
บทท่ี 2 
 

ตรวจเอกสาร 
 
มะเขือเทศ (Lycopersicon esculentum Mill.) เปนพืชท่ีจัดอยูในอันดับ(order) Polemoniales 

พืชในตระกูลนี้จําแนกเปน75 สกุล (genera) และ 2,000 ชนิด (species) จัดอยูในวงศ Solanaceae มี
แหลงกําเนิดในทวีปอเมริกากลางบริเวณประเทศประเทศเม็กซิโกและเปรู หรือแถบลาตินอเมริกา 
และนํามาเผยแพรในทวีปยุโรปและเอเชียโดยชาวสเปนและชาวโปรตุเกต ซ่ึงตอมาไดกระจายไป
ทวีปแอฟริกาโดยชาวยุโรป (AVRDC, 1979)   มะเขือเทศมีลักษณะใบเปนแบบ alternate มีท้ังแบบ
ใบธรรมดา ใบหยัก และใบกวาง เสนใบไมขนาน ดอกออกเปนชอ และเปนดอกแบบสมบูรณเพศ 
ผลเปนแบบ berry และ capsule การผสมเกสร ผสมตัวเองเปนสวนใหญ (มณีฉัตร, 2538) สําหรับ
มะเขือเทศมีจํานวนโครโมโซม 2n = 24 คู เปนพืชผสมตัวเองตามธรรมชาติและมีการผสมขาม 2-5 
เปอรเซนต (จานุลักษณ , 2541)   

 
2.1  ลักษณะทางพฤกษศาสตรของมะเขือเทศ มีดังนี้ 
 

1. ดอก  มะเขือเทศมีดอกเปนแบบสมบูรณเพศ ประกอบดวยเกสรตัวเมียคือ    รังไข   
(ovary)         และกานเกสรตัวเมีย (style) สวนเกสรตัวผูประกอบดวยอับละอองเกสรตัวผู (anther) 
5-6 อัน มีลักษณะเปนแทงเช่ือมติดกันเปนรูปกรวย เรียกวา anther cap หรือ anther cone   ซ่ึงอยู
ลอมรอบสวนของเกสรตัวเมีย กลีบดอกและกลีบเล้ียงมี 5-7 กลีบ   และมีสีเหลืองลอมรอบสวนของ
เกสรตัวผูและเกสรตัวเมีย    มะเขือเทศจะออกดอกเปนชอแบบ raceme     ชอดอกเจริญจากลําตน
บริเวณขอ   หรือระหวางขอ ชอดอกมีดอกยอย 4-50 ดอก (จานุลักษณ, 2541)   ดอกมีรังไขอยูเหนือ
สวนอ่ืนของดอก (hypogenous) รังไขเปน แบบ superior (Bailey,1951 ) 
 2.   ผล มะเขือเทศมีผลเปนแบบ berry ประกอบดวยชองแบงภายในผล (locule)   2-25 ชอง  
ปกติมักมี 2-9 ชอง  มีรูปรางแตกตางกนั    สวนท่ีใชเปนอาหารไดแก   pericarp, placenta tissue และ
เมล็ด     สีแดงของผลมะเขือเทศเกิดจากมี  lycopene  ซ่ึงเปน  xantrophyll pigment   ใหสีแดง และมี 
β-carotene ซ่ึงเปน carotenoid ให pigment ท่ีเปนสีเหลือง (มณีฉัตร, 2538)   
 3.  ใบ   เปนใบประกอบแบบขนนก ท่ีมีใบยอยตรงปลายใบเดยีว (odd-pinnate)    มีใบเล็กๆ
เกิดระหวางใบประกอบ ใบยาว  6-18 นิ้ว มีใบหลัก 5-9 ใบ ใบเปนรูปไขหรือรียาว     ใบยาว 2-3 นิ้ว 
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ปลายใบคอยๆ       เรียวลงทีละนอยจนถึงปลายแหลมและขอบขางเวาเขาจนถึงปลาย (accuminate) 
ขอบใบหยกัไมสมํ่าเสมอ ขอบใบออนถึงมวนลง (Bailey, 1951) 
 4.    ลําตน ลําตนมะเขือเทศ สูง 0.7-2 ม. ลําตนแข็งต้ังตรงหรือแผขยายราบไปกับพื้น มีราก
แกวแข็งแรง มักหักเสียหายตอนยายกลาและเกิดระบบรากแขนงท่ีแข็งแรง ฐานของลําตนเปนแบบ
กิ่งเดียว (monopodial) มีขน ท่ีเปนตอมคร่ึงวงกลมเล็กๆและขนรียาวแหลมเกิดบนลําตนกานใบและ
กานผล  มีตอมกล่ินรุนแรง   
 
2.2  การจําแนกลักษณะการเจริญเติบโตของมะเขือเทศ 
 

จานุลักษณ (2541) ไดจําแนกลักษณะการเจริญเติบโตของมะเขือเทศ   โดยแบงออกเปน  3  
ลักษณะ คือ 

1. การเจริญแบบพุมหรือแบบไมทอดยอด (determinate type)     ประกอบดวยชอดอกขาง  
(axillary raceme) และชอดอกปลายยอด (terminal raceme) การเจริญของชอดอกสลับกับการ
เจริญเติบโตของทุกใบ หรือชอดอกขางจะออกดอกขอเวนขอ แตกแขนงมาก และมีลําตนเปนพุม
แนน  

2.      การเจริญแบบเล้ือยหรือแบบทอดยอด (indeterminate type)  ประกอบดวยชอดอกขาง
เทานั้น สวนปลายยอดยังเจริญทางกิ่งกานและใบ มีการเจริญของชอดอกสลับกับการเจริญของใบ
ทุก 2-3 ใบ หรือมากกวานี้  การเจริญเติบโตของดอกและติดผลชา ทรงตนโปรงและไมเปนพุม ลํา
ตนสูง 2-3 เมตร  

3.       การเจริญแบบกึ่งเล้ือย (semi-determinate type)  มีการเจริญของชอดอกสลับกับการ
เจริญของใบทุก 1-2 ใบ  ลําตนสูงกวาการเจริญแบบพุม ชวงเวลาการเก็บเกี่ยวนานกวาแบบพุม       

 
 

2.3  การปรับปรุงพันธุมะเขือเทศ 
 

มะเขือเทศเปนพืชท่ีผสมตัวเองตามธรรมชาติและผสมขามไดบาง โดยแมลงหรือเกิดมีการ
กลายพันธุไดโดยธรรมชาติ สําหรับการปรับปรุงพันธุมะเขือเทศจะเหมือนกับพืชผสมตัวเอง
โดยท่ัวไป        ซ่ึงจะเนนไปท่ีการปรับปรุงสายพันธุแท  (pure line)   วิธีการในการคัดเลือกและ
ปรับปรุงพันธุท่ีนิยมใชกันอยางกวางขวางในปจจุบัน ไดแก การปรับปรุงพันธุแบบบันทึกประวัติ 
(pedigree method) เพื่อพัฒนาคุณภาพและผลผลิตของพันธุใหเหมาะสมตอความตองการของ
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ผูบริโภค  วิธีผสมกลับ (backcross method) นิยมใชในการผสมขาม ชนิดของมะเขือเทศสายพันธุปา
มายังมะเขือเทศสายพันธุปลูก  เพื่อถายทอดยีนตานทานโรค ตานทานแมลง ตานทานไสเดือนฝอย 
และถายทอดยีนกลายพันธุอ่ืนๆ ดวย  การคัดเลือกแบบเมล็ดเดี่ยว      เหมาะสําหรับการปรับปรุง
พันธุท่ีมีงบประมาณนอยในการคัดเลือกสายพันธุ      เปนตน (มณีฉัตร, 2538)  ซ่ึงนักปรับปรุงพันธุ
พืชอาจเลือกใชวิธีการใดวิธีการหนึ่งท่ีเหมาะสมกับวัตถุประสงคท่ีไดต้ังไว   

การประยุกตรูปแบบการปรับปรุงพันธุพืช จะผสมผสานวิธีการคัดเลือกและวิธีการ
ปรับปรุงพันธุตางๆ เขาดวยกัน เพื่อใหเหมาะสมกับสภาพและสถานการณของแตละโครงการ 
เนื่องจากไมมีวิธีการใดวิธีการหนึ่งสามารถแกปญหาทุกสถานการณได (กฤษฎา, 2546) โดยเฉพาะ
อยางยิ่งวิธีบันทึกประวัติ  มีการประยุกตใชอยางหลากหลาย เชน วิธีการผสมผสานของการคัดเลือก
สายพันธุและการคัดเลือกแบบเมล็ดเดี่ยว (pedigree method and single seed descent) วิธีการ
ผสมผสานของการคัดเลือกสายพันธุและการผสมกลับ (pedigree method and backcross method)  
เปนตน ดังนั้น นักปรับปรุงพันธุตองทราบวัตถุประสงคในการปรับปรุงพันธุท่ีแนชัดกอน แลวจึง
เลือกวิธีการปรับปรุงพันธุท่ีเหมาะสม เพื่อใหบรรลุถึงเปาหมายท่ีวางไว   

จากท่ีกลาวมาขางตน วิธีการคัดเลือกและปรับปรุงพันธุมะเขือเทศมีอยูหลายวิธี แตท่ีนิยม
ใชกันอยางมากเพ่ือคัดเลือกสายพันธุตานทานโรคมีอยู 3 วิธี  ดังนี้ 

1. การปรับปรุงพันธุแบบบันทึกประวัติ (pedigree method)  เปนการคัดเลือกสายพันธุท่ีมี 
การบันทึกประวัติอยางมีข้ันตอน สามารถติดตามประวัติของพืชแตละสายพันธุไดอยางละเอียด 
แบงการคัดแยกออกเปน 2 แบบ คือ การคัดแยกสายพันธุ (line selection) และการคัดแยกครอบครัว 
(family selection) เปนวิธีการปรับปรุงพันธุท่ีนิยมใชในมะเขือเทศมากท่ีสุด ขอดี คือ ใชศึกษาความ
ดีเดน (heterosis) ใชฝกความชํานาญในการคัดเลือก และใชในการศึกษาความสามารถในการ
ถายทอดยีน (genetic inheritance) ของลักษณะท่ีสําคัญๆ  ขอเสียของวิธีการนี้ คือ ใชงบประมาณ
และแรงงานมาก ทําใหสามารถคัดเลือกคูผสมไดนอยคู   ตัวอยาง สายพันธุมะเขือเทศท่ีผานการ
คัดเลือกแบบบันทึกประวัติ ไดแก พันธุทนรอน แอล22  และพันธุเอสวีอารดีซี 4 (มณีฉัตร, 2538) 

2. การปรับปรุงพันธุโดยวิธีผสมกลับ (backcross method)        เปนวิธีการท่ีนิยมใชในพชื 
ผสมตัวเอง เชน มะเขือเทศ พริก มะเขือ มากกวาพืชผสมขาม การผสมกลับเปนการถายทอดยีนจาก
พืชชนิดหนึ่งไปยังพืชอีกชนิดหนึ่ง (gene introgression)          ประกอบไปดวย   สายพันธุผูให 
(donor parent) คือ สายพันธุท่ีใหยีนบางสวนไปยังสายพันธุผูรับ (recipient parent) หรือสายพันธุ
ผสมซํ้า (recurrent parent)  ลูกผสมท่ีเกิดข้ึน เรียกวา ลูกผสมกลับ (backcross hybrid)  ในการผสม
กลับแตละคร้ังพันธุกรรมของผูใหจะลดลง 50 เปอรเซ็นต ขณะเดียวกันพันธุกรรมของผูรับก็จะ
เพิ่มข้ึน 50 เปอรเซ็นต  (กฤษฎา, 2546)   
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3.   การปรับปรุงพันธุโดยวิธีผสมผสานวิธีจดบันทึกประวัติรวมกับการผสมกลับ (pedigree 
and backcross method)     นิยมนํามาใชกันมากในการถายยีนตานทานโรค  ซ่ึงนักปรับปรุงพันธุพืช
จะตองทราบถึงแหลงท่ีมาของยีนตานทาน ลักษณะยีนท่ีควบคุมวาเปนยีนเดนหรือยีนดอย เพื่อ
กําหนดวิธีการในการคัดเลือกและผสมกลับ อยางไรก็ตาม การผสมกลับจะใหผลดีนั้น ควรกําหนด
จํานวนคร้ังในการผสมกลับท่ีมากพอเพื่อรักษาลักษณะของพันธุรับไวได การถายยีนตานทานโรค 
โดยท่ัวไป วิธีผสมกลับ มักจะทํากัน 1-2 คร้ัง แลวปลอยใหผสมตัวเอง เพื่อคงลักษณะความ
ตานทานโรคท่ีไดรับมาไวใหอยูในระดับท่ีมากพอ จากน้ัน ควรทําการคัดเลือกแบบจดบันทึก
ประวัติ เพื่อคัดลักษณะท่ีตองการ  ตัวอยางการปรับปรุงพันธุโดยวิธีแบบผสมผสานนี้ ไดแก สาย
พันธุ H24 ท่ีไดรับการถายทอดความตานทานไวรัสใบหงิกจากมะเขือเทศพันธุปา L. hirsutum f. 
glabatum accession B6013 (Kalloo et al., 1990)    
 

 
 

2.4  ความดีเดนของลูกผสม (heterosis) 
 
 Heterosis คือ ความดีเดนของลูกผสม เปนปรากฏการณท่ีลูกผสมแสดงความดีเดนและมี
ความสม่ําเสมอของลักษณะตางๆ เชน การเจริญเติบโต ความแข็งแรง ผลผลิต ความตานทานตอโรค
และแมลง และอ่ืนๆ ดีเดนมากกวาคาเฉล่ียของพันธุพอแม  ซ่ึงคาความดีเดนของลูกผสมนี้ มีความ
ผกผันกับคาเฉล่ียของพอแม นั่นคือ พอแมท่ีมีผลผลิตสูงท้ังคู มักใหคาความดีเดนของลูกผสมตํ่า แต
ก็สามารถใหลูกผสมท่ีมีผลผลิตสูงไดเชนกัน   กฤษฎา (2546) กลาววา ความเหนือระดับของ
ลูกผสมสวนใหญ มาจากปฏิกิริยายีนขมและสวนนอยมากมาจาก epistasis และ pleiotropism แต
เพราะวาพืชท่ีมีผลกระทบในทางลบจากปฏิสัมพันธุท้ัง 2 แบบ  จะถูกคัดท้ิงไปโดยธรรมชาติ  สรุป
แลว คาความเหนือระดับหรือความดีเดนของคูผสมเปนผลมาจากผลบวกสะสม (cumulative effect) 
ของยีนขมแตละตัวจากยีนแตละชุด ท่ีตางก็มีระดับการขมไมเทากัน Bruce (1910) เสนอทฤษฎียีน
ขม (dominance theory) โดยใหเหตุผลวา ยีนแฝงเปนยีนท่ีมีประสิทธิภาพตํ่า และถูกบดบังดวยยีน
ขม ความเหนือระดับของลูกผสมจึงข้ึนอยูกับจํานวนยีนขมท่ีไปบดบังยีนแฝงไว  Fehr (1987) กลาว
วา heterosis จะแสดงออกเม่ือพอแมของลูกผสมมีคูยีน (alleles) ท่ีตําแหนง (locus) เดียวกันแตกตาง
กันและมีการขมกันข้ึนระหวางยีนท่ีเปนคูกันท่ีตําแหนงเดียวกัน และมี 2 ทฤษฎีท่ีอธิบายเกี่ยวกับ
ความดีเดนของลูกผสม คือ ทฤษฎีการขมเกิน (over dominance theory) และทฤษฎีการขมปกติ 
(dominance theory) กลาววา ทฤษฎีการขมเกินเปนปรากฏการณท่ีลูกผสมท่ีเปนพันธุทางมีลักษณะ
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ดีเดนกวาพันธุพอแมท้ังสอง เกิดการรวมตัวของยีนในสภาพท่ีเปนพันธุทาง ซ่ึงกระตุนใหกิจกรรม
ทางสรีรวิทยาของพืชเพิ่มข้ึน แตจะหมดไปเม่ือผสมตัวเองจนเปนพันธุแท สวนทฤษฎีการขมปกติ 
heterosis เปนผลมาจากการขมสมบูรณหรือไมสมบูรณ ในพืชผสมขามนั้นยีนดอยจะถูกขมไวดวย
ยีนเดน เม่ือพืชผสมตัวเองทําใหมีโอกาสที่ยีนดอยจับคูกันเปนพันธุแทเกิดการเส่ือมถอยของลักษณะ 
เม่ือผสมขามกันอีกคร้ังยีนดอยจะถูกขมไวเกิด heterosis อีกคร้ัง (กมล, 2536) 
  
 
 
2.5  ความสามารถในการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรม (heritability) 
 
 
 ความสามารถในการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรม หมายถึงอัตราสวนอันเนื่องจาก
พันธุกรรมและความแปรปรวนท้ังหมดของลักษณะท่ีศึกษาในประชากรของพืชท่ีศึกษา อัตราทาง
พันธุกรรมเปนคาท่ีบงบอกถึงความสามารถในการถายทอดทางพันธุกรรมจากรุนพอแมไปสูรุน
ลูกหลาน แบงออกเปน 2 แบบ ความสามารถในการถายทอดทางพันธุกรรมแบบกวาง (broad sense 
heritability) และความสามารถในการถายทอดทางพันธุกรรมแบบแคบ (narrow sense heritability)  
 ความสามารถในการถายทอดทางพันธุกรรมแบบกวาง หมายถึงอัตราสวนของความ
แปรปรวนทางพันธุกรรม (genetic variance) ท่ีเกิดจากยีนทุกรูปแบบกับความแปรปรวนท้ังหมด
ของประชากร (phenotypic variance) ซ่ึงเปนดัชนีบงช้ีถึงความออนไหวของการแสดงออกโดยรวม
ของยีนท่ีควบคุมลักษณะนั้นๆ ภายใตสภาพแวดลอมท่ีกําหนด 
 ความสามารถในการถายทอดทางพันธุกรรมแบบแคบ หมายถึงอัตราสวนของความ
แปรปรวนทางพันธุกรรมท่ีเกิดจากยีนท่ีแสดงผลบวก (additive gene)รวมท้ังอัตรายีนผลบวกท่ี
แสดงผลแบบขมและขมขามคูกับความแปรปรวนท้ังหมดของประชากร (พีระศักดิ์, 2525) เนื่องจาก
พันธุกรรมผลบวกสามารถคาดการณไดสูงจากรุนหนึ่งไปยังอีกรุนหนึ่ง เพราะวาลักษณะของลูกจะ
อยูกึ่งกลางระหวางพอแมเสมอ จึงนิยมใชความแปรปรวนทางพันธุกรรมผลบวกเปนเกณฑในการ
หาความสามารถในการถายทอด 
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2.6  โรคไวรัส ใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ (Tomato yellow leaf curl virus, TYLCV) และ
ความสําคัญตอการเพาะปลูกมะเขือเทศ   
  

โรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ หรือ  TYLCV  เปนโรคท่ีเกิดจากเช้ือไวรัส  ท่ี
ถายทอดโดยแมลงหวี่ขาว (Bamisia tabaci Gennadius.)  (Czosnek and Laterrot, 1997)     โรคนี้
สรางความเสียหายอยางมากทั้งในเขตรอนและเขตอบอุนของโลก พบการระบาดอยางมากในฤดู
รอน ทําใหผลผลิตลดลงมากและอาจสูญเสียถึง 100 % ถาเช้ือเขาทําลายในชวงแรกของการ
เจริญเติบโต (Moiones, 2000)  โรคนี้พบคร้ังแรกในประเทศไทยต้ังแตป พ.ศ. 2512 พบการแพร
ระบาดในเขตเพาะปลูกมะเขือเทศในจังหวัดเชียงใหม ประจวบคีรีขันธ นครปฐม นครราชสีมา และ
สมุทรสาคร (อรวรรณ, 2546)         ซ่ึงสรางปญหาอยางมากในการเพาะปลูกมะเขือเทศในฤดูรอน
และฤดูฝน และเปนปญหาสําคัญตอการผลิตมะเขือเทศในฤดูนี้ดวย  เนื่องจากมีการระบาดของ
แมลงหวี่ขาวเปนจํานวนมาก และการควบคุมการระบาดของแมลงหวี่ขาวโดยใชสารเคมีก็มี
ประสิทธิภาพลดลง  เนื่องจากแมลงหวี่ขาวมีความสามารถในการพัฒนาใหตานทานตอยาฆาแมลง
เพิ่มข้ึน (Morales, 2001)   ในไตหวัน เคยพบการติดเช้ือไวรัสนี้ในบางพื้นท่ีของแปลงเกษตรกร แต
พบมากในตอนกลางและตอนใตของประเทศ อาการของโรค พบมากท่ีสุดในชวงฤดูรอน-ตนฤดูฝน
(เม.ย.-มิ.ย.) ซ่ึงเปนชวงท่ีอุณหภูมิสูง เหมาะสมกับการเจริญเติบโตของแมลงหวี่ขาว (AVRDC, 
1979)  ในยุโรป พบการติดเช้ือในการเพาะปลูกมะเขือเทศของสเปน อิตาลี โปรตุเกตุ ฝร่ังเศส และ
พบทางตะวันออกของทะเลเมดิเตอรเรเนียน (Zeiden et al., 1998)  
 ลักษณะอาการของโรคโดยท่ัวไปท่ีพบคือ อาการใบหงิกเหลืองและขอบใบมวน ผิวใบไม
เรียบ ใบออนท่ีแตกใหมจะมีขนาดเล็กลงและหงิกงอ ตนแคระแกร็น และชะงักการเจริญเติบโต  
ดอกเปนหมันและรวง สงผลทําใหผลผลิตลดลง (อรวรรณ, 2546)  อาการของโรคจะข้ึนอยูกับระยะ
การเจริญเติบโตของมะเขือเทศที่เช้ือเร่ิมเขาทําลาย สภาพแวดลอม รวมถึงสายพันธุของมะเขือเทศ
ดวย   
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ภาพท่ี 1  อาการของโรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศสายพันธุไทย (Tomato Yellow  
  Leaf  Curl Thailand Virus  ;TYLCTHV)  

 
  
 
 2.6.1  การจําแนกเชื้อสาเหตุของโรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ 
   

ไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ หรือ TYLCV เปนกลุมของเจมิไนไวรัส (geminivirus) 
ท่ีเปน heterogenouse complex จัดอยูในสกุล Begomovirus และวงศ Geminiviridae (Czosnex and 
Antignus, 1988) ไวรัสในกลุมของเจมิไนไวรัสนี้มีอนุภาคเปนแบบคู (twined or geminate particle) 
โดยจะประกอบดวยโปรตีนหอหุมอนุภาคประมาณ 22 pertameric capsomers จัดเรียงตัวเปนทรง 5
เหล่ียมท่ีไมสมบูรณหรือเรียกวา incomplete icosahedral ในลักษณะ 2 อนุภาคติดกัน ขนาดของ
อนุภาคโดยเฉล่ียประมาณ 18 x 30 nm. จีโนมของไวรัสเปนแบบดีเอ็นเอสายเดี่ยว (single stranded 
DNA) โดยขดเปนวงมีขนาดประมาณ  2.5 x 3.0 กิโลเบส  จีโนมของเช้ือเจมิไนไวรัส มี 2 แบบ คือ 
แบบ monopartite มีจีโนม 1 โมเลกุล และแบบ bipartite  มีจีโนม 2 โมเลกุล เรียกวา DNA-A หรือ 
component A และ DNA-B หรือ component B (อรวรรณ, 2546) 
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ภาพท่ี 2 ลักษณะของอนภุาคของเช้ือในกลุมเจมินีไวรัสท่ีมีลักษณะเปน Twined or  
 Geminate particles (Büchen-Osmond, 2006)  

 
   

 Zeidan  et al. (1998) ไดจําแนกไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศออกตามลักษณะทาง
ภูมิศาสตรโดยอาศัยลําดับนิวคลีไทปได 4 กลุม ดังนี้  

1.  TYLCV ท่ีมาจากตะวันออกกลาง (middle east)ไดแก อิสราเอล,อียีปส,จอรแดน,เลบานอน 
 และซาอุดิอาราเบียเหนือ 

2.  TYLCV ท่ีมาจากยุโรปตะวันตกเฉียงใต (southwest Europe)   ไดแก อิตาลี 
3.  TYLCV ท่ีมาจากเขตรอนของทวีปอาฟริกา (tropical Africa) ไดแก เซเนกัลและเทนซาเนีย 
4.  TYLCV ท่ีมาจากเอเชียตะวันออกและตะวันออกเฉียงใต (southeast and east Asia)   ไดแก  

ไทยและจีน 
 ไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศท่ีมาจากหมูเกาะแคริเบียน และมาจากตะวันออกเฉียง
ใตของอเมริกา (southeast USA) มีแหลงกําเนิดมาจากตะวันออกกลาง (middle east)    ไวรัสใบหงิก
เหลืองของมะเขือเทศท่ีแยกออกเปน 4 กลุมนี้ มีจีโนมแบบ monopartite ยกเวนท่ีมาจากประเทศไทย 
ซ่ึงไวรัสนี้ถูกเรียกวา Tomato Yellow Leaf Curl Thailand virus (TYLCTHV)  มีจีโนมแบบ 
bipartite (reviewed by Rybicki,1994; Padidam et al.,1995) มีดีเอ็นเอ็นเอเปนแบบดีเอเอ็นสายเดี่ยว 
(single stranded DNA) (Brown, 2003) โดยท่ี component A มีขนาด 2,741 นิวคลีโอไทด และ 
component B มีขนาด 2,737 นิวคลีโอไทด    และสามารถวิเคราะหลําดับเบสได     (อรวรรณ, 2546)    
การถายทอดไวรัสโดยแมลงหวี่ขาว บางคร้ังอาจเรียกวา Tomato leaf curl virus (ToLCV)  มีจีโนม
แบบ monopartite  พบในอินเดียและออสเตรเลีย       และไวรัสในกลุม 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  
 
 พืชทดสอบในธรรมชาติไดแก Datura stramonium ,L. esculentum , Phaseolus vulgaris  
พืชท่ีใชในการทดสอบและตรวจสอบไวรัส ไดแก  Datura stramonium ,L. esculentum , Nicotiana 
benthamiar, N. glutinosa และ Phaseolus vulgaris  (Brown, 2003) 
 
 2.6.3  แหลงพันธุตานทานโรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ  
 
 แหลงพันธุตานทานโรคใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ  พบในมะเขือเทศพันธุปา           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  มีระดับความตานทานท่ีสูงท่ีสุด   (Zakay et al.,1991)   L. chilense accession 
LA 1969 มียีนตานทาน Ty-1 เปน single partially dominant gene ซ่ึงมีตําแหนงต้ังอยูบนโครโมโซม
ท่ี 6    แสดงลักษณะทนทานตอไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ  Michelson et al. (1997) ได
พัฒนามะเขือเทศสายพันธุแท 52 ทนทานตอไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ  มียีน Ty-1      ซ่ึง
ไดรับการถายทอดมาจากพันธุปา L. chilense   (Zamir et al., 1994)  L. pimpinellifolium  accession 
L121 มีความตานทานตอไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศเปนแบบขมไมสมบูรณ (incomplete 
dominance)  ถูกควบคุมดวยยีนเดี่ยว (Pilowsky and Cohen,  1973)  มะเขือเทศสายพันธุ เอ็ม-60 
ไดรับการถายทอดความทนทานมาจาก  L. peruvianum พบวา ทนทานตอไวรัสใบหงิกเหลืองของ
มะเขือเทศ ซ่ึงควบคุมดวยยีนดอย 5 คู (Pilowsky et al., 1993) Kalloo and Banerjee (1990) 
ไดพัฒนาพันธุของมะเขือเทศใหตานทานโรคใบหงิก 6 พันธุ ไดแก เอช-2  เอช-11  เอช-17  เอช-23  
เอช-24 และเอช-34                       ซ่ึงสายพันธุเหลานี้ไดรับความตานทานมาจากมะเขือเทศพันธุปา 
L. hirsutum f. glabatum    และพันธุเอช 24 ทนทานตอไวรัสใบหงิกในระดับปานกลาง (Kalloo and 
Banerjee, 2000) Hanson  et  al. (2000) ไดศึกษาแผนท่ียีนตานทานในมะเขือเทศสายพันธุเอช 24 
พบวา มีตําแหนงยีนตานทานไวรัสใบหงิกเหลืองต้ังอยูบนโครโมโซมท่ี 11    อยูระหวาง TG 36 ถึง 
TG 393    มีระยะหาง 14.6 เซนติมอรแกน    เปนรายงานคร้ังแรกเกี่ยวกับความตานทานโรคไวรัส
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ใบหงิกเหลืองท่ีพบบนโครโมโซม 11   Ragupathi and Narayanaswamy (2000) พบวา พันธุเอช 24 
แสดงความตานทานอยูท่ีระดับปานกลางตอเช้ือไวรัสใบหงิก แสดงการติดเช้ือ 18.75 เปอรเซ็นต   
Vidavsky and Czosnek (1998) ไดพัฒนาพันธุตานทานโรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ โดย
ถายทอดลักษณะความตานทานจากมะเขือเทศพันธุปา L.  hirsutum  accession   LA  1777    และ 
LA 386 ไปยังมะเขือเทศพันธุปลูก พบวา ลักษณะความตานทานท่ีถายทอดไปยังพันธุปลูก ถูก
ควบคุมแบบยีนผลบวก (additive gene) 2-3 ยีน และลักษณะความทนทานถูกควบคุมดวยยีนขม 
(dominant gene)         Vidavsky et al. (1998) ศึกษาผลการตอบสนองของความทนทานตอไวรัสใบ
หงิกเหลืองของมะเขือเทศในมะเขือเทศสายพันธุแทท่ีไดรับการถายทอดความทนทานจากพันธุปา 3 
สปชีส พบวา L. pimpinellifolium ความทนทานถูกควบคุมดวยยีนหลัก (major gene) 1 ยีน     L. 
chilense ความทนทานถูกควบคุมดวย  2 ยีน       และ L. peruvianum ความทนทานถูกควบคุมดวย  
3   ยีน ซ่ึงลักษณะความทนทานท่ีเกิดข้ึนไมใชผลท่ีเกิดจาก dominant effect             ความทนทาน
ในระดับสูงท่ีสุดเกิดจากผลของยีนผลบวก (additive effect)  ของ  partly dominant gene จาก L. 
pimpinellifolium และ L. chilense        Yuanfu et al. (2007) ศึกษาแผนท่ียีนตานทานตอไวรัสใน
กลุม Begomoviruse ใน Solanum lycopersicum ซ่ึงไดรับการถายทอดมาจาก S. chilense accession 
LA 2779  พบวามียีนตานทาน Ty-3 ต้ังอยูบนโครโมโซม 6 ใกลกับตําแหนง Ty-1 ท่ีตานทานไวรัส
ใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ 
  
 2.6.4  การถายทอดเชื้อไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ 
 การถายทอดเช้ือไวรัสใบหงิกเหลืองสามารถถายทอดโดยแมลงหวี่ขาว (whitefly)  Bemisia 
tabaci Gennadius. (Czosnek and Antignus,1988)   Ghanim and Czosnek (2000) ศึกษาการถายทอด
เช้ือไวรัสใบหงิกเหลืองสายพันธุอิสราเอล (TYLCV-Is)  พบวาสามารถถายทอดผานทาง sex related 
manner โดยถายทอดจากแมลงหวี่ขาวตัวเมียท่ีมีเช้ือไวรัสไปสูตัวผูปกติ        หรือถายทอดจากแมลง
หวี่ขาวตัวผูท่ีมีเช้ือไวรัสไปสูตัวเมียปกติได     Büchen-Osmond (2006)   พบวา ไวรัสใบหงิกเหลือง
สามารถถายทอดโดยวิธีกล (mechanical transmission) (แตเกิดไดนอยมาก)          การเสียบยอดและ
แมลงหวี่ขาว Bemisia tabaci  วงศ Aleyrodidae  โดยวิธี   persistent circulative manner        Gómes 
et al. (2004) ใชวิธีการเสียบยอด  (grafting)  ในการถายทอดเช้ือไวรัส    พบวา  ใหผลการทดสอบดี
พอๆ กับการถายทอดเช้ือดวยแมลงหวี่ขาวที่มีเช้ือไวรัส               
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      ภาพท่ี 3 แมลงหวี่ขาว Bemisia tabaci Gennadius. 
 

 Pico et al. (1998)  ไดศึกษาเทคนิคการปลูกเช้ือดวยแมลงหวี่ขาวในการคัดเลือกพันธุ
ตานทานโรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศในมะเขือเทศพันธุปลูกและพันธุปา โดย
เปรียบเทียบระหวางเทคนิคการปลูกเช้ือ 3 วิธี  คือ การปลูกเช้ือโดยธรรมชาติ (natural field 
infection)  การปลูกเช้ือใน artificial cage (artificial cage inoculation-individual infection)  และการ
ปลูกเช้ือใน artificial mass (artificial mass inoculation-simultaneous infection) พบวา artificial 
cage inoculation เปนเทคนิคท่ีมีประสิทธิภาพมากท่ีสุด สามารถเช่ือถือได และสามารถใชในการ
คัดเลือกพันธุตานทานไดท้ังมะเขือเทศสายพันธุปลูกและพันธุปา   การประเมินผลโดยประเมินจาก
อาการของโรคท่ีเกิดข้ึน โดยใหคาออกมาเปนคะแนน และพบวาการปลูกเชื้อเทียมท้ัง  2 วิธี ใหผล
การติดเช้ือท่ีสูงมาก แตจะมีความแตกตางกันข้ึนอยูกับระดับความตานทานของสายพันธุ    การ
ประเมินผลระดับความรุนแรงของอาการโรค  (symptom severity) ดังนี้    
 0 = ไมแสดงอาการเลย 
 1 = แสดงอาการเล็กนอย (ขอบใบเหลืองและมวนเล็กนอย) 
 2 = แสดงอาการปานกลาง (ขอบใบและระหวางเสนใบเหลืองเล็กนอย ใบมวนปานกลาง) 
 3 = แสดงอาการรุนแรง (ขอบใบและระหวางเสนใบเหลืองมาก ใบมวน) 
 4 = แสดงอาการรุนแรงมาก (ขอบใบและระหวางเสนใบเหลืองมาก ใบมวน ใบมีขนาดเล็ก
ลง แคระแกร็น)  

Pico et  al. (1998) พบวาเทคนิคการปลูกเช้ือดวยแมลงหวี่ขาวมีอิทธิพลตอความตานทาน 
ไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ และความเขมขนของเช้ือในปริมาณสูงจะลดระดับความ
ตานทานโรคลง  
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Vidavsky and Czosnek (1998) ไดปรับปรุงพันธุมะเขือเทศใหตานทานและทนทานตอ
ไวรัสใบหงิกเหลือง โดยถายทอดลักษณะความตานทานโรคจากพันธุปา L. hirsutum accesion LA 
1777 และ LA 386 มายังมะเขือเทศ L. esculentum  คัดเลือกความตานทาน   โดยการปลูกเช้ือดวย
แมลงหวี่ขาวท่ีติดเช้ือไวรัส (viruliferous whiteflies)      พบวา       สามารถคัดพันธุตานทานตอโรค
ไวรัสใบหงิกเหลือง คือ สายพันธุ 902 และพันธุทนทาน คือ สายพันธุ 908 

Pico et al. (1999)  ไดพัฒนาสายพันธุมะเขือเทศใหตานทานตอโรคไวรัสใบหงิกเหลือง 
โดยใชเทคนิคการปลูกเช้ือดวยแมลงหวี่ขาว (whitefly-mediated inoculation) ในการคัดเลือกความ
ตานทาน Ty-1 จาก L. chilence LA 1932 และ LA 1938 เขามายังมะเขือเทศสายพันธุปลูกท่ีไม
ตานทาน รวมกับวิธีการผสมกลับและวิธีการจดบันทึกประวัติ พบวา สามารถคัดเลือกสายพันธุ 6 
สายพันธุ ท่ีมีระดับความตานทานสูงตอ TYLCV-Sr ไดแก Ty 1  3  6  9  17 และ 53  มีลักษณะทาง
พืชสวนท่ีดีเหมาะสมท่ีจะใชเปนพันธุต้ังตนในการทําลูกผสมใหตานทานตอไวรัส TYLCV-Sr  
ตอไป 

 
2.6.5  การตรวจและวินิจฉัยโรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศโดยใชวิธี Enzyme-

linked immunosorbent assay (ELISA) 
 

 โรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศเปนโรคท่ีสําคัญตอการเพาะปลูกมะเขือเทศ 
กอใหเกิดความเสียหายแกผลผลิตมะเขือเทศในท่ัวทุกภาคของไทย ดังนั้นการตรวจวินิจฉัยโรคจึง
เปนส่ิงจําเปน เพื่อใหสามารถจัดการโรคในแปลงผลิตไดอยางมีประสิทธิภาพ รวมถึงยังสามารถนํา
เทคนิคเหลานี้มาชวยในการคัดเลือกพันธุตานทานโรค เพื่อสนับสนุนความตานทานท่ีเกิดข้ึนดวย  
การตรวจสอบในปจจุบันมีท้ังการตรวจดีเอ็นเอ โดยใชเทคนิค polymerase chian reaction (PCR) ซ่ึง
ใหความแมนยําสูง และสามารถตรวจหาเช้ือในปริมาณนอยๆ ในตัวอยางท่ีตรวจสอบได และการ
ตรวจสอบโปรตีนโดยวิธีทางอิมมูโนวิทยาเปนวิธีการท่ีนิยมใชกันมาก โดยเฉพาะวิธี ELISA ท่ี
สามารถตรวจสอบตัวอยางไดคราวละมากๆ เปนวิธีการที่งาย ราคาถูก ทําไดรวดเร็ว   (Halk et al., 
1985)  Pico et al. (1999) ไดพัฒนาเทคนิคการตรวจสอบไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ พบวา 
การตรวจสอบดวย PCR มีความไวในการตรวจสอบสูง เหมาะสมในการคัดเลือกความตานทานใหม
ใน Lycopersicon spp. สามารถตรวจสอบไวรัสในปริมาณตํ่าได ซ่ึงวิธีทางเซรุมวิทยา (serology) ไม
สามารถตรวจสอบได  เทคนิค triple-antibody sandwich enzyme linked immunosorbent assay 
(TAS-ELISA) เหมาะท่ีจะใชคัดเลือกสายพันธุมะเขือเทศท่ีปรับปรุงพันธุแลว สามารถตรวจสอบ
ตัวอยางไดคราวละมากๆ สวนวิธี hybridization เหมาะท่ีจะใชในการตรวจสอบการกระจายของเช้ือ
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ไวรัสภายในตนพืชมากกวา TAS-ELISA หรือ PCR ซ่ึงมีโอกาสเกิด false positive หรือ false 
negative ไดงาย  

ELISA เปนวิธีการท่ีมีการเคลือบแอนติเจนลงบน ELISA plate แลวใหทําปฏิกิริยากับ
แอนติบอดีท่ีติดฉลากดวยเอนไซม ผลของปฏิกิริยาสามารถตรวจสอบไดโดยการเติมสับสเตรท  
(substrate) ของเอนไซมนั้นลงไป สีของปฏิกิริยาจะแปรผันตามปริมาณของแอนติเจนในตัวอยาง 
วิธีการนี้มีความไวสูงมาก สามารถตรวจสอบปริมาณไวรัสไดตํ่าถึงระดับ 1-10 ng/ml (รัชนี, 2549) 
 อรประไพและคณะ (2549) ไดพัฒนาวิธีการตรวจวิเคราะหไวรัสใบหงิกเหลืองมะเขือเทศ
โดยนําโมโนโคนอลแอนติบอดีท่ีไดจากการโคลน M1 (mouse monoclonal antibody) ซ่ึงมี
ความจําเพาะเจาะจงตอไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ มาพัฒนาโดยใชเทคนิคทางอิมมูโนวิทยา 
คือ western blot analysis และ sandwich ELISA พบวา แอนติบอดี M1 ทําปฏิกิริยาจําเพาะเจาะจง
กับไวรัสใบหงิกเหลืองมะเขือเทศ ถ่ัวเหลือง พริก และสาบแรงสาบกา นอกจากน้ียังสามารถ
ตรวจสอบไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศในแมลงหว่ีขาวไดอีกดวย 

Czosnek and Antignus (1988)  ตรวจและวินิจฉัยโรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ 
โดยใช วิธีทางอิมมูโนวิทยา (immunological detection) และวิธี nucleic acid hybridization assay      
MacIntosh et al. (1992)    ใชการวิเคราะห TAS-ELISA  ในการตรวจสอบและวินิจฉัย Geminivirus 
 
 
2..7   แนวทางในการปรับปรุงพันธุใหตานทานโรคไวรัสใบหงิกเหลืองมะเขือเทศ 
 

การปรับปรุงพันธุมะเขือเทศในอดีตจะเนนในเร่ืองของเพิ่มผลผลิตและคุณภาพ เปนหลัก 
เพื่อใหเพียงพอตอการบริโภคของประชากรโลก แตเนื่องจากปจจุบันมีการพัฒนาสายพันธุใหม
ข้ึนมาจํานวนมาก การปรับปรุงพันธุเพื่อเพิ่มผลผลิตเพียงอยางเดียวจึงไมเพียงพอ ดังนั้น นัก
ปรับปรุงพันธุจึงหันมาปรับปรุงพันธุใหตานทานโรคและแมลง สําหรับการปรับปรุงพันธุในดาน
ความตานทานโรค  เชน  ตานทานตอโรคเหี่ ยว เ ขียว ท่ี เกิดจากเ ช้ือแบคทีเ รีย  (Ralstonia 
solanacearum)   ตานทานตอโรคเหี่ยวเหลืองท่ีเกิดจากเช้ือรา Fusarium (Fusarium  oxysporum f. 
sp. lycopersici ) มีการพัฒนาและศึกษาคอนขางมากแลว และมีสายพันธุลูกผสมใหมๆ ออกมาอยาง
ตอเนื่อง เชน สายพันธุทีดับบิว-4  และสายพันธุแอล-22    ( มณีฉัตร, 2538)       

แตสําหรับการปรับปรุงพันธุใหตานทานตอโรคไวรัสนั้น โดยเฉพาะไวรัสใบหงิกเหลือง
ของมะเขือเทศ ซ่ึงสรางปญหาอยางมากใหกับการเพาะปลูกมะเขือเทศ มีการแพรระบาดไปท่ัวโลก 
ปจจุบันมีสายพันธุลูกผสมท่ีตานทานไวรัสออกมาอยางตอเนื่อง แตระดับความตานทานของยีนตัว
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เดียวกันตอเช้ือไวรัสในแตละพื้นท่ีก็แสดงออกไมเหมือนกัน  เนื่องจากความแตกตางของ
สภาพแวดลอมและเช้ือท่ีทําใหเกิดโรค ดังนั้น แนวทางในการปรับปรุงพันธุในอนาคต จึงตองเนน
ในเร่ืองของการปรับตัวของสายพันธุดวย เพื่อใหสามารถปรับตัวไดในทุกพื้นท่ี    สําหรับการ
ปรับปรุงพันธุตานทานโรค ส่ิงท่ีขาดไมไดอีกอยางหน่ึง คือเทคนิคในการคัดเลือกความตานทาน
โรค ซ่ึงตองอาศัยความรวมมือจากนักวิชาการดานโรคพืชชวยในการคัดเลือกพันธุ จึงเปนการ
ทํางานรวมระหวางนักปรับปรุงพันธุและนักโรคพืช  เพื่อใหบรรลุเปาหมายไดอยางถูกตองและ
รวดเร็ว     
 การทํา Pyramiding  เปนแนวทางอีกทางหนึ่งท่ีนํามาสนับสนุนการพัฒนาสายพันธุเพื่อใหมี
ระดับความตานทานโรคไวรัสเพิ่มข้ึน เปนการรวมความตานทานโรคจากหลายแหลงความ
ตานทานเขามาไวในสายพันธุเดียว   Vidavski et al. ( 2006) ไดปรับปรุงสายพันธุมะเขือเทศ โดยใช
หลักการ Pyramiding ในการรวมความตานทานโรคไวรัสจากหลายแหลงความตานทานเขาดวยกัน
และศึกษาความสามารถในการรวมตัว (combining ability)    ของความตานทานจากแหลงตางๆ 
ไดแก L. chilense (Israel, Florida)     L. peruvinum (Israel)     L. pimpinellifolium (INRA)    และ  
L. hirsutum (Israel, AVRDC) ซ่ึงมียีนควบคุม 1-5 คู ข้ึนกับแหลงพันธุตานทานท่ีรับมา  มีท้ังแบบ
ยีนดอย (recessive gene) และแบบ partial dominance   ผลการศึกษา พบวา การแสดงออกของความ
ตานโรคเกิดจากผลของยีนผลบวก (additive effect) และบางสวนเกิดจากผลของยีนขม (dominant 
effect )  Van de Plak (1963) กลาววา ความตานทานมีอยู 2 ระบบ คือ horizontal resistance เปน
ความสามารถในการตานทานโรคเดียวแตหลาย race เปนความตานทานในแนวราบ ควบคุมโดยยีน
หลายคู (polygene) ความตานทานแบบนี้เปนเร่ืองของความทนทานมากกวา ระดับความตานทานมี
มาก ปานกลาง และนอย  อีกระบบคือ vertical resistance เปนความตานทานในแนวดิ่ง เปน specific 
monogenic ความตานทานเกิดไดเพราะมียีนนอยคู   แนวทางการปรับปรุงพันธุเพื่อใหควบคุมท้ัง 2 
ระบบ คือ การทําใหเกิด Resistance management      
 
 
2.8 การใชประโยชนของเคร่ืองหมายระดับโมเลกุลในการคัดเลือกและปรับปรุงพันธุ 
 

การปรับปรุงพันธุพืชยุคใหมใชศักยภาพของเทคโนโลยีดีเอ็นเอในการพัฒนาพันธุพืชใหมี
ลักษณะพึงประสงค เชน ความตานทานโรคและศัตรูพืช เทคนิคตางๆของเทคนิคดีเอ็นเอไดเปน
เคร่ืองมือชนิดใหมของงานปรับปรุงพันธุพืชและถูกใชในหลายข้ันตอน เชน การระบุยีโนไทป การ
ติดตามยีน การคัดเลือกพันธุท่ีมียีนท่ีพึงประสงค และการสรางพืชแปลงพันธุ (transgenic plant) 
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เปนตน ดังนั้นเทคโนโลยีดีเอ็นเอจึงสงเสริมวิธีการปรับปรุงพันธุพืชดั้งเดิมใหมีประสิทธิภาพ
(Tanksley et al., 1992)  

เคร่ืองหมายระดับโมเลกุล (molecular marker หรือ DNA marker) คือการใชดีเอ็นเอเปน
เคร่ืองหมายหรือตัวบงบอกท่ีมีความเฉพาะเจาะจง โดยอาศัยรูปแบบเฉพาะตัวของดีเอ็นเอท่ี
ประกอบไปดวยยีนท่ีมีความแตกตางกันแตละยีน เนื่องจากลักษณะของพืชท่ีมองเห็นภายนอก 
(phenotype) ถูกควบคุมดวยยีน ความรูทางพันธุศาสตรระดับโมเลกุลจึงมีความสําคัญมากในการ
ปรับปรุงพันธุพืช และสามารถนํามาประยุกตใชในการตรวจสอบและแยกสายพันธุพืช   ปจจุบัน
เทคนิคนี้ถูกนํามาใชในงานปรับปรุงพันธุพืชอยางมากมาย ไดแก RFLP RAPD AFLP CAPS SCAR 
MAS เปนตน   Chague et al. (1997)ไดศึกษามะเขือเทศดวยวิธี bulked segregant analysis (BSA) 
โดยใชเคร่ืองหมาย random ampliflied polymorphic DNA (RAPD) เพื่อบงช้ีตําแหนง quantitative 
trait locus (QTL) ท่ีสัมพันธุตอความตานทานโรคไวรัสใบหงิกเหลืองของมะเขือเทศ  ในมะเขือเทศ
ช่ัวท่ี 4  แบงออกเปน  2 กลุม คือ กลุมท่ีตานทานและกลุมที่ออนแอมาก   ในการตรวจสอบ
เคร่ืองหมาย RAPD  ดวย primer 600 ชนิด พบวา มีตําแหนง QTL  4  ตําแหนง ท่ีเกี่ยวของกับความ
ตานทาน ต้ังอยูบนโครโมโซม 6   การทําแผนท่ียีน restriction fragment length polymorphism 
(RFLP mapping) พบวา เคร่ืองหมายท้ัง 4  ตําแหนง เปน linkage group มีระยะหาง 17.3 เซนติมอร
แกน          Hanson et  al. (2000) ไดศึกษาการทําแผนท่ี (mapping) ยีนตานทานโรคไวรัสใบหงิก
เหลืองของมะเขือเทศพันธุปาท่ีถายทอดมายังพันธุปลูก คือ เอช24  โดยใชเทคนิค RFLP ในการ
ตรวจหายีนเคร่ืองหมาย       ซ่ึงศึกษาการถายทอดลักษณะความตานทานโรคไวรัสใบหงิกเหลือง
ของมะเขือเทศ  จากสายพันธุเอช 24 สูประชากรรุน F2/F3   โดยการผสมระหวางมะเขือเทศสายพันธุ
ปลูกซีแอล 5915 (พันธุออนแอ) x เอช24 (พันธุตานทาน)   และนําประชากรรุน F2 มาทํา 
electrophoresis     dot blotted hybridization และตรวจหายีนเคร่ืองหมายโดยใชเทคนิค  RFLP ใน
ประชากรลูกรุน F2  จากนั้นใหผสมตัวเองเพื่อผลิตประชากรลูกรุน  F3 แลวนําไปเพาะเช้ือดวยแมลง
หวี่ขาวท่ีมีเช้ือไวรัส  พบวาประชากรรุนท่ี 3 ท่ีเปน homozygous มีตําแหนงยีนตานทานต้ังอยูบน
โครโมโซมท่ี 11 เชนกัน มีระยะหาง 14.6 เซนติมอรแกน อยูระหวาง TG 36 ถึง TG 393  

ปจจุบันมีการนําเอาลําดับนิวคลีโอไทปของยีนมาประยุกตใชเปนเคร่ืองหมายระดับ
โมเลกุลกันมากข้ึน การใช marker assisted selection (MAS) เปนเทคนิคอีกอยางหน่ึงท่ีประยุกตใช
เคร่ืองหมายระดับโมเลกุลในการคัดเลือกประชากร เพื่อเพิ่มประสิทธิภาพในการปรับปรุงพันธุพืช
แบบมาตรฐาน (conventional breeding) นํามาชวยใหคัดเลือกไดแมนยํามากข้ึน เคร่ืองหมายดีเอ็นเอ
เปรียบเสมือนแทค (tag) ของลําดับนิวคลีโอไทปตําแหนงหนึ่งของดีเอ็นเอของพืช จึงบงบอกความ
แตกตางระหวางพันธุพืชได เคร่ืองหมายดีเอ็นเอที่ติดอยูในยีนหรือดานขางของยีนสามารถใช
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ติดตามการเคล่ือนยายยีนจากพันธุหนึ่งเขาสูอีกพันธุหนึ่งได ขอดีคือมีจํานวนมากและกระจายท่ัวดี
เอ็นเอพืช อีกท้ังไมเปล่ียนแปลงตามระยะพัฒนาการของพืชและส่ิงแวดลอม สามารถตรวจ
เคร่ืองหมายดีเอ็นเอไดต้ังแตระยะเมล็ดหรือตนกลา ซ่ึงสามารถกําจัดเมล็ดหรือตนออนท่ีไมมี
ลักษณะพันธุกรรมท่ีตองการออกไปไดรวดเร็วโดยไมตองเสียคาใชจายในการปลูกและดูแลรักษา 
อีกท้ังการคัดเลือกโดยใชลักษณะภายนอกเพียงอยางเดียว อาจทําใหผลผิดพลาดไดงาย เชน การ
คัดเลือกพันธุตานทานโดยการสังเกตอาการของโรคที่แสดงออกมาเพียงอยางเดียวนั้น อาจจะเกิด
การเล็ดลอด  (escape) ของตนพืชได ดังนั้นการใชเคร่ืองหมายระดับโมเลกุลมาชวยสนับสนุนการ
คัดเลือกโดยสายตา  ก็จะทําใหมีประสิทธิภาพดีข้ึน  
 ความสําเร็จของ MAS        ในงานปรับปรุงพันธุมะเขือเทศใหตานทานตอโรคไวรัสใบหงิก
เหลืองของมะเขือเทศ พบวา Peña (2006) ไดพัฒนา MAS เพื่อใชในการตรวจหาเคร่ืองหมายดเีอ็นเอ
ท่ีใกลชิดกับยนี Ty-2 โดยอาศัยหลักการทาง polymerase chain reaction (PCR)       จากการวิเคราะห 
ลิงคเกจโดยใชเคร่ืองหมายดีเอ็นเอนี้   พบวา     มีความสัมพันธุใกลชิดกับยีน  Ty-2     ท่ีไดรับมาจาก
พันธุปา  อยูท่ีระยะประมาณ 10 เซนติมอรแกน         
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 


