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บทคัดย่อ: ข้อมูลความสามารถในการถ่ายทอดลักษณะทางพันธุกรรมต้านทานต่อโรคไวรัสใบหงิกเหลืองพริก (Pepper yellow leaf 
curl virus, PepYLCV) มีความสำคัญต่อการพัฒนาพันธุ์ที่ต้านทานต่อโรคนี้ การศึกษานี้มีจุดมุ่งหมายเพื่อศึกษาความสามารถในการ
ถ่ายทอดลักษณะทางพันธุกรรมความต้านทานต่อเช้ือ PepYLCV ในประชากรพริก 2 คู่ผสม (101/203 และ 103/203) ที่มาจากแหล่ง
ความต้านทานแตกต่างกัน คือ Tiwari (101) และ PSP-11 (102) ผสมกับพันธุ ์พริกที่มีลักษณะที่ดีทางการเกษตรแต่อ่อนแอต่อ 
PepYLCV (YTP18; 203) โดยสร้างประชากร 6 ประชากร ได้แก่ P1, P2, F1, F2, BC1P1 และ BC1P2 ปลูกทดสอบ 2 ฤดู ผลการวิเคราะห์
ค่าเฉลี่ย ในคู่ผสม 101/203 พบอิทธิพลของยีนที่ควบคุมความต้านทานเป็นแบบบวกสะสม x แบบข่ม มี h2

n ต่ำทั้ง 2 ฤดู และควบคุม
ด้วยยีนหลายคู่ อิทธิพลของยีนควบคุมผลผลิตเป็นแบบ บวกสะสม x บวกสะสม มี h2

n ต่ำทั้ง 2 ฤดู และอิทธิพลของยีนควบคุมลักษณะ
ปริมาณสารแคปไซซินอยด์เป็นแบบข่ม x แบบข่ม ในฤดูแล้ง มี h2

n สูงในฤดูแล้ง ส่วนในพริกคู่ผสม 103/203 พบอิทธิพลของยีน
ต้านทานเป็นแบบบวกสะสม x บวกสะสม และมี h2

n ต่ำทั้ง 2 ฤดู และควบคุมด้วยยีนหลักท่ีเป็นยีนเด่น 1 คู่ อิทธิพลของยีนผลผลิตเป็น
แบบข่ม x แบบข่ม มี h2

n  สูงทั้ง 2 ฤดู และอิทธิพลควบคุมลักษณะสารแคปไซซินอยด์เป็นแบบข่ม x แบบข่ม ในฤดูแล้ง และมี h2
n สูง

ในฤดูฝน เนื่องจากลักษณะผลผลติและสารแคปไซซินอยด์ควบคุมด้วยยีนหลายคู ่ดังนั้นในการพัฒนาพันธุ์พริกให้ต้านทานต่อ PepYLCV 
และมีลักษณะทางการเกษตรที่ดีจึงควรใช้วิธีคัดเลือกแบบบันทึกประวัติ และผสมกลับ 
คำสำคัญ: ค่าเฉลี่ยระหว่างช่ัวรุ่น; บีโกโมไวรัส; โรคไวรัสใบหงิกเหลืองพริก; พริกพันธุ์ต้านทาน 
 
ABSTRACT: The inheritance information of Pepper yellow leaf curl virus (PepYLCV) is very important to improve 
the resistance to PepYLCV in hot pepper. The objective of this study was to investigate the inheritance of PepYLCV 
resistance Two crosses (101/203 and 103/203) derived from different genetic resistance resources, Tiwari (101) and 
PSP-11 (103). ‘203’ or YTP18’  had good agronomic characteristics, but it is susceptible to the PepYLCV. Six 
populations (P1, P2, F1, F2, BC1P1, and BC1P2) were produced and evaluated under two seasons. Using the generation 
mean analysis for disease resistance of the first cross (101/203), additive x dominance was the main effect, their 
narrow sense heritability was low and χ² test indicated that their gene segregation was not fitted for one gene 
controlling. The gene segregations of their progenies were controlled by polygenic genes for both seasons. 
Meanwhile, additive x additive was the gene effect for fruit yield and its narrow sense heritability was low in both 
seasons. In addition, dominance x dominance was the main effect for capsaicinoids content, and its narrow sense 
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heritability was high in dry season. For the generation mean analysis for disease resistance of the second cross of 
hot pepper (103/203), additive x additive was the main effect, its narrow sense heritability was lowม and χ² test 
indicated their gene segregation was fitted for one gene controlling. Meanwhile, dominance x dominance was the 
gene effect for fruit yield and its narrow sense heritability was high. Additionally, dominance x dominance was the 
main effect for capsaicinoids content in dry season, and its narrow sense heritability was high in rainy season. Due 
to their polygenic genes controlling in fruit yield and capsaicinoids traits, the pedigree and backcross can be utilized 
for hot pepper breeding to increase the resistant to PepYLCV and good agronomic traits. 
Keywords: generation mean analysis; Begomovirus, PepYLCV; hot pepper; resistant varieties 
 

บทนำ  
      ประเทศไทยมีลักษณะภูมิประเทศที่เหมาะกับการปลูกและการเจริญเติบโตของพริก จึงสามารถปลูกได้ทั่วทุกภาค ซึ่งผลผลิตพริก
ถูกนำมาใช้ประโยชน์ทั้งในรูปพริกสด พริกแห้ง รวมถึงผลิตภัณฑ์ต่าง ๆ นอกจากนี้ยังมีการนำสารเผ็ดในพริกมาใช้ประโยชน์ในด้าน
อาหารเพื่อสุขภาพ และอุตสาหกรรมยา (สุชีลา, 2557) อย่างไรก็ตามพื้นทีป่ลูกพริกของประเทศไทยในปัจจุบันลดลงจากอดีตเป็นอย่าง
มาก เนื่องด้วยปัญหาหลายด้าน อาทิ ภูมิอากาศเปลี่ยน ฝน แล้ง น้ำท่วม ความไม่สม่ำเสมอของสายพันธ์ุ นอกจากน้ันพริกยังเป็นพืชที่มี
การเข้าทำลายของโรคและแมลงหลายชนิด ทำให้ต้องใช้สารเคมีกำจัดแมลงตลอดระยะเวลาการผลิต นำมาซึ่งการมีปริมาณสารตกค้าง
ในผลผลิต (วิลาวัลย์ และคณะ, 2558) โดยโรคที่มีความสำคัญโรคหนึ่งที่ส่งผลต่อการผลิตพริกคือโรคไวรัสใบหงิกเหลืองพริก (Pepper 
yellow leaf curl virus) ที่เกิดจากเชื้อไวรัสในวงศ์ Geminivirus จีนัส Begomovirus ส่งผลให้ใบพริกมีลักษณะหงิกงอ เป็นสีเหลือง 
ชะงักการเจริญเติบโตทำให้ต้นพริกแคระแกร็น สร้างความเสียหายต่อผลผลิตพริกทั่วโลก 80-100% (Prakash and Singh, 2006) โดย
มีแมลงหวี่ขาวยาสูบ (Bemisia tabaci Genn.) เป็นพาหะของโรคไวรัสใบหงิกเหลืองในพืช (Chomdej et al., 2012) การเลือกใช้พันธุ์
พริกที่เป็นพันธุ์ต้านทานต่อโรคไวรัสใบหงิกเหลืองพริกเป็นวิธีการหนึ่งที่สามารถป้องกันและควบคุมการแพร่ระบาดของโรคได้อย่างมี
ประสิทธิภาพ  
      การพัฒนาพันธุ์พริกต้านทานไวรัสให้ประสบความสำเร็จจำเป็นต้องเริ่มต้นจากเชื้อพันธุกรรมที่ดีและทราบข้อมูลการถ่ายทอด
ลักษณะทางพันธุกรรมของความต้านทานและผลผลิตของประชากรพริกซึ่งเป็นข้อมูลที่สำคัญและจำเป็นสำหรับงานปรับปรุงพันธุ์ให้
ต้านทานโรคไวรัสและมีลักษณะทางการเกษตรที่ดี โดยเฉพาะข้อมูลของพริกในกลุ่ม C. annuum L. ซึ่งยังเป็นที่ต้องการของนัก
ปรับปรุงพันธุ ์ต้านทานไวรัสอีกจำนวนมาก พบว่าพริกพันธุ ์ PBC459, 0937-7618-1117-20, PP0735-5696-1 และ PBC535 
(C05618) มีความต้านทานต่อการเข้าทำลายของไวรัสใบหงิกเหลืองพริกได้ดี (นครินทร์ และคณะ, 2016) ขณะที่มีรายงานการประเมิน
พันธุ์ต้านทานจำนวน 27 สายพันธุ์ โดยการถ่ายทอดเชื้อด้วยแมลงหวี่ขาวยาสูบ พบว่าสายพันธุ์ IPBC12 มีความต้านทานต่อเช้ือ 
Begomovirus ‘Segunung’ isolate ซึ่งพริกสายพันธุ์นี้จัดอยู่ในกลุ่ม C. annuum (Ganefianti, 2008) และยังมีงานทดลองที่ทำการ
ประเมินพันธุ์ต้านทานต่อเช้ือ PepYLCV-TH พบว่าพริกพันธ์ุ Perennial HDV มีความต้านทานต่อเชื้อในระดับ HR (Highly resistant) 
พันธุ์ Tiwari, PSP-11 และ KR-B (res BW)/NP-46-A มีความต้านทานต่อเชื้อในระดับ R (Resistant) (ญาณิศา, 2561) นอกจากนี้ยังมี
การพัฒนาสายพันธุ์พริกที่ต้านทานต่อไวรัส Pepper leaf curl virus (PepLCV) ได้แก่ GKC-29, BS-35 และ Bhut Jolokia (Rai et 
al., 2014) และการผสมข้ามระหว่างสายพันธุ์ IPBC10 และ IPBC12 ให้ลูกผสมที่มีคุณสมบัติต้านทาน Begomovirus แต่มีลักษณะทาง
การเกษตรต่ำ (Ganefiant et al., 2015)  
      เชื้อพันธุกรรมพันธุ์พริกที่ต้านทานต่อเชื้อส่วนใหญ่มีลักษณะทางการเกษตรที่ไม่ตรงกับความต้องการของตลาด ท ำให้มีความ
ต้องการพริกพันธุ์ใหม่ที่มีลักษณะทางการเกษตรดีและต้านทานต่อไวรัส ดังนั้นการศึกษาอิทธิพลของยีนจากการวิเคราะห์ค่าเฉลี่ย

ระหว่างชั่วรุ่น (generation mean analysis; GMA) การคำนวณอัตราพันธุกรรม และ χ² เป็นวิธีการที่ใช้ทดสอบและสามารถอธิบาย
ความสามารถในการถ่ายทอดทางพันธุกรรมความต้านทานโรคและผลผลิตได้ มีรายงานการแสดงออกของยีนต้านทานต่อเช้ือ 
Begomovirus ในพืชหลายชนิด อย่างเช่นในมะเขือเทศนั้นการแสดงออกของยีนเป็นแบบบวกสะสม และในบางประชากรพบการ
แสดงออกของยีนเป็นแบบบวกสะสม แบบข่ม และปฏิกิริยาสัมพันธ์ของยีนแบบบวกสะสม x แบบบวกสะสม และในเชื้อ TYLCV (Singh 
et al., 2015) และการศึกษาพันธุกรรมความต้านทานของพริกต่อเชื้อ Begomovirus โดยการวิเคราะห์ค่าเฉลี่ยระหว่างชั่วรุ่นพบว่า 
อิทธิพลหลักของยีนต้านทานเป็นแบบข่ม และมีปฏิกิริยาสัมพันธ์ของยีนแบบบวกสะสม x แบบบวกสะสม ในกลุ่มประชากร IPBC12 x 
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UNIB C GTS1 ส่วนในกลุ่มประชากร IPBC10 x IPBC14 มีอิทธิพลหลักของยีนต้านทานเป็นแบบข่ม และมีปฏิกิริยาสัมพันธ์ของยีนแบบ
ข่ม x แบบข่ม (Ganefianti et al., 2015) จากการประเมินระดับความรุนแรงของโรคมีค่าอัตราพันธุกรรมในระดับสูง (52.52-64.16 
เปอร์เซ็นต์) ซึ่งจากการรายงานดังกล่าวแสดงให้เห็นว่ายีนต้านทานต่อเชื้อกลุ่ม  Begomovirus มีความหลากหลายขึ้นอยู่กับแหล่งเชื้อ
พันธุกรรมความต้านทานและชนิดของเชื ้อสาเหตุ และยังพบว่าลักษณะความต้านทานต่อจีนัส Begomovirus ถูกควบคุมด้วย 
dominant gene ในคู ่ผสม FL201 x S-343 (Jindal et al., 2018) ขณะที ่ในคู ่ผสม IPBC12 x UNIB C GTS1 ถูกควบคุมด้วย 
polygenic genes และในคู่ผสม IPBC10 x IPBC14 ถูกควบคุมโดย two recessive genes (Ganefiant et al., 2015) นอกจากน้ียังมี
รายงานว่า พันธุ์ GKC-29, BS-35 และ Bhut Jolokia ซึ่งมีความต้านทานต่อเชื้อ PepLCV (Rai et al., 2014) และพันธุ์ Perennial 
HDV, Tiwari, PSP-11 และ KR-B (res BW)/NP-46-A ที่มีรายงานความต้านทานต่อเชื้อ Pepper yellow leaf curl virus-Thailand 
(PepYLCV-TH) มีลักษณะความต้านทานท่ีถูกควบคุมดว้ย recessives gene (ญาณิศา, 2561) อีกด้วย ซึ่งความสามารถในการถ่ายทอด
ลักลักษณะทางพันธุกรรมนั้นอยู่ในระดับต่ำถึงสูง (Ganefiant et al., 2015) นอกจากนี้พบว่าอิทธิพลของยีนที่ควบคุมลักษณะผลผลิต
และปริมาณสารเผ็ดถูกควบคุมด้วยยีนหลายคู่ มีอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม แบบข่ม และยังพบปฏิกิริยาสัมพันธ์ของยีนทั้งสามแบบ 
(Murthy and Deshpande, 1997; Tempeetikul et al., 2013) ดังนั้นการทดลองครั้งนี้ได้มีการสร้างประชากร 6 ประชากร จำนวน 
2 คู่ผสม ที่ได้รับยีนต้านทานที่มีฐานพันธุกรรมแตกต่างกันจากพันธุ์ Tiwari (101) และพันธุ์ PSP-11 (103) โดยมีวัตถุประสงค์เพื่อศึกษา
ความสามารถในการถ่ายทอดลักษณะทางพันธุกรรมของลักษณะความต้านทานต่อเชื้อไวรัสใบหงิกเหลืองในพริก (Pepper yellow leaf 
curl virus) โดยใช้การวิเคราะห์ค่าเฉลี่ยระหว่างชั่วรุ่น คำนวณอัตราพันธุกรรม และการหายีนที่ควบคุมลักษณะความต้านทาน เพื่อนำ
ข้อมูลมาใช้ประโยชน์ในการปรับปรุงพันธุ์พริกต้านทานต่อโรคไวรัสใบหงิกเหลืองพริกต่อไป 
 
วิธีการศึกษา 
ประชากรที่ใช้ในการศึกษา 
      คัดเลือกพันธุ์ที่ให้ผลผลิตสูงและมีลักษณะความต้านทานต่อโรคไวรัสใบหงิกเหลืองพริก จำนวน 2 คู่ผสม ที่มาจากการศึกษาของ 
ญาณิศา (2561) คือ 101/203 และ 103/203 (Figure 1) ทั้ง 2 คู่ผสม มีพันธุ์แม่ที่มาจากแหล่งความต้านทานที่แตกต่างกัน (Tiwari: 
101; PSP-11: 103) และพ่อพันธุ์เดียวกัน (YTP18: 203) ซึ่งมีลักษณะที่ดีทางการเกษตร จากนั้นได้สร้างประชากร 6 ประชากร คือ 
พันธุ์พ่อ (P1) และพันธุ์แม่ (P2) ลูกผสมชั่วที่ 1 (F1), ลูกผสมชั่วรุ่นที่ 2 (F2), ลูกผสมกลับหาแม่ (BC1P1) และลูกผสมกลับหาพ่อ (BC1P2) 
ตามขั้นตอนการพัฒนาพันธุ์พริกต้านทานต่อโรคไวรัสใบหงิกเหลืองพริกใน Figure 1 และทำการทดสอบ 2 ฤดูปลูก ในช่วงฤดูฝน เดือน
พฤษภาคม-ตุลาคม 2561 และในช่วงฤดูแล้ง เดือนพฤศจิกายน พ.ศ. 2561 – เมษายน พ.ศ. 2562 
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Figure 1 The schematic improvement of hot pepper resistance to PepYLCV 
**: SCA and GMA are, specific combining ability and generation mean analysis, respectively 

 
การประเมินความต้านทานต่อโรคไวรัสใบหงิกเหลืองพริก   
การเตรียมเชื้อ PepYLCV และการเตรียมแมลงหวี่ขาวยาสูบปลอดเชื้อไวรัส 
      ทำการเพิ่มปริมาณเชื้อไวรัส Pepper yellow leaf curl Thailand virus isolate KON-KG5B ด้วยวิธีการเสียบกิ่งที่เป็นโรคกับ
ต้นพริกพันธุ์อ่อนแอที่ไม่เป็นโรค (Kumar et al., 2009) และเลี้ยงแมลงหวี่ขาวยาสูบบนต้นมะเขือเปราะภายในกรงเลี้ยงแมลงที่มีตา
ข่ายขนาดความถี่ 40 mesh (วิภาลัย, 2555) อย่างน้อยระยะเวลา 2 ช่ัวอายุของแมลงหวี่ขาวยาสูบ เพ่ือให้แมลงหวี่ขาวยาสูบปลอดจาก
เชื้อไวรัสใบหงิกเหลือง (Rubinstein and Czosnek, 1997) 
การปลูกเชื้อ PepYLCV 
      นำแมลงหวี่ขาวยาสูบที่ปลอดเช้ือไวรสัในระยะตัวเต็มวัยมาปลอ่ยในกรงที่มีต้นพริกที่มีเช้ือไวรสั เพื่อให้แมลงดูดกินน้ำเลีย้งและรับเช้ือไวรสั
ใบหงิกเหลืองเข้าไปในตัว เป็นเวลานาน 24 ชั่วโมง แล้วนำแมลงหวี่ขาวยาสูบที่ได้รับเชื้อ จำนวน 1 ,000 ตัวต่อกรง มาปล่อยในต้นกล้า
พริก อายุ 1 เดือน ที่เตรียมไว้สำหรับประเมินความต้านทานต่อโรคไวรัสใบหงิกเหลืองในพริก ภายใต้สภาพโรงเรือน  เป็นเวลา 48 ชั่วโมง 
จากนั้นพ่น 0.15% เอนโดซัลแฟน เพื่อกำจัดแมลงหวี่ขาวยาสูบ (Kumar et al., 2009) วางแผนการทดลองแบบสุ่มสมบูรณ์ (completely 
randomized design: CRD) โดยสุ่มสมบูรณ์ลงในถาดเพาะในโรงเรือน ซึ่งมีความสม่ำเสมอของปัจจัย โดยแต่ละคู่ผสมมีจำนวนต้น ดังที่แสดงใน 
Table 1 
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Table 1 Number of plants in 101/203 and Number of plants in 103/203 for analyze in CRD 
Populations Number of plant in 101/203 Number of plant in 103/203 

P1 61 63 
P2 69 67 
F1 65 64 
F2 200 207 

BC1P1 130 106 
BC1P2 117 118 

 
การประเมินการเกิดโรค 
      บันทึกข้อมูลการเกิดโรคทุกสัปดาห์เป็นระยะเวลา 6 สัปดาห์ หลังจากการถ่ายทอดเชื้อ โดยประเมินค่าคะแนนระดับความรุนแรง
การเกิดโรค หรือจำนวนต้นที่แสดงลักษณะใบหงิกเหลือง และให้คะแนนระดับการเกิดโรค 6 ระดับ (0, 1, 2, 3, 4, 5) ตามวิธี Rai และ
คณะ (2014) ดังท่ีแสดงใน Table 2 และ Figure 2 
 
Table 2 Score for classifying leaf curl disease reactions caused by PepYLCV in Capsicum  
Score Symptom Disease reaction 

0 No symptom Immunity 
1 0–5% curling, slight yellowing, chlorotic spot or mosaic Highly resistant (HR) 
2 6-25% curling, clear yellowing, mosaic, vein yellowing, blistering Resistant (R) 
3 26–50% curling puckering and yellowing of leaves and swelling of veins Moderately resistant (MS) 
4 51–75% leaf curling and yellowing, plant stunting, and blistering of internodes Susceptible (S) 
5 More than 75% curling and deformed small leaves, stunted plant growth 

with small flowers and no or small fruit set 
Highly susceptible (HS) 

Source; Adapted from Rai et al. (2014) 

 

 
Figure 2 PepYLCV disease symptom (0-5) for evaluation hot pepper 
**: 0 = Immunity, 1 = 0–5% curling, slight yellowing, chlorotic spot or mosaic, 2 = 6-25% curling, clear yellowing, mosaic, vein yellowing, 
blistering, 3 = 26–50% curling puckering and yellowing of leaves and swelling of veins, 4 = 51–75% leaf curling and yellowing, plant 
stunting, and blistering of internodes, 5 = More than 75% curling and deformed small leaves, stunted plant growth with small flowers 
and no or small fruit set 
 



KHON KAEN AGRICULTURE JOURNAL 49 (2): 334-343 (2021)./doi:10.14456/kaj.2021.29.                                                            339  
 

การประเมินผลผลิตและองค์ประกอบผลผลิต 
      ทำการปลูกทดสอบประชากรทั้ง 6 ประชากร 2 คู่ผสม ในสภาพแปลงทดลองเพื่อประเมินผลผลิตและองค์ประกอบผลผลิตที่มี
ศักยภาพที่ดี โดยบันทึกข้อมูล น้ำหนักผลผลิตสดต่อต้น ทำการบันทึกทั้งหมด 3 ครั้ง โดยบันทึกข้อมูลของแต่ละประชากรทุกต้น และ
วิเคราะห์ปริมาณสารแคปไซซินอยด์ ด้วยเทคนิค HPLC ตามวิธีการของ Collin และคณะ (1995)  
การวิเคราะห์ข้อมูล 
      วิเคราะห์ความแปรปรวนของระดับความรุนแรงการเกิดโรคตามแผนการทดลองแบบ CRD และวิเคราะห์ความแปรปรวนของ
ผลผลิตและปริมาณสารสารแคปไซซินอยด์ตามแผนการทดลองแบบ RCBD และเปรียบเทียบค่าเฉลี่ยโดยวิธี LSD (Least Significant 
Difference) โดยใช้โปรแกรมสถิติสำเร็จรูป Statistix 10 
การวิเคราะห์ค่าเฉลี่ยของประชากร 
      คำนวณอิทธิพลของยีนโดยใช้วิธีของ Mather and Jinks (1971) โดยใช้ scaling test เพื ่อทดสอบโมเดลที่เหมาะสมในการ
วิเคราะห์อิทธิพลของยีน ก่อนการทดสอบ โดยใช้ พารามิเตอร์จาก generation mean analysis และค่า genetic parameters ต่าง ๆ 
(m,d,h,i,j,l) ได้ทดสอบโดยวิธี t-test 
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เมื่อ m คือ ค่ากึ่งกลางระหว่าง homozygous recessiveness กับ homozygous dominance 

d  คือ การแสดงผลของยีนแบบบวก (additive gene effects) 
h  คือ การแสดงผลของยีนแบบข่ม (dominance gene effects) 
i   คือ ปฏิกิริยาระหว่างยีนแบบบวกกับแบบบวก (additive x additive interaction) 
j   คือ ปฏิกิริยาระหว่างยีนแบบบวกกับแบบข่ม (additive x dominance interaction) 
l   คือ ปฏิกิริยาระหว่างยีนแบบข่มกับแบบข่ม (dominance x dominance interaction) 

การวิเคราะห์อัตราพันธุกรรม 
      การหาค่าอัตราพันธุกรรมโดยใช้วิธีการหาค่าอัตราพันธุกรรมแบบแคบตามวิธีของ Mather and Jinks (1982) ซึ่งมีสูตรดังนี้ 
      h2

n     = [((VF2-(VBC1P1+VBC1P2)/2)/ VF2] x 100 
เมื่อ      h2

n คือ อัตราพันธุกรรมแบบแคบ 
            V   คือ ความแปรปรวนในแต่ละชั่วรุ่น 
การวิเคราะห์การกระจายตัวของลักษณะการเกิดโรคไวรัสใบหงิกเหลืองพริกในประชากรพริก 
      การศึกษาการกระจายตัวของลูกชั ่วรุ ่นที ่ 1, 2 และลูกผสมกลับ โดยคำนวณจากโดยศึกษาจากการแสดงออกทางกายภาพ 
(phenotype) และข้อมูล genotypes โดยใช้หลักการทดสอบทางสถิติ chi-square เป็นตัวทดสอบโดยตั้ง 
สมมุติฐานว่าค่าการกระจายตัวท่ีได้จากงานทดลองนั้นแตกต่างจากค่าคาดหวังทางทฤษฎี โดยใช้สูตร 
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ผลการศึกษาและวิจารณ์ 
ค่าเฉลี่ยของประชากร 
      การประเมินการเกิดโรคไวรัสใบหงิกเหลืองพริกในแต่ละประชากรเป็นเวลา 6 สัปดาห์ หลังการถ่ายทอดเช้ือโดยแมลงหวี่ขาวยาสูบ 
ผลการทดทองพบว่า อิทธิพลของยีนในลักษณะต่าง ๆ ที่ศึกษา มีความแตกต่างกันทั้ง 2 ฤดู (Table 3; Figure 3) การศึกษาอิทธิพล
ของยีนที่ควบคุมความต้านทานต่อโรคไวรัสใบหงิกเหลืองพริก ในคู่ผสม 101/203 มลีกัษณะแบบบวกสะสม x แบบข่ม (-1.1 และ -1.6 
ตามลำดับ) จึงทำให้แต่ละชั่วรุ่น (F1 F2 BC1P1 และ BC1P2) มีปฏิกิริยาการตอบสนองต่อเชื้อไวรัสใบหงิกเหลืองพริกในระดับต้านทาน 
(R) ส่วนในคู่ผสม 103/203 ทั้ง 2 ฤดู พบอิทธิพลของยีนที่ควบคุมลักษณะความต้านทานเป็นแบบบวกสะสม x บวกสะสม (1.3 และ 
1.5 ตามลำดับ) เป็นหลัก ส่งผลให้ลักษณะความต้านทานที่ถ่ายทอดไปยัง BC1P2 ในประชากรนี้มีน้อยกว่า จึงทำให้แสดงปฏิกิริยาการ
ตอบสนองต่อเชื้อไวรัสในลักษณะค่อนข้างอ่อนแอ  การแสดงออกของอิทธิพลของยีนที่แตกต่างกันนั้น อาจเนื่องมาจากลักษณะการ
ถ่ายทอดทางพันธุกรรมการต้านทานต่อโรคไวรัสในพริกนั้น มีความหลากหลายแตกต่างกันตามชนิดของเชื้อไวรัสและพันธุ์พริกที่เป็น
แหล่งที่มาของยีน นอกจากนี้ยังพบรายงานการแสดงออกของยีนต้านทานในเช้ือไวรัสจีนัส Begomovirus มีอิทธิพลขอลยีนแบบบวกสะสม และ
แบบข่ม และมีปฏิกิริยาสัมพันธ์ระหว่างยีนต่างตำแหน่งแบบบวกสะสม x บวกสะสม และแบบข่ม x แบบข่ม (Ganefianti et al., 2015) 
ดังนั้นคู่ผสมที่แตกต่างกันอาจจะแสดงลักษณะความต้านทานและปฏิกิริยาของยีนควบคุมแตกต่างกันได้  ซึ่งจากการศึกษาโรคขอบใบ
แห้งในข้าวมีรายงานการแสดงออกของยีนต้านทานเป็นแบบบวกสะสม การคัดเลือกแบบบันทึกประวัติและการคัดเลือกแบบผสมกลับจึงเป็นการ
คัดเลือกพันธุ์ต้านทานที่เหมาะสม (สิทธิวุฒิ และคณะ, 2560) 
      อิทธิพลของยีนที่ควบคุมลักษณะผลผลิตสดและปริมาณสารแคปไซซินอยด์ของคู่ผสม 101/203 ในทั้ง 2 ฤดูปลูกเป็นแบบบวก
สะสม x แบบบวกสะสม (327.5 และ 413.0 ตามลำดับ) เป็นหลัก และปริมาณสารแคปไซซินอยด์ ในฤดูฝนมีอิทธิพลของยีนแบบบวก
สะสม x แบบบวกสะสม (49,552.1) เป็นหลัก ส่วนฤดูแล้ง พบว่าปริมาณสารแคปไซซินอยด์ ในฤดูฝนมีอิทธิพลของยีนแบบข่ม x แบบ
ข่ม (-93,678.2) เป็นหลัก และคู่ผสม 103/203 มีอิทธิพลของยีนที่ควบคุมลักษณะผลผลิตสดแบบข่ม x แบบข่ม (651.5 และ 405.6) 
ในทั้ง 2 ฤดู และปริมาณสารแคปไซซินอยด์ ในฤดูฝนพบเพียงอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม (16,114.4) ส่วนในฤดูแล้งอิทธิพลของยีน
ที่ควบคุมเป็นแบบข่ม x แบบข่ม (99,684.6) เป็นหลัก จากผลการทดลองแสดงให้เห็นว่า อิทธิพลการแสดงออกของยีนมีความแตกต่าง
กันเมื่อสภาพแวดล้อมมีการเปลี่ยนแปลง เนื่องจากลักษณะดังกล่าวเป็นลักษณะเชิงปริมาณ (Quantitative trait) ซึ่งควบคุมด้วยยีน
หลายคู่ จึงส่งผลให้การแสดงออกของลักษณะมีการตอบสนองแตกต่างกันในแต่ละสภาพแวดล้อม (Zewdie and Bosland, 2000)  
อัตราพันธุกรรม 
      อัตราพันธุกรรมแบบแคบของ คูผ่สม 101/203 ในฤดูฝนและฤดูแล้ง มีค่า h2

n ที่ควบคุมความต้านทานโรคต่ำ (Figure 3; Table 4) 
(8.33 และ 16.05 เปอร์เซ็นต์ ตามลำดับ) และลักษณะผลผลิตต่อต้นมีค่า h2

n ต่ำ (2.15 และ 5.31 เปอร์เซ็นต์ ตามลำดับ) เช่นเดียวกัน 
ขณะที่ปริมาณสารแคปไซซินอยด์กลับมีค่า h2

n สูง (53.30 เปอร์เซ็นต์) ในฤดูแล้ง ส่วนคู่ผสม 103/203 ในฤดูฝนและฤดูแล้ง มีค่า h2
n 

ที่ควบคุมความต้านทานโรคต่ำ (0.71 และ 0.62 เปอร์เซ็นต์ ตามลำดับ) แต่ลักษณะผลผลิตต่อต้นมีค่า h2
n สูง (48.94 และ 44.48 

เปอร์เซ็นต์ ตามลำดับ) ในทั้ง 2 ฤดู ขณะที่ปริมาณสารเผ็ดกลับมีค่า h2
n สูง (40.91 เปอร์เซ็นต์) ในฤดูฝน (Table 4) ซึ่งค่าอัตรา

พันธุกรรมสูง แสดงว่ายีนควบคุมดังกล่าวสามารถถ่ายทอดสู่รุ่นลกูไดง่้ายและเร็ว หรืออีกนัยหนึ่งคือน่าจะความคุมโดยยีนหลกัเพียงไมก่ีคู่่ 
จึงสามารถแสดงออกมาได้ตั้งแต่ในชั่วรุ่นแรกๆ ทำให้สามารถคัดเลือกได้เร็ว ดังนั้นค่าอัตราพันธุกรรมสามารถนำไปใช้ช่วยตัดสินใจใน
การคัดเลือกว่าควรคัดเลือกในชั่วรุ่นใดของการปรับปรุงพันธุ์ (Nyquist, 1991) จากผลการทดลองแสดงให้เห็นว่า คู่ผสม 101/203 มี
อัตราพันธุกรรมของยีนต้านทานโรคต่ำ (h2

n = 0-20 เปอร์เซ็นต์) จากการศึกษาของ Ganefiant และคณะ (2015) การคัดเลือกสามารถ
ทำได้ในชั่วรุ่นหลัง ๆ เช่นเดียวกับลักษณะของผลผลิต ขณะที่ปริมาณสารแคปไซซินอยด์สามารถคัดเลือกได้ในชั่วรุ่นต้น ๆ และต้อง
คัดเลือกในฤดูแล้ง และคู่ผสม 103/203 มีอัตราพันธุกรรมของยีนต้านทานต่ำสามารถทำได้ในชั่วรุ่นหลัง ๆ ขณะที่ลักษณะผลผลิตจะ
สามารถคัดเลือกได้ในช่ัวรุ่นต้น ๆ ในทั้ง 2 ฤดู เนื่องจากมีค่าอัตราพันธุกรรมแบบแคบสูง ซึ่งสอดคล้องกับ Chakrabarty and Aminul 
Islam (2017) ที่รายงานว่า ผลผลิตผลต่อต้นมีความสามารถในการถ่ายทอดทางพันธุกรรมที่สูง เนื่องจากปริมาณสารแคปไซซินอยด์
มีค่าอัตราพันธุกรรมสูงจึงสามารถคัดเลือกได้ในชั่วรุ่นต้น ๆ และจากผลการทดลองค่าสารแคปไซซินอยด์มีค่าเฉลี่ยสูงในฤดูฝนมากกว่า
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ฤดูหนาวดังนั้นการคัดเลือกพริกให้มีสารแคปไซซินอยด์สูงจึงเหมาะสมที่จะคัดเลือกในฤดูฝน  ซึ่งมีการศึกษาที่คล้ายกันระบุว่า การ
ถ่ายทอดทางพันธุกรรมแคบอยู่ในระดับปานกลาง (h2

n > 20-40 เปอร์เซ็นต์) ถึงสูง (h2
n = 40-100 เปอร์เซ็นต์) สำหรับปริมาณสาร

แคปไซซินอยด์ (Tempeetikul et al., 2013) 
การกระจายตัวของลักษณะการเกิดโรคไวรัสใบหงิกเหลืองพริกในประชากรพริก 
      เมื่อพิจารณาค่าการกระจายตัวของลักษณะการเกิดโรคไวรัสใบหงิกเหลืองพริก โดยมีระดับการเกิดโรค 5 ระดับ โดยประเมินจาก
ระดับความด่างเหลืองของพริก ตามวิธีการของ Rai et al. (2014) ดังแสดงในตารางที่ 2 หน้าที่ 6 พบว่า คู่ผสม 101/203 ในฤดูฝน 
และฤดูแล้งพบว่าการกระจายตัวของต้นต้านทานและต้นอ่อนแอไม่สอดคล้องกับลักษณะที่ควบคุมด้วยยีนเด่น 1 คู่ (ต้นต้านทาน:ต้น
อ่อนแอ=3:1) และไม่สอดคล้องกับอัตราส่วนการกระจายตัวตามทฤษฎีที่ควบคุมด้วยยีนเด่น 2 คู่ (อัตราส่วนต้นต้านทาน:ต้นอ่อนแอ = 
15:1) ซึ่งไม่เป็นไปตามกฎของเมนเดล แสดงให้เห็นว่าการแสดงออกของยีนต้านทานจาก Tiwari ควบคุมด้วยยีนหลายคู่ (polygenic 
genes) ส่วนคู่ผสม 103/203 ในฤดูฝน และฤดูหนาว พบว่า ประชากรชั่วรุ่น F2 ที่ได้รับยีนต้านทานจากพันธุ์ PSP-11 มีการกระจายตัว
ของต้นต้านทานและต้นอ่อนแอสอดคล้องกับลักษณะที่ควบคุมด้วยยีนเด่น 1 คู่ อัตราส่วนต้นต้านทาน:ต้นอ่อนแอสอดคล้องกับสัดส่วน 

3:1 (162 : 45; χ²= 1.147ns และ 153 : 50; χ²= 0.015ns) ซึ่งเป็นไปตามกฎของเมนเดล แสดงให้เห็นว่าการแสดงออกของยีน
ต้านทานจาก PSP-11 มียีนหลักที่ควบคุมด้วยยีนเด่น 1 คู่ (Table 5) ซึ่งในปัจจุบันมีรายงานการศึกษาการยีนที่ควบคุมลักษณะความ
ต้านทานต่อการเข้าทำลายของโรคไวรัสใบหงิกเหลืองพริก (leaf curl virus disease) ความต้านทานควบคุมด้วยยีนเด่น 1 คู่ (Jindal 
et al., 2018) และลักษณะความต้านทานต่อจีนัส Begomovirus ถูกควบคุมด้วยยีนด้อย 2 คู่ และ ถูกควบคุมด้วยหลายยีนอีกด้วย 
(Ganefiant et al., 2015) 
 
Table 3 Estimates of gene effects for disease score of PepYLCV, fruit yield and capsaiciniods contents    Capsicum 

annuum in two seasons during rainy season (May to September 2018) and dry season (October 2018 to 
March 2019)  

Parameter1/ 
5 Disease score 5 Yield 5 Capsaiciniods 

 rainy dry  rainy dry  Rainy dry 
Cross I (101/203)                  

m  1.6 ± 0.5**2/ 2.8 ± 0.8**  189.6 ± 46.9** 125.2 ± 43.6**  28,253.4 ± 20,732.0 ns -18,866.6 ± 21,576.6 ns 
d  -0.5 ± 0.2** -0.8 ± 0.2**  -13.3 ± 7.6* -20.5 ± 10.7*  24,330.3 ± 43,74.8** 1,0897.9 ± 1,975.7** 
h  -0.1 ± 1.4ns -2.2 ± 1.9 ns  436.0 ± 118.3** 687.0 ± 116.4**  84,311.1 ± 56,246.2 ns 167,636.4 ± 52,935.9** 
i  0.6 ± 0.5ns -0.1 ± 0.7 ns  327.5 ± 46.3** 413.0 ± 42.3**  49,552.1 ± 20,265.2** 69,422.5 ± 21,485.9** 
j  -1.1 ± 0.5** -1.6 ± 0.6**  298.2 ± 34.6** 329.5 ± 38.5**  28,069.4 ± 18,448.7 ns 20,409.4 ± 14,085.5 ns 
l  -0.1 ± 0.9ns 1.3 ± 1.2 ns  -29.3 ± 75.3ns -162.4 ± 79.8**  -42,791.7 ± 37,380.7 ns -93,678.2 ± 32,432.8** 

Cross II (103/203)                  
m  0.8 ± 0.6ns 0.7 ± 0.7 ns  590.6 ± 67.5** 384.3 ± 41.7 **  64,320.6 ± 14,644.0** 64,092.6 ± 11,469.9** 
d  -1.0 ± 0.1** -1.1 ± 0.1**  -150.4 ± 9.04** -136.6 ± 8.2 **  16,114.4 ± 3,148.7** 21,592.9 ± 2,803.1** 
h  2.6 ± 1.5* 3.2 ± 1.8*  -697.4 ± 169.9** -223.3 ± 104.4 **  -37,835.4 ± 36,764.3ns -89,841.2 ± 30,396.8** 
i  1.3 ± 0.6* 1.5 ± 0.7*  -152.2 ± 66.9* 78.6 ± 40.9 *  988.4 ± 14,301.5ns -5,733.4 ± 11,122.1 ns 
j  -0.9 ± 0.5* -1.4 ± 0.6**  162.4 ± 48.3** 151.9 ± 30.8**  -8,497.1 ± 11,249.4ns -35,687.4 ± 9,904.9** 
l  -1.3 ± 1.0ns -1.5 ± 1.2 ns  651.5 ± 107.2** 405.6 ± 69.8 **  37,554.3 ± 23,324.4ns 99,684.6 ± 21,339.9** 

1/ m = mean, d = sum of additive effects, h = sum of dominance effects, i = Sum of additive x additive epistatic effects, j=sum of 
additive x dominance epistatic effects, l = sum of dominance x dominance epistatic effect  
*, ** Significant from zero at p<0.05 and p<0.01, respectively 
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Figure 3 Six populations derived from the cross 101x/203 and 103/203 after infection with whitefly transmission 

for 6 weeks 
**: P1, P2, BC1P1, and BC1P2 means resistant variety, susceptible variety, backcross to resistant variety and backcross to susceptible 
variety 

 
Table 4 Heritability for PepYLCV scores, fruit yield and capsaiciniods contents in hot pepper populations 

Trait 
Narrow sense heritability (h2

n) (%) 
Cross I (101/203)  Cross II (103/203) 

rainy dry  rainy dry 
PepYLCV score 8.33 16.05  0.71 0.62 
Yield 2.15 5.31  48.94 44.48 
Capsaiciniods contents 1.42 53.30  40.91 6.46 
 
สรุป 
      พันธุกรรมความต้านทานต่อโรคไวรัสใบหงิกเหลืองพริก ในคู่ผสม 101/203 พบอิทธิพลของยีนที่ควบคุมความต้านทานเป็นแบบ
บวกสะสม x แบบข่มและมี h2

n ต่ำทั้ง 2 ฤดู และเป็นลักษณะที่ควบคุมด้วยยีนหลายคู่ ส่วนอิทธิพลของยีนที่ควบคุมผลผลิตเป็นแบบบวก
สะสม x แบบบวกสะสม และมีค่า h2

n ต่ำทั้ง 2 ฤดู ขณะที่อิทธิพลของยีนที่ควบคุมปริมาณสารแคปไซซินอยด์เป็นแบบข่ม x แบบข่มเป็นหลัก
ในฤดูแล้ง และมีค่า h2

n สูงในฤดูแล้ง ในพริกคู่ผสม 103/203 พบอิทธิพลของยีนต้านทานเป็นแบบบวกสะสม x แบบบวกสะสม และมี h2
n 

ต่ำทั้ง 2 ฤดู และพันธุกรรมความต้านทานถูกควบคุมด้วยยีนเด่น 1 คู่ ซึ่งเป็นยีนหลัก ส่วนอิทธิพลของยีนผลผลิตเป็นแบบข่ม x แบบข่ม และมี
ค่า h2

n  สูงทั้ง 2 ฤดู ขณะที่อิทธิพลที่ควบคุมปริมาณสารแคปไซซินอยด์เป็นแบบข่ม x แบบข่มเป็นหลักในฤดูแล้ง และมีค่า h2
n สูงในฤดูฝน 

ดังนั้นในการพัฒนาพันธุ์พริกให้ต้านทานต่อ PepYLCV และมีลักษณะทางการเกษตรที่ดีควรใช้วิธีคัดเลือกแบบบันทึกประวัติ หรือทำการผสมกลับ
เพื่อเพิ่มลักษณะความต้านทานและลักษณะทางการเกษตรที่ดี 
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Table 5 Estimates of χ² and their probability based on a monogenic dominance control of PepYLCV resistance in 
the two crosses (101/203 and 103/203) six populations 

Expected ratio1/ 

Rainy  Dry 

Total 
Observed 
number 

 χ² 
P 

-value 
 

Total 
Observed 
number 

 χ² 
P 

-value 
 R1 S     R1 S   

Cross I (101/203)            
P1 1:0 61 52 9 -   62 48 9 -  
P2 0:1 69 41 28 -   70 34 28 -  
F1 1:0 65 57 8 -   64 48 8 -  
F2 3:1 200 174 26 15.36 0.00  200 157 26 11.85 0.00 
F2  15:1 200 174 26 12.89 0.00  200 157 26 16.75 0.00 
BC1P1 3:1 135 129 6 30.42 0.00  130 123 7 26.68 0.00 
BC1P2 0:1 113 85 28 - -  117 74 28 - - 
Cross II (103/203)            
P1 1:0 63 63 0 -   60 58 2 -  
P2 0:1 67 27 40 -   65 27 38 -  
F1 1:0 64 49 15 -   66 44 22 -  
F2 3:1 207 162 45 1.15 0.28  203 153 50 0.02 0.90 
F2  3:1 106 97 9 15.41 0.00  105 95 10 13.41 0.00 
BC1P1 0:1 118 70 48 - -  121 60 61  - 

1: R = resistant (0-2), S = susceptible (3-5) 
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