
บทท่ี 2 
 

ตรวจเอกสาร 
 
มะเขือเทศ (Lycopersicon esculentum Mill.) เปนพืชท่ีจัดอยูในอันดับ(order) Polemoniales 

พืชในตระกูลนี้จําแนกเปน75 สกุล (genera) และ 2,000 ชนิด (species) จัดอยูในวงศ Solanaceae มี
แหลงกําเนิดในทวีปอเมริกากลางบริเวณประเทศประเทศเม็กซิโกและเปรู หรือแถบลาตินอเมริกา 
และนํามาเผยแพรในทวีปยุโรปและเอเชียโดยชาวสเปนและชาวโปรตุเกต ซ่ึงตอมาไดกระจายไป
ทวีปแอฟริกาโดยชาวยุโรป (AVRDC, 1979)   มะเขือเทศมีลักษณะใบเปนแบบ alternate มีท้ังแบบ
ใบธรรมดา ใบหยัก และใบกวาง เสนใบไมขนาน ดอกออกเปนชอ และเปนดอกแบบสมบูรณเพศ 
ผลเปนแบบ berry และ capsule การผสมเกสร ผสมตัวเองเปนสวนใหญ (มณีฉัตร, 2538) สําหรับ
มะเขือเทศมีจํานวนโครโมโซม 2n = 24 คู เปนพืชผสมตัวเองตามธรรมชาติและมีการผสมขาม 2-5 
เปอรเซนต (จานุลักษณ , 2541)   

 
2.1  ลักษณะทางพฤกษศาสตรของมะเขือเทศ มีดังนี้ 
 

1. ดอก  มะเขือเทศมีดอกเปนแบบสมบูรณเพศ ประกอบดวยเกสรตัวเมียคือ    รังไข   
(ovary)         และกานเกสรตัวเมีย (style) สวนเกสรตัวผูประกอบดวยอับละอองเกสรตัวผู (anther) 
5-6 อัน มีลักษณะเปนแทงเช่ือมติดกันเปนรูปกรวย เรียกวา anther cap หรือ anther cone   ซ่ึงอยู
ลอมรอบสวนของเกสรตัวเมีย กลีบดอกและกลีบเล้ียงมี 5-7 กลีบ   และมีสีเหลืองลอมรอบสวนของ
เกสรตัวผูและเกสรตัวเมีย    มะเขือเทศจะออกดอกเปนชอแบบ raceme     ชอดอกเจริญจากลําตน
บริเวณขอ   หรือระหวางขอ ชอดอกมีดอกยอย 4-50 ดอก (จานุลักษณ, 2541)   ดอกมีรังไขอยูเหนือ
สวนอ่ืนของดอก (hypogenous) รังไขเปน แบบ superior (Bailey,1951 ) 
 2.   ผล มะเขือเทศมีผลเปนแบบ berry ประกอบดวยชองแบงภายในผล (locule)   2-25 ชอง  
ปกติมักมี 2-9 ชอง  มีรูปรางแตกตางกนั    สวนท่ีใชเปนอาหารไดแก   pericarp, placenta tissue และ
เมล็ด     สีแดงของผลมะเขือเทศเกิดจากมี  lycopene  ซ่ึงเปน  xantrophyll pigment   ใหสีแดง และมี 
β-carotene ซ่ึงเปน carotenoid ให pigment ท่ีเปนสีเหลือง (มณีฉัตร, 2538)   
 3.  ใบ   เปนใบประกอบแบบขนนก ท่ีมีใบยอยตรงปลายใบเดยีว (odd-pinnate)    มีใบเล็กๆ
เกิดระหวางใบประกอบ ใบยาว  6-18 นิ้ว มีใบหลัก 5-9 ใบ ใบเปนรูปไขหรือรียาว     ใบยาว 2-3 นิ้ว 
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ปลายใบคอยๆ       เรียวลงทีละนอยจนถึงปลายแหลมและขอบขางเวาเขาจนถึงปลาย (accuminate) 
ขอบใบหยกัไมสมํ่าเสมอ ขอบใบออนถึงมวนลง (Bailey, 1951) 
 4.    ลําตน ลําตนมะเขือเทศ สูง 0.7-2 ม. ลําตนแข็งต้ังตรงหรือแผขยายราบไปกับพื้น มีราก
แกวแข็งแรง มักหักเสียหายตอนยายกลาและเกิดระบบรากแขนงท่ีแข็งแรง ฐานของลําตนเปนแบบ
กิ่งเดียว (monopodial) มีขน ท่ีเปนตอมคร่ึงวงกลมเล็กๆและขนรียาวแหลมเกิดบนลําตนกานใบและ
กานผล  มีตอมกล่ินรุนแรง   
 
2.2  การจําแนกลักษณะการเจริญเติบโตของมะเขือเทศ 
 

จานุลักษณ (2541) ไดจําแนกลักษณะการเจริญเติบโตของมะเขือเทศ   โดยแบงออกเปน  3  
ลักษณะ คือ 

1. การเจริญแบบพุมหรือแบบไมทอดยอด (determinate type)     ประกอบดวยชอดอกขาง  
(axillary raceme) และชอดอกปลายยอด (terminal raceme) การเจริญของชอดอกสลับกับการ
เจริญเติบโตของทุกใบ หรือชอดอกขางจะออกดอกขอเวนขอ แตกแขนงมาก และมีลําตนเปนพุม
แนน  

2.      การเจริญแบบเล้ือยหรือแบบทอดยอด (indeterminate type)  ประกอบดวยชอดอกขาง
เทานั้น สวนปลายยอดยังเจริญทางกิ่งกานและใบ มีการเจริญของชอดอกสลับกับการเจริญของใบ
ทุก 2-3 ใบ หรือมากกวานี้  การเจริญเติบโตของดอกและติดผลชา ทรงตนโปรงและไมเปนพุม ลํา
ตนสูง 2-3 เมตร  

3.       การเจริญแบบกึ่งเล้ือย (semi-determinate type)  มีการเจริญของชอดอกสลับกับการ
เจริญของใบทุก 1-2 ใบ  ลําตนสูงกวาการเจริญแบบพุม ชวงเวลาการเก็บเกี่ยวนานกวาแบบพุม       

 
 

2.3  การปรับปรุงพันธุมะเขือเทศ 
 

มะเขือเทศเปนพืชท่ีผสมตัวเองตามธรรมชาติและผสมขามไดบาง โดยแมลงหรือเกิดมีการ
กลายพันธุไดโดยธรรมชาติ สําหรับการปรับปรุงพันธุมะเขือเทศจะเหมือนกับพืชผสมตัวเอง
โดยท่ัวไป        ซ่ึงจะเนนไปท่ีการปรับปรุงสายพันธุแท  (pure line)   วิธีการในการคัดเลือกและ
ปรับปรุงพันธุท่ีนิยมใชกันอยางกวางขวางในปจจุบัน ไดแก การปรับปรุงพันธุแบบบันทึกประวัติ 
(pedigree method) เพื่อพัฒนาคุณภาพและผลผลิตของพันธุใหเหมาะสมตอความตองการของ
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ผูบริโภค  วิธีผสมกลับ (backcross method) นิยมใชในการผสมขาม ชนิดของมะเขือเทศสายพันธุปา
มายังมะเขือเทศสายพันธุปลูก  เพื่อถายทอดยีนตานทานโรค ตานทานแมลง ตานทานไสเดือนฝอย 
และถายทอดยีนกลายพันธุอ่ืนๆ ดวย  การคัดเลือกแบบเมล็ดเดี่ยว      เหมาะสําหรับการปรับปรุง
พันธุท่ีมีงบประมาณนอยในการคัดเลือกสายพันธุ      เปนตน (มณีฉัตร, 2538)  ซ่ึงนักปรับปรุงพันธุ
พืชอาจเลือกใชวิธีการใดวิธีการหนึ่งท่ีเหมาะสมกับวัตถุประสงคท่ีไดต้ังไว   

การประยุกตรูปแบบการปรับปรุงพันธุพืช จะผสมผสานวิธีการคัดเลือกและวิธีการ
ปรับปรุงพันธุตางๆ เขาดวยกัน เพื่อใหเหมาะสมกับสภาพและสถานการณของแตละโครงการ 
เนื่องจากไมมีวิธีการใดวิธีการหนึ่งสามารถแกปญหาทุกสถานการณได (กฤษฎา, 2546) โดยเฉพาะ
อยางยิ่งวิธีบันทึกประวัติ  มีการประยุกตใชอยางหลากหลาย เชน วิธีการผสมผสานของการคัดเลือก
สายพันธุและการคัดเลือกแบบเมล็ดเดี่ยว (pedigree method and single seed descent) วิธีการ
ผสมผสานของการคัดเลือกสายพันธุและการผสมกลับ (pedigree method and backcross method)  
เปนตน ดังนั้น นักปรับปรุงพันธุตองทราบวัตถุประสงคในการปรับปรุงพันธุท่ีแนชัดกอน แลวจึง
เลือกวิธีการปรับปรุงพันธุท่ีเหมาะสม เพื่อใหบรรลุถึงเปาหมายท่ีวางไว   

จากท่ีกลาวมาขางตน วิธีการคัดเลือกและปรับปรุงพันธุมะเขือเทศมีอยูหลายวิธี แตท่ีนิยม
ใชกันอยางมากเพ่ือคัดเลือกสายพันธุตานทานโรคมีอยู 3 วิธี  ดังนี้ 

1. การปรับปรุงพันธุแบบบันทึกประวัติ (pedigree method)  เปนการคัดเลือกสายพันธุท่ีมี 
การบันทึกประวัติอยางมีข้ันตอน สามารถติดตามประวัติของพืชแตละสายพันธุไดอยางละเอียด 
แบงการคัดแยกออกเปน 2 แบบ คือ การคัดแยกสายพันธุ (line selection) และการคัดแยกครอบครัว 
(family selection) เปนวิธีการปรับปรุงพันธุท่ีนิยมใชในมะเขือเทศมากท่ีสุด ขอดี คือ ใชศึกษาความ
ดีเดน (heterosis) ใชฝกความชํานาญในการคัดเลือก และใชในการศึกษาความสามารถในการ
ถายทอดยีน (genetic inheritance) ของลักษณะท่ีสําคัญๆ  ขอเสียของวิธีการนี้ คือ ใชงบประมาณ
และแรงงานมาก ทําใหสามารถคัดเลือกคูผสมไดนอยคู   ตัวอยาง สายพันธุมะเขือเทศท่ีผานการ
คัดเลือกแบบบันทึกประวัติ ไดแก พันธุทนรอน แอล22  และพันธุเอสวีอารดีซี 4 (มณีฉัตร, 2538) 

2. การปรับปรุงพันธุโดยวิธีผสมกลับ (backcross method)        เปนวิธีการท่ีนิยมใชในพชื 
ผสมตัวเอง เชน มะเขือเทศ พริก มะเขือ มากกวาพืชผสมขาม การผสมกลับเปนการถายทอดยีนจาก
พืชชนิดหนึ่งไปยังพืชอีกชนิดหนึ่ง (gene introgression)          ประกอบไปดวย   สายพันธุผูให 
(donor parent) คือ สายพันธุท่ีใหยีนบางสวนไปยังสายพันธุผูรับ (recipient parent) หรือสายพันธุ
ผสมซํ้า (recurrent parent)  ลูกผสมท่ีเกิดข้ึน เรียกวา ลูกผสมกลับ (backcross hybrid)  ในการผสม
กลับแตละคร้ังพันธุกรรมของผูใหจะลดลง 50 เปอรเซ็นต ขณะเดียวกันพันธุกรรมของผูรับก็จะ
เพิ่มข้ึน 50 เปอรเซ็นต  (กฤษฎา, 2546)   
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3.   การปรับปรุงพันธุโดยวิธีผสมผสานวิธีจดบันทึกประวัติรวมกับการผสมกลับ (pedigree 
and backcross method)     นิยมนํามาใชกันมากในการถายยีนตานทานโรค  ซ่ึงนักปรับปรุงพันธุพืช
จะตองทราบถึงแหลงท่ีมาของยีนตานทาน ลักษณะยีนท่ีควบคุมวาเปนยีนเดนหรือยีนดอย เพื่อ
กําหนดวิธีการในการคัดเลือกและผสมกลับ อยางไรก็ตาม การผสมกลับจะใหผลดีนั้น ควรกําหนด
จํานวนคร้ังในการผสมกลับท่ีมากพอเพื่อรักษาลักษณะของพันธุรับไวได การถายยีนตานทานโรค 
โดยท่ัวไป วิธีผสมกลับ มักจะทํากัน 1-2 คร้ัง แลวปลอยใหผสมตัวเอง เพื่อคงลักษณะความ
ตานทานโรคท่ีไดรับมาไวใหอยูในระดับท่ีมากพอ จากน้ัน ควรทําการคัดเลือกแบบจดบันทึก
ประวัติ เพื่อคัดลักษณะท่ีตองการ  ตัวอยางการปรับปรุงพันธุโดยวิธีแบบผสมผสานนี้ ไดแก สาย
พันธุ H24 ท่ีไดรับการถายทอดความตานทานไวรัสใบหงิกจากมะเขือเทศพันธุปา L. hirsutum f. 
glabatum accession B6013 (Kalloo et al., 1990)    
 

 
 

2.4  ความดีเดนของลูกผสม (heterosis) 
 
 Heterosis คือ ความดีเดนของลูกผสม เปนปรากฏการณท่ีลูกผสมแสดงความดีเดนและมี
ความสม่ําเสมอของลักษณะตางๆ เชน การเจริญเติบโต ความแข็งแรง ผลผลิต ความตานทานตอโรค
และแมลง และอ่ืนๆ ดีเดนมากกวาคาเฉล่ียของพันธุพอแม  ซ่ึงคาความดีเดนของลูกผสมนี้ มีความ
ผกผันกับคาเฉล่ียของพอแม นั่นคือ พอแมท่ีมีผลผลิตสูงท้ังคู มักใหคาความดีเดนของลูกผสมตํ่า แต
ก็สามารถใหลูกผสมท่ีมีผลผลิตสูงไดเชนกัน   กฤษฎา (2546) กลาววา ความเหนือระดับของ
ลูกผสมสวนใหญ มาจากปฏิกิริยายีนขมและสวนนอยมากมาจาก epistasis และ pleiotropism แต
เพราะวาพืชท่ีมีผลกระทบในทางลบจากปฏิสัมพันธุท้ัง 2 แบบ  จะถูกคัดท้ิงไปโดยธรรมชาติ  สรุป
แลว คาความเหนือระดับหรือความดีเดนของคูผสมเปนผลมาจากผลบวกสะสม (cumulative effect) 
ของยีนขมแตละตัวจากยีนแตละชุด ท่ีตางก็มีระดับการขมไมเทากัน Bruce (1910) เสนอทฤษฎียีน
ขม (dominance theory) โดยใหเหตุผลวา ยีนแฝงเปนยีนท่ีมีประสิทธิภาพตํ่า และถูกบดบังดวยยีน
ขม ความเหนือระดับของลูกผสมจึงข้ึนอยูกับจํานวนยีนขมท่ีไปบดบังยีนแฝงไว  Fehr (1987) กลาว
วา heterosis จะแสดงออกเม่ือพอแมของลูกผสมมีคูยีน (alleles) ท่ีตําแหนง (locus) เดียวกันแตกตาง
กันและมีการขมกันข้ึนระหวางยีนท่ีเปนคูกันท่ีตําแหนงเดียวกัน และมี 2 ทฤษฎีท่ีอธิบายเกี่ยวกับ
ความดีเดนของลูกผสม คือ ทฤษฎีการขมเกิน (over dominance theory) และทฤษฎีการขมปกติ 
(dominance theory) กลาววา ทฤษฎีการขมเกินเปนปรากฏการณท่ีลูกผสมท่ีเปนพันธุทางมีลักษณะ
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ดีเดนกวาพันธุพอแมท้ังสอง เกิดการรวมตัวของยีนในสภาพท่ีเปนพันธุทาง ซ่ึงกระตุนใหกิจกรรม
ทางสรีรวิทยาของพืชเพิ่มข้ึน แตจะหมดไปเม่ือผสมตัวเองจนเปนพันธุแท สวนทฤษฎีการขมปกติ 
heterosis เปนผลมาจากการขมสมบูรณหรือไมสมบูรณ ในพืชผสมขามนั้นยีนดอยจะถูกขมไวดวย
ยีนเดน เม่ือพืชผสมตัวเองทําใหมีโอกาสที่ยีนดอยจับคูกันเปนพันธุแทเกิดการเส่ือมถอยของลักษณะ 
เม่ือผสมขามกันอีกคร้ังยีนดอยจะถูกขมไวเกิด heterosis อีกคร้ัง (กมล, 2536) 
  
 
 
2.5  ความสามารถในการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรม (heritability) 
 
 
 ความสามารถในการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรม หมายถึงอัตราสวนอันเนื่องจาก
พันธุกรรมและความแปรปรวนท้ังหมดของลักษณะท่ีศึกษาในประชากรของพืชท่ีศึกษา อัตราทาง
พันธุกรรมเปนคาท่ีบงบอกถึงความสามารถในการถายทอดทางพันธุกรรมจากรุนพอแมไปสูรุน
ลูกหลาน แบงออกเปน 2 แบบ ความสามารถในการถายทอดทางพันธุกรรมแบบกวาง (broad sense 
heritability) และความสามารถในการถายทอดทางพันธุกรรมแบบแคบ (narrow sense heritability)  
 ความสามารถในการถายทอดทางพันธุกรรมแบบกวาง หมายถึงอัตราสวนของความ
แปรปรวนทางพันธุกรรม (genetic variance) ท่ีเกิดจากยีนทุกรูปแบบกับความแปรปรวนท้ังหมด
ของประชากร (phenotypic variance) ซ่ึงเปนดัชนีบงช้ีถึงความออนไหวของการแสดงออกโดยรวม
ของยีนท่ีควบคุมลักษณะนั้นๆ ภายใตสภาพแวดลอมท่ีกําหนด 
 ความสามารถในการถายทอดทางพันธุกรรมแบบแคบ หมายถึงอัตราสวนของความ
แปรปรวนทางพันธุกรรมท่ีเกิดจากยีนท่ีแสดงผลบวก (additive gene)รวมท้ังอัตรายีนผลบวกท่ี
แสดงผลแบบขมและขมขามคูกับความแปรปรวนท้ังหมดของประชากร (พีระศักดิ์, 2525) เนื่องจาก
พันธุกรรมผลบวกสามารถคาดการณไดสูงจากรุนหนึ่งไปยังอีกรุนหนึ่ง เพราะวาลักษณะของลูกจะ
อยูกึ่งกลางระหวางพอแมเสมอ จึงนิยมใชความแปรปรวนทางพันธุกรรมผลบวกเปนเกณฑในการ
หาความสามารถในการถายทอด 
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2.6  โรคไวรัส ใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ (Tomato yellow leaf curl virus, TYLCV) และ
ความสําคัญตอการเพาะปลูกมะเขือเทศ   
  

โรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ หรือ  TYLCV  เปนโรคท่ีเกิดจากเช้ือไวรัส  ท่ี
ถายทอดโดยแมลงหวี่ขาว (Bamisia tabaci Gennadius.)  (Czosnek and Laterrot, 1997)     โรคนี้
สรางความเสียหายอยางมากทั้งในเขตรอนและเขตอบอุนของโลก พบการระบาดอยางมากในฤดู
รอน ทําใหผลผลิตลดลงมากและอาจสูญเสียถึง 100 % ถาเช้ือเขาทําลายในชวงแรกของการ
เจริญเติบโต (Moiones, 2000)  โรคนี้พบคร้ังแรกในประเทศไทยต้ังแตป พ.ศ. 2512 พบการแพร
ระบาดในเขตเพาะปลูกมะเขือเทศในจังหวัดเชียงใหม ประจวบคีรีขันธ นครปฐม นครราชสีมา และ
สมุทรสาคร (อรวรรณ, 2546)         ซ่ึงสรางปญหาอยางมากในการเพาะปลูกมะเขือเทศในฤดูรอน
และฤดูฝน และเปนปญหาสําคัญตอการผลิตมะเขือเทศในฤดูนี้ดวย  เนื่องจากมีการระบาดของ
แมลงหวี่ขาวเปนจํานวนมาก และการควบคุมการระบาดของแมลงหวี่ขาวโดยใชสารเคมีก็มี
ประสิทธิภาพลดลง  เนื่องจากแมลงหวี่ขาวมีความสามารถในการพัฒนาใหตานทานตอยาฆาแมลง
เพิ่มข้ึน (Morales, 2001)   ในไตหวัน เคยพบการติดเช้ือไวรัสนี้ในบางพื้นท่ีของแปลงเกษตรกร แต
พบมากในตอนกลางและตอนใตของประเทศ อาการของโรค พบมากท่ีสุดในชวงฤดูรอน-ตนฤดูฝน
(เม.ย.-มิ.ย.) ซ่ึงเปนชวงท่ีอุณหภูมิสูง เหมาะสมกับการเจริญเติบโตของแมลงหวี่ขาว (AVRDC, 
1979)  ในยุโรป พบการติดเช้ือในการเพาะปลูกมะเขือเทศของสเปน อิตาลี โปรตุเกตุ ฝร่ังเศส และ
พบทางตะวันออกของทะเลเมดิเตอรเรเนียน (Zeiden et al., 1998)  
 ลักษณะอาการของโรคโดยท่ัวไปท่ีพบคือ อาการใบหงิกเหลืองและขอบใบมวน ผิวใบไม
เรียบ ใบออนท่ีแตกใหมจะมีขนาดเล็กลงและหงิกงอ ตนแคระแกร็น และชะงักการเจริญเติบโต  
ดอกเปนหมันและรวง สงผลทําใหผลผลิตลดลง (อรวรรณ, 2546)  อาการของโรคจะข้ึนอยูกับระยะ
การเจริญเติบโตของมะเขือเทศที่เช้ือเร่ิมเขาทําลาย สภาพแวดลอม รวมถึงสายพันธุของมะเขือเทศ
ดวย   
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ภาพท่ี 1  อาการของโรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศสายพันธุไทย (Tomato Yellow  
  Leaf  Curl Thailand Virus  ;TYLCTHV)  

 
  
 
 2.6.1  การจําแนกเชื้อสาเหตุของโรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ 
   

ไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ หรือ TYLCV เปนกลุมของเจมิไนไวรัส (geminivirus) 
ท่ีเปน heterogenouse complex จัดอยูในสกุล Begomovirus และวงศ Geminiviridae (Czosnex and 
Antignus, 1988) ไวรัสในกลุมของเจมิไนไวรัสนี้มีอนุภาคเปนแบบคู (twined or geminate particle) 
โดยจะประกอบดวยโปรตีนหอหุมอนุภาคประมาณ 22 pertameric capsomers จัดเรียงตัวเปนทรง 5
เหล่ียมท่ีไมสมบูรณหรือเรียกวา incomplete icosahedral ในลักษณะ 2 อนุภาคติดกัน ขนาดของ
อนุภาคโดยเฉล่ียประมาณ 18 x 30 nm. จีโนมของไวรัสเปนแบบดีเอ็นเอสายเดี่ยว (single stranded 
DNA) โดยขดเปนวงมีขนาดประมาณ  2.5 x 3.0 กิโลเบส  จีโนมของเช้ือเจมิไนไวรัส มี 2 แบบ คือ 
แบบ monopartite มีจีโนม 1 โมเลกุล และแบบ bipartite  มีจีโนม 2 โมเลกุล เรียกวา DNA-A หรือ 
component A และ DNA-B หรือ component B (อรวรรณ, 2546) 
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ภาพท่ี 2 ลักษณะของอนภุาคของเช้ือในกลุมเจมินีไวรัสท่ีมีลักษณะเปน Twined or  
 Geminate particles (Büchen-Osmond, 2006)  

 
   

 Zeidan  et al. (1998) ไดจําแนกไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศออกตามลักษณะทาง
ภูมิศาสตรโดยอาศัยลําดับนิวคลีไทปได 4 กลุม ดังนี้  

1.  TYLCV ท่ีมาจากตะวันออกกลาง (middle east)ไดแก อิสราเอล,อียีปส,จอรแดน,เลบานอน 
 และซาอุดิอาราเบียเหนือ 

2.  TYLCV ท่ีมาจากยุโรปตะวันตกเฉียงใต (southwest Europe)   ไดแก อิตาลี 
3.  TYLCV ท่ีมาจากเขตรอนของทวีปอาฟริกา (tropical Africa) ไดแก เซเนกัลและเทนซาเนีย 
4.  TYLCV ท่ีมาจากเอเชียตะวันออกและตะวันออกเฉียงใต (southeast and east Asia)   ไดแก  

ไทยและจีน 
 ไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศท่ีมาจากหมูเกาะแคริเบียน และมาจากตะวันออกเฉียง
ใตของอเมริกา (southeast USA) มีแหลงกําเนิดมาจากตะวันออกกลาง (middle east)    ไวรัสใบหงิก
เหลืองของมะเขือเทศท่ีแยกออกเปน 4 กลุมนี้ มีจีโนมแบบ monopartite ยกเวนท่ีมาจากประเทศไทย 
ซ่ึงไวรัสนี้ถูกเรียกวา Tomato Yellow Leaf Curl Thailand virus (TYLCTHV)  มีจีโนมแบบ 
bipartite (reviewed by Rybicki,1994; Padidam et al.,1995) มีดีเอ็นเอ็นเอเปนแบบดีเอเอ็นสายเดี่ยว 
(single stranded DNA) (Brown, 2003) โดยท่ี component A มีขนาด 2,741 นิวคลีโอไทด และ 
component B มีขนาด 2,737 นิวคลีโอไทด    และสามารถวิเคราะหลําดับเบสได     (อรวรรณ, 2546)    
การถายทอดไวรัสโดยแมลงหวี่ขาว บางคร้ังอาจเรียกวา Tomato leaf curl virus (ToLCV)  มีจีโนม
แบบ monopartite  พบในอินเดียและออสเตรเลีย       และไวรัสในกลุม Begomoviruses ที่ติดเช้ือใน
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ม ะ เ ขื อ เ ท ศ บ า ง ช นิ ด  พบห ลั ก ฐ า น ว า มี ก า ร ร ว ม ตั ว กั น ใ ห ม  ( recombination)  ด ว ย 
(Chatchawankanpanich and Maxwell, 2002)   
   
 2.6.2  พืชอาศัย (host plant)ของเชื้อไวรัส TYLCV  
 
 พืชทดสอบในธรรมชาติไดแก Datura stramonium ,L. esculentum , Phaseolus vulgaris  
พืชท่ีใชในการทดสอบและตรวจสอบไวรัส ไดแก  Datura stramonium ,L. esculentum , Nicotiana 
benthamiar, N. glutinosa และ Phaseolus vulgaris  (Brown, 2003) 
 
 2.6.3  แหลงพันธุตานทานโรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ  
 
 แหลงพันธุตานทานโรคใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ  พบในมะเขือเทศพันธุปา           ดังนี ้
L. pimpinellifolium [L] Mill   L. cheesmanii Riley   L. peruvianum [L] Mill  L. hirsutum 
Humb&Bonpl  L. chilense  (Friedman et al., 1998 :Hansan et al., 1984 :Kalloo and Banerjee, 
1990 : Pilowsky and Cohen, 1974 :Scott et al., 1995 :Vidavsky and Czosnek, 1998: Zakay et  al., 
1991)        L. chilense  มีระดับความตานทานท่ีสูงท่ีสุด   (Zakay et al.,1991)   L. chilense accession 
LA 1969 มียีนตานทาน Ty-1 เปน single partially dominant gene ซ่ึงมีตําแหนงต้ังอยูบนโครโมโซม
ท่ี 6    แสดงลักษณะทนทานตอไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ  Michelson et al. (1997) ได
พัฒนามะเขือเทศสายพันธุแท 52 ทนทานตอไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ  มียีน Ty-1      ซ่ึง
ไดรับการถายทอดมาจากพันธุปา L. chilense   (Zamir et al., 1994)  L. pimpinellifolium  accession 
L121 มีความตานทานตอไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศเปนแบบขมไมสมบูรณ (incomplete 
dominance)  ถูกควบคุมดวยยีนเดี่ยว (Pilowsky and Cohen,  1973)  มะเขือเทศสายพันธุ เอ็ม-60 
ไดรับการถายทอดความทนทานมาจาก  L. peruvianum พบวา ทนทานตอไวรัสใบหงิกเหลืองของ
มะเขือเทศ ซ่ึงควบคุมดวยยีนดอย 5 คู (Pilowsky et al., 1993) Kalloo and Banerjee (1990) 
ไดพัฒนาพันธุของมะเขือเทศใหตานทานโรคใบหงิก 6 พันธุ ไดแก เอช-2  เอช-11  เอช-17  เอช-23  
เอช-24 และเอช-34                       ซ่ึงสายพันธุเหลานี้ไดรับความตานทานมาจากมะเขือเทศพันธุปา 
L. hirsutum f. glabatum    และพันธุเอช 24 ทนทานตอไวรัสใบหงิกในระดับปานกลาง (Kalloo and 
Banerjee, 2000) Hanson  et  al. (2000) ไดศึกษาแผนท่ียีนตานทานในมะเขือเทศสายพันธุเอช 24 
พบวา มีตําแหนงยีนตานทานไวรัสใบหงิกเหลืองต้ังอยูบนโครโมโซมท่ี 11    อยูระหวาง TG 36 ถึง 
TG 393    มีระยะหาง 14.6 เซนติมอรแกน    เปนรายงานคร้ังแรกเกี่ยวกับความตานทานโรคไวรัส
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ใบหงิกเหลืองท่ีพบบนโครโมโซม 11   Ragupathi and Narayanaswamy (2000) พบวา พันธุเอช 24 
แสดงความตานทานอยูท่ีระดับปานกลางตอเช้ือไวรัสใบหงิก แสดงการติดเช้ือ 18.75 เปอรเซ็นต   
Vidavsky and Czosnek (1998) ไดพัฒนาพันธุตานทานโรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ โดย
ถายทอดลักษณะความตานทานจากมะเขือเทศพันธุปา L.  hirsutum  accession   LA  1777    และ 
LA 386 ไปยังมะเขือเทศพันธุปลูก พบวา ลักษณะความตานทานท่ีถายทอดไปยังพันธุปลูก ถูก
ควบคุมแบบยีนผลบวก (additive gene) 2-3 ยีน และลักษณะความทนทานถูกควบคุมดวยยีนขม 
(dominant gene)         Vidavsky et al. (1998) ศึกษาผลการตอบสนองของความทนทานตอไวรัสใบ
หงิกเหลืองของมะเขือเทศในมะเขือเทศสายพันธุแทท่ีไดรับการถายทอดความทนทานจากพันธุปา 3 
สปชีส พบวา L. pimpinellifolium ความทนทานถูกควบคุมดวยยีนหลัก (major gene) 1 ยีน     L. 
chilense ความทนทานถูกควบคุมดวย  2 ยีน       และ L. peruvianum ความทนทานถูกควบคุมดวย  
3   ยีน ซ่ึงลักษณะความทนทานท่ีเกิดข้ึนไมใชผลท่ีเกิดจาก dominant effect             ความทนทาน
ในระดับสูงท่ีสุดเกิดจากผลของยีนผลบวก (additive effect)  ของ  partly dominant gene จาก L. 
pimpinellifolium และ L. chilense        Yuanfu et al. (2007) ศึกษาแผนท่ียีนตานทานตอไวรัสใน
กลุม Begomoviruse ใน Solanum lycopersicum ซ่ึงไดรับการถายทอดมาจาก S. chilense accession 
LA 2779  พบวามียีนตานทาน Ty-3 ต้ังอยูบนโครโมโซม 6 ใกลกับตําแหนง Ty-1 ท่ีตานทานไวรัส
ใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ 
  
 2.6.4  การถายทอดเชื้อไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ 
 การถายทอดเช้ือไวรัสใบหงิกเหลืองสามารถถายทอดโดยแมลงหวี่ขาว (whitefly)  Bemisia 
tabaci Gennadius. (Czosnek and Antignus,1988)   Ghanim and Czosnek (2000) ศึกษาการถายทอด
เช้ือไวรัสใบหงิกเหลืองสายพันธุอิสราเอล (TYLCV-Is)  พบวาสามารถถายทอดผานทาง sex related 
manner โดยถายทอดจากแมลงหวี่ขาวตัวเมียท่ีมีเช้ือไวรัสไปสูตัวผูปกติ        หรือถายทอดจากแมลง
หวี่ขาวตัวผูท่ีมีเช้ือไวรัสไปสูตัวเมียปกติได     Büchen-Osmond (2006)   พบวา ไวรัสใบหงิกเหลือง
สามารถถายทอดโดยวิธีกล (mechanical transmission) (แตเกิดไดนอยมาก)          การเสียบยอดและ
แมลงหวี่ขาว Bemisia tabaci  วงศ Aleyrodidae  โดยวิธี   persistent circulative manner        Gómes 
et al. (2004) ใชวิธีการเสียบยอด  (grafting)  ในการถายทอดเช้ือไวรัส    พบวา  ใหผลการทดสอบดี
พอๆ กับการถายทอดเช้ือดวยแมลงหวี่ขาวที่มีเช้ือไวรัส               
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      ภาพท่ี 3 แมลงหวี่ขาว Bemisia tabaci Gennadius. 
 

 Pico et al. (1998)  ไดศึกษาเทคนิคการปลูกเช้ือดวยแมลงหวี่ขาวในการคัดเลือกพันธุ
ตานทานโรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศในมะเขือเทศพันธุปลูกและพันธุปา โดย
เปรียบเทียบระหวางเทคนิคการปลูกเช้ือ 3 วิธี  คือ การปลูกเช้ือโดยธรรมชาติ (natural field 
infection)  การปลูกเช้ือใน artificial cage (artificial cage inoculation-individual infection)  และการ
ปลูกเช้ือใน artificial mass (artificial mass inoculation-simultaneous infection) พบวา artificial 
cage inoculation เปนเทคนิคท่ีมีประสิทธิภาพมากท่ีสุด สามารถเช่ือถือได และสามารถใชในการ
คัดเลือกพันธุตานทานไดท้ังมะเขือเทศสายพันธุปลูกและพันธุปา   การประเมินผลโดยประเมินจาก
อาการของโรคท่ีเกิดข้ึน โดยใหคาออกมาเปนคะแนน และพบวาการปลูกเชื้อเทียมท้ัง  2 วิธี ใหผล
การติดเช้ือท่ีสูงมาก แตจะมีความแตกตางกันข้ึนอยูกับระดับความตานทานของสายพันธุ    การ
ประเมินผลระดับความรุนแรงของอาการโรค  (symptom severity) ดังนี้    
 0 = ไมแสดงอาการเลย 
 1 = แสดงอาการเล็กนอย (ขอบใบเหลืองและมวนเล็กนอย) 
 2 = แสดงอาการปานกลาง (ขอบใบและระหวางเสนใบเหลืองเล็กนอย ใบมวนปานกลาง) 
 3 = แสดงอาการรุนแรง (ขอบใบและระหวางเสนใบเหลืองมาก ใบมวน) 
 4 = แสดงอาการรุนแรงมาก (ขอบใบและระหวางเสนใบเหลืองมาก ใบมวน ใบมีขนาดเล็ก
ลง แคระแกร็น)  

Pico et  al. (1998) พบวาเทคนิคการปลูกเช้ือดวยแมลงหวี่ขาวมีอิทธิพลตอความตานทาน 
ไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ และความเขมขนของเช้ือในปริมาณสูงจะลดระดับความ
ตานทานโรคลง  
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Vidavsky and Czosnek (1998) ไดปรับปรุงพันธุมะเขือเทศใหตานทานและทนทานตอ
ไวรัสใบหงิกเหลือง โดยถายทอดลักษณะความตานทานโรคจากพันธุปา L. hirsutum accesion LA 
1777 และ LA 386 มายังมะเขือเทศ L. esculentum  คัดเลือกความตานทาน   โดยการปลูกเช้ือดวย
แมลงหวี่ขาวท่ีติดเช้ือไวรัส (viruliferous whiteflies)      พบวา       สามารถคัดพันธุตานทานตอโรค
ไวรัสใบหงิกเหลือง คือ สายพันธุ 902 และพันธุทนทาน คือ สายพันธุ 908 

Pico et al. (1999)  ไดพัฒนาสายพันธุมะเขือเทศใหตานทานตอโรคไวรัสใบหงิกเหลือง 
โดยใชเทคนิคการปลูกเช้ือดวยแมลงหวี่ขาว (whitefly-mediated inoculation) ในการคัดเลือกความ
ตานทาน Ty-1 จาก L. chilence LA 1932 และ LA 1938 เขามายังมะเขือเทศสายพันธุปลูกท่ีไม
ตานทาน รวมกับวิธีการผสมกลับและวิธีการจดบันทึกประวัติ พบวา สามารถคัดเลือกสายพันธุ 6 
สายพันธุ ท่ีมีระดับความตานทานสูงตอ TYLCV-Sr ไดแก Ty 1  3  6  9  17 และ 53  มีลักษณะทาง
พืชสวนท่ีดีเหมาะสมท่ีจะใชเปนพันธุต้ังตนในการทําลูกผสมใหตานทานตอไวรัส TYLCV-Sr  
ตอไป 

 
2.6.5  การตรวจและวินิจฉัยโรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศโดยใชวิธี Enzyme-

linked immunosorbent assay (ELISA) 
 

 โรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศเปนโรคท่ีสําคัญตอการเพาะปลูกมะเขือเทศ 
กอใหเกิดความเสียหายแกผลผลิตมะเขือเทศในท่ัวทุกภาคของไทย ดังนั้นการตรวจวินิจฉัยโรคจึง
เปนส่ิงจําเปน เพื่อใหสามารถจัดการโรคในแปลงผลิตไดอยางมีประสิทธิภาพ รวมถึงยังสามารถนํา
เทคนิคเหลานี้มาชวยในการคัดเลือกพันธุตานทานโรค เพื่อสนับสนุนความตานทานท่ีเกิดข้ึนดวย  
การตรวจสอบในปจจุบันมีท้ังการตรวจดีเอ็นเอ โดยใชเทคนิค polymerase chian reaction (PCR) ซ่ึง
ใหความแมนยําสูง และสามารถตรวจหาเช้ือในปริมาณนอยๆ ในตัวอยางท่ีตรวจสอบได และการ
ตรวจสอบโปรตีนโดยวิธีทางอิมมูโนวิทยาเปนวิธีการท่ีนิยมใชกันมาก โดยเฉพาะวิธี ELISA ท่ี
สามารถตรวจสอบตัวอยางไดคราวละมากๆ เปนวิธีการที่งาย ราคาถูก ทําไดรวดเร็ว   (Halk et al., 
1985)  Pico et al. (1999) ไดพัฒนาเทคนิคการตรวจสอบไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ พบวา 
การตรวจสอบดวย PCR มีความไวในการตรวจสอบสูง เหมาะสมในการคัดเลือกความตานทานใหม
ใน Lycopersicon spp. สามารถตรวจสอบไวรัสในปริมาณตํ่าได ซ่ึงวิธีทางเซรุมวิทยา (serology) ไม
สามารถตรวจสอบได  เทคนิค triple-antibody sandwich enzyme linked immunosorbent assay 
(TAS-ELISA) เหมาะท่ีจะใชคัดเลือกสายพันธุมะเขือเทศท่ีปรับปรุงพันธุแลว สามารถตรวจสอบ
ตัวอยางไดคราวละมากๆ สวนวิธี hybridization เหมาะท่ีจะใชในการตรวจสอบการกระจายของเช้ือ
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ไวรัสภายในตนพืชมากกวา TAS-ELISA หรือ PCR ซ่ึงมีโอกาสเกิด false positive หรือ false 
negative ไดงาย  

ELISA เปนวิธีการท่ีมีการเคลือบแอนติเจนลงบน ELISA plate แลวใหทําปฏิกิริยากับ
แอนติบอดีท่ีติดฉลากดวยเอนไซม ผลของปฏิกิริยาสามารถตรวจสอบไดโดยการเติมสับสเตรท  
(substrate) ของเอนไซมนั้นลงไป สีของปฏิกิริยาจะแปรผันตามปริมาณของแอนติเจนในตัวอยาง 
วิธีการนี้มีความไวสูงมาก สามารถตรวจสอบปริมาณไวรัสไดตํ่าถึงระดับ 1-10 ng/ml (รัชนี, 2549) 
 อรประไพและคณะ (2549) ไดพัฒนาวิธีการตรวจวิเคราะหไวรัสใบหงิกเหลืองมะเขือเทศ
โดยนําโมโนโคนอลแอนติบอดีท่ีไดจากการโคลน M1 (mouse monoclonal antibody) ซ่ึงมี
ความจําเพาะเจาะจงตอไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ มาพัฒนาโดยใชเทคนิคทางอิมมูโนวิทยา 
คือ western blot analysis และ sandwich ELISA พบวา แอนติบอดี M1 ทําปฏิกิริยาจําเพาะเจาะจง
กับไวรัสใบหงิกเหลืองมะเขือเทศ ถ่ัวเหลือง พริก และสาบแรงสาบกา นอกจากน้ียังสามารถ
ตรวจสอบไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศในแมลงหว่ีขาวไดอีกดวย 

Czosnek and Antignus (1988)  ตรวจและวินิจฉัยโรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ 
โดยใช วิธีทางอิมมูโนวิทยา (immunological detection) และวิธี nucleic acid hybridization assay      
MacIntosh et al. (1992)    ใชการวิเคราะห TAS-ELISA  ในการตรวจสอบและวินิจฉัย Geminivirus 
 
 
2..7   แนวทางในการปรับปรุงพันธุใหตานทานโรคไวรัสใบหงิกเหลืองมะเขือเทศ 
 

การปรับปรุงพันธุมะเขือเทศในอดีตจะเนนในเร่ืองของเพิ่มผลผลิตและคุณภาพ เปนหลัก 
เพื่อใหเพียงพอตอการบริโภคของประชากรโลก แตเนื่องจากปจจุบันมีการพัฒนาสายพันธุใหม
ข้ึนมาจํานวนมาก การปรับปรุงพันธุเพื่อเพิ่มผลผลิตเพียงอยางเดียวจึงไมเพียงพอ ดังนั้น นัก
ปรับปรุงพันธุจึงหันมาปรับปรุงพันธุใหตานทานโรคและแมลง สําหรับการปรับปรุงพันธุในดาน
ความตานทานโรค  เชน  ตานทานตอโรคเหี่ ยว เ ขียว ท่ี เกิดจากเ ช้ือแบคทีเ รีย  (Ralstonia 
solanacearum)   ตานทานตอโรคเหี่ยวเหลืองท่ีเกิดจากเช้ือรา Fusarium (Fusarium  oxysporum f. 
sp. lycopersici ) มีการพัฒนาและศึกษาคอนขางมากแลว และมีสายพันธุลูกผสมใหมๆ ออกมาอยาง
ตอเนื่อง เชน สายพันธุทีดับบิว-4  และสายพันธุแอล-22    ( มณีฉัตร, 2538)       

แตสําหรับการปรับปรุงพันธุใหตานทานตอโรคไวรัสนั้น โดยเฉพาะไวรัสใบหงิกเหลือง
ของมะเขือเทศ ซ่ึงสรางปญหาอยางมากใหกับการเพาะปลูกมะเขือเทศ มีการแพรระบาดไปท่ัวโลก 
ปจจุบันมีสายพันธุลูกผสมท่ีตานทานไวรัสออกมาอยางตอเนื่อง แตระดับความตานทานของยีนตัว
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เดียวกันตอเช้ือไวรัสในแตละพื้นท่ีก็แสดงออกไมเหมือนกัน  เนื่องจากความแตกตางของ
สภาพแวดลอมและเช้ือท่ีทําใหเกิดโรค ดังนั้น แนวทางในการปรับปรุงพันธุในอนาคต จึงตองเนน
ในเร่ืองของการปรับตัวของสายพันธุดวย เพื่อใหสามารถปรับตัวไดในทุกพื้นท่ี    สําหรับการ
ปรับปรุงพันธุตานทานโรค ส่ิงท่ีขาดไมไดอีกอยางหน่ึง คือเทคนิคในการคัดเลือกความตานทาน
โรค ซ่ึงตองอาศัยความรวมมือจากนักวิชาการดานโรคพืชชวยในการคัดเลือกพันธุ จึงเปนการ
ทํางานรวมระหวางนักปรับปรุงพันธุและนักโรคพืช  เพื่อใหบรรลุเปาหมายไดอยางถูกตองและ
รวดเร็ว     
 การทํา Pyramiding  เปนแนวทางอีกทางหนึ่งท่ีนํามาสนับสนุนการพัฒนาสายพันธุเพื่อใหมี
ระดับความตานทานโรคไวรัสเพิ่มข้ึน เปนการรวมความตานทานโรคจากหลายแหลงความ
ตานทานเขามาไวในสายพันธุเดียว   Vidavski et al. ( 2006) ไดปรับปรุงสายพันธุมะเขือเทศ โดยใช
หลักการ Pyramiding ในการรวมความตานทานโรคไวรัสจากหลายแหลงความตานทานเขาดวยกัน
และศึกษาความสามารถในการรวมตัว (combining ability)    ของความตานทานจากแหลงตางๆ 
ไดแก L. chilense (Israel, Florida)     L. peruvinum (Israel)     L. pimpinellifolium (INRA)    และ  
L. hirsutum (Israel, AVRDC) ซ่ึงมียีนควบคุม 1-5 คู ข้ึนกับแหลงพันธุตานทานท่ีรับมา  มีท้ังแบบ
ยีนดอย (recessive gene) และแบบ partial dominance   ผลการศึกษา พบวา การแสดงออกของความ
ตานโรคเกิดจากผลของยีนผลบวก (additive effect) และบางสวนเกิดจากผลของยีนขม (dominant 
effect )  Van de Plak (1963) กลาววา ความตานทานมีอยู 2 ระบบ คือ horizontal resistance เปน
ความสามารถในการตานทานโรคเดียวแตหลาย race เปนความตานทานในแนวราบ ควบคุมโดยยีน
หลายคู (polygene) ความตานทานแบบนี้เปนเร่ืองของความทนทานมากกวา ระดับความตานทานมี
มาก ปานกลาง และนอย  อีกระบบคือ vertical resistance เปนความตานทานในแนวดิ่ง เปน specific 
monogenic ความตานทานเกิดไดเพราะมียีนนอยคู   แนวทางการปรับปรุงพันธุเพื่อใหควบคุมท้ัง 2 
ระบบ คือ การทําใหเกิด Resistance management      
 
 
2.8 การใชประโยชนของเคร่ืองหมายระดับโมเลกุลในการคัดเลือกและปรับปรุงพันธุ 
 

การปรับปรุงพันธุพืชยุคใหมใชศักยภาพของเทคโนโลยีดีเอ็นเอในการพัฒนาพันธุพืชใหมี
ลักษณะพึงประสงค เชน ความตานทานโรคและศัตรูพืช เทคนิคตางๆของเทคนิคดีเอ็นเอไดเปน
เคร่ืองมือชนิดใหมของงานปรับปรุงพันธุพืชและถูกใชในหลายข้ันตอน เชน การระบุยีโนไทป การ
ติดตามยีน การคัดเลือกพันธุท่ีมียีนท่ีพึงประสงค และการสรางพืชแปลงพันธุ (transgenic plant) 
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เปนตน ดังนั้นเทคโนโลยีดีเอ็นเอจึงสงเสริมวิธีการปรับปรุงพันธุพืชดั้งเดิมใหมีประสิทธิภาพ
(Tanksley et al., 1992)  

เคร่ืองหมายระดับโมเลกุล (molecular marker หรือ DNA marker) คือการใชดีเอ็นเอเปน
เคร่ืองหมายหรือตัวบงบอกท่ีมีความเฉพาะเจาะจง โดยอาศัยรูปแบบเฉพาะตัวของดีเอ็นเอท่ี
ประกอบไปดวยยีนท่ีมีความแตกตางกันแตละยีน เนื่องจากลักษณะของพืชท่ีมองเห็นภายนอก 
(phenotype) ถูกควบคุมดวยยีน ความรูทางพันธุศาสตรระดับโมเลกุลจึงมีความสําคัญมากในการ
ปรับปรุงพันธุพืช และสามารถนํามาประยุกตใชในการตรวจสอบและแยกสายพันธุพืช   ปจจุบัน
เทคนิคนี้ถูกนํามาใชในงานปรับปรุงพันธุพืชอยางมากมาย ไดแก RFLP RAPD AFLP CAPS SCAR 
MAS เปนตน   Chague et al. (1997)ไดศึกษามะเขือเทศดวยวิธี bulked segregant analysis (BSA) 
โดยใชเคร่ืองหมาย random ampliflied polymorphic DNA (RAPD) เพื่อบงช้ีตําแหนง quantitative 
trait locus (QTL) ท่ีสัมพันธุตอความตานทานโรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ  ในมะเขือเทศ
ช่ัวท่ี 4  แบงออกเปน  2 กลุม คือ กลุมท่ีตานทานและกลุมที่ออนแอมาก   ในการตรวจสอบ
เคร่ืองหมาย RAPD  ดวย primer 600 ชนิด พบวา มีตําแหนง QTL  4  ตําแหนง ท่ีเกี่ยวของกับความ
ตานทาน ต้ังอยูบนโครโมโซม 6   การทําแผนท่ียีน restriction fragment length polymorphism 
(RFLP mapping) พบวา เคร่ืองหมายท้ัง 4  ตําแหนง เปน linkage group มีระยะหาง 17.3 เซนติมอร
แกน          Hanson et  al. (2000) ไดศึกษาการทําแผนท่ี (mapping) ยีนตานทานโรคไวรัสใบหงิก
เหลืองของมะเขือเทศพันธุปาท่ีถายทอดมายังพันธุปลูก คือ เอช24  โดยใชเทคนิค RFLP ในการ
ตรวจหายีนเคร่ืองหมาย       ซ่ึงศึกษาการถายทอดลักษณะความตานทานโรคไวรัสใบหงิกเหลือง
ของมะเขือเทศ  จากสายพันธุเอช 24 สูประชากรรุน F2/F3   โดยการผสมระหวางมะเขือเทศสายพันธุ
ปลูกซีแอล 5915 (พันธุออนแอ) x เอช24 (พันธุตานทาน)   และนําประชากรรุน F2 มาทํา 
electrophoresis     dot blotted hybridization และตรวจหายีนเคร่ืองหมายโดยใชเทคนิค  RFLP ใน
ประชากรลูกรุน F2  จากนั้นใหผสมตัวเองเพื่อผลิตประชากรลูกรุน  F3 แลวนําไปเพาะเช้ือดวยแมลง
หวี่ขาวท่ีมีเช้ือไวรัส  พบวาประชากรรุนท่ี 3 ท่ีเปน homozygous มีตําแหนงยีนตานทานต้ังอยูบน
โครโมโซมท่ี 11 เชนกัน มีระยะหาง 14.6 เซนติมอรแกน อยูระหวาง TG 36 ถึง TG 393  

ปจจุบันมีการนําเอาลําดับนิวคลีโอไทปของยีนมาประยุกตใชเปนเคร่ืองหมายระดับ
โมเลกุลกันมากข้ึน การใช marker assisted selection (MAS) เปนเทคนิคอีกอยางหน่ึงท่ีประยุกตใช
เคร่ืองหมายระดับโมเลกุลในการคัดเลือกประชากร เพื่อเพิ่มประสิทธิภาพในการปรับปรุงพันธุพืช
แบบมาตรฐาน (conventional breeding) นํามาชวยใหคัดเลือกไดแมนยํามากข้ึน เคร่ืองหมายดีเอ็นเอ
เปรียบเสมือนแทค (tag) ของลําดับนิวคลีโอไทปตําแหนงหนึ่งของดีเอ็นเอของพืช จึงบงบอกความ
แตกตางระหวางพันธุพืชได เคร่ืองหมายดีเอ็นเอที่ติดอยูในยีนหรือดานขางของยีนสามารถใช
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ติดตามการเคล่ือนยายยีนจากพันธุหนึ่งเขาสูอีกพันธุหนึ่งได ขอดีคือมีจํานวนมากและกระจายท่ัวดี
เอ็นเอพืช อีกท้ังไมเปล่ียนแปลงตามระยะพัฒนาการของพืชและส่ิงแวดลอม สามารถตรวจ
เคร่ืองหมายดีเอ็นเอไดต้ังแตระยะเมล็ดหรือตนกลา ซ่ึงสามารถกําจัดเมล็ดหรือตนออนท่ีไมมี
ลักษณะพันธุกรรมท่ีตองการออกไปไดรวดเร็วโดยไมตองเสียคาใชจายในการปลูกและดูแลรักษา 
อีกท้ังการคัดเลือกโดยใชลักษณะภายนอกเพียงอยางเดียว อาจทําใหผลผิดพลาดไดงาย เชน การ
คัดเลือกพันธุตานทานโดยการสังเกตอาการของโรคที่แสดงออกมาเพียงอยางเดียวนั้น อาจจะเกิด
การเล็ดลอด  (escape) ของตนพืชได ดังนั้นการใชเคร่ืองหมายระดับโมเลกุลมาชวยสนับสนุนการ
คัดเลือกโดยสายตา  ก็จะทําใหมีประสิทธิภาพดีข้ึน  
 ความสําเร็จของ MAS        ในงานปรับปรุงพันธุมะเขือเทศใหตานทานตอโรคไวรัสใบหงิก
เหลืองของมะเขือเทศ พบวา Peña (2006) ไดพัฒนา MAS เพื่อใชในการตรวจหาเคร่ืองหมายดเีอ็นเอ
ท่ีใกลชิดกับยนี Ty-2 โดยอาศัยหลักการทาง polymerase chain reaction (PCR)       จากการวิเคราะห 
ลิงคเกจโดยใชเคร่ืองหมายดีเอ็นเอนี้   พบวา     มีความสัมพันธุใกลชิดกับยีน  Ty-2     ท่ีไดรับมาจาก
พันธุปา  อยูท่ีระยะประมาณ 10 เซนติมอรแกน         
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 


