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บทคัดย่อ: ถั่วฝักยาว [Vigna unguiculata subsp. sesquipedalis (L.) Verdc.] เป็นพืชผกัท่ีมีความสำาคญั
ทางเศรษฐกิจของไทยชนิดหนึ่งในจำานวนหลายสายพนัธุ ์ โดยท่ีถั่วงูเป็นถั่วสายพันธุ์หนึ่งของถั่วฝักยาวท่ีมี
ความกรอบเป็นพิเศษ มีลกัษณะฝักสัน้ รูปรา่งผิวฝักขรุขระ บดิงอ และเปลือกหนากวา่ถั่วฝักยาว โดยปัจจยัท่ี
ทำาใหล้กัษณะฝักของถั่วฝักยาวและถั่วงแูตกตา่งกนันัน้อาจจะมาจากปริมาณเสน้ใยเซลลโูลส เฮมิเซลลโูลส
และลกินินในฝัก การวิจยันีจ้งึมีวตัถปุระสงคเ์พ่ือคน้หาตำาแหนง่ QTL ท่ีควบคมุปรมิาณเสน้ใยเซลลโูลส เฮมิ
เซลลโูลส ลกินิน และความยาวฝักในถั่วฝักยาว โดยใชป้ระชากรชั่วท่ี 2 จากการผสมพนัธุถ์ั่วง ูและถั่วฝักยาว
พนัธุร์ะยา้ในการหาตำาแหนง่สนิปส ์ (SNP) สรา้งแผนท่ีพนัธกุรรม และใชห้าปรมิาณเสน้ใยและความยาวฝัก 
จากการเก็บขอ้มลูพบวา่ความยาวฝักในประชากรอยูใ่นชว่ง 23.70-75.50 เซนตเิมตร และมีปรมิาณเซลลโูลส 
เฮมิเซลลโูลส และลกินินอยูใ่นชว่ง 18.03-25.16, 5.87-12.07 และ 1.56-8.77 % ตามลำาดบั เม่ือวิเคราะหห์า 
QTL โดยใชส้นิปสจ์ ำานวน 441 เครือ่งหมาย พบตำาแหนง่ QTL ทัง้หมด 6 ตำาแหนง่ โดยมี 4 QTL ท่ีควบคมุ
ความยาวฝัก ซึง่วางตวัอยูบ่นกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 4 และ 7.2  ลงิคเ์กจละ 1 ตำาแหนง่ และบนลงิคเ์กจ 8 ทัง้หมด 2 
ตำาแหนง่  และ 2 QTL ท่ีควบคมุปรมิาณเซลลโูลสบนกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 8 และ 10 ตามลำาดบั อีกทัง้พบวา่ QTL ท่ี
ควบคมุปรมิาณเซลลโูลสบนกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 8 มีความคลา้ยคลงึกบัการศกึษาก่อนหนา้นีบ้นกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 1 
และ QTL ท่ีควบคมุปรมิาณความยาวฝักบนกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 4 และ 8 มีความคลา้ยคลงึกบัการศกึษาก่อนหนา้
นีบ้นกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 3 และ 7 ตามลำาดบั
ค�ำส�ำคัญ: ถั่วฝักยาว, DArTSeq, เสน้ใย, แผนท่ีพนัธกุรรม
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ABSTRACT: Yardlong bean [Vigna unguiculata subsp. sesquipedalis (L.) Verdc.] is one of an economically 
important vegetable legume crop in the Thailand. Ngu bean is a type of yardlong beans in which the 
pod texture is crispy, curly, wrinkled, rougher, thicker and shorter than yardlong beans. The different of 
texture between yardlong bean and Ngu bean is expected due to the amount of fiber in bean pod: 
cellulose, hemicellulose and lignin. The objective of this study is to identify the quantitative trait loci 
(QTLs) controlling pod length and the amount of cellulose, hemicellulose and lignin of yardlong 
bean. An F2 population of cross between Ngu bean and yardlong bean cultivar “Raya” was used 
to construct genetic map of Single Nucleotide Polymorphism (SNP) markers and evaluate for pod 
length and pod fiber content. The pod length of F

2
 population ranged from 23.7-75.5 cm. The fiber 

content of cellulose, hemicellulose and lignin varied from 18.03-25.16, 5.87-12.07 and 1.56-8.77%, 
respectively. A genetic map containing 441 SNPs was constructed and used to identify six quantitative 
trait loci (QTLs) for these traits. Four QTLs responsible for pod length were found one each on LG4 
and LG7.2 and 2 QTLs on LG8. QTL analysis detected two QTLs related for cellulose content on 
LG8 and LG10. Moreover, QTL of cellulose content on LG8 was similar to LG1 and QTL of pod 
length on LG4 and LG8 were similar to LG7 and LG3 which were identified by previous work
Keywords: Yardlong bean, DArTseq, fiber, genetic map

 ค�ำน�ำ

ถัว่ฝักยาว (Vigna unguiculata subsp. sesquipedalis 
(L.) Verdc.) (2n = 2x = 22) เป็นพืชผกัท่ีมีความ
สำาคญัทางเศรษฐกิจของไทยชนิดหนึง่ โดยผูค้นนิยม
บรโิภคฝัก ทัง้ฝักสดและแบบปรุงสกุ ซึง่ในถั่วฝักยาว
นัน้มีคณุคา่ทางอาหารสงูประกอบดว้ย โปรตีน กรดอะ
มิโน วิตามิน แรธ่าต ุ และใยอาหารท่ีสงู ถั่วฝักยาวนัน้
มีช่ือสามญัในภาษาตา่งๆ หลากหลาย เชน่ yardlong 
bean, asparagus bean, bodi bean, string bean, 
long-podded cowpea, dow gauk, Chinese long 
bean และ snake bean เป็นตน้ (จฑุารตัน,์ 2529) ใน
ทวีปเอเชียถั่ วฝักยาวมีถ่ินกำาเนิดท่ีจีนและอินเดีย 
ถั่วฝักยาวสามารถปลูกไดต้ลอดทัง้ปี เก็บเก่ียวฝัก
ออ่นได ้2 – 4 ครัง้ หลงัจากปลกู 50 วนั (Kongjaimun 
et al., 2012) ในปี 2559 ประเทศไทยนัน้มีพืน้ท่ีปลกู 
80,809 ไร ่ และไดผ้ลผลติทัง้หมด 99,874 ตนั (ศนูย์
เทคโนโลยีสารสนเทศและการสื่อสาร กรมสง่เสรมิ
การเกษตร, 2560) ถั่วฝักยาวนัน้มีหลายสายพันธุ ์ ซึง่
ถั่ วงูเป็นหนึ่งในสายพันธุ์ของถั่วฝักยาว ถั่วงูนั้นมี
ลกัษะเด่นท่ีแตกต่างจากถั่วฝักยาวทั่วไปคือ มีผิว
ฝักขรุขระคลา้ยเกลด็ง ู ฝักจะบดิมว้นงอไมต่รง ฝักใหญ่ 
เนือ้หนา และยงัมีความกรอบสงูกวา่ถั่วฝักยาว (กรุง, 
2551) โดยลกัษณะความแตกตา่งของฝักถั่วฝักยาว 
และถั่วงูนั้นอาจจะเป็นผลจากปริมาณเสน้ใย คือ 
เซลลโูลส เฮมิเซลลโูลส และลกินินในฝักถั่ว 

เซลลูโลส เฮมิเซลลูโลส และลิกนิน เป็น
สารประกอบอินทรยีใ์นผนงัเซลลข์องพืช (Chen, 2014) 
เซลลโูลส (cellulose) เป็นคารโ์บไฮเดรตประเภทโฮโมพอ
ลแิซก็คาไรด ์(homopolysaccharide) ท่ีประกอบขึน้
จากนำา้ตาล D-glucose หลายโมเลกลุเช่ือมตอ่กนั
ดว้ยพนัธะไกลโคไซด ์ ท่ีต ำาแหนง่ β-1,4 (Heldt and 
Piechulla, 2005; Collard and Blin, 2014) เฮมิเซลลโูลส 
(hemicellulose) เป็นพอลิแซ็กคาไรดส์ายสัน้ๆ ท่ี
ประกอบดว้ยนำา้ตาล 500-3000 หนว่ย (Heldt and 
Piechulla, 2005) โดยจดัเป็นพอลแิซก็คาไรดป์ระเภท   
เฮเทอโรพอลิแซ็กคาไรด ์(hetropolysaccharide) ท่ี
ประกอบไปดว้ยนำา้ตาลเพนโทส (pentose) นำา้ตาลเฮก
โซส (hexoses) และกรดนำา้ตาล (sugar acids) ซึง่
ตอ่กนัโดยพนัธะไกลโคไซด ์ ท่ีต ำาแหนง่ β-1,4 และ 
β-1,3 ในบางครัง้ (Babu et al., 2014) ลกินิน (Lignin) 
เป็นสารประกอบประเภทฟีนอลท่ีเสรมิสรา้งความแขง็
แรงใหก้บัผนงัเซลลท์ตุยิภมิู (secondary cell walls) 
ของพืชและมีคณุสมบตัไิมล่ะลายนำา้ (hydrophobicity) 
(Bonawitz and Chapple, 2010) โดยลกินินนัน้ประกอบ
ดว้ยสารประกอบฟีนอล 3 ตวั คือ พาราคมูารลิแอลกอฮอล ์
(p-coumaryl alcohol), โคนิเฟอรลิแอลกอฮอล ์(coniferyl 
alcohol), และไซนาพิลแอลกอฮอล ์(sinapyl alcohol)

ในปี 2012 Kongjaimun et al. ไดค้น้หา QTL ท่ี
ควบคมุความยาวฝักโดยใชป้ระชากร BC

1
F

1
 จาก

การผสมถั่วฝักยาว JP81610 และถั่วพุม่พนัธุป่์า 
TVnu457 ดว้ยเครือ่งหมาย SSR พบ QTL ทัง้หมด 7 
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ตำาแหนง่ ท่ีควบคมุความยาวของฝัก และในปี 2016 
Suanum et al. ใชป้ระชากร F

2
 และ BC

1
F

1
 

(JP816109 x TVnu457) คน้หาตำาแหนง่ของ QTL ท่ี
ควบคมุปรมิาณเสน้ใยในฝักโดยใชเ้ครือ่งหมาย SSR 
และพบ QTL ในประชากร F

2
 ทัง้หมด 4 ตำาแหนง่ 

และในประชากร BC
1
F

1
 6 ตำาแหนง่ ท่ีควบคมุปรมิาณ

เสน้ใยในฝัก 
ในปัจจุบันนั้นมีการใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอ

อยา่งแพรห่ลายเพ่ือคน้หายีนท่ีควบคมุลกัษณะตา่งๆ 
ซึง่เครือ่งหมายโมเลกลุสนิปส ์ (Single Nucleotide 
Polymorphism : SNP) เป็นเครือ่งหมายดีเอน็เอชนิด
หนึง่ท่ีนิยมใชใ้นขา้ว ขา้วบารเ์ลย ์ ออ้ย และมะเขือ
เทศ เป็นตน้ (Nemli et al., 2017) การหาเครือ่งหมาย
โมเลกลุสนิปสน์ัน้สามารถทำาไดห้ลายวิธี หนึง่ในนัน้
คือ เทคนิค DArTseq ซึง่เป็นวิธีท่ีใชเ้ทคนิค geno-
typing-by-sequencing (GBS) รว่มกบั Diversity 
Arrays Technology (DArT) ท่ีลดความซบัซอ้นดว้ย
เทคโนโลยี Next generation sequencing (Kilian et 
al., 2016; Phung et al., 2014; Raman et al., 2014) 
เทคนิคนีจ้ะไดเ้ครือ่งหมายโมเลกลุสนิปสจ์ ำานวนมาก 
และราคาถกูกวา่เทคนิคอ่ืน (Jaccoud et al., 2001; 
Kilian et al., 2016) ในการศกึษาครัง้นีไ้ดว้ิเคราะห์
เครื่องหมายโมเลกุลสนิปสแ์ละนำามาสรา้งแผนท่ี
พนัธกุรรมเพ่ือคน้หา QTL โดยคาดหวงัวา่จะสามารถ
คน้หา QTL ท่ีควบคมุปรมิาณเสน้ใยเซลลโูลส เฮมิ
เซลลโูลส ลกินิน และความยาวฝักในถั่วฝักยาวได ้
และสามารถนำาไปใชเ้ป็นขอ้มลูพืน้ฐานในการคน้หา
ยีนท่ีควบคมุลกัษณะขา้งตน้ตอ่ไปได ้

อุปกรณแ์ละวธีิกำร

ประชำกรพชื

ประชากรถั่วฝักยาวชั่วท่ี 2 (F
2
) สรา้งโดยใช้

คูผ่สมระหวา่งถั่วงแูละถั่วฝักยาวพนัธุร์ะยา้ โดยใชถ้ั่ว
งเูป็นพนัธุแ์มมี่ความยาวฝักประมาณ 31 เซนตเิมตร 
และถั่วฝักยาวพนัธุร์ะยา้เป็นพนัธุพ์่อซึ่งมีความยาว
ฝักประมาณ 39 เซนตเิมตร (ดวงใจ และคณะ, 2559) 
ปลกูประชากร F

2 
จำานวน 92 ตน้ โดยปลกูรว่มกบัตน้

พอ่แมใ่นสภาพแปลงทดลอง ท่ีแปลงทดลองภาควิชา
พืชไร่นา คณะเกษตรกำาแพงแสน มหาวิทยาลัย
เกษตรศาสตร ์ วิทยาเขตกำาแพงแสน ช่วงเดือน

มีนาคม ถึง มิถุนายน 2560 

กำรสกัดดเีอน็เอและส่งวเิครำะหเ์คร่ืองหมำย
โมเลกุล

สกดัดีเอน็เอจากใบออ่นถั่วฝักยาวของประชากร 
F

2
 และพนัธุพ์อ่แม ่ ดว้ยวิธี CTAB ท่ีประยกุตจ์ากวิธี

ของ Lodhi et al., 1994 ตรวจสอบปรมิาณและ
คณุภาพดีเอ็นเอดว้ยวิธีเจลอิเล็กโทรโฟรีซิส (Gel 
electrophoresis) และเครื่องวิเคราะห ์ Nanodrop 
(NanoDrop™ 8000 Spectrophotometer) จากนัน้นำา
ไปวิเคราะหห์าตำาแหน่งสนิปส ์ ดว้ยเทคนิค DArTSeq 
ท่ี Diversity Arrays Technology Pty. Ltd มหาวิทยาลยั
แคนเบอรร์า่ ประเทศออสเตรเลยี 

กำรวเิครำะหป์ริมำณเส้นใย

เก็บฝักแหง้จากตน้ F
2
 92 ตน้ และตน้พอ่แม ่

พนัธุล์ะ 10 ตน้ ตน้ละ 10 ฝัก นำามาอบแหง้ท่ี 80 
องศาเซลเซียส เป็นเวลา 24 ชั่วโมง นำาไปบดดว้ย
เครือ่งบดละเอียดจนเป็นผง รอ่นผ่านตะแกรงร่อน
ขนาด 0.8 - 1 มิลลเิมตร และนำาไปวิเคราะหป์รมิาณ
เสน้ใยโดยใชว้ิธี Filter bag technology ตามวิธีของ
บรษัิทผูผ้ลติ (โอเมกา้ ไซนแ์อนติฟิค) ซึง่พฒันามา
จาก Van Soest et al. (1991) เริม่จากการวิเคราะห์
เปอรเ์ซน็ต ์ Neutral Detergent Fiber (NDF) และ 
Acid Detergent Fiber (ADF) ดว้ยเครือ่ง ANKOM-200 
Fiber Analyzer โดยการวิเคราะหเ์ปอรเ์ซน็ต ์NDF นัน้
เริม่จากนำา filter bag สารละลาย Neutral detergent 
โซเดียมซัลไฟตแ์อนไฮดรัส และเอนไซมแ์อลฟา
อะไมเลสใสล่งในเครือ่งตัง้คา่ความรอ้น 100 องศา
เซลเซียส และป่ันเป็นเวลา 75 นาที เม่ือครบเวลาให้
ปล่อยสารละลายทิง้แลว้จึงใส่นำา้รอ้นและเอนไซม์
แอลฟาอะไมเลส ป่ันนาน 5 นาที ทำาซำา้ 2 รอบ โดย
รอบสดุทา้ยไมใ่สเ่อนไซม ์แลว้แชใ่น acetone นาน 5 
นาที จากนัน้นำาไประเหย acetone ออกในตูด้ดูควนั 
นำาไปอบท่ีอณุหภมิู 105 องศาเซลเซียส และชั่งนำา้
หนกัตวัอยา่ง จากนัน้นำาไปวิเคราะหเ์ปอรเ์ซน็ต ์ADF 
ซึง่ใชว้ิธีเดียวกบัการวิเคราะหเ์ปอรเ์ซน็ต ์NDF โดยใส่
เฉพาะสารละลาย Acid detergent หลงัจากนัน้
วิเคราะหเ์ปอรเ์ซน็ต ์ Acid Determined Lignin 
(ADL) ดว้ยการนำา filter bag หลงัการวิเคราะห์
เปอรเ์ซน็ต ์ADF แชใ่น 72% กรดซลัฟรูกิ และกดตวั
อยา่งทกุๆ 30 นาที เป็นเวลา 3 ชั่วโมง แลว้นำา filter 
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bag มาลา้งดว้ยนำา้สะอาดก่อนแชใ่น acetone นาน 
5 นาที จากนัน้นำาไประเหย acetone ออกในตูด้ดู
ควนั นำาไปอบท่ีอณุหภมิู 105 องศาเซลเซียส และชั่ง
นำา้หนกัตวัอยา่ง แลว้นำา filter bag ใสล่งใน crucible 
นำาเขา้เผาในเครือ่ง muffle furnace ท่ีอณุหภมิู 550 
องศาเซลเซียส เป็นเวลา 6 ชั่วโมง โดยนำา้หนกัของ
การวิเคราะหต์่างๆ นำามาใชค้ ำานวณคา่เปอรเ์ซน็ตข์อง
ปรมิาณเสน้ใยเซลลโูลส เฮมิเซลลโูลส และลกินิน ดงันี ้
%ADF - %ADL, %NDF - %ADF และ %ADL - %Ash 
ตามลำาดบั

กำรประเมนิค่ำอัตรำพนัธุกรรม

คำานวณค่าอัตราพันธุกรรมของลักษณะ
ปรมิาณเสน้ใยเซลลูโลส เฮมิเซลลโูลส ลกินิน และ
ความยาวฝักโดยใชสู้ตร

(Burton and Devane, 1953) โดยท่ี σ2
F2 คือคา่

ความแปรปรวนของของลักษณะท่ีแสดงออกใน
ประชากร F

2
, σ2

P1คือค่าความแปรปรวนของของ 
ลกัษณะท่ีแสดงออกของพันธุถ์ั่วง ู และ σ2

P2 คือคา่
ความแปรปรวนของลักษณะท่ีแสดงออกของ
ถั่วฝักยาวพนัธุร์ะยา้

กำรวเิครำะห ์QTL ทีค่วบคุมปริมำณเส้นใยและ
ควำมยำวฝัก

นำาเครื่องหมายสนิปสท่ี์ไดจ้ากการวิเคราะห์
ดว้ยเทคนิค DArTSeq มาสรา้งแผนท่ีพันธุกรรมดว้ย
โปรแกรม QTL IciMapping v.4.1 (http://www.         
isbreeding.net) โดยใชค้่า LOD เท่ากบั 8.7 ดว้ยวิธี 
RECORD และกำาหนดคา่ window size เทา่กบั 5 และ
การวิเคราะห ์ Interval mapping ใชวิ้ธีการ inclusive 
composite interval mapping (ICIM) (Wang et al., 
2016) โดยกำาหนดคา่ Step เทา่กบั 1 เซนตมิอรแ์กน 
(cM) ท่ีระดบันยัสำาคญัทางสถิต ิP<0.001 และคา่ LOD 
threshold เทา่กบั 3

ผลกำรศกึษำและวจิำรณ์

กำรกระจำยตวัของลักษณะตำ่งๆ ทีศ่กึษำ

ผลการวิเคราะหป์ริมาณเสน้ใยเซลลูโลส เฮมิ

เซลลโูลส ลกินิน และความยาวฝักในประชากร F
2
 

และพอ่แม ่ พบว่าปริมาณเซลลูโลส เฮมิเซลลโูลส 
และลิกนินกระจายอยู่ในช่วง 18.03-25.16, 5.87-
12.07 และ 1.56-8.77% ตามลำาดบั และความยาว
ฝักนัน้อยูใ่นชว่ง 23.70-75.50 เซนตเิมตร (Figure 1) 
ซึง่แสดงใหเ้หน็วา่ลกัษณะดงักลา่วในประชากรรุน่ F

2
 

นั้นมีการกระจายตัวแบบต่อเน่ือง (Continuous 
distribution) หมายความว่าลักษณะเหล่านีเ้ป็น
ลกัษณะเชิงปริมาณ (Quantitative trait) เกิดจาก
การควบคมุดว้ยกลุม่ของยีน (Polygene) ท่ียีนแตล่ะ
ตัวมีผลต่อการแสดงออกนอ้ยและไดร้บัผลกระทบ
จากสภาพแวดลอ้มต่อการแสดงออกของยีน อีกทัง้
ยงัมีการกระจายตวัของทกุลกัษณะท่ีศกึษานอกเหนือ
ไปจากพอ่และแม ่(Transgressive segregation) โดย
ประชากรรุน่ F

2
 นัน้มีปรมิาณเซลลโูลส เฮมิเซลลโูลส 

ลกินิน และความยาวฝักมากหรอืนอ้ยกวา่พอ่แม ่ ซึง่
เกิดจากการรวมตวักนัของกลุม่ยีนท่ีควบคมุลกัษณะ
นัน้ๆ จากพ่อและแม ่ ซึง่อาจจะมีผลในเชิงบวกมาก
ขึน้ หรอืลบมากขึน้ก็ได ้(Rieseberg et al., 1999) ซึง่
สอดคลอ้งกบัการศกึษาปรมิาณเซลลโูลส เฮมิเซลลโูลส
และลกินินในประชากรถั่วฝักยาวรุน่ F

2:3
 ของ Suanum 

et al. (2016) และการศกึษาความยาวฝักในรุน่ F
2
 ของ 

Kongjaimun et al. (2012) และจาก Figure 1 (C) 
จะเห็นไดว้่าการกระจายตัวของลักษณะปริมาณลิ
กนินในประชากรรุน่ F

2
 มีลกัษณะเบข้วา (Positive 

skewness) แสดงใหเ้หน็วา่ลกัษณะปรมิาณลกินินมีการ
แสดงออกของยีนเป็นแบบ complementary epista-
sis หรอื non epistatic interaction กลา่วคือ มียีนท่ี
ควบคมุปรมิาณลกินินมากกวา่ 1 ยีน และยีนเหล่า
นั้นเป็นอิสระต่อกนั โดยยีนแต่ละตัวควบคุมตา่ง
กระบวนการกนั แต่สารสารขั้นสุดทา้ยของแตล่ะ
กระบวนการมาทำาปฏิกิริยาร่วมกันทำาให้เกิดเป็น
ลกัษณะปรมิาณลกินิน (Snape and Riggs, 1975) 
โดยการกระจายตวัของประชากรในรุน่ลกูชีใ้หเ้ห็นวา่
ในพนัธุพ์อ่และแม่นัน้มียีนเพ่ิมหรอืลดปรมิาณเสน้ใย
ทัง้ 3 ชนิด อีกทัง้ยงัมียีนท่ีควบคมุใหฝั้กสัน้หรอืยาว 
และแสดงให้เห็นว่าเกิดการรวมกันใหม่ของยีน 
(recombination) ท่ีเกิดจากการ crossing over ใน
ขัน้ตอนการแบง่เซลลแ์บบไมโอซสิ จงึทำาใหป้ระชากร
ในรุน่ F

2
 แสดงลกัษณะท่ีนอกเหนือจากพอ่แมใ่หเ้หน็ 

(Rieseberg et al., 1999)
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Figure 1. Frequency distribution of 92 F
2
 plants for (a) cellulose content, (b) hemicellulose content,(c) 

lignin content and (d) pod length.

ค่ำอัตรำพนัธุกรรม

การประเมินค่าอัตราพันธุกรรมของลักษณะ
ปรมิาณเซลลโูลส เฮมิเซลลโูลส ลกินิน และความยาว
ฝักในประชากร F

2 
นัน้พบวา่ มีค่าเท่ากับ 61.38%, 

26.07%, 77.71% และ 86.76% (ตามลำาดบั) (Table 
1) ปรมิาณเสน้ใยเซลลโูลส ลกินิน และความยาวฝักนัน้
มีคา่อตัราพนัธกุรรมท่ีสงู แสดงใหเ้หน็วา่เป็นลกัษณะท่ี
ถกูควบคมุดว้ยพนัธกุรรมเป็นหลกั สิง่แวดลอ้มมีอิทธิพล
ตอ่การแสดงออกนอ้ย ซึง่สอดคลอ้งกบัการศกึษาของ 
วิภาวรรณ (2558) ท่ีรายงานว่าค่าอตัราพนัธกุรรมของ
ลกัษณะปรมิาณเสน้ใยเซลลโูลสและลกินินในประชากร 
BC

1
F

1:2
 มีค่าสงูเท่ากบั 94.21% และ 96.54% (ตาม

ลำาดบั) Kongjaimun et al. (2012) พบวา่คา่อตัรา

พนัธกุรรมของลกัษณะความยาวฝักในประชากร F
2
 

เทา่กบั 85.7% อยา่งไรก็ตาม ในการศกึษาครัง้นีพ้บวา่ 
ปรมิาณเสน้ใยเฮมิเซลลโูลสนัน้มีคา่อตัราพนัธกุรรมตำา่ 
แสดงว่าสิ่งแวดลอ้มมีอิทธิพลต่อการแสดงออกสูง 
อย่างไรก็ตามจากการศกึษาของ วิภาวรรณ (2558) 
รายงานวา่คา่อตัราพนัธกุรรมของปรมิาณเฮมิเซลลโูลส
ในประชากรรุน่ BC

1
F

1:2 
 และ F

2:3
 มีคา่เทา่กบั 93.31% 

และ 73.77% (ตามลำาดบั) แสดงเหน็ไดว้า่คา่อตัรา
พนัธุกรรมเป็นคณุสมบตัิเฉพาะของลกัษณะหนึ่งใน
ประชากรหนึ่งภายใต้สภาพแวดล้อมหนึ่งเท่านั้น 

(Shiringani and Friedt, 2011)



 แก่นเกษตร 48 ฉบบัท่ี 3: 461-470 (2563)./doi:10.14456/kaj.2020.42.466

Table 1. Heritability of cellulose, hemicellulose, lignin content and pod length in the F
2
 (Ngu X 

Raya) population.

Trait Heritability

Cellulose 61.38%

Hemi-cellulose 26.07%

Lignin 77.71%

Pod Length 86.76%

เคร่ืองหมำย SNPs และแผนทีพ่นัธุกรรม

คัดเลือกเครื่องหมายสนิปส์ได้จ ำานวน 441 
เครื่องหมาย ท่ีสามารถใหค้วามแตกต่างระหว่าง
พ่อและแม่ได ้ และมีค่าไคสแควม์ากกวา่ 0.05 คา่ 
CallRate มากกวา่ 0.8 และ คา่ AvgPIC มากกวา่ 
0.125 แสดงใหเ้ห็นว่าการกระจายตวัของเครือ่งหมาย
โมเลกลุเป็นไปตามทฤษฎี (1:2:1) และสามารถสรา้ง
แผนท่ีพนัธุกรรมไดก้ลุ่มลิงคเ์กจทัง้หมด 11 กลุม่ มี
ความยาวแผนท่ีรวมทัง้หมด 2,916.23 cM ระยะหา่ง
ระหว่างเครื่องหมายโมเลกุลเฉลี่ยเทา่กบั 6.6 cM 
และเม่ือนำาเครื่องหมายในแต่ละกลุ่มลิงค์เกจไป
เปรยีบเทียบกบัจีโนมของถั่วพุม่ (Vigna unguiculata 
v1.1) ใน Phytozome12 (https://phytozome.jgi.
doe.gov) ดว้ยวิธี BLASTN พบวา่สามารถจดักลุม่
ลงิคเ์กจแต่ละกลุ่มตามโครโมโซมไดด้งันี ้ ลงิคเ์กจท่ี 
5 = โครโมโซม 1 (LG1), ลงิคเ์กจท่ี 3 และ 6 = 
โครโมโซม 2 (LG2.1 และ LG2.2), ลงิคเ์กจท่ี 13 = 
โครโมโซม 3 (LG3), ลงิคเ์กจท่ี 4 = โครโมโซม 4 
(LG4), ลงิคเ์กจท่ี 2 และ 9 = โครโมโซม 5 (LG5.1 
และ LG5.2), ลงิคเ์กจท่ี 1 = โครโมโซม 6 (LG6), ลงิค์
เกจท่ี 7 และ 15 = โครโมโซม 7 (LG7.1 และ LG7.2), 
ลงิคเ์กจท่ี 12 = โครโมโซม 8 (LG8), ลงิคเ์กจท่ี 8, 16 
และ 17 = โครโมโซม 9 (LG9.1, LG9.2 และ LG9.3), 
ลงิคเ์กจท่ี 14 = โครโมโซม 10 (LG10) และ ลงิคเ์กจ
ท่ี 10 และ 11 = โครโมโซม 11 (LG11.1 และ LG11.2) 
ในการสร้างแผนท่ีพันธุกรรมนั้นจำาเป็นต้องใช้
ประชากร และเครื่องหมายโมเลกุลท่ีมากพอ ซึง่
ประชากรท่ีมีขนาดใหญ่นัน้จะใหค้วามละเอียดของ
แผนท่ีพนัธกุรรมไดดี้กวา่ ในการวิจยัครัง้นีใ้ชป้ระชากร 
F

2
 เพียง 92 ตน้ และเครื่องหมายโมเลกุล 441 

เครือ่งหมาย จงึอาจทำาใหแ้ผนท่ีพันธุกรรมมีความ

ละเอียดไมม่ากพอ 

กำรวเิครำะห ์ QTL ทีค่วบคุมปริมำณเส้นใยและ
ควำมยำวฝัก

การวิเคราะห ์ QTL โดยวิธี ICIM พบ QTL 
จำานวน 6 ตำาแหนง่ท่ีควบคมุลกัษณะปรมิาณเสน้ใย
และความยาวฝัก (Figure 2) โดยพบ QTL ท่ีควบคมุ
ลกัษณะปริมาณเซลลูโลสทัง้หมด 2 ตำาแหนง่ โดย
วางตวัอยูบ่นกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 8 และบนกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 
10 ระหวา่งเครือ่งหมาย M8 และ M158 และ ระหวา่ง
เครือ่งหมาย M46 และ M110 มีคา่ LOD เทา่กบั 3.67 
และ 3.30 สามารถอธิบายความแปรปรวนได ้16.29% 
และ 14.45% มีคา่อิทธิพลแบบบวก (additive effect) 
เทา่กบั 0.23 และ -0.53 คา่อิทธิพลแบบขม่ (dominant 
effect) เทา่กบั 1.31 และ -0.90 ตามลำาดบั (Table 2) 
โดยท่ี QTLs บนกลุ่มลิงคเ์กจท่ี 8 นัน้มีคา่ LOD 
มากกวา่ 3.5 และคา่ PVE มากกวา่ 15% แสดงวา่
เป็น major QTLs สว่น QTLs บนกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 10 
นัน้มีคา่ LOD มากกวา่ 2.7 และคา่ PVE นอ้ยกวา่ 
15% แสดงวา่เป็น minor QTLs (Liu et al., 2014) ซึง่
คา่อิทธิพลแบบบวกแสดงใหเ้หน็วา่ major QTLs ได้
รบั allele จากถั่วงซูึง่มีผลตอ่การเพ่ิมปรมิาณเซลลโูลส
เฉลีย่ 0.23% สว่น minor QTLs นัน้ไดร้บั allele จาก
ถั่วฝักยาวพนัธุร์ะยา้และมีผลตอ่การเพ่ิมปรมิาณของ
เซลลโูลสเฉลี่ย 0.53% สว่นคา่อิทธิพลแบบขม่แสดง
ให้เห็นว่าในประชากรมีปริมาณเซลลูโลสเพ่ิมขึน้
มากกวา่คา่เฉลี่ย 1.31% และ 0.90% จากถั่วงแูละ
ถั่วฝักยาวพันธุ์ระยา้ ตามลำาดบั ในการศึกษาของ 
Suanum et al. (2016) พบวา่ในประชากรรุน่ BC

1
F

1:2
 

ระหวา่งถั่วฝักยาวและถั่วพุม่ (JP816109 x TVnu457)  
พบ QTLs ท่ีควบคุมลักษณะปริมาณเซลลูโลส 3 
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ตำาแหนง่ อยูบ่นลงิคเ์กจท่ี 1, 2 และ 7 คือ qCel1.1, 
qCel2.1 และ qCel7.1 มีคา่ LOD เทา่กบั 20.23, 
3.73 และ 24.17 และสามารถอธิบายความแปรปรวน
ได ้ 29.97%, 5.33% และ 40.48% ตามลำาดบั ซึง่
ต ำาแหนง่ qCel1.1 และ qCel7.1 เป็น major QTLs 
ทัง้ 2 ตำาแหนง่ โดยท่ีมีค่าอิทธิพลแบบบวกเท่ากบั 
-5.52 และ -6.39 แสดงใหเ้หน็วา่เป็น QTLs ท่ีมีผล
ลดปรมิาณเซลลโูลส ซึง่ QTLs บนกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 1 
นัน้อยูร่ะหวา่งเครือ่งหมาย cp01826 และ cp08288 
เม่ือนำาลำาดบัเบสของเครื่องหมายดงักล่าวไปเปรียบ
เทียบกับจีโนมของถั่ วอะซูกิใน Vigna Genome 
Server (http://viggs.dna.affrc.go.jp) ดว้ยวิธี 
BLASTN พบวา่เครือ่งหมาย cp01826 และ cp08288 
มีตำาแหนง่ขนาบหวัทา้ย (flanking markers) ของยีน 
Cellulose synthase (Vigan.01G412400.01) บน
โครโมโซมท่ี 1 ในถั่วแขก (Phaseolus vulgaris) และ
เม่ือนำาเครือ่งหมาย M8 และ M158 ไปเปรยีบเทียบ
พบว่ามีตำาแหน่งเป็น flanking markers ของ
เครื่องหมาย cp01826 และ cp08288 ตามลำาดบั 
(Figure 3) อยา่งไรก็ตาม จากผลการวิจยัครัง้นีค้วรมี
การศึกษาเพ่ิมเติมเพ่ือยืนยันว่าปริมาณเส้นใย
เซลลูโลสในฝักนั้นถูกควบคุมด้วยยีน cellulose 
synthase จริง

ลกัษณะความยาวฝัก พบ QTLs ท่ีควบคมุ
ความยาวฝักทัง้หมด 4 ตำาแหนง่ โดยวางตวัอยูบ่น
กลุ่มลิงคเ์กจท่ี 4 และ 7.2 อยา่งละ 1 ตำาแหนง่ 
ระหวา่งเครือ่งหมาย M346 และ M231 และระหวา่ง
เครือ่งหมาย M92 และ M5 และบนกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 8 
จำานวน 2 ตำาแหนง่ ระหวา่งเครือ่งหมาย M287 และ 
M233 และระหวา่งเครือ่งหมาย M82 และ M42 มีคา่ 
LOD เทา่กบั 7.55, 3.63, 5.02, และ 7.90 ซึง่อธิบาย
ความแปรปรวนได ้ 22.75%, 8.69%, 14.73% และ 
26.48% มีคา่อิทธิพลแบบบวกเทา่กบั -1.78, -1.93, 
1.05 และ -0.24 คา่อิทธิพลแบบขม่เทา่กบั -11.42, 
-6.29, 9.37 และ -10.42 ตามลำาดบั (Table 2) จาก
คา่ LOD และ คา่ PVE แสดงใหเ้หน็วา่ QTLs บนกลุม่
ลงิคเ์กจท่ี 4 และ QTLs ตำาแหนง่ท่ี 2 บนกลุม่ลงิคเ์กจ
ท่ี 8 เป็น major QTLs และ QTLs บนกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 
7.2 และ QTLs ตำาแหนง่ท่ี 2 บนกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 8 เป็น 
minor QTLs และคา่อิทธิพลแบบบวกแสดงใหเ้หน็วา่ 
QTLs บนกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 4, 7.2 และ 8 ตำาแหนง่ท่ี 2 
นัน้ไดร้บั allele จากถั่วฝักยาวพนัธุร์ะยา้และมีผลตอ่

การเพ่ิมความยาวฝักเฉลี่ย 1.78, 1.93 และ 0.24 
เซนตเิมตร ตามลำาดบั และ QTLs บนกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 
8 ตำาแหนง่แรก ไดร้บั allele จากถั่วงแูละมีผลตอ่การ
เพ่ิมความยาวของฝักเฉลี่ย 1.05 เซนตเิมตร สว่นคา่
อิทธิพลแบบข่มแสดงใหเ้ห็นว่าในประชากรมีความ
ยาวฝักเพ่ิมขึน้มากกวา่คา่เฉลี่ย 11.42, 6.29, 9.37 
และ 10.42 เซนตเิมตร ตามลำาดบั Kongjaimun et 
al. (2012) ไดศ้กึษาความยาวฝักโดยใชป้ระชากร
รุ่น BC
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 จากการผสมพันธุ์ถั่วฝักยาวและถั่วพุ่ม 

(JP816109 x TVnu457) พบ QTLs ท่ีควบคมุความ
ยาวฝักทัง้หมด 7 QTLs ซึง่วางตวัอยูบ่นกลุม่ลงิคเ์กจ
ท่ี 1, 3, 4, 5, 7, 8 และ 11 อธิบายความแปรปรวนได ้
12.1%, 6.8%, 3.2%, 4.5%, 30.5%, 9% และ 
14.4% ตามลำาดบั เม่ือนำาลำาดบัเบสของเครือ่งหมาย
ดีเอน็เอท่ี Kongjaimun รายงานไปเปรยีบเทียบดว้ย
วิธี BLASTN พบวา่ QTLs ทัง้ 4 ตำาแหนง่ท่ีพบในการ
วิ จั ย ค รั้ ง นี ้ว า ง ตั ว อ ยู่ บ น โ ค ร โ ม โ ซ ม เ ดี ย ว กัน 
(โครโมโซมท่ี 7, 3 และ 8 ) กบัท่ี Kongjaimun 
รายงาน จากนัน้ในปี 2017 Xu et al. ไดร้ายงานวา่
จากการทำา QTLs ในประชากรลูกผสมสายพนัธุแ์ท ้
(recombinant inbred lines: RILs) ของถั่วพุม่นัน้
พบว่ามีตำาแหน่งยีนท่ีควบคุมความยาวฝักอยู่บน
กลุ่มลิงคเ์กจท่ี 3 และ 5 ซึ่งจากการศึกษาของ 
Kongjaimun et al. (2012) และ Xu et al. (2017) 
จะเหน็ไดว้า่ QTLs ท่ีควบคุมความยาวฝักในกลุ่ม
ลงิคเ์กจท่ี 7 และ 3 นัน้เป็น major QTLs โดย QTLs 
ท่ีวางตวัอยูบ่นกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 4 และ 8 ในการศกึษา
นีมี้คา่ LOD และ คา่ PVE ท่ีสงู แสดงใหเ้หน็วา่ QTLs 
ท่ีพบในครัง้นีเ้ป็น major QTLs เชน่กนั และกลา่วได้
ว่ามีตำาแหน่งของยีนท่ีมีอิทธิพลสูงท่ีควบคุมความ
ยาวฝักนัน้อยูบ่นโครโมโซมท่ี 3 และ 7 ของถั่วฝักยาว 

สว่น QTLs ท่ีควบคมุลกัษณะปรมิาณเฮมิเซลลโูลส
และลกินินนัน้ไมถ่กูตรวจพบในการศึกษาครัง้นี ้ อาจ
มาจากหลายสาเหต ุ เชน่ เป็นตำาแหนง่ท่ีมีอิทธิพลนอ้ย 
มีความผิดพลาดของขอ้มลูฟีโนไทป์ เครือ่งหมายโมเลกลุ
ไมค่รอบคลมุ หรอืประชากรท่ีใช้มีขนาดเล็กเกินไป 
ปัจจยัเหล่านีส้ามารถส่งผลกระทบต่อการวิเคราะห ์
QTLs ได ้หากมีการศกึษาในรูปแบบนีค้วรเพ่ิมขนาด
ของประชากร และเพ่ิมจำานวนเครื่องหมายดีเอ็นเอ
ใหม้ากขึน้เพ่ือใหส้ามารถพบตำาแหนง่ QTLs ของ
ลกัษณะดงักลา่วได ้
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Table 2. Quantitative trait loci detected for cellulose content (%) and pod length (cm) in the F
2
 population by 

inclusive composite interval mapping

Trait LG1/ Flanking markers
Position

(cM)2/
LOD score PVE (%)3/

Additive

effect

Dominant

effect

Cellulose 8 M8 - M158 185 3.67 16.29 0.23 1.31

10 M46 - M110 295 3.30 14.45 -0.53 -0.90

Pod  length 4 M346 - M231 195 7.55 22.75 -1.78 -11.42

7.2 M92 - M5 28 3.63 8.69 -1.93 -6.29

8 M287 - M233 103 5.02 14.73 1.05 9.37

8 M82 - M42 173 7.90 26.48 -0.24 -10.42
1/Linkage group, 2/Position on the linkage group, 3/Percentage of phenotypic variance explained by 
the QTLs

Figure 2. QTLs controlling cellulose content and pod length (a) Linkage group 4, (b) Linkage group 
7.2, (c) Linkage group 8 (d) Linkage group 10.
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Figure 3. Comparison of QTLs position for cellulose content. QTLs position controlling cellulose 
content in this study (blue line), Suanum et al. (2016) study (green line), and Suanum et 
al. (2016) study (red line).

สรุป

ประชากรรุน่ F
2
 ท่ีเกิดจากการผสมพันธุ์

ระหว่างถั่วง ู และถั่วฝักยาวพันธุ์ระยา้มีค่าอัตรา
พนัธุกรรมของลกัษณะเซลลโูลส ลิกนิน และความ
ยาวฝักสงู แสดงใหเ้ห็นวา่ลกัษณะเหลา่นีถ้กูควบคมุ
ดว้ยพนัธกุรรมเป็นสว่นใหญ่ สรา้งแผนท่ีพันธุกรรม
ดว้ยเครื่องหมายสนิปสจ์ำานวน 441 เครือ่งหมาย 
สามารถตรวจพบ QTLs ท่ีควบคมุลกัษณะปรมิาณ
เซลลโูลส 2 ตำาแหนง่ อยูบ่นกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 8 และ 10 
อธิบายความแปรปรวนได ้16.29 และ 14.45% ตาม
ลำาดบั และ QTLs ท่ีควบคมุลกัษณะความยาวฝัก 4 
ตำาแหนง่ อยูบ่นกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 4 และ 7.2 ลงิคเ์กจละ 
1 ตำาแหนง่ และบนกลุม่ลงิคเ์กจท่ี 8 จำานวน 2 ตำาแหนง่ 
อธิบายความแปรปรวนได ้ 22.75, 8.69, 14.73  และ 
26.48% ตามลำาดบั การศกึษาในครัง้นีส้ามารถนำาไป
ใช้ในการอ้างอิงเ พ่ือสร้างแผนท่ีพันธุกรรมโดย
ละเอียด เพ่ือหาตำาแหนง่ QTLs หรอืยีนท่ีควบคมุ
ปรมิาณเซลลโูลสและความยาวฝักในถั่วฝักยาวได้

กติตกิรรมประกำศ

งานวิจัยนีไ้ดร้ับการสนับสนุนจากศูนยค์วาม
เป็นเลศิดา้นเทคโนโลยีชีวภาพเกษตร สำานกัพฒันา
บัณฑิตศึกษาและวิจัยด้าน วิทยาศาสตร์และ
เทคโนโลยี ส ำานกังานคณะกรรมการการอดุมศกึษา
กระทรวงศกึษาธิการ และขอขอบคณุทนุอดุหนนุวิจยั
พืชไรน่า 2563

เอกสำรอ้ำงองิ

กรุง สีตะธนี. 2551. ถั่วง.ู ศนูยว์ิจยัและพฒันาพืชผกัเขตรอ้น, 
มหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร,์ นครปฐม.

จฑุารตัน ์ ธนาไชยสกลุ. 2529. ผลของระยะเวลาปลกูตอ่ผลผลติ
และคณุภาพของเมล็ดพนัธุถ์ั่วฝักยาว. วิทยานิพนธว์ิทยา

ศาสตรมหาบณัฑิต มหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร,์ กรุงเทพฯ.
ดวงใจ ชะนะพาล, สรพงค ์เบญจศร,ี ภาณมุาศ พฤฒิคณี, ศริกิาญ

จน ์ ปานแกว้, สกลุรตัน ์ แสนปตุะวงษ,์ อรวรรณ ศรโีสม
พนัธ,์ สกลุกานต ์ สมิลา, และ บษุกร อตุรภิชาต.ิ 2559. 
ศกึษาผลผลิตและองคป์ระกอบผลผลิตของถั่วฝักยาวและ
ถั่วพุม่. แก่นเกษตร. 44 ฉบบัพิเศษ 1 : 801 – 806.



 แก่นเกษตร 48 ฉบบัท่ี 3: 461-470 (2563)./doi:10.14456/kaj.2020.42.470

วิภาวรรณ เสือนุม่. 2558. การคน้หาตาแหนง่ของ QTL ท่ีควบคมุ
ปริมาณเส้นใยในฝักและการแตกของฝักในถั่วฝักยาว.
วิทยานิพนธวิ์ทยาศาสตรมหาบณัฑิต (การปรบัปรุงพนัธุพื์ช) 
มหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร,์ นครปฐม.

ศนูยเ์ทคโนโลยีสารสนเทศและการสื่อสาร กรมสง่เสรมิการเกษตร. 
2560. ขอ้มลูภาวการณผ์ลติพืช (รต.) ปี 2559/60. แหลง่
ขอ้มลู: www.agriinfo.doae.go.th/year60/plant/rortor/
page1.pdf. คน้เม่ือ 14 มกราคม 2561

Babu, V., A. Thapliyal and G.K. Patel. 2014. Biofuels Production. 
Scrivener Publishing, MA.

Bonawitz, N.D. and C. Chapple. 2010. The genetics of lignin 
biosynthesis: connecting genotype to phenotype. 
Annu. Rev. Genet. 44 : 337 – 363.

Burton, W.G. and E.H. Devane. 1953. Estimating heritability 
in tall Fescue (Festuca arundinacea) from replicated 
clonal material. Agron. J. 45 : 474 – 481.

Chen, H. 2014. Biotechnology of Lignocellulose Theory and 
Practice. Chemical Industry Press, Beijing.

Collard, F.X. and J. Blin. 2014. A review on pyrolysis of biomass 
constituents: mechanisms and composition of the 
products obtained from the conversion of cellulose, 
hemicelluloses and lignin. Renew. Sustain. Energy 
Rev. 38 : 594 – 608. 

Heldt, H.W. and B. Piechulla. 2005. Plant Biochemistry Third 
Edition. Elsevier Academic Press, NYC.

Jaccoud, D., K. Peng, D. Feinstein and A. Kilian. 2001. Diversity 
arrays: A solid state technology for sequence indepen-
dent genotyping. Nucleic Acids Res. 29 : e25

Kilian, A., G. Sanewski and L. Ko. 2016. The application of 
DArTseq technology to pineapple. Acta Hort. 1111 : 
181 – 188.

Kongjaimun, A., A. Kaga, N. Tomooka, P. Somta, T. Shimizu, 
Y. Shu, T. Isemura, D.A. Vaughan and P. Srinives. 
2012. An SSR-based linkage map of yardlong bean 
(Vigna unguiculata (L.) Walp. subsp. unguiculata 
sesquipedalis group) and QTL analysis of pod 
length. Genome. 55 : 81 – 92.

Liu, J., T. Shikano, T. Leinonen, J. M. Cano, M. Li and J. 
Merilä. 2014. Identification of major and minor QTL 
for ecologically important morphological traits in 
three-spined sticklebacks (Gasterosteus aculeatus). 
G3. 4 : 595 – 604.

Lodhi, M.A., G.N. Ye, N.F. Weeden and B.I. Reisch. 1994. A 
simple and efficient method for DNA extraction from 
grapevine cultivars and Vitis species. Plant Mol. Biol. 
Rep. 12 : 6 – 13.

Nemli, S., T. Asçiogul, D. Ates, D. Esiyok and B. Tanyolac. 
2017. Diversity and genetic analysis through DArTseq 
in common bean (Phaseolus vulgaris L.) germplasm 

from Turkey. Turk J Agric For. 41 : 389 – 404.
Phung, N.T.P., C.D. Mai, P. Mournet, J. Frouin, G. Droc, N.K. Ta, 

S. Jouannic, L.T. Lê, V.N. Do, P. Gantet and B. Courtois. 
2014. Characterization of a panel of Vietnamese rice 
varieties using DArT and SNP markers for association 
mapping purposes. BMC Plant Biol. 14 : 371. 

R Development Core Team. 2018. R: A Language and 
Environment for Statistical Computing. (Online). 
Available: https://www.R-project.org. Accessed Apr. 
25, 2018. 

Raman, H., R. Raman, A. Kilian, F. Detering, J. Carling, N. 
Coombes, S. Diffey, G. Kadkol, D. Edwards, M. 
McCully, P. Ruperao, I. A. P. Parkin, J. Batley, D. J. 
Luckett and N. Wratten. 2014. Genome-wide delineation 
of natural variation for pod shatter resistance in Brassica 
napus. PLoS ONE. 9 : e101673 

Rieseberg, L. H., M. A. Archer and R. K. Wayne. 1999. Transgres-
sive segregation, adaptation and speciation. Heredity. 
83 : 363 – 372.

Shiringani, A. L. and W. Friedt. 2011. QTL for fibre-related 
traits in grain 3 sweet sorghum as a tool for the 
enhancement of sorghum as a biomass crop. Theor. 
Appl. Genet. 123 : 999 – 1011.

Snape, J. W and T. S. Riggs. 1975. Genetical consequences 
of single seed descent in the breeding of self pollinating 
crops. Heredity. 35 : 211 – 219.

Suanum, W, P. Somta, A. Kongjaimun, T. Yimram, A. Kaga, 
N. Tomooka, Y. Takahashi and P. Srinives. 2016. 
Co-localization of QTLs for pod fiber content and 
pod shattering in F

2
 and backcross populations between 

yardlong bean and wild cowpea. Mol Breeding. 36 
: 80. 

Van Soest, P.J., J.B. Robertson and B.A. Lewis. 1991. Methods 
for dietary fiber, neutral detergent fiber, and non 
starch polysaccharides in relation to animal nutrition. 
J Dairy Sci. 74 : 3583 – 3597.

Wang, J., H. Li, L. Zhang and L. Meng. 2016. Users’ Manual of 
QTL IciMapping. The Quantitative Genetics Group, 
Institute of Crop Science, Chinese Academy of 
Agricultural Sciences (CAAS), Beijing and Genetic 
Resources Program, International Maize and Wheat 
Improvement Center (CIMMYT), Mexico.

Xu, P., X. Wu, M. Muñoz-Amatriaín, B. Wang, X. Wu, Y. Hu, B. 
Huynh, T.J. Close, P.A. Roberts, W. Zhou, Z. Lu and 
G. Li. 2017. Genomic regions, cellular components 
and gene regulatory basis underlying pod length 
variations in cowpea (V. unguiculata L. Walp). Plant 
Biotechnol. J. 15 : 547 – 557.


