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ABSTRACT 

The infestation and outbreak of plant diseases, such as viruses, bacteria, and fungi, is one 

of many causes that reduces the quantity and quality of agricultural products and poses a threat 

to food security. Plant breeding for disease resistance is one of the essential methods to minimize 

crop losses and sustain high productivity. This review gives a brief overview of the biotechnology 

used to develop plant disease-resistant crop varieties, including marker-assisted selection, 

genomic selection, genetic modification, and genome editing. These modern biotechnologies offer 

more precise, efficient, and faster procedures in producing disease-resistant varieties. However, 

each technology has its own advantage and limitation. Thus, the selection of biotechnology for 

use in the experiment must be based on various aspects, including plant types, regulations, 

laboratory readiness, and knowledge. Furthermore, this review also discusses research conducted 

by the Department of Agriculture on improving disease-resistant plant varieties using 

biotechnology to facilitate selection and development of resistant varieties in economic crops of 

Thailand.  
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บทคัดยอ 

 การระบาดและเขาทำลายพืชจากโรคพืช เชน 

ไวรัส แบคทีเรีย และรา เปนสาเหตุหน่ึงที่ทำใหปริมาณ

และคุณภาพของผลผลิตเกษตรลดลง สงผลกระทบ

ตอความมั่นคงดานอาหาร การปรับปรุงพันธุพืชใหมี

ความตานทานโรคพืชเปนวิธ ีการหนึ ่งท ี ่สามารถ

แก ป ญหานี ้ ได  ในบทความนี ้ม ี เน ื ้อหาเก ี ่ยวกับ

เทคโนโลยีชีวภาพที่ใชในการปรับปรุงพันธุ พ ืชให  

ม ีความตานทานตอโรคพืช ประกอบดวย การใช

เคร ื ่องหมายโมเลก ุลช วยในการคัดเล ือกพ ัน ธุ  

การคัดเลือกจีโนม การดัดแปลงพันธุกรรม และการ

ปรับแตงจีโนม การใชเทคโนโลยีสมัยใหมเหลาน้ี  

ช วยทำให การปรับปรุงพ ันธ ุ พ ืชมีความแมนยำ 

มีประสิทธิภาพสูง ทำใหไดพันธุ ตานทานโรคตรง 

ตามเปาหมายรวดเร็วกวาเดิม อยางไรก็ตาม แตละ

เทคโนโลยีมีขอดีและขอจำกัดที่แตกตางกัน ดังน้ัน 

การเลือกใชจึงตองพิจารณา ทั้งชนิดพืช กฎระเบียบ 

ความพรอมของหองปฏิบัติการและองคความรูที่มีอยู 

เนื้อหาในบทความยังกลาวถึงความกาวหนาในการ

ดำเนินการของกรมวิชาการเกษตรในการปรับปรุง

พันธุพืชตานทานโรคโดยใชเทคโนโลยีชีวภาพในพืช

เศรษฐก ิจสำค ัญของประเทศไทย ซ ึ ่ งทำใหการ

คัดเล ือกและพัฒนาพันธุ พ ืชตานทานโรคประสบ

ผลสำเร็จ 
 

คำสำคัญ: ความตานทานโรค; การใชเครื ่องหมาย

โมเลกุลชวยในการคัดเลือกพันธุ; การคัดเลือกจีโนม; 

การดัดแปลงพันธุกรรม; การปรับแตงจีโนม 

บทนำ 

การปรับปรุงพันธุพืชใหตานทานโรคเปนวิธีการ

หนึ่งที่สามารถเพิ่มผลผลิตทางการเกษตรได และมี

บทบาทสำคัญในการพัฒนาพันธุ พืชมาตั ้งแตอดีต 

โดยมีการปรับปรุงพันธุแบบดั้งเดิม (conventional 

breeding) ซึ่งมข้ัีนตอนการปรับปรุงพันธุ และคัดเลือก

พันธุท ี ่ม ีความเสถียรพรอมใชงาน เปนที ่ยอมรับ 

อยางกวางขวาง มีความปลอดภัย อีกทั้งไมตองเสีย

คาใชจ ายเกี ่ยวกับหองปฏิบ ัติการ และเครื ่องมือ

ว ิทยาศาสตร จำเพาะท ี ่ม ีราคาส ู ง ( Figlan and 

Mwadzingeni, 2022) แตการปรับปรุงพันธุ แบบ

ดั้งเดิมมีขอจำกัด คือ การคัดเลือกลักษณะที่ตองการ

สามารถดำเนินการไดหลังจากที่มีการแสดงออกของ

ลักษณะที่ต องการเทานั ้น ซ ึ ่งการรอใหพืชมีการ

แสดงออกตองใชเวลา (Rajendra and Charitha, 

2024) อีกทั้งลักษณะบางอยางตองทำการคัดเลือก 

ในสภาพแวดลอมที่ม ีความจำเพาะเทานั ้นพืชจึง 

มีการแสดงออกได เชน ความตานทานโรค ความ

ทนทานตอสภาพเคร ียด ซึ ่งการจัดเตรียมใหเกิด

สภาพแวดล อมท ี ่ม ีความจำเพาะอาจทำไดยาก 

นอกจากน้ี ตองมีการปลูกและตรวจสอบประชากรพชื

จำนวนมากในหลายรุนเพื่อคัดเลือกลักษณะที่มีการ

แสดงออกหรือฟโนไทป (phenotype) ที ่ต องการ 

ซึ่งเปนกระบวนการที่ใชเวลานานและใชแรงงานมาก 

จึงไดมีการพัฒนาโดยนำเทคโนโลยีใหม ๆ  มาชวยให

เพื ่อทำใหการปรับปรุงพันธุ สามารถดำเนินการได 

เร็วขึ ้น (Figure 1) การนำเทคโนโลยีชีวภาพซึ่งเปน

เทคโนโลย ี ใหมท ี ่นำความร ู ทางว ิทยาศาสตร  

มาประยุกตใชกับสิ่งมีชีวิตหรือชิ้นสวนของสิ่งมีชีวิต 

ไมวาจะเปนพืช สัตว หรือจุลินทรีย เพื่อพัฒนาหรือ

ปรับปรุงใหมีลักษณะที่ดีขึ้น มาชวยในการปรับปรุง

พันธุ พ ืชนั ้น ตองคำนึงถึงขอดี ขอเส ียของแตละ

เทคโนโลยี ขอจำกัดของการใชงาน ความพรอมของ

หนวยปฏิบัติ ความคุมคา รวมถึงความปลอดภัยทาง

ชีวภาพตอมนุษยและสิ่งแวดลอม 
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Figure 1 Plant breeding has a long history, beginning thousands of years ago with conventional 

breeding, with advancements in genetic research, DNA-based technologies were 

subsequently developed, leading to more precise breeding methods including marker-

assisted selection, genetic modification, genomic and CRISPR/Cas9 based genome editing  
 

เทคโนโลยีชีวภาพที่ใชในการปรับปรุงพันธุ 

พืชตานทานโรค 

 เทคโนโลยีชีวภาพที่นิยมใชในการปรับปรุง

พันธุพืชเพื่อคัดเลือกพันธุตานทานโรคพืชในระยะเวลา

ที่รวดเร็วถาลักษณะที่ตองการคัดเลือกมีปรากฏอยูใน

กลุมพอและแมพันธุ วิธีการที่ใชอาจเนนไปที่การใช

เทคโนโลยีที่สามารถคัดเลือกพืชเปาหมายที่มีลักษณะ

ที่ตองการจากประชากรลูกผสม แตถาไมมีลักษณะที่

ตองการคัดเลือกในพันธุกรรมของพืชนั้น ๆ  วิธีการที่

ใชจำเปนตองทำใหเกิดการปรับเปลี่ยนหรือดดัแปลง 

จึงไดประมวลความรูดานเทคโนโลยีชีวภาพที่นำมาใน

งานปรับปรุงพืชเพื่อใหไดพันธุตานทานโรค รวมถึง

ขอจำกัด และขอเสนอแนะในการนำไปใชเพื่อใหเกิด

ประโยชนสูงสุดตามวัตถุประสงคของแตละวิธีการ

ดังตอไปน้ี 

การใชเครื่องหมายโมเลกุล 

เครื่องหมายโมเลกุล (molecular marker) 

เปนลำดับนิวคลีโอไทดสายสั้น ๆ ที่สังเคราะหมาจาก

ลำดับนิวคลิโอไทดบางตำแหนงในดีเอ็นเอจีโนมของ

สิ่งมีชีวิต ซึ่งอาจเปนตำแหนงที่ไมจำเพาะแตมีกระจาย

อยู ทั ่วจีโนม หรือเปนตำแหนงที ่มีความจำเพาะตอ

ลักษณะเปาหมายหรือยีนเปาหมาย ดังน้ัน เครื่องหมาย

โมเลกุลจึงใชบงชี้ความเปนเอกลักษณของสิ่งมีชีวิต 

โดยความหลากหลายของลำดับนิวคลีโอไทดในสิ่งมีชีวิต

ที่แตกตางกัน สามารถใชจำแนกความแตกตางระหวาง

สิ่งมีชีวิตได หรือใชในการคัดเลือกพันธุหรือลูกผสม 

ที ่มีลักษณะตามตองการ หรือติดตามการถายทอด

ล ักษณะทางพ ันธ ุกรรมหร ือย ีนท ี ่ เช ื ่อมโยงกัน 

เคร ื ่องหมายโมเลกุลสามารถใชในการคัดเลือกพันธุ  

(marker-assisted selection, MAS) ชวยเพิ่มประสิทธิภาพ

ของการปรับปรุงพันธุพืชจากการคัดเลือกเฉพาะตน 

ที ่มีแถบดีเอ็นเอที ่มีลักษณะที่ตองการไว ทำใหลด

พื้นที่ปลูก แรงงาน และคาใชจาย รวมถึงระยะเวลา 

การปรับปรุงพันธุได (Jonah et al., 2011) 

MAS มีความนาเชื่อถือสูง เนื่องจากสามารถ

คัดเลือกพืชที่มีสารพันธุกรรมหรือจีโนไทปโดยตรง จึง

ไมไดรับอิทธิพลจากปจจัยแวดลอม สามารถคัดเลือก

พืชไดตั้งแตพืชอายุนอย สามารถคัดเลือกลักษณะที่

ควบคุมดวยยีนดอยได ซึ ่งการปรับปรุงพันธุ แบบ

ดั ้งเดิมทำไดยาก (Rajendra and Charitha, 2024) 

ใชตรวจสอบยีนในการรวมลักษณะทางการเกษตร

หลายลักษณะในพันธุ เดียวหรือพีระมิดยีน (gene 

pyramiding) ได (Figlan and Mwadzingeni, 2022) 

อีกทั้งสามารถใชตรวจคัดเลือกหลายลักษณะพรอม

กันโดยใชตัวอยางดีเอ็นเอเดียว  
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ตัวอยางความสำเร็จของการใช MAS ชวย

คัดเลือกพืชในการปรับปรุงพันธุพืชตานทานโรค เชน 

การพัฒนาพันธุถ่ัวเหลืองตานทานโรคราสนิมโดยการ

ใชพีระมิดยีน Resistance against Phakopsora 

pachyrhizi (Rpp)2 , Rpp4 และ Rpp5 (Lemos 

et al., 2011) การพ ัฒนาพันธ ุ ข าวใหม ีล ักษณะ

ตานทานโรคใบไหมจากแบคทีเรีย (bacterial leaf 

blight) และต านทานโรคไหม  (blast) (Subburaj 

et al., 2024) เปนตน การใช MAS มีความกาวหนา

อยางตอเนื ่อง เนื ่องจากมีการคนพบเครื ่องหมาย

ชนิดสนิปที ่เปนการเปลี ่ยนแปลงของนิวคลีโอไทด 

หนึ ่งเบส (single nucleotide polymorphism, SNP) 

และกระจายตัวทั่วจีโนมของสิ่งมีชีวิตดวยเทคนคิการ

ตรวจหาลำดับนิวคลีโอไทดยุคใหม (next generation 

sequencing, NGS) ซ ึ ่ งม ีความสามารถในการหา

ลำดับนิวคลีโอไทดทั ้งจีโนมของสิ ่งมีชีวิตไดอยาง

รวดเร็วภายในครั ้งเดียวและมีประสิทธิภาพ ทำให

สามารถสรางแผนที่จีโนมที่มีขอมูลของเครื่องหมาย

โมเลกุลหนาแนนและชวยใหคัดเล ือกลักษณะที่

ตองการไดแมนยำย่ิงข้ึน  

ดานขอจำกัดของ MAS คือการมีคาใชจาย

เกี่ยวกับหองปฏิบัติการคอนขางสูง ผูปฏิบัติงานตองมี

ความชำนาญเฉพาะดาน และเครื่องมือวิทยาศาสตร

จำเพาะที่มีราคาสูง สวนในดานเทคนิคพบวา MAS 

ยังมีขอดอยบางประการที่สงผลตอประสิทธิภาพ อาทิ

เชน การเกิดผลบวกลวงจากกระบวนการรวมตัวกัน

ใหมทางพันธุกรรม (recombination) หลังจากการ

เขาคูกันของโครโมโซมที่สงผลตอระยะหางระหวาง

เครื ่องหมายโมเลกุลกับยีนที่สนใจ ทำใหเกิดความ

ผิดพลาดในการรายงานผลโดยเฉพาะอยางยิ่งหากใช

วิธีการตรวจรูปแบบการเรียงตัวของตำแหนงช้ินดีเอ็นเอ 

(DNA pattern) ร ูปแบบที ่ ได อาจแตกตางจากที่  

ควรจะเปน ทำใหเกิดเปนผลบวกหรือลบลวง  

MAS แม จะมีศ ักยภาพในการปร ับปรุง

ลักษณะเชิงคุณภาพ (qualitative traits) ที ่ควบคุม

โดยยีนหลักจำนวนนอยยีน เชน ความตานทานโรค 

ใบดางมันสำปะหลัง (cassava mosaic disease, CMD) 

ที่มียีนเกี่ยวของ 3 ยีน ไดแก cassava mosaic disease 

(CMD)1 (Fregene et al., 2001) CMD2 (Akano et al., 

2002) แล ะ  CMD3 (Okogbenin et al., 2012) 

แตประสบความสำเร็จนอยในการคัดเลือกลักษณะ 

เชิงปริมาณที่ซับซอนซึ่งควบคุมโดยยีนรองหลายยีน 

(Zhao et al., 2014) เชน ความทนทานตอสภาพ

เครียดตาง ๆ ซึ ่งการคัดเลือกอาจตองพิจารณาใช

เทคนิคอื่นที่เหมาะสมกวา  

ขอจำกัดของ MAS อีกประการหน่ึง คือ บาง

เครื ่องหมายโมเลกุลที ่พัฒนามาจากการวิเคราะห

ลักษณะเชิงปริมาณ (quantitative trait locus, QTL) 

ซ ึ ่ ง เป นล ักษณะที ่ม ีความแปรผ ันแบบตอเนื ่อง 

(continuous variation) และควบคุมโดยยีนจำนวนมาก 

การหาความสัมพันธระหวางจีโนไทปกับฟโนไทป 

เพื ่อระบุตำแหนงบนโครโมโซมหรือยีนที่ควบคุม

ลักษณะเชิงปริมาณในประชากรจากคูผสมพอแมหน่ึง 

อาจไมสามารถใชคัดเลือกลักษณะนั้นในประชากร

คู ผสมพอแมอ ื ่นได เนื ่องจากมีความจำเพาะกับ

พื้นฐานทางพันธุกรรมของประชากรที่ทำการทดสอบ 

ดังนั้นจึงตองปรับเปลี่ยนวิธีการพัฒนาเครื ่องหมาย

โมเลกุลจากการวิเคราะห QTL มาเปนการวิเคราะห

หาความสัมพันธระหวางความแปรปรวนในระดับ 

ดีเอ็นเอ (DNA variants) กับลักษณะทางพันธุกรรม 

(traits) แทน ซ ึ ่ ง เป นการว ิ เคราะห marker-trait 

association เพื่อการหาความสัมพันธระหวางจีโนไทป

ก ับฟโนไทปเพื ่อระบุตำแหนงที ่ควบคุมลักษณะ

ทางการเกษตรที่สนใจในประชากรที ่มีพันธุกรรม

หลากหลาย โดยสมาชิกในประชากรไมมีความสมัพนัธ
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ทางพันธุกรรมกัน จะชวยทำใหเครื่องหมายโมเลกุลที่

พัฒนาข้ึนสามารถใชไดกับประชากรทีห่ลากหลายกวา  

การคัดเลือกจีโนม 

จีโนม หรือขอมูลทางพันธุกรรมทั้งหมดของ

สิ่งมีชีวิต Meuwissen et al. (2001) ไดพัฒนาการ

คัดเลือกจีโนม (genomic selection, GS) เพื ่อเพิ่ม

ประสิทธิภาพของการคัดเลือกลักษณะเชิงปริมาณ 

ที ่ควบคุมดวยยีนหลายตำแหนง โดยที ่แตละยีน 

ม ีอ ิทธ ิพลนอยต อล ักษณะปรากฎหรือฟโนไทป  

GS นำมาใชปรับปรุงพันธุ พืชครั ้งแรกในขาวโพด 

(Bernardo and Yu, 2007) โดยการเก็บขอมูลจีโนไทป

ของเคร ื ่องหมายโมเลกุลที ่กระจายทั ่วจ ีโนมและ 

นำมาประมวลเขากับขอมูลฟโนไทปของลักษณะ 

ทางการเกษตรทีส่นใจในประชากรอางอิงหรือประชากร

ท ี ่ ใช  ในการฝก ( training population) เพ ื ่อสร าง

แบบจำลองการทำนาย (prediction model) สำหรบั

นำไปใชเพื่อหาคาความสามารถทางพันธุกรรมจีโนม 

หรือคาการผสมพันธุ จ ีโนม (genomic estimated 

breeding value, GEBV) ในประชากรที ่ผสมพันธุ

ท ั ้ งหมด (breeding population) หร ือประชากร 

ท ี ่ต องการศ ึกษาและพยากรณว าจะมีฟโนไทป  

เป นอยางไร โดยประมวลผลจากขอมูลจีโนไทป

ท ั ้งหมดของแตละตน ซึ ่ง GEBV เปนตัวเลขหรือ

คะแนนที่สรางขึ้นทางสถิติที่ใชประเมินศักยภาพทาง

พันธุกรรม ชวยใหนักปรับปรุงพันธุสามารถพยากรณ

ต นท ี ่ม ีล ักษณะทางการเกษตรท ี ่ด ีและม ีความ

เหมาะสมสำหรับใชเปนพอแมพันธุหรือสำหรับใชใน

การพัฒนาพันธุตอไป แตกตางจาก MAS ที่มีการใช

เครื่องหมายโมเลกลุเพียงไมกี่ตำแหนงที่สมัพันธกับยีน

ที่ควบคุมลักษณะในการคัดเลือก  

ตัวอยางการใช GS ในการพัฒนาพันธุพืชให 

มีความตานทานโรค เชน โรคราสนิมในขาวสาลี โรค

ใบไหมจากเช้ือรา (Fusarium head blight) ในขาวสาลี

และขาวบารเลย และโรคใบไหมในขาวโพดจากเช้ือ 

Setosphaeria turcica เปนตน (Poland and Rutkoski, 

2016) ปจจุบัน GS มีการบูรณาการเขากับการใช

เทคโนโลยีการสรางจีโนไทปปริมาณงานสูง (high-

throughput genotyping technology) เชน การ

ตรวจหาลำดับนิวคลีโอไทดยุคใหม (NGS) เพื่อศึกษา

ขอมูลจ ีโนไทปจำนวนมากในระยะเวลาที ่ส ั ้นลง 

รวมถึงมีการพัฒนาแบบจำลองทางสถิติเพื่อใหการ

คัดเลือกจีโนมมีความแมนยำย่ิงข้ึน  

จ ุดเดนของ GS คือ ความสามารถในการ

ทำนายลักษณะเชิงปริมาณที่ซับซอนไดอยางแมนยำ 

แมจะเปนลักษณะที ่ควบคุมดวยยีนรองหลายยีน 

(Zhao et al., 2014) สามารถดำเนินการไดต้ังแตพืช

อายุนอย ลดความจำเปนในการตรวจคัดกรองฟโนไทป 

ทำให ลดเวลา แรงงาน และทร ัพยากรของการ

ปรับปรุงพันธุลง ซึ ่งสงผลใหมีความกาวหนาทาง

พันธุกรรม (genetic gain) เพิ่มข้ึนอยางรวดเร็ว (Das 

et al., 2020) อยางไรก็ตาม ขอจำกัดในการใช GS 

ค ือ ขนาดประชากรและความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของประชากรที่ใชในการฝกตองมีจำนวน

มากพอ รวมถึงตองมีความสัมพันธทางพันธุกรรม

ระหวางประชากรที่ใชในการฝกกับประชากรที่ผสม

พันธุ ท ั ้งหมด อีกทั ้ง GS จำเปนตองมีเคร ื ่องมือ

วิทยาศาสตรที่จำเพาะสำหรับใชศึกษา วิเคราะหจีโนไทป

และฟโนไทป ที่มีราคาสูง ดังน้ันการพิจารณาเลือกใช 

GS ควรคำนึงถึงความคุมคาดวย  

การดัดแปลงพันธุกรรม 

เทคโนโลยีการดัดแปลงพันธุกรรม (genetic 

modification, GM) ไดรับการพัฒนาขึ ้นในป ค.ศ. 

1973 โดยนักชีวเคมี Herbert Boyer และ Stanley 

Cohen โดยการแทรกดีเอ็นเอจากแบคทีเรียชนิดหน่ึง

เขาไปในแบคทีเรียอีกชนิดหน่ึง (Raman, 2017) เพื่อ

ใชด ัดแปลงหรือเปลี ่ยนแปลงสารพันธุกรรมของ
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สิ่งมีชีวิตใหมีลักษณะตามตองการ ดวยการนำยีนหรือ

ดีเอ็นเอที่ตองการเขาสูสิ่งมีชีวิตเปาหมาย ซึ่งยีนน้ัน 

จะถูกเชื่อมเขากับพลาสมิดตัวพา (plasmid vector) 

ที ่มีชุดยีนควบคุมการแสดงออกในเซลลเปาหมาย 

รวมถึงยีนเครื่องหมาย (marker gene) ที ่ใชในการ

คัดเลือกพลาสมิดลูกผสม (recombinant plasmid) 

ที่ไดรับการเพิ่มปริมาณ จากน้ันสกัดพลาสมิดลูกผสม

จากแบคทีเรียแลวจึงทำการถายทอดเพื่อนำยีนน้ัน 

เขาสูเซลลเจาบาน (host cell) เพื่อใหเซลลเจาบาน

สามารถสรางโปรตีนที ่ตองการหรือเซลลเจาบาน 

มีการดัดแปลงทางพันธุกรรม สำหรับในพืชมีรายงาน

การสรางพืชดัดแปลงพันธุกรรมครั ้งแรกในยาสูบ 

(Bevan and Chilton, 1982) 

คณะกรรมการเทคนิคดานความปลอดภัย

ทางชีวภาพ (2554) ไดใหความหมายของ สิ่งมีชีวิต

ดัดแปลงพันธุกรรม (genetically modified organisms, 

GMOs) คือ สิ่งมีชีวิตใดก็ตามที่มีการตัดตอ ตัดแตง 

ดัดแปลง หร ือเปลี ่ยนแปลงสารพันธุกรรม หรือ

ผสมผสานสารพันธุกรรมใหม เพื่อใหมีลักษณะตามที่

ตองการ ซึ ่งไมสามารถเกิดขึ ้นไดเองตามธรรมชาติ 

หรือเกิดขึ้นไดแตใชเวลานานและไมจำเพาะเจาะจง 

ทำนองเดียวกับพืชดัดแปลงพันธุกรรมจะใชเทคนิค

การถายยีนใหแทรกเขาไปในโครโมโซมของเซลลใหม 

(ชาลินีและจินตนา, 2554) ทำใหมีดีเอ็นเอแปลกปลอม 

(foreign DNA) เขาไปในจีโนม GM ชวยใหสามารถ

แลกเปลี ่ยนสารพันธุกรรมขามสายพันธุ ได เพื่อ

ปรับปรุงลักษณะทางการเกษตรที่ตองการ อาทิเชน 

มะละกอตานทานโรคใบดางจุดวงแหวนที่ไดรับการ

ถายยีนโปรตีนหอหุ มอนุภาค (coat protein, cp) 

ของเชื้อไวรัสใบดางจุดวงแหวน (papaya ring spot 

virus, PRSV) ทำใหมะละกอสรางภูมิคุ มกันตอโรค 

(Fitch et al., 1992) และมันฝรั่งตานทานโรคใบไหม 

(late blight) ซ ึ ่ ง เก ิดจากเช ื ้ อรา Phytophthora 

infestans โดยการถายยีนตานทาน (R gene) 3 ยีน 

ประกอบดวยยีน RB และยีน Rpi blb2 จาก Solanum 

bulbocastanum และยีน Rpi-vnt1.1 จาก Solanum 

venturi (Bubolz et al., 2022) นอกจากนี้ มีวิธีการ

ดัดแปลงพันธุกรรมโดยใชเทคนิค RNA interference 

(RNAi) ที่ยับยั้งการแสดงออกของยีนเปาหมายดวย

โมเลกุลขนาดเล็กของ RNA ทำใหยีนมีการแสดงออก

ลดลง (Younis et al., 2014) นวัตกรรมที่ตอยอดจาก

การดัดแปลงพันธุกรรมอันหนึ่ง คือ เทคนิคชีววิทยา

สังเคราะห (synthetic biology, SynBio) ซึ่งเปนการ

ผสมผสานการดัดแปลงพันธุกรรม การปรับแตงจีโนม 

หรือเทคนิคอื่นๆ เพื่อสรางระบบทางชีวภาพ (biological 

systems) และองคประกอบทางชีวภาพ (biological 

components) ใหมๆ เพื ่อใหเซลลเกิดการทำงาน 

ในรูปแบบใหม หรือพัฒนาไปในทางที่ดีขึ้น เชน การ

พัฒนาสิ่งมีชีวิตที่มีวิถีเมแทบอลิซึมใหมเพื่อการผลิต

เช้ือเพลิงชีวภาพ การออกแบบเซลลเพื่อการบำบัดรกัษา 

เปนตน (Garner, 2021)  

จ ุดเดนของ GM ไดแก สามารถปรับปรุง

คุณภาพและปริมาณของพืชไดโดยการถายยีนจากพืช

หรือสิ่งมีชีวิตอื่นที่มีลักษณะเฉพาะไปยังพืชเปาหมาย 

ทำใหไดพันธุพืชที่มีลักษณะทางการเกษตรที่ตองการ

ภายในจำนวนรุนที่นอยกวาการปรับปรุงพันธุแบบเดิม 

ซึ่งลดการใชแรงงานและทรัพยากรลง อยางไรกต็าม 

GM มีขอจำกัดที่สำคัญคือ การที่พืช GM มีดีเอ็นเอ

แปลกปลอม เชน ยีนตานทานยาปฏิชีวนะ ซึ่งเปนยีน

ที่ใชเปนเครื่องหมายในการคัดเลือกพลาสมิดลูกผสม 

หลงเหลอืในจโีนมพืช ทำใหพืช GM ไมไดรับการยอมรบั

จากผู บร ิโภคและผู กำหนดนโยบาย (Figlan and 

Mwadzingeni, 2022) ดังเชน กรณีของมะละกอ GM 

ตานทานโรคใบดางจ ุดวงแหวนของประเทศไทย 

(Davidson, 2008)  
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ประเทศไทยยังไมม ีกฎหมายเฉพาะเพื่อ

ควบคุมความปลอดภัยทางชีวภาพสิ่งมีชีวิตดัดแปลง

พันธุกรรม การกำกับดูแลจึงอาศัยกฎหมายที่มีอยู 

และใชระเบียบอื่น ๆ  โดยอาศัยอำนาจพระราชบัญญติั 

กักพืช พ.ศ. 2507 และที่แกไขเพิ่มเติม ดังนั ้น พืช

ดัดแปลงพันธุกรรมจึงจัดเปนสิ่งตองหาม โดยหาม

นำเขาประเทศ ยกเวนการนำเขาเพื ่อเป นอาหาร

สำเร ็จร ูป เปนวัตถุดิบในภาคอุตสาหกรรม เชน 

ขาวโพดและถั่วเหลืองดัดแปลงพันธุกรรม หรือ เปน

การนำเขามาเพื่อการทดลองหรือวิจัย โดยการนำเขา

ตองปฏิบัติตามหลักเกณฑ วิธ ีการและเง ื ่อนไขที่

กำหนด และการปลูกพืชดัดแปลงพ ันธุกรรมใน

งานวิจ ัยสามารถดำเนินการไดในหองปฏิบัติการ 

และโรงเรือนที่ไดมาตรฐานตามแนวทางปฏิบัติเพื่อ 

ความปลอดภัยทางชีวภาพเทานั ้น ไมสามารถปลูก

ภาคสนามได จนกวาจะมีกฎหมายวาดวยความ

ปลอดภัยทางชีวภาพ แมมติ ครม. เม ื ่อวันที ่ 25 

ธันวาคม 2550 ผอนผันใหมีการขยายการทดลอง 

วิจัยพืช GM ใหไปสูระดับแปลงทดลองของราชการได 

โดยให ม ีการระบุพื ้นที ่และชนิดของพืช และมี

มาตรการควบคุมอยางเข มงวด รวมท ั ้งจ ัดใหมี

กระบวนการรับฟงความเห็นของประชาชน และผูมี

สวนไดเสีย (บรรพต, 2554) เห็นไดวา การดำเนินการ

ที ่เก ี ่ยวของกับพืช GM มีความเขมงวดอยางมาก

เนื ่องจากขอกังวลดานความปลอดภัยทางชีวภาพ 

อยางไรก็ตาม ปจจุบันเทคโนโลยีการปรับแตงจีโนม

ไดรับการพัฒนาข้ึนทำใหสามารถลดขอกังวลเกี่ยวกับ

การมียีนแปลกปลอมหลงเหลอืในจโีนมพืชได จึงทำให

นักวิจัยหันมาใชเทคโนโลยีการปรับแตงจีโนมมากข้ึน 

การปรับแตงจีโนม 

การปรับแตงจีโนม (genome editing, GEd) 

เปนเทคนิคที ่ใชในการปรับเปลี ่ยนและแกไขรหัส

พันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตที่มีความจำเพาะและแมนยำ 

หรือใหไดยีนที่มีลักษณะตามตองการ เชน แกไขยีน

บกพรองที ่อาจกอใหเก ิดโรคร ายแรงที ่สามารถ

ถายทอดทางพันธุกรรมตาง ๆ (คณะกรรมการเทคนิค

ดานความปลอดภัยทางชีวภาพ, 2559) ไดรับการ

พัฒนาขึ ้นในชวงปลายทศวรรษป 1900 (Carroll, 

2017) GEd แบงตามกลไกเอนไซมในกลุมนิวคลีเอส 

(site-directed nuclease technology: SDN) (Podevin 

et al., 2013) ท ี ่ทำให  เก ิดการเปล ี ่ยนแปลงเปน 

3 แบบ ไดแก SDN1 (deletion: การขาดหายไป) SDN2 

(substitution: การแทนที่) และ SDN3 (insertion: 

การแทรกเขาไป) เทคนิคที่ใชในการปรับปรุงพันธุพืช

มีหลายวิธี เชน วิธี clustered regularly interspaced 

short palindromic repeats (CRISPR)-CRISPR-

associated protein 9 (Cas9) หรือ CRISPR-Cas9 

(Mojica et al., 2009) เปนระบบที่มีอารเอ็นเอนำพา 

(guide RNA, gRNA) เปนตัวนำเขาไปจับกับลำดับเบส

ของดีเอ็นเอเปาหมายและใชโปรตีน Cas9 ในการ 

ตัดเสนดีเอ็นเอสายคู ณ ตำแหนงดีเอ็นเอเปาหมาย 

เพ ื ่ อ ให  เก ิดการปร ับแต  งย ีน  ว ิ ธ ี  transcription 

activator-like effector nucleases (TALENs) เปน

ระบบที่มีโปรตีนที่เรียกวา TALE เขาไปจับกับลำดับ

เบสของดีเอ็นเอเปาหมายและใชโปรตีน FokI ในการ

ตัดเสนดีเอ็นเอทำใหเกิดการปรับแตงยีน สำหรับวิธี 

zinc-finger nucleases (ZFNs) เปนระบบที่มโีปรตีน

ที ่เร ียกวา zinc-finger เขาไปจับกับลำดับเบสของ 

ดีเอ็นเอเปาหมายและใชโปรตีน FokI ในการตัดเสน 

ดีเอ็นเอทำใหเกิดการปรับแตงยีน เปนตน ในบรรดา

วิธีเหลานี ้ CRISPR-Cas9 ไดร ับความนิยมในการ

ปรับแตงจีโนมพืชมากที่สุด 

การใช GEd ในการพัฒนาพันธุพืชใหตานทาน

โรค ส วนใหญเป นการปรับแตงยีน susceptible 

factor หร ือยีน S ของพืชเจ าบานที่อำนวยความ

สะดวกในการติดเชื้อสาเหตุโรค โดยการยับยั้งยีน S 
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จะชวยสรางความตานทานโรคในพืชได ซึ่งมีตัวอยาง

ความสำเร็จ เชน การปรับแตงยีน novel cap-binding 

protein (nCBP)-1 และยีน nCBP-2 เพื่อใหเกิดความ

ความตานทานตอโรคหัวเนาสีน้ำตาลในมันสำปะหลัง 

(Gomez et al., 2019) การปรับแตงยีน Triticum 

aestivum MILDEW-RESISTANCE LOCUS (TaMLO) 

เพื่อความตานทานโรคราแปงในขาวสาลี (Wang et al., 

2014) การปรับแตงยีน Powdery Mildew Resistance 4 

(PMR4) เพื่อความตานทานโรคราแปงในมะเขือเทศ 

(Santillán et al., 2020) และการปรับแตงยีน Oryza 

sativa ethylene responsive factor (OsERF) 922 

เพื่อความตานทานโรคไหมในขาว (Wang et al., 2016) 

เปนตน เทคนิค GEd มีการพัฒนาอยางตอเนื่อง เชน 

เบส เอดิทติง (base-editing) และไพรม เอดิทติง 

(prime editing) ซึ่งเปนเทคโนโลยีการปรับแตงจีโนม

ขั ้นส ูงที ่พ ัฒนามาจาก CRISPR-Cas9 โดยมีความ

แมนยำสูงกวา สามารถแกไขยีนในระดับเบสเฉพาะ

จุดโดยไมจำเปนตองสรางรอยตัดที ่สายดีเอ็นเอ 

สองเสน (Kaya, 2024)  

 ขอดีของ GEd คือ สามารถแกไขลำดับเบส

ของยีนเปาหมายไดอยางแมนยำ รวดเร็วกวาเมื่อ

เปรียบเทียบกับ GM ทั้งสามารถปรับปรงุคุณภาพและ

ปริมาณของพืชไดโดยไมมีการใสยีนแปลกปลอมจาก

สิ่งมีชีวิตชนิดอื่น ทำใหมีการยอมรับอยางตอเน่ือง แม 

GEd จะมีความแมนยำสูง แตยังมีความเสี่ยงที่อาจ

เกิดข้ึนได เชน อาจเกิดการปรับแตงยีนนอกเปาหมาย 

(off-targeting) ทำใหเกิดการแกไขยีนขึ้นในตำแหนง

ที่ไมตองการได ที่อาจนำไปสูการกลายพันธุที่ไมพึง

ประสงค และสงผลกระทบตอการทำงานของเซลล

และสิ่งมีชีวิตได (Permyakova and Deineko, 2024) 

นอกจากน้ี ขั้นตอนดำเนินการของ GEd ยังไมเสถียร 

จึงตองไดรับการพัฒนาและปรับปรุงอยางตอเนื่อง 

อ ีกท ั ้ งระบบการถ ายฝากองคประกอบเพ ื ่อการ

ปรับแตงจีโนม (transformation) ไดแก การถายฝาก 

gRNA และโปรตีน Cas9 เขาส ู พ ืช และระบบการ

พัฒนาเปนตนใหม (regeneration) ยังคงเปนปญหา

คอขวด ดังนั ้น การศึกษาวิจ ัยระบบการถายฝาก

องคประกอบ และการพัฒนาเปนตนใหมของพืช 

แตละชนิด ใหรองรับตอการใชเทคโนโลยี GEd จึงเปน 

สิ่งสำคัญและจำเปนอยางขาดไมได อีกทั้งการบูรณาการ

ความรวมมือระหวางนักวิจัยดานพันธุวิศวกรรม ดาน

เพาะเลี ้ยงเนื ้อเยื ่อ และดานการประเมินลักษณะ 

จะชวยสงเสริมใหการพัฒนาพันธุ พืชโดยใช GEd 

ประสบความสำเร็จมากย่ิงข้ึนในอนาคต  

ในดานกฎหมายที่เกี่ยวของกับการใช GEd 

ในการพัฒนาพันธุ พ ืชนั ้น กระทรวงเกษตรและ

สหกรณไดออกประกาศกระทรวงเกษตรและสหกรณ 

เรื่อง การรับรองสิ่งมีชีวิตที่พัฒนาจากเทคโนโลยีการ

ปรับแตงจีโนม เพื ่อใชประโยชนในภาคการเกษตร 

พ.ศ. 2567 ประกาศลงราชกิจจานุเบกษา เมื่อวันที่ 

16 กรกฎาคม 2567 และกรมวิชาการเกษตรซึ่ง

รับผิดชอบกรณีพืชและจุลินทรีย ไดออกประกาศ 

กรมวิชาการเกษตร เรื ่อง หลักเกณฑ วิธีการ และ

เงื ่อนไขการรับรองพืชที ่พัฒนาจากเทคโนโลยีการ

ปรับแตงจีโนม พ.ศ. 2567 ประกาศลงราชกิจจานุเบกษา 

เมื ่อวันที่ 15 สิงหาคม 2567 ซึ ่งประกาศทั้งสองมี

วัตถุประสงคเพื่อยกระดับศักยภาพและความเขมแข็ง

ภาคการเกษตรของประเทศและสงเสริมการวิจัย

พัฒนาสิ่งมีชีวิตที่ไดจากเทคโนโลยีการปรับแตงจีโนม 

สูการใชประโยชนอยางมีประสิทธิภาพ 

งานวิจัยเทคโนโลยีชีวภาพในการปรับปรุงพันธุ

พืชตานทานโรคของกรมวิชาการเกษตร 

กรมวิชาการเกษตรมีการวิจัยและพัฒนาที่นำ

เทคโนโลยีเครื่องหมายโมเลกุลมาชวยในการคัดเลือก 

(MAS) และปรับปรุงพันธุ พืชใหตานทานโรคในพืช

หลายชนิด ดังน้ี 
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โรคยอดเนาสับปะรด (heart rot disease) 

เกิดจากเช้ือรา Phytophthora spp. (Figure 2A) ทำให

ใบออนหยุดการเจริญเติบโตและเปลี่ยนเปนสีเหลือง 

เกิดรอยโรคที่ฉ่ำน้ำและรอยเนาที ่โคนตนทำใหใบ 

หลุดรวง หากรุนแรงตนสับปะรดตายได (Ratti et al., 

2018) ปจจุบันเกษตรกรนิยมปลกูสบัปะรดพันธุ MD2 

เพื่อจำหนายในรูปผลสด สับปะรดพันธุนี้มีรสชาติดี 

ทนทานตออาการไสสีน้ำตาลที่เกิดขึ้นจากการเก็บ

รักษาในอุณหภูมิต่ำระหวางการขนสง (Figure 2B) 

แตมีความออนแอตอโรคยอดเนา ดังน้ัน กรมวิชาการ

เกษตรจึงไดพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลสนิปที่สัมพันธ

กับลักษณะความตานทานโรคยอดเนาสำหรับใชใน

การคัดเลือกพันธุ โดยทำการวิเคราะหลำดับนิวคลีโอไทด

ของจีโนมสับปะรดกลุ มพันธุ ออนแอตอโรคเนา ซึ่ง

ไดแก พันธุ MD2 และ MG3 กลุมพันธุตานทาน ไดแก 

พันธุ อินทรชิตขาว และอินทรชิตแดง ดวยวิธีการ

วิเคราะหจีโนไทปจากการตรวจลำดับนิวคลิโอไทด  

(genotyping by sequencing, GBS) แลววิเคราะห

คนหาตำแหนงที่ใหความแตกตางของลำดับนิวคลโีอไทด

ระหวางสับปะรดทั้งสองกลุม โดยเลือกเฉพาะตำแหนง 

ที่มีการเปลี่ยนแปลง (mutation) ของนิวคลีโอไทด

หนึ่งเบส หรือ สนิป (SNP) ที่มีความแตกตางระหวาง

กลุมพันธุและเปนโฮโมไซกัส คัดกรองตำแหนงสนิป 

ซึ่งผลจากงานวิจัยพบตำแหนงสนิปทั้งหมด 12,579 

ตำแหนง และจากการคัดเลือกตำแหนงสนิปที่สงผล

ตอการเปลี่ยนแปลงกรดอะมิโน (nonsynonymous 

coding) พบเครื ่องหมายสนิปชนิดน้ีในยีนตานทาน

โรค จำนวน 2 ยีน ไดแก ยีน E3 ubiquitin-protein 

ligase MED25 binding RING-H2 protein 1 (MBR1) 

ที่ตำแหนงสนิป S6_3252739 และยีน Pathogenesis-

related protein-4-like (PR-4) ที ่ตำแหนงสนิป 

S15_644992 จึงไดทำการพัฒนาไพรเมอรและหาสภาวะ

ที่เหมาะสมสำหรับการตรวจสอบเครื ่องหมายสนิป 

ที่พบดวยเทคนิค tetra-primer ARMS–PCR ไดสำเร็จ 

(จีราพรและคณะ, 2566) เมื่อนำไปทดสอบในประชากร

สับปะรดลูกผสมที่แสดงฟโนไทปตานทานโรคในแปลง

ปลูกในสภาพธรรมชาติ 22 ตน พบวา เครื่องหมาย 

สนิป S6_3252739 และ S15_644992 มีความถูกตอง 

100 และ 81.8% ตามลำดับ (มัลลิกาและคณะ, 2568) 

เทคโนโลยี MAS ดวยเทคนิค tetra-primer ARMS–

PCR สามารถดำเนินการในหอง ปฏิบัติการชีวโมเลกุล

ที่มีเครื่องมือพื้นฐานได เชน เครื่องพีซีอาร เครื่องแยก

แถบดีเอ็นเอ  อยางไรก็ตาม เครื ่องหมายโมเลกุล

ดังกลาวยังตองมีการทดสอบกับประชากรลูกผสม

จำนวนมากขึ้น เพื่อตรวจวิเคราะหความแมนยำของ

วิธ ีการในการระบุความตานทานโรคยอดเนา ใน

สับปะรด ซึ ่งผลที ่ไดจากการวิจ ัยทำใหสามารถ

ดำเนินการคัดเลือกสับปะรดที่ตานทานโรคยอดเนาได

ต้ังแตพืชอายุนอย  

โรคใบดางมันสำปะหลัง (CMD) เกิดจากเช้ือ

ไวรัส Sri Lankan cassava mosaic virus (SLCMV) 

(IPPC-report, 2019) มีแมลงหว่ีขาวยาสูบเปนพาหะ

นำโรค โรคนี้ทำใหพืชแสดงลักษณะใบดางจนถึงเหลือง 

ใบเสียรูป ตนเตี้ย แคระแกร็น และทำใหผลผลิตลดลง

หรือไมไดผลผลิต ยังไมพบพันธุตานทานโรคที่เกษตรกร

ปลูกเพื ่อการคา ดังนั ้น กรมวิชาการเกษตรจึงได

ดำเนินการปรับปรุงพันธุ มันสำปะหลังล ูกผสมให 

ม ีล ักษณะตานทานโรคใบดางมันสำปะหลังจาก 

พันธุ ต านทานที ่ ได ร ับจากมูลน ิธิสถาบันพ ัฒนา 

มันสำปะหลังแหงประเทศไทย 7 พันธุ ไดแก TME3  

C33  IITA-TMS-IBA920057  IITA-TMS-IBA972205  

IITA-TMS-IBA980505  IITA-TMS-IBA980581 และ 

TME B419 โดยนำพันธุ  เหล าน้ีมาใชในการสราง

ลูกผสม และใชเครื ่องหมายโมเลกุลที ่ส ัมพันธกับ

ลักษณะความตานทานโรคใบดางมันสำปะหลัง 11 

เครื่องหมายสำหรับการคัดเลือกลูกผสมที่ตานทาน 



  

Thai Agricultural Research Journal Vol. 43 No. 2 May - August 2025                                   221 

( จ ี ร าพรและคณะ , 2563; Kansup et al., 2024) 

ผลการทดลอง พบวา สามารถตรวจพบลูกผสมชุด 

ป 2565-2567 ที ่มีเครื่องหมายตานทานโรคใบดาง

ครบทั้ง 11 เครื ่องหมาย จำนวน 18 สายพันธุ เชน 

CMR65-96-03 (เกิดจาก C33 x KU50), CMR65-97-02 

(C33 x MMAL63), CMR65-99-02 (C33 x Rayong11), 

CMR66-97-1 และ CMR66-97-22 (MNGA1 x IITA-

TMS-IBA 920057 หร ือ อ ิทธิ3) เป นต น ซ ึ ่ งการ

ทดลองนี้ชี้วา MAS ชวยลดจำนวนตนของลูกผสมที่

ทำการตรวจสอบลักษณะความตานทานโรคดวยการ

ปลูกเชื้อสาเหตุโรค ทำใหนักปรับปรุงพันธุสามารถ

คัดเลือกเฉพาะลูกผสมตนที ่มีแถบดีเอ็นเอของยีน

ตานทานโรคเพื่อนำไปตรวจสอบอาการรวมกับเช้ือ

สาเหตุ และประเมินลักษณะทางการเกษตรอื่น ๆ ทำ

ใหลดการใชทรัพยากรและรนระยะเวลาการปรับปรุง

พันธุมันสำปะหลังตานทานโรคใบดางมันสำปะหลังได  

 โรครากปมในมันสำปะหลัง (cassava root 

knot disease) ม ี ส า เ ห ตุ จ า ก ไ ส  เ ด ื อ น ฝ อ ย 

Meloidogyne incognita จากรายงานของ อุดมศักด์ิ 

และบัญชา (2555) พบวา ไสเดือนฝอยเขาทำลายมัน

สำปะหลังพันธุหวยบง80 ในป พ.ศ. 2554 ทำใหผล

ผลิตลดลงถึง 70% ซึ่งมันสำปะหลังจะไมแสดงอาการ

ผิดปกติบนสวนเหนือดิน ทำใหไมทราบการติดเช้ือ

จนกระทั่งตอนเก็บเกี ่ยว กรมวิชาการเกษตรจึงได

พัฒนาเครื่องหมายสนิปที่สัมพันธกับลักษณะความ

ตานทานโรครากปมสำหรับนำมาใชในการคัดเลือก

พันธุ  พบวา เครื ่องหมายสนิป S2_5300154 บน

โครโมโซมที่ 2 สัมพันธกับความตานทานโรครากปม 

เมื่อทดสอบกับมันสำปะหลังจากแปลงรวบรวมพันธุ

ของศูนยวิจัยพืชไรระยองจำนวน 71 พันธุ  พบวา

เครื่องหมายสนิปดังกลาวมีความถูกตองในการตรวจ

คัดเลือกพันธุมันสำปะหลังตานทานโรครากปมถึง 

70.4% (มัลลิกาและคณะ, 2565) 

โรคราสนิมถั ่วเหลือง มีสาเหตุจากเชื้อรา 

Phakopsora pachyrhizi ทำใหถั ่วเหลืองแสดง

อาการใบมีจุดสีน้ำตาลแดง กรมวิชาการเกษตรได

รวมกับมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร ศึกษาหาตำแหนง

ยีนที ่ควบคุมลักษณะความตานทานโรคราสนิมใน

ประชากรถ่ัวเหลืองช่ัวที่ 2 และ 3 จากคูผสมระหวาง

พันธุ  กวก. เชียงใหม5 กับพันธุ ส ุโขทัย2 โดยการ

วิเคราะห QTL พบเครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR ที่

เกี่ยวของกับความตานทานโรคราสนิม 3 เครื่องหมาย 

ไดแก Satt472 Satt288 และ Satt012 (สมศักด์ิ 

และคณะ, 2548) เครื่องหมายเหลานี้มีตำแหนงบน

โครโมโซมอยูบริเวณเดียวกับยีนตานทานตอโรครา

สนิมถั่วเหลือง resistance to P. pachyrhizi (Rpp) 

4 และสามารถใชในการคัดเลือกพันธุถ่ัวเหลืองที่มีเช้ือ

สายมาจากพันธุ กวก. เชียงใหม5 ที่มีความตานทาน

โรคราสนิมไดอยางมีประสิทธิภาพ (จีราพรและคณะ, 

2554) อยางไรก็ตาม เครื่องหมายโมเลกุลทั้งสามน้ี

อาจไมสามารถใชคัดเลือกพันธุถั ่วเหลืองที่ไมไดสืบ 

เชื ้อสายมาจากพันธุ กวก. เชียงใหม5 เนื ่องจากมี

ความจำเพาะกับพื้นฐานทางพันธุกรรมของประชากร

ที่ทำการทดสอบ ดังนั้นหากตองการใชเครื่องหมาย

โมเลก ุลเหลาน ี ้ ไปใช ก ับประชากรกลุ มอ ื ่นควร

ทำการศึกษาประสิทธิภาพของเครื ่องหมายในการ

คัดเลือกพันธุในประชากรกลุมน้ัน ๆ กอน 

โรคเหี่ยวในสับปะรด (pineapple mealybug 

wilt) เกิดจากเชื้อไวรัส pineapple mealybug wilt 

associated virus (PMWaVs) มีเพลี้ยแปงเปนพาหะ 

และมดชวยแพรกระจายเพลี้ยแปง ระบาดรุนแรงใน

ประเทศไทยตั ้งแตป พ.ศ. 2546 ทำใหผลผลิตและ

คุณภาพสับปะรดเสียหาย กรมวิชาการเกษตรได

ดำเนินการแกปญหาโดยการผลิตหนอพันธุสับปะรด

ปลอดโรค โดยตรวจสอบเชื ้อ PMWaVs เพื ่อเลือก 

ต นพ ันธ ุ ท ี ่ปลอดโรคเห ี ่ยวด วยเทคนิค reverse 
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transcription polymerase chain reaction (RT-PCR) 

กอนนำไปขยายเพิ่มจำนวน (คณะทำงานโครงการการ

พัฒนาการผลิตหนอพันธุ ปลอดโรคเหี ่ยวจากการ

เพาะเลี้ยงเน้ือเย่ือและการสรางแปลงตนแบบการผลติ

สับปะรดปลอดโรคเหี่ยวแบบบรูณาการ, 2559) ทำให

ไดหนอพันธุที่ปลอดโรคอยางแทจริง และลดปญหา

การมีไวรัสแฝงในหนอพันธุ อยางไรก็ตาม วิธีการน้ี

ตองมีการตรวจสอบเชื ้อกอนการสงมอบหนอพันธุ 

ทุกครั ้ง ซึ ่งใชทรัพยากรและเวลาในการตรวจสอบ 

ดังนั้นเพื่อเปนการแกไขปญหาอยางยั่งยืนควรมีการ

ดำเนินการพัฒนาพันธุสับปะรดใหมีความตานทานตอ

โรคเหี ่ยว โดยการพัฒนาเคร ื ่องหมายโมเลกุลที่

สัมพันธกับลักษณะความตานทานโรคเหี่ยวสำหรับใช

ในการคัดเลือกพันธุ  หรือศึกษายีนที ่เกี ่ยวของกับ

ความตานทานโรคเหี ่ยว และใช  เทคโนโลยีการ

ปรับแตงจีโนมในการปรับแตงยีนดังกลาวเพื่อสราง

ความตานทานโรคใหแกสับปะรด  

 โรคใบไหมในมันสำปะหลัง (cassava bacterial 

blight, CBB) เกิดจากเช้ือแบคทีเรีย Xanthomonas 

axonopodis pv. Manihotis กรมวิชาการเกษตรได

มีงานวิจัยการประเมินระดับความตานทานของมัน

สำปะหลังจากเชื้อพันธุกรรมจำนวน 548 พันธุ เพื่อ

หาพันธุ ท ี ่ต านทานตอโรคใบไหม โดยทำในสภาพ

โรงเรือนดวยวิธ ีการตัดใบ พบมันสำปะหลัง 3 พันธุ 

ที ่คอนขางตานทานตอโรคใบไหม ไดแก MCUB23 

CR19 แล ะ  MARG2 (Moonjuntha et al., 2012) 

อยางไรก็ตาม ผลการทดลองที่ทดสอบในสภาพโรงเรอืน

น้ี ใชวิธีการปลูกเช้ือแบคทีเรียกอโรคดวยวิธีการตัดใบ 

ซึ่งแตกตางจากวิธีการเขาทำลายในธรรมชาติ จึงควร

มีการทดสอบระดับความตานทานซ้ำดวยวิธกีารปลูก

เชื้อที่คลายคลึงกับสภาพธรรมชาติ เชน วิธีการพน

เซลลแขวนลอยเชื ้อ เพื ่อใหเชื ้อแบคทีเรียกอโรค 

เขาทำลายมันสำปะหลังจากชองเปดธรรมชาติ รวมถึง

การพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลที่สัมพันธกับลักษณะ

ตานทานโรคใบไหมกับมันสำปะหลังพันธุ ต าง ๆ 

ในประเทศไทย สำหรับนำมาใชในการคัดเลือกพันธุ

ตานทานโรคใบไหมตั้งแตชวงแรกของกระบวนการ

ปรับปรุงพันธุ  และเพื ่อสามารถกำหนดคูผสมเพื่อ

สรางลูกผสมมันสำปะหลังใหตานทานโรคใบไหม  

ใหแมนยำมากย่ิงข้ึน 

สวนเทคโนโลยี GS มีการศึกษาจีโนมของเช้ือ

ไวรอยด Columnea latent viroid (CLVd) ในสกุล 

Pospiviroid ที่เปนเช้ือสาเหตุโรคในมะเขือเทศ มะอกึ 

และมะเขือเปราะ ซึ ่งจีโนมของ CLVd มีขนาดเล็ก

ประมาณ 367-374 นิวคลีโอไทด และไดศึกษาการ

กลายพันธุและวิวัฒนาการของเชื้อในพืชอาศัยเพื่อ

เปนแนวทางในการควบคุมโรคพืช (ปริเชษฐและคณะ, 

2567) สำหรับเทคโนโลยี GEd กรมวิชาการเกษตรยัง

มีงานวิจัยที่อยูระหวางดำเนินการ ซึ ่งกองแผนงาน

และวิชาการ (2567) ไดรวมรวมไว เชน การปรับแตงยีน 

Polyphenol oxidase (PPO) เพื่อพัฒนาพันธุสับปะรด

ใหทนทานตออาการไส ส ีน ้ำตาล การปร ับแต งยีน 

Eukaryotic Translation Initiation Factor 4E (eIF4E) 

เพื ่อความตานทานโรคไวรัสวงแหวนในมะละกอ และ 

การปรับแตงยีน Capsicum annuum ethylene 

responsive factor 28  (CaERF28 )  เพ ื ่อใหเกิด

ความตานทานโรคแอนแทรกโนสในพริก เปนตน  

บทสรุป 

 เทคโนโลยีชีวภาพสำหรับการปรับปรุงพันธุ

พืชเพื่อตานทานโรคโดยใชประโยชนจากจีโนไทปหรือ

สารพันธุกรรม ไดแก MAS GS GM และ GEd เปน

เทคโนโลยีที่ชวยใหการพัฒนาพันธุ พืชตานทานโรค 

ทำไดรวดเร็ว ตรงเปาหมาย และมีประสทิธิภาพ สามารถ

ลดขอจำกัดดานพื้นที่ทำการทดลอง งบประมาณ และ

แรงงาน เมื่อเทียบกับวิธีการปรับปรุงพันธุแบบด้ังเดิม 
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โดยเฉพาะอยางยิ่ง เทคโนโลยี MAS และ GS ที่ไมได

รับอิทธิพลจากสิ่งแวดลอม ทำใหการคัดเลือกพันธุมี

ความแมนยำ อีกทั้งยังสามารถดำเนินการคัดเลือกได

ตั ้งแตพืชอายุนอย รวมทั ้งสามารถคัดเล ือกหรือ 

คัดกรองกลุมประชากรลูกผสมที่มีลักษณะเปาหมาย

ไดจากประชากรลูกผสมที่ไดทั้งหมดพรอมกัน ซึ่งเปน

การเพิ่มโอกาสในการตรวจพบลูกผสมที่มีการเขาคู

ของยีนหรือโครโมโซมที่ถูกตองจากลูกผสมทั้งหมด 

สวนเทคโนโลยี GM และ GEd สามารถเปลี่ยนแปลง

สารพันธุกรรมเพื ่อพัฒนาพันธุพืชใหมีลักษณะตาม

ตองการในจำนวนรุนการคัดเลือกที่นอยลง เทคโนโลยี 

GM สามารถปรับปรุงพันธุพืชที่ขามขอบเขตการผสม

พันธุตามธรรมชาติได เชน การสรางพืชตานทานโรค

โดยใชยีนจากสิ่งมีชีวิตชนิดอื่น กรมวิชาการเกษตรได

นำเทคโนโลยีชีวภาพสมัยใหมมาประยุกตใชในการ

ปรับปรุงพันธุพืชใหตานทานโรคเพื ่อแกปญหาการ

ระบาดของโรคพืชในพืชเศรษฐกิจ ทำใหการปรับปรุง

พันธุพืชตานทานโรคสามารถดำเนินการไดรวดเร็วและ

มีประสิทธิภาพมากข้ึน  
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