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บทบรรณาธกิาร 
 

หลายทานคงสงสัยวาผลงานวิจัยทางดานการเกษตรของหนวยงานไปถึงมือเกษตรกรไดอยางไร 

ชองทางหน่ึงที่สามารถทําไดรวดเร็วและมีประสิทธิภาพ คือ ใหเกษตรกรเขามามีสวนรวมในการวิจัยน้ัน โดย

กระบวนการวิจัยที่เรียกวา งานวิจัยระบบการทําฟารม (farming systems research) ซึ่งมีนักวิชาการหลาย

ทานไดใหความเห็นไววาเปนงานวิจัยที่มีปรัชญาและวิธีดําเนินการเฉพาะของตัวเอง มีเปาหมายเพื่อหา

เทคโนโลยีการผลิตใหเหมาะสมกับสภาพพื้นที่และตรงกับความตองการของเกษตรกร ทํางานวิจัยแบบมีสวน

รวมของนักวิจัยเฉพาะทางจากหลายสาขาวิชา นักวิจัยระบบการทําฟารม นักสงเสริมการเกษตร และเกษตรกร 

ใชกระบวนการวิจัยระบบการทําฟารมเปนแกนกลางในการขับเคลื่อน จากผลงานวิจัยเฉพาะทางของหนวยงาน

วิจยั/ศูนยวิจัยฯ นําไปปรับใชเพื่อแกปญหาใหตรงตามความตองการของพื้นที่ เกษตรกรเปนผูปฏิบัติ นักวิจัย

เปนผูใหคําแนะนํา เมื่อไดผลแลวนักสงเสริมจะนําผลงานไปเผยแพร 

งานวิจัยระบบการทําฟารม เริ่มจากการเลือกพื้นที่เปาหมาย ใหตรงกับวัตถุประสงค โดยหวังวาเมื่อ

ไดเทคโนโลยีแลว จะสามารถขยายผลไปในพื้นที่ที่มีระบบนิเวศคลายคลึงกันได แลวทําการวินิจฉัยปญหา 

ซึ่งเปนหัวใจของการนําไปสูความสําเร็จหรือลมเหลว ข้ึนอยูกับวานักวิจัยเขาใจปญหาเงื่อนไข และโอกาส 

ที่แทจริงของเกษตรกรมากนอยเพียงไร จําเปนตองทํางานรวมกันหลายฝาย และทํางานเปนทีม ทั้งยังตองใช

ขอมูลทุติยภูมิและปฐมภูมิมาชวยวิเคราะหหาความสัมพันธขององคประกอบตาง ๆ ของพื้นที่ วิเคราะหปญหา

ใหชัดเจน จากน้ันเขาสูข้ันตอนการวางแผน โดยใชทีมงานจากหลายสาขาวิชา และใหเกษตรกรมีสวนรวม 

ในการเลือกเทคโนโลยี ดําเนินการทดลอง โดยเกษตรกรเปนผูปฏิบัติทุกข้ันตอน สวนนักวิชาการเปนผูให

คําแนะนํา สนับสนุนปจจัยการผลิต ผลผลิตหลังเก็บเกี่ยวและบันทึกขอมูลแลวเปนของเกษตรกร นักวิจัยและ

เกษตรกรรวมกันประเมินผล หากผลผลิต และรายไดสุทธิไมสูงกวาวิธีของเกษตรกรที่ปฏิบัติอยู นักวิจัยและ

เกษตรกรจะปรึกษารวมกันเพื่อปรับเทคโนโลยีการผลิตแลวนําไปทดสอบใหม จนไดเทคโนโลยีที่เกษตรกร 

พึงพอใจ ข้ันตอนสุดทายคือ การแนะนําเผยแพร โดยจัดงานวันถายทอดเทคโนโลยีที่แปลงเกษตรกร ตองเขียน

เอกสารคําแนะนําชุดเทคโนโลยีการผลิต และมีแปลงของจริงที่เกษตรกรเปนผูดําเนินการตามคําแนะนําเพื่อให

เกษตรกรที่มารวมงานไดเห็นของจริง สําหรับนําไปปฏิบัติ ใชประโยชนและขยายผลใหเกษตรกรในวงกวาง

ตอไป แมงานวิจัยระบบการทําฟารมไดผานการใชงานมาเปนวลานานแลว แตก็ยังเปนกลไกลสําคัญในการ

พัฒนาเทคโนโลยีใหสามารถแกไขปญหาที่แทจริงของเกษตรกร เหมาะสมกับเงื่อนไขของสภาพพื้นที่ ทั้งยังใช

เปนแนวคิดพื้นฐานสําหรับการนําวิทยาการสมัยใหมมาตอยอดเพื่อใหมีการพัฒนางานดานการเกษตรของ

ประเทศใหมีความทันสมัยย่ิง ๆ ข้ึนไปได 
 
 
 
 

     (นายนิชัย  ไทพาณิชย) 
ที่ปรกึษากรมวิชาการเกษตรดานระบบการปลูกพืช 
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ความหลากหลายทางพันธกุรรมและการจัดทําลายพิมพดีเอ็นเอของสบัปะรด 
โดยใชเครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR 

Genetic Diversity and DNA Fingerprint of Pineapple (Ananas comosus)    

Using SSR Markers  
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ABSTRACT 

 The research and development of pineapple varieties in order to obtain good yield 

and quality, resistance to disease and insects, breeders need to have sufficient information 

about breed varieties and their genetic diversity to make a decision on selecting appropriate 

parents. This research aimed to assess the genetic diversity and analyse a cluster of 57 

pineapple cultivars/lines from DOA germplasm collection using 20 fluorescent-labeled SSR 

markers, was conducted from October 2021 to September 2023. Results showed that all 20 

SSR markers were able to differentiate genetically among pineapple cultivars/lines used in this 

experiment, generating a polymorphic allele in total of 105 alleles varying from 3 to 9 alleles 

per locus, with an average of 5.3 alleles per locus. All of 105 alleles showed that the 

polymorphic bands accounted for 100%. The sizes of DNA fragments ranged from 94 to 400 base 

pairs. The Polymorphism Information Content (PIC) value ranged from 0.44 to 0.67, with an 

average of 0.59. Cluster analysis based on UPGMA and genetic relationships using NTSYSpc 

version 2.10e showed similarity coefficient value in range of 0.50 to 1.00, and revealed 5 

distinct groups, consistent with pedigree and the grouping of cultivars/lines based on 

morphological characteristics, with a cophenetic correlation (r) of 0.85. Therefore, SSR markers 

used in this study were appropriate to identify the genetic differences between pineapple 

cultivars/lines and the uniqueness of the cultivars in this experiment. Besides, the genetic 

diversity database of pineapples is useful for parental selection in pineapple breeding 

programs. 
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บทคัดยอ 

 การวิจัยและพัฒนาพันธุสับปะรดเพื่อใหได

พันธุที่มีผลผลิตและคุณภาพที่ดี ทนทานตอโรคและ

แมลงนักปรับปรุงพันธุจําเปนตองทราบขอมูลดาน

พันธุ และขอมูลความหลากหลายทางพันธุกรรมใน

ระดับดีเอ็นเอ เพื่อการตัดสินใจคัดเลือกพอแมพันธุ

ที่เหมาะสม งานวิจัยน้ีมีวัตถุประสงคเพื่อประเมิน

ความหลากหลายทางพันธุกรรมในระดับดีเอ็นเอ

และจัดกลุ มความสัมพันธทางพันธุกรรมของ 

พันธุสับปะรดของกรมวิชาการเกษตร จํานวน 57 

สายพันธุ/พันธุ ดําเนินการวิจัยระหวางเดือน ต.ค. 

2564 – ก.ย. 2566 โดยการใชเครื่องหมายโมเลกุล 

ชนิด SSR (simple sequence repeat) ที่ติดฉลากสี

ฟลูออเรสเซนต จํานวน 20 คูไพรเมอร ผลการทดลอง

พบวา ไพรเมอรทั้ง 20 คูไพรเมอร สามารถจําแนก

ความแตกตางทางพันธุกรรมของพันธุสับปะรดไดดี 

พบอัลลีลที่เกิดข้ึนทั้งหมด 105 อัลลีล มีอัลลีลตอ

ตําแหนง 3 – 9 อัลลีล มีคาเฉลี่ย 5.3 อัลลีล/ตําแหนง 

อัลลีลที่พบทั้งหมดแสดงความแตกตางกันคิดเปน 

100% แถบดีเอ็นเอ มีขนาดต้ังแต 94 – 400 คูเบส 

มีคา PIC (polymorphism information content) 

อยูระหวาง 0.44 – 0.67 หรือเฉลี่ย 0.59 เมื่อนํา

ขอมูลที่ไดมาจัดกลุมความสัมพันธทางพันธุกรรม 

ดวยวิธี unweighted pair group method with 

arithmetic mean และวิเคราะหความสัมพันธทาง

พันธุกรรมดวยโปรแกรม NTSYSpc version 2.10e 

พบวา คาสัมประสิทธ์ิความเหมือนทางพันธุกรรม 

อยูระหวาง 0.50 – 1.00 สามารถจัดกลุมความสัมพันธ

ทางพันธุกรรมของสับปะรดไดเปน 5 กลุม ซึ่งสอดคลอง

กับประวัติพันธุและการจัดกลุมพันธุตามลักษณะ

สัณฐานวิทยา โดยมีคา cophenetic correlation 

(r) 0.85 แสดงวา มีการจัดกลุมไดในระดับที่ดีและมี

ความแตกตางอยางชัดเจน จากการศึกษาแสดงให

เห็นวา เครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR มีความ

เหมาะสมสําหรับนําไปใชจําแนกความแตกตางทาง

พันธุกรรมระหวางพันธุสับปะรด เพื่อระบุเอกลักษณ

ประจําพันธุ สามารถใชเปนขอมูลประกอบการ

ตัดสินใจคัดเลือกพอแมพันธุในงานดานการปรับปรุง

พันธุสับปะรดตอไป 
 

คําสําคัญ: สับปะรด; ความหลากหลายทางพันธุกรรม; 

เครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR; ลายพิมพดีเอ็นเอ 
 

บทนํา 

สับปะรด (Ananas comosus (L.) Merr.) 

เปนพืชอุตสาหกรรมที่สําคัญของประเทศไทย แหลง

ปลูกสับปะรดที่สําคัญ ไดแก จ. ประจวบคีรีขันธ 

เพชรบุรี ระยอง ฉะเชิงเทรา จันทบุรี ตราด ภูเก็ต 

พังงา และชุมพร ป พ.ศ. 2565 มีพื้นที่เก็บเกี่ยว

สับปะรด 457,255 ไร  ผลผลิต 1.17 ล านตัน 

ผลผลิตเฉลี่ย 3,875 กก./ไร (สํานักงานเศรษฐกิจ

การเกษตร, 2565) ประเทศไทยเปนผูผลิตและสงออก

สับปะรดรายใหญของโลก ผลิตภัณฑสับปะรด

สงออกที่สําคัญ คือ สับปะรดกระปอง นํ้าสับปะรด

เขมขน และสับปะรดกวน ป พ.ศ. 2565 มีมูลคา

การสงออกผลิตภัณฑสับปะรด 23,700 ลานบาท 

การสงออกในรูปสับปะรดผลสดนอย สวนใหญ

เกษตรกรจะปลูกพัน ธุปตตาเ วียสํ าหรับใช ใน

อุตสาหกรรมแปรรปู และใชกันมานาน จึงจําเปนตอง

มีการวิจัยและพัฒนาพันธุสับปะรดใหม ๆ ทั้งพันธุ 

ที่เหมาะตออุตสาหกรรมแปรรูป และพันธุสําหรับ

การบริโภคผลสด เพื่อใหมีทางเลือกดานพันธุเพิ่มข้ึน 

แตการปรับปรุงพันธุสับปะรดเพื่อใหไดพันธุที่มี

คุณภาพดีน้ัน การคัดเลือกพอแมพันธุเปนข้ันตอน

แรกที่มีความสําคัญ การคัดเลือกจากลักษณะ

ภายนอกเพียงอยางเดียว ไมสามารถจําแนกชนิด
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หรือระบุพันธุของสับปะรดออกจากกันไดอยาง

ชัดเจน เ น่ืองจากลักษณะภายนอกมัก ข้ึนกับ

สภาพแวดลอม ทําใหไมสามารถบงบอกลักษณะ

ทางพันธุกรรมที่ถูกตองแมนยําได จึงจําเปนตองมี

ขอมูลลักษณะประจําพันธุทั้งลักษณะภายนอก 

ที่ปรากฏ (phenotype) และลักษณะทางพันธุกรรม

ในระดับดีเอ็นเอ (genotype) เพื่อเปนขอมูลประกอบ 

การตัดสินใจคัดเลือกพันธุที่ ถูกตอง นอกจากน้ี 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมของพันธุสับปะรด 

ยังเปนอีกหน่ึงปจจัยที่มีความสําคัญในการปรับปรุง

พันธุเชนกัน เน่ืองจากสามารถบงบอกถึงความ 

หางหรือความใกล ชิดทางพันธุกรรมได  ทําให 

นักปรับปรุงพันธุมีขอมูลในการคัดเลือกพอแมพันธุ 

ที่เหมาะสม มีความแมนยําและมีประสิทธิภาพโดย

ไมข้ึนกับสภาพแวดลอม 

การนําเทคนิคทางชีวโมเลกุลโดยการใช

เครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR (simple sequence 

repeat) เข ามาชวยในการจําแนกความแตกตาง

ระหวางพันธุในระดับดีเอ็นเอ สามารถจําแนกความ

แตกตางแบบขมรวม (co-dominant) ได ทําใหแยก

ความแตกตางระหวางลักษณะที่เปนโฮโมไซกัส 

(homozygous) และเฮทเทอโรไซกัส (heterozygous) 

ออกจากกันไดอยางชัดเจน จึงเหมาะที่จะนํามาใชใน

การจําแนกความแตกตางระหวางพันธุ การวิเคราะห

ความสัมพันธและวิวัฒนาการของพืชไดเปนอยางดี 

(Hokanson et al., 1998) อีกทั้งยังเปนเทคนิคที่

นิยมนํามาใชในการประเมินความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของพืชหลายชนิด เชน มันสําปะหลัง 

(Manihot esculenta Crantz) (Costa et al., 2013) 

และมันฝรั่ง (Solanum tuberosum L.) (Yanfeng 

et al., 2019) สําหรับในสับปะรดมีรายงานวิจัย 

ของ Abdalah et al. (2018)  ไดศึกษาความ

หลากหลายทางพันธุกรรมและจาํแนกความแตกตาง

ทางพันธุกรรมในสับปะรดที่ปลูกในแทนซาเนีย 

7 พันธุ โดยใชเครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR จํานวน 

18 เครื่องหมาย พบวา มี 10 เครื่องหมาย ที่ให

ความแตกตางระหวางพันธุไดดี สามารถใหแถบ 

ดีเอ็นเอ 22 อัลลีล มีคาเฉลี่ย 2.2 อัลลีล/ไพรเมอร 

มีคา polymorphism information content (PIC) 

อยูระหวาง 0.17 – 0.79 เฉลี่ย 0.41 โดยไพรเมอรที่ให 

คา PIC สูงสุด คือ TsuAC010 และสามารถแบงกลุม

พันธุกรรมสับปะรดออกไดเปน 4 กลุมหลัก  

กรมวิชาการเกษตร โดยศูนยวิจัยและพัฒนา 

การเกษตรเพชรบุรี ไดเก็บรวบรวมพันธุสับปะรดจาก

ภายในประเทศและพันธุที่นําเขาจากตางประเทศ

เพื่อการปรับปรุงพันธุ แตยังขาดขอมูลดานความ

หลากหลายทางพันธุกรรมและลายพิมพดีเอ็นเอ 

ดังน้ัน จึงดําเนินการประเมินความหลากหลายทาง

พันธุกรรมและจัดทําลายพิมพดีเอ็นเอของพันธุ

สับปะรดที่เก็บรวบรวมไวน้ี โดยใชเครื่องหมาย

โมเลกุลชนิด SSR สําหรับนําไปใชเปนขอมูลพื้นฐาน

ในการจําแนกความแตกตางระหวางพันธุ การบงช้ี

ลักษณะประจําพันธุ สรางเอกลักษณทางพันธุกรรม

ของพันธุสับปะรด และพัฒนาการปรับปรุงพันธุ

สับปะรดของประเทศไทยตอไป 
 

อุปกรณและวิธีการ 

1. การเตรียมตัวอยางพืชและการสกัดดีเอ็นเอ

จากสับปะรด 

เก็บตัวอยางใบสับปะรดจากแปลงรวบรวม

พันธุของศูนยวิจัยและพัฒนาการเกษตรเพชรบุรี 

จํานวน 57 สายตน/พันธุ ประกอบดวย กลุมพันธุ 

queen กลุมพันธุ smooth cayenne กลุ มพันธุ 

Spanish กลุมพันธุ maipure หรือ perolera กลุม

พันธุไมระบุชนิด และกลุมพันธุลูกผสม (Table 1) 

นํามาสกัดดีเอ็นเอ โดยวิธี CTAB ดัดแปลงจาก 
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Dellaporta et al. (1983) ตรวจสอบคุณภาพของ 

ดีเอ็นเอที่ได โดยวัดคาความเขมขน (optical density, 

O.D.) ของดีเอ็นเอ ดวยเครื่อง spectrophotometer 

ที่ชวงคลื่น 260 – 280 นาโนเมตร และนํามา เจือจาง

ดวย TE (Tris-EDTA) buffer หรือ นํ้า ใหไดความ

เขมขน 40 นาโนกรัม/ไมโครลิตร เพื่อนําไปทํา

ปฏิกิริยาพีซีอาร  (polymerase chain reaction, 

PCR) ตอไป 
 

2. การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอของสับปะรดดวย

เครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR 

ทําการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของสับปะรด 

จํานวน 57 ตัวอยางพันธุ ดวยเครื่องหมายโมเลกุล

ชนิด SSR ที่ ติดฉลากดวยสารเรืองแสง 4 ชนิดสี 

ไดแก FAM (blue), HEX (green), TAMRA (yellow) 

และ ROX (red) จํานวน 20 คูไพรเมอร (Table 2) 

โดยใชชุด GoTaq® Green Master Mix (Promega, 

USA) ในปริมาตรทั้งหมด 20 ไมโครลิตร ประกอบดวย 

สารละลายดีเอ็นเอ 60 – 100 นาโนกรัม, 1X GoTaq® 

Green Master Mix, 0.5 µM upstream primer, 

0.5 µM downstream primer ปรับปริมาตรใหครบ

ดวยนํ้า โดยต้ังโปรแกรมอุณหภูมิ pre-denature 

95๐ ซ. 2 นาที จํานวน 1 รอบ และต้ังรอบใหเครื่อง

ทํางาน 3 ข้ันตอน ดังน้ี denature 94๐ ซ. 30 วินาที 

annealing 52 – 60๐ ซ. 45 วินาที extension 70๐ ซ. 

1 นาท ีจํานวน 35 รอบ ตามดวยข้ันตอน Extension 

72๐ ซ. 10 นาที อีก 1 รอบ และตรวจวิเคราะหผล

ดวยวิธี 2% agarose gel electrophoresis เทียบ

ขนาดของแถบดีเอ็นเอกับดีเอ็นเอมาตรฐาน 50 bp 

DNA ladder marker (Fermentas, USA) พรอม

บันทึกภาพดวยเครื่อง Gel-Doc Transluminator 

(Bio-Rad Laboratories, CA, USA) 
 

Table 1 Pineapple accessions (Ananas sp.) used in this study 

Accession 
number 

Cultivar Group Scientific name Source 

PA1 Tradsithong Queen A. comosus var. comosus PB ARDC* 
PA2 Homsuwan Smooth Cayenne (Hybrid) A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA3 Pattavia Smooth Cayenne A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA4 Sawi Queen A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA5 Phuket Queen A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA6 Intrachit Khaw Spanish A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA7 Intrachit Dang Spanish A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA8 Nanglae Smooth Cayenne A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA9 Phetchaburi Queen ‘Tainan 41’ A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA10 Phetchaburi2 Smooth Cayenne A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA11 Australia Smooth Cayenne A. comosus var. comosus Australia 
PA12 Brazil Ananas sp. A. comosus var. lucidus Brazil 
PA13 Clone13 Smooth Cayenne A. comosus var. comosus Australia 
PA14 Clone30 Smooth Cayenne A. comosus var. comosus Australia 
PA15 F 180 Smooth Cayenne ‘Abacaxi’ A. comosus var. comosus Australia 
PA16 HANA17 Queen A. comosus var. comosus Hawaii 
PA17 HANA119 Smooth Cayenne A. comosus var. comosus Hawaii 
PA18 HANA25 Queen A. comosus var. comosus Hawaii 
PA19 HANA58 Intra-specific hybrid A. hybrids wild Brazil × Lot520 Hawaii 
PA20 HANA64 Ananas sp. A. comosus var. bracteatus 'CB 5' Hawaii 
PA21 HANA100 Smooth cayenne A. comosus var. comosus  

'Cayenne #59 4N' 
Hawaii 
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Table 1 (continued) 

Accession 
number 

Cultivar Group Scientific name Source 

PA22 HANA114 Smooth cayenne A. comosus var. comosus  
'Cayenne Bottleneck' 

Hawaii 

PA23 HANA133 Smooth cayenne A. comosus var. comosus 'Kew' Hawaii 
PA24 MD2-1 Smooth Cayenne (Hybrid) A. comosus var. comosus Hawaii 
PA25 White Jewel Maipure / Perolera A. comosus var. comosus Hawaii 
PA26 MD2-2 Smooth Cayenne (Hybrid) A. comosus var. comosus Fair Trade Group 
PA27 MG3 Smooth Cayenne (Hybrid) A. comosus var. comosus Fair Trade Group 
PA28 Sawi6 Queen A. comosus var. comosus Clone Selection Year 59-63 
PA29 Sawi18 Queen A. comosus var. comosus Clone Selection Year 59-63 
PA30 SWPV#34 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection Year 59-63 
PA31 SWPV#35 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection Year 59-63 
PA32 PVIR#70 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection Year 59-63 
PA32 PVIR#70 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection Year 59-63 
PA33 SPPV#51 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection Year 59-63 
PA34 PNPV#61 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection Year 59-63 
PA35 Amornchan1 Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA36 Amornchan3 Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA37 Amornchan5 Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA38 Amornchan13 Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA39 Amornchan15 Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA40 Amornchan17 Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA41 Amornchan19 Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA42 Phuchawa Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA43 Tubtim Siam Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA44 Thainan17 Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA45 Thong Rayong Queen A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA46 Pattavia-2 Smooth Cayenne A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA47 MD2-3 Smooth Cayenne (Hybrid) A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA48 PB49-07-024 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection T1/6.1 
PA49 PB49-07-037 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection T2/6.1 
PA50 PB49-07-224 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection T5/6.1 
PA51 PB49-13-186 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection 

T14/6.1 
PA52 PB49-13-251 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection 

T16/6.1 
PA53 PB49-14-046 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection 

T18/6.1 
PA54 PB49-14-168 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection 

T21/6.1 
PA55 PB49-12-041 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection 

T10/6.1 
PA56 PB49-07-045 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection T3/6.1 
PA57 Srivichai Hybrid A. comosus var. comosus Rajamangala University  

of Technology Srivijaya 

*PB ARDC : Petchaburi Agricultural Research and Development Center 
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Table 2 List of 20 fluorescent-labeled SSR primers used in the study of genetic diversity of 
57 pineapple cultivars 

Primer name 
Sequence (5'  3') 

Size of alleles (bp) Temperature (°C) 
Forward primer Reverse primer 

Acom_9.9 HEX-TTTAATCGGGTGGAGTAAGGA GCCAATATGAACAGGGGAAA 144 – 186 60 

Acom_78.4 HEX-GCAAATGAGGCCACAAACTT GGGTGGTGTGGACTTTCTCT 188 – 215 55 

AJ845033 FAM-TCCACAGTGGGCGCAAAC AAAGGACATGAGGTAGGCC 134 – 170 58 

AJ845038 ROX-TGATCATGGCGACGACCCAG TCATTGTCGCGGCACCATG 340 – 389 55 

AJ845039 FAM-TTGGAGCCGATATTATCGTCC ACGATCTCACAATGCTCCTCG 141 – 168 58 

AJ845048 TAMRA-TCATCACCCCGCGCCTTTGC TGCCAAGCCATCCTCAGACG 206 – 224 52 

AJ845052 FAM-CAGTGGTGATTGAAGCCATGC TTCACACCGAGAAAGCCCGG 96 – 131 52 

AJ845056 ROX-TGCTGGCTCTGTGGGATG TTAGGTTTTCAGTGGAGAGAG 294 – 316 52 

AJ845069 ROX-TCCCCCTAATCATCGGAAGCC GGATGATGATGGTCACCTCTG 257 – 277 52 

AJ845076 ROX-ACCCAGCCATTGTCGTGCCTG AGTTTACAAGGCGCATAGG 361 – 403 52 

AJ845081 HEX-ACATTCCTCAGAGTGACCAGC CACTAATCCTTGACCCAGACC 202 – 236 52 

EP-05 TAMRA-CAGCCAATAACAACCTCAAG TCCATACACACAGTACGTCG 254 – 301 58 

EP-11 FAM-AGCGAGATAGCAGAGATAGG TAGAGCGATGTTCGGATG 173 – 184 52 

EP-12 TAMRA-TTAACACATGCACGGAGTAC CTAAGAGACAACCCAGGAAG 232 – 239 54 

EP-13 TAMRA-GCCAATAACAACCTCAAGC TCCATACACACAGTACGTCG 251 – 341 58 

EP-16 HEX-TAGTGAGTCAGGAGGAGAATG CAAATAAACGGAGCGGAT 205 – 228 52 

EP-20 HEX-TAATCGGGTGGAGTAAGG GCTCACATAGGCCAATATG 152 – 195 55 

EP-23 FAM-ATGGTGGTTCACTTATCAGC AGACATTCAAAGCGGAGAG 102 – 126 55 

EP-24 ROX-GCTGCTCTTGCTGCCAT AAGCCATAGGACCACCAC 168 – 262 55 

TsuAC010 TAMRA-TGAGTTGTGTCATTGTGTGTCA  GGGGGTCTCCATACATTTTT 211 – 236 52 

     

3. การวิเคราะหขนาดของดีเอ็นเอ (fragment 

analysis) ดวยเครื่องวิเคราะหอัตโนมัติ 

 นําผลผลิตพีซีอารที่ เพิ่มปริมาณไดจาก 

ดีเอ็นเอของสับปะรด (ขอ 2) ไปเขาเครื่องวิเคราะห

ขน าด ขอ ง ดี เ อ็ น เ อ แบ บอั ต โ นมั ติ  ( Applied 

Biosystems™ 3730XL DNA analyzer, Foster City, 

CA) โดยการแยกขนาดช้ินดี เอ็นเอดวยเทคนิค 

capillary electrophoresis ซึ่งสามารถบอกความ

แตกตางของแถบดีเอ็นเอที่ไดในระดับความหาง 

ไมนอยกวา 2 – 3 คูเบส แสดงผลในรูปแบบของ

กราฟ (eletropherograms) และขนาดของแถบ 

ดีเอ็นเอที่ได เพื่อนําขอมูลมาใชในการวิเคราะห 

ความแตกตางทางพันธุกรรมในระดับดีเอ็นเอของ

ตัวอยางสับปะรดตอไป 
 

 

 

4. การวิเคราะหขอมูล 

  บันทึกขอมูลขนาดแถบดีเอ็นเอของแตละ

พันธุจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยไพรเมอร 

แตละคู ลงในตาราง ใหคะแนนแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏ

มีคา 1 และไมปรากฏแถบดีเอ็นเอมีคา 0 แลวนํามา

วิเคราะหหาคา polymorphic information content 

(PIC) จากข อมู ล genotype เป นการวิ เคราะห

ประสิทธิภาพของเครื่ องหมายที่ ไดจากแตละ

เครื่องหมายดีเอ็นเอในการแสดงพอลิเมอรฟซึม 

ซึ่งเปนฟงกชันของทั้งจํานวนและความถ่ีอัลลีล 

เปนคาที่อธิบายถึงโอกาสที่จีโนไทปเฮเทอโรไซกัส 

ซึ่งมีสองอัลลีลที่แสดงความหลากหลายของอัลลีล 

ที่แตกตางกันจะสามารถถายทอดอัลลีลใหแกรุนลูก 

 (transmission informativeness) (กิตติพัฒน, 2564)  
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จากสูตร 

 

กําหนดใหคา pi, pj เปนความถ่ีของอัลลีล 

i และ j ตามลํา ดับ และ n เปนจํานวนอัลลีล 

(Botstein et al., 1980) ซึ่ งสูตร น้ีถูกพัฒนาข้ึน 

เพื่อลดขอบกพรองในกรณีที่มีความเปนไปไดที่ 

เฮทเทอโรไซโกตจะไมใหขอมูลเน่ืองจากมีพอแม 

ที่มีจีโนไทปเฮทเทอรโรไซกัสที่เหมือนกัน 

ทําการคํานวณคาสังเกตเฮทเทอโรไซโกซิต้ี 

(observed heterozygosity: Ho) และคาคาดหมาย 

(expected heterozygosity: He) ดวยวิธีของ Nei 

(1978) การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรม 

(genetic relationships) ดวยโปรแกรมสําเร็จรูป 

NTSYS-pc 2 . 01e โดยอา ศั ยการ วิ เ คร าะห ค า

สัมประสิทธ์ิความเหมือนทางพันธุกรรม (similarity 

coefficient) ดวยวิธี Jaccard’s similarity coefficients 

และการจัดกลุมความสัมพันธทางพัน ธุกรรม 

(cluster analysis) ดวยวิธี unweighted pair group 

method with arithmetic mean (UPGMA) การ

วิเคราะหขอมูลและแสดงผลในรูปแบบ dendrogram 

และการวิเคราะหความถูกตองของการจัดกลุม โดยการ

วิเคราะห cophenetic correlation (r) (Rohlf, 2000)  
 

ผลการทดลองและวิจารณ 

1. ความหลากหลายทางพันธุกรรมและการจัด

ทําลายพิมพดีเอ็นเอของพันธุสับปะรด 

  ไพรเมอร SSR ทุกคูไพรเมอร สามารถเพิ่ม

ปริมาณไดดวยเทคนิคพีซีอาร  และแยกความ

แตกตางระหวางพันธุสับปะรดไดดี ใหแถบดีเอ็นเอ 

ที่ชัดเจน และมีแถบดีเอ็นเอจํานวนหลายแถบหรือ

หลายอัลลีล (3 – 9 อัลลีล/เครื่องหมาย) (Figure 1) 

แตการตรวจสอบขนาดดีเอ็นเอดวยวิธี agarose gel 

electrophoresis ยังไมสามารถแยกความแตกตาง

ระหวางแถบดีเอ็นเอของพันธุสับปะรดที่มีขนาด

ใกลเคียงกันได จึงนําผลผลิตพีซีอารไปวิเคราะห

ขนาดของดีเอ็นเอดวยเครื่องวิเคราะหอัตโนมัติ 

ABI3730XL สามารถจําแนกความแตกตางของแถบ

ดีเอ็นเอในสับปะรดแตละพันธุไดในระดับที่แตกตาง

กันเพียง 2 – 3 คูเบส ซึ่งแสดงคาขนาดของแถบ 

ดีเอ็นเอที่ไดจากไพรเมอรคูตาง ๆ ไดอยางชัดเจน

และมีความจําเพาะกับพันธุสับปะรด มีความแมนยํา

และนาเช่ือถือ โดยขอมูลขนาดดีเอ็นเอที่ไดมีจํานวน

ทั้งสิ้น 1 ,140 ขอมูล ทั้งน้ีขอมูลทางพันธุกรรมที่ 

ไดสามารถนําไปใชในการจําแนกความแตกตาง

ระหวางพันธุเพื่อการตรวจสอบพันธุการรับรองพันธุ 

การคุมครองพันธุใหมีความถูกตองตรงตามพันธุได 
 

2.  การวิเคราะหขอมูลและการจัดกลุมความสัมพันธ

ทางพันธุกรรมของพันธุสับปะรด 

การวิเคราะหขอมูลขนาดดีเอ็นเอของ

สับปะรดที่ไดจากไพรเมอรแตละคู พบวา อัลลีลที่

เกิดข้ึนทั้งหมด จํานวน 105 อัลลีล มีจํานวนอัลลีล 

ตอตําแหนงต้ังแต 3 – 9 อัลลีล มีคาเฉลี่ย 5.3 อัลลีล

ตอตําแหน ง มีอัลลีลที่ แสดงความแตกตางกัน 

(polymorphic) จํานวน 105 อัลลีล คิดเปน 100% 

โดยไพรเมอรที่พบอัลลีลมากที่สุด จํานวน 9 อัลลีล 

คือ EP-24 สวนไพรเมอรที่พบอัลลีลนอยที่สุด 

จํานวน 3 อัลลีล คือ AJ845039 EP-11 และ EP-12  

ซึ่งขนาดของแถบดีเอ็นเอที่ไดมีขนาดต้ังแต 94 – 400 

คูเบส คาสังเกตเฮทเทอโรไซโกซิต้ี (Ho) อยูระหวาง 

0.40 – 0.89 มีคาเฉลี่ย 0.70 คาคาดหมายเฮทเทอโร

ไซโกซิต้ี หรือ คาความหลากหลายของยีน (gene 

diversity, He) อยูระหวาง 0.51 – 0.72 เฉลี่ย 0.65 

การวิเคราะหคา PIC พบวา มีคาอยูระหวาง 0.44 – 0.67  
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Figure 1 PCR amplification profiles of 18 pineapple cultivars using 20 fluorescent-labeled SSR 
primers separated by 2% agarose gel electrophoresis, Lane M = 50 bp DNA Ladder, 
Lane 1 = Trad Sithong, Lane 2 = Homsuwan, Lane 3 = Pattavia, Lane 4 = Sawi, Lane 5 
= Phuket, Lane 6 = Intrachit Khaw, Lane 7 = Intrachit Dang, Lane 8 = Nanglae, Lane 9 
= Phetchaburi, Lane 10 = Phetchaburi2, Lane 11 = Australia, Lane 12 = Brazil, Lane 
13 = Clone13, Lane 14 = Clone30, Lane 15 = F180, Lane 16 = HANA17, Lane 17 = 
HANA119, Lane 18 = HANA25 
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Table 3 Results of genetic diversity analysis of 57 pineapple cultivars using 20 SSR markers 
 

Primer/ 

(Locus) 

Number 

of alleles 

Number of 

polymorphic 

%  

Polymorphic 

Size of 

alleles (bp)  

Mean of 

alleles 

(bp) 

Observed 

heterozygosity 

(Ho) 

Expected 

heterozygosity 

(He) 

Polymorphic 

information  

content (PIC) 

Acom_9.9 7 7 100 144-184 155 0.65 0.68 0.63 
Acom_78.4 5 5 100 184-201 193 0.77 0.67 0.60 
AJ845033 7 7 100 130-164 146 0.81 0.71 0.66 
AJ845038 7 7 100 338-400 359 0.67 0.68 0.63 
AJ845039 3 3 100 137-161 148 0.49 0.65 0.57 
AJ845048 5 5 100 207-235 213 0.81 0.67 0.60 
AJ845052 4 4 100 94-122 115 0.79 0.63 0.57 
AJ845056 5 5 100 300-325 306 0.74 0.62 0.56 
AJ845069 6 6 100 250-285 271 0.81 0.67 0.60 
AJ845076 4 4 100 365-392 374 0.68 0.60 0.54 
AJ845081 5 5 100 196-230 220 0.63 0.58 0.53 
EP-05 5 5 100 253-297 273 0.81 0.72 0.67 
EP-11 3 3 100 173-184 178 0.51 0.51 0.44 
EP-12 3 3 100 232-239 235 0.70 0.66 0.58 
EP-13 5 5 100 251-295 271 0.81 0.72 0.67 
EP-16 4 4 100 205-228 210 0.40 0.53 0.44 
EP-20 8 8 100 146-192 164 0.70 0.68 0.63 
EP-23 5 5 100 104-135 114 0.74 0.67 0.61 
EP-24 9 9 100 168-262 208 0.89 0.64 0.58 
TsuAC010 5 5 100 206-234 218 0.56 0.66 0.59 

Mean 5.35   100   218.60 0.70 0.65 0.59 

 
เฉลี่ย 0.59 โดยไพรเมอรที่มีคา PIC สูงสุดคือ 

EP-05 และ  EP-13 และ ไพรเมอรที่ มี ค า  PIC 

ตํ่าสุด คือ EP-11 และ EP-16 ตามรายงานของ 

Yu et al. (2012) ระบุวาคา PIC > 0.50 แสดงถึง

ความสามารถในการจําแนกความแตกตางใน

ระดับสูง ถามีคาอยูระหวาง 0.25 < PIC < 0.50 

ใหความสามารถในการจําแนกความแตกตางระดับ

ปานกลาง และคา PIC < 0.25 ใหความสามารถใน

การจําแนกความแตกตางในระดับที่ตํ่า ซึ่งจาก 

ผลการวิเคราะหคา PIC ของไพรเมอรที่คัดเลือก

และนํามาศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของพันธุสับปะรดมีคาอยูระหวาง 0.44 – 0.67 

แสดงใหเห็นถึงประสิทธิภาพของเครื่องหมาย

โมเลกุลที่คัดเลือกใหความสามารถในการจําแนก

ความแตกตางระหวางพันธุสับปะรดไดอยูในระดับ

ปานกลางจนถึงระดับสูง (Table 3) 

การวิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิความเหมือน

ทางพันธุกรรม พบวา มีคาต้ังแต 0.50 – 1.00 โดย

พันธุที่มีคา similarity coefficient สูงสุด 1.00 

คือ 1) กลุมพันธุตราดสีทอง สวี สวี6 สวี18 ภูเก็ต 

HANA17 HANA25 ทองระยอง และ PNPV#61 

2) กลุมพันธุ SWPV#34 และ SWPV#35 3) กลุม

พันธุหอมสุวรรณ MD2-1 MD2-2 MD2-3 และ 

MG3 4) กลุมพันธุปตตาเวีย นางแล เพชรบุรี2 

Australia Clone13 Clone30 F180 HANA133 

และ ปตตาเวีย-2 และพันธุที่มีคา similarity 

coefficient ตํ่าสุด 0.50 คือ 1) PB49-07-224 กับ 

HANA58 2) HANA64 กับ Brazil และ 3) White  
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Jewel กับ HANA64 เมื่อนําคา similarity matrix 

ที่ไดมาวิเคราะหเพื่อจัดกลุมความสัมพันธทาง

พัน ธุกรรม (cluster analysis) และวิเคราะห

ความสัมพันธทางพันธุกรรม (genetic relationships) 

พบวา สามารถจัดกลุมความสัมพันธทางพันธุกรรม

ของสับปะรดทั้ง 57 สายพันธุ/พันธุ แบงออกได

เปน 5 กลุม (Figure 2) ดังน้ี 

กลุมท่ี 1 จั ด อ ยู ใ น ก ลุ ม พั น ธุ  queen 

ประกอบดวย พันธุตราดสีทอง สวี สวี6 สวี18  

ภูเก็ต HANA17 HANA25 ทองระยอง เพชรบุรี 

และกลุมพันธุลูกผสมซึ่งมีฐานพันธุกรรมมาจาก

ประชากรพันธุพอหรือพันธุแมที่อยูภายในกลุม

ประชากรเดียวกัน ประกอบดวย ภูชวา (ปตตาเวีย 

x ภูเ ก ็ต )  อมรจันทร15 (ปตตาเว ีย  x MD2) 

อมรจันทร19 (MD2 x ภูชวา)  PB49-07-024 

PB49-07-037 PB49-07-045 PB49-07-224 

(ป ตตา เ ว ีย  x สว ี)  PB49-13-251 SWPV#34 

SWPV#35 (สวี x ปตตาเวีย) และ PNPV#61 

(ปตตานี (Queen) x ปตตาเวีย) 

กลุมท่ี 2 ประกอบดวย 2 กลุมยอย ไดแก 

กลุมยอยที่ 1 จัดอยูในกลุมพันธุ smooth cayenne 

ประกอบดวย พันธุปตตาเวีย ปตตาเวีย-2 นางแล  

เพชรบุรี2 ออสเตรเลีย Clone13 Clone30 F180  

HANA100 HANA114 HANA119 HANA133 และ

กลุมพันธุลูกผสมซึ่งมีฐานพันธุกรรมมาจากประชากร

พันธุพอหรือพันธุแมที่อยูภายในกลุมประชากร

เดียวกัน ประกอบดวย อมรจันทร1 อมรจันทร3 

(ปตตาเวีย x MD2) SPPV#51 (สิงคโปรปตตาเวีย 

x ปตตาเวีย) PVIR#70 (ปตตาเวีย x อินทรชิต) 

PB49-13-186 (สวี x ปตตาเวีย) PB49-14-046 

PB49-14-168 (ตราดสีทอง x ปตตาเวีย) PB49-12-041 

(ภูเก็ต x ปตตาเวีย) ในขณะที่พันธุ White jewel 

ซึ่งเปนกลุมพันธุ maipure หรือ perolera ก็จัดอยู

ในกลุมน้ีดวย และกลุมยอยที่ 2 เปนกลุมพันธุ

ลูกผสมระหวาง smooth cayenne กับ smooth 

cayenne ไดแก พันธุหอมสุวรรณ MD2-1 MD2-2 

MD2-3 MG3 (58-1184 x 59-443) ไทนาน17 

อมรจันทร5 อมรจันทร13 (ปตตาเวีย x MD2) 

และ smooth cayenne กับ queen คือ พันธุ 

อมรจันทร17 (สิงคโปรปตตาเวีย x MD2)   

กลุมท่ี 3 สําหรับประชากรในกลุมที่ 3 ซึ่ง

เปนกลุมขนาดเล็ก ประกอบดวย พันธุทับทิบสยาม 

ซึ่งเปนพันธุลูกผสมระหวางกลุมพันธุ queen กับ 

พันธุปา (wild) และ พันธุ Brazil เปนกลุมพันธุ 

Ananas sp. ซึ่งเปนพันธุที่นําเขาจากบราซิล มีช่ือ

พันธุทางพฤกษศาสตร (variety) เปน A. comosus 

var. lucidus  

กลุมท่ี 4 ประกอบดวย พันธุอินทรชิตขาว 

อินทรชิตแดง ศรีวิชัย และ HANA64 สําหรับ พันธุ

อินทรชิตขาว และ อินทรชิตแดง จัดอยูในกลุม 

พัน ธุ  Spanish สํ าหรับพัน ธุศรี วิ ชัย  เปนพัน ธุ

ลูกผสมระหวางพันธุภูเก็ต และ ปตตาเวีย และ

พันธุ HANA64 เปนกลุมพันธุ Ananas sp. ซึ่งเปน

พันธุที่นําเขาจากฮาวาย โดยพันธุ HANA64 มีช่ือ

พัน ธุ ทางพฤกษศาสตร เป น  A. comosus var. 

bracteatus ในขณะที่สับปะรดทั้ง 3 พันธุที่กลาว

มาขางตน เปน A. comosus var. comosus 

กลุมท่ี 5 ประกอบดวย พันธุ HANA58 

จัดเปน outgroup ไดแก พันธุ HANA58 (Ananas 

hybrid, wild Brazil x Lot 520) เปนกลุมพันธุ 

intra-specific hybrid  
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Figure 2 Dendrogram of 57 pineapple cultivars generated by UPGMA clustering using 20 SSR 

markers 
 

เมื่อวิเคราะหความถูกตองของการจัดกลุม 

โดยการวิเคราะหคา cophenetic correlation  

พบวา มีคา 0.85 ซึ่งเปนคาบวก หมายความวา คา 

correlation coefficient และคา similarity coefficient 

มีความสัมพันธกันแบบทางเดียวอยางสมบูรณ 

มีความนาเช่ือถืออยูในระดับดี (Sirithunya et al., 

2001) จากผลการจัดกลุมความสัมพันธทางพันธุกรรม 

พบวา เครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR ทั้ง 20 คูไพรเมอร 

สามารถจําแนกความแตกตางทางพันธุกรรมของพันธุ

สับปะรดไดดี แตมีบางพันธุที่ยังไมสามารถจําแนก

ความแตกตางออกจากกันได  เน่ืองจากผลการ

วิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนทางพันธุกรรม

มีคา 1 ซึ่งอาจแปลผลไดวา พันธุสับปะรดดังกลาว

อาจจะเปนพันธุเดียวกัน แตมีการกระจายพันธุไปยัง

พื้นที่ตาง ๆ อาจมีการปรับตัวและกลายลักษณะโดย

ธรรมชาติทําใหลักษณะฟโนไทปแตกตางกันไปบาง 

และมีการเรียกช่ือพันธุแตกตางกันตามพื้นที่ปลูก 

เชน พันธุปตตาเวีย มีการนําเขามานาน เมื่อนําไป

ปลูกในพื้นที่ อ. ศรีราชา จ. ชลบุร ีเรียกวา พันธุศรีราชา 

หรือปลูกใน ต. หวยมุน อ. นํ้าปาด จ. อุตรดิตถ 

เรียกวา พันธุหวยมุน (สาวบางแค 22, 2565) 

สําหรับพันธุหอมสุวรรณ พบวา เปนพันธุเดียวกับ

พันธุ  MD2 ซึ่ ง เปนสับปะรดลูกผสมจากฮาวาย 

สหรัฐอเมริกา (มนตร,ี 2560) และพันธุ MG3 พบวา 

เปนพันธุที่ไดมาจากคูผสมพอแมเดียวกันกับพันธุ 

MD2 นําเขามาจากประเทศฟลิปปนส โดยบริษัท 
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โดล ประเทศไทย จํากัด (มนตรี, 2563) หรือเปน

พันธุที่มีพันธุกรรมใกลชิดกันสูงมาก เชน พันธุ 

SWPV#34 และ SWPV#35 เปนลูกผสมชุดเดียวกัน

ที่มาจากคูผสมระหวางพันธุสวีกับปตตาเวีย  

อยางไรก็ตาม ผลการจัดกลุมดังกลาว

นอกจากจะมีความสอดคลองกับประวัติพันธุแลว 

ยังสอดคลองกับวิธีการจัดจําแนกกลุมพันธุสับปะรด 

โดย Py et al. (1987) ที่ใชลักษณะสัณฐานวิทยา

เปนเกณฑเบื้องตน ไดแก ทรงตน การมีหนาม

บริเวณขอบใบ ทรงผล และเน้ือผล สามารถจัดกลุม

สับปะรดที่พบปลูกในประเทศไทย ไดเปน 3 กลุม 

ไดแก 1) กลุม smooth cayenne มีลักษณะทรง

ตนเปนพุมขนาดใหญ ขอบใบเรียบมีหนามเฉพาะ

ปลายใบ หนอมีนอย ผลขนาดใหญทรงกระบอก 

ตาแบนกวาง ผลสุกสีเหลืองปนสม เน้ือสีเหลืองออน 

รสหวาน-อมเปรี้ยว เย่ือใยนอย 2) กลุม queen มี

ลักษณะทรงตนเปนพุมขนาดปานกลาง ขอบใบมี

หนาม หนอมีมาก ผลขนาดเล็ก ทรงกรวยกระบอก 

ตาพองนูน ผลสุกสีเหลือง เน้ือสีเหลืองใส รสหวาน 

กรอบ เย่ือใยนอย และ 3) กลุม spanish มีลักษณะ

ทรงตนเปนพุมขนาดใหญ ขอบใบมีหนาม หนอมี

นอย ผลขนาดปานกลาง ทรงกลม ตานูนกวาง ผล

สุกสีเหลืองปนแดง เน้ือสีเหลืองออน-ขาว รสหวาน

ออน เย่ือใยมาก ทั้งน้ียังพบกลุมพันธุอีก 1 กลุม ที่

นําเขามาจากตางประเทศ ไดแก พันธุ White Jewel 

จัดอยูในกลุมพันธุ maipure หรือ perolera เปน

พันธุที่นําเขามาจากฮาวาย มีลักษณะทรงตนเปนพุม

ขนาดใหญ ขอบใบเรียบไมมีหนาม เปนแบบ piping 

หนอมีนอย ผลขนาดใหญ ทรงกระบอก ตาแบน

กวางไมสม่ําเสมอ ผลสุกสีเหลืองปนแดง เน้ือสี

เหลืองใส-เหลืองซีด รสหวาน-อมเปรี้ยว มีกลิ่น

เฉพาะตัว เย่ือใยนอย และยังมีกลุมพันธุที่ไมระบุชนิด 

ไดแก พันธุ Brazil เปนกลุมพันธุ Ananas sp. มีช่ือ

วิทยาศาสตร A. comosus var. lucidus เปนพันธุ

ที่นําเขามาจากประเทศบราซิล มีลักษณะทรงตน

เปนพุมขนาดเล็ก ใบเล็กแคบต้ังตรง ขอบใบไมมี

หนาม ใบเปนมันเงาสีมวงปนแดง ผลขนาดเล็ก 

ทรงกระบอก ผลสุกสีชมพูปนแดง เน้ือสีเหลืองขาว-

ขาวครีม และ พันธุ HANA64 เปนกลุมพันธุ Ananas 

sp. มีช่ือวิทยาศาสตร A. comosus var. bracteatus 

มีลักษณะทรงตนเปนพุมขนาดคอนขางใหญ ใบใหญ

มีลักษณะออนสีเขียวสด ขอบใบมีหนามแข็งขนาด

ใหญโคงงอไปหาปลายใบ ผลมีขนาดเล็กทรงกระบอก 

เน้ือสีขาว-ขาวครีม (Figure 3) โดยทั้ง 2 กลุมพันธุน้ี 

มีลักษณะเน้ือแข็ง รสชาติไมดี ไมเหมาะกับการ

นํามาบริโภค มักจะใชเปนไมประดับหรือไมตัดดอก 

หรืออาจนํามาใชประโยชนเปนเช้ือพันธุกรรมในการ

ปรับปรุงพันธุ เน่ืองจากสับปะรดกลุมพันธุดังกลาวมี

ลักษณะความตานทานตอโรคเหี่ยวไดดี (ทวีศักด์ิ, 

2560)  

ขอมูลที่ไดจากการจัดกลุมความสัมพันธ

ทางพันธุกรรมของสับปะรดทั้ง 57 สายพันธุ/พันธุ 

นับเปนขอมูลที่มีความสําคัญตองานดานการ

ปรับปรุงพันธุอยางมาก เน่ืองจาก สามารถบงบอก

ถึงความหางหรือความใกลชิดทางพันธุกรรม เพื่อให

นักปรับปรุงพันธุมีขอมูลประกอบการตัดสินใจใน

การคัดเลือกพอแมพันธุ และสามารถจับคูผสมใน

โครงการปรับปรุงพันธุสับปะรดไดอยางเหมาะสม 

โดยการจับคูผสมระหวางพันธุพอและพันธุแมที่มี

ความแตกตางกันทางพันธุกรรมมาผสมพันธุกัน ทํา

ใหสามารถเพิ่มโอกาสที่จะไดพันธุที่มีลักษณะดีเดน

และลูกผสมที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมมาก

ย่ิงข้ึน และเปนประโยชนตอการบริหารจัดการ

ทรัพยากรเช้ือพันธุกรรมเพื่อการปรับปรุงพันธุ

สับปะรดในอนาคต  
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A : Smoot cayenne B : Queen C : Spanish D : Maipure E : Ananas sp. F : Ananas sp. 

      

      

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 3 Morphological characteristics of pineapple cultivars representative of each group 
and Ananas sp. used in this study. The cultivars include Pattavia (smoot cayenne), 
Tradsithong (queen), Intrachit Khaw (spanish), White Jewel (maipure), Brazil (Ananas 
sp., A. comosus var. lucidus) and HANA64 (Ananas sp., A. comosus var. bracteatus), 
as shown in column A, B, C, D, E and F respectively, a - f, rosette shape; g - l, leaf 
shape; m - r, fruit shape and color 

 

สรุปผลการทดลอง 

การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม

ในระดับดีเอ็นเอและการจัดทาํลายพิมพดีเอ็นเอของ

พันธุสับปะรดที่เก็บรวบรวมไวของกรมวิชาการเกษตร 

ประกอบดวย กลุมพันธุที่รวบรวมภายในประเทศ 

กลุ มพัน ธุที่ นํา เขาจากตางประเทศ และกลุม 

พันธุลูกผสม จํานวน 57 สายพันธุ/พันธุ  โดยใช

เครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR ที่ติดฉลากดวยสาร

เรืองแสง 20 คูไพรเมอร พบวา เครื่องหมายโมเลกุล

ที่ใชมีประสิทธิภาพในการตรวจสอบความหลากหลาย

ทางพันธุกรรมของสับปะรดกลุมพันธุตาง ๆ และ

เปนวิธีการที่สามารถจําแนกความแตกตางทาง

พันธุกรรมของพันธุสับปะรดไดเปนอยางดี รวดเร็ว 

และมีความแมนยําสูง ไดขอมูลความหลากหลาย

ทางพันธุกรรมในระดับดีเอ็นเอของพันธุสับปะรด 

a b c d e f 

g h i j k l 

m n p q 

r o 
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ทั้งสิ้น 1,140 ขอมูล พบอัลลีลที่ เกิดข้ึนทั้งหมด 

105 อัลลีล มีอัลลีลตอตําแหนง 3 – 9 อัลลีล มี

คาเฉลี่ย 5.3 อัลลีล/ตําแหนง อัลลีลที่พบทั้งหมด

แสดงความแตกตางกันคิดเปน 100% แถบดีเอ็นเอ

มีขนาดต้ังแต 94 – 400 คูเบส มีคา PIC อยูระหวาง 

0.44 – 0.67 หรือเฉลี่ย 0.59 เมื่อนํามาจัดกลุม

ความสัมพันธทางพันธุกรรม สามารถแบงกลุมออก

ไดเปน 5 กลุม ที่แสดงความแตกตางกันอยางชัดเจน 

ซึ่งสอดคลองกับประวัติพันธุและการจัดจําแนกกลุม

พันธุสับปะรดตามลักษณะสัณฐานวิทยาเปนเกณฑ 

ขอมูลทางพันธุกรรมที่ไดจากงานวิจัยน้ีสามารถใช

เปนขอมูลในการบงช้ี และสรางเอกลักษณทาง

พันธุกรรมของพันธุสับปะรด เพื่อการระบุ ตรวจสอบ 

และจําแนกพันธุ รวมทั้งยังใชเปนขอมูลสําหรับการ

คัดเลือกพอแมพันธุในงานปรับปรุงพันธุสับปะรด 

เพื่ อสร า งลูกผสมใหมี ความหลากหลายทาง

พันธุกรรมมากย่ิงข้ึน  
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การเปรียบเทียบสายพันธุ/พันธุมันสําปะหลังบริโภค และอายเุกบ็เกี่ยวที่เหมาะสม 
สําหรับการแปรรปูเปนเฟรนชฟรายส 

Comparison of Cassava Lines/Varieties and Proper Harvesting Period for 
Processing to French Fries 
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ABSTRACT 

French fries are a popular snack in Thailand. Generally, French fries are made from 

potatoes. The price of potatoes in Thailand is quite high. Replacing potatoes with cheaper 

cassava to produce French fries could promote and increase the use of cassava in Thailand.  

Six cassava lines/varieties CMRE60-03-02, CMRE60-03-13, OMRE60-02-61, OMRE60-03-09, 

Hanatee and Rayong2 at harvesting periods of 8, 10 and 12 months were compared on yield, 

texture and taste after processing to French fries. The experiments were conducted in three 

fields. In each field, a randomized complete block design was used. The treatments in each 

field were the planting of six cassava lines/varieties with four replications. Cassava 

lines/varieties in all fields were planted on the same date and harvested at 8, 10 and 12 

months after planting, respectively. Results showed that at a harvesting period of 8 months, 

the OMRE60-02-61 line gave a fresh root yield of 2,877 kg/rai, close to Hanatee. Cassava 

French fries from the OMRE60-02-61 line had a slightly higher quality of texture hardness 

than that of the Hanatee variety and had a better score of consumer acceptance in terms of 

appearance, color, taste, texture and overall acceptability than those of the Hanatee variety. 

At a harvesting period of 10 months, the CMRE60-03-13 line gave a fresh root yield of 2,929 

kg/rai, which was 31% higher than that of the Hanatee variety. Cassava French fries from the 

CMRE60-03-13 line had an equal score of consumer acceptance compared to those of the 

Hanatee variety but had a lower quality of texture hardness than that of the Hanatee variety. 

At a harvesting period of 12 months, the OMRE60-02-61 line gave a fresh root yield of 2,650 

kg/rai, close to the Hanatee. Cassava French fries from the OMRE60-02-61 line had near quality of  
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texture hardness compared to that of the 

Hanatee variety and had a close score of 

consumer acceptance compared to those of 

the Hanatee variety, however, the acceptance 

of the Hanatee variety was higher. It is 

recommended that the OMRE60-02-61 

line harvested at 8 months be the most 

appropriate cassava to produce French fries 

because it has better consumer acceptance 

than the Hanatee variety. 
 

บทคัดยอ 

เฟรนชฟรายสโดยทั่วไปทําจากมันฝรั่ง เปน

อาหารวางที่ไดรับความนิยม การนํามันสําปะหลัง

ซึ่งประเทศไทยมีศักยภาพในการผลิตสูง และมีราคา

ถูกกวามันฝรั่ งมาผลิตเฟรนชฟรายส  จะเปน 

การสงเสริมการใชมันสําปะหลังเพื่อการบริโภค

เพิ่มข้ึน จึงทําการศึกษาเปรียบเทียบมันสําปะหลัง 

จํานวน 6 สายพันธุ/พันธุ ไดแก CMRE60-03-02 

CMRE60-03-13 OMRE60-02-61 OMRE60-03-09 

หานาที และ ระยอง2 ที่อายุเก็บเกี่ยว 8 10 และ 

12 เดือน ตอผลผลิต เนื้อสัมผัส และรสชาติเมื่อ

นํามาผลิตเปนเฟรนชฟรายส โดยแบงการทดลอง

เปน 3 แปลงทดลอง ในแตละแปลงวางแผนการ

ทดลองแบบสุมในบล็อกสมบูรณ จํานวน 4 ซ้ํา 

ดําเนินการปลูกพรอมกัน ผลการทดลองพบวา การ

เก็บเกี่ยวที่อายุ 8 เดือน สายพันธุ OMRE60-02-61 

ใหผลผลิตหัวสด 2,877 กก./ไร  ใกล เคียงก ับ 

พัน ธุ ห านาท ี เฟรนชฟรายสที่ทําจากสายพันธุ 

OMRE60-02-61 มีคุณภาพดานเน้ือสัมผัสคอนขาง

สูงกวาพันธุหานาที และคะแนนการยอมรับทาง

ประสาทสัมผัสดานสี รสชาติ เ น้ือสัมผัส และ

ความชอบโดยรวมสูงกวาพันธุหานาทีทุกดาน ที่อายุ 

10 เดือน สายพันธุ CMRE60-03-13 ใหผลผลิต 

หัวสด 2,929 กก./ไร สูงกวาพันธุหานาที 31% 

เฟรนชฟรายสที่ทําจากสายพันธุ CMRE60-03-13 

คะแนนการยอมรับทางประสาทสัมผัสทุกดาน

เทียบเทาพันธุหานาที แตมีคุณภาพดานเน้ือสัมผัส

นอยกวา และการเก็บเกี่ยวที่อายุ 12 เดือน สายพันธุ 

OMRE60-02-61 ใหผลผลิตหัวสด 2,650 กก./ไร 

ใกลเคียงกับพันธุหานาที เฟรนชฟรายสที่ทําจาก

สายพันธุ OMRE60-02-61 มีคุณภาพดานเน้ือสัมผสั 

และไดคะแนนการยอมรับทางประสาทสัมผัส

ใกลเคียงกับพันธุหานาที แตผูทดสอบชิมใหการ

ยอมรับเฟรนชฟรายสจากมันสําปะหลังพันธุหานาที

มากกวา ดังน้ัน ในภาพรวม มันสําปะหลังสายพันธุ 

OMRE60-02-61 ที่อายุเก็บเกี่ยว 8 เดือน เหมาะ

สําหรับการผลิตเฟรนชฟรายสมากที่สุด เน่ืองจาก

ใหผลผลิตสูงและไดคะแนนการยอมรับจากผูบริโภค

สูงกวาพันธุหานาที  
 

คําสําคัญ: มันสําปะหลังบริโภค; เฟรนชฟรายส 

มันสําปะหลัง; การทดสอบทางประสาทสัมผัส 
 

บทนํา 

เฟรนชฟรายสจัดเปนอาหารวางที่ไดรับ

ความนิยม โดยทั่วไปแปรรูปมาจากมันฝรั่ งซึ่ ง 

เปน วัตถุ ดิบที่ มีราคาคอนขางสู ง เมื่ อเทียบกับ 

มันสําปะหลังที่ประเทศไทยมีศักยภาพในการผลิต 

ราคาไมแพง และมีคุณคาทางโภชนาการใกลเคียง

กับมันฝรั่ง (เมดไทย, 2563) นอกจากน้ี เฟรนชฟรายส

จากมันฝรั่งยังมีสารอะคริลาไมด (acrylamide) ซึ่ง

เปนสารกอมะเร็ง (โอภาษ, 2549) ถาสามารถนํา 

มันสําปะหลังมาผลิตหรือแปรรูปเปนเฟรนชฟรายส

ที่มีคุณภาพไดจะเปนการสงเสริมใหมีการปลูก 
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มันสําปะหลังเพื่อการบริโภคมากข้ึน และเพิ่มมูลคา

ใหกับมันสําปะหลังบริโภค  

มันสําปะหลังแบง เปน 2 ชนิด คือ (1) 

มันสําปะหลังชนิดหวาน มีปริมาณกรดไฮโดรไซยานิค 

(HCN) ตํ่า หัวสดใชในการบริโภคได รสไมขม มีทั้ง

ชนิดเน้ือรวน นุม และชนิดเน้ือเหนียว แนน นิยม 

ทําเปนอาหาร เชน มันเช่ือม มันปง มันเผา และ

สามารถนํามาทอดเปนเฟรนชฟรายสได (โอภาษ, 

2549) สวนใหญปลูกตามบริเวณบาน รองสวน เพื่อ

บริโภคในครัวเรือน หรือจําหนายตามตลาดสดใน

ทองถ่ิน พันธุที่นิยมปลูก ไดแก พันธุหานาที และ

ระยอง2 เปนตน และ (2) มันสําปะหลังชนิดขม 

มีปริมาณกรดไฮโดรไซยานิคสูงกวา มีรสขม เน้ือ

หยาบ ไมเหมาะสําหรับการบริโภค หรือใชหัวสด

เลี้ยงสัตวโดยตรง แตเน่ืองจากเปนพันธุที่มีปริมาณ

แปงสูง จึงนิยมปลูกเพื่อสงโรงงานอุตสาหกรรม

นําไปแปรรูปเปนผลิตภัณฑมันเสน มันอัดเม็ด 

แปงมันสําปะหลัง และเอทานอล ไดแก พันธุระยอง

9 ระยอง11 และระยอง72 เปนตน (อัจฉรา และ

จรุงสิทธ์ิ, 2537)  

สารไซยาไนด ในมันสําปะหลังอยูในรูป 

ของกรดไฮโดรไซยานิค ซึ่ งเกิดจากการที่เซลล 

มันสําปะหลังถูกทําลายจะปลอยสารไซยาโนจินิค 

กลูโคไซดออกมา หลังจากน้ันเอนไซมลินามาเรสที่

อยูในเซลลจะเขาทําปฏิกิริยากับสารไซยาโนจินิค 

กลูโคไซดที่ถูกปลอยออกมา ทําใหไดกรดไฮโดร 

ไซยานิคซึ่งเปนพิษตอมนุษยและสัตว แตสลายตัว 

ไดงายเมื่อนําหัวมันสําปะหลังมาทําใหรอนดวยวิธี

อบ น่ึง ตม เผา ความรอนจะทําใหความเปนพิษ 

จากกรดไฮโดรไซยานิคหมดไป (สุรินทร, 2544) หัว 

มันสําปะหลังมีปริมาณกรดไฮโดรไซยานิคแตกตางกัน

ข้ึนอยูกับพันธุ  (จิณณจาร, 2552) นอกจากน้ียัง 

แตกตางกันตามชวงอายุพืช สภาพแวดลอม และ

การปฏิบั ติดูแลในแปลง Bruijin (1971) พบวา 

มันสําปะหลังที่ปลูกในสภาพแลง มีกรดไฮโดร 

ไซยานิคสูงกวาการปลูกในสภาพที่มีความช้ืน กรด

ไฮโดรไซยานิคพบมากในสวนของเปลือกหัว (peel) 

ใบ (leaf) และยอดออน (apical leaves) Padmaja 

(1995) รายงานวา หัวมันสําปะหลังสวนใหญมี

ปริมาณไซยาไนด 15 - 400 มก./กก.หัวสด แตบาง

สายพันธุมีปริมาณไซยาไนดสูง 1,300 ถึง 2,000 

มก./กก. หัวสด และ Ogunsua (1989) รายงานวา

หัวมันสํ าปะหลั งชนิดหวานมีระดับไซยาไนด 

10 - 20 มก./กก. หัวสด และหัวมันสําปะหลังชนิด

ขม มีระดับไซยาไนดสูงกวา 60 – 200 มก./กก. 

หัวสด ซึ่งมาตรฐานความปลอดภัยของผลิตภัณฑ

ตาง ๆ กําหนดใหมีปริมาณไซยาไนด ในผลิตภัณฑ

ไมเกิน 10 มก./กก. นํ้าหนักแหง (สํานักงานคณะ 

กรรมการอาหารและยา, 2557) 

 ปจจัยสําคัญในการผลิตมันสําปะหลังเพื่อ

การบริโภค คือ อายุการเก็บเกี่ยว โดยทั่วไปการเก็บ

เกี่ยวมันสําปะหลังควรเก็บเกี่ยวต้ังแตอายุ 8 - 18 

เดือน ข้ึนอยูกับพันธุ ผลผลิตจะสูงข้ึนเมื่อเก็บเกี่ยวที่

อายุมากข้ึน (สถาบันวิจัยพืชไรและพืชทดแทน

พลังงาน, 2558ก.) หากจําแนกตามอายุการเก็บ

เกี่ยว สามารถแบงมันสําปะหลัง ไดเปน 2 ประเภท 

คือ (1) พันธุเบา เปนมันสําปะหลังที่มีหัวแกพรอม

เก็บเกี่ยวเมื่ออายุ 6 เดือน และไมสามารถทิ้งไวเกิน 

9 - 11 เดือน สวนใหญเปนมันสําปะหลังชนิดหวาน 

และ (2) พันธุหนัก เปนมันสําปะหลังที่แกเมื่อมีอายุ

ต้ังแต 1 ปข้ึนไป สวนใหญเปนมันสําปะหลังชนิดขม 

(สถาบันวิจัยและพัฒนาแหงมหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร, 

2558) ในมันสําปะหลังประเภทพันธุเบา เชน พันธุ

หานาที เมื่อปลูกในสภาพไร ควรเก็บเกี่ยวเมื่ออายุ

ประมาณ 6 - 8 เดือน ไมควรเกิน 10 เดือน หาก

เกินกวาน้ัน เน้ือจะมีปริมาณเสนใยหรือเสี้ยนมากไม
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เหมาะสําหรับการบริโภค (อัจฉรา และจรุงสิทธ์ิ, 

2537) สวนมันสําปะหลังประเภทพันธุหนักที่อายุ

มากกวา 12 เดือน ผลผลิตยังคงเพิ่มข้ึนเรื่อย ๆ แต

ถาเก็บเกี่ยวที่อายุเกิน 18 เดือน จะมีปริมาณแปงใน

หัวสดตํ่า คุณภาพของแปงไมไดมาตรฐาน และมี

ปริมาณเสนใยมาก ไมเปนที่ตองการของโรงงานรับ

ซื้อ (อนุชิต และคณะ, 2518) 

 มันสําปะหลังพันธุหานาที เปนพันธุที่ นิยม

นํามาบริโภคเน่ืองจากมีลักษณะเดน คือ เน้ือรวน 

เหมาะสําหรับทําขนม เชน เช่ือม ยาง และเมื่อนําไป

แปรรูปเปนเฟรนชฟรายสจะใหเน้ือสัมผัสที่กรอบ

นอกนุมใน ไมแข็งกระดาง แตมีขอดอยคือให

ผลผลิตตํ่า (อัจฉรา และจรุงสิทธ์ิ, 2537) ศูนยวิจัย

พืชไรระยอง สถาบันวิจัยพืชไรและพืชทดแทน

พลังงาน กรมวิชาการเกษตร ไดดําเนินการปรับปรุง

พันธุมันสําปะหลังบรโิภคในโครงการวิจัยและพัฒนา

พันธุมันสําปะหลังเพื่อเพิ่มประสิทธิภาพการผลิต 

และโครงการวิจัยและพัฒนาพันธุมันสําปะหลังเพื่อ

บริโภคสําหรับอุตสาหกรรมอาหาร ต้ังแตข้ันตอน

การผสมพันธุ การคัดเลือกพันธุ (การคัดเลือกครั้งที่ 1 

และ 2) และการประเมินผลผลิต (การเปรียบเทียบ

เบื้องตน การเปรียบเทียบมาตรฐาน การเปรียบเทียบ

ในทองถ่ิน และการเปรียบเทียบในไรเกษตรกร) 

จนกระทั่งไดมันสําปะหลังบริโภคสายพันธุกาวหนา 

ที่ใหผลผลิตสูง  และมี คุณสมบัติเหมาะสําหรับ 

การบริโภคจากการดําเนินงานในข้ันตอนการ

เปรียบเทียบในทองถ่ิน จํานวน 4 สายพันธุ ไดแก 

CMRE60-03-02 CMRE60-03-13 OMRE60-02-61 

และ OMRE60-03-09 (สุวลักษณ, 2564) และมี

แนวโนมวาสามารถยืดอายุการเก็บเกี่ยวในสภาพไรได 

แตยังไมมีขอมูลอายุเก็บเกี่ยว คุณภาพดานเน้ือ

สัมผัส และคุณภาพทางประสาทสัมผัส จึงทําการศึกษา

ผลของสายพันธุ/พันธุมันสําปะหลังเพื่อการบริโภค 

ที่ปลูกในสภาพไร จํานวน 6 สายพันธุ/พันธุ ไดแก 

(1) CMRE60 -03 -02  (2) CMRE60 -03 -13  (3) 

OMRE60-02-61 (4) OMRE60-03-09 (5) หานาที 

และ (6) ระยอง2 ที่อายุเก็บเกี่ยว 8 10 และ 12 เดือน 

ตอผลผลิต เน้ือสัมผัส และรสชาติ เมื่อนํามาผลิต 

เปนเฟรนชฟรายส ซึ่งจะทําใหไดพันธุมันสําปะหลัง 

ชนิดหวานเพื่อใชในการบริโภคพันธุใหม ๆ เพิ่มข้ึน

และไดพันธุที่มีความเหมาะสม มีคุณภาพมากที่สุด

เพื่อนํามาผลิตเปนเฟรนชฟรายส  
 

อุปกรณและวิธีการ 

1. การเตรียมสายพันธุ/พันธุมันสําปะหลังท่ีอายุ

เก็บเก่ียวแตกตางกัน  

การวัดผลผลิตหัวสดและองคประกอบ

ผลผลิตสายพันธุ/พันธุมันสําปะหลังที่อายุเก็บเกี่ยว

แตกตางกัน ดําเนินการโดยแบงการทดลองออก 

เปน 3 แปลงทดลอง (experimental fields) ตามระยะ 

เวลาเก็บเกี่ยว 8 10 และ 12 เดือนหลังปลูก โดย 

แตละแปลงทดลองวางแผนการทดลองแบบสุม 

ในบล็อกสมบูรณ จํานวน 4 ซ้ํา มี 6 กรรมวิธี คือ 

มันสําปะหลัง 6 สายพันธุ/พันธุ  ไดแก (1) CMRE60 

-03-02 (2) CMRE60-03-13 (3) OMRE60-02-61 

(4) OMRE60-03-09 (5) หานาทีเปนพันธุเปรียบเทียบ 

และ (6) ระยอง2 เปนพันธุเปรียบเทียบ ดําเนินการ

ที่ศูนยวิจัยพืชไรระยอง อ. เมือง จ. ระยอง ใชขนาด

แปลงทดลองยอย (experimental plots) 5 x 8 ม. 

ปลูก 16 พ.ค. 2565 พรอมกัน ระยะปลูกระหวางแถว 

100 ซม. ระหวางตน 80 ซม. แตละแปลงทดลองยอย

ปลูก 5 แถว ๆ ละ 10 ตน ปกทอนพันธุแบบต้ังตรง 

พื้นที่เก็บเกี่ยว 3 x 6.4 ม. ของ 3 แถวกลาง เวนแถว

ริมโดยรอบ กําจัดวัชพืชโดยใชแรงงานคน และใช

สารกําจัดวัชพืชตามความจําเปน การใสปุย แบงใส 

2 ครั้ง ครั้งที่ 1 ใสปุยเกรด 18-46-0 และ 0-0-60 
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โดยใสรองพื้นกอนปลูก ครั้งที่ 2 ใสปุยเกรด 46-0-0 

และ 0-0-60 ในชวง 3 เดือนหลังปลูก โดยใส 2 ขาง

ลําตนบริเวณชายพุมใบแลวพรวนดินกลบ เก็บเกี่ยว

ผลผลิตเมื่ออายุครบ 8  10 และ 12 เดือน ตามลําดับ 
 

2. การวัดผลผลิตหัวสดและองคประกอบผลผลิต 

- นํ้าหนักสดของใบ ตน และเหงา โดยช่ัง

นํ้าหนักสดของใบ ตน และเหงา รวมกัน เพื่อนําไป

คํานวณดัชนีเก็บเกี่ยวจากสูตร 
 

 

 

 

 ดัชนีเก็บเกี่ยว เปนตัวช้ีศักยภาพการใหผล

ผลิตในสัดสวนที่เหมาะสม (สถาบันวิจัยพืชไรและ

พืชทดแทนพลังงาน, 2558ข.) พันธุที่มีคาดัชนีเก็บ

เกี่ยวมากกวา 0.50 แสดงวาสามารถสรางผลผลิต

หัวสดไดมากกวา 50% ของผลผลิตทั้งหมด (ศุภชัย 

และคณะ, 2546) 

- ความสูงทรงตน แสดงถึงการเจริญเติบโต 

และปริมาณของทอนพันธุที่จะขยายได  เปนสิ่ ง

สําคัญของพืชที่ขยายพันธุโดยใชสวนของลําตน 

(สถาบันวิจัยพืชไรและพืชทดแทนพลังงาน, 2558ข.; 

ศุภชัย และคณะ, 2546) โดยสุมวัดในแนวต้ังฉาก

จากโคนตนระดับผิวดินถึงยอดใบบนสุดที่คลี่ 

จํานวน 10 ตน  

- ผลผลิตหัวสด ช่ังนํ้าหนักหัวสดในพื้นที่

เก็บเกี่ยว 3 x 6.4 ม. หลังจากการขุด และสับหัว 

มันสําปะหลังออกจากเหงาแลว และคํานวณเปน

นํ้าหนักผลผลิตตอไร 

- ปริมาณแปงในหัวสด โดยสุมหัวสด 

มันสําปะหลังในพื้นที่เก็บเกี่ยว สับหัวมันสําปะหลัง

เปนทอนยาวประมาณ 7 ซม. ใชตัวอยางหัวสด 

5 กก./แปลงยอย วัดดวยเครื่องช่ัง Reimann scale 

- ปริมาณของแข็งที่ละลายนํ้าได (total 

soluble solid, TSS) วัดโดยใชเครื ่อง pocket 

refractometer ยี ่ห อ  ATAGO รุ น  PAL-1 เป น

เครื่องมือที่ใชวัดคาความเขมขนของนํ้าตาลในสาร

ตาง ๆ อานคาเปนองศาบริกซ (oBx) 

- ปริมาณไซยาไนด  วัดโดยวิธี  rapid 

evaluation ของ Williams and Edwards (1980) 

โดยตัดขวางที่ ตําแหนงกลางหัวมันสําปะหลั ง 

จากน้ันตัดตรงสวนระหวางเปลือกกับจุดกึ่งกลางช้ัน

พาเรนไคมาใหเปน ทรงสี่เหลี่ยมลูกบาศก ขนาด

ประมาณ 1 x 1 x 2.5 ซม. ใสในหลอดทดลอง ตัด

กระดาษ Whatman เบอร 1 ขนาด 1 x 6 ซม. นํา

กระดาษ Whatman แชในสารละลาย alkaline 

picrate จากนั ้นผึ ่ง ให หมาด หยดสารท ูโลอ ิน 

5 หยดลงในหลอดทดลอง นํากระดาษ Whatman 

ที่เตรียมไวใสในหลอดทดลอง ต้ังทิ้งไว 24 ชม. 

จากน้ันเทียบสีกระดาษ Whatman กับแผนเทียบสี 
 

3. การเตรียมตัวอยางเฟรนชฟรายสมันสําปะหลัง 

           นําหัวมันสําปะหลังบริโภคทั้ง 6 สายพันธุ/

พันธุ ที่อายุเก็บเกี่ยว 8 10 และ 12 เดือน มาปอก

เปลือก ลางนํ้าใหสะอาด หั่นเปนแทงยาว 10 ซม. 

หนา 1.5 ซม. ลางแปงที่ เคลือบอยูดานนอกออก

ดวยนํ้าสะอาดอีกครั้ง พักใหสะเด็ดนํ้าพอหมาด 

ทอดในนํ้ามันปาลมดวยหมอทอดไฟฟาที่อุณหภูมิ 

160o ซ. เปน เวลา 5 นาที  นํ า เฟรนชฟรายส 

มันสําปะหลังที่ทอดแลว ซับนํ้ามันใหแหงและพัก 

ใหเย็น และนําไปแชที่ตูแชแข็งนาน 24 ชม. ทอดซ้ํา

อีกครั้งในนํ้ามันปาลมดวยหมอทอดไฟฟาที่อุณหภูมิ 

160o ซ. เปนเวลา 5 นาที นําข้ึนมาสะเด็ดนํ้ามัน 
 

4. การวัดคุณภาพดานเน้ือสัมผัสของเฟรนชฟรายส

มันสําปะหลัง 

 คุณภาพทางกายภาพของเฟรนชฟรายส 

มันสําปะหลัง ไดแก ความแข็ง (hardness) วัดดวย

เครื่องวัดเน้ือสมัผัส (texture analyzer) ย่ีหอ Stable 
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Micro Systems รุน TA. XT PlusC ทําการทดสอบ

ลักษณะของแรงกด (compression) ใชหัว P/2 

(2 mm diameter cylinder probe) โดยใช pre-

test speed, test speed และ post-test speed 

ที่ 1 2 และ 10 มม./วินาท ีตามลําดับ และ distance 

15 มม. บันทึกคาแรงสูงสุดในแตละซ้ําของตัวอยาง 

คํานวณหาคาเฉลี่ย วางแผนการทดลองแบบสุมใน

บล็อกสมบูรณ จํานวน 3 ซ้ํา  
 

5.  การ วัด คุณภาพทางประสาทสัม ผัสของ 

เฟรนชฟรายสมันสําปะหลัง 

 คุณภาพทางประสาทสัมผัสของเฟรนชฟรายส

มันสําปะหลัง (คุณภาพการชิม) ทดสอบคุณภาพ

การชิมโดยบุคลากรที่ไมผานการฝกฝนของศูนยวิจัย

พืชไรระยอง จํานวน 25 คน ในดานลักษณะที่ปรากฏ 

สี รสชาติ เน้ือสัมผัส และความชอบโดยรวม โดยใช

วิธี 5-points hedonic scale เปนการใหคะแนน

ความชอบตอผลิตภัณฑแตละดาน โดย 1 คะแนน 

หมายถึง ชอบนอยที่สุด 2 คะแนน หมายถึง ชอบ

นอย 3 คะแนน หมายถึง ชอบปานกลาง 4 คะแนน 

หมายถึง ชอบมาก และ 5 คะแนน หมายถึง ชอบ

มากที่สุด คํานวณหาคาเฉลี่ย วางแผนการทดลอง

แบบสุมในบล็อกสมบูรณ จํานวน 25 ซ้ํา 
 

6. การวิเคราะหขอมูล 

 วิ เคราะหขอมูลที่ ไ ดทั้ งหมดโดยใช วิ ธี 

analysis of variance และเปรยีบเทียบความแตกตาง

ของคาเฉลี่ยโดยใชวิธี Duncan’s new multiple 

range test (DMRT) 
 

ผลการทดลองและวิจารณ 

1. ท่ีอายุเก็บเก่ียว 8 เดือน 

ผลผลิตหัวสดและองคประกอบผลผลิต 

ผลผลิตหัวสด พบวา สายพันธุ/พันธุที่นํามาทดสอบ

ใหผลผลิตหัวสดไมแตกตางอยางมนัียสําคัญทางสถิติ 

โดยอยูในชวง 2,052 - 3,150 กก./ไร (Table 1)  

 ปริมาณแปงในหัวสด พบวา สายพันธุ 

OMRE60-03-09 มีปริมาณแปงในหัวสดสูงสุด 29.6% 

แตกตางอยางมีนัยสําคัญทางสถิติกับทุกสายพันธุ 

/พั นธุ ที่ นํ ามาทดสอบ รองลงมาคือ สายพันธุ 

OMRE60-02-61 พ ัน ธุ ห านาท ี และสายพัน ธุ 

CMRE60 -03 -02  ในขณะที ่พ ัน ธุ ร ะ ยอ ง 2  มี

ปริมาณแปงในหัวสดตํ่าสุด 17.1% (Table 1) 

 ดัชนีเก็บเกี่ยว พบวา พันธุระยอง2 และ

สายพันธุ CMRE60-03-13 มีดัชนีเก็บเกี่ยวสูงสุด 

0.63 แตกตางอยางมีนัยสําคัญทางสถิติกับทุกสาย

พันธุ/พันธุที่นํามาทดสอบ รองลงมาคือ สายพันธุ 

OMRE60-02-61 และ CMRE60-03-02 ในขณะที่

พันธุหานาทีมีดัชนีเก็บเกี่ยวตํ่าสุด (Table 1) 

 ความสูงทรงตน พบวา พันธุหานาทีมีความสูง

ทรงตนสูงสุด 220 ซม. ไมแตกตางอยางมีนัยสําคัญ

ทางสถ ิต ิก ับ ส ายพ ัน ธุ  OMRE60-03-09 แล ะ 

 OMRE60-02-61 (Table 1) 

 ปริมาณของแข็งที่ละลายนํ้าได พบวา สาย

พันธุ /พันธุที่ นํามาทดสอบมีปริมาณของแข็งที่

ละลายนํ้าได ไมแตกตางอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ 

โดยอยูในชวง 6.43 - 7.40o Bx (Table 2)  

ปริมาณไซยาไนด พบวา พันธุหานาทีมี

ปริมาณไซยาไนดนอยที่สุด 70 ไมโครกรัม/ก. แตไม

แตกตางอยางมีนัยสําคัญทางสถิติกับสายพันธุ 

OMRE60-03-09 ที ่ม ีป ร ิม าณ ไซย า ไ นด  1 0 0 

ไมโครกรัม/ก. สวนสายพันธุ OMRE60-02-61 มี

ปริมาณไซยาไนดสูงที่สุดถึง 500 ไมโครกรัม/ก. 

(Table 2)  

คุณภาพดานเน้ือสัมผัส พิจารณาดาน

ความแข็ง โดยผลิตภัณฑที่มีความกรอบและความ

นุมมากจะมีคาความแข็งนอย พบวา สายพันธุ 
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OMRE60-02-61 มีความแข็งนอยสุด 388.60 ก. ไม

แตกตางอยางมีนัยสําคัญทางสถิติกับสายพันธุ 

CMRE60-03-13 และพันธุหานาที ที่มีคาความแข็ง  

420.58 และ 458.69 ก. ตามลําดับ (Table 2)  

 คุณภาพทางประสาทสัมผัส ดานลักษณะ 

ที่ปรากฏ พันธุระยอง2 ไดคะแนนการยอมรับ 

ทางประสาทสัมผัสสูงสุด แตไมแตกตางอยางมี

นัยสําคัญทางสถิติกับสายพันธุ  OMRE60-02-61 

ดานสี พบวา พันธุระยอง2 ไดรับคะแนนการยอมรับ

ทางประสาทสัมผัสสูงสุดแตกตางทางสถิติกับ 

ทุกสายพัน ธุ /พัน ธุที่ นํ ามาทดสอบ รองลงมา 

คือ สายพันธุ OMRE60-02-61 ดานรสชาติ พบวา

สายพันธุ OMRE60-02-61 ไดรับคะแนนการยอมรับ

ทางประสาทสัมผัสสูงสุด แตไมแตกแตกตางอยาง 

มีนัยสําคัญทางสถิติกับสายพันธุ CMRE60-03-13 

ดานเน้ือสัมผัส พบวา สายพันธุ OMRE60-02-61
 

Table 1 Fresh root yield, starch content, harvesting index (HI) and plant height of cassava 
(2017 Hybrids) harvested at 8, 10 and 12 months after planting at Rayong Field 
Crops Research Center in year 2022/2023 

Months after 
planting  

Varieties/ 
Lines 

Fresh 
root yield 
(kg/rai) 

Starch 
content 

(%) 
HI 

Plant 
height 
(cm) 

Relative to check (Yield) 

HANATEE 
(%) 

Rayong2 
(%) 

8 CMRE60-03-02 2,998 24.0 b 0.55 b 197 b 105 146 
 CMRE60-03-13 2,688 20.2 c 0.63 a 201 b 94 131 

 OMRE60-02-61 2,877 25.0 b 0.57 b 204 ab 101 140 

 OMRE60-03-09 3,150 29.6 a  0.55 bc 206 ab 110 154 

 HANATEE 2,858 24.5 b 0.51 c 220 a 100 139 

 Rayong2 2,052 17.1 d 0.63 a 187 b 72 100 

 Mean 2,771    23.4         0.57    202 - - 
 CV (%)  17.0 8.7       4.3     5.8 - - 

10 CMRE60-03-02    2,433 ab 20.4 b     0.53 abc 241 a 109 177 
 CMRE60-03-13    2,929 ab 20.3 b  0.59 a 251 a 131 213 

 OMRE60-02-61   2,373 b 19.1 b 0.48 c 239 a 106 173 

 OMRE60-03-09   3,140 a 26.8 a    0.53 abc 263 a 141 228 

 HANATEE   2,229 b 22.0 b   0.51 bc 238 a 100 162 

 Rayong2   1,375 c 14.9 c    0.56 ab 195 b 62 100 

 Mean 2,413     20.6      0.53     238 - - 
 CV (%) 19.3 10.0       6.7 9.2 - - 

12 CMRE60-03-02   2,250 b 11.7 c     0.53 abc 229 b 87 164 
 CMRE60-03-13   2,117 b   12.9 bc   0.54 ab 228 b 82 154 

 OMRE60-02-61   2,650 b   12.4 bc  0.57 a 187 c 102 193 

 OMRE60-03-09   3,654 a  19.8 a   0.49 bc 273 a 141 266 

 HANATEE   2,590 b  14.5 b 0.46 c 278 a 100 189 

 Rayong2   1,373 c    7.7 d 0.57 a 161 c 53 100 

 Mean 2,451 13.1      0.52     226 - - 
 CV (%) 13.8 11.9 8.2    10.6 - - 

Means in the same column followed by a common type of letter are not significantly different at the 5% level by DMRT 
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Table 2 Total soluble solid (TSS), hydrocyanic acid (HCN) and hardness of cassava for 
processing to French fries harvested at 8, 10 and 12 months after planting at Rayong 
Field Crops Research Center in year 2022/2023 

Varieties/Lines 
TSS (oBx) HCN (ppm) Hardness (g) 

8 MAP  
10 

MAP  
12 MAP  8 MAP  10 MAP  

12 
MAP  

8 MAP 10 MAP 12 MAP 

CMRE60-03-02 6.75 7.23  4.80 c 275 b 133 a 100 704.22 d  669.97 d 611.82 d 

CMRE60-03-13 6.90 7.23  5.55 abc  375 bc 100 a 58  420.85 ab  419.50 bc 440.94 ab 

OMRE60-02-61 7.35 7.80  5.88 a  500 c 267 b 150 388.60 a  379.97 ab 489.84 abc 

OMRE60-03-09 7.40 7.30 5.67 ab  100 a 167 a 58 618.08 c  400.24 bc 524.79 bcd 
HANATEE 6.75 7.68 4.95 bc  70 a  117 a 50 458.69 ab  296.62 a 402.26 a 
Rayong2 6.43 6.80 4.85 bc  375 bc 267 b 200 483.35 b  484.27 c 565.15 cd 
Mean 6.93 7.34  5.28  283  175 -    512.30  441.27 505.80 
CV (%) 12.1 11.5    9.8 30.1 23.5 -   11.3      13.1     14.5 

Means in the same column followed by a common type of letter are not significantly different at the 5% level by DMRT; 
MAP= months after planting 
 

Table 3 Hedonic score of sensory tests of cassava for processing to French fries harvested at 
8, 10 and 12 months after planting at Rayong Field Crops Research Center in year 
2022/2023 

Months after 
planting  

Varieties/Lines Appearance Color Taste Texture 
Overall 

acceptability 

8 CMRE60-03-02      3.08 c 2.80 d 2.32 c 2.12 c 2.68 c 
 CMRE60-03-13 3.32 bc  3.04 cd 3.72 a   3.56 ab 3.60 b 
 OMRE60-02-61 3.68 ab 3.60 b 3.92 a 3.88 a 4.08 a 
 OMRE60-03-09 3.29 bc   3.25 bc 2.50 c 2.41 c 2.76 c 
 HANATEE 3.40 bc  2.96 cd  3.12 b  3.32 b 3.24 b 
 Rayong2      4.08 a 4.32 a  3.08 b 3.12 b 3.32 b 
 Mean      3.48      3.33      3.11      3.07      3.28 
 CV (%)      23.6      20.3      25.3      29.9      23.0 

10 CMRE60-03-02      3.00 3.00 b    2.64 bc 2.52 b   2.68 bc 
 CMRE60-03-13      3.40   3.36 ab  3.44 a 3.36 a 3.36 a 
 OMRE60-02-61      3.04 3.04 b  2.80 b 2.56 b  2.80 b 
 OMRE60-03-09      3.20 3.20 b   2.64 bc 2.36 b  2.72 bc 
 HANATEE      3.24 3.08 b 3.32 a 3.24 a      3.48 a 
 Rayong2      3.16 3.72 a 2.32 c 2.28 b 2.36 c 
 Mean      3.17      3.23      2.86       2.72       2.90 
 CV (%)      23.6      22.8      27.8       28.8       23.6 

12 CMRE60-03-02      2.92 b      3.04  2.76 b  2.60 d   2.64 b 
 CMRE60-03-13 3.28 ab      3.40  3.40 a   3.28 ab   3.40 a 
 OMRE60-02-61      3.24 b      3.16    3.08 ab     3.08 abc     3.08 ab 
 OMRE60-03-09 3.32 ab      3.28 2.76 b    2.84 bcd    2.96 b  
 HANATEE      3.68 a      3.56 3.28 a 3.36 a    3.48 a 
 Rayong2      3.04 b      3.12 2.80 b   2.68 cd    2.84 b 
 Mean      3.25      3.26      3.01       2.97 3.07 
 CV (%)      22.1      21.1      24.1       25.5 24.3 

  Means in the same column followed by a common type of letter are not significantly different at the 5% level by DMRT 
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ไดรับคะแนนการยอมรับทางประสาทสัมผัสสูงสุด 

และดานความชอบโดยรวม พบวา สายพันธุ OMRE60-

02-61 ไดรับคะแนนการยอมรับทางประสาทสัมผัส

สูงสุด แตกตางทางสถิติกับทุกสายพนัธุ/พันธุที่นํามา

ทดสอบ (Table 3)  
 

2. ท่ีอายุเก็บเก่ียว 10 เดือน 

ผลผลิตหัวสดและองคประกอบผลผลิต 

ผลผลิตหัวสด พบวา สายพันธุ OMRE60-03-09 ให

ผลผลิตหัวสดสูงสุด 3,140 กก./ไร รองลงมา คือ 

CMRE60-03-13 และ CMRE60-03-02 ในขณะที่

พันธุหานาที และพันธุระยอง2 ที่ใหผลผลิตหัวสด

นอยกวา คือ 2,229 และ 1,375 กก./ไร ตามลําดับ 

(Table 1)  

 ปริมาณแปงในหัวสด พบวา สายพันธุ 

OMRE60-03-09 มีปริมาณแปงในหัวสดสูงสุด 

26.8% แตกตางอย างมี นัยสํ า คัญทางสถิติกับ 

ทุกสายพันธุ/พันธุที่ นํามาทดสอบ รองลงมาคือ 

พัน ธุห านาที  CMRE60-03-02 CMRE60-03-13 

และ OMRE60-02-61 มีปริมาณแปงในหัวสด 22.0 

20.4 20.3 และ 19.1% ตามลําดับ (Table 1) 

 ดัชนีเก็บเกี่ยว พบวา สายพันธุ CMRE60-

03-13 มีดัชนีเก็บเกี่ยวสูงสุด 0.59 ในขณะที่พันธุ 

หานาทีมีดัชนีเก็บเกี่ยวคอนขางตํ่า สวนสายพันธุ 

OMRE60-02-61 มี ดัชนี เก็บ เกี่ ยว ตํ่าสุด 0 .48 

(Table 1) 

 ความสูงทรงตน พันธุระยอง2 มีความสูง

ทรงตนตํ่าสุด 195 ซม. สวนพันธุ/สายพันธุอื่น ๆ มี

ความสูงทรงตนไมแตกตางกันอยูในชวง 238 - 263 ซม. 

(Table 1) 

 ปริ มาณของแข็งที่ ละลายนํ้ าได  พบว า 
สายพันธุ/พันธุที่นํามาทดสอบมีปริมาณของแข็งที่

ละลายนํ้าได ไมแตกตางอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ 

โดยอยูในชวง 6.80 - 7.80o Bx (Table 2)  

ปริมาณไซยาไนด พันธุ/สายพันธุ CMRE60 

-03-13 หานาที CMRE60-03-02 และ  OMRE60-

03-09 มีปริมาณไซยาไนดนอยไมแตกตางกันคือ 100 

117 133 และ 167 ไมโครกรัม/ก. ตามลําดับ โดย 

พันธุระยอง2 มีปริมาณไซยาไนดมากที่สุด 267 

ไมโครกรัม/ก. (Table 2)  

คุณภาพดานเน้ือสัมผัส พบวา พันธุหานาที 

มีความแข็งนอยที่สุด 296.62 ก. แตไมแตกตาง

อยางมีนัยสําคัญทางสถิติกับสายพันธุ OMRE60-

02-61 ที่มีความแข็ง 379.97 ก. สวนสายพันธุ 

OMRE60-03-09 และ CMRE60-03-13 มีความแข็ง

มากกวา คือ 400.24 และ 419.50 ก. ตามลําดับ 

(Table 2) 

 คุณภาพทางประสาทสัมผัส ดานลักษณะ

ที่ปรากฏ พบวา สายพันธุ/พันธุที่นํามาทดสอบได

คะแนนการยอมรับทางประสาทสัมผัสไมแตกตาง

อยางมีนัยสําคัญทางสถิติ ดานสี พบวา ระยอง2 

ไดรับคะแนนการยอมรับทางประสาทสัมผัสสูงสุด 

แต ไม แตกต า งอย า งมี นั ยสํ า คัญทางส ถิ ติกั บ 

CMRE60-03-13 ดานรสชาติ พบวา สายพัน ธุ 

CMRE60-03-13 ไดรับคะแนนการยอมรับทาง

ประสาทสัมผัสสูงสุด แตไมแตกแตกตางอยางมี

นัยสําคัญทางสถิติกับพันธุหานาที ดานเน้ือสัมผัส 

พบวา สายพันธุ CMRE60-03-13 ไดรับคะแนนการ

ยอมรับทางประสาทสัมผัสสูงสุด แตไมแตกแตกตาง

อยางมีนัยสําคัญทางสถิติกับพันธุหานาที และดาน

ความชอบโดยรวม พบวา พันธุหานาทีไดรับคะแนน

การยอมรับทางประสาทสัมผัสสูงสุด แตไมแตกตาง

อยางมีนัยสําคัญทางสถิติกับสายพันธุ CMRE60-03-13 

(Table 3)  
 

3. ท่ีอายุเก็บเก่ียว 12 เดือน 

ผลผลิตหัวสดและองคประกอบผลผลิต 

ผลผลิตหัวสด พบวา สายพันธุ OMRE60-03-09 ให
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ผลผลิตหัวสดสูงสุด 3,654 กก./ไร รองลงมา คือ 

OMRE60-02-61 ใหผลผลิตหัวสด 2,650 กก./ไร 

ในขณะทีพ่ันธุหานาทใีหผลผลิตหัวสด 2,590 กก./ไร 

ตามลําดับ (Table 1)  

  ปริมาณแปงในหัวสด พบวา สายพันธุ 

OMRE60-03-09 มีปริมาณแปงในหัวสดสูงสุด 

19.8% แตกตางอยางมีนัยสําคัญทางสถิติกับทกุสาย

พันธุ/พันธุที่ นํามาทดสอบ รองลงมาคือ หานาที 

CMRE60-03-13 และ OMRE60-02-61 มีปริมาณ

แปงในหัวสด 14.5 12.9 และ 12.4% ตามลําดับ 

(Table 1) 

 ดัชนีเก็บเกี่ยว พบวา สายพันธุ OMRE60-

02-61 และระยอง2 มีดัชนีเก็บเกี่ยวสูงสุด 0.57 

ในขณะที่หานาทีมีดัชนีเก็บเกี่ยวตํ่าสุด 0.46 (Table 1) 

 ความสูงทรงตน พบวา พันธุหานาที และ

สายพันธุ OMRE60-03-09 มีความสูงทรงตนสูงสุด 

278 และ 273 ซม. ตามลําดับ ในขณะทีพ่ันธุระยอง

2 และ สายพันธุ OMRE60-02-61 มีความสูงทรง

ตนตํ่าสุด 161 และ 187 ซม. ตามลําดับ (Table 1) 

 ปริมาณของแข็งที่ละลายนํ้าได พบวา สาย

พันธุ OMRE60-02-61 มีปริมาณของแข็งที่ละลาย

นํ้าไดสูงสุด 5.88o Bx ในขณะที่พันธุหานาทีและ

ระยอง2 มีปริมาณของแข็งที่ละลายนํ้าได 4.95 และ 

4.85o Bx ตามลําดับ (Table 2)  

ปริมาณไซยาไนด พบวา สายพันธุ/พันธุที่

นํามาทดสอบมีปริมาณไซยาไนดไมแตกตางทางสถิติ 

โดยอยูในชวง 50 – 200 ไมโครกรัม/ก. โดยพันธุ 

หานาที มีปริมาณไซยาไนดนอยที่สุด 50 ไมโครกรัม/ก. 

ในขณะที่ระยอง2 ที่ มีปริมาณไซยาไนด  200 

ไมโครกรัม/ก. (Table 2)  

คุณภาพดานเน้ือสัมผัส พบวา พันธุหานาที 

มีความแข็งนอยที่สุด 402.26 ก. ไมแตกตางอยางมี

นัยสําคัญทางสถิติกับสายพันธุ  CMRE60-03-13 

และ OMRE60-02-61 ที่มีความแข็ง 440.94 และ 

489.84 ก. ตามลําดับ (Table 2) 

 คุณภาพทางประสาทสัมผัส ดานลักษณะ

ที่ปรากฏ พบวา พันธุหานาที ไดคะแนนการยอมรับ

ทางประสาทสัมผัสสูงสุด แตไมแตกแตกตางอยาง 

มีนัยสําคัญทางสถิติกับ  OMRE60-03-09 และ 

CMRE60-03-13 ดานสี พบวา สายพันธุ/พันธุที่

นํามาทดสอบไดคะแนนการยอมรับทางประสาท

สัมผัสไมแตกตางอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ ดาน

รสชาติ พบวา สายพันธุ CMRE60-03-13 ไดรับ

คะแนนการยอมรับทางประสาทสัมผัสสูงสุด แตไม

แตกแตกตางอยางมี นัยสําคัญทางสถิติกับพันธุ 

หานาที และสายพันธุ OMRE60-02-61 ดานเน้ือ

สัมผัส พบวา พันธุหานาที ไดรับคะแนนการยอมรับ

ทางประสาทสัมผัสสูงสุด แตไมแตกแตกตางอยางมี

นัยสําคัญทางสถิติกับสายพันธุ CMRE60-03-13 

และ OMRE60-02-61 และดานความชอบโดยรวม 

พบวา พันธุหานาทีไดรับคะแนนการยอมรับทาง

ประสาทสัมผัสสูงสุด แตไมแตกแตกตางอยางมี

นัยสําคัญทางสถิติกับสายพันธุ  CMRE60-03-13 

และ OMRE60-02-61 (Table 3)  
 

4. มันสําปะหลังท่ีเหมาะสมในการผลิตเฟรนชฟรายส 

 อายุเก็บเกี่ยวมีผลตอผลผลิตและคุณภาพ 

เ น้ื อ สั มผั ส  และ ร ส ชา ติ ขอ ง เ ฟ ร นชฟ ร ายส 

มันสําปะหลัง โดยพันธุ และระยะเวลาการเก็บเกี่ยว

เปนปจจัยที่มีผลตอการใหผลผลิตมันสําปะหลัง 

มันสําปะหลังบริโภคแตละสายพันธุ/พันธุใหผลผลิต

สูงที่อายุเก็บเกี่ยวตางกัน และเมื่อพิจารณาที่อายุ

เก็บเกี่ยว 8 10 และ 12 เดือน พบวา มันสําปะหลัง

ใหผลผลิตตางกัน สอดคลองกับไชยรัตน และคณะ 

(2539) ที่รายงานวา พันธุและอายุการเก็บเกีย่วมผีล

ตอผลผลิต สวนปริมาณนํ้าฝนที่มันสําปะหลังไดรับ 

ถาไดรับมากผลผลิตจะเพิ่มมากข้ึนแตถาไดรับนอย



  

Thai Agricultural Research Journal Vol. 42 No. 2 May - August 2024 141 

ผลผลิตจะนอย (มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร, 2564) 

จากขอมูลปริมาณนํ้าฝนของพื้นที่ทดลอง พบวา ที่

อายุเก็บเกี่ยว 8 10 และ 12 เดือน มีปริมาณนํ้าฝน

รวม 1,703 1,755 และ 1,933 มม. ตามลําดับ  

การกระจายนํ้าฝนยังมีความสําคัญตอผลผลิต

มากกวาปริมาณนํ้าฝนรวม (วัฒนะ และคณะ, 

2528) การเก็บเกี่ยวมันสําปะหลังบริโภคทั้ง 3 ชวง

อายุ พบวา ไดรับปริมาณนํ้าฝนใกลเคียงกัน และ

ไดรับปริมาณฝนมากชวงอายุ 1 - 6 เดือนหลังปลูก 

(เดือน มิ.ย. ถึง พ.ย.) ซึ่งเปนชวงที่มันสําปะหลัง 

มีการเจริญเติบโตทางลําตน มีการพัฒนาราก 

สวนหน่ึงไปเปนรากสะสมอาหาร และขยายขนาด

รากสะสมอาหาร (สถาบันวิจัยพืชไรและพืชทดแทน

พลังงาน, 2558ก.) แตหลังจากน้ันในชวงเดือน ธ.ค. 

ถึง พ.ค. พบวา มีปริมาณฝนนอย ทําใหผลผลิตที่

เก็บเกี่ยวเมื่ออายุ 10 และ 12 เดือน ใกลเคียงกับ

การเก็บเกี่ยวที่อายุ 8 เดือน นอกจากน้ีปริมาณ

นํ้าฝน ยั ง มี ผ ล กับ ปริ ม าณแป ง ใ นหั วส ดขอ ง 

มันสําปะหลังทั้ง 6 สายพันธุ/พันธุที่นํามาทดสอบ

อีกดวย โดยพบวา เมื่อเก็บเกี่ยวมันสําปะหลังที่อายุ 

8 และ 10 เดือน ตรงกับเดือน ม.ค. และ มี.ค. 2566 

ซึ่งเปนชวงฤดูแลง มันสําปะหลังทั้ง 6 สายพันธุ/

พันธุ มีปริมาณแปงในหัวสดสูงกวาการเก็บเกี่ยวที่

อายุ 12 เดือน ตรงกับเดือน พ.ค. 2566 ซึ่งเปนชวง

ฤดูฝน สอดคลองกับมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร 

(2564) ที่รายงานวา ปริมาณแปงในหัวมันสําปะหลัง

จะสูงสุดเมื่อเก็บเกี่ยวเดือน พ.ย. ถึง มี.ค. และ

หลังจากเดือน เม.ย.ปริมาณแปงในหัวสดจะลดลง

เรื่อย ๆ และตํ่าสุดในเดือน ส.ค. ถึง ก.ย. ซึ่งเปนชวง

ที่ฝนตกหนัก 

ปริมาณของแข็งที่ ละลายนํ้าได ในหั ว 

มันสําปะหลังทั้ง 6 สายพันธุ/พันธุ ที่นํามาทดสอบ 

ก็ ข้ึนอ ยู กับอายุ เก็ บ เกี่ ย วโดย เมื่ อ เก็ บ เกี่ ย ว 

มันสําปะหลังที่อายุ 8 เ ดือน มันสําปะหลังทั้ ง 

6 สายพันธุ/พันธุ มีปริมาณของแข็งที่ละลายนํ้าได

เฉลี่ย 6.93o Bx เมื่อเก็บเกี่ยวมันสําปะหลังที่อายุ 

10 เดือน มีปริมาณของแข็งที่ละลายนํ้าไดเฉลี่ย

สูงสุด 7.34o Bx และปริมาณของแข็งที่ละลายนํ้าได

จะลดลง เมื่อเก็บเกี่ยวที่อายุ 12 เดือน สอดคลอง

กับ Reis et al. (2021) ที่รายงานวา ปริมาของแข็ง

ที่ละลายนํ้าไดทั้งหมด มีคาสูงสุดเมื่อเก็บเกี่ยวที่ 

9 เดือน และจะลดลงเมื่ออายุเก็บเกี่ยวเพิ่มข้ึน 

ปริมาณของแข็งที่ละลายไดในนํ้าเปนพารามิเตอร 

ที่สําคัญที่บงช้ีการเกิดสีและรสชาติเมื่อไดรับความ

รอน ซึ่งสงผลตอคุณภาพของเฟรนชฟรายส ทําใหมี

รสชาติดีและสีสันนารับประทาน  

 ปริมาณไซยาไนดในมันสําปะหลังทั้ง 6 

สายพันธุ/พันธุ  ที่นํามาทดสอบจะลดลงเมื่ออายุ 

มันสําปะหลังเพิ่ ม ข้ึน  ซึ่ งพบวา  เมื่อ เก็บ เกี่ยว 

มั น สํ า ปะห ลั งที่ อ า ยุ  8  10  และ  12  เ ดื อน 

มันสําปะหลังทั้ ง  6 พันธุ /สายพันธุ  มีปริมาณ

ไซยาไนดเฉลี่ย 283 175 และ 103 ไมโครกรัม/ก. 

ตามลําดับ สอดคลองกับ Reis et al. (2021) ที่

พบวา ปริมาณไซยาไนดที่อายุเก็บเกี่ยว 15 เดือน 

ตํ่ากวาที่อายุเก็บเกี่ยว 9 และ 12 เดือน และเมื่อ

พิจารณารวมกับฤดูเก็บเกี่ยว พบวา การเก็บเกี่ยว 

มันสําปะหลังที่อายุ 8 และ 10 เดือน ตรงกับ 

เดือน ม.ค. และ มี.ค. 2566 ซึ่งเปนชวงฤดูแลง 

มันสําปะหลังทั้ ง  6 พันธุ /สายพันธุ  มีปริมาณ

ไซยาไนดสูงกวาการเก็บเกี่ยวที่อายุ 12 เดือน ตรง

กับ เดือนพฤษภาคม 2566 ซึ่ ง เปนชวงฤดูฝน 

สอดคลองกับจิณณจาร (2552) พบวา ปริมาณ

ไซยาไนดในหัวมันสําปะหลังจะแตกตางกัน ข้ึนอยู

กับสายพันธุ ชวงอายุของมันสําปะหลัง การปฏิบัติ

ดูแลในแปลง และสภาพแวดลอม โดยมันสําปะหลัง

ที่ปลูกในสภาพแลงมีปริมาณไซยาไนดสูงกว า 
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ปรารถนา และคณะ (2564) ได ศึกษาปริมาณ

ไซยาไนดในมันสําปะหลังพันธุพิรุณ 2 ที่นํามา

ผลิตเฟรนชฟรายส พบไซยาไนดในเฟรนชฟรายส

แบบสด แตไมพบในเฟรนชฟรายสแบบอบและแบบ

ทอด เน่ืองจากความรอนจะทําลายเอนไซมลินามาเรส 

ทําใหไมเกิดกรดไฮโดรไซยานิคซึ่งเปนพิษ ดังน้ัน 

การใหความรอนกับหัวมันสาํปะหลังเปนสิ่งสําคัญใน

การทําลายพิษที่เกิดจากไซยาไนดในหัวมันสด โดย

ความรอนที่อุณหภูมิสูงกวา 72° ซ. จะทําใหเอนไซม

ลินามาเรสเสียสภาพ นอกจากน้ีกรดไฮโดรไซยานิค

ที่เกิดข้ีนจะระเหยออกไปที่ความรอนสูง สวนสาร 

ไซยาโนจินิคกลูโคไซดจะสลายตัวไดดีมากที่อุณหภูม ิ

150° ซ. ฉะน้ันเมื่อนําหัวมันสําปะหลังมาทําใหรอน

ที่อุณหภูมิเหมาะสมความเปนพิษของไซยาไนด 

จะหมดไป (สุรินทร, 2544) 

 ด า น เ น้ื อ สั ม ผั ส เ ฟ ร น ช ฟ ร า ย ส จ า ก 

มันสําปะหลังทั้ง 6 สายพันธุ/พันธุ ที่นํามาทดสอบมี

ความแข็งอยูในเกณฑที่ยอมรับได โดยเมื่อพิจารณา

ที่อายุเก็บเกี่ยวอายุ 8 10 และ 12 เดือน พบวา 

เฟรนชฟรายสจากมันสําปะหลังทั้ง 6 พันธุ/สายพันธุ 

มีความแข็งเฉลี่ย 414.27 - 512.30 ก. ใกลเคียงกับ

การทดลองของ Herawati and Kamsiati (2019) 

ที่พบวา เฟรนชฟรายสจากมันสําปะหลังมีคาความ

แข็ง 511.83 ก. 

 ดังน้ัน เมื่อพิจารณาผลผลิต องคประกอบ

ผลผลิต เน้ือสัมผัส รสชาติ และคุณสมบัติทาง

กายภาพและเคมี ของมันสําปะหลังทั้ง 6 พันธุ/สาย

พันธุที่เก็บเกี่ยวอายุ 8  10 และ 12 เดือน สามารถ

สรุปไดวา สายพันธุ OMRE60-02-61 ที่อายุการ 

เก็บเกี่ยว 8 เ ดือน เหมาะสําหรับแปรรูปเปน 

เฟรนชฟรายสมากที่สุด เน่ืองจากมีคุณภาพดานเน้ือ

สัมผัสคอนขางสูงกวาพันธุหานาที และไดคะแนน

การยอมรับทางประสาทสัมผัสดานลักษณะที่

ปรากฎ สี รสชาติ เน้ือสัมผัส และความชอบโดยรวม

สูงกวาพันธุหานาทีทุกดาน จึงดีกวาพันธุหานาที แต 

มีขอเสียตรงที่มีปริมาณไซยาไนดในหัวสดคอนขาง

สูง ซึ่งสามารถแกไขไดโดยการใชความรอนอุณหภูมิ

สูงในกระบวนการผลติเปนเฟรนชฟรายสเพื่อทําลาย

กลไกการสรางสารไซยาไนด ทําใหเฟรนชฟรายสที่ได

ปราศจากสารไซยาไนด สวนสายพันธุ CMRE60-03-13 

และ OMRE60-02-61 ที่เก็บเกี่ยวที่อายุ 10 และ 

12 เดือน ตามลําดับ สามารถใชผลิตเฟรนชฟรายสได

แตมีคุณภาพนอยกวาหรือเทากับพันธุหานาที  
 

สรุปผลการทดลอง 

การเปรียบเทียบผลผลิต เน้ือสัมผัส รสชาติ 

และคุณสมบัติทางกายภาพและเคมีของมันสําปะหลัง 

6 สายพันธุ/พันธุ  ที่อายุเก็บเกี่ยวที่ตางกันเพื่อ 

นําไปแปรรูปเปนเฟรนชฟรายส พบวา สายพันธุ 

OMRE60-02-61 เหมาะสําหรับเก็บเกี่ยวที่อายุ 8 

และ 12 เดือน โดยใหผลผลิตหัวสด 2,877 และ 

2,650 กก./ไร ตามลําดับ ใกลเคียงกับพันธุหานาที 

โดยเฉพาะที่อายุ 8 เดือนมีคุณภาพดานเน้ือสัมผัส

คอนขางสูงกวาพันธุหานาที และไดคะแนนการ

ยอมรับทางประสาทสมัผสัดาน สี รสชาติ เน้ือสัมผัส 

และความชอบโดยรวมสูงกวาพันธุหานาทีทุกดาน 

สวนสายพันธุ CMRE60-03-13 เหมาะสําหรับเก็บ

เกี่ยวที่อายุ 10 เดือน ใหผลผลิตหัวสด 2,929 กก./ไร 

สูงกวาพันธุหานาที 31% ไดคะแนนการยอมรับทาง

ประสาทสัมผัสทุกดานเทียบเทาพันธุหานาที แตมี

คุณภาพดานเน้ือสัมผัสคือความกรอบและความนุม

นอยกวาพันธุหานาที ดังน้ัน มันสําปะหลังสายพันธุ 

OMRE60-02-61 ที่เก็บเกี่ยวอายุ 8 เดือน จึงเหมาะ

ในการผลิตเปนเฟรนชฟรายสมากที่สุดเน่ืองจากมี

คุณภาพหลายดานสูงกวาพันธุหานาที  
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ลักษณะอาการและการถายทอดทางเมล็ดของเช้ือ Columnea latent viroid  

และ Pepper chat fruit viroid ในเมลอน 

Symptomatology and Seed Transmission of Columnea latent viroid  

and Pepper chat fruit viroid in Melon 

นพรัตน เลิศวิลาศานนท1/  ษมาภร สิงหพันธุ1/  คนึงนติย เหรียญวรากร1/* 
Nopparat Leartvirasanon1/  Samabhorn Sinhabandhu1/  Kanungnit Reanwarakorn1/* 
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ABSTRACT 

Columnea latent viroid (CLVd) and Pepper chat fruit viroid (PCFVd) are important 

quarantine pests, causing damage to agricultural products, especially tomato, potato, 

pepper, and some cucurbits. This work was to study the symptoms and seed transmission of 

CLVd and PCFVd in melon to provide information for observing abnormal symptoms that 

might occur in melon growing fields. Melon cultivars were mechanically inoculated at the 

seedling stage, self-pollinated and seeds harvested for seed transmission investigation. It was 

found that CLVd and PCFVd could cause disease in melons with 25 – 86 and 0 – 100% 

infection rates, respectively. All four cultivars of CLVd-infected melon displayed symptoms at 

8 weeks post inoculation (wpi) with stunting, shorten internodes, small and stacked leaves, 

small male flowers with abnormal petals, and abundance of non-developed male and 

female flowers. While two of three tested cultivars of PCFVd-inoculated melon expressed 

symptoms at 6 wpi with apical shoot stunting, and fully clustering flowers without of fruit 

setting. For grow out test in a greenhouse, seed transmission rate of CLVd-infected melon 

was 0.5% in Melon-2 cultivar only. However, PCFVd seed transmission was not found in all 

the PCFVd-infected melon cultivars in this study. The current findings of viroid melon 

diseases could be useful for routine disease observation and immediate eradication of CLVd 

and PCFVd infected plants to reduce disease dissemination and viroid seed contamination 

especially in CLVd. 

 
Keywords: Columnea latent viroid; Pepper chat fruit viroid; seed transmission; cucurbit; melon 
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บทคัดยอ 

เช้ือ Columnea latent viroid (CLVd) 

และ Pepper chat fruit viroid (PCFVd) จัดเปน

เช้ือศัตรูพืชกักกันที่สําคัญ ที่กอใหเกิดความเสียหาย

ใหกับผลผลิตทางการเกษตรโดยเฉพาะในมะเขือเทศ 

มันฝรั่ง พริก และพืชวงศแตงบางชนิด การศึกษาน้ี 

มีวัตถุประสงคเพื่อศึกษาลักษณะอาการและการ

ถายทอดทางเมล็ดของเช้ือ CLVd และ PCFVd ใน

เมลอน สําหรับเปนขอมูลในการสังเกตอาการ

ผิดปกติที่เกิดจากเช้ือดังกลาวในแปลง โดยการปลูก

เช้ือ CLVd และ PCFVd ลงบนตนกลาเมลอนดวย

วิธีกล และผสมเกสรภายในตนเดียวกันเพื่อนําเมล็ด

มาทดสอบการถายทอดเช้ือทางเมล็ด จากการศึกษา

พบวา เมลอนติดเช้ือ CLVd และ PCFVd ที่อัตรา 

25 – 86 และ 0 – 100% ตามลําดับ โดยเช้ือ CLVd 

สามารถกอโรคใหกับเมลอนไดทั้ง 4 พันธุ หลังการ

ปลูกเช้ือที่ 8 สัปดาห แสดงอาการตนแคระแกร็น 

ขอสั้น ใบมีขนาดเล็กเรียงซอนกัน ดอกตัวผูมีขนาด

เล็กลง และกลีบดอกบิดเบี้ยว มีดอกตัวผู และดอก

ตัวเมียจํานวนมาก แตไมสามารถเจริญเติบโตเปนผล

ที่สมบูรณ ในขณะที่เช้ือ PCFVd สามารถกอโรค

ใหกับเมลอนได 2 พันธุจากเมลอน 3 พันธุที่ทดสอบ 

แสดงอาการของโรคหลังการปลูกเช้ือที่ 6 สัปดาห 

โดยมีอาการยอดหดสั้น ออกดอกเปนกระจุกจํานวน

มากแตไมติดผล สําหรับการถายทอดเช้ือไวรอยด 

ทั้งสองชนิดผานทางเมล็ดดวยการปลูกทดสอบใน

สภาพโรงเรือน พบการถายทอดของเช้ือ CLVd ผาน

ทางเมล็ดเพียงพันธุเดียว คือ Melon-2 ในอัตรา 

0.5% อยางไรก็ตาม การศึกษาในครั้งน้ียังไมพบการ

ถายทอดเช้ือ PCFVd ผานทางเมล็ดในตนเมลอน 

ที่ ติดเช้ือ ผลจากการทดลองน้ีสามารถนําไปใช

ประโยชนในการสํารวจเมลอนอยางสม่ําเสมอ และ

สามารถทําลายตนเมลอนที่เปนโรคจากเช้ือ CLVd 

และ PCFVd ไดทันที เพื่อลดการแพรระบาดของ

โรคและลดการปนเปอนของเช้ือที่ติดไปกับเมล็ดพันธุ

โดยเฉพาะอยางย่ิงเช้ือ CLVd 
 

คําสํา คัญ: Columnea latent viroid; Pepper 

chat fruit viroid; การถายทอดทางเมล็ด; พืชวงศ

แตง; เมลอน 
 

บทนํา 

เมลอน (melon) มีช่ือวิทยาศาสตร Cucumis 

melo L. จัดอยูในวงศ Cucurbitaceae เปนพืชที่มี

ความสําคัญทางเศรษฐกิจ มีราคาตอผลสูง ใหผลผลิต

สูงตอพื้นที่ การปลูกใชนํ้านอยมีระยะเวลาปลูกและ

เก็บเกี่ยวสั้น โดยในป พ.ศ. 2562 ประเทศไทยมีพื้นที่

เพาะปลูกประมาณ 2,332 ไร ผลผลิตรวม 44,587 ตัน 

(กรมสงเสริมการเกษตร, 2562) ในป พ.ศ. 2565 

มีการนําเขาและสงออกเมล็ดพันธุเมลอนควบคุม

เพื่อการคา มีการนําเขาเมล็ดพันธุเมลอนมูลคารวม 

15.5 ลานบาท ในขณะที่การสงออกเมล็ดพันธุเมลอน 

มูลคารวม 261 ลานบาท (สํานักควบคุมพืชและวัสดุ

การเกษตร, 2565) เมลอนเปนพืชที่ออนแอตอเช้ือ

โรคพืชหลายชนิดที่สามารถเขาทําลายไดตลอด

ระยะเวลาการปลูก ดังน้ันการเฝาระวังโรคพืชที่

เกิดข้ึนระหวางการผลิตจึงเปนสิ่งที่สําคัญอยางมาก 

เน่ืองจากเปนปญหาหลักที่สงผลกระทบตอปริมาณ

และคุณภาพของผลผลิต อีกทั้งสภาพภูมิอากาศของ

โลกมีความแปรปรวนทําใหเกิดความเครียดตอพืช 

และพบเช้ือสาเหตุโรคพืชหลายชนิดมีความรุนแรง

ในการกอโรคและสรางความเสียหายใหกับพืช

ไดมากข้ึน โดยผลกระทบที่เปนปจจัยหลักตอการ

ผลิตเมลอนหรือในพืชวงศแตง ไดแก แมลงศัตรูพืช 

และเช้ือสาเหตุโรคพืช ตัวอยางเช้ือไวรอยดที่มี

รายงานการเขาทําลายในพืชวงศแตง ไดแก Cucumber 

pale fruit viroid (CPFVd) (Van Dorst and 
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Peters, 1974) Hop stunt viroid (HSVd) (Lemmetty 

et al., 2011) และ Columnea latent viroid (CLVd) 

(กนกมณี และคนึงนิตย, 2561) เปนตน 

ไวรอยดจัดเปนเช้ือสาเหตุโรคพืชที่มีขนาด

เล็กที่สุด (Flores et al., 2022) สามารถเขาทําลายพืช

อาศัยไดกวางทั้งพืชผัก ไมผล ไมดอก และไมประดับ 

โดยเช้ือ CLVd และ Pepper chat fruit viroid 

(PCFVd) เปนเ ช้ือไวรอยดที่ เปนสมาชิกในวงศ 

(family) Pospiviroidae สกุล (genus) Pospiviroid 

เช้ือทั้งสองชนิดน้ีมีรายงานการตรวจพบในประเทศ

ไทย (ปริเชษฐ, 2548; Reanwarakorn et al., 2011) 

และจัดเปนเช้ือศัตรูพืชกักกันที่สําคัญในการนําเขา

และสงออกเมล็ดพันธุระหวางประเทศ และสามารถ

ถายทอดดวยวิธีกล และทางเมลด็พันธุได (Constable 

et al., 2019) ในประเทศไทย มีรายงานการพบเช้ือ 

CLVd ในมะเขือเทศ (ปริเชษฐ, 2548) และมะอึก 

(Solanum stramonifolium) (ปริเชษฐ และคณะ, 

2556ก.) มีรายงานการกอโรคและการถายทอดทาง

เมล็ดในแตงกวา และแตงราน (กนกมณี และคนึงนิตย, 

2561) พริก (ษมาภร และคณะ, 2562) และมะเขือ 

(Bhuvitarkorn and Reanwarakorn, 2019) สําหรับ

เช้ือ PCFVd ในประเทศไทยมีรายงานตรวจพบครั้งแรก 

ในแปลงปลกูมะเขือเทศที่ จ. ลําปาง (Reanwarakorn 

et al., 2011) ปจจุบันยังไมพบการระบาดในพืช

เศรษฐกิจชนิดอื่น ถึงแมจะมีรายงานในตางประเทศ

วาเช้ือ PCFVd กอใหเกิดความเสียหายตอผลผลิต

ของพืชเศรษฐกิจหลายชนิด (Zhang and Groth-

Helms, 2024)  

เน่ืองจาก เช้ือไวรอยดสามารถถายทอดโรค

โดยวิธีกลและทางเมล็ดได (Verhoeven et al., 

2009) จึงทําใหเกิดการแพรระบาดไดงาย สงผล

กระทบตอปริมาณและคุณภาพของผลผลิต มีการ

ตรวจพบเช้ือ PCFVd ในเมล็ดมะเขือเทศที่สงจาก

ประเทศไทยไปยังออสเตรเลีย (Chambers et al., 

2013) รายงานของ Dall et al. (2019) พบการติด

เช้ือไปกับเมล็ดมะเขือเทศ 8% และเมล็ดพริกมาก

ถึง 36% ตามลําดับ ดังน้ัน เช้ือ CLVd และ PCFVd 

จึงถูกกําหนดใหเปนศัตรูพืชกักกันทั้งการนําเขาและ

สงออกของหลายประเทศ (EPPO, 2023) และเช้ือ

ไวรอยดทั้งสองชนิดน้ีมีรายงานการเขาทําลายในพืช

วงศแตงดังที่ไดกลาวมาขางตน แตยังไมพบรายงาน

ในเมลอน ดังน้ัน การทดลองน้ีจึงมีวัตถุประสงคเพื่อ

ศึกษาลักษณะอาการโรคและการถายทอดทางเมล็ด 

ของเช้ือ CLVd และ PCFVd ในเมลอน เพื่อให

หนวยงานภาครัฐและเอกชนที่เกี่ยวของกับการผลิต

เมลอน ใชเปนแนวทางในการเปรียบเทียบลักษณะ

อาการผิดปกติที่พบในเมลอน และมีวิธีตรวจวินิจฉัย

ไวรอยดในระดับหองปฏิบัติการที่มีความแมนยํา 

และเ ช่ือถือได  นําไปสูการหามาตรการปองกัน 

การระบาดของโรคในแปลงปลูกและวิธีลดการ

ถายทอดทางเมล็ดของเช้ือไวรอยดที่มีประสิทธิภาพ 

เพื่อสนับสนุนใหมีการผลิตเมล็ดพันธุเมลอนที่มี

คุณภาพสูงและปลอดเช้ือไวรอยด 
 

อุปกรณและวิธีการ 

1. การเตรียมเชื้อ CLVd และ PCFVd สําหรับใช

ในงานทดลอง 

เช้ือ CLVd ไอโซเลท NK-KUKPS1 (accession 

no. KY235369) และเช้ือ PCFVd ไอโซเลท TS05 

(accession no. MF770200) ไดรับความอนุเคราะห

จาก รศ. ดร. คนึงนิตย เหรียญวรากร ภาควิชาโรคพืช 

คณะเกษตรกําแพงแสน มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร 

นํามาเพิ่มปริมาณบนตนมะเขือเทศพันธุ Rutgers 

(Solanum lycopersicum cv. Rutgers) โดยนํา

ใบมะเขือเทศที่ติดเช้ือมาบดใหละเอียดใน 0.1 

โมลาร (M) phosphate buffer pH 9.0 (เติม 2% 
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w/v Na2SO3 กอนใช) ในอัตราสวนใบพืช 1 ก. ตอ 

phosphate buffer 20 มล .  และผสมด วยผง

คารโบรันดัม ปริมาณ 0.1% นํ้าหนักตอปริมาตร (w/v) 

ปลูกเช้ือดวยวิธีกลโดยการปายนํ้าค้ันพืชติดเช้ือลง

บนใบของตนกลามะเขือเทศ Rutgers ที่อยูในระยะ

มีใบจริง 4 - 5 ใบ จากน้ันนําตัวอยางใบมะเขือเทศ

จากตนที่ไดรับการปลูกเช้ือนาน 4 สัปดาห มาสกัด

อารเอ็นเอดวยวิธี CTAB (ปริเชษฐ, 2548) และตรวจ 

หาเช้ือไวรอยดดวยเทคนิค reverse transcription-

polymerase chain reaction (RT-PCR) เพื่อยืนยัน

การติดเช้ือและใชใบมะเขือเทศ Rutgers ติดเช้ือใน

ข้ันตอนตอไป  
 

2. การปลูกเชื้อ CLVd และ PCFVd บนพืชทดสอบ

และการศึกษาลักษณะอาการของโรค 

ปลูกเช้ือ CLVd และ PCFVd บนเมลอนที่

ใชในการทดสอบจํานวน 4 พันธุ ไดแก Melon-1 

Melon-2 Melon-3 และ Melon-4 ตามลําด ับ 

(Table 1) โดยใชเ ช้ือไวรอยดที่ ไดจากการเพิ่ม

ปริมาณในขอ 1 ปลูกเช้ือดวยวิธีกลใหกับตนกลา 

เมลอนที่มีอายุประมาณ 3 สัปดาห ที่มีใบจริง 2 - 3 ใบ 

พันธุละ 3 - 10 ตน และปลูกเช้ือครั้งที่สองหางกัน

นาน 1 สัปดาหหลังจากปลูกเช้ือครั้งแรก จากน้ัน 

ทําการผสมเกสรเมลอนทุกตนที่ใชในการทดสอบซึ่ง

มีดอกตัวผูและตัวเมียอยูในระยะดอกบานเต็มที่

พรอมไดรับการผสม หรือพืชทดสอบมีอายุประมาณ 

35 - 40 วันหลังงอก ทําการชวยผสมเกสรโดยใช

ดอกตัวผูผสมกับดอกตัวเมียในตนเดียวกัน (hand- 

pollination) เพื่อเก็บผลผลิตสาํหรบันํามาใชในการ

ทดสอบการถายทอดทางเมล็ดในข้ันตอนตอไป 

สังเกตอาการผิดปกติที่เกิดข้ึนบนเมลอนที่ทําการ

ปลูกเช้ือโดยเปรียบเทียบกับตนปกติที่ไมไดรับการ

ปลูกเช้ือ และตรวจสอบการติดเช้ือ CLVd และ 

PCFVd ดวยเทคนิค RT-PCR ในสัปดาหที่ 4 - 12 

หลังจากการปลูกเช้ือ 
 

3. การทดสอบการถายทอดเชื้อ CLVd และ PCFVd 

ผานทางเมล็ด 

สุมเมล็ดที่ไดจากตนเมลอนติดเช้ือไวรอยด 

แบงออกเปน 2 สวน สวนที่ 1 ทําการเพาะดวยวิธี 

top of paper (TP) (Chen et al., 2001) ในกลอง

พลาสติกเปนเวลา 14 วัน เก็บตัวอยางโดยแยกเปลือก

หุมเมล็ด (seed coat) กับตนกลา (seedling) โดยรวม 

5 ตัวอยาง ของเปลือกหุมเมล็ดหรือตนกลา เปน 

1 ตัวอยาง เพื่อนําทั้ง 2 สวนไปแยกสกัดอารเอ็นเอ

และตรวจสอบหาเช้ือ CLVd หรือ PCFVd ดวย

เทคนิค RT-PCR เพื่อศึกษาตําแหนงและอัตราการ

พบเช้ือในระยะตนกลา และเมล็ด สวนที่ 2 ทําการ

ปลูกทดสอบในสภาพโรงเรอืน (grow-out test, GOT) 

(กนกมณี และคนึงนิตย, 2561) และตรวจสอบการ

ติดเช้ือไวรอยดดวยเทคนิค RT-PCR ภายหลังเพาะ

กลาในสัปดาหที่ 4 - 12 เพื่อศึกษาการถายทอดเช้ือ

ไวรอยดผานทางเมล็ดไปสูตนกลารุนตอไป 
 

4. การตรวจสอบการเขาทําลายของเชื้อ CLVd และ 

PCFVd และการหาลาํดับนิวคลีโอไทด 

ตรวจสอบเช้ือไวรอยดจากอารเอ็นเอที่สกัด

ไดจากใบและเมล็ดโดยใชเทคนิค RT-PCR สังเคราะห 

complementary DNA (cDNA) ของเช้ือไวรอยด

ด วย  Thermo Scientific RevertAid Reverse 

Transcriptase (RT) (Thermo Scientific™) และ

เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเปาหมาย ดวย GoTaq® Green 

Master Mix (Promega Corporation) ตามวิธีการ

ที่แนะนําโดยผูผลิต ตรวจหาเช้ือ CLVd ดวยคู 

ไพรเมอร cCL-P2 (5’ CTGCAGCCATG CAAAGA 3’) 

และ hCL-P2 (5’ GGTCAGGTGTGAACCAC 3’) 

(ศศิประภา, 2551) และตรวจหาเช้ือ PCFVd ดวยคู
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ไพรเมอร PCF-seq-R (5’ ACCCGC ACGGCGCTTCTC 3’) 

และ PCF-seq-F (5’ CCGTCTTCTG ACAGGAGT 

AATCCC 3’) (Yanagisawa and Matsushita, 2017) 

ตามลําดับ 

ตรวจสอบขนาดของดีเอ็นเอผลผลิตจาก

ปฏิกิริยา PCR ดวยวิธี gel electrophoresis โดย

การใช 2% agarose gel จากน้ันตัดแถบดีเอ็นเอ

ขนาดประมาณ 340 - 370 นิวคลีโอไทด และทําให

บริสุทธ์ิด วยชุด FavorPrep™ GEL/PCR purification 

kit ตามคําแนะนําของบริษัทผูผลิต แลวสงตัวอยาง

ดีเอ็นเอวิเคราะหหาลําดับนิวคลีโอไทด จากน้ันนํา

ขอมูลที่ไดเปรียบเทียบกับฐานขอมูลใน GenBank 

ดวยโปรแกรม BLAST (https://blast.ncbi.nlm.nih. 

gov/Blast.cgi? PAGE_TYPE=BlastSearch) เพื่ อ

ยืนยันชนิดของเช้ือไวรอยด 
 

5. การตรวจสอบเชื้อ CLVd และ PCFVd บนพืช

ทดสอบ (bioassay) 

ตรวจสอบยืนยันความสามารถในการกอโรค 

 

ของเช้ือบนมะเขือเทศพันธุ  Rutgers ที่ เปนพันธุ

ออนแอตอเช้ือไวรอยดทั้งสองชนิด (Legrand, 2015) 

โดยใชอารเอ็นเอของเมลอนที่ไดรับการปลูกเช้ือ 

ทุกสายพันธุ  ในปริมาตร 10 ไมโครลิตร ผสมกับ 

phosphate buffer (pH 9.0) 40 ไมโครลิตร นําไป

ปลูกเช้ือดวยวิธีกลลงบนใบมะเขือเทศที่มีใบจริง 1 - 2 

ใบ และตรวจสอบการติดเช้ือไวรอยดจากอารเอ็นเอ 

ที่สกัดจากใบที่ไดรับการปลูกเช้ือในข้ันตอนน้ีดวย

เทคนิค RT-PCR ในสัปดาหที่ 4  8 และ 12 หลังการ

ปลูกเช้ือ ตามวิธีการที่กลาวไวแลวในขางตน 
 

ผลการทดลองและวิจารณ 

1. ลักษณะอาการของเมลอนท่ีไดรับการปลูกเชื้อ 

CLVd และ PCFVd  

อาการของโรคที่เกิดจากเช้ือ CLVd บนเมลอน 

แสดงออกชัดเจนที่ 8 สัปดาหหลังไดรับการปลูกเช้ือ 

ไดแก ตนแคระแกร็น ขอสั้น ใบพับงอลง ยอดที่เกิด

ใหมมีขอสั้น ใบมีขนาดเล็ก ลดรูป เรียงซอนกัน ดอก

ตัวผูมีขนาดเล็กลง กลีบดอกบิดเบี้ยว มีดอกตัวผู 

 

 

 
 

 
 
 
 
 
 

 

Figure 1 Symptoms of CLVd-infected melon (C. melo L.) at 8 weeks post inoculation; plant 
showing stunted growth, short internodes, bent leaves and new shoots with short 
internodes, small and stacked leaves (D-E), clustering of non-developed female 
flowers (F), small male flowers with abnormal petals (G); compared to healthy plant 
and flowers (A-C) 
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และดอกตัวเมียจํานวนมาก แตไมเจริญเปนผลที่

สมบูรณ (Figure 1) และไมติดเมล็ดในบางพันธุ 

เน่ืองจากอาการของโรครุนแรงมาก เมลอนหยุดการ

เจริญเติบโตและตายเมื่ออายุครบ 12 สัปดาหหลัง

ไดรับการปลูกเช้ือ เมื่อตรวจยืนยันผลการติดเช้ือ

ดวยเทคนิค RT-PCR พบวา เช้ือ CLVd สามารถเขา

ทําลายเมลอนทั้ง 4 พันธุ และมีอัตราการติดเช้ือ 

25 - 86% (Table 1 และ 2)  
 

2. การวิเคราะหหาลําดับนิวคลีโอไทดเพ่ือยืนยัน

ชนิดของไวรอยด  

การวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดของตัวอยาง

ดีเอ็นเอของเช้ือ CLVd จากตนเมลอน 4 พันธุ และ 

ตนกลาในการทดสอบ GOT พันธุ Melon-2 ที่พบ

การติดเช้ือ CLVd พบวา มีความเหมือนกับเช้ือ CLVd 

ไอโซเลต NK-KUKPS1, partial genome (accession 

No. KY235369) ซึ่งเปนไอโซเลตที่ใชในการปลูกเช้ือ

ใหกับเมลอนในงานวิจัยน้ี ที่ 99% ซึ่งคาความเหมือน

ของลําดับนิวคลีโอไทดในไวรอยดมากกวา 90% 

จะถือวาเปนไวรอยดชนิดเดียวกัน (Flores et al., 

1998) และดีเอ็นเอของเช้ือ PCFVd ที่ไดจากตนเมลอน

พันธุ Melon-1 และ Melon-4 ที ่ติดเชื้อ PCFVd 

มีความเหมือนของลําดับนิวคลิโอไทดกับไอโซเลต 

TS05, partial genome (accession No. MF770200) 

ที่ 98% จึงจัดเปนไวรอยดชนิดเดียวกัน ตามลําดับ 

(Table 2)  
 

Table 1 Infection percentage of CLVd and PCFVd inoculated melon plants as detected by 
RT-PCR technique 

 

 
1/ = percentage of viroid infection (no. of infected plant/total no. of test plant x 100), 
NT = no test 
 

Table 2 Results of RT-PCR, bioassay and sequence similarity of CLVd and PCFVd in the 
inoculated melon plants  

 
+ = positive result, - = no test because of no infection, NT = no test 
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Figure 2 Symptoms of PCFVd-infected melon at 6 weeks post inoculation; plant displaying 
short internode and numerous lateral branches (B), abnormal apical shoots with short 
internode (D), many flowerings but not setting fruit (F) and abnormal clustering flowers 
(G-I) compared to stem, shoots and flowering of healthy plant (A, C and E) 

 
สําหรับเช้ือ PCFVd พบวา สามารถเขาทําลาย

เมลอน 2 พันธุ ไดแก Melon-1 และ Melon-4 

จากการทดสอบ 3 พันธุ (Melon-1 Melon-3 และ 

Melon-4) อัตราการติดเช้ืออยูที่ 0 – 100% (Table 1 

และ 2) โดยอาการของโรคบนเมลอนที่เกิดจากเช้ือ 

PCFVd เริ่มแสดงอาการเดนชัดหลังจากปลูกเช้ือ

นาน 6 สัปดาห โดยมีอาการยอดหดสั้น ดอกเปน

กระจุกตามบริเวณกิ่งแขนงและลําตน เมื่อเทียบกับ

ตนปกติที่ไมไดรับการปลูกเช้ือ (Figure 2)  

จากการสังเกตอาการในการศึกษาครั้งน้ี

พบวา เมลอนที่ติดเช้ือ PCFVd แสดงอาการใหเห็น

ไดเร็วกวาเช้ือ CLVd ทั้งน้ีการติดเช้ือไวรอยดตาง

ชนิดในพืชอาศัยชนิดเดียวกัน อาจแสดงอาการ

เหมือนหรือแตกตางกันได (Navarro et al., 2021) 

อาการและความรุนแรงของโรคข้ึนกับชนิดและ

ปริมาณของเช้ือที่พืชไดรับที่ทําใหมีผลตอการเพิ่ม

ปริมาณในพืชอาศัย (Škorić, 2017) ซึ่งลักษณะ

อาการผิดปกติที่เกิดข้ึนในเมลอนจากการเขาทําลาย

ของไวรอยดทั้ง 2 ชนิด มีลักษณะอาการที่ดอก

เชนเดียวกับรายงานของ Lemmetty et al. (2011) 

ที่พบวา แตงกวาติดเช้ือ HSVd มีอาการดอกมีขนาด

เล็ก กลีบดอกผิดปกติและมีรอยยน และผลผลิตลดลง

ประมาณ 2 – 3% และจากรายงานของ Yaguchi 

and Takahashi (1984) ไดยืนยันวา ความสามารถ

ในการกอโรคของ HSVd ข้ึนอยูกับชนิดและพันธุพืช 

และความรุนแรงของโรคข้ึนกับสายพันธุของเช้ือ 

ไวรอยด ทั้งน้ีเช้ือ HSVd จัดอยูในวงศ Pospiviroidae 

เชนเดียวกับเช้ือ CLVd และ PCFVd แตอยูตาง 

สกุลกัน แสดงใหเห็นวาเช้ือไวรอยดทั้งสามชนิด

กอใหเกิดอาการผิดปกติที่ดอกเชนเดียวกัน 
 

3. การทดสอบการถายทอดทางเมล็ดของเชื้อ 

CLVd และ PCFVd ในเมลอน 

การทดสอบไมพบตัวอยางเมลอนติดเช้ือ 

CLVd และ PCFVd จากทั้งเปลือกหุมเมล็ด และ 

ตนกลาในทุกพันธุ (Table 3) เมื่อทดสอบดวยการ
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เพาะเมล็ดดวยวิธี TP ซึ่งแตกตางจากการศึกษาของ 

กนกมณี และคนึงนิตย (2561) ที่ตรวจพบเช้ือ CLVd 

ในตนกลาของแตงกวาจากการเพาะเมล็ดดวยวิธี

เดียวกันน้ี ทั้งน้ีอาจเน่ืองมาจากชนิดของพืชทดสอบ

ที่แตกตางกัน ดังเชน การศึกษาของ Matsushita and 

Tsuda (2016) ทดสอบการถายทอดของเช้ือ CLVd 

ในพืชหลายชนิด แตพบการถายทอดเฉพาะใน

มะเขือเทศเพียงบางสายพันธุจากมะเขือเทศหลาย

สายพันธุที่นํามาทดสอบ  

การศึกษาการถายทอดเช้ือไวรอยดดวย

วิธีการปลูกทดสอบในสภาพโรงเรือน พบการติดเช้ือ 

CLVd ในตนกลาเมลอนพันธุ Melon-2 ที่ไดเมล็ด

จากตนแมติดเช้ือ จํานวน 1 ตน จากทั้งหมด 200 ตน 

คิดเปน 0.5% อยางไรก็ตาม ไมพบการถายทอดเช้ือ

ผานทางเมล็ดของเ ช้ือ PCFVd ในเมลอนพัน ธุ 

Melon-1 และ Melon-4 (Table 3) จากผลการ

ทดลองขางตนอาจอธิบายไดวาการถายทอดเช้ือทาง

เมล็ดของเช้ือ CLVd ในเมลอนอาจแบงไดสองแบบ 

คือ 1) การถายทอดของเช้ือไวรอยดจากการทดลอง

น้ีเปนการติดเช้ือ CLVd ของตนกลาที่มาจากละออง

เกสรที่มีการติดเช้ือ (ตรวจยืนยันการติดเช้ือของ

ละอองเกสรแตไมไดแสดงผล) เชนเดียวกับรายงาน

การศึกษาการถายทอดเช้ือ CLVd ผานทางเมล็ด

มะเขือเน่ืองจากละอองเกสรมีการติดเช้ือไวรอยด

ของ Bhuvitarkorn and Reanwarakorn (2019) 

และ 2) การถายทอดเช้ือ CLVd ผานเน้ือเย่ือรังไข

ของตนแมที่ติดเช้ือแบบ cell-to-cell ไปสูเอ็มบริโอ

หลังเกิดการปฏิสนธิ โดยตรวจพบไวรอยดที่รังไข

ของดอกตัวเมียที่ยังไมไดรับการผสมเกสร ที่ไดจาก

ตนเมลอนที่ ติดเช้ือ CLVd ในงานทดสอบน้ีดวย 

(ไมไดแสดงผล) อยางไรก็ตาม มีความเปนไปไดของ

การถายทอดเช้ือ CLVd ผานทางเมล็ดอาจเปนใน

แบบที่หน่ึงได เน่ืองจากตรวจไมพบเช้ือที่สวนของ

เปลือกหุมเมล็ดซึ่งจะถูกพัฒนาข้ึนกอนเอ็มบริโอ 

(Matsushita et al., 2018) 

 

Table 3 Evaluation of seed transmission of CLVd and PCFVd infected melon plants through 
top of paper and grow-out tests followed by viroid detection by using RT-PCR technique 

1/ 5 bulked /sample, 
2/ number of test samples infected with CLVd or PCFVd/total tested samples 
3/ number of test plants infected with CLVd or PCFVd/total tested plants 
NT = no test 
NS = no seed 
 
 

Variety 

No. 
of 

test 
seed 

CLVd No. 
of 

test 
seed 

PCFVd 

Top of paper test 1/ 
Grow-out 

test 

Top of paper test 1/ 
Grow-out 

test Seed coat Seedling Seed coat Seedling 

Melon-1 NS NT NT NT 1480 0% (0/1482/) 0% (0/148) 0% (0/7403/) 
Melon-2 391 0% (0/202/) 0% (0/20) 0.5% (1/2003/) NS NT NT NT 
Melon-3 NS NT NT NT NS NT NT NT 
Melon-4 NS NT NT NT 1700 0% (0/81) 0% (0/81) 0% (0/820) 
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4. การตรวจสอบเชื้อ CLVd และ PCFVd บนพืช

ทดสอบ (Bioassay) 

ผลการปลูกเช้ือ CLVd และ PCFVd บน

ตนมะเขือเทศพันธุ Rutgers พบวา อารเอ็นเอจาก

เมลอนที่ติดเช้ือ สามารถกอโรคบนตนมะเขือเทศ

พันธุ Rutgers ได (Table 2) และแสดงอาการหลัง

การปลูกเช้ือ 4 สัปดาห และมีอาการโรคที่เดนชัดที่ 

8 สัปดาหหลังการปลูกเช้ือ คือ กานใบและยอดหด

สั้น ใบหดยนและบิดมวน และอาการเน้ือเย่ือตาย 

ที่บริเวณเสนใบ กิ่ง และลําตน (Figure 3) ซึ่งสอดคลอง

กับรายงานของ ปริเชษฐ และคณะ (2556ข.) ซึ่งปจจัย

ทางสภาพแวดลอม สายพันธุไวรอยด และชนิดของ

พืชอาศัย สงผลตอการทดสอบทางชีวภาพ (Nie and 

Singh, 2017)  
 

 
 

Figure 3 Symptoms of viroid on Rutgers tomato at 8 weeks post inoculation of Columnea 
latent viroid (A) and Pepper chat fruit viroid (B) compared to healthy tomato plant (C) 

 

สรุปผลการทดลอง 

การศึกษาลักษณะอาการและการถายทอด

ทางเมล็ดของเช้ือไวรอยด CLVd และ PCFVd ใน 

เมลอน พบวาเช้ือไวรอยด CLVd สามารถกอโรคใน 

เมลอนทั้ง 4 พันธุที่ทดสอบ ได 25 – 86% และแสดง

อาการของโรคหลังการปลูกเช้ือ 8 สัปดาห โดยมี

อาการตนแคระแกร็น ขอสั้น ใบพับงอลง ยอดที่เกิด

ใหมมีขอสั้น ใบมีขนาดเล็ก ลดรูป เรียงซอนกัน 

ดอกตัวผูมีขนาดเล็กลง กลีบดอกบิดเบี้ยว มีดอกตัว

ผูและดอกตัวเมียจํานวนมากแตไมเจริญเปนผลที่

สมบูรณ และพบวา เช้ือไวรอยด CLVd สามารถ

ถายทอดเช้ือผานทางเมล็ดเมลอนในพันธุ Melon-2 

ไดในอัตรา 0.5% สวนเช้ือ PCFVd พบวา สามารถ

กอโรค 100% ในเมลอน 2 พันธุ และแสดงอาการ

ของโรคหลังการปลูกเช้ือ 6 สัปดาห โดยมีอาการ

ยอดหดสั้น ออกดอกจํานวนมากมีลักษณะเปน

กระจุกตามบริเวณกิ่งแขนงและลําตน จึงสรุปไดวา

เช้ือ CLVd และ PCFVd สามารถกอโรคบนเมลอน 

และเช้ือ CLVd สามารถถายทอดผานทางเมล็ดได 

ผลการศึกษาน้ีสามารถนําไปใชเปนขอมูลในการ

สํารวจอาการโรคที่เกิดจากเช้ือไวรอยดทั้งสองชนิด 

เพื่อลดการแพรระบาดของโรคและลดการปนเปอน

ของเช้ือที่จะติดไปกับเมล็ดพันธุโดยเฉพาะอยางย่ิง

เช้ือ CLVd 
 

คําขอบคณุ 

ขอขอบคุณ ภาควิชาโรคพืช คณะเกษตร 

กําแพงแสน และศูนยเทคโนโลยีชีวภาพเกษตร 

มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน 

อ.กําแพงแสน จ.นครปฐม ที่ใหความอนุเคราะห

สนับสนุนสถานที่และเครื่องมือเพื่ อใชในงาน

ศึกษาวิจัย 
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การพัฒนาเทคนิคการทํานายคาปริมาณไนเตรทในใบวานหางจระเข 
โดยเทคนิคสเปกโทรสโกปอินฟราเรดยานใกล 

Development of Nitrate Content Prediction Technique of Aloe Vera Leaves  
using Nondestructive Technique by Near Infrared Spectroscopy 
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ABSTRACT 

This study examined the use of near-infrared spectroscopy to assess nitrate 

concentration of freshly harvested aloe vera leaves. Equations for predicting nitrate 

concentration of aloe vera leaves were developed in this work, based on the analysis of 80 

samples. The NIR spectra were collected from different positions on the outer rind, 

specifically the apex, center, and base. Subsequently, the outer layer of the corresponding 

sites was removed and the concentration of nitrate in the aloe vera gel was examined by 

nitrate ion meter. The partial least squares regression (PLSR) method was employed to 

create a prediction equation for the nitrate content. The equation derived from the spectra 

obtained at the central position demonstrated the highest accuracy, as indicated by a 

correlation coefficient of prediction of 0.98 and root mean squared error of prediction of 3.50 

ppm. The regression coefficients of the nitrate prediction equations were dominated at the 

wavelengths of 957, 1104 and 1154 nm. Therefore, it is possible to use the NIRS technique to 

predict the nitrate content of aloe vera leaves without destroying the sample. This technique 

will allow a quick and accurate measurement of the nitrate content in aloe vera leaves. 
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บทคัดยอ 

ใบวานหางจระเขที่มีคุณภาพตองมีปริมาณ

สารไนเตรทตํ่า และจําเปนตองมีการตรวจสอบกอน

นําเขาสูกระบวนการแปรรูป เทคนิคสเปกโทรสโกป

อินฟราเรดยานใกล (NIRS) สามารถวัดองคประกอบ

ทางเคมีภายในของผลผลิตเกษตรโดยไมทําลาย

ตัวอยาง งานวิจัยน้ีจึงพัฒนาเทคนิค NIRS เพื่อนํามา 

ใชในการทํานายปริมาณไนเตรทในใบวานหางจระเข

สดแบบไมทําลายตัวอยาง โดยทําการทดลองเพื่อ

สรางสมการทํานายปริมาณไนเตรทจากตัวอยางใบ

วานหางจระเขทั้งหมด 80 ตัวอยาง วัดคาการ

ดูดกลืนแสงที่บริเวณผิวเปลือกตรงตําแหนงหลังใบ

ทั้งหมด 3 ตําแหนง ไดแก โคนใบ กลางใบ และ

ปลายใบ แลวนํามาปอกเปลือกตัดเอาสวนที่เปน 

เน้ือเจลบริเวณที่ทําการวัดคาการดูดกลืนแสงแตละ

ตําแหนงมาหาคาปริมาณไนเตรท และสรางสมการ

ทํานายคาปริมาณไนเตรท ดวยวิธี partial least 

squares regression พบวา สมการที่สรางจาก

ขอมูลสเปกตรัมของตําแหนงกลางใบใหความ

แมนยําในการทํานายสูงที่สุด โดยสัมประสิทธ์ิ

สหสัมพันธของการทํานายมีคา 0.98 คารากที่สอง

ของคาความคลาดเคลือ่นกาํลังสองเฉลีย่ 3.50 พีพีเอ็ม 

และสัมประสิทธ์ิการถดถอยของสมการทํานายที่ 

มีความสัมพันธกับคาไนเตรต ไดแก ความยาวคลื่น 

957 1,104 และ 1,154 นาโนเมตร ดัง น้ัน จึงมี

ความเปนไปไดที่จะนําเทคนิค NIRS มาใชในการ

ทํานายคาปริมาณไนเตรทของใบวานหางจระเขแบบ

ไมทําลายตัวอยาง ซึ่งจะชวยใหการวัดปริมาณสาร

ไนเตรทในใบวานหางจระเขสามารถทําไดแมนยํา

และรวดเร็วข้ึน 
 

คําสําคัญ: ไนเตรท; วานหางจระเข; สเปกโทรสโกป

อินฟราเรดยานใกล 

บทนํา 

 วานหางจระเข (Aloe vera (L.) Burm.f.) 

เปนพืชสมุนไพรที่ นิยมปลูกไว ใชประโยชนใน

ครัวเรือน มีลักษณะใบหนาอวบนํ้า เมื่อผาใบออกจะ

พบสวนที่เปนเน้ือวุนใส อุดมไปดวยสารสําคัญตาง ๆ 

มีสรรพคุณทางยาที่ทําหนาที่ฆาเช้ือและสมานแผล 

และเปนตัวกระตุนเซลลเ น้ือเย่ือใหเจริญเติบโต 

ทําใหแผลหายเร็วข้ึน (วิวัฒนและคณะ, 2538) 

วานหางจระเขยังเปนพืชเศรษฐกิจที่มีศักยภาพสูง 

จากการศึกษาฐานขอมูลผลิตภัณฑเปดตัวใหม 

ทั่วโลก GNPD (global new products database) 

พบวา ในชวงป พ.ศ. 2561 – 2566 มีผลิตภัณฑที่ 

มีสวนผสมของวานหางจระเขเฉพาะทีร่ับประทานได

จํานวน 2,581 รายการ กลุมผลิตภัณฑที่มีวาน 

หางจระเขเปนสวนผสมมากที่สุด 3 อันดับแรก คือ 

นํ้าผลไม ผลิตภัณฑดูแลสุขภาพ และผลิตภัณฑนม 

ตามลําดับ สําหรับกลุมเครื่องสําอางและผลิตภัณฑ

ดูแลรางกาย มีการรายงานผลิตภัณฑที่มีสวนผสม

ของวานหางจระเขจํานวน 127,866 รายการ โดย

ผลิตภัณฑกลุมเครื่องสําอางที่มีวานหางจระเขเปน

สวนผสมมากที่สุด 3 อันดับแรก คือ ผลิตภัณฑดูแล

ผิว ผลิตภัณฑสําหรับอาบนํ้าและสบู และผลิตภัณฑ

สําหรับเสนผม ตามลําดับ (สํานักงานนโยบายและ

ยุทธศาสตรการคา, 2566) อยางไรก็ตาม ปริมาณ

สารสําคัญในใบวานหางจระเขข้ึนอยูกับปจจัยตาง ๆ 

เชน สภาพภูมิอากาศ อุณหภูมิ ความช้ืน แสง และ

แรธาตุในดิน (Suga and Hirata, 1983) ซึ่งอาจ

รวมไปถึงพื้นที่เพาะปลูก ฤดูการเก็บเกี่ยว และอายุ

ของใบดวย 

วานหางจระเขปลูกมากใน จ.ประจวบคีรีขันธ 

มีพื้นที่ปลูก 4,923 ไร จากสถิติการผลิตป พ.ศ. 2565 

มีจํานวนเกษตรกรผูปลูกวานหางจะเข ทั่วประเทศ 

610 ราย พื้นที่ปลูก 5,248 ไร ผลผลิตรวม 186,120 ตัน 
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ตลาดสงออกที่สําคัญ ไดแก จีน พมา สิงคโปร ญี่ปุน 

สหรัฐอเมริกา เวียดนาม กัมพูชา ตะวันออกกลาง 

ฮองกง ไตหวัน เกาหลี และอังกฤษ ในชวงหลายป 

ที่ผานมาเกษตรกรพบกับปญหาภัยแลงทาํใหผลผลติ

ที่ไดมีปริมาณไม เพียงพอกับความตองการของ 

ตลาด เกษตรกรจึงใชวิธีการใหปุยเคมีเพื่อเรงการ

เจริญเติบโตของวานหางจระเข ทําใหผลผลิตไมได

มาตรฐานสําหรับภาคอุตสาหกรรม (สํานักสงเสริม

และจัดการสินคาเกษตร, 2566) เน่ืองจากวานหาง

จระเขมีการเจริญเติบโตทางใบอยางรวดเร็วทําให

ผลผลิตที่ไดมีอายุไมถึงเกณฑในการเก็บเกี่ยว และมี

การสะสมของปริมาณไนเตรทที่ ใบวานหางจระเข 

ในปริมาณสูง หากมีการบริโภคในปริมาณมาก อาจ

เกิดอันตรายตอผูบริโภคได เน่ืองจากสารไนเตรท

เมื่อเขาสูรางกายจะถูกรีดิวสเปนไนไตรท  และ 

เมื่ อทํ าปฏิกิ ริยากับเอมีนหรือเอไมดทํ าให เกิ ด

สารประกอบเอ็นไนโตรโซที่เปนสารกอมะเร็งชนิดหน่ึง 

(Santamaria, 2006) ปจจุบันยังไมทราบปริมาณไนเตรท

ที่มีผลกระทบตอรางกายที่แนชัด อยางไรก็ตาม 

องคการอนามัยโลกไดกําหนดปริมาณไนเตรทที่

ยอมรับไดตอวัน (acceptable daily intake, ADI) 

ไวที่ 3.7 มก./นํ้าหนักตัว 1 กก.ของผูบริโภค (WHO, 

2002) ใบวานหางจระเขที่มีคุณภาพจะตองมีปริมาณ

สารไนเตรทตํ่าเปนสิ่งสําคัญ ดังน้ันจําเปนตองมี 

การตรวจสอบปริมาณสารไนเตรทกอนนําเขาสู

กระบวนการแปรรูปในโรงงานอุตสาหกรรม ซึ่งการ

ตรวจสอบปริมาณไนเตรทสวนใหญ ใช วิ ธีการ

ตรวจสอบโดยการใช nitrate test strip เน่ืองจาก

สามารถใชงานไดสะดวกและรวดเร็ว แตการ

ตรวจสอบดวยวิธีน้ีจําเปนตองทําลายตัวอยางใบ 

วานหางจระเขทํ าให เกิดความสูญเสีย  ทั้ งผล

ตรวจสอบยังมีความละเอียดตํ่า และมีคาใชจายสูง  

ปจจุบันเทคนิคการตรวจสอบผลผลิต

ทางการเกษตรแบบไมทํ าลายตัวอย างด วยวิ ธี 

สเปกโทรสโกปอินฟราเรดยานใกล (near infrared 

spectroscopy, NIRS) ไดร ับการยอมรับอยาง

แพรหลาย โดย NIRS เปนวิธีที่รวดเร็ว มีความ

แมนยําในการวัดองคประกอบทางเคมีภายใน 

ของผลผลิตเกษตรและอาหาร (Fu et al., 2007; 

Terdwongworakul et al., 2012) ใชระยะเวลาใน

การตรวจสอบสั้น ประหยัดแรงงาน ลดการใช

สาร เคมีในการตรวจ วิเคราะห  และตนทุน ตํ่า 

(Osborne et al., 1993; Williams and Norris, 

1987) ประเทศไทยมีการใชเทคนิค NIRS ในการวัด

ปริมาณไนเตรทของผลผลิตเกษตร เชน สับปะรด 

(Srivichien et al., 2015) แตยังไมพบการใชเทคนิค 

NIRS ในการวัดปริมาณไนเตรทของใบวานหางจระเข 

ดังน้ัน งานวิจัยน้ีจึงมุงเนนการประยุกตใชเทคนิค 

NIRS ในการทํานายคาปริมาณไนเตรทในใบ 

วานหางจระเขแบบไมทําลายตัวอยาง ที่ทําได

รวดเร็วกวา และมีความแมนยําสูง 
 

อุปกรณและวิธีการ 

การเตรียมตัวอยาง 

 สุม ตัวอย างใบว านหางจระเข  จากไร 

ซัพพลายเออรของหางหุนสวนจํากัด บางกอกอโล 

ที่ไดจากแหลงเพาะปลูกในพื้นที่  จ. กาญจนบุรี 

จํานวน 4 ราย รายละ 20 ใบ รวมทั้งหมด 80 ใบ 

นําตัวอยางไปยังหองปฏิบัติการสมบัติทางกายภาพ

ของผลิตภัณฑเกษตร ภาควิชาวิศวกรรมเกษตร 

มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน 

จากน้ัน ทําความสะอาดตัวอยางโดยการลางดวย 

นํ้าสะอาด แลวนํามาวางผึ่งใหแหงในหองควบคุม

อุณหภูมิ 25o ซ เปนเวลา 24 ชม. เพื่อปรับอุณหภูมิ
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ใบวานหางจระเขกอนการวัดคาการดูดกลืนแสง 

การวัดคาการดูดกลืนแสง 

 นําใบวานหางจระเขทั้งหมดมาวัดคาการ

ดูดกลืนแสงยานใกลอินฟราเรด บริเวณผิวเปลือก

ตรงตําแหนงหลังใบ 3 ตําแหนง คือ โคนใบ กลางใบ 

และปลายใบ โดยแตละสวนวัดมีขนาดพื้นที่กวางxยาว 

3x3 ซม. (Figure 1) ดวยเครื่อง NIRS (DLP NIR 

scan Nano, Texas Instruments, Dallas, Texas, 

USA) ใชโหมดการวัดแบบสะทอนกลับ (reflectance 

mode) ที่ชวงความยาวคลื่น 900 - 1700 นาโนเมตร 

เก็บความยาวคลื่นทุก ๆ 3 นาโนเมตร ดวยโปรแกรม 

DLP NIR scan Nano GUI (Texas Instruments, 

Dallas, Texas, USA) สอบเทียบเครื่อง NIRS โดย

การสแกน Spectralon® white reference กอน

วัดคาการดูดกลืนแสงของใบวานหางจระเข 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 1 Positions made on the outer rind of an aloe vera leaf for acquiring near infrared spectra 
 

การวิเคราะหคาปริมาณไนเตรท 

 นําตัวอยางที่ผานการวัดคาการดูดกลืนแสง

มาวิเคราะหปริมาณไนเตรท โดยปอกเปลือกตัดเอา

สวนที่เปนเน้ือเจลบริเวณที่ทําการวัดคาการดูดกลืน

แสงแตละตําแหนงมาบดละเอียดดวยเครื่อง crusher 

(Wonder Blender, WB-1, Osaka Chemical 

Co., Ltd., Osaka, Japan) เพื่อใหไดตัวอยางเน้ือ

วานหางจระเขขนาดประมาณ 1 x 1 มม. จากน้ัน

นําตัวอยางที่ เปนสวนผสมทั้ ง นํ้าและเ น้ือว าน 

หางจระเขมาวิเคราะหปริมาณไนเตรทดวยเครื่อง 

nitrate ion meter (LAQUAtwin, N03-11, HORIBA 

Advanced Techno Co., Ltd., Kyoto, Japan) 

ที่มีชวงการวัดต้ังแต  6 – 9,900 ไมโครกรัม/ก. 

ตําแหนงละ 2 ซ้ํา กอนนําไปคํานวณเปนคาเฉลี่ย

ปริมาณไนเตรทของแตละตําแหนง 
 

การวิเคราะหทางสถิติ 

 หาความสัมพันธระหวางคาการดูดกลืนแสง

และคาปริมาณไนเตรท โดยแบงกลุมตัวอยางออกเปน

สองกลุม คือ กลุมสรางสมการทํานาย (calibration 

set) จํานวน 60 ตัวอยาง และกลุมทดสอบสมการ

ทํานาย (prediction set) จํานวน 20 ตัวอยาง โดย

ใหตัวอยางทั้งสองกลุมมีการกระจายตัวคาปริมาณ
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ไนเตรทใกลเคียงกัน และคาปริมาณไนเตรทตํ่าสุด

และสูงสุดอยูในกลุมสรางสมการทํานาย นําขอมูล

สเปกตรัมของการดูดกลืนคาแสงที่ได (raw data) 

มาตรวจสอบตัดขอมูลที่ผิดปกติ (outlier) โดยใชวิธี

ทางคณิตศาสตร ไดแก univariate analysis และ 

multivariate analysis (Leys et al., 2019) และ

ปรับแตงสเปกตรัมเพื่อลดสัญญาณรบกวน (noise) 

ดวยวิธีทางคณิตศาสตร ไดแก smoothing แบบ 

Savitzky-Golay, first derivative (1D), second 

derivative (2D) แบบ Savitzky-Golay, standard 

normal variate (SNV) และการรวมเทคนิคปรับแตง

สเปกตรัมผสมต้ังแตสองเทคนิคข้ึนไป แลวนําไป

สรางสมการถดถอยเชิงเสนดวยเทคนิค partial least 

squares regression (PLSR) โดยใชโปรแกรม the 

Unscambler version 9.8 (Camo, Oslo, Norway) 

สรางโมเดลเพื่อทํานายคาปริมาณไนเตรทของ

ตัวอยางในกลุมทดสอบ สมการทํานายความแมนยํา

ของโมเดลพิจารณาจากคาตัวแปรทางสถิติที่ 

ไดจากสมการ คือ คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธของการ

ทํานาย (correlation coefficient of prediction, 

R) คารากที่สองของคาความคลาดเคลื่อนกําลังสอง

เฉลี่ย (root mean squared error of prediction, 

RMSEP) โดยโมเดลที่เหมาะสมที่สุดควรมีคา R สูง 

และ คา RMSEP ตํ่า (ประสาน, 2552) 

ผลการทดลองและวิจารณ 

 จากขอมูลการดูดกลืนแสงที่ไดจากตัวอยาง

ที่ยังไมผานการปรับแตงที่ชวงความยาวคลื่น 900–

1,700 นาโนเมตร (Figure 2A) พบวา มีพีคสําคัญ 

ที่ชวงความยาวคลื่น 1,400–1,500 นาโนเมตร เปน

โอเวอรโทนอันดับที่หน่ึงของพันธะ O-H ของกรด

คลอโรจีนิก นํ้า แอลกอฮอล และคารโบไฮเดรต 

(Correia et al., 2018) แตหลังการปรับแตงเพื่อลด

สัญญาณรบกวนดวยวิธี second derivative แบบ 

Savitzky-Golay ทําใหตําแหนงของพีคชัดเจนข้ึน 

(Figure 2B) ที่ความยาวคลื่น 957 1,154 1,408 

และ 1,660 นาโนเมตร ตามลําดับ โดยที่ความยาว

คลื่น 1,408 นาโนเมตร เปนชวงการดูดกลืนของนํ้า 

(Mainali et al., 2014)  และที ่ความยาวคลื ่น 

1,660 นาโนเมตร เปนโอเวอรโทนอันดับที่หน่ึงของ

พันธะ C-H ของลิกนิน สตารซ โปรตีน และไนโตรเจน 

(Fourty et al., 1996) โดยทั่วไป องคประกอบทาง

เคมีของเจลจากใบวานหางจระเขประกอบดวยนํ้า 

99.19% (กองกาญจน, 2536) ซึ่งอาจจะไปบดบัง

หรือลดบทบาทการดูดกลนืแสงขององคประกอบอื่น 

ๆ ไดเน่ืองจากนํ้ามีความสามารถในการดูดกลืนแสง

ยานใกลอินฟราเรดไดดี (วารุณี และคณะ, 2555) 

  
 
 
 
 
 
 
 
 

  

Figure 2 Original (A) and second derivative (B) spectra of aloe vera leaves 
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การสรางสมการทํานายคาปริมาณไนเตรท

ดวยเทคนิค NIRS จากการวัดแบบสะทอนกลับ 

พบวา  การใช ตัวอย างคาการ ดูดกลืนแสงตรง

ตําแหนงที่ 2 (กลางใบ) ใหผลดีที่สุด โดยมีความ

หนาเปลือกเฉลี่ยที่ตําแหนงโคนใบ กลางใบ และ

ปลายใบ 2.10 1.80 และ 1.59 มม. ตามลําดับ และ

มีคาเบี่ยงเบนมาตรฐานของความหนาเปลือก 0.15  

0.12 และ 0.13 ตามลําดับ ซึ่งคาเบี่ยงเบนมาตรฐาน 

ที่บริเวณกลางใบมีคานอยกวาบริเวณอื่น สอดคลอง

กับเหตุผลที่วา สวนกลางใบมีความหนาสม่ําเสมอ

มากกวา จากขอมูลที่ไดแสดงใหเห็นถึงความหนา

ของเปลือกแตละตําแหนงไมเทากัน โครงสราง 

ของใบวานหางจระเขบริเวณกลางใบมีความหนาที่

สม่ําเสมอกวาเมื่อเทียบกับตําแหนงโคนใบและ

ปลายใบ สงผลใหคาการดูดกลืนแสงจากตําแหนง

กลางใบใหผลดีที่สุด โดย R ของคาจริงและคาที่ทํานาย

ไดมีคา 0.75 RMSEP มีคา 14.10 ไมโครกรัม/ก. 

และ bias มีคา -0.46 ไมโครกรัม/ก. สวนการใช

ตัวอย างค าการดูดกลืนแสงจากตําแหนงที่  3 

(ปลายใบ) ใหผลนอยที่สุด R มีคา 0.49 RMSEP 

มีคา 17.71 ไมโครกรัม/ก. และ bias มีคา -0.27 

ไมโครกรัม/ก. (Table1) ดังน้ัน จึงเลือกใชคาการ

ดูดกลืนแสงจากตําแหนงกลางใบ เพื่อนําไปปรับแตง

สเปกตรัมในการสรางโมเดลทํานายคาปริมาณ 

ไนเตรท เน่ืองจากใหคา R สูงที่สุด และ RMSEP 

bias ตํ่าที่สุด 
 

Table 1 Calibration and validation results of PLSR based on preprocessed spectra for predicting 
nitrate content in different positions of aloe vera leaf 

Position Factors 
Calibration Validation 

R RMSEC 
(µg/g) 

R RMSEP  
(µg/g) 

Bias  
(µg/g) 

Base 9 0.95 6.66 0.57 20.14 -2.43 
Middle 11 0.98 3.71 0.75 14.10 -0.46 
Apex 3 0.63 15.54 0.49 17.71 -0.27 
Average 17 0.98 3.68 0.72 15.68 -0.81 

RMSEC = Root mean squared error of calibration 
RMSEP = Root mean squared error of prediction 
 

สําหรับโมเดลที่ทํานายคาปริมาณไนเตรท

ไดดีที่สุด คือ สมการที่ปรับแตงสเปกตรัมโดยใชวิธี

ทางคณิตศาสตรดวยวิธี smoothing แบบ Savitzky-

Golay รวมกับวิธี second derivative แบบ Savitzky- 

Golay สมการใหคา R สูงสุด 0.98 คา RMSEP 3.50 

ไมโครกรัม/ก. มีคาแฟกเตอร 16 (Table 2) ซึ่งเปน

จํานวนแฟกเตอรที่มีคาสูง แสดงใหเห็นวา โครงสราง

ของตัวอยางใบวานหางจระเขมีความซับซอนและ

ตัวอยางมีความหลากหลาย มาจากแหลงเพาะปลูก

หลายแหลง จึงตองใชขอมูลสเปกตรัมจากแฟกเตอร

จํานวนมาก ซึ่งสอดคลองกับงานวิจัย ของแกวกานต 

และคณะ (2560) ในการวิเคราะหภาพสเปกตรัม

อินฟราเรดยานใกล (NIR-HSI) สําหรับการคัดแยก

เมล็ดถ่ัวเขียวโดยมีคาแฟกเตอร 20 ซึ่งใหคา R 

สูงสุด และ RMSEP ตํ่าสุด   
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Table 2 Statistical results for predicting nitrate content from PLSR models using various 
pretreatments 

Pretreatment Factors 
Calibration (n = 60) Prediction (n = 20) 

R RMSEC  
(µg/g) 

R RMSECV  
(µg/g) 

R       RMSEP  
        (µg/g) 

Original 4 0.66 15.93 0.53 18.19 0.67 15.77 
SMT 17 0.98 3.39 0.73 15.42 -0.07 53.68 
1D 13 0.98 3.02 0.76 14.00 0.47 41,821.04 
2D 11 0.98 3.71 0.75 14.10 0.58 9,236.74 
SNV 2 0.64 16.38 0.56 17.73 0.62 17.32 
1D + SNV 11 0.98 4.18 0.74 14.36 0.09 1,259.93 
2D + SNV 8 0.96 5.35 0.72 14.85 -0.33 874.70 
SMT + 1D 12 0.97 5.11 0.79 13.42 -0.01 64,004.13 
SMT + 2D 16 0.98 3.50 0.95 5.99 0.98 3.50 
SMT + SNV 14 0.97 4.63 0.72 15.75 0.11 598.23 
SMT + 1D + SNV 11 0.96 5.35 0.78 13.73 0.09 651.55 
SMT + 2D + SNV 12 0.97 4.73 0.79 13.24 0.03 193.43 

SMT = Savitzky-Golay smoothing 
1D = Savitzky-Golay first derivative 
2D = Savitzky-Golay second derivative 
SNV = Standard normal variate 

 

        การกระจายตัวของขอมูลในการสรางสมการ
ทํานายคาระหวางปริมาณไนเตรทที่ วัดไดจริ ง

เปรียบเทียบกับปริมาณไนเตรทที่ทํานายแสดงใน 
Figure 3 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 3 Scatter plots of measured nitrate content versus predicted nitrate content of aloe 
vera leaves in the calibration model (A) and validation model (B) 

 

สัมประสิทธ์ิการถดถอยของสมการทํานาย

ที่มีอิทธิพล ไดแก ความยาวคลื่น 957 1,104 และ 

1,154 นาโนเมตร  (Figure 4) ผลการศึกษาที่ ได

เปนไปในทิศทางเดียวกับงานวิจัยของ Srivichien 

et al. (2015) ที่ไดทําการวัดคาสเปกตรัมตัวอยาง

โพแทสเซียมไนเตรท (Merck-99%) แลวพบวา พีค

ของไนเตรทอยูที่ความยาวคลื่น 963 1,096 และ 

1,160 นาโนเมตร สัมประสิทธ์ิการถดถอยของ
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สมการทํานายที่มีอิทธิพลอื่น ๆ ไดแกความยาวคลื่น 

976 นาโนเมตร เปนตําแหนงการดูดกลืนของนํ้า 

และความยาวคลื่น 1,430 นาโนเมตร เปนตําแหนง

การดูดกลืนของพันธะ N-H จากเอไมดปฐมภูมิ 

(Workman and Weyer, 2012) 

ในการเพิ่มประสิทธิภาพ และความเสถียร

ของสมการในการทํานายคาปริมาณไนเตรทใน 

ใบวานหางจระเขแบบไมทําลายตัวอยางโดยใช

เทคนิคสเปกโทรสโกปอินฟราเรดยานใกล อาจทําได

โดยการใช ตัวอยางใบวานหางจระเขที่มีความ

หลากหลายและมีความแตกตางในดานตาง ๆ ไดแก 

พื้นที่ปลูก ฤดูการเก็บเกี่ยว อายุของใบ และจํานวน

ตัวอยางที่นํามาทดสอบ (Phuangsombut et al., 

2023) เพื่อใหขอมูลครอบคลุมการเปลี่ยนแปลงที่

กวางข้ึน 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 4 Regression coefficient of the calibration model for nitrate prediction 
 

สรุปผลการทดลอง 

 การใชเทคนิค NIRS ทํานายปริมาณไนเตรท

ในใบวานหางจระเขสดแบบไมทําลายตัวอยาง 

พบวา การทํานายคาปริมาณไนเตรทใบวานหาง

จระเขที่มีการวัดแบบสะทอนกลับไดสมการทํานาย

ที่ดีที่สุด โดยการใชวิธีปรับแตงสเปกตรัมแบบวิธี 

smoothing แบบ Savitzky-Golay รวมกับวิธี second 

derivative แบบ Savitzky-Golay ไดคา R สูงสุด 0.98 

และ คา RMSEP 3.50 ไมโครกรัม/ก. แสดงใหเห็นวา 

เทคนิค NIRS มีความเปนไปไดที่จะนํามาใชในการ

ทํานายคาปริมาณไนเตรทของใบวานหางจระเข 

แบบไมทําลายตัวอยาง การเพิ่มประสิทธิภาพและ 

 

 

ความเสถียรของสมการทํานายควรใชตัวอยางใบ

วานหางจระเขที่มีความหลากหลาย จากพื้นที่

เพาะปลูกที่แตกตางกัน ฤดูการเก็บเกี่ยว อายุของ 

ใบ รวมทั้งจํานวนตัวอยางที่นํามาทดสอบ  
 

คําขอบคณุ 

ขอขอบคุณ หางหุนสวนจํากัด บางกอก อโล 

ที่ใหการสนับสนุนตัวอยางใบวานหางจระเข และงาน 

วิจัยน้ีไดรับทุนสนับสนุนจาก ภาควิชาวิศวกรรมเกษตร 

คณะวิศวกรรมศาสตรกําแพงแสนมหาวิทยาลัย 

เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน 
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ABSTRACT 

Mung beans and sunflowers are widely consumed as vegetables during their early 

stages of germination. Mung bean and sunflower sprouts contain beneficial substances suitable 

for the development of healthy food products. The purpose of this study was to compare the 

effects of germination on the phytochemical profiles and antioxidant activity of mung bean 

(Vigna radiata (L.) Wilczek) cultivar Chainat84-1 and sunflower (Helianthus annuus L.) cultivar 

Aquara6 hybrid sprouts, as well as to determine the optimal germination period for use as raw 

materials in the production of nutritious foods. The germinating seeds were evaluated at 0 – 6 

days after imbibition (DAI). Moisture content, dry matter, ascorbic acid content, water-soluble 

protein content, and total phenolic content (TPC) were measured. Antioxidant activities were 

determined by using 2,2-diphenyl-l-picyrhydrazyl (DPPH) and ferric reducing antioxidant power 

(FRAP) assays. Results showed that sprouting mung bean and sprouting sunflower seeds’ 

moisture content gradually increased, while dry matter decreased with time. Sprouting mung 

bean had the highest ascorbic acid content at 1 DAI (1.46 mg/100 g FW), whereas sprouting 

sunflower seeds had the highest ascorbic acid content at 3 DAI (0.58 mg/100 g FW). Water-

soluble protein was highest in sprouting mung bean and sprouting sunflower seeds at 0 DAI of 

9.81 and 5.16 mg/g FW, respectively. The highest TPC was found in sprouting mung bean at 

4 DAI (46.82 mg GAE/g DW) and sprouting sunflower seeds at 0 DAI (134.70 mg GAE/g DW). 

Sprouting mung bean had the highest antioxidant activities in the DPPH assay at 4 DAI (IC50 of 

2.07 mg/mL) and FRAP at 6 DAI was 2.93 mg GAE/g DW while sprouting sunflower seeds had 
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the highest DPPH assay value at 0 DAI IC50 of 

0.19, whereas at 1 and 2 DAI of 0.18 and 

0.30 mg/mL, respectively while the highest 

FRAP value at 0 DAI was 11.62 mg GAE/g 

DW. The overall results indicated that mung 

beans and sunflower seeds at 0 DAI had the 

highest water-soluble protein, suitable for 

use as raw materials for the protein-based 

food products. Mung beans at 4 DAI and 

sunflower seeds at 0 DAI had the highest 

phenolic compounds and antioxidant activities 

that are suitable for producing health food 

products. 

 
บทคัดยอ 

ถ่ัว เ ขียวและทานตะวันเปนพืชที่ นิยม

รับประทานเปนผักในระยะตนกําลังงอก ทั้งถ่ัวเขียว

งอกและทานตะวันงอกมีสารที่มีประโยชนเหมาะ 

ที่จะนําไปพัฒนาเปนผลิตภัณฑอาหารอาหารเพื่อ

ส ุขภาพ การทดลองนี ้จ ึงม ีว ัตถ ุประสงค เพื ่อ

เปรียบเทียบผลของการงอกตอสารพฤกษเคมี 

และฤทธ์ิตานอนุมูลอิสระของถ่ัวเขียวงอก (Vigna 

radiate (L.) Wilczek) พันธุชัยนาท84-1 และ

ทานตะวันงอก (Helianthus annuus L.) พันธุลูกผสม

อะควอรา6 เพื่อหาระยะการงอกที่เหมาะสมใน 

การใชเปนวัตถุดิบในการผลิตอาหารเพื่อสุขภาพ 

ทําการทดลองโดยใหเมล็ดถ่ัวเขียวและทานตะวัน 

ดูดซับนํ้าแลว นํามาเพาะเมล็ด 0 - 6 วัน เพื่อทํา

การวิเคราะหความช้ืน วัตถุแหง กรดแอสคอรบิก 

โปรตีนละลายนํ้า สารประกอบฟนอลิกทั้งหมด และ

ฤท ธ์ิต านอนุมู ลอิส ระโดยวิ ธี  2,2-diphenyl-l-

picyrhydrazyl (DPPH) และวิธี ferric reducing 

antioxidant power ผลการทดลองพบวา เมื่อ

ระยะเวลาการงอกมากข้ึนทั้ ง ถ่ัวเ ขียวงอกและ

ทานตะวันงอกมีความช้ืนเพิ่มข้ึน ขณะที่นํ้าหนักแหง

ลดลง โดยถ่ัวเขียวงอกและทานตะวันงอก มีกรด

แอสคอรบิกสูงสุดที่  1 วัน (1.46 มก./100 ก . 

นํ้าหนักสด) และ 3 วัน (0.58 มก./100 ก.นํ้าหนักสด) 

ตามลําดับ โปรตีนละลายนํ้าของถ่ัวเขียวงอกและ

ทานตะวันงอก สูงสุดที่ 0 วัน คือ 9.81 และ 5.16 

มก./ก. นํ้าหนักสด ตามลําดับ สารประกอบฟนอลิก

ทั้งหมดของถ่ัวเขียวงอกสูงสุดที่ 4 วัน (46.82 มก. 

กรดแกลลิก/ก. นํ้าหนักแหง) สวนทานตะวันงอก

สูงสุดที่ 0 วัน (134.70 มก. กรดแกลลิก/ก. นํ้าหนัก

แหง) ฤทธ์ิตานอนุมูลอิสระวิธี DPPH ของถ่ัวเขียวงอก 

สูงสุดที่ 4 วัน IC50 มีคา 2.07 มก./มล. และวิธี FRAP 

สูงสุดที่ 6 วัน มีคา 2.93 มก. กรดแกลลิก/ก. นํ้าหนัก

แหง ขณะที่ทานตะวันงอก ที่ 0 วัน มีฤทธิ์ตาน

อนุมูลอิสระวิธี DPPH สูง IC50 มีคา 0.19 โดยที่ 1 

และ 2 วัน มีคา 0.18 และ 0.30 มก./มล. ตามลําดับ 

วิธี FRAP ที่ 0 วัน มีคาสูงที่สุด 11.62 มก. กรด

แกลลิก/ก. นํ้าหนักแหง ผลการทดลองในภาพรวม

แสดงใหเห็นวา ถ่ัวเขียวงอกและทานตะวันงอกที่ 

0 วัน มีโปรตีนละลายนํ้ามากที่สุด เหมาะที่จะนําไป

เปนวัตถุดิบเพื่อพัฒนาเปนผลิตภัณฑอาหารโปรตีน 

สวน ถ่ัวเ ขียวระยะเวลาการงอกที่  4 วัน และ

ทานตะวันที่ 0 วัน มีสารประกอบฟนอลิกที่มีฤทธ์ิ

ตานอนุมูลอิสระสูง เหมาะที่จะนําไปใชในการ

พัฒนาเปนอาหารเพื่อสุขภาพตอไป 
 

คําสําคัญ: ถ่ัวเขียวงอก; ทานตะวันงอก; สารพฤกษ

เคม;ี ฤทธ์ิตานอนุมูลอสิระ 
  

บทนํา 

ถ่ัวเขียว (Vigna radiate (L.) Wilczek) และ 

ทานตะวัน (Helianthus annuus L.) เปนพืชที่ 

คนไทยนิยมรับประทานเปนผักในชวงระยะตน 
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กําลังงอก (มยุรา และคณะ, 2562) ถ่ัวเขียวงอก

และทานตะวันงอกอุดมไปดวยสารอาหารที่มี

ประโยชนสูง เชน กรดแอสคอรบิก วิตามินอ ีโปรตีน 

สารประกอบฟนอลิก และฟลาโวนอยด เปนตน 

(Guo et al., 2012) โปรตีนที่พบในเมล็ดพืชที่กําลัง

งอกเปนสวนห น่ึ งของ โปร ตีนใน เมล็ดจะ ถูก 

ไฮโดรไลซดวยเอนไซมยอยโปรตีนแลวเปลี่ยน 

สภาพเปนโปรตีนที่ละลายนํ้าได (water-soluble 

protein) เพื่อใชสําหรับการงอก (Xue et al., 2016) 

ซึ่งโปรตีนที่ละลายนํ้าไดเปนปจจัยสําคัญทั้งตอ

คุณภาพของอาหารและผลผลิตโปรตีนที่แยกได  

โดยพบวา เมื่อเริ่มตนการงอกถ่ัวเขียวมีโปรตีน

ละลายนํ้า (0.76 มก./ก. นํ้าหนักสด) นอยกวาถ่ัวเหลือง 

(1.74 มก./ก. นํ้าหนักสด) และถ่ัวดํา (1.58 มก./ก. 

นํ้าหนักสด) โดยโปรตีนละลายนํ้าของถ่ัวเ ขียว

เพิ่มข้ึนอยางมีนัยสําคัญในวันที่ 0 - 2 วัน ของการ

งอก มีคาสูงสุด 1.89 มก./ก. นํ้าหนักสด ซึ่งมากกวา

ในเมล็ด 2.49 เทา ในขณะที่โปรตีนละลายนํ้าของ

ถ่ัวเหลืองและถ่ัวดํามีคาผันผวนระหวาง 1.5 และ 

2.0 มก./ก. นํ้าหนักสด หลังการงอก 6 วัน โปรตีน

ละลายนํ้ามีแนวโนมเพิ่มตามการเจริญเติบโต 

(Xue et al., 2016) กรดแอสคอรบิกมีความเขมขน

เพิ่มข้ึนขณะงอก (Guo et al., 2012; Xue et al., 

2016) นอกจากน้ี ยังมีการศึกษาเกี่ยวกับการงอก

ของเมล็ด 13 ชนิด โดยทั่วไปพบวา เมล็ดที่งอก 

อายุ 7 วัน มีปริมาณสารประกอบฟนอลิกและฤทธ์ิ

การตานอนุมูลอิสระมากกวาเมล็ดปกติ และเมล็ดที่

ชุมนํ้า โดยทานตะวันงอกที่ 7 วัน มีฤทธ์ิตานอนุมูล

อิสระมากกวาเมล็ดชนิดอื่น ๆ ที่ทําการเพาะงอกที่

ระยะเวลาเดียวกัน (Cevallos-Casals and Cisneros-

Zevallos, 2010) ซึ่งกรดแอสคอรบิคหรือวิตามินซน้ีี

เปนสารตานอนุมูลอิสระที่มีความสําคัญและ

เกี่ยวของกับกระบวนการตาง ๆ ในรางกาย ไดแก 

การชวยรักษาสภาพของเสนเลือดไมใหเปราะ 

แตกงาย ชวยสมานเน้ือเย่ือ จําเปนตอการสังเคราะห

และการรักษาสภาพของคอลลาเจน สเตรอยด

ฮอรโมน และเปปไทดฮอรโมน (Hulmes, 1992) มี

รายงานวา กระบวนการงอกชวยเพิ่มความเขมขน

ของวิตามินและความสามารถเชิงชีวภาพของ 

แรธาตุตาง ๆ ในเมล็ด (El-Adawy et al., 2004) 

ซึ่งปริมาณกรดแอสคอรบิกของถ่ัวเ ขียวเพิ่มข้ึน 

4.5 เทา หลังจากแชนํ้าเปนเวลา 16 ชม. เมื่อ

เปรียบเทียบกับเมล็ดถ่ัวเขียวแหงที่ไม ไดแชนํ้า 

(6.5 มก./100 ก. ของเมล็ด) (Moriyama and Oba, 

2008) การศึกษาปริมาณของสารประกอบฟนอลิก 

จากทานตะวันงอก 7 วัน พบปริมาณสารประกอบ 

ฟนอลิกมากกวาเมล็ดที่ดูดซับนํ้าที่  18๐ ซ. นาน 

17 ชม. และเมล็ดแหง ซึ่งทานตะวันงอกที่ 7 วัน มีคา

การตานอนุมูลอิสระ 40.20 มก. Trolox equivalents/ก. 

ความช้ืนฐานแหงมากกวาเมล็ดทานตะวันที่ดูดซับ

นํ้า คือ 25.57 มก. Trolox equivalents/ก. ความช้ืน

ฐานแหง (Cevallos-Casals and Cisneros Zevallos, 

2010) นอกจากน้ีตนออนทานตะวันสายพันธุแปซิฟก

อายุ 5 วัน มีความ สามารถในการตานอนุมูลอิสระ 

สูงที่สุด 14.38 มก. สมมูลของกรดแอสคอรบิก/100 ก. 

นํ้าหนักสด และมีปริมาณฟนอลิกทั้ งหมดเทากับ 

73.09 มก. สมมูลของกรดแกลลิกตอ 100 ก. นํ้าหนัก

สด (มยุรา และคณะ, 2562)  

จากขอมูลขางตน จะเห็นไดวาในชวงการ

งอกของเมล็ดถ่ัวเขียวและทานตะวันมีสารอาหาร

ตาง ๆ ที่มีคุณประโยชนสูง เมล็ดถ่ัวเขียวงอกมี 

quercetin-3-O-glucoside สารประกอบฟนอลิก 

ฟลาโวนอยด วิตามินซี และสารตานอนุมูลอิสระ

เพิ่มข้ึนอยางมีนัยสําคัญตามระยะเวลาการงอก 

(Guo et al., 2012) สวนทานตะวันงอกอุดมไปดวย

ไซนาริน (cynarin: 1,5-dicaffeoylquinic acid) สูง 
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ซึ่งเปนสารพฤกษเคมทีี่มีคุณสมบัติเปนสวนประกอบ

อาหารเชิงฟงกชัน (functional food components) 

ที่ชวยลดคอเลสเตอรอล ลดระดับนํ้าตาลในเลือด 

(Gezer, 2017) อีกทั้งยังมีฤทธ์ิตานอนุมูลอิสระและ

ยับย้ัง AGEs (advanced glycation end products) 

ที่อาจเปนอาหารทางเลือกที่เปนประโยชนสําหรับ

ผูปวยโรคเบาหวาน (Sun et al., 2012)  

 การนําถ่ัวเขียวงอกและทานตะวันงอกไป

พัฒนาเปนอาหารเพื่อสุขภาพจึงมีความเปนไปไดใน

อนาคต อยางไรก็ตาม ขอมูลที่ เกี่ยวของกับการ

เปลี่ยนแปลงของสารอาหาร หรือสารพฤกษเคมี 

และฤทธ์ิการตานอนุมูลอิสระของ ถ่ัวเขียวและ

ทานตะวันแตละพันธุในระหวางกระบวนการงอก

อาจแตกตางกัน ดังน้ัน การศึกษาน้ีจึงมีวัตถุประสงค

เพื่อเปรียบเทียบระยะเวลาของการงอกตอการ

เปลี่ยนแปลงของสารพฤกษเคมีและฤทธ์ิการตาน

อนุมูลอิสระของถ่ัวเขียวงอกและทานตะวันงอก โดย

ใชถ่ัวเขียวพันธุชัยนาท84-1 และทานตะวันพันธุ

ลูกผสมอะควอรา6 เพื่อหาระยะการงอกของเมล็ดที่

เหมาะสมในการใชเปนวัตถุดิบในการผลิตอาหาร

เพื่อสุขภาพตอไป 
 

อุปกรณและวิธีการ 
 

1. การเตรียมตัวอยาง 

นําเมล็ดถ่ัวเขียวพันธุชัยนาท84-1 ตราศรแดง 

(บริษัท อีสท เวสทซีด จํากัด) และเมล็ดทานตะวัน

พันธุลูกผสมอะควอรา6 (บริษัท แปซิฟคเมล็ดพันธุ 

จํากัด) ลางดวยนํ้าสะอาด นํามาแชในนํ้ากลั่น เปน

เวลา 6 ชม. ที่อุณหภูมิหอง แลวนํามาวางบน

กระดาษทิชชูชุมนํ้า พนนํ้ากลั่น ปริมาตร 500 มล./วัน

ทุก 12 ชม. เก็บไวในที่มืดโดยคลุมดวยผาใบทึบแสง

ที่อุณหภูมิหอง 28±3º ซ. เปนเวลา 1 – 6 วัน 

 

(ตัวอยางควบคุม 0 ชม.) ตามกรรมวิธีเพาะงอก

เมล็ดถ่ัวเขียวและเมล็ดทานตะวันในระยะเวลาตาง ๆ 

ที่ 0 1 2  3  4  5 และ 6 วัน วางแผนการทดลอง

แบบสุมสมบูรณ 7 กรรมวิธี 3 ซ้ํา วัดขนาดความ

ยาวของเมล็ดถ่ัวเขียวและทานตะวัน ภายหลังจาก

การเพาะงอก 1 วัน จนถึง 6 วัน 
 

2. การหาความชื้นและวัตถุแหง  

 นําถ่ัวเ ขียวและทานตะวันที่ เพาะงอก

ระยะเวลาตาง ๆ นํ้าหนัก 10 ก. ทําการทดลอง

ตัวอยางละ 5 ซ้ํา เพื่อหาความช้ืนและวัตถุแหง โดย

ดัดแปลงจากวิธี AOAC (1990) ดังน้ี อบตัวอยางดัวย

ตูอบลมรอนสุญญากาศ (Memmert, Germany) 

ที่อุณหภูมิ 60º ซ. ความดัน 15 มิลลิบาร นาน 

72 ชม. จากน้ันนํามา ช่ัง นํ้าหนักหลังอบ และ

คํานวณปริมาณความช้ืนและวัตถุแหง  
 

3. การวัดปริมาณกรดแอสคอรบิก (วิตามินซี)  

  นําถ่ัวเ ขียวและทานตะวันที่ เพาะงอก

ระยะเวลาตาง ๆ มาบดละเอียด ช่ังนํ้าหนัก 10 ก. 

แลวสกัดและปรับปริมาตรดวยกรดออกซาลิก 

(Merck, Germany) ความเขมขน 0.4% ใหครบ 

100 มล. เปนเวลา 1 ชม. ที่อุณหภูมิ 5±2º ซ. แลว

นํามากรองดวยกระดาษกรอง Whatman No.1 

จากน้ันปเปตสารสกัด ปริมาตร 10 มล. มาวัด

ปริมาณกรดแอสคอรบิก ดวยวิธีการไทเทรตกับ

สารละลายอินโดฟนอล (Ajax FineChem, New 

Zealand) ความเขมขน 0.04% จนถึงจุดยุติ โดย

คํานวณเทียบกับกรดแอสคอรบิกมาตรฐาน (Fisher 

Scientific, UK) (AOAC, 1995) ทําการทดลอง

ตัวอยางละ 3 ซ้ํา ไทเทรตซ้ํา 3 ครั้ง หาคาเฉลี่ยและ

นําคาที่ไดคํานวณหาปริมาณวิตามินซี รายงานเปน 

มก./100 ก. นํ้าหนักสด 
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4. การวัดปริมาณโปรตีนท่ีละลายนํ้า 

นําตัวอยางถ่ัวเขียวและทานตะวันที่เพาะงอก 

นํ้าหนัก 1 ก. มาบดใหละเอียดดวยนํ้าปราศจาก

ไอออน (deionized water) ปริมาตร 5 มล. นําไป

ปนเหว่ียงที่ความเร็วรอบ 10,000 รอบ/นาที เปน

เวลา 15 นาที ที่อุณหภูมิ 4º ซ. จากน้ันนําสวนใส

มาวัดปริมาณโปรตีนดวยวิธี Bradford (1976) 
 

5. การสกัดและการวิเคราะหปริมาณสารประกอบ 

ฟนอลิกท้ังหมด 

นําถ่ัวเ ขียวและทานตะวันที่ เพาะงอก

ระยะเวลาตาง ๆ ที่บดละเอียดแลว นํ้าหนัก 10 ก. 

สกัดดวยอะซิโตน 80% เปนเวลา 5 นาที แลวนํามา

กรองดวยกระดาษกรอง Whatman no.1 เก็บในที่

มืด อุณหภูมิ 4º ซ. โดยทําการสกัดซ้ํา 2 ครั้งใน 

แตละตัวอยาง จากน้ัน นําสารสกัดมาระเหยแยก 

อะซิโตนออกดวยเครื่อง rotary evaporator ที่

อุณหภูมิ 50º ซ. จากน้ันนําสารสกัดมาทําใหแหง 

กอนนําไปวิเคราะหในข้ันตอนถัดไป 

การวิเคราะหปริมาณสารประกอบฟนอลิก

ทั้งหมดวิเคราะหโดยวิธี Folin-Ciocalteu method 

ดัดแปลงจากวิธีของ Singleton et al. (1999) และ 

Guo et al. (2012) เ ติมสารสกัดความเขมขน 

2 มก./มล.ปริมาตร 100 ไมโครลิตร ลงในหลอดที่มี 

deionized water ปริมาตร 400 ไมโครลิตร เติม

สารละลาย Folin-Ciocalteu เขมขนปริมาตร 100 

ไมโครลิตร ผสมใหเขากันทิ้งไว 6 นาที จากน้ัน เติม

สารละลายโซเดียมคารบอเนตเขมขน 7% ปริมาตร 

1,000 ไมโครลิตร และ deionized water ปริมาตร 

800 ไมโครลิตร ผสมใหเขากันต้ังทิ้งไวที่อุณหภูมิหอง

เปนเวลา 90 นาที โดยปเปตแตละตัวอยางมา 200 

ไมโครลิตรเติมลงใน 96-well plate นํามาวิเคราะห

คาดูดกลืนแสงดวยเครื่อง microplate readers 

(TECAN Infinite M200Pro, Austria) ที่ความยาว

คลื่น 760 นาโนเมตร นําคาที่ไดมาเปรียบเทียบกับ

กราฟมาตรฐานของกรดแกลลิก (Gallic acid, GAE) 

หนวยของสารฟนอลิก คือ มก. กรดแกลลิก/ก. 

นํ้าหนักแหง 
 

6. การทดสอบฤทธิ์การตานอนุมูลอิสระ 

  6.1 วิธี 2,2-diphenyl-l-picyrhydrazyl 

(DPPH) 

 ทําการวิเคราะหดัดแปลงจากวิธีของนิรามัย

และบังอร (2563) โดยนําสารสกัดของถ่ัวเขียวและ

ทานตะวันเพาะงอกที่ระยะเวลาตาง ๆ ที่ความเขมขน 

0.25 – 4 มก./มล. ปริมาตร 50 ไมโครลิตร ลงใน

สารละลาย DPPH เขมขน 0.5 มิลลิโมลาร ปริมาตร 

50 ไมโครลิตร ผสมให เขากัน ต้ังทิ้ งไว ในที่มืด 

เปนเวลา 30 นาที จากน้ัน นําไปวัดคาดูดกลืนแสง 

ดวยเครื่อง microplate readers (TECAN Infinite 

M200Pro, Austria) ที่ความยาวคลื่น 517 นาโนเมตร 

โดยเปรียบเทียบกับสารมาตรฐานกรดแอสคอรบิก 

นําคาที่ไดมาคํานวณหา % DPPH radical scavenging 

และคํานวณหาคา % การยับย้ังอนุมูลอิสระ DPPH 

ที่ 50% (IC50) จากผลการทดลองที่ไดจากการคํานวณ 

หาคา % DPPH radical scavenging ตามสูตรคํานวณ 

ดังน้ี 

 

% DPPH radical scavenging = [(Control A517nm – Sample A517nm)/Control A517nm] × 100             

Control A517nm = คาการดูดกลืนแสงที่ 517 นาโนเมตรของชุดควบคุม 

                     Sample A517nm = คาการดูดกลืนแสงที่ 517 นาโนเมตรของตัวอยางทดสอบ 
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Days after imbibition (DAI) 

DA
I 

6.2 วิธ ี Ferric reducing antioxidant 

power (FRAP)  

ทําการวิเคราะหโดยดัดแปลงจากวิธีของ 

นิรามัย และบังอร (2563) โดยทําการเตรียม

สารละลาย FRAP reagent โดยผสมสารละลาย 300 

มิลลิโมลาร acetate buffer (pH 3.6) สารละลาย 

20 มิลลิโมลาร FeCl3 และสารละลาย 10 มิลลิโมลาร 

TPTZ ใน 40 มิลลิโมลาร HCl นําสารที่ไดมาผสม

กันในอัตราสวน 10:1:1 โดยสารสกัดแตละชนิด

ละลายดวย DMSO แลวปเปตจํานวน 20 ไมโครลิตร 

ลงใน 96-well plate แลวเติม FRAP reagent 

จํานวน 180 ไมโครลิตร แลวบมที่อุณหภูมิหองในที่

มืด เปนเวลา 10 นาที นําไปวัดคาการดูดกลืนแสงที่

ความยาวคลื่น 593 นาโนเมตร ดวยเครื่อง microplate 

reader ซึ่งผลการวัดคาดูดกลืนแสงที่ไดจากการ

เปรียบเทียบกับกราฟมาตรฐาน โดยใชสารมาตรฐาน

กรดแกลลิกในหนวย มก. สมมูลของกรดแกลลิกตอ

กรัมของสารสกัด (มก.กรดแกลลิก/ก. นํ้าหนักแหง) 
 

7. การวิเคราะหขอมูลทางสถิติ 

ทดสอบคาความแตกตางของความช้ืนวัตถุ

แหง กรดแอสคอรบิก ปริมาณสารประกอบฟนอลิก

ทั้งหมด และการยับย้ังอนุมูลอิสระของสารสกัดจาก

ถ่ัวเขียวเพาะงอกและทานตะวันที่เพาะงอก โดยการ

วิเคราะหคาความแปรปรวน ของขอมูลหากผลมี

ความแตกตางอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ เปรียบเทียบ

ความแตกตางของคาเฉลี่ยโดยใช least significant 

difference method (LSD) ดวยโปรแกรมสําเร็จรูป 

Statistix8  
 

ผลการทดลองและวิจารณ 

1. ขนาดความยาว 

เมล็ดถ่ัวเขียวและทานตะวัน เริ่มงอกภาย

หลังจากการเพาะงอก 1 วัน จากน้ันคอย ๆ เพิ่ม

ขนาดและความยาวในชวงระยะเวลาที่ทําการเพาะ

งอก โดยในวันที่ 6 ของการเพาะงอกมีความยาว 

24.23 และ 16.88 ซม. ตามลําดับ (Figure 1) ซึ่ง

ระยะการเพาะงอกในวันที่ 6 ถ่ัวเขียวงอกมีความ

ยาวใกล เคียงกับกับการศึกษาของ Xue et al. 

(2016) ที่ เพาะถ่ัวเขียวงอกที่  6 วันมีความยาว 

24.77 ซม. นอกจากน้ี ยังพบวา ขนาดและความ

ยาวของถ่ัวเขียวและทานตะวันมีความสัมพันธกับ

ปริมาณความช้ืน โดยปริมาณความช้ืนของตนออน

ถ่ัวเขียวและทานตะวันเพิ่มข้ึนตามระยะเวลาในการ

เพาะงอกที่นานข้ึน  

  

 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 1 Radicle length of sprouted mung bean and sprouted sunflower seeds at different 
germination times 
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2. ความชื้นและวัตถุแหง 

ปริมาณความช้ืนของตนออนถ่ัวเขียวและ

ทานตะวันงอกคอย ๆ เพิ่มข้ึนอยางมีนัยสําคัญทาง

สถิติ (p<0.05) ตามระยะเวลาในการเพาะงอก โดย

ปริมาณความช้ืนในถ่ัวเขียว ในวันที่ 0 คือ 33.16% 

และเพิ่มเปน 91.84% ในวันที่ 6 ของการเพาะงอก 

ขณะที่ทานตะวัน เพิ่มข้ึนจาก 21.95 เปน 91.58% 

(Figure 2) สอดคลองกับ Shah et al. (2011) พบ

การเพิ่ม ข้ึนของระดับความช้ืนในเมล็ดถ่ัวเขียว

หลังจากการงอก 96 ชม. ซึ่งปริมาณความช้ืนใน

เมล็ดที่เพิ่มข้ึน เปนผลเน่ืองมาจากปริมาณการดูด

นํ้าของเมล็ด ระยะเวลาในการดูดนํ้า และจํานวน

เซลลที่ขาดนํ้าในเมล็ดพืช (Nonogaki et al., 2010) 

ในทางตรงกันขามวัตถุแหงคอย ๆ ลดลงตามระยะ 

เวลาการเพาะงอกที่เพิ่มข้ึน ซึ่งวัตถุแหงในตนออน

ทานตะวันและถ่ัวเขียว มีคาสูงที่สุดในวันที่ 0 คือ 

78.05 และ 66.84% จากน้ันลดลงเปน 8.42 และ 

8.16% ในวันที่  6 ของการเพาะงอก ตามลําดับ 

(Figure 2)  

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figure 2 Moisture content (A) and dry matter (B) of sprouted mung bean and sprouted 

sunflower seeds at different germination times 
 
3. ปริมาณกรดแอสคอรบิก 

ปริมาณกรดแอสคอรบิกในถ่ัวเขียวงอกมี

มากกวาทานตะวันงอกอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ 

(p<0.05) โดย ปริมาณกรดแอสคอรบิกในถ่ัวเขียว

เพิ่มสูงข้ึนเร็วกวาทานตะวัน ประมาณ 1 - 2 วัน 

และสอดคลองกับการเพิ่มขนาดและความยาวของ

ตนออน โดยถ่ัวเขียวงอกมีกรดแอสคอรบิกสูงสุด 

ที่ 1 วัน (1.46 มก./100 ก. นํ้าหนักสด) ขณะที่

ทานตะวันงอกพบสูงสุดที่ 3 วัน (0.58 มก./100 ก. 

นํ้าหนักสด) และกรดแอสคอรบิกคอย ๆ ลดลง 

ตามระยะเวลาการเพาะงอกที่เพิ่มข้ึน (Figure 3) 

ซึ่งสอดคลองกับรายงานของ Shah et al. (2011) 

ที่พบปริมาณวิตามินซีในถ่ัวเขียวเพิ่มข้ึนอยางรวดเร็ว

หลังจากการงอก 24 ชม. นอกจากน้ี Maneemegalai 

and Nandkumar (2011) พบวา เมล็ดถ่ัวเขียวแหง 

มีปริมาณกรดแอสคอรบิก 8.8 มก. เพิ่มเปน 11.8  

7.6 และ 20.6 มก./100 ก. ของเมล็ด หลังจาก 

การงอก 24  48 และ 72 ชม. ตามลําดับ ประกอบกับ 

Moriyama and Oba (2008) รายงานวา ปริมาณ

กรดแอสคอรบิกของถ่ัวเ ขียวเพิ่ม ข้ึน 4.5 เทา 

หลังจากแชนํ้าเปนเวลา 16 ชม. (29.2 มก./100 ก. 

ของเมล็ด) เมื่อเปรียบเทียบกับเมล็ดถ่ัวเขียวแหงที่

ไมไดแชนํ้า (6.5 มก./100 ก. ของเมล็ด) สอดคลอง

กับ Thippeswamy et al. (2015) พบวา ในเมล็ด
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ถ่ัวเขียวระยะเมล็ดแหงมีปริมาณกรดแอสคอรบิก 

27 มก. หลังแชนํ้า 12 ชม. เพิ่มเปน 79.06 มก. 

และเพิ่มสูงสุดเปน 4.2 เทา ในวันที่ 4 ของการงอก 

คือ 114 มก./100 ก. ของเมล็ด จากน้ัน คงที่ถึง

วันที่ 6 และลดลงเปน 87 มก./100 ก. ของเมล็ด 

ในวันที ่7 ซึ่งการสังเคราะหกรดแอสคอรบิกที่เกิดข้ึน

ในระหวางการงอกมีความสัมพันธกับเอนไซม 

L-galactono--lactibe dehydrogenase ทําให

เกิดปฏิกิริยาออกซิเดชันของ L-galactono-1,4-

lactone เปลี่ยนไปเปนกรดแอสคอรบิก แสดงให

เห็นวากิจกรรมของเอนไซม น้ีชวยสงเสริมการ

สังเคราะหกรดแอสคอรบิกในระหวางการงอก (Xu 

et al., 2005) อยางไรก็ตาม ปริมาณการสังเคราะห

กรดแอสคอรบิกที่เกิดข้ึนในระหวางการงอก ข้ึนอยู

กับชนิดของพืช ระยะบริบูรณของเมล็ด สภาวะที่

งอก แสง วิธีการเก็บเกี่ยว และการเก็บรักษา เปนตน 

(Davey et al., 2000)   
 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
Figure 3 Ascorbic acid content of sprouted mung bean and sprouted sunflower seeds at 

different germination times 
 
4. ปริมาณโปรตีนละลายนํ้า 

  ที่ 0 วัน มีปริมาณโปรตีนละลายนํ้าสูงที่สุด 

โดยถ่ัวเขียวพบโปรตีนที่ละลายนํ้า 9.81 มก./ก. 

นํ้าหนักสด มากกวาทานตะวันที่พบโปรตีนละลาย

นํ้า 5.16 มก./ก. นํ้าหนักสด ในการเพาะงอกที่ 1 

และ 2 วัน ถ่ัวเขียวพบโปรตีนที่ละลายนํ้า 4.04 

และ 3.71 มก./ก. นํ้าหนักสด ตามลําดับ นอยกวา

ทานตะวัน 4.37 และ 4.44 มก./ก. นํ้าหนักสด 

ตามลําดับ จากน้ันปริมาณของโปรตีนที่ละลายนํ้า

ของถ่ัวเขียวและทานตะวันเพาะงอกเริ่มลดลงตาม

ระยะเวลาการเพาะงอกที่เพิ่มข้ึน (Figure 4) อาจ

เน่ืองจากโปรตีนที่เก็บสะสมไวในเมล็ด ไดนํามาใช

ในรูปแบบของกรดอะมิโน และตองการพลังงาน 

ที่จําเปนสําหรับการสังเคราะหโปรตีน เพื่อการ

เจริญเติบโตในระหวางการงอกและการพัฒนา 

เปนตนออนของพืชตระกูลถ่ัว โดยสัมพันธระหวาง

ปริมาณของโปรตีนในเมล็ดและการงอกของเมล็ด 

(Ohanenye et al., 2020) ซึ่งมีการรายงานปริมาณ
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ของโปรตีนทีพ่บในเมล็ดถ่ัวเขียว คือ 20.97 - 31.32% 

(Anwar et al., 2007) ใกลเคียงกับโปรตีนที่พบใน

เมล็ดทานตะวัน คือ 33.85% (Petraru et al., 2021) 

โปรตีนที่ละลายนํ้าไดนอย ทําใหไดผลผลิตอาหาร

นอย สงผลใหโปรตีนเกิดการแยกตัวและตกตะกอน

กอใหเกิดการกระจายตัวในผลิตภัณฑอาหารไม

สม่ําเสมอ โดยโปรตีนที่ละลายนํ้าไดมากมีผลตอ

คุณภาพของอาหารในดานคุณสมบัติอิมัลชันและ

การเกิดฟองที่ดีกวาโปรตีนที่ละลายนํ้าไดนอย (Lu 

et al., 2013) ในการศึกษาครั้งน้ีพบโปรตีนละลาย

นํ้าตรงกันขามกับการรายงานของ Xue et al. (2016) 

ที่พบวา ในถ่ัวเขียวมีโปรตีนละลายนํ้ามีนัยสําคัญ

เพิ่มข้ึนในวันที่เพาะงอก 0 – 2 วัน ซึ่งมีโปรตีน

ละลายนํ้าที่เปนองคประกอบสูงสุด 1.89 มก./ก. 

นํ้าหนักสด แตในการทดลองน้ีพบวา ถ่ัวเขียวและ

ทานตะวันเพาะงอกมีปริมาณโปรตีนที่ละลายนํ้า

ลดลงตามระยะเวลาการงอก ซึ่ งอาจมีสาเหตุ 

มาจากความแตกตางของสภาวะการงอก และ 

ความหลากหลายทางสายพันธุ (Xue et al., 2016) 

ดังน้ัน ถานําโปรตีนละลายนํ้าจากถ่ัวเขียวและเมล็ด

ทานตะวันเพาะงอกไปตอยอดเปนวัตถุดิบผลิต

อาหารโปรตีนเพื่อสุขภาพ ควรนําโปรตีนละลายนํ้า

ในระยะ 0 วัน ภายหลังจากการแชนํ้ากลั่น 6 ชม. 

ดีที่สุด รองลงมา คือ ระยะเวลาการงอก 1 - 2 วัน 

ตามลําดับ 
 

  
Figure 4 Water-soluble protein content of sprouted mung bean and sprouted sunflower seeds 

during germination periods 
 
5. ปริมาณสารประกอบฟนอลิกท้ังหมด 

สารประกอบฟนอลกิทั้งหมด ที่พบในถ่ัวเขียว

สูงสุดที่ระยะเวลาเพาะงอก 4 วัน คือ 46.82±3.27 

มก. กรดแกลลกิ/ก. นํ้าหนักแหง จากน้ันคอย ๆ ลดลง

เมื่อเพาะงอกวันที่  5 – 6 (Figure 5) อยางไรก็ตาม 

ในระหวางกระบวนการงอก สารประกอบฟนอลิก

ทั้งหมดของทานตะวันมีปริมาณมากกวาถ่ัวเขียว

เพาะงอก โดยพบมากที่สุด 134.70±4.35 มก. กรด

แกลลิก/ก. นํ้าหนักแหง ที่ 0 วัน และคอย ๆ ลดลง

เมื่อระยะเวลาการงอกเพิ่มข้ึนโดย Guo et al. (2012) 

รายงานวา สารประกอบฟนอลิกทั้งหมดที่พบใน 

ถ่ัวเขียวที่เพาะงอกจะคอย ๆ เพิ่มข้ึน เปน 996.4 มก. 

กรดแกลลิก/100 ก. นํ้าหนักแหง ในวันที่ 9 ของการ

เพาะงอก แตในขณะที ่Xue et al. (2016) รายงานวา 
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Days after imbibition (DAI) 

สารประกอบฟนอลิกทั้งหมดที่พบในถ่ัวเขียวมากที่สุด 

คือ 5.79 มก. กรดแกลลิก/ก. ที่ระยะเวลาเพาะงอก 

5 วัน ซึ่งปริมาณของสารประกอบฟนอลิกทั้งหมด

แตกตางกันข้ึนอยูกับพันธุของถ่ัวเขียวและวิธีการ

สกัด ในระหวางกระบวนการงอก สารประกอบ 

ฟนอลิกทั้งหมดของทานตะวันมีปริมาณมากกวา 

ถ่ัวเขียวเพาะงอก และสารประกอบฟนอลิกของ

ทานตะวันงอกคอย ๆ ลดลงเมื่อระยะเวลาการเพาะ

งอกที่ เพิ่มข้ึน ซึ่งสอดคลองกับงานวิจัยตนออน

ทานตะวัน 3 สายพันธุ คือ สายพันธุจัมโบ แปซิฟก 

และอาตูเอล เมื่อตนออนมีอายุเพิ่มข้ึน ปริมาณ 

ฟนอลิกทั้งหมดมีแนวโนมลดลง (มยุรา และคณะ, 

2562) และสอดคลองกบัรายงานการงอกจากเมล็ด

ที่รับประทานไดหรือการเจริญของตนออน เชน 

ทานตะวัน ขาวสาลี ถ่ัวเลนทิล และบรอกโคลี 

มีปริมาณฟนอลิกทั้งหมดลดลงเมื่อคํานวณในฐาน 

น้ําหนักสดเมื่อตนออนมีอายุเพิ่มข้ึน เน่ืองจาก การ

ดูดน้ําของเมล็ด (imbibition) การเจรญิของตนออน 

และการดูดซึมน้ํา (water absorption) ที่เพิ่มข้ึน 

มีผลใหปริมาณฟนอลิกทั้ งหมดถูกเจือจางลง 

(Cevallos-Casals and Cisneros-Zevallos, 2010) 

เชนเดียวกบัผลการทดลองของผูวิจยัที่พบวา เมล็ดมี

การดูดนํ้าเพิ่มข้ึนทําใหความช้ืนของทานตะวันงอก

เพิ่มข้ึนจาก 0 ถึง 6 วัน (Figure 2A) โดยปริมาณน้ํา

ที่เพิ่มข้ึนตามระยะเวลาการงอกของทานตะวัน 

สงผลใหปริมาณฟนอลิกทั้งหมดเจือจางลง 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 5 Total phenolic content of sprouted mung bean and sprouted sunflower seeds during 
germination periods 

 
6. ฤทธิ์การตานอนุมูลอิสระ 

สารสกัดที่ไดจากถ่ัวเขียวงอกมีฤทธ์ิการ

ตานอนุมูลอิสระ โดยวิธี DPPH สูงสุด ที่ระยะเพาะ

งอก 4 วัน มีคา IC50 2.07±0.17  มก./มล. สวนสาร

สกัดจากทานตะวันงอก ที่ 0 - 2 วัน มีประสิทธิภาพ

ดีที ่ส ุดในการตานอนุมูลอิสระ DPPH มีคา IC50 

0.19±0.14 มก./มล. 0.18±0.12 มก./มล. และ 

0.30±0.07 มก./มล. ตามลําดับ (Table 1) นอกจากน้ี 

สารสกัดถ่ัวเขียวมี FRAP ไดดีที่สุด ที่การเพาะงอก 

6 วัน (2.93±0.19 มก. กรดแกลลิก/ก. นํ้าหนักแหง) 

สวนสารสกัดทานตะวันเพาะงอกที่ 0 วัน มี FRAP 

ดีที่สุด (11.62±0.26 มก. กรดแกลลิก/ก. นํ้าหนัก

แหง) รองลงมา คือ สารสกัดทานตะวันเพาะงอกที่ 

1 วัน (11.10±0.53 มก. กรดแกลลิก/ก. นํ้าหนัก

แหง) และ 2 วัน (8.66±0.10 มก. กรดแกลลิก/ก. 

นํ้าหนักแหง) ตามลําดับ (Table 1) 
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Table 1 Radical scavenging capacity of sprouted mung bean and sprouted sunflower seeds 

during germination periods 

Plant  Days after 
imbibition (DAI) 

DPPH assay1/ 
(IC50, mg/mL) 

FRAP1/  
(mg GAE/g) 

Mung bean    0 4.84±0.10 a  1.04±0.07 i   

 1 4.26±0.21 b 1.23±0.08 i 

 2 3.85±0.10 c 1.36±0.05 i 

 3 2.86±0.05 d 2.65±0.07 fg 

 4 2.07±0.17 f 2.15±0.03 h 

 5 2.34±0.01 e 2.38±0.03 gh 

 6 2.40±0.03 e 2.93±0.19 ef 

Sunflower 0 0.19±0.14 i 11.62±0.26 a 
 1 0.18±0.12 i 11.10±0.53 b 

 2 0.30±0.07 i 8.66±0.10 c 

 3 1.29±0.10 h 5.95±0.19 d 

 4 1.67±0.05 g 2.73±0.03 fg 

 5 1.73±0.14 g 2.60±0.01 fg 

 6 1.86±0.11 fg 3.26±0.09 e 

Ascorbic acid -          0.31±0.18                 ND 
1/ Means in the same column followed by a commonletter are not significantly difference at the 5% level by LSD 
   ND = No determination 
 

การงอกของผักและพืชอื่น ๆ เปนแหลง

ของอาหารที่อุดมไปดวยสารพฤกษเคมีที่มีฤทธ์ิตาน

อนุมูลอิสระ (Baczek-Kwinta and Sala, 2012) 

จากการนําสารสกัดที่ ไดจากถ่ัวเ ขียวงอกพันธุ

ชัยนาท84-1 และทานตะวันงอกพัน ธุลูกผสม 

อะควอรา6 ที่ระยะเวลาตาง ๆ ศึกษาฤทธ์ิตาน

อนุมูลอิสระ DPPH และการรีดิวซเหล็กเฟอริก เมื่อ

เปรียบเทียบระยะเวลาการเพาะงอก พบวา ฤทธ์ิ

ตานอนุมูลอิสระ DPPH สูงข้ึนตามความเขมขน 

ของสารประกอบฟนอลิกที่ เพิ่มข้ึนทั้งในถ่ัวเขียว 

และทานตะวันเพาะงอก ทานตะวันเพาะงอกมี

ประสิทธิภาพดีที่สุดในการตานอนุมูลอิสระโดย 

วิธี DPPH ซึ ่ง Cevallos-Casals and Cisneros- 

 

Zevallos (2010) พบวา เมล็ดทานตะวันมีสารประกอบ 

ฟนอลิกที่ เปนองคประกอบที่มี โครงสรางของ

โมเลกุลหลายตําแหนงที่สามารถเกิดปฏิกิริยากับ

หมูไฮดรอกซิลของ DPPH ได ซึ่งอาจเปนไปไดวา

เมล็ดทานตะวันจะมีการสังเคราะหสารประกอบ 

ฟนอลิก เพื่อเปนการปองกันการเจริญเติบโตของ 

ไฮโพคอทิล เพื่อยับย้ังปฏิกิริยาออกซิเดชันที่จะถูก

กระตุนโดยปจจัยของสิ่งแวดลอมในระยะแรกของ

การงอกซึ่งมากกวาฤทธ์ิการตานอนุมูลอิสระทั่วไป 

โดยตนออนทานตะวันภายหลังจากการเพาะงอก

วันที่ 6 มีปริมาณสารประกอบฟนอลิกลดลงทําให

ประสิทธิภาพในการยับย้ังอนุมูลอิสระ DPPH ลด 

ลงดวย  
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สรุปผลการทดลอง 

การเปรียบเทียบผลของการงอกตอการ

เปลี่ยนแปลงของสารพฤกษเคมีและฤทธ์ิตาน 

อนุมูลอิสระ พบวา ถ่ัวเขียวงอกพันธุชัยนาท84-1 

มีกรดแอสคอรบิกสูงสุดที่ 1 วัน (1.46 มก./100 ก. 

นํ้าหนักสด) ขณะที่ทานตะวันงอกพันธุลูกผสม 

อะควอรา6 พบสูงสุดที่ 3 วัน (0.58 มก./100 ก. 

นํ้าหนักสด) แลวคอย ๆ ลดลง ปริมาณโปรตีนที่

ละลายนํ้าของถ่ัวเขียว และทานตะวัน ที่ 0 วัน 

คือ 9.81 และ 5.16 มก./ก. นํ้าหนักสด ตามลําดับ 

จากน้ันโปรตีนก็คอย ๆ ลดลงตามระยะเวลาการ

เพาะงอกที่ เพิ่มข้ึน ถ่ัวเขียวงอกมีสารประกอบ 

ฟนอลิกทั้งหมดสูงสุดที่ 4 วัน (46.82 มก. กรด 

แกลลิก/ก. นํ้าหนักแหง) สวนทานตะวันงอกสูงสุดที่ 

0 วัน (134.70 มก. กรดแกลลิก/ก. นํ้าหนักแหง) 

หลังจากน้ันสารประกอบฟนอลิกทั้งหมดคอย ๆ 

ลดลง โดยถ่ัวเขียวมีความสามารถในตานอนุมูล

อิสระ DPPH สูงที่สุด ที่การเพาะงอก 4 วัน โดย 

IC50 มีคา 2.07±0.17 มก./มล. และมีความสามารถ

ในการรีดิวซเหล็กเฟอริกไดสูงสุดที่การเพาะงอก 

6 วัน (2.93±0.19 มก. กรดแกลลิก/ก. นํ้าหนักแหง) 

ในขณะที่ทานตะวันมีความสามารถในการตาน

อนุมูลอิสระลดลงตามระยะเวลาการเพาะงอกที่

เพิ่มข้ึน โดยสารสกัดจากทานตะวันงอกที่ 0 - 2 วัน 

ฤทธ์ิตานอนุมูลอิสระ DPPH ไดดีที่สุด IC50 มีคา 

0.19±0.14 0.18±0.12 และ 0.30±0.07 มก./มล. 

ตามลําดับ และมีความสามารถในการรีดิวซเหล็ก 

เฟอริก 11.62±0.26 11.10±0.53 และ 8.66±0.10 มก. 

กรดแกลลิก/ก. นํ้าหนักแหง ตามลําดับผลการทดลอง

สรุปไดวา ถ่ัวเขียวงอกและทานตะวันงอกที่ 0 วัน มี

โปรตีนละลายนํ้ามากที่สุด เหมาะที่จะนําไปเปน

วัตถุดิบเพื่อพัฒนาเปนผลิตภัณฑอาหารโปรตีน 

สวนถ่ัวเขียวงอกที่ระยะเวลา 4 วัน และทานตะวันที่ 

0 วัน มีสารประกอบฟนอลิกที่มีฤทธ์ิตานอนุมูล

อิสระสูง เหมาะที่จะนําไปใชในการพัฒนาเปน

อาหารเพื่อสุขภาพตอไป 
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การจําแนกเครือ่งหมายเอสเอสอารทีส่ัมพนัธกบัลกัษณะความตานทาน 
โรคใบไหมแผลใหญในขาวโพดหวาน 
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Resistance in Sweet Corns 

ธีรวุฒิ วงศวรัตน1/*  ฉลอง เกิดศรี2/  เชาวนารถ พฤทธิเทพ3/ 
Theerawut Wongwarat1/*  Chalong Kerdsri2/  Chaowanart Phruetthithep3/ 

Received 21 Aug. 2023/Revised 6 Dec. 2023/Accepted 16 Feb. 2024  

ABSTRACT 

 Northern corn leaf blight (NCLB) caused by Exserohilum turcicum, is one of the most 

serious diseases of sweet corn. Resistant variety is often considered the most effective 

method for controlling NCLB. Conventional breeding for developing sweet corn resistant to 

NCLB is time-consuming and the evaluation of NCLB resistance in sweet corn is influenced by 

environmental conditions. Utilising DNA markers to screen for resistance to NCLB in sweet 

corn is less time consuming and more effective. This research focused on identifying 16 SSR 

markers that could be associated with polymorphisms related to NCLB disease reaction. 

Twenty-six commercial sweet corn cultivars/hybrids were used in this study. Results 

indicated that SSR marker, bnlg182, located on chromosome 1 (bin no. 1.03), exhibited 

different particular alleles between moderately resistant and moderately susceptible to 

NCLB disease. Then the bnlg182 marker was used as the template for amplification of the 

DNA of 158 S6 lines of sweet corn. The presence of particular alleles related to resistance to 

NCLB from 10 S6 lines of sweet corn. These sweet corn lines were planted to evaluate their 

resistance to NCLB disease. The results indicated that the 10 S6 lines of sweet corn exhibited 

a moderate resistance (19 -30%) to NCLB disease. The utilisation of the bnlg182 marker as a 

screening tool in resistance sweet corn breeding programs offers the advantages of being 

simple and fast. 

 
Keywords: northern corn leaf blight (NCLB); SSR markers; Exserohilum turcicum 
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บทคัดยอ 

 โรคใบไหมแผลใหญ มีสาเหตุมาจากเช้ือรา 

Exserohilum turcicum กอใหเกิดความเสียหาย

ตอผลผลิตขาวโพดหวาน การปลูกขาวโพดหวาน

สายพันธุตานทานโรคเปนวิธีการที่มีประสิทธิภาพ

สูงสุด แตการปรับปรุงพันธุดวยวิธีมาตรฐานใชระยะ

เวลานาน และอิทธิพลของสิ่ งแวดลอมมีผลตอ 

การประเมินการเปนโรคใบไหมแผลใหญ งานวิจัยน้ี

จึงนําเทคโนโลยีชีวภาพระดับโมเลกุลทางดาน

เครื่องหมายดีเอ็นเอ มาใชในการคัดเลือกขาวโพด

หวานตานทานโรคใบไหมแผลใหญ โดยนําเครื่องหมาย

เอสเอสอารจํานวน 16 เครื่องหมายมาทดสอบ 

ความสามารถในการแยกความแตกตางของการ 

เปนโรคใบไหมแผลใหญในขาวโพดหวาน 26 พันธุ/

พันธุลูกผสม ผลการทดสอบ พบวา เครื่องหมาย

bnlg182 บนโครโมโซมที่ 1 ตําแหนง 1.03 ปรากฏ 

อัลลีลที่สามารถแยกความแตกตางกันระหวาง

ขาวโพดหวานที่มีระดับตานทานปานกลางตอโรคกับ

ขาวโพดหวานที่มีระดับออนแอปานกลางตอโรคได 

เมื่อนํา bnlg182 มาใชเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอขาวโพด

หวานลูกผสมรุนช่ัวที่ 6 จํานวน 158 สายพันธุ พบ 

อัลลีลที่สัมพันธกับความตานทานโรคปานกลางใน

ขาวโพดหวานลูกผสมจํานวน 10 สายพันธุ เมื่อ

นําไปปลูกเพื่อประเมินการเปนโรคใบไหมแผลใหญ 

พบวา ขาวโพดหวานทั้ง 10 สายพันธุ น้ีมีระดับ

ตานทานปานกลางตอโรค (19 - 30%) การประยุกต 

ใชเครื่องหมาย bnlg182 มาเปนเครื่องมือในการ

ชวยคัดเลือกขาวโพดหวานตานทานใบไหมแผลใหญ

ในการปรับปรุงพันธุขาวโพดหวานทําใหการปฏิบัติ 

งานงาย และรวดเร็วข้ึน 
 

คําสําคัญ: โรคใบไมแผลใหญ; เครื่องหมายเอสเอสอาร; 

ความตานทานโรคพืช; Exserohilum turcicum 

บทนํา 

ขาวโพดหวานเปนพืชในอุตสาหกรรม

อาหารไทย มีภาพรวมการสงออกในรูปขาวโพด

กระปองในเดือนมกราคม ถึง พฤศจิกายน 2566 

ทั้งปริมาณและมูลคาขยายตัว 20.4 และ 28.0% 

ตามลําดับ (องอาจ, 2567) แตการผลิตขาวโพดหวาน

ยังคงตองเผชิญกับปญหาการระบาดของโรคพืช

โดยเฉพาะอยางย่ิง โรคใบไหมแผลใหญในขาวโพดหวาน 

(northern corn leaf blight, NCLB) ที่มีสาเหตุ

จากเช้ือรา Exserohilum turcicum อาการเริ่มแรก

พบแผลขนาดเล็กกระจายบนใบขาวโพดหวาน 

แผลจะขยายขนาดใหญข้ึนจนรวมเปนแผลเดียวกัน

ตามความยาวของใบ ลักษณะคลายรูปกระสวย 

เ ช้ือราชนิดน้ีสรางสปอรจํานวนมากในสภาพ

ความช้ืนสูง ที่อุณหภูมิระหวาง 18 – 27๐ ซ. จึงพบ

เช้ือน้ีระบาดในชวงฤดูหนาวในประเทศไทย สปอร

สามารถแพรกระจายไดโดยลม เมื่อมีความช้ืน 

สปอรจะงอกเขาทําลายใบขาวโพด ลักษณะอาการ

ระยะแรกจะเกิดแผลขนาดใหญ 2 - 20 ซม. สีเทา

หรือสีนํ้าตาลยาวไปตามใบ หัวทายเรียวคลายรูป

กระสวย มักจะเกิดที่ใบลาง ๆ แลวลุกลามไปยังใบ

บนทั่วตน เมื่ออาการรุนแรงแผลจะขยายตัวรวมกัน

จนในที่สุดทําใหใบขาวโพดแหงตาย (พีระวรรณ, 

2551) นอกจากน้ี Raymundo and Hooker (1981) 

และ Rajeshwar et al. (2014) ไดรายงานวา ตน

ขาวโพดหวานที่ติดเช้ือน้ีรุนแรง โดยเฉพาะในชวง

การออกดอกจะทําใหฝกไมสมบูรณ เกิดความ

เสียหายของผลผลิตประมาณ 16 – 98% 

การปองกันความเสียหายจากโรคพืชที่ 

มีประสิทธิภาพมากที่สุด คือ การใชพันธุตานทาน 

ซึ่งเปนความทาทายของนักปรับปรุงพันธุขาวโพด

หวาน เน่ืองจากการประเมินระดับความรุนแรงของ

การเปนโรคใบไหมแผลใหญมักดําเนินการไดเฉพาะ
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ในชวงฤดูหนาวเทาน้ัน อันเปนอุปสรรคสําคัญ 

การนําเครื่องหมาย ดีเอ็นเอมาชวยในการคัดเลือก

พันธุขาวโพดหวานตานทานใบไหมแผลใหญ จะชวย

ใหการ คัดเลือกพันธุสามารถทําไดตลอดทั้งป 

จึงชวยลดทั้งระยะเวลา แรงงาน และพื้นที่ปลูก

ทดสอบได และเปนการคัดเลือกขาวโพดหวานใน

ระดับดีเอ็นเอ จึงไมมีอิทธิพลของสภาวะแวดลอม

มาเกี่ยวของ ในตางประเทศมีรายงานการใช

เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดเอสเอสอารในงานปรบัปรงุ

พันธุขาวโพดหวานตานทานโรคใบไหมแผลใหญ 

โดย Osman et al. (2015) นํามาใชกับขาวโพดหวาน

จํานวน 8 พันธุ และลูกผสมจํานวน 28 สายพันธุ 

โดยใชเครื่องหมายเอสเอสอาร จํานวน 20 เครื่องหมาย 

สามารถจัดกลุมขาวโพดหวานที่มีระดับตานทาน

โรค (แสดงอาการเปนโรคเฉลี่ย 16%) กลุมที่มี

ระดับตานทานโรคปานกลาง (แสดงอาการเปนโรค

เฉลี่ย 48%) และกลุมที่ออนแอตอโรค (แสดงอาการ

เปนโรคเฉลี่ย 64%) ตอมา Wende et al. (2018) 

พบวา ระดับความตานทานโรคใบไหมแผลใหญใน

ขาวโพดหวานมีความแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญ

ทางสถิติ และเมื่อทําการจัดกลุมทางพันธุกรรมโดย

ใชเครื่องหมายเอสเอสอาร จํานวน 20 เครื่องหมาย 

สามารถแบงกลุมขาวโพดหวานที่มีความตานทาน 

ตานทานปานกลาง และที่มีความออนแอได   

             ในประเทศไทยมีการนําเครื่องหมาย 

ดีเอ็นเอชนิดเอสเอสอารมาใชในการชวยคัดเลือก

พันธุขาวโพดตานทานของโรคใบไหมแผลใหญ โดย 

Puttarach et al. (2016) นําเครื่องหมายเอสเอสอาร 

3 เครื่องหมาย ไดแก bnlg1721, umc1042 และ 

umc1149 มา ใช ในการ เพิ่ มปริ ม าณดี เอ็ น เ อ

ประชากรลูกผสมรุนช่ัวที่  2 ระหวางพันธุแมที่ 

มีระดับออนแอตอโรคใบไหมแผลใหญ และพันธุ 

พอที่ มี ระดับต านทานใบไหมแผลใหญ  พบว า 

เครื่องหมาย bnlg1721 และ umc1042 มีความ

เช่ือมโยงกันระหวางระดับการเปนโรค และอัลลีล 

ของเครื่องหมายเอสเอสอารทั้งสองเครื่องหมาย 

อยูบนโครโมโซมที่ 2 มีความเช่ือมโยงกับยีน Ht1 

มีคาสัมประสิทธิ์การตัดสินใจ (coefficient of 

determination: R2) 0 . 2616  และ 0. 2948 

และมีความแตกตางทางสถิติอยางมี นัยสําคัญ 

(p<0.0001)  

เ น่ื อ งจาก เ ครื่ อ งหมาย ดี เ อ็ น เ อชนิ ด 

เอสเอสอารสามารถใชในการคัดเลือกพันธุขาวโพด

หวานตานทานใบไหมแผลใหญไดอยางรวดเร็ว 

ดังน้ัน งานวิจัยน้ีจึงมีวัตถุประสงคเพื่อคนหาและ

จําแนกเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดเอสเอสอารที่

สัมพันธกับระดับความตานทานของขาวโพดหวาน

ตอโรคใบไหมแผลใหญที่ระบาดในประเทศไทย 

สําหรับใชเปนขอมูลเบื้องตนในการชวยคัดเลือก

พันธุขาวโพดหวานตานทานใบไหมแผลใหญอยางมี

ประสิทธิภาพตอไป 
 

อุปกรณและวิธีการ 

1. การประเมินระดับการเปนโรคใบไหมแผลใหญ

ในขาวโพดหวาน 

   1.1 ขาวโพดหวาน จํานวน 26 พันธุ/สายพันธุ 

ดังน้ี  

     ข า ว โพดหวานส ายพั น ธุ แท  จ าก

ศูนยวิจัยพืชไรชัยนาท จํานวน 20 สายพันธุ ไดแก 

6622104 -24  6622104 -53  6622104 -56  

6622104 -67  6622104 -97  6622104-118  

6622104-157 6622104-183 6622104-196  

7522104-224 7 5 2 2 1 0 4 -2 4 1  7522104-261  

7522104-268 7522104-282 7522104-330  

7522104-332 7522104-354 7522104-357  

7522104359 และ 7522104-363 
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ขาวโพดหวานลูกผสมพันธุการคา จํานวน 

6 พันธุ ไดแก  พันธุสงขลา84-1 (Songkla84-1) 

หวาน54 (Wan54) หวาน1351 (Wan1351) อินทรี2 

(Insee2) ไฮบริกซ3  (Hibrix3) และไฮบริกซ59 

(Hibrix59) ใชเปนตัวเปรียบเทียบ 

 1.2 ปลูกขาวโพดหวานทั้ง 26 สายพันธุ 

ที่ศูนยวิจัยพืชไรเชียงใหม เดือน ธ.ค. 2564 วาง

แผนการทดลองแบบสุมบล็อกสมบูรณ จํานวน 

2 ซ้ํา ขนาดแปลงทดลอง 24x50 ม. ปลูกแถวคู 

แถวยาว 2.5 ม. ระยะหางระหวางแถว 75 ซม. 

ระยะหางระหวางตน 20 ซม. จํานวน 1 ตน/หลุม 

ปลูกขาวโพดหวานพันธุไฮบริกซ3 (มีระดับออนแอ

ตอโรคใบไหมแผลใหญ) เปนแถวแพรกระจายโรค 

(spread row) เมื่ออายุครบ 10 วัน ปลูกเช้ือรา 

E. turcicum สาเหตุของโรคใบไหมแผลใหญ 

หลังจากปลูกเช้ือราบนขาวโพดหวานแถว spread 

row แลว 14 วัน จึงปลูกขาวโพดหวาน 26 พันธุ/

สายพันธุ เมื่อขาวโพดหวานอายุครบ 55 วันหลัง

ปลูก ประเมินระดับการเปนโรคใบไหมแผลใหญ 

ตามวิธีของ Min et al. (2012) โดยจัดระดับความ

การเกิดโรคเปน 5 ระดับ ตามเปอรเซ็นตลักษณะ 

อาการแผลบนพื้นที่ใบ ดัง น้ี ระดับตานทานสูง 

(highly resistant: HR) = 0 - 3% ระดับตานทาน 

(resistant: R) = 4 - 10% ระดับตานทานปานกลาง 

(moderately resistant: MR) = 11 – 30% ระดับ

ออนแอปานกลาง (moderately susceptible: 

MS) = 31 – 70% ระดับออนแอมาก (highly 

susceptible: HR) = >70% 
  

2. การสกัดดีเอ็นเอและการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ

ดวยเทคนิคพีซีอาร (PCR) 

     2.1 การสกัดดีเอ็นเอ โดยคัดเลือกเมล็ด

ขาวโพดหวานที่สมบูรณ พันธุ/สายพันธุละ 20 เมล็ด 

นํามาเพาะใหงอกเปนตนกลา ตัดใบออนเปนช้ินเล็ก ๆ 

ประมาณ 100 มก. ใสลงในโกรงที่มีไนโตรเจนเหลว 

บดใหละเอียดเปนผงแลวใชชุดนํ้ายาสกัดดีเอ็นเอ

สําเร็จรูป (DNeasy Plant Kit, QIAGEN) เพื่อสกัด

ดีเอ็นเอ จากน้ันตรวจสอบความบริสุทธ์ิของสาร

สกัดดีเอ็นเอที่ไดดวยเครื่องสเปคโตรโฟโตมิเตอรที่

ความยาวคลื่น 260 และ 280 นาโนเมตร ซึ่งตองมีคา

ระหวาง 1.65 - 1.85 จากน้ันแบงสารสกัดดีเอ็นเอ

นํามาเจือจางใหมคีวามเขมขน 10 นาโนกรัม/ไมโครลิตร 

สําหรับใชเปนสารพันธุกรรมตนแบบในการเพิ่ม

ปริมาณดีเอ็นเอ  

2.2 การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยเทคนิค 

PCR ทําการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยเทคนิค PCR 

โดยใชเครื่องหมายเอสเอสอาร (SSR marker, simple 

sequence repeat marker) จํานวน 16 เครื่องหมาย  

(Table 1) สวนผสมของปฏิกิริยา PCR ปริมาตรสุทธิ 

15 ไมโครลิตร ประกอบดวย สารสกัดดีเอ็นเอ 

ความเขมขน 10 นาโนกรัมตอไมโครลิตร ปริมาตร 

3 ไมโครลิตร นํ้ากลั่นปราศจากเช้ือจุลินทรียและ

อารเอ็นเอ ปริมาตร 3.98 ไมโครลิตร สารละลาย

บัฟเฟอร AllTaq PCR 5x ปริมาตร 3 ไมโครลิตร 

สารละลายบัฟเฟอร 5xQ ปริมาตร 3 ไมโครลิตร 

เครื่องหมายเอสเอสอารความเขมขน 0.2 ไมโครโมลาร 

ปริมาตร 0.7 ไมโครลิตร สารละลาย MgCl2 ความ

เขมขน 25 มิลลิโมลาร ปริมาตร 0.6 ไมโครลิตร 

สารละลาย dNTP ความเขมขน 10 มิลลิโมลาร 

ปริมาตร 0.3 ไมโครลิตร สารละลาย master mix 

tracer 125 x ปริมาตร 0.12 ไมโครลิตร และเอนไซม

Taq DNA polymerase (AllTaq PCR Core and 

Master Mix Kit, QIAGEN) ความเขมขน 0.1 หนวย

ตอหน่ึงหนวยปฏิกิริยา ปริมาตร 0.3 ไมโครลิตร 

จากน้ัน นําหลอดปฏิกิริยาใสลงในเครื่องเพิ่มปริมาณ 

ดีเอ็นเอ มี ข้ันตอนการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ ดังน้ี 
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Table 1 List of SSR markers used in this study and their sequences 

SSR markers  Chrom. 
position 

Forward primer Reverse primer Citation 

bnlg176 1 AGTTCACGTCCAGCTGAATGACAG CGCGCATCGCATGCTTATCCTA Wende et al. (2018) 
bnlg182 1 AGACCATATTCCAGGCTTTACAG ACAACTAGCAGCAGCACAAGG Wende et al. (2018) 

phi037 1 CCCAGCTCCTGTTGTCGGCTCAGAC TCCAGATCCGCCGCACCTCACGTCA Wende et al. (2018) 

umc1568 1 AAGTCCAGCCAAGTTCATCAAAGA ACTGTAACTAAACTGGGTGTGCCC Wende et al. (2018) 

bnlg108 2 GCACTCACGCGCACAGGTCA CGCCTGCCAAGGTACATCAC Wende et al. (2018) 

umc1042 2 AAGGCACTGCTACTCCTATGGCTA CTGACCTTTGAATTCTGTGCTCCT Puttarach et al. (2016) 

umc1644 3 CCATAAACTGTTCCTTTGGCACAC CTTTCACGTGTTAAGGGAGACACC Osman et al. (2015) 

bnlg490 4 GCCCTAGCTTGCTAATTAACTAACA ACTGTAAGGGCAGTGGACCTATA Osman et al. (2015) 

umc2038 4 ACAGAAACCAATGCATGTGATGAG TGCATGGTTGCTTCAGCAGT Wende et al. (2018) 

bnlg238 6 CTTATTGCTTTCGTCATACACACACATTCAT GAGCATGAGCTTGCATATTTCTTGTGG Wende et al. (2018) 

umc1296 6 GCTGGAGATAGGCATCCAGACAC CTCTCCCGGCTCTGACCTAGC Wende et al. (2018) 

phi054 8 AGAAAAGAGAGTGTGCAATTGTGATAGAG AATGGGTGCCTCGCACCAAG Wende et al. (2018) 

bnlg240 8 AAGAACAGAAGGCATTGATACATAA TGCAGGTGTATGGGCAGCTA Min et al. (2012) 

MAC216826-4  8 CGGAGGAGCATATTTTCCAA CGGGAATGGTTATGCAACTT Osman et al. (2015) 

umc1149 8 TACAGTAGGGATTCTTGCAGCCTC GTGGGACCTTGTTGCTTCCTTT Puttarach et al. (2016) 

umc1367 10 TGGACGATCTGCTTCTTCAGG GAAGGCTTCTTCCTCGAGTAGGTC Kumar et al. (2022) 

Chrom. position = Chromosome position 
 

pre-denature 94๐ ซ. นาน 3 นาท ีdenature 94๐ ซ. 

นาน 30 วินาที Annealing 48๐ ซ. นาน 30 วินาที 

extension 72๐ ซ. นาน 1 นาที ทําซ้ํา denature ถึง 

extension จํานวน 35 รอบ และ final extension 

72๐ ซ. นาน 10 นาที จากน้ันตรวจสอบผลผลิต PCR 

ดวยเทคนิคอะการโรสเจลอิเล็กโตรโฟรีซิส (agarose 

gel electrophoresis) ใช 5% อะการโรส ที่มีสียอม 

ดี เอ็นเอ (ViSafe Green Gel Stain, Vivantis) ใช

กระแสไฟฟา 100 โวลต นาน 2 ชม. จากน้ันนํา 

แผนเจลอะการโรสมาผานแสง LED แลวบันทึกภาพ

แถบดีเอ็นเอ  
 

3. การวิเคราะหขอมูล 

 3.1 จัดรูปแบบอัลลีลของแตละเครื่องหมาย

เอสเอสอารดวยการกําหนดให ตัวอักษรภาษา 

อังกฤษ โดยใหตัวอักษรตัวเล็ก เปนตําแหนงของ

แถบดีเอ็นเอทีป่รากฎ และตัวอักษรตัวใหญ เปนอลัลลี 

(แถบดีเอ็นเอ) ที่ปรากฎ โดยกําหนดใหตัวอักษร

เดียวกัน แสดงถึงการปรากฏของอัลลีลที่ตําแหนง

เดียวกัน 

     3.2 ประเมินคา polymorphism information 

content (PIC) ซึ่ งเปนคาที่บงบอกถึงโอกาสที่จะ 

พบตัวอยางที่เลือกแบบสุม 2 ตัวอยางที่เกิดพอลิมอร 

ฟซึม สําหรับเครื่องหมายขมรวม (co-dominant 

markers) PIC = 1-∑Pi2 มีคาอยูระหวาง 0.01 - 1.00 
 

4. การคัดเลือกขาวโพดหวานลูกผสมรุนชั่วท่ี 6 

ดวยเครื่องหมายเอสเอสอารท่ีผานการคัดเลือก 

        ทําการทดสอบเครื่องหมายเอสเอสอารที่

ผานการคัดเลือก เพื่อคัดเลือกขาวโพดลูกผสมช่ัวรุน

ที่ 6 จํานวน 158 สายพันธุ ที่พัฒนาโดยศูนยวิจัย

พืชไรชัยนาท ดําเนินการที่ศูนยวิจัยพืชไรเชียงใหม 

เดือน ธ.ค. 2565 วางแผนการทดสอบ และประเมิน 

ผลการเกิดโรค เชนเดียวกับการทดสอบ ในขอ 1.2 
 

ผลการทดลองและวิจารณ 

1. การประเมินระดับการเปนโรคใบไหมแผลใหญ

ในขาวโพดหวาน 

 การประเมินการเปนโรคใบไหมแผลใหญใน

ขาวโพดหวาน จํานวน 26 พันธุ/สายพันธุ พบวา มี
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ความแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ (p<0.01) 

สามารถแบงระดับการเปนโรคใบไหมแผลใหญได 

2 ระดับ (Table 2) ดังน้ี  

ระดับตานทานปานกลางตอโรค (MR) 

จํานวน 8 พันธุ/สายพันธุ มีการแสดงอาการแผลบน

ใบ 23.20 – 29.85% ไดแก 6622104-53 (29.05%)  

6622104-67 (29.15%) 7522104-241 (29.85%)  

7522104-268 (25.25%) 7522104-282 (27.65%)  

7522104-332 (29.35%) 7522104-363 (27.45%) 

และพันธุเปรียบเทียบ หวาน54 (23.20%) 

ระดับออนแอปานกลางตอโ รค (MS) 

จํานวน 18 พันธุ/ลูกผสม มีการแสดงอาการแผลบน

ใบ 30.20 – 64.70% ไดแก 6622104-24 (61.75%) 

6622104-56 (30.35%) 6622104-97 (30.50%) 

6622104-118 (55.90%) 6622104-157 (55.35%)   
 

6622104-183 (49.25%) 6622104-196 (57.40%)  

7522104-224 (54.85%) 7522104-261 (49.05%)  

7522104-330 (54.95%) 7522104-354 (50.85%)  

7522104-357 (30.20%) 7522104-359 (48.60%) 

และพันธุเปรียบเทียบ สงขลา84-1 (64.55%) หวาน

1351 (59.65%) อินทรี2 (44.80%) ไฮบริกซ3 

(64.70%) และ ไฮบริกซ59 (59.90%) 
 

2. การใชเครื่องหมายเอสเอสอารในการเพ่ิม

ปริมาณดีเอ็นเอ 

การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยเทคนิคพีซีอาร

ดวยเครื่องหมายเอสเอสอาร จํานวน 16 เครื่องหมาย 

พบวา มีแถบดีเอ็นเอหรืออัลลีลจํานวนทั้งหมด 

108 อัลลีล มีขนาด 50 - 300 คูเบส เครื่องหมาย 

umc1568 และ umc1644 มีอัลลีลนอยที่สุด คือ 

 

Table 2 Comparison the percentage of leaf area infection by northern corn leaf blight 
(NCLB) on sweet corn cultivars/hybrid varieties and their resistance reaction level  

Cultivars/hybrid 
varieties 

Leaf area 
infection  

(%)  

Level of 
disease 

resistance 
 

Cultivars/hybrid 
varieties 

Leaf area 
infection  

(%) 

Level of 
disease 

resistance 
6622104-53    29.05 abc MR  6622104-24    61.75 e MS 
6622104-67    29.15 abc MR  6622104-56    30.35 a-d MS 
7522104-241    29.85 abc MR  6622104-97    30.50 a-d MS 
7522104-268    25.25 ab MR  6622104-118    55.90 e MS 
7522104-282      27.65 abc MR  6622104-157    55.35 e MS 
7522104-332      29.35 abc MR  6622104-183    49.25 b-e MS 
7522104-363    27.45 abc MR  6622104-196    57.40 e MS 
Wan54    23.20 a MR  7522104-224    54.85 d-e MS 
    7522104-261    49.05 b-e MS 
    7522104-330    54.95 d-e MS 
    7522104-354    50.85 c-e MS 
    7522104-357    30.20 a-c MS 
    7522104-359    48.60 b-e MS 
    Hibrix3    64.70 e MS 
    Hibrix59    59.90 e MS 
    Insee2    44.80 a-e MS 
    Songkla84-1    64.55 e MS 
    Wan1351    59.65 e MS 

MR = Moderately resistant, MS = Moderately susceptible 
Means in the same column followed by common letters are not significantly different at the 5% level by DMRT 
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มีอยู 2 อัลลีล/เครื่องหมาย (Table 3) ในขณะที่

เครื่ องหมาย bnlg182 และ umc1149 มีอัลลี ล 

มากที่สุด คือ มีอยู 6 อัลลีล/เครื่องหมาย เมื่อ

วิเคราะหคาคาดหมายเฮทเทอโรไซโกซิต้ี  หรือ 

คาความหลากหลายของยีน (gene diversity, He) 

อยูระหวาง 0.3900 – 0.7900 มีคาเฉลี่ย 0.5936 

การวิเคราะหคา PIC พบวา มีคาอยูระหวาง 0.3500 – 

0.7596 โดยที่เครื่องหมาย bnlg182 และ umc1367

มีคา PIC สูงสุด 0.7596 ซึ่ง Wende et al. (2018) 

รายงานวา คา PIC > 0.6 บงช้ีถึงประสิทธิภาพใน

การตรวจสอบความแตกตางระหวางสายพันธุแท

ของขาวโพด สําหรับงานวิจัยน้ี มีเครื่องหมายที่มีคา 

PIC > 0.6 จํานวน 10 เครื่องหมาย ไดแก bnlg176 

(0.6559) bnlg182 (0.7596) bnlg108 (0.7200)  

bnlg490 (0.6894) umc2038 (0.7341) bnlg238 

(0.7221) umc1296 (0.6319) bnlg240 (0.6038)  

phi054 (0.7345) และ umc1357 (0.7596) แสดงให

เห็นวาเครื่องหมายเหลาน้ีมีประสิทธิภาพเปน

เครื่องหมายดีเอ็นเอชวยคัดเลือกความแตกตาง

ระหวางพันธุ/สายพันธุอยูในระดับสูง เมื่อศึกษา

ความสัมพันธ ระหว างจี โนโทป  (ขอมูลอัลลีล 

ของเครื่องหมายเอสเอสอาร) และฟโนไทป (ระดับ

การเปนโรคใบไหมแผลใหญ) พบวา เครื่องหมาย 

bnlg176 bnlg182 phi037 umc1644 แ ล ะ 

umc2038 มีความแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญทาง

สถิติ (p<0.05) แตเมื่อพิจารณาคา PIC รวมกับคา 

p-value พบวา ม ีเพ ียง เครื ่องหมาย bnlg176 

bnlg182 และ umc2038 เทานั้นที ่คา p-value 

ที่ แตกต างกั นอย างมี นั ยสํ า คัญทางสถิ ติและ 

PIC > 0.6 ดังน้ัน เครื่องหมาย bnlg176 bnlg182 

แ ล ะ  umc2038 จ ึง เ ป น เ ค รื ่อ ง ห ม า ย ที ่มี

ประสิท ธิภาพในการ คัดเลือกพัน ธุ /สายพัน ธุ 

ขาวโพดหวานที่มีความตานทานระดับปานกลาง 

ซึ่งยังไมเคยมีรายงานการใชเครื่องหมายทั้งสามน้ี 

ในการคัดเลือกขาวโพดหวานตานทานโรคใบไหม

แผลใหญในประเทศไทย 
 

Table 3 Information based on SSR loci and differences among sweet corns 

SSR locus 
Bin 

number 
Number 
alleles 

He PIC value 
p-value 

(chi-square test) 
umc1568 1.02 2 0.4885 0.3692 0.326 
bnlg176 1.03 3 0.6337 0.6559 0.003 
bnlg182 1.03 6 0.7900 0.7596 0.009 

phi037 1.08 3 0.3900 0.3500 0.022 
bnlg108 2.04 5 0.7557 0.7200 0.295 
umc1042 2.07 4 0.5277 0.4925 0.198 
umc1644 3.06 2 0.5000 0.3747 0.001 
bnlg490 4.04 4 0.7372 0.6894 0.199 
umc2038 4.07 5 0.7723 0.7341 0.017 
bnlg238 6.00 5 0.7611 0.7221 0.149 
umc1296 6.07 4 0.6897 0.6319 0.159 
bnlg240 8.06 4 0.6557 0.6038 0.304 
umc1149 8.06 6 0.3900 0.3500 0.267 
MAC216826-4   8.07 4 0.6173 0.5413 0.118 
phi054 10.03 5 0.7711 0.7345 0.241 
umc1367 10.30 3 0.7900 0.7596 0.802 

He = heterozygosity, PIC = polymorphism information content  
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เครื่องหมาย bnlg176 อยูบนโครโมโซมที่ 

1 ที่ตําแหนง (Bin No.) 1.03 เปนตําแหนง QTLs ที่

เกี่ยวของกับความยาวของรากแกว ใชบงช้ีความ 

ทนแลง (drought tolerance index) ในการปลูก

สภาพไร ดังน้ันเครื่องหมาย bnlg176 เปนเครื่องหมาย

ที่มี ป ระสิท ธิภาพในการ ใช คัด เ ลือกลักษณะ 

(marker assisted selection, MAS) และสร า ง

สายพันธุขาวโพดหวานที่มีลักษณะทนทานตอ 

สภาพแหงในขาวโพด (Tuberosa et al., 2002) 

เชนเดียวกับรายงานของ Hao et al. (2008) ที่

พบวา มีเฉพาะเครื่องหมาย bnlg176 เทาน้ันที่

สามารถตรวจสอบตนขาวโพดลูกผสมช่ัวรุนที่ 2:3 

(F2:3) ที่ มีลักษณะทนแล ง ได  แสดงให เห็นว า 

ตนขาวโพดที่ คัดเลือกได  มีแนวโนมที่สามารถ

เจริญเติบโตไดในสภาวะแลง 

เครื่องหมาย bnlg182 อยูบนโครโมโซม 

ที่ 1 ที่ ตําแหนง (Bin No.) 1.03 ถูกนํามาใชใน

การศึกษาความผันแปรทางพันธุกรรมในขาวโพดที่

ตานทานใบไหมแผลใหญ ซึ่งพบมีคา PIC 0.5510 

(Wende et al., 2018) อยางไรก็ตาม งานวิจัยน้ี

พบเครื่องหมาย bnlg182 มีคา PIC 0.7596 แสดง

ใหวาสามารถนํามาใชในการดําเนินงานในข้ันตอน

ตอไปได 

   เครื่องหมาย umc2038 มีตําแหนงอยูบน

ยีน C2C2-GATA-transcription factor 4 (GATA4) 

อยูบนโครโมโซมที่ 4 ที่ตําแหนง (Bin No.) 4.07 

ของจีโนมขาวโพด บทบาทหนาที่ของยีนน้ีสวนใหญ

เปนการศึกษาในพืชทดลองชนิดอะราบิดอปซิส 

(Arabidopsis thaliana) และขาว พบวา  เมื่ อ

ถอดรหัสเปนโปรตีน จะมีบทบาทหนาที่กระตุน

กระบวนการสังเคราะหดวยแสง (Teakle et al., 

2002) ในสวนของบทบาททางดานความตานทาน

โรคพืชยังคงมีการศึกษานอย และยังไมมีการศึกษา

ในขาวโพด งานวิจัยที่เกี่ยวของกับบทบาทของยีน 

GATA ในดานความตานทานโรคพืชที่มี เ ช้ือรา 

เปนสาเหตุ มีการศึกษาของ Zhang et al. (2018) 

ไดรายงานวา ยีน GATA ในแตงกวาเปนยีนที่มี

บทบาทในการตานทานการเกิดโรคราแปง และโรค 

รานํ้าคาง ซึ่งมีสาเหตุมาจากการติดเช้ือรา Erysiphe 

cichoracearum และ Pseudoperonospora 

cubensis ตามลําดับ มีรายงานการแสดงออกของ

ยีน VdGATA2 ทําหนาที่กระตุนบทบาทของ oxygen 

species pathway ให เพิ่ม ข้ึนเพื่อตานทานโรค 

ราแปงองุน (Yu et al., 2020) นอกจากน้ี ยังมีรายงาน

วาในระหวางที่ขาวสาลีถูกเ ช้ือรา Rhizoctonia 

cerealis เขาทําลาย ขาวสาลีมีการตอบสนองเพื่อ

ตานทานเช้ือราไมใหกอโรค sharp eyespot โดย

การเพิ่มการแสดงออกของยีน TaGATA1 ใหเพิ่มสูง

มากข้ึน (Liu et al., 2020) 
 

3. วิเคราะหรูปแบบของอัลลีล 

 เครื่องหมาย bnlg176 มีแถบดีเอ็นเอปรากฏ 

3 ตําแหนง ไดแก a b และ c จึงกําหนดใหมีรูปแบบ 

อัลลีลเปน A B และ C ตามลําดับ เมื่อเปรียบเทียบ

กันระหวางกลุมขาวโพดหวานที่มีระดับความ

ตานทานปานกลางกับกลุมที่ออนแอปานกลาง พบ 

มี 3 รูปแบบอัลลีลในทั้ง 2 กลุม ดังน้ัน bnlg176 

จึ ง ไมสามารถจําแนกความแตกตางระหวา ง 

กลุมขาวโพดหวานที่มีระดับความตานทานแตกตาง

กันได (Table 4) 

  เครื่องหมาย bnlg182 มีแถบดีเอ็นเอ

ปรากฏ 6 ตําแหน ง  ไดแก  d e f g h และ I 

กําหนดใหรูปแบบอัลลีล A มีมีแถบดีเอ็นเอ h และ I 

ปรากฏ รูปแบบอัลลีล B มีแถบดีเอ็นเอ g ปรากฏ 

รูปแบบอัลลีล C มีแถบดีเอ็นเอ g และ I ปรากฏ 

รูปแบบอัลลีล D มีแถบดีเอ็นเอ d g และ i ปรากฏ 

รูปแบบอัลลีล E มีแถบดีเอ็นเอ f g และ i ปรากฏ 
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รูปแบบอัลลีล F มีแถบดีเอ็นเอ e และ g ปรากฏ 

รูปแบบอัลลีล G มีแถบดีเอ็นเอ g และ h ปรากฏ 

รูปแบบอัลลีล H มีแถบดีเอ็นเอ d e และ g ปรากฏ 

รูปแบบอัลลีล I มีแถบดีเอ็นเอ e และ h ปรากฏ  
 

รูปแบบอัลลีล J มีแถบดีเอ็นเอ d h และ i ปรากฏ 

รูปแบบอัลลีล K มีแถบดีเอ็นเอ e และ h ปรากฏ 

รูปแบบอัลลีล L มีแถบดีเอ็นเอ d และ g ปรากฏ 

เมื่อเปรียบเทียบกันระหวางกลุมขาวโพดหวานที่มี 
 

Table 4 Present, absent allele and allele variation using SSR markers; bnlg176, bnlg182 and 
umc2038; in 26 cultivars/hybrid varieties of sweet corns infected by northern corn 
leaf blight (NCLB) 

Cultivars/hybrid 
variety 

Level of 
disease 

resistance 

bnlg176 bnlg182 umc2038 
a b c al d e f g h i al j k l m n

   
al 

6622104-53 MR    A       A      A 
6622104-67 MR    B       B      B 
7522104-241 MR    B       A      A 
7522104-268 MR    C       C      A 
7522104-282 MR    B       C      B 
7522104-332 MR    C       D      A 
7522104-363 MR    A       A      C 
Wan54 MR    B       E      C 
6622104-24 MS    C       F      D 
6622104-56 MS    A       G      A 
6622104-97 MS    A       G      A 
6622104-118 MS    C       F      B 
6622104-157 MS    B       F      B 
6622104-183 MS    B       H      D 
6622104-196 MS    B       H      D 
7522104-224 MS    B       H      D 
7522104-261 MS    B       I      D 
7522104-330 MS    C       H      D 
7522104-354 MS    B       J      E 
7522104-357 MS    B       J      A 
7522104-359 MS    C       K      B 
Hibrix3 MS    C       L      B 
Hibrix59 MS    C       L      C 
Insee2 MS    B       G      F 
Songkla84-1 MS    B       L      G 
Wan1351 MS    C       L      H 

a-n letters = DNA band or allelel position; al = allele variation; MR = Moderately resistant; MS = Moderately susceptible 
        = present allele                 = absent allele     
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ระดับตานทานปานกลางกับกลุมที่ออนแอปานกลาง 

พบวา กลุมขาวโพดหวานที่มีขาวโพดหวานที่มีระดับ

ตานทานปานกลางมีรูปแบบอัลลีล A B C D และ E 

ในขณะที่กลุมที่ออนแอปานกลางมีรูปแบบอัลลีล 

F G H I J K และ L จึงเปนเครื่องหมายที่สามารถ

แยกความแตกตางระหวางกลุมขาวโพดหวานที่มี

ระดับตานทานปานกลางและออนแอปานกลางออก

จากกันได  

  เครื่องหมาย umc2038 มีแถบดีเอ็นเอ

ปร ากฏ 5 ตํ า แห น ง  ไ ด แ ก  j k l m แล ะ  n 

กําหนดใหรูปแบบอัลลีล A มีแถบดีเอ็นเอ j และ l 

ปรากฏ รูปแบบอัลลีล B มีแถบดีเอ็นเอ m ปรากฏ 

รูปแบบอัลลีล  C มีแถบดีเอ็นเอ k m และ n 

ปรากฏ รูปแบบอัลลีล D มีแถบดีเอ็นเอ k ปรากฏ 

รู ป แบ บ อั ล ลี ล  E มี แ ถบ ดี เ อ็ น เ อ  j ป ร าก ฏ 

รูปแบบอัลลีล F มีแถบดีเอ็นเอ k l m และ n 

ปรากฏ รูปแบบอัลลีล G มีแถบดีเอ็นเอ k l และ m 

ปรากฏ รูปแบบอัลลีล H มีแถบดีเอ็นเอ k และ m 

ปรากฏ เมื่อเปรียบเทียบกันระหวางกลุมขาวโพด

หวานที่มีขาวโพดหวานที่มีระดับตานทานปานกลาง

กับกลุมที่ออนแอปานกลาง พบวากลุมขาวโพด

หวานที่มีขาวโพดหวานที่มีระดับตานทานปานกลาง

มีรูปแบบอัลลีล A B C สวนกลุมออนแอปานกลางมี

รูปแบบอัลลีล A B C D E F G และ H ดังน้ัน 

เครื่องหมายน้ีจงึไมแสดงความแตกตางระหวางกลุมได 

 ดั ง น้ั น ในก า ร ง าน วิ จั ย น้ี จึ ง พบ เ พี ย ง

เครื่องหมาย bnlg182 ที่สามารถแยกความแตกตาง

ระหวางขาวโพดหวานที่มีระดับตานทานปานกลาง

และออนแอปานกลางได ซึ่งรายงานของ Wende 

et al. (2018) ไดใช  bnlg182 เปนเครื่องหมาย 

เอสเอสอาร ตั วห น่ึง ในการ ศึกษาความความ

หลากหลายทางพันธุกรรมของขาวโพดหวาน

ตานทานโรคใบไหมแผลใหญ เชนกัน   
 

4. การคัดเลือกขาวโพดหวานลูกผสมรุนชั่วท่ี 6 

ดวยเครื่องหมาย bnlg182 

 ดีเอ็นเอของขาวโพดหวานลูกผสมรุนช่ัว 

ที่ 6 จํานวน 158 สายพันธุ ที่ นํามาใชเปนสาร

พันธุกรรมตนแบบในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวย

เครื่องหมาย bnlg182 เมื่อตรวจสอบอัลลีลที่

ปรากฏ พบวา มีขาวโพดหวานลูกผสมรุนช่ัวที่ 6 

จํานวน 10 สายพันธุ ที่มีอัลลีล B C และ D ซึ่ง

เปนอัลลีลที่พบในขาวโพดหวานที่มีระดับตานทาน

ปานกลางตอโรค สายพันธุดังกลาวถูกนํามาปลูกใน

เดือน ธันวาคม 2565 ที่ศูนยวิจัยพืชไรเชียงใหม 

และบันทึกขอมูลการประเมินการเปนโรคใบไหม

แผลใหญ เมื่ออายุครบ 55 วัน พบวา สายพันธุ 

6622102-55-1 6622102-56-1 6622102-57-1  

6622102-60-1 6622102-61-1 6622102-95-1  

6622102-96-1 6622102-97-1 6622102-239-1 

และ 6622102-240-1 การแสดงอาการแผลบน

พื้นที่ใบ 19 - 30% จัดอยูในระดับความตานทาน

โรคปานกลาง แสดงใหเห็นวาสายพันธุเหลาน้ีมีขีด

ความสามารถในการปองกันตนเองดวยการตอตาน

โรคใบไหมแผลใหญ และควรนําไปทดสอบเบื้องตน

ตามข้ันตอนของสายพันธุกาวหนาในการปรับปรุง

พันธุตอไป 
 

สรุปผลการทดลอง 

การจํ าแนกเครื่ องหมายดีเอ็นเอชนิด 

เอสเอสอาร  ที่สัมพันธกับระดับความตานทาน 

ของโรคใบไหมแผลใหญในขาวโพดหวาน พบวา 

สามารถคัดเลือกเครื่องหมายเอสเอสอารที่สัมพันธ

กับลักษณะตานทานโรคใบไหมแผลใหญระดับปาน

กลางในขาวโพดหวานได 3 จาก 16 เครื่องหมาย 

ไดแก เครื่องหมาย bnlg176 bnlg182 และ umc2038 

และจากการวิเคราะหรูปแบบของอัลลีล พบวา 
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เครื่องหมาย bnlg182 แสดงผลของอัลลีลแตกตาง 

กันระหวางพันธุ/สายพันธุขาวโพดหวานตานทาน

ปานกลาง กับพันธุ/สายพันธุขาวโพดหวานออนแอ

ปานกลางได ชัดเจน จึง เลือกพียงเครื่องหมาย 

bnlg182 ไปทดสอบในการคัดเลือกขาวโพดหวาน

ลูกผสมรุนช่ัวที่ 6 และพบวา สามารถใชไดอยางมี

ประสิทธิภาพ ดัง น้ันเครื่องหมายเอสเอสอาร 

bnlg182 สามารถนําไปใชในการคัดเลือกขาวโพด

หวานที่มีความตานทานโรคใบไหมแผลใหญระดับ

ปานกลางไดในข้ันตอนการปรับปรุงพันธุ 
 

คําขอบคณุ 
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การกําจัดเช้ือไวรอยดพริกที่ตดิมากบัเมลด็พริก 
Disinfection of Pepper chat fruit viroid in Pepper Seeds 
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ABSTRACT 

Pepper chat fruit viroid (PCFVd) can cause disease in pepper. This disease can be 

transmitted via seeds and mechanical means. The global pepper seed trade is an important 

channel for PCFVd dissemination from country to country. The effectiveness of seed 

disinfection methods for PCFVd ranging from chemical to physical ones was evaluated. The 

methods using sodium hypochlorite 3%, sodium bicarbonate 10%, hydrochloric acid 0.5 N, 

trisodium phosphate 10%, hot water and dry heat treatment in combinations at different 

temperatures and time periods were tested in pepper seed varieties P-74 and P-TV infected 

with PCFVd 100%. After treatment, the infection rate was inspected by the reverse 

transcription-polymerase chain reaction technique on the whole seeds, seed coats and 

seedlings and the germination rates were determined. The results showed that soaking 

pepper seeds in 50°C hot water for 25 min followed by 72°C dry heat for 24 hours was the 

best treatment regime. It could get rid of 100% PCFVd while the germination rates remained 

at 96-99%. This result can be used as a recommendation for seed disinfection for PCFVd. 

 

Keywords: hot water treatment; dry heat treatment; seed viroid detection; seed transmission  
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บทคัดยอ 

Pepper chat fruit viroid (PCFVd) เปน

ไวรอยดที่ทําใหเกิดโรคในพริกและสามารถถายทอด

เช้ือทางเมล็ดโดยวิธีกล เช้ือน้ีสามารถแพรกระจาย

จากประเทศหน่ึงไปอีกประเทศหน่ึงผานทางการคา

เมล็ดพันธุ จึงทําการทดสอบเพื่อหาวิธีการใชสารเคมี

และความรอนในการกําจัดเช้ือ PCFVd ในเมล็ด

พันธุพริกที่มีประสิทธิภาพ โดยการใชสาร sodium 

hypochlorite 3% sodium bicarbonate 10%  

hydrochloric acid 0.5 N trisodium phosphate 

10% นํ้ารอน และลมรอน รวมกันที่อุณหภูมิและ

ชวงเวลาตางกันในการกําจัดเช้ือ PCFVd ในเมล็ด

พันธุพริกพันธุ P-74 และ P-TV ที่มีการติดเช้ือ 

ไวรอยด PCFVd 100% หลังการทดสอบตรวจ

ยืนยันอัตราการติดเช้ือในเมล็ดพริกดวยเทคนิค 

reverse transcription-polymerase chain reaction 

ในแบบทั้งเมล็ด เปลือกหุมเมล็ด และตนออนรวมทั้ง

ผลตออัตราการงอก ผลการทดสอบพบวา กรรมวิธี

ที่ดีที่สุด คือ การแชเมล็ดพริกในนํ้ารอนที่อุณหภูมิ 

50°ซ. เปนเวลา 25 นาที ตามดวยการอบดวยลมรอน

ที่ 72°ซ. เปนเวลา 24 ชม. สามารถกําจัดเช้ือ PCFVd 

ได 100% โดยเมล็ดพริกมีอัตราการงอกที่ 96 - 99% 

ผลจากการศึกษาน้ีสามารถนําไปใชเปนคําแนะนํา

เพื่อลดการติดเช้ือ PCFVd ในเมล็ดพันธุพริกได 
 

คําสําคัญ: การฆาเช้ือดวยนํ้ารอน; การฆาเช้ือดวย

ลมรอน; การตรวจเช้ือไวรอยดในเมล็ด; การถายทอด

ทางเมล็ด  
 

บทนํา 

ประเทศไทยมีการสงออกและนําเขาเมล็ด

พันธุพริกควบคุมคอนขางมาก ในป พ.ศ. 2565 มี

ปริมาณการสงออกเมล็ดพันธุพริกควบคุม 60,459 กก. 

มูลคา 856.1 ลานบาท และนําเขาเมล็ดพันธุพริก

ควบ คุม  26,064 กก .  มู ลค า  140.3 ล านบาท 

(สํานักควบคุมพืชและวัสดุการเกษตร, 2566) มี

รายงานเช้ือ Pepper chat fruit viroid (PCFVd) 

ติดไปกับเมล็ดพันธุมะเขือเทศและพริกสงออก 

(Chambers et al., 2013; Verhoeven et al., 2021) 

ทําใหเกิดการแพรกระจายของเช้ือ PCFVd ที่ติดไป

กับเมล็ดไปยังประเทศตาง ๆ ได หากไมไดผาน

กระบวนการกําจัดเช้ือที่มีประสิทธิภาพ ไวรอยด

เปนเช้ือสาเหตุโรคพืชที่มีขนาดเลก็ที่สุด มีโครงสราง

เปนอารเอ็นเอสายเด่ียววงปด กอใหเกิดโรคกับพืช

ปลูกหลายชนิด ทั้งพืชผัก ไมผล และไมประดับ  

สงผลใหเกิดความเสียหายทางเศรษฐกิจ (Hammond 

and Owens, 2006) ไวรอยดจําแนกไดเปน 2 วงศ 

คือ Pospiviroidae และ Avsunviroidae (Serio 

et al., 2014) ไวรอยดในวงศ Pospiviroidae 

เขาทําลายพืชในวงศ Solanaceae เปนหลัก เชน 

มะเขือเทศ พริก มันฝรั่ง และมะเขือ ไวรอยดใน

สกุล Pospiviroid หลายชนิดมีรายงานการถายทอด

เช้ือผานเมล็ด (Matsushita and Tsuda, 2016) 

ละอองเกสร (Card et al., 2007) หรือแมลงบางชนิด 

(Hammond, 2017)  

เชื้อ PCFVd เปนไวรอยดที่จัดอยูในสกุล 

Pospiviroid มีขนาดจีโนมประมาณ 348 นิวคลีโอไทด 

พบครั้งแรกในพริกหวาน (Capsicum annuum L.) 

ที่ปลูกในโรงเรือนในประเทศเนเธอรแลนด ทําให

การเจริญเติบโตของพืชลดลง ขนาดของผลพริกลดลง

ถึง 50% และมีอาการเสนใบไหม (Verhoeven et 

al., 2009) นอกจากน้ี ผลมะเขือเทศและหัวมันฝรั่ง

ที่ เ ช้ือ PCFVd เขาทําลายมีขนาดลดลงเชนกัน 

(Verhoeven et al., 2020) ประเทศไทยมีรายงานการ

พบเช้ือ PCFVd ครั้งแรกในมะเขือเทศที่ จ.ลําปาง 

(Reanwarakorn et al., 2011) ทําใหพืชมีลักษณะ
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อาการเต้ียแคระ เสนใบไหม ใบผิดปกติ และใบ

เปลี่ยนสี ตอมาเครือรัฐออสเตรเลียไดรายงานการ

ตรวจพบเช้ือ PCFVd ในเมล็ดพันธุมะเขือเทศที่

สงออกโดยประเทศไทย (Chambers et al., 2013) 

และรายงานการตรวจพบเช้ือ PCFVd ติดไปกับ

เมล็ดพันธุมะเขือเทศและพริกจากหลายประเทศ 

(Verhoeven et al., 2021)  

การควบคุมโรคพืชที่เกิดจากเช้ือไวรอยด 

สามารถดําเนินการไดหลายวิธี เชน การปองกันการ

นําเมล็ดหรือสวนตาง ๆ ของพืชที่ติดเช้ือเขาสูแปลง

หรือโรงเรือนปลูกพืช การปฏิบัติดานสุขอนามัยที่

เขมงวดและการตรวจติดตามอาการผิดปกติ 

ของพืช จะชวยใหการควบคุมโรคเปนไปอยางมี

ประสิทธิภาพ ซึ่งมีรายงานวิธีการกําจัดเช้ือไวรอยด

และไวรัสชนิดอื่น ๆ ไดแก การกําจัดเช้ือ Potato 

spindle tuber viroid (PSTVd) ที่ปนเปอนบนมีด

และอุปกรณตาง ๆ  ดวยการแชในสารละลาย sodium 

hypochlorite (NaOCl) (Garnsey and Whidden, 

1971; Singh et al., 1989; Matsuura et al., 2010) 

การใชสารละลาย 2% sodium hydroxide และ 2% 

formaldehyde ในการกําจัดเช้ือ Tomato chlorotic 

dwarf viroid (TCDVd), Citrus exocortis viroid 

(CEVd) และ Hop stunt viroid (HSVd) (Garnsey 

and Whidden, 1971) การแชเมล็ดใน 10% 

trisodium phosphate เปนเวลา 3 ชม. หรือ 

การอบเมล็ดดวยลมรอนที่อณุหภูมิ 80° ซ. เปนเวลา 

24 ชม. และ 74° ซ. นาน 48 ชม. เพื่อกําจัดเช้ือ 

Pepino mosaic virus (PepMV) ในเมล็ดมะเขือเทศ 

(Córdoba-Sellés et al, 2007) นอกจากน้ี Olivier 

et al. (2015) ไดทดสอบสารหลายชนิดพบวา ใหผล

ไมแตกตางกับการใช 0.8% NaOCl ในการกําจัดเช้ือ 

PSTVd ตอมา Sombat (2019) รายงานการใช 3% 

NaOCl ในนํ้ารอนที่อุณหภูมิ 50° ซ. เปนเวลา 25 นาท ี

กับเมล็ดมะเขือเทศ ซึ่งพบวา สามารถกําจัดเช้ือ 

PCFVd และ Columnea latent viroid (CLVd) 

ไดโดยไมสงผลกระทบตออัตราการงอกของเมล็ด 

จากรายงานที่กลาวมาจะพบวา ขอมูลการกําจัดเช้ือ 

PCFVd ยังมีอยางจํากัดนอกจากน้ี การกําจัดเช้ือ 

ที่ติดมากับเมล็ดพันธุมีปจจัยที่เกี่ยวของหลายอยาง 

ทั้งชนิดพืช พันธุพืช ชนิดของเชื้อ กรรมวิธีและ

ระยะเวลาที่เหมาะสมในการกําจัดเช้ือ ที่สงผลตอ

ประสิทธิผลในการกําจัดเช้ือ ดังน้ันการวิจัยน้ีจึงได

นําขอมูลการใชสารเคมีและความรอนที่มีรายงาน 

ในการใชกําจัดเช้ือไวรอยดและไวรัสมาทดสอบ และ

พัฒนาวิธีกําจัดเช้ือ PCFVd ที่ติดมากับเมล็ดพริก 

เพื่อเปนขอมูลและแนวทางในการกําจัดเช้ือ PCFVd 

ในการผลิตเมล็ดพันธุพริกอยางมีประสิทธิภาพ 
  

อุปกรณและวิธีการ 

1. การตรวจสอบเมล็ดพริกติดเชื้อ PCFVd  

ใชเมล็ดพันธุพริกติดเช้ือ PCFVd สองพันธุ 

ไดแก P-74 และ P-TV โดยเปนพริกที่มีลักษณะผล

ยาว (elongated) ตามการจัดจําแนกของ IPGRI 

(1995) ซึ่งไดรับความอนุเคราะหจาก อ.ดร.ษมาภร 

สิงหพันธุ (งานวิจัยเรื่อง การศึกษาความตานทาน

และลักษณะอาการโรคที่เกิดจากเช้ือ PCFVd บน

มะเขือเทศ พริก และมะเขือสายพันธุตาง ๆ ภายใต

โครงการศูนยเ ช้ือพันธุกรรมพืชแหงประเทศไทย 

ปงบประมาณ 2561 - 2563) เมล็ดที่นํามาใชไมได

ผานการแชสารเคมีใด ๆ มากอน นําเมล็ดพริกพันธุละ 

100 เมล็ด/กรรมวิธี มาสกัดอารเอ็นเอดวยวิธี CTAB 

(Jeffries and Tina, 2004) จากน้ันนําอารเอ็นเอ 

ที่สกัดไดมาเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมดวยเทคนิค 

RT-PCR โดยการสังเคราะห complementary DNA 

(cDNA) และเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมดวยเทคนิค 
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PCR ดวย GoTaq® Green Master Mix (Promega 

Corporation, USA) ทําปฏิกิริยา PCR ตามวิธีการของ 

Kungwon et al. (2022) ดวยไพรเมอร PCF-seq-F 

(5' CCG TCT TCT GAC AGG AGT AAT CCC 3') 

และ PCF-seq-R (5' ACC CGC ACG GCG CTT CTC 3') 

(Yanagisawa et al., 2017) ที่มีความจําเพาะตอเช้ือ 

PCFVd   

ปฏิกิริยา Reverse transcription (RT) 

ประกอบดวย 2 pmole PCF-seq-R 5.0 ไมโครลิตร 

RNA sample 1.75 ไมโครลิตร นําเขาเครื่อง thermal 

cycler โดยต้ังโปรแกรมการทํางาน 96º ซ. นาน 

5 นาที จากน้ัน นํามาแชในนํ้าแข็งทันที เปนเวลา 

5 นาที หลังจากน้ันใส RT buffer 2.0 ไมโครลิตร 

10 mM dNTPs 1.0 ไมโครลิตร 200 U/reverse 

transcriptase 0.25 ไมโครลิตร  นํ า เข า เครื่ อ ง 

thermal cycler โดยต้ังโปรแกรมการทํางานที ่50º ซ. 

เปนเวลา นาน 1 ชม. และ 70° ซ. นาน 10 นาที ซึ่ง

ข้ันตอนน้ีจะได cDNA ที่สามารถนําไปเพิ่มปริมาณ

ดวยเทคนิค PCR ตอไป 

ปฏิกิริยา PCR เพื่อเพิ่มปริมาณ cDNA ใน

ปฏิกิริยารวม 10 ไมโครลิตร ประกอบดวยนํ้ากลั่นที่

ปราศจาก nuclease 3.0 ไมโครลิตร PCR master 

mix buffer 5 ไมโครลิตร 2 pmol/µl ไพรเมอร 

PCF-seq-F 0.5 ไมโครลิตร 2 pmol/µl ไพรเมอร 

PCF-seq-R 0.5 ไมโครลิตร cDNA 1.0 ไมโครลิตร 

จากน้ัน นําเขาเครื่อง Thermal cycler โดยต้ัง

โปรแกรมปฏิกิริยา PCR ดังน้ี อุณหภูมิ 94° ซ. นาน 

3 นาที จํานวน 1 รอบ, denaturation temperature 

94° ซ. นาน 40 วินาที annealing temperature 

60o ซ. นาน 40 วินาที extension temperature 

72° ซ. นาน 40 วินาท ีจํานวน 34 รอบ และ extension 

temperature สุดทาย 72° ซ. นาน 7 นาที จํานวน 

1 รอบ จากน้ันตรวจสอบขนาดของผลผลิตจาก

ปฏิกิริยา PCR ดวยเทคนิค gel electrophoresis 

เพื่ อ ดูแถบดีเ อ็นเอ เป าหมายขนาดประมาณ 

348 นิวคลีโอไทด ภายใตแสง UV ดวยเครื่อง gel 

documentation UV-transilluminator (SYNCENE 

U: Genius3) 
 

2. การทดสอบกรรมวิธีการกําจัดเชื้อ PCFVd ใน

เมล็ดพันธุพริก 

ทําการทดลองเเบบสุมสมบรูณ 11 กรรมวิธี 

4 ซ้ํา มีขนาดหนวยทดลอง 200 เมล็ด ใชเมล็ดพริก

ที่ติดเช้ือ PCFVd (เมล็ดพริกที่ตรวจสอบแลววามีเช้ือ) 

ทํา 2 พันธุ คือ P-74 และ P-TV ตามกรรมวิธีตาง ๆ 

ดังน้ี  

กรรมวิธี T1 แชเมล็ดใน 3% sodium hypochlorite 

(NaOCl) เปนเวลา 25 นาที ที่อุณหภูมิ 

หองที่ 25+2° ซ. 

กรรมวิธี T2 แชเมล็ดใน 10% sodium bicarbonate  

(NaHCO3) เปนเวลา 25 นาที ที่อุณหภูมิ 

หองที่ 25+2° ซ. 

กรรมวิธี T3 แชเมล็ดใน 3% NaOCl ในนํ้ารอนที่ 

50° ซ. เปนเวลา 25 นาที   

กรรมวิธี T4 แชเมล็ดใน 3% NaOCl ในนํ้ารอนที่ 

50° ซ. เปนเวลา 60 นาที   

กรรมวิธี T5 แชเมล็ดในนํ้ารอนที่ 50° ซ. เปนเวลา 

25 นาที ตามดวยอบลมรอน ที่ 72° ซ. 

เปนเวลา 24 ชม. 

กรรมวิธี T6 แชเมล็ดในนํ้ารอนที่ 50° ซ. เปนเวลา 

25 นาที ตามดวยอบลมรอน ที่ 72° ซ. 

เปนเวลา 48 ชม. 

กรรมวิธี T7 แชเมล็ดใน 0.5 N hydrochloric acid 

(HCl) เปนเวลา 15 นาที ตามดวย 10% 

trisodium phosphate (TSP) เปนเวลา 

1 ชม. ที่อุณหภูมิหอง 25+2° ซ. และ อบ

ลมรอนที่ 80° ซ. เปนเวลา 24 ชม.  
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กรรมวิธี T8 วางเมล็ดบนกระดาษเพาะเมล็ดที่

ผานการอบฆา เ ช้ือ ที่อุณหภูมิหองที่ 

25+2° ซ. 

กรรมวิธี T9 แชเมล็ดในนํ้าที่อบฆาเช้ือแลวนาน 

25 นาที ที่อุณหภูมิหองที่ 25+2° ซ. 

กรรมวิธี T10 วางเมล็ดปกติ (เมล็ดพริกจากตนที่

ไมไดรับการปลูกเช้ือ PCFVd) บนกระดาษ

เพาะเมล็ดที่ผานการอบฆาเช้ือ ที่อุณหภูมิ 

หองที่ 25+2° ซ. 

กรรมวิธี T11 แชเมล็ดปกติ (เมล็ดพริกจากตนที่

ไมไดรับการปลูกเช้ือ PCFVd) ในนํ้าที่อบ

ฆาเช้ือแลว นาน 25 นาที ที่อุณหภูมิหอง

ที่ 25+2° ซ. 

ในกรรมวิธี T1 T2 T7 T9 และ T11 นําเมล็ด

บรรจุใสถุงตาขาย (ถุงกรองชาทํามาจากกระดาษ

เย่ือไม) ขนาด  9 X 10 ซม. แชถุงในนํ้าหรือสาร 

ละลายของแตละกรรมวิธี ทั้งน้ีภาชนะที่ใสนํ้าหรือ

สารละลายจะต้ังบนเครื่องกวนสารแบบปรับอุณหภูมิ

ได (magnetic stirrer hotplate) ที่อุณหภูมิหอง 

(25+2° ซ.) สําหรับเมล็ดที่ทดสอบในกรรมวิธี T3  

T4 T5 และ T6 นําเมล็ดใสหลอดที่มีฝาปดที่ภายใน

บรรจุนํ้าหรือสารละลายของแตละกรรมวิธี นําไปเเช

ในอางนํ้าควบคุมอุณหภูมิแบบเขยา (water-bath 

shaker) เมื่อครบกําหนดเวลาของแตละกรรมวิธี 

นําเมล็ดมาตากแหงที่อุณหภูมิหอง แลวนําไปอบ 

ดวยลมรอนตอไป สําหรับกรรมวิธี T5 T6 และ T7 

ตามลําดับ หลังจากน้ัน นําเมล็ดจากตนติดเช้ือ 

และตนที่ไมไดรับการปลูกเ ช้ือมาตากใหแหงที่

อุณหภูมิหองที่ 25+2° ซ. เพื่อนําไปตรวจสอบหา

เช้ือ PCFVd ในเมล็ดและอัตราการงอก วิเคราะหผล

ทางส ถิ ติด วย วิ ธี  least significant difference 

(LSD) ดวยโปรแกรม R (R Core Team, 2021) 
 

3. การประเมินประสิทธิผลของกรรมวิธีการกําจัด

เชื้อ PCFVd ในเมล็ดพริก 

  นําเมล็ดที่ผานการทดสอบในแตละกรรมวิธี

การกําจัดเช้ือ PCFVd ในเมล็ดพันธุพริกในขอที่ 2 

มาตรวจหาเช้ือ PCFVd โดยแบงเมล็ดเปน 2 สวน 

คือ สวนที ่ 1 ตรวจหาเชื้อไวรอยดจากทั ้งเมล็ด 

(whole seed) จํ านวน 100 เมล็ด (จํ านวน 25 

เมล็ด/ซ้ํา) เพื่อตรวจสอบวายังมีเช้ือ PCFVd อยูที่

เมล็ดพริกหรือไมหลังผานกรรมวิธีการกําจัดเช้ือ 

และสวนที่ 2 แยกตรวจหาเช้ือไวรอยดจากสวน 

ของเปลือกหุมเมล็ด (seed coat) และตนออน 

(seedling) เพื่อตรวจสอบวา เช้ือ PCFVd อยูที่ 

สวนไหนของเมล็ดพริก และอัตราการงอกของเมล็ด 

โดยนําเมล็ดมาเพาะดวยวิธี top of paper (TOP) 

(ISTA, 2016) ในจานเพาะเช้ือที่มีกระดาษช้ืนน่ึงฆา

เช้ือวางรองกนจาน (จํานวน 25 เมล็ด/จาน) จํานวน 

4 ซ้ํา นาน 14 วัน จดบันทึกจํานวนเมล็ดที่งอก หา

อัตราความงอก โดยนับรวมตนที่งอกเห็นใบเลี้ยงจาก 

4 ซ้ํา (100 เมล็ด) นํามาคํานวณเปนรอยละของอัตรา

ความงอก จากน้ันใชปากคีบ (forceps) แยกเก็บเปลือก

หุมเมล็ด และตนออน (จํานวน 25 เปลือกหุมเมล็ด 

หรือ 25 ตนออน รวมเปน 1 ตัวอยาง) ปองกันการ

ปนเปอนระหวางตัวอยาง โดยทําความสะอาดปากคีบ

ดวยแอลกอฮอลและเผาไฟกอนใชคีบตัวอยางใหม 

แลวนําแตละตัวอยางมาแยกสกัดอารเอ็นเอดวยวิธี 

CTAB และตรวจสอบหาเช้ือ PCFVd ดวยเทคนิค 

RT-PCR ตามวิธีที่ไดกลาวไวในขอ 1 
 

ผลการทดลองและวิจารณ 

1. เชื้อ PCFVd ในเมล็ดพันธุพริกท่ีติดเชื้อ 

 พบวา เมล็ดพริกทั้ง 2 พันธุ ที่นํามาใชใน

การทดสอบครั้งน้ีติดเช้ือ PCFVd 100% โดยตรวจ 
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พบแถบดีเอ็นเอขนาด 348 นิวคลีโอไทด ซึ่งเปน

ขนาดของเช้ือ PCFVd จากการตรวจทั้งเมล็ด (whole 

seed) ทั้ง 4 ซ้ํา ของทั้งพันธุ P-74 (เลนชองที่ 1 - 4) 

and P-TV (เลนชองที่ 5 - 8) (Figure 1A)  
 

2. ประสิทธิผลของวิธีการกําจัดเชื้อ PCFVd ใน

เมล็ดพริก 

    2.1 วิธีการกําจัดเชื้อดวยสารเคมี 

พบวา เมล็ดที่นํามากําจัดเช้ือ PCFVd ใน

กรรมวิธี T1 และ กรรมวิธี T2 สามารถกําจัดเช้ือ 

PCFVd ได แตวิธีการของ T1 ทําใหอัตราการงอก

ของเมล็ดพัน ธุ  P-74 และ P-TV ลดลงอยางมี

นัยสําคัญ มีอัตราการงอกเหลือ 49 เเละ 71% 

ตามลําดับ สวน T2 มีผลตออัตราการงอกเล็กนอย 

พบวา อัตราการงอกของพันธุ P-74 และ P-TV คิด

เปน 91 เเละ 94% ตามลําดับ เมื่อเปรียบเทียบกับ

วิธีควบคุมที่เมล็ดติดเช้ือแชในนํ้านาน 25 นาที 

ในกรรมวิธี T9 ที่มีอัตราการงอก 95% และวิธี

ควบคุมที่เมล็ดไมติดเช้ือแชในนํ้านาน 25 นาที ใน

กรรมวิธี T11 มีอัตราการงอก 100% (คํานวณรวม

จาก 4 ซ้ํา = 100 เมล็ด) (Table 1) สอดคลองกับ

งานทดสอบในเมล็ดมะ เขือเทศของ Sombat 

(2019) และยังสอดคลองกับรายงานที่ใช NaOCl 

ในการกําจัดเช้ือ Pospiviroids ได  (Singh et al., 

1989; Wang, 2022) ทั้งน้ีผลที่ไดข้ึนกับสายพันธุ

ของพริกที่นํามาทดสอบดวย (Wang, 2022) กรณี

กรรมวิธีการกําจัดเช้ือดวยสารเคมีจะใชไดผลดี 

กับเ ช้ือที่อยูที่ เซลลผิวของเมล็ด และไมคอยมี

ประสิทธิภาพกับเช้ือที่อยูภายในเมล็ด (Nakamura, 

1982) ซึ่งสอดคลองกับการทดลองที่รายงานวา 

NaOCl สามารถใชกําจัดเช้ือไวรอยดที่ปนเปอนบน

เครื่องมือตาง ๆ ได (Singh et al., 1989) Matsuura 

et al. (2010) พบวา NaOCl ที่ความเขมขน 0.5% 

หรือมากกว า ใชกํ าจัด เ ช้ือ  TCDVd ไดอย างมี

ประสิทธิภาพโดยที่สารเคมีดังกลาวจะยอยสลาย

อารเอ็นเอของไวรอยด และยังพบอีกวา ความเขมขน

และคาความเปนกรดดาง (pH) ของสารละลายมีผล

ในการยอยสลายอารเอ็นเอของไวรอยด โดยถา

สารละลาย NaOCl ที่ ใชมี pH ตํ่าจะกําจัดเ ช้ือ 

ไวรอยดไดอยางมีประสิทธิภาพมากกวา (Matsuura 

et al., 2010)  

    2.2 วิธีการกําจัดเชื้อดวยสารเคมีรวมกับ

ความรอน  

การทดสอบการกําจัดเช้ือในเมล็ดดวย

สารเคมีรวมกับการแชนํ้ารอนในกรรมวิธี T3 และ

กรรมวิธี T4 พบวา ทั้งสองวิธีมีประสิทธิภาพในการ

กําจัดเช้ือ PCFVd ได จากการตรวจแบบทั้งเมล็ดไม

พบเ ช้ือ PCFVd (Table 1) แตสงผลกระทบตอ

อัตราการงอกในเมล็ดพริกทั้งสองสายพันธุอยาง 

มาก ทําใหอัตราการงอกเปน 0% (Table 1) จึงไม

สามารถใชวิธีการดังกลาวน้ีในการกําจัดเช้ือ PCFVd 

ในเมล็ดพริกได ซึ่งใหผลแตกตางจากรายงานของ 

Sombat (2019) ที่พบวา การใช 3% NaOCl ในนํ้า

อุณหภูมิ 50° ซ. นาน 25 นาที ในการกําจัดเช้ือ 

PCFVd หรือ CLVd ในเมล็ดมะเขือเทศติดเช้ือ จะ

ไมสงผลกระทบตออัตราการงอกของเมล็ด ทั้งน้ีใน

การทดสอบการฆาเช้ือในเมล็ดดวยวิธีการตาง ๆ 

อาจใหผลที่เหมือนหรือแตกตางกันได ข้ึนกับชนิด

ของพืช พันธุพืช และเช้ือสาเหตุ (Wang, 2022) 

นอกจากน้ัน ความช้ืนในเมล็ด อุณหภูมิ  และ

ระยะเวลาในการกําจัดเช้ือ ตลอดจนการทําใหเมล็ด

ลดอุณหภูมิไดอยางรวดเร็วหลังกรรมวิธีการกําจัด 

มีผลกระทบต ออัตร าการ งอกของเมล็ดดวย 

(Nakamura, 1982) 

    2.3 วิธีการกําจัดเชื้อดวยความรอน  

เมล็ดพริกที่ไดรับการทดสอบการกําจัดเช้ือ 

PCFVd ดวยการแชนํ้ารอนและการอบดวยลมรอน 
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ในกรรมวิธี T5 มีประสิทธิภาพในการกําจัดเช้ือ 

PCFVd และไมสงผลกระทบตออัตราการงอกของ

เมล็ดพริกทั้งสองพันธุ โดยตรวจไมพบแถบดีเอ็นเอ

ขนาด 348 นิวคลีโอไทด ของเช้ือ PCFVd ในทั้ง 

2 พันธุ ในสวนของทั้งเมล็ด เปลือกหุมเมล็ด และ

ตนออน (Figure 1B) และมีอัตราการงอกที ่99 และ 

96% ของพันธุ  P-74 และ P-TV ตามลําดับ ซึ่ ง

ใหผลไมตางจากกรรมวิธีควบคุมในเมล็ดติดเช้ือ 

(T9) และในเมล็ดไมติดเช้ือ (T11) ที่มีอัตราการงอก

ที่ 95% และ 100% ตามลําดับ (Table 1) ทั้งน้ีการ

ใชความรอนมีประสิทธิภาพในการกําจัดเช้ือโรคพืช

ไดหลายชนิด และยังเหมาะสมกับการผลิตเมล็ด

พันธุในแบบเกษตรอินทรีย (Nakamura, 1982) 

อยางไรก็ตาม เมื่อเพิ่มเวลาการอบเปน 48 ชม. ใน

กรรมวิธี T6 พบวาเวลาการอบที่เพิ่มข้ึนมีผลกระทบ

ตอความงอกของเมล็ดอยางมาก (ความงอกเปน 

0% ทั้ง 2 พันธุ) (Table 1) จากรายงานที่ผานมา

พบวา การแชนํ้ารอนเมล็ดที่ 50° ซ. นาน  20 - 30 

นาที เปนที่นิยมใช อยางไรก็ตาม กรรมวิธีการแชใน

นํ้ารอนน้ันจะตองควบคุมใหเมล็ด แหงอยางรวดเร็ว

หลังการแชในนํ้ารอน เน่ืองจากมีผลกับความงอก

ของเมล็ด ซึ่งเปนขอที่ผูผลิตเมล็ดพันธุตองพึงระวัง 

นอกจากน้ันการเลือกใชการอบดวยลมรอนที่

อุณหภูมิและระยะเวลาที่เหมาะสมจะสงผลใหไม

เกิดอันตรายกับเมล็ด เน่ืองจากความช้ืนในเมล็ดมี

ผลตอความงอกของเมล็ด (Nakamura, 1982) 

    2.4 วิธีการกําจัดเชื้อดวยสารเคมีแลวตาม

ดวยความรอน  

สําหรับกรรมวิธี T7 ยังไมสามารถกําจัดเช้ือ 

PCFVd ได  เ น่ืองจากยังสามารถตรวจพบเช้ือ 

PCFVd ในทั้ง 2 พันธุ ในสวนของทั้งเมล็ด (whole 

seed) โดยตรวจพบเช้ือในเมล็ดพริกพันธุ P-74 

และ P-TV ในอัตรา 25% และ 50% ตามลําดับ 

อีกทั้งยังสงผลกระทบตออัตราการงอกของเมล็ด

อยางมาก ทําใหมีความงอกเปน 0% ทั้ง 2 พันธุ 

(Table 1) ในขณะที่ Antignus et al. (2007) พบวา 

10% TSP หรือ 2% sodium hypochlorite สามารถ

ใชในการกําจัดเช้ือ Tomato apical stunt viroid 

(TASVd) ที่ปนเปอนที่เซลลผิวของเมล็ดมะเขือเทศได  

จากรายงานการศึกษาของ Nakamura 

(1982) พบวาความช้ืนของเมล็ดกอนเริ่มกรรมวิธีใน

การกําจัดเช้ือเปนปจจัยที่ตองคํานึงถึงในการเลือก

การกําจัดเ ช้ือที่ ติดมากับเมล็ดดวยความรอน 

เน่ืองจากสงผลตอความงอกของเมล็ด เชน การอบ

ดวยลมรอนจะสงผลใหเปนอันตรายกับเมล็ด โดย

ความงอกจะลดลงในกรณีที่เมล็ดมีความช้ืนสูง 

พบวาถาเมล็ดมีความช้ืน 10% ใชการอบดวยลม

รอนที่ 75° ซ. แมเพียงไมกี่นาทีสามารถทําใหเมล็ด

ตายหรือไมงอกทั้งหมด ในทางตรงกันขามถาเมล็ดมี

ความช้ืนนอยกวา 5% สามารถใชการอบดวยลม

รอนที่อุณหภูมิสูงไดโดยไมเปนอันตรายตอความมี

ชีวิตของเมล็ด (Nakamura, 1982) 

เน่ืองจากในการทดลองครั้งน้ีไมไดเก็บ

ขอมูลความช้ืนของเมล็ดกอนที่จะนํามาทดสอบ ทํา

ใหไมสามารถวิเคราะหขอมูลในสวนน้ีได อยางไรก็

ตามจากกรรมวิธีควบคุมในเมล็ดติดเช้ือ (T8) และ

ในเมล็ดไมติดเช้ือ (T10) ที่เมล็ดไมผานการแชนํ้า 

จะเห็นไดวาอัตราการงอกในทั้ง 2 พันธุมีความ

แตกตางกันในทั้ง 2 กรรมวิธีควบคุม เชน ใน T8 มี

อัตราการงอกที่ 77 และ 98% และใน T10 มีอัตรา

การงอกที่ 86 และ 95% ของพันธุ P-74 และ P-TV 

ตามลําดับ (Table 1) ช้ีใหเห็นวาความช้ืนในเมล็ด

เริ่มตนของทั้งสองพันธุมีความแตกตางกัน จึงสงผล

ใหอัตราการงอกของทั้งสองพันธุมีความแตกตางกัน

หลังเมล็ดผานกรรมวิธีในการกําจัดเช้ือ 
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Table 1 Evaluation of seed treatments for control of PCFVd in pepper seeds of variety P-74 
and P-TV 

Treatment 
Seed 

variety 
Viroid detection rate * (%) Seed 

germination 
rate (%) 

Whole 
seed  

Seed coat  Seedling  

T1: 3% NaOCl 25 min P-74  
P-TV 

0 
0 

0 
0 

0  
 0  

49 f  
    71 cde 

T2: 10% NaHCO3 25 min P-74  
P-TV 

0 
0 

0 
0 

 0      
 0  

    91 bcd 
    94 abc 

T3: 3% NaOCl + 50° C HWT 25 
min 

P-74  
P-TV 

0 
0 

NT 
NT 

NT  
NT 

0 
0 

T4: 3% NaOCl + 50° C HWT 60 
min 

P-74  
P-TV 

0 
0 

NT 
NT 

NT 
 NT 

0 
0 

T5: 50° C HWT 25 min + 72° C 
DHT 24 hr 

P-74  
P-TV 

0 
0 

0 
0 

0   
0  

 99 a 
   96 ab 

T6: 50° C HWT 25 min + 72° C 
DHT 48 hr 

P-74  
P-TV 

0 
0 

NT 
NT 

NT  
NT 

0 
0 

T7: 0.5 N HCI 15 min + 10% TSP 1 
hr + 80° C DHT 24 hr 

P-74  
P-TV 

25 
50 

NT 
NT 

NT  
NT 

0 
0 

T8: No treatment P-74  
P-TV 

100 
100 

100 
100 

100  
100 

 77 e 
 98 a                     

T9: H2O 25 min P-74  
P-TV 

100 
100 

100 
100 

100 
100 

   95 ab 
   95 ab 

T10: healthy seed, no treatment P-74 
P-TV 

0 
0 

0 
0 

0  
0  

   86 de 
   95 ab                    

T11: healthy seed, H2O 25 min P-74 
P-TV 

0 
0 

0 
0 

0     
0 

 100 a  
 100 a                    

CV (%)     5.21 
Means in the same column followed by the different letters are significantly different at P<0.05 by LSD, CV = coefficient of 
variation,  *100 seeds test (25 seeds/sample);  HWT: hot water treatment; DHT: dry heat treatment, HCI: hydrochloric acid; 
TSP: trisodium phosphate; NaOCl: sodium hypochlorite; NaHCO3: sodium bicarbonate; NT: no test   
 

นอกจากน้ันการอบดวยลมรอนกับเมล็ดที่มี

ความช้ืนสูงในขณะเริ่มกรรมวิธีการกําจัดเช้ือและใช

เวลาการกําจัดเ ช้ือที่ยาว ยังสงผลให เกิดความ

ผิดปกติกับตนกลาที่งอกได เน่ืองจากอุณหภูมิสงผล

ตอกิจกรรมตาง ๆ ของเซลล อยางไรก็ตามการอบ

ดวยลมรอนที่เหมาะสมในเมล็ดพืชบางชนิดยังมี

ประโยชนชวยในการกระตุนการงอกของเมล็ด 

ดังน้ัน การเลือกใชการกําจัดเช้ือดวยความรอนควร

มีการตรวจวัดความช้ืนของเมล็ดกอนเริ่มตนกรรมวิธี

การกําจัดเช้ือ เพื่อปองกันอันตรายที่จะเกิดกับเมล็ด 

(Nakamura, 1982) 
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Figure 1 PCFVd detection by RT-PCR technique and the PCR products were analyzed by 2% 
agarose gel electrophoresis; A = whole seed test of PCFVd-infected pepper seeds of 
P-74 (lane 1 - 4) and P-TV (lane 5 - 8); B =  seed treatment no. 5 (T5) of PCFVd-
infected pepper seeds of P-74 (lane 1 - 4 are whole seeds, lane 5 - 8 are seed coats 
and lane 9 - 12 are seedlings) and seed treatment no. 5 (T5) of PCFVd-infected 
pepper seeds of P-TV (lane 13 - 16 are whole seeds, lane 17 - 20 are seed coats 
and lane 21 - 24 are seedlings); H = healthy seeds; RT = rt reaction products; BF = 
buffer; and PCF = pepper chat fruit viroid used as control; M = 100 bp DNA ladder 
markers 

 

สรุปผลการทดลอง 

 การทดสอบวิธีการกํ าจัดเ ช้ือไวรอยด 

PCFVd ที่มีการถายทอดมากับเมล็ดพันธุพริก โดย

ใชสารเคมี หรือการใชสารเคมีรวมกับการแชนํ้ารอน

และ/หรืออบดวยลมรอน ที่อุณหภูมิและชวงเวลาที่

แตกตางกัน กับเมล็ดพริกพันธุ P-74 และ P-TV ที่มี

การติดเช้ือไวรอยด PCFVd 100% โดยในการทดลอง

ทําการตรวจผลการติดเช้ือ PCFVd ดวยเทคนิค RT-

PCR และตรวจอัตราการงอกของเมล็ดหลังผาน

กรรมวิธีการกําจัดเช้ือในแบบตาง ๆ พบวา การแช

เมล็ดพันธุพริกในนํ้ารอนอุณหภูมิ 50° ซ. นาน 25 

นาที ตามดวยการอบลมรอนที่อุณหภูมิ 72° ซ. เปน

เวลา 24 ชม. มีประสิทธิภาพดีที่สุด สามารถกําจัด

เช้ือ PCFVd จากเมล็ดได 100% ตรวจไมพบการติด 

เช้ือ PCFVd จากเมล็ดทั้งบริเวณเปลือกหุมเมล็ด 

และตนออน ทั้งน้ีไมสงผลกระทบตออัตราการงอก

ของเมล็ดพริกในทั้งสองพันธุ ผลจากการศึกษาน้ี

สามารถนําไปใชเปนคําแนะนําเพื่อลดการติดเช้ือ 

PCFVd ในเมล็ดพันธุพริกได 
 

คําขอบคณุ 

งานวิจัยน้ีไดรับทุนอุดหนุนเพื่อสงเสริมและ

การผลิตนิสิตระดับบัณฑิตศึกษาจากภาควิชาโรคพืช 

คณะเกษตรกําแพงแสน มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร 

วิทยาเขตกําแพงแสน ขอขอบคุณบุคลากรภาควิชา

โรคพืช คณะเกษตร กําแพงแสน และศูนยเทคโนโลยี 

ชีวภาพเกษตร ที่ใหความอนุเคราะหสนับสนุนสถานที ่

และเครื่องมือตาง ๆ เพื่อใชในงานวิจัยน้ี 
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ABSTRACT 

Currently, cannabis is allowed to be grown for herbal medicine uses in Thailand. It is 

becoming a new economic crop with expanding planting area while there is very limited 

knowledge of the pest species and their distribution. The survey of mite species, the 

potential pests of cannabis, was carried out from October 2021 to December 2023 in 61 

districts of 33 provinces of Thailand. We found 19 species in 7 families of mites and insect, 

including 15 species of mite pests in 4 families, 2 predatory mites in 1 family, and 1 species 

of predatory insect. They were: Aculops cannabicola (Farkas) in the family Eriophyidae, 

Polyphagotarsonemus latus (Banks) in the family Tarsonemidae which caused the tops of 

cannabis leaves to become small and curled, Brevipalpus californicus group in the family 

Tenuipalpidae. The other 12 species were in the family Tetranychidae: Eotetranychus 

suvipakiti Ehara, Neotetranychus sp., Panonychus elongatus Manson, Tetranychus kanzawai 

Ehara, Tetranychus gloveri Banks, Tetranychus neocaledonicus Andre, Tetranychus piercei 

McGregor, Tetranychus phaselus Ehara, Tetranychus truncatus Ehara, Tetranychus sp., 

Tetranychus urticae Koch and Tetranychus hydrangeae Pritchard & Baker. Spider mites were 

found to cause damage to the lower leaves of cannabis, turning them yellow and eventually 

dry. The most important mite species of cannabis was T. truncates which was found infesting 

cannabis in almost every area surveyed. In addition, 2 species of predatory mites and 

1 predatory insect were found in this study: Amblyseius cinctus Corpuz-Raros & Rimando, 

Neoseiulus longispinosus (Evans), and Scolothrips asura Ramakrishna & Margabhandu.  

 
Keywords: mite pest; mite; spider mite; broad mite; eriophyid mite; rust mite 
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บทคัดยอ 

 พืชกัญชาไดรับการอนุญาตใหปลูกเปนพืช

สมุนไพรเพื่อรักษาโรคได จึงเปนพืชเศรษฐกิจใหม

ของประเทศไทย ขอมูลทางวิชาการเกี่ยวกับชนิด

ศัตรูของกัญชายังมีนอยมาก โดยเฉพาะไรศัตรูพืชซึ่ง

เปนศัตรูหลักของกัญชา จึงทําการสํารวจไรศัตรูพืช

และศัตรูธรรมชาติในแปลงกัญชาระหวางเดือน ต.ค. 

2564 ถึง ธ.ค. 2566 เพื่อจําแนกชนิดช่ือที่ถูกตอง 

ลักษณะการทําลาย และการแพรกระจาย ในพื้นที่ 

61 อําเภอ 33 จังหวัด ในประเทศไทย พบไรและ

แมลงในแปลงกัญชาทั้งหมด 19 ชนิด 7 วงศ โดย

เปนศัตรูพืชทั้งหมด 15 ชนิด 4 วงศ เปนไรตัวห้ํา 

2 ชนิด 1 วงศ ไรกินเช้ือรา 1 ชนิด 1 วงศ แมลงตัวห้ํา 

1 ชนิด 1 วงศ ผลการจําแนกไรศัตรูพืชที่พบ ไดแก 

(1) วงศ Eriophyidae 1 ชนิด คือ A. cannabicola 

(2) วงศ Tarsonemidae 1 ชนิด คือ P. latus 

(Banks) ทําใหใบยอดกัญชา มีขนาดเล็กลง ใบหงิกงอ 

(3) วงศ Tenuipalpidae 1 ชนิด คือ B. californicus 

(4) วงศ Tetranychidae 12 ชนิด คือ E. suvipakiti  

Neotetranychus sp. P. elongates T. kanzawai  

T. gloveri T. neocaledonicus T. piercei 

T. phaselus T. truncates Tetranychus sp. 

T. urticae แ ล ะ  Tetranychus hydrangea 

ไรแดงในวงศ Tetranychidae เขาทําลายบริเวณใต

ใบกัญชา ทําใหใบกัญชามีสีซีด ตอมาใบจะเหลือง 

และแหง ชนิดที่สําคัญและพบเขาทําลายในเกือบ 

ทุกพื้นที่คือ T. truncatus สวนไรตัวห้ําพบ 2 ชนิด 

คือ A. cinctus และ N. longispinosus พบเพลี้ยไฟ 

ตัวห้ํา 1 ชนิด คือ S. asura และไรกินเช้ือราอยูใน

วงศ Tydeidae 1 ชนิด ขอมูลที่ไดในงานวิจัยน้ีเปน

ขอมูลใหม สามารถนําไปใชอางอิงและเปนขอมูลใน

การหาวิธีการปองกันกําจัดไรศัตรูกัญชาตอไป  
  

คําสําคัญ: ไรศัตรูพืช; ไรแดง; ไรแดงกัญชา; ไรขาว; 

ไรสี่ขากัญชา; ไรสนิมกญัชา 
 

บทนํา 

 กัญชาเปนไมลมลุกที่มีถ่ินกําเนิดอยูในทวีป

เอเชีย จัดเปนยาเสพติดใหโทษประเภท 5 ตาม 

พระราชบัญญัติ (พ.ร.บ.) ยาเสพติดใหโทษ แตไดรับ

ขอยกเวนในกรณีจําเปน โดยอนุญาตใหนํากัญชาไป

ศึกษาวิจัย เพื่อประโยชนทางการแพทยและรักษา

โรคภายใตการดูแลของแพทย หรือเพื่อการศึกษา 

วิจัยและพัฒนา ทั้งน้ีใหรวมถึงการเกษตรกรรม 

พาณิชยกรรม วิทยาศาสตร หรืออุตสาหกรรม เพื่อ

ประโยชนทางการแพทย ตาม พ.ร.บ. ยาเสพติดใหโทษ 

(ฉบับที่ 7) ตามประกาศกระทรวงสาธารณสุข เรื่อง 

ระบุช่ือยาเสพติดใหโทษในประเภท 5 พ.ศ. 2565 

เมื่อวันที่  8 ก.พ. 2565 เผยแพรในราชกิจจา

นุเบกษา เมื่อวันที่ 9 ก.พ. 2565 และมีผลบังคับใช

ต้ังแต วันที่  9 มิ.ย. 2565 มีผลใหสารสกัดจาก 

ทุกสวนของกัญชา และกัญชง ไมเปนยาเสพติด 

ใหโทษในประเภท 5 ยกเวนสารสกัดที่มีสาร 

Tetrahydrocannabinol (THC) เกินรอยละ 0.2 

ยังคงเปนยาเสพติด และยกเลิกความผิดฐานผลิต 

นําเขา หรือสงออก มีไวในครอบครองและจําหนาย 

(กองบัญชาการตํารวจสันติบาล, 2565) กัญชามี 

สารออกฤทธ์ิ (bioactive compounds) ในกลุม

แคนนาบนิอยด (cannabinoids) มีการใชทางการ

แพทยมาก 2 ชนิด ไดแก THC และ cannabidiol 

(CBD) หลายประเทศไดมีการนําผลิตภัณฑสารสกัด

จากกัญชามาใชเพื่อเปนยารักษาโรคสําคัญ ไดแก 

ลมบาหมู กลามเน้ือหดเกร็ง โรคตอหิน คลื่นไส โรค

เกาต โรคอัลไซเมอร โรคเบาหวาน และโรคมะเร็ง 

(กรมการแพทย, 2562; สํานักงานคณะกรรมการ

อาหารและยา, 2562; เมดไทย, 2563) กัญชาอาจ
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เปนพืชเศรษฐกิจที่สรางรายไดใหกับเกษตรกรใน

การผลิตเพื่อใชในทางการแพทย ซึ่งวัตถุดิบกัญชาที่

นํามาใชทางการแพทยควรมีมาตรฐาน ปราศจาก

การทําลายของศัตรูพืช (กรมวิทยาศาสตรทาง

การแพทย, 2563) 

 แมลงศัตรูกัญชาที่สําคัญที่เคยมีรายงาน 

ไดแก เพลี้ยออน (Myzus persicae  Aphis fabae) 

แมลงหว่ีขาว (Trialeurodes vaporariorum Bemisia 

tabaci B. argentifolii) (California Department 

of Pesticide Regulation, 2019) และไร ชนิดไร 

ที่ทําความเสียหายตอตนกัญชา ไดแก ไรสองจุด

(Tetranyhcus urticae) ไรขาวพริก (Polyphago 

tarsonemus latus)  และ ไรสนิม  (Aculops 

cannabicola) ซึ่งเปนไรที่มีความสําคัญในโรงเรือน

ปลูกกัญชา ถาไรเขาดูดนํ้าเลี้ยงใบออน ยอดออน 

มีผลทําใหใบหงิก มวนงอ เปนสนิม และตนกัญชา

ตายในที่สุด (Boczek and Maciejczyk, 1993; 

Petanovic et al., 2007; Xue et al., 2013; 

GÓrski et al., 2016; Wainwright-Evans, 2017; 

Quarles, 2018) สําหรับประเทศไทยยังไมมีการศึกษา

ถึงชนิดของไรศัตรูที่พบในกัญชา จึงทําการสํารวจ

และจําแนกชนิดช่ือของไรศัตรูพืชและศัตรูธรรมชาติ

ในแปลงกัญชาในประเทศไทย พรอมทั้ งศึกษา

ลักษณะการทําลายและเขตการแพรกระจาย ขอมูล

ที่ไดจะเปนประโยชนตอเกษตรกร นักวิชาการและ

หนวยงานที่เกี่ยวของ นําไปใชอางอิงและเปนขอมูล

พื้นฐานในการหาวิธีการปองกันกําจัดที่ถูกตองและ

เหมาะสมตอไป  
 

อุปกรณและวิธีการ 

1. การสํารวจและเก็บตัวอยาง 
ทําการสํารวจไรศัตรูพืชในแปลงกัญชา โดย

การสุมเก็บใบในแปลงปลูกกัญชาของประเทศไทย

ทั้งในสภาพโรงเรือนตาขาย และสภาพภายนอก

โรงเรือน หรือสภาพพื้นที่โลง ระหวางเดือน ต.ค. 

2564 ถึง ธ.ค. 2566 ใน 61 อําเภอ 33 จังหวัด 

ไดแก จ.พระนครศรีอยุธยา กรุงเทพฯ นนทบุรี 

ชุมพร ตรัง สุราษฎรธานี ภูเก็ต กาญจนบุรี ราชบุรี 

อุทัยธานี นครสวรรค ชัยนาท ลําพูน สุโขทัย ลําปาง 

เชียงใหม สระบุรี  นครราชสีมา มหาสารคาม 

ขอนแกน รอยเอ็ด กาฬสินธุ บุรีรัมย ศรีสะเกษ 

สกลนคร อุดรธานี บึงกาฬ หนองคาย สระแกว 

ตราด ชลบุรี ระยอง และจันทบรุี โดยสุมเก็บตัวอยาง 

ไรจากตนกัญชาที่แสดงอาการไรเขาทําลายในแตละ

พื้นที่  ทําการเก็บใบกัญชาจํานวนแปลงละ 5 ตน 

ตนละ 10 ใบ และเก็บใบ กิ่ง ผล หรือสวนตาง ๆ 

ของพืชที่แสดงอาการผิดปกติ ลงในกลองพลาสติก 

หรือถุงกระดาษพับปากถุง บันทึกขอมูลเกี่ยวกับ

ตัวอยาง เชน ช่ือพืช ช่ือผูเก็บ ลักษณะการทําลาย 

สถานที่ที่เก็บ และพิกัดทางภูมิศาสตร ใบ แลวนํา

ตัวอยางศัตรูพืชที่ไดมายังหองปฏิบัติการเพื่อทํา

สไลดถาวรและจําแนกชนิด 
 

2. การทําสไลดถาวรเพ่ือการจําแนกชนิด 

ทําสไลดถาวรภายใตกลองจุลทรรศนชนิด 

stereo microscope โดยหยด Hoyer’s solution 

ลงบนสไลด 1 หยด ใชพูกันเข่ียตัวไรลงบนหยด

นํ้ายา จัดตัวอยางไรใหอยูในสภาพที่เห็นสวนตาง ๆ 

ไดชัดเจน ไรตัวผูใหจัดทาทางในลักษณะตะแคงขาง 

เพื่อตรวจดูลักษณะของอวัยวะสืบพันธุ จากน้ันปด

สไลดดวย cover glass นําสไลดข้ึนอังบนตะเกียง

แอลกอฮอลพอรอนเพื่อใหอวัยวะสวนตาง ๆ ยืดออก 

และไลฟองอากาศ นําเขาตูอบที่อุณหภูมิ 40o ซ. 

ทิ้งไวประมาณ 1 สัปดาห ผนึกขอบ cover glass 

ดวยนํ้ายาทาเล็บ และปดปายบันทึกขอมูลเกี่ยวกับ 

สถานที่เก็บ วันที่ ช่ือผู เก็บ และพืชอาศัยที่ดาน

ขวามือของแผนสไลด  
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3. การจําแนกชนิดไรโดยใชลักษณะทางอนุกรมวิธาน 

 นําตัวอยางไรที่ทําสไลดถาวรแลว มาศึกษา

ลักษณะทางอนุกรมวิธานภายใตกลองจุลทรรศน

แบบ compound microscope เพื่อจําแนกชนิด 

โดยเทียบกับคูมือการจําแนกไรของ Ehara and 

Wongsiri (1975) Ehara and Bhandhufalck (1977)  

Meyer (1979) Meyer (1987) Ehara (1999) และ 

Amrine et al. (2003)  
 

ผลการทดลองและวิจารณ 

ชนิดของไรศัตรูกัญชา 

 สํารวจไรศัตรูพืชในแปลงปลูกกัญชารวม

ทั้งสิ้น 97 แหลง พบไรศัตรูพืช 87 แหลง มีอัตรา 

การเขาทําลาย (infestation rate) 89.7% ของพื้นที่

สํารวจ โดยไรที่พบเปนศัตรูพืช 15 ชนิด (Table 1)  

จัดอยูในอันดับ Trombidiformes 5 วงศ ไดแก 

(1) วงศ Eriophyidae พบ 1 ชนิด คือ A. cannabicola 

(2) วงศ Tarsonemidae พบ 1 ชนิด คือ P. latus 

(3) วงศ Tetranychidae พบ 12 ชนิด คือ E. 

suvipakiti Neotetranychus sp. P. elongatus   

T. gloveri Tetranychus kanzawai T. phaselus  

T. neocaledonicus T. urticae T. truncates 

T. piercei Tetranychus sp. และ T. hydrangeae 

(4) วงศ Tenuipalpidae พบ 1 ชนิด คือ B. californicus 

และ (5) ไรกินเช้ือราที่อยูในวงศ Tydeidae 1 ชนิด  

สําหรับไรตัวห้ําที่พบจัดอยูในอันดับ Mesostigmata 

พบ 2 ชนิด อยูในวงศ Phytoseiidae คือ A. cinctus 

และ N. longispinosus นอกจากน้ียังพบเพลี้ยไฟ 

ตัวห้ํา 1 ชนิด คือ S. asura (Table 2) 

 

Table 1 Mite pest species attacking Cannabis sativa L. and their symptom of injury found in 
various areas of Thailand   

Specific name of 
mite Location Symptom of 

injury Latitude  Longitude 

Family Eriophyidae     
Aculops 
cannabicola (Farkas) 

Mueang Nong Khai district, 
Nong Khai province 

Vagrant, Rust 
leaf curve 
 
 

17°47.58 
 

102°47.49 
 

 Mueang Buri Ram district, 
Buri Ram province 

14°57.735 103°4.653 

 Mueang Bueng Kan district, 
Bueng Kan province 

 18°20.18 
18°20.32 

103°41.37 
103°40.15 

Family Tarsonemidae     
Polyphagotarsonem
us latus (Banks) 

Chatuchak district, Bangkok Young leaf 
curve 

13°51.07 100°34.31 

 Mueang Trang district, Trang province   7°39.480 99°39.554 
Family Tenuipalpidae     
Brevipalpus 
californicus group 

Chatuchak district, Bangkok   13°51.07 100°34.31 

Family Tetranychidae     
Eotetranychus 
suvipakiti Ehara 

Samoeng district, Chiang Mai province White patches 
on the lower 
leaf surface 

18°51.29  98°45.38 

Neotetranychus sp. Samoeng district, Chiang Mai province  18°51.29 98°45.38 
Panonychus 
elongatus Manson 

Tha Sae district, Chumphon province White patches 
on the lower 
leaf surface 

10°49.68  99°12.128 

Tetranychus gloveri 
Banks  

Mueang Ratchaburi district, 
Ratchaburi province 

White patches 
on the lower 
leaf surface 

13°32.73 
 

 99°47.007 
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Table 1 (continued)  

Specific name of 
mite Location Symptom of 

injury Latitude  Longitude 

Tetranychus 
kanzawai Kishida 

Samoeng district, Chiang Mai province White patches 
on the lower 
leaf surface 

18°51.29  98°45.38 

 Lat Yao sub-district, Chatuchak 
district, Bangkok 

 13°51.07 100°34.31 

 Mueang Trang district, Trang province  7°39.48 99°39.554 
 Makham district, Chanthaburi 

province 
12°49.036 102°13.914 

 Laem Ngop district, Trat province  12°14.58 
 

102º17.37 
 

 Laem Sing district, Chanthaburi 
province 

 12°29.976 102°8.826 

 Tha Sae district, Chumphon province  10°49.481  99°12.536 
 Thalang district, Phuket province     8°0.56  98°23.33 
 Kanchanadit district, Surat Thani 

province 
 9°8.724  99°38.184 

 Ko Pha-ngan district, Surat Thani 
province 

 9°44.802 100°3.271 

Tetranychus 
neocaledonicus 
Andre 

Mueang Chanthaburi district, 
Chanthaburi province 

 12°34.08 102°3.11 

Tetranychus piercei 
McGregor 

Nong Prue district, Kanchanaburi 
province White patches 

on the lower 
leaf surface 

14°36.488 
 

 99°27.537 
 

 Khao Khitchakut district, Chanthaburi 
province 

12°52.985 
 

102°01.153 
 

Tetranychus 
phaselus Ehara 

Mueang Buri Ram district, Buri Ram 
province 

White patches 
on the lower 
leaf surface 

14°57.47 103°4.38 

Tetranychus 
truncatus Ehara 

Mueang Uthai Thani district, Uthai 
Thani province 

White patches 
on the lower 
leaf surface 

15°24.44 
 

100°02.04 
 

 Mueang Uthai Thani district, Uthai 
Thani province 

15°24.43 100°02.05 

 Phayuha Khiri district, Nakhon Sawan 
province 

15°37.491 
 

100°14.934 
 

 Lat Yao district, Nakhon Sawan 
province 

 15°48.633 
 

99°49.355 
 

 Nonthaburi province - - 
 Pak Kret district, Nonthaburi province - - 
 Tha Tako district, Nakhon Sawan 

province 
15°42.894 

 
100°27.713 

 
 Nong Bua district, Nakhon Sawan 

province 
 15°51.939 

 
100°36.415 

 
 Mueang Nakhon Sawan district, 

Nakhon Sawan province  15°38.131 
 

100°15.554 
 

 Phaisali district, Nakhon Sawan 
province 

 15°31.900 
 

100°36.854 
 

 Nong Ma Mong district, Chai Nat 
province 

 15°16.229 
 

 99°47.060 

 Kasetsart University,   13°51.098 100°34.007 
 Chatuchak district, Bangkok   13°50.526 100°33.462 
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Table 1 (continued) 
Specific name of 

mite Location Symptom of 
injury Latitude  Longitude 

 Wang Muang district, Saraburi 
province 

 14°47.13 101°04.04   

 Bang Pa-in district, Phra Nakhon 
Si Ayutthaya province 

14°13.02 
 

100°36.04 
 

 Nakhon Luang district, Phra Nakhon 
Si Ayutthaya province 

14°24.235 100°38.064 

 Ko Chan district, Chon Buri province  13°23.583 101°18.109 
 Mueang Chanthaburi district, 

Chanthaburi province 
 12°41.898 

 
102°6.402 

 
 Kaeng Hang Maeo district, 

Chanthaburi province 
 12°56.574 

 
101°49.404 

 
 Khlong Yai district, Trat province  11°41.1 

 
102°54.402 

 
 Kaeng Hang Maeo district, 

Chanthaburi province 
 13°4.342 101°51.897 

 Nikhom Phatthana district, Rayong 
province 

 12°51.406 101°10.344 

 Mueang Rayong district, Rayong 
province 

 12°44.242 101°22.288 

 Bang Phae district, Ratchaburi 
province 

 13°38.814 
 

100°1.095 
 

 Dan Makham Tia district, 
Kanchanaburi province 

 13°53.871 
 

 99°20.572 
 

 Tha Muang district, Kanchanaburi 
province 

 13°57.32  99°39.06 
 

 Lang Suan district, Chumphon 
province 

  9°54.381 
 

 99°1.823 
 

 Thalang district, Phuket province   8°0.56  98°23.33 
 Tha Bo district, Nong Khai 

province 
17°52.35 

 
102°34.59 

 Mueang Udon Thani district, Udon 
Thani province 

17°28.1 
 

102°47.34 

 Wang Nam Khiao district, Nakhon 
Ratchasima province 

 14°21.343 
14°21.333 

101°55.557 
101°55.554 

 Kantharawichai district, Maha 
Sarakham province 

 16°16.297 
 

103°12.988 
 

 Ban Dan district, Buri Ram province  15°10.699 103°09.511 
 Ban Dan district, Buri Ram province  15°05.504 103°10.378 
 Nong Ki district, Buri Ram province 14°40.453 102°33.274 
 Mueang Buri Ram district, Buri Ram 

province 
15°2.49 103°4.26 

 
 

Mueang Buri Ram district, Buri Ram 
province 

 14°57.761 103°4.655 

 Phra Yuen district, Khon Kaen 
province 

 - - 

 Mueang Khon Kaen district, Khon 
Kaen province 

 - - 

 Suwannaphum district, Roi Et 
province  15°36.009 103°43.628 

 Changhan district, Roi Et province  16°09.427 103º38.198 
 Lam Khlong sub-district, Mueang 

Kalasin district, Kalasin province 
 16°34.691 

 
103°29.326 
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Table 1 (continued) 
Specific name of 

mite Location Symptom of 
injury Latitude  Longitude 

 Kantharalak district, 
Si Sa Ket province 

 14°45.540 
 

104°39.584 
 

 Khlong Hat district, Sa Kaeo province  13°26.811 102°19.408 
 Wang Nam Yen district, 

Sa Kaeo province 
 13°35.177 102°08.116 

 Mueang Udon Thani district, 
Udon Thani province  17°18.509 

 
102°39.350 

 
 Mueang Nong Khai district, 

Nong Khai province 
 17°46.86 

17°47.58 
102°47.59 
102°47.49 

 Mueang Sakon Nakhon district, 
Sakon Nakhon province 

 17°01.020 104°07.013 

 Mueang Bueng Kan district, 
Bueng Kan province 

 18°20.18 
18°20.32 

103°41.37 
103°40.15 

 Mueang Buri Ram district, 
Buri Ram province 

 14°57.42 103°04.39 

 Mueang Buri Ram district, 
 Buri Ram province 

14°57.47 103°04.38 

 Si Samrong district, 
Sukhothai province 

 17°9.588 
 

 99°51.624 
 

 Chae Hom district, Lampang province  18°48.158  99°35.005 
 Ban Hong district, Lamphun province  18°19.353  98°45.089 
 Saraphi district, Chiang Mai province 18°44.334  99°0.094 
 Samoeng district, Chiang Mai province  18°51.517  98°45.651 
 Doi Saket district, Chiang Mai 

province 
18°54.603 

 
 99°14.024 

 
 Samoeng district, Chiang Mai province 18°51.29  98°45.38 
 San Pa Tong district, 

Chiang Mai province 
 18°31.285 

 
 98°52.285 

 
Tetranychus sp. Samoeng district, Chiang Mai province  18°51.29  98°45.38 
 Mueang Trang district, Trang province   7°39.480 99°39.554 
 Mueang Buri Ram district, 

Buri Ram province 
 - - 

Tetranychus urticae 
Koch 

Mueang Nakhon Ratchasima district, 
Nakhon Ratchasima province White patches 

on the lower 
leaf surface 

14°52.2912  
 

102°1.5504 
 

 Saraphi district, 
Chiang Mai province 

18°40.033 
 

 99°4.526 
 

 Pran Buri district, 
Prachuap Khiri Khan province 

 12°26.025 
 

 99°56.314 
 

 Mueang Lamphun district, 
Lamphun province 

 18°35.7023 
 

98°58.1205 
 

Tetranychus 
hydrangeae 
Pritchard & Baker 

Ban Hong district, 
Lamphun province 

White patches 
on the lower 
leaf surface 

18°22.550 
 

 98°49.396 
 

Family Tydeidae  Kantharawichai district, 
Maha Sarakham province 

 Mold mite 16°16.297 
 

103°12.988 
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Table 2  Predatory mites and thrips found on Cannabis sativa L. in various areas of Thailand  

Scientific name of 
predatory 
mite/thrips  

Associated mite pest Location Latitude  Longitude 

Family Phytoseiidae     
Amblyseius cinctus 
Corpuz-Raros & 
Rimando 

Tetranychus kanzawai 
Kishida 

Thalang district, Phuket 
province 

 8°0.56  98°23.33 

Neoseiulus 
longispinosus (Evans) 

Tetranychus truncatus 
Ehara 

Mueang Uthai Thani 
district, Uthai Thani 
province 

15°24.44 100°02.04 

Neoseiulus 
longispinosus (Evans) 

Tetranychus truncatus 
Ehara 

Mueang Khon Kaen district, 
Khon Kaen province 

- - 

  Thalang district, Phuket 
province 

 8°0.56  98°23.33 

  Kantharawichai district, 
Maha Sarakham province 

16°16.297 
 

103°12.988 
 

  
 

Changhan district, Roi Et 
province 

16°09.427 
 

103º38.198 
 

  Mueang Sakon Nakhon 
district, Sakon Nakhon 
province 

17°01.020 104°07.013 

 Tetranychus urticae 
Koch 

Saraphi district, Chiang Mai 
province 

18°40.033 
 

 99°4.526 
 

 Tetranychus phaselus 
Ehara 

Mueang Buri Ram district, 
Buri Ram province 

14°57.47 103°4.38 

 Tetranychus kanzawai 
Kishida 

Tha Sae district, 
Chumphon province 

10°49.4808  99°12.536 

  Thalang district, Phuket 
province 

 8°0.56  98°23.33 

Family Thripidae     
Scolothrips asura 
Ramakrishna & 
Margabhandu 

Tetranychus kanzawai 
Kishida 

Tha Sae district, 
Chumphon province 

10°49.4808 99°12.5364 

 

อัตราการเขาทําลาย และลักษณะการเขาทําลาย

ของไรศัตรูกัญชาท่ีสําคัญในประเทศไทย 

 ไรศัตรูกัญชาวงศ Tetranychidae เปนไร

ที่พบบอยที่สุด โดยไรแดงหมอน T. truncatus พบ

มากที่สุดถึง 64.95% ของพื้นที่สํารวจ รองลงมา คือ 

ไรแดงคันซาวา T. kanzawai (10.31%) ไรสองจุด 

T. urticae (4.12%) และ T. piercei คิดเปน 2.06% 

ของพื้นที ่สํารวจ ในงานวิจัยนี้พบไรสี ่ขากัญชา 

A. cannabicola 4.12% ของพื้นที่สํารวจ ขณะที่พบ 

ไรตัวห้ํา A. cinctus 1.01% และ N. longispinosus 

5.15% ของพื้นที่สํารวจ สําหรับเพลี้ยไฟตัวห้ํา 

S. asura พบ 1.03% สําหรับไรศัตรูกัญชาชนิดอื่น ๆ 

ที่พบในกัญชา ไดแก P. latus, B. californicus, 

E. suvipakiti, P. elongatus, T. gloveri, T. 

neocaledonicus, T. phaselus และ T. hydrangea 

ไรทั้ง 8 ชนิดน้ีพบเพียง 1.03% ของพื้นที่สํารวจ  
 

ไรศัตรกัูญชา 

 ไรสี ่ขากัญชาวงศ Eriophyidae ไดแก 

A. cannabicola มีรูปรางลักษณะคลายหนอน  

สีขาวใสหรือเหลืองออน ๆ (Figure 1A) ไมสามารถ

มองเห็นไดดวยตาเปลา และเปนชนิดที่พบครั้งแรก 

(first record) ในประเทศไทย และทําใหใบกัญชา 

มีลักษณะเปนคลื่น ๆ และมีอาการสนิมบริเวณ 
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ใตใบ ผิวของใบมีลักษณะเปนขนกํามะหยี่เล็ก ๆ 

(Figure 1B) หรือบางครั้งพบใบมีลักษณะหงิกงอ

คลายอาการเขาทําลายของไรขาว และหากพบไร

ปริมาณมากจะทําใหตนแคระแกรน สงผลตอ

ผลผลิตซึ่งลักษณะอาการเขาทําลายของไรสี่ขา

กัญชาที่สํารวจพบน้ี สอดคลองกับรายงานของ 

Hirsch and Kesheimer (2021) ไรชนิดน้ีมีรายงาน

เขาทําลายที่ใบกัญชา รัฐเคนทักกี และรัฐแคลิฟอรเนีย 

ประเทศสหรัฐอเมริกา โดยเขาทําลายที่ตายอด 

และตาขางของพืช อาจทําใหแคระแกรนได หากพบ

ไรจํานวนมากจะทําใหใบมีขนาดเล ็กลง และ 

เกิดการยับ ยั ้งการเจริญเติบโตของตายอดและ 

ตาขาง ลําตนแคระแกรน สงผลกระทบตอผลผลิต 

และคุณภาพได  (Pulkoski and Burrack, 2020; 

Villanueva et al., 2021) 

 
 

   
 
 
 
 

Figure 1 (A) Hemp russet mite, Aculops cannabicola (Farkas), (B) Russeting of leaf 
 

ว ง ศ  Tarsonemidae ไ ด แ ก  ไ ร ข า ว 

Polyphagotarsonemus latus พบเขาทําลายใบ

กัญชาโดยเขาทําลายใบกัญชาในระยะแตกใบ 

ออน ทําใหใบกัญชาหงิกงอ และมีขนาดเล็กลง 

(Figure 2A - B) โดยไรขาวชนิดน้ีเปนชนิดเดียวกับ 

ที่พบในพริก สมโอ มะมวง และพืชเศรษฐกิจอีก

หลายชนิด (วัฒนา และคณะ, 2544) 

 

 
 

 
 

 

Figure 2 (A) Broad mite, Polyphagotarsonemus latus (Banks), (B) Leaves curl damage 
      

วงศ Tetranychidae พบ 12 ชนิด ไดแก 

E. suvipakiti, Neotetranychus sp., P. elongatus 

(Figure 3A - B) และ T. gloveri (Figure 3C - D), 

ไรศัตรูกัญชาชนิด T. kanzawai (Figure 3E - G) และ 

T. phaselus (Figure 3H - J), T. neocaledonicus 

(Figure 3K - M), T. urticae (Figure 3N - P), 

T. truncates (Figure 3Q - S), T. piercei (Figure 3T- U), 

Tetranychus sp. และ T. hydrangeae   

สําหรับการเขาทําลายของไรแดงในวงศ 

Tetranychidae พบบริเวณใตใบกัญชา ทําใหใบ

กัญชามีสีซีด ตอมาใบจะเหลือง และแหง ที่สําคัญ

พบเขาทําลายในเกือบทุกพื้นที่ (Figure 3G, J, M, P, S) 

 

 A  B

 A  B
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Figure 3 (A) Panonychus elongatus Manson (female), (B) Male; (C) Tetranychus gloveri Banks 
(female), (D) Male; (E) Tetranychus kanzawai Kishida (female), (F) Male, (G) Injury to 
hemp leaves; (H) Tetranychus phaselus Ehara (female), (I) Male, (J) Injury to hemp 
leaves; (K) Tetranychus neocaledonicus Andre (female), (L) Male, (M) Injury to hemp 
leaves; (N) Two spotted spider mite, Tetranychus urticae Koch (female), (O) Male, (P) 
Injury to hemp leaves; (Q) Mulberry red mite, Tetranychus truncatus Ehara (female), (R) 
Male, (S) Injury to hemp leaves; (T) Tetranychus piercei McGregor (female), (U) Male 
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จากการสํารวจพบวา ไรแดงมีลําตัวสีแดงเขาทําลาย 

บริเวณใตใบกัญชา ทําใหใบเปนจุดประขาว หรือ 

สีซีด อยางไรก็ตาม ไรแดงที่มีช่ือวา E. suvipakiti 

และ Neotetranychus sp. จะมีลักษณะลําตัว 

สีเหลืองหรือสีเขียว เขาทําลายใตใบเชนเดียวกัน ซึ่ง

ไรแดงในสกุล Neotetranychus น้ีพบในประเทศ

ไทยเพียงชนิดเดียวบนใบมันสําปะหลังมี ช่ือวา 

Neotetranychus lek (Flechtmann, 2013) แต

การสํารวจพบในครั้งน้ีมีจํานวนตัวไรนอยและไมพบ

ตัวผูในประชากร จึงไมสามารถจําแนกไดถึงระดับ

ชนิด (species) เน่ืองจาก การจําแนกชนิดไรแดง

จําเปนตองใชไรแดงเพศผูในการจําแนกชนิดสําหรับ 

ไรแดง P. elongates มีลํ าตัวสีแดงจะแตกตาง 

จากไรแดงชนิดอื่นโดยพบวา ขนดานหลังยาวมาก 

เกินกวาระยะของฐานขน และขนเปนกระบอง 

(Figure 3A - B) ไรชนิดน้ีจะพบในพืชตระกูลสม 

หรือทอ (Baker, 1975) จากการสืบคนในฐานขอมูล

พิพิธภัณฑไรของกลุมงานวิจัยไรและแมงมุม พบวา 

ไร  P. elongates มี ก ารแพร ก ระจายในพื้ นที่ 

จ. เชียงใหม เทาน้ัน จึงเปนครั้งแรกที่รายงานการ 

พบไรชนิดน้ีเขาทําลายใบกัญชา โดยเฉพาะในพื้นที่

ภาคใตซึ่งเปนพื้นที่ที่ ยังไมมีการรายงานวาพบไร 

ชนิดน้ีมากอน (Baker, 1975; Ehara and Wongsiri, 

1975) ไรแดง T. okinawanus เปนไรที่ชื่อซ้ํา 

(synonym) กับ ไรแดง T. gloveri ดังน้ัน ไรแดงที่ได

เคยรายงานไวเปนช่ือ T. okinawanus จึงถูกเปลี่ยน

ช่ือเปน T. gloveri ทั้งหมด (Sharkey et al., 2022) 
 

ไรแดงหมอน 

Tetranychus truncatus เปนไรแดงชนิด

ที่มีความสําคัญ จากการสํารวจพบการแพรกระจาย

เกือบทุกพื้นที่ที่สํารวจ (Figure 3Q - R) ไรแดง 

 

หมอนจะเขาทําลายบริเวณใตใบกัญชาทําใหใบ

กัญชามีสีซีด (Figure 3S) ตอมาใบจะเหลือง หาก

ระบาดรุนแรงตนกัญชาอาจแหงตายได สําหรับไรแดง 

T. phaselus มีรายงานวาพบในแปลงปลูกกัญชา

ครั้งแรกในประเทศไทย (new record) (Konvipasruang, 

2022) 

วงศ Tenuipalpidae พบ 1 ชนิด คือ 

Brevipalpus californicus (Figure 4) ลั กษณะ

อาการเขาทําลายของไรชนิดน้ีไมชัดเจน มักพบไร

อยูกระจัดกระจายตามเสนกลางใบกัญชา มีขนาด

ลําตัวเล็กกวาไรแดง มีสีแดง เคลื่อนไหวชา 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

Figure 4 False spider mite, Brevipalpus 
californicus group  

 

ไรตัวหํ้า 

 การวิจัยน้ียังพบไรตัวห้ําที่มีประสิทธิภาพ 

คือ A. cinctus และ N. longispinosus (Figure 5) 

ซึ่งสามารถนํามาเลี้ยงขยายไดในหองปฏิบัติการ 

เพื่อใชในการปองกันกําจัดแบบชีววิธี นอกจากน้ียัง

พบเพลี้ยไฟ S. asura มีความสามารถในการกินไร

แดงไดมากเชนกัน แตยังไมมีรายงานการเลี้ยงขยาย

ไดสําเร็จในหองปฏิบัติการ 
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Figure 5 Predatory mite, Neoseiulus longispinosus 

(Evans) 

ผลการสํารวจไรศัตรูพืชและศัตรูธรรมชาติ

ในแปลงกัญชาในประเทศไทยน้ี ทําใหทราบชนิด

หรือช่ือวิทยาศาสตรที่ถูกตองของไรที่ทําลายกัญชา 

ทราบศัตรูธรรมชาติ ทราบลักษณะการทําลาย และ

เขตการแพรกระจายในประเทศไทย นอกจากน้ี ตัว

อยางไรศัตรูพืชและศัตรูธรรมชาติที่พบในแปลง

กัญชายังไดถูกเก็บรักษาไวในพิพิธภัณฑ เพื่อใชใน

การศึกษาและอางอิงในอนาคต หรือใชเปนขอมูล

พื้นฐานในการหาวิธีการบริหารจัดการศัตรูกัญชาที่

เหมาะสมตอไป 
  

สรุปผลการทดลอง 

 การสํารวจไรศัตรูพืชและศัตรูธรรมชาติ 

ในแปลงกัญชาในประเทศไทยเพื่อจําแนกชนิด 

ลักษณะการทําลาย และเขตการแพรกระจาย ใน

พื้นที่ 61 อําเภอ 33 จังหวัด พบไรและแมลงในแปลง 

กัญชาทั้งหมด 19 ชนิด 7 วงศ โดยเปนไรศัตรูพืช

ทั้งหมด 15 ชนิด 4 วงศ เปนไรตัวห้ํา 2 ชนิด 1 วงศ 

ไรกินเช้ือรา 1 ชนิด 1 วงศ และแมลงตัวห้ํา 1 ชนิด 

1 วงศ โดยผลการจําแนกไรศัตรูพืชที่พบ คือ (1) วงศ 

Eriophyidae 1 ชนิด (2) วงศ Tarsonemidae 

1 ชนิด (3) วงศ Tenuipalpidae 1 ชนิด (4) วงศ 

Tetranychidae 12 ชนิด สวนไรตัวห้ําพบ 2 ชนิด 

คือ A. cinctus และ N. longispinosus ผลการ

จําแนกยังพบเพลี้ยไฟตัวห้ํา 1 ชนิด คือ S. asura 

และไรกินเช้ือราอยูในวงศ Tydeidae 1 ชนิด ขอมูล

ที่ไดน้ีเปนขอมูลลาสุดซึ่งในประเทศไทยยังไมเคยมี

การศึกษามากอน  
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ABSTRACT 

Cassava mosaic disease (CMD) is a major disease that causes damage to cassava 

production worldwide. CMD-resistant cassava varieties obtained from the International Center 

for Tropical Agriculture (CIAT) and the International Institute of Tropical Agriculture (IITA), 

including 7 varieties, namely TME 3, C 33, IITA-TMS-IBA 920057, IITA-TMS-IBA 972205, 

IITA-TMS-IBA 980505, IITA-TMS-IBA 980581 and TME B 419, are currently being used as parent 

lines to create hybrids resistant to CMD suitable for cultivation in Thailand. The tetra-primer 

ARMS-PCR is a technique for single-nucleotide polymorphism (SNP) detection. It has the 

advantages of amplifying multiple alleles in a single reaction with the inclusion of a control 

fragment, cost-effectiveness as well as simplicity in operation. The purposes of this research 

were to develop primer sets using the tetra-primer ARMS-PCR technique to detect SNP 

markers associated with CMD resistance for the selection of resistant varieties and to develop 

a primer set for discrimination of variety within 7 CMD-resistant varieties being used in 

Thailand. The resultant primer sets have been readily developed and optimized condition to 

detect SNP markers Ex2-78, Ex2-157, Ex3-128, and S12_7926132 on chromosome 12, and can 

be used to select CMD-resistant varieties. For discrimination of CMD-resistant varieties, a 

primer set was developed to detect the SNP marker S12_8910428 in the DNA polymerase δ 

subunit 1 gene, and could distinguish TME B 419 from the remaining six resistant varieties. To 

our knowledge, this is the first report of using tetra-primer ARMS-PCR, which is cost-effective 

and simple to operate, in SNP detection for CMD-resistance selection in cassava.  
 

Keywords: cassava; cassava mosaic disease; detection; molecular marker; single-nucleotide 

polymorphism (SNP) 
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INTRODUCTION 

Cassava is one of the important 

economic crops of Thailand with an area 

of 1.59 million hectares of plantations 

throughout the country. Thailand’s cassava 

production amount was ranked third in the 

world after Nigeria and Congo. In 2022, 

Thailand has exported cassava products 

worth 172,593 million baht (Office of 

Agricultural Economics, 2022).  

Cassava mosaic disease (CMD) is 

caused by the Cassava mosaic virus (CMV). 

It can infect cassava at all growth stages, 

causing a decrease in yield by more than 

80%. Cassava plants infected with this 

disease show symptoms such as spotted 

leaves to yellow and deformed leaves, 

short trees and stunted stems. The disease 

epidemic is carried by the tobacco whitefly, 

Bemisia tabaci, and can be transmitted by 

infected cassava cuttings. The disease is 

endemic in many countries in Africa and 

Asia. The first outbreak of CMD in Thailand 

was reported in 2018 (Maneechoat et al., 

2018). The causal virus was Sri Lankan 

cassava mosaic virus (SLCMV) (Rakkrai et 

al., 2022).  

Until now, three loci or genes 

related to CMD resistance have been 

identified, namely CMD1, CMD2 and CMD3. 

CMD1 is a recessive gene originating from 

the wild cassava, Manihot glaziovii Muell. 

Arg. (Fregene and Puonti-Kaerlas, 2002). CMD2 

is the major dominant locus controlling 

CMD resistance and is called the qualitative 

resistance source (Akano et al., 2002). It 

was identified in the cassava variety 

TME3 and is commonly found in West 

African landraces (Lim et al., 2022). CMD3 is 

a minor gene that was identified in TMS 

972205 (Okogbenin et al., 2012). 

Molecular markers associated with 

the CMD2 locus were reported. Sequence 

Characterized Amplified Region (SCAR) marker, 

namely RME1 and Simple Sequence Repeat 

(SSR) markers, namely NS158, SSRY28 

and NS169, are flanking near the CMD2 

locus with the distances 4, 7, 9 and 16 

centimorgan, respectively (Carmo et al., 

2015). 

Wolfe et al. (2016) reported 3 SNP 

markers in the peroxidase gene (Cassava4.1 

_029175) differentiating between the 

CMD-resistant cassava genotypes having the 

qualitative resistance source CMD2 (TMEB3, 

TMEB7 and I011412) and the CMD-tolerant 

cassava genotypes without CMD2 (I30572 

and TMEB1), namely Ex2-78 (the 78th 

nucleotide of Exon2), Ex2-157 and Ex3-128. 

The CMD-resistant cassava genotypes have 

alleles homozygous GG, TT and TT at SNPs 

Ex2-78, Ex2-157 and Ex3-128, respectively. 

Rabbi et al. (2020) conducted a Genome-

Wide Association Study (GWAS) using a cassava 

population of 5,130 clones developed at 

the International Institute of Tropical 
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Agriculture (IITA) in Nigeria and found an 

additional SNP marker associated with CMD 

resistance at position S12_7926132 in the 

CMD2 locus on Chromosome 12 in Manihot 

esculenta v6.1 of the Phytozome database 

(https://phytozome-next.jgi.doe.gov). Ige et 

al. (2021) and Codjia et al. (2022) used the 

Kompetitive Allele-Specific PCR (KASP) 

assay to evaluate the effectiveness of the 

SNP S12_7926132 in selection for CMD 

resistance and found that the SNP 

S12_7926132 provided 77 – 80% accuracy.  

Recently, Lim et al. (2022) discovered 

a gene involved in the loss of CMD2 

resistance (LCR) after regeneration through 

de novo morphogenesis in multiple landraces 

but not in varieties developed through 

a breeding program. The gene was DNA 

polymerase δ subunit 1 (MePOLD1). The 

SNP marker that co-segregates with CMD 

resistance was also identified. The SNP is in 

the coding sequence of MePOLD1 and 

changes amino acid from valine to leucine 

at position 528 (V528L) (Lim et al., 2022), 

which is nucleotide position 8910428 on 

chromosome 12 (S12_8910428) in Manihot 

esculenta v8.1 of the Phytozome database, 

changing nucleotide from G to C. The 

resistant allele of SNP in MePOLD1 was 

found in cassava varieties TME204 and TME 

B 419 (Lim et al., 2022), which are genetically 

close to each other (Raji et al., 2009). TME 

B 419 is one of the CMD-resistant varieties 

that were used in breeding programs in 

Thailand. 

There are several methods for the 

detection of SNP markers such as restriction 

fragment length polymorphism (RFLP), 

cleaved amplified polymorphic sequence 

marker (CAPS), pyrosequencing, real-time 

PCR and tetra-primer amplification refractory 

mutation system PCR (tetra-primer ARMS–PCR). 

Among these methods, the tetra-primer 

ARMS–PCR has the advantage of speed 

and cost-effective, simple to operate and 

requires basic instrumentation (Lajin et al., 

2013). Therefore, in this research, primer 

sets used for the tetra-primer ARMS-PCR 

technique were developed to detect 

SNP markers associated with CMD resistance 

for the selection of resistant varieties 

and to discriminate variety within the 

7 CMD-resistant varieties used in cassava 

breeding programs in Thailand. 
 

MATERIALS AND METHODS 

Sample collection and DNA extraction 

Thailand Department of Agriculture 

(DOA) received 7 CMD-resistant varieties 

from the International Center for Tropical 

Agriculture (CIAT) and the International 

Institute of Tropical Agriculture (IITA) 

including TME 3, C 33, IITA-TMS-IBA 920057, 

TMS-IBA 972205, IITA-TMS-IBA 980505, 

IITA-TMS-IBA 980581 and TME B 419 

(Rakkrai et al., 2022). These varieties were 
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used as parents to develop varieties 

resistant to CMD and suitable for cultivation 

in Thailand. The cassava breeding program 

has been carried out at Rayong Field Crops 

Research Center, DOA, Ministry of Agriculture 

and Cooperatives, Thailand. 

Seven introduced CMD-resistant 

varieties and a Thai-landrace CMR43-08-89 

susceptible variety were collected from the 

Rayong Field Crops Research Center. Leaves 

were taken from 6-month-old cassava from 

the top of the plant for DNA extraction 

using hexadecyltrimethylammonium bromide 

or the CTAB method (Devi et al., 2013). The 

quantity and quality of DNA were measured 

by using a spectrophotometer (Biodrop, UK).  

Primer Design 

To design primer sets for the tetra-

primer ARMS-PCR technique to detect 

SNP markers Ex2-78, Ex2-157, Ex3-128, 

S12_7926132, and S12_8910428, genome 

sequences adjacent to each SNP obtained 

from the Phytozome database (https:// 

phytozome-next.jgi.doe.gov) were used. A 

primer set for each SNP detection was 

designed by using an accessible primer1 

program (http://primer1.soton.ac.uk/primer1. 

html) (Ye et al., 2001). The sequences of 

primer sets for Ex2-78, Ex2-157, Ex3-128, 

S12_7926132, and S12_8910428 detection 

are provided in Table 1. 

 

Table 1 Primers used in the tetra-primer ARMS-PCR for selection and discrimination of CMD-
resistant cassava varieties 

SNP position Primer set and sequence (5’ – 3’) Product size 
Ex2-78 Outer forward  CCTTTGTTGAGAATGCATTTCCATGATT Control fragment: 416 bp 
 Outer reverse  GTCCAGTTTTAACATCCCAAAATGGTCC  
 Inner forward AAAGAAGCAATCCCAAACCAAACCGTA A allele: 253 bp 
 Inner reverse TTCACAGCATCAATCACATTGAATCCTATC G allele: 220 bp 
Ex2-157 Outer forward TTCAAAGAGAGGCAATCAAGCTGAGAAA Control fragment:296 bp 
 Outer reverse  GACACTCTTCCATCTCTCCGTCCAGTTT  
 Inner forward TGGTGTGGTTTCTTGCGCTGATATCT T allele: 192 bp 
 Inner reverse AAACTGCATCTCGAGCTACTAAGGCCAC G allele: 158 bp 
Ex3-128 Outer forward GTAGCTCGAGATGCAGTTTCAATGGTAA Control fragment:434 bp 
 Outer reverse  CTTTGCCTGTGAAATTGTATAAGCGGTT  
 Inner forward TAAGTGAGCTTAAACAAAATTTTGCGGC C allele: 231 bp 
 Inner reverse AAGGTCCTTAACATTTAAACCCCGGA T allele: 257 bp 
S12_7926132 Outer forward CCAAGTTTTATGGACCTTTCGTGGTTCT Control fragments:291,240 bp 
 Outer reverse  CCAATGGACTAAAATCTCAAGTTGTCCG  
 Inner forward TATTTTCCATGTTTCCACCCTCAAACGT T allele: 204 bp 
 Inner reverse GGAGTACAAGAATCTTGTCCTTTGTGACAC G allele: 145 bp  
S12_8910428 Outer forward ATTTCTTCTTTGAAACAAGGATTTGCAT Control fragment:398 bp 

 Outer reverse  TAGCCTTCCTCAGGAGTTGAGAAAGTAC  
 Inner forward TTATTTATAATTATGTAGAAATGGCCCCTG  G allele: 196 bp  
 Inner reverse AGGAAAGATAAAGGGACGCCTGTCAG C allele: 258 bp 
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PCR amplification 

For DNA amplification by single PCR 

for RME1 marker detection, PCR was performed 

using primers designed by Fregene et al. 

(2006): F: 5’-ATGTTAATGTAATGAAAGAGC-3’ 

and R: 5’-AGAAGAGGGTAGGAGTTATGT-3’. 

The reaction was assembled in a total 

volume of 20 µl containing 100 ng of 

genomic DNA, 1X Taq buffer with (NH4)2SO4 

(Thermo Scientific, USA), 0.2 mM for each 

dNTP, 0.4 µM forward primer, 0.4 µM 

reverse primer, 1.5 mM MgCl2 and 1 U Taq 

DNA Polymerase (Thermo Scientific, USA). 

The PCR cycling profile was 94° C for 5 min, 

followed by 35 cycles of denaturation at 

94° C for 40 s, annealing at 56° C for 40 s, 

extension at 72° C for 1 min, and final 

extension at 72° C for 5 min PCR products 

were analyzed by 2% (w/v) agarose gel 

electrophoresis. 

For DNA amplification using the 

tetra-primer ARMS-PCR technique for Ex2-

78, Ex2-157 and Ex3-128 SNP detection, 

PCR was performed in a total volume of 20 

µl containing 100 ng of genomic DNA, 1X 

Taq buffer with (NH4)2SO4 (Thermo Scientific, 

USA), 0.2 mM for each dNTP, 0.2 µM of 

each outer primer, 0.2 µM of each inner 

primer, 1.5 mM MgCl2, 1.5 U Taq DNA 

Polymerase (Thermo Scientific, USA). In 

addition, 1% dimethyl sulfoxide (DMSO) 

was added for Ex2-157 detection. The 

mixture was then applied to DNA 

amplification using the GeneAmp® PCR 

System 9700 (Applied Biosystems). The 

optimum PCR cycling profile was 94° C 

for 5 min followed by 35 cycles of 

denaturation at 94° C for 40 s, annealing for 

40 s at 58° C for Ex2-78 and at 60° C for 

Ex2-157 and Ex3-128, extension at 72° C for 

30 s, and final extension at 72° C for 5 min 

PCR products were analyzed by 2.5% (w/v) 

agarose gel electrophoresis. 

For DNA amplification using the 

tetra-primer ARMS-PCR technique for 

S12_7926132 and S12_8910428 SNP detection, 

PCR was performed in a total volume of 20 

µl containing 50 ng of genomic DNA, 1X 

GoTaq® Green Master Mix (Promega, USA), 

0.25 µM of each outer primer and 0.25 µM 

of each inner primer. The mixture was then 

applied to DNA amplification using the 

GeneAmp® PCR System 9700 (Applied 

Biosystems). The optimum PCR cycling 

profile was 95° C for 2 min, followed by 35 

cycles of step for S12_7926132 and 38 

cycles of step for S12_8910428, consisting 

of denaturation at 94° C for 40 s, annealing 

for 40 s at 58° C for S12_7926132 and at 

59° C for S12_8910428, extension at 72° C 

for 30 s, and final extension at 72° C for 5 

min PCR products were analyzed by 2.5% 

(w/v) agarose gel electrophoresis. 

For DNA amplification by single PCR 

for SSRY75 marker detection, PCR was 

performed by using primers designed by Mba 
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et al. (2001): F: 5’-TCTGGTAAACCTACTAGTGCTCCA-3’ 

and R: 5’-TTCATGCACGTCCTGATACA-3’. The 

reactions were assembled in a total 

volume of 20 µl containing 50 ng of 

genomic DNA, 1X GoTaq® Green Master 

Mix (Promega, USA), 0.25 µM forward 

primer and 0.25 µM reverse primer. The 

mixture was then applied to DNA 

amplification using the GeneAmp® PCR 

System 9700 (Applied Biosystems). The 

optimum PCR cycling profile was 95° C 

for 2 min, followed by 35 cycles of 

denaturation at 94° C for 40 s, annealing at 

55° C for 40 s, extension at 72° C for 30 s, 

and final extension at 72° C for 5 min PCR 

products were analyzed by 3% (w/v) 

agarose gel electrophoresis. 
 

RESULTS AND DISCUSSION 

CMD-resistant varieties used in the cassava 

breeding program in Thailand 

Most of the resistant varieties have 

red leaf petioles, except TMS-IBA 972205 

and TME B 419 which have green leaf 

petioles. All varieties have similar leaf 

shapes with an average of 7 lobes. The 

genotype analysis using a SCAR marker 

named RME1 associated with the CMD2 

locus revealed that all CMD-resistant varieties 

showed a DNA band approximately 700 bp 

in size (Figure 1 lane 1 - 7), consistent with 

the expected size found in CMD-resistant 

varieties as reported previously (Bi et al., 

2010; Carmo et al., 2015; Houngue et al., 

2019). While the 700 bp band did not 

appear by CMR43-08-89, a CMD-susceptible 

variety, and distilled water control samples, 

(Figure 1 lane 8 and 9, respectively). 
 

Development of primer sets for detection 

of SNP markers related to CMD resistance  

The cassava varieties with different 

genotypes of SNP Ex2-78 were used in the 

optimization of tetra-primer ARMS-PCR, 

including TME 3 (GG), Rayong 5 (AG) and 

Rayong 3 (AA). The optimization for SNP 

Ex2-78 detection was carried out by using 

gradients of annealing temperature at 58, 

60, 64 and 66° C, the addition of dimethyl 

sulfoxide (DMSO) and increasing of inner 

reverse (IR) primer concentration (Figure 2). 

A suitable DMSO concentration improve 

PCR amplification (Kang et al., 2005). The 

best condition for SNP Ex2-78 detection 

was the annealing temperature of 58° C 

without DMSO (0% DMSO) and without 

changing the primer concentration (Figure 2 

panel D), which provided clear DNA fragments 

at the expected size as described in Table 1. 

The increase of IR primer from 0.2 µm to 

0.4 µm was tried in optimization, but this 

condition did not provide the expected 

bands (Figure 2 panel B). The product of 

tetra-primer ARMS-PCR specific to SNP 

Ex2-78 contained 416 bp as a control 

fragment, 220 bp as the G allele and 253 

bp as the A allele (Figure 2). 
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Figure 1 Genotype analysis of cassava varieties using SCAR marker RME1, M1: 50 bp DNA 

Ladder; 1: TME 3; 2: C 33; 3: IITA-TMS-IBA 920057; 4: TMS-IBA 972205; 5: IITA-TMS-IBA 

980505; 6: IITA-TMS-IBA 980581; 7: TME B 419; 8: CMR43-08-89 (CMD-susceptible 

variety); 9: ddH2O; M2: 100 bp DNA Ladder plus 
 

 
Figure 2 Tetra-primer ARMS–PCR optimization for SNP Ex2-78 detection with different 

annealing temperatures and conditions, A: Annealing temperature of 66° C and 
addition of 2% DMSO in PCR reagents; B: Annealing temperature of 64° C and 
increasing of IR primer without the addition of DMSO; C: Annealing temperature of 
60° C and addition of 3% DMSO; D: Annealing temperature of 58° C without the 
addition of DMSO, which was the optimum PCR condition for SNP Ex2-78 detection; 
E: Annealing temperature of 58° C and addition of 1% DMSO; Lane M: DNA ladder. 
DNA fragments generated by primers of SNP Ex2-78 include a control fragment 
(416 bp), a specific fragment of the A allele (253 bp) and the G allele (220 bp) 

 

The SNP Ex2-78 genotype analysis 

showed that all CMD-resistant varieties used 

in this study have genotype GG (Figure 3A 

lane 1 - 7), consistent with the report of 

Wolfe et al. (2016) that CMD-resistant varieties 

(TMEB3, TMEB7 and I011412) have alleles 

homozygous GG at SNP Ex2-78. While CMR 

43-08-89 had a genotype of heterozygous 

GA (Figure 3A lane 8). 

The optimization of tetra-primer 

ARMS-PCR for SNP Ex2-157 and Ex3-128 

detections revealed the best conditions for 

SNP Ex2-157 and Ex3-128 detections by the 

annealing temperature of 60° C with 1% 
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DMSO and the annealing temperature of 

60° C without DMSO, respectively. The 

genotype analysis of SNP Ex2-157 is shown 

in Figure 3B. The 296-bp band was a 

control fragment and the 192-bp band 

represented the T allele fragment. The 

result showed that all CMD-resistant varieties 

used in this study and a susceptible variety, 

CMR43-08-89, have a homozygous TT 

genotype (Figure 3B). The genotype analysis 

result of SNP Ex3-128 is shown in Figure 3C. 

The 434-bp band was a control fragment 

and the 257-bp band represented the 

T allele fragment. In this marker, all 7 CMD-

resistant varieties and CMR43-08-89 have 

similar genotypes, which are homozygous 

TT (Figure 3C). According to Wolfe et al. 

(2016), CMD-resistant varieties have genotype 

homozygous TT at SNPs Ex2-157 and Ex3-128. 

However, CMR43-08-89 also has the same 

genotype with resistant varieties at SNPs 

Ex2-157 and Ex3-128. Therefore, these two 

SNP markers may not be as effective as 

SNP Ex2-78 for selecting varieties resistant 

to CMD. 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 3 Genotype analysis of cassava varieties using SNP Ex2-78 (A), Ex2-157 (B), Ex3-128 (C) 
and S12_7926132 (D). M1: 50 bp DNA Ladder; 1: TME 3; 2: C 33; 3: IITA-TMS-IBA 
920057; 4: TMS-IBA 972205; 5: IITA-TMS-IBA 980505; 6: IITA-TMS-IBA 980581; 7: TME 
B 419; 8: CMR43-08-89 (CMD-susceptible variety); 9: ddH2O; M2: 100 bp DNA Ladder plus 

For the detection of SNP S12_ 

7926132, the optimum condition was an 

annealing temperature of 58° C without 

DMSO. The genotype analysis of SNP 

S12_7926132 is shown in Figure 3D. The 291-

bp band and 240-bp band were control 

fragments. The 204-bp band and 145-bp 

band represented the T allele and the G 

allele, respectively (Figure 3D). Rabbi et al. 

(2020) reported that the T allele is a 

favorable genotype found in CMD-resistant 

varieties. Similar to this study, the T allele 
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was found in all 7 CMD-resistant varieties. 

Cassava varieties TME 3, C 33, IITA-TMS-IBA 

920057, IITA-TMS-IBA 980505, IITA-TMS-IBA 

980581, and TME B 419 have genotype 

heterozygous TG (Figure 3D lane 1 - 3 and 

5 - 7), while TMS-IBA 972205 has genotype 

homozygous TT (Figure 3D lane 4). The 

susceptible variety CMR43-08-89 has the 

genotype homozygous GG (Figure 3D lane 8). 
 

Development of a primer set for 

discrimination of each CMD-resistant 

cassava variety 

Because the shape and number of 

lobes of 7 CMD resistant varieties were 

similar, it was difficult to differentiate these 

varieties, especially among TME 3, C 33, 

 IITA-TMS-IBA 920057, IITA-TMS-IBA 980505 

and IITA-TMS-IBA 980581 with similar red 

leaf petioles and TMS-IBA 972205 and 

TME B 419 with green leaf petioles. To 

identify the cassava variety TME B 419, a 

primer set for detection of the SNP 

S12_8910428 was developed. 

The optimum condition was an 

annealing temperature of 59° C without 

DMSO. The genotype analysis of SNP 

S12_8910428 is shown in Figure 4. The 398-bp 

band was the control fragment. The 258-bp 

band and 196-bp band represented the 

C allele and the G allele, respectively 

(Figure 4). The C allele was uniquely 

observed in TME B 419, which had genotype 

heterozygous CG (Figure 4 lane 1), while 

the other CMD-resistant varieties had 

genotype homozygous GG (Figure 4 lane 2 -7).  
 

 
 

Figure 4 Genotype analysis of cassava varieties using S12_8910428, M1: 50 bp DNA Ladder; 
1: TME B 419; 2: TME 3; 3: C 33; 4: IITA-TMS-IBA 920057; 5: TMS-IBA 972205; 
6: IITA-TMS-IBA 980505; 7: IITA-TMS-IBA 980581; 8: ddH2O; M2: 100 bp DNA Ladder plus 

 

This result was consistent with the 

report of Lim et al. (2022) that the C allele 

is found in TME B 419 and TME 204 but not 

in other resistant varieties examined in the 

research, such as TME 3, TME 8, TME 14, NASE 

12, NASE 14 and TMS-9102324. Therefore, 

SNP S12_8910428 can differentiate TME 

B 419 from the remaining six CMD-resistant 

varieties. Moreover, the SNP S12_7926132 

can distinguish TMS-IBA 972205 from the 

others because only this variety has a 
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homozygous TT genotype at the SNP 

position (Figure 3D lane 4). 

In addition, using the SSR marker, 

SSRY75, could differentiate IITA-TMS-IBA 

980505 and IITA-TMS-IBA 980581 from 

the remaining varieties. Analysis of the 

genotype using the SSRY75 marker revealed 

that TME 3, C 33, IITA-TMS-IBA 920057, 

IITA-TMS-IBA 972205 and TME B 419 showed 

only 1 band with the approximate size of 

280 bp (Figure 5 lane 1 - 4 and 7), while 

IITA-TMS-IBA 980505 and IITA-TMS-IBA 980581 

showed 3 and 2 bands, respectively (Figure 

5 lane 5 and 6). 
 

 
 

Figure 5 Genotype analysis of cassava varieties using SSR marker SSRY75, M1: 50 bp DNA 
Ladder; 1: TME 3; 2: C 33; 3: IITA-TMS-IBA 920057; 4: TMS-IBA 972205; 5: IITA-TMS-
IBA 980505; 6: IITA-TMS-IBA 980581; 7: TME B 419; 8: ddH2O; M2: 100 bp DNA 
Ladder plus 

 

CONCLUSION 

Primer sets used for the tetra-primer 

ARMS-PCR technique to detect SNP markers 

associated with CMD resistance for the 

selection of resistant varieties and to 

discriminate variety within the 7 CMD-

resistant varieties used in cassava breeding 

programs in Thailand were developed. 

Four primer sets for the detection of SNP 

markers Ex2-78, Ex2-157, Ex3-128 and 

S12_7926132 were successfully developed 

for selecting CMD-resistance trait. Another 

 

 SNP marker, S12_8910428 was developed 

for discriminating TME B 419 variety. The 

tetra-primer ARMS-PCR technique is specific, 

sensitive, speedy, cost-saving and convenient 

to carry out in a molecular laboratory for 

cassava breeding programs in Thailand with 

basic equipment. 
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