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การสร้างมะเขือเทศสายพันธุ์คู่แฝดของพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 ที่มีปริมาณ soluble 
solid content (SSC) สูงและมีลักษณะต้านทานโรคหลายชนิดจากการปรับปรุงพันธุ์แบบผสมกลับ
โดยใช้ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายเข้ามาช่วยคัดเลือกต้นลูกผสมกลับให้มียีนที่ควบคุมลักษณะต่างๆ ที่
ต้องการได้ เร่ิมจากสร้างสายพันธุ์รับโดยการผสมเพื่อรวมยีนต้านทานโรคพืช 4 ยีน ได้แก่ ยีน Mi 
Ph-3 Tm-2a และ I2 เข้าไว้ในต้นเดียวกัน คัดเลือกต้นลูกผสมด้วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่สัมพันธ์  
กับยีนต้านทานโรคในแต่ละต าแหน่ง พบว่า สามารถคัดเลือกต้นลูกผสมที่มียีนต้านทานโรคพืช  
4 ยีนในมะเขือเทศพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 จากนั้นน าสายพันธุ์รับที่ได้จากการคัดเลือกมาผสม
กับลูกผสมกลับที่ได้รับการถ่ายทอดยีน Brix9-2-5 ที่เกี่ยวข้องกับการเพิ่มของปริมาณ SSC จาก 
มะเขือเทศ 2 สายพันธุ์ ได้แก่ S. lycopersicum IL9-1-3 หรือ S. pimpinellifolium WVa700 โดยใน
แต่ละรุ่นของการผสมกลับจะผสมลูกผสมที่ได้เข้ากับสายพันธุ์รับ และคัดเลือกลูกผสมกลับที่
ต้องการด้วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่สัมพันธ์กับยีน Brix9-2-5 และยีนต้านทานโรค ผลที่ได้จากการ
เพิ่มยีน Brix9-2-5 เข้าสู่มะเขือเทศสายพันธุ์คู่แฝดที่มียีนต้านทานโรคพืชหลายชนิด พบว่า สามารถ
ปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 ให้มียีน Brix9-2-5 และยีนต้านทานโรคพืช
หลายชนิดได้ โดยสามารถเพิ่มปริมาณ SSC ในมะเขือเทศพันธุ์ P502 ประมาณ 20-41 เปอร์เซ็นต์ 
และมะเขือเทศพันธุ์สีดาทิพย์ 3 ประมาณ 16-46 เปอร์เซ็นต์ และจากการศึกษาคู่ผสมระหว่าง
มะเขือเทศพันธุ์สีดาทิพย์ 3 กับ WVa700 ที่ใช้ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิด SSR ทั้งหมด 80 ต าแหน่ง
ครอบคลุม 12 โครโมโซมของมะเขือเทศ ส าหรับการท า negative selection เพื่อช่วยคัดเลือกต้น
ลูกผสมที่มีสัดส่วนจีโนมเหมือนพันธุ์สีดาทิพย์ 3 อย่างรวดเร็ว พบว่า ในรุ่น BC4F1 สามารถ
คัดเลือกลูกผสมกลับที่มีจีโนมเหมือนพันธุ์รับ 95-100 เปอร์เซ็นต์ 
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Near isogenic lines (NILs) of tomato ‘P502’ and ‘Seedathip 3’ that contained high 
soluble solid content and multiple disease resistances were created using marker assisted 
backcrossing. The recurrent parents for four disease resistant genes were derived from crossing 
of the single resistant gene NILs i.e., Mi, Ph-3, Tm-2a and I2 and selected using DNA markers 
associated with disease resistant genes. The construction of recurrent tomato of ‘P502’ and 
‘Seedathip 3’ containing four disease resistant genes were accomplished. After that, the cross 
between the recurrent parents and the backcross progenies to transfer genes Brix9-2-5 
responsible with the increase of SSC from S. lycopersicum IL9-1-3 or S. pimpinellifolium 
WVa700. After initial cross, selected hybrids in each generation were crossed back to the 
recurrent parents with the help of molecular markers linked to Brix9-2-5 gene and disease 
resistant genes. The use of marker-assisted selection for tomato breeding to increase soluble 
solid content and multiple disease resistances resulted in the construction of tomato NILs of 
‘P502’ and ‘Seedathip 3’ containing Brix9-2-5 gene and four disease resistant genes. The SSC 
in tomato cultivars ‘P502’ and ‘Seedathip 3’ were increased by 20-41 % and 16-46 % 
respectively. In addition, the cross between ‘Seedathip 3’ and ‘WVa700’ were selected to return 
to the recurrent genotype by using the negative selection technique which allow the wild 
genomic content to be reduced in few backcross generations by scanning with 80 molecular 
markers distributed on 12 chromosomes. We found that the negative selection technique to be 
highly effective at increasing the recurrent genome content to 95-100 % in four backcross 
generations. 
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4 การตรวจวัดปริมาณ SSC และ pH ในผลของมะเขือเทศ      27 
5 การแยกขนาดดีเอ็นเอด้วยเจลอะกาโรส  2 เปอร์เซ็นต์ ของการคัดเลือกด้วยดีเอ็นเอ

เคร่ืองหมายชนิด CAPS ที่คัดเลือกยีนต้านทานโรค 4 ยีน ได้แก่ ดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย  
Mi2, TG591, PrRuG248/249 และ S20         31 

6      การแยกขนาดดีเอ็นเอด้วยเจลอะกาโรส 2 เปอร์เซ็นต์ ในการคัดเลือกต้นลูกผสม 
ที่มียีนต้านทานโรคด้วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิด CAPS      32 

7      ลักษณะผลมะเขือเทศสายพันธุ์คู่แฝดพันธุ์ P502 ที่รวมยีนต้านทานโรคทั้ง 4 ยีน            
(NIL P502-4DR) ได้แก่ ยีน I2 Tm-2a Ph-3 และ Mi       35 

8      ลักษณะผลมะเขือเทศสายพันธุ์คู่แฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 ที่รวมยีนต้านทานโรคทั้ง 4 ยีน 
(NIL SD3-4DR) ได้แก่ ยีน I2 Tm-2a Ph-3 และ Mi       35 

9 ลักษณะทรงต้นและผลของมะเขือเทศสายพันธุ์คู่แฝดที่ได้จากการรวมยีนต้านทานโรค   
ทั้ง 4 ยีน ในสายพันธุ์ที่คัดเลือกน าไปใช้เป็นสายพันธุ์รับ (recurrent parents) ในการ 
ผสมกลับของการทดลองที่ 2         36 

10 การแยกขนาดดีเอ็นเอด้วยเจลอะคริลาไมด์ 4.5 เปอร์เซ็นต์ ในการคัดเลือกด้วยดีเอ็นเอ
เคร่ืองหมาย Lin5 และ Lin7 ที่ใช้คัดเลือกยีน Lin5 และ Lin7 ของแต่ละคู่ผสม    42 

11 ลักษณะผลของมะเขือเทศในรุ่น BC4F1 ที่ได้จากการผสมพันธุ์ระหว่างมะเขือเทศ 
พันธุ์ P502 กับ IL9-1-3          51 

12    ลักษณะผลของมะเขือเทศในรุ่น BC4F1 ที่ได้จากการผสมพันธุ์ระหว่างมะเขือเทศ 
พันธุ์ สีดาทิพย์ 3 กับ IL9-1-3         52 

13 ลักษณะผลของมะเขือเทศในรุ่น BC3F1 ที่ได้จากการผสมพันธุ์ระหว่างมะเขือเทศ 
พันธุ์ P502 กับ WVa700          53 

(  ) 
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14 ลักษณะผลของมะเขือเทศในรุ่น BC3F1 ที่ได้จากการผสมพันธุ์ระหว่างมะเขือเทศ 
พันธุ์สีดาทิพย์ 3 กับ WVa700         54 

15 สัดส่วนของจีโนมในลูกผสมกลับรุ่น BC1F1 ที่เหมือนกับพันธุ์สีดาทิพย์ 3 (% recurrent) 
จากการศึกษาด้วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายของคู่ผสม NIL SD3-Ty-2 x WVa700    56 

16 graphical genotype ของมะเขือเทศสายพันธุ์คู่แฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 ในการผสมกลับ 
รุ่น BC3F1 ของคู่ผสม NIL SD3-Ty-2 x WVa700       58 
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 ค าอธิบายสัญลักษณ์และค าย่อ 
 

BC   = backcross 
๐brix   = degree brix 
bp   = base pairs 
CAPS   = cleaved amplified polymorphic sequence 
cDNA   = complementary deoxyribonucleic acid 
cM   = centi Morgran 
DR   = disease resistance 
F1    = first filial generation 
IL   = introgressed lines  
MAS   = marker assisted selection 
MgCl2   = magnesium chloride 
NILs   = near isogenic lines  
P502   = Pace setter 502 
PCR   = polymerase chain reaction 
QTL   = quantitative trait loci 
TMV/ToMV  = tobacco/tomato mosaic virus 
TYLCV   = tomato yellow leaf curl virus 
SD3   = Seedathip 3 
SSC   = soluble solid content 
SSR   = simple sequence repeat 
 

(  ) 



การใช้ดีเอ็นเอเครื่องหมายช่วยในการปรับปรุงพันธ์ุมะเขือเทศเพื่อเพิ่มปริมาณ 

Soluble Solid Content และลักษณะต้านทานโรคพืชหลายชนิด 
 

Use of Molecular Markers in Tomato Breeding to Increase  
Soluble Solid Content and Multiple Disease Resistances 

 

ค าน า 
 

มะเขือเทศเป็นพืชผักที่มีความส าคัญทางเศรษฐกิจของไทย พบวํา มีปริมาณการปลูกและ
การบริโภคในหลายพื้นที่ของประเทศไทย แบํงออกเป็น 2 ประเภท คือ มะเขือเทศบริโภคผลสด 
ได๎แกํ สีดาทิพย์ สีดาห๎างฉัตร เชอร์ร่ี ราชินี ฟลอราเดล และมะเขือเทศอุตสาหกรรม ได๎แกํ P502 
P600 VF-134-1-2 Roma VF โดยมะเขือเทศบริโภคผลสดนิยมน ามารับประทานสดเหมือนเป็น
ผลไม๎ หรือ สามารถน าไปใช๎ในการประกอบอาหารได๎ เชํน ส๎มต า ย า หรือ สลัด สํวนมะเขือเทศ
อุตสาหกรรมนิยมน ามาใช๎แปรรูปเป็นผลิตภัณฑ์ตํางๆ เชํน มะเขือเทศลอกผิวบรรจุกระป๋อง  
ซอสมะเขือเทศ น้ ามะเขือเทศเข๎มข๎น เป็นต๎น ประเทศไทยน าผลผลิตและผลิตภัณฑ์จากมะเขือเทศ  
ที่ผลิตได๎มาใช๎บริโภคทั้งภายในประเทศและสํงออกท ารายได๎ให๎แกํประเทศไทยปีละหลายล๎านบาท 
โดยในปี 2551 ประเทศไทยมีพื้นที่ปลูกมะเขือเทศเพิ่มขึ้นเป็น 52,000 ไรํ ได๎ผลผลิต 191,000 ตัน 
และในปี 2552 มีการสํงออกมะเขือเทศสดมูลคํา 188 ล๎านบาท ซอสมะเขือเทศมูลคํา 188.6 ล๎านบาท 
(กรมวิชาการเกษตร, 2553; กรมสํงเสริมการเกษตร, 2554) และปริมาณการสํงออกมีแนวโน๎มที่จะ
เพิ่มมากขึ้นท าให๎ประเทศไทยให๎ความส าคัญกับการผลิตมะเขือเทศทั้งมะเขือเทศบริโภคผลสด  
และมะเขือเทศอุตสาหกรรม 

 
การผลิตมะเขือเทศในประเทศนั้นมักประสบปัญหาผลผลิตไมํเพียงพอกับความต๎องการ

เน่ืองจากมีโรคและแมลงเข๎าท าลาย อีกทั้งคุณภาพของมะเขือเทศไมํตรงกับความต๎องการของ
ผู๎บริโภค โดยปัญหาที่พบเกี่ยวกับมะเขือเทศบริโภคผลสด ได๎แกํ ไมํมีพันธุ์มะเขือเทศผลใหญํที่ใช๎
บริโภคสดโดยเฉพาะ ไมํมีพันธุ์ที่ทนทานตํอโรคพืชได๎หลายชนิด และไมํมีพันธุ์ที่สามารถปลูกได๎
ตลอดทั้งปี สํวนมะเขือเทศที่ใช๎เป็นวัตถุดิบในอุตสาหกรรมแปรรูปที่ส าคัญของไทยในปัจจุบันนั้น 
มีลักษณะตํางๆ ตามที่โรงงานต๎องการ ได๎แกํ ลักษณะผลสุกพร๎อมกัน ขั้วผลหลุดงําย สีผลแดงจัด
ตลอดผล ไส๎กลางผลสั้น เนื้อมาก น้ าน๎อย และผลแนํนแข็ง แตํมีข๎อเสียเนื่องจากมีปริมาณของแข็งที่
ละลายน้ าได๎ (soluble solid content) ต่ า สีของผลยังไมํได๎มาตรฐานโลก และไมํมีพันธุ์ที่ทนตํอโรค  
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 ได๎หลายชนิด (ศุภลักษณ์, 2536; ถาวร และคณะ, 2543) โดยปัญหาตํางๆ ที่พบส าหรับการผลิต
มะเขือเทศทั้งมะเขือเทศบริโภคผลสดและมะเขือเทศอุตสาหกรรมท าให๎นักปรับปรุงพันธุ์พยายามที่
จะปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศเพื่อให๎ได๎พันธุ์ตรงตามที่ผู๎บริโภคและเกษตรกรต๎องการ 

 
ลักษณะ soluble solid content (SSC) เป็นลักษณะที่มีความส าคัญตํอการผลิตมะเขือเทศ

บริโภคผลสดและมะเขือเทศอุตสาหกรรม เนื่องจากเกี่ยวข๎องกับปริมาณของแข็งที่ละลายน้ าได๎  
 ที่ประกอบด๎วยน้ าตาลกลูโคส ฟรุกโตส กรดซิตริก และกรดมาลิค เป็นสํวนประกอบหลัก ท าให๎
สามารถชํวยเพิ่มรสชาติและสารอาหารให๎กับผลมะเขือเทศได๎ และสามารถกลําวได๎วําปริมาณ SSC 
เกี่ยวข๎องกับลักษณะความหวานในผลมะเขือเทศ ท าให๎คุณภาพของมะเขือเทศบริโภคผลสดดีขึ้น 
เน่ืองจากมีรสชาติหวานขึ้น และมีสารอาหารตํางๆ มากขึ้น อีกทั้งสามารถชํวยให๎มะเขือเทศมี
ปริมาณความเข๎มข๎นของเน้ือผลเพิ่มขึ้นจึงชํวยลดระยะเวลาและพลังงานในการก าจัดปริมาณน้ า 
(dehydration) ของขบวนแปรรูปมะเขือเทศเป็นผลิตภัณฑ์ตํางๆ (Davies and Hobson, 1981; Jones 
and Scott, 1993; Chen et al., 1999; Fridman et al., 2000) 

 
การเพิ่มความสามารถในการต๎านทานโรคพืชได๎หลายชนิดเป็นอีกลักษณะที่มีความส าคัญ

ตํอการปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศ เน่ืองจากเชื้อสาเหตุที่ท าให๎เกิดโรคในมะเขือเทศมีหลายชนิด ได๎แกํ 
ไวรัส แบคทีเรีย ไส๎เดือนฝอย และรา อีกทั้งประเทศไทยมีสภาพภูมิอากาศร๎อนชื้นเหมาะตํอการเกิด
โรคและแมลง เป็นผลให๎ปริมาณผลผลิตของมะเขือเทศลดลงอยํางมาก หรือ บางคร้ังไมํได๎ผลผลิต
เลย เชํน โรครากปมที่เกิดจากไส๎เดือนฝอยรากปมท าให๎ผลผลิตของมะเขือเทศเสียหายมากถึง 51 
เปอร์เซ็นต์ โรคใบหงิกเหลืองที่เกิดจากเชื้อ TYLCV ท าให๎ผลผลิตมะเขือเทศเสียหายตั้งแตํ 50-100 
เปอร์เซ็นต์ เป็นต๎น (อนงค์, 2536; สมชาย, 2549; Foolad and Sharma, 2005) และมีโรคพืชอีกหลาย
ชนิดที่สามารถท าให๎ผลผลิตมะเขือเทศลดลงในปริมาณมากเชํนกัน 

 
ลักษณะ SSC และลักษณะต๎านทานโรคมีความส าคัญตํอคุณภาพและปริมาณในการผลิต

มะเขือเทศทั้งมะเขือเทศบริโภคผลสดและมะเขือเทศที่ใช๎ในอุตสาหกรรมอยํางมาก การปรับปรุง
พันธุ์มะเขือเทศให๎มีลักษณะ SSC สูงและลักษณะต๎านทานโรคสามารถใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายเข๎ามา
ชํวยคัดเลือก (marker assisted selection: MAS) ได๎โดยใช๎ความสัมพันธ์จากลักษณะกายภาพกับยีน
ที่ควบคุมลักษณะที่ต๎องการคัดเลือกเป็นเทคนิคที่มีประสิทธิภาพและชํวยลดระยะเวลาในการ
ปรับปรุงพันธุ์ สามารถคัดเลือกลักษณะที่ต๎องการได๎ต้ังแตํชํวงต๎นของการเจริญพันธุ์ เชํน จากเมล็ด
หรือใบเลี้ยง สามารถคัดเลือกลักษณะที่ต๎องการได๎ทั้งที่เป็นลักษณะเดํนและลักษณะด๎อยโดยไมํต๎อง
ท า testcross เน่ืองจากเป็นการคัดเลือกที่ระดับจีโนไทป์ (genotype) สามารถชํวยคัดเลือกลักษณะ 



3 

 หลายลักษณะได๎พร๎อมกัน และสามารถชํวยคัดเลือกลักษณะทางปริมาณที่สภาพแวดล๎อมมีผลตํอ
การแสดงออกได๎ ท าให๎ได๎ต๎นพืชที่มียีนที่ต๎องการได๎อยํางถูกต๎อง และสามารถน ามาใช๎รํวมกับการ
ปรับปรุงพันธุ์แบบผสมกลับ (backcross) ที่น ายีนที่ต๎องการเข๎าสูํพืชพันธุ์ดีหรือพันธุ์ที่นิยมปลูกแตํ
ยังขาดลักษณะใดลักษณะหนึ่ง สามารถปรับปรุงพันธุ์ได๎โดยน าต๎นพันธุ์ดีผสมเข๎ากับต๎นที่มีลักษณะ
ที่ต๎องการจากพันธุ์อ่ืนแล๎วผสมกลับเข๎ากับต๎นพันธุ์ดีประมาณ 6-7 คร้ัง จนได๎พืชสายพันธุ์คูํแฝด 
(near isogenic line: NIL) ที่มียีนที่ต๎องการและมีลักษณะทั่วไปเหมือนพันธุ์ปลูก เป็นการปรับปรุง
พันธุ์พืชที่ดีท าได๎สะดวก รวดเร็ว และสามารถน าดีเอ็นเอเคร่ืองหมายเข๎ามาชํวยในการคัดเลือกได๎ 
(จุลภาค, 2548; Tanksley et al., 1989) อีกทั้งในปัจจุบันมีรายงานการศึกษาแผนที่โครโมโซมของ
มะเขือเทศที่มีความละเอียดสูงโดยใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดตํางๆ ที่ครอบคลุมทั้งโครโมโซม
มะเขือเทศ และมีการศึกษายีนเคร่ืองหมายเพื่อหาต าแหนํงของยีนตํางๆ ที่มีความส าคัญตํอการ
ปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศ (Tanksley et al., 1992) นอกจากนั้นยังมีรายงานการหาล าดับเบสของ
มะเขือเทศทั้งจีโนมท าให๎มะเขือเทศเป็นพืชที่มีความสมบูรณ์ของข๎อมูลในระดับจีโนไทป์ และ
ล าดับเบสทั้งจีโนมที่สามารถจะน ามาใช๎ประโยชน์ในการใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชํวยคัดเลือก
ลักษณะพันธุกรรมของพันธุ์ป่าที่ไมํต๎องการออกได๎อยํางรวดเร็ว (negative selection) สามารถ 
ลดระยะเวลาที่ใช๎ผสมกลับได๎ ท าให๎ลดคําใช๎จํายจากการด าเนินการได๎อยํางมาก (Barone, 2004) 
 
 
 



วัตถุประสงค ์
 

1.  รวมยีนต๎านทานโรคแตํละต าแหนํง (gene pyramiding) เพื่อสร๎างมะเขือเทศสายพันธุ์     
คูํแฝดที่มียีนควบคุมความต๎านทานโรค 4 ยีน ได๎แกํ Mi Tm-2a Ph-3 และ I2  
 

2.  ปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศเพื่อสร๎างมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดที่มียีนต๎านทานโรค 4 ยีน 
ได๎แกํ Mi Tm-2a Ph-3 และ I2 และมีปริมาณ soluble solid content เพิ่มขึ้น 

 
3.  ปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศเพื่อสร๎างมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดที่มียีนต๎านทานโรค 5 ยีน 

ได๎แกํ Mi Tm-2a Ph-3 I2 และ Ty-2 และมีปริมาณ soluble solid content เพิ่มขึ้น 
 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



การตรวจเอกสาร 
 
 มะเขือเทศ (tomato) มีชื่อวิทยาศาสตร์วํา Solanum lycopersicum L. (Spooner, 2005)  
เดิมใช๎ชื่อวํา Lycopersicon esculentum Mill. (Miller, 1754) มีจ านวนโครโมโซมเป็นดิพพลอยด์ 
(diploid) 2n = 2x = 24 เป็นพืชที่อยูํในวงศ์ Solanaceae เชํนเดียวกับ พริก มะเขือ มันฝร่ัง และยาสูบ 
มะเขือเขือเทศนิยมปลูกกันแพรํหลายในประเทศแถบทวีปยุโรป สหรัฐอเมริกา และประเทศใน  
เขตหนาว มะเขือเทศเป็นพืชผสมตัวเองตามธรรมชาติมีการผสมข๎าม 2-5 เปอร์เซ็นต์ ดอกเป็นชํอ
แบบ raceme ชํอดอกเจริญจากล าต๎นบริเวณข๎อ หรือ ระหวํางข๎อ มีดอกยํอย 4-50 ดอก โดยดอก  
เป็นดอกสมบูรณ์เพศ กลีบดอกและกลีบเลี้ยงมี 5-7 กลีบ ล๎อมรอบสํวนของเกสรตัวผู๎และเกสร 
ตัวเมีย สํวนของเกสรตัวผู๎ประกอบด๎วยอับละอองเกสรตัวผู๎ (anther) 5-10 อัน มีลักษณะเป็นแทํง
เชื่อมติดกันเป็นรูปกรวย เรียกวํา anther cap ซึ่งล๎อมเกสรตัวเมียอยูํ เกสรตัวเมียประกอบด๎วยรังไขํ 
(ovary) และก๎านชูเกสรตัวเมีย (style) ลักษณะผลเป็นแบบ berry โดยมีชํองวํางภายในผล (locule)  
2-25 ชํอง สีผลมีสีแดง ส๎ม และเหลือง (จานุลักษณ์, 2535; Barone and Frusciante, 2007) 
 
             มะเขือเทศอุดมไปด๎วยคุณคําทางโภชนาการมีทั้งวิตามินเอ วิตามินซี สารต๎านอนุมูลอิสระ 
และสารแคโรทีนอยด์ สารตํางๆ เหลํานี้เป็นสารที่มีประโยชน์ตํอมนุษย์ โดยมีการวิจัยพบวําผลของ
สารไลโคพีนที่ได๎จากมะเขือเทศสามารถชํวยลดอัตราการเกิดโรคมะเร็งตํอมลูกหมาก มะเร็งปอด 
และมะเร็งกระเพาะอาหารอีกทั้งยังสามารถชํวยป้องกันการเกิดโรคหัวใจได๎ด๎วย (Rao and Agarwal, 
2000; Giovannucci, 2005) 
 

มะเขือเทศที่นิยมปลูกในประเทศไทยแบํงออกเป็น 2 ประเภท คือ พันธุ์ที่ใช๎บริโภคผลสด 
ได๎แกํ พันธุ์สีดาทิพย์ สีดาห๎างฉัตร เชอร์ร่ี ราชินี ฟลอราเดล มาสเตอร์เบอร์ 3 และพันธุ์ที่ใช๎เป็น
วัตถุดิบในอุตสาหกรรมแปรรูป ได๎แกํ P502 P600 VF-134-1-2 RomaVF โดยพื้นที่ที่มีการปลูก
มะเขือเทศรับประทานสด ได๎แกํจังหวัด ล าปาง นครปฐม ราชบุรี กาญจนบุรี นครราชสีมา และ
ลพบุรี สํวนพื้นที่ปลูกมะเขือเทศอุตสาหกรรม ได๎แกํจังหวัด บุรีรัมย์ อุดรธานี สุรินทร์ หนองคาย 
สกลนคร นครพนม กาฬสินธุ์ เชียงใหมํ เชียงราย และตาก โดยผลผลิตและผลิตภัณฑ์จากมะเขือเทศ
ที่ผลิตได๎ในประเทศไทยมีทั้งมะเขือเทศที่ใช๎บริโภคผลสดและมะเขือเทศอุตสาหกรรม ผลผลิตของ
มะเขือเทศบริโภคผลสดนิยมน ามารับประทานสด หรือ ใช๎ในการประกอบอาหาร เชํน ส๎มต า ย า 
และสลัด สํวนผลผลิตของมะเขือเทศอุตสาหกรรมที่ผลิตได๎ภายในประเทศสํวนใหญํจะผลิตส าหรับ
สํงโรงงานอุตสาหกรรมเป็นผลิตภัณฑ์ตํางๆ เชํน มะเขือเทศกระป๋อง ซอสมะเขือเทศ น้ ามะเขือเทศ 
เป็นต๎น โดยในปี 2551 ประเทศไทยมีพื้นที่ปลูกมะเขือเทศเพิ่มขึ้นเป็น 52,000 ไรํ ได๎ผลผลิต 
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 191,000 ตัน และในปี 2552 มีการสํงออกมะเขือเทศสดมูลคํา 188 ล๎านบาท และซอสมะเขือเทศ
มูลคํา 188.6 ล๎านบาท ประเทศไทยมีการสํงออกผลิตภัณฑ์จากมะเขือเทศไปยังประเทศตํางๆ เชํน 
ญ่ีปุ่น สิงค์โปร์ สหรัฐอเมริกา เวียดนาม เป็นต๎น (สถาบันอาหาร, 2549; กรมสํงเสริมการเกษตร, 
2550, 2554; กรมวิชาการเกษตร, 2553)  

 
ลักษณะของแข็งท่ีละลายน้ าได้ (soluble solid content) 
 

ลักษณะของแข็งที่ละลายน้ าได๎ (soluble solid content: SSC) เป็นลักษณะที่ส าคัญในการ
ผลิตมะเขือเทศบริโภคผลสดและมะเขือเทศอุตสาหกรรม เนื่องจากเป็นลักษณะที่สัมพันธ์กับ
ปริมาณน้ าตาลและปริมาณกรด รวมถึงสารอาหารตํางๆ ที่พบในมะเขือเทศ จะเป็นน้ าตาลกลูโคส
และฟรุกโตสเป็นสํวนประกอบหลักโดยจะมีสํวนประกอบอยูํประมาณ 75 เปอร์เซ็นต์ใน SSC  
 50 เปอร์เซ็นต์ใน Total soluble solids (TSS) และสํวนประกอบที่เหลือของ SSC จะประกอบไป
ด๎วยกรดอินทรีย์ (โดยเฉพาะกรดซิตริก และกรดมาลิค) ไขมัน แรํธาตุ และองค์ประกอบอื่นๆ (เม็ดสี 
และสารหอมระเหย เป็นต๎น) การเพิ่มขึ้นของปริมาณ SSC สํงผลให๎มะเขือเทศมีรสชาติ สารอาหาร 
และมีความเข๎มข๎นของเนื้อผลเพิ่มขึ้นสามารถชํวยลดระยะเวลา และพลังงานในการก าจัดปริมาณน้ า 
(dehydration) ของขบวนแปรรูปมะเขือเทศเป็นผลิตภัณฑ์ตํางๆ (Davies and Hobson, 1981; Jones 
and Scott, 1993; Chen et al., 1999; Fridman et al., 2000) 

 
Tanksley and Hewitt (1988) ใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิด RFLP ในการหาความสัมพันธ์

ระหวํางดีเอ็นเอเคร่ืองหมายกับลักษณะ SSC ในมะเขือเทศระหวํางมะเขือเทศปลูกพันธุ์  
L. esculentum (S. lycopersicum) ‘VF36’ และ ‘VF145’ กับพันธุ์ L. chmielewskii (S. chmielewskii) 
‘LA1028’ โดยทดสอบปริมาณ SSC และ pH ในประชากรรํุนลูก F2 เพื่อศึกษาความแปรปรวนของ
ปริมาณ SSC และ pH ในลูกผสมพบวํา มีคํา SSC หรือ ๐brix อยูํระหวําง 3.85-7.90 และ pH อยูํ
ระหวําง 4.05 - 5.25 เมื่อศึกษาด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย RFLP ทั้งหมด 132 ต าแหนํงใน 
introgression lines พบวํา มี 4 ต าแหนํงที่เกี่ยวข๎องกับลักษณะ SSC ที่อยูํบนโครโมโซม 7 ของ 
มะเขือเทศ ได๎แกํ TG 64, Aco-2, Cab-4, TG13A และที่ปลายแขนด๎านบนของโครโมโซม 10 อีก
หนึ่งต าแหนํง คือ CD 56 

 
การศึกษาผลของเวลา อุณหภูมิ pH และ SSC ตํอความเข๎มข๎นและสีของน้ ามะเขือเทศใน

ขั้นตอนการผลิตและแปรรูปมะเขือเทศในกระบวนการผลิต โดยการเพิ่มเวลาและอุณหภูมิจะท าให๎
ความเข๎มข๎นของผลิตภัณฑ์เพิ่มมากขึ้น และถ๎า pH และ SSC เพิ่มขึ้นจะชํวยให๎ความเข๎มข๎นของ 
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 มะเขือเทศเพิ่มขึ้นสํงผลให๎สามารถชํวยลดพลังงานและเวลาในการก าจัดน้ า (dehydration) ได๎ 
(Thakur et al., 1997) โดยคํา pH ที่เหมาะสมในกระบวนการแปรรูปมะเขือเทศอยูํที่ประมาณ 3.5-4 
ซึ่งไมํควรเกิน 4.5 เน่ืองจากคํา pH ที่เพิ่มขึ้นจะสํงผลให๎กระป๋องมะเขือเทศแปรรูปบวม และ
เชื้อจุลินทรีย์สามารถเจริญเติบโตได๎ดีขึ้นท าให๎ต๎องใช๎เวลาในการน่ึงฆําเชื้อนานขึ้น (ถาวร, 2543 ) 

 
Chen et al. (1999) ศึกษาแผนที่ลักษณะทางปริมาณหลายลักษณะในมะเขือเทศระหวําง 

คูํผสม L. esculentum (S. lycopersicum) NC84173 กับ L. pimpinelliforlium (S. pimpinelliforlium) 
LA722 พบวํา ลักษณะ SSC เป็นลักษณะทางปริมาณ (quantitative trait loci: QTL) ซึ่งมี QTL ที่
ควบคุมลักษณะดังกลําว 32 QTLs ท าให๎ปริมาณ SSC ในมะเขือเทศปลูกเพิ่มขึ้น 32.4-35.6 
เปอร์เซ็นต์ ต าแหนํงของ QTLs ที่พบจะอยูํบนโครโมโซม 1, 2, 3, 6, 7, 9, 10 และ 12 โดยในแตํละ
ต าแหนํงมีคํา LOD และคํา phenotypic variation explained (PVE) แตกตํางกันไป โดย QTLs ที่อยูํ
บนโครโมโซม 1, 2, 6 และ 9 ให๎คํา LOD และคํา PVE สูง โดยคําปริมาณ ๐brix ของ L. esculentum 
NC84173 อยูํระหวําง 3.8-4.8 ของ L. pimpinelliforlium ‘LA722’ อยูํระหวําง 6.3-6.8 จากการศึกษา
พบวําลูกผสมกลับที่ได๎มีคําปริมาณ ๐brix เฉลี่ยในประชากรลูกผสมรุํน BC1S1 อยูํระหวําง 4.6-5.6 

 
 Fridman et al. (2000) ศึกษาลักษณะ SSC ในมะเขือเทศป่าพันธุ์ L. pennellii (S. pennellii) 
รํวมกับ L. esculentum (S. lycopersicum) ‘M.82’ พบวํา ลักษณะ SSC ในมะเขือเทศเป็นลักษณะ
ปริมาณ (quantitative trait loci: QTL) มียีนเกี่ยวข๎องทั้งหมด 23 QTLs ที่ชํวยในการเพิ่มปริมาณ 
SSC ซึ่งผลที่ได๎สอดคล๎องกับ Eshed and Zamir (1995) ที่ได๎รายงานไว๎ โดยพบวํามีหนึ่งยีนหลัก 
(major gene) ในการควบคุมลักษณะ SSC อยูํที่ต าแหนํง Brix 9-2-5 ที่อยูํบนโครโมโซม 9 ของ
มะเขือเทศ ยีนมีขนาด 484 bp อยูํระหวํางล าดับเบสที่ต าแหนํง 2799-3283 ในลักษณะ invertase 
domain เรียกต าแหนํงนี้วํา apoplastic invertase (Lin5) เป็น small family ที่สามารถถอดรหัสให๎ 
extracellular enzymes คือ เอนไซม์ไฮโดรเลสที่เมื่อถูกสํงถํายออกสูํเซลล์สามารถที่จะยํอยน้ าตาล
ซูโครสในเซลล์ได๎เป็นน้ าตาลกลูโคสและฟรุกโตส 
 
 Yousef and Juvik (2001) ศึกษาการเพิ่มของปริมาณ SSC ในมะเขือเทศโรงงานของคูํผสม
ระหวํางพันธุ์ปลูก L. esculentum (S. lycopersicum) VF145B-7879 ที่มีปริมาณ ๐brix ประมาณ 4.25 
กับพันธุ์ป่า L. chmielewskii (S. chmielewskii) VF145B-7M ที่มีปริมาณ ๐brix ประมาณ 4.79 พบวํามี
บริเวณที่มีความสัมพันธ์กับลักษณะ SSC อยูํบนโครโมโซม 7 สํงผลให๎ลูกในรํุน F1 มีปริมาณ 

๐brix 
เพิ่มขึ้นเป็น 4.74 
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 Fridman and Zamir (2003) ศึกษายีน Lin5 ในมะเขือเทศที่มีลักษณะทางปริมาณ พบวํา
สามารถเพิ่มปริมาณ total soluble solid (TSS) ซึ่งสํวนใหญํเป็นน้ าตาลที่อยูํในผลของมะเขือเทศได๎ 
20 เปอร์เซ็นต์ และพบวํามียีน Lin7 ที่มีลักษณะเป็น invertase domain สามารถชํวยเพิ่มปริมาณ SSC 
ในผลของมะเขือเทศได๎เชํนกัน โดยมีต าแหนํงใกล๎เคียงกับยีน Lin5  

 
Roitsch and Gonzalez (2004) รายงานการศึกษาเกี่ยวกับ invertase isoenzyme ในเซลล์พืช

พบวํามีสามชนิด ได๎แกํ Vacuolar invertase (Inv-V) อยูํในสํวนแวคิวโอล Extracellular invertase 
(Inv-CW) อยูํในสํวนอะโพพลาสต์ และ Neutral invertase (Inv-N) อยูํในสํวนไซโทพลาซึม 

 
โรคมะเขือเทศท่ีส าคัญของประเทศไทย 
 
             เชื้อสาเหตุโรคมะเขือเทศในประเทศไทยสามารถพบได๎ทั้งเชื้อรา เชํน โรคเหี่ยวเหลือง 
(Fusarium wilt) โรคใบไหม๎ (late blight) เชื้อแบคทีเรีย เชํน โรคเหี่ยวเขียว (bacterial wilt)  
โรคใบจุด (bacterial spot) เชื้อไวรัส เชํน โรคใบดําง (Tobaco/Tomato mosaic virus: TMV/ToMV) 
โรคใบหงิกเหลืองมะเขือเทศ (Tomato yellow leaf curl virus: TYLCV) ไส๎เดือนฝอย ได๎แกํ 
ไส๎เดือนฝอยรากปม (root-knot nematode) เป็นต๎น (Razdan and Mottoo, 2007) โดยโรคมะเขือเทศ
ที่ส าคัญและพบได๎ทุกพื้นที่ของการปลูกมะเขือเทศ ได๎แกํ 
 

โรคเหี่ยวเหลือง (Fusarium wilt) 
 

โรคเหี่ยวเหลืองเป็นโรคที่เกิดจากเชื้อรา Fusarium oxysporum f. sp. lycopersici เร่ิมแสดง
อาการที่ใบมะเขือเทศที่อยูํด๎านลําง โดยจะเร่ิมมีสีเหลืองแล๎วคํอยๆ ลุกลามขึ้นมาบนต๎น ในเวลา
กลางวันที่มีอากาศร๎อนจัดต๎นจะเหี่ยว เวลากลางคืนต๎นจะกลับมาเป็นปกติ อาการเหี่ยวจะคํอยๆ เพิ่ม
มากขึ้นจนยอดเหี่ยวตาย เมื่อถอนรากขึ้นมาตรวจดูเน้ือเยื่อทํออาหาร และน้ า จะมีสีน้ าตาลด าที่โคน
ต๎นและรากเปื่อย มักจะมีราเป็นผงสีขาวอมชมพูบางๆ ขึ้นตรงสํวนที่เป็นสีน้ าตาล (อนงค์, 2536) 
โดยพบยีน I ได๎แกํ I1 I2 และ I3 ที่เป็นยีนต๎านทานตํอโรค Fusarium wilt ในมะเขือเทศ โดยยีน I1 
และ I3 มีต าแหนํงของยีนต๎านทานอยูํบนโครโมโซม 7 สํวนยีน I2 มีต าแหนํงของยีนต๎านทานอยูํบน
โครโมโซม 11 ยีนต๎านทานโรคเหี่ยวเหลืองใน race ที่ 1 (I1) และ 2 (I2) ได๎ยีนต๎านทานมาจาก
มะเขือเทศพันธุ์ L. pimpinellifolium (S. pimpinellifolium) สํวนใน race ที่ 3 ได๎ยีนต๎านทานมาจาก
มะเขือเทศพันธุ์ L. pennellii (S. pennellii) (Bournival et al., 1989; Sarfatti et al., 1989; Hemming 
et al., 2004) 
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            โรคใบไหม๎ (Late blight) 
 
โรคใบไหม๎เป็นโรคที่เกิดจากเชื้อรา Phytophthora infestans (Mont.) de Bary มะเขือเทศที่

ถูกเชื้อน้ีเข๎าท าลายสามารถแสดงอาการของโรคได๎ทุกสํวน โดยลักษณะอาการที่แสดงบนใบมีดังนี้ 
ใบจะมีลักษณะจุดฉ่ าน้ าสีเขียวหมํน เนื้อเยื่อรอบๆ แผลมีสีเหลือง (halo) ด๎านท๎องใบมีสปอร์ของ
เชื้อราเป็นผงสีขาวเกิดขึ้นรอบขอบแผลซ๎อนกัน 2-3 ชั้น แผลจะแห๎งเป็นสีน้ าตาลภายในเวลา
อันรวดเร็ว ท าให๎สํวนนั้นๆ เหี่ยวแห๎งตายไป มะเขือเทศผลอํอนจะมีสีน้ าตาล และเกิดสปอร์ของ  
เชื้อราขึ้นเชํนกัน ผลสุกมักจะแตกและมีเชื้อราขึ้นตรงรอยแตกเห็นได๎ชัดเจน เป็นโรคที่ส าคัญทาง
ภาคเหนือ (อนงค์, 2536) จากการศึกษาของ Al-Kherb et al. (1995) พบวํายีนต๎านทานโรคใบไหม๎
ในมันฝร่ังและมะเขือเทศมีลักษณะเป็นยีนเดํนที่ควบคุมลักษณะต๎านทานเพียงหนึ่งต าแหนํง (single 
dominant resistant gene) ยีนที่ควบคุมลักษณะต๎านทานโรคใบไหม๎ในมะเขือเทศ ได๎แกํ ยีน Ph เป็น
ยีนต๎านทานโรคที่มาจากมะเขือเทศพันธุ์ L. pimpinellifolium (S. pimpinellifolium) โดยต าแหนํงยีน 
Ph-1 อยูํบนโครโมโซม 7 ยีน Ph-2 อยูํบนโครโมโซม 10 (Moreau et al., 1998) และยีน Ph-3 อยูํที่
ต าแหนํง TG591A บนโครโมโซม 9 (Chunwongse et al., 1998, 2002) 
 
 โรคใบดําง (mosaic) 
 

โรคใบดํางเป็นโรคที่เกิดจากเชื้อ Tobacco mosaic virus (TMV) หรือ Tomato mosaic virus 
(ToMV) เป็นเชื้อสาเหตุชนิดเดียวกัน โรคใบดํางเป็นโรคที่พบทั่วๆ ไปในทุกแหลํงปลูกมะเขือเทศ 
อาการที่พบในประเทศไทย คือ ใบดําง (mosaic) ที่ใบอํอน โดยจะแสดงอาการดํางสีเหลืองสลับ 
สีเขียวเข๎ม หรือ ใบขนาดเล็กกวําปกติ ต๎นมะเขือเทศจะชะงักการเจริญเติบโต (ศุภลักษณ์, 2536)  
ยีนต๎านทานมีลักษณะเป็นยีนเดํน (dominant resistance) มี 3 ยีนที่เกี่ยวข๎อง ได๎แกํ Tm-1, Tm-2 และ 
Tm-22 (Tm-2a) (Razden and Mottoo, 2007) ต าแหนํงของยีนต๎านทาน Tm-2a อยูํบนโครโมโซม 9   
มีแหลํงก าเนิดของยีนต๎านทานมาจากมะเขือเทศพันธุ์ L. peruvianum (S. peruvianum) (Young and 
Tanksley, 1989) สํวนยีนต๎านทาน Tm-1 และ Tm-2 มีแหลํงก าเนิดของยีนต๎านทานมาจากมะเขือเทศ
พันธุ์ L. hirsutum (S. habrochaites) (Levesque et al., 1990) 
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            โรคใบหงิกเหลืองมะเขือเทศ (Tomato yellow leaf curl disease) 
 

โรคใบหงิกเหลืองเป็นโรคที่เกิดจากเชื้อ Tomato yellow leaf curl virus (TYLCV) ท าให๎ 
ใบอํอนของมะเขือเทศตรงสํวนเนื้อใบระหวํางก๎านใบซีดเหลือง ใบหยักเป็นคลื่น เนื้อใบแข็ง และมี
ขนาดเล็กลง ใบบิดเบี้ยว ยอดหงิกและลดรูป ไมํเจริญเติบโต เชื้อไวรัสชนิดนี้มีแมลงหวี่ขาวเป็น
พาหะของโรค เป็นโรคที่พบแพรํระบาดอยํางกว๎างขวางทั้งภาคเหนือ ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 
ตลอดถึงแถบภาคกลาง ท าให๎ผลผลิตของมะเขือเทศเสียหายตั้งแตํ 50-100 เปอร์เซ็นต์ ถ๎ามะเขือเทศ
เป็นโรคในระยะต๎นกล๎าหรือระยะกํอนออกดอกอาจจะไมํได๎ผลผลิตเลย มะเขือเทศพันธุ์สีดา
อํอนแอตํอโรคนี้มาก (อนงค์, 2536) ต าแหนํงของยีนต๎านทาน Ty-1 และ Ty-2 ในมะเขือเทศที่
ต๎านทานเชื้อ TYLCV มีต าแหนํงอยูํบนโครโมโซม 6 และ 11 ตามล าดับ โดยยีนต๎านทาน Ty-1 มี
แหลํงก าเนิดของยีนมาจากมะเขือเทศพันธุ์ L. chilense (S. chilense) LA 1969 (Zamir et al., 1994) 
สํวนยีนต๎านทาน Ty-2 ได๎ยีนจากมะเขือเทศพันธุ์ L. hirsutum (S. habrochaites) (Hanson et al., 
2000) ยีนต๎านทาน Ty-3 มีต าแหนํงอยูํบนโครโมโซม 6 และ Ty-4 มีต าแหนํงอยูํบนโครโมโซม 3 
ซึ่งได๎ยีนต๎านทานจากมะเขือเทศพันธุ์ S. chilense (Ji et al., 2007; 2009) และ Ty-5 ที่ได๎ยีนต๎านทาน
จากมะเขือเทศพันธุ์ S. peruvinum ที่มีต าแหนํงอยูํบนโครโมโซม 4 (Anbinder et al., 2009) 
 

โรครากปมที่เกิดจากไส๎เดือนฝอย (Root knot disease) 
 
ไส๎เดือนฝอยรากปมเป็นปัญหาที่พบในการผลิตมะเขือเทศที่ปลูกในพื้นที่ที่เป็นดินทราย  

ซึ่งจะเข๎าท าลายและท าให๎เกิดความเสียหายตํอผลผลิตอยํางมาก พบมีการระบาดของโรครากปมที่
เกิดจากไส๎เดือนฝอยรากปมนี้ในแถบภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ท าให๎ผลผลิตของ
มะเขือเทศที่ปลูกในพื้นที่แถบนั้นเสียหาย 10-15 เปอร์เซ็นต์ โดยผลผลิตของมะเขือเทศพันธุ์ Rutger 
ลดลงถึง 51 เปอร์เซ็นต์ ประเทศไทยพบไส๎เดือนฝอยรากปม 2 ชนิด ที่เข๎าท าลายมะเขือเทศ ได๎แกํ 
Meloidogyne incognita และ M. javanica ความเสียหายที่เกิดกับมะเขือเทศสํวนใหญํเกิดจาก  
M. incognita ตามแหลํงปลูกมะเขือเทศทั่วประเทศ มะเขือเทศที่ถูกไส๎เดือนฝอยเข๎าท าลายจะแสดง
อาการใบเหลือง เหี่ยว แคระแกร็น ผลผลิตต่ า เกิดปุ่มปมที่ระบบราก โดยพันธุ์สีดา และมะเขือเทศ
สายพันธุ์อ่ืนๆ สํวนใหญํอํอนแอตํอไส๎เดือนฝอยรากปม (สมชาย , 2549) ยีนต๎านทานไส๎เดือนฝอย 
Mi ได๎มาจากมะเขือเทศ L. peruvianum (S. peruvianum) สํงผลให๎เกิดความต๎านทานตํอไส๎เดือนฝอย
รากปม 3 ชนิด ได๎แกํ M. incognita, M. arenaria และ M. javanica (Yaghoobi et al., 1995) 
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 การปรับปรุงพันธุ์โดยการใช้ดีเอ็นเอเครื่องหมายช่วยในการคัดเลือก  
 

จุดมุํงหมายเบื้องต๎นของนักปรับปรุงพันธุ์พืช คือ การพัฒนาสายพันธุ์ใหมํๆ ซึ่งจะเป็น
ประโยชน์ตํอมนุษย์และเศรษฐกิจ นักวิจัยต๎องมีความสามารถที่จะเปลี่ยนแปลงความถี่ยีน และ
พัฒนาจีโนไทป์แบบใหมํรํวมกับการใช๎เทคนิคใหมํๆ เพื่อชํวยให๎การปรับปรุงพันธุ์พืชสามารถที่  
จะพัฒนาไปได๎อยํางรวดเร็ว 
 
 Stuber and Edwards (1986) เปรียบเทียบประสิทธิภาพในการคัดเลือกผลผลิตระหวํางการ
ใช๎โมเลกุลเคร่ืองหมายกับการคัดเลือกโดยดูลักษณะที่ปรากฏ (phenotype) พบวํา การคัดเลือกที่ใช๎
โมเลกุลเคร่ืองหมายท าให๎ได๎ลักษณะตามที่ต๎องการอยํางมีประสิทธิภาพมากกวําการคัดเลือกโดยดู
ลักษณะที่ปรากฏ และความนําเชื่อถือจะมากขึ้นเมื่อเคร่ืองหมายที่ใช๎ในการคัดเลือกมีต าแหนํงอยูํ
ใกล๎กับยีนหรือเป็นยีน และครอบคลุมทั้งจีโนม 
 
 Tanksley et al. (1989) ปรับปรุงพันธุ์พืชโดยใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชํวยคัดเลือก สามารถ
คัดเลือกพืชที่มีลักษณะตรงตามที่ต๎องการ และสามารถท าได๎ในทุกระยะของกาเจริญเติบโตของพืช 
หรือแม๎แตํการใช๎เมล็ดในการคัดเลือก นอกจากนั้นยังสามารถคัดเลือกลักษณะหลายลักษณะได๎
พร๎อมๆ กัน เชํน ความต๎านทานโรคหลายโรค ชํวยในการน าเอาลักษณะที่ส าคัญตํอการผลิตจาก
พันธุ์ป่าเข๎าสูํพันธุ์ปลูกเพื่อน ามาใช๎ประโยชน์ได๎อยํางรวดเร็ว และสามารถชํวยในการวิเคราะห์
ลักษณะทางปริมาณที่ควบคุมด๎วยยีนหลายต าแหนํง (quantitative trait loci) ได๎เสมือนเป็นยีนเดี่ยว 
 
 Lande and Thompson (1990) กลําววําการคัดเลือกจะมีประสิทธิภาพเมื่อใช๎โมเลกุล
เคร่ืองหมายรํวมกับข๎อมูลลักษณะที่ปรากฏ (phenotype) แตํทั้งนี้ยังขึ้นอยูํกับอัตราพันธุกรรม 
(heritability) ของลักษณะที่สนใจ โดยการคัดเลือกที่ใช๎โมเลกุลเคร่ืองหมายจะมีประสิทธิภาพสูง
เมื่อลักษณะที่สนใจมีคําอัตราทางพันธุกรรมที่ต่ า และสํวนของยีนที่มีการแสดงออกแบบบวกสะสม
มีความสัมพันธ์กันสูงกับต าแหนํงของโมเลกุลเคร่ืองหมาย 
 
 Hospital et al. (1992) กลําววําการปรับปรุงพันธุ์แบบผสมกลับที่ใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่  
มีความจ าเพาะกับชนิด (species-specific) สามารถชํวยลดปริมาณจีโนมของพันธุ์ป่าลงได๎อยํางมี
ประสิทธิภาพ สามารถชํวยคัดเลือกต๎นลูกผสมกลับให๎มีจีโนมกับมาเหมือนพันธุ์รับได๎อยํางรวดเร็ว 
โดยใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่มีความจ าเพาะกับชนิดเข๎ามาชํวยคัดเลือกจีโนมของพันธุ์ป่าทิ้งท าให๎
สัดสํวนจีโนมของลูกผสมกลับที่ได๎จากการคัดเลือกมีสัดสํวนจีโนมกับมาเหมือนกับพันธุ์รับเร็วขึ้น 
และสามารถลดการเกิด linkage drag ที่เป็นการลากติดมาของชิ้นสํวนจีโนมของสายพันธุ์ให๎ได๎ 
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  Tanksley et al. (1992) สร๎างแผนที่โครโมโซมของมะเขือเทศที่มีความละเอียดสูง โดยใช๎ 
ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดตํางๆ เชํน ไอโซไซม์ และยีนเคร่ืองหมาย รวมทั้งได๎หาต าแหนํงของยีนใน
ต าแหนํงตํางๆ ที่มีความส าคัญตํอการปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศ โดยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่ใช๎สํวน
ใหญํเป็นดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิด restriction fragment length polymorphism (RFLP) 
 
 Edward and Johnson (1994) ศึกษาข๎าวโพดหวานสายพันธุ์แท๎ (inbred lines) โดยสร๎าง
ดัชนีในการคัดเลือก (selection index) ใน 34 ลักษณะ เพื่อน ามาหาความสัมพันธ์ของต าแหนํง
โมเลกุลเคร่ืองหมายกับ index performance ที่ต๎องการในลักษณะที่สนใจพบวํา ลูกผสมที่สร๎างขึ้น
จากสายพันธุ์แท๎ที่ได๎นั้นมีสมรรถภาพ (hybrid performance) ที่ดี และการคัดเลือกโดยใช๎โมเลกุล
เคร่ืองหมายชํวยให๎การปรับปรุงลักษณะทางปริมาณที่มีกระบวนการด าเนินการที่ยากและซับซ๎อน 
ให๎สามารถปรับปรุงพันธุ์ได๎รวดเร็วและถูกต๎อง 
 
 Roumen et al. (1998) ศึกษาความต๎านทานโรคเหี่ยวเขียวในมะเขือเทศในประเทศไทย  
โดยการใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดตํางๆ และประชากรลูกผสม recombinant inbred ที่มีแหลํงความ
ต๎านทานมาจากพันธุ์ L285 จาก AVRDC ประเทศไต๎หวันพบวํา ยีนต๎านทานโรคเหี่ยวมีอยํางน๎อย  
 2 ต าแหนํงบนโครโมโซม 2 และโครโมโซม 10 ที่ตอบสนองตํอเชื้อ Ralstonia solanacearum ได๎ 
 
 Servin et al. (2004) ศึกษาการใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชํวยคัดเลือกต๎นลูกผสมที่ได๎จากการ
รวมยีน (gene pyramiding) ที่มียีนต๎านทานโรคอยูํคนละต๎นให๎มารวมในต๎นเดียวกัน สามารถชํวย
ลดจ านวนรํุน (generation) ในการปรับปรุงพันธุ์พืช ท าให๎ได๎ต๎นพืชที่มีหลายยีนในต๎นเดียวกันได๎
อยํางรวดเร็วโดยพบวําสามารถรวมยีนได๎ 6 ยีนในรํุนที่ 4 ของการคัดเลือก 
 

การปรับปรุงพันธุ์พืชโดยวิธีผสมกลับ (backcross: BC) นิยมใช๎เมื่อมีพืชพันธุ์ดีอยูํแล๎วแตํยัง
ขาดลักษณะบางลักษณะ โดยการน ายีนที่สนใจเข๎าไปยังพันธุ์ที่ต๎องการเพื่อปรับปรุงให๎ลักษณะที่ดี
อยูํแล๎วนั้นดียิ่งขึ้น โดยจะคงลักษณะเดิมที่ดีอยูํแล๎วของพันธุ์ปลูกไว๎ และรับการถํายทอดลักษณะที่
ยังขาดเพิ่มเติมเข๎ามา ในการผสมกลับแตํละคร้ังลูกผสมที่ได๎ในแตํละรุํนจะมีสัดสํวนจีโนมของพันธุ์
รับ (recurrent parent) เทํากับ 1- (1/2)t +1 เมื่อ t เป็นจ านวนคร้ังของการผสมกลับ (Babu et al., 2004) 
และเมื่อผสมลูกผสมกลับไปยังพันธุ์รับประมาณ 6 รํุน ลูกผสมที่ได๎จะมีสัดสํวนจีโนมเหมือนกับ
พันธุ์รับประมาณ 99.2 เปอร์เซ็นต์ ได๎มะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝด (near isogenic line: NIL) (Semagn 
et al., 2006) การใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายเข๎ามาชํวยในการคัดเลือก (marker assisted selection: MAS) 
สามารถชํวยเพิ่มประสิทธิภาพการคัดเลือก ท าให๎สามารถคัดเลือกลักษณะที่ต๎องการได๎ทั้งที่เป็น 
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 ลักษณะเดํนและลักษณะด๎อย และในกรณีที่พืชนั้นมีดีเอ็นเอเคร่ืองหมายครอบคลุมทั้งจีโนสามารถ
น ามาคัดเลือกต๎นลูกผสมที่มีชิ้นสํวนโครโมโซมของพันธุ์รับ (recurrent parent) มากที่สุดพร๎อมกับ
ยีนเป้าหมายที่ต๎องการเป็นการปรับปรุงพันธุ์พืชที่ดีท าได๎สะดวก (จุลภาค, 2543, 2548) 

 
Barone (2004) พบวําการใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายเข๎ามาชํวยในการคัดเลือก สามารถคัดเลือก

ต๎นลูกผสมกลับที่มียีนที่ควบคุมลักษณะที่ต๎องการได๎ทั้งลักษณะคุณภาพและลักษณะทางปริมาณ 
เชํน ยีนต๎านทานโรค ยีนควบคุมปริมาณผลผลิต ที่เป็นการคัดเลือกแบบบวก (positive selection) 
และเมื่อได๎ต๎นลูกผสมกลับที่มียีนจากพันธุ์ป่าที่ต๎องการแล๎วจะคัดเลือกต๎นลูกผสมที่ได๎จากการ
คัดเลือกให๎มีพันธุกรรมพื้นฐานทั่วไปนอกจากยีนที่ต๎องการให๎มีลักษณะเหมือนพันธุ์รับ (recurrent 
parent) โดยใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่มีความจ าเพาะกับชนิด (species-specific) ในการคัดเลือกเพื่อ
ลดพันธุกรรมของพันธุ์ป่า (negative selection) สามารถชํวยลดจ านวนรํุนของการผสมกลับลงได๎  
 
 ในชํวงระยะเวลา 10 กวําปีที่ผํานมานักปรับปรุงพันธุ์พืช และบริษัทผลิตเมล็ดพันธุ์หลายๆ 
บริษัทให๎การยอมรับเทคนิค marker assisted selection (MAS) วําสามารถชํวยเพิ่มประสิทธิภาพการ
ปรับปรุงพันธุ์พืชวําสามารถพัฒนาและปลํอยพันธุ์ใหมํออกสูํตลาดได๎เร็วขึ้น โดยน ามาใช๎ในพืช
หลายชนิด เชํน ข๎าว ข๎าวบาร์เลย์ ข๎าวสาลี ถั่ว ฯลฯ และในปัจจุบันบริษัทเมล็ดพันธุ์มะเขือเทศหลาย
บริษัทในสหรัฐอเมริกา ได๎แกํ Seminis Syngenta Harris Moran Sakata และAsgrow และในยุโรป
ได๎ใช๎ MAS ในการปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศเป็นสํวนใหญํกับลักษณะความต๎านทานโรคที่เป็นแบบ 
vertical (race-specific) resistance เชํน ลักษณะต๎านทานโรค corky root, fusarium wilt, late blight, 
powdery mildew, bacterial speck และ verticillium wilt เป็นต๎น และสามารถใช๎ปรับปรุงพันธุ์ใน
ลักษณะทางปริมาณ ได๎แกํ bacterial wilt และ bacterial canker หรือโรคที่เกดจากเชื้อ tomato yellow 
leaf curl virus และลักษณะปริมาณ soluble solids content (Foolad and Sharma, 2005) 
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 ชนิดของดีเอ็นเอเครื่องหมาย 

 
 ดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย (DNA marker) เป็นชิ้นสํวนของดีเอ็นเอในสิ่งมีชีวิตนั้นๆ หรือตําง
ชนิด ที่ใช๎ในการหาความสัมพันธ์ระหวํางดีเอ็นเอเคร่ืองหมายด๎วยกัน (การสร๎างแผนที่โครโมโซม) 
หรือ ระหวํางดีเอ็นเอเคร่ืองหมายกับลักษณะที่แสดงออก (การหาต าแหนํงของยีน) โดยดีเอ็นเอ
เคร่ืองหมายที่มีรายงานในปัจจุบันมีหลายประเภท ได๎แกํ 
 
 Restriction Fragment Length Polymorphism (RFLP) 
 
 เทคนิค RFLP เป็นเทคนิคที่ศึกษาความแตกตํางของขนาดชิ้นดีเอ็นเอที่ได๎จากการตัดด๎วย
เอนไซม์ตัดจ าเพาะ (restriction enzyme) ที่สามารถท าให๎เกิดความหลากหลายของขนาดที่เกิดจาก
การตัดชิ้นดีเอ็นเอในบริเวณที่แตกตํางกัน และน าดีเอ็นเอที่ได๎จากการตัดไปแยกขนาดด๎วย  
เจลอะกาโรส (agarose gel) ด๎วยกระแสไฟฟ้า จากนั้นเคลื่อนย๎ายชิ้นดีเอ็นเอจากเจลอะกาโรสไปบน
แผํนไนลอนเมมแบรน (nylon membrane) โดยวิธี Sounthern blot และน าดีเอ็นเอที่ถูกติดฉลาก 
(probe) มาไฮบริไดซ์ (hybridize) กับดีเอ็นเอที่อยูํบนแผํนไนลอนเมมแบรน เพื่อตรวจสอบความ
แตกตํางของขนาดชิ้นดีเอ็นเอได๎ (Tanksley et al., 1989)  
 
 Amplified Fragment Length Polymorphism (AFLP) 
 
 เทคนิค AFLP เป็นเทคนิคที่ถูกพัฒนาขึ้นมาโดยการรวมเทคนิค RAPD กับ เทคนิค 
polymerase chain reaction (PCR) เข๎าด๎วยกัน มีขั้นตอนหลัก 3 ขั้นตอนดังน้ี 1. ตัดดีเอ็นเอที่ต๎องการ
ด๎วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะ 2 ชนิด จากนั้นน าดีเอ็นเอที่ได๎จากการตัดมาตํอด๎วยโอลิโกนิวคลีโอไทด์  
สายสั้นๆ (adapter) ที่มีล าดับเบสที่จ าเพาะกับจุดตัดของเอนไซม์ที่ใช๎ในการตัดดีเอ็นเอ โดยใช๎
เอนไซม์ไลเกส (ligase) 2. ท า pre-selective amplification ที่ใช๎ปฏิกิริยาจากข๎อหนึ่งมาท า PCR ด๎วย
ไพรเมอร์ที่สร๎างขึ้นมาโดยให๎มีล าดับเบสที่เข๎าคูํกัน (complementary) กับล าดับเบสของตัว adapter 
และเพิ่มล าดับเบสเข๎าไปที่ปลาย 3’ ของไพรเมอร์ตํอจากล าดับเบสที่เข๎าคูํกันกับ adapter 1 เบส       
3. selective amplification ใช๎ปฏิกิริยา PCR จากข๎อสองมาเป็นดีเอ็นเอเร่ิมต๎น โดยใช๎ไพรเมอร์ที่เพิ่ม
ล าดับเบสไปที่ปลาย 3’ สอง หรือ สามเบส เมื่อสิ้นสุดปฏิกิริยาตรวจสอบดีเอ็นเอที่ได๎โดยการแยก
ขนาดดีเอ็นเอบนแผํนเจลอะคริลาไมด์ (acrylamide gel) (Vos et al., 1995)  
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   Simple-Sequence Repeat (SSR) หรือ Microsatellite 
 
 ไมโครแซทเทลไลท์เป็นสํวนหนึ่งของดีเอ็นเอที่มีล าดับเบสเป็นชุดที่ซ้ ากัน ชุดหน่ึง
ประกอบด๎วยนิวคลีโอไทด์ 2-6 เบส จ านวนซ้ าที่พบต่ ากวํา 100 ซ้ า จ านวนซ้ าจะแตกตํางกันไป    
ไมํแนํนอน พบมากในบริเวณที่ไมํใชํยีน (non-gene) ในการสร๎าง SSR เพื่อเป็นดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย
สามารถท าได๎โดยการค๎นหาข๎อมูลล าดับเบสของดีเอ็นเอจากฐานข๎อมูลล าดับเบสทางอินเทอร์เน็ต  
ในพืชที่มีการศึกษาข๎อมูลของพันธุกรรมภายในจีโนมแล๎วน ามาออกแบบไพรเมอร์ (primer) หรือ 
ใช๎ซีดีเอ็นเอ (cDNA) ที่ใช๎เป็นตัวตรวจสอบชิ้นสํวนดีเอ็นเอที่มีล าดับเบสซ้ าๆ มาไฮบริไดซ์กับ
โคลนในจีโนมิคไลบราร่ี (genomic library) ที่มีอยูํแล๎วเลือกเอาโคลนที่มีไมโครแซทเทลไลท์
ออกมาหาล าดับเบสแล๎วน าไปออกแบบไพรเมอร์ตํอไป (Tautz, 1989) 
 
 Cleaved Amplified Polymorphic Sequence (CAPS) 
 
 ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิด CAPS เป็นการพัฒนาเคร่ืองหมายชนิด RFLP ที่มีหลายขั้นตอน
และมีความยุํงยากมาเป็นวิธี PCR โดยการน าเอาดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิด RFLP ไปหาล าดับเบส 
และสร๎างไพรเมอร์ที่มีความจ าเพาะเจาะจงตํอ RFLP ต าแหนํงนั้นๆ เมื่อเสร็จสิ้นกระบวนการ PCR 
แล๎ว น าดีเอ็นเอที่ได๎จาก PCR ไปตัดด๎วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะที่สามารถแสดงให๎เห็นถึงความแตกตําง
ระหวํางดีเอ็นเอที่ศึกษาได๎ ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดน้ีมีขั้นตอนในการท าที่ไมํยุํงยาก และได๎ผลที่
รวดเร็วกวําการใช๎เทคนิค RFLP (Konieczny and Ausubel, 1993) 
 
 Single Strand Conformation Polymorphism (SSCP) 
 
 SSCP เป็นวิธีการตรวจสอบหาความแตกตํางของดีเอ็นเอที่มีล าดับเบสแตกตํางกันเพียง
หนึ่งเบสได๎โดยอาศัยหลักการขดตัว หรือ พันกันภายในโมเลกุลของดีเอ็นเอสายเด่ียวที่มีล าดับเบส 
ที่แตกตํางกันเกิดเป็นโครงสร๎างดีเอ็นเอที่จ าเพาะแตกตํางกัน ท าให๎เคลื่อนที่ในตัวกลางที่เป็นแผํน
เจลอะคริลาไมด์ได๎ช๎าเร็วตํางกัน (Orita et al., 1989) 
 
 
 
 



อุปกรณ์และวิธีการ 
 

การทดลองท่ี 1  สร้างมะเขือเทศสายพันธุ์รับ (recurrent parent) ท่ีมียีนควบคุมความต้านทานโรค 
.4 ยีน โดยการรวมยีนต้านทานโรคในแต่ละต าแหน่ง (gene pyramiding) 

 
1.  พันธุ์มะเขือเทศท่ีใช้ในการปรับปรุงพันธุ์เพื่อรวมยีนต้านทานโรค 

 
มะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดของพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 (SD3) ที่ปรับปรุงพันธุ์ให๎มียีน

ควบคุมความสามารถในการต๎านทานโรคลักษณะตํางๆ ทั้งหมด 4 ยีน ได๎แกํ ยีน Mi มีต าแหนํงยีน
ต๎านทานอยูํบนโครโมโซม 6 สามารถต๎านทานโรครากปมที่เกิดจากไส๎เดือนฝอยรากปม  ยีน Ph-3  
มีต าแหนํงยีนต๎านทานอยูํบนโครโมโซม 9 ที่ต๎านทานโรคใบไหม๎ที่เกิดจากเชื้อ Phytophthora 
infestans race 3 ยีน Tm-2a มีต าแหนํงยีนต๎านทานอยูํบนโครโมโซม 9 ที่ต๎านทานโรคใบดํางที่เกิด
จากเชื้อ Tobacco mosaic virus และยีน I2 มีต าแหนํงยีนต๎านทานอยูํบนโครโมโซม 11 ที่ต๎านทาน
โรคเหี่ยวเหลืองที่เกิดจากเชื้อ Fusarium oxysporum f. sp. lycopersici race 2 โดยยีนต๎านทานโรค 
ที่น ามาท า gene pyramiding แตํละยีนมีลักษณะเป็นยีนเดํนที่ควบคุมความสามารถในการต๎านทาน
โรคด๎วยยีนเพียง 1 คูํ (single dominant gene)  

 
ในการทดลองนี้ได๎ใช๎มะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดของ P502 ที่มียีนต๎านทานโรคแตํละยีน 

ได๎แกํ TOMAC 461 (NIL P502- Mi) TOMAC 482 (NIL P502- Ph-3) TOMAC 464 (NIL P502- 
Tm-2a) และ TOMAC 479 (NIL P502- I2) และมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดของสีดาทิพย์ 3 (SD3) ที่มี
ยีนต๎านทานโรคแตํละยีน ได๎แกํ TOMAC 460 (NIL SD3- Mi) TOMAC 476 (NIL SD3- Ph-3) 
TOMAC 463 (NIL SD3- Tm-2a) และ TOMAC 462 (NIL SD3- I2) 
 
2.  การสร้าง gene pyramiding รวมยีนต้านทานโรคของมะเขือเทศสายพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 

 
การรวมยีนต๎านทานโรค (disease resistant gene pyramiding) แตํละต าแหนํงโดยการผสม         

มะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดของพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 ที่มียีนต๎านทานโรคอยูํคนละต าแหนํง 
ตามแผนผังการสร๎าง gene pyramiding เพื่อรวมยีนต๎านทานโรคของมะเขือเทศสายพันธุ์ P502 และ
สีดาทิพย์ 3 ดังภาพที่ 1 และ 2 (ดัดแปลงมาจาก Servin et al., 2004) 
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  2.1  สร๎างลูกผสม (F1) ของมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดสองสายพันธุ์ ได๎แกํ คูํผสมระหวําง
มะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดที่มียีน Tm-2a กับ Mi และคูํผสมระหวํางมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดที่มียีน 
I2 กับ Ph-3 คัดเลือกต๎นลูกผสมที่มียีนต๎านทานโรค 2 ยีน ของแตํละคูํผสมด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย
ดังตารางที่ 1 

 
2.2  น าต๎นลูกผสมจากแตํละคูํผสมในรํุนที่ 1 มาผสมรวมกันและคัดเลือกด๎วยดีเอ็นเอ

เคร่ืองหมายหาต๎นมะเขือเทศที่ยีนมีลักษณะเฮเทอโรไซโกต  4 ยีน ในรุํนที่ 2 
 
2.3  น าต๎นลูกผสมที่มีลักษณะเฮเทอโรไซโกต 4 ยีน มาผสมตัวเองและคัดเลือกด๎วย           

 ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายหาต๎นมะเขือเทศที่ยีนมีลักษณะโฮโมไซโกต  4 ยีน ในรุํนที่ 3 
 

3.  จ านวนต้นที่ใช้คัดเลือกในแต่ละรุ่น 
 
จ านวนต๎นที่ใช๎ในการคัดเลือกทางทฤษฎีในขั้นตอนการรวมยีน (gene pyramiding) 

ค านวณจากสูตรที่ดัดแปลงจาก Witcombe and Virk (2001) ในรุํนที่ 2 ของการผสมจะต๎องคัดเลือก
ต๎นมะเขือเทศที่ยีนทั้ง 4 ต าแหนํงให๎มีลักษณะเป็นเฮเทอโรไซโกตโดยใช๎การค านวณจ านวนต๎นจาก
สูตรที่ 1 

 
N1 = log (0.05) / log (1-1/2n) 

 
เมื่อ N1 = จ านวนต๎นที่คัดเลือกทางทฤษฏีในรุํนที่ 2  
         n = จ านวนคูํของยีนที่เป็นเฮเทอโรไซกัส 

 
ในรุํนที่ 3 จะต๎องคัดเลือกต๎นมะเขือเทศที่ยีนทั้ง 4 ต าแหนํงที่มีลักษณะเป็นโฮโมไซโกต

โดยใช๎การค านวณจ านวนต๎นจากสูตรที่ 2 
 

N2 = log (0.05) / log (1-1/3n) 
 

  เมื่อ N2 = จ านวนต๎นที่คัดเลือกทางทฤษฏีในรุํนที่ 3  
         n = จ านวนคูํของยีนที่เป็นเฮเทอโรไซกัส 
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        NIL P502 -Tm-2a x NIL P502 - Mi                NIL P502 - I2 x NIL P502 - Ph-3 
   
     NIL P502 Heterozygote - Tm-2a- Mi              NIL P502 Heterozygote - I2 - Ph-3 
 

                           NIL P502 Heterozygote - Tm-2a - Mi - I2 - Ph-3               N1= 46 ต๎น 
                                                                                 
                                                                           Selfing 
 

                  NIL P502 Homozygote - Tm-2a - Mi - I2 - Ph-3             N2 = 241 ต๎น      
 
 

ภาพท่ี 1  แผนผังการสร๎าง gene pyramiding รวมยีนต๎านทานโรค 4 ยีนได๎แกํ Tm-2a, Mi, I2 และ     
 Ph-3 ของมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์ P502 
 
 
       NIL SD3 -Tm-2a x NIL SD3 - Mi                              NIL SD3 - I2 x NIL SD3 - Ph-3 

 
     NIL SD3 Heterozygote - Tm-2a - Mi                                 NIL SD3 Heterozygote - I2 - Ph-3 
 

                         NIL SD3 Heterozygote - Tm-2a- Mi - I2- Ph-3                   N1= 46 ต๎น 
 
                                                                         Selfing 
 

                NIL SD3 Homozygote - Tm-2a- Mi - I2 - Ph-3                 N2 = 241 ต๎น    
 
 
ภาพท่ี 2  แผนผังการสร๎าง gene pyramiding รวมยีนต๎านทานโรค 4 ยีนได๎แกํ Tm-2a, Mi, I2 และ    
  Ph-3 ของมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 
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 4.  การคัดเลือกลักษณะทางจีโนไทป์ 
 

4.1  สกัดดีเอ็นเอด๎วยวิธีของ Fulton et al. (1995) 
 

       ในการสกัดดีเอ็นเอของมะเขอืเทศโดยเก็บใบอํอนจากสํวนยอด หรือ ใบเลี้ยงของ  
ต๎นกล๎ามะเขือเทศใสํหลอด 1.5 มิลลิลิตร เติมบัฟเฟอร์ที่ผสมใหมํกํอนใช๎ (DNA extraction buffer, 
Nuclei lysis buffer และ 5 เปอร์เซ็นต์ Sarkosyl ในอัตราสํวน 2.5 : 2.5 : 1 และเติม NaHSO4 0.3-0.5 
กรัม ตํอ 100 มิลลิลิตรของบัฟเฟอร์ pH 8.0) เติมบัฟเฟอร์ที่ผสมไว๎ลงในแตํละหลอดของใบพืช โดย
ใช๎ปริมาตร 200 ไมโครลิตร บดใบพืชด๎วยสวํานไฟฟ้าที่ติดหัวบดพลาสติกจนละเอียด แล๎วเติม
บัฟเฟอร์อีก 550 ไมโครลิตร ผสมให๎เข๎ากันแล๎วน าไปบํมที่อุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส เป็นเวลา  
 30-60 นาที จากนั้นเติม Chloroform : Isoamyl (24 : 1) ปริมาตรเทําตัว ผสมให๎เข๎ากันน าไปปั่น
เหวี่ยงที่ 12,000 รอบตํอนาที ด๎วยเคร่ืองปั่นเหว่ียง (centrifuge) เป็นเวลา 10 นาที ดูดสํวนใสด๎านบน
ออกใสํหลอดใหมํ ประมาณ 500 ไมโครลิตร เติม isopropanol ปริมาตรเทําตัว แล๎วพลิกหลอดเบาๆ 
น าไปปั่นเหวี่ยงที่ 12,000 รอบตํอนาที เป็นเวลา 10 นาที เทสํวนใสด๎านบนทิ้ง และล๎างตะกอน  
ดีเอ็นเอด๎วย 70 เปอร์เซ็นต์ น าไปปั่นเหวี่ยงที่ 12,000 รอบตํอนาที เป็นเวลา 5 นาที เทเอทานอลทิ้ง 
น าตะกอนดีเอ็นเอไปอบให๎แห๎งที่ 65 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 5 - 10 นาที จากนั้นละลายตะกอน  
ดีเอ็นเอโดยเติม TE buffer ปริมาตร 50 ไมโครลิตร น าไปบํมที่ 65 องศาเซลเซียส ประมาณ 30 นาที
จนดีเอ็นเอละลายน าสารละลายดีเอ็นเอไปเก็บที่ 4 องศาเซลเซียส เพื่อรอการน าไปใช๎ในขั้นตอน
ตํอไป 
 

4.2  การตรวจสอบด๎วยวิธี CAPS 
 

          4.2.1  เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายโดยวิธี polymerase chain reaction (PCR) 
ประกอบด๎วยดีเอ็นเอ 25-100 นาโนกรัม 10X PCR buffer 1 มิลลิโมล dNTPs 1.5 มิลลิโมล MgCl2 
ไพรเมอร์ 1 ไมโครโมล (ประกอบด๎วย forward 0.5 ไมโครโมล และ reverse 0.5 ไมโครโมล) และ 
Taq DNA polymerase 0.2 ยูนิต ในปริมาตรรวม 20 ไมโครลิตร ท าปฏิกิริยาด๎วยเคร่ืองควบคุม
อุณหภูมิอัตโนมัติดังตํอไปนี้ อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 วินาที จากนั้นปรับอุณหภูมิ 
ให๎ลดลงเป็น 50-55 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 วินาที เพิ่มอุณหภูมิเป็น 72 องศาเซลเซียส ใช๎เวลา  
1-2.30 นาที (ขึ้นกับชนิดไพรเมอร์ที่ใช๎) เพิ่มปริมาณทั้งหมด 35 รอบ 
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           4.2.2  จากนั้นตัดชิ้นสํวนดีเอ็นเอที่ได๎จากการเพิ่มปริมาณด๎วยเทคนิค PCR ด๎วย
เอ็นไซม์ตัดจ าเพาะตามชนิดของดีเอ็นเอเคร่ืองหมายดังตารางที่ 1 ตรวจสอบผลโดยการแยกชิ้นสํวน
ดีเอ็นเอด๎วยเจลอะกาโรส 2 เปอร์เซ็นต์ และย๎อมด๎วยเอทธิเดียมโบรไมด์
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ตารางท่ี 1  ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่ใช๎คัดเลือกยีนต๎านทานโรค 4 ยีน ในการปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศเพื่อรวมยีนต๎านทานโรค 
 

          ขนาดของแถบดีเอ็นเอ (bp)   

ดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย  ยีน ลักษณะ โครโมโซม เอ็นไซม์ตัดจ าเพาะ S R อ๎างอิง 

Mi2 Mi ต๎านทาน Nematode 6 Hinf I                              450 360 Messeguer et al., 1991 

TG591 Ph-3 ต๎านทาน Late blight 9 Hinf I 355 255 Chunwongse et al., 2002 

PrRuG248/249 Tm-2a ต๎านทาน TMV 9 Acc I 370 595 Sobir et al., 2000 

S20 I2 ต๎านทาน Fusarium wilt 11 Dra I + Hha I 900 835 Sarfatti et al., 1989 
 
หมายเหตุ  S = ขนาดแถบดีเอ็นเอที่แสดงลักษณะอํอนแอ (susceptible genotype)  

    R = ขนาดแถบดีเอ็นเอที่แสดงลักษณะต๎านทาน (resistance genotype)  
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 การทดลองท่ี 2  สร้างมะเขือเทศสายพันธุ์คู่แฝดของพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 (SD3) ให้มียีน 
Brix9-2-5 ท่ีเกี่ยวข้องกับการเพิ่มขึ้นของปริมาณ soluble solid content และยีน
ต้านทานโรคหลายชนิด 

 
1.  พันธุ์มะเขือเทศท่ีใช้ในการปรับปรุงพันธุ์ 

 
1.1  พันธุ์รับ (recurrent parents)  

 
       มะเขอืเทศสายพันธุ์คูํแฝดของพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 (SD3) ที่ปรับปรุงพันธุ์ให๎มี

ยีน Mi ต๎านทานโรครากปม และยีน Ty-2 ต๎านทานโรคใบหงิกเหลืองมะเขือเทศ ได๎แกํ TOMAC 
461 (NIL P502-Mi) TOMAC 584 (NILP 502-Ty-2) TOMAC 460 (NIL SD3-Mi) และ TOMAC 
583 (NIL SD3-Ty-2) และมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดของพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 ที่ปรับปรุงพันธุ์
โดยการรวมยีนต๎านทานโรคทั้ง 4 ยีน จากการทดลองที่ 1 

 
1.2  พันธุ์ให๎ (donor parents) 

 
                    มะเขอืเทศที่มียีน brix 9-2-5 ในต าแหนํง 9-2-5 บนโครโมโซม 9 เป็นยีนที่เกี่ยวข๎องกับ
การควบคุมการเพิ่มขึ้นของปริมาณ soluble solid content (SSC) ได๎แกํ 
 

       1.2.1  มะเขือเทศสายพันธุ์ S. lycopersicum IL 9-1-3 ที่ได๎รับยีน brix 9-2-5 จาก 
มะเขือเทศพันธุ์ S. pennellii (Eshed and Zamir, 1995) จาก Tomato Genetic Research Center 
มหาวิทยาลัยแคลิฟอร์เนีย วิทยาเขตเดวิส ประเทศสหรัฐอเมริกา 

 
       1.2.2  มะเขือเทศป่าพันธุ์ S. pimpinellifolium WVa700 ที่มีปริมาณ SSC สูง มีลักษณะ

ผลกลม-เล็ก 
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 2.  การปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศเพื่อเพิ่มปริมาณ SSC และลักษณะต้านทานโรคหลายชนิด 
 

2.1  ปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศให๎มียีน Lin5 และ Lin7 เพื่อเพิ่มปริมาณ SSC โดยการสร๎าง
ลูกผสม (F1) ระหวํางมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดของพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 (SD3) ที่ใช๎เป็น        
พันธุ์รับ (recurrent parents) ผสมเข๎ากับต๎นพันธุ์ให๎ (donor parents) ที่มียีน Lin5 และ Lin7 ทั้งหมด 
4 คูํ ดังนี้ 

 
- NIL P502- Mi x IL 9-1-3   - NIL P502-Ty-2 x WVa700 
 
- NIL SD3-Mi x IL 9-1-3   - NIL SD3-Ty-2 x WVa700 
 

โดยคัดเลือกลูกผสมในรํุน F1 ของแตํละคูํผสมให๎มียีนที่ต๎องการด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย 
Lin5 และ Lin7 และดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่ควบคุมความสามารถในการต๎านทานโรค ได๎แกํ Mi2 และ 
Ty2 ดังตารางที่ 2  

 
2.2  จากนั้นน าต๎นที่ได๎จากการคัดเลือกในรุํน F1 ของแตํละคูํผสมกลับ (backcross: BC)  

ไปยังพันธุ์รับ (recurrent parent) ที่เป็นต๎นแมํของแตํละคูํผสมแล๎วคัดเลือกให๎ได๎ต๎นลูกผสมกลับที่มี
ยีนที่ต๎องการด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย  

 
2.3  ผสมมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝด (near isogenic line: NIL) ที่มียีนต๎านทานโรคทั้ง 4 ยีน 

ที่ได๎จากการรวมยีนต๎านทานโรคของการทดลองที่ 1 เข๎ากับมะเขือเทศลูกผสมกลับของพันธุ์ P502 
หรือ สีดาทิพย์ 3 ที่มียีน Lin5 และ Lin7 จากนั้นทุกรุํนของการผสมจะผสมกลับไปยังสายพันธุ์รับที่
ได๎จากการทดลอง 1 ประมาณ 6 ชั่วรํุน จนได๎ลูกผสมกลับที่มีลักษณะตํางๆ เหมือนต๎นแมํแตํมียีนที่
เกี่ยวกับการเพิ่มปริมาณ SSC เพิ่มขึ้น และยีนต๎านทานโรคชนิดตํางๆ ดังภาพที่ 3 
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                         Gene pyramiding                                          Backcross เพิ่มยีน Brix9-2-5  
 
              P1             P2                P3             P4                   NIL P502-Mi, NIL SD3-Mi x IL 9 -1-3,                                                 
                                                                                    NIL P502-Ty-2, NIL SD3 -Ty-2 x WVa700 
    Heterozygote (1) (2)      Heterozygote (3) (4) 
                                                                                                                 P502, SD3 x F1                                                                                   

      Heterozygote (1, 2) (3, 4) 
                                                                                                           P502, SD3 x BC1  
       Selfing                                                          

                                                              P502, SD3 - BC2  
                Homozygote (1, 2, 3, 4)                                                                                                                                                                                                                                 
 
                                                                                                                     
         (NIL P502- BC6 และ NIL SD3 - BC6 ที่มียีน brix 9-2-5 และยีนต๎านทานโรคหลายชนิด) 
                                             NIL P502-Lin5-Lin7-Tm-2a-Mi-I2-Ph-3, 
                                             NIL P502-Lin5-Lin7-Tm-2a-Mi-I2-Ph-3-Ty-2, 
                                             NIL SD3-Lin5-Lin7-Tm-2a-Mi-I2-Ph-3, 
                                             NIL SD3-Lin5-Lin7-Tm-2a-Mi-I2-Ph-3-Ty-2 
 
 
ภาพท่ี 3  แผนผังการปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 ให๎มียีน Brix 9-2-5 และ  
              ยีนต๎านทานโรคหลายชนิด 
 
 ก าหนดให๎   P1 คือ NIL P502-Tm-2a, NIL SD3- Tm-2a 
        P2 คือ NIL P502-Mi, NIL SD3- Mi  

      P3 คือ NIL P502-I2, NIL SD3- I2        
      P4 คือ NIL P502-Ph-3, NIL SD3- Ph-3 
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 3.  การคัดเลือกลักษณะทางจีโนไทป์ และลักษณะทางฟีโนไทป์ 
 
3.1.  การคัดเลือกลักษณะทางจีโนไทป์ 

 
         3.1.2  Positive selection 

  
     การคัดเลือกต๎นมะเขือเทศลูกผสมกลับของทั้ง 4 คูํผสม โดยใช๎ดีเอ็นเอ

เคร่ืองหมายที่มีความสัมพันธ์กับยีนที่ควบคุมลักษณะต๎านทานโรคชนิดตํางๆ และยีนที่เกี่ยวข๎องกับ
ปริมาณ soluble solid content (SSC) ในมะเขือเทศด๎วยวิธี Cleaved Amplified Polymorphic 
Sequence (CAPS) เร่ิมจากการสกัดดีเอ็นเอด๎วยวิธีของ Fulton et al. (1995) และเพิ่มปริมาณชิ้นสํวน
ดีเอ็นเอที่ต๎องการด๎วยเทคนิค polymerase chain reaction (PCR) ที่ใช๎ไพรเมอร์ที่มีความจ าเพาะกับ
ลักษณะ ต๎านทานโรค และลักษณะ SSC จากนั้นน าชิ้นสํวนดีเอ็นเอที่ได๎จากการท าปฏิกิริยามาตัด
ด๎วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะตามชนิดของดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่ให๎ความแตกตํางทางจีโนไทป์ดังที่แสดง
ในตารางที่ 2 น าไปบํมในอุณหภูมิที่เหมาะสม ตรวจสอบความแตกตํางด๎วยเจลอะกาโรส  2 
เปอร์เซ็นต์ และย๎อมด๎วยเอทธิเดียมโบรไมด์ หรือตรวจสอบความแตกตํางด๎วยแผํนเจลอะคริลาไมด์ 
4.5 เปอร์เซ็นต์ และย๎อมด๎วยซิลเวอร์ไนเตรต 

 
         3.1.3  Negative selection หรือ Background selection 

 
     คูํผสม NIL SD3-Ty-2 กับ WVa700 หลังจากคัดเลือกด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่

มีความสัมพันธ์กับยีนที่ควบคุมลักษณะต๎านทานโรค และยีนที่เกี่ยวข๎องกับปริมาณ SSC จากนั้นน า
ต๎นลูกผสมที่ได๎จากการคัดเลือกมาตรวจสอบในระดับจีโนไทป์ให๎มีพันธุกรรมพื้นฐานทั่วไปใน
บริเวณอ่ืนๆ ของจีโนมเหมือนกับพันธุ์รับ (recurren parent) มากที่สุดด๎วยเทคนิค negative selection 
หรือ background selection ชํวยคัดเลือกต๎นมะเขือเทศลูกผสมกลับในแตํละรุํน เร่ิมจากสกัดดีเอ็นเอ
ด๎วยวิธีของ Fulton et al. (1995) และเพิ่มปริมาณชิ้นสํวนดีเอ็นเอที่ต๎องการด๎วยเทคนิค PCR ที่ใช๎    
ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท์ดีเอ็นเอ (simple sequence repeat: SSR) ทั้งหมด       
80 ต าแหนํง ครอบคลุม 12 โครโมโซมมะเขือเทศ ที่มีระยะหํางแตํละดีเอ็นเอเคร่ืองหมายประมาณ  
25 cM และคัดเลือกต๎นลูกผสมกลับที่มีสัดสํวนของจีโนมเหมือนกับพันธุ์รับ (recurrent parent)  
มากที่สุดของแตํละรํุนเพื่อน าไปใช๎เป็นต๎นพํอในการผสมกลับรุํนตํอไป ตรวจสอบความแตกตําง
ด๎วยแผํนเจลอะคริลาไมด์ 4.5 เปอร์เซ็นต์ และย๎อมด๎วยซิลเวอร์ไนเตรต
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ตารางท่ี 2  ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่ใช๎ในการตรวจสอบยีนตํางๆ  ในการปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศให๎มีปริมาณ SSC สูงและต๎านทานโรคหลายชนิด 
 

          ขนาดของแถบดีเอ็นเอ (bp)   

ดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย  ยีน ลักษณะ โครโมโซม เอ็นไซม์ตัดจ าเพาะ พันธุ์รับ  พันธุ์ให๎ อ๎างอิง 

Mi2 Mi ต๎านทาน Nematode 6 Hinf  I                               360 450 Messeguer et al., 1991 

TG591 Ph-3 ต๎านทาน Late blight  9 Hinf  I 255 355 Chunwongse et al., 2002 

PrRuG248/249 Tm-2a ต๎านทาน TMV 9 Acc I 595 370 Sobir et al., 2000 

S20 I2 ต๎านทาน Fusarium wilt  11 Dra I + Hha I 835 900 Sarfatti et al., 1989 

Ty2 Ty-2 ต๎านทาน TYLCV 11 Taq I 350 220 Hanson et al., 2000 

Lin5 Lin5 ปริมาณ SSC 9 Mse I 126,180 114,176 Fridman and Zamir, 2003 

Lin7 Lin7 ปริมาณ SSC 9 Mse I 214,211  236,214  Fridman and Zamir, 2003 
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 3.2  การคัดเลือกลักษณะทางฟีโนไทป์ 
 
          ศึกษาลักษณะทางฟีโนไทป์ของต๎นลูกผสมกลับที่ได๎จากการคัดเลือกในระดับ 
จีโนไทป์ โดยการตรวจวัดปริมาณ SSC ด๎วยเคร่ือง hand refractometer ของบริษัท ATAGO รํุน E 
type series (N-1E brix 0~32 %) ตรวจวัด pH ด๎วย pH paper (Universalindikator pH 0 -14) และ
ลักษณะทั่วไป เชํน สีและรูปรําง ของผลมะเขือเทศที่มีอายุประมาณ 35-40 วัน หลังดอกบานจ านวน 
5-10 ผลตํอต๎น โดยการตัดแบํงคร่ึงผลมะเขือเทศแล๎วน าสํวนลํางของผลไปตรวจวัดปริมาณ SSC 
และ pH ดังภาพที่ 4 จากนั้นคัดเลือกต๎นที่มีปริมาณ SSC สูงและมีลักษณะทั่วไปตรงตามลักษณะที่
ต๎องการเพื่อน าไปใช๎ในการผสมกลับของแตํละรุํน 
 
4.  เปรียบเทียบวิธีการปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศ  
 

เปรียบเทียบการปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศระหวํางการปรับปรุงพันธุ์โดยใช๎การผสมกลับ       
6 ชั่วรุํน รํวมกับการใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่สัมพันธ์กับยีนที่ต๎องการ (positive selection) และการ
ปรับปรุงพันธุ์โดยใช๎การผสมกลับ 3 ชั่วรํุนรํวมกับการใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่สัมพันธ์กับยีนที่
ต๎องการ (positive selection) และใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดไมโคแซทเทลไลท์ดีเอ็นเอชํวยคัดเลือก
ต๎นลูกผสมที่มีพันธุกรรมพื้นฐานทั่วไปเหมือนกับสายพันธุ์รับ (negative selection หรือ background 
selection) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพท่ี 4  การตรวจวัดปริมาณ SSC และ pH ในผลของมะเขือเทศ 
 
 

บริเวณที่ใช๎ตรวจวัดปริมาณ SSC และ pH  
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 5.  การวิเคราะห์ข้อมูล 
 

วิเคราะห์ข๎อมูลที่ได๎จากการศึกษาลักษณะทางจีโนไทป์ของลูกผสมกลับที่ได๎จากการเพิ่ม
ยีนต๎านทานโรค และยีนที่เกี่ยวข๎องกับการเพิ่มปริมาณ SSC และการใช๎เทคนิค negative selection 
ของคูํผสม NIL SD3-Ty-2 x WVa700 โดยน าข๎อมูลมาวิเคราะห์ด๎วยโปรแกรม GGT 2.0 (Berloo, 
2008) เพื่อชํวยศึกษาสัดสํวนพันธุกรรมพื้นฐานของจีโนมและยีนที่ต๎องการ  

 
สถานท่ีท าการวิจัย 

 
ศูนย์เทคโนโลยีชีวภาพเกษตร มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์ วิทยาเขตก าแพงแสน           

อ. ก าแพงแสน จ. นครปฐม และศูนย์วิจัยและพัฒนาพืชผักเขตร๎อนมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์  
วิทยาเขตก าแพงแสน อ. ก าแพงแสน จ. นครปฐม 
 
 
 
 



ผลการทดลอง 
 

การทดลองท่ี 1  สร้างมะเขือเทศสายพันธุ์รับ (recurrent parent) ท่ีมียีนควบคุมความต้านทานโรค 
.4 ยีน โดยการรวมยีนต้านทานโรคในแต่ละต าแหน่ง (gene pyramiding) 

  
จากการผสมพันธุ์มะเขือเทศเพื่อรวมยีนต๎านทานโรคลักษณะตํางๆ ทั้ง 4 ยีน ได๎แกํ ยีน Mi 

ที่ควบคุมลักษณะต๎านทานโรครากปมจากไส๎เดือนฝอยรากปมที่อยูํบนโครโมโซม  6 ยีน Ph-3 
ควบคุมลักษณะต๎านทานโรคใบไหม๎ที่เกิดจากเชื้อ Phytophthora infestans race 3 ที่อยูํบน
โครโมโซม 9 ยีน Tm-2a ควบคุมลักษณะต๎านทานโรคใบดํางที่เกิดจากเชื้อ Tobacco mosaic virus 
(TMV) ที่อยูํบนโครโมโซม 9 และยีน I2 ควบคุมลักษณะต๎านทานโรคเหี่ยวเหลืองที่เกิดจากเชื้อ 
Fusarium oxysporum f. sp. lycopersici race 2 ที่อยูํบนโครโมโซม 11 ไว๎ในต๎นเดียวกัน โดยใช๎ 
ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่สัมพันธ์กับยีนต๎านทานโรคของมะเขือเทศทั้ง 4 ยีน ดังตารางที่ 1 ชํวยคัดเลือก
ลักษณะที่ต๎องการในระดับจีโนไทป์ พบวํา สามารถคัดเลือกมะเขือเทศที่มียีนต๎านทานโรคทั้ง 4 ยีน 
ได๎ในรุํนที่ 3 และ 4 ของการผสมพันธุ์ 
 

การคัดเลือกต๎นมะเขือเทศที่มียีนต๎านทานโรคทั้ง 4 ยีน อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต  
ในรุํนที่ 2 นั้น ได๎คัดเลือกในมะเขือเทศพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 สายพันธุ์ละสองซ้ าเพื่อคัดเลือก
ต๎นมะเขือเทศที่มีลักษณะตามที่ต๎องการสายพันธุ์ละ 2 ต๎น โดยได๎คัดเลือกในมะเขือเทศพันธุ์ P502 
ทั้งหมด 125 ต๎น พบต๎นที่ยีนมีลักษณะเฮเทอโรไซโกตทั้งหมด 2 ต๎น (คัดเลือกประมาณ 62 ต๎นตํอ
ต๎นที่มีลักษณะเฮเทอโรไซโกต 4 ยีน จ านวน 1 ต๎น) ในมะเขือเทศพันธุ์สีดาทิพย์ 3 ได๎คัดเลือก
ทั้งหมด 108 ต๎น พบต๎นที่ยีนมีลักษณะเฮเทอโรไซโกต 4 ยีน ทั้งหมด 2 ต๎น (คัดเลือก 54 ต๎นตํอต๎น 
ที่มีลักษณะเฮเทอโรไซโกต 4 ยีน จ านวน 1 ต๎น) ในรุํนที่ 3 ที่คัดเลือกให๎ได๎ต๎นมะเขือเทศที่ยีนมี
ลักษณะโฮโมไซโกต 4 ยีน ได๎คัดเลือกในมะเขือเทศพันธุ์ P502 ทั้งหมด 244 ต๎น พบต๎นที่ยีนมี
ลักษณะโฮโมไซโกต 3 ยีน เฮเทอโรไซโกต 1 ยีน จ านวน 8 ต๎น และที่เป็นโฮโมไซโกต 4 ยีน
จ านวน 1 ต๎น สํวนมะเขือเทศพันธุ์สีดาทิพย์ 3 คัดเลือกทั้งหมด 254 ต๎น พบต๎นที่เป็นโฮโมไซโกต  
3 ยีน เฮเทอโรไซโกต 1 ยีน จ านวน 2 ต๎น แตํยังไมํพบต๎นที่มีลักษณะโฮโมไซโกต 4 ยีน โดยใน
การศึกษาต๎องการคัดเลือกต๎นมะเขือเทศที่มียีนทั้ง 4 ยีนให๎อยูํในลักษณะโฮโมไซโกต 4 ยีน จึงน า
ต๎นที่มีลักษณะโฮโมไซโกต 3 ยีน เฮเทอโรไซโกต 1 ยีน ของทั้งสองสายพันธุ์มาผสมตัวเอง และ
คัดเลือกในรํุนที่ 4 พบวํา สามารถคัดเลือกต๎นมะเขือเทศที่มียีนอยูํในลักษณะลักษณะโฮโมไซโกต  
4 ยีนได๎ โดยในพันธุ์ P502 สามารถคัดเลือกได๎จ านวน 3 ต๎น และพันธุ์สีดาทิพย์ 3 สามารถคัดเลือก
ได๎จ านวน 12 ต๎น  
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 จากการศึกษาเพื่อสร๎างมะเขือเทศสายพันธุ์รับ (recurrent parent) ให๎มียีนต๎านทานโรคทั้ง  
4 ยีน พบวํา สามารถคัดเลือกมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดที่มียีนต๎านทานโรคทั้ง 4 ยีน อยูํในลักษณะ 
โฮโมไซโกตในมะเขือเทศสายพันธุ์ P502 ทั้งหมด 4 สายพันธุ ์ได๎แกํ NIL P502-4DR # 96-6,  
NIL P502-4DR # 96-10, NIL P502-4DR # 96-11 และ NIL P502-4DR # 188 (ภาพที่ 7) ใน 
มะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 ทั้งหมด 12 สายพันธุ ์ได๎แกํ NIL SD3-4DR # 1-7,  
NIL SD3-4DR # 1-11, NIL SD3-4DR # 1-13, NIL SD3-4DR # 1-21, NIL SD3-4DR # 1-22,  
NIL SD3-4DR # 1-26, NIL SD3-4DR # 1-30, NIL SD3-4DR # 32-3, NIL SD3-4DR # 32-7,  
NIL SD3-4DR # 32-12, NIL SD3-4DR # 32-14 และ NIL SD3-4DR # 32-18 (ภาพที่ 8) คัดเลือก
สายพันธุ ์96-10 ของมะเขือเทศพันธุ์ P502 (NIL P502- 4DR # 96-10) และสายพันธุ ์32-14 ของ
มะเขือเทศพันธุ์สีดาทิพย์ 3 (NIL SD3- 4DR # 32-14) ไปใช๎เป็นสายพันธุ์รับ (recurrent parents)  
ในการทดลองที่ 2 ส าหรับปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศเพื่อเพิ่มปริมาณ soluble solid content (SSC) 
และยีนต๎านทานโรคหลายชนิด เนื่องจากเมื่อศึกษารูปทรงผลและลักษณะทั่วไปของมะเขือเทศ
หลังจากรวมยีนต๎านทานโรคทั้ง 4 ยีนแล๎ว พบวํา มะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดที่ได๎จากการรวมยีน 
ของพันธุ์ P502 สายพันธุ์ที่ 96-10 (NIL P502-4DR # 96-10) มีลักษณะของผลเป็นทรงกลม สีผล
ส๎ม-แดง ใกล๎เคียงกับพันธุ์ P502 สํวนมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 สายพันธุ์ที่ 32-14 
(NIL SD3-4DR # 32-14) พบวํา ผลมีลักษณะรีและสีผลแดงชมพูใกล๎เคียงกับพันธุ์สีดาทิพย์ 3  
จึงคัดเลือกมะเขือเทศทั้งสองสายพันธุ์นี้ไปใช๎เป็นสายพันธุ์รับ (recurrent parents) ในการผสมกลับ
ของการทดลองที่ 2 เพื่อท าการเพิ่มยีนเกี่ยวข๎องกับการเพิ่มขึ้นของปริมาณ SSC ตํอไป 
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ภาพท่ี 5  การแยกขนาดดีเอ็นเอด๎วยเจลอะกาโรส  2 เปอร์เซ็นต์ ของการคัดเลือกด๎วยดีเอ็นเอ  
               เคร่ืองหมายชนิด CAPS ที่คัดเลือกยีนต๎านทานโรค 4 ยีน ได๎แกํ ดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย Mi2,  
           TG591, PrRuG248/249 และ S20 
 

 1 kb  = 1 Kb ladder 
 S  = ลักษณะ susceptible genotypes ของพันธุ์อํอนแอ 
 R   = ลักษณะ resistant genotypes ของพันธุ์ต๎านทาน 
 ลูกศร  = แถบดีเอ็นเอที่แยกความแตกตํางระหวํางพันธุ์ต๎านทาน (R) และพันธุ์     

    อํอนแอ (S) ที่ยีนมีลักษณะโฮโมไซโกต 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Mi2 (Mi) TG591 (Ph-3) PrRuG248/249 (Tm-2a) S20 (I2) 
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Mi                                 Ph-3                               Tm-2a                                  I2 

Mi                                   Ph-3                               Tm-2a                                  I2 

 
     

 
 
 
 
 
 
 

 
     

 
 
 
   
 
 
 
           
ภาพท่ี 6  การแยกขนาดดีเอ็นเอด๎วยเจลอะกาโรส  2 เปอร์เซ็นต์ ในการคัดเลือกต๎นลูกผสมที่มียีน  
              ต๎านทานโรคด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิด CAPS A. การคัดเลือกต๎นลูกผสมในรํุนที่ 2 ที่ 
              คัดเลือกยีนทั้ง 4 ยีน ให๎มีลักษณะเฮทเทอโรไซโกต B. การคัดเลือกต๎นลูกผสมในรํุนที่ 3 ที่  
              คัดเลือกยีนทั้ง 4 ยีน ให๎มีลักษณะโฮโมไซโกต 
 

 1 kb  = 1 Kb ladder   
 S   = ลักษณะ Susceptible genotypes  
 R   = ลักษณะ Resistant genotypes  
 F1   = ต๎นลูกผสมที่มียีนที่คัดเลือกอยูํในลักษณะเฮทเทอโรไซโกต 

= ต๎นลูกผสมที่คัดเลือกในรํุนที่ 2 ที่ยีนมีลักษณะเป็นเฮทเทอโรไซโกตทั้ง  
   4 ยีน 
 
 

A. 
 

B. 
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 ตารางท่ี 3  ลักษณะของยีนต๎านทานโรคแตํละต าแหนํงที่ได๎จากการรวมยีน (gene pyramiding) 

       ในมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์ P502 ในรุํนที่ 3 และ 4 
 

พันธุ์ Generations ต๎นเบอร์ 
Genotype scoring* 

      I2 Tm-2a Ph-3 Mi 
NIL P502 3 96 3 3 3 2 
NIL P502 3 148 3 3 3 2 
NIL P502 3 150 3 3 2 3 
NIL P502 3 152 3 3 3 2 
NIL P502 3 174 2 3 3 3 
NIL P502 3 188 3 3 3 3 
NIL P502 3 199 3 3 3 2 
NIL P502 3 203 3 3 2 3 
NIL P502 3 216 3 3 3 2 
NIL P502 4 96-6 3 3 3 3 
NIL P502 4 96-10 3 3 3 3 
NIL P502 4 96-11 3 3 3 3 

 
  หมายเหตุ  Genotype scoring* 2 = Heterozygous gene 
                                                  3 = Homozygous dominant gene  
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 ตารางท่ี 4  ลักษณะของยีนต๎านทานโรคแตํละต าแหนํงที่ได๎จากการรวมยีน (gene pyramiding) ใน   
     มะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 (SD3) ในรุํนที่ 3 และ 4 
 

พันธุ์ Generations ต๎นเบอร์ 
Genotype scoring* 

     I2 Tm-2a Ph-3 Mi 
NIL SD3 3 1 3 2 3 3 
NIL SD3 3 32 3 3 3 2 
NIL SD3 4 1-7 3 3 3 3 
NIL SD3 4 1-11 3 3 3 3 
NIL SD3 4 1-13 3 3 3 3 
NIL SD3 4 1-21 3 3 3 3 
NIL SD3 4 1-22 3 3 3 3 
NIL SD3 4 1-26 3 3 3 3 
NIL SD3 4 1-30 3 3 3 3 
NIL SD3 4 32-3 3 3 3 3 
NIL SD3 4 32-7 3 3 3 3 
NIL SD3 4 32-12 3 3 3 3 
NIL SD3 4 32-14 3 3 3 3 
NIL SD3 4 32-18 3 3 3 3 

 
หมายเหตุ  Genotype scoring* 2 = Heterozygous gene 
                                                 3 = Homozygous dominant gene  
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ภาพท่ี 7  ลักษณะผลมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์ P502 ที่รวมยีนต๎านทานโรคทั้ง 4 ยีน             
   (NIL P502-4DR) ได๎แกํ ยีน I2 Tm-2a Ph-3 และ Mi 
 
 
 
   
 
   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพท่ี 8  ลักษณะผลมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 ที่รวมยีนต๎านทานโรคทั้ง 4 ยีน   
   (NIL SD3-4DR) ได๎แกํ ยีน I2 Tm-2a  Ph-3 และ Mi 
 
 

NILSD3-4DR#1-7 NILSD3-4DR#1-11 NILSD3-4DR#1-13 

NILSD3-4DR#1-22 

NILSD3-4DR#1-21 

NILSD3-4DR#1-26 NILSD3-4DR#1-30 NILSD3-4DR#32-3 

NILSD3-4DR#32-7 NILSD3-4DR#32-12 NILSD3-4DR#32-14 NILSD3-4DR#32-18 

NILP502-4DR # 96-6   
NILP502-4DR # 96-6   
NILP502-4DR # 96-6    

NILP502-4DR # 96-10   
NILP502-4DR # 96-6   
NILP502-4DR # 96-6    

NILP502-4DR # 96-11   
NILP502-4DR # 96-6   
NILP502-4DR # 96-6    

NILP502-4DR # 188   
NILP502-4DR # 96-6   
NILP502-4DR # 96-6    

5 เซนติเมตร 

5 เซนติเมตร 
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B. NIL SD3-4DR # 32-14 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
        
ภาพท่ี 9  ลักษณะทรงต๎นและผลของมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดที่ได๎จากการรวมยีนต๎านทานโรค    
               ทั้ง 4 ยีน ในสายพันธุ์ที่คัดเลือกน าไปใช๎เป็นสายพันธุ์รับ (recurrent parents) ในการผสม 
               กลับของการทดลองที่ 2 

A. มะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์ P502 สายพันธุ ์96-10 (NIL P502-4DR # 96-10) 
B. มะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 สายพันธุ์ 32-14 (NIL SD3-4DR # 32-14) 

 
 

5 เซนติเมตร    

5 เซนติเมตร    

A.  NIL P502-4DR # 96-10 
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 การทดลองท่ี 2  สร้างมะเขือเทศสายพันธุ์คู่แฝดของพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 (SD3) ให้มียีน 
Brix9-2-5 ท่ีเกี่ยวข้องกับการเพิ่มขึ้นของปริมาณ soluble solid content และยีน
ต้านทานโรคหลายชนิด 

 
การปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศเพื่อสร๎างสายพันธุ์คูํแฝดที่มียีนตํางๆ ที่ต๎องการ นิยมใช๎การ

ปรับปรุงพันธุ์แบบผสมกลับ (backcross: BC) เพื่อถํายทอดยีนที่ต๎องการเข๎าสูํพันธุ์ปลูก ดังนั้นใน
การศึกษาคร้ังนี้จึงใช๎การปรับปรุงพันธุ์แบบผสมกลับเพื่อสร๎างมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดให๎มียีน 
ที่เกี่ยวข๎องกับการเพิ่มขึ้นของปริมาณ soluble solid content (SSC) และยีนต๎านทานโรคหลายชนิด 
โดยการผสมพันธุ์ระหวํางมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 (SD3) ที่มียีน
ต๎านทาน Mi ได๎แกํ NIL P502-Mi และ NIL SD3-Mi เข๎ากับมะเขือเทศที่มียีน Brix9-2-5 เกี่ยวข๎อง 
กับการเพิ่มขึ้นของปริมาณ SSC ได๎แกํ S. lycopersicum IL9-1-3 ที่ได๎รับยีนจากมะเขือเทศพันธุ์  
S. pennellii และการผสมพันธุ์ระหวํางมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 ที่มี 
ยีนต๎านทาน Ty-2 ได๎แกํ NIL P502-Ty-2 และ NIL SD3-Ty-2 เข๎ากับมะเขือเทศที่มีปริมาณ SSC สูง 
ได๎แกํ S. pimpinellifolium ‘WVa700’ 

 
การศึกษาความแตกตํางของจีโนมด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย 

 
จากการศึกษาความแตกตํางของจีโนมมะเขือเทศในระดับดีเอ็นเอ (% DNA polymorphism) 

ของแตํละคูํผสมทั้ง 4 คูํผสม ด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท์ดีเอ็นเอ (simple 
sequence repeat: SSR) ทั้งหมด 80 ต าแหนํง ครอบคลุมทั้ง 12 โครโมโซมมะเขือเทศพบวํา คําความ
แตกตํางของจีโนมระหวํางมะเขือเทศปลูกพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 กับมะเขือเทศปลูก IL9-1-3 มี
คําความแตกตํางของจีโนมระหวํางคูํผสมเทํากับ 3.8 และ 10 ตามล าดับ สํวนคูํผสมระหวําง 
มะเขือเทศปลูกพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 กับมะเขือเทศป่าพันธุ์ WVa700 ที่เป็นการผสมข๎ามชนิด 
พบวํา มีคําความแตกตํางของจีโนมที่มากกวําการผสมระหวํางมะเขือเทศที่อยูํในสปีชีส์เดียวกันโดย
มีคําเทํากับ 27.8 และ 25 ตามล าดับ (ตารางที่ 5) 
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 การคัดเลือกลักษณะทางจีโนไทป์ 
 
ในแตํละรํุนของการผสมกลับได๎คัดเลือกต๎นลูกผสมกลับของทั้ง 4 คูํผสม ด๎วยดีเอ็นเอ

เคร่ืองหมายที่มีความสัมพันธ์กับยีนที่ควบคุมลักษณะต๎านทานโรคชนิดตํางๆ ได๎แกํ ดีเอ็นเอ
เคร่ืองหมาย Mi2 ใช๎ในการคัดเลือกยีน Mi ที่อยูํบนโครโมโซม 6 ดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย TG591 ใช๎ใน
การคัดเลือกยีน Ph-3 ที่อยูํบนโครโมโซม 9 ดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย PrRuG248/249 ใช๎ในการคัดเลือก
ยีน Tm-2a ที่อยูํบนโครโมโซม 9 ดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย S20 ใช๎ในการคัดเลือกยีน I2 ที่อยูํบน
โครโมโซม 11 และดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย Ty2 ใช๎ในการคัดเลือกยีน Ty-2 ที่อยูํบนโครโมโซม 11  
และดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่มีความสัมพันธ์กับยีนที่เกี่ยวกับปริมาณ soluble solid content (SSC) 
ได๎แกํ ดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย Lin5 ใช๎ในการคัดเลือกยีน Lin5 ที่อยูํบนโครโมโซม 9 และดีเอ็นเอ
เคร่ืองหมาย Lin7 ใช๎ในการคัดเลือกยีน Lin7 ที่อยูํบนโครโมโซม 9 ของมะเขือเทศ เป็นการคัดเลือก
ในระดับจีโนไทป์ที่มีลักษณะเป็น Positive selection โดยใช๎วิธี Cleaved Amplified Polymorphic 
Sequence (CAPS) ในการคัดเลือกลูกผสมกลับแตํละรํุน โดยผลที่ได๎จากการคัดเลือกยีนที่ต๎องการ
ในแตํละคูํผสมได๎ผลดังนี้ (ตารางที่ 6, 7, 8 และ 9) 

  
การคัดเลือกลักษณะที่ต๎องการในระดับจีโนไทป์ที่ได๎จากคูํผสม NIL P502-Mi กับ IL9-1-3 

ในรุํนการผสมกลับชั่วที่ 1 และ 2 ที่ใช๎ NIL P502-Mi เป็นสายพันธุ์รับ ตรวจสอบลักษณะทาง 
จีโนไทป์ของลูกผสมกลับที่ได๎ด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่สัมพันธ์กับยีน Mi และลักษณะ SSC 
สามารถคัดเลือกต๎นลูกผสมที่มียีน Lin5 และ Lin7 อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต และยีน Mi อยูํใน
ลักษณะโฮโมไซโกตได๎ และในการผสมกลับชั่วที่ 3 และ 4 ของการผสมกลับที่ใช๎มะเขือเทศสาย
พันธุ์คูํแฝดที่มียีนต๎านทานโรค 4 ยีน (NIL P502-4DR # 96-10) ที่ได๎จากการทดลองที่ 1 มาเป็น 
สายพันธุ์รับ ตรวจสอบลักษณะทางจีโนไทป์ของลูกผสมกลับที่ได๎ด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่
สัมพันธ์กับยีนต๎านทานโรคทั้ง 4 ยีน ได๎แกํ ยีน I2, Tm-2a, Ph-3 และ Mi รํวมกับยีน Lin5 และ Lin7 
จากการคัดเลือกลูกผสมกลับของมะเขือเทศพันธุ์ P502 ในชั่วที่ 4 รํุนที่ 1 (BC4F1) สามารถคัดเลือก
ลูกผสมกลับได๎ทั้งหมด 5 สายพันธุ์ โดยในแตํละสายพันธุ์มียีน Lin5, Lin7, I2, Tm-2a, Ph-3 และ Mi 
อยูํในลักษณะตํางๆ กันดังน้ี 

 
- BC4F1 # 59-2-6-15 มียีน Lin5, Lin7 และ Tm-2a อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต สํวนยีน I2, 

Ph-3 และ Mi อยูํในลักษณะโฮโมไซโกต 

- BC4F1 # 59-2-6-18 มียีน Lin5, Lin7, Ph-3 และ Tm-2a อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต สํวน
ยีน I2 และ Mi อยูํในลักษณะโฮโมไซโกต  
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 - BC4F1 # 59-2-6-21, BC4F1 # 59-2-6-28 และ BC4F1 # 59-2-6-29 มียีน Lin5, Lin7, Ph-3, 
I2 และ Tm-2a อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต สํวนยีน Mi อยูํในลักษณะโฮโมไซโกต  

 
การคัดเลือกลักษณะที่ต๎องการในระดับจีโนไทป์ที่ได๎จากคูํผสม NIL SD3-Mi กับ IL9-1-3 

ในรุํนการผสมกลับชั่วที่ 1 และ 2 ที่ใช๎ NIL SD3-Mi เป็นสายพันธุ์รับ สามารถคัดเลือกต๎นลูกผสมที่
มียีน Lin5 และ Lin7 อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต และยีน Mi อยูํในลักษณะโฮโมไซโกตได๎ และ 
ในการผสมกลับชั่วที่ 3 และ 4 ของการผสมกลับที่ใช๎มะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดที่มียีนต๎านทานโรค 
4 ยีน (NIL SD3-4DR # 32-14) ที่ได๎จากการทดลองที่ 1 มาเป็นสายพันธุ์รับ จากการคัดเลือกลูกผสม
กลับของมะเขือเทศพันธุ์สีดาทิพย์ 3 ในชั่วที่ 4 รํุนที่ 1 (BC4F1) สามารถคัดเลือกลูกผสมกลับได๎
ทั้งหมด 6 สายพันธุ์ โดยในแตํละสายพันธุ์มียีน Lin5, Lin7, I2, Tm-2a, Ph-3 และ Mi อยูํในลักษณะ
ตํางๆ กันดังน้ี 

 
- BC4F1 # 28-11-21-18 มียีน Lin5, Lin7 และ Tm-2a อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต สํวนยีน 

I2, Ph-3 และ Mi อยูํในลักษณะโฮโมไซโกต 

- BC4F1 # 59-2-10-11, BC4F1 # 59-2-12-5 และ BC4F1 # 59-2-12-19 มียีน Lin5, Lin7, Ph-3 
และ Tm-2a อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต สํวนยีน I2 และ Mi อยูํในลักษณะโฮโมไซโกต 

- BC4F1 # 59-2-12-7 มียีน Lin5, Lin7, I2 และ Tm-2a อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต สํวนยีน 
Ph-3 และ Mi อยูํในลักษณะโฮโมไซโกต  

- BC4F1 # 59-2-12-24 มียีน Lin5, Lin7, I2, Ph-3 และ Tm-2a อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต 
สํวนยีน Mi อยูํในลักษณะโฮโมไซโกต 

 
การคัดเลือกลักษณะที่ต๎องการในระดับจีโนไทป์ที่ได๎จากคูํผสม NIL P502-Ty-2 กับ 

WVa700 ในรุํนการผสมกลับชั่วที่ 1 ที่ใช๎ NIL P502- Ty-2 เป็นสายพันธุ์รับ ตรวจสอบลักษณะทาง 
จีโนไทป์ของลูกผสมกลับที่ได๎ด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่สัมพันธ์กับยีน Ty-2 และลักษณะ SSC 
สามารถคัดเลือกต๎นลูกผสมที่มียีน Lin5 และ Lin7 อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต และยีน Ty-2 อยูํ
ในลักษณะโฮโมไซโกตได๎ และ ในการผสมกลับชั่วที่ 2 และ 3 ของการผสมกลับที่ใช๎มะเขือเทศ
สายพันธุ์คูํแฝดที่มียีนต๎านทานโรค 4 ยีน (NIL P502-4DR # 96-10) มาเป็นสายพันธุ์รับ ตรวจสอบ
ลักษณะทางจีโนไทป์ของลูกผสมกลับที่ได๎ด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่สัมพันธ์กับยีนต๎านทานโรคทั้ง 
5 ยีน ได๎แกํ ยีน Ty-2, I2, Tm-2a, Ph-3 และ Mi รํวมกับยีน Lin5 และ Lin7 จากการคัดเลือกลูกผสม
กลับของมะเขือเทศพันธุ์ P502 ในชั่วที่ 3 รํุนที่ 1 (BC3F1) สามารถคัดเลือกลูกผสมกลับได๎ทั้งหมด 
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 12 สายพันธุ์ โดยในแตํละสายพันธุ์มียีน Lin5, Lin7, I2, Tm-2a, Ph-3, Mi และ Ty-2 อยูํในลักษณะ
ตํางๆ กันดังน้ี 
 

- BC3F1 # 28-8-1 และ BC3F1 # 29-15-14 มียีน Lin5, Lin7, Ty-2, Tm-2a, Ph-3 และ Mi อยูํ
ในลักษณะเฮเทอโรไซโกต สํวนยีน I2 อยูํในลักษณะโฮโมไซโกต  

-BC3F1 # 28-8-3, BC3F1 # 28-13-1 และ BC3F1 # 29-15-12 มียีน Lin5, Lin7, Ty-2, Tm-2a 
และ Mi อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต สํวนยีน Ph-3 และ I2 อยูํในลักษณะโฮโมไซโกต 

- BC3F1 # 28-8-6 มียีน Lin5, Lin7, Ty-2, I2 และ Tm-2a อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต สํวน
ยีน Ph-3 และ Mi อยูํในลักษณะโฮโมไซโกต 

- BC3F1 # 28-13-4, BC3F1 # 29-7-4, BC3F1 # 29-15-1 และ BC3F1 # 29-15-23 มียีน Lin5, 
Lin7, Ty-2 และ Tm-2a อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต สํวนยีน I2, Ph-3 และ Mi อยูํในลักษณะโฮโม
ไซโกต 

- BC3F1 # 29-15-4 และ BC3F1 # 29-15-17 มียีน Lin5, Lin7, Ty-2, Tm-2a และ Ph-3 อยูํใน
ลักษณะเฮเทอโรไซโกต สํวนยีน I2 และ Mi อยูํในลักษณะโฮโมไซโกต 

 
การคัดเลือกลักษณะที่ต๎องการในระดับจีโนไทป์ที่ได๎จากคูํผสม NIL SD3-Ty-2 กับ 

WVa700 ในรุํนการผสมกลับชั่วที่ 1 ที่ใช๎ NIL SD3-Ty-2 เป็นสายพันธุ์รับ สามารถคัดเลือกต๎น
ลูกผสมที่มียีน Lin5 และ Lin7 อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต และยีน Ty-2 อยูํในลักษณะโฮโมไซ
โกตได๎ และในการผสมกลับชั่วที่ 2 และ 3 ของการผสมกลับที่ใช๎มะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดที่มียีน
ต๎านทานโรค 4 ยีน (NIL SD3-4DR # 32-14) เป็นสายพันธุ์รับ จากการคัดเลือกลูกผสมกลับของ
มะเขือเทศพันธุ์สีดาทิพย์ 3 ในชั่วที่ 3 รํุนที่ 1 (BC3F1) สามารถคัดเลือกลูกผสมกลับได๎ทั้งหมด 6 
สายพันธุ์ โดยในแตํละสายพันธุ์มียีน Lin5, Lin7, I2, Tm-2a, Ph-3, Mi และ T-y2 อยูํในลักษณะตํางๆ 
กันดังนี้ 

 
- BC3F1 # 55-16-2, BC3F1 # 55-16-12 และ BC3F1 # 101-7-20 มียีน Lin5, Lin7, Ty-2 และ 

Tm-2a อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต สํวนยีน I2, Ph-3 และ Mi อยูํในลักษณะโฮโมไซโกต 

- BC3F1 # 55-16-18 และ BC3F1 # 101-7-10 ยีน Lin5, Lin7, Ty-2, Tm-2a และ Ph-3 อยูํใน
ลักษณะเฮเทอโรไซโกต สํวนยีน I2 และ Mi อยูํในลักษณะโฮโมไซโกต 
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 - BC3F1 # 101-9-12 มียีน Lin5, Lin7, Ty-2, Tm-2a และ Mi อยูํในลักษณะเฮเทอโรไซโกต 
สํวนยีน Ph-3 และ I2 อยูํในลักษณะโฮโมไซโกต 
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ภาพท่ี 10  การแยกขนาดดีเอ็นเอด๎วยเจลอะคริลาไมด์ 4.5 เปอร์เซ็นต์ ในการคัดเลือกด๎วยดีเอ็นเอ 
    เคร่ืองหมาย Lin5 และ Lin7 ที่ใช๎คัดเลือกยีน Lin5 และ Lin7 ของแตํละคูํผสม 

A.  ขนาดแถบดีเอ็นเอที่ใช๎ในการคัดเลือกยีน Lin5 และ Lin7 ของคูํผสม NIL P502-Mi x 
IL 9-1-3 และ NIL SD3-Mi x IL 9-1-3 ที่ใช๎ IL 9-1-3 เป็นสายพันธุ์ให๎  

B.  ขนาดแถบดีเอ็นเอที่ใช๎ในการคัดเลือกยีน Lin5 และ Lin7 ของคูํผสม NIL P502-Ty-2 x 
WVa700 และ NIL SD3- Ty-2 x WVa700 ที่ใช๎ WVa700 เป็นสายพันธุ์ให๎  

 
    M = DNA marker O X 174 / Hinf I  
    R = recurrent parent  
    D = donor parent 

   ลูกศร     = แถบดีเอ็นเอที่ใช๎แยกความแตกตํางของมะเขือเทศระหวํางสายพันธุ์รับ    
        (recurrent parent) และสายพันธุ์ให๎ (donor parent) 

 

A. 

B. 

118 bp 
 

140 bp 
 

M     R   R    D 

Lin5 (Lin5) 
 

114 bp 
 

126 bp 
 

240 bp 
 

200 bp 
 

M     R   R    D 

Lin7 (Lin7) 
 

214 bp 
 

236 bp 
 

151 bp 
 

M      R       D 

Lin5 (Lin5) 
 

176 bp 
 

M      R       D 

Lin7 (Lin7) 
 

214 bp 
 

200 bp 
 

180 bp 
 211 bp 
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ตารางท่ี 5  คําความแตกตํางในระดับดีเอ็นเอ (% DNA polymorphism) ของจีโนมมะเขือเทศที่ตรวจสอบด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิด SSR 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 NILP502Mix9-1-3 NILP502Ty-2xWva700 NILSD3Mix9-1-3 NILSD3Ty-2xWva700 

จ านวนดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่ใช๎ทดสอบ 79 79 80 80 

จ านวนดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่ให๎ความแตกตําง 3 22 8 20 

คําความแตกตํางระดับดีเอ็นเอ (%) 3.8 27.8 10 25 
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ตารางท่ี 6  คํา soluble solid content ที่เพิ่มขึ้นและลักษณะจีโนไทป์ของยีนต๎านทานโรคในลูกผสมรุํน BC4F1 ของคูํ NIL P502 -Mi x IL 9-1-3 
 

พันธุ์ 
 คําเฉลี่ย SSC 

pH 
  SSC เพิ่มขึ้นจาก P502 

(%)  
Genotype scoring* 

 ± SD Lin5  Lin7   I2 Tm-2a Ph-3 Mi 

NIL P502-Mi 4.3 ± 0 4 - 1 1 1 1 1 3 

NIL P502-4DR # 96-10 4.2 ± 0.1 4 - 1 1 3 3 3 3 

IL 9-1-3 4.2 ± 0.4 4 - 3 3 1 1 1 1 
F1 (NIL P502-Mi x IL 9-1-3)         5.1 ± 0.4 4               
BC4 F1 (NIL P502-4DR # 96-10 x BC3)                

         BC4F1 # 59-2-6-15 5.1 ± 0.3 4 20.5 2 2 3 2 3 3 

         BC4F1 # 59-2-6-18 5.1 ± 0.2 4 20.8 2 2 3 2 2 3 

         BC4F1 # 59-2-6-21 5.6 ± 0.6 4 32.1 2 2 2 2 2 3 

         BC4F1 # 59-2-6-28 5.7 ± 0.3 4 34.4 2 2 2 2 2 3 

         BC4F1 # 59-2-6-29 5.3 ± 0.4 4 24.3 2 2 2 2 2 3 
 
หมายเหตุ  Genotype scoring* 1 = Homozygous recessive gene 2 = Heterozygous gene 3 = Homozygous dominant gene  

    DR = Disease Resistance 
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ตารางท่ี 7  คํา soluble solid content ที่เพิ่มขึ้นและลักษณะจีโนไทป์ของยีนต๎านทานโรคในลูกผสมรุํน BC4F1 ของคูํ NIL SD3 -Mi x IL 9-1-3 

 

พันธุ์ 
 คําเฉลี่ย SSC 

pH 
  SSC เพิ่มขึ้นจาก SD3   Genotype scoring* 

 ± SD (%) Lin5  Lin7   I2 Tm-2a Ph-3 Mi 

NIL SD3-Mi 4.6 ± 0 4 - 1 1 1 1 1 3 

NIL SD3-4DR # 32-14 4 ± 0.2 4 - 1 1 3 3 3 3 

IL 9-1-3 4.2 ± 0.4 4 - 3 3 1 1 1 1 
F1 (NIL SD3-Mi x IL 9-1-3)         4.7 ± 0.6 4               
BC4F1 (NIL SD3-4DR # 32-14 x BC3)                 
         BC4F1 # 28-11-21-18 5.1 ± 0.4 4 19.3 2 2 3 2 3 3 
         BC4F1 # 59-2-10-11 6.1 ± 0.1 4 41.4 2 2 3 2 2 3 
         BC4F1 # 59-2-12-5 6.3 ± 0.7 4 46.5 2 2 3 2 2 3 

         BC4F1 # 59-2-12-7 5.6 ± 0.4 4 29.5 2 2 2 2 3 3 
         BC4F1 # 59-2-12-19 5.4 ± 0.4 4 26.3 2 2 3 2 2 3 
         BC4F1 # 59-2-12-24 5.5 ± 0.5 4 28.4 2 2 2 2 2 3 

 
หมายเหตุ  Genotype scoring* 1 = Homozygous recessive gene 2 = Heterozygous gene 3 = Homozygous dominant gene   

    DR = Disease Resistance 
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ตารางท่ี 8  คํา soluble solid content ที่เพิ่มขึ้นและลักษณะจีโนไทป์ของยีนต๎านทานโรคในลูกผสมรุํน BC3F1 ของคูํ NIL P502 -Ty-2x WVa700 
 

พันธุ์ 
 คําเฉลี่ย SSC 

pH 
 SSC เพิ่มขึ้นจาก P502  Genotype scoring* 

 ± SD (%) Lin5  Lin7   I2 Tm-2a Ph-3 Mi Ty-2 

NIL P502-Ty-2 4.8  ± 0.2 4.3 - 1 1 1 1 1 1 3 

NIL P502-4DR # 96-10 4.2  ± 0.1 4 - 1 1 3 3 3 3 1 

WVa700 7.7  ± 0.3 4 - 3 3 1 1 1 1 1 

F1 (NIL P502-Mi x WVa700) 5.9 ± 0.2 4                 

BC3F1 (NIL P502-4DR # 96-10 x BC2) 

         BC3F1 # 28-8-1 5.3  ± 0.7 4 26.4 2 2 3 2 2 2 2 

         BC3F1 # 28-8-3 5.4  ± 0.3 4 27.9 2 2 3 2 3 2 2 

         BC3F1 # 28-8-6 5.5  ± 0.7 4 30.2 2 2 3 2 3 2 2 

         BC3F1 # 28-13-1 5.9  ± 0.4 4 41.4 2 2 3 2 3 2 2 

         BC3F1 # 28-13-4 5.6  ± 0.5 4 34.3 2 2 3 2 3 3 2 

         BC3F1 # 29-7-4 5.5  ± 0.5 4 31.9 2 2 3 2 3 3 2 

         BC3F1 # 29-15-1 5.7  ± 0.3 4 35.7 2 2 3 2 3 3 2 
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ตารางท่ี 8  (ต่อ) คํา soluble solid content ที่เพิ่มขึ้นและลักษณะจีโนไทป์ของยีนต๎านทานโรคในลูกผสมรุํน BC3F1 ของคูํ NIL P502 -Ty-2 x WVa700 
 

พันธุ์ 
 คําเฉลี่ย SSC 

pH 
 SSC เพิ่มขึ้นจาก P502  Genotype scoring* 

 ± SD (%) Lin5  Lin7   I2 Tm-2a Ph-3 Mi Ty-2 

         BC3F1 # 29-15-4 5.5  ± 0.3 4 30.9 2 2 3 2 2 3 2 

         BC3F1 # 29-15-12 5.4  ± 0.5 4 29.3 2 2 3 2 3 2 2 

         BC3F1 # 29-15-14 5.4  ± 0.4 4 27.6 2 3 2 2 2 2 2 

         BC3F1 # 29-15-17 5.9  ± 0.3 4 39.3 2 3 2 2 3 2 2 

         BC3F1 # 29-15-23 5.9  ± 0.2 4 40.2 2 3 2 3 3 2 2 
 
หมายเหตุ  Genotype scoring* 1 = Homozygous recessive gene 2 = Heterozygous gene 3 = Homozygous dominant gene  

    DR = Disease Resistance 
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ตารางท่ี 9  คํา soluble solid content ที่เพิ่มขึ้นและลักษณะจีโนไทป์ของยีนต๎านทานโรคในลูกผสมรุํน BC3F1 ของคูํ NIL SD3-Ty-2 x WVa700 
 

พันธุ์ 
 คําเฉลี่ย  

pH 
  SSC เพิ่มขึ้น %  Genotype scoring* 

  SSC ± SD จาก SD3 (%)  ที่เหมือน SD3 Lin5  Lin7   I2 Tm-2a Ph-3 Mi Ty-2 

NIL SD3-Ty-2 4.3 ± 0.4 4 - - 1 1 1 1 1 1 3 

NIL SD3-4DR # 32-14 4 ± 0.2 4 - - 1 1 3 3 3 3 1 
WVa700 7.7 ± 0.3 4 - - 3 3 1 1 1 1 1 
F1 (NIL SD3-Mi xWVa700)  6.8 ± 0.5 4                   
BC3F1(NIL SD3-4DR # 32-14 x BC2) 

         BC3F1 # 55-16-2 6 ± 0.4    4 39.5 95    2 2 3 2 3 3 2 

         BC3F1 # 55-16-12 6 ± 0.6    4 39.5 95    2 2 3 2 3 3 2 

         BC3F1 # 55-16-18 6 ± 0.8   4 39.5 95    2 2 3 2 2 3 2 

         BC3F1 # 101-7-10 5.2 ± 0.1   4 20.9 90    2 2 3 2 2 3 2 

         BC3F1 # 101-7-20 5 ± 0   4 16.3 90    2 2 3 2 3 3 2 
         BC3F1 # 102-9-12 5.4 ± 0.3   4 26.3 90    2 2 3 2 3 2 2 

 
หมายเหตุ  Genotype scoring* 1 = Homozygous recessive gene 2 = Heterozygous gene 3 = Homozygous dominant gene 

    DR = Disease Resistance 
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 การคัดเลือกลักษณะทางฟีโนไทป์ 
 
ศึกษาลักษณะทางฟีโนไทป์ของลูกผสมกลับทุกคูํผสมทั้ง 4 คูํผสม หลังจากคัดเลือกด๎วย 

ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่สัมพันธ์กับยีนที่ต๎องการ (marker assisted selection) จากนั้นน าลูกผสมที่ได๎
จากการคัดเลือกมาตรวจวัดปริมาณ soluble solid content (SSC) ในผลมะเขือเทศด๎วยเคร่ือง hand 
refractometer ของบริษัท ATAGO รํุน E type series (N-1E brix 0~32 %) เพื่อใช๎ตรวจสอบต๎น
ลูกผสมกลับที่ได๎จากการคัดเลือก พบวํา ลูกผสมกลับที่ได๎จากคูํผสมระหวํางมะเขือเทศสายพันธุ์ 
คูํแฝดพันธุ์ P502 กับ IL9-1-3 ในรุํน BC4F1 มีปริมาณ SSC เฉลี่ยอยูํระหวําง 5.1-5.7 โดยมี
เปอร์เซ็นต์ SSC เพิ่มขึ้นจากพันธุ์ P502 ประมาณ 20.5-34.4 เปอร์เซ็นต์ (ตารางที่ 6) ลูกผสมกลับที่
ได๎จากคูํผสมระหวํางมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 กับ IL9-1-3 ในรุํน BC4F1 มีปริมาณ

 

SSC เฉลี่ยอยูํระหวําง 5.1-6.3 โดยมีเปอร์เซ็นต์ SSC เพิ่มขึ้นจากพันธุ์สีดาทิพย์ 3 ประมาณ 19.3-46.5 
เปอร์เซ็นต์ (ตารางที่ 7) ลูกผสมกลับที่ได๎จากคูํผสมระหวํางมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์ P502 
กับ WVa700 ในรุํน BC3F1 มีปริมาณ SSC เฉลี่ยอยูํระหวําง 5.3-5.9 โดยมีเปอร์เซ็นต์ SSC เพิ่มขึ้น
จากพันธุ์ P502 ประมาณ 26.4-41.4 เปอร์เซ็นต์ (ตารางที่ 8) และลูกผสมกลับที่ได๎จากคูํผสมระหวําง
มะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 กับ WVa700 ในรุํน BC3F1 มีปริมาณ

 SSC เฉลี่ยอยูํ
ระหวําง 5-6 โดยมีเปอร์เซ็นต์ SSC เพิ่มขึ้นจากพันธุ์สีดาทิพย์ 3 ประมาณ 16.3-39.5 เปอร์เซ็นต์ 
(ตารางที่ 9) 
 

การตรวจวัด pH ด๎วย pH paper (Universalindikator pH 0-14) ในการคัดเลือกลูกผสม 
เพื่อปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศให๎มีปริมาณ SSC สูง โดยหลังจากคัดเลือกด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย  
ในลูกผสมกลับแตํละรํุนทั้ง 4 คูํผสม และตรวจวัดปริมาณ SSC แล๎วน าต๎นที่มีปริมาณ SSC สูงมา
ตรวจวัด pH พบวํา ลูกผสมกลับในรํุน BC4F1 ของคูํผสมระหวํางมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์ 
P502 และสีดาทิพย์ 3 กับ IL9-1-3 มีคําความเป็นกรดที่ได๎จากการวัดประมาณ 4 และลูกผสมกลับ 
ในรุํน BC3F1 ของคูํผสมระหวํางมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 กับ WVa700 
มีคําความเป็นกรดที่ได๎จากการวัดประมาณ 4 โดยคําที่วัดได๎จากลูกผสมของทั้ง 4 คูํ มีคําเทํากับ
มะเขือเทศพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 ที่น ามาใช๎เป็นสายพันธุ์รับ 

 
การศึกษารูปทรงผลและลักษณะทั่วไปของมะเขือเทศหลังจากรวมยีนต๎านทานโรคและ  

 ยีนที่เกี่ยวกับปริมาณ SSC พบวํา ลูกผสมกลับในชั่วรํุน BC4F1 ของคูํผสมระหวํางมะเขือเทศ       
สายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์ P502 กับ IL9-1-3 มีลักษณะผลของมะเขือเทศเป็นทรงกลม สีผลส๎ม-แดง  
ซึ่งมีลักษณะใกล๎เคียงกับพันธุ ์P502 (ภาพที่ 11) ลูกผสมกลับในรํุน BC4F1 ของคูํผสมระหวําง 
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 มะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 กับ IL9-1-3 มีลักษณะผลของมะเขือเทศมีลักษณะกลม-
รี สีผลออกส๎มแดง (ภาพที่ 12) ลูกผสมกลับในรํุน BC3F1 ของคูํผสมระหวํางมะเขือเทศสายพันธุ์ 
คูํแฝดพันธุ์ P502 กับ WVa700 ผลของมะเขือเทศมีลักษณะเป็นทรงกลม สีผลส๎ม-แดง ขนาดผลเล็ก
กวําพันธุ์ P502 เล็กน๎อย (ภาพที่ 13) และลูกผสมกลับในรํุน BC3F1 ของคูํผสมระหวํางมะเขือเทศ
สายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 กับ WVa700 ผลของมะเขือเทศมีลักษณะ กลม-รี สีผลชมพูส๎ม-แดง 
(ภาพที่ 14) 

 
ในการปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศเพื่อสร๎างมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดที่มียีนตํางๆ ที่ต๎องการ

จะต๎องคัดเลือกต๎นลูกผสมกลับที่มียีนที่ต๎องการทุกลักษณะทั้งลักษณะต๎านทานโรคและลักษณะที่
เกี่ยวข๎องกับการเพิ่มขึ้นของปริมาณ SSC อีกทั้งต๎องศึกษาลักษณะทั่วไปของลูกผสมที่ได๎วําตรงตาม
ลักษณะที่ต๎องการในแตํละคูํผสมเพื่อน าไปใช๎ในการผสมกลับในแตํละรุํน 
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ภาพท่ี 11  ลักษณะผลของมะเขือเทศในรํุน BC4F1 ที่ได๎จากการผสมพันธุ์ระหวํางมะเขือเทศพันธุ์  
    P502 กับ IL9-1-3 
 
 
 
 
 
 
 
 

BC4F1 # 59-2-6-15 

BC4F1 # 59-2-6-28 

BC4F1 # 59-2-6-18 

BC4F1 # 59-2-6-21 

BC4F1 # 59-2-6-29 
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ภาพท่ี 12  ลักษณะผลของมะเขือเทศในรํุน BC4F1 ที่ได๎จากการผสมพันธุ์ระหวํางมะเขือเทศพันธุ์  

   สีดาทิพย์ 3 กับ IL9-1-3 
 
 
 
 
 
 

BC4F1 # 28-11-21-18 BC4F1 # 59-2-10-11 

BC4F1 # 59-2-12-24 BC4F1 # 59-2-12-19 

BC4F1 # 59-2-12-7 BC4F1 # 59-2-12-5 
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ภาพท่ี 13  ลักษณะผลของมะเขือเทศในรํุน BC3F1 ที่ได๎จากการผสมพันธุ์ระหวํางมะเขือเทศพันธุ์  
    P502 กับ WVa700 
 
 

BC3F1 # 28-8-1 

BC3F1 # 28-13-1 

BC3F1 # 28-8-3 BC3F1 # 28-8-6 

BC3F1 # 28-13-4 BC3F1 # 29-7-4 

BC3F1 # 29-15-1 

BC3F1 # 29-15-14 BC3F1 # 29-15-17 BC3F1 # 29-15-23 

BC3F1 # 29-15-4 BC3F1 # 29-15-12 
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ภาพท่ี 14  ลักษณะผลของมะเขือเทศในรํุน BC3F1 ที่ได๎จากการผสมพันธุ์ระหวํางมะเขือเทศพันธุ์ 

   สีดาทิพย์ 3 กับ WVa700 
 

 
 
 
 
 
 
 

BC3F1 # 55-16-2 

BC3F1 # 101-7-10 BC3F1 # 55-16-18 

BC3F1 # 55-16-12 

BC3F1 # 101-7-20 BC3F1 # 102-9-12 
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  Negative selection (Background selection) 
 

การคัดเลือกลูกผสมกลับด๎วยเทคนิค negative selection หรือ background selection ของ
คูํผสมระหวํางมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 กับ WVa700 (NIL SD3-Ty-2 x WVa700) 
ในรุํนที่ 1 ของการคัดเลือกได๎ปลูกลูกผสมกลับชั่วที่ 1 รํุนที่ 1 (BC1F1) ทั้งหมด 102 ต๎น หลังจาก
คัดเลือกด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย Lin5 และ Lin7 ที่สัมพันธ์กับยีน  Brix 9-2-5 แล๎วน าต๎นลูกผสมที่มี
ยีนมาตรวจวัดปริมาณ soluble solid content (SSC) และคัดเลือกต๎นลูกผสมกลับรุํน BC1F1 ที่มี
ปริมาณ SSC สูงทั้งหมด 20 ต๎น มาตรวจสอบจีโนมของลูกผสมกลับด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิด 
SSR จากการศึกษาพบวํา ลูกผสมกลับรุํน BC1F1 ที่น ามาท า negative selection นั้นมีเปอร์เซ็นต์ของ
จีโนมที่เหมือนกับพันธุ์รับที่แตกตํางกัน โดยเปอร์เซ็นต์ที่ได๎จากการศึกษามีตั้งแตํ 30 ถึง 80 
เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 15) จากนั้นคัดเลือกต๎นที่มีคํา SSC สูง และมีเปอร์เซ็นต์ของจีโนมเหมือนกับ
พันธุ์สีดาทิพย์ 3 สูง เพื่อน าไปใช๎เป็นต๎นพํอในการผสมกลับชั่วที่ 2 ซึ่งต๎นลูกผสมที่คัดเลือกจาก 
รํุนที่ 1 มีเปอร์เซ็นต์ของจีโนมที่เหมือนกับพันธุ์สีดาทิพย์ 3 อยูํระหวําง 65 ถึง 80 เปอร์เซ็นต์ และ 
ในการคัดเลือกรํุนตํอๆ ไปของการผสมกลับจะคัดเลือกเชํนเดียวกับรุํนที่ 1 ผลที่ได๎จากการศึกษา 
ในแตํละรํุนแสดงในตารางที่ 10 
 

การใช๎ negative selection ชํวยในการปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศสามารถชํวยคัดเลือกต๎น
ลูกผสมกลับที่มีสัดสํวนของจีโนมที่เหมือนกับพันธุ์รับได๎อยํางรวดเร็ว จากการศึกษาจีโนมของ
ลูกผสมกลับชั่วที่ 4 รํุนที่ 1 (BC4F1) ของคูํผสม NIL SD3-Ty-2 x WVa700 พบวํา ลูกผสมกลับรุํน
BC4F1 ที่คัดเลือกได๎มีเปอร์เซ็นต์จีโนมเหมือนพันธุ์สีดาทิพย์ 3 อยูํระหวําง 90 ถึง 100 เปอร์เซ็นต์  
ท าให๎ชํวยลดจ านวนรํุนของการปรับปรุงพันธุ์ลงได๎ 
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ภาพท่ี 15  สัดสํวนของจีโนมในลูกผสมกลับรุํน BC1F1 ที่เหมือนกับพันธุ์สีดาทิพย์ 3 (% recurrent)  
                 จากการศึกษาด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายของคูํผสม NIL SD3-Ty-2 x WVa700 
 
ตารางท่ี 10  เปอร์เซ็นต์จีโนมของมะเขือเทศลูกผสมกลับในรํุนตํางๆ ในลูกผสมกลับรุํน BC1F1 ของ 
                   คูํผสม NIL SD3-Ty-2 x WVa700 
 

Generations 

Expected Observed 

% Recurrent parent  % Donor parent % Recurrent parent  % Donor parent 

F1 50 50 50 50 

BC1 75 25 65-80 20-35 

BC2 87.5 12.5 80-90 10-20 

BC3 93.75 6.25 90-95 5-10 

BC4 96.88 3.12 95-100 0-5 

BC5 98.44 1.56 ND ND 

BC6 99.22 0.78 ND ND 
 
หมายเหตุ  ND = no data 
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 จากการสร๎างมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดที่มียีนที่ต๎องการ โดยใช๎การผสมกลับเข๎ากับ 
สายพันธุ์รับ 6 ชั่วรุํน และใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่สัมพันธ์กับยีนที่ชํวยคัดเลือกเพื่อปรับปรุงพันธุ์
มะเขือเทศ 3 คูํผสม ได๎แกํ คูํผสม NIL P502-Mi x IL9-1-3, NIL SD2-Mi x IL9-1-3 และ NIL P502-
Ty-2 x WVa700 โดยในคูํผสม NIL P502-Mi x IL9-1-3 และ NIL SD2-Mi x IL9-1-3 ที่ปรับปรุง
พันธุ์ได๎ลูกผสมกลับชั่วที่ 4 รํุนที่ 1 (BC4F1) พบวํา ลูกผสมกลับที่คัดเลือกได๎มีเปอร์เซ็นต์จีโนมที่
เหมือนกับสายพันธุ์รับ (% Recurent parent) ที่เป็นคําทางทฤษฎี เทํากับ 96.88 เปอร์เซ็นต์ เหลือ
เปอร์เซ็นต์จีโนมที่เหมือนกับสายพันธุ์ให๎ (% Donor parent) เทํากับ 3.12 เปอร์เซ็นต์ สํวนใน 
คูํผสม NIL P502-Ty-2 x WVa700 ที่ปรับปรุงพันธุ์ได๎ลูกผสมกลับชั่วที่ 3 รํุนที่ 1 (BC3F1) พบวํา 
ลูกผสมกลับที่ได๎มีเปอร์เซ็นต์จีโนมที่เหมือนกับสายพันธุ์รับ (% Recurent parent) ที่เป็น 
คําทางทฤษฎี เทํากับ 93.75 เปอร์เซ็นต์ และเหลือเปอร์เซ็นต์จีโนมที่เหมือนกับสายพันธุ์ให๎  
(% Donor parent) เทํากับ 6.25 เปอร์เซ็นต์ 
 

คูํผสม NILSD3-Ty-2 x WVa700 ที่ใช๎การผสมกลับเข๎ากับสายพันธุ์รับรํวมกับการใช๎ 
ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่สัมพันธ์กับยีนที่ต๎องการ และใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดไมโคแซทเทลไลท์  
ดีเอ็นเอ (simple sequence repeat: SSR) มาชํวยตรวจสอบจีโนมของต๎นลูกผสมกลับเพื่อคัดเลือก 
ต๎นลูกผสมที่มีพันธุกรรมพื้นฐานทั่วไปเหมือนกับสายพันธุ์รับพบวํา สามารถคัดเลือกลูกผสมกลับ
ชั่วที่ 4 รํุนที่ 1 (BC4F1) ที่มีเปอร์เซ็นต์ของจีโนมที่เหมือนกับสายพันธุ์รับ  (% Recurent parent) อยูํ
ระหวําง 95-100 เปอร์เซ็นต์ และเหลือสัดสํวนของจีโนมที่เหมือนกับสายพันธุ์ให๎ (% Donor parent) 
อยูํระหวําง 0-5 เปอร์เซ็นต์ (ตารางที่ 10) 
 

การศึกษา Graphical genotype 
 
การใช๎โปรแกรม GGT 2.0 ชํวยศึกษาจีโนมของลูกผสมกลับชั่วที่ 3 รํุนที่ 1 (BC3F1) ของ

คูํผสม NIL SD3-Ty-2 x WVa700 หลังจากท า negative selection หรือ background selection 
เน่ืองจากโปรแกรม GGT สามารถชํวยแสดงภาพรวมของโครโมโซมทั้ง 12 โครโมโซมมะเขือเทศ
โดยโปรแกรมจะแสดงเป็นแทํงโครโมโซมจ าลอง หรือ  graphical genotype จากการศึกษา graphical 
genotype ของลูกผสมกลับชั่วที่ 3 รํุนที่ 1 (BC3F1) ในคูํผสม NIL SD3-Ty-2 x WVa700 พบวํา 
ลูกผสมกลับที่ได๎จากการคัดเลือกทั้ง 6 สายพันธุ ์ได๎แกํ BC3F1 # 55-16-2, BC3F1 # 55-16-12, 
 BC3F1 # 55-16-18, BC3F1 # 101-7-10, BC3F1 # 101-7-20 และ BC3F1 # 102-9-12 มีสัดสํวนของ
จีโนมเกือบทุกต าแหนํงบนโครโมโซมเป็นแถบสีแดงที่ใช๎แทนบริเวณจีโนมที่มีลักษณะเหมือนกับ
สายพันธุ์รับ (recurrent parent) ที่น ามาใช๎ในการปรับปรุงพันธุ์ทั้ง 2 สายพันธุ์ ได๎แกํ NIL SD3-Ty-2  
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 และ NIL SD3-4DR # 32-14 ยกเว๎นในบริเวณที่มียีนต๎านทานโรค ได๎แกํ ยีน Mi (โครโมโซม 6) 
Tm-2a (โครโมโซม 9), Ph-3 (โครโมโซม 9), I2 (โครโมโซม 11) และ T-y2 (โครโมโซม 11)  
และยีนที่เกี่ยวข๎องกับการเพิ่มขึ้นของปริมาณ SSC ได๎แกํ ยีน Lin5 และ Lin7 ที่อยูบนโครโมโซม 9 
(ภาพที่ 16) ที่มีแถบสีเป็นสีมํวงหรือสีน้ าเงิน 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
ภาพท่ี 16  graphical genotype ของมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 ในการผสมกลับรุํน  
    BC3F1 ของคูํผสม NIL SD3-Ty-2 x WVa700 
 
    C 1- C 12 = Chromosome 1 - Chromosome 12 ของมะเขือเทศ 

          A  = ลักษณะจีโนมของพันธุ์รับ (Recurrent parent) 

                       B      = ลักษณะจีโนมของพันธุ์ให๎ (Donor parent) 

          H  = ลักษณะจีโนมที่มีลักษณะเป็นเฮเทอโรไซโกต 



วิจารณ ์
 

การทดลองท่ี 1  สร้างมะเขือเทศสายพันธุ์รับ (recurrent parent) ท่ีมียีนควบคุมความต้านทานโรค  
   4 ยีน โดยการรวมยีนต้านทานโรคพืชในแต่ละต าแหน่ง (gene pyramiding) 
 

จากการผสมพันธุ์มะเขือเทศเพื่อรวมยีนต๎านทานโรคลักษณะตํางๆ ทั้ง 4 ยีน ในมะเขือเทศ
พันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 เพื่อสร๎างมะเขือเทศที่สามารถต๎านทานโรคได๎หลายชนิดโดยการใช๎  
ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชํวยคัดเลือกต๎นลูกผสมให๎มียีนต๎านทานโรคทั้ง 4 ยีน ในแตํละรุํน พบวํา ในรํุน
ที่ 3 และ 4 ของการคัดเลือกสามารถคัดเลือกมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดที่มียีนต๎านทานโรครากปมที่
เกิดจากไส๎เดือนฝอยรากปม โรคใบไหม๎ที่เกิดจากเชื้อ Phytophthora infestans โรคใบดํางที่เกิดจาก
เชื้อ Tobacco mosaic virus (TMV) และโรคเหี่ยวเหลืองที่เกิดจากเชื้อ Fusarium oxysporum ใน
ลักษณะโฮโมไซโกตได๎ทั้ง 4 ยีน การคัดเลือกของมะเขือเทศพันธุ์สีดาทิพย์ 3 ในรุํนที่ 3 ที่ยังไมํพบ
ลักษณะโฮโมไซโกต 4 ยีน สามารถน าต๎นที่มีลักษณะโฮโมไซโกต 3 ยีน เฮเทอโรไซโกต 1 ยีน  
มาผสมและคัดเลือกในรํุนที่ 4 เพื่อให๎ได๎ต๎นที่มีลักษณะตามต๎องการได๎ โดยผลที่ได๎สอดคล๎องกับ
การศึกษาของ Servin et al. (2004) ที่ใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่สัมพันธ์กับยีนเข๎ามาชํวยในการรวม
ยีน (gene pyramiding) พบวํา สามารถรวมยีนที่ยีนมีลักษณะเป็นยีนเดี่ยวจ านวน 4 ยีนให๎มาอยูํใน
ต๎นเดียวกันในลักษณะโฮโมไซโกตได๎ในรุํนที่ 4 ของการคัดเลือก  

 
จากการศึกษาจ านวนต๎นที่ใช๎คัดเลือกจริงในแตํละรุํนของการรวมยีนต๎านทานโรคทั้ง 4 ยีน 

ในมะเขือเทศทั้งสองสายพันธุ์ พบวํา จ านวนต๎นที่ใช๎คัดเลือกจริงในรํุนที่ 2 ของพันธุ์ P502 ใช๎
จ านวนต๎นในการคัดเลือกประมาณ 62 ต๎น พันธุ์สีดาทิพย์ 3 ใช๎จ านวนต๎นในการคัดเลือกประมาณ 
54 ต๎น และการคัดเลือกในรํุนที่ 3 ได๎คัดเลือกในพันธุ์ P502 จ านวน 244 ต๎น พันธุ์สีดาทิพย์ 3 
จ านวน 254 ต๎น จากผลที่ได๎พบวําจ านวนต๎นที่ใช๎คัดเลือกจริงมีมากกวําคําทางทฤษฎีที่ค านวณได๎
จากสูตรที่ค านวณได๎จ านวนต๎นที่ใช๎คัดเลือกทางทฤษฎีในรุํนที่ 2 เทํากับ 41 ต๎น ในรุํนที่ 3 เทํากับ 
241 ต๎นนั้น ทั้งนี้อาจเกิดจากในการรวมยีนต๎านทานโรคให๎มียีนต๎านทานโรคใบดํางที่เกิดจากเชื้อ 
TMV และโรคใบไหม๎ที่เกิดจากเชื้อ Phytophthora infestans ที่มีต าแหนํงยีนต๎านทานอยูํบน
โครโมโซม 9 ในบริเวณปลายแขนข๎างยาวของโครโมโซมเหมือนกัน และมีต าแหนํงใกล๎เคียงกัน 
(Zhang et al., 2002) ท าให๎โอกาสที่จะเกิดการแลกเปลี่ยนชิ้นสํวนยีน (crossing over) ให๎มาอยูํบน
โครโมโซมเดียวกันเกิดขึ้นได๎ยาก ดังนั้นการคัดเลือกเพื่อให๎ได๎ต๎นลูกผสมที่มียีนทั้งสองอยูํบน
โครโมโซมแทํงเดียวกันจ าเป็นต๎องคัดเลือกจ านวนต๎นมากกวําตามที่ค านวณได๎จากสูตร ซึ่งตรงกับ
รายงานการศึกษาของ Servin et al. (2004) ที่ได๎ศึกษาเปรียบเทียบรูปแบบของการรวมยีน 4 ยีนใน
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 แบบตํางๆ ได๎แกํ การรวมยีนแบบพันธุประวัติ (pedigree) การรวมยีนแบบ pyramiding ที่แตํละคูํ
ของยีนที่น ามาผสมกันมีต าแหนํงยีนหํางกัน และการรวมยีนแบบ pyramiding ที่แตํละคูํของยีนที่
น ามาผสมกันมีต าแหนํงยีนใกล๎กัน โดยการรวมยีนแบบพันธุประวัติ (pedigree) สามารถรวมยีน 
ให๎มีลักษณะโฮโมไซโกต 4 ยีนในการคัดเลือกรุํนที่ 5 ใช๎จ านวนต๎นที่น ามาคัดเลือกทั้งหมด 325 ต๎น 
สํวนการรวมยีนแบบ pyramiding ทั้งสองแบบสามารถรวมยีนทั้ง 4 ยีน ให๎มีลักษณะโฮโมไซโกต
ได๎ในรุํนที่ 4 ของการคัดเลือก โดยใช๎จ านวนต๎นที่น ามาคัดเลือกทั้งหมด 961 ต๎น และ 1001 ต๎น 
ตามล าดับ ผลที่ได๎จากการศึกษา พบวํา การรวมยีนแบบ pyramiding ใช๎จ านวนรํุนในการคัดเลือก
ให๎ได๎ต๎นที่มีลักษณะที่ต๎องการน๎อยกวําการรวมยีนแบบพันธุประวัติแตํใช๎จ านวนต๎นที่น ามาคัดเลือก
มากกวํา และเมื่อเปรียบเทียบระหวํางการรวมยีนแบบ pyramiding ทั้งสองแบบ พบวํา คูํของยีนที่
น ามาผสมกันมีต าแหนํงของยีนหํางกันจะใช๎จ านวนต๎นในการคัดเลือกน๎อยกวําคูํของยีนที่มี
ต าแหนํงใกล๎กัน  
 

การปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศโดยการรวมยีนต๎านทานโรคเพื่อให๎ต๎านทานโรคหลายๆ 
ลักษณะนั้นต๎องคัดเลือกต๎นมะเขือเทศลูกผสมจ านวนมากเพื่อให๎ได๎ต๎นมะเขือเทศที่มียีนต๎านทาน
โรคทั้ง 4 ยีน การใช๎การคัดเลือกต๎นลูกผสมโดยวิธีปลูกเชื้อเพื่อทดสอบความต๎านทานโรคทั้ง 4 โรค
นั้นจะต๎องใช๎เวลาและพื้นที่มากในขณะคัดเลือก อีกทั้งผู๎ที่ศึกษาจะต๎องมีความร๎ูความช านาญในการ
ทดสอบโรคทั้ง 4 โรค เพื่อที่จะคัดเลือกให๎ได๎ต๎นมะเขือเทศที่มียีนต๎านทานโรคทั้ง 4 ยีนได๎อยํางมี
ประสิทธิภาพ อีกทั้งการคัดเลือกที่ใช๎การปลูกเชื้อทดสอบโรคไมํสามารถทดสอบโรคทั้ง 4 โรค 
ได๎พร๎อมกันในต๎นเดียวกันเพราะจะสํงผลให๎การแสดงออกของลักษณะต๎านทานโรคไมํถูกต๎อง  
จึงควรช าต๎นมะเขือเทศออกเป็น 4 ชุด เพื่อใช๎ทดสอบความต๎านทานโรคแตํละลักษณะท าให๎เกิด
ความยุํงยากในการคัดเลือก และการช าต๎นมะเขือเทศเพื่อน ามาทดสอบโรคต๎นช าที่ได๎ต๎องมีความ
สม่ าเสมอกัน เพราะถ๎าต๎นมะเขือเทศที่ช าไมํมีความสม่ าเสมอเมื่อน ามาทดสอบโรคอาจสํงผลให๎การ
คัดเลือกต๎นที่มียีนทั้ง 4 ยีนไมํถูกต๎อง (Barone and Frusciante, 2007)  
 

การใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่สัมพันธ์กับยีนต๎านทานโรคทั้ง 4 ยีน เข๎ามาชํวยในการคัดเลือก
ท าให๎สามารถคัดเลือกต๎นมะเขือเทศที่มียีนต๎านทานโรคตามที่ต๎องการได๎อยํางมีประสิทธิภาพโดย
ไมํต๎องทดสอบโรคในขณะคัดเลือก ท าให๎สามารถคัดเลือกต๎นมะเขือเทศที่มีลักษณะตรงตามที่
ต๎องการได๎ทั้งที่เป็นลักษณะเดํนและลักษณะด๎อย อีกทั้งยังสามารถคัดเลือกยีนที่ต๎องการได๎ในทุก
ระยะของการเจริญเติบโตของมะเขือเทศ หรือแม๎แตํการใช๎เมล็ดในการคัดเลือก นอกจากนั้นยัง
สามารถคัดเลือกลักษณะหลายลักษณะได๎พร๎อมๆ กัน (จุลภาค, 2543, 2548; Tanksley et al., 1989; 
Chunwongse et al., 1993) 
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 Yang and Francis (2005) ศึกษาการใช๎ (marker assisted selection: MAS) ชํวยในการ
คัดเลือกเพื่อรวมยีนต๎านทานโรค bacterial spot และ bacterial speck ในมะเขือเทศ พบวํา สามารถ
คัดเลือกต๎นมะเขือเทศลูกผสมที่เกิดการแลกเปลี่ยนชิ้นสํวนของยีนในการรวมยีนต๎านทานโรคได๎
อยํางมีประสิทธิภาพ สามารถคัดเลือกต๎นลูกผสมที่มียีนต๎านทานทั้งสองในลักษณะโฮโมไซโกตได๎  
โดยคัดเลือกต๎นลูกผสมในรํุน F2 ทั้งหมด 419 ต๎น พบต๎นที่มียีนทั้งสองในลักษณะโฮโมไซโกตได๎  
13 ต๎น และจากการคัดเลือกลูกผสมรุํน F3 ทั้งหมด 3716 ต๎น พบต๎นลูกผสมที่ต๎องการ 20 ต๎น เมื่อน า
ต๎นลูกผสมที่ได๎จากการคัดเลือกทั้ง 33 ต๎น ไปทดสอบความสามารถในการต๎านทานโรคใน
โรงเรือนและแปลงปลูก พบวํา ต๎นลูกผสมที่ได๎จากการรวมยีนสามารถต๎านทานโรค  bacterial spot 
และ bacterial speck ได๎ดีทั้งที่ปลูกทดสอบในโรงเรือนและแปลงปลูก 

 
Barone and Frusciante (2007) ใช๎ MAS ส าหรับการท า gene pyramiding เพื่อรวมยีน

ต๎านทานโรคในมะเขือเทศบริโภคผลสดและมะเขือเทศโรงงาน โดยการสร๎างเป็นลูกผสมรุํน F1 
ของแตํละคูํยีนกํอนที่จะน ามาผสมรวมกันในรํุนตํอไป ซึ่งแตํละรํุนของการผสมจะตรวจสอบ  
และคัดเลือกต๎นลูกผสมที่มีจีโนไทป์ในลักษณะต๎านทานโดยใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่สัมพันธ์กับยีน
ต๎านทานโรคชํวยคัดเลือก ตัวอยํางเชํน การรวมยีนต๎านทานโรคระหวํางยีน Tm-2a Frl Ve และ Pto 
หรือ การรวมยีนระหวํางยีน Tm-2a Frl และ Sw-5 เป็นต๎น 

 
Vidavski et al. (2008) ศึกษาการรวมยีนต๎านทานโรค TYLCV จากมะเขือเทศป่าตํางชนิด 

(species) กัน โดยการสร๎างเป็นลูกผสมรุํน F1 ที่เกิดจากการผสมระหวํางต๎นแมํและพํอที่มียีน
ต๎านทานโรคในต าแหนํงที่แตกตํางกัน พบวํา ลูกผสมที่ได๎มีความสามารถในการต๎านทานตํอเชื้อ 
TYLCV ได๎มากกวําต๎นแมํหรือพํอที่น ามาผสม  

 
การศึกษารูปทรงผลและลักษณะทั่วไปของมะเขือเทศลูกผสมหลังจากรวมยีนต๎านทานโรค

ทั้ง 4 ยีนแล๎ว พบวํา มะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์ P502 นั้นมีลักษณะของผลเป็นทรงกลม สีผล
ส๎ม-แดงในทุกๆ สายพันธุ์ที่คัดเลือก โดยมีลักษณะใกล๎เคียงกับสายพันธุ์รับ สํวนมะเขือเทศ 
สายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 พบต๎นที่ผลมีลักษณะกลม-รี และสีผลแตกตํางกันไป ซึ่งลักษณะ 
ที่แตกตํางกันนั้นอาจเกิดจากในต๎นสายพันธุ์คูํแฝดที่ใช๎เป็นสายพันธุ์แมํในการปรับปรุงพันธุ์ของ  
พันธุ์สีดาทิพย์ 3 อาจจะมีบางสายพันธุ์ที่มียีนควบคุมลักษณะผลแป้น-กลมหรือผลมีสีส๎ม-แดงติดมา 
ซึ่งลักษณะตํางๆ เหลํานี้เกิดจากการลากติดมาของยีนที่เป็นยีนอื่นซึ่งเป็นลักษณะที่ไมํต๎องการหรือ 
ที่เรียกวํา Linkage drag ดังนั้นในการคัดเลือกต๎นลูกผสมให๎มีลักษณะทั่วไปตรงตามที่ต๎องการควร
คัดเลือกต๎นลูกผสมให๎มีจ านวนมากขึ้นเพื่อหาต๎นที่เกิดรีคอมบิเนชัน (recombination) เอาสํวนของ 
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 ยีนที่ไมํต๎องการออกไป (จุลภาค, 2548) นอกจากนี้ควรคัดเลือกลักษณะทางการค๎าลักษณะตํางๆ 
ของมะเขือเทศในแตํละสายพันธุ์ที่น ามาปรับปรุงพันธุ์รํวมกับการใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายด๎วยเพื่อให๎
ได๎พันธุ์ที่มีลักษณะต๎านทานโรค และลักษณะทางการค๎าอ่ืนๆ ตรงตามที่ตลาดต๎องการ 

 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 



63 

 การทดลองท่ี 2  สร้างมะเขือเทศสายพันธุ์คู่แฝดของพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 (SD3) ให้มียีน 
Brix9-2-5 ท่ีเกี่ยวข้องกับการเพิ่มขึ้นของปริมาณ soluble solid content และยีน
ต้านทานโรคหลายชนิด 

 
การปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศเพื่อเพิ่มปริมาณ soluble solid content (SSC ) และลักษณะ

ต๎านทานโรคหลายชนิดในมะเขือเทศปลูกโดยผสมพันธุ์เพื่อถํายทอดยีนที่ควบคุมการเพิ่มของ
ปริมาณ SSC และยีนต๎านทานโรคเข๎าสูํมะเขือเทศปลูกที่ใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายเข๎ามาชํวยคัดเลือก
ต๎นลูกผสมที่ได๎จากการผสมกลับในแตํละรุํนเพื่อสร๎างเป็นมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดของมะเขือเทศ
พันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 พบวํา สามารถสร๎างมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดของมะเขือเทศทั้งสอง 
สายพันธุ์ให๎มีลักษณะที่ต๎องการได๎  
 

การศึกษาลักษณะทางจีโนไทป์ 
 

จากการศึกษาความแตกตํางของจีโนมมะเขือเทศทั้ง 4 คูํผสม ด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายเพื่อ
ศึกษาคําความแตกตํางในระดับดีเอ็นเอ (% DNA polymorphism) ของจีโนมมะเขือเทศแตํละคูํผสม 
โดยในคูํผสมระหวํางมะเขือเทศปลูก (S. lycopersicum) สายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์ P502 หรือ สีดาทิพย์ 3 
กับมะเขือเทศปลูก IL9-1-3 ที่พบวํา มีคําความแตกตํางในระดับดีเอ็นเอระหวํางคูํผสมต่ า ทั้งนี้อาจ
เป็นเพราะมะเขือเทศเป็นพืชผสมตัวเองที่มีเปอร์เซ็นต์การผสมตัวเองตามธรรมชาติสูง โดยมีอัตรา
การผสมข๎ามตามธรรมชาติน๎อยกวํา 5 เปอร์เซ็นต์ (สุทัศน์, 2528) จึงท าให๎คําความแตกตํางในระดับ
ดีเอ็นเอของจีโนมระหวํางสองคูํผสมที่เป็นมะเขือเทศปลูกเชํนเดียวกันมีความแตกตํางกันน๎อยกวํา
คูํผสมที่ผสมกันระหวํางมะเขือเทศปลูกสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์ P502 หรือ สีดาทิพย์ 3 กับมะเขือเทศ 
 S. pimpinellifolium WVa700 ที่เป็นการผสมข๎ามชนิด 
 

การใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชํวยคัดเลือกลักษณะที่ต๎องการสามารถคัดเลือกต๎นมะเขือเทศ
ลูกผสมกลับที่มียีนที่ต๎องการได๎อยํางมีประสิทธิภาพตั้งแตํต๎นพืชอยูํในระยะต๎นกล๎า อีกทั้งการใช๎ 
ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายยังสามารถชํวยคัดเลือกลักษณะที่ต๎องการหลายๆ ลักษณะได๎พร๎อมๆ กันไมํวํา
ลักษณะดังกลําวจะเป็นลักษณะทางปริมาณที่มียีนควบคุมหลายต าแหนํง (quantitative trait loci) 
เสมือนเป็นยีนเดี่ยว หรือ ลักษณะต๎านทานโรคพืชหลายๆ ลักษณะโดยไมํต๎องใช๎การปลูกเชื้อเพื่อ
ทดสอบความต๎านทานโรคในขณะคัดเลือก (Tanksley et al., 1989) 
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 ผลที่ได๎จากการใช๎เอ็นเอเคร่ืองหมายที่มีความสัมพันธ์กับยีน Lin5 และ Lin7 เข๎ามาชํวยใน
การคัดเลือกลักษณะทางจีโนไทป์ของมะเขือเทศ พบวํา ขนาดแถบดีเอ็นเอของยีน Lin5 และ Lin7 ที่
ได๎จากมะเขือเทศสองสายพันธุ์ ได๎แกํ IL9-1-3 และ WVa700 มีขนาดของแถบดีเอ็นเอที่แตกตํางกัน
ดังภาพที่ 10 แสดงวํายีน Lin5 และ Lin7 ที่ได๎จากมะเขือเทศทั้งสองพันธุ์เป็นคนละอัลลีลกัน ดังนั้น
จึงสํงผลให๎ปริมาณ SSC ที่ตรวจวัดได๎ในสายพันธุ์ให๎ทั้งสองมีคําแตกตํางกัน 
 

Negative selection หรือ Background selection 
 
ในคูํผสม NIL SD3-Ty-2 x WVa700 ที่ใช๎วิธีการผสมกลับเพื่อถํายทอดยีนควบคุมการ

เพิ่มขึ้นของปริมาณ soluble solid content (SSC) ที่มีอยูํในมะเขือเทศพันธุ์ WVa700 ซึ่งเป็น 
มะเขือเทศป่าเข๎าสูํมะเขือเทศปลูกที่เป็นพันธุ์การค๎า เพื่อสร๎างมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดที่มียีนที่
ต๎องการและมีลักษณะทั่วไปเหมือนพันธุ์รับ โดยสํวนใหญํจะใช๎การผสมกลับเข๎ากับสายพันธุ์รับ
ประมาณ 6 ชั่วรํุน เพื่อให๎สัดสํวนจีโนมของลูกผสมกลับเหมือนกับสายพันธุ์รับมากกวํา 99 
เปอร์เซ็นต์ พบวํา จะใช๎เวลาในการปรับปรุงพันธุ์คํอนข๎างมาก ในปัจจุบันมีรายงานการศึกษา
เกี่ยวกับดีเอ็นเอเคร่ืองหมายในมะเขือเทศที่ครอบคลุมทั้งจีโนมท าให๎สามารถใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมาย
เข๎ามาชํวยคัดเลือกต๎นลูกผสมที่มีสัดสํวนจีโนมเหมือนพันธุ์รับมากที่สุดไปใช๎ผสมกลับในรํุนตํอไป
ได๎ (Hospital et al., 1992; Barone, 2004) อยํางเชํนการคัดเลือกลูกผสมกลับโดยการใช๎ negative 
selection หรือ background selection ชํวยในการปรับปรุงพันธุ์สามารถชํวยคัดเลือกต๎นลูกผสมกลับ
ที่มีสัดสํวนของจีโนมเหมือนกับพันธุ์รับมากที่สุดเพื่อน ามาใช๎เป็นต๎นพํอในการผสมกลับรุํนตํอไป 
ท าให๎สามารถชํวยลดจ านวนรํุนของการปรับปรุงพันธุ์ลงได๎ โดยจากการศึกษาจีโนมของลูกผสม
กลับชั่วที่ 4 รํุนที่ 1 (BC4F1) ของคูํผสม NIL SD3-Ty-2 x WVa700 พบวํา ส าหรับลูกผสมกลับรุํน 
BC4F1 พบต๎นลูกผสมกลับที่มีสัดสํวนจีโนมเหมือนพันธุ์รับ 100 เปอร์เซ็นต์ ท าให๎ใช๎จ านวนรํุนของ
การผสมกลับลดลง และชํวยให๎ปรับปรุงพันธุ์พืชได๎เร็วขึ้น (Young and Tanksley, 1989) 

 
การผสมกลับแตํละคร้ังลูกผสมกลับที่ได๎จะมีสัดสํวนจีโนมของพันธุ์รับ (recurrent parent) 

เพิ่มขึ้นรํุนละ 50 เปอร์เซ็นต์ โดยลูกผสมกลับที่ได๎ในแตํละรุํนจะมีสัดสํวนจีโนมของพันธุ์รับ 
เทํากับ 1- (1/2)t +1 เมื่อ t เป็นจ านวนคร้ังของการผสมกลับ (Babu et al., 2004) จากการศึกษาการ
ปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศที่ใช๎เทคนิค negative selection ชํวยคัดเลือกในคูํผสม NIL SD3-Ty-2 x 
WVa700 ที่ใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิด SSR ทั้งหมด80 ต าแหนํง ครอบคลุมทั้ง 12 โครโมโซม
มะเขือเทศเข๎ามาชํวยคัดเลือกในระดับจีโนไทป์ พบวํา เปอร์เซ็นต์สัดสํวนจีโนมที่ได๎จากการผสม
กลับในแตํละรุํนมีเปอร์เซ็นต์สัดสํวนจีโนมทั้งที่น๎อยกวําและมากกวําคําทางทฤษฎีที่ค านวณได๎  
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 จากการศึกษาระหวํางมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 กับ WVa700 (NIL SD3-
Ty-2 x WVa700) พบวํา ลูกผสมกลับในรํุน BC1F1 ที่ได๎จากการศึกษาด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายมี
เปอร์เซ็นต์ของจีโนมที่เหมือนกับพันธุ์สีดาทิพย์ 3 ตั้งแตํ 30 ถึง 80 เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 15) ดังนั้นจึง
สามารถคัดเลือกต๎นลูกผสมกลับที่มีสัดสํวนจีโนมเหมือนพันธุ์รับมากที่สุดไปใช๎ในการผสมกลับใน
รํุนที่ 2 ซึ่งมีมากกวําคําทางทฤษฎีที่ค านวณได๎ โดยผลที่ได๎สอดคล๎องกับการศึกษาของ Babu et al. 
(2005) ที่คัดเลือก whole genome background ด๎วยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายในการคัดเลือกต๎นลูกผสม
กลับของข๎าวโพด เพื่อชํวยลดสัดสํวนจีโนมของพันธุ์ป่า พบวํา เพียงสองรุํนของการผสมกลับ
สามารถคัดเลือกลูกผสมกลับที่มีสัดสํวนจีโนมเหมือนกับพันธุ์รับ (recurrent parent) ได๎ 93 ถึง 96 
เปอร์เซ็นต์ ซึ่งมีคํามากกวําคําทางทฤษฏี และการศึกษาของ Xi et al. (2008) ที่ปรับปรุงพันธุ์ข๎าว
โดยใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิด SSR ชํวยลดสัดสํวนจีโนมของพันธุ์ให๎ (Donor parent) ในแตํละรํุน
ของการผสมกลับ พบวํา สามารถชํวยลดสัดสํวนจีโนมของพันธุ์ป่าลงได๎มากกวํา 50 เปอร์เซ็นต์ใน
แตํละรุํนของการผสมกลับ 
 
 Zhang et al. (2002) ได๎ศึกษาการใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชํวยตรวจสอบสัดสํวนจีโนมของ
ต๎นลูกผสมกลับรุํน BC1F1 ในการปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศ พบวํา ต๎นลูกผสมกลับในรํุน BC1F1 ที่
ตรวจสอบมีสัดสํวนจีโนมที่เหมือนกับพันธุ์รับ (% recurrent parent genome) อยูํระหวําง 64.3-99.4 
เปอร์เซ็นต์ โดยมีคําเฉลี่ยเทํากับ 80.8 เปอร์เซ็นต์ ซึ่งมากกวํา 75 เปอร์เซ็นต์ที่เป็นคําทางทฤษฎีไปใช๎
ในการผสมกลับในรํุนตํอไปได๎  

 
การใช๎เทคนิค negative selection ชํวยคัดเลือกต๎นลูกผสมกลับเพื่อให๎ได๎ต๎นลูกผสมที่

ต๎องการอยํางรวดเร็วนั้นควรจะใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายจ านวนมากให๎ครอบคลุมทั้งจีโนมของ  
มะเขือเทศจะชํวยให๎สามารถคัดเลือกต๎นลูกผสมกลับที่มีสัดสํวนจีโนมเหมือนพันธุ์รับได๎มากที่สุด 
แตํทั้งนี้ต๎องขึ้นอยูํกับจ านวนดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่มีอยูํในแตํละพืชและงบประมาณที่ใช๎ใน
การศึกษา เพราะการใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายหลายต าแหนํงให๎ครอบคลุมตลอดทั้งจีโนมจะต๎องใช๎  
คําใชํจํายในการด าเนินงานที่สูง เนื่องจากเทคโนโลยีทางที่เกี่ยวกับดีเอ็นเอเคร่ืองหมายมีคําใช๎จํายที่
คํอนข๎างสูง ดังนั้นการน าเทคนิคนี้มาใช๎จึงควรค านึงถึงความเหมาะสมและประโยชน์ที่จะได๎รับเป็น
ส าคัญ (ณัฏยา, 2547) 
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 การศึกษาลักษณะทางฟีโนไทป์ 
 
การปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศเพื่อเพิ่มปริมาณ soluble solid content (SSC) ในผลมะเขือเทศ

ได๎ศึกษาลักษณะทางฟีโนไทป์รํวมกับการคัดเลือกในลักษณะทางจีโนไทป์ เพื่อชํวยให๎สามารถ
คัดเลือกต๎นลูกผสมที่มีปริมาณ SSC เพิ่มขึ้นได๎อยํางมีประสิทธิภาพ เนื่องจากในการคัดเลือกด๎วย 
ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายใช๎เฉพาะดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่คัดเลือกยีน Lin5 และ Lin7 ที่อยูํบนโครโมโซม 9 
ของมะเขือเทศยังเหลือยีน Lin6 และ Lin8 ที่มีต าแหนํงยีนอยูํบนโครโมโซม 10 ของมะเขือเทศ 
(Fridman et al. 2003) ไมํถูกคัดเลือก 
 

จากการตรวจวัดปริมาณ SSC ของลูกผสมกลับทั้ง 4 คูํผสม พบวํา ต๎นมะเขือเทลูกผสมกลับ
ที่คัดเลือกได๎ของแตํละคูํผสมมีปริมาณ SSC เพิ่มขึ้นจากสายพันธุ์รับ (recurrent parent) ได๎แกํ 
มะเขือเทศพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 ที่ใช๎เป็นพันธุ์เร่ิมต๎นในการปรับปรุงพันธุ์ แสดงวํายีน Brix9-
2-5 สามารถชํวยเพิ่มปริมาณ SSC ในมะเขือเทศปลูกพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 ได๎ซึ่งผลที่ได๎
สอดคล๎องกับที่ Fridman et al. (2000, 2003) รายงานไว๎วํายีน Brix9-2-5 สามารถชํวยเพิ่มปริมาณ 
SSC ในผลของมะเขือเทศปลูกได๎ 20 เปอร์เซ็นต์  โดยสํงผลให๎มะเขือเทศมีปริมาณน้ าตาลกลูโคส
เพิ่มขึ้น 28 เปอร์เซ็นต์ และน้ าตาลฟรุกโตสเพิ่มขึ้น 18 เปอร์เซ็นต์ 
 

ในการปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศเพื่อเพิ่มปริมาณ SSC ในผลมะเขือเทศต๎องตรวจวัด pH ใน
ลูกผสมที่คัดเลือกรํวมด๎วยเนื่องจากลักษณะ SSC เป็นลักษณะที่สัมพันธ์กับปริมาณน้ าตาล และ 
ปริมาณกรดทั้งหมด การเพิ่มขึ้นของปริมาณ SSC อาจจะสํงผลให๎ปริมาณกรดในผลของมะเขือเทศ
เพิ่มขึ้นด๎วยท าให๎มะเขือเทศที่จะน าไปปริโภคสดมีรสเปร้ียว อีกทั้งคํา pH ที่เพิ่มขึ้นจะสํงผลให๎
มะเขือเทศโรงงานที่ต๎องน าไปบรรจุกระป๋องเป็นมะเขือเทศแปรรูปเกิดอาการกระป๋องบวมได๎ 
เพราะเชื้อจุลินทรีย์สามารถเจริญเติบโตได๎ดี ท าให๎ต๎องใช๎เวลาในการน่ึงฆําเชื้อนานขึ้น โดยคํา pH 
ที่เหมาะสมในกระบวนการแปรรูปมะเขือเทศอยูํที่ประมาณ 3.5-4 และไมํควรเกิน 4.5 (ถาวร, 2543; 
Davies and Hobson, 1981; Jones and Scott, 1993) โดยผลที่ได๎จากการปรับปรุงพันธุ์ พบวํา 
ลูกผสมกลับที่ได๎จากการคัดเลือกของทุกคูํผสมมีคํา pH เทํากับ 4 และไมํแตกตํางจากสายพันธุ์รับ 
ที่น ามาปรับปรุงพันธุ์และไมํมากกวํา 4.5 ผลที่ได๎จากการตรวจวัด pH ของมะเขือเทศลูกผสมกลับ 
ที่คัดเลือกสอดคล๎องกับที่ Fridman et al. (2000) ได๎รายงานไว๎วํายีน Brix9-2-5 สามารถชํวยเพิ่ม
ปริมาณ SSC ในผลของมะเขือเทศปลูก แตํไมํสํงผลให๎ปริมาณกรดในผลมะเขือเทศเปลี่ยนแปลง  
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 จากการศึกษารูปรํางผลของมะเขือเทศ พบวํา ในลูกผสมกลับที่ได๎จากการผสมพันธุ์
ระหวํางมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์สีดาทิพย์ 3 กับ IL9-1-3 และ WVa700 นั้นมีบางสายพันธุ์ที่
ผลมีลักษณะเป็นรํอง ผิวไมํเรียบ อาจเกิดจากการลากติดมาของยีนที่เกี่ยวข๎องกับการเกิดรํอง เชํน 
ยีน lnc ที่เกี่ยวข๎องกับจ านวน locule ที่อยูํบนโครโมโซม 1 2 และ 11 (Lippman and Tanksley, 
2001) หรือ ยีน f ที่เกี่ยวข๎องกับ fascinated locus ที่อยูํบนโครโมโซม 9 และที่ปลายแขนข๎างยาวของ
โครโมโซม 11 (Barrero and Tanksley, 2004) ซึ่งยีนตํางๆ เหลํานี้มีต าแหนํงยีนอยูํในบริเวณเดียวกับ
ยีน Lin5 และ Lin7 ที่อยูํบนโครโมโซม 9 และยีน I2 และ Ty-2 ที่อยูํบนโครโมโซม 11 ดังนั้นในการ
คัดเลือกต๎นลูกผสมที่มียีนที่ต๎องการควรคัดเลือกจ านวนต๎นลูกผสมกลับให๎มากขึ้นเพื่อหาต๎นที่เกิดรี
คอมบิเนชันเอาสํวนของยีนที่ไมํต๎องการออกไป (จุลภาค, 2548) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



สรุปผลการทดลอง 
 

การรวมยีนต๎านทานโรคในมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์ P502 และสีดาทิพย์ 3 เพื่อสร๎าง
มะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดที่มียีนควบคุมลักษณะต๎านทานโรคลักษณะตํางๆ ได๎แกํ ยีน Mi ควบคุม
ลักษณะต๎านทานโรครากปมที่เกิดจากไส๎เดือนฝอยรากปม ยีน Ph-3 ควบคุมลักษณะต๎านทานโรค
ใบไหม๎ที่เกิดจากเชื้อ Phytophthora infestans ยีน Tm-2a ควบคุมลักษณะต๎านทานโรคใบดํางที่เกิด
จากเชื้อ Tobacco mosaic virus และยีน I2 ควบคุมลักษณะต๎านทานโรคเหี่ยวเหลืองที่เกิดจากเชื้อ 
Fusarium oxysporum โดยใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชํวยคัดเลือกต๎นมะเขือเทศลูกผสมให๎มียีนต๎านทาน
โรคทั้ง 4 ยีนที่ต๎องการในสภาพโฮโมไซโกต พบวํา สามารถคัดเลือกต๎นมะเขือเทศลูกผสมที่มียีน
ต๎านทานโรคในสภาพโฮโมไซโกตทั้ง 4 ยีน ได๎ในรํุนที่ 3 และ 4 ของการคัดเลือก สามารถคัดเลือก
ได๎ในมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดพันธุ์ P502 จ านวน 4 สายพันธุ์ และสีดาทิพย์ 3 จ านวน 12 สายพันธุ์ 
และจากการศึกษาได๎คัดเลือกมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดสายพันธุ์ที่ 96 -10 (NIL P502- 4DR # 96 -
10) ของมะเขือเทศพันธุ์ P502 และสายพันธุ์ที ่32-14 (NIL SD3- 4DR # 32-14) ของมะเขือเทศพันธุ์
สีดาทิพย์ 3 ไปใช๎เป็นสายพันธุ์รับ (recurrent parents) ในการทดลองที่ 2 ที่ปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศ
เพื่อเพิ่มปริมาณ soluble solid content (SSC) และมียีนต๎านทานโรคหลายชนิด เนื่องจากมะเขือเทศ
ทั้งสองสายพันธุ์ที่คัดเลือกมีลักษณะทั่วไปเหมือนกับสายพันธุ์รับ (recurrent parent) มากที่สุด 
 

การปรับปรุงพันธุ์มะเขือเทศเพื่อสร๎างมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดที่มีปริมาณ SSC เพิ่มขึ้น
รํวมกับมียีนที่ควบคุมลักษณะต๎านทานโรคหลายชนิดที่ใช๎ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายที่มีความสัมพันธ์กับ
ยีนที่เกี่ยวข๎องกับปริมาณ SSC และยีนที่ควบคุมลักษณะต๎านทานโรคลักษณะตํางๆ พบวํา การใช๎ 
ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชํวยในการคัดเลือกสามารถคัดเลือกลูกผสมกลับของทั้ง 4 คูํผสม ให๎มียีนที่
ควบคุมลักษณะต๎านทานโรคที่ต๎องการและมีปริมาณ  SSC เพิ่มขึ้นได๎ ซึ่งสามารถสร๎างมะเขือเทศ 
สายพันธุ์คูํแฝดของพันธุ์ P502 ที่มียีนต๎านทานโรค 4 ยีน ได๎แกํ Mi Tm-2a Ph-3 และ I2 และมียีน 
Lin5 และ Lin7 จาก IL 9-1-3 ท าให๎มีปริมาณ SSC เฉลี่ยอยูํระหวําง 5.1-5.7 โดยเพิ่มขึ้นจากพันธุ์ 
P502 ประมาณ 20.5-34.4 เปอร์เซ็นต์ สามารถสร๎างมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดของพันธุ์สีดาทิพย์ 3 
ที่มียีนต๎านทานโรค 4 ยีน ได๎แกํ Mi Tm-2a Ph-3 และ I2 และมียีน Lin5 และ Lin7 จาก IL 9-1-3 ท า
ให๎มีปริมาณ SSC อยูํระหวําง 5.1-6.3 ซึ่งเพิ่มขึ้นจากพันธุ์สีดาทิพย์ 3 ประมาณ 19.3-46.5 เปอร์เซ็นต์ 
สามารถสร๎างมะเขือเทศสายพันธุ์คูํแฝดของพันธุ์ P502 ที่มียีนต๎านทานโรค 5 ยีน ได๎แกํ Mi Ph-3 
Tm-2a I2 และ Ty-2 และมียีน Lin5 และ Lin7 จาก WVa700 ท าให๎มีปริมาณ SSC อยูํระหวําง 5.3-5.9 
ซึ่งเพิ่มขึ้นจากพันธุ์ P502 ประมาณ 26.4-41.4 เปอร์เซ็นต์ และสามารถสร๎างมะเขือเทศสายพันธุ์      
คูํแฝดของพันธุ์สีดาทิพย์ 3 ที่มียีนต๎านทานโรค 5 ยีน ได๎แกํ Mi Ph-3 Tm-2a I2 และ Ty-2 และมียีน 
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 Lin5 และ Lin7 จาก WVa700 ท าให๎มีปริมาณ SSC อยูํระหวําง 5-6 โดยเพิ่มขึ้นจากพันธุ์สีดาทิพย์ 3 
ประมาณ 16.3-39.5 เปอร์เซ็นต์ 
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 ตารางผนวกท่ี 1  ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดไมโครแซตเทลไลท์ (SSR) ที่ใช๎ตรวจสอบความแตกตํางของจีโนมมะเขือเทศ 
 

No. primer Chro. Position 
PCR  PCR 

Annelling NILP502MixIL9-1-3 NILP502Ty-2xWva700 NILSD3MixIL9-1-3 NILSD3Ty-2xWva700 
1 SSR478 1 0 50 M M M M 
2 SSR48 1 31.2 50 M P M P 
3 SSR134 1 43.3 50 - - P P 
4 SSR75 1 53.5 50 M M M M 
5 SSR29 1 91 50 M M M M 
6 SSR150 1 115.5 50 M M M M 
7 SSR346 1 125 50 M P M P 
8 SSR572 1 136.5 50 M M P P 
9 SSR156 1 146 50 M M M M 
10 SSR65 1 159 50 M M M M 
  % polymorphism       0 22.2 20 40 
1 SSR448 2 0 50 M M M M 
2 SSR40 2 22 50 M P M P 
3 SSR104 2 36.5 50 P P P P 
4 SSR103 2 51 50 M M M M 
5 SSR50 2 70.5 50 M M M M 
6 SSR331 2 78 50 M M M M 
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 ตารางผนวกท่ี 1  (ตํอ) ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดไมโครแซตเทลไลท์ (SSR) ที่ใช๎ตรวจสอบความแตกตํางของจีโนมมะเขือเทศ  

 

No. primer Chro. Position 
PCR  PCR 

Annelling NILP502MixIL9-1-3 NILP502Ty-2xWva700 NILSD3MixIL9-1-3 NILSD3Ty-2xWva700 
7 SSR287 2 107 50 M P M P 
8 SSR332 2 144 50 M M M M 
  % polymorphism       12.5 37.5 12.5 37.5 
1 SSR57 3 6 50 M M M M 
2 SSR96 3 36.5 50 M P P M 
3 SSR86 3 54 50 P M M M 
4 SSR111 3 75.8 50 M P P M 
5 SSR22 3 99 50 M P M P 
6 T0794 3 120 50 M M M M 
7 SSR320 3 158 50 M P M P 
8 SSR601 3 162 50 M P M P 
9 SSR27 3 169 50 M M M M 
  % polymorphism       11.1 55.6 22.2 33.3 
1 SSR296 4 0 50 M M M M 
2 SSR593 4 15 50 M M M M 
3 TSSR603 4 38 50 M M M M 
4 SSR306 4 48 50 M M M M 
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 ตารางผนวกท่ี 1  (ตํอ) ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดไมโครแซตเทลไลท์ (SSR) ที่ใช๎ตรวจสอบความแตกตํางของจีโนมมะเขือเทศ  

 

No. primer Chro. Position 
PCR  PCR 

Annelling NILP502MixIL9-1-3 NILP502Ty-2xWva700 NILSD3MixIL9-1-3 NILSD3Ty-2xWva700 
5 SSR555 4 61.5 50 M M M M 
6 SSR214 4 95 50 M M M M 
7 TSSR188 4 135.5 50 M M M M 
  % polymorphism       0 0 0 0 
1 TSSR62 5 10.5 50 M M M M 
2 SSR325 5 18.5 50 M M M M 
3 SSR13 5 28 50 M M M M 
4 SSR115 5 35 50 M P M P 
5 T1601 5 69 55 M P M P 
6 SSR162 5 99 50 M M M M 
7 SSRB18031 5 119 50 M M M M 
  % polymorphism       0 28.6 0 28.6 
1 SSR47 6 0 50 M P M P 
2 TSSR128 6 35 50 M M M M 
3 SSR326 6 39 50 M M M M 
4 TSSR578 6 44 50 M M M M 
5 SSR122 6 101 50 M M M M 
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 ตารางผนวกท่ี 1  (ตํอ) ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดไมโครแซตเทลไลท์ (SSR) ที่ใช๎ตรวจสอบความแตกตํางของจีโนมมะเขือเทศ 

 

No. primer Chro. Position 
PCR  PCR 

Annelling NILP502MixIL9-1-3 NILP502Ty-2xWva700 NILSD3MixIL9-1-3 NILSD3Ty-2xWva700 
  % polymorphism       0 20 0 20 
1 SSR241 7 0 55 M M M P 
2 SSR286 7 12 50 M M M M 
3 SSR304 7 30.5 50 M M M M 
4 SSR565 7 44.2 50 M M M M 
5 TSSR45 7 60 50 M P M P 
6 T1255 7 82 55 M M M M 
  % polymorphism       0 16.7 0 33.3 
1 SSR344 8 0 50 M P M P 
2 TSSR244 8 7 50 M M M M 
3 SSR327 8 20 50 M M M M 
4 SSR335 8 49.7 50 M M M M 
5 SSR954 8 55 50 M P M P 
6 SSRB105694 8 87 50 M M M M 
  % polymorphism       0 33.3 0 33.3 
1 TSSR340 9 18 50 P P P M 
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 ตารางผนวกท่ี 1  (ตํอ) ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดไมโครแซตเทลไลท์ (SSR) ที่ใช๎ตรวจสอบความแตกตํางของจีโนมมะเขือเทศ  

 

No. primer Chro. Position 
PCR  PCR 

Annelling NILP502MixIL9-1-3 NIL502Ty-2xWva700 NILSD3MixIL9-1-3 NILSD3Ty-2xWva700 
2 SSR383 9 57.3 50 M P M P 
3 SSR112 9 80 50 M M M M 
4 SSR599 9 103 50 M M M M 
5 SSR333 9 109 50 M M M M 
  % polymorphism       20 40 20 20 
1 SSR606 10 3 50 M M M M 
2 SSR596 10 13 50 M M M M 
3 SSR34 10 25.3 50 M M M M 
4 SSR218 10 33.7 50 M M M M 
5 SSR360 10 39 50 M P P M 
6 SSR159 10 46 50 M M M M 
7 TSSR85 10 55 50 M M M M 
8 TSSR74 10 74 50 M P M P 
9 SSR479 10 86 50 M P M M 
  % polymorphism       0 33.3 11.1 11.1 
1 TSSR136 11 11 50 M M P M 
2 TSSR67 11 24 50 M M M M 84 
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 ตารางผนวกท่ี 1  (ตํอ) ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดไมโครแซตเทลไลท์ (SSR) ที่ใช๎ตรวจสอบความแตกตํางของจีโนมมะเขือเทศ 

 

No. primer Chro. Position 
PCR  PCR 

Annelling NILP502MixIL9-1-3 NILP502Ty-2xWva700 NILSD3MixIL9-1-3 NILSD3Ty-2xWva700 
3 TSSR46 11 40 50 M P M P 
  % polymorphism       0 33.3 33.3 33.3 
1 T659 12 11 55 M M M M 
2 SSR44 12 60 50 M M M M 
3 SSR345 12 72.5 50 M M M M 
4 T0989 12 36 50 M M M M 
5 T0800 12 115 50 M M M M 
  % polymorphism       0 0 0 0 

Total  SSR markers     79 79 80 80 
Total % polymorphism     3.8 27.8 10 25 

  

หมายเหตุ  Chro. = Chromosome 

   M  = monomorphic 

   P  = polymorphic 
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 ตารางผนวกท่ี 2  ปริมาณ SSC เฉลี่ย และคํา pH ในสายพันธุ์เร่ิมต๎นที่ใช๎การปรับปรุงพันธุ์ 
 

TOMAC       สายพันธุ์ ปริมาณ SSC เฉลี่ย  pH 
TOMAC378 IL 9-1-3 4.2 4 
TOMAC 37 WVa700 7.7 4 
TOMAC460 NIL SD3-Mi 4.6 4 
TOMAC462 NIL SD3-I2 4.2 4 
TOMAC463 NIL SD3-Tm-2a 4.4 4 
TOMAC476 NIL SD3-Ph-3 3.7 4 
TOMAC461 NIL P502-Mi 4.3 4 
TOMAC464 NIL P502-Tm-2a 4.8 4 
TOMAC479 NIL P502-I2 5 4 
TOMAC482 NIL P502-Ph-3 5.1 4 
TOMAC583 NIL SD3-Ty-2 3.3 4 
TOMAC584 NIL P502-Ty-2 4.8 4.3 
TOMAC643 NIL SD3-4DR # 32-14 4.2 4 
TOMAC642 NIL P502-4DR # 96-10 4.24 4 
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 ประวัติการศึกษาและการท างาน 
 
ชื่อ-นามสกุล    นางสาวรัตนา  ลาสุข  
วัน เดือน ปี ที่เกิด   22 มีนาคม พ.ศ. 2526 
สถานที่เกิด    จ. เพชรบูรณ์  
ประวัติการศึกษา    วท.บ. (เทคโนโลยีชีวภาพทางการเกษตร)  
                                                                    มหาวิทยาลัยเกษตรสาสตร์ วิทยาเขตก าแพงแสน 
ต าแหนํงหน๎าที่การงานปัจจุบัน  - 
สถานที่ท าการปัจจุบัน   - 
ผลงานดีเดํนและรางวัลทางวิชาการ - 
ทุนการศึกษาที่ได๎รับ ศูนย์ความเป็นเลิศด๎านเทคโนโลยีชีวภาพเกษตร  

ส านักพัฒนาบัณฑิตศึกษาและวิจัยด๎านวิทยาศาสตร์และ
เทคโนโลยี ส านักงานคณะกรรมการการอุดมศึกษา 
กระทรวงศึกษาธิการ 
ศูนย์พันธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพแหํงชาติ 
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