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บทคัดย่อ 
  

โรคใบไหม้แผลใหญ่  (Northern corn leaf blight; NCLB) เป็นโรคที่ เกิดจากเชื้อรา 
Exserohilum turcicum (Pass.) ท าความเสียหายให้กับผลผลิตข้าวโพดหวานมากกว่า  30 
เปอร์เซ็นต์ โดยเฉพาะอย่างยิ่งในสภาพภมิอากาศที่เย็นและมีความชื้นสูง การปรับปรุงพันธุ์ข้าวโพด
หวานให้ต้านทานต่อโรค NCLB ด้วยการใช้เครื่องหมายโมเลกุลช่วยในการคัดเลือกยีน  (MAS) ที่
ควบคุมลักษณะความต้านทานต่อ  NCLB จะเป็นวิธีการช่วยให้การปรับปรุงพันธุ์ข้าวโพดมี
ประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น จากการค้นพบยีนควบคุมความต้านทานต่อ NCLB ในข้าวโพด ได้แก่ ยีน 
Ht1, Ht2, Ht3 และ HtN การศึกษาในครั้งนี้จึงมีวัตถุประสงค์เพ่ือพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลชนิดส
นิปส์ที่มีความสัมพันธ์กับความต้านทานต่อโรคใบไหม้แผลใหญ่ในข้าวโพดหวาน  อ้างอิงจาก
เครื่องหมายโมเลกุลชนิดเอสเอสอาร์ที่มีความสัมพันธ์กับยีน Ht1 ได้แก่ umc1042 และ bnlg1721 
โดยใช้สายพันธุ์อ่อนแอ NT58WS6#4 เป็นสายพันธุ์แม่ และใช้สายพันธุ์ต้านทาน ChallengerS6-1 
เป็นสายพันธุ์พ่อ ในการสร้างประชากรรุ่นที่ 1 และ 2 ท าการประเมินการเกิดโรคใบไหม้แผลใหญ่ ใน
ประชากรข้าวโพดหวานลูกผสมชั่วที่ 2 จ านวน 184 ต้น โดยการให้คะแนนการเป็นโรค ที่ระยะ 56 
วันหลังปลูกพบว่า อัตราส่วนการกระจายตัวของคะแนนการเกิดโรคไม่เป็นไปตามอัตราส่วนที่
คาดหมายโดยมีค่า Chi-square เท่ากับ 33.51 แตกต่างอย่างมีนัยส าคัญและจากการตรวจสอบ
เครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ทั้งหมด 92 และ 48 เครื่องหมาย บนโครโมโซมที่ 2 และ 8 พบ 5 
เครื่องหมายบนโครโมโซมที่  2 ที่แสดงความแตกต่างระหว่างสายพันธุ์ต้านทานและอ่อนแอ ได้แก ่
MZSNP-0055106, MZSNP-0065744, MZSNP-0070164, MZSNP-0063922 แ ล ะ  MZSNP-
0073150 ผลการทดสอบความสัมพันธ์ระหว่างเครื่องหมายโมเลกุลทั้ง 5 เครื่องหมายกับการกระจาย
ตัวของความต้านทานต่อโรคใบไหม้แผลใหญ่ในประชากรรุ่นที่  2 จ านวน 184 ต้นพบว่า เครื่องหมาย
โมเลกุลทั้ง 5 เครื่องหมาย ให้ค่า Chi-square (P≤0.05) เท่ากับ 0.82, 1.08, 1.08, 0.64 และ 0.64 
ตามล าดับ ผลการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างจีโนไทป์และฟีโนไทป์ด้วยการวิเคราะห์  QTL ด้วย
วิธีการ Interval mapping พบว่าทั้ง 5 เครื่องหมายให้ค่า R-square เท่ากับ 0.21, 0.20, 0.18, 0.18 
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และ 0.17 ตามล าดับ จึงยอมรับอัตราส่วนการกระจายตัวของยีโนไทพ์เท่ากับ 1:2:1 นอกจากนี้ยังให้
ค่า LOD score เท่ากับ 9.43, 9.04, 8.15, 8.03 และ 7.54 ตามล าดับ ซึ่งเครื่องหมายโมเลกุลชนิดส
นิปส์ทั้ง 5 เครื่องหมายนี้ จะถูกน ามาช่วยคัดเลือกจีโนไทพ์สายพันธุ์ต้านทานต่อ NCLB ในข้าวโพด
หวาน เพ่ือใช้ประโยชน์ในการปรับปรุงพันธุ์ต่อไป 

 
ค าส าคัญ : โรคใบไหม้แผลใหญ่, ข้าวโพดหวาน, เครื่องหมายสนิปส์, ความต้านทาน 
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ABSTRACT 
  

Northern corn leaf blight disease (NCLB) is a foliar disease of corn (Zea 
mays L.) caused by Exserohilum turcicum (Pass.). The disease could lead to an 
economic impact with yield at a loss of up to 30 percent in epidemic area especially 
in especially in cool weather with high humidity. The most effective way to control 
this disease is using resistant varieties. The Ht1, Ht2, Ht3 and HtN1 resistant genes in 
corn were found to control the NCLB disease. There is an effort to identify various 
types of molecular markers associated to these genes in order for marker assisted 
selection (MAS) to be use. The objective of this study was to identify Single 
Nucleotide Polymorphism (SNP) markers which are associated with Ht1 resistant 
gene. According to the previous experiment, two simple sequence repeat (SSR) 
markers (umc1042 and bnlg1721) located in the region of Ht1 resistant gene were 
identified and efficiently used in the breeding program. The susceptible line 
“NT58WS6#4” and the resistant line “ChallengerS6-1” were used to develop F1 and 
F2 generations. The segregated ratio of disease resistance in F2 population was tested 
by Chi-square analysis. The result showed that Chi-square value was 33.51 which was 
significally greater than Chi-square (P≤0.05) of 5.99. Ninety-two and forty-eight SNP 
markers were tested in Ht1 regions, which are located on chromosome 2 and 8. Five 
SNP primers (MZSNP-0055106, MZSNP-0065744, MZSNP-0070164, MZSNP-0063922, 
MZSNP-0073150) on chromosome 2 showed polymorphism between susceptible and 
resistant lines. The Chi-square test of genotypic data of 184 F2 plants (NT58WS6#4 x 
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ChallengerS6-1) amplified by five markers was fit to 1:2:1 ratio with Chi-square value 
of 0.82, 1.08, 1.08, 0.64 and  0.64 respectively. QTL analysis was conducted in this 
study for the Ht1 resulted in R-square value of 0.21, 0.20, 0.18, 0.18 and 0.17, 
respectively (P<0.0001). They showed LOD score value of 9.34, 9.04, 8.15, 8.03 and 
7.54, respectively. These 5 SNP primers may be useful as molecular markers 
assisting selection for NCLB resistance in sweet corn. 

 
Keywords : Northern corn leaf blight, Sweet corn, SNP markers, Resistance 
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กิตติกรรมประกาศ 
  

การศึกษางานวิจัยครั้งนี้ส าเร็จลุล่วงไปได้ด้วยดี เนื่องด้วยความกรุณาของประธานกรรมการที่
ปรึกษา อาจารย์ ดร. อรพินธุ์ สฤษดิ์น า กรรมการที่ปรึกษา ผู้ช่วยศาสตราจารย์ ดร.เรืองชัย จูวัฒน
ส าราญ รองศาสตราจารย์ ประวิตร พุทธานนท์ และ Dr. Darush Struss ที่ให้ความช่วยเหลือ สนับสนุน 
พร้อมทั้งให้ค าปรึกษา และค าแนะน าในการแก้ไข ตลอดระยะเวลาในการด าเนินงานวิจัย อีกทั้งยังสละ
เวลาอันมีค่าในการตรวจแก้ไขวิทยานิพนธ์ฉบับนี้จนเสร็จสมบูรณ์  รวมทั้งคอยให้ก าลังใจแก่ข้าพเจ้ามา
โดยตลอด ข้าพเจ้าขอกราบขอบพระคุณเป็นอย่างสูง 

ขอขอบคุณ บริษัท อีสท์ เวสท์ ซีด  จ ากัด ที่ให้ความอนุเคราะห์ในด้านสถานที่การทดลองใน
ส่วนของห้องปฏิบัติการรวมถึง อุปกรณ ์และสารเคม ีในห้องปฏิบัติการโมเลกุล ในการศึกษาครั้งนี้ 

ขอบคุณฝ่ายปรับปรุงและพัฒนาพันธุกรรมพืชและสัตว์  ส านักวิจัยและส่งเสริมวิชาการ
การเกษตร มหาวิทยาลัยแม่โจ้ ที่ให้การสนับสนุนด้านสายพันธุ์ข้าวโพดหวาน รวมถึงสถานที่ในการ
ท าการศึกษาในส่วนของแปลงทดลอง 

ขอขอบคุณศูนย์ความเป็นเลิศด้านเทคโนโลยีชีวภาพเกษตร ส านักพัฒนาบัณฑิตศึกษาและ
วิจัยด้านวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยี ส านักคณะกรรมการการอุดมศึกษา กระทรวงศึกษาธิการที่ให้การ
สนับสนุนด้านทุนวิจัยในครั้งนี้ 

ขอขอบคุณเพ่ือนร่วมงานบริษัท อีสท์ เวสท์ ซีด จ ากัด ทุกท่านที่ให้การสนับสนุนข้าพเจ้าโดย
ตลอดมา 

นอกจากนี้ข้าพเจ้าขอกราบขอบพระคุณ คุณพ่อศรีทน คุณแม่อิงอร และครอบครัวของ
ข้าพเจ้า ที่ได้มอบโอกาสที่ดีในการศึกษา และคอยให้ก าลังใจในการศึกษาครั้งนี้ รวมถึงพ่ีๆ เพ่ือนๆ และ
น้องๆ และอาจารย์สาขาวิชาพืชไร่ คณะผลิตกรรมการเกษตร มหาวิทยาลัยแม่โจ้ ทุกคนที่คอยให้ความ
ช่วยเหลือมาโดยตลอด 
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บทที่ 1 
บทน า 

ข้าวโพดหวาน (Zea mays var. rugosa) เป็นพืชเศรษฐกิจอีกชนิดหนึ่งของประเทศไทย 
ปลูกรับประทานสด และเพ่ือส่งเข้าโรงงานแปรรูปส าหรับการส่งออก เนื่องจากมีอายุเก็บเก่ียวสั้น เป็น
พืชใช้น้ าน้อย จึงเหมาะเป็นพืชหลังนาหรือใช้ในระบบปลูกพืช ตลอดจนมีตลาดรองรับผลผลิตที่มีการ
ขยายตัวเพ่ิมข้ึนทั้งในและต่างประเทศ การบริโภคฝักสดและการแปรรูปซึ่งมีท้ังบรรจุทั้งเมล็ด (whole 
kernel) ข้าวโพดครีม (cream style corn ) และบรรจุทั้งฝัก (corn on cob) นอกจากนี้ยังมีการ
แปรรูปแบบแช่แข็งทั้งเมล็ด แช่แข็งทั้งฝัก แบบเมล็ดแห้ง (dehydrated kernel) และอีกชนิดหนึ่งที่
ได้รับความนิยมของตลาดในปัจจุบันทั้งภายในประเทศและต่างประเทศ คือ ข้าวโพดหวานพร้อม
รับประทาน (corn retort pouch) การปลูกข้าวโพดหวานในปี พ.ศ. 2560 พบว่ามีพ้ืนที่ปลูกรวม
ทั้งสิ้น 224,879 ไร่ ได้ผลผลิตรวม 460,923 ตัน (ส านักงานเศรษฐกิจการเกษตร, 2561) ในพ้ืนที่ปลูก
ข้าวโพดหวาน พบว่าโรคใบไหม้แผลใหญ่ (Northern corn leaf blight; NCLB) ที่เกิดจากเชื้อรา 
Exserohilum turcicum ท าความเสียหายให้กับผลผลิตอย่างมาก โดยข้าวโพดหวานที่ปลูกใน
ภาคเหนือฤดูแล้งปี 2557 และ 2558 ในพ้ืนที่จังหวัดเชียงใหม่พบการแพร่ระบาดของ NCLB ร้อยละ 
65 และ 95 ของพ้ืนที่ส ารวจ ในภาคกลาง พ้ืนที่จังหวัดกาญจนบุรี ราชบุรี และนครปฐม พบการแพร่
ระบาดร้อยละ 70 และ 73 ของพ้ืนที่ส ารวจ (พรพรรณ และคณะ, 2559) ในข้าวโพดหวานที่ถูกโรค 
NCLB เข้าท าลายจะท าให้ผลผลิตเสียหายได้มากถึงร้อยละ 63, 43 และ 17 ในข้าวโพดลูกผสมพันธุ์
เบา ปานกลาง และพันธุ์หนักตามล าดับ (Galiano and Miedaner, 2017) การป้องกันก าจัดโรค 
NCLB สามารถท าได้โดยการใช้วิธีกลและการใช้สารก าจัดเชื้อรา การพ่นสารก าจัดเชื้อราสามารถลด
ความรุนแรงในการเข้าท าลายของ NCLB ได้ถึงร้อยละ 50 เปรียบเทียบกับการไม่พ่นสารก าจัดเชื้อรา  
(Blandino et al., 2012) นอกจากนี้ การเตรียมแปลงปลูกโดยการไถดินก่อนปลูกก็สามารถลดความ
รุนแรงของ NCLB ได้อย่างมีนัยส าคัญ (Pedersen and Oldham, 1992) แต่ในปัจจุบันได้มีส่งเสริม
การปลูกข้าวโพดโดยไม่มีการไถและเผาเตรียมดิน เนื่องจากต้องอนุรักษ์ดิน ลดการชะล้างหน้าดิน ลด
การอัดตัวของอนุภาคดิน เพ่ิมความความหลากหลายทางชีวภาพ ลดระยะเวลาและต้นทุนในการผลิต 
(Punyalue et al., 2015; Wihelm et al., 2004) แต่ในทางกลับกันท าให้เพ่ิมความรุนแรงของ 
NCLB ในการเข้าท าลายพืชที่ปลูกฤดูถัดไป เนื่องจาก NCLB สามารถพักตัวในดินหรือเศษซากพืชข้าม
ฤดูได้ และเข้าท าลายเมื่อสภาพแวดล้อมเหมาะสมต่อการเจริญเติบโตของเชื้อ อย่างไรก็ตามหากใช้
พันธุ์ข้าวโพดหวานที่สามารถต้านทานต่อเชื้อได้ สามารถลดความเสียหายที่เกิดจากโรคได้ อีกทั้งยังไม่
เป็นอันตรายต่อสิ่งแวดล้อม เกษตรกร และผู้บริโภค รวมถึงลดต้นทุนในการผลิตจากการใช้สารเคมี 
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 การปรับปรุงพันธุ์ข้าวโพดหวานให้ต้านทานต่อโรค NCLB ด้วยการใช้เครื่องหมายโมเลกุลช่วย
ในการคัดเลือกยีน (gene) ที่ควบคุมลักษณะความต้านทานต่อ NCLB จะเป็นวิธีการช่วยให้การ
ปรับปรุงพันธุ์ข้าวโพดหวานในประเทศไทยให้ต้านทานต่อ NCLB ซึ่งด าเนินไปอย่างมีประสิทธิภาพ 
โดยในปัจจุบันการปรับปรุงพันธุ์พืชได้ใช้เครื่องหมายโมเลกุล (molecular marker) เข้ามาช่วยในการ
ปรับปรุงพันธุ์อย่างแพร่หลาย ซึ่งท าให้การคัดเลือกมีประสิทธิภาพเพ่ิมมากขึ้น จากการศึกษาการ
ค้นพบยีนควบคุมความต้านทานต่อ NCLB คือ Ht gene ในข้าวโพด ซึ่งพบได้ทั้งในข้าวโพดเขตร้อน 
และเขตหนาว ได้แก่ ยีน Ht1, Ht2, Ht3 และ HtN (Ht มาจาก Helminthosporium turcicum)    
(Gevers, 1975; Hooker, 1963; Hooker, 1977) ในประเทศไทยยังมีข้อมูลเกี่ยวกับเครื่องหมาย
โมเลกุลที่เก่ียวข้องกับ Ht gene อย่างจ ากัด มีเพียงรายงานจากกลุ่มวิจัยเพียง 2 กลุ่มที่ศึกษาเกี่ยวกับ
เครื่องหมายโมเลกุลที่เกี่ยวข้องกับยีน Ht gene โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลชนิด random amplified 
polymorphic DNA (RAPD) และเครื่องหมายโมเลกุลชนิด sequence characterized amplified 
regions (SCARs) ในข้าวโพดข้าวเหนียว  (Khampila et al., 2008) ใช้เครื่องหมายโมเลกุลชนิด 
simple sequence repeats (SSRs) หรือเรียกอีกชื่อหนึ่งว่า ไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellite)  
(Puttarach et al., 2016) ไมโครแซทเทลไลท์จึงเป็นเครื่องหมายโมเลกุลที่ใช้ในการตรวจสอบความ
หลากหลายของประชากร แต่ก็มีข้อจ ากัดด้วยเครื่องหมายของไมโครแซทเทลไลท์คือ ถึงแมไมโครแซท
เทลไลทจะเปนเครื่องหมายดีเอ็นเอที่สามารถให้ข้อมูลทางพันธุกรรมได้มากมายแต่การพัฒนาหรือ
สร้างไมโครแซทเทลไลท์ไพรเมอร์นั้นมีค่าใช้จ่ายค่อนข้างสูงมาก ซึ่งจะเป็นอุปสรรคส าหรับพืชที่ไม่เคย
มีข้อมูลล าดับเบสใน GENBANK มาก่อน นอกจากนี้แล้วปัญหาทางด้านเทคนิคท่ีพบอยู่บ่อยๆ คือการ
วิเคราะห์ผลค่อนข้างยากโดยเฉพาะกรณีที่ต้องการรู้ขนาดอัลลีลที่แน่นอน ทั้งนี้เนื่องมาจากการเกิด 
“stutter band” ท าให้การอ่านแถบดีเอ็นเอผิดพลาดได้ (สุรีพร, 2546) แต่อย่างไรก็ตาม ในปัจจุบัน
ได้มีการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลอีกชนิดหนึ่งขึ้นมา ซึ่งมีความละเอียดสูงและสามารถเชื่อมโยงยีนที่
ต้องการศึกษาอย่างใกล้ชิด ได้แก่ เครื่องหมายโมเลกุลชนิด single nucleotide polymorphism 
(SNP หรือ สนิปส์) ที่บ่งชี้จุดที่ DNA มีความแตกต่างของล าดับเบสเพียงหนึ่งล าดับเบส (A,T,G และ 
C) ระหว่างสายพันธุ์ สนิปส์ เป็นเครื่องหมายโมเลกุลที่นิยมใช้ในการตรวจสอบความแตกต่างทาง
พันธุกรรมทั้งในพืชและสัตว์ เนื่องจากมีการแสดงออกแบบข่มร่วมกัน (co-dominance) ท าให้
สามารถแยก allele ที่เป็น homozygous และ heterozygous ได้ ซึ่งถ้าหากสามารถบ่งชี้ สนิปส์ ที่
เชื่อมโยงกับยีนที่ควบคุมความต้านทานต่อ NCLB ได้ จะเป็นเครื่องหมายโมเลกุลที่มีประสิทธิภาพ
อย่างมากส าหรับช่วยคัดเลือกสายพันธุ์ต้านทานต่อ NCLB ในข้าวโพดหวานเพ่ือใช้ประโยชน์ในการ
ปรับปรุงพันธุ์ต่อไป 
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วัตถุประสงค์ 

1. คัดเลือกสายพันธุ์แท้ข้าวโพดหวาน ต้านทานและอ่อนแอต่อโรคใบไหม้แผลใหญ่โดยการ
ปลูกเชื้อ 

2. พัฒนาเทคนิคและวิธีการคัดเลือกโดยใช้ข้อมูลความต้านทานและอ่อนแอด้านฟีโนไทพ์
ร่วมกับยีโนไทพ์ที่แตกต่างกัน (polymorphism) ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ใน
สายพันธุ์ข้าวโพดหวาน 

3. ประเมินความสัมพันธ์ระหว่างยีนควบคุมความต้านทานกับลักษณะความต้านทานโรค 
(gene – trait association) 

 
ขอบเขตของงานวิจัย 

1. ใช้เชื้อรา Exserohilum turcicum ไอโซเลทจากมหาวิทยาลัยแม่โจ้ ในการปลูกเชื้อ 
2. พัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ที่มีความสัมพันธ์กับยีนต้านทาน Ht1 โดย

เทียบเคียงจากเครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR จ านวน 2 เครื่องหมาย ได้แก่ bnlg1721 
และ umc1042 

3. ใช้ประชากรรุ่น F2 ในการพัฒนาและประเมินความสัมพันธ์ระหว่างเครื่องหมายโมเลกุล
กับลักษณะความต้านทานโรค 

 

ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รับ 
เครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ ส าหรับคัดเลือกสายพันธุ์ข้าวโพดหวานต้านทานโรคใบไหม้

แผลใหญ่ สายพันธุ์แท้คุณภาพดี ที่ ได้จากการคัดเลือกด้วยเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ที่
เฉพาะเจาะจงกับยีน Ht1 เพ่ือใช้ประโยชน์ในการปรับปรุงพันธุ์ 



 
 

บทที่ 2 
ตรวจเอกสารงานวิจัยที่เกี่ยวข้อง 

 

ประวัติและความส าคัญของข้าวโพดหวาน 
นักโบราณคดีได้ขุดฟอสซิล (fossil) ของข้าวโพดมาศึกษาถึงถิ่นก าเนิดจากฟอสซิล ของ

ละอองเกสรเพศผู้ของข้าวโพดที่พบในประเทศเม็กซิโก นักวิชาการจึงสรุปว่า ประเทศเม็กซิโกและ
อเมริกากลางเป็นถิ่นก าเนิดของข้าวโพด จากเอกสารเก่าแก่ของพระยาวินิจ ว. นันดร ชื่อ หนังสือพันธุ์
ไมต้่างประเทศ บันทึกไว้ว่าข้าวโพดได้น าเข้าสู่ประเทศไทยในรัชสมัยสมเด็จพระนารายณ์มหาราช ราว 
พ.ศ. 2223 ส่วนจดหมายเหตุของ Monsieur De La lover ชาวฝรั่งเศสที่เข้ามาในรัชสมัยนั้นก็บันทึก
ว่า คนไทยรู้จักการปลูกข้าวโพดกัน แต่ก็เป็นการปลูกในสวนหลวงเท่านั้น  (กรรณิการ์ และธนิต, 
2545) ข้าวโพดหวานพันธุ์ Golden Bantan เริ่มปลูกในประเทศไทยประมาณปี  พ.ศ. 2491 โดย
น าเข้าจากประเทศสหรัฐอเมริกา ปรับตัวเข้ากับประเทศไทยได้ดีพอสมควร มีความหวานสูงแต่เปลือก
เมล็ดเหนียวจึงท าให้ติดฟันเวลารับประทาน จึงไม่ค่อยนิยมมาก ต่อมาในปี พ.ศ. 2494 ได้มีการน า
ข้าวโพดหวานพันธุ์ใหม่จากฮาวายประเทศสหรัฐอเมริกา ชื่อพันธุ์ Hawaiian Sugar มาปลูกใน
ประเทศไทย พบว่าสามารถปรับตัวได้ดี และในปี พ.ศ. 2514 ได้มีการน าเข้าข้าวโพดหวานพิเศษ ชื่อ
พันธุ์ Hawaiian Sugar Super Sweet : HSSW จาก ดร. บรูเบอเกอร์ มหาวิทยาลัยฮาวาย ประเทศ
สหรัฐอเมริกา มาปลูกในประเทศไทย และพบว่าสามารถปรับตัวได้ดีมาก มีรสหวานและเปลือกหุ้ม
เมล็ดค่อนข้างบาง ไม่ติดฟัน จึงได้ท าการขยายพันธุ์และเผยแพร่ไปสู่เกษตรกร ในปีต่อมาข้าวโพด
หวานพันธุ์นี้ถูกใช้เป็นฐานพันธุกรรมของข้าวโพดหวานพันธุ์ต่าง ๆ ในประเทศไทยสืบต่อมา  (ทวีศักดิ์, 
2540)  

ในปัจจุบันผลผลิตของข้าวโพดหวานน ามารับประทานสด และปลูกเพ่ือส่งเข้าโรงงานแปรรูป
ส าหรับการส่งออก โดยประเทศไทยส่งออกข้าวโพดหวานแปรรูปเป็นอันดับ 1 ของโลก คิดเป็นมูลค่า
ประมาณ 6,637 ล้านบาท จากสถิติการส่งออกข้าวโพดหวานปรุงแต่งไม่แช่แข็ง และดิบหรือท าให้สุก
แช่แข็ง ผู้ปลูกข้าวโพดหวานรายใหญ่ของโลก ได้แก่ สหรัฐอเมริกา ฝรั่งเศส ฮังการี และแคนาดา ส่วน
เอเชียมีผู้ปลูกรายใหญ่ ได้แก่ ประเทศญี่ปุ่น ไต้หวัน และไทย โดยประเทศไทยมีแหล่งเพาะปลูกส าคัญ 
ได้แก่ ภาคเหนือ เช่น จังหวัดเชียงใหม่ เชียงราย ล าพูน ล าปาง ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ เช่น จังหวัด
หนองคาย นครพนม ภาคกลาง เช่น จังหวัดกาญจนบุรี ราชบุรี นครปฐม สุพรรณบุรี ส่วนภาคใต้ เช่น 
จังหวัดชุมพร สุราษฎร์ธานี นครศรีธรรมราช และสตูล เกษตรกรมักปลูกข้าวโพดหวานในฤดูฝนช่วง
เดือนพฤษภาคม และเก็บเกี่ยวในเดือนกรกฎาคม สิงหาคม และตุลาคม และปลูกหลังการเก็บเกี่ยว
ข้าวในเดือนตุลาคม – พฤศจิกายน และเก็บเกี่ยวในเดือนกุมภาพันธ์ – มีนาคม การจ าหน่ายผลผลิตมี
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ทั้งการจ าหน่ายแก่โรงงานเพ่ือแปรรูปเป็นข้าวโพดหวานกระป๋อง การส่งออกต่างประเทศ และน ามา
บริโภคภายในประเทศ รูปแบบการจ าหน่ายในประเทศมักพบน าฝักสดมาขายตามท้องตลาด
การเกษตร ตลาดสด และมักพบการขายเป็นข้าวโพดหวานต้มหรือข้าวโพดหวานย่างไฟตามข้างถนน
ของพ้ืนที่แปลงปลูก  (สภาเกษตรแห่งชาติ, 2561)  

ประเทศไทยถือว่าเป็นผู้ส่งออกรายใหญ่ติดอันดับ 1 ใน 10 ของโลก ทั้งด้านปริมาณและ
มูลค่า ข้อมูลจากศูนย์ข้อมูลการค้าระหว่างประเทศ (International Trade Centre: ITC) พบว่า ในปี 
2557 – ปี 2559 ประเทศ ไทยมีมูลค่าการส่งออกข้าวโพดหวานแบบสดหรือแปรรูปฯ เพ่ิมขึ้นอย่าง
ต่อเนื่องตลอดช่วงระยะเวลาดังกล่าว โดยใน ปี 2557 ปี 2558 และปี 2559 มีมูลค่าการส่งออก
ข้าวโพดหวานแบบสดหรือแบบแปรรูป (ดิบหรือท าให้สุกโดยการนึ่งหรือต้ม) แช่เย็นจนแข็ง เท่ากับ 
17.55 ล้านเหรียญสหรัฐ 19.74 ล้านเหรียญสหรัฐ และ 21.76 ล้านเหรียญสหรัฐ ตามล าดับ ส่วน
ปริมาณการส่งออกข้าวโพดหวาน ใน ปี 2557 ปี 2558 และปี 2559 เท่ากับ 14,702 ตัน 17,494 ตัน 
และ 19,241 ตัน ตามล าดับ หรือคิดเป็นสัดส่วนปริมาณการส่งออกเท่ากับร้อยละ 5 ของปริมาณการ
ส่งออกรวมทั่วโลก ส าหรับการส่งออกข้าวโพดหวานแปรรูปโดยผ่านการความร้อนด้วยไอน้ า หรือการ
ต้มในน้ า หรือแบบแช่เยือกแข็งประเทศไทยถือได้ว่าเป็นผู้ส่งออกรายที่ใหญ่ที่สุดของโลก ทั้งในด้าน
มูลค่าและด้านปริมาณ โดยใน ปี 2557 ปี 2558 และปี 2559 ประเทศไทยได้ส่งออกข้าวโพดหวานใน
กลุ่มนี้ มูลค่าเท่ากับ 206.35 ล้านเหรียญสหรัฐ 180.02 ล้านเหรียญสหรัฐ และ 196.00 ล้านเหรียญ
สหรัฐ ตามล าดับ ส่วนปริมาณการส่งออกใน ปี 2557 ปี 2558 และปี 2559 เท่ากับ 200,044 ตัน 
186,060 ตัน และ 209,251 ตัน ตามล าดับ นอกจากนี้ การส่งออกข้าวโพดหวานและผลิตภัณฑ์
ในช่วง 11 เดือนของปี 2561 (ม.ค.-พ.ย.) มีปริมาณ 236,775.6 ตัน เพ่ิมขึ้น 6.7% มูลค่า 7,329.9 
ล้านบาท เพ่ิมขึ้น 2.2% โดยเป็นการส่งออกไปญี่ปุ่นมากเป็นอันดับหนึ่ง คิดเป็น 26.5% รองลงมา 
ได้แก่ เกาหลีใต้ 10.2% และไต้หวัน 10.1% ของมูลค่าการส่งออก ท าให้ไทยครองแชมป์ส่งออกอันดับ 
1 ของโลกมาต่อเนื่องในช่วง 10 ปีที่ผ่านมา โดยมีประเทศคู่แข่งส าคัญ คือ ฝรั่งเศส ฮังการี และ
สหรัฐฯ  (ไทยโพสต์, 2562) ทั้งนี้ผลพลอยได้จากส่วนที่เหลือของข้าวโพดหวาน เช่น เปลือก ไหม และ
ต้น  น ามาใช้เป็นอาหารหยาบเลี้ยงโคเนื้อโคนมได้เป็นอย่างดี ปัจจัยที่ส าคัญที่ท าให้อุตสาหกรรม
การเกษตรนี้ยั่งยืน ประกอบไปด้วยวิธีการเกษตรที่ดีและเหมาะสม (Good Agricultural Practice : 
GAP)  ของข้าวโพดหวานและพันธุ์ โดยเฉพาะพันธุ์ที่ต้องมีการปรับปรุงพันธุ์อยู่เสมอ ในการปรับปรุง
พันธุ์นั้น จ าเป็นต้องศึกษาการถ่ายทอดลักษณะปริมาณและคุณภาพข้าวโพดหวาน เพ่ือเพ่ิม
ประสิทธิภาพของการคัดเลือกพันธุ์ให้เหมาะสมกับความต้องการของโรงงานทั้งด้านผลผลิตและ
คุณภาพ 
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ลักษณะทางพฤกษศาสตร์ของข้าวโพดหวาน 

1. ราก รากของข้าวโพดมีระบบที่เรียกว่า ระบบรากฝอย (fibrous root system) ซึ่งแบ่ง 
ออกเป็นหลายชนิด เช่น รากขั้นต้น (primary root) รากยึดเหนี่ยว (brace root) รากด้านข้าง 
(lateral root) และรากฝอย (root hair) แต่ไม่มีรากแก้ว (tap root) น้ าหนักของรากคิดเป็นร้อยละ 
12-15 ของน้ าหนักทั้งหมด ปริมาณของรากข้าวโพดแต่ละต้นแต่ละพันธุ์ มีมากน้อยต่างกันไปแล้วแต่
ลักษณะทางพันธุรรม และสิ่งแวดล้อม ข้าวโพดที่มีรากมากมีความแข็งแรงและทนทานต่อการหักล้ม
ได้ดีกว่าพวกท่ี มีปริมาณรากน้อย 

2. ล าต้น ข้าวโพดมีล าต้นแข็ง ไส้แน่นไม่กลวงเหมือนพืชอ่ืน ความสูงของล าต้นมีตั้งแต่ 60 
เซนติเมตร จนถึง 6 เมตร แล้วแต่ชนิดของพันธุ์ การแตกกอของต้นข้าวโพดขึ้นกับพันธุ์และความอุดม 
สมบูรณ์ของดิน โดยปกติข้าวโพดหัวแข็ง (flint) หรือข้าวโพดหวานมักแตกกอได้ง่ายกว่าข้าวโพดหัว 
บุบ (dent) ต้นที่แตกกอมาใหม่นั้นอาจจะมีจ านวน 3-4 ต้นก็ได้ จะมีลักษณะไม่แตกต่างจากต้นแม่
เลย และทุกต้นอาจให้ฝักท่ีสมบูรณ์ได้ด้วย 

 3. ใบ ประกอบด้วย ตัวใบ กาบใบ และหูใบ (ligule) ลักษณะของใบข้าวโพดก็มีความ
แตกต่าง กันไปมากมายแล้วแต่พันธุ์ จ านวนใบมีตั้งแต่ 8-48 ใบ 

4. ดอก ข้ าวโพดมีดอก เพศผู้  และดอก เพศ เมี ยอยู่ แยกกัน  แต่ อยู่ ในต้น เดี ยวกัน 
(monoecious) ดอกเพศผู้รวมกันอยู่เป็นช่อ เรียกว่าช่อดอกเพศผู้ (tassel) ช่อดอกเพศผู้ของข้าวโพด
ธรรมดา 1 ต้น อาจจะผลิตละอองเกสรได้ถึง 25,000,000 เกสรหรือเฉลี่ยแล้วมีละอองเกสรมากกว่า 
25,000 เกสร  ที่จะไปผสมไหมเมล็ดบนฝัก ซึ่งจะผลิตเมล็ดประมาณ 800 – 1,000 เมล็ด การสลัด
ละอองเกสรเกิดขึ้นก่อนการออกไหม 1-3 วัน บนข้าวโพดต้นเดียวกัน การบานของดอกเพศผู้จะบาน
ติดต่อกันหลายวัน ส่วนดอกเพศเมียนั้นอยู่รวมกันเป็นช่อหรือฝักที่กลาง ๆ ล าต้น ดอกเพศเมียแต่ละ
ดอก ประกอบด้วยรังไข่ (ovary) และเส้นไหม (silk หรือ style) ซึ่งมีความยาวประมาณ 5-15 
เซนติเมตร และยื่นปลายโผล่ออกไปรวมกันเป็นกระจุกอยู่ตรงปลายช่อดอก ซึ่งมีเปลือกหุ้มอยู่ และ
พร้อมที่จะผสมพันธุ์ทันทีที่งอกพ้นเปลือก เส้นไหมมีลักษณะเป็นยางเหนียว ๆ ส าหรับคอยรับละออง
เกสรที่ปลิวมาสัมผัสเพ่ือเข้าผสมกับไข่ และจับละอองเกสรได้ตลอดความยาวของเส้นไหม เมื่อรังไข่
ได้รับการผสม จากละอองเกสร รังไข่ก็จะเติบโตเป็นเมล็ด ช่อดอกตัวเมียที่รับการผสมแล้วนี้เรียกว่า
ฝัก (ear) ข้าวโพดต้นหนึ่งอาจมีมากกว่า 1 ฝักขึ้นไป และฝักหนึ่งอาจมีมากถึง 1,000 เมล็ด หรือ
มากกว่านั้น แกนกลางของฝักเรียกว่า ซัง  (สถาบันวิจัยพืชไร่, 2550)  
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โรคที่ส าคัญของข้าวโพด 

1. โรคที่เกิดจากเชื้อรา 
1.1 โรคราน้ าค้าง (downy mildew) สาเหตุ เกิดจากเชื้อรา Peronosclerospora sorghi 

การแพร่กระจายของโรค โรคเริ่มระบาดเมื่อบรรยากาศมีความชื้นสูง ราวๆกลางฤดูฝนถึงสิ้น  ฤดูฝน 
เชื้อโรคจะสร้าง conidia บนใบข้าวโพด เมื่อ conidia แก่จะแพร่กระจายไปโดยลม แล้วเข้าท าลาย
ข้าวโพดต้นอื่นๆต่อไป นอกจากใบข้าวโพดแล้ว เชื้อโรคอาจติดไปกับเมล็ดพันธุ์ได้อีกด้วย 

1.2 โรคใบไหม้ (leaf blight) สาเหตุ โรคใบไหม้แผลเล็กเกิดจากเชื้อ Helminthosporium 
maydis โรคใบไหม้แผลใหญ่เกิดจากเชื้อ Helminthosporium turcicum การแพร่กระจาย สปอร์
ของเชื้อโรคสามารถระบาดไปกับเมล็ด หรือถูกพัดพาไปโดยลมหรือ  ฝน เชื้อรามีชีวิตอยู่ได้ในใบ
ข้าวโพดนาน 8 เดือน และอยู่ในเมล็ดได้นาน 1 ปี พบว่าหญ้าเดือยเป็นพืชอาศัยของราชนิดนี้ 

1.3 โรคราสนิม (rust) สาเหตุ เกิดจากเชื้อรา Puccinia polysora การแพร่กระจายสปอร์
ของราจะถูกแพร่กระจายโดยลม อยู่ข้ามฤดูได้บนซากพืชในลักษณะของสปอร์ที่มีผนังหนา สปอร์
สามารถเข้าท าลายพืชในฤดูปลูกต่อไป 

1.4 โรคฝัก-เมล็ดเน่า (botryodiplodia kernel rot หรือ ear rot) สาเหตุ เกิดจากเชื้อรา 
Botryodiplodia sp. การแพร่กระจายไปกับฝน แมลง หรือติดไปกับเมล็ด ระบาดมากในช่วงฤดูฝน 
เมล็ดข้าวโพด ที่ติดเชื้อจะมีจุดสีด า กระจายอยู่บนเมล็ด ถ้าเป็นโรครุนแรงเมล็ดข้าวโพดจะมีเมล็ดสีด า 
ฝักอาจเน่าบางส่วน หรือเน่าทั้งหมด 

2. โรคที่เกิดจากเชื้อไวรัส ได้แก่ Maize Dwarf Mosaic Virus (MDMV), Maize Chlorotic 
Dwarf Virus (MCDV), Sugarcane Mosaic Virus (SCMV), Maize Chlorotic Mottle Virus 
(MCMV), Brome Mosaic Virus (BMV) เป็นต้น  (สถาบันวิจัยพืชไร่, 2550) 
 

โรคใบไหม้แผลใหญ่ (Northern Corn Leaf Blight; NCLB) 
โรคใบไหม้แผลใหญ่ (NCLB) เป็นหนึ่งในโรคเชื้อราที่ส าคัญที่ส่งผลกระทบต่อความมั่นคงทาง

อาหาร (food security) เนื่องจากเป็นสาเหตุที่ท าให้เกิดการสูญเสียผลผลิตในข้าวโพด ซึ่งหากโรคนี้มี
การระบาดในแปลงปลูกข้าวโพดหวาน สามารถส่งผลกระทบต่อการลดลงของผลผลิตถึงร้อยละ 20-
30 NCLB จึงถูกจัดให้เป็นโรคพืชที่มีผลกระทบต่อความมั่นคงทางอาหาร เนื่องจากเป็นสาเหตุให้การ
สูญเสียแหล่งอาหารส าหรับประชากรโลก   (Stange and Scott., 2005) ในสหรัฐอเมริกาเป็นโรคที่
ระบาดมานานแล้ว ส่วนในประเทศไทยพบการระบาด ที่มีผลกระทบต่อผลผลิตในพ้ืนที่เพาะปลูกทาง
ภาคเหนือ ซึ่งมีสภาพอากาศหนาวเย็นและความชื้นสูง ลักษณะอาการจะเกิดเป็นแผลรูปร่างรีคล้าย
กระสวยเกิดที่ใบ ขนาดยาว 2-15 เซนติเมตร บริเวณแผลมีสีเขียวซีดถึงสีน้ าตาล แผลมักจะเริ่มเกิดที่
ใบล่างก่อน บางครั้งถ้าแผลมีปริมาณมาก แผลอาจจะรวมกันเป็นผืน สีน้ าตาล และในที่สุดท าลาย
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พ้ืนที่สีเขียวทั้งหมด โรคใบไหม้แผลใหญ่จะกระทบผลผลิตก็ต่อเมื่อใบบนเหนือฝักถูกท าลายหรือเกิด
ก่อนการผสมเกสร แต่มักมีผลน้อยถ้าแผลเกิดหลังผสมเกสรแล้ว 

 
เชื้อราสาเหตุของโรคใบไหม้แผลใหญ่ 

เชื้อสาเหตุที่ท าให้เกิดโรค NCLB คือเชื้อรา Exserohilum turcicum (Pass) K.J. Leonard 
and E.G. Suggs มี ชื่ อ พ้ อ งคื อ   Helminthosporium turcicum เป็ น  aseaxual stage และมี 
sexual stage คือ Setosphaeria turcica [(Luttrell) Leonard and Suggs.] 
ข้อมูลทางอนุกรมวิธาน (Taxonomic information) 

Phylum  Ascomycota 
    Class  Dothideomycetes 
       Order  Pleosporales 
          Family  Pleosporaceae 
             Genus  Exserohilum 
             Species  turcicum 
              Race/Pathover 
เชื้อ Exserohilum turcicum สามารถพักตัวในรูปเส้นใย (mycelium)     ในเศษซากพืช 

หรือ chlamydospores อยู่ในดิน ข้ามฤดู การเข้าท าลายของเชื้อโดยส่วนใหญ่เกิดจาก conidia ที่
ถูกสร้างจากเศษซากของข้าวโพด แพร่กระจายมาในอากาศแล้วถูกพัดมาโดยลม ฝน เชื้อ 
Exserohilum turcicum สามารถเข้าท าลายพืชได้เมื่อมีสภาพแวดล้อมที่เหมาะสมกับการเจริญของ
เชื้อ ได้แก่ อุณหภูมิกลางคืนต่ าลง ความชื้นสัมพัทธ์สูง และมีช่วงระยะเวลาการเกิดน้ าค้างอย่างน้อย 4 
ชั่วโมง conidia จะถูกปล่อยออกมาจาก mycelium ในตอนบ่ายหลังจากที่ในวันที่มีกลางคืนอุ่นและ
มีความชื้นสัมพัทธ์สูงมากกว่า 90% อุณหภูมิที่เหมาะสมกับการสร้าง conidia คือ อุณหภูมิที่อยู่
ในช่วง 20 - 26 องศาเซลเซียส การเข้าท าลายของเชื้อต้องใช้เวลา 6 - 8 ชั่วโมง ที่อุณหภูมิ 18 - 27 
องศาเซลเซียส  (Setyawan et al., 2016) ที่อุณหภูมิที่เหมาะสมเมื่อสปอร์ตกลงที่ใบพืช สปอร์สร้าง 
germ tube และ appressoria เพ่ือสร้างเส้นใยขนาดเล็ก (hyphae) เพ่ือเข้าท าลายพืช โดย 
hyphae นี้จะแทรกผ่าน cuticle และ epidermis เพ่ือเข้าสู่เซลล์ใบพืช  (Watthaneeyawech et 
al., 2015) hyphae จะเจริญเติบโตไประหว่างเซลล์พืชเข้าไปถึงชั้น mesophyll และเจริญเติบโต
เรื่อย ๆ ผ่านเข้าสู่ vascular bundles จนกระทั่งถึงท่อน้ า (xylem) เมือ่ hyphae สามารถแทรกผ่าน
เข้าสู่ xylem ได้แล้วจะปลดปล่อยสาร HT toxin (Helminthosporium turcicum) ออกมา  (Li et 
al., 2016; Zhang et al., 2012) HT toxin เป็นสารประกอบที่มีมวลโมเลกุลต่ า ละลายในน้ า ยับยั้ง
การสังเคราะห์คลอโรฟิลล์ ดังนั้น จึงเป็นสารที่เป็นพิษต่อพืช (phytotoxin)  (Bashan and Levy, 
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1992;  Zhang et al., 2007) HT toxin เป็นปัจจัยส าคัญที่เชื้อสาเหตุท าให้พืชแสดงอาการของโรค 
(pathogenicity) นอกจากนี้ ยังพบว่าระดับความรุนแรงของเชื้อขึ้นอยู่กับปริมาณความเข้มข้นของ 
HT toxin ด้วย (Bashan and Levy, 1992)  

 
ลักษณะความต้านทานโรคใบไหม้แผลใหญ่ 
 ลักษณะความต้านทานโรค (resistance) หมายถึง ความสามารถของพืชที่จะคงสภาพจาก
การเข้าท าลายของเชื้อโรคให้อยู่ในระดับที่ไม่ก่อให้เกิดความเสียหาย โดยเชื้อโรคจะไม่สามารถเข้า
ท าลายพืชได้ หรือเมื่อเข้าท าลายแล้วท าให้พืชเป็นโรคน้อย หรือเป็นโรคไม่รุนแรง ในทางกลับกัน
ลักษณะอ่อนแอต่อโรค (susceptible) หมายถึง การที่พืชแสดงอาการของโรคอย่างรุนแรง เมื่อถูกเชื้อ
โรคเข้าท าลาย ทั้งนี้ลักษณะความต้านทานโรคของพืชสามารถแบ่งได้หลายแบบตามที่  กฤษฎา 
(2546) ได้รายงานไว้ดังนี้ 
 
 1. การแบ่งโดยอาศัยรูปแบบการถ่ายทอดทางพันธุกรรม ซึ่งแบ่งย่อยเป็น 3 แบบได้แก่  
ลักษณะความต้านทานโรคที่ถูกควบคุมด้วยยีนเพียงหนึ่งตัว (monogenic resistance) ลักษณะความ
ต้านทานโรคที่ควบคุมด้วยยีน 2-3 ตัว (oligogenic resistance) เมื่อยีนหนึ่งตัวหรือมากกว่าแสดงผล
ของลักษณะความต้านทานโรค เรียกว่ายีนนั้นว่าเป็นยีนหลัก (major gene) และลักษณะความ
ต้านทานโรค ที่ถูกควบคุมด้วยยีนหลายตัว (polygenic resistance) เมื่อลักษณะความต้านทานโรค
เป็นผลของยีนหลายตัว ยีนแต่ละตัวจะมีผลต่อการแสดงออกเพียงเล็กน้อย เรียกยีนนั้นว่ายีนรอง 
(minor gene) 
 2. การแบ่งลักษณะความต้านทานโรคแบ่งได้ 2 แบบ ได้แก่ ลักษณะความต้านทานจ าเพาะ
ต่อเชื้อใดเชื้อหนึ่งซึ่งก่อให้เกิดโรค (vertical resistance) หรืออาจเรียกอีกอย่างว่า race specific 
resistance และลักษณะความต้านทานแบบไม่จ าเพาะ (horizontal resistance) หรืออาจเรียกอีก
อย่างว่า non-specific resistance, general resistance, field resistance, partial resistance 
และ minor gene resistance หรือ tolerance พืชที่มีความต้านทานแบบนี้มักจะไม่สมบูรณ์เท่า
แบบจ าเพาะ โดยจะมีอาการของโรคปรากฏอยู่บ้างเล็กน้อย (สุทัศน์, 2552)   
 3. การแบ่งความต้านทานโรคโดยอาศัยกลไก (mechanism) ความต้านทานโรคของพืช ซึ่ง
แบ่งย่อยเป็น 2 แบบ ได้แก่ ความต้านทานโรคที่ เกิดหลังจากเชื้อโรคเข้าสู่ พืชแล้ว (active 
resistance) และความต้านทานที่พืชมีอยู่แล้วก่อนที่เชื้อโรคจะเข้าท าลายพืช (passive resistance) 
 4. การแบ่งความต้านทานโรคโดยอาศัยการแสดงออกในระยะต่างๆ ของการเจริญเติบโตของ
พืช ซึ่งแบ่งย่อยออกเป็น 2 แบบ ได้แก่ ลักษณะความต้านทานที่แสดงออกในระยะต้นกล้า (seedling 
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resistance) ทั้งนี้เมื่อพืชเจริญเติบโตเต็มที่ก็อาจจะแสดงลักษณะอ่อนแอต่อโรคได้ และลักษณะความ
ต้านทานที่เกิดขึ้นเมื่อพืชเจริญเติบโตเต็มที่เท่านั้น (adult plant resistance) 
 5. การแบ่งความต้านทานโรคโดยอาศัยการกระจายตัวของลักษณะประชากรในพืช ซึ่ง
แบ่งย่อยเป็น 2 แบบ ได้แก่ ลักษณะความต้านทานที่มีการกระจายตัวของลักษณะความต้านทานและ
อ่อนแอต่อโรคในประชากรแบบไม่ต่อเนื่อง (qualitative resistance) ซึ่งง่ายต่อการแบ่งแยกลักษณะ
ความต้านทานหรืออ่อนแอต่อโรค และลักษณะความต้านทานที่มีการกระจายตัวของลักษณะอย่าง
ต่อเนื่อง (quantitative resistance) ซึ่งประชากรจะมีความต้านทานต่อโรคหลายระดับตั้งแต่
ต้านทานมากจนถึงอ่อนแอต่อโรค 
 
การประเมินความต้านทานต่อโรคใบไหม้แผลใหญ่ 

เชาวนาถ และคณะ (2554) ได้ท าการประเมินความต้านทานของพันธุ์ข้าวโพดหวานจ านวน 
26 พันธุ์ / สายพันธุ์ ต่อเชื้อราสาเหตุโรคใบไหม้แผลใหญ่ ที่ศูนย์วิจัยพืชไร่ชัยนาท ในฤดูแล้งปี 2554 
วางแผนการทดลองแบบ RCBD จ านวน 3 ซ้ า ท าการปลูกเชื้อโดยการหยอดในแนวรอบนอกแล้ว
ปล่อยให้เกิดโรคตามธรรมชาติ ผลการทดลองพบว่า เปอร์เซ็นต์ต้นเป็นโรคของข้าวโพดหวานที่อายุ 
28 วันหลังปลูก อยู่ระหว่าง 83.3-99.1 เปอร์เซ็นต์ ในขณะที่พันธุ์ ATS 5 และ Hibrix 3 เป็นโรค 
89.4 และ 100 เปอร์เซ็นต์ และที่อายุ 55 วันหลังปลูกทุกพันธุ์/สายพันธุ์เป็นโรค 100 เปอร์เซ็นต์ 
สายพันธุ์ CNSH 1011475 และ CNSH 1013975 เป็นโรค 99.4 เปอร์เซ็นต์ นอกจากนี้ยังพบว่า 
ข้าวโพดหวานที่อายุ 28 วันหลังปลูก ต้านทานปานกลางต่อโรค (Moderately Resistant ; MR) 
แสดงอาการเป็นโรคระหว่าง 19.4-25.0 เปอร์เซ็นต์ของพ้ืนที่ใบ ยกเว้นสายพันธุ์ CNSH 1011575 
และ CNSH 10110075 ที่ต้านทานปานกลางต่อโรค (Moderately Resistant) แสดงอาการเป็นโรค 
25.5 และ 26.7 เปอร์เซ็นต์ของพ้ืนที่ใบ ในขณะที่พันธุ์ ATS 5 และ Hibrix 3 ต้านทานปานกลางต่อ
โรคแสดงอาการเป็นโรค 20.6 และ 23.6 เปอร์เซ็นต์ของพ้ืนที่ใบ การประเมินความต้านทานสายพันธุ์
ข้าวโพดหวานที่อายุ 55 วันหลังปลูก พบว่าทุกสายพันธุ์อ่อนแอปานกลางต่อโรค (Moderately 
Susceptible ; MS) แสดงอาการเป็นโรค 33.9  และ 40.0 เปอร์เซนต์ของพ้ืนที่ใบตามล าดับ 

นอกจากนี้   จ าเริญ  และคณะ (2554) ได้ท าการทดสอบความรุนแรงของเชื้อสาเหตุ 
Exserohilum turcicum จากเชื้อ CMU1:H, CMU2:KL, KB และ MJU ในปี 2554 ฤดูแล้ง โดยการ
ปลูกเชื้อสาเหตุในสายพันธุ์ข้าวโพดหวาน 2 สายพันธุ์ คือสายพันธุ์ HA 4135 (R) และ NT58W S5 
(S) ด้วยการเจาะใบข้าวโพดหวานที่อายุ 14 วันหลังปลูก โดยใช้สารแขวนลอยสปอร์ ความเข้มข้น 105 
คอนนิเดีย/มล. ในเวลา 17.00-18.00 คลุมพลาสติกรักษาความชื้นไว้ที่ 90-100 เปอร์เซ็นต์ และ
ประเมินการเกิดโรคใบไหม้แผลใหญ่เมื่อ 28 และ 56 วันหลังปลูก พบความสัมพันธ์ ของการเกิดโรคที่
ระยะ 28 กับ 56 วันหลังปลูกอย่างมีนัยส าคัญยิ่ง โดยมีค่า r = 0.9330, R2 = 0.87 ส่วนการประเมิน



11 
 
โรคใบไหม้แผลใหญ่เมื่อ 28 และ 56 วันหลังปลูก เชื้อสาเหตุจาก 4 แหล่ง CMU1:H, CMU2:KL, KB 
และ MJU ไม่มีความแตกต่างทางสถิติ โดยเชื้อจากแหล่ง MJU ก่อให้เกิดโรคกับสายพันธุ์ NT58W S5 
สูงสุดและเชื้อจากแหล่ง CMU1:H, CMU2:KL, KB และ MJU ไม่ก่อให้เกิดโรคกับสายพันธุ์ต้านทาน 
HA4135 ทุกระยะการประเมินโรค 

 
ยีนควบคุมความต้านทานต่อโรคใบไหม้แผลใหญ่ 

ในข้าวโพดที่มียีน Ht พบยีนแสดงออกโดยไปยับยั้งการท างาน HT toxin ท าให้ในสายพันธุ์ที่
ต้านทานต่อ NCLB ไม่เกิดแผล หรือเกิดแผลเพียงเล็กน้อย และยับยั้งการงอกของ conidia ของเชื้อ 
Exserohilum turcicum (Bilha et al., 1996) โรคใบไหม้แผลใหญ่มักเริ่ม เกิดเมื่อข้าวโพดอายุ
ประมาณ 45 วัน หรือก่อนข้าวโพดออกดอก อาการเริ่มแรกพบแผลขนาดเล็ก สีคล้ายฟางข้าวบนใบ
ข้าวโพด ต่อมาแผลจะขยายมีขนาดใหญ่ยาวตามใบข้าวโพดเมื่อสภาพแวดล้อมเหมาะสมจะพบอาการ
แผลบนใบข้าวโพดหลายแผลต่อใบ และเมื่อแผลขยายรวมกันมาก ๆ จะท าให้ใบข้าวโพดแห้งตาย 
สามารถพบอาการของแผลได้บนกาบฝัก การสูญเสียผลผลิตเนื่องจากการเข้าท าลายของ NCLB 
ขึ้นอยู่กับ 1) ระยะเจริญเติบโตของข้าวโพดขณะที่เชื้อเข้าท าลาย 2) ความรุนแรงของเชื้อซึ่งขึ้นอยู่กับ
สภาพแวดล้อมที่เหมาะสมกับการเจริญเติบโตของเชื้อ 3) ปริมาณเชื้อที่ตกลงบนใบพืช 4) ระดับความ
ต้านทานต่อเชื้อของข้าวโพด 5) ระดับความรุนแรงของเชื้อ  (Galiano and Miedaner, 2017)  
โดยทั่วไปผลผลิตจะลดลงสูงสุดเมื่อถูกเชื้อเข้าท าลายที่ระยะก่อนไหมโผล่ (Ding et al., 2015) มีการ
ค้นพบยีนควบคุมความต้านทานต่อ NCLB คือ Ht gene ในข้าวโพดซึ่งพบได้ทั้งในข้าวโพดเขตร้อน 
และเขตหนาว ได้แก่ ยีน Ht1, Ht2, Ht3 และ HtN (Ht มาจาก Helminthosporium turcicum)    
(Gevers, 1975; Hooker, 1963; Hooker, 1977) ลักษณะการถ่ายทอดทางพันธุกรรมของการ
ต้านทานโรคใบไหม้แผลใหญ่ในข้าวโพด พบว่า ยีนต้านทานโรคใบไหม้แผลใหญ่ในข้าวโพดเป็นยีนหลัก 
(major gene) ได้แก่  Ht1, Ht2, Ht3, ht4, Htn1 และ Htm1  (Pataky and Ledencan, 2006; 
Simcox and Bennetzen, 1993) และมีลักษณะความต้านทานที่มีการกระจายตัวของลักษณะ
ต้านทานและอ่อนแอต่อโรคในประชากรแบบไม่ต่อเนื่อง (qualitative resistance) ซึ่งง่ายต่อการ
แบ่งแยกลักษณะความต้านทานหรืออ่อนแอต่อโรค  (Pataky, 1994) 

โรคใบไหม้แผลใหญ่จะส่งผลให้ข้าวโพดหวานที่อ่อนแอต่อโรคมีผลผลิตลดลง โดยจะพบ
อาการมีแผลที่ใบ ในสายพันธุ์ที่มีความทนทานต่อโรคแบบไม่เฉพาะเจาะจง (partial resistance) ทั้ง
ที่มีหรือไม่มียีน Ht จะมีผลค่อนข้างน้อยต่อผลผลิต และจะต้านทานโรคใบไหม้ได้ดี ส่วนสายพันธุ์
อ่อนแอต่อทั้ง race 0 และ 1 ของเชื้อ Exserohilum turcicum  ท าให้ผลผลิตลดลงร้อยละ 50 
(Pataky, 1994) นอกจากนี้ ยังมีการศึกษาความต้านทานโรคใบไหม้แผลใหญ่ในข้าวโพดหวานทั้งที่มี
และไม่มียีน Ht1 จ านวน 84 สายพันธุ์ โดยการใช้เชื้อ race 0 และ 1 ของ E. turcicum ผสมกันใน
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การปลูกถ่ายเชื้อส าหรับการทดสอบ พบว่ามีเข้าท าลายของโรคค่อนข้างรุนแรง (จากการทดลอง race 
0:1, 50%:50%) โดยสายพันธุ์ที่มีหรือไม่มียีน Ht1 ไม่พบความแตกต่างกัน เมื่อมีความต้านทานอยู่ใน
ระดับเดียวกัน ส่วนสายพันธุ์ที่มียีน Ht1 จะมีความต้านทานต่อโรคดีกว่า ซึ่งเข้าท าลายไม่รุนแรง โดยมี
ความเสียหายร้อยละ 25 (Pataky and Ledencan, 2006)   
 

เครื่องหมายพันธุกรรม (Genetic marker) 
ลักษณะที่แสดงความแตกต่างที่ง่ายต่อการบ่งชี้ ง่ายต่อการติดตามการแสดงลักษณะที่

กระจายตัวในรุ่นถัดไป แสดงให้เห็นถึงความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรหรือภายใน
ประชากร สามารถเรียกลักษณะนั้นๆได้ว่าเป็น เครื่องหมายพันธุกรรม (genetic marker) ลักษณะ
นั้นๆ สามารถสังเกตด้วยตาเปล่า หรืออาจเป็นลักษณะทางชีวเคมี ซึ่งรวมไปถึงโปรตีนด้วย ดังนั้น 
genetic marker locus หมายถึงต าแหน่งที่เฉพาะเจาะจงที่อยู่บนจีโนมของสิ่งมีชีวิต ที่สามารถบ่งชี้
ได้ถึงความแตกต่างทางพันธุกรรมของแต่ละสิ่งมีชีวิตนั้นๆ genetic marker ที่ใช้บ่งชี้ความแตกต่างนี้ 
สามารถแบ่งได้ 3 กลุ่ม ได้แก่ เครื่องหมายทางสัณฐานวิทยา (morphological marker) เครื่องหมาย
โปรตีน (protein marker) และ เครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) ซึ่งสองกลุ่มหลังสามารถเรียก
รวมกันได้เป็น เครื่องหมายโมเลกุล (molecular marker) 

1. เครื่องหมายทางสัณฐานวิทยา (morphological marker) เป็นเครื่องหมายพันธุกรรม
ชนิดแรกที่ใช้ศึกษาทางพันธุศาสตร์ เพ่ือบ่งบอกความแตกต่างของสิ่งมีชีวิต ตัวอย่างเครื่องหมายทาง
สัณฐาน เช่น รูปร่างและสีของดอก รูปร่างและสีของเมล็ด เป็นต้น ซึ่งเป็นการเปรียบเทียบลักษณะ
ภายนอกทางสัณฐานวิทยาหรือสรีรวิทยา ลักษณะที่ตรวจสอบนี้มักจะขึ้นอยู่กับสภาพแวดล้อม ท าให้
การตรวจสอบมีข้อจ ากัด และท าให้ตรวจสอบผลผิดพลาด ในบางครั้งต้องการความเชี่ยวชาญพิเศษ
ของผู้ตรวจและระยะเวลาที่เหมาะสมเฉพาะเจาะจงในการตรวจสอบ อย่างไรก็ตาม  การตรวจสอบ
ทางสัณฐานวิทยายังมีความจ าเป็นที่ต้องท าการตรวจสอบเป็นอันแรก แล้วจึงใช้วิธีอ่ืนประกอบเพ่ือให้
ได้ข้อมูลที่สมบูรณ์ 

2. เครื่องหมายโปรตีน (protein marker) เป็นการตรวจสอบความแตกต่างของสิ่งมีชีวิตโดย
ใช้ความแตกต่างของโมเลกุลโปรตีนซึ่งรวมถึงเอนไซม์ หรือ ไอโซไซม์ด้วย โดยใช้วิธีแยกโมเลกุลของ
โปรตีนด้วยเทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิส แล้วจึงย้อมดูแถบของโปรตีนจ าเพาะโดยใช้สารที่เหมาะสม ข้อดี
ของการตรวจสอบโปรตีน คือ สามารถตรวจสอบได้หลายต าแหน่ง ค่าใช้จ่ายไม่สูงมาก และแถบของ
โปรตีนหรือไอโซไซม์นี้ยังมีการข่มร่วมกันแบบ co-dominance ท าให้ช่วยแยกความแตกต่างระหว่าง
แถบโปรตีนแบบ homozygous และ heterozygous ได้ แต่การตรวจสอบโปรตีนหรือไอโซไซม์     
มีข้อจ ากัดของการตรวจสอบ คือ จ านวนยีนที่ตรวจสอบได้ยังมีไม่มากนัก ไม่กระจายครอบคลุมทั้งจี
โนม และต้องมีการแสดงออกของยีนที่ศึกษาจึงต้องเลือกเนื้อเยื่อ และระยะเวลาที่เหมาะสมในการ
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วิเคราะห์ ผลที่ได้ยังขึ้นอยู่กับชนิดของเนื้อเยื่อ ระยะของการเจริญเติบโตและสิ่งแวดล้อมด้วย       
การตรวจสอบความแตกต่างของโปรตีนจะพบความแตกต่างเฉพาะการเปลี่ยนแปลงเอนไซม์ที่มีผลท า
ให้การเคลื่อนที่ในอิเล็กโทรโฟริซิสเท่านั้น ซึ่งในบางครั้งแถบโปรตีนที่ตรวจพบ อาจเกิดจากไอโซไซม์
สองชนิดก็ได้ นอกจากนี้โปรตีนและไอโซไซม์ยังสูญเสียสภาพธรรมชาติได้ง่าย ท าให้ต้องวิเคราะห์ผล
ในเวลาที่จ ากัด 

3. เครื่องหมายดี เอ็นเอ (DNA markers) หมายถึง ดีเอ็นเอที่ ใช้ เป็นเครื่องหมายบ่งชี้
ความจ าเพาะของสิ่งมีชีวิตตัวหนึ่ง สายพันธุ์หนึ่ง สปีชีส์หนึ่ง หรือในระดับต่างสปีชีส์ เป็นดีเอ็นเอที่อยู่
ที่ต าแหน่งหนึ่งๆ บนโครโมโซม (nuclear DNA) หรือดีเอ็นเอใน organelles (mitochondrial DNA 
หรือ chloroplast DNA) การที่สามารถใช้ดีเอ็นเอเป็นเครื่องหมายได้เนื่องจากเกิดความแปรปรวน
ของ nucleotide ในโมเลกุลของดีเอ็นเอหรือเกิดความแตกต่างของล าดับเบสในโมเลกุลของดีเอ็นเอ 
(DNA polymorphism) ซึ่งสามารถการตรวจสอบ DNA polymorphism ได้โดยการหาล าดับเบส
ของโมเลกุลดีเอ็นเอ (DNA sequencing) หรือการตรวจสอบโดยใช้ DNA marker การใช้ดีเอ็นเอเป็น
เครื่องหมายบ่งชี้ความแตกต่างระหว่างสิ่งมีชีวิต มีที่มาจากการตรวจลายพิมพ์ดีเอ็นเอซึ่งปัจจุบันนี้
ยังคงใช้กันอยู่ 
 
ประเภทของเครื่องหมายดีเอ็นเอ 
เครื่องหมายโมเลกุล สามารถแบ่งออกเป็นประเภทใหญ่ๆ ได้ 2 ประเภท คือ 
 1. Hybridization-based marker เป็นเครื่องหมายดีเอ็นเอ ซึ่งพัฒนาขึ้นโดยอาศัยหลักการ
เข้าคู่ของล าดับเบสดีเอ็นเอที่เป็นคู่สมกันระหว่างดีเอ็นเอตรวจสอบ (probe) กับดีเอ็นเอที่ต้องการ
ตรวจสอบ โดยใช้เทคนิคไฮบริไดเซชัน (hybridization) ตัวอย่างได้แก่ เครื่องหมายอาร์เอฟแอลพี 
(RFLP marker)  (Tanksley et al., 1989: McCouch and Tankslay 1991)    
 2. PCR-based marker เป็นเครื่องหมายดีเอ็นเอที่พัฒนาขึ้น โดยอาศัยหลักการเพ่ิมปริมาณ
ดีเอ็นเอโดยปฏิกิริยาลูกโซ่จ าลองตัวดีเอ็นเอ หรือ เทคนิคพีซีอาร์ (polymerase chain reaction ; 
PCR) ตัวอย่างเครื่องหมายดีเอ็นเอที่นิยมใช้ในงานปรับปรุงพันธุ์พืช ได้แก่ 

- Randomly amplified polymorphism DNAs (RAPDs) 
- Amplified fragment length polymorphism (AFLP) 
- Sequence-characterized amplified regions (SCAR)  
- Sequence-tagged site (STS) 
- Simple sequence repeat (SSR)  
- Cleaved amplified polymorphic sequences (CAPSs) 
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- Inter-SSR (ISSR) markers 
- Single-nucleotide polymorphism (SNP) 
 
เครื่องหมายดีเอ็นที่ได้รับความนิยมในงานค้นหายีน เช่น RAPDs, RFLP, AFLP, SSR และ 

SNP  เป็นต้น 
เครื่องหมายโมเลกุลในอุดมคติ ที่ใช้ตรวจสอบความแตกต่างระหว่างสิ่งมีชีวิตควรมีคุณสมบัติ 

ที่สามารถบ่งชี้ความแตกต่างได้แม้เพียงมีความแตกต่างของล าดับเบสในโมเลกุลดีเอ็นเอเพียงหนึ่ง
ต าแหน่ง และความแตกต่างของล าดับเบสนี้ต้องกระจายอยู่ทั่วทั้งหมดของจีโนม การแสดงออกต้อง
เป็นแบบ co-dominance และมีหลาย alleles เพ่ือสามารถบ่งชี้ความแตกต่างทางพันธุกรรม
ระหว่างสิ่งมีชีวิตตัวเดียวหรือระหว่างสายพันธุ์ได้อย่างละเอียด การตรวจสอบต าแหน่งของ marker 
allele เช่น การท า genotyping ต้องไม่ซับซ้อน ง่าย รวดเร็ว ราคาไม่แพง สามารถตรวจสอบได้
จ านวนมาก และสามารถตรวจสอบได้ด้วยระบบอัตโนมัติและมีประสิทธิผลในปริมาณสูง และยิ่งไป
กว่านั้นต้องใช้ปริมาณดีเอ็นเอในการตรวจสอบพันธุกรรมน้อย ความผิดพลาดในการตรวจสอบต้อง
เกือบศูนย์หรือไม่มีเลย และสุดท้ายการตรวจสอบเครื่องหมายดีเอ็นไม่ควรต้องใช้ข้อมูลจีโนมของ
สิ่งมีชีวิต ในปัจจุบันถึงแม้จะมีการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลขึ้นมาได้มากกว่า 20 ชนิด แต่ก็ยังไม่มี
เครื่องหมายโมเลกุลชนิดใดที่มีคุณลักษณะตรงตามความต้องคุณสมบัติของเครื่องหมายโมเลกุลใน
อุดมคติ แต่อย่างไรก็ตาม สนิปส์ เป็นเครื่องหมายโมเลกุลที่มีคุณสมบัติใกล้เคียงกับ เครื่ องหมาย
โมเลกุลอุดมคติมากท่ีสุด 
 

การใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอช่วยในการคัดเลือก (Marker-Assisted Selection; MAS) 
ความก้าวหน้าด้านเทคโนโลยีชีวภาพโดยเฉพาะด้านเครื่องหมายดีเอ็นเอท าให้มีการปฏิวัติ

แนวทางการปรับปรุงพันธุ์พืช โดยน าเครื่องหมายดีเอ็นเอมาใช้ช่วยในการปรับปรุงพันธุ์พืชได้หลาย
รูปแบบเรียกวิธีการเหล่านี้ว่า marker assisted selection (MAS) ซึ่ง MAS เป็นการน าเครื่องหมาย
โมเลกุลที่ทราบแล้วว่ามีต าแหน่งอยู่ใกล้กับยีนที่ควบคุมลักษณะที่ต้องการ มาเพ่ือช่วยในการคัดเลือก
พันธุ์พืชหรือพันธุ์สัตว์ ที่คาดว่ามีลักษณะนั้นๆ โดยไม่จ าเป็นต้องดูลักษณะปรากฏ (phenotype) ของ
พืชหรือของสัตว์ที่ต้องการ ไม่ต้องทราบว่ายีนที่ควบคุมลักษณะนั้นมีการท างานหรือให้ผลผลิตอะไร ไม่
ต้องทราบล าดับเบสของยีน หรือต าแหน่งที่แน่นอนบนโครโมโซม เครื่องหมายโมเลกุลที่ใช้ส าหรับ 
MAS ต้องอยู่ใกล้กับยีนที่สนใจ ยิ่งอยู่ใกล้มากเท่าใดประสิทธิภาพในการใช้เพ่ือช่วยคัดเลือกลักษณะ
ดังกล่าวก็ยิ่งสูง และมีความแม่นย ามากขึ้น เครื่องหมายโมเลกุลที่ใช้ เป็นได้ทั้งชนิดที่มีการข่มร่วมกัน 
(co-dominance) หรือข่มสมบูรณ์  (dominance) เครื่องหมายที่ตรวจสอบครั้งละ 1 ต าแหน่ง 
(single-locus) หรอืหลายต าแหน่ง (multi-locus) 
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การรายงานของ  Wang et al. (2012)  พบว่า ยีน HtNB เป็นยีนที่เกี่ยวกับโรค NCLB ซึ่งมี
ลักษณะการแสดงออกเป็น QTLs โดยพบว่า ยีน HtNB ท าให้ข้าวโพดต้านทานต่อเชื้อ Exserohilum 
turcicum ไม่ท าให้เกิดแผล เพ่ือที่จะท าแผนที่ยีนจึงได้ท าการสร้างประชากร F2 ที่ได้จากการผสมข้าม
ระหว่าง P111 (สายพันธุ์ต้านทาน) HuangZao4 (สายพันธุ์อ่อนแอ) และผสมข้ามระหว่าง P111 กับ 
B73 (สายพันธุ์อ่อนแอ) สายพันธุ์ต้านทาน P111 เป็นสายพันธุ์ที่เป็นพ้ืนเมืองจากประเทศอินโดนิเซีย 
ประชากร F1 ปลูกในช่วงฤดูใบไม้ผลิ ของปี 2006 แล้วท าการผสมตัวเองเพ่ือสร้างประชากร F2 ในปี 
2007 ในฟาร์มของ Huazhong Agriculture University จากการทดสอบ พบว่า HtNB อยู่บน
โครโมโซม 8 (bin 8.07) ตรวจพบโดยเครื่องหมายโมเลกุล MAC216826-4 และ umc2218 ที่ระยะ 
3.3 และ 3.4 cM ตามล าดับ ซึ่งจากงานนี้ HtNB เป็นยีนใหม่ที่ค้นพบว่าควบคุมลักษณะความ
ต้านทานต่อ NCLB คาดว่า ยีนจะอยู่ระหว่าง umc1384 และ umc2218 HtNB ยังถูกตรวจพบโดย
ใช้เครื่องหมายโมเลกุล SSR เดิมในประชากร F2  

 Technow et al. (2013) รายงานว่าการหาจีโนมของข้าวโพด สามารถช่วยในการปรับปรุง
พันธุ์ข้าวโพดได้เป็นอย่างดี อย่างไรก็ตามการพัฒนารูปแบบการท านายจีโนมที่ถูกต้อง จึงต้องการใช้จี
โนไทพ์และฟีโนไทพ์จ านวนมาก การสร้างข้าวโพดลูกผสมที่ดีต้องเกิดจากความแตกต่างของ 
heterotic groups ซึ่งจะท าให้มี heterosis สูง ใช้จ านวนประชากรที่ใช้ทดสอบที่มีขนาดเพียงพอ
ภายในกลุ่ม ดังนั้นขนาดการใช้ชุดประชากรทดสอบใน heterotic groups จะมีความเป็นไปได้ที่ท าให้
การท านายมีความถูกต้อง การน า genomic BLUP model มาใช้ในการท านายค่าทางพันธุกรรม ซึ่ง
มีความแม่นย าสูง โดยกระบวนการนี้ จะน าไปสู่ความแม่นย าในการท านายอย่างมีนัยส าคัญ ผลการ
ทดลองนี้สามารถน าไปใช้ในการปรับปรุงพันธุ์ข้าวโพดให้ต้านทานโรค 

 กัญญณัชและคณะ (2556) ท าการพัฒนาเทคนิคใหม่ในการปลูกถ่ายเชื้อและการประเมิน
ความต้านทานโรคใบไหม้แผลใหญ่ในข้าวโพด ทดสอบ 2 สภาพการทดลอง คือ สภาพโรงเรือน และ
สภาพแปลงทดลอง โดยการปลูกถ่ายเชื้อไอโซเลทจากภาคเหนือ ACIL1 ที่ความเข้มข้น 104 สปอร์/
มิลลิลิตร ลงบนต้นข้าวโพด และใช้ประชากรลูกผสม Ki48/Ki47 ชั่วที่ 2 ทั้งหมด 160 สายพันธุ์
เปรียบเทียบกับพันธุ์มาตรฐานการค้า 2 พันธุ์ (ไฮบริกซ์3 และ อินทรี2) ได้ค่าความสัมพันธ์ของทั้งสอง
สภาพ เท่ากับ 0.658 นั่นคือการประเมินความต้านทานโรคใบไหม้แผลใหญ่ในข้าวโพด ทั้งในสภาพ
โรงเรือนและสภาพแปลงทดลอง เป็นไปในทิศทางเดียวกันประชากรลูกผสม Ki48/Ki47 ชั่วที่ 2 
ทั้งหมด 160 สายพันธุ์ ถูกน ามาใช้ในการวิเคราะห์หาต าแหน่ง Quantitative Trait Locus (QTL) 
เพ่ือหาความสัมพันธ์ลักษณะทางพันธุกรรมและความต้านทานโรคใบไหม้แผลใหญ่โดยใช้ Simple 
Sequence Repeats (SSR) Marker จ านวน 100 คู่  บน 10 โครโมโซมของข้าวโพด พบความ
แตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างสายพันธุ์พ่อแม่ (parental polymorphism) ทั้ง 10 โครโมโซม แต่
พบมากที่สุดบนโครโมโซม 5 และ 8 และเมื่อวิเคราะห์ Single QTL analysis ที่โครโมโซม 5 พบ
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เครื่องหมายโมเลกุล UMC1365 และบนโครโมโซม 8 พบเครื่องหมายโมเลกุล UMC1095, 
UMC1268 และ UMC2356 สามารถจ าแนกต าแหน่งยีนต้านทานโรคใบไหม้แผลใหญ่ในประชากรนี้
ได้อย่างชัดเจน 

 Puttarach et al., (2016) ศึกษาการใช้ เครื่องหมายโมเลกุลในการคัดเลือกลักษณะ
ต้านทานต่อ NCLB โดยท าการคัดเลือกสายพันธุ์แท้ข้าวโพดหวานที่ต้านทานและอ่อนแอต่อ 
Exserohilum turcicum โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR ในการตรวจสอบ polymorphism ที่
เชื่อมโยงกับยีน Ht1 ที่ควบคุมลักษณะต้านทานต่อ NCLB และใช้เครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความ
แตกต่างนี้ เพื่อคัดเลือกประชากรรุ่นลูก F2 โดยใช้พันธุ์อ่อนแอ  1 สายพันธุ์ (NT58WS6#4) และ สาย
พันธุ์ต้านทาน 3 สายพันธุ์  (ChallengerS6-1, Sugar73S7-18 และ hA4135) เพ่ือตรวจสอบ 
polymorphism สร้างลูกผสมและผสมตัวเองเพ่ือสร้างประชากร F2 โดยพบว่า มี 3 ไพรเมอร์ที่แสดง 
polymorphism ระหว่างสายพันธุ์ต้านทานและสายพันธุ์แท้ ได้แก่ umc1042, bnlg1721 และ 
umc1149 ตามล าดับ ในประชากร F2 จ านวน 157 ต้น ถูกใช้เพ่ือประเมินความเชื่อมโยงระหว่าง
เครื่องหมายโมเลกุลและลักษณะความต้านทานต่อ NCLB พบว่า 2 ไพรเมอร์ SSR คือ umc1042 
และ bnlg1721 ที่ 6.7 cM บนโครโมโซมที่ 2 ที่แสดงความเชื่อมโยงกับยีน Ht1 ที่ควบคุมลักษณะ
ต้านทาน NCLB ทั้งสองไพรเมอร์นี้อาจใช้เป็นเครื่องหมายโมเลกุลเพ่ือช่วยในการคัดเลือกสายพันธุ์แท้
ที่ต้านทานต่อ NCLB ในประชากรข้าวโพดหวานนี้ได้ 
 
Single-nucleotide polymorphism (SNP หรือ สนิปส์) 

เครื่องหมายโมเลกุลที่เกิดจากความแตกต่างของล าดับเบส 1 เบส บนสายดีเอ็นเอที่ต าแหน่ง
เดียวกัน สนิปส์ อาจเกิดจากเปลี่ยนต าแหน่งของเบสจาก C เป็น T หรือ G เป็น A หรือการ
เปลี่ยนแปลงเบสบนสายดีเอ็นเอ ระหว่างเบส C/G, A/T, C/A หรือ T/G ซึ่งเบสที่มีการเปลี่ยนแปลง
ขนาดเล็กๆนี้ สามารถถ่ายทอดไปสู่รุ่นต่อไปได้ ซึ่งความสามารถในการถ่ายทอดนี้ท าให้สามารถใช้เป็น
เครื่องหมายโมเลกุลได้ และพบว่าต าแหน่ง สนิปส์ มีความถี่สูงมากในจีโนม ในข้าวโพดพบว่า จะพบ 
polymorphism เฉลี่ยในทุกๆ 31 bp ในส่วนที่ไม่ใช่ยีน และ ทุกๆ 124 bp ในส่วนที่เป็นยีน (Ching 
et al., 2002) และในต าแหน่ง SSR ของข้าวโพดพบ สนิปส์ ทุกๆ 40 bp ข้าวโพดมีขนาดจีโนม
ประมาณ 2.5 x 109 bp ดังนั้น ทั้งจีโนมของข้าวโพดอาจจะตรวจพบ สนิปส์ มากถึง 62 ล้าน
ต าแหน่ง  (Edwards and Mogg, 2001) การแสดงออกของสนิปส์เป็นแบบข่มร่วม ท าให้สามารถแยก 
homozygote ออกจาก heterozygote ได้ และสามารถตรวจสอบได้ด้วยระบบอัตโนมัติและมี
ประสิทธิผลในปริมาณสูง ใช้ดีเอ็นเอในการตรวจสอบจ านวนเล็กน้อย แต่วิธีนี้มีข้อจ ากัด คือ ต้อง
ทราบข้อมูลล าดับเบสของสิ่งมีชีวิตที่ต้องการตรวจสอบก่อน 
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  Inghelandt et al. (2012) ศึกษาการท าแผนที่ยีนในสายพันธุ์ข้าวโพดของยุโรป โดยใช้
ข้าวโพดสายพันธุ์แท้ 1,487 สายพันธุ์ เพ่ือบ่งชี้ต าแหน่งบนโครโมโซมของลักษณะที่ควบคุมเวลาใน
การออกดอกของข้าวโพด และลักษณะความต้านทานต่อ NCLB จากการตรวจสอบโดยเครื่องหมาย
โมเลกุล สนิปส์ 8,244 เครื่องหมาย พบว่า มี 7 เครื่องหมายที่เชื่อมโยงกับระยะเวลาออกดอก 4 
เครื่องหมายที่เชื่อมโยงกับ NCLB และ 4 เครื่องหมายที่เชื่อมโยงกับลักษณะความต้านทานต่อ NCLB 
อย่างมีนัยส าคัญทางสถิติที่ (P = 0.05) เครื่องหมายโมเลกุลนี้สามารถตรวจสอบความแปรปรวนทาง
พันธุกรรม (genetic variance) ที่ควบคุมการแสดงออกของลักษณะทั้งสามลักษณะได้ร้อยละ 0.36 
ถึง 14.29% ซึ่งรูปแบบของการเชื่อมโยงของสนิปส์กับลักษณะเวลาออกดอกของข้าวโพดนี้สามารถ
น าไปใช้ช่วยในการคัดเลือกในการปรับปรุงพันธุ์ลักษณะที่ถูกควบคุมด้วยยีนหลายยีนได้เป็นอย่างดี 

 Chen et al. (2016) ท าการสร้างแผนที่ยีน QTL ที่ควบคุมลักษณะที่เกี่ยวข้องกับ NCLB 
โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลสนิปส์ ท าการศึกษาในสายพันธุ์แท้จ านวน 207 สายพันธุ์ ที่ได้มาจากการ
ผสมข้ามระหว่าง K22 และ By815 ที่ปลูกท่ี Yangling ประเทศจีน ในปี 2012 และ 2013 เก็บข้อมูล
ระดับการเข้าท าลายของ NCLB และขนาดแผลที่ใบข้าวโพดหลังจากถูกปลูกเชื้อพบว่า มีความ
แตกต่างของขนาดแผลซึ่งแปรผันตามความต้านทานต่อ NCLB ทั้งสองปี การใช้แผนที่ยีนจาก
เครื่องหมายโมเลกุลสนิปส์ที่มีความละเอียดสูงโดยมีระยะ genetic distance เฉลี่ยที่ 0.74 cM ท า
การวิเคราะห์ข้อมูลลักษณะ QTL ของระดับการเข้าท าลายของ NCLB และขนาดแผล โดยพบว่า
ระดับการเข้าท าลาย NCLB ถูกควบคุมด้วย QTL สี่และสามต าแหน่ง ในปี 2012 และ 2013 
ตามล าดับ ซึ่งถูกค้นพบโดยเครื่องหมายโมเลกุล qNCLB5.04 บนโครโมโซม 5 (bin 5.04) และมีผล
ต่อลักษณะความแปรปรวน phenotype ที่ต้านทานต่อ NCLB ร้อยละ 19 และ 20 ในปี 2012 และ 
2013 ตามล าดับ ส าหรับลักษณะขนาดแผล พบว่า QTL 6 ต าแหน่งที่เกี่ยวข้อง หนึ่งใน QTL เหล่านี้
พบว่า มีความเชื่อมโยงกับทั้งลักษณะความกว้างและความยาวของแผล และที่เหลือเชื่อมโยงกับ
ลักษณะความกว้างของแผล จาก QTL ที่พบทั้งหมด มีเพียง qNCLB5.04 เท่านั้นที่เชื่อมโยงกับทั้ง
ลักษณะระดับการเข้าท าลายและขนาดแผลของ NCLB ดังนั้น qNCLB5.04 สามารถใช้ เป็น
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีประสิทธิภาพในการคัดเลือกลักษณะที่ต้านทานต่อ NCLB ในการปรับปรุงพันธุ์
ข้าวโพดได ้
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เทคโนโลยีเครื่องหมายโมเลกุลแบบสนิปส์ 

 Raitio et al. (2012) จากบริษัท Thermo Fisher Scientific ประเทศฟินแลนด์ได้พัฒนา
ระบบ KASPar™ Genotyping เพ่ือใช้ในการตรวจจีโนไทป์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลแบบสนิปส์ โดยใช้
หลักการการถ่ายโอนพลังงาน หรือเรียกว่า FRET (Fluorescence Resonance Energy Transfer) 
หลักการคือเมื่อสารเรืองแสง (fluorescence) ดูดกลืนแสงจากแหล่งก าเนิดแสงที่ความยาวคลื่น 450 
nm สาร fluorescence จะปล่อยความยาวคลื่นที่สูงขึ้นคือ 500 nm และส่งถ่ายไปยังตัวตรวจจับ 
(detector) ที่สามารถอ่านค่าความยาวคลื่นที่ 500 nm ได้ ท าให้สามารถตรวจวัดสัญญาณได้ ดัง
แสดงใน ภาพที่1ก ในอีกกรณี เมื่อสาร fluorescence อยู่ใกล้กับสาร quencher ที่เป็นสารเรืองแสง
อีกชนิดหนึ่งที่สามารถดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่นเท่ากับที่ fluorescence ส่งถ่ายออกมา จะพบว่า
เมื่อสาร fluorescence ดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 450 nm จากแหล่งก าเนิดแสง และส่งถ่าย
ความยาวคลื่นที่ 500 nm ไปยังสาร quencher แทนที่จะส่งถ่ายให้ detector แล้วสาร quencher 
ปล่อยความยาวคลื่น 550 nm ออกมาในกรณีนี้ท าให้ detector ไม่สามารถตรวจวัดสัญญาณความ
ยาวคลื่น 500 nm ได้ ดังแสดงใน ภาพที่ 1ข 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 1 ระบบการท างานของ FRET 

ภาพที่ 1 ระบบการท างานของ FRET 
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การเรืองแสงของ fluorescence จะใช้หลักการของ FRET หรือ fluorescence resonance 
electron transfer ซึ่งเมื่อสาร fluorescene อยู่ใกล้ quencher จะไม่เกิดการเรืองแสง แต่เมื่ออยู่
ห่างออกมาจะท าให้เกิดการเรืองแสงจากหลักการของ FRET จึงน ามาประยุกต์ใช้ในการตรวจวัด
สัญญาณของ เครื่องหมายโมเลกุลแบบสนิปส์ โดยการออกแบบไพรเมอร์ให้ที่ปลาย 3 ' เป็นต าแหน่ง 
สนิปส์ และที่ปลาย 5' เป็นบริเวณนิวคลีโอไทด์จ าเพาะหรือที่เรียกว่า บริเวณหาง 1 ซึ่งระบบปฏิกิริยา
พีซีอาร์ มีสารฟลูออเรสเซ้นส์ ที่เชื่อมต่อบริเวณหาง 1 และเป็นคู่สมกับสาร quencher ก่อนที่จะ
เกิดปฏิกิริยาพีซีอาร์ สารฟลูออเรสเซ้นส์ จะติดอยู่กับ สาร quencher ท าให้ไม่สามารถตรวจวัด
สัญญาณได้ แต่เมื่อเริ่มเกิดปฏิกิริยาพีซีอาร์ไพรเมอร์จะเข้าคู่สมกับเส้นแม่พิมพ์และในรอบถัดมา 
บริเวณหาง 1 ที่มี สารฟลูออเรสเซ้นส์ จะเข้าคู่สมกับผลิตภัณฑ์พีซีอาร์แล้วท าหน้าที่คล้ายไพรเมอร์ 
เหตุการณ์นี้ท าให้ สาร quencher หลุดห่างออกไป เครื่องจึงสามารถตรวจวัดสัญญาณได้ หาก
ปริมาณผลิตภัณฑ์พีซีอาร์ มีมากเท่าไหร่ เครื่องจะตรวจวัดสัญญาณได้มากเท่านั้น ดังแสดงใน       
ภาพที่ 2 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

ภาพที่ 2 การประยุกต์ใช้หลักการของ FRET ในการตรวจวัดผลิตภัณฑ์ PCR 
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จากการประยุกต์ใช้ FRET ในการตรวจวัดผลิตภัณฑ์  PCR ของเครื่องหมาย โมเลกุล
แบบสนิปส์ในข้างต้น สามารถออกแบบเครื่องหมายโมเลกุลแบบสนิปส์ได้โดยใช้หลักการการแข่งขัน
กันของอัลลีลที่จ าเพาะหรือสนิปส์ (ภาพที่ 3) โดยก าหนดให้ในหนึ่งปฏิกิริยาประกอบด้วย 

1. Kompetitive Allele Specific PCR genotyping system (KASP) Assay mix 
ประกอบด้วย ไพรเมอร์ที่จ าเพาะกับเบสชนิดที่ 1 เรียกว่า forward 1 (F1) ไพรเมอร์ที่

จ าเพาะกับเบสชนิดที่ 2 เรียกว่า forward 2 (F2) และ reverse primer (R) 
2. KASP Master mix 
3. DNA template 
โดย forward primer 2 ชนิดมีความแตกต่างกัน 2 บริเวณ คือที่บริเวณปลาย 3’ ซึ่งจะ

จ าเพาะต่อล าดับเบสหรือ SNP นั้นๆ และส่วนของปลาย 5’ ที่เรียกว่า tail โดย primer แต่ละชนิดจะ
ขึ้นอยู่กับบริเวณที่เกิด SNP ในส่วนของสารละลาย KASP จะมีความจ าเพาะเจาะจงหรือมีเบสที่ 
complementary กั บ  tail ข อ ง  primer ท า ใ ห้ เ มื่ อ  forward primer เ ข้ า ไ ป จั บ กั บ 
complementary base ของ DNA template oligonucleotide ของ KASP ก็จะสามารถเข้าไปจับ
ที่ tail ได้ การอ่านผล จะอ่านออกมาจากการเรืองแสงของ fluorescence ทั้งสองชนิด ถ้ามี FAM 
อย่างเดียวจะอ่านเป็น homozygous A/A ถ้าอ่านออกมามี VIC อย่างเดียวจะเป็น homozygous 
G/G แต่ถ้าออกมาทั้งสองสี อ่านผลเป็น heterozygous A/G 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

ภาพที่ 3 ระบบ KASPar™ Genotyping  ที่มา : Raitio (2012) 
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การตรวจวัดผลผลิต PCR และการแปลผล ท าได้โดยใช้เครื่องอ่านค่าการเรืองแสงของฟลูออ
เรสเซนต์ (เครื่อง Araya) ของผลผลิตจากปฏิกิริยา PCR จากนั้นผลที่อ่านได้จากเครื่อง Araya จะถูก
แปลผลและแสดงออกมาในรูปแบบกราฟจุด และอัลลีลของสนิปส์โดยโปรแกรม Araya ดังแสดงใน 
ภาพที่ 4 ซึ่งเป็นการแสดงกราฟจุด โดยแนวแกน Y แสดงปริมาณของสาร fluorescence ชนิด VIC 
ส่วนแกน X แสดงปริมาณของ สาร fluorescence ชนิด FAM โดยจุดแต่ละจุดแสดงถึงตัวอย่าง เช่น 
จุดสีม่วง ให้ค่า VIC สูง ค่า FAM ต่ า แสดงว่าตัวอย่าง สีม่วงเป็น homozygous (YY) แล้วจึง
ตรวจสอบว่า สาร fluorescence ชนิด VIC คู่สมกับ อัลลีลหรือสนิปส์ชนิดใด ในทางตรงกันข้าม จุดสี
เขียวให้ค่า FAM สูง ค่า VIC ต่ า แสดงว่าตัวอย่าง สีเขียวเป็น homozygous (XX) แล้วจึงตรวจสอบ
ว่า fluorescence ชนิด FAM คู่สมกับ อัลลีลหรือสนิปส์ชนิดใด ส่วนจุดสีชมพูแสดงถึงตัวอย่างที่เป็น 
heterozygous เนื่องจากให้ค่าได้ทั้ ง  VIC และ FAM (XY) ส่วนจุดสี เทา เป็นชุดควบคุมชนิด 
negative เป็นตัวอย่างที่ไม่มีดีเอ็นเอเพราะฉะนั้นปฏิกิริยา PCR ต้องไม่เกิด ดังนั้นค่า VIC และ FAM 
จึงต่ า (ภาพท่ี 4) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 4 ลักษณะของกราฟจุดที่แปลผลจากสัญญาณฟลูออเรสเซ้นส์โดยเครื่อง Araya 



 
 

บทที่ 3 
อุปกรณ์และวิธีการทดลอง 

 
 ในการท างานวิจัยครั้งนี้ ได้แบ่งการทดลองออกเป็น 4 การทดลอง โดยในขั้นตอนของการ
ปลูกข้าวโพดหวานลงแปลงจัดท าขึ้น ณ แปลงทดลองฝ่ายปรับปรุงและพัฒนาพันธุกรรมพืชและสัตว์ 
ส านักวิจัยและส่งเสริมวิชาการการเกษตร มหาวิทยาลัยแม่โจ้ และใช้ห้องปฏิบัติการห้องปฏิบัติการ
เทคโนโลยีชีวภาพ บริษัท อีสท์ เวสท์ ซีด จ ากัด ในการเก็บข้อมูลลักษณะทางพันธุกรรม ซึ่งการ
ทดลองที่ 1 ได้ท าการคัดเลือกสายพันธุ์ข้าวโพดหวานที่ต้านทาน (R : คะแนน 1) และอ่อนแอต่อโรค 
(S : คะแนน 9) ด้วยการปลูกเชื้อสาเหตุโรค เพ่ือคัดเลือกสายพันธุ์ที่ต้านทาน และอ่อนแอต่อโรค ใน
ฤดูปลายฝน ปี พ.ศ. 2559 จากนั้นในการทดลองที่ 2 คือการสร้างประชากรลูกผสมชั่วที่ 1 (F1 

population) ในฤดูแล้ง ปี พ.ศ. 2560  โดยใช้สายพันธุ์ข้าวโพดหวานที่อ่อนแอต่อโรคใบไหม้แผล
ใหญ่ คือสายพันธุ์ NT58WS6#4 เป็นสายพันธุ์แม่ผสมกับสายพันธุ์ต้านทานโรคใบไหม้แผลใหญ่ คือ
สายพันธุ์ ChallengerS6-1 เป็นสายพันธุ์พ่อ ในการทดลองที่ 3 ปลูกสายพันธุ์ข้าวโพดหวานที่อ่อนแอ, 
ต้านทานโรค และลูกผสม F1 เพ่ือผลิตเมล็ดพันธุ์ประชากรชั่วรุ่นที่ 2 จัดท าขึ้น ในฤดูฝน ปี พ.ศ. 2560 
และเพ่ือเก็บตัวอย่างดีเอ็นเอของใบข้าวโพดหวานทั้ง 3 สายพันธุ์ดังกล่าวไปทดสอบกับเครื่องหมาย
โมเลกุลชนิดสนิปส์ที่พัฒนาขึ้นมาส าหรับท าการคัดเลือกเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ที่บอกความ
แตกต่างระหว่างสายพันธุ์ข้าวโพดหวานที่อ่อนแอ, ต้านทานโรค และลูกผสม F1 และในการทดลองที่ 
4 เพ่ือเป็นการศึกษาความสัมพันธ์ของเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์กับลักษณะความต้านทานโรคใบ
ไหม้แผลใหญ่ในประชากรลูกผสมชั่วที่ 2  ได้ท าการปลูกประชากรชั่วที่ 2 ของข้าวโพดหวาน ในฤดู
ปลายฝน พ.ศ. 2560 เพ่ือเก็บข้อมูลของลักษณะความต้านทานต่อโรคใบไหม้แผลใหญ่ที่ปรากฏ (ฟีโน
ไทป์) และ เก็บตัวอย่างใบข้าวโพดหวานของประชากรดังกล่าวไปทดสอบกับเครื่องหมายโมเลกุลที่ได้
จากการทดลอง 3 เพ่ือเก็บข้อมูลของลักษณะทางพันธุกรรม (จีโนไทป์) และวิเคราะห์หาความสัมพันธ์
ระหว่างเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะความต้านทานที่ปรากฏโดยใช้วิธี Single Marker Analysis 
(point analysis) โดยโปรแกรมส าเร็จรูป MapQTL6 โดยมีขั้นตอนการด าเนินงานและรายละเอียด
การทดลองดังภาพท่ี 5 
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ภาพที่ 5 แผนภูมกิารวิจัยเพ่ือพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ที่สัมพันธ์กับความต้านทานโรคใบ
ไหม้แผลใหญ่ 

 
 
 

ฤดูที่ 4      ฤดูปลายฝน      

 พ.ศ. 2560 

การทดลองที่ 4.2 

การศึกษาความสัมพันธ์ของเครื่องหมายโมเลกลุชนิดสนิปส์ กับลักษณะ

ความต้านทานโรคใบไหม้แผลใหญใ่นประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 

การทดลองที่ 1 
การคัดเลือกสายพันธ์ุข้าวโพดหวานท่ีต้านทานและอ่อนแอต่อโรคโดย 

การปลูกเช้ือ Exserohilum turcicum 

ฤดูที่ 1      ฤดูปลายฝน                 

 พ.ศ. 2559 

การทดลองที่ 2 

การสร้างประชากรลูกผสมชั่วที่ 1 (F1 population) โดยการผสมข้าม 

ระหว่างสายพันธ์ุข้าวโพดหวานท่ีออ่นแอกับต้านทานโรค (S x R) 

ฤดูที่ 2      ฤดูแล้ง        

 พ.ศ. 2560 

การทดลองที่ 3.1 
 คัดเลือกเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ที่บอกความแตกต่างระหว่างสายพันธ์ุ

ข้าวโพดหวานท่ีอ่อนแอ, ต้านทานโรค และลูกผสม F1 
ฤดูที่ 3      ฤดูฝน       

 พ.ศ. 2560 
การทดลองที่ 3.2 

การสร้างประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 (F2 population) โดยการผสม
ตัวเองของต้น F1 

การทดลองที่ 4.1 

การปลูกเช้ือ Exserohilum turcicum ในประชากรข้าวโพดหวาน

ลูกผสมชั่วที่ 2 เพื่อเป็นข้อมูลทางด้านฟีโนไทป์ 
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การทดลองที่ 1 ฤดูปลายฝน ปี พ.ศ. 2559 การคัดเลือกสายพันธุ์ข้าวโพดหวานที่ต้านทาน (R) 
และอ่อนแอ (S) ต่อโรค ด้วยการปลูกเชื้อรา Exserohilum turcicum 
 
อุปกรณ์ 
 1. เมล็ดพันธุ์ข้าวโพดหวานจ านวน 8 สายพันธุ์ 
  1.1 สายพันธุ์ ChallengerS6-1 
  1.2 สายพันธุ์ Sugar73S7-18 
  1.3 สายพันธุ์ SuregoldS5-2 
  1.4 สายพันธุ์ NT58WS6#4 
  1.5 สายพันธุ์ Hibrix3S7-6 
  1.6 สายพันธุ์ EndeavorS5-1 
  1.7 สายพันธุ์ Cabaret(W)S4-B 
  1.8 สายพันธุ์ No.40-7 
 2. เชื้อสาเหตุ Exserohilum turcicum จากแหล่ง มหาวิทยาลัยแม่โจ้ 
 3. วัสดุเพาะเมล็ด 
 4. อุปกรณ์เตรียมเชื้อ และปลูกเชื้อสาเหตุ  Exserohilum turcicum 
  4.1 จานอาหารเลี้ยงเชื้อ 
  4.2 อุปกรณ์ในห้องปฏิบัติการ 
  4.3 อาหารส าหรับเลี้ยงเชื้อสูตร PDA 
  4.4 เครื่องนับจ านวนสปอร์  (haemacytometer) 
  4.5 คีมตอกตาไก่ พู่กันและดรอ๊บเปอร์ 
 
วิธีการ 
 1. วางแผนการทดลองแบบ RCBD มี 8 สิ่งทดลอง คือ ข้าวโพดหวาน 8 สายพันธุ์ มี 3 ซ้ า 
เตรียมเมล็ดสายพันธุ์ข้าวโพดหวาน น ามาเพาะในถาดหลุม แยกตามสายพันธุ์ เมื่อต้นกล้ามีอายุ 7 วัน 
น าต้นกล้าไปย้ายปลูกลงแปลงทดลอง โดยแต่ละสายพันธุ์จะปลูก 2 แถว จ านวน 20 ต้นต่อแถว แถว
ยาว 5 เมตร ใช้ระยะปลูกระหว่างต้น 25 เซนติเมตร ระยะระหว่างแถว 75 เซนติเมตร 
 2. การเตรียมเชื้อและการแยกเชื้อสาเหตุโรคใบไหม้แผลใหญ่ (Exserohilum turcicum) น า
ใบข้าวโพดหวานที่ แสดงอาการของโรคมาแยกเชื้อบริสุทธิ์ ในห้องปฏิบัติการ โดยวิธี tissue 
transplanting method ตัดชิ้นส่วนของใบบริเวณระหว่างเนื้อเยื่อปกติกับเนื้อเยื่อที่เป็นโรคออก เป็น
ชิ้นเล็กๆ ขนาด 3 x 3 มิลลิเมตร แล้วล้างฆ่าเชื้อที่ผิวโดยการแช่ในสารละลายโซเดียมไฮโปคลอไรท์
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เข้มข้น 1% (คลอร๊อกซ์ 10%) นาน 3 นาที แล้วจึงน ามาล้างด้วยน้ ากลั่นที่นึ่งฆ่าเชื้อแล้วซับให้แห้ง
ด้วยกระดาษช าระที่ผ่านการนึ่งฆ่าเชื้อแล้ว จากนั้นน าไปวางบนอาหารเลี้ยงเชื้อ PDA ในจานเลี้ยงเชื้อ 
เก็บไว้ที่อุณหภูมิห้อง 3 วัน เมื่อเส้นใยเจริญออกมาจากเนื้อเยื่อพืช ท าการตัดปลายเส้นใย แล้วน าเส้น
ใยที่ ได้ ไปจ าแนกชนิดของเชื้อรา โดยการตรวจดูภายใต้กล้องจุลทรรศน์ชนิด compound 
microscope และท าการระบุชนิดของเชื้อราด้วยการเปรียบเทียบเชื้อราในหนังสือ Compendium 
of Corn Diseases (Shurtleff, 1980) จากนั้นย้ายปลายเส้นใยของเชื้อรา เพ่ือให้ได้เชื้อบริสุทธิ์และ
น าไปเลี้ยงบน PDA (Potato Dextrose Agar) เพ่ือเก็บเป็น stock culture ใช้ในการศึกษาต่อไป 
(ภาพท่ี 6) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 6 ลักษณะใบข้าวโพดหวานที่ถูกโรคใบไหม้แผลใหญ่เข้าท าลาย (ก), ชิ้นส่วนของใบข้าวโพด

หวานที่เป็นโรคใบไหม้แผลใหญ่ ที่น ามาเลี้ยงเชื้อบนอาหารเลี้ยงเชื้อ (ข), ลักษณะของโคโลนี
ของเชื้อโรคใบไหม้แผลใหญ่ (ค),(ง) 

  
  
 

ก ข 

ค ง 
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 3. การเตรียมสารแขวนลอยสปอร์ (spore suspension) ของเชื้อสาเหตุ Exserohilum 
turcicum จากแหล่งอ าเภอสันทราย เชียงใหม่ (MJU) ความเข้มข้น 1 x 105 คอนนิเดียต่อมิลลิลิตร 
  3.1 ท าการย้ายเชื้อราบริสุทธิ์ในตู้ถ่ายเชื้อ โดยการวางบนจานอาหารเลี้ยงเชื้อ PDA 
แล้วบ่มเชื้อไว้ที่อุณหภูมิห้อง เป็นเวลาประมาณ 10 วัน จนกว่าเชื้อราจะมีการสร้างสปอร์ (ภาพที่ 7 
ก) 
  3.2 เตรียมสารแขวนลอยสปอร์ ความเข้มข้น 1 x 105 คอนนิเดียต่อมิลลิลิตร 
(Pedersen et al., 1986) โดยการนับจ านวนสปอร์ด้วย Haemacytometer (ภาพที ่7 ข) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 7 เชื้อราบริสุทธิ์หลังจากบ่มในตู้เลี้ยงเชื้อ 10 วัน (ก), สารแขวนลอยที่เตรียมส าหรับปลูกเชื้อ
  ลงบนใบข้าวโพดหวาน (ข) 
 

 4. ปลูกเชื้อสาเหตุ (inoculation) 
 4.1 วิธีการปลูกเชื้อสาเหตุ (inoculation) โดยใช้พู่กันแตะสารแขวนลอยสปอร์มาหยดที่ร่อง
ของคีมตอกตาไก่ แล้วจึงใช้คีมเจาะใบข้าวโพด โดยไม่ให้เนื้อเยื่อของใบขาด เจาะ 1 รูต่อใบ และท า 2 
ใบต่อต้น เมื่อข้าวโพดหวานมีอายุ หลังปลูก 14 วัน ในเวลา 17.00 น. - 18.00 น. (ภาพที่ 8) 
 4.2 ท าการปรับสภาพแวดล้อมให้เอ้ือต่อการเกิดโรคให้มีความชื้นสัมพัทธ์ประมาณ 90 – 
100 เปอร์เซ็นต์ โดยการรดน้ าให้ชื้นทั่วบริเวณที่วางแปลงปลูกทดลอง และคลุมด้วยพลาสติกไว้ใน
เวลากลางคืนและเปิดออกในเวลาประมาณ 08.00 น. ท าการคลุมพลาสติกเป็นเวลา 10 วัน 
 
 
 

ก ข 
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ภาพที่ 8 การปลูกเชื้อสาเหตุโรคใบไหม้แผลใหญ่บนใบข้าวโพดหวาน และการคลุมพลาสติก 
 
5. ท าการประเมินอาการของโรคท่ี 56 วัน หลังจากวันที่ปลูกเชื้อ โดยให้คะแนนการเกิดโรคตั้งแต่ 1-9 
และค านวณเปอร์เซ็นต์ดัชนีการเกิดโรค โดยดัดแปลงวิธีการให้คะแนนจาก Galiano et al., 2017 ซึ่ง
มีหลักเกณฑ์ตามตารางที่ 1 
 
ตารางท่ี 1 วิธีการให้คะแนนการเกิดโรคใบไหม้แผลใหญ่ 
  

ระดับคะแนน อาการของโรค 

1 ไม่มีการแสดงอาการของโรคเลย 

2 แสดงอาการของโรค<5% ของพื้นที่ใบรวม 

3 แสดงอาการของโรค5-10% ของพ้ืนที่ใบรวม 

4 แสดงอาการของโรค11-20% ของพ้ืนที่ใบรวม 

5 แสดงอาการของโรค21-40% ของพ้ืนที่ใบรวม 

6 แสดงอาการของโรค41-60% ของพ้ืนที่ใบรวม 

7 แสดงอาการของโรค61-80% ของพ้ืนที่ใบรวม 

8 แสดงอาการของโรค81-90% ของพ้ืนที่ใบรวม 

9 แสดงอาการของโรค91-100% ของพ้ืนที่ใบรวม 
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การทดลองที่ 2 ฤดูแล้ง ปี พ.ศ. 2560 การสร้างประชากรลูกผสมชั่วที่ 1 (F1 population) โดย
การผสมข้ามระหว่าง สายพันธุ์ข้าวโพดหวานที่อ่อนแอต่อโรค กับสายพันธุ์ต้านทาน 
 
อุปกรณ์ 
 1. เมล็ดพันธุ์ข้าวโพดหวานจ านวน 2 สายพันธุ์ 
  1.1 สายพันธุ์อ่อนแอ คือ NT58WS6#4 
  1.2 สายพันธุ์ต้านทาน คือ ChallengerS6-1 
 2. วัสดุเพาะเมล็ด 
 3. ถาดเพาะเมล็ด 
 4. อุปกรณ์ท่ีใช้ในการผสมพันธุ์ ได้แก่ 
  4.1 ถุงคลุมเกสรเพศเมียหรือฝักข้าวโพด (glassine bag) 
  4.2 ถุงคลุมเกสรเพศผู้หรือดอกข้าวโพด (tassel bag) 
  4.3 ถุงใส่อุปกรณ์ผสมพันธุ์ (apron) 
  4.4 อุปกรณ์อ่ืน ๆ เช่น มีด ดินสอ 2B และเครื่องเย็บกระดาษ ฯลฯ 
 
วิธีการ 
 1. การเตรียมเมล็ดพันธุ์ข้าวโพดหวานจ านวน 2 สายพันธุ์ เพ่ือปลูกจ านวน 30 ต้น ต่อสาย
พันธุ์ น าเมล็ดข้าวโพดหวานเพาะลงในถาดเพาะเมล็ด 
 2. เมื่อข้าวโพดมีอายุกล้า 7 วันหลังเพาะ ย้ายปลูกลงแปลงปลูกโดยใช้ระยะปลูกระหว่างแถว 
75 เซนติเมตร ระยะระหว่างต้น 25 เซนติเมตร (75 x 25 cm.) 
 3. การผสมพันธุ์ ใช้วิธีการผสมข้ามเมื่อข้าวโพดเจริญเติบโตถึงระยะออกดอก เลือกต้นที่มี 
ลักษณะที่ดีและแข็งแรงไว้ ตามข้ันตอนต่อไปนี้ 
  3.1 การคลุมถุงตัวเมียหรือฝักข้าวโพด เมื่อฝักเริ่มโผล่ออกมา ให้ท าการดึงใบท่ีอยู่ข้อ
เดียวกับฝักท้ิง เพ่ือที่จะได้เห็นฝักได้ง่าย โดยใช้ถุงคลุมฝักที่ไหมยังไม่โผล่ออกมา 
  3.2 การเตรียมช่อดอกเกสรตัวผู้และเกสรตัวเมียเพ่ือผสมพันธุ์ ในช่วงตอนเย็นเมื่อ
ฝักที่คลุมไว้มองเห็นไหมโผล่ออกมาประมาณ 3-5 เซนติเมตร และช่อดอกเกสรตัวผู้บาน ได้ประมาณ 
50 เปอร์เซ็นต์ของช่อดอก ท าการคลุมเกสรตัวผู้ด้วยถุงคลุมเกสรเพ่ือป้องกันเกสรจากต้นอ่ืนๆ ปลิว
เข้ามาผสม แล้วปิดให้มิดชิดและติดลวดเสียบกระดาษป้องกันเกสรไหลออก และใช้ดินสอบันทึก
รูปแบบวิธีการผสมพันธุ์พร้อมกับวันที่ผสมพันธุ์ไว้ที่ด้านซ้ายของถุงผสม 
  3.3 การผสมจะผสมในช่วงเวลา 9.00-11.00 นาฬิกา ของวันรุ่งขึ้นโดยท าการเขย่า
ช่อดอกเกสรตัวผู้ที่คลุมไว้ ให้ละอองเกสรตกใส่ภายในถุงแล้วน ามาเทใส่ลงบนไหมของต้นข้าวโพดที่
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เตรียมไว้ เพ่ือท าการผสมข้าม แล้วใช้ถุงคลุมเกสรตัวผู้คลุมฝักทันทีที่ท าการผสมเสร็จ แล้วเย็บถุงด้วย
เครื่องเย็บกระดาษติดกับต้นข้าวโพด 
 4. การเก็บเกี่ยว เมื่อฝักเริ่มแห้ง หรือประมาณ 35 วันหลังจากที่ท าการผสม จะเก็บมาทั้งถุง
ที่คลุมฝักน ามาตากให้แห้ง แล้วน ามาจดบันทึกประวัติพันธุ์ลงบนแต่ละซอง แล้วจึงแกะเอาเมล็ดใส่
ซอง เก็บรักษาไว้ในห้องเย็นส าหรับเก็บเมล็ดพันธุ์ 
 
การทดลองที่ 3 
การทดลองที่ 3.1 ห้องปฏิบัติการ ปี 2560 การคัดเลือกเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ที่บอก
ความแตกต่างระหว่างสายพันธุ์ข้าวโพดหวานที่อ่อนแอ, ต้านทานโรค และลูกผสม F1 
 
การคัดเลือกเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ 
 1. เข้าเวปไซต์ https://www.maizegdb.org/ แล้วคลิกเลือกเมนู Genome Browsers ดัง
แสดงในภาพที่ 9 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 ภาพที่ 9 แสดงหน้าต่างเวปไซต์ในการค้นหาและคัดเลือกเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ 
 
 2. น าต าแหน่งของยีน (Gene position) อ้างอิงจากต าแหน่งของเครื่องหมายโมเลกุลชนิด 
SSR จ านวน 2 เครื่องหมาย คือ bnlg 1721 และ umc 1042 ซึ่งเป็นเครื่องหมายโมเลกุล ที่อยู่
ใกล้ชิดกับยีน Ht1 ควบคุมลักษณะการต้านทานโรคใบไหม้แผลใหญ่ (Puttarach et al., 2016) ดัง
แสดงในตารางที่ 2 ไปค้นหาและออกแบบเครื่องหมายโมเลกุลสนิปส์ที่สอดคล้องกับต าแหน่งของ
เครื่องหมายโมเลกุลชนิดเอสเอสอาร์ดังแสดงในภาพทึ่ 10 
 
 

https://www.maizegdb.org/
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ภาพที่ 10 แสดงการน าต าแหน่งยีนของเครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR ไปค้นหาเครื่องหมายโมเลกุล
    ชนิดสนิปส์ 
 
 3. น าเครื่องหมายโมเลกุลที่ได้มาทดสอบกับตัวอย่างดีเอ็นเอของสายพันธุ์ต้านทาน, สายพันธุ์
อ่อนแอ และสายพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 1 เพื่อคัดเลือกเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ที่สามารถแยกความ
แตกต่างระหว่างสายพันธุ์ต้านทานและอ่อนแอ 
 
ตารางท่ี 2 เครื่องหมายโมเลกุลชนิดเอสเอสอาร์ที่สัมพันธ์กับลักษณะความต้านทานต่อโรคใบไหม้แผล
     ใหญ่จากการรายงานของ Puttarach et al. (2016) 
 
 

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

จ านวนไพรเมอร์ ยีน โครโมโซม ต าแหน่งยีน 

12 Ht1  2 206,643,048 to 207,194,203 

10 Ht2  8 135,858,136 to 398,042,717 

10 HtN1  8 161,901,417 to 162,533,647 
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ตัวอย่างพืช 
 ใบอ่อนของข้าวโพดหวานสายพันธุ์ละ 5 ตัวอย่าง ได้แก่ พันธุ์พ่อ (ChallengerS6-1) หรือ
พันธุ์ต้านทานต่อเชื้อรา Exserohilum turcicum พันธุ์แม่ (NT58WS6#4) หรือพันธุ์อ่อนแอ และ
ประชากร F1 ที่ได้จากลูกผสมของสายพันธุ์ NT58WS6#4 กับ ChallengerS6-1 โดยเลือกเมล็ดพันธุ์
ลูกผสมชั่วที่ 1 จากฝักที่ติดเมล็ดสมบูรณ์ที่สุดจ านวน 1 ฝัก ซึ่งตัวอย่างใบอ่อนข้าวโพดหวานทั้งหมด
เก็บและรวบรวมได้จากแปลงทดลองมหาวิทยาลัยแม่โจ้ จังหวัด เชียงใหม่ในฤดูฝน พ.ศ. 2560 
 
วัสดุอุปกรณ์ 
 1. เครื่องบดตัวอย่าง 
 2. ตู้อบ 
 3. ตู้แช่เย็นอุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส 
 4. เครื่องปั่นเหวี่ยงความเร็วสูง 
 5. เครื่องวัดความเข้มข้นดีเอ็นเอ รุ่น Nano-Drop8000 (Thermo science) 
 6. เครื่องดูดจ่ายสาร (Nexar) (Douglas Scientific) 
 7. เครื่อง Thermal Cycler (Soellex) (Douglas Scientific) 
 8. เครื่องปั่นเหวี่ยงส าหรับแอเรย์เทป (Douglas Scientific) 
 9. เครื่องอ่านสัญญาณฟลูออเรสเซนต์ (Araya) (Douglas Scientific) 
 10. โปรแกรมส าเร็จรูปส าหรับวิเคราะห์ข้อมูล (East-West Seed Company Limited) 
 11. ไมโครปิเปตชนิดหลายช่องดูดจ่าย 8 ช่อง ขนาดต่างๆ 
 12. ไมโครปิเปตชนิดหลายช่องดูดจ่าย 12 ช่อง ขนาดต่างๆ 
 13. ไมโครปิเปตขนาดต่างๆ 
 14. ลูกแก้วขนาดเส้นผ่านศูนย์กลาง 3 มิลลิเมตร 
 15. ไมโครปิเปตทิปขนาดต่างๆ 
 16. ไมโครปิเปตทิปชนิดกรอง ขนาดต่างๆ 
 17. แอเรย์เทป (Array tape TM) ชนิด 384 หลุม ขนาด 2 ไมโครลิตร (Douglas Scientific) 
 18. พลาสติกปิดแอเรย์เทป (Cover tape) (Douglas Scientific) 
 19. เพลทพลาสติกชนิดก้นแหลม (V shape) 96 หลุม ยี่ห้อ NUNC 
 20. หลอดไมโครเซ็นติฟิวก์ขนาด 1.5 มิลลิลิตร (Extragene) 
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สารเคมี 
 1. ไพรเมอร์สนิปส์ ชนิด forward 1 (F1) สังเคราะห์จากบริษัท Integrated DNA 
Technologies 
 2. ไพรเมอร์สนิปส์ ชนิด forward 2 (F2) สังเคราะห์จากบริษัท Integrated DNA 
Technologies 
 3. ไพรเมอร์สนิปส์ ชนิด reverse (R) สังเคราะห์จากบริษัท Integrated DNA 
Technologies 
 4. บัฟเฟอร์ส าเร็จรูป KASPar master mix ความเข้มข้น 2 เท่า 
 5. บัฟเฟอร์ cetyl trimethyl ammonium bromine (CTAB) ความเข้มข้น 2 เท่า  
 6. บัฟเฟอร์ ฟีนอล : คลอโรฟอร์ม : ไอโซเอมิลแอลกอฮอล์ ในอัตราส่วน 25 : 24 : 1  
 7. เอทานอล 75 เปอร์เซ็นต ์
 8. ไอโซโพรพานอล 
 9. น้ ากลั่นบริสุทธิ์ 
 10. บัฟเฟอร์ 1X TE 
 
วิธีการ 
การสกัดดีเอ็นเอจากใบข้าวโพด 
 1. เก็บตัวอย่างใบอ่อนข้าวโพด 1-2 ใบ ใส่หลอดไมโครเซ็นตรฟิิวก์ขนาด 1.5 มิลลิลิตร 
 2. เติมลูกแก้วขนาดเส้นผ่านศูนย์กลาง 3 มิลลิเมตร ปริมาณ 3-4 เม็ด จากนั้นเติมบัฟเฟอร์ 
CTAB ความเข้มข้น 2 เท่า ปริมาตร 500 ไมโครลิตร 
 3. บดตัวอย่างด้วยเครื่องบดตัวอย่างนาน 30 วินาทีแล้วบ่มตัวอย่างที่ตู้อบที่อุณหภูมิ 65 
องศาเซลเซียส นาน 30 นาท ี
 4. เติมสารฟีนอล : คลอโรฟอร์ม : ไอโซเอมิล แอลกอฮอล์ อัตราส่วน 25 : 24 : 1 ปริมาตร 
500 ไมโครลิตร เขย่าให้เข้ากันแล้ว น าไปปั่นด้วยเครื่องปั่นเหวี่ยงด้วยความเร็ว 12,000 รอบต่อนาที 
นาน 15 นาท ีที่อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส 
 5. เติมสารไอโซโพรพานอลปริมาตร 400 ไมโครลิตรใส่หลอดไมโครเซ็นตริฟิวก์หลอดใหม่ 
 6. ดูดสารละลายส่วนใสส่วนบนปริมาตร 400 ไมโครลิตร ย้ายใส่หลอดที่มีสารไอโซโพรพา
นอล (ข้ันตอนที่ 5) กลับหลอดไปมา เพ่ือผสมตัวอย่างและสารละลายให้เข้ากันดี จากนั้นน าไปแช่ที่ตู้
แช่เย็นอุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส นาน 30 นาท ี
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 7. น าไปปั่นด้วยเครื่องปั่นเหวี่ยงด้วยความเร็ว 12,000 รอบต่อนาที นาน 30 นาที ค่อยๆ เท
สารละลายทิ้ง เหลือตะกอนที่ก้นหลอดไว้ แล้วเติมสารเอทานอลความเข้มข้น 75 เปอร์เซ็นต์ ปริมาตร 
400 ไมโครลิตร เพ่ือล้างตะกอน 
 8. น าไปปั่นด้วยเครื่องปั่นเหวี่ยงด้วยความเร็ว 12,000 รอบต่อนาที นาน 5 นาทีแล้วเท
สารละลายส่วนใสทิ้ง เหลือตะกอนดีเอ็นเอที่ก้นหลอดไว้ 
 9. น าหลอดที่มีตะกอนดีเอ็นเอไปตากให้แห้งแล้วละลายกลับดีเอ็นเอด้วยน้ ากลั่นบริสุทธิ์
ปริมาตร 30 ไมโครลิตร 
 10. ตรวจสอบคุณภาพและความเข้มข้นของดีเอ็นเอที่ได้ด้วยเครื่อง Nano-Drop 8000 
 11. ปรับความเข้มข้นดีเอ็นเอให้มีความเข้มข้นสุดท้ายเท่ากับ 15 นาโนกรัมต่อไมโครลิตร 
ด้วยน้ ากลั่นบริสุทธิ์ 
 
การท า Polymerase Chain Reaction; PCR 
 1. การเตรียมปฏิกิริยา PCR ด้วยไพรเมอร์สนิปส์  
  ในปฏิกิริยา PCR จะใช้ไพรเมอร์ 1 ชุด ที่ประกอบด้วยไพรเมอร์ 3 เส้น ได้แก่ 
forward1 (F1), forward2 (F2) และ reverse (R) จากไพรเมอร์ที่มีความเข้มข้น 100 ไมโครโมลาร์ 
ผสมชุดของไพรเมอร์ ดังแสดงใน ตารางที่ 3 
 
ตารางท่ี 3 การเตรียมชุดไพรเมอร์ ในปริมาตร 100 ไมโครลิตร 
 

ชนิดไพรเมอร์ 
ปริมาตร 

(ไมโครลิตร) 
ความเข้มข้นสุดท้าย

(ไมโครโมลาร์) 

forword1 (F1) ความเข้มข้น 100 ไมโครโมลาร์ 12 12 

forward2 (F2) ความเข้มข้น 100 ไมโครโมลาร์ 12 12 

reverse (R) ความเข้มข้น 100 ไมโครโมลาร์ 30 30 

น้ ากลั่นบริสุทธิ์ 46 - 

ปริมาตรรวม 100 - 
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 2. การเตรียมปฏิกิริยา PCR  
  2.1. เติมบัฟเฟอร์ส าเร็จรูป KASPar master mix (2X) ไว้ในเพลทพลาสติกชนิดก้น
แหลม หลังจากนั้นเติมไพรเมอร์ เรียกว่า เพลท assay (ตารางท่ี 4) 
 
ตารางท่ี 4 ส่วนประกอบของสารใน 1 ปฏิกิริยา PCR 
 

ส่วนประกอบ 
ปริมาตร 

(ไมโครลิตร) 
ความเข้มข้นในปฏิกิริยา 

ดีเอ็นเอ (15 นาโนกรัม / ไมโครลิตร)  0.8 7.4 นาโนกรัม / ไมโครลิตร  

บัฟเฟอร์ส าเร็จรูป KASPar master mix (2X)  0.8 2X  

ไพรเมอร์ สนิปส์s (54 ไมโครโมลาร์)  0.02 0.67 ไมโครโมลาร์ 

ปริมาตรรวม  1.62 -  

   
  2.2. เตรียมดีเอ็นเอที่มีความเข้มข้น 15 นาโนกรัมต่อไมโครลิตร ในเพลทพลาสติก
ชนิดก้นแหลม เรียกว่า เพลทดีเอ็นเอ 
  2.3. น าเพลทดีเอ็นเอ และเพลท assay ปั่นเหวี่ยงด้วยเครื่องปั่นเหวี่ยงความเร็วสูงที่
ความเร็วรอบ 3,500 รอบต่อนาที นาน 20 นาท ี
  2.4. ใส่เพลทดีเอ็นเอและเพลท assay ใส่เข้าไปในเครื่องดูดจ่ายสาร (Nexar) เพ่ือ
ดูดจ่ายดีเอ็นเอ และ assay จากเพลทพลาสติกไปสู่แอเรย์เทป (Array tape TM) ชนิด 384 หลุม 
จากนั้นปิดแอเรย์เทป ที่มีดีเอ็นเอ และ assay ด้วยพลาสติกปิดแอเรย์เทป (cover tape) 
  2.5. น าแอเรย์เทป (Array tape TM) ที่เตรียมปฏิกริิยาเสร็จแล้ว ไปปั่นเหวี่ยงด้วย
เครื่องปั่นเหวี่ยงส าหรับแอเรย์เทป ด้วยความเร็ว 5,000 รอบต่อนาที นาน 10 นาที แล้วน าไปใส่ 
เครื่อง Thermal Cycler (Soellex) เพ่ือเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยใช้เวลาและอุณหภูมิ ดังตารางที่ 5 
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ตารางท่ี 5 ขั้นตอนปฏิกิริยา PCR 
 

ขั้นตอน อุณหภูมิ เวลา จ านวนรอบ 

Pre-denaturing 94 องศาเซลเซียส 15 นาที 1 รอบ 

Denaturing 94 องศาเซลเซียส 20 วินาที 10 รอบ 

 

65-67 องศาเซลเซียส 60 วินาที 

 Denaturing 94 องศาเซลเซียส 20 วินาที 
 Annealing และ extension 57 องศาเซลเซียส 60 วินาที 36 รอบ 

 
รวมเวลาที่ใช้ในการท าปฏิกิริยาประมาณ 2 ชั่วโมง จากนั้นน าแอเรย์เทปไปปั่นเหวี่ยงด้วยความเร็ว 
5,000 รอบต่อนาที นาน 10 นาที ซึ่งข้ันตอนการท าปฏิกิริยาทั้งหมดจะใช้ระบบที่เรียกว่า Ultra High 
Throughput Technology of SNPs (Douglas Scientific) ดังแสดงในภาพที่ 11 
  2.6. น าผลของ PCR มาตรวจสอบด้วยเครื่องอ่านสัญญาณฟลูออเรสเซนต์ (Araya) 
  2.7. วิเคราะห์ผลด้วยโปรแกรมส าเร็จรูป 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 11 ขั้นตอนการเตรียมปฏิกิริยา PCR และการตรวจสอบ PCR โดยระบบ Ultra High     
    Throughput Technology of SNPs (Douglas Scientific) 
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การทดลองที่ 3.2 ฤดูฝน พ.ศ. 2560 การสร้างประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 (F2 populations) โดย
การผสมตัวเองของต้น F1 
อุปกรณ์ 
 1.เมล็ดพันธุ์ข้าวโพดหวาน 1 พันธุ์ ได้แก่ ประชากรลูกผสมชั่วที่ 1 (F1 population)  
 2. อุปกรณ์ท่ีใช้ในการผสมพันธุ์ ได้แก่  
  2.1 ถุงคลุมเกสรตัวเมีย (glassine bag) 
  2.2 ถุงคลุมเกสรตัวผู้ (tassel bag) 
  2.3 ถุงใส่อุปกรณ์ผสมพันธุ์ (apron) 
  2.4 อุปกรณ์อ่ืน ๆ เช่น มีด ดินสอ 2B และเครื่องเย็บกระดาษ ฯลฯ 
 
วิธีการทดลอง 
 1. การเตรียมเมล็ดพันธุ์ข้าวโพดหวานลูกผสมชั่วที่ 1 ที่ได้จากการผสมข้ามระหว่าง สายพันธุ์
อ่อนแอ (NT58WS6#4) กับ สายพันธุ์ต้านทาน (ChallengerS6-1) 1 โดยเลือกเมล็ดพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 
1 จากฝักที่ติดเมล็ดสมบูรณ์ที่สุดจ านวน 1 ฝัก เพ่ือปลูกจ านวน 15 ต้น 
 2. เมื่อข้าวโพดมีอายุกล้า 7 วันหลังเพาะ ย้ายปลูกลงแปลงปลูกโดยใช้ระยะปลูกระหว่างแถว 
75 เซนติเมตร ระยะระหว่างต้น 25 เซนติเมตร (75 x 25 cm.) 
 3. การผสมพันธุ์ ใช้วิธีการผสมตัวเองภายในประชากรเมื่อข้าวโพดเจริญเติบโตถึงระยะออก
ดอก เลือกต้นที่มี ลักษณะที่ดีและแข็งแรงไว้ ตามข้ันตอนต่อไปนี้ 
  3.1 การคลุมถุงตัวเมียหรือฝักข้าวโพด เมื่อฝักเริ่มโผล่ออกมา ให้ท าการดึงใบท่ีอยู่ข้อ
เดียวกับฝักท้ิง เพ่ือที่จะได้เห็นฝักได้ง่าย โดยใช้ถุงคลุมฝักที่ไหมยังไม่โผล่ออกมา 
  3.2 การเตรียมช่อดอกเกสรตัวผู้และเกสรตัวเมียเพ่ือผสมพันธุ์ ในช่วงตอนเย็นเมื่อ
ฝักที่คลุมไว้มองเห็นไหมโผล่ออกมาประมาณ  3-5 เซนติเมตร และช่อดอกเกสรตัวผู้บาน ได้ประมาณ 
50 เปอร์เซ็นต์ของช่อดอก ท าการคลุมเกสรตัวผู้ด้วยถุงคลุมเกสรเพ่ือป้องกันเกสรจากต้นอ่ืนๆ ปลิว
เข้ามาผสม แล้วปิดให้มิดชิดและติดลวดเสียบกระดาษป้องกันเกสรไหลออก และใช้ดินสอบันทึก
รูปแบบวิธีการผสมพันธุ์พร้อม กับวันที่ผสมพันธุ์ไว้ที่ด้านซ้ายของถุงผสม 
  3.3 การผสมจะผสมในช่วงเวลา 9.00-11.00 นาฬิกา ของวันรุ่งขึ้นโดยท าการเขย่า
ช่อดอกเกสรตัวผู้ ที่คลุมไว้ให้ละอองเกสรตกใส่ภายในถุงแล้วน ามาเทใส่ลงบนไหมของต้นข้าวโพดที่
เตรียมไว้ เพ่ือท าการผสมตัวเอง แล้วใช้ถุงคลุมเกสรตัวผู้คลุมฝักทันทีที่ท าการผสมเสร็จ แล้วเย็บถุง
ด้วยเครื่องเย็บกระดาษติดกับต้นข้าวโพด 
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 4. การเก็บเกี่ยว เมื่อฝักเริ่มแห้ง หรือประมาณ 35 วันหลังจากที่ท าการผสม จะเก็บมาทั้งถุง
ที่คลุมฝักน ามาตากให้แห้ง แล้วน ามาจดบันทึกประวัติพันธุ์ลงบนแต่ละซอง แล้วจึงแกะเอาเมล็ดใส่
ซอง เก็บรักษาไว้ในห้องเย็นส าหรับเก็บเมล็ดพันธุ์ 
 
การทดลองที่ 4 
การทดลองที่ 4.1 ฤดูปลายฝน ปี พ.ศ. 2560 การปลูกเชื้อ Exserohilum turcicum ใน
ประชากรข้าวโพดหวานลูกผสมชั่วที่ 2 เพื่อเป็นข้อมูลทางด้านฟีโนไทป์ 
อุปกรณ์ 
 1. เมล็ดพันธุ์ข้าวโพดหวาน 3 สายพันธุ์ ได้แก่ 
  1.1 สายพันธุ์ต้านทาน (ChallengerS6-1)  
  1.2 สายพันธุ์อ่อนแอ (NT58WS6#4) 
  1.3 ลูกผสมชั่วที่ 1 (NT58WS6#4 x ChallengerS6-1) F1 
 2. ประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 (NT58WS6#4 x ChallengerS6-1) F2  จ านวน 184 ต้น 
 3. เชื้อสาเหตุ Exserohilum turcicum จากแหล่งมหาวิทยาลัยแม่โจ้ อ.สันทราย จังหวัด
เชียงใหม่ 
 4.  ถาดเพาะเมล็ด 
 5. วัสดุเพาะเมล็ด  
 6. อุปกรณ์เตรียมเชื้อ และปลูกเชื้อสาเหตุ  Exserohilum turcicum 
  6.1 จานอาหารเลี้ยงเชื้อ 
  6.2 อุปกรณ์ในห้องปฏิบัติการ 
  6.3 อาหารส าหรับเลี้ยงเชื้อสูตร PDA 
  6.4 เครื่องนับจ านวนสปอร์  (haemacytometer) 
  6.5 คีมตอกตาไก่ พู่กันและดร๊อบเปอร์ 
 
วิธีการทดลอง 
 1. เพาะเมล็ดข้าวโพดหวาน สายพันธุ์ต้านทาน สายพันธุ์อ่อนแอ สายพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 1 สาย
พันธุ์ละ 20 เมล็ด และลูกผสมชั่วที่ 2 โดยเลือกเมล็ดพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 2 จากฝักที่ติดเมล็ดสมบูรณ์
ที่สุดจ านวน 1 ฝัก ลงในถาดเพาะขนาด 200 หลุม 
 2. การเตรียมสารแขวนลอยสปอร์ (spore suspension) ของเชื้อสาเหตุ Exserohilum 
turcicum จาก แหล่งแม่โจ้ ความเข้มข้น 1 x 105 คอนนิเดียต่อมิลลิลิตร 
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 3. เก็บตัวอย่างใบอ่อนของข้าวโพดหวานในแต่ละประชากรที่อายุกล้า 7 วันหลังเพาะ แล้ว
น าไปสกัดดีเอ็นเอเพ่ือวิเคราะห์ข้อมูลทางด้านจีโนไทพ์ 
 4. ปลูกเชื้อสาเหตุ (inoculation) โดยการปลูกเชื้อสาเหตุลงบนต้นกล้าข้าวโพดที่มีอายุ 14 
วันหลังเพาะโดยอ้างอิงวิธีการของ Puttarach et al.,(2016)   
 5. ท าการประเมินอาการของโรคที่ 56 วัน หลังจากวันที่ปลูกเชื้อ โดยให้คะแนนการเกิดโรค
ตั้งแต่ 1-9 โดยดัดแปลงวิธีการให้คะแนนจาก Galiano et al., 2017 ซึ่งมีหลักเกณฑ์ตามตารางที่ 1 
เพ่ือเก็บข้อมูลทางด้านฟีโนไทป์ 
 
การทดลองที่ 4.2 การศึกษาความสัมพันธ์ของเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ กับลักษณะความ
ต้านทานโรคใบไหม้แผลใหญ่ในประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 
 การศึกษาความสัมพันธ์ของเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ กับลักษณะความต้านทานโรคใบ
ไหม้แผลใหญ่นี้ จะต้องใช้ข้อมูล 2 ส่วน ได้แก่ ข้อมูลทางด้านฟีโนไทป์ ซึ่งได้มาจากการให้คะแนนการ
เกิดโรคใบไหม้แผลใหญ่ในประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 จ านวน 184 ต้น โดยการให้คะแนนการเกิดโรค
ตั้งแต่ 1-9 (ต้นต้านทานสูงสุด = คะแนน 1, ต้นอ่อนแอมากสุด = 9) และข้อมูลทางด้านจีโนไทป์ ซึ่ง
ได้มาจากผลการวิเคราะห์ลักษณะของอัลลีลที่ควบคุมการแสดงออกของประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 
จ านวน 184 ต้น ที่ได้เก็บตัวอย่างใบเพ่ือน าไปสกัดดีเอ็นเอและทดสอบกับเครื่องหมายโมเลกุลที่ได้
จากการทดลองที่ 3.1 ซึ่งเป็นเครื่องหมายโมเลกุลที่สามารถบอกความแตกต่างระหว่างสายพันธุ์
ต้านทาน สายพันธุ์อ่อนแอ และสายพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 1 ได ้
 
การวิเคราะห์ข้อมูล 
ในการวิเคราะห์ข้อมูลแบ่งข้ันตอน ดังนี้ 
 1. การวิเคราะห์การกระจายตัวของลักษณะทางฟีโนไทป์และจีโนไทป์ 
  น าข้อมูลทางด้านฟีโนไทป์ (คะแนนการเกิดโรคตั้งแต่ 1-9) และข้อมูลทางด้านจีโน
ไทป์ที่แสดงการกระจายตัวของกลุ่มประชากร F2 ที่ได้น ามาสร้างกราฟเพ่ือดูการกระจายตัวของฟีโน
ไทป์ และวิเคราะห์การกระจายของข้อมูลโดยใช้วิธีการทดสอบค่าไคสแควร์ ซึ่งวิธีการทดสอบไคส
แควร์ (Chi-Square Test) เป็นเทคนิคการวิเคราะห์ข้อมูลที่ใช้กับข้อมูลเชิงคุณภาพ หรือข้อมูลเชิง
ปริมาณที่แบ่งเป็นช่วง และข้อมูลไม่จ าเป็นต้องมีการแจกแจงแบบปกติ  ตัวเลขที่น ามาวิเคราะห์ใน
ทดสอบไคสแควร์เป็นความถี่ของแต่ละระดับของตัวแปรที่ต้องการศึกษา หลักการของการทดสอบไคส
แควร์ คือเปรียบเทียบความถี่ที่ ได้จากตัวอย่าง หรือเรียกว่า ความถี่ที่สั งเกตได้  (observed 
frequency) แทนด้วยสัญลักษณ์ O กับความถี่ตามทฤษฎี หรือเรียกว่าความถี่คาดหวัง (expected 
frequency) แทนด้วยสัญลักษณ์ E ว่ามีความแตกต่างกันมากเกินไปหรือไม่ 
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 สมมติฐานเชิงสถิติ 
 HO: ข้อมูลมีการแจกแจงสัดส่วนตามค่าคาดหวัง 
 H1: ข้อมูลไม่มีการแจกแจงสัดส่วนตามค่าคาดหวัง 
 ตัวสถิติทดสอบ 
 
 
 
 
 เมื่อ  O แทนความถ่ีที่ได้จากการสังเกต 
   E แทนความถ่ีคาดหวัง 
  
 2. การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างจีโนไทป์และฟีโนไทป์ 
 วิเคราะห์ไพรเมอร์สนิปส์ที่มีความสัมพันธ์กับลักษณะความต้านทานต่อเชื้อรา E.turcicum 
ด้วยวิธี Composite Interval mapping โดยใช้โปรแกรมส าเร็จรูป MapQTL 6 ในการวิเคราะห์  
ไพรเมอร์สนิปส์ที่มีความสัมพันธ์กับลักษณะการต้านทานต่อ   เชื้อรา Exserohilum turcicum ใช้
การวิเคราะห์ single markers analysis (Doerge, 2002) ระหว่างค่าจีโนไทป์ คือ R หรือ S ที่ได้จาก
การทดสอบด้วยไพรเมอร์ โดย R แสดงอัลลีลเหมือนพ่อ คือพันธุ์ต้านทาน ส่วน S แสดงอัลลีลเหมือน
แม่ คือพันธุ์อ่อนแอ และฟีโนไทป์ที่ได้จากประชากร F2 ที่เป็นค่าคะแนนการเกิดโรค ตั้งแต่ 1-9 โดย
หากมีค่ามากแสดงว่าอ่อนแอต่อเชื้อรา Exserohilum turcicum และหากมีค่าน้อยแสดงว่าต้านทาน
ต่อ เชื้อรา Exserohilum turcicum เพ่ือวิเคราะห์หาความสัมพันธ์ระหว่างเครื่องหมายโมเลกุล 
สนิปส์กับลักษณะต้านทาน โดยพิจารณาจากคะแนน logarithm of odd ratio (LOD) เพ่ือแสดงให้
เห็นว่าเครื่องหมายโมเลกุลนั้นสามารถอธิบายลักษณะที่ต้องการศึกษาได้มากน้อยเพียงใด การ
วิเคราะห์คะแนน LOD พัฒนาโดย Morton (1955) ซึ่งคะแนน LOD เป็นค่าทางสถิติที่ใช้บ่งชี้ว่า
เครื่องหมายโมเลกุลที่ศึกษาสัมพันธ์กันหรือไม่ โดยคะแนน LOD คือ ค่า logarithm (base 10) of 
odd ratio ห รื อ  logarithm (base 10) of the likelihood ratio ซึ่ ง ค่ า  likelihood ratio คื อ 
โอกาสที่เครื่องหมายโมเลกุลที่ศึกษาเชื่อมโยงกันในรูปเลขยกก าลัง ตัวอย่างเช่น ค่า LOD เป็น 3 
แสดงว่า โอกาสที่เครื่องหมายโมเลกุลที่ศึกษาเชื่อมโยงกันเป็น 103 ดังนั้นคะแนน LOD เป็นจึงเป็นค่า 
logarithm (base 10) ของอัตราส่วนของความน่าจะเป็นระหว่างโอกาสที่เครื่องหมายโมเลกุลกับ
ลักษณะมีความเชื่อมโยงกัน (linkage) ต่อโอกาสเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะไม่มีความเชื่อมโยง
กัน (non linkage) ถ้าคะแนน LOD สูง แสดงว่าเครื่องหมายโมเลกุลอยู่ใกล้ แต่ในทางตรงกันข้ามถ้า
คะแนน LOD ต่ า แสดงว่าเครื่องหมายโมเลกุลอยู่ไกล โดยปกติค่าคะแนน LOD ต่ าที่สุดที่ยอมรับได้ 
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(thresholds) มีค่าประมาณ 3 นอกจากนี้ค่าความแปรปรวนของเปอร์เซ็นต์ฟีโนไทป์ยังใช้บ่งชี้ว่าเป็น 
QTL หลัก หรือ QTL รอง ถ้ามีค่าความแปรปรวนของเปอร์เซ็นต์ฟีโนไทป์มากกว่า 15 เปอร์เซ็นต์ให้
เป็น QTL หลัก แต่ถ้าค่าความแปรปรวนของเปอร์เซ็นต์ฟีโนไทป์น้อยกว่า 15 เปอร์เซ็นต์ให้เป็น QTL 
รอง  (Liu et al., 2014)  



 
 

บทที่ 4 
ผลการทดลอง 

 
การทดลองที่ 1 ฤดูปลายฝน ปี พ.ศ. 2559 การคัดเลือกสายพันธุ์ข้าวโพดหวานที่ต้านทาน และ
อ่อนแอโรค โดยการปลูกเชื้อรา Exserohilum turcicum 
 
 การปลู ก เชื้ อสาเหตุ  Exserohilum turcicum ของโรคใบ ไหม้ แผล ใหญ่ จากแหล่ ง
มหาวิทยาลัยแม่โจ้ อ าเภอสันทราย เชียงใหม่ (MJU) กับสายพันธุ์ข้าวโพดหวาน ทั้ง 8 สายพันธุ์ ท า
การประเมินการเกิดโรคใบไหม้แผลใหญ่ ที่ระยะ 56 วันหลังปลูก ในฤดูปลายฝน ปี พ.ศ. 2559 จะ
เห็นได้ว่า สายพันธุ์ข้าวโพดหวานทั้ง 8 สายพันธุ์ มีคะแนนการเป็นโรคใบไหม้แผลใหญ่ที่แตกต่างกัน
ทางสถิติอย่างมีนัยส าคัญยิ่ง โดยสายพันธุ์ ChallengerS6-1 และสายพันธุ์ Sugar73S7-18 มีปฏิกิริยา
ของพันธุ์ที่ต้านทานต่อโรคสูงสุด ที่ระดับ 1.0 คะแนน ในขณะที่สายพันธุ์ NT58WS6#4 และ 
Cabaret(W)S4-B มีปฏิกิริยาของพันธุ์ที่อ่อนแอต่อโรคสูงสุด ที่ระดับ 9.0 คะแนน (ตารางที่ 6 และ
ภาพที่ 12)  ซึ่งจะเห็นได้ว่าจากการทดสอบครั้งนี้ได้สายพันธุ์ที่ต้านทานและอ่อนแอสายพันธุ์ อย่างละ 
2 สายพันธุ์ จึงได้ท าการคัดเลือกให้เหลืออย่างละ 1 สายพันธุ์ เพ่ือน ามาผลิตลูกผสมชั่วที่ 1 ในการ
ทดลองต่อไป โดยจะใช้ข้อมูลของความต้านทานต่อโรค คุณภาพในการบริโภค และความเป็นสายพันธุ์
แท้มาประกอบการคัดเลือก จากข้อมูลด้านประวัติของสายพั นธุ์ต้ านทานได้แก่  สายพันธุ์ 
ChallengerS6-1 และสายพันธุ์  Sugar73S7-18 จะเห็นได้ว่า ทั้งสองสายพันธุ์ เป็นสายพันธุ์แท้ชั่วที่ 6 
และ 7 ตามล าดับ แต่เนื่องจาก เมื่อท าการทดสอบคุณภาพการบริโภคแล้วพบว่า สายพันธุ์ 
ChallengerS6-1 มีคุณภาพการบริโภคที่ดีกว่าทั้งยังมีอายุการออกดอกที่เร็วกว่า ดังนั้นจึงเลือกสาย
พันธุ์ ChallengerS6-1 เป็นสายพันธุ์พ่อเพ่ือที่จะน ามาผลิตลูกผสมชั่วที่ 1 ส่วนสายพันธุ์อ่อนแอจาก
ผลการทดลองจะเห็นได้ว่า สายพันธุ์ NT58WS6#4 และ Cabaret(W)S4-B มีปฏิกิริยาของพันธุ์ที่
อ่อนแอต่อโรคสูงสุด ที่ระดับ 9.0 คะแนน ซึ่งเมื่อพิจารณาจากความเป็นสายพันธุ์แท้แล้วจะเห็นได้ว่า 
สายพันธุ์  NT58WS6#4 มีความเป็นสายพันธุ์แท้มากว่า (S6) เมื่อเปรียบเทียบกับ สายพันธุ์ 
Cabaret(W)S4-B ซึ่งยังไม่เป็นสายพันธุ์แท้ (S4) ประกอบกับผลการทดสอบในด้านคุณภาพการบริโภค
พบว่า สายพันธุ์ NT58WS6#4 มีคุณภาพการบริโภคที่ดีกว่า ดังนั้นจึงเลือกสายพันธุ์ NT58WS6#4 มา
ใช้เป็นสายพันธุ์แม่ในการผลิตลูกผสมชั่วที่ 1 เพ่ือจะได้ข้าวโพดหวานสายพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 1 (F1 
population) ที่มีคุณภาพในการบริโภคท่ีดีและมีความต้านทานต่อโรคใบไหม้แผลใหญ่ 
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ตารางท่ี 6 ลักษณะทางการเกษตรและคะแนนการเป็นโรคใบไหม้แผลใหญ่ของสายพันธุ์ข้าวโพด 
     หวาน หลังการปลูกเชื้อสาเหตุ Exserohilum turcicum จากเชื้อแหล่งอ าเภอสันทราย  
     เชียงใหม่ (MJU) ในฤดูปลายฝน ปี พ.ศ. 2559 
 

Entry 
no. 

Lines Origin 

Days to 
50% 

Height 

Disease score : 
NCLB 

 (1 = R.  9 = S.) 

Tassel Silk Plant Ear 
56 Days After 

Plant 

1 
ChallengerS6 -
1 

2016LR 45 46 119 55 1.0c 

2 Sugar73S7-18 2016LR 59 61 191 112 1.0c 

3 SuregoldS5-2 2016LR 46 48 126 50 8.0a 

4 NT58WS6#4 2016LR 46 48 162 77 9.0a 

5 Hibrix3S7-6 2016LR 53 53 184 124 3.0b 

6 EndeavorS5-1 2016LR 45 47 120 49 3.5b 

7 
Cabaret(W)S4-
B 

2016LR 44 46 140 68 9.0a 

8 No.40-7 2016LR 51 51 150 95 3.5b 

 
Mean 

 
49 50 149 79 5 

 
F-test 

 
** ** ** ** ** 

 
C.V. (%) 

 
3.61 4.27 5.03 6 12.27 

  LSD (0.01)   5.17 6.3 22.28 13.98 1.61 
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ภาพที่ 12 ลักษณะฝักและใบข้าวโพดหวานสายพันธุ์ที่ต้านทาน; ChallengerS6-1 (ก),(ค) และสาย
     พันธุ์ที่อ่อนแอ; NT58WS6#4 (ข), (ง) ต่อโรคใบไหม้แผลใหญ่ 
 

การทดลองที่ 2 ฤดูแล้ง ปี พ.ศ. 2560 การสร้างประชากรลูกผสมชั่วที่ 1 (F1 population) โดย
การผสมข้ามระหว่าง สายพันธุ์ข้าวโพดหวานที่อ่อนแอต่อโรค กับสายพันธุ์ต้านทาน  

การสร้างประชากรข้าวโพดหวานลูกผสมชั่วที่ 1 (F1 population) จากการผสมข้ามระหว่าง
สายพันธุ์ข้าวโพดหวานที่อ่อนแอต่อโรค คือสายพันธุ์ NT58WS6#4 เป็นสายพันธุ์แม่ กับสายพันธุ์
ต้านทานโรค คือ สายพันธุ์ ChallengerS6-1 เป็นสายพันธุ์พ่อ พบว่า ได้ข้าวโพดหวานพันธุ์ลูกผสมชั่ว
ที่ 1 (NT58WS6#4 x ChallengerS6-1) จ านวน 5 ฝัก และได้เมล็ดรวมทั้งหมด 950 เมล็ด (ภาพที่ 
13 และ ตารางภาคผนวกที่ 1) โดยข้าวโพดหวานพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 1 ที่ได้จะน าไปปลูกและท าการ
ผสมตัวเองภายในประชากรลูกผสมชั่วที่ 1 เพ่ือพัฒนาเป็นข้าวโพดหวานพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 2 ส าหรับใช้
ในการวิเคราะห์หาความสัมพันธ์ระหว่างเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ที่อยู่ใกล้กับต าแหน่งของยีน 
Ht1 บนโครโมโซม 2 กับลักษณะฟีโนไทป์โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ที่คัดเลือก ซึ่งเป็น
เครื่องหมายโมเลกุลที่บอกความแตกต่างระหว่างสายพันธุ์ข้าวโพดหวานที่อ่อนแอ และต้านทานต่อ
โรคใบไหม้แผลใหญ่ 
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ภาพที่ 13 ลักษณะฝักข้าวโพดลูกผสมชั่วที่ 1 (F1 seeds) (NT58WS6#4 x ChallengerS6-1) 
 
การทดลองที่ 3 
การทดลองที่ 3.1 ห้องปฏิบัติการ ปี พ.ศ. 2560 การคัดเลือกเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ที่
บอกความแตกต่างระหว่างสายพันธุ์ข้าวโพดหวานที่อ่อนแอ ต้านทานโรค และลูกผสม F1 

จากการ ค้นหาเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ โดยใช้ต าแหน่งยีนอ้างอิงจากเครื่องหมาย
โมเลกุลชนิดเอสเอสอาร์ โดยน าต าแหน่งของเครื่องหมายโมเลกุลชนิดเอสเอสอาร์คือ เครื่องหมาย 
umc1042 (202,213,552 - 202,371,807) bnlg1721 (205,842,785 - 207,194,203) ละต าแหน่ง
ของยีน Ht1 (206,643,048 - 207,194,203)  จากการค้นหาล าดับเบส (sequence) ในต าแหน่งของ
เครื่องหมายโมเลกุล umc1042 บนโครโมโซมที่ 2 โดยใช้โปรแกรม BLAST จากฐานข้อมูล Maize 
Genetics Database พบล าดับเบสที่มีความสัมพันธ์กัน จึงท าการออกแบบไพรเมอร์สนิปส์ บน
โครโมโซมที่ 2 จาก Genome browser พบไพรเมอร์สนิปส์ ทั้งหมด 92 ตัว (ตารางภาคผนวกที่ 3) 
และค้นหาบนโครโมโซม 8 ได้ ทั้งหมด 48 ตัว (ตารางภาคผนวกที่ 4) น าเครื่องหมายโมเลกุลทั้งหมด
ไปทดสอบกับตัวอย่างดี เอ็นเอของสายพันธุ์ต้ านทาน (ChallengerS6-1), สายพันธุ์ อ่อนแอ 
(NT58WS6#4) จากผลการทดสอบ พบไพรเมอร์สนิปส์เพียง 5 ไพรเมอร์ ได้แก่ MZSNP-0065744, 
MZSNP-0055106, MZSNP-0063922, MZSNP-0073150 และ MZSNP-0070164 ซึ่ งเป็น
เครื่องหมายสนิปส์บนโครโมโซมที่ 2 ที่สามารถแยกความแตกต่างระหว่างข้าวโพดหวานสายพันธุ์พ่อ
และแม่ การตรวจวัดผลผลิต PCR และการแปลผล ท าได้โดยใช้เครื่องอ่านค่าการเรืองแสงของฟลูออ
เรสเซนต์ (เครื่อง Araya) ของผลผลิตจากปฏิกิริยา PCR จากนั้นผลที่อ่านได้จากเครื่อง Araya จะถูก
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แปลผลและแสดงออกมาในรูปแบบกราฟจุด และอัลลีลของสนิปส์โดยโปรแกรม Araya ได้ (ภาพท่ี 14 
- 19) และพบไพรเมอร์สนิปส์จ านวน 87 ไพรเมอร์ที่ไม่สามารถแยกความแตกต่างระหว่างข้าวโพด
หวานทั้ง 3 สายพันธุ์ได้ ดังแสดงตัวอย่างในภาพที่ 19 

 
 
 
 
 
 

  

 
 
 

 
 
ภาพที่ 14 ผลการทดสอบเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์  MZSNP-0065744 ที่สามารถแยกความ

แตกต่างระหว่างสายพันธุ์พ่อ (AA), สายพันธุ์แม่ (BB) และสายพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 1 (AB) 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

ภาพที่ 15 ผลการทดสอบเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์  MZSNP-0055106 ที่สามารถแยกความ
แตกต่างระหว่างสายพันธุ์พ่อ (AA), สายพันธุ์แม่ (BB) และสายพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 1 (AB) 
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ภาพที่ 16 ผลการทดสอบเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์  MZSNP-0063922 ที่สามารถแยกความ

แตกต่างระหว่างสายพันธุ์พ่อ (AA), สายพันธุ์แม่ (BB) และสายพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 1 (AB) 
 

 

 

 
 
 

 
 
 
 
 
 

 
ภาพที่ 17 ผลการทดสอบเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ MZSNP-0073150 ที่สามารถแยกความ

แตกต่างระหว่างสายพันธุ์พ่อ (AA), สายพันธุ์แม่ (BB) และสายพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 1 (AB) 
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ภาพที่ 18 ผลการทดสอบเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์  MZSNP-0070164 ที่สามารถแยกความ

แตกต่างระหว่างสายพันธุ์พ่อ (AA), สายพันธุ์แม่ (BB) และสายพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 1 (AB) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 19 ผลการทดสอบเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ที่ไม่สามารถแยกความแตกต่างระหว่างสาย

พันธุ์พ่อ (AA), สายพันธุ์แม่ (BB) และสายพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 1 (AB) 
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การทดลองที่ 3.2 ฤดูฝนปี พ.ศ. 2560 การสร้างประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 (F2 populations) โดย
การผสมตัวเองของต้น F1 
 ท าการสร้างประชากรข้าวโพดหวานลูกผสมชั่วที่ 2 (F2 population) จากข้าวโพดหวานพันธุ์
ลูกผสมชั่วที่ 1 (NT58WS6#4 x ChallengerS6-1) ที่ได้จากการทดลองที่ 2 โดยการผสมตัวเองภายใน
ประชากรของพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 1 เพ่ือสร้างประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 (F2 Seeds) พบว่าได้ข้าวโพด
หวานพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 2 จ านวน 6 ฝัก และได้จ านวนเมล็ดรวมทั้งหมด 1,780 เมล็ด (ภาพที่ 20 และ 
ตารางภาคผนวกที่ 2) เตรียมเมล็ดข้าวโพดหวานพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 2 จ านวน 200 เมล็ดที่มาจาก
ข้าวโพดฝักเดียวกัน  เพ่ือน าไปเพาะเป็นต้นกล้าและสกัดดีเอ็นเอ ส าหรับใช้ในการวิเคราะห์หา
ความสัมพันธ์ระหว่างเครื่องหมายโมเลกุลที่อยู่ใกล้กับต าแหน่งของยีน Ht1 บนโครโมโซม 2 กับ
ลักษณะความต้านทานโรคใบไหม้แผลใหญ่ โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ที่คัดเลือกได้จากการ
ทดลองที่ 3.1 ได้แก่ MZSNP-0065744, MZSNP-0055106, MZSNP-0063922, MZSNP-0073150 
และ MZSNP-0070164 ซึ่งเป็นเครื่องหมายโมเลกุลที่บอกความแตกต่างระหว่างสายพันธุ์ข้าวโพด
หวานที่อ่อนแอ และต้านทานต่อโรคใบไหม้แผลใหญ่ในการทดลองที่ 4 ต่อไป 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 20 ลักษณะฝักข้าวโพดหวานลูกผสมชั่วที่ 2 (F2 seeds),  (NT58WS6#4 x ChallengerS6-1) 
    F2 
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การทดลองที่ 4 
การทดลองที่ 4.1 ฤดูปลายฝน ปี พ.ศ. 2560 การปลูกเชื้อ Exserohilum turcicum ใน
ประชากรข้าวโพดหวานลูกผสมชั่วที่ 2 เพื่อเป็นข้อมูลทางด้านฟีโนไทป์ 
  

การวิเคราะห์การกระจายตัวของลักษณะความต้านทานทางฟีโนไทป์ในลูกผสมชั่วที่ 2 
 จากการปลูกเชื้อสาเหตุ ของโรคใบไหม้แผลใหญ่ (Exserohilum turcicum) ในประชากร
ข้าวโพดหวานลูกผสมชั่วที่ 2 จ านวน 184 ต้น แล้วท าการประเมินการเกิดโรคใบไหม้แผลใหญ่ โดย
การให้คะแนนการเป็นโรค 1-9 ที่ระยะ 56 วันหลังปลูก (ภาพที่ 21) พบว่า ได้ข้อมูลฟีโนไทป์ ด้วยการ
ให้คะแนนการเป็นโรคใบไหม้แผลใหญ่ในประชากรข้าวโพดหวานลูกผสมชั่วที่ 2 มีจ านวนต้นในแต่ละ
ระดับคะแนนดังแสดงในตารางที่ 7 
 
ตารางที่ 7 แสดงจ านวนต้นข้าวโพดหวานในประชากรรุ่นที ่2 (F2) ที่แสดงความต้านทานต่อโรคในแต่
     ละระดับคะแนน 
 

ระดับ
คะแนน 

อาการของโรค 
จ านวน

ต้น 
ระดับความต้านทาน 

1 ไม่มีการแสดงอาการของโรคเลย 9 ต้านทานสูง (HR) 

2 แสดงอาการของโรค<5% ของพื้นที่ใบรวม 21 
ต้านทาน (R) 

3 แสดงอาการของโรค5-10% ของพ้ืนที่ใบรวม 25 

4 แสดงอาการของโรค11-20% ของพ้ืนที่ใบรวม 22 ค่อนข้างต้านทาน 
(MR) 5 แสดงอาการของโรค21-40% ของพ้ืนที่ใบรวม 27 

6 แสดงอาการของโรค41-60% ของพ้ืนที่ใบรวม 36 ค่อนข้างอ่อนแอ (MS) 

7 แสดงอาการของโรค61-80% ของพ้ืนที่ใบรวม 23 
อ่อนแอ (S) 

8 แสดงอาการของโรค81-90% ของพ้ืนที่ใบรวม 12 

9 แสดงอาการของโรค91-100% ของพ้ืนที่ใบรวม 9 อ่อนแอมาก (HS) 

  รวม 184   

 

 จากนั้นน าค่าที่ได้มาสร้างกราฟเพ่ือดูการกระจายตัวของลักษณะการเป็นโรคใบไหม้แผลใหญ่

ของประชากรข้าวโพดหวานลูกผสมชั่วที่ 2 (ภาพที่ 22)  
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ภาพที่ 21 แสดงภาพประกอบในการประเมินเพื่อให้คะแนนการเกิดโรคที่คะแนนตั้งแต่ 1-9 ใน       

ประชากรลูกชั่วที่ 2 จ านวน 184 ต้น 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 22 กราฟแสดงการกระจายตัวของลักษณะคะแนนการเป็นโรคใบไหม้แผลใหญ่ของประชากร 
    ข้าวโพดหวานลูกผสมชั่วที่ 2  
 จากนั้นน าข้อมูลที่ได้ไปทดสอบอัตราส่วนของการกระจายตัวทางฟีโนไทป์เพ่ือวิเคราะห์

จ านวนยีนที่ควบคุมความต้านทานโรค โดยวิธีการทดสอบ Chi-square test จากคะแนนการเกิดโรค



51 
 
ใบไหม้แผลใหญ่ (ตารางที่ 8) ซึ่งจะก าหนดให้อัตราส่วนที่คาดหมายระหว่างสายพันธุ์ที่ต้านทานและ

อ่อนแอในประชากรรุ่นที่ 2 เท่ากับ 3:1 (ต้นต้านทาน : ต้นอ่อนแอ) แต่จากค่าสังเกตจะได้จ านวนต้น

ต้านทานทั้งหมด 104 ต้น ที่มาจากการรวมจ านวนต้นของต้นที่มีคะแนนการเกิดโรคตั้งแต่ 1-5 และ

จ านวนต้นอ่อนแอทั้งหมด 80 ต้น ที่มาจากการรวมจ านวนต้นของต้นที่มีคะแนนการเกิดโรคตั้งแต่ 6-9 

พบว่าค่า Chi-square ที่ค านวณได้เท่ากับ 33.51 ซึ่งมีค่ามากกว่าค่า Chi-square ในตารางที่ความ

น่าจะเป็น 0.05 ที่ระดับความเป็นอิสระเท่ากับ 1 ซึ่งมีค่าเท่ากับ 3.84 แสดงว่าอัตราส่วนฟีโนไทป์ที่ได้

จากการทดลองในประชากรรุ่น F2 กับอัตราส่วนที่คาดหมายนี้มีความแตกต่างกันทางสถิติโดย

อัตราส่วนต้นต้านทาน : ต้นอ่อนแอ ไม่เท่ากับ 3:1 

ตารางที่ 8 การทดสอบค่า Chi-square การแสดงออกด้านฟีโนไทป์ของความต้านทานต่อโรคใบไหม้
     แผลใหญ่ ในประชากร F2 

 

ฟีโนไทป์ 
อัตราส่วนที่
คาดหมาย 

ค่าที่ได้จาก
การทดลอง 

ค่าที่ได้ตาม
ทฤษฎี 

Chi-
square  df 

    (O) (E) 
 

  

จ านวนต้นต้านทาน 3 104 138 8.38 1 

จ านวนต้นอ่อนแอ 1 80 46 25.13 
 รวม   184   33.51   
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การทดลองที่ 4.2 การศึกษาความสัมพันธ์ของเครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิปส์ กับลักษณะความ 

ต้านทานโรคใบไหม้แผลใหญ่ในประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 

 4.2.1 การวิเคราะห์ข้อมูลทางจีโนไทป์ในลูกผสมชั่วที่ 2 

 การตรวจสอบจีโนไทป์ของการเป็นโรคใบไหม้แผลใหญ่ในประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 โดยการ

น าตัวอย่างดีเอ็นเอของประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 จ านวน 184 ต้น มาทดสอบกับเครื่องหมายโมเลกุล

ชนิ ดสนิ ป ส์  จ านวน  5 เครื่ อ งหมาย  ได้ แก่  MZSNP-0065744, MZSNP-0055106, MZSNP-

0063922, MZSNP-0073150  และ MZSNP-0070164 ที่ได้จากการทดลองที่ 3.1 พบว่า ได้ข้อมูล  

จีโนไทป์ด้วยการให้คะแนน จากการวิเคราะห์การเพ่ิมปริมาณชิ้นส่วนดีเอ็นเอที่ต้องการของประชากร

ลูกผสมชั่วที่ 2 จ านวน 184 ตัวอย่าง คือ ตัวอย่างดีเอ็นเอที่อยู่ในกลุ่มต้านทานมีจีโนไทป์ แบบ YY 

allele ซึ่งเป็นจีโนไทป์เดียวกับดีเอ็นเอของสายพันธุ์ต้านทานโรคใบไหม้แผลใหญ่ (ChallengerS6-1) 

มีจีโนไทป์ AA control (homozygous AA) และตัวอย่างดีเอ็นเอที่อยู่ในกลุ่มอ่อนแอมีจีโนไทป์แบบ 

XX allele ซึ่งเป็นจีโนไทป์เดียวกับเดียวกับดีเอ็นเอของสายพันธุ์อ่อนแอต่อโรคใบไหม้แผลใหญ่ 

(NT58WS6#4) ที่มีจีโนไทป์แบบ BB control (homozygous BB) และตัวอย่างดีเอ็นเอที่อยู่ในกลุ่ม

เดียวกับดี เอ็น เอของพันธุ์ลู กผสมชั่ วที่  1 (NT58WS6#4 x ChallengerS6-1) มี จี โน ไทป์ แบบ 

Heterozygous XY ซึ่งเป็นจีโนไทป์เดียวกับดีเอ็นเอของสายพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 1 ที่มีจีโนไทป์แบบ AB 

control (Heterozygous AB) (ตารางภาคผนวกที่ 5) และเมื่อเสร็จสิ้นปฏิกิริยา PCR ผลที่อ่านได้

จากเครื่อง Araya จะถูกแปลผลและแสดงออกมาในรูปแบบกราฟจุด และอัลลีลของสนิปส์โดย

โปรแกรม Araya ได้ผลกราฟจุดจากการอ่านค่าจีโนไทป์ ดังแสดงในภาพที่ 23-28 ตัวอย่าง โดยจุดสี

น้ าเงิน (YY allele) แสดงกลุ่มตัวอย่างของต้นต้านทาน สีเขียวแสดงกลุ่มตัวอย่างของต้นอ่อนแอ (XX 

allele) และ สีฟ้าแสดงกลุ่มตัวอย่างของต้นค่อนข้างต้านทาน (Heterozygous XY) ซึ่ง จุดสีเขียวเข้ม 

(AA control) คือสายพันธุ์พ่อที่ต้านทาน (ChallengerS6-1) จุดสีม่วง (BB control) คือสายพันธุ์แม่

ที่ อ่อนแอ (NT58WS6#4) จุดสีชมพู (AB control) คือสายพันธุ์ลูกผสมชั่วที่  1 (NT58WS6#4 x 

ChallengerS6-1) และจุดสีด า (NTC) คือชุดควบคุมที่ ไม่มีตัวอย่างดี เอ็น เอ (Non-template 

control) 
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ภาพที่ 23 ผลการตรวจสอบจีโนไทป์ของไพรเมอร์สนิปส์ MZSNP-0065744  ที่ได้รับการคัดเลือก
และน าไปตรวจสอบในประชากร F2 184 ต้น 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 24 ผลการตรวจสอบจีโนไทป์ของไพรเมอร์สนิปส์ MZSNP-0055106 ที่ได้รับการคัดเลือกและ
น าไปตรวจสอบในประชากร F2 184 ต้น  
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ภาพที่ 25 ผลการตรวจสอบจีโนไทป์ของไพรเมอร์สนิปส์ MZSNP-0063922  ที่ได้รับการคัดเลือก
และน าไปตรวจสอบในประชากร F2  184 ต้น 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 26 ผลการตรวจสอบจีโนไทป์ของไพรเมอร์สนิปส์ MZSNP-0073150 ที่ได้รับการคัดเลือกและ
น าไปตรวจสอบในประชากร F2  184 ต้น 
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ภาพที่ 27 ผลการตรวจสอบจีโนไทป์ของไพรเมอร์สนิปส์  MZSNP-0070164  ที่ได้รับการคัดเลือก
และน าไปตรวจสอบในประชากร F2  184 ต้น 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 28 ตัวอย่างของผลการตรวจสอบจีโนไทป์ของไพรเมอร์ที่ไม่สามารถแยกความแตกต่างได้  
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 จากนั้นน าข้อมูลที่ได้ไปทดสอบอัตราส่วนของการกระจายตัวทางจีโนไทป์ โดยวิธีการทดสอบ  
Chi-square test ของข้อมูลจีโนไทป์ที่ทดสอบกับตัวอย่างดีเอ็นเอของประชากรรุ่น F2 ซึ่งจะก าหนด
อัตราส่วนจีโนไทป์ที่คาดหวัง เท่ากับ 1:2:1 ดังนั้น ในประชากรนี้ควรจะมีค่าที่จีโนไทป์ที่คาดหวังคือ 
46 AA : 92 AB : 46 BB ผลการทดสอบพบว่าค่า Chi-square ที่ค านวณได้ของ เครื่องหมาย 
MZSNP-0065744 , MZSNP-0055106, MZSNP-0063922, MZSNP-0073150 แ ล ะ MZSNP-
0070164 เท่ากับ 1.08, 0.82, 0.64 ,0.64 และ1.08 ตามล าดับ  ซึ่งมีค่าน้อยกว่าค่า Chi-square ใน
ตารางที่ความน่าจะเป็น 0.05 ที่ระดับความเป็นอิสระเท่ากับ 2 ซ่ึงมีค่าเท่ากับ 5.99 (ตารางที่ 9 – 13) 
 
ตารางที่ 9 การทดสอบค่า Chi-square การแสดงออกด้านจีโนไทป์ของความต้านทานต่อโรคใบไหม้
     แผลใหญ่ ในประชากร F2 ของเครื่องหมายสนิปส์ MZSNP-0065744  
 

จีโนไทป์ 
อัตราส่วนที่
คาดหมาย 

ค่าที่ได้จาก
การทดลอง 

ค่าที่ได้ตาม
ทฤษฎี 

Chi-
square  df 

    (O) (E) 
 

  

ต้านทาน (AA) 1 47 46 0.02 2 

ค่อนข้างต้านทาน (AB) 2 97 92 0.27   

อ่อนแอ (BB) 1 40 46 0.78   

รวม     184 1.08   
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ตารางที่ 10 การทดสอบค่า Chi-square การแสดงออกด้านจโีนไทป์ของความต้านทานต่อโรคใบไหม้
      แผลใหญ่ ในประชากร F2 ของเครื่องหมายสนิปส์ MZSNP-0055106  
 

จีโนไทป์ 
อัตราส่วนที่
คาดหมาย 

ค่าที่ได้จาก
การทดลอง 

ค่าที่ได้ตาม
ทฤษฎี 

Chi-
square  df 

    (O) (E) 
 

  

ต้านทาน (AA) 1 46 46 0.00 2 

ค่อนข้างต้านทาน (AB) 2 97 92 0.27   

อ่อนแอ (BB) 1 41 46 0.54   

รวม     184 0.82   

 

ตารางที่ 11 การทดสอบค่า Chi-square การแสดงออกด้านจีโนไทป์ของความต้านทานต่อโรคใบไหม้
      แผลใหญ่ ในประชากร F2 ของเครื่องหมายสนิปส์ MZSNP-0063922  
 

จีโนไทป์ 
อัตราส่วนที่
คาดหมาย 

ค่าที่ได้จาก
การทดลอง 

ค่าที่ได้
ตามทฤษฎี 

Chi-
square  

 

df 

    (O) (E) 
 

   

ต้านทาน (AA) 1 45 46 0.02  2 

ค่อนข้างต้านทาน (AB) 2 97 92 0.27    

อ่อนแอ (BB) 1 42 46 0.35    

รวม     184 0.64  
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ตารางท่ี 12 การทดสอบค่า Chi-square การแสดงออกด้านจีโนไทป์ของความต้านทานต่อโรคใบไหม้
      แผลใหญ่ ในประชากร F2 ของเครื่องหมายสนิปส์ MZSNP-0073150  
 

จีโนไทป์ 
อัตราส่วนที่
คาดหมาย 

ค่าที่ได้จาก
การทดลอง 

ค่าที่ได้ตาม
ทฤษฎี 

Chi-
square  df 

    (O) (E) 
 

  

ต้านทาน (AA) 1 45 46 0.02 2 

ค่อนข้างต้านทาน (AB) 2 97 92 0.27   

อ่อนแอ (BB) 1 42 46 0.35   

รวม     184 0.64   

 

ตารางที่ 13 การทดสอบค่า Chi-square การแสดงออกด้านจีโนไทป์ของความต้านทานต่อโรคใบไหม้
      แผลใหญ่ ในประชากร F2 ของเครื่องหมายสนิปส์ MZSNP-0070164  
 

จีโนไทป์ 
อัตราส่วนที่
คาดหมาย 

ค่าที่ได้จาก
การทดลอง 

ค่าที่ได้ตาม
ทฤษฎี 

Chi-
square  df 

    (O) (E) 
 

  

ต้านทาน (AA) 1 47 46 0.02 2 

ค่อนข้างต้านทาน (AB) 2 97 92 0.27   

อ่อนแอ (BB) 1 40 46 0.78   

รวม     184 1.08   
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 4.2.2 การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างจีโนไทป์และฟีโนไทป์ในลูกผสมชั่วที่ 2 

 วิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างจีโนไทป์และฟีโนไทป์ด้วยการวิเคราะห์ QTL โดยวิธีการ 
Interval mapping น าผลที่ได้จากการตรวจสอบจีโนไทป์ของประชากร F2 และฟีโนไทป์ที่ได้จากการ
ทดสอบความต้านทานโรคต่อเชื้อสาเหตุโรคใบไหม้แผลใหญ่ Exserohilum turcicum มาวิเคราะห์
ความสัมพันธ์โดยใช้โปรแกรมส าเร็จรูป MapQTL6 เครื่องหมายโมเลกุลชนิดสนิป์ทั้ง 5 เครื่องหมายที่
พั ฒ น า ขึ้ น ม า  ไ ด้ แ ก่  MZSNP-0065744 , MZSNP-0055106, MZSNP-0063922, MZSNP-
0073150 และMZSNP-0070164 นั้นพบว่ามีความสัมพันธ์ของลักษณะความต้านทานต่อโรคใบไหม้
แผลใหญ่กับจีโนไทป์ เนื่องจากมีค่า LOD ที่มากกว่า 3 ซึ่งให้ค่าความแปรปรวนของเปอร์เซนต์ฟีโน
ไทป์ (PVE) มากกว่า 15 เปอร์เซ็นต์ (ตารางที่ 14) ซึ่งทั้ง 5 เครื่องหมายดังกล่าวนี้ตั้งอยู่บนโครโมโซม
ที่ 2 (ภาพที่ 29) และสามารถอธิบายได้ว่าน่าจะเป็น QTL หลัก (major QTL) ที่มีความสัมพันธ์กับ
ลักษณะต้านทานต่อโรคต่อเชื้อสาเหตุโรคโรคใบไหม้แผลใหญ่ Exserohilum turcicum ในข้าวโพด
หวาน 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 29 แสดง Genetic map และค่า LOD score ส าหรับต าแหน่ง major QTL ของเครื่องหมาย
    โมเลกุลทั้ง 5 เครื่องหมายที่ตั้งอยู่บนโครโมโซมที่ 2 ที่มีความสัมพันธ์กับลักษณะต้านทาน
    ต่อเชื้อสาเหตุโรคใบไหม้แผลใหญ่ (Exserohilum turcicum) 
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ตารางท่ี 14 ผลการวิเคราะห์ QTL ด้วยวิธีการ Interval mapping กับลักษณะต้านทานต่อโรคต่อ
เชื้อสาเหตุโรคใบไหม้แผลใหญ่ (Exserohilum turcicum) ในข้าวโพดหวาน 
 

SNP Marker Chr. R-square LOD PVE (%) P-value 

MZSNP-0055106 2 0.21 9.43 21 <0.0001** 

MZSNP-0065744 2 0.20 9.04 20 <0.0001** 

MZSNP-0070164 2 0.18 8.15 18 <0.0001** 

MZSNP-0063922 2 0.18 8.03 18 <0.0001** 

MZSNP-0073150 2 0.17 7.54 17 <0.0001** 

 
 

วิจารณ์ผลการทดลอง 
 
การคัดเลือกสายพันธุ์ข้าวโพดหวานที่ต้านทาน และอ่อนแอโรค 
 จากการปลูกเชื้อสาเหตุ Exserohilum turcicum ของโรคใบไหม้แผลใหญ่จากแหล่งอ าเภอ
สันทราย เชียงใหม่ (MJU) กับสายพันธุ์ข้าวโพดหวาน ทั้ง 8 สายพันธุ์ พบว่าสายพันธุ์ข้าวโพดหวานทั้ง 
8 สายพันธุ์ มีคะแนนการเป็นโรคใบไหม้แผลใหญ่แตกต่างกันทางสถิติอย่างมีนัยส าคัญยิ่ง โดยสาย
พันธุ์ ChallengerS6-1 และสายพันธุ์ Sugar73S7-18 มีปฏิกิริยาของพันธุ์ที่ต้านทานต่อโรคสูงสุด ที่
ระดับ 1.0 คะแนน ในขณะที่สายพันธุ์ NT58WS6#4 และ Cabaret(W)S4-B มีปฏิกิริยาของพันธุ์ที่
อ่อนแอต่อโรคสูงสุด ที่ระดับ 9.0 คะแนน สายพันธุ์ต้านทานและอ่อนแอที่ถูกคัดเลือกมาใช้ในการ
สร้างประชากรลูกผสมชั่วที่ 1 และ 2 ได้แก่ สายพันธุ์ ChallengerS6-1 และสายพันธุ์ NT58WS6#4 
เนื่องจากมีปฏิกิริยาต่อโรคที่คะแนน 1 และ 9 ตามตารางที่ 6  ขั้นตอนการประเมินและคัดเลือกสาย
พันธุ์พ่อและแม่เพ่ือน ามาสร้างประชากรส าหรับใช้ในการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลเพ่ือช่วยคัดเลือก
ลักษณะที่ต้องการนั้นเป็นขั้นตอนที่จ าเป็นและมีความส าคัญอย่างยิ่ง เนื่องจากในการสร้างประชากร
นั้นจ าเป็นที่จะต้องคัดเลือกสายพันธุ์พ่อและแม่ที่มีความแตกต่างทางลักษณะที่เราต้องการศึกษา ซึ่ง
ในการผสมพันธุ์เพ่ือสร้างแผนที่พันธุกรรมนั้น ต้องการพ่อแม่พันธุ์ที่มีความแตกต่างกันของรูปแบบ
เครื่องหมายดีเอ็นเอ เพ่ือให้เกิดพอลิมอร์ฟิซึม แต่ไม่แตกต่างกันมากเกินไปจนท าให้ลูกที่ออกมาเป็น 
หมัน การเลือกพ่อแม่อาจเลือกพันธุ์ที่มีคุณค่าทางการเกษตร หรือพันธุ์ที่มีลักษณะแตกต่างกันที่
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ต้องการติดตามหาต าแหน่งของยีนที่ควบคุมลักษณะดังกล่าวด้วย ทั้งลักษณะที่ควบคุมด้วยยีนเพียง 1 
คู่ (monogenic trait) หรือลักษณะที่ควบคุมด้วยยีนหลายคู่ (polygenic trait หรือ quantitative 
trait) (สุรินทร์, 2552) 
 
การคัดเลือกไพรเมอร์สนิปส์ 
 การตรวจสอบไพรเมอร์สนิปส์ ทั้งหมด 140 ไพรเมอร์ จากโครโมโซม 2 และ 8 ทั้งหมด 92 
และ 48 ไพรเมอร์ตามล าดับ กับตัวอย่างพันธุ์ต้านทานหรือ พันธุ์พ่อ ChallengerS6-1 และพันธุ์
อ่อนแอหรือ พันธุ์แม่ NT58WS6#4 ได้ไพรเมอร์ที่แสดงความแตกต่างระหว่างพันธุ์พ่อและพันธุ์แม่
ทั้งหมด 5 ไพรเมอร์ คิดเป็น 3.57 เปอร์เซ็นต์ และไพรเมอร์ที่ไม่แสดงความแตกต่างระหว่างพันธุ์พ่อ
และพันธุ์แม่จ านวน 135 ไพรเมอร์ คิดเป็น 96.43 เปอร์เซ็นต์ สาเหตุที่ไพรเมอร์แสดงความแตกต่าง
ได้เพียง 3.57 เปอร์เซ็นต์ อาจจะเนื่องจากไพรเมอร์สนิปส์ที่น ามาใช้ในการตรวจสอบครั้งนี้ได้รับการ
ออกแบบจากล าดับเบสของสายพันธุ์ข้าวโพดที่มีในฐานข้อมูล (Maize Genetics Database) ซึ่งไม่ใช่
สายพันธุ์ ChallengerS6-1 และ NT58WS6#4 ท าให้เปอร์เซ็นต์ของไพรเมอร์ที่แสดงความแตกต่าง
ระหว่างสองสายพันธุ์มีเพียง 3.57 เปอร์เซนต์ และพบว่าไพร์เมอร์ทั้งหมดที่แสดงความแตกต่างได้นั้น
ตั้งอยู่บนโครโมโซมคู่ที่ 2 เพียงคู่เดียว ซึ่งสอดคล้องกับการรายงานของ  Puttarach, et al. (2016)  
ที่ใช้แหล่งของสายพันธุ์ต้านทานและอ่อนแอมาจากแหล่งเดียวกัน จึงไม่พบไพร์เมอร์บนโครโมโซมคู่ที่ 
8 ที่สามารถแยกความแตกต่างระหว่างสายพันธุ์ต้านทานและอ่อนแอได้ แต่อย่างไรก็ตามการได้มีการ
น าไพร์เมอร์สนิปส์ซึ่งค้บพบจากการทดลองนี้ไปทดสอบกับสายพันธุ์ต้านทานและอ่อนแอในข้าวโพด
ข้าวเหนียวจากบริษัท อีสท์ เวสท์ ซีดส์ จ ากัด พบว่า มีเครื่องหมายสนิปส์จ านวน 20 เครื่องหมายซึ่ง
ตั้งอยู่บนโครโมโซมท่ี 8 สามารถแยกความแตกต่างระหว่างสายพันธุ์ต้านทานและอ่อนแอได้  
 
การประเมินความต้านทานต่อเชื้อรา Exserohilum turcicum 
 ผลการประเมินค่าความต้านทานของประชากรชั่วที่ 2 ต่อเชื้อรา Exserohilum turcicum  
จ านวน 184 ต้น มีค่าคะแนนการเกิดโรค ตั้งแต่ 1 ถึง 9 ในประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 (คะแนน 1 
หมายถึง ต้นที่ไม่มีการแสดงอาการของโรคเลย และ 9 หมายถึง ต้นที่แสดงอาการของโรค 91-100% 
ของพ้ืนที่ใบรวม) พบว่าไม่สามารถแยกพืชที่มีความต้านทานออกจากพืชที่อ่อนแอได้อย่างชัดเจน 
(ตารางที่ 7) โดยกราฟจ านวนต้นในแต่ละคะแนนการเกิดโรคมีการกระจายแบบต่อเนื่อง พืชที่มีความ
ต้านทานค่าคะแนนการเกิดโรคจะมีค่าน้อย ในทางตรงกันข้ามพืชที่มีความอ่อนแอจะมีค่าที่มาก 
คะแนนการเกิดโรคตั้งแต่ 1-5 จัดให้อยู่ในกลุ่มของต้นที่มีความต้านทานต่อโรค โดยที่คะแนน 1-3 (R)  
คือต้านทานต่อโรค , 4-5 คือ ค่อนข้างต้านทาน (MR) , 6 คือ ค่อนข้างอ่อนแอ (MS) ส่วนคะแนนการ
เกิดโรค 7-9 จัดอยู่ในกลุ่มของต้นที่มีความอ่อนแอ (S) โดยคะแนน 9 คืออ่อนแอต่อโรคมากที่สุด ซึ่ง
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การกระจายตัวดังกล่าวนี้ยังไม่สามารถแยกกลุ่มของต้นที่ต้านทานและอ่อนแอออกจากกันได้อย่าง
ชัดเจน ยังคงปรากฏจ านวนของต้นที่ค่อนข้างต้านทาน (MR) และต้นที่ค่อนข้างอ่อนแอ (MS) ปรากฏ
ออกมา จึงแสดงให้เห็นว่าลักษณะต้านทานต่อเชื้อรา Exserohilum turcicum ในประชากรนี้มีอาจมี
ยีนควบคุมหลายยีน หรือเป็นลักษณะเชิงปริมาณ (quantitative trait) โดยสอดคล้องกับผลที่ได้จาก
ผลการทดสอบค่า Chi-square test พบว่าอัตราส่วนที่ได้จากค่าในประชากรรุ่น F2 กับอัตราส่วนที่
คาดหมายนี้มีความแตกต่างกันทางสถิติโดยอัตราส่วนต้นต้านทาน : ต้นอ่อนแอ ไม่เท่ากับ 3:1 แต่
อย่างไรก็ตามจากลักษณะทางฟีโนไทป์ที่แสดงออกมานั้น มีลักษณะการกระจายตัวที่มีค่าใกล้เคียงกับ
กฏของเมนเดล ดังจะเห็นได้ว่าจ านวนต้นที่ต้านทานมี 104 ต้น มากกว่าจ านวนต้นที่อ่อนแอที่มี 80 
ต้น 
 
การวิเคราะห์ข้อมูลจีโนไทป์ 
 เนื่องจากประชากร F2 ได้มาจากการผสมพันธุ์ระหว่าง สายพันธุ์แม่ (อ่อนแอ) สายพันธุ์พ่อ 
(ต้านทาน) เพ่ือให้ได้ลูกผสมชั่วที่ 1 แล้วผสมตัวเองเพ่ือให้ได้ประชากรรุ่น F2 ซึ่งโดยหลักการสร้าง
ประชากรส าหรับท าแผนที่ยีน เมื่อคัดเลือกพันธุ์ที่จะใช้เป็นพ่อแม่ได้แล้ว จึงน ามาผสมกัน เพ่ือให้ได้ลูก 
F1  โดยทั่วไปถ้าพ่อแม่เป็นพันธุ์แท้ ลูก F1  จะมีจีโนไทป์เฮทเทอโรไซโกต ไม่มีการกระจายตัว และยัง
ไม่สามารถใช้ท าแผนที่ยีนได้ ต้องน าลูกผสม F1  มาผสมต่อ โดยอาจผสมกลับไปยังพ่อหรือแม่ เพ่ือ
สร้างประชากรลูกผสมกลับ BC1 (backcross) หรือผสมตัวเองเพ่ือให้ได้ลูกรุ่น F2  ในพืชนอกจากจะใช้
ประชากรของลูกรุ่น BC1 หรือ F2 แล้วยังอาจใช้ประชากร recombinant inbred (RI) หรือ ดับเบิล
แฮพพลอยด์ (double haploid, DH) ได้ด้วย (สุรินทร์, 2552)  ซึ่งในการทดลองนี้เลือกใช้ประชากร
F2 เนื่องจากเป็นประชากรที่สร้างได้ง่ายและใช้เวลาในการสร้างประชากรน้อยกว่าประชากรชนิดอ่ืนๆ 
ดังการกระจายตัวของอัลลีลหรือเครื่องหมายโมเลกุลจะเป็นสัดส่วน 1 : 2 : 1 (AA : Aa : aa) ผลจาก
การทดลองนี้ใช้การทดสอบ Chi square test ไพรเมอร์สนิปส์ 5 ไพรเมอร์ ว่ามีการกระจายตัวของอัล
ลีลในประชากร F2 แตกต่างจากค่าที่คาดหวังหรือไม่ พบว่าทั้ง 5 มีไพรเมอร์มีการกระจายตัวของอัล
ลีลตรงตามค่าคาดหวัง คือ 1 : 2 : 1 (AA : Aa : aa) ซึ่งคิดเป็น 100 เปอร์เซ็นต์  ของไพรเมอร์
ทั้งหมดที่ใช้ในการทดสอบกับประชากรชั่วที่ 2 ซึ่งสอดคล้องกับการรายงานของ Welz et al. (2000) 
กล่าวว่าการแสดงออกของยีน Ht1 เป็นการแสดงออกแบบข่มสมบูรณ์ (dominance) และจากผลการ
วิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างจีโนไทป์และฟีโนไทป์พบว่าทั้ง 5 เครื่องหมายมีความสัมพันธ์กับ
ลักษณะความต้านทานต่อโรคใบไหม้แผลใหญ่ 
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วิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างจีโนไทป์และฟีโนไทป์ 
 ผลการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างจีโนไทป์และฟีโนไทป์ในการทดลองนี้  พบว่า
เครื่องหมายโมเลกุลสนิปส์ทั้ ง 5 เครื่องหมาย ซึ่งตั้งอยู่บนโครโมโซมแท่งที่  2 ของข้าวโพดมี
ความสัมพันธ์กับลักษณะต้านทานต่อเชื้อรา Exserohilum turcicum คือให้ค่า LOD เท่ากับ 9.43, 
9.04, 8.15, 8.03 และ 7.54 โดยค่า LOD score ทั้งหมดที่ได้มีค่ามากกว่าค่าที่ยอมรับได้คือ เท่ากับ 
3 และมีค่าความแปรปรวนของเปอร์เซ็นต์ฟีโนไทป์ (PVE) เท่ากับ 21, 20.2, 18.5, 18.2 และ 17.2  
เปอร์เซ็นต์ ตามล าดับ ซึ่งการทดลองนี้ให้ผลสอดคล้องกับงานวิจัยของ Puttarach et al. (2016) 
รายงานผลการศึกษาการใช้เครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR ช่วยในการคัดเลือกลักษณะความต้านทาน
ต่อโรค ใบไหม้แผลใหญ่ โดยท าการตรวจสอบ polymorphism ระหว่างสายพันธุ์ต้านทานและ
อ่อนแอต่อโรค และใช้เครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความแตกต่างนี้  น ามาหาความสัมพันธ์ระหว่าง
ลักษณะการเป็นโรคกับเครื่องหมายโมเลกุล ในประชากร F2 จ านวน 157 ต้น พบว่า มี 2 ไพรเมอร์ 
คือ bnlg1721 และ umc1042 ที่ 6.7 cM บนโครโมโซมที่ 2 ที่แสดงความเชื่อมโยงกับยีน Ht1 ที่
ควบคุมลักษณะต้านทานต่อโรค ซึ่งให้ค่าความแปรปรวนของเปอร์เซ็นต์ฟีโนไทป์ (PVE) เท่ากับ 27 
เปอร์เซ็นต์ นอกจากนี้ยังได้ผลจากน าเครื่องหมายสนิปส์บนโครโมโซม 8 ทั้ง 20 เครื่องหมายไป
ทดสอบกับประชากรข้าวโพดข้าวเหนียวลูกผสมชั่วที่ 2 เพ่ือหาความสัมพันธ์ระหว่างเครื่องหมาย
โมเลกุลกับความต้านทานโรค พบว่ามีเครื่องหมายโมเลกุลสนิปส์ 2 เครื่องหมาย ที่มีความสัมพันธ์กับ
ความกับลักษณะความต้านทานต่อโรคใบไหม้แผลใหญ่ในประชากรข้าวโพดข้าวเหนียวนี้ ซึ่งให้ค่า
ความแปรปรวนของเปอร์เซ็นต์ฟีโนไทป์ (PVE) เท่ากับ  37.6 เปอร์เซนต์   และให้ค่า LOD score ที่
สูงถึง   43.15 จากผลการทดลองร่วมกันที่ได้ในครั้งนี้พบว่า สามารถพัฒนาเครื่องหมายสนิปส์บน
โครโมโซมที่ 2 จ านวน 5 เครื่องหมาย และบนโครโมโซมที่ 8 จ านวน 2 เครื่องหมายที่มีความสัมพันธ์
ระหว่างเครื่องหมาย      ดีเอ็นเอกับลักษณะความต้านทานต่อโรคใบไหม้แผลใหญ่ซึ่งให้ค่าความ
แปรปรวนของเปอร์เซ็นต์ฟีโนไทป์ (PVE) มากกว่า 20 เปอร์เซ็นต์ และหากสามารถรวมยีนความ
ต้านทานโรคใบไหม้แผลใหญ่จากทั้งสองประชากรนี้เข้าด้วยกันแล้วอาจส่งผลให้มีค่า ความแปรปรวน
ของเปอร์เซ็นต์ฟีโนไทป์ (PVE) มากถึงเกือบ 60 เปอร์เซ็นต์ ซึ่งนับว่าเป็นประโยชน์อย่างมากต่อการ
ปรับปรุงพันธุ์ข้าวโพดให้มีความต้านทานต่อโรคใบไหม้แผลใหญ่ 
 



 
 

บทที่ 5 
สรุปผลการทดลอง 

 
 1. การคัดเลือกสายพันธุ์ข้าวโพดหวานที่ต้านทาน และอ่อนแอโรค โดยการปลูกเชื้อรา 
Exserohilum turcicum การทดสอบปลูกเชื้อสาเหตุ Exserohilum turcicum ของโรคใบไหม้แผล
ใหญ่จากแหล่งมหาวิทยาลัยแม่โจ้ อ าเภอสันทราย เชียงใหม่ (MJU) กับสายพันธุ์ข้าวโพดหวาน ทั้ง 8 
สายพันธุ์ พบว่า ทั้ง 8 สายพันธุ์ มีคะแนนการเป็นโรคใบไหม้แผลใหญ่ที่แตกต่างกันทางสถิติอย่างมี
นัยส าคัญยิ่ง โดยสายพันธุ์ ChallengerS6-1 และสายพันธุ์  Sugar73S7-18 มีปฏิกิริยาของพันธุ์ที่
ต้านทานต่อโรคสูงสุด ที่ระดับ 1.0 คะแนน ในขณะที่สายพันธุ์ NT58WS6#4 และ Cabaret(W)S4-B 
มีปฏิกิริยาของพันธุ์ที่อ่อนแอต่อโรคสูงสุด ที่ระดับ 9.0 แต่เนื่องจาก เมื่อท าการทดสอบคุณภาพการ
บริโภคแล้วพบว่า สายพันธุ์ ChallengerS6-1 มีคุณภาพการบริโภคที่ดีกว่าทั้งยังมีอายุการออกดอกที่
เร็วกว่า ดังนั้นจึงเลือกสายพันธุ์ ChallengerS6-1 เป็นสายพันธุ์พ่อเพ่ือที่จะน ามาผลิตลูกผสมชั่วที่ 1 
ส่วนสายพันธุ์ อ่อนแอ หากพิจารณาจากความเป็นสายพันธุ์แท้แล้วจะเห็นได้ว่า สายพันธุ์ 
NT58WS6#4 มีความเป็นสายพันธุ์แท้มากกว่า ประกอบกับผลการทดสอบในด้านคุณภาพการบริโภค
พบว่า สายพันธุ์ NT58WS6#4 มีคุณภาพการบริโภคที่ดีกว่า ดังนั้นจึงเลือกสายพันธุ์ NT58WS6#4 มา
ใช้เป็นสายพันธุ์แม่ในการผลิตลูกผสมชั่วที่ 1 เพ่ือจะได้ข้าวโพดหวานสายพันธุ์ลูกผสมชั่วที่ 1 (F1 
population) ที่มีคุณภาพในการบริโภคท่ีดีและมีความต้านทานต่อโรคใบไหม้แผลใหญ่ 
 
 2. การคัดเลือกไพรเมอร์สนิปส์ จากการตรวจสอบไพรเมอร์สนิปส์ ทั้งหมด 140 ไพรเมอร์ 
จากโครโมโซม 2 และ 8 ทั้งหมด 92 และ 48 ไพรเมอร์ กับตัวอย่างพันธุ์ต้านทานหรือ สายพันธุ์พ่อ 
ChallengerS6-1 และพันธุ์อ่อนแอหรือ สายพันธุ์แม่ NT58WS6#4 ได้ไพรเมอร์ที่แสดงความแตกต่าง
ระหว่างพันธุ์พ่อและพันธุ์แม่ทั้งหมด 5 ไพรเมอร์ ได้แก่ MZSNP-0065744, MZSNP-0055106, 
MZSNP-0063922, MZSNP-0073150 และ MZSNP-0070164 และไพรเมอร์ที่ ไม่แสดงความ
แตกต่างระหว่างพันธุ์พ่อและพันธุ์แม่จ านวน 135 ไพรเมอร์ ซึ่งไพรเมอร์ทั้งหมดที่แสดงความแตกต่าง
ได้นั้นตั้งอยู่บนโครโมโซมคู่ที่ 2 เพียงคู่เดียว ซึ่งสอดคล้องกับการรายงานของ Puttarach et al., 
(2016) ที่ใช้แหล่งของสายพันธุ์ต้านทานและอ่อนแอมาจากแหล่งเดียวกัน จึงไม่พบไพรเมอร์บน
โครโมโซมคู่ที่ 8 ที่สามารถแยกความแตกต่างระหว่างสายพันธุ์ต้านทานและอ่อนแอได้ 
 
 



 65 

 3. ผลการประเมินค่าความต้านทานของประชากรชั่ วที่  2 ต่อเชื้อรา Exserohilum 
turcicum  หรือค่าคะแนนการเกิดโรค ตั้งแต่ 1 ถึง 9 ในประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 พบว่าไม่สามารถ
แยกต้นข้าวโพดหวานที่มีความต้านทานออกจากต้นที่อ่อนแอได้อย่างชัดเจน โดยกราฟจ านวนต้นใน
แต่ละคะแนนการเกิดโรคมีการกระจายแบบต่อเนื่อง พืชที่มีความต้านทานค่าคะแนนการเกิดโรคจะมี
ค่าน้อย ในทางตรงกันข้ามพืชที่มีความอ่อนแอจะมีค่าที่มาก คะแนนการเกิดโรคตั้งแต่ 1-5 จัดให้อยู่ใน
กลุ่มของต้นที่มีความต้านทาน ส่วนคะแนนการเกิดโรค 6-9 จัดอยู่ในกลุ่มของต้นที่มีความอ่อนแอ ซึ่ง
การกระจายตัวดังกล่าวนี้ยังไม่สามารถแยกกลุ่มของต้นที่ต้านทานและอ่อนแอออกจากกันได้อย่าง
ชัดเจน ยังคงปรากฏจ านวนของต้นที่ค่อนข้างต้านทาน (MR) และต้นที่ค่อนข้างอ่อนแอ (MS) ปรากฏ
ให้เห็นอยู่ 
 
 4. การวิ เคราะห์การกระจายตัวของลักษณะทางฟีโนไทป์  จากการปลูกเชื้อสาเหตุ 
(Exserohilum turcicum) ในประชากรข้าวโพดหวานลูกผสมชั่วที่ 2 จ านวน 184 ต้น แล้วท าการ
ประเมินการเกิดโรคใบไหม้แผลใหญ่ โดยการให้คะแนนการเป็นโรค 1-9 ที่ระยะ 56 วันหลังปลูก 
จากนั้นน าข้อมูลที่ได้ไปทดสอบอัตราส่วนของการกระจายตัวทางฟีโนไทป์เพ่ือวิเคราะห์จ านวนยีนที่
ควบคุมความต้านทานโรค โดยวิธีการทดสอบ Chi-square test จากคะแนนการเกิดโรคใบไหม้แผล
ใหญ่ พบว่าค่า Chi-square ที่ค านวณได้เท่ากับ 33.51  ซึ่งมีค่ามากกว่าค่า Chi-square ในตารางที่
ความน่าจะเป็น 0.05 ที่ระดับความเป็นอิสระเท่ากับ 1 มีค่าเท่ากับ 3.84 แสดงว่าอัตราส่วนที่ได้จาก
ค่าสังเกตในประชากรรุ่น F2 กับอัตราส่วนที่คาดหมายนี้มีความแตกต่างกันทางสถิติโดยอัตราส่วนต้น
ต้านทาน : ต้นอ่อนแอ ไม่เท่ากับ 3:1 จึงแสดงให้เห็นว่าลักษณะต้านทานต่อเชื้อรา Exserohilum 
turcicum ในประชากรนี้มีอาจมียีนควบคุมหลายยีน หรือเป็นลักษณะเชิงปริมาณ (quantitative 
trait) 
 
 5. การวิเคราะห์ข้อมูลจีโนไทป์ เนื่องจากประชากร F2 ดังการกระจายตัวของอัลลีลหรือ
เครื่องหมายโมเลกุลจะเป็นสัดส่วน 1 : 2 : 1 (AA : Aa : aa) ผลจากการทดลองนี้ใช้การทดสอบ Chi 
square test ไพรเมอร์สนิปส์ 5 ไพรเมอร์ ว่ามีการกระจายตัวของอัลลีลในประชากร F2 แตกต่างจาก
ค่าท่ีคาดหวังหรือไม่ พบว่าทั้ง 5 มีไพรเมอร์มีการกระจายตัวของอัลลีลตรงตามค่าคาดหวัง คือ 1 : 2 : 
1 (AA : Aa: aa) ซ่ึงคิดเป็น 100 เปอร์เซ็นต์ ของไพรเมอร์ทั้งหมดที่ใช้ในการทดสอบกับประชากรชั่วที่ 
2 ซึ่งผลวิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างจีโนไทป์และฟีโนไทป์พบว่าทั้ง 5 เครื่องหมายมีความสัมพันธ์
กับลักษณะความต้านทานต่อโรคใบไหม้แผลใหญ่ 
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 6. การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างจีโนไทป์และฟีโนไทป์ ผลการวิเคราะห์ความสัมพันธ์
ระหว่างจีโนไทป์และฟีโนไทป์ในการทดลองนี้  พบว่าเครื่องหมายโมเลกุลสนิปส์ทั้ง 5 เครื่องหมาย 
ได้แก่  MZSNP-0055106,  MZSNP-0065744, MZSNP-0070164, MZSNP-0063922 และ 
MZSNP-0073150 ซึ่งตั้งอยู่บนโครโมโซมแท่งที่ 2 ของข้าวโพดมีความสัมพันธ์กับลักษณะต้านทาน
ต่อเชื้อรา Exserohilum turcicum คือมีค่าความแปรปรวนของเปอร์เซ็นต์ฟีโนไทป์ (PVE) เท่ากับ 
21, 20.2, 18.5, 18.2 และ 17.2 เปอร์เซ็นต์ และให้ค่า LOD เท่ากับ 9.43, 9.04, 8.15, 8.03 และ 
7.54 ตามล าดับ 
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ภาคผนวก 
ตารางภาคผนวกที่ 1 แสดงจ านวนเมล็ดลูกผสมชั่วที่ 1 ที่ได้จากการผสมระหว่างสายพันธุ์แม่อ่อนแอ 
        (NT58WS6#4) และสายพันธุ์พ่อต้านทาน (ChallengerS6-1) 
 

ฝักที่ จ านวนเมล็ด 

1 196 

2 195 

3 183 

4 192 

5 184 

รวม 950 

เฉลี่ย 190 

 
ตารางภาคผนวกที่ 2 แสดงจ านวนเมล็ดลูกผสมชั่วที่ 2 ที่ได้จากการผสมตัวเองของลูกผสมชั่วที่ 1 
        ระหว่างสายพันธุ์แม่อ่อนแอ (NT58WS6#4) และสายพันธุ์พ่อต้านทาน  
        (ChallengerS6-1) 
 

ฝักที่ จ านวนเมล็ด 

1 290 

2 298 

3 299 

4 299 

5 298 

6 296 

รวม 1780 

เฉลี่ย 297 
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ตารางภาคผนวกที่ 3 แสดงรายชื่อเครื่องหมายสนิปส์บนโครโมโซมที่ 2 

No. ID No. ID 

1 MZSNP-NCLB-02-0000007 25 MZSNP-0016741 

2 MZSNP-NCLB-02-0000012 26 MZSNP-0016749 

3 MZSNP-NCLB-02-0000018 27 MZSNP-0016750 

4 MZSNP-NCLB-02-0000026 28 MZSNP-0016751 

5 MZSNP-NCLB-02-0000030 29 MZSNP-0016752 

6 MZSNP-NCLB-02-0000046 30 MZSNP-0016754 

7 MZSNP-NCLB-02-0000049 31 MZSNP-0016758 

8 MZSNP-NCLB-02-0000061 32 MZSNP-0016781 

9 MZSNP-NCLB-02-0000069 33 MZSNP-0016782 

10 MZSNP-NCLB-02-0000070 34 MZSNP-0016784 

11 MZSNP-NCLB-02-0000073 35 MZSNP-0016785 

12 MZSNP-NCLB-02-0000077 36 MZSNP-0016786 

13 MZSNP-NCLB-02-0000105 37 MZSNP-0016787 

14 MZSNP-NCLB-02-0000111 38 MZSNP-0016791 

15 MZSNP-NCLB-02-0000119 39 MZSNP-0016794 

16 MZSNP-0016714 40 MZSNP-0016796 

17 MZSNP-0016715 41 MZSNP-0016797 

18 MZSNP-0016716 42 MZSNP-0016799 

19 MZSNP-0016722 43 MZSNP-0016800 

20 MZSNP-0016724 44 MZSNP-0016802 

21 MZSNP-0016725 45 MZSNP-0016809 

22 MZSNP-0016726 46 MZSNP-0016810 

23 MZSNP-0016731 47 MZSNP-0016816 

24 MZSNP-0016732 48 MZSNP-0016824 
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ตารางภาคผนวกที่ 3 (ต่อ) 

No. ID No. ID 

49 MZSNP-0016733 71 MZSNP-0016825 

50 MZSNP-0016734 72 MZSNP-0016826 

51 MZSNP-0016736 73 MZSNP-0016827 

52 MZSNP-0016839 74 MZSNP-0065746 

53 MZSNP-0016849 75 MZSNP-0065747 

54 MZSNP-0016851 76 MZSNP-0066001 

55 MZSNP-0055106 77 MZSNP-0066883 

56 MZSNP-0055995 78 MZSNP-0066884 

57 MZSNP-0057502 79 MZSNP-0066885 

58 MZSNP-0057825 80 MZSNP-0066886 

59 MZSNP-0059611 81 MZSNP-0066983 

60 MZSNP-0060087 82 MZSNP-0069693 

61 MZSNP-0060245 83 MZSNP-0070164 

62 MZSNP-0060497 84 MZSNP-0071240 

63 MZSNP-0062755 85 MZSNP-0072585 

64 MZSNP-0063921 86 MZSNP-0073150 

65 MZSNP-0063922 87 MZSNP-0074070 

66 MZSNP-0065250 88 MZSNP-0074118 

67 MZSNP-0065251 89 MZSNP-0074274 

68 MZSNP-0065445 90 MZSNP-0074308 

69 MZSNP-0065744 91 MZSNP-0074421 

70 MZSNP-0065745 92 MZSNP-0075557 
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ตารางภาคผนวกที่ 4 แสดงรายชื่อเครื่องหมายสนิปส์บนโครโมโซมที่ 8 

1 MZSNP-NCLB-08-001 25 MZSNP-NCLB-08-025 

2 MZSNP-NCLB-08-002 26 MZSNP-NCLB-08-026 

3 MZSNP-NCLB-08-003 27 MZSNP-NCLB-08-027 

4 MZSNP-NCLB-08-004 28 MZSNP-NCLB-08-028 

5 MZSNP-NCLB-08-005 29 MZSNP-NCLB-08-029 

6 MZSNP-NCLB-08-006 30 MZSNP-NCLB-08-030 

7 MZSNP-NCLB-08-007 31 MZSNP-NCLB-08-031 

8 MZSNP-NCLB-08-008 32 MZSNP-NCLB-08-032 

9 MZSNP-NCLB-08-009 33 MZSNP-NCLB-08-033 

10 MZSNP-NCLB-08-010 34 MZSNP-NCLB-08-034 

11 MZSNP-NCLB-08-011 35 MZSNP-NCLB-08-035 

12 MZSNP-NCLB-08-012 36 MZSNP-NCLB-08-036 

13 MZSNP-NCLB-08-013 37 MZSNP-0016852 

14 MZSNP-NCLB-08-014 38 MZSNP-0058018 

15 MZSNP-NCLB-08-015 39 MZSNP-0064919 

16 MZSNP-NCLB-08-016 40 MZSNP-0064920 

17 MZSNP-NCLB-08-017 41 MZSNP-0064921 

18 MZSNP-NCLB-08-018 42 MZSNP-0064922 

19 MZSNP-NCLB-08-019 43 MZSNP-0068234 

20 MZSNP-NCLB-08-020 44 MZSNP-0069581 

21 MZSNP-NCLB-08-021 45 MZSNP-0069582 

22 MZSNP-NCLB-08-022 46 MZSNP-0069583 

23 MZSNP-NCLB-08-023 47 MZSNP-0069584 

24 MZSNP-NCLB-08-024 48 MZSNP-0069585 
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ตารางภาคผนวกที่ 5 แสดงข้อมูลคะแนนการเกิดโรคใบไหม้แผลใหญ่ (ข้อมูลฟีโนไทป์) และข้อมูลผล
ตรวจจีโนไทป์ (ข้อมูลจีโนไทป์) ของเครื่องหมายโมเลกุล MZSNP-0055106, MZSNP-006574, 
MZSNP-0070164, MZSNP-0063922 และ MZSNP-0073150 ในประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 (F2 
population) จ านวน 184 ต้น 
 

Plant 
Phenotype 

score 
Genotype score 

No.  NCLB score 
MZSNP-
0065744 

MZSNP-
0055106 

MZSNP-
0070164 

MZSNP-
0073150 

MZSNP-
0063922 

1 5 H H H H H 

2 6 H H H H H 

3 6 H H H H H 

4 5 B B B B B 

5 3 A A A A A 

6 7 B B B B B 

7 6 B B B B B 

8 5 H - H H H 

9 5 H H H H H 

10 8 B B B B B 

11 7 B B B B B 

12 2 A A A H A 

13 8 H H H H H 

14 3 A A A A A 

15 3 A A A H H 

16 5 H H H H H 
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ตารางภาคผนวกที่ 5 (ต่อ) 
 

Plant 
Phenotype 

score 
Genotype score 

No.  NCLB score 
MZSNP-
0065744 

MZSNP-
0055106 

MZSNP-
0070164 

MZSNP-
0073150 

MZSNP-
0063922 

17 3 H H H H H 

18 3 H H H H H 

19 3 A A A A A 

20 6 H H H H H 

21 4 A A A A A 

22 6 B B B B B 

23 5 H H H H H 

24 5 H H H H H 

25 3 A A A A A 

26 4 A A A A A 

27 6 H H H H H 

28 6 H H H H H 

29 5 B B B B B 

30 3 A A A A A 

31 4 B B B B B 

32 8 H H H H H 

33 7 H H H H H 

34 5 B B B B B 

35 4 H H H H H 
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ตารางภาคผนวกที่ 5 (ต่อ) 
 

Plant 
Phenotype 

score 
 

Genotype score 

No.  NCLB score 
 MZSNP-

0065744 
MZSNP-
0055106 

MZSNP-
0070164 

MZSNP-
0073150 

MZSNP-
0063922 

36 4  A A A A A 

37 6  H H H H H 

38 6  H H H H H 

39 2  A A H A A 

40 3  H H H H H 

41 2  B B B B B 

42 3  B B B B B 

43 2  A A A A A 

44 2  H H H H H 

45 5  H H H H H 

46 6  B B B B B 

47 2  H H A H H 

48 6  H H H H H 

49 5  H H H H H 

50 7  H H H H H 

51 8  H H A H H 

52 6  H H H H H 

53 6  B B B B B 

54 3  A A A A A 
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ตารางภาคผนวกที่ 5 (ต่อ) 
 

Plant 
Phenotype 

score 
Genotype score 

No.  NCLB score 
MZSNP-
0065744 

MZSNP-
0055106 

MZSNP-
0070164 

MZSNP-
0073150 

MZSNP-
0063922 

55 3 A A A A - 

56 4 A A A A A 

57 3 A A A A A 

58 6 H H H H H 

59 3 A A A A A 

60 3 A A A A A 

61 4 H H H H H 

62 4 H H H H H 

63 3 H H H H H 

64 3 H H H H H 

65 4 H H H H H 

66 6 H H H H H 

67 6 H H H H H 

68 6 H H H H H 

69 5 H H H H H 

70 5 H H H H H 

71 3 A A A A A 

72 4 H B B B B 
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ตารางภาคผนวกที่ 5 (ต่อ) 
 

Plant 
Phenotype 

score 
Genotype score 

No.  NCLB score 
MZSNP-
0065744 

MZSNP-
0055106 

MZSNP-
0070164 

MZSNP-
0073150 

MZSNP-
0063922 

73 3 H H H H H 

74 4 H H H H H 

75 2 A A A A A 

76 7 H H H H H 

77 4 B B B B B 

78 2 B B B B B 

79 4 H H H H H 

80 4 H H H H H 

81 5 A H H H H 

82 5 B B B B B 

83 3 B B B B B 

84 3 A A A A A 

85 3 B B B B B 

86 2 B H B B B 

87 3 A A A A A 

88 2 A A A A A 

89 2 H H H H H 

90 6 B B B B B 
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ตารางภาคผนวกที่ 5 (ต่อ) 
 

Plant 
Phenotype 

score 
Genotype score 

No.  NCLB score 
MZSNP-
0065744 

MZSNP-
0055106 

MZSNP-
0070164 

MZSNP-
0073150 

MZSNP-
0063922 

109 6 B B B B B 

110 1 H H H H H 

111 8 B B B B B 

112 5 B B H B B 

113 5 H H H H H 

114 4 B B B B B 

115 4 H H H H H 

116 3 B B B B B 

117 6 B B B B B 

118 4 A A A A A 

119 4 B B B B B 

120 3 A A A A A 

121 4 A A A A A 

122 3 A A A A A 

123 2 B B B B B 

124 3 H H H H H 

125 2 A A A A A 

126 2 A A A A A 
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ตารางภาคผนวกที่ 5 (ต่อ) 
 

Plant 
Phenotype 

score 
Genotype score 

No.  NCLB score 
MZSNP-
0065744 

MZSNP-
0055106 

MZSNP-
0070164 

MZSNP-
0073150 

MZSNP-
0063922 

127 3 A A A A A 

128 2 A A A A A 

129 5 H H H H H 

130 6 H H H H H 

131 3 B B B B B 

132 2 H H H H H 

133 8 B B B B B 

134 5 B B B B B 

135 6 H H H H H 

136 4 H H H H H 

137 2 H H H H H 

138 1 H H H H H 

139 7 H H H H H 

140 2 A A A A A 

141 3 A A A A A 

142 5 H H H H H 

143 4 A A A A A 

144 3 H H H H H 
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ตารางภาคผนวกที่ 5 (ต่อ) 
 

Plant 
Phenotype 

score 
Genotype score 

No.  NCLB score 
MZSNP-
0065744 

MZSNP-
0055106 

MZSNP-
0070164 

MZSNP-
0073150 

MZSNP-
0063922 

145 2 H H H H H 

146 3 H H H H H 

147 3 H H H H H 

148 3 H H H H H 

149 5 H H H H H 

150 5 H H H H H 

151 2 H H H H H 

152 3 A A A A A 

153 6 H H H H H 

154 3 H H H H H 

155 2 H H H H H 

156 8 B B B B B 

157 6 H H H H H 

158 5 H H H H H 

159 6 B B B B B 

160 3 A A A A A 

161 8 H H H A A 

162 5 H H H H H 
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ตารางภาคผนวกที่ 5 (ต่อ) 
 

Plant 
Phenotype 

score 
Genotype score 

No.  NCLB score 
MZSNP-
0065744 

MZSNP-
0055106 

MZSNP-
0070164 

MZSNP-
0073150 

MZSNP-
0063922 

163 4 H H H H H 

164 3 H H H H H 

165 6 H H H H - 

166 8 H H H H H 

167 7 B B B B B 

168 6 H H H H H 

169 5 A A A A A 

170 3 H H H H H 

171 7 H H H H H 

172 2 A A A A A 

173 7 H H H H H 

174 3 A A A A A 

175 6 H H H H H 

176 2 A A A A A 

177 7 H H H H H 

178 5 H H H H H 

179 2 H H H H H 

180 3 A A A A - 
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ตารางภาคผนวกที่ 5 (ต่อ) 
 

Plant 
Phenotype 

score 
Genotype score 

No.  NCLB score 
MZSNP-
0065744 

MZSNP-
0055106 

MZSNP-
0070164 

MZSNP-
0073150 

MZSNP-
0063922 

181 3 H H H H H 

182 2 A A A A A 

183 3 A A A A A 

184 2 B B B B B 

 
 

     



 
 

ประวัติผู้ว ิจัย 
 

ประวัติผู้วิจัย 
 

ชื่อ-สกุล เกศฎาภรณ์  จันต๊ะ 
เกิดเมื่อ 27 พฤศจิกายน 2529 
ประวัติการศึกษา พ.ศ.2552 วิทยาศาสตร์บัณฑิต สาขาพืชผัก มหาวิทยาลัยแม่โจ้ อ าเภอสัน

ทราย จังหวัดเชียงใหม่  
พ.ศ.2547 สายวิทยาศาสตร์คณิตศาสตร์ โรงเรียนแม่แตง อ าเภอแม่แตง 
จังหวัดเชียงใหม่ 

ประวัติการท างาน พ.ศ.2552-ปัจจุบัน ต าแหน่งผู้ช่วยนักวิจัย บริษัท ฮอทิเจนเนติคส์ รีเสิร์ช 
(เอส.อี.เอเชีย) จ ากัด   
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