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เครื่องหมายดีเอ็นเอส�าหรับคัดเลือกพันธุ์พืชทนทานต่อสภาพแวดล้อมที่ไม่เหมาะสม
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ABSTRACT
	 Unsuitable	environmental	conditions	such	as	heat,	soil	salinity,	drought,	flooding	and	

metal,	are	abiotic	stresses	that	negatively	affect	plant	growth	and	development	leading	to	

reduction	of	yield	and	quality	of	products.	Among	abiotic	stresses,	heat,	salinity	and	drought	

are	common	problems	and	are	strongly	associated	with	global	climate	change.	DNA	marker	

technology	is	nowadays	used	in	the	selection	process	to	enhance	the	efficiency	and	accuracy	

of	 plant	 breeding	 in	 improvement	 of	 many	 agricultural	 traits	 including	 tolerance	 to	 

environmental	stress.	In	this	review,	the	information	about	the	effect	of	abiotic	stress	on	plant	

and	researches	on	DNA	markers	related	to	heat,	salinity	and	drought	tolerance	is	presented,	

including	examples	of	studies	to	identify	quantitative	trait	loci	(QTL)	associated	with	tolerance	

to	these	stresses	and	the	utilisation	of	relevant	DNA	markers	for	selection	of	tolerant	cultivars	

in	rice,	cassava	and	 legume.		Besides,	 trends	of	 technology	used	for	plant	selection	and	

breeding	in	future	are	discussed.
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บทคัดย่อ
	 สภาพแวดล้อมท่ีไม่เหมาะสมต่อการเจรญิ
เติบโตของพืช	 เช่น	 ความร้อน	 ความเค็มในดิน	
ความแห้งแล้ง	นำา้ท่วม	และโลหะ	เป็นความเครยีด
ทีเ่กดิจากสิง่ไม่มชีวีติ	(abiotic	stress)	ทีส่่งผลเสยี
ต่อพัฒนาการของพืชและส่งผลต่อเนื่องไปยัง
ปริมาณและคุณภาพของผลผลิต	 ในบรรดา
ความเครยีดทีเ่กดิจากสิง่ไม่มชีวีติ	ความร้อน	ความ
เค็ม	 และความแห้งแล้งเป็นปัญหาที่พบบ่อยและ
มีความสัมพันธ์อย่างมากกับการเปลี่ยนแปลงของ
สภาพภมูอิากาศโลก	ในปัจจุบนั	มกีารนำาเทคโนโลยี
เครื่องหมายดีเอ็นเอมาช่วยในการคัดเลือกพันธุ์
เพื่อเพิ่มประสิทธิภาพและความแม่นยำาของ
กระบวนการปรับปรุงพันธุ ์พืชในหลายลักษณะ
ทางการเกษตรรวมถึงความทนทานต่อสภาพ
แวดล้อมท่ีไม่เหมาะสม	บทปรทิศัน์นีม้เีนือ้หาเกีย่ว
กบัผลกระทบของความเครยีดจากสิง่ไม่มีชวีติต่อพชื	
งานวิจัยเครื่องหมายดีเอ็นเอที่เกี่ยวข้องกับความ
ทนทานต่อความร้อน	ความเคม็	และความแห้งแล้ง	
ซึง่มตีวัอย่างการศกึษาระบตุำาแหน่งบนโครโมโซมที่
ควบคมุลักษณะเชงิปรมิาณ	(quantitative	trait	loci,	
QTL)	 ที่สัมพันธ์กับความทนทานต่อความเครียด
เหล่านี	้และการนำาเครือ่งหมายดเีอน็เอทีเ่กีย่วข้อง
มาใช้ประโยชน์ในการคดัเลือกพันธุท์นทานในข้าว	
มนัสำาปะหลัง	และพชืตระกลูถัว่	นอกจากนี	้มเีนือ้หา
เกีย่วกบัแนวทางการใช้เทคโนโลยีเพือ่การคัดเลือก
และปรับปรงุพนัธุพ์ชืในอนาคตอกีด้วย

ค�าส�าคญั:	 เครือ่งหมายดเีอน็เอ,	 ความทนทานต่อ
สภาพแวดล้อมท่ีไม่เหมาะสม,	ความร้อน,	ความเค็ม,	
ความแห้งแล้ง

บทน�า
	 องค ์การอาหารและการเกษตรแห่ง
สหประชาชาต	ิ(Food	and	Agriculture	Organization 
of	the	United	Nations:	FAO)	คาดการณ์ว่า	การ
ผลิตอาหารทั่วโลกมีความจำาเป็นต้องเพิ่มขึ้น	 

70	%	ภายในปี	ค.ศ.	2050	เพื่อตอบสนองต่อการ
เพิ่มขึ้นของจำานวนประชากรโลก	 (FAO,	 2009)	 
ดงันัน้	การปรบัปรงุพนัธุพ์ชืซึง่เป็นวตัถดุบิหนึง่ของ
การผลิตอาหารจึ ง มีความจำา เป ็นต ้องเพิ่ม
ประสิทธิภาพของกระบวนการให้สามารถพัฒนา
พนัธุพ์ชืได้ในระยะเวลาทีส่ัน้ลงและมีความแม่นยำา
มากขึน้	เพือ่ปรบัปรงุลกัษณะทางการเกษตร	(trait)	
ต่าง	ๆ	เช่น	ผลผลิตสูง	คุณค่าทางโภชนาการสูง	
มีความต้านทานต่อศัตรูพืช	และความทนทานต่อ
สภาพแวดล้อมที่ไม่เหมาะสม	 เป็นต้น	 แม้ว่าการ
ปรบัปรงุพนัธุแ์บบเดมิ	(conventional	breeding)	
มบีทบาทสำาคัญในการพฒันาพนัธุพ์ชืมาตัง้แต่อดตี	
อย่างไรก็ตาม	 การปรับปรุงพันธุ์แบบเดิมจำาเป็น
ต้องปลูกและคัดเลือกพันธุ ์พืชจากลักษณะที่
ปรากฏ	(phenotype)	โดยตรวจสอบประชากรพชื
จำานวนมากในหลายรุ่น	 ซึ่งเป็นกระบวนการที่ใช้
เวลานานและแรงงานมาก	จึงมีการนำาเทคโนโลยี
ชวีภาพด้านเครือ่งหมายดเีอน็เอมาช่วยตรวจสอบ
ลักษณะทางพันธุกรรม	(genotype)	และคัดเลือก
พันธุใ์นกระบวนการปรบัปรงุพันธุเ์พ่ือพฒันาพนัธุ์
พชืได้รวดเร็วยิง่ขึน้	เครือ่งหมายดเีอน็เอเป็นลำาดบั
นิวคลีโอไทด ์ช ่วงหนึ่งของดีเอ็นเอที่ ใช ้ เป ็น
เคร่ืองหมายบ่งชีค้วามเป็นเอกลกัษณ์ของสิง่มชีวีติ	
บางเครื่องหมายดีเอ็นเอมีความสัมพันธ ์กับ
ลกัษณะทางการเกษตรและสามารถใช้ตดิตามการ
ถ่ายทอดลักษณะที่สนใจได้
	 สภาพแวดล้อมทีไ่ม่เหมาะสมต่อการเจรญิ
เติบโตของพืชเป็นความเครียดที่เกิดจากสิ่งไม่มี
ชีวิต	(abiotic	stress)	ส่งผลกระทบเชิงลบต่อพืช	
โดยส่งผลเสียต่อประชากรหรือสรีรวิทยาของพืช
อย่างมีนัยสำาคัญ	และส่งผลต่อเนื่องทำาให้เกิดการ
สูญเสียผลผลิตทางการเกษตร	 ความเครียดที่เกิด
จากส่ิงไม่มีชีวิตมีหลายรูปแบบ	 ได้แก่	 อุณหภูมิ	
(ความร้อนหรือความเย็นจัด)	 ระดับเกลือที่สูงขึ้น	
ความแห้งแล้ง	นำา้ท่วม	โลหะในดิน	การขาดแคลน
ธาตอุาหาร	และภยัธรรมชาตอ่ืิน	ๆ 	เช่น	พายุ	และ
ไฟป่า	เป็นต้น	เครื่องหมายดีเอ็นเอที่เกี่ยวข้องกับ
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ความทนทานต่อสภาวะเครียดต่าง	 ๆ	 เป็นเครื่อง
มือสำาคัญในการคัดเลือกและพัฒนาพันธุ์พืชให้มี
ความทนทานต่อสภาพแวดล้อมท่ีไม่เหมาะสมเพือ่
ลดการสูญเสียผลผลิต	 และรองรับกับปัญหาการ
เปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศของโลกอีกด้วย	

ความเครียดของต้นพืช (Plant stress)
	 ความเครียดของต้นพืชเป็นสภาวะที่เกิด
ขึน้กบัพืช	เมือ่ต้นพืชต้องเผชญิกับสภาวะแวดล้อม
ท่ีไม่เหมาะสมต่อการเจรญิเติบโต	โดยพชืจะมีการ
ตอบสนองต่อสภาวะไม่เหมาะสมนั้นๆ	ในรูปแบบ
ที่แตกต่างกันไป	ปัจจัยที่ทำาให้พืชเกิดความเครียด
มี	2	รูปแบบ	ได้แก่	1)	ความเครียดจากปัจจัยทาง
กายภาพ	(abiotic	stress)	เช่น	สภาวะแห้งแล้ง	
การมีนำา้ท่วมขัง	ความเคม็ของดนิ	ความร้อน	ความ
เย็น	และการขาดธาตุอาหาร	2)	ความเครียดจาก
ปัจจัยทางชีวภาพ	(biotic	stress)	เช่น	การที่พืช
ถูกแมลงเข้ากัดกิน	การเข้าทำาลายของเชื้อก่อโรค
พชื	เช่น	เชือ้รา	แบคทีเรยี	ไวรสั	และไวรอยด์	และ
การปล่อยสารจากพชืในบรเิวณใกล้เคยีงทีม่ผีลต่อ
การเจริญเติบโตของพืชหลัก	(Gull	et al. ,	2019)	
ในบทปรทิศัน์นี	้จะนำาเสนอเฉพาะความเครยีดของ
พืชที่เกิดจากสิ่งไม่มีชีวิต	

ผลกระทบของความเครยีดจากสิง่ไม่มีชีวติต่อพืช
	 ความเครียดจากสิ่งไม่มีชีวิตทำาให้พืชไม่
สามารถแสดงออกทางพนัธกุรรมได้อย่างสมบรูณ์	
เกดิการเปล่ียนแปลงในการจดัสรรการใช้ประโยชน์	
ของสารอาหารที่พืชมีอยู่	 ความสามารถในการ
สังเคราะห์ทางชีวภาพ	(biosynthetic	capacity)	
ของพืช	 จนท้ายท่ีสุดการเจริญเติบโตของพืชจะ
หยุดชะงัก	(Younis	et al. ,	2020)	ความเครียด
จากสิง่ไม่มชีวีติบางชนดิกระตุน้การผลติ	reactive	
oxygen	 species	 (ROS)	 ซึ่งเป็นสารที่เกิดจาก
ออกซิเจน	 ประกอบด้วยโมเลกุลที่ไม่เสถียรอย่าง
มากและออกซิเจนที่พร้อมทำาปฏิกิริยา	 การผลิต	
ROS	 ในปริมาณมากเกินไปจะเป็นพิษและเกิด

ปฏกิริิยาทำาลายคาร์โบไฮเดรต	ไขมนั	กรดนวิคลอิีก	
และโปรตีน	ซึง่ส่งผลเสยีต่อการเจรญิเติบโตของพชื	
ตลอดจนผลผลิตและคุณภาพทีล่ดลง	 (Figure	 1) 
ระบบป้องกันสภาวะเครียดของพืชจะถูกกระตุ้น
หลงัจากการรบัรูถ้งึความเครยีด	วถิกีารส่งสญัญาณ	
หลายทางจะเริ่มทำางานโดยขึ้นอยู่กับประเภทของ
ความเครยีด	วถิกีารป้องกันโดยทัว่ไปถกูควบคุมโดย
เอนไซม์ไคเนส	(kinase	enzyme)	และฮอร์โมนพืช	
เช่น	 ช่องไอออน	 (ion	 channel)	 ถูกกระตุ้นด้วย
ฮอร์โมนพชืกรดจัสโมนกิ	(jasmonic	acid	:	JA)	กรด
แอบไซซิก	(abscisic	acid	:	ABA)	เอทลินี	(ethylene	
:	ET)	และกรดซาลไิซลิก	(salicylic	acid	:	SA)	และ
เก่ียวข้องกับการผลิต	 ROS	 ปัจจัยเหล่านี้จะปรับ
เปลีย่นกระบวนการทางพนัธกุรรมหรอืการแสดงออก
ของยีนและเมตาบอลิซึมใหม่	 ทำาให้เกิดการตอบ
สนองการป้องกันที่ช่วยลดการสูญเสียที่เกิดจาก
ความเครยีด	(Rejeb	et al. ,	2014)

Figure 1	Effect	of	abiotic	stress	on	plant

	 ยีนที่ตอบสนองต่อความเครียดสามารถ
แบ่งออกได้เป็น	2	ประเภทใหญ่	ๆ	ได้แก่	ยีนที่ถูก
ชักนำาในช่วงต้น	(early-induced	gene)	และยีน
ที่ถูกชักนำาในช่วงปลาย	 (late-induced	 gene)	 



324 วารสารวิชาการเกษตร ปีที่ 40 ฉบับที่ 3 กันยายน - ธันวาคม 2565

ยีนที่ถูกชักนำาในช่วงต้นจะได้รับการกระตุ ้น 
ทันทีหลังจากรับสัญญาณความเครียด	ยีนเหล่านี้
ส่วนมากจะแสดงออกมาในช่วงเวลาระยะสัน้	ได้แก่	
กลุ่มยีน	transcription	factor	เช่น	ยีน	abscisic	
acid-responsive	 element	 binding	 factor	
(ABF)	และยีน	master	regulator	of	cell	cycle	
entry	and	proliferative	metabolism	(MYC)	ที่
ถูกกระตุน้ให้เริม่ทำางานโดย	ABA	และ	JA	ซึง่เป็น
ฮอร์โมนตอบสนองต่อความเครียดที่สำาคัญในพืช	
จากนัน้	transcription	factor	จะทำาหน้าท่ีกระตุ้น
การแสดงออกของยีนที่ถูกชักนำาในช่วงปลาย	
นอกจาก	ABF	และ	MYC	แล้วยงัม	ีtranscription	
factor	 ชนิดอื่น	 ๆ	 ด้วย	 เช่น	 ยีน	 apetala2/ 
ethylene responsive factor (AP2/ERF),	 ยีน	
myeloblastosis (MYB)	และยีน WRKY	(Yoon	
et al. ,	2020)	ส่วนยีนที่ถูกชักนำาในช่วงปลายจะ
แสดงออกอย่างช้า	ๆ 	ภายใต้สภาวะเครยีด	กล่าวคอื	
แสดงออกหลงัจากได้รับสญัญาณความเครียดแล้ว
เป็นระยะเวลาหลายชั่วโมง	 และการแสดงออก 
ของยีนจะคงอยู่อย่างต่อเนือ่ง	ได้แก่	ยนีทีแ่ปลรหสั
เป็นโพลเีปปไทด์	(polypeptide)	ทีม่คีณุสมบตัเิข้า
กับนำ้าได้ดี	 ยีนท่ีแปลรหัสเป็นโปรตีนที่ช่วยรักษา
เสถยีรภาพของเนือ้เยือ่	เช่น	ยนี	cold responsive 
(COR)	และยนี	late embryogenesis abundant 
(LEA)	เป็นต้น	(Kasuga	et al.,	1999)

ความเครียดจากความร้อน
	 ความเครียดจากความร้อน	 หมายถึง	
ระดบัอณุหภมิูท่ีสงูข้ึนท่ีก่อให้เกดิความเสียหายต่อ
การเจริญเติบโตและพัฒนาการของพืชแบบไม่
สามารถย้อนกลับได้	 ความเครียดจากความร้อน
เกิดได้	3	กรณี	ดังนี้	(1)	อุณหภูมิสูงสุดที่ไต่ระดับ
ถึงหรือความเข้ม	 (intensity)	 (2)	 ความถี่ของ
เหตุการณ์ที่เกิดขึ้น	(frequency)	และ	(3)	ระยะ
เวลาที่ เหตุ การณ ์นั้ น เกิดขึ้ น 	 (dura t ion )	
ความเครียดจากความร ้อนทำ า ให ้ เกิดการ
เปลี่ยนแปลงทางสรีรวิทยาและชีวเคมีในพืช	

อุณหภูมิสูงส่งผลโดยตรงต่อการเสื่อมสภาพและ
การรวมตัวของโปรตีน	(aggregation)	รวมถงึการ
ไหลเวียนของไขมันเมมเบรน	(membrane	lipid)	
ที่เพิ่มขึ้น	 สำาหรับผลทางอ้อมจะเกี่ยวข้องกับการ
หยดุทำางานของเอนไซม์ในคลอโรพลาสต์และไมโต
คอนเดรยี	การย่อยสลายของโปรตีน	การยบัย้ังการ
สังเคราะห์โปรตีน	และการสูญเสียความสมบูรณ์
ของเยื่อหุ้มเซลล์	(loss	of	membrane	integrity)	
ในทีส่ดุนำาไปสูส่ภาพการขาดสารอาหาร	การยบัยัง้
การเจริญเติบโต	 การไหลของไอออนที่ลดลง	 
การผลติสารประกอบทีเ่ป็นพษิและ	ROS	(Wahid	
et al. ,	2007)	การเปลีย่นแปลงภายในเซลล์ดงักล่าว	
ส่งผลกระทบไปถงึการเจรญิเตบิโตของพชื	ตลอดจน 
ผลผลิตและคุณภาพที่ลดลง	Yang	et al. 	(2018)	
รายงานว่า	ในข้าวสาลี	ข้าว	และข้าวโพด	เมื่อพืช
เผชิญความเครียดจากความร้อนในช่วงการเติม
เมล็ด	(grain	filling)	พบว่า	การสะสมของแป้งลด
ลงอย่างเห็นได้ชัด	 ระดับของนำ้าตาลในข้าวโพด	
เช่น	ฟรุกโตส	(fructose)	และเฮกโซส	(hexose)	
ก็ลดลงเช่นกัน	นอกจากน้ี	Li	et al. (2018)	รายงานว่า 
เมื่อถั่วเหลืองเผชิญความเครียดของอณุหภมูแิละ
ก๊าซคาร์บอนไดออกไซด์ทีส่งูขึน้	 ส่งผลให้ปริมาณ
กรดอะมิโนอสิระและความเข้มข้นของโปรตนีโดย
รวมลดลง	ในขณะทีค่วามเข้มข้นของนำา้มนัเพิม่ข้ึน
อย่างมีนัยสำาคัญ
	 ความทนทานต่อความเครียดต่าง	ๆ	เป็น
ลักษณะเชิงปริมาณที่มียีนหลายยีนเกี่ยวข้อง	การ
ปรบัปรงุพนัธุเ์พ่ือเพิม่ความทนทานต่อความเครยีด
จากความร้อนมีการดำาเนินการในข้าว	ตำาแหน่งที่
ควบคุมลักษณะเชิงปริมาณ	 (quantitative	 trait	
loci,	QTL)	ตัวหลักที่สัมพันธ์กับความทนทานต่อ
ความร้อนถกูระบแุละโคลนได้สำาเรจ็ในข้าวแอฟรกิา	
(Oryza glaberrima	Steud.)	โดยพบว่า	เป็นยีนที่
แปลรหัสเป็นโปรตีนหน่วยย่อย	 α2	 ของ	 26S	
proteasome	 ที่เกี่ยวข้องกับการเสื่อมสภาพของ
โปรตนี	(Li	et al. ,	2015)	ในข้าวพนัธุ	์Kokoromachi 
ของประเทศญีปุ่น่	Shirasawa	et al. 	(2013)	ระบุ	
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QTL	 ท่ีสัมพันธ์กับความทนทานต่อความร้อนใน
ช่วงการเติมเมล็ด	 โดยอยู ่ใกล้กับเครื่องหมาย
ดีเอ็นเอ	ktIndel001	และ	RFT1	ที่ใช้ในการคัด
เลือกพันธุ์ทนร้อน	นอกจากนี้	Waghmare	et al.  
(2018)	ระบุเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดเอสเอสอาร์	
(simple	sequence	repeat,	SSR)	จำานวน	41	
เครื่องหมาย	ที่ให้ความแตกต่างระหว่างข้าวพันธุ์	
N22	 ที่ทนทานต่อความร้อนกับพันธุ์	 Uma	 ที่ให้
ผลผลิตสูงแต่อ่อนแอต่อความร้อน	 สำาหรับนำา
เครื่องหมายดังกล่าวไปใช้ในการคัดเลือกและ
พัฒนาข้าวพันธุ ์ใหม่ของประเทศอินเดียท่ีให้
ผลผลิตสูงและทนทานต่อความร้อน	

ความเครียดจากความเค็ม
	 ปริมาณเกลือแร่ที่ละลายในนำ้าและดิน 
เป็นสาเหตุของปัญหาความเค็ม	เกลือเหล่าน้ีประกอบ 
ด้วยอิเล็กโทรไลต์ของไอออนลบ	 (ส่วนใหญ่	 คือ	
CO

3
2−,	 SO

4
2−,	Cl−,	NO

3
−,	HCO

3
−)	และไอออน

บวก	(ส่วนใหญ	่คือ	Ca2+,	K+,	Mg2+,	Na+)	เกลือ
ท่ีละลายนำ้าได้จะสะสมอยู่ที่ชั้นบนของดินและส่ง
ผลเสียต่อผลผลิตทางการเกษตรของพ้ืนที่นั้น	
กลไกการทนทานต่อความเค็มสามารถแบ่งออก
เป็น	2	ประเภทหลกั	ได้แก่	ประเภทที	่1	การป้องกนั
หรือลดปริมาณเกลือที่เน้ือเยื่อพืชดูดซึม	 และ
ประเภทที	่2	การลดความเข้มข้นของเกลือทีมี่อยูใ่น
ไซโตพลาสซึม	กลไกทัง้สองประเภทนีพ้บได้ในฮาโล
ไฟต์	 (halophyte)	 หรอืพชืทีท่นต่อความเค็ม	 เช่น	
cordgrass	(Spartina alterniflora	Loisel.)	และ	
saltgrass	(Distichlis spicata	(L.)	Greene)	ซึ่ง
สามารถขับเกลือออกจากเซลล์และสามารถแยก
เกลือส่วนเกินไปเก็บไว้ในแวคิวโอลของเซลล์ได้
อย่างมีประสิทธิภาพอีกด้วย	 ทำาให้ฮาโลไฟต์
สามารถเติบโตในดินเค็มได้ดีกว่า	 และอยู่ได้ใน
ระยะเวลายาวนานกว่าไกลโคไฟต	์(glycophyte)	
ที่เป็นพืชส่วนใหญ่ซึ่งอ่อนแอต่อความเค็ม
	 การศึกษาการแสดงออกของยีนภายใต้
สภาวะความเครียดจากความเค็ม	 พบยีนที่มีการ

แสดงออกเปล่ียนแปลงไป	 สามารถแบ่งกลุ่มตาม
หน้าท่ีของยนี	ได้เป็น	5	กลุม่หลกั	ดงันี	้(1)	ตวัรบัรู	้
ความเครยีด	(stress	sensor)	เช่น	ยนี	Ca sensor 
kinase	ยีน	protein kinase	(2)	ตัวควบคุมความ
สมดุลของไอออน	(ion	balance	regulator)	เช่น	
ยีน	Na transporter	 ยีน	 Transferase	 (3)	 ตัว
ควบคุม	ROS	(ROS	regulator)	เช่น	ยีน	ROS 
scavenger	ยีน	Redox enzyme	(4)	ตัวปกป้อง
เซลล์	(cell	protector)	เช่น	ยนี	Proline synthesis 
ยนี	Polyamine biosynthesis	(5)	ตวัควบคมุความ
ชราภาพ	 (senescence	 regulator)	 เช่น	 ยีน	
Protease	 ยีน Nitrogen remobilization  
(Soltabayeva	et al.	,	2021)	การแสดงออกของ
ยนีจากกลุม่หน้าทีท่ีแ่ตกต่างกนัเหล่านีท้ำาให้ทราบ
ถึงกลไกของพืชในการตอบสนองต่อความเครียด
จากความเค็ม
	 QTL	ที่สัมพันธ์กับความทนทานต่อความ
เค็มได้รับการศึกษาในข้าวและพบว่า	saltol	 เป็น	
QTL	หลกัทีค่วบคมุลกัษณะดงักล่าว	มตีำาแหน่งบน
โครโมโซมที่	 1	 ของจีโนมข้าว	 เมื่อทำาการโคลน
บรเิวณ	saltol	พบยนีทีเ่กีย่วข้องกบัการดูดซมึของ
ไอออน	(De	Leon	et al. ,	2015)	เครื่องหมายที่
ใช้ในการคัดเลือกยีน	 saltol ได้แก่	 เครื่องหมาย
ดีเอ็นเอชนิด	SSR	ชื่อ	RM493	และ	RM3412b	
นอกจากนี	้พบว่า	QTL	ชือ่	SKC1	มีความสมัพนัธ์
กับความทนทานต่อความเค็มของข้าว	มีตำาแหน่ง
บนโครโมโซมที่	 1	 เช่นกัน	 โดย	QTL	นี้	 พบยีน	
sodium	transporter	ที่ทำาหน้าที่ขนส่ง	Na+	ออก
จากท่อลำาเลียงนำ้า	(Ren	et al. ,	2005)
	 สำาหรับการศึกษาวิจัยในถั่วเหลือง	 QTL	
หลักที่ควบคุมลักษณะความทนทานต่อความเค็ม
ถูกระบุบนโครโมโซมที่	3	(Tuyen	et al. ,	2010)	
โดยพบยีน	Glyma03g32900	 หรือ	GmSALT3  
ที่ทำาหน้าที่เกี่ยวข้องกับการขนส่งโซเดียม	 (Guan	
et al. ,	 2014)	 ขณะที่	 QTL	 รองสำาหรับความ
ทนทานต่อความเค็มถูกระบุอยู่บนโครโมโซมที่	 2,	
7,	9,	11,	13,	14,	15	และ	18	(Do	et al. ,	2019)
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ความเครียดจากความแห้งแล้ง
	 ความเครียดจากความแห้งแล้งเกิดจาก
การขาดนำา้ของพชื	เป็นสาเหตสุำาคญัประการหนึง่
ของการสูญเสียผลผลิตทางการเกษตร	 เนื่องจาก
นำ้ามีความจำาเป็นต่อกระบวนการพ้ืนฐานในการ
เจรญิเตบิโตของพชื	Ullah	(2009)	รายงานว่า	การ
ลดการให้นำ้าลง	40%	ทำาให้ผลผลิตข้าวโพดลดลง
เหลือ	40%	และข้าวสาลีเหลือ	21%	ของผลผลิต
เดิม	 ปัจจุบันการหาวิธีต่อสู้กับความเครียดจาก
ความแห้งแล้งมีความสำาคัญอย่างย่ิง	 เนื่องจาก
ปัญหาการลดลงของปริมาณนำ้าฝนและความแห้ง
แล้งมีแนวโน้มเพิ่มขึ้นซึ่งมีสาเหตุจากภาวะโลก
ร้อนที่ทวีความรุนแรงขึ้น
	 ความเครียดจากความแห้งแล้งส่งผลให้
เกิดการเปลี่ยนแปลงทางสรีรวิทยาของพืช	 ได้แก่	
การลดลงของกิจกรรมการสังเคราะห์แสง	 การ
เปลีย่นแปลงความยดืหยุ่นของผนงัเซลล์	และการ
ปิดปากใบ	ภยัแล้งยงัส่งผลต่อภาวะโภชนาการของ
พชื	 เนือ่งจากการแพร่กระจายของธาตุอาหารจาก
ดนิเข้าสูร่ากจะลดลงตามระดบัความชืน้	(Hu	et al.,	
2007;	Younis	et al. ,	2017)	พืชมีกลไกและการ
ปรับตัวเพื่อจัดการกับความเครียดจากภาวะแล้ง	
เช่น	การปิดปากใบ	การผลัดใบเพื่อลดการสูญเสีย
นำ้า	 ฮอร์โมนสำาคัญที่ควบคุมการเปิดและปิดปาก
ใบ 	 คื อ 	 ABA	 เมื่ อ 	 ABA	 จั บกั บ ตั ว รั บ	 
(receptor)	จะส่งผลให้ช่องไอออนเปิด	ซึง่จะทำาให้
ความดัน	(turgor	pressure)	ในปากใบลดลงและ
ส่งผลให้ปากใบปิด	 Gonzalez-Villagra	 et al.  
(2018)	รายงานว่า	เมือ่พชืถกูเพาะเลีย้งในสภาวะ
แห้งแล้ง	พชืจะผลิต	ABA	มากขึน้เพือ่พยายามเกบ็
รกัษานำา้ทีมี่อยูใ่นใบในมนัสำาปะหลงั	Wang	et al.  
(2017)	ทำาแผนทีค่วามสมัพนัธ์ทีเ่กีย่วข้องกบัความ
แห้งแล้ง	โดยศึกษากบัมนัสำาปะหลงั	134	สายพันธุ	์
และใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด	 EST-SSR	 พบ
ตำาแหน่งบนโครโมโซม	 จำานวน	 13	 ตำาแหน่งที่
เกี่ยวข้องกับความทนทานต่อความแห้งแล้ง

	 มีการศึกษาวิเคราะห์	QTL	ที่สัมพันธ์กับ
การทนแล้งจำานวนมากในพืชตระกลูถ่ัว	ในถ่ัวชิกพี	
Hamwieh	et al. 	(2013)	ระบุ	12	QTL	(NCP-
GR-50,	 TR-50,	 SCEA19,	 TAA-58,	H6C-07,	
H5E-02,	H5G-01,	H6C-07,	H1B-04,	TA-113,	
H6C-07	และ	H1F-21)	เกี่ยวข้องกับการทนแล้ง
ระยะต้นกล้า	ในถั่วพุ่ม	Muchero	et al. 	(2009)	
รายงาน	7	เครือ่งหมายดีเอน็เอ	ACC-3,VuPAT1-2,		
CPRD8-	1,	CPRD14-2,	CPRD14-3,	CPRD22-2, 
CPRD22-4	ที่เชื่อมโยงกับ	QTL	ของลักษณะการ
ทนแล้ง	Dro-1,	Dro-2,	Dro-3,	Dro-3,	Dro-4,	
Dro-5	และ	Dro-5	ตามลำาดับ	ในถั่วแขก	Briñez	
et al. 	(2017)	พบ	22	QTL	ที่เกี่ยวข้องกับชีวมวล
สดของใบและลำาต้น	 (leaf	 and	 stem	 fresh	 
biomass)	 คลอโรฟิลล์	 อุณหภูมิใบ	 ชีวมวลแห้ง
ของใบ	วนัทีอ่อกดอก	จำานวนฝักต่อต้น	นำา้หนกัฝักแห้ง 
จำานวนเมล็ดต่อต้น	นำา้หนกัเมลด็	และผลผลติรวม	
ภายใต้ความเครยีดจากความแห้งแล้ง	ในถ่ัวเหลอืง
พบ	 4	 QTL	 ที่ เกี่ยวข ้องกับผลผลิตภายใต ้
ความเครียดจากความแห้งแล้ง	 โดยอยู่ใกล้กับ
เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด	 SSR	 ชื่อ	 Satt226,	
Sat_375,	 Sat_074	 และ	 Satt205-Satt489	
(Manavalan	et al. ,	2009)	นอกจากนี้	Carpen-
tieri-Pipolo	 et al. 	 (2011)	 ระบุเพิ่มเติมอีก	 
4	 QTL	 ได้แก่	 qSV_Gm03,	 qSV_Gm05,	
qSV_Gm10	และ	qSV_Gm12	อย่างไรก็ตาม	
การวิเคราะห์	 QTL	 ส่วนใหญ่ใช้ประชากรกลุ่ม
เดียวและขนาดเล็กทำาให้เครื่องหมาย	QTL	ที่ระบุ
ได้อาจใช้ไม่ได้กับประชากรที่ไม่มีความเกี่ยวข้อง
ทางพันธุกรรมกับพันธุ์ที่ใช้ศึกษาที่กล่าวมาแล้ว

กรณีศึกษา: การพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอที่
สัมพันธ์กับความทนแล้งในถั่วเหลือง 
	 จีราพร	และคณะ	 (2561)	ทำาการศึกษา
ความทนทานต่อสภาพแห้งแล้งในระยะแรกงอก
ของถั่วเหลืองพันธุ์รับรองของกรมวิชาการเกษตร	
จำานวน	19	พนัธุ	์ดำาเนนิการตามวธิขีอง	Rasaei	et al.  
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(2013)	โดยใช้	polyethylene	glycol	(PEG)	เป็น
สารดูดความชื้นหรือสารชักนำาให้เกิดสภาพแห้ง
แล้งในกระดาษเพาะ	 ตรวจสอบ	 และเก็บข้อมูล
เปอร์เซ็นต์การงอกของถั่วเหลืองแต่ละพันธุ์หลัง
ประสบภาวะแห้งแล้ง	5	วัน	หลังปลูกโดยเปรียบ
เทียบระหว่างกรณีควบคุม	(PEG	0%)	กับสภาวะ
แห้งแล้ง	(PEG	15%)	พบว่า	ถัว่เหลอืงแต่ละพันธุ์
มีความทนทานต่อสภาพแห้งแล้งในระยะแรกงอกแตก
ต่างกนั	 พนัธุท่ี์ทนทานมากท่ีสดุ	 ได้แก่	 ศรสีำาโรง	 1 
กลุ่มพันธุ์ทนทานพันธุ์อื่น	 ๆ	 เช่น	 เชียงใหม่	 2	
เชยีงใหม่	 60	 และ	 สจ.2	 เป็นต้น	 สำาหรบัพนัธุท์ี่
อ่อนแอมากทีส่ดุ	ได้แก่	พนัธุเ์ชยีงใหม่	1	กลุม่พันธุ์
อ่อนแออืน่	ๆ	เช่น	เชยีงใหม่	5	เชยีงใหม่	6	และ
เชยีงใหม่	84-2	เป็นต้น	(Table	1)	เม่ือวิเคราะห์
ลำาดับดีเอ็นเอ	 (deoxyribonucleic	 acid)	 

ของจีโนมถั่วเหลือง	 จำานวน	 10	 พันธุ์	 โดยใช้วิธ	ี
genotyping	by	sequencing	(GBS)	พบความ
แตกต่างของลำาดับดีเอ็นเอระหว่างพันธุ์ทนทาน
และพันธุ ์อ ่อนแอต่อสภาพแห้งแล้ง	 โดยเป็น
เครือ่งหมายดเีอน็เอชนิดสนปิ	(single-nucleotide	
polymorphism,	 SNP)	 ในยีน Dehydratase 
(DHT) และ	ยนี	Peroxisome Assembly Protein 
(PXS) ทีม่คีวามสมัพนัธ์กบัความทนทานต่อสภาพ
แห้งแล้ง	(จรีาพร	และคณะ,	2565)	ยีน	Dehydratase 
มีบทบาทในการสังเคราะห์กรดอะมิโนชนิดฟีนิล 
อะลานีน	 (phenylalanine)	 และการผลิตฟีนิล 
โพรพานอยด์	 (phenylpropanoid)	 ที่ทำาหน้าที่ 
ในระบบการป้องกนัจากสภาวะเครยีด	(Warpeha	 
et al. ,	2006)	สำาหรบัยนี	Peroxisome Assembly 
Protein	เกีย่วข้องกบัเปอร์รอกซิโซม	(peroxisome)	

Table 1	Average	percentage	of	germination	 rate	at	5	days	after	planting	of	each	DOA- 
registered	soybean	cultivars	between	PEG	0%	and	15%

Cultivars
 PEG (%)

0 15 Diff

Chiang	Mai	1 97	bc 14	h 83	**
Chiang	Mai	2 100	ab 92	ab 8	**

Chiang	Mai	3 70	f 50	fg 20	**
Chiang	Mai	5 98	abc 54	fg 44	**
Chiang	Mai	6 100	ab 48	fg 51	**
Chiang	Mai	60 73	f 63	ef 10	ns
Chiang	Mai	84-2 99	ab 45	g 54	**
SJ	1 86	de 61	ef 25	**
SJ	2 93	cd 80	d 12	**
SJ	3 72	f 63	ef 9	ns
SJ	4 91	cd 74	de 17	**
SJ	5 96	bc 80	d 16	**
Sukothai	1 99	ab 91	abc 8	**
Sukothai	2 99	ab 82	cd 17	**
Sukothai	3 96	bc 73	de 23	**
Srisamrong	1 100	a 96	a 4	**
Konkaen 91	cd 83	bcd 8	ns
Utsaha-A 78	ef 64	ef 14	*
Williams 100	a 50	fg 50	**
F-Mean 91 66 25
CV	(%)	 8.72

**	=	significant	at	1%	level,	*	=	significant	at	5%	level,	ns	=	not	significant

Means	in	a	column,	followed	by	a	common	letter	are	not	significantly	different	at	the	5%	level	by	DMRT

Source:	จีราพร	และคณะ	(2561)
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ซึง่ทำาหน้าท่ีในระบบกำาจัด	ROS	(Hinojosa	et al.,	
2019)	ผลการวเิคราะห์ความถกูต้องของเครือ่งหมาย 
ดีเอ็นเอ	 DHT	 และ	 PXS	 ในการคัดเลือกพันธุ์
ทนทานต่อสภาพแห้งแล้งในถัว่เหลอืง	จำานวน	19	
พันธุ์	 (Figure	2,	3)	พบว่า	 เครื่องหมายดีเอ็นเอ	
DHT	และ	PXS	มีความถูกต้อง	78.9%	ทั้งสอง
เครื่องหมาย	(จีราพร	และคณะ,	2565)	ซึ่งถือว่า

มีประสิทธิภาพสูงในการคัดเลือกพันธุ์ถั่วเหลืองที่
มคีวามทนทานต่อสภาพแห้งแล้งในระยะแรกงอก	
ในพชืมนัสำาปะหลัง	Blair	et al. 	(2007)	รายงานว่า 
เครื่องหมาย	RME1	และ	NS158	เป็นเครื่องมือ
พยากรณ์ทีย่อดเยีย่มสำาหรบัคดัเลอืกลกัษณะความ
ต้านทานโรคใบด่าง	โดยมีความถูกต้อง	70-80%

Figure 2	DNA	amplification	with	primers	of	DHT	marker	using	Tetra-Primer	ARMS–PCR	technique	in	

DOA-registered	soybean	19	cultivars.	G	allele	is	represented	by	264-bp-band	and	found	in	drought	

tolerant	cultivars,	while	C	allele	is	represented	by	205-bp-band	and	found	in	drought	sensitive	cultivars.	

Source:	จีราพร	และคณะ	(2565)

Figure 3	DNA	amplification	with	primers	of	PXS	marker	using	Tetra-Primer	ARMS–PCR	technique	in	

DOA-registered	soybean	19	cultivars.	T	allele	is	represented	by	185-bp-band	and	found	in	drought	

tolerant	cultivars,	while	C	allele	is	represented	by	266-bp-band	and	found	in	drought	sensitive	cultivars.	

Source:	จีราพร	และคณะ	(2565)
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แนวทางการใช้เทคโนโลยีเพื่อการคัดเลือกและ
ปรับปรุงพันธุ์พืชในอนาคต
	 เพ่ือให้การปรบัปรงุพนัธุพ์ชืดำาเนนิการได้
รวดเร็ว	 ทันต่อสถานการณ์การเพ่ิมขึ้นของ
ประชากรโลก	และรองรบัปัญหาการเปลีย่นแปลง
ของสภาพภูมิอากาศ	 นอกเหนือจากการนำา
เครื่องหมายดีเอ็นเอมาช่วยในการคัดเลือกพันธุ์ที่

เรยีกว่า	marker-assisted	selection	(MAS)	แล้ว	
ยงัมเีทคโนโลยใีหม่ทีใ่ช้ประโยชน์จากเครือ่งหมาย
ดเีอน็เอเช่นกนั	เรยีกว่า	การคดัเลือกจโีนม	(genomic 
selection,	GS)	ด้วย	นอกจากเทคโนโลยีชีวภาพ
ด้านเครื่องหมายดีเอ็นเอแล้ว	 เทคโนโลยีชีวภาพ
ด้านพันธวุศิวกรรมและเทคโนโลยโีอมิกส์	(omics	
technology)	 กมี็บทบาทสำาคญัในการพัฒนาพนัธุ์
พชืให้มลีกัษณะตามต้องการ	(Figure	4)	

Figure 4	Trends	of	technology	for	plant	selection	and	breeding

 การคัดเลือกจีโนม	 เป็นวิธีการคัดเลือก
พันธุ์รูปแบบใหม่ที่มีการบูรณาการเทคโนโลยีทาง
ด้านอณพัูนธศุาสตร์ร่วมกบัการประเมนิพนัธกุรรม	
โดยอิงจากชุดข้อมูลเครื่องหมายดีเอ็นเอจำานวน
มากที่กระจายไปทั่วจีโนมทั้งหมด	 แตกต่างจาก	
MAS	 ท่ีใช้เครื่องหมายจำานวนน้อยตำาแหน่งที่พบ
ว่ามีความสัมพันธ์กับลักษณะที่สนใจในการคัด
เลือกพันธุ์	 ซึ่งกรณีลักษณะเชิงปริมาณที่ซับซ้อน	
ควบคุมโดย	QTL	รอง	จำานวนมากตำาแหน่ง	MAS	
ยังประสบความสำาเร็จน้อย	ดังนั้น	จึงมีการคิดค้น
วธิทีีเ่หมาะสำาหรบัการคดัเลอืกลกัษณะเชิงปรมิาณ
ที่ซับซ้อนดังกล่าว	 ได้แก่	การคัดเลือกจีโนม	 โดย
จะมีการพฒันาแบบจำาลองการทำานาย	(prediction	
model)	โดยองิจากข้อมลูจโีนไทป์และฟีโนไทป์ของ
ประชากรท่ีใช้ในการฝึกหรอืประชากรอ้างองิ	(training 
population)	สำาหรบัใช้เพือ่หาค่าการผสมพนัธุจ์โีนม	
(genomic	estimated	breeding	value,	GEBV)	

ในประชากรที่ผสมพันธุ ์ทั้งหมด	 (breeding	 
population)	 โดยประมวลผลจากโปรไฟล์จีโนม
แต่ละต้น	(Meuwissen	et al. ,	2001)	GEBV	ช่วย
ให้นกัปรบัปรงุพนัธุส์ามารถพยากรณ์ต้นทีม่ลีกัษณะ
พันธุท์ีดี่และมีความเหมาะสมสำาหรบัใช้เป็นพ่อแม่
พนัธุห์รอืสำาหรับใช้ในการพฒันาพันธุต่์อไป
 พนัธวุศิวกรรม	หมายถงึ	การเปลีย่นแปลง
โดยตรงของสารพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตโดยใช้
เทคโนโลยชีวีภาพ	 (Christou,	2013)	แบ่งออกเป็น	
2	ประเภท	ได้แก่	การดดัแปลงพนัธุกรรม	(genetic	
modification)	และการแก้ไขจโีนม	(genome	editing) 
ในการดัดแปลงพนัธกุรรมยนีทีแ่ปลรหสัแล้วทำาให้
เกิดลักษณะที่ต้องการจะถูกแทรกเข้าไปในจโีนมท่ี
ตำาแหน่งสุม่โดยใช้วธิกีารถ่ายฝากยนีลงในพชื	ทำาให้
มีดีเอ็นเอแปลกปลอม	 (foreign	 DNA)	 เข้าไปใน 
จีโนม	 ขณะที่การแก้ไขจีโนมจะเปล่ียนแปลง 
ดเีอน็เอของพชื	เช่น	การลบ	(deletion)	การแทรก	 
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(insertion)	และการแทนที	่(replacement)	ของ
ดเีอ็นเอ	ตามเป้าหมายทีก่ำาหนดได้อย่างจำาเพาะและ	
มปีระสทิธภิาพมากขึน้	วธิกีารทีใ่ช้กนัอย่างแพร่หลาย 
ที่สุดในการแก้ไขจีโนมในปัจจุบัน	 คือ	 clustered	
regularly	interspaced	short	palindromic	repeats 
and	 associated	 protein	 9	 (CRISPR-Cas9)	
พันธุ ์พืชท่ีได้จากการแก้ไขจีโนมอาจมีหรือไม่มี
ดเีอน็เอแปลกปลอมข้ึนอยูก่บัประเภทของการแก้ไข	
ในบางประเทศ	เช่น	สหรัฐอเมริกา	อาร์เจนตินา	
และบราซิล	 พืชที่ได้จากการแก้ไขจีโนมที่ไม่มี
ดเีอน็เอแปลกปลอมจะไม่อยู่ภายใต้มาตรการกำากบั
ดแูลเพิม่เตมิทีใ่ช้กบัพชืดดัแปลงพนัธกุรรม	ซึง่หาก
ไม่คำานงึถงึความแตกต่างในนโยบายการกำากบัดแูล	
ทั้งเทคนิคการดัดแปลงพันธุกรรมและการแก้ไข 
จีโนมเป็นเครื่องมือที่มีประสิทธิภาพสำาหรับการ
ปรบัปรงุพันธุพ์ชืเช่นเดยีวกนั	(Dong	and	Ronald,	
2019)	มกีารใช้พนัธวุศิวกรรมในการปรบัปรงุพนัธุ์
พืชหลายลักษณะ	 เช่น	 ความต้านทานโรคและ
แมลง	 ความทนทานต่อสภาวะเครียด	 ความ
ทนทานต่อสารกำาจัดศัตรูพืช	 การยืดอายุการเก็บ
รักษา	และการเพิ่มคุณค่าทางโภชนาการ	เป็นต้น
 เทคโนโลยีโอมิกส์	 “โอมิกส์”	หมายถึง	
การศึกษาแบบองค์รวมของสิง่มชีวีติบนฐานความรู้
ด้านวทิยาศาสตร์ชวีภาพ	ประกอบด้วย	(1)	จโีนมกิส์  
(genomics)	 เป็นการศึกษาข้อมูลทางพันธุกรรม
ทัง้หมดจากจีโนมของส่ิงมีชวิีต	(2)	ทรานสครปิโตมกิส์ 
(transcriptomics)	คอื	ความรูใ้นเรือ่งการแสดงออก	
ของยีนทั้งหมดซึ่งได้จากการศึกษาเอ็มอาร์เอ็นเอ
ทัง้หมด	การทำาทรานสครปิโตมกิส์เปรยีบเทยีบภาย
ใต้สภาวะแวดล้อมต่างๆ	 ช่วยให้สามารถระบุยีน 
ที่มีความสำาคัญต่อการปรับตัวของพืชได้	 (3)	 
โปรตโีอมกิส์	(proteomics)	คอื	ความรูใ้นเรือ่งการ
แสดงออกของยีนทัง้หมดซึง่ได้จากการศกึษาโปรตนี
ทั้งหมด	 (4)	 เมตาบอโลมิกส์	(metabolomics)	
เป็นการศึกษาความหลากหลายของเมตาโบไลท	์
(สารทีเ่ป็นผลติผลจาก	metabolism)	 ในเซลล์ใน
ขณะใดขณะหนึง่ว่ามวิีถ	ี (pathway)	 และกลไกที่
สมัพนัธ์กนัอย่างไร	(Nadeem	et al. ,	2019)	กล่าว
คือ	 เทคโนโลยีโอมิกส์ถูกนำามาใช้เพื่อค้นหายีนที่

ควบคุมลกัษณะทางการเกษตรทีส่นใจ	ศกึษาหน้าที่
ของยนีและวถีิทีเ่กีย่วข้อง	 นำาไปสูก่ารพฒันาพนัธุ์
พชืให้มลีกัษณะทางการเกษตรทีต้่องการได้	

สรุป
 เครือ่งหมายดเีอน็เอ	พนัธวุศิวกรรม	และ
โอมิกส์ทั้ง	 3	 เทคโนโลยีนี้	 มีบทบาทสำาคัญในการ
พฒันาและปรบัปรงุพนัธุพ์ชื	 โดยเทคโนโลยโีอมิกส์
ทำาให้ทราบถึงข้อมลูทางพันธุกรรมของสิง่มชีวิีตและ
ยนีทีค่วบคมุลกัษณะทางการเกษตร	ซึง่ข้อมลูดงักล่าว
เป็นประโยชน์ต่อพนัธวุศิวกรรม	เนือ่งจากให้ข้อมูลยนี
เป้าหมายสำาหรบัดำาเนนิการดดัแปลงพนัธกุรรมหรอื
แก้ไขจีโนม	เพือ่พฒันาพันธ์ุพชืให้มลีกัษณะทีต้่องการ	
นอกจากนี	้ ข้อมลูจากเทคโนโลยโีอมกิส์	 โดยเฉพาะ
อย่างยิง่ด้านจโีนมกิส์และทรานสครปิโตมิกส์	ยงัเป็น
ประโยชน์ต่อการพฒันาเครือ่งหมายดีเอน็เอสำาหรบั
การคดัเลอืกและปรบัปรงุพันธุพ์ชือกีด้วย
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