT234 พบวามีการตอบสนองตอเชื้อ
สายพันธุ RS27 ดวยความถี่ 50% ในการปลูกเชื้อทั้ง 2 แบบ ในเชื้อสายพันธุ RS140 มีการ
ตอบสนองดวยความถี่ 50% ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบ และไมมีการตอบสนองในการปลูกเชื้อแบบ
ราดดิน ในเชื้อสายพันธุ RS145 ไมมีการตอบสนองในการปลูกเชื้อทั้ง 2 แบบ นอกจากนี้ในเชื้อสาย
พันธุ RS160 มีการตอบสนองดวยความถี่ 100% ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบ และมีการตอบสนอง
ดวยความถี่ 50% ในการปลูกเชื้อแบบราดดิน 
 
 ตําแหนงยีนควบคุมความตานทานโรค QTL6.2 มีการตอบสนองตอเชื้อสายพันธุ RS27 
ดวยความถี่ 50 % ในการปลูกเชื้อทั้ง 2 แบบ ในเชื้อสายพันธุ RS140 มีการตอบสนองดวยความถี่ 
50% ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบและไมมีการตอบสนองในการปลูกเชื้อแบบราดดิน ในเชื้อสายพันธุ 
RS145 ไมมีการตอบสนองในวิธีการปลูกเชื้อแบบตัดใบ แตมีการตอบสนองดวยความถี่ 50% ใน
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การปลูกเชื้อแบบราดดิน นอกจากนี้ในเชื้อสายพันธุ RS160 มีการตอบสนองดวยความถี่ 50% ใน
การปลูกเชื้อทั้ง 2 แบบ 
 
 ตําแหนงยีนควบคุมความตานทานโรค QTL6.2/10 มีการตอบสนองตอเชื้อสายพันธุ RS27 
ดวยความถี่ 50% และ 100% ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบและแบบราดดิน ตามลําดับ ในเชื้อสายพันธุ 
RS140 มีการตอบสนองดวยความถี่ 50% ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบและไมมีการตอบสนองในการ
ปลูกเชื้อแบบราดดิน และไมมีการตอบสนองของเชื้อสายพันธุ RS145 และ RS160 ในการปลูกเชื้อ
ทั้ง 2 แบบ 
  

ตําแหนงยีนควบคุมความตานทานโรค QTL2/10 มีการตอบสนองตอเชื้อสายพันธุ RS27 
ดวยความถี่ 50% และ 100% ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบและแบบราดดิน ตามลําดับ ในเชื้อสายพันธุ 
RS140 มีการตอบสนองดวยความถี่ 50% ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบและไมมีการตอบสนองในการ
ปลูกเชื้อแบบราดดิน ในเชื้อสายพันธุ RS145 ไมมีการตอบสนองในการปลูกเชื้อทั้ง 2 แบบ 
นอกจากนี้ในเชื้อสายพันธุ RS160 มีการตอบสนองดวยความถี่ 100% และ 50% ในการปลูกเชื้อ
แบบตัดใบและแบบราดดิน ตามลําดับ 

 
 ตําแหนงยีนควบคุมความตานทานโรค QTL2/6.2 มีการตอบสนองในเชื้อสายพันธุ RS27 
RS140 และ RS145 ดวยความถี่ 50% ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบและไมมีการตอบสนองในการปลูก
เชื้อแบบราดดินในเชื้อทั้ง 3 สายพันธุ และนอกจากนี้ในเชื้อสายพันธุ RS160 มีการตอบสนองดวย
ความถี่ 100% ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบและไมมีการตอบสนองในการปลูกเชื้อแบบราดดิน 
 
 ตําแหนงยีนควบคุมความตานทานโรค QTL2/6.1 ในเชื้อสายพันธุ RS27 และ RS140 มีการ
ตอบสนองดวยความถี่ 50% ในการปลูกเชื้อทั้ง 2 แบบ ในเชื้อสายพันธุ RS145 ไมมีการตอบสนอง
ในการปลูกเชื้อทั้ง 2 แบบ นอกจากนี้ในเชื้อสายพันธุ RS160 มีการตอบสนองดวยความถี่ 50% ใน
การปลูกเชื้อแบบตัดใบและไมมีการตอบสนองในการปลูกเชื้อแบบราดดิน 
 
 ตําแหนงยีนควบคุมความตานทานโรค QTL2/6.2/10 ในเชื้อสายพันธุ RS27 และ RS145 มี
การตอบสนองดวยความถี่ 50% และ 0% ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบและแบบราดดินตามลําดับ ใน
เชื้อสายพันธุ RS140 มีการตอบสนองดวยความถี่ 100% และ 50% ในการปลูกเชื้อแบบตัดใบและ
แบบราดดินตามลําดับ และนอกจากนี้ในเชื้อสายพันธุ RS160 ไมมีการตอบสนองในการปลูกเชื้อ
แบบตัดใบและมีการตอบสนองดวยความถี่ 50% ในการปลูกเชื้อแบบราดดิน ดังตารางที่ 16 
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ภาพที่ 9  การเปรียบเทียบความตานทานโรคเปนเปอรเซ็นต ที่ดีกวาสีดาทิพย 3 ใน เชื้อทั้ง 4  

 สายพันธุ ในการปลูกเชื้อ 4 คร้ังโดยใหระดับความตานทานของสีดาทิพย 3 เปน 0 



 

ตารางที่ 16  จํานวนครั้งที่ตรวจพบการตอบสนองในเชิงบวกของมะเขอืเทศสายพันธุคูแฝดที่สรางขึ้นตอเชื้อที่แตกตางกัน 4 สายพันธุ ที่ทดสอบในชวงเวลา 
              ตาง ๆ กันเปนจาํนวน 4 ครั้ง  
 

 จํานวนครั้งและเปอรเซ็นตความถี่ในการตรวจพบการตอบสนองในเชิงบวก 
โครโมโซม RS27 RS140 RS145 RS160 
 ตัดใบ ราดดิน ตัดใบ ราดดิน ตัดใบ ราดดิน ตัดใบ ราดดิน 
L285 2/2 = 100%  2/2 = 100% 2/2 = 100% 1/2  = 50% 2/2 = 100% 1/2  = 50% 2/2 = 100% 1/2  = 50% 
H7996 2/2 = 100% 2/2 = 100% 2/2 = 100% 0/2 = 0% 2/2 = 100% 1/2  = 50% 2/2 = 100% 2/2 = 100% 
QTLTG48 1/2  = 50% 1/2  = 50% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 1/2  = 50% 0/2 = 0% 2/2 = 100% 0/2 = 0% 
QTL2 1/2  = 50% 2/2 = 100% 1/2  = 50% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 1/2  = 50% 1/2  = 50% 
QTL6.1 1/2  = 50% 2/2 = 100% 2/2 = 100% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 2/2 = 100% 0/2 = 0% 
QTL10 0/2 = 0% 2/2 = 100% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 1/2  = 50% 1/2  = 50% 
QTLTG285 1/2  = 50% 1/2  = 50% 1/2  = 50% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 2/2 = 100% 1/2  = 50% 
QTL6.2 1/2  = 50% 1/2  = 50% 1/2  = 50% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 1/2  = 50% 1/2  = 50% 1/2  = 50% 
QTL6.2/10 1/2  = 50% 2/2 = 100% 1/2  = 50% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 
QTL 2/10 1/2  = 50% 2/2 = 100% 1/2  = 50% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 2/2 = 100% 1/2  = 50% 
QTL2/6.2 1/2  = 50% 0/2 = 0% 1/2  = 50% 0/2 = 0% 1/2  = 50% 0/2 = 0% 2/2 = 100% 0/2 = 0% 
QTL2/6.1 1/2  = 50% 1/2  = 50% 1/2  = 50% 1/2  = 50% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 1/2  = 50% 0/2 = 0% 
QTL2/6.2/10 1/2  = 50% 0/2 = 0% 2/2 = 100% 1/2  = 50% 1/2  = 50% 0/2 = 0% 0/2 = 0% 1/2  = 50% 
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4.  การเปรียบเทียบการตอบสนองของการเพิ่มเขามาของตําแหนงตานทานของสายพันธุคูแฝด 
  
 จากการผสมกลับจนถึงประชากรชั่วที่ 6 จนมียีนตานทาน 1 ตําแหนงแลวทําการรวม
ตําแหนงของยีนแตละตําแหนงเขาดวยกันใหเปน 1 2 และ 3 ตําแหนง ตามลําดับ แลวทําการ
เปรียบเทียบความตานทานของยีนระหวางยีนตานทาน 1 2 และ 3 ตําแหนง โดยนํามะเขือเทศสาย
พันธุคูแฝดที่มียีนตานทานที่เพิ่มมาทําการเปรียบเทียบความตานทานจะทําใหทราบปฏิกิริยาการ
ตอบสนองของยีน 2 และ 3 ตําแหนงที่รวมเขาดวยกันในสายพันธุคูแฝด 
 
 4.1  การตอบสนองในการทดลองแตละครั้ง 
 
        4.1.1  การทดสอบแบบตดัใบครั้งที่ 1 
 
                                  ในเชื้อสายพันธุ RS27 ที่ 14 วันหลังปลูกเชื้อ มีการตอบสนองในเชิงบวก 
ระหวางสายพันธุคูแฝด NIL-QTLTG48 กับ NIL-QTL2 โดยมีความแตกตางกันทางสถิติ สวนสาย
พันธุคูแฝด NIL-QTLTG285/CT234 กับ NIL-QTL10, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL6.2/10, NIL-
QTL10 กับ NIL-QTL2/10, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL2/6.2/10 และ NIL-QTL2/10 กับ NIL-
QTL2/6.2/10 พบวามีการตอบสนองในเชิงบวกแตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ  
 
                               ในเชื้อสายพันธุ RS140 ที่ 14 วันหลังปลูกเชื้อ พบวามีการตอบสนองในเชิงบวก 
ระหวางสายพันธุคูแฝด NIL-QTLTG48 กับ NIL-QTL2 โดยมีความแตกตางกันทางสถิติ สวนสาย
พันธุคูแฝด NIL-QTLTG285/CT234 กับ NIL-QTL10, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL2/10, NIL-
QTL10 กับ NIL-QTL2/6.2/10 และ NIL-QTL6.2/10 กับ NIL-QTL2/6.2/10 มีการตอบสนองในเชิง
บวกเชนเดียวกันแตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ  
 
                             ในเชื้อสายพันธุ RS145 ที่ 14 วันหลังปลูกเชื้อ พบวาไมมีคูใดที่มีความแตกตาง
กันทางสถิติ แตพบวาสายพันธุคูแฝด NIL-QTLTG48 กับ NIL-QTL2, NIL-QTLTG285/CT234 กับ 
NIL-QTL10, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL6.2/10, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL2/10, NIL-QTL10 กับ 
NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTL6.1 กับ NIL-QTL2/6.1, NIL-QTL6.2 กับ NIL-QTL2/6.2/10 และ 
NIL-QTL2/6.2 กับ NIL-QTL2/6.2/10 มีการตอบสนองในเชิงบวกแตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ  
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ในเชื้อสายพันธุ RS160 ที่ 14 วันหลังปลูกเชื้อ ก็เชนเดียวกันกับเชื้อสายพันธุ RS145 คือ ไมมีความ
แตกตางกันทางสถิติ แตพบวาสายพันธุคูแฝด NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/6.2, NIL-
QTLTG285/CT234 กับ NIL-QTL10, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL2/10, NIL-QTL6.2 กับ NIL-
QTL2/6.2, NIL-QTL6.2/10 กับ NIL-QTL2/6.2/10 และ NIL-QTL2/6.2 กับ NIL-QTL2/6.2/10 มี
การตอบสนองในเชิงบวกแตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ ดังตารางที่ 17 
 

4.1.2 การทดลองแบบตัดใบครั้งที่ 2 
 

    ในเชื้อสายพันธุ RS27 ที่ 14 วันหลังปลูกเชื้อ มีการตอบสนองในเชิงบวก
และมีความแตกตางกันทางสถิติจํานวน 8 คู ดังตอไปนี้ คือสายพันธุคูแฝด NIL-QTL2 กับ NIL-
QTL2/10, NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/6.1, NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTL10 กับ 
NIL-QTL6.2/10, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL2/10, NIL-QTL6.2 กับ NIL-QTL6.2/10, NIL-QTL6.2 
กับ NIL-QTL2/6.2/10 และ NIL-QTL2/6.2 กับ NIL-QTL2/6.2/10 สวนอีก 3 คู คือ NIL-QTL2 กับ 
NIL-QTL2/6.2, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL2/6.2/10 และ NIL-QTL6.1 กับ NIL-QTL2/6.1 มีการ
ตอบสนองในเชิงบวกแตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ  
 
    ในเชื้อสายพันธุ RS140 ที่ 14 วันหลังปลูกเชื้อ มีการตอบสนองในเชิงบวก
และมีความแตกตางกันทางสถิติจํานวน 7 คู ดังตอไปนี้ คือสายพันธุคูแฝด NIL-QTL2 กับ NIL-
QTL2/10, NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL2/6.2/10, NIL6.2 กับ 
NIL6.2/10, NIL-QTL6.2 กับ NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTL2/10 กับ NIL-QTL2/6.2/10 และ NIL-
QTL2/6.2 กับ NIL-QTL2/6.2/10 อีก 5 คู คือ NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/6.2, NIL-QTL2 กับ NIL-
QTL2/6.1, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL6.2/10, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL2/10 และ NIL-QTL6.2/10 
กับ NIL-QTL2/6.2/10 มีการตอบสนองในเชิงบวกแตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ  
 
    ในเชื้อสายพันธุ RS145 ที่ 11 วันหลังปลูกเชื้อ มีการตอบสนองในเชิงบวก
และมีความแตกตางกันทางสถิติจํานวน 4 คู ดังตอไปนี้ คือสายพันธุคูแฝด NIL-QTL2 กับ NIL-
QTL2/6.2, NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTL6.2 กับ NIL-QTL2/6.2 และ NIL-QTL6.2 
กับ NIL-QTL2/6.2/10 และในอีก 10 คู คือสายพันธุคูแฝด NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/10, NIL-
QTL2 กับ NIL-QTL2/6.1, NIL-QTLTG285/CT234 กับ NIL-QTL10, NIL-QTL10 กับ NIL-
QTL6.2/10, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTL6.1 กับ NIL-QTL2/6.1, NIL-QTL6.2 
กับ NIL-QTL6.2/10, NIL-QTL6.2/10 กับ NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTL2/10 กับ NIL-QTL2/6.2/10 
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และ NIL-QTL2/6.2 กับ NIL-QTL2/6.2/10 มีการตอบสนองในเชิงบวกแตไมมีความแตกตางกัน
ทางสถิติ  
 
    ในเชื้อสายพันธุ RS160 ที่ 14 วันหลังปลูกเชื้อ มีการตอบสนองในเชิงบวก
และมีความแตกตางกันทางสถิติจํานวน 3 คู ดังนี้คือสายพันธุคูแฝด NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/10, 
NIL-QTL10 กับ NIL-QTL2/10 และ NIL-QTL6.2 กับ NIL-QTL2/6.2 สวนอีก 3 คูคือสายพันธุคู
แฝด NIL-QTLTG285/CT234 กับ NIL-QTL10, NIL-QTL6.2 กับ NIL-QTL6.2/10 และ NIL-
QTL6.2 กับ NIL-QTL2/6.2/10 มีการตอบสนองในเชิงบวกแตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ ดัง
ตารางที่ 18 
 
 
 



 

ตารางที่ 17  การเปรียบเทียบการตอบสนองในเชิงบวกของสายพันธุคูแฝดที่เพิ่มยีนตานทานเขามาในการทดลองแบบตัดใบ ครั้งที่ 1 
 
โครโมโซม RS27 (14 Dai) RS140 (14 Dai) RS145 (21 Dai) RS160 (21 Dai) 
 ตอบสนอง ความนาจะเปน ตอบสนอง ความนาจะเปน ตอบสนอง ความนาจะเปน ตอบสนอง ความนาจะเปน 
QTLTG48 VS QTL2 + 0.0020** + 0.0047** +/- 0.0792ns - 0.3856ns 
QTL2 VS QTL2/10 - 0.0279* - 0.2759ns - 0.6530ns - 0.7147ns 
QTL2 VS QTL2/6.2 - 0.4867ns - 0.2896ns - 0.0792ns +/- 0.3856ns 
QTL2 VS QTL2/6.1 - 0.0098** - 0.0345* - 0.3073ns - 0.7147ns 
QTL2 VS QTL2/6.2/10 - 0.0739ns - 0.0314* - 0.7139ns - 0.2745ns 
QTLTG285 VS QTL10 +/- 0.4704ns +/- 0.8439ns - 0.6198ns +/- 0.7353ns 
QTL10 VS QTL6.2/10 +/- 0.1953ns - 0.2505ns +/- 0.5914ns - 0.2880ns 
QTL10 VS QTL2/10 +/- 0.9628ns +/- 0.0928ns +/- 0.6198ns +/- 0.4787ns 
QTL10 VS QTL2/6.2/10 +/- 0.7645ns +/- 0.4526ns +/- 0.5774ns 0 1.000ns 
QTL6.1 VS QTL2/6.1 - 0.0001** - 0.0001** +/- 0.3506ns - 0.0775ns 
QTL6.2 VS QTL6.2/10 - 0.2745ns - 0.0002** - 0.1787ns - 0.0867ns 
QTL6.2 VS QTL2/6.2 - 0.1495ns - 0.4847ns - 0.0179* +/- 0.3553ns 
QTL6.2 VS QTL2/6.2/10 - 0.0128* - 0.0604ns - 0.1896ns - 0.4533ns 
QTL6.2/10 VS QTL2/6.2/10 - 0.1495ns +/- 0.0897ns 0 1.000ns +/- 0.2880ns 
QTL2/10 VS QTL2/6.2/10 +/- 0.6920ns - 0.4084ns +/- 0.9709ns - 0.4787ns 
QTL2/6.2 VS QTL2/6.2/10 - 0.2745ns - 0.0813ns +/- 0.1496ns - 0.0533ns 
 
+ = การตอบสนองในเชิงบวกโดยมีระดับการเกิดโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทพิย 3 อยางแตกตางทางสถิติ 
- = การตอบสนองในเชิงลบโดยมีระดับการเกิดโรคที่มากกวาพันธุสีดาทพิย 3 
+/- = มีระดับการเกดิโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทิพย 3 แตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ 
**  = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99%  * = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 95%  
ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ    0 = มีระดับการเกดิโรคเทากับพนัธุสีดาทิพย 3 
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ตารางที่ 18  การเปรียบเทียบการตอบสนองในเชิงบวกของสายพันธุคูแฝดที่เพิ่มยีนตานทานเขามาในการทดลองแบบตัดใบ ครั้งที่ 2 
 
โครโมโซม RS27 (14 Dai) RS140 (14 Dai) RS145 (11 Dai) RS160 (14 Dai) 
 ตอบสนอง ความนาจะเปน ตอบสนอง ความนาจะเปน ตอบสนอง ความนาจะเปน ตอบสนอง ความนาจะเปน 
QTLTG48 VS QTL2 - 0.0001** - 0.0395* - 0.0001** - 0.0001** 
QTL2 VS QTL2/10 + 0.0001** + 0.0113* +/- 0.0792ns + 0.0001** 
QTL2 VS QTL2/6.2 +/- 0.0795ns +/- 0.7518ns + 0.0001** +/- 0.3878ns 
QTL2 VS QTL2/6.1 + 0.0006** +/- 0.0783ns +/- 0.2935ns - 0.1637ns 
QTL2 VS QTL2/6.2/10 + 0.0001** + 0.0001** + 0.0064** - 0.5757ns 
QTLTG285 VS QTL10 - 0.0421* - 0.5717ns +/- 0.0715ns +/- 0.0707ns 
QTL10 VS QTL6.2/10 + 0.0473* +/- 0.0798ns +/- 0.8927ns - 0.0041** 
QTL10 VS QTL2/10 + 0.0006** +/- 0.6894ns - 0.8346ns + 0.0029* 
QTL10 VS QTL2/6.2/10 +/- 0.0531ns + 0.0312* +/- 0.3918ns - 0.0011** 
QTL6.1 VS QTL2/6.1 +/- 0.4644ns - 0.0008** +/- 0.9557ns - 0.0180* 
QTL6.2 VS QTL6.2/10 + 0.0301* + 0.0329* +/- 0.1042ns +/- 0.1637ns 
QTL6.2 VS QTL2/6.2 - 0.5309ns - 0.1115ns + 0.0005** + 0.0383* 
QTL6.2 VS QTL2/6.2/10 + 0.0281* + 0.0077** + 0.0195* +/- 0.3485ns 
QTL6.2/10 VS QTL2/6.2/10 - 0.4823ns +/- 0.9821ns +/- 0.3848ns - 0.5757ns 
QTL2/10 VS QTL2/6.2/10 - 0.0268* + 0.0330* +/- 0.1802ns - 0.0001** 
QTL2/6.2 VS QTL2/6.2/10 + 0.0012** + 0.0001** - 0.3451ns - 0.1592ns 
 
+ = การตอบสนองในเชิงบวกโดยมีระดับการเกิดโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทพิย 3 อยางแตกตางทางสถิติ 
- = การตอบสนองในเชิงลบโดยมีระดับการเกิดโรคที่มากกวาพันธุสีดาทพิย 3 
+/- = มีระดับการเกดิโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทิพย 3 แตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ 
**  = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99%  * = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 95%  
ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ    0 = มีระดับการเกดิโรคเทากับพนัธุสีดาทิพย 3 
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4.1.3 การทดลองแบบราดดินครั้งที่ 1 
 

   ในเชื้อสายพันธุ RS27 ที่ 14 วันหลังปลูกเชื้อ มีการตอบสนองในเชิงบวก
และมีความแตกตางกันทางสถิติจํานวน 2 คู ดังตอไปนี้ คือสายพันธุคูแฝด NIL-QTLTG285/CT234 
กับ NIL-QTL10 และ NIL-QTL6.2 กับ NIL-QTL6.2/10 สวนอีก 3 คู คือสายพันธุคูแฝด NIL-
QTLTG48 กับ NIL-QTL2, NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/10 และ NIL-QTL10 กับ NIL-QTL6.2/10 มี
การตอบสนองในเชิงบวกแตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ 

 
   ในเชื้อสายพันธุ RS140 ที่ 22 วันหลังปลูกเชื้อมีเพียงสายพันธุคูแฝด NIL-

QTL10 กับ NIL-QTL6.2/10 มีการตอบสนองในเชิงบวกและมีความแตกตางกันทางสถิติจํานวน 
และอีก 11 คู คือสายพันธุคูแฝด NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/10, NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/6.2, 
NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/6.1, NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTL10 กับ NIL-
QTL2/10, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTL6.1 กับ NIL-QTL2/6.1, NIL-QTL6.2 กับ 
NIL-QTL6.2/10, NIL-QTL6.2 กับ NIL-QTL2/6.2, NIL-QTL6.2 กับ NIL-QTL2/6.2/10 และ NIL-
QTL2/6.2 กับ NIL-QTL2/6.2/10 มีการตอบสนองในเชิงบวกแตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ  

 
   ในเชื้อสายพันธุ RS145 ที่ 18 วันหลังปลูกเชื้อ ไมมีการตอบสนองในเชิง

บวก ที่มีความแตกตางกันทางสถิติ แตมีจํานวน 9 คูมีการตอบสนองในเชิงบวกแตไมมีความ
แตกตางกันทางสถิติดังตอไปนี้ คือสายพันธุคูแฝด NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/10, NIL-QTL2 กับ 
NIL-QTL2/6.2, NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTLTG285/CT234 กับ NIL-QTL10, 
NIL-QTL10 กับ NIL-QTL6.2/10, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTL6.1 กับ NIL-
QTL2/6.1, NIL-QTL2/10 กับ NIL-QTL2/6.2/10 และ NIL-QTL2/6.2 กับ NIL-QTL2/6.2/10  

 
   นอกจากนี้ในเชื้อสายพันธุ RS160 ที่ 28 วันหลังปลูกเชื้อ เชนเดียวกันคือ

ไมมีการตอบสนองในเชิงบวกที่มีความแตกตางกันทางสถิติ แตมีจํานวน 7 คู ดังนี้คือ สายพันธุคู
แฝด NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/10, NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/6.2, NIL-QTL2 กับ NIL-
QTL2/6.2/10, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL6.2/10, NIL-QTL6.2 กับ NIL-QTL6.2/10, NIL-QTL6.2 
กับ NIL-QTL2/6.2 และ NIL-QTL2/10 กับ NIL-QTL2/6.2/10 มีการตอบสนองในเชิงบวกแตไมมี
ความแตกตางกันทางสถิติ ดงัตารางที่ 19 
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4.1.4  การทดลองแบบราดดินครั้งที่ 2 
 

 ในเชื้อสายพันธุ RS27 ที่ 21 วันหลังปลูกเชื้อ ไมสามารถตรวจพบการ
ตอบสนองในเชิงบวกที่มีความแตกตางกันทางสถิติแตพบวาสายพันธุคูแฝดจํานวน 4 คูคือ NIL-
QTLTG285/CT234 กับ NIL-QTL10, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL6.2/10, NIL-QTL6.2 กับ NIL-
QTL6.2/10 และ NIL-QTL2/10 กับ NIL-QTL2/6.2/10 มีการตอบสนองในเชิงบวกแตไมมีความ
แตกตางกันในทางสถิติ  

 
 ในเชื้อสายพันธุ RS140 ที่ 21วันหลังปลูกเชื้อ มีการตอบสนองในเชิงบวก

และมีความแตกตางกันทางสถิติจํานวน 4 คู คือสายพันธุคูแฝด NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/10, NIL-
QTL2 กับ NIL-QTL2/6.2, NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/6.1 และ NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/6.2/10 
และอีก 11 คู คือสายพันธุคูแฝด NIL-QTLTG48 กับ NIL-QTL2, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL6.2/10, 
NIL-QTL10 กับ NIL-QTL2/10, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTL6.1 กับ NIL-
QTL2/6.1, NIL-QTL6.2 กับ NIL-QTL6.2/10, NIL-QTL6.2 กับ NIL-QTL2/6.2, NIL-QTL6.2 กับ 
NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTL6.2/10 กับ NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTL2/10 กับ NIL-QTL2/6.2/10 
และ NIL-QTL2/6.2 กับ NIL-QTL2/6.2/10 มีการตอบสนองในเชิงบวกแตไมมีความแตกตางกัน
ทางสถิติ  

 
 ในเชื้อสายพันธุ RS145 ที่ 21 วันหลังปลูกเชื้อ มีการตอบสนองในเชิงบวก

และมีความแตกตางกันทางสถิติเพียง 1 คู คือสายพันธุคูแฝด NIL-QTL6.2/10 กับ NIL-
QTL2/6.2/10 แตมีจํานวนอีก 9 คูที่มีการตอบสนองในเชิงบวกแตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ 
ดังตอไปนี้คือสายพันธุคูแฝด NIL-QTLTG48 กับ NIL-QTL2, NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/10, NIL-
QTL2 กับ NIL-QTL2/6.1, NIL-QTL2 กับ NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTL10 กับ NIL-QTL2/10, 
NIL-QTL10 กับ NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTL6.1 กับ NIL-QTL2/6.1, NIL-QTL2/10 กับ NIL-
QTL2/6.2/10 และ NIL-QTL2/6.2 กับ NIL-QTL2/6.2/10  

 
 นอกจากนี้ในเชื้อสายพันธุ RS160 ที่ 21 วันหลังปลูกเชื้อ ไมมีการ

ตอบสนองในเชิงบวกและมีความแตกตางกันทางสถิติ แตมีจํานวน 5 คู ดังนี้คือสายพันธุคูแฝด NIL-
QTL2 กับ NIL-QTL2/6.2/10, NIL-QTLTG285/CT234 กับ NIL-QTL10, NIL-QTL6.2/10 กับ NIL-
QTL2/6.2/10, NIL-QTL2/10 กับ NIL-QTL2/6.2/10 และ NIL-QTL2/6.2 กับ NIL-QTL2/6.2/10 มี
การตอบสนองในเชิงบวกแตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ ดังตารางที่ 20 
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ตารางที่ 19  การเปรียบเทียบการตอบสนองในเชิงบวกของสายพันธุคูแฝดที่เพิ่มยีนตานทานเขามาในการทดลองแบบราดดิน ครั้งที่ 1 
 
โครโมโซม RS27 (14 Dai) RS140 (22 Dai) RS145 (18 Dai) RS160 (28 Dai) 
 ตอบสนอง ความนาจะเปน ตอบสนอง ความนาจะเปน ตอบสนอง ความนาจะเปน ตอบสนอง ความนาจะเปน 
QTLTG48 VS QTL2 +/- 0.1194ns - 0.2465ns - 0.5874ns - 0.3816ns 
QTL2 VS QTL2/10 +/- 0.2673ns +/- 0.3617ns +/- 0.2673ns +/- 0.3816ns 
QTL2 VS QTL2/6.2 - 0.8577ns +/- 0.5979ns +/- 0.4875ns +/- 0.1709ns 
QTL2 VS QTL2/6.1 - 0.7713ns +/- 0.1085ns +/- 0.9154ns 0 1.000ns 
QTL2 VS QTL2/6.2/10 - 0.5979ns +/- 0.4432ns +/- 0.1085ns +/- 0.170ns 
QTLTG285 VS QTL10 + 0.0441* - 0.5842ns +/- 0.6694ns 0 1.000ns 
QTL10 VS QTL6.2/10 +/- 0.3816ns + 0.0316* +/- 0.2821ns +/- 0.5613ns 
QTL10 VS QTL2/10 0 1.000ns +/- 0.4278ns - 0.8577ns - 0.5874ns 
QTL10 VS QTL2/6.2/10 - 0.1085ns +/- 0.5501ns +/- 0.6854ns 0 1.000ns 
QTL6.1 VS QTL2/6.1 - 0.6425ns +/- 0.5874ns - 0.2217ns - 0.0760ns 
QTL6.2 VS QTL6.2/10 + 0.0323* +/- 0.0746ns - 0.0613ns +/- 0.5613ns 
QTL6.2 VS QTL2/6.2 0 1.000ns +/- 0.7604ns - 0.0172* +/- 0.9447ns 
QTL6.2 VS QTL2/6.2/10 - 0.7766ns +/- 0.6266ns - 0.0211* 0 1.000ns 
QTL6.2/10 VS QTL2/6.2/10 - 0.0320* - 0.0746ns - 0.6131ns - 0.5613ns 
QTL2/10 VS QTL2/6.2/10 - 0.1085ns - 0.7963ns +/- 0.5979ns +/- 0.5874ns 
QTL2/6.2 VS QTL2/6.2/10 - 0.6854ns +/- 0.9020ns +/- 0.5023ns - 0.9447ns 
 
+ = การตอบสนองในเชิงบวกโดยมีระดับการเกิดโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทพิย 3 อยางแตกตางทางสถิติ 
- = การตอบสนองในเชิงลบโดยมีระดับการเกิดโรคที่มากกวาพันธุสีดาทพิย 3 
+/- = มีระดับการเกดิโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทิพย 3 แตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ 
**  = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99%  * = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 95%  
ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ    0 = มีระดับการเกดิโรคเทากับพนัธุสีดาทิพย 3 
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ตารางที่ 20  การเปรียบเทียบการตอบสนองในเชิงบวกของสายพันธุคูแฝดที่เพิ่มยีนตานทานเขามาในการทดลองแบบราดดิน ครั้งที่ 2 
 
โครโมโซม RS27 (21 Dai) RS140 (21 Dai) RS145 (21 Dai) RS160 (21 Dai) 
 ตอบสนอง ความนาจะเปน ตอบสนอง ความนาจะเปน ตอบสนอง ความนาจะเปน ตอบสนอง ความนาจะเปน 
QTLTG48 VS QTL2 - 0.3222ns +/- 0.2017ns +/- 0.2135ns - 0.0002** 
QTL2 VS QTL2/10 0 1.000ns + 0.0440* +/- 0.1795ns - 0.6809ns 
QTL2 VS QTL2/6.2 - 0.2333ns + 0.0070* +/- 0.6265ns - 0.5310ns 
QTL2 VS QTL2/6.1 - 0.3839ns + 0.0024* +/- 0.1795ns - 0.3482ns 
QTL2 VS QTL2/6.2/10 - 0.0885ns + 0.0024* - 0.6306ns +/- 0.8986ns 
QTLTG285 VS QTL10 +/- 0.8953ns - 0.5182ns - 0.5923ns +/- 0.7691ns 
QTL10 VS QTL6.2/10 +/- 0.3247ns +/- 0.1390ns +/- 0.1795ns - 0.0216* 
QTL10 VS QTL2/10 - 0.9645ns +/- 0.3042ns - 0.6306ns - 0.1783ns 
QTL10 VS QTL2/6.2/10 - 0.0399* +/- 0.0545ns - 0.0528ns - 0.5367ns 
QTL6.1 VS QTL2/6.1 - 0.2574ns +/- 0.5828ns +/- 0.0706ns 0 1.000ns 
QTL6.2 VS QTL6.2/10 +/- 0.9138ns +/- 0.9567ns - 0.0582ns - 0.0094** 
QTL6.2 VS QTL2/6.2 - 0.0768ns +/- 0.9567ns - 0.6133ns - 0.0353* 
QTL6.2 VS QTL2/6.2/10 - 0.0285* +/- 0.5428ns - 0.1233ns - 0.1860ns 
QTL6.2/10 VS QTL2/6.2/10 - 0.0107* +/- 0.5828ns +/- 0.8403ns +/- 0.1371ns 
QTL2/10 VS QTL2/6.2/10 - 0.1663ns +/- 0.5032ns - 0.0706ns +/- 0.6445ns 
QTL2/6.2 VS QTL2/6.2/10 - 0.6539ns +/- 0.5828ns - 0.3150ns +/- 0.4355ns 
 
+ = การตอบสนองในเชิงบวกโดยมีระดับการเกิดโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทพิย 3 อยางแตกตางทางสถิติ 
- = การตอบสนองในเชิงลบโดยมีระดับการเกิดโรคที่มากกวาพันธุสีดาทพิย 3 
+/- = มีระดับการเกดิโรคที่ต่ํากวาพันธุสีดาทิพย 3 แตไมมีความแตกตางกันทางสถิติ 
**  = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99%  * = แตกตางทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 95%  
ns = ไมแตกตางกันทางสถิติ    0 = มีระดับการเกดิโรคเทากับพนัธุสีดาทิพย 3 
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4.2  โดยเปรียบเทียบการตอบสนองของเชื้อตอมะเขือเทศสายพันธุคูแฝดที่มียีนตานทาน 1 
เพิ่มเขามาเปน 2 และ 3 ตําแหนงตามลําดบั 
 
  เชื้อสายพันธุ RS27 พบวาการเพิ่มยีนควบคุมความตานทานโรคระหวางตําแหนง 
QTLTG285/CT234 กับ QTL10 มีความถี่ในการตรวจพบการตอบสนองในเชิงบวกตอเชื้อสายพันธุ
นี้สูงถึง 75% ใน QTL10 กับ QTL6.2/10 มีความถี่ในการตรวจพบการตอบสนองในเชิงบวก 100% 
นอกจากนี้ยังตรวจพบการตอบสนองในเชิงบวกระหวาง QTL10 กับ QTL2/10 โดยมีความถี่ 75% 
และระหวางตําแหนง QTL6.2 กับ QTL6.2/10 มีความถี่ในการตรวจพบการตอบสนองในเชิงบวก 
75%  
 
  เชื้อสายพันธุ RS140 พบวาการเพิ่มยีนควบคุมความตานทานโรคระหวางตําแหนง 
QTL2 กับ QTL2/10 และ QTL2 กับ QTL2/6.2/10 มีความถี่ในการตอบสนองในเชิงบวก 75% และ
ยีนระหวางตําแหนง QTL10 กับ QTL2/10 มีความถี่ในการตอบสนองในเชิงบวก 100% นอกจากนี้
ยีนตําแหนง QTL10 กับ QTL2/10 มีการตอบสนองในเชิงบวก 100%  
 
  เชื้อสายพันธุ RS145 พบวาการเพิ่มยีนควบคุมความความตานทานระหวางตําแหนง 
QTL2 กับ QTL2/6.2/10 มีความถี่ในการตอบสนองในเชิงบวก 75% นอกจากนี้ยีนตานทานระหวาง
ตําแหนง QTL10 กับ QTL2/6.2/10, QTL6.1 กับ QTL2/6.1 และ QTL2/6.2 กับ QTL2/6.2/10 มีการ
ตอบสนองในเชิงบวก 100%  
 
  เชื้อสายพันธุ RS160 พบวาการเพิ่มยีนตานทานระหวางตําแหนง QTL2 กับ QTL2/10 
และ QTL10 กับ QTL2/10 มีความถี่ในการตอบสนองในเชิงบวก 50% นอกจากนี้ยีนตานทาน
ระหวางตําแหนง QTL6.2 กับ QTL2/6.2 มีความถี่ในการตอบสนองในเชิงบวก 75% ดังตารางที่ 21 



 

ตารางที่ 21  จํานวนครั้งที่ตรวจพบการตอบสนองในเชิงบวกของของมะเขือเทศสายพันธุคูแฝดที่สรางขึ้นโดยเปรียบเทียบระหวางมียนีตานทาน 1 2 และ 3  
ตําแหนง ตอเชือ้ที่แตกตางกนั 4 สายพันธุ ที่ทดสอบในชวงเวลาตาง ๆ กัน เปน 4 ครั้ง 
 

 จํานวนครั้งและเปอรเซ็นตความถี่ในการตรวจพบการตอบสนองในเชิงบวก 
โครโมโซม RS27 RS140 RS145 RS160 

QTLTG48 VS QTL2 2/4 = 50% 2/4 = 50% 2/4 = 50% 0/4 = 0% 
QTL2 VS QTL2/10 2/4 = 50% 3/4 = 75% 3/4 = 75% 2/4 = 50% 
QTL2 VS QTL2/6.2 1/4 = 25% 3/4 = 75% 2/4 = 50% 2/4 = 50% 
QTL2 VS QTL2/6.1 1/4 = 25% 3/4 = 75% 2/4 = 50% 0/4 = 0% 
QTL2 VS QTL2/6.2/10 1/4 = 25% 3/4 = 75% 3/4 = 75% 2/4 = 50% 
QTLTG285 VS QTL10 3/4 = 75% 1/4 = 25% 3/4 = 75% 2/4 = 50% 
QTL10 VS QTL6.2/10 4/4 = 100% 3/4 = 75% 3/4 = 75% 1/4 = 25% 
QTL10 VS QTL2/10 3/4 = 75% 4/4 = 100% 2/4 = 50% 2/4 = 50% 
QTL10 VS QTL2/6.2/10 2/4 = 50% 4/4 = 100% 4/4 = 100% 0/4 = 0% 
QTL6.1 VS QTL2/6.1 1/4 = 25% 2/4 = 50% 4/4 = 100% 0/4 = 0% 
QTL6.2 VS QTL6.2/10 3/4 = 75% 3/4 = 75% 1/4 = 25% 2/4 = 50% 
QTL6.2 VS QTL2/6.2 0/4 = 0% 2/4 = 50% 1/4 = 25% 3/4 = 75% 
QTL6.2 VS QTL2/6.2/10 1/4 = 25% 3/4 = 75% 2/4 = 50% 1/4 = 25% 
QTL6.2/10 VS QTL2/6.2/10 0/4 = 0% 3/4 = 75% 2/4 = 50% 2/4 = 50% 
QTL2/10 VS QTL2/6.2/10 2/4 = 50% 2/4 = 50% 3/4 = 75% 2/4 = 50% 
QTL2/6.2 VS QTL2/6.2/10 1/4 = 25% 3/4 = 75% 4/4 = 100% 2/4 = 50% 
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