
อัตราพนัธุกรรมและความก้าวหน้าทางพนัธกุรรมของลกัษณะกิจกรรมของเอนไซม์ลพิอ็กซีจีเนส
และองค์ประกอบของผลผลิตในถั่วเหลือง Glycine max (L.) Merr.

Heritability and genetic advance for activity of lipoxygenase and yield components traits 
in soybean Glycine max (L.) Merr.

                           
ศุภาพิชญ์ ห่อประทุม1 ชนิตา ปาลิยะวุฒิ2 และวราลักษณ์ เกษตรานันท์2*

Supapit Horpratum1 Chanita Paliyavuth2 and Waraluk Kasettranan2*

1สาขาวิชาเทคโนโลยีชีวภาพ  คณะวิทยาศาสตร์ จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย เขตปทุมวัน กรุงเทพฯ 10330
2ภาควิชาพฤกษศาสตร์ คณะวิทยาศาสตร์ จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย เขตปทุมวัน กรุงเทพฯ 10330 
*Corresponding author, Email: waraluk.k@chula.ac.th

บทคัดย่อ
งานวิจยันีไ้ด้สร้างประชากร RIL จ�ำนวน 146 สายพันธ์ุ โดยใช้คู่ผสมระหว่างพันธ์ุ ‘นครสวรรค์ 1’ กับ ‘AGS129’ 

เพ่ือประเมนิค่าความแปรผนัทางพันธุกรรม อตัราพันธุกรรม และความก้าวหน้าทางพันธุกรรม ส�ำหรบัลกัษณะกิจกรรม
ของเอนไซม์ลพ็ิอกซจีเีนสและองค์ประกอบของผลผลติในถ่ัวเหลอืง ประชากร RIL 146 สายพันธ์ุ และพันธ์ุพ่อแม่ปลกู
โดยวางแผนการทดลองแบบสุม่ในบลอ็กสมบรูณ์ (RCBD) จ�ำนวน 2 ซ�ำ้ เก็บข้อมลูลกัษณะต่าง ๆ ทางพืชไร่ ได้แก่ วัน
ออกดอก ความสงู  จ�ำนวนเมลด็ต่อฝัก จ�ำนวนฝักต่อต้น และจ�ำนวนเมลด็ต่อต้น วดักิจกรรมจ�ำเพาะของเอนไซม์ลพ็ิอก
ซจีเีนสในเมลด็ถ่ัวเหลอืงโดยใช้เครือ่งวดัค่าการดดูกลนืแสงท่ี 234 นาโนเมตร จากผลการทดลองแสดงว่าลกัษณะกจิกรรม
ของเอนไซม์ลพ็ิอกซจีเีนส มค่ีาสมัประสทิธ์ิความแปรปรวนทางพันธุกรรมอยู่ในระดบัสงู (GCV = 23.053%) และมค่ีา
อตัราพันธุกรรมในแนวกว้างอยู่ในระดบัปานกลาง (H

b
2 = 42.774%) จากผลการทดลองแสดงว่าพันธุกรรมมอีทิธิพลต่อ

การแสดงออกของลักษณะนี้มาก นอกจากน้ีลักษณะจ�ำนวนเมล็ดต่อต้นและจ�ำนวนฝักต่อต้นมีค่าสัมประสิทธ์ิความ
แปรปรวนทางพันธุกรรมและค่าอตัราพันธุกรรมในแนวกว้างอยู่ในระดับสูง ลักษณะจ�ำนวนเมล็ดต่อต้นมคีวามก้าวหน้า
ทางพันธุกรรมสงูทีส่ดุ (GAM = 123.359%) เช่นเดยีวกัน จากผลการทดลองน้ีเห็นได้ว่าลกัษณะองค์ประกอบของผลผลติ
ถูกควบคมุด้วยอทิธิพลของยีนแบบบวก ข้อมลูทีไ่ด้นีส้ามารถน�ำไปใช้เป็นประโยชน์ในโครงการปรบัปรงุพันธ์ุส�ำหรบัคดั
เลอืกลกัษณะกจิกรรมของเอนไซม์ลพ็ิอกซจีเีนสและลกัษณะองค์ประกอบของผลผลติในถ่ัวเหลอืงได้

ค�ำส�ำคัญ: อัตราพันธุกรรมในแนวกว้าง ความก้าวหน้าทางพันธุกรรม กิจกรรมของเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนส ถั่วเหลือง 

Abstract
The research was conducted on 146 RILs population, using a cross between ‘Nakhon Sawan1’ 

x ‘AGS129’ to estimate genetic variability, heritability and genetic advance for activity of lipoxygenase and 

yield components traits in soybean. The 146 RILs and parents were planted in a randomized complete 

block design (RCBD) with two replications. Data of agronomic traits were collected, such as days to  

flowering, plant height, no. of seeds/pod, no. of pods/plant and no. of seeds/plant. The specific activity of 

lipoxygenase was measured in soybean seeds using spectrophotometer at 234 nm. The results showed 

that lipoxygenase activity trait has high genotypic coefficient of variation (GCV = 23.053%) and moderate 

broad-sense heritability (H
b

2 = 42.774%). These results indicated large genetic effects on the expression 

of the trait. In addition, no. of seeds/plant and no. of pods/plant trait have high genotypic coefficient of 

variation and high broad-sense heritability. Also, no. of seeds/plant trait has the highest genetic advance 
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in percent of the mean (GAM = 123.359%). These results indicated that yield components traits were 

controlled by additive gene effects. Our results may be useful in breeding programs for selection  

lipoxygenase activity trait and yield components traits in soybean.

Keywords: broad-sense heritability, genetic advance, lipoxygenase activity, soybean, yield components 

ค�ำน�ำ
ลิพ็อกซีจีเนส (lipoxygenase: LOX) เป็นเอนไซม์ที่สร้างขึ้นในพืชวงศ์ถั่ว ท�ำหน้าที่ในการเร่งการสลายไขมัน

ในปฏิกิริยาออกซิเดชั่นของกรดไขมันไม่อิ่มตัว (unsaturated fatty acid) เช่น กรดลิโนเลนิก (linolenic acid)  
กรดลิโนเลอิก (linoleic acid) และกรดอะราชิโดนิก (arachidonic acid) เป็นผลให้เกิดผลิตภัณฑ์ที่เป็นเพอรอกไซด์ 
(peroxide) หรือไฮโดรเพอรอกไซด์ (hydroperoxide) ซึ่งจะสลายตัวต่อไปได้ในกระบวนการรวมตัวของน�้ำ ออกซิเจน 
และไขมัน ท�ำให้เกิดสารที่มีรสขม (bitter substances) และสารประกอบท่ีสามารถระเหยได้จนเกิดเป็นกลิ่นถ่ัว 
(beany flavors) ขึ้น ซึ่งเป็นปัญหาส�ำคัญในกระบวนการแปรรูปถ่ัวเหลืองเพราะท�ำให้ผู้บริโภคบางกลุ่มไม่ยอมรับ 
(Permyakova and Trufanov, 2010) แต่อย่างไรก็ดีเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสท่ีอยู่ในเมล็ดถ่ัวเหลืองยังมีความสัมพันธ์ 
กับลักษณะความต้านทานการงอกของสปอร์ของเช้ือราบนเมล็ดถ่ัวเหลืองอีกด้วย จากการศึกษาที่ผ่านมาพบว่า 
เฮกซานอล (hexanal) ซึ่งเป็นผลิตภัณฑ์ท่ีเกิดจากวิถีของเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนส (lipoxygenase pathway) มีสมบัติ 
ในการต้านการเจริญเติบโตของเชื้อรา Aspergillus flavus (Doehlert et al., 1993) และจากการศึกษาของ  
Kondo et al. (1993) ยังพบว่าใบเลี้ยงของถ่ัวเหลืองท่ีถูกบุกรุกด้วยเชื้อราจะมีกิจกรรมของเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนส 
เพ่ิมมากข้ึน นอกจากนี้ในพืชชนิดอื่น ๆ เช่น ข้าว และ มะเขือเทศ ก็พบรายงานการเพ่ิมข้ึนของกิจกรรมของ 
เอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสเมื่อถูกบุกรุกด้วยเชื้อราหรือศัตรูพืชอื่น ๆ ด้วยเช่นเดียวกัน (Ohta, et al., 1991; Kato et al., 
1992; Koch et al., 1992) จากปัญหาการเกิดกลิ่นถั่วในอุตสาหกรรมการแปรรูปถั่วเหลืองจึงจ�ำเป็นต้องแก้ไขปัญหา
ดังกล่าวโดยการใช้ความร้อนในการยับย้ังการท�ำงานของเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนส ซึ่งวิธีการน้ีไม่เพียงแต่จะท�ำให้ต้นทุน
การผลิตเพิ่มสูงขึ้นเท่านั้นแต่ยังส่งผลต่อการท�ำงานของโปรตีนอีกด้วย (Macleod et al., 2009) ดังนั้นกุญแจส�ำคัญ
ในการแก้ไขปัญหาน้ีอย่างย่ังยืนก็คือการปรับปรุงพันธุ์ถ่ัวเหลืองให้ปราศจากเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสในเมล็ดเพ่ือน�ำไป
ใช้เป็นพันธุ์พืชเศรษฐกิจในอนาคต ซึ่งการวิเคราะห์ปริมาณเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสสามารถท�ำได้โดยการใช้วิธี  
colorimetric method แต่วิธีนี้ส่งผลให้เกิดความเสียหายต่อเอมบริโอระหว่างที่ท�ำการลอกเนื้อเยื่อเพื่อน�ำไปวิเคราะห์ 
(Kumar et al., 2011) ดงันัน้วิธีการนีจ้งึไม่สามารถน�ำมาใช้ในการวัดปรมิาณเอนไซม์ลพ็ิอกซจีเีนสของเมลด็ถ่ัวเหลอืง
ระหว่างกระบวนการปรับปรุงพันธุ์ในช่วงแรก ๆ ได้ เพราะเอมบริโอของเมล็ดถั่วเหลืองจ�ำเป็นที่จะต้องมีชีวิตรอดเพื่อ
น�ำไปปลูกต่อในรุ ่นถัดไป จึงได้มีการศึกษาเพ่ือหาเครื่องหมายพันธุกรรม simple sequence repeat (SSR)  
หรอื microsatellite ทีส่มัพันธ์กับลกัษณะกิจกรรมของเอนไซม์ลพ็ิอกซจีเีนส (Kim et al., 2004) เครือ่งหมายพันธุกรรม  
SSR เป็นบริเวณของดีเอ็นเอท่ีมีล�ำดับเบสไม่เกิน 6 คู ่ เบส ซ�้ำกันหลาย ๆ ซ�้ำ พบได้ท้ังในพืชและสัตว์  
(Rongwen et al., 1995) สามารถใช้ในการบ่งบอกลักษณะทางการเกษตรที่ส�ำคัญ ๆ ได้ ซึ่งจะเป็นประโยชน์ในการ
ปรับปรุงพันธุ์ถ่ัวเหลือง จากการศึกษาก่อนหน้าน้ีได้มีการใช้เครื่องหมายพันธุกรรมในการบ่งบอกถึงปริมาณเอนไซม์
ลิพ็อกซีจีเนสที่อยู่ในเมล็ดถั่วเหลือง พบว่าเครื่องหมายพันธุกรรม Sat_074 และ Satt522 มีความสัมพันธ์กับปริมาณ
เอนไซม์ lipoxygenase-2 (Kim et al., 2004; Kumar et al., 2011)  และจากการศึกษาของ Reinprecht et al. (2005) 
พบว่าการปรับปรุงสายพันธุ์ถั่วเหลืองให้มีปริมาณเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสในเมล็ดต�่ำไม่ก่อให้เกิดผลเสียอย่างเห็นได้ชัด
ต่อลักษณะทางการเกษตรอื่น ๆ รวมทั้งลักษณะองค์ประกอบของผลผลิตด้วย ดังน้ันในกระบวนการปรับปรุงพันธุ ์
ถ่ัวเหลืองเพ่ือให้มีปริมาณเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสต�่ำตามความต้องการของนักปรับปรุงพันธุ์น้ันจ�ำเป็นท่ีจะต้องศึกษา
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ข้อมูลทางด้านพันธุกรรมของลักษณะดังกล่าวด้วย แต่ในปัจจุบันข้อมูลทางด้านพันธุกรรมของลักษณะกิจกรรมของ
เอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสในเมล็ดถ่ัวเหลืองของประเทศไทย ยังมีไม่เพียงพอต่อการน�ำไปใช้ในการคัดเลือกสายพันธุ์ 
ถั่วเหลืองได้อย่างมีประสิทธิภาพ อีกทั้งลักษณะกิจกรรมของเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสในเมล็ดถั่วเหลืองยังเป็นลักษณะที่
มีการแปรผันขึ้นอยู ่กับพันธุกรรมและสิ่งแวดล้อม เพราะเป็นลักษณะท่ีถูกควบคุมด้วยยีนหลายต�ำแหน่ง  
(polygenic trait) การใช้ประชากรถั่วเหลืองหรือการปลูกในสภาพแวดล้อมที่แตกต่างกันจะให้ผลที่แตกต่างกัน ขึ้นอยู่
กบัพืน้ฐานทางพนัธกุรรมของประชากรนัน้ ๆ  ซึ่งการคดัเลือกสายพนัธุอ์าจไม่ประสบความส�ำเร็จ หากความแปรปรวน
จากสิง่แวดล้อมมผีลมากเกินไปจนบดบงัความแปรปรวนทางพันธุกรรม ดงันัน้จงึจ�ำเป็นต้องวิเคราะห์ค่าอตัราพันธุกรรม 
(heritability) และความก้าวหน้าทางพันธุกรรม (genetic advance) เพ่ือใช้ในการบ่งบอกความยากง่ายในการคัด
เลือกสายพันธุ์ โดยลักษณะที่มีค่าอัตราพันธุกรรมและความก้าวหน้าทางพันธุกรรมสูง แสดงว่าความแปรปรวนของ
ลักษณะน้ัน ๆ เป็นผลมาจากพันธุกรรมมากกว่าส่ิงแวดล้อม การคัดเลือกสายพันธุ์จะท�ำได้ง่ายและมีโอกาสประสบ
ความส�ำเร็จสูง (Falconer and Mackay, 1996) ดังนั้นการศึกษาในครั้งน้ีจึงมีจุดประสงค์เพ่ือที่จะวิเคราะห์อัตรา
พันธุกรรมและความก้าวหน้าทางพันธุกรรมของลักษณะกิจกรรมของเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสในเมล็ดถ่ัวเหลือง  
และลักษณะองค์ประกอบของผลผลิต เพ่ือที่จะน�ำไปใช้เป็นข้อมูลในการปรับปรุงพันธุ์ถ่ัวเหลืองให้มีปริมาณ 
เอนไซม์ลพ็ิอกซจีเีนสในเมลด็ต�ำ่ โดยใช้ประชากรถ่ัวเหลอืง RIL ท่ีเกิดจากพันธ์ุพ่อและพันธ์ุแม่ท่ีมพ้ืีนฐานทางพันธุกรรม
แตกต่างกัน คอื ถ่ัวเหลอืงพันธ์ุ ‘นครสวรรค์ 1’ ซึง่เป็นถ่ัวเหลอืงไร่ และถ่ัวเหลอืงพันธ์ุ ‘AGS129’ ซึง่เป็นถ่ัวเหลอืงฝักสด

วิธีการศึกษา
ประชากรถั่วเหลือง Recombinant inbred lines (RIL)

ปลูกถ่ัวเหลืองในช่วงเดือนมกราคมถึงเดือนเมษายน พ.ศ. 2560 ท่ีแปลงทดลองมูลนิธิศูนย์ฝึกอบรม
เกษตรกรรมและอาชีพ อ�ำเภอจุน จังหวัดพะเยา โดยวางแผนการทดลองแบบสุ่มในบล็อกสมบูรณ์ (randomized 
complete block design, RCBD) จ�ำนวน 2 ซ�้ำ สุ่มเก็บข้อมูล 5 ต้น ในทุกสายพันธุ์ของแต่ละซ�้ำ ซึ่งมีประชากรถั่ว
เหลือง RIL ชั่วรุ่นที่ 6 (F

6
) จ�ำนวน 146 สายพันธุ์ สร้างประชากร RIL โดยใช้วิธีหนึ่งเมล็ดต่อต้น (single seed descent 

method; SSD) ที่มาจากคู่ผสมระหว่างพันธุ์ นครสวรรค์ 1 กับ พันธุ์ AGS129
เก็บข้อมูลลักษณะทางพืชไร่ดังนี้ วันออกดอก (days to flowering) ความสูงขณะออกดอก (plant height) 

จ�ำนวนเมล็ดต่อฝัก (No. of seeds/pod) จ�ำนวนฝักต่อต้น (No. of pods/plant) และจ�ำนวนเมล็ดต่อต้น  
(No. of seeds/plant)
การวัดกิจกรรมของเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสในเมล็ดถั่วเหลือง

 วางแผนการทดลองแบบสุ่มตลอด (completely randomized design; CRD) จ�ำนวน 4 ซ�้ำ และท�ำการสกัด
เอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสจากเมล็ดถ่ัวเหลือง โดยบดเมล็ดถ่ัวเหลืองให้เป็นผง ~0.1 กรัม ในไนโตรเจนเหลว แล้วเติม 
โซเดียมฟอสเฟตบัฟเฟอร์ ความเข้มข้น 0.2 โมลาร์ พีเอช 6.8 ปริมาตร 5 มิลลิลิตร จากนั้นน�ำไปปั่นเหว่ียงที่  
10,000 รอบ/นาที เป็นเวลา 15 นาที ที่อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส สารละลายส่วนใสด้านบนคือสารสกัดของ 
เอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนส (Kumar et al. 2017)

วัดอัตราการเกิดปฏิกิริยาของเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสในโซเดียมฟอสเฟตบัฟเฟอร์ โดยใช้สารละลายเอนไซม์
ปริมาตร 10 ไมโครลิตร และใช้กรดลิโนเลอิกเป็นสับสเตรท ความเข้มข้น 10 มิลลิโมลาร์ ปริมาตร 10 ไมโครลิตร  
ในโซเดียมฟอสเฟตบัฟเฟอร์ (0.2 โมลาร์, pH 6.8) ปริมาตร 180 ไมโครลิตร แล้วน�ำไปวัดค่าการดูดกลืนแสงที่  
234 นาโนเมตร ทุก 15 วินาที เป็นเวลา 3 นาที (Sirikesorn et al., 2015) และวัดปริมาณโปรตีนด้วยวิธี Bradford 
assay โดยใช้ Bovine serum albumin (BSA) เป็นโปรตีนมาตรฐาน (Kruger, 2009) โดยใช้เครื่อง microplate  
reader ยี่ห้อ SpectraMax® รุ่น M3 น�ำค่าที่ได้มาค�ำนวณหาค่า
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กิจกรรมของเอนไซม์จ�ำเพาะ (specific activity, U/mg) เปรียบเทียบกับปริมาณโปรตีน โดยใช้สมการดังนี้

โดยที่ 	 ∆Α	 =	 ค่าการดูดกลืนแสงที่เปลี่ยนแปลงไป (milli-unit/min)
	 ε	 =	 Molar extinction coefficient; 25,000 M-1cm-1

การวิเคราะห์ความแปรปรวน (analysis of variance; ANOVA) ของกิจกรรมของลิพ็อกซีจีเนสในเมล็ดถั่ว
เหลืองและลักษณะทางพืชไร่

วิเคราะห์ความแปรปรวนทางสถิติ (analysis of variance) โดยใช้โปรแกรม SPSS version 20 (Levesque, 
2007)  (Table 1) และวเิคราะห์ค่าสหสมัพนัธ์ (correlation) ด้วยวธิ ีPearson correlation โดยใชค่้าเฉลีย่ของลกัษณะ
ต่าง ๆ ที่ศึกษา

Table 1 Analysis of variance (ANOVA) format of RIL population.

Source df Mean Square EMS

Block b-1

Genotype g-1 M2 σe
2 + bσg

2

Error (b-1)(g-1) M1 σe
2

ค�ำนวณความแปรปรวนทางพันธุกรรม (genotypic variance; σg
2) ความแปรปรวนจากส่ิงแวดล้อม   

(environmental variance; σe
2) และความแปรปรวนของลักษณะฟีโนไทป์ (phenotypic variance; σ

p
2)  

โดยใช้สมการดังนี้

ความแปรปรวนทางพันธุกรรม 		  σ
g

2   =   (M1 – M2)/b	

ความแปรปรวนจากสิ่งแวดล้อม 		  σ
e
2  =   M1		

ความแปรปรวนของลักษณะฟีโนไทป์		  σ
p

2  =  σ
g

2 + σ
e
2

โดยที่		  M	 = 	 mean square 

		  b	 = 	 จ�ำนวนซ�้ำในการทดลอง

จากนั้นน�ำค่าความแปรปรวนท่ีได้มาประเมินค่าสัมประสิทธ์ิความแปรปรวนทางพันธุกรรม (genotypic 

coefficient of variation ;GCV) และค่าสัมประสิทธิ์ความแปรปรวนของลักษณะฟีโนไทป์ (phenotypic coefficient 

of variation; PCV) ได้แก่ ลกัษณะกิจกรรมของเอนไซม์ลพ็ิอกซจีเีนส วันออกดอก ความสงูขณะออกดอก จ�ำนวนเมลด็

ต่อฝัก จ�ำนวนฝักต่อต้น และจ�ำนวนเมล็ดต่อต้น ตามวิธีการของ Singh และ Chaudhary (1979) ดังสมการต่อไปนี ้
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ความแปรปรวนทางพันธุกรรม   g
2   =   (M1 – M2)/b  

ความแปรปรวนจากสิ่งแวดล้อม   e
2  =   M1   

ความแปรปรวนของลักษณะฟีโนไทป์  p
2  =  g

2 + e
2 

โดยที่  M =  mean square  
b =  จ านวนซ้ าในการทดลอง 

 จากนั้นน าค่าความแปรปรวนที่ได้มาประเมินค่าสัมประสิทธิ์ความแปรปรวนทางพันธุกรรม (genotypic coefficient of 
variation ;GCV) และค่าสัมประสิทธิ์ความแปรปรวนของลักษณะฟีโนไทป์ (phenotypic coefficient of variation; PCV) ได้แก่ 
ลักษณะกิจกรรมของเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนส วันออกดอก ความสูงขณะออกดอก จ านวนเมล็ดต่อฝัก จ านวนฝักต่อต้น และ
จ านวนเมล็ดต่อต้น ตามวิธีการของ Singh และ Chaudhary (1979) ดังสมการต่อไปนี้  
 
 

GCV = 
√   

 ̅  x 100

PCV = 
√   

 ̅  x 100 
 
 

โดยที่   = ค่าเฉล่ียของลักษณะที่ศึกษา 
ประมาณค่าอัตราพันธุกรรมในแนวกว้างและความก้าวหน้าทางพันธุกรรม 

ประมาณค่าอัตราพันธุกรรมในแนวกว้าง (broad-sense heritability, Hb
2) และความก้าวหน้าทางพันธุกรรม 

(genetic advance in percentage of mean, GAM) โดยใช้สมการดังนี้ 

Hb
2    = g

2/ (g
2 + e

2) (Fehr, 1987) 

GAM = (GA /  ̅) x 100 (Johnson et al.,1955) 

โดยที่  K =  2.063 (standardize selection differential at 5% selection intensity) 
Hb

2 =  heritability in broad sense 
p =  phenotypic standard deviation 
GA = genetic advance under selection; GA (%) = KHb

2p 
 ̅ = grand mean of trait 

 
ผลการศึกษาและวิจารณ ์

ค่าเฉลี่ยและพิสัยของข้อมูล 
จากข้อมูลค่าเฉลี่ยและส่วนเบี่ยงเบนมาตรฐานของลักษณะต่าง ๆ ที่ศึกษาในประชากรถั่วเหลือง RIL ที่มาจากคู่ผสม

ระหว่างพันธุ์นครสวรรค์ 1 (NS1) กับ พันธุ์ AGS129 ได้ผลดังนี้ (Table 2; Figure 1) 
ลักษณะกิจกรรมของเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสในเมล็ดถ่ัวเหลืองพันธุ์นครสวรรค์ 1 มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 0.07 ± 0.01 

units/mg protein พันธุ์ AGS129  มีค่าเฉล่ียเท่ากับ 0.04 ± 0.02 units/mg protein และประชากร RIL มีค่าเฉล่ียเท่ากับ 0.10 
± 0.03 units/mg protein และมีพิสัยของข้อมูลอยู่ระหว่าง 0.03 – 0.16 units/mg protein เมื่อเปรียบเทียบความแตกต่างของ

	 โดยที่	 x ̅	 =	 ค่าเฉลี่ยของลักษณะที่ศึกษา

ประมาณค่าอัตราพันธุกรรมในแนวกว้างและความก้าวหน้าทางพันธุกรรม
ประมาณค่าอตัราพันธุกรรมในแนวกว้าง (broad-sense heritability, H

b
2) และความก้าวหน้าทางพันธุกรรม 

(genetic advance in percentage of mean, GAM) โดยใช้สมการดังนี้

		  H
b

2    = σ
g

2/ (σ
g

2 + σ
e
2)	 (Fehr, 1987)

		  GAM = (GA / x ̅) 100	 (Johnson et al.,1955)

โดยที่ 	 K	 = 	 2.063 (standardize selection differential at 5% selection intensity)

	 H
b

2	 = 	 heritability in broad sense

	 σ
p
	 = 	 phenotypic standard deviation

	 GA	 =	 genetic advance under selection; GA (%) = KH
b

2σ
p

	  x ̅	 =	 grand mean of trait

ผลการศึกษาและวิจารณ์
ค่าเฉลี่ยและพิสัยของข้อมูล

จากข้อมูลค่าเฉลี่ยและส่วนเบ่ียงเบนมาตรฐานของลักษณะต่าง ๆ ท่ีศึกษาในประชากรถ่ัวเหลือง RIL  
ที่มาจากคู่ผสมระหว่างพันธุ์นครสวรรค์ 1 (NS1) กับ พันธุ์ AGS129 ได้ผลดังนี้ (Table 2 และFigure 1)

ลกัษณะกิจกรรมของเอนไซม์ลพ็ิอกซจีเีนสในเมลด็ถ่ัวเหลืองพันธ์ุนครสวรรค์ 1 มค่ีาเฉล่ียเท่ากับ 0.07 ± 0.01 
units/mg protein พันธุ์ AGS129  มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 0.04 ± 0.02 units/mg protein และประชากร RIL มีค่าเฉลี่ย
เท่ากับ 0.10 ± 0.03 units/mg protein และมีพิสัยของข้อมูลอยู่ระหว่าง 0.03 – 0.16 units/mg protein เมื่อเปรียบ
เทียบความแตกต่างของค่าเฉลี่ย พบว่าค่าเฉลี่ยของประชากร RIL มีค่าสูงกว่าค่าเฉลี่ยของพันธุ์พ่อและพันธุ์แม่อย่าง
มีนัยส�ำคัญทางสถิติ (P<0.05) การท่ีค่าเฉลี่ยของประชากร RIL สูงกว่าค่าเฉลี่ยของพ่อและแม่ แสดงให้เห็นว่ามี 
การเกิด transgressive segregation

ลักษณะวันออกดอก พันธุ์นครสวรรค์ 1 มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 38.30 ± 0.42 วัน พันธุ์ AGS129 มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 
34.00 ± 1.41 วัน และประชากร RIL มีค่าเฉลี่ยเท่ากับเท่ากับ 37.29 ± 1.25 วัน และมีพิสัยของข้อมูลอยู่ระหว่าง  
34.33 – 39.80 วัน เม่ือเปรียบเทียบความแตกต่างของค่าเฉลี่ย พบว่าค่าเฉลี่ยของประชากร RIL อยู่กลุ่มเดียวกับ 
ค่าเฉลี่ยของถั่วเหลืองพันธุ์นครสวรรค์ 1 ซึ่งมีค่าเฉลี่ยสูงกว่าพันธุ์ AGS129 อย่างมีนัยส�ำคัญทางสถิติ (P<0.05)

ลกัษณะความสงูขณะออกดอก พันธ์ุนครสวรรค์ 1 มค่ีาเฉลีย่เท่ากับ 13.65 ± 1.77 เซนตเิมตร พันธ์ุ AGS129 
มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 10.44 ± 2.03 เซนติเมตร และประชากร RIL มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 14.63 ± 2.96 เซนติเมตร และมีพิสัย
ของข้อมลูอยู่ระหว่าง 7.60 – 24.75 เซนตเิมตร เมือ่เปรยีบเทียบความแตกต่างของค่าเฉลีย่ ไม่พบความแตกต่างระหว่าง
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ค่าเฉลี่ยของประชากร RIL กับพันธุ์พ่อและพันธุ์แม่
ลักษณะจ�ำนวนเมล็ดต่อฝัก พันธุ์นครสวรรค์ 1 มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 2.08 ± 0.02 เมล็ด/ฝัก พันธุ์ AGS129  

มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 1.79 ± 0.09 เมล็ด/ฝัก และประชากร RIL มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 1.84 ± 0.18 เมล็ด/ฝัก และมีพิสัยของ
ข้อมูลอยู่ระหว่าง 1.00 – 2.32 เมล็ด/ฝัก เมื่อเปรียบเทียบความแตกต่างของค่าเฉลี่ย พบว่าค่าเฉลี่ยของประชากร  
RIL อยู่กลุ่มเดียวกับค่าเฉลี่ยของถ่ัวเหลืองพันธุ์ AGS129 ซึ่งมีค่าเฉลี่ยต�่ำกว่าพันธุ์นครสวรรค์ 1 อย่างมีนัยส�ำคัญ 
ทางสถิติ (P<0.05)

ลักษณะจ�ำนวนฝักต่อต้น พันธุ์นครสวรรค์ 1 มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 12.14 ± 7.48 ฝัก/ต้น พันธุ์ AGS129  
มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 7.20 ± 0.28 ฝัก/ต้น และประชากร RIL มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 16.83 ± 6.41 ฝัก/ต้น และมีพิสัยของข้อมูล
อยู่ระหว่าง 4.00 – 38.46 ฝัก/ต้น เมื่อเปรียบเทียบความแตกต่างของค่าเฉลี่ย ไม่พบความแตกต่างระหว่างค่าเฉลี่ย
ของประชากร RIL กับพันธุ์พ่อและพันธุ์แม่

ลักษณะจ�ำนวนเมล็ดต่อต้น พันธุ์นครสวรรค์ 1 มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 24.93 ± 15.46 เมล็ด/ต้น พันธุ์ AGS129 
มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 12.90 ± 0.14 เมล็ด/ต้น และประชากร RIL มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 31.00 ± 12.53 เมล็ด/ต้น และมีพิสัย
ของข้อมูลอยู่ระหว่าง 4.00 – 79.22 เมล็ด/ต้น เมื่อเปรียบเทียบความแตกต่างของค่าเฉล่ีย ไม่พบความแตกต่าง 
ระหว่างค่าเฉลี่ยของประชากร RIL กับพันธุ์พ่อและพันธุ์แม่ 

การวิเคราะห์ความแปรปรวนทางสถิติของประชากร RIL จากลักษณะที่ศึกษาทุกลักษณะ พบว่าประชากร 
RIL มีความแตกต่างกันอย่างมีนัยส�ำคัญทางสถิติ (P<0.05) (Table 3) แสดงให้เห็นว่าประชากรรุ่นลูกที่ได้มี 
ความแตกต่างทางพันธุกรรม โดยความแตกต่างดงักล่าวเป็นผลมาจากการมฐีานพันธุกรรมทีแ่ตกต่างกันของพันธ์ุพ่อ
และพันธ์ุแม่ โดยทีถ่ั่วเหลอืงพันธ์ุนครสวรรค์ 1 เป็นถ่ัวเหลอืงไร่ ไม่ต้านทานต่อโรคราน�ำ้ค้าง ส่วนถ่ัวเหลอืงพันธ์ุ AGS129 
เป็นถั่วเหลืองฝักสด และยังมีความสามารถในการต้านทานต่อโรคราน�้ำค้างอีกด้วย (Chowdhury et al., 2002)

Table 2 Mean ( x ̅), standard deviation (S.D.) and coefficient of variation (C V) of traits of the parents and  

             RIL population derived from the cross NS1 x AGS129.

Trait
parents RIL population

NS1 AGS129 Mean ± S.D. Range C.V. (%)

Specific activity of LOX 0.07 ± 0.01 0.04 ± 0.02 0.10 ± 0.03 0.03 - 0.16 26.76

Days to flowering 38.30 ± 0.42 34.00 ± 1.41 37.29 ± 1.25 34.33 - 39.80 3.35

Plant height 13.65 ± 1.77 10.44 ± 2.03 14.63 ± 2.96 7.60 - 24.75 20.23

No. of seeds/pod 2.08 ± 0.02 1.79 ± 0.09 1.84 ± 0.18 1.00 - 2.32 9.67

No. of pods/plant 12.14 ± 7.48 7.20 ± 0.28 16.83 ± 6.41 4.00 - 38.46 38.12

No. of seeds/plant 24.93 ± 15.46 12.90 ± 0.14 31.00 ± 12.53 4.00 - 79.22 40.43
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Table 3 Analysis of variance of RIL population derived from the cross NS1 x AGS129.  

Analysis of variance
Degree of freedom Mean Square

F Sig.
Block Genotype Error Block Genotype Error

Specific activity of LOX* - 145 435 - 0.00268  0.00067 3.990 0.000

Days to flowering 1 145 1214 23.774 13.860 5.933 2.336 0.000

Plant height 1 145 1207 2219.405 77.588 16.353 4.745 0.000

No. of seeds/pod 1 145 1056 0.139 0.223 0.048 4.654 0.000

No. of pods/plant 1 145 1056 3186.120 356.042 75.873 4.693 0.000

No. of seeds/plant 1 145 1056 9283.233 1328.189 276.614 4.802 0.000

* Experimental design in CRD with 4 replications  *a, b, c indicates mean of groups significant level of ANOVA at P < 0.05

* Experimental design in CRD with 4 replications  *a, b, c indicates mean of groups significant level of ANOVA at P ˂ 0.05 
Figure 1 Distribution of specific activity of LOX, days to flowering, plant height, No. of seeds/pod, No. of 
pods/plant and No. of seeds/plant of RIL population derived from the cross NS1 x AGS129. 

Figure 1 Distribution of specific activity of LOX, days to flowering, plant height, No. of seeds/pod, No. of  

               pods/plant and No. of seeds/plant of RIL population derived from the cross NS1 x AGS129.
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อัตราพันธุกรรมในแนวกว้างและความก้าวหน้าทางพันธุกรรม

ลักษณะท่ีมีค่าสัมประสิทธ์ิความแปรปรวนทางพันธุกรรม (GCV) และค่าสัมประสิทธ์ิความแปรปรวนของ

ลกัษณะฟีโนไทป์ (PCV) อยู่ในระดับสงู แสดงว่าลกัษณะท่ีศกึษามคีวามแปรปรวนสงูจงึเป็นลกัษณะทีม่ปีระสทิธิภาพ

ในการน�ำไปคัดเลือกสายพันธุ์ โดยที่ค่า GCV และ PCV ที่อยู่ในระดับสูงจะมีค่าเท่ากับหรือมากกว่า 20% ระดับปาน

กลางจะมีค่าอยู่ระหว่าง 10 – 20% และระดับต�่ำจะมีค่าน้อยกว่าหรือเท่ากับ 10% ตามล�ำดับ (Shivasubramanian 

and Menon, 1973) ค่าอัตราพันธุกรรม (H
b

2) เป็นค่าที่บ่งบอกว่าความแปรปรวนของลักษณะต่าง ๆ ที่เกิดขึ้นได้รับ

อทิธิพลมาจากพันธุกรรมมากหรอืน้อยกว่าสิง่แวดล้อม โดยทีค่่า H
b

2 ท่ีอยู่ในระดบัสงูจะมค่ีาเท่ากับหรอืมากกว่า 60% 

ระดับปานกลางจะมีค่าอยู่ระหว่าง 30 – 60% และระดับต�่ำจะมีค่าน้อยกว่าหรือเท่ากับ 30% ตามล�ำดับ  

(Robinson et al., 1949) ส่วนความก้าวหน้าทางพันธุกรรม (GAM) เป็นค่าที่บ่งบอกถึงโอกาสประสบความส�ำเร็จใน

กระบวนการคัดเลือกสายพันธุ์ โดยที่ค่า GAM ที่อยู่ในระดับสูงจะมีค่ามากกว่าหรือเท่ากับ 20% ระดับปานกลางจะมี

ค่าอยู่ระหว่าง 10 – 20% และระดับต�่ำจะมีค่าน้อยกว่าหรือเท่ากับ 10% ตามล�ำดับ (Johnson et al., 1955)  

การประมาณค่า H
b

2 และ GAM ของลักษณะต่าง ๆ ที่ศึกษา ในประชากรถั่วเหลือง RIL ที่มาจากคู่ผสมระหว่างพันธุ์

นครสวรรค์ 1 (NS1) กับ พันธุ์ AGS129 ได้ผลดังนี้ (Table 4)

ลักษณะกิจกรรมของเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสในเมล็ดถั่วเหลือง มีค่า GCV เท่ากับ 23.053% ค่า PCV เท่ากับ 

35.249% H
b

2 เท่ากับ 42.774% และ GAM เท่ากับ 31.059% จะเห็นได้ว่าลักษณะดังกล่าวมีค่า GCV และ PCV อยู่

ในระดับสูง และมีค่า H
b

2 อยู่ในระดับปานกลาง แสดงให้เห็นว่าการแสดงออกของลักษณะนี้เป็นผลมาจากพันธุกรรม

มากกว่าสิ่งแวดล้อม (Falconer and Mackay, 1996) นอกจากนี้ลักษณะนี้ยังมี GAM อยู่ในระดับสูง แสดงให้เห็นว่า

มีอิทธิพลของยีนแบบบวก (additive gene) เข้ามาเกี่ยวข้องด้วย

ลักษณะวันออกดอก มีค่า GCV เท่ากับ 5.339% ค่า PCV เท่ากับ 8.437% H
b

2 เท่ากับ 40.049% และ GAM 

เท่ากับ 6.961% จะเห็นได้ว่าค่า GCV และ PCV อยู่ในเกณฑ์ต�่ำ แสดงว่าความแปรปรวนที่เกิดขึ้นมีอิทธิพลของสิ่ง

แวดล้อมเข้ามาร่วมด้วย (Okoye et al., 2009)  สอดคล้องกับงานวิจัยของ Desissa (2017) ที่รายงานว่าลักษณะอายุ

วันดอกแรกบาน 50% ของถั่วเหลือง 16 สายพันธุ์ มีค่า GCV และ PCV อยู่ในเกณฑ์ต�่ำเช่นเดียวกัน นอกจากนี้จะเห็น

ได้ว่าค่า H
b

2 อยู่ในระดับปานกลางแต่ GAM อยู่ในระดับต�ำ่ ซึ่งเป็นผลมาจากองค์ประกอบของความแปรปรวนทาง

พันธุกรรมมส่ีวนอืน่เข้ามาเก่ียวข้องนอกเหนอืจากอทิธิพลของยีนแบบบวก เช่น อทิธิพลของยีนแบบข่ม (dominance) 

และปฏิกิริยาระหว่างยีน (epistasis) เป็นต้น (วราลักษณ์ เกษตรานันท์ และคณะ 2558)

ลกัษณะความสงูขณะออกดอก มค่ีา GCV เท่ากับ 37.831% ค่า PCV เท่ากับ 46.857% H
b

2 เท่ากับ 65.184% 

และ GAM เท่ากับ 62.919% จะเห็นได้ว่าลักษณะนี้มีค่า GCV, PCV, H
b

2 และ GAM อยู่ในระดับสูง แสดงให้เห็นว่า

พันธุกรรมมีอิทธิพลต่อลักษณะดังกล่าวมากกว่าสิ่งแวดล้อม และมีอิทธิพลของยีนแบบบวกเข้ามาเก่ียวข้องด้วย ซึ่ง

สอดคล้องกับงานวิจัยของ Nagarajan et al. (2017) ที่ท�ำการศึกษาในประชากรถั่วเหลืองดัดแปลงพันธุกรรมชั่วรุ่นที่ 

4 (M
4
) ที่มาจากถั่วเหลืองพันธุ์พ่อแม่ ‘Co (Soy) 3’ และ ‘JS 335’ พบว่าลักษณะความสูงมีค่า GCV และ PCV อยู่ใน

ระดับสูงคือ 36.11% และ 37.14% ตามล�ำดับ ทั้งนี้ยังมีค่า H
b

2 และ GAM อยู่ในระดับสูงเช่นเดียวกัน ได้แก่ 94.55% 

และ 72.34% ตามล�ำดับ

ลักษณะจ�ำนวนเมล็ดต่อฝัก มีค่า GCV เท่ากับ 16.104% ค่า PCV เท่ากับ 20.032% H
b

2 เท่ากับ 64.626% 

และ GAM เท่ากับ 26.669% จะเห็นได้ว่าลักษณะนี้มีค่า GCV และค่า PCV อยู่ในระดับปานกลาง นอกจากนี้ยังมีค่า 

H
b

2 และค่า GAM ที่อยู่ในระดับสูงอีกด้วย แสดงให้เห็นว่าพันธุกรรมมีอิทธิพลมากกว่าสิ่งแวดล้อมต่อการแสดงออก

ของลักษณะนี้ และมีอิทธิพลของยีนแบบบวกร่วมด้วย  ซึ่งสอดคล้องกับงานวิจัยของ Reni and Rao (2013) ที่ศึกษา

ในถั่วเหลืองจ�ำนวน 45 พันธุ์ ที่มีฐานพันธุกรรมแตกต่างกัน  พบว่าลักษณะจ�ำนวนเมล็ดต่อฝักมีค่า GCV และ PCV 
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อยู่ในระดับปานกลางคือ 15.50% และ 18.57% ตามล�ำดับ และมีค่า H
b

2 และ GAM อยู่ในระดับสูงคือ 69.71%  

และ 26.66% ตามล�ำดับ
ลกัษณะจ�ำนวนฝักต่อต้น มค่ีา GCV เท่ากับ 70.344% ค่า PCV เท่ากับ 87.340% H

b
2 เท่ากับ 64.867% และ 

GAM เท่ากับ 116.709% จะเห็นได้ว่าลกัษณะนีม้ค่ีา GCV และ PCV สงูมาก แสดงให้เห็นว่าลกัษณะนีม้คีวามแปรผนั
ทางพันธุกรรมทีส่งูเนือ่งจากเป็นลกัษณะทีถู่กควบคมุด้วยยีนหลายต�ำแหน่ง อกีท้ังการทีล่กัษณะนีม้ ีGAM อยู่ในระดบั
สงูเป็นผลเนือ่งมาจากอทิธิพลของยนีแบบบวก ซึง่สอดคล้องกับงานวิจยัของ Aditya et al. (2011) ท่ีศกึษาในถ่ัวเหลอืง
จ�ำนวน 31 พันธ์ุ ทีม่ฐีานพันธุกรรมแตกต่างกัน พบว่าลกัษณะจ�ำนวนฝักต่อต้นเป็นลกัษณะทีม่ค่ีา GCV, PCV, H

b
2  

และ GAM อยู่ในระดับสูงเช่นเดียวกัน ดังนั้นจึงเป็นลักษณะที่สามารถน�ำไปใช้ในการคัดเลือกสายพันธุ์ต่อไปได้

ลักษณะจ�ำนวนเมล็ดต่อต้น มีค่า GCV เท่ากับ 73.976% ค่า PCV เท่ากับ 91.387% H
b

2 เท่ากับ 65.527% 

และ GAM เท่ากับ 123.359% จะเห็นได้ว่าลกัษณะน้ีมค่ีา GCV และ PCV ท่ีสูงมาก แสดงถึงความแปรผันทางพันธุกรรม

ทีส่งูเนือ่งจากอทิธิพลของการควบคมุด้วยยีนหลายยีน ค่า H
b

2 และ GAM ท่ีสงู เป็นผลเน่ืองมาจากอทิธิพลของยีนแบบ

บวก ดงันัน้จงึสามารถบ่งบอกได้ว่าการคดัเลอืกลกัษณะน้ีในกระบวนการปรบัปรงุพันธ์ุเพ่ือเพ่ิมผลผลติมโีอกาสประสบ

ความส�ำเร็จสูง เน่ืองจากเป็นลักษณะท่ีมีทั้งค่า H
b

2 และ GAM อยู่ในระดับสูงซึ่งจะส่งผลต่อการคัดเลือกได้ดีกว่า

ลักษณะที่มีค่า H
b

2 สูงเพียงอย่างเดียว (Johnson, et al. 1955) ในการทดลองน้ีลักษณะท่ีมีค่า GCV และ PCV  

อยู่ในระดับสูง ได้แก่ ลักษณะกิจกรรมของเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนส ความสูง  จ�ำนวนฝักต่อต้น และจ�ำนวนเมล็ดต่อต้น 

ลักษณะที่มีค่า GCV และ PCV อยู่ในระดับปานกลางคือลักษณะจ�ำนวนเมล็ดต่อฝัก และลักษณะที่มีค่า GCV และ 

PCV อยู่ในระดับต�่ำคือลักษณะวันออกดอก ส่วนลักษณะที่มีค่า H
b

2 อยู่ในระดับสูง ได้แก่ ลักษณะความสูง จ�ำนวน

เมลด็ต่อฝัก จ�ำนวนฝักต่อต้น และจ�ำนวนเมลด็ต่อต้น ลกัษณะทีม่ค่ีา H
b

2 อยู่ในระดบัปานกลาง ได้แก่ ลกัษณะกิจกรรม

ของเอนไซม์ลพ็ิอกซจีเีนส และวันออกดอก ท้ังนีล้กัษณะวันออกดอกเป็นลกัษณะมค่ีา GAM ต�ำ่ทีส่ดุ ในขณะท่ีลกัษณะ

จ�ำนวนเมล็ดต่อต้นเป็นลักษณะมีค่า GAM สูงที่สุด ซึ่งลักษณะที่มี GAM สูงจะสามารถถ่ายทอดลักษณะจากพ่อแม่

ไปสู่รุ่นลูกได้ดี สามารถปรับปรุงพันธุ์โดยการคัดเลือกได้อย่างมีประสิทธิภาพ

Table 4 Estimation of genotypic and phenotypic variance, broad-sense heritability and genetic advance  

             in the RIL population of soybean.

Characters σg
2 GCV (%) σp

2 PCV (%) H
b

2 (%) GA GAM (%)

Specific activity of LOX 0.00050 23.053 0.00118 35.249 42.774 0.030 31.059

Days to flowering 3.963 5.339 9.896 8.437 40.049 2.595 6.961

Plant height 30.617 37.831 46.971 46.857 65.184 9.203 62.919

No. of seeds/pod 0.088 16.104 0.136 20.032 64.626 0.490 26.669

No. of pods/plant 140.085 70.344 215.957 87.340 64.867 19.637 116.709

No. of seeds/plant 525.788 73.976 802.402 91.387 65.527 38.237 123.359
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ความสัมพันธ์ของลักษณะต่าง ๆ ที่ศึกษา

จากการวิเคราะห์ค่าสัมประสิทธิ์สหสัมพันธ์ (Correlation coefficients; r) ของลักษณะทั้งหมดที่ศึกษาพบว่า 

ลักษณะกิจกรรมของเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสในเมล็ดถ่ัวเหลืองมีความสัมพันธ์เชิงบวกอย่างมีนัยส�ำคัญย่ิงทางสถิติ 
(P<0.01) กับลักษณะจ�ำนวนฝักต่อต้น และลักษณะจ�ำนวนเมล็ดต่อต้น ในระดับที่ค่อนข้างต�่ำ r = 0.340 และ 0.312 
ตามล�ำดับ ซึ่งแตกต่างจากการศึกษาของ Reinprecht et al. (2005) ที่ไม่พบความสัมพันธ์ระหว่างปริมาณเอนไซม์
ลิพ็อกซีจีเนสกับปริมาณผลผลิต เนื่องจากใช้กลุ่มประชากรในการศึกษาที่แตกต่างกัน และยังใช้วิธีในการวัดปริมาณ
เอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสท่ีแตกต่างกันอีกด้วย โดย Reinprecht et al. (2005) วัดปริมาณเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนสด้วยวิธี 
colorimetric method แต่ในการศึกษาคร้ังนี้เลือกใช้วิธีการวัดค่ากิจกรรมของเอนไซม์จ�ำเพาะ แต่อย่างไรก็ตามจาก
ความสัมพันธ์ที่วิเคราะห์ได้มีค่าต�่ำมาก (r ~0.3) หากจะท�ำการปรับปรุงพันธุ์ถั่วเหลืองเพื่อลดกิจกรรมของเอนไซม์ลิพ็
อกซจีเีนสก็จะไม่กระทบต่อผลผลติของถ่ัวเหลอืงมากนกั นอกจากนียั้งพบว่าลกัษณะจ�ำนวนเมลด็ต่อต้นมคีวามสมัพันธ์
อย่างมนียัส�ำคญัย่ิงทางสถติ ิ(P˂0.01) กับลกัษณะองค์ประกอบของผลผลิตทุกลกัษณะ ได้แก่ วันออกดอก (r = 0.283) 
ความสูง (r = 0.409) จ�ำนวนเมล็ดต่อฝัก (r = 0.257) และลักษณะจ�ำนวนฝักต่อต้นซึ่งแสดงความสัมพันธ์สูงท่ีสุด  
(r = 0.969) ส่วนลักษณะอื่นที่แสดงความสัมพันธ์กัน ได้แก่ ลักษณะวันออกดอกกับจ�ำนวนฝักต่อต้น (r = 0.270) และ 
ลักษณะความสูงกับจ�ำนวนฝักต่อต้น (r = 0.431) จะเห็นได้ว่าลักษณะที่เกี่ยวข้องกับผลผลิตดังกล่าวมีความสัมพันธ์
กัน ซึง่ถกูควบคมุด้วยยีนจ�ำนวนมาก (polygenes) เป็นลกัษณะทีม่คีวามซบัซ้อนและอธิบายได้ยากโดยใช้ความสมัพันธ์

เชิงเส้นตรง (Ariyo, 1995)

สรุปผลการศึกษา
ประชากรถั่วเหลือง RIL ที่มาจากคู่ผสมระหว่างพันธุ์นครสวรรค์ 1 กับ พันธุ์ AGS129 มีความแปรปรวนทาง

พันธุกรรมมากเพียงพอท่ีจะน�ำไปใช้ในการปรับปรุงพันธุ์ต่อไปได้ ซึ่งลักษณะกิจกรรมของเอนไซม์ลิพ็อกซีจีเนส 
เป็นลักษณะที่มีการเกิด transgressive segregation มีค่าสัมประสิทธิ์ความแปรปรวนทางพันธุกรรมอยู่ในระดับสูง 
และมีค่าอัตราพันธุกรรมในแนวกว้างอยู่ในระดับปานกลาง แสดงให้เห็นว่าความแปรปรวนท่ีเกิดข้ึนได้รับอิทธิพลมา
จากพันธุกรรมมากกว่าสิ่งแวดล้อม ส่วนลักษณะจ�ำนวนเมล็ดต่อต้นเป็นลักษณะท่ีมีความก้าวหน้าทางพันธุกรรมสูง
ทีส่ดุ ดงัน้ันลกัษณะกิจกรรมของเอนไซม์ลพ็ิอกซีจเีนสจึงเป็นลกัษณะท่ีน่าสนใจในการปรบัปรงุพันธ์ุควบคูกั่บลกัษณะ
จ�ำนวนเมล็ดต่อต้นในการเพ่ิมปริมาณผลผลิตของถ่ัวเหลือง ซึ่งทั้งสองลักษณะดังกล่าวสามารถใช้เป็นเกณฑ์ 
ในการคัดเลือกเพื่อปรับปรุงพันธุ์ต่อไปได้
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