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เครื่องหมายดีเอ็นเอส�ำหรับคัดเลือกพันธุ์พืชต้านทานโรค
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ABSTRACT

	 Plant diseases are important factor in plant production. They reduce yield and 

lead to heavy use of chemicals to keep them under control. Genetic resistance is a potent 

alternative and environmental friendly disease control approach. One of the important tools 

used to establish genetic resistance of plant is DNA marker. The uses of DNA markers  

related to targeted agricultural traits, such as high productivity, resistance to disease and 

insect, as tools for selection will improve the efficiency of plant breeding. Disease resistance 

of plants can be divided into 2 types. Type 1 is complete resistance controlled by major 

gene(s) such as Resistance gene (R gene). R gene plays an important role in the recognition 

of gene products from the pathogen. Type 2 is partial resistance controlled by multiple  

minor genes, which is quantitative in characteristic. Pyramiding of major and minor genes 

together is a strategy to develop durable resistance to meet the challenge that pathogens 

often adapt and overcome genetic resistance. In this review, the information about the uses 

of DNA markers in plant breeding, major and minor genes responsible for plant disease 

resistance systems as well as strategies for establishing durable disease resistance is  

presented. In addition, examples of marker-assisted selection in order to develop resistant 

varieties for certain diseases in soybean, cassava and potato are presented. 
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บทคัดย่อ

โรคพืชเป็นสาเหตุส�ำคัญท่ีส่งผลต่อการ

ผลติพชื ท�ำให้ผลผลิตลดลง และน�ำไปสูก่ารใช้สาร

เคมีอย่างกว้างขวางเพื่อควบคุมโรค พันธุกรรม

ความต้านทานของพืช เป็นอีกทางเลือกที่มี

ศั กยภาพในการควบคุมโรคที่ เป ็นมิตรกับ 

สิ่งแวดล้อม ซึ่งหนึ่งในเครื่องมือส�ำคัญที่ใช้ในการ

สร้างพันธุกรรมความต้านทานของพืช ได้แก่ 

เครื่องหมายดีเอ็นเอ การน�ำเครื่องหมายดีเอ็นเอ 

ท่ีสัมพันธ์กับลักษณะทางการเกษตรที่สนใจ เช่น 

ผลผลิตสูง ต้านทานต่อโรคและแมลง มาใช้เป็น

เคร่ืองมือในการคัดเลือกพันธุ ์  จะช ่วยเพิ่ม

ประสิทธิภาพในการปรับปรุงพันธุ์พืชให้มีความ

ต้านทานต่อโรค ซึง่ความต้านทานแบ่งออกได้เป็น 

2 ลกัษณะ ได้แก่ 1) ลักษณะต้านทานแบบสมบรูณ์

ทีถ่กูควบคมุด้วยยนีหลักได้แก่ ยีน R (Resistance 

gene) ซ่ึงมบีทบาทส�ำคญัในการรบัรูผ้ลติภณัฑ์ของ

ยีนเชือ้โรคและ 2) ลักษณะต้านทานแบบบางส่วน

ที่ถูกควบคุมด้วยยีนรองหลายยีน ซึ่งเป็นลักษณะ

เชิงปริมาณ การพีระมิดยีนหลักและยีนรองเข้า

ด้วยกันเป็นกลยุทธ์ในการพัฒนาพันธุ์ต้านทาน 

ให้มคีวามคงทนยัง่ยนื เพ่ือรองรบักบัความท้าทาย 

ที่เชื้อสาเหตุโรคพืชมักปรับตัวและเอาชนะความ

ต้านทานทางพนัธกุรรมของพชื ในบทปรทิศัน์นีไ้ด้

ทบทวนวรรณกรรมเกี่ยวกับการใช้เทคโนโลยี

เครื่องหมายดีเอ็นเอในการปรับปรุงพันธุ ์พืช  

ยีนหลกัและยนีรองทีท่�ำหน้าทีใ่นระบบความต้านทาน 

โรคของพชื และกลยทุธ์ในการสร้างความต้านทาน

โรคอย่างยั่งยืน นอกจากนี ้ได้น�ำเสนอตวัอย่างงาน

วจัิยการใช้เครือ่งหมายดเีอน็เอส�ำหรบัคดัเลอืกพันธุ์

ต้านทานโรคบางชนิดในถั่วเหลือง มันส�ำปะหลัง  

และมนัฝรัง่ เพ่ือพฒันาพนัธุต้์านทานส�ำหรบัน�ำไป

แก้ปัญหาการสูญเสียผลผลิตจากการเข้าท�ำลาย

ของเชื้อสาเหตุโรคพืช

ค�ำส�ำคัญ: เครื่องหมายดีเอ็นเอ, ความต้านทาน

โรค, ยีนหลัก, ยีนรอง, พีระมิดยีน

บทน�ำ

การเพิ่มขึ้นของจ�ำนวนประชากรโลก

อย่างต่อเนื่อง ส่งผลให้ความต้องการอาหารเพ่ิม

มากขึ้นเช่นกัน ซึง่เป็นความท้าทายหลกัทีน่กัวจิยั

ด้านการเกษตรต้องเผชญิ เพ่ือจะตอบโจทย์ดงักล่าว  

นักปรับปรุงพันธุ์พืชต้องพยายามอย่างต่อเนื่อง 

ในการพัฒนาพันธุ์พืชใหม่ ๆ ให้มีลักษณะทาง

พนัธกุรรมตามทีต้่องการ และมผีลผลติมากขึน้ด้วย 

เครื่องหมายดีเอ็นเอ สามารถใช้ในการพัฒนา

พันธุกรรมโดยการคัดเลือกลักษณะที่ดีต่าง ๆ  เช่น 

ผลผลิตสูง คุณค่าทางโภชนาการสูง รวมถึงความ

ต้านทานโรค ด้วยการตรวจสอบจีโนไทป์หรือ 

รูปแบบพนัธกุรรม และใช้ในการตดิตามยนีท่ีสนใจใน

การพีระมิดยนี หรอืการรวมยนีต้ังแต่สองยนีขึน้ไป

จากพนัธุพ่์อแม่ทีห่ลากหลายให้อยูใ่นจโีนไทป์เดยีว

เพื่อพัฒนาสายพันธุ ์หรือพันธุ ์ยอดเยี่ยม ซึ่ง

เครื่องหมายดีเอ็นเอช่วยเพิ่มความแม่นย�ำในการ

คัดเลือก และช่วยลดระยะเวลาในกระบวนการ

ปรับปรุงพันธุ์ได้

โรคพืชเป็นสาเหตุหนึ่งที่ท�ำให้เกิดความ

เสียหายต่อผลผลิตทางการเกษตร การป้องกันพืช

จากโรคส่งผลโดยตรงต่อคุณภาพและปริมาณ

อาหาร ผลผลิตของพืชที่ได้จากการเพาะปลูกมัก

ถูกคุกคามโดยการเข้าท�ำลายของเชื้อสาเหต ุ

โรคพืช โดยเฉพาะอย่างยิง่เม่ือปลกูแบบพืชเชงิเด่ียว

ขนาดแปลงใหญ่ หรือใช้ปุ๋ยในปริมาณมาก แม้ว่า 

มรีายงานการจดัการโรคโดยใช้สารเคม ี แต่วธิกีาร 

ดงักล่าวไม่เป็นมติรกบัสิง่แวดล้อม ก่อให้เกดิปัญหา 

สุขภาพต่อทั้งผู้ผลิตและผู้บริโภค ถ้าใช้ในปริมาณ 

ทีไ่ม่เหมาะสม รวมถึงส่งผลต่อคณุภาพของผลผลติ

ทางการเกษตรอกีด้วย ขณะทีก่ารปรบัปรงุพนัธุพ์ชื
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ให้มีความต้านทานโรค เป็นทางเลือกที่คุ้มค่าและ

มีศักยภาพในการควบคุมโรคพืชอย่างย่ังยืน และ

เป็นมิตรกับสิ่งแวดล้อม ดังนั้น เครื่องหมาย

ดีเอ็นเอที่เก่ียวข้องกับความต้านทานโรคจึงเป็น

เครือ่งมอืส�ำคญัในการคดัเลอืกและพฒันาลกัษณะ

ทางพันธุกรรมของความต้านทานโรคของพืช

เครื่องหมายดีเอ็นเอกับการปรับปรุงพันธุ์พืช

เครือ่งหมายดเีอน็เอ (DNA marker) เป็น

ล�ำดบัเบสช่วงหนึง่ของดเีอน็เอ ท่ีใช้เป็นเครือ่งหมาย 

บ่งชี้ความเป็นเอกลักษณ์ของสิ่งมีชีวิตสามารถ

ถ่ายทอดไปยังรุ่นลูกได้ และมีประโยชน์ในการ

ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและ 

การจ�ำแนกพนัธุ ์นอกจากนี ้บางเครือ่งหมายดเีอน็เอ

ยังมีความสมัพนัธ์กบัลกัษณะทางการเกษตร เช่น 

ผลผลติสงู ต้านทานโรค การน�ำเครือ่งหมายดเีอน็เอ 

ท่ีสัมพันธ์กับลักษณะทางการเกษตรเหล่านี้มาใช้

เป็นเครือ่งมอืในการคดัเลอืกพนัธุ ์เพือ่การปรบัปรงุ

พนัธุ ์จะช่วยเพ่ิมประสทิธภิาพในการปรบัปรงุพนัธุ์

ได้หรือที่เรียกว่า การคัดเลือกโดยใช้เครื่องหมาย

ดีเอ็นเอ (marker-assisted selection, MAS) 

เพื่อช่วยในการคัดเลือกพันธุ์พืชหรือสัตว์ที่คาดว่า

มีลกัษณะนัน้ ๆ  (Ribaut and Hoisington, 1998; 

Rosyara, 2006) โดยไม่จ�ำเป็นต้องตรวจฟีโนไทป์

ของพืชหรือสัตว์ท่ีต้องการ การคัดเลือกพันธุ ์

โดยใช้เครือ่งหมายดเีอน็เอ มคีวามสะดวก รวดเรว็

และแม่นย�ำกว่าการสังเกตลักษณะจากภายนอก

หรอืลกัษณะของพนัธุซ์ึง่ปรากฏออกมา นอกจากน้ี  

การใช้เคร่ืองหมายดีเอ็นเอยังสามารถช่วยลด 

ระยะเวลา พืน้ที ่และแรงงานในการปรบัปรงุพนัธุไ์ด้

ด้วย เครื่องหมายดีเอ็นเอที่ใช้ในการคัดเลือก 

มหีลายชนดิ เช่น restriction fragment length 

polymorphism (RFLP), amplified fragment 

length polymorphism (AFLP), random  

ampl i f ied polymorphic DNA (RAPD),  

simple sequence repeat (SSR), sequence 

characterized amplified region (SCAR)  

และ single nucleotide polymorphism (SNP) 

เป็นต้น

การคัดเลือกโดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

ในการปรับปรุงพันธุ์พืช ได้รับความสนใจอย่าง 

ต่อเนื่อง Xu and Crouch (2008) สรุปการใช้

เทคโนโลยีเครื่องหมายดีเอ็นเอในการปรับปรุง

พันธุ์พืชได้ใน 4 กรณี ดังนี้

1)	 ลักษณะยากที่จะปรับปรุงผ่านการ 

คัดเลือกฟีโนไทป์แบบเดิม เนื่องจากมีราคาสูง 

หรือใช้เวลานานในการวัดหรือตรวจสอบ

2)	 ลกัษณะทีก่ารคัดเลอืกขึน้อยูก่บัสภาพ

แวดล้อมทีเ่ฉพาะเจาะจง หรอืระยะการเจรญิเตบิโต 

ทีจ่�ำเพาะส�ำหรบัการแสดงออกของฟีโนไทป์เป้าหมาย 

ตัวอย่างที่ดี ตัวอย่างหนึ่ง ได้แก่ การคัดเลือกพันธุ์

มันส�ำปะหลังต้านทานต่อโรคใบด่าง (cassava 

mosaic disease :CMD) ในประเทศโคลมัเบยีซึง่

เป็นประเทศที่ไม่มีการแพร่ระบาดของเชื้อไวรัส

สาเหตุโรคมาก่อน (Blair et al., 2007) 

3)	 การรักษาอัลลีลด้อยให้คงอยู่ระหว่าง

การผสมกลับ (backcross) หรือช่วยเร่งขั้นตอน

การผสมกลับ

4)	 การพีระมิดลักษณะทางการเกษตร 

(trait pyramiding) หลายลักษณะ ทีแ่ต่ละลกัษณะ

ถกูควบคมุโดยยนีเดีย่ว เช่น ความต้านทานต่อโรค

และศัตรูพืช หรือลักษณะคุณภาพ รวมถึงการ

พีระมิดหลาย quantitative trait loci (QTL)  

เพ่ือลักษณะเป้าหมายเดียว เช่น ความทนแล้ง 

หรือลักษณะการปรับตัวอื่น ๆ ซ่ึงเป็นลักษณะ 

เชิงปริมาณที่มีต�ำแหน่งบนโครโมโซมหลาย

ต�ำแหน่งเกี่ยวข้อง
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ในอดีตที่ผ่านมา การทําแผนที่ยีนหรือ

เครื่องหมายดีเอ็นเอที่ควบคุมลักษณะปริมาณ 

(QTL mapping) เพือ่ระบตุ�ำแหน่งบนโครโมโซม

ทีเ่กีย่วข้องกบัลกัษณะทางการเกษตรทีส่นใจ จะใช้ 

ประชากรทีเ่ป็น biparental แต่ในปัจจบุนั มกีารท�ำ 

association mapping ซึ่งเป็นอีกวิธีหนึ่งที่ใช้ใน

การพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอ เพื่อใช้ในการคัด

เลือกลักษณะทางการเกษตรท่ีสนใจนั้น ๆ โดย

ศึกษาความสัมพันธ์ระหว่างล�ำดับเบสที่แตกต่าง

กันในจีโนมของกลุ่มประชากรหนึ่ง ๆ (ที่ไม่จ�ำกัด

ว่าจะต้องเป็นประชากร biparental) ต่อลักษณะ 

ฟีโนไทป์หนึ่ง ๆ ที่มีความแตกต่างกัน โดยใช้

เคร่ืองหมายดีเอ็นเอชนิดที่มีความถี่ในจีโนมสูง

และมีคุณภาพสูง เช่น เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด

สนิป (SNP) การใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอในการ 

คัดเลือกพันธุ์รุ่นแรก ๆ  จะเป็นการใช้เครื่องหมาย

ดีเอ็นเอชนิด RFLP, AFLP, RAPD และ SSR  

ซ่ึงมีความถ่ีในจโีนมต�ำ่กว่าเครือ่งหมายดเีอน็เอชนดิ

สนปิ ทีน่ยิมใช้มากขึน้ในปัจจบุนั โดยมเีทคโนโลยี 

การวิเคราะห์ล�ำดับนิวคลีโอไทด์ยุคใหม่ (next- 

generation sequencing; NGS) เป็นตัวช่วยใน

การค้นหาเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดสนิปดังกล่าว

ความต้านทานจากยีนหลักและยีนรอง

ความต้านทานต่อโรคของพืชแบ่งออกได้

เป็น 2 แบบใหญ่ ๆ  คอื ความต้านทานแบบสมบรูณ์ 

(complete resistance หรือ total resistance) 

และความต้านทานแบบบางส่วน (partial resistance) 

1. 	ความต้านทานแบบสมบูรณ์ถูกควบคมุ 

ด้วยยนีหลกั (major gene) ทีม่ผีลในการแสดงออก

ของความต้านทานอย่างชัดเจน หรือที่เรียกว่า

ความต้านทานเชิงคุณภาพ ซึ่งเป็นความต้านทาน

ที่จ�ำเพาะกับสายพันธุ์ของเชื้อสาเหตุโรคพืชนั้น ๆ  

โดยยีนต้านทานในพืชจะยับยั้งการแสดงออก 

ของเชื้อได้อย่างสมบูรณ์ ท�ำให้พืชไม่แสดงอาการ

ของโรค ตัวอย่างของยีนหลัก ได้แก่ ยีน R  

(Resistance gene; R) โปรตีน R ซึ่งเป็น

ผลิตภัณฑ์ของยีน R มีบทบาทส�ำคัญในการรับรู้

ผลิตภัณฑ์ของยีนเชื้อโรคที่เรียกว่า Avirulence 

gene (ใช้อักษรย่อ Avr) เมื่อโปรตีน Avr และ R 

ปฏิสัมพันธ์กัน จะชักน�ำให้เกิด Hypersensitive 

response (HR) ที่กระตุ ้นการตอบสนองที ่

หลากหลาย รวมถึงการตายอย่างเฉียบพลันของ

เซลล์ที่ถูกบุกรุกและเซลล์ข้างเคียง เพ่ือตัดการ

แพร่ระบาดและตัดการขนส่งอาหารไปให้เชื้อโรค 

นัน้ ๆ  ใช้ในการเจรญิเติบโต เป็นการจ�ำกดับรเิวณ

การท�ำลายของเชื้อโรค นอกจากนี้ HR ยังกระตุ้น

สัญญาณส่งต่อเป็นทอด ๆ (signal cascade) 

เพื่อผลิตฮอร ์โมนและการแสดงออกของยีน 

pathogenesis-related (ยีน PR) ที่มีคุณสมบัติ

ในการต้านทานโรคหรือเชื้อสาเหตุโรคอย่าง 

ไม่จ�ำเพาะ หรือลักษณะความต้านทานแบบกว้าง 

(broad spectrum disease resistance)  

อีกด้วย (Wanderley-Nogueira et al., 2012)

2.	 ลักษณะต้านทานแบบบางส่วนเป็น

ความต้านทานทีถ่กูควบคุมด้วยยนีรอง (minor gene)  

หลายยีน ซึ่งเป็นลักษณะเชิงปริมาณ จึงถูกเรียก

ว่าความต้านทานเชิงปริมาณ เป็นความต้านทาน

ท่ีเกิดข้ึนแบบไม่จ�ำเพาะต่อสายพนัธ์ุของเช้ือสาเหตุโรค 

โดยมีลักษณะการควบคุมความต้านทานต่อเชื้อ

แบบไม ่สมบูรณ ์ เนื่องจากเชื้อยังสามารถ 

เข้าท�ำลายพืชได้ แต่ไม่สามารถท�ำความเสียหาย

อย่างสิ้นเชิง กล่าวคือ ไม่ได้หยุดยั้งเชื้อโรค 

แต่ช่วยลดการเพ่ิมจ�ำนวนของเชื้อโรค การเจริญ

ครอบครอง (colonization) และ/หรือลดความ

รุนแรงของลักษณะอาการของโรค ยีนต้านทาน

แต่ละคู่ท�ำหน้าที่ลดการเข้าท�ำลายของเชื้อโรค 

ในระดับที่แตกต่างกัน ยนีเหล่านีส่้วนใหญ่จะแปล
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รหสัเป็นโปรตนีทีท่�ำงานในระบบความต้านทานช่วง

ปลายน�ำ้ (downstream) หรอืโปรตนีส�ำหรบัป้องกนั

รวมถึงตัวกระตุ้นการถอดรหัส (transcription  

factor) ท่ีส่งผลต่อการตอบสนองของฮอร์โมน 

ป้องกันเปปไทด์ต้านเชื้อโรค (defensin) โปรตีน

จากยีน PR และสารทตุยิภมูทิีห่ยดุการเคล่ือนไหว 

ของเชื้อโรคหรือการเจริญเติบโตของเชื้อโรค

ภายในเนื้อเยื่อพืช (Pilet-Nayel et al., 2017)

การรวมกนัของยนีรองหลายยนีหรอื QTL 

ท่ีเกี่ยวข้องกับความต้านทานโรคหลายต�ำแหน่ง

สามารถท�ำให้ระดบัความต้านทานโรคของพืชสงูขึน้  

โดยเฉพาะอย่างยิ่งเมื่อยีนรองหรือ QTL นั้น ๆ  

มีผลกระทบมาก (strong effect) ตัวอย่างเช่น 

Stall et al. (2009) รายงานว่า QTL 3 ต�ำแหน่ง 

ประกอบด้วย rx1, rx2 และ rx3 สร้างความ

ต้านทานระดับสูงต่อแบคทีเรีย Xanthomonas 

campestris ในมะเขือเทศ

กลยทุธ์ในการสร้างความต้านทานโรคอย่างยัง่ยนื

ในช่วง 20 ปีที่ผ่านมา ได้มีการพัฒนา

เครื่องหมายดีเอ็นเอแบบทวีคูณ ท�ำให้สามารถ

ตรวจพบยีนหลกัและยนีรองหรอื QTL ท่ีเกีย่วข้อง

กับความต้านทานโรคได้อย่างแม่นย�ำมากขึน้ และ

ถกูน�ำมาใช้ร่วมกบักลยทุธ์การปรบัปรงุพนัธุส์�ำหรบั

พัฒนาพันธุ์ต้านทานโรค ท่ีมีความคงทนยั่งยืน 

(durability) เนื่องจาก เชื้อโรคมักปรับตัวและ

เอาชนะความต้านทานทางพันธุกรรม โดยเฉพาะ

อย่างย่ิงเมื่อความต้านทานนั้นถูกก�ำหนดโดย 

ยีนหลัก ดังนั้น ความต้านทานเชิงปริมาณหรือ 

ยีนรองจึงได้รับความสนใจเพิ่มขึ้น เพื่อรับมือกับ

ความท้าทายต่อประเด็นความคงทนยั่งยืนของ

ความต้านทานทางพันธุกรรม

ความคงทนยั่งยืนที่เพิ่มขึ้นของความ

ต้านทานเชิงปริมาณอาจเกิดจากสาเหตุต่าง ๆ 

ดังนี้ (Pilet-Nayel et al., 2017)

1.	 ผลของความต้านทานแบบบางส่วนท�ำให้ 

เกิดแรงกดดันในการคัดเลือกต�่ำ  (low selection 

pressure) ต่อประชากรของเชื้อสาเหตุโรค 

2.	 วิวัฒนาการที่ขัดแย้งกันระหว่างเชื้อ

สาเหตโุรคและพชือาศยั ซ่ึงในช่วงระยะเวลาสัน้ ๆ   

ความรนุแรงของเชือ้จะสงู แต่เมือ่ระยะเวลาผ่าน

ไปยาวนานขึน้ ความรนุแรงของเชือ้จะต�ำ่ เนือ่งจาก 

เชื้อตัวหนึ่งอาจมีความรุนแรงสูงในการก่อโรคต่อ

พืชอาศัย แต่พอระยะเวลานานขึ้นประกอบกับได้

รับอิทธิพลจากปัจจัยแวดล้อมอื่น ๆ เช่น ความ

สามารถของเชือ้ในการคงอยูแ่ละการแพร่กระจาย

ไปยังพืชอาศัย ความแข็งแรงหรืออ่อนแอของ 

พืชอาศัย และการติดเชื้อพร้อมกันของพืชอาศัย 

(multiple infection) ท�ำให้เชื้อตัวเดียวกันนี้ 

อาจมีวิวัฒนาการของความรุนแรงในการก่อโรค 

ที่ไม่รุนแรงได้ (ความรุนแรงต�่ำ)

3.	 ความน่าจะเป็นทีต่�ำ่(low probability)

ของการกลายพันธุ ์ของเชื้อโรคหลายครั้งเพ่ือ

เอาชนะ QTL หลายต�ำแหน่ง

4.	 การรวมกันของกลไกที่เกี่ยวข้องกับ

ความต้านทานทีแ่ตกต่างกนั ซ่ึงยากทีจ่ะเอาชนะได้

5.	 การรวมกันของกลไกความต้านทาน 

ซึง่ท�ำหน้าทีอ่ย่างต่อเนือ่งในช่วงเวลาทีแ่ตกต่างกนั

ในวงจรชวีติของเชือ้โรค หรอืตลอดการเจรญิเตบิโต 

ของพืช 

การปรับใช้ยนีหลกัและ QTL ของลกัษณะ

ความต้านทานโรค เพื่อเพิ่มความคงทนยั่งยืนของ

ความต้านทานต่อเชื้อโรคของพืช มีวิธีการที่หลาก

หลาย เช่น การใช้พันธุห์ลากหลายทีม่ยีนีหลกัและ 

QTL ที่ต้านทานโรคที่แตกต่างกัน (multiline and 

mixed variety) การหมุนเวียนเชิงพื้นที่หรือช่วง

เวลาของยีนต้านทานต่าง ๆ (rotation in space 

or time of various R genes) และการรวมกัน



212	 วารสารวิชาการเกษตร ปีที่ 38 ฉบับที่ 2 พฤษภาคม - สิงหาคม 2563

หรือพีระมิดยีนต้านทานหลายยีนในจีโนไทป์

เดียวกัน (gene pyramiding) ซ่ึงมกีารรวมยนีหลกั

และยนีรองหรอื QTL ของความต้านทานเข้าด้วยกนั 

เพื่อเพิ่มประสิทธิภาพของความต้านทานโรคโดย

การรวมกลไกความต้านทานต่าง ๆ ในจีโนไทป์

เดียวกัน การพีระมิดยีนโดยใช้ MAS ส่งผล 

ให้เกิดความส�ำเร็จในการสร้างสายพันธุ์ต้านทาน

ในพชืหลายชนดิ เช่น ถัว่แขกต้านทานต่อโมเสคไวรสั 

ถัว่แขกต้านทานต่อโรคแอนแทรคโนส ข้าวต้านทาน 

ต่อโรคไหม้ และถ่ัวเหลืองต้านทานโรคราสนิม 

เป็นต้น (Viganó et al., 2018)

นอกจากการใช้ประโยชน์จากยนีหลกัและ

ยนีรองแล้ว ยงัมกีารศึกษาวจัิยเพ่ือค้นหาต�ำแหน่ง

บนโครโมโซมที่เกี่ยวข้องกับลักษณะต้านทานโรค

ได้หลายชนิด หรือต�ำแหน่งท่ีควบคุมลักษณะ

ทางการเกษตรหลายลักษณะ เพื่อที่จะได้ยีนหรือ

โลคัสที่ประกอบด้วยหลายคุณลักษณะในยีนหรือ

โลคัสเดียว เช่น Krattinger and Keller (2016) 

รายงานว่า QTL Lr34 และ Lr67 ท่ีให้ความ

ต้านทานต่อทั้งโรคราสนิมและโรคราแป้งใน 

ข้าวสาลี Hu et al. (2017) พบว่า ยีนหลัก Xa4  

ในข้าวท่ีแปลรหัสเป็นโปรตนีไคเนส สามารถปรบัปรงุ

ลักษณะส�ำคัญทางการเกษตรหลายประการ  

โดยไม่ท�ำให้ผลผลิตข้าวลดลง โดยยีนหลัก Xa4  

จะไปท�ำให้ผนงัเซลล์แขง็แรงขึน้ด้วยการส่งเสรมิการ

สงัเคราะห์เซลลโูลส และยบัยัง้การคลายผนงัเซลล์  

การเสริมความแข็งแรงของผนังเซลล์ โดยโปรตีน 

Xa4 ช่วยเพ่ิมความต้านทานต่อการตดิเชือ้แบคทเีรยี 

และยงัเพิม่ความแขง็แรงเชงิกลของล�ำต้นอีกด้วย

MAS ส�ำหรบัคดัเลอืกพนัธุต้์านทานโรคในถ่ัวเหลอืง

ถั่วเหลือง (Glycine max (L.) Merrill) 

ความต้านทานทางพันธุกรรมเป็นกลยุทธ์ส�ำคัญ

ส�ำหรับการจัดการโรคในถ่ัวเหลือง ตลอดระยะ

เวลา 50 ปีที่ผ่านมา มีการศึกษาฟีโนไทป์ของ

พันธุกรรมถั่วเหลืองด้านความต้านทานต่อเชื้อก่อ

โรคหลายชนิด ท�ำให้เกิดการพัฒนาสายพันธุ์ที่

ต้านทานต่อโรคและพนัธุเ์ชงิพาณชิย์  โรคทีส่�ำคญั

ในถั่วเหลือง ได้แก่ โรคราสนิม โรคราน�้ำค้าง  

และโรคใบจุดนูน เป็นต้น

โรคราสนมิถัว่เหลอืง (Figure 1) มีสาเหตุ

จากเชือ้รา Phakopsora pachyrhizi ปัจจบุนัมยีนี

ต้านทานต่อโรคราสนิมถั่วเหลืองชื่อ resistance 

to P. pachyrhizi (Rpp) และถูกค้นพบแล้วอย่าง

น้อย 10 ยีนหรืออัลลีล โดยอยู่บน 6 โครโมโซม 

(Chang et al., 2016) และมีรายงานการพีระมิด

ยีน Rpp เพื่อพัฒนาพันธุ ์ถั่วเหลืองต้านทาน 

โรคราสนมิ เช่น Yamanaka et al, (2008) ได้พีระมิด

ยีน Rpp2 กับ Rpp4 และ Lemos et al, (2011)

ได ้ พีระมิดยีน Rpp2 ,  Rpp4 และ Rpp5  

ในถัว่เหลอืง โดยใช้เครือ่งหมายดีเอน็เอชนดิ SSR 

ส�ำหรบัในประเทศไทย ประสบความส�ำเรจ็ในการ

ค้นหาเครื่องหมายดีเอ็นเอที่มีความสัมพันธ์กับ

ลักษณะความต้านทานโรคราสนิม ซ่ึงเป็นความ

ร่วมมือในการท�ำงานวิจัยระหว่างกรมวิชาการ

เกษตร และมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์ โดย  

สมศกัด์ิและคณะ (2548) ได้ศกึษาวจิยัหาต�ำแหน่ง

ยี นที่ ค วบคุ มลั กษณะความต ้ านทาน โ รค 

ราสนมิ บนโครโมโซมในประชากรถัว่เหลอืงรุน่ F2 

และ F3 จากคู่ผสม CM60–10KR–71–PS–21 

(ต่อมารับรองพันธุ์เป็นพันธุ์เชียงใหม่ 5) กับพันธุ์

สุโขทัย 2 จากผลงานวิจัยนี้ พบเครื่องหมาย

ดีเอ็นเอที่เกี่ยวข้องกับความต้านทานโรคราสนิม

จ�ำนวน 3 เครื่องหมาย ได้แก่ Satt472 Satt288 

และ Satt012 (Table1) โดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ

เหล่านีม้ตี�ำแหน่งบนโครโมโซมอยูบ่รเิวณเดยีวกบั

ยีน Rpp4 เมื่อน�ำทั้ง 3 เครื่องหมายมาทดสอบกับ

ถั่วเหลืองพันธุ์ต่าง ๆ พบว่า เครื่องหมายดีเอ็นเอ
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Figure 1 Upper (A) and lower (B) surface of soybean leaf showing soybean rust symptoms 
caused by Phakopsora pachyrhizi. Tan or reddish-brown lesions (spots) appear on the leaf. 
Photos were taken by Ratchanee Sopa (Chiangmai Field Crop Research Center, Department 
of Agriculture)  
 
 
Table 1 List and sequence of the primers used in marker-assisted selection for resistance to 
soybean rust (Phakopsora pachyrhizi, T. P. Syd.) 

 
Primer name 

 
Marker type 

 
Sequence (5’ – 3’) 

Annealing 
temperature 

(°C) 

Expected 
allele size 

(bp) 
Satt472 

 
SSR F : GCGAATACATAAAACTCAAATTCAAATCATA 

R : GCGTTCTATAAATTTCATTCATAGTTTCAAT 
55 210 

Satt288 
 

SSR F : GCGGGGTGATTTAGTGTTTGACACCT 
R : GCGCTTATAATTAAGAGCAAAAGAAG 

55 270 

Satt012 
 

SSR F : GCAATTAGTTTTAAAATGTTTC 
R : AGAATAGAGCCTACATATAATCATA 

50 110 

Source:Somsak et al.(2005) 

 

MASสําหรับคดัเลือกพนัธุ์ตา้นทานโรคในมันสาํปะหลัง 

มันสําปะหลัง(Manihot esculenta Crantz.) การปรับปรุงพันธ์ุพันธ์ุใหม่โดยทั่วไปจะใช้เวลา
ประมาณ 10 ปีเนื่องจากมันสําปะหลังมีวงจรการเจริญเติบโตประมาณ12-18 เดือน การใช้ MAS สามารถเพ่ิม
ความแม่นยําในการคัดเลือกพันธ์ุได้อย่างมาก นําไปสู่การเพ่ิมขึ้นทางพันธุกรรมอย่างรวดเร็วและรอบการ
ประเมินฟีโนไทป์ที่น้อยลง ส่งผลให้ลดระยะเวลาในการพัฒนาพันธ์ุ (Figure 2)ซึ่งภายใต้โครงการปรับปรุงพันธ์ุ
โดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอสามารถพัฒนาและส่งเสริมพันธ์ุมันสําปะหลังพันธ์ุใหม่ได้ภายในเวลา 6 ปี 
นอกจากนี้การใช้ MAS ในระยะต้นกล้า จะช่วยลดขนาดประชากรลงอย่างมาก ทําให้ประหยัดงบประมาณใน
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Figure 1 Upper (A) and lower (B) surface of soybean leaf showing soybean rust symptoms 

caused by Phakopsora pachyrhizi. Tan or reddish-brown lesions (spots) appear on the leaf. 

(Photos were taken by Ratchanee Sopa (Chiangmai Field Crop Research Center, Department 

of Agriculture) 
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Table 1 List and sequence of the primers used in marker-assisted selection for  

resistance to soybean rust (Phakopsora pachyrhizi, T. P. Syd.)

Primer name
Marker 

type
Sequence (5’ – 3’)

Annealing  

temperature (°C)

Expected  

allele size  

(bp)

Satt472 SSR F : GCGAATACATAAAACTCAAAT-

TCAAATCATA

R : GCGTTCTATAAATTTCAT-

TCATAGTTTCAAT

55 210

Satt288 SSR F : GCGGGGTGATTTAGTGTTTG-

ACACCT

R : GCGCTTATAATTAAGAG-

CAAAAGAAG

55 270

Satt012 SSR F : GCAATTAGTTTTAAAATGTTTC

R : AGAATAGAGCCTACATATAAT-

CATA

50 110

Source : Somsak et al. (2005)
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Figure 3 Symptoms of CMD on cassava. Leaf of CMD-infected plant produces misshapen 
and twisted leaflf with mosaic and mottling symptoms (A) compared to a healthy leaf (B)  
Photo was taken by Suwaluk Amawan (Rayong Field Crops Research Center, Department 

of Agriculture) 

 
Figure 3 Symptoms of CMD on cassava. Leaf of CMD-infected plant produces misshapen and 
twisted leaflet with mosaic and mottling symptoms (A) compared to a healthy leaf (B). 
Photo was taken by Suwaluk Amawan (Rayong Field Crops Research Center, Department of 
Agriculture).  
 

 
 ปัจจุบันได้มีการค้นพบยีนต้านทานต่อโรคใบด่างมันสําปะหลัง CMD จํานวน3 ยีน (โลคัส) ได้แก่ 
CMD1 CMD2 และ CMD3 ซึ่งCMD1เป็นQTLความต้านทานที่เป็นยีนด้อยและมีที่มาจากมันสําปะหลังพันธ์ุป่า
Manihot glaziovii Muell. Arg. โดยหนึ่งในเคร่ืองหมายดีเอ็นเอที่สัมพันธ์กับ CMD1คือSSRY40และข้อมูล
ลําดับเบสของไพรเมอร์เคร่ืองหมายดีเอ็นเอ แสดงในTable2 (Fregene and Puonti-Kaerlas, 2002)CMD2
เป็นโลคัสเด่ียวที่เป็นตัวหลักที่ควบคุมลักษณะความต้านทานต่อโรคใบด่างมันสําปะหลัง(Akano et al., 2002) 
อย่างไรก็ตามยังไม่มีรายงานว่าโลคัส CMD2นั้นมียีนชนิดใดบรรจุอยู่ โลคัสCMD2 มาจากมันสําปะหลังพันธ์ุ 
TME3 และมีการพบเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด SCAR และ SSR ที่ขนาบข้างอยู่ใกล้กับโลคัสCMD2จํานวน 4 
เคร่ืองหมาย ได้แก่ RME1, NS158, SSRY28 และ NS169(Table 2)Ribeiro et al.(2012) และCarmo et 
al.(2015) รายงานความสําเร็จในการใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอเหล่านี้ในการคัดเลือกพันธ์ุมันสําปะหลังต้านทาน
ต่อโรคใบด่าง สําหรับในประเทศไทย กรมวิชาการเกษตรใช้เคร่ืองหมายดีเอ็นเอช่วยคัดเลือกพันธ์ุมันสําปะหลัง
ต้านทานต่อโรคใบด่างโดยมีการนําเครื่องหมายดีเอ็นเอเหล่านี้ร่วมกบัเคร่ืองหมายดีเอ็นเอชนิด EST และ SNP 
มาใช้ในการคัดเลือกเช้ือพันธ์ุมันสําปะหลังจากศูนย์วิจัยพืชไร่ระยองกรมวิชาการเกษตรซึ่งพบพันธ์ุที่แสดงแถบ
ดีเอ็นเอและมีลําดับนิวคลีโอไทด์คล้ายคลึงกับพันธ์ุต้านทานTME3 จํานวน 14 พันธ์ุ โดยทั้ง 14 พันธ์ุนี้อยู่
ระหว่างการตรวจสอบฟีโนไทป์ลักษณะความต้านทานโรคในสภาพจริง หากตรวจสอบพบว่าพันธ์ุที่คัดเลือกได้
แสดงฟีโนไทป์ต้านทานโรคใบด่างมันสําปะหลัง ก็จะสามารถช่วยแก้ปัญหาการระบาดของโรคใบด่างมัน
สําปะหลังและลดการสูญเสียผลผลิตรวมถึงรายได้ของเกษตรกร สําหรับCMD3เป็นQTL ของลักษณะความ
ต้านทานหรือยีนรองซึ่งถูกค้นพบในพันธ์ุTMS 97/2205 โดยเครื่องหมายดีเอ็นเอที่สัมพันธ์กับ CMD3คือ 
NS198 (Table 2)(Okogbenin et al., 2012)ซึ่งปัจจุบันมีการดําเนินการรวมแหล่งความต้านทานโรค CMD 
จากโลคัสหลักCMD2กับความต้านทานจากยีนรองต่างๆเข้าด้วยกันเพ่ือเพ่ิมความคงทนยั่งยืนของลักษณะความ
ต้านทานโรคดังกล่าว (Ceballos et al., 2015) 

การปลูก (Ferguson et al.,2012)จนถึงปัจจุบัน ตัวอย่างที่ประสบความสําเร็จในการใช้เคร่ืองหมายดีเอ็นเอ
ช่วยในการคัดเลือกพันธ์ุมันสําปะหลังคือการคัดเลือกพันธ์ุมันสําปะหลังต้านทานต่อโรค CMD (Figure 3)ทั้งใน
ประเทศท่ีมีการระบาดของโรค และในประเทศท่ีไม่มีการระบาด(Okogbenin et al. 2007)ซึ่งในประเทศท่ีไม่
มีการระบาดจะเป็นการปรับปรุงพันธ์ุเชิงรุกในสภาพแวดล้อมที่มีความเครียดแบบจําเพาะ(specific stress) 
เช่นโรคใบด่างมันสําปะหลัง CMD หรือโรคเส้นสีน้ําตาลมันสําปะหลัง (cassava brown streak disease: 
CBSD)เป็นโรคที่ไม่มีอยู่ในปัจจุบันแต่เป็นภัยคุกคามท่ีสําคัญ จึงต้องเตรียมการรับมือไว้ล่วงหน้า (Ceballos et 
al., 2015) 

 

 
Figure 2 Comparison of conventional and marker-assisted selection (MAS). The fundamental 
advantages of MAS compared to conventional selection are: (1) MAS can be carried out at 
early stage of plant (2) MAS is simpler than conventional phenotypic screening (3) single 
plant can be selected by MAS with high reliability without the influence of  environmental 
factors on field trials (4) accuracy and rapid.  
Source: modified from www.knowledgebank.irri.org 
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ดังกล่าวสามารถใช้ในการคัดเลือกพันธุ์ถั่วเหลือง

ที่มีเชื้อสายจากพันธุ์เชียงใหม่ 5 ให้ต้านทานโรค

ราสนิมได้อย่างมีประสิทธิภาพ (จีราพรและคณะ, 

2554)

โรคราน�ำ้ค้าง ในถ่ัวเหลอืงเกดิจากเชือ้รา  

Peronospora manshurica ถ่ัวเหลอืงทีเ่ป็นโรคนี ้ 

ใบจะร่วงก่อนเวลา ท�ำให้เมล็ดที่ได้มีขนาดเล็ก 

คุณภาพไม่ดี และผลผลิตลดลง Chowdhury  

et al. (2002) ได้ค้นหาเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด 

RAPD ท่ีสมัพันธ์กบัลักษณะความต้านทานต่อโรค

ราน�้ำค้างในถ่ัวเหลือง พบเครื่องหมายดีเอ็นเอ 

OPH-021250 และ OPP-10831 
ที่เชื่อมโยงกับยีน 

Rpmx ที่ควบคุมลักษณะความต้านทานต่อโรค 

ราน�้ำค้างด้วยระยะห่างทางพันธุกรรม 4.9 และ 

23.1 เซนติมอร์แกน ตามล�ำดับ

โรคใบจดุนนู มกัพบระบาดรนุแรงมากใน

ช่วงฤดูฝน โรคนี้มีสาเหตุเกิดจากเชื้อแบคทีเรีย 

Xanthomonas axonopodis pv. Glycines 

ต�ำแหน่งยีนหลักต้านทานโรคใบจุดนูนอยู ่บน

โครโมโซมที ่17 ระหว่างเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด 

SSR (Satt486 และ Satt372) โดยเป็นอัลลลีด้อย 

(Hartwig and Lehman 1951; Narvel et al., 2001) 

อย่างไรก็ตาม มีรายงานว่า ยีนรองหรือ QTL ของ

ลักษณะความต้านทานที่มีผลเล็กน้อย มีต�ำแหน่ง

ในโครโมโซม 4, 5, 10, 13, 17 และ 19 เกี่ยวข้อง

กับความต้านทานต่อโรคใบจุดนูนด้วยเช่นกัน 

(Kim et al., 2011; Van et al., 2004)

MAS ส�ำหรับคัดเลือกพันธุ ์ต ้านทานโรคใน 

มันส�ำปะหลัง

มันส�ำปะหลัง (Manihot esculenta 

Crantz.) การปรับปรุงพันธุ์ใหม่โดยทั่วไปจะใช้

เวลาประมาณ 10 ปี เนื่องจาก มันส�ำปะหลังมี

วงจรการเจริญเติบโตประมาณ 12-18 เดือน  

การใช้ MAS สามารถเพ่ิมความแม่นย�ำในการ 

คัดเลือกพันธุ์ได้อย่างมาก น�ำไปสูก่ารเพิม่ขึน้ทาง

พนัธกุรรมอย่างรวดเรว็ และรอบการประเมินฟีโนไทป์ 

ทีน้่อยลง ส่งผลให้ลดระยะเวลาในการพัฒนาพนัธุ์  

(Figure 2) ซึง่ภายใต้โครงการปรบัปรงุพันธุโ์ดยใช้

เครือ่งหมายดเีอน็เอ สามารถพฒันาและส่งเสรมิ 

พันธุ์มันส�ำปะหลังพันธุ์ใหม่ได้ภายในเวลา 6 ปี  

นอกจากนี้ การใช้ MAS ในระยะต้นกล้า จะช่วย

ลดขนาดประชากรลงอย่างมาก ท�ำให้ประหยัด 

งบประมาณในการปลูก (Ferguson et al.,2012)

จนถงึปัจจบุนั ตวัอย่างทีป่ระสบความส�ำเรจ็ในการ

ใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอช่วยในการคัดเลือกพันธุ ์

มันส�ำปะหลัง คือ การคัดเลือกพันธุ์มันส�ำปะหลัง

ต้านทานต่อโรคใบด่างมันส�ำปะหลัง Cassava 

Mosaic Dissase: CMD (Figure 3) ทั้งใน

ประเทศที่มีการระบาดของโรค และในประเทศที่

ไม่มีการระบาด (Okogbenin et al. 2007) ซึ่งใน

ประเทศทีไ่ม่มกีารระบาดจะเป็นการปรบัปรงุพนัธ์ุ

เชิงรุกในสภาพแวดล้อมที่มีความเครียดแบบ

จ�ำเพาะ (specific stress) เช่น โรค CMD หรือ

โรคเส้นสนี�ำ้ตาลมันส�ำปะหลงั (Cassava Brown 

Streak Disease: CBSD) เป็นโรคที่ไม่มีอยู่ใน

ปัจจุบัน แต่เป็นภัยคุกคามที่ส�ำคัญ จึงต้องเตรียม

การรับมือไว้ล่วงหน้า (Ceballos et al., 2015)

ปัจจบุนัได้มีการค้นพบยนีต้านทานต่อโรค

ใบด่างมันส�ำปะหลัง CMD จ�ำนวน 3 ยีน (โลคัส) 

ได้แก่ CMD1 CMD2 และ CMD3 ซึ่ง CMD1  

เป็น QTL ความต้านทานที่เป็นยีนด้อยและมีที่มา

จากมันส�ำปะหลังพันธุ์ป่า Manihot glaziovii  

Muell. Arg. โดยหนึ่งในเครื่องหมายดีเอ็นเอ 

ทีส่มัพันธ์กบั CMD1 คือ SSRY40 และข้อมูลล�ำดับ

เบสของไพรเมอร์เครื่องหมายดีเอ็นเอ แสดงใน  

Table 2 (Fregene and Puonti-Kaerlas, 2002)

CMD2 เป็นโลคัสเดี่ยวที่เป็นตัวหลักที่ควบคุม
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ลกัษณะความต้านทานต่อโรคใบด่างมนัส�ำปะหลงั 

(Akano et al., 2002) อย่างไรก็ตามยงัไม่มรีายงานว่า 

โลคัส CMD2 นั้น มียีนชนิดใดบรรจุอยู่ โลคัส 

CMD2 มาจากมันส�ำปะหลังพันธุ์ TME3 และมี

การพบเครือ่งหมายดเีอน็เอชนดิ SCAR และ SSR 

ท่ีขนาบข้างอยู่ใกล้กับโลคัส CMD2 จ�ำนวน 4 

เครื่องหมาย ได้แก่ RME1, NS158, SSRY28 

และ NS169 (Table 2) Ribeiro et al. (2012) 

และ Carmo et al. (2015) รายงานความส�ำเร็จ

ในการใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอเหล่านี้ในการ 

คัดเลือกพันธุ์มันส�ำปะหลังต้านทานต่อโรคใบด่าง 

ส�ำหรับในประเทศไทย กรมวิชาการเกษตรใช้

เครือ่งหมายดีเอน็เอช่วยคดัเลือกพนัธุม์นัส�ำปะหลงั 

ต้านทานต่อโรคใบด่าง โดยมีการน�ำเครื่องหมาย

ดีเอน็เอเหล่านีร่้วมกบัเครือ่งหมายดีเอน็เอชนดิ EST 

และ SNP มาใช้ในการคดัเลอืกเชือ้พนัธุม์นัส�ำปะหลงั 

จากศนูย์วจิยัพชืไร่ระยอง กรมวิชาการเกษตร ซึง่พบ

พันธุท์ีแ่สดงแถบดีเอน็เอและมีล�ำดับนวิคลโีอไทด์

คล้ายคลงึกบัพนัธุต้์านทาน TME3 จ�ำนวน 14 พนัธุ ์ 

โดยทั้ง 14 พันธุ ์นี้ อยู ่ระหว่างการตรวจสอบ 

ฟีโนไทป์ลักษณะความต้านทานโรคในสภาพจริง 

หากตรวจสอบพบว่า พันธุ ์ที่คัดเลือกได้แสดง 

ฟีโนไทป์ต้านทานโรคใบด่างมันส�ำปะหลัง ก็จะ

สามารถช่วยแก้ปัญหาการระบาดของโรคใบด่าง

มันส�ำปะหลัง และลดการสูญเสียผลผลิตรวมถึง

รายได้ของเกษตรกร ส�ำหรับ CMD3 เป็น QTL 

Table 2 List and sequence of the primers used in marker-assisted selection for resistance 

to cassava mosaic disease (CMD)

Primer name Marker type Sequence (5’ – 3’)

Annealing 

temperature 

(°C)

Expected 

allele size

(bp)

SSRY40

(Mba et al., 2001)

SSR F : TGCATCATGGTCCACTCACT

R : CATTCTTTTTCGGCATTCCAT

55 293

RME1

(Fregene et al., 2006)

SCAR F : ATGTTAATGTAATGAAAGAGC

R : AGAAGAGGGTAGGAGTTATGT

56 700

NS158

(Fregene et al., 2006)

SSR F : GTGCGAAATGGAAATCAATG

R : TGAAATAGTGATACATG-

CAAAAGGA

55 166

SSRY28

(Akano et al., 2002)

SSR F : TTGACATGAGTGATATTTTCTT-

GAG

R : GCTGCGTGCAAAACTAAAAT

55 180

NS169

(Okogbenin et al., 2012)

SSR F : GTGCGAAATGGAAATCAATG

R : GCCTTCTCAGCATATGGAGC

55 319

NS198

(Okogbenin et al., 2012)

SSR F : TGCAGCATATCAGGCATTTC

R : TGGAAGCATGCATCAAATGT

55 196
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ของลักษณะความต้านทานหรือยีนรองซึ่งถูก 

ค้นพบในพันธุ์ TMS 97/2205 โดยเครื่องหมาย

ดีเอ็นเอที่สัมพันธ ์กับ CMD3 คือ NS198  

(Table 2) (Okogbenin et al., 2012) ซึง่ปัจจบุนั

มกีารด�ำเนินการรวมแหล่งความต้านทานโรค CMD  

จากโลคัสหลัก CMD2 กับความต้านทานจาก 

ยีนรองต่าง ๆ เข้าด้วยกัน เพื่อเพ่ิมความคงทน

ยั่งยืนของลักษณะความต้านทานโรคดังกล่าว 

(Ceballos et al., 2015)

MAS ส�ำหรบัคดัเลอืกพนัธุต้์านทานโรคในมนัฝรัง่

มันฝรั่ง (Solanum tuberosum) เป็นพชื

ทีพ่บว่า มีการเข้าท�ำลายของศัตรพืูชและโรคต่าง ๆ   

หลายชนดิ เช่น โรคใบไหม้ โรคเกดิจากสาเหตเุชือ้

ไวรัสและไส้เดือนฝอย เป็นต้น ท�ำความเสียหาย

ให้กับมันฝรั่งมากที่สุด เนื่องจากเป็นสาเหตุท�ำให้

ผลผลิต คือ หัวมันฝรั่งเสียหายโดยโรคใบไหม้เกิด

จากเชื้อรา Phytophthora infestans และท�ำให้

ผลผลติลดลงได้ถึง 50% ในส่วนของไวรสัท่ีก่อโรค

ในมนัฝรัง่ คือ ไวรสัมนัฝรัง่ Y (potato virus Y: PVY)  

ให้เกิดการสูญเสียสูงถึง 80% ส�ำหรับกรณีของ

ไส้เดือนฝอย Globodera spp. ท�ำให้เกดิความสญูเสยี 

ต่อผลผลิตมันฝรั่งสูง 50%

มกีารค้นพบแหล่งทีม่าของความต้านทาน

ต่อโรคใบไหม้ในมันฝรั่งชนิด Solanum phureja 

ซึ่งเป็นมันฝรั่งแบบดิพลอยด ์และมีต้นก�ำเนิดจาก

หุบเขา Andean ในอเมรกิาใต้Š liwka et al, (2006) 

ค้นพบยีนต้านทานชือ่ Rpi-phu1 และเครือ่งหมาย

ดีเอ็นเอที่สัมพันธ์กับยีนดังกล่าว ได้แก่ phu6 ซึ่ง

เป็นเครือ่งหมายชนดิ SCAR (Table 3) นอกจากนี้  

Muktar et al, (2015) รายงานว่า เครื่องหมาย

ดีเอน็เอชนดิสนปิ ทีเ่กีย่วข้องกบัความต้านทานโรค

ใบไหม้ของมันฝรั่งมีต�ำแหน่งอยู่ในยีนต่าง ๆ เช่น 

ยีน Avr9/Cf-9 rapidly elicited protein20 ยีน 

Pectin methyl esterase และยีน Biotin  

carboxylase carrier protein เป็นต้น

ไวรัสมันฝรั่ง Y (PVY) เป็นไวรัสที่จัดอยู่

ในกลุม่ Potyvirus สามารถก่อให้เกิดความเสยีหาย

กบัผลผลติและคุณภาพของมันฝรัง่อย่างมาก ขณะ

ที่ในมันฝรั่งสายพันธุ ์ป ่า ซึ่งมีการรายงานว่า 

มียีนหลายตัวที่ต้านทานต่อ PVY และยีนเหล่านี้

ได้ถกูถ่ายทอดไปยงัมันฝรัง่พันธุป์ลกู โดยการผสม

Table 3 List and sequence of the primers associated with Rpi-phu1, Ry
adg
 and H1 gene in 

marker-assisted selection for disease resistance in potato

Gene Primer name
Marker 

type
Sequence (5’ – 3’)

Annealing 

temperature 

(°C)

Expected 

allele size

(bp)

Rpi-phu1 phu6

(Šliwka et al., 2013)

SCAR F : AGAGACCCTGGATATATTTCATAGCTCT

R : CGCTCTAGGCACAGGGCTCAATGCTGAT

65 298

Ryadg RYSC3

(Kasai et al., 2000)

SCAR F : ATACACTCATCTAAATTTGATGG

R : AGGATATACGGCATCATTTTTCCGA

55 321

H1 57R

(Finkers-Tomczak 

et al., 2011)

SCAR F : TGCCTGCCTCTCCGATTTCT

R : GGTTCAGCAAAAGCAAGGACGTG

63 450
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ข้ามเช่น ยีน Ryadg 
จาก Solanum tuberosum 

ssp. andigena (Kasai et al., 2000) ยีน Rysto 

จาก S. 	stoloniferum (Brigneti et al., 1997) และ 

ยีน Ry-fsto จาก S. stoloniferum (Flis et al., 2005)  

โดยยีน Ryadg ให้ความต้านทานสูงต่อ PVY  

และมีการกระจายตัวแบบกระจายตัวร ่วม 

(co-segregate) กับเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด 

SCAR ชือ่ RYSC3 (Table 3) (Kasai et al., 2000)  

นอกจากนี้ การศึกษาโดย Whitworth et al, 

(2009) แสดงให้เห็นว่าเครื่องหมาย RYSC3 

สามารถใช้ระบุโคลน (clone) ที่มีความต้านทาน

ต่อสายพนัธุ ์PVY ทัง้หมดทีม่อียูใ่นอเมรกิาเหนอืได้

ในส่วนของไส้เดือนฝอยซีสต์มันฝรั่ง 

แหล่งท่ีมาของความต้านทานที่ใช้กันมากที่สุด 

มาจากมนัฝรัง่ชนดิ S. tuberosum spp.andigena 

ซ่ึงมียีนต้านทานต่อไส้เดือนฝอย Globodera  

rostochiensis ชื่อ H1 โดยมีเครื่องหมายดีเอ็นเอ

ชนิด SCAR ท่ีสัมพันธ์กับยีน H1 ได้แก่ 57R  

(Table 3) และเครื่องหมายดีเอ็นเอนี้ ถูกน�ำมาใช้

ในการคัดเลือกพันธุ์ด้วย (Finkers-Tomczak  

et al., 2011) ในปัจจุบัน มงีานวจิยัการพรีะมดิยนี

เพือ่พฒันาพนัธุม์นัฝรัง่ทีม่คีวามต้านทานต่อหลายโรค  

โดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอช่วยในการคัดเลือก 

เนื่องจาก เครื่องหมายดีเอ็นเอสามารถใช้ในการ 

คัดเลือกโคลนมันฝรั่งที่ต้านทานจากประชากร 

รุ ่นแรก ๆ ได้และยังเป็นวิธี ท่ีประหยัดและ 

มปีระสทิธภิาพช่วยลดระยะเวลาในการปรบัปรุงพันธุ์

บทสรุปและมุมมอง

การพัฒนาเครือ่งหมายดเีอน็เอได้น�ำไปสูก่าร

ใช้ประโยชน์ของยนีหลักและยนีรองทีเ่กีย่วกบัความ

ต้านทานโรค ในการปรับปรงุพนัธุโ์ดยเครือ่งหมาย 

ดีเอ็นเอที่เชื่อมโยงกับยีนต้านทานโรค สามารถใช้

คดัเลอืกต้นหรอืสายพันธุต้์านทานโรคในประชากร

รุ่นแรก ๆ  และเพิ่มประสิทธิภาพของการปรับปรุง

พันธุ์ได้ ในปัจจุบันการพีระมิดยีนหลักและยีนรอง

เข้าด้วยกนั เป็นอกีกลยทุธ์ทีไ่ด้รบัความนยิมในการ

พัฒนาความต้านทานโรคที่มีความคงทนยั่งยืน 

นอกจากน้ี ยงัมกีารศกึษาวจิยัเพือ่ค้นหาต�ำแหน่งบน

โครโมโซมที่เกี่ยวข้องกับลักษณะต้านทานโรคได ้

หลายชนดิเรยีกว่า multiple disease resistance  

(MDR) loci หรือต�ำแหน่งที่ควบคุมลักษณะทาง 

การเกษตรหลายลกัษณะ เพ่ือทีจ่ะได้ยนีหรอืโลคสั

ที่ประกอบด้วยหลายคุณลักษณะในยีนหรือโลคัส

เดียวอีกด้วย ในการวางกลยุทธ์การปรับปรุงพันธุ์

พืชเพื่อสร้างความต้านทานโรคให้ประสบความ

ส�ำเร็จ การศึกษาเพื่อท�ำความเข้าใจปัจจัยทาง

พันธุกรรม ทางนิเวศวิทยาและทางการเกษตรใน

การปรบัตัวของเชือ้โรคทีเ่กีย่วข้องกบัการพังทลาย 

(Break down) ของยีนหรือ QTL ต้านทานโรค

เป็นส่ิงจ�ำเป็น โดยต้องมีความรู้เพ่ิมเติมเกี่ยวกับ

ความสามารถในการวิวัฒนาการของสายพันธุ ์  

เชือ้สาเหตุโรค ซึง่จะขึน้อยูก่บัอตัราการกลายพันธุ์  

วิธีการสืบพันธุ์ ความสามารถในการแพร่กระจาย

และขนาดของประชากรท่ีมีประสิทธิภาพใน 

การก่อโรค รวมถงึควรศกึษานเิวศวทิยา และกลไก 

การต้านทานโรคของพืชอาศัยด้วย เนื่องจาก 

เชื้อสาเหตุโรคและพืชอาศัยมีวิวัฒนาการร่วมกัน

มา และมีความสัมพันธ์กันในด้านต่าง ๆ เพื่อจะ

ได้วางแผนปรับปรุงพันธุ์พืช ให้มีลักษณะที่ไม่เอื้อ  

หรือทนต่อการเข้าท�ำลายของเชื้อสาเหตุโรคได้

ค�ำขอบคุณ

ขอขอบคุณ นางรัชนี โสภา นักวิชาการ

เกษตรช�ำนาญการพิเศษ ศูนย์วิจัยพืชไร่เชียงใหม่ 

และนางสุวลักษณ์ อะมะวัลย์ นักวิชาการเกษตร

ช�ำนาญการ ศูนย์วิจัยพืชไร่ระยอง ที่ให้ความ

อนุเคราะห์รูปภาพโรคราสนิมถั่วเหลือง และ
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