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บทคัดยอ: เชื้อไวรัสใบดางเขียวแตง (Cucumber green mottle mosaic virus, CGMMV) ทําความเสียหายใหกับพืชวงศแตงและ
สามารถถายทอดผานทางเมล็ดพนัธุได การใชพนัธุตานทานโรคเปนแนวทางที่ดทีี่สุดในการจัดการโรคน้ี เพื่อการพัฒนาแตงกวา
สายพันธุแทตานทานโรค จึงนําสายพันธุแตงกวาทีผ่านการประเมินระดับความตานทานไวรัสใบดางเขียวแตงในเรือนทดลอง ใน
กลุมตานทาน ( R) ตานทานปานกลาง (MR) และออนแอปานกลาง (MS) จํานวน 64 สายพันธุมาปลกูเพื่อสรางลูกผสมตัวเองรุน 
S1 และ S2  แลวติดตามระดับความตานทานตอไวรสัใบดางเขียวในลูกแตละรุนในโรงเรือนปลูกพชืทดลอง  พบวา การถายทอด
ลักษณะความตานทานตอไวรัสใบดางเขียวแตงในแตงกวาแตละสายพันธุมีความแตกตางกัน โดยสายพันธุที่ยังคงรักษาระดับ
ความตานทานตอไวรัสใบดางเขียวเชนเดียวกับรุนพอแม เหมาะสมที่จะนาํไปพัฒนาสายพันธุแทตานทานไวรัสใบดางเขียวแตง 
คือ กลุมแตงกวา ไดแก 3509 (No.48-2), 3510 (No.49-1),และ  3515 (No.34), กลุมแตงรานไดแก 3125 (No.66), 3604 (No.38-1), 
3429 (No.38-2)   สวนกลุมแตงทอนมีสายพันธุที่มีศกัยภาพในการพัฒนาเปนพันธุแทตานทานตอเชือ้ CGMMV ไดแก lines 3115 
(No.70-1), 3116 (No.70-2), 3117 (No.70-3), 3118 (No.68), 3120 (No.69-1), 3121 (No.69-2), และ 3123 (No.69-4) กลุมทีมี่ความ
ตานทานเพ่ิมข้ึนในรุนลูก S2 (จาก MR เปน R) คือ แตงทอน 3128 (No.53) สวนกลุมที่เปนตัวแทนของสายพันธุที่จะพัฒนาเปน
สายพันธุแทตานทานปานกลาง( MR) ไดแก กลุมแตงทอน 3208 (No.83-3), 3518 (No.24-2), 3521 (No.23), 3611 (No.12)  กลุม
แตงกวา 3532(No.8), และกลุมแตงราน 3611(No.12), 3610 (No.37)และ  3603 (No.38-3 )  สวนการพัฒนาเปนสายพันธุแท
ออนแอปานกลาง (MS) ตอเชือ้ CGMMV มีสายพันธุที่ควรพิจารณาไดแก 3622 (No.43-2), 3633 (No.43-8), No. 3634 (No.43-9) 
และ 3629 (No.40-1) 
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Abstract: The Cucumber green mottle mosaic virus (CGMMV) cause damage in Cucurbitaceae and be transmitted through 
seeds. Using the CGMMV resistant variety is recommended for disease management. In order to develop the CGMMV 
resistant inbred line of cucumber, the 64 varieties/lines of cucumber germplasm belong to groups of resistant, moderately 
resistant and moderately susceptible to CGMMV were investigated  for producing self-fertilization seeds in generation S1 and 
S2. The response of S1 and S2 generations to CGMMV infection was evaluated in green house. Results showed that, the 
heritability of CGMMV resistant phenotype was variable depended on cucumber varieties/lines. The high potential 
varieties/lines which showed high stability for resistant phenotype were as following; short type cucumber e.g. 3509 (No.48-2), 
3510 (No.49-1) and 3515 (No.34); large type cucumber e.g. 3125 (No.66), 3604 (No.38-1), and 3429 (No.38-2). For medium 
size cucumber, the 3115 (No.70-1), 3116 (No.70-2), 3117 (No.70-3), 3118 (No.68), 3120 (No.69-1), 3121 (No.69-2), and 3123 
(No.69-4) lines represented as the good candidates for development the CGMMV resistant inbred lines. The variety 3128 
(No.53) was interesting as more resistant than parent phenotype.  For development of moderately resistant (MR) inbred line, 
the 3208 (No.83-3), 3518 (No.24-2), 3521 (No.23), 3611 (No.12) 3532(No.8), 3611(No.12), 3610 (No.37) and 3603 (No.38-3) 
were noted. For moderately susceptible inbred lines, the 3622 (No.43-2), 3633 (No.43-8), No. 3634 (No.43-9) and 3629 
(No.40-1) should be considered.  
Key words: cucumber breeding, cucumber virus disease, CGMMV)  

 
 

บทนํา 
 

เช้ือไวรัสใบดางเขียว (Cucumber green mottle 
mosaic virus, CGMMV) อยูในจีนัส  Tobamovirus  ซึ่ง
มีรูปรางอนุภาคเปนทอนตรงความยาวประมาณ 300 
นาโนเมตร อนุภาคไวรัสสามารถคงอยูเปนเวลานาน
บนเครื่องมือเกษตร และในเศษซากพืชเปนโรค เช้ือ 
CGMMV ไมมีแมลงพาหะที่จําเพาะ  ถายทอดไดงาย
โดยวิธีกลหรือการสัมผัสตนพืชเปนโรค เขาทําลายได
ทั้งแตงกวา แตงเทศ(เมลอน) แตงโม นํ้าเตา และสคว็
อช (ขอมูลยังไมไดตีพิมพ) ใบแตงที่ติดเช้ือจะแสดง
อาการเสนใบใส(vein clearing) ใบยน (wrinkle) ดาง
เขียว(mottle greenish) ดางชัดเจน (mosaic)  นอกจาก
จะทําใหเกิดความเสียหายตอปริมาณและคุณภาพ
ผลผลิตแลวยังมีผลกระทบสําคัญตอการผลิตเมล็ดพันธุ
แตงเปนอยางมาก เ น่ืองจากเ ช้ือไวรัสนี้สามารถ
ถายทอดผานทางเมล็ดพันธุได แนวทางการจัดการโรค
ที่ยั่งยืนคือการใชพันธุตานทานโรคเทาน้ัน เพ่ือการ
ปรับปรุงพันธุแตงกวาสายพันธุต านทานตอ เ ช้ือ 
CGMMV จึงไดมีการรวบรวมสายพันธุแตงกวาจาก

แหลงตางๆทั้งในและตางประเทศมาประเมินระดับ
ความตานทานตอเช้ือไวรัสใบดางเขียวและพบวามี
แหลงพันธุกรรมของแตงกวาที่มีลักษณะตานทานตอ
ไวรัสใบดางเขียวในระดับตานทาน (R) และตานทาน
ปานกลาง (MR) อยูจํานวนหนึ่ง นอกเหนือจากสาย
พันธุออนแอ (S) สายพันธุออนแอปานกลาง (MS) และ
ออนแอมาก (HS) (รัชนี และคณะ, 2549, 2550) ในการ
วิจัยน้ีจึงไดนําสายพันธุแตงกวาที่ผานการประเมินอยู
ในระดับ R, MR และ MS  มาศึกษาการถายทอดทาง
พันธุกรรมของลักษณะความตานทานตอเช้ือไวรัสใบ
ดางเขียว ในลูกรุน S1 และ S2 เพื่อคัดเลือกสายพันธุ
แตงกวาไปพัฒนาเปนสายพันธุแท (inbred line)ที่
ตานทานโรคตอเช้ือ CGMMV  สําหรับนําไปใชในการ
ปรับปรุงพันธุแตงกวาสายพันธุดีใหตานทานโรคไวรัส
ใบดางเขียวแตงตอไป 
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Abstract: The Cucumber green mottle mosaic virus (CGMMV) cause damage in Cucurbitaceae and be transmitted through 
seeds. Using the CGMMV resistant variety is recommended for disease management. In order to develop the CGMMV 
resistant inbred line of cucumber, the 64 varieties/lines of cucumber germplasm belong to groups of resistant, moderately 
resistant and moderately susceptible to CGMMV were investigated  for producing self-fertilization seeds in generation S1 and 
S2. The response of S1 and S2 generations to CGMMV infection was evaluated in green house. Results showed that, the 
heritability of CGMMV resistant phenotype was variable depended on cucumber varieties/lines. The high potential 
varieties/lines which showed high stability for resistant phenotype were as following; short type cucumber e.g. 3509 (No.48-2), 
3510 (No.49-1) and 3515 (No.34); large type cucumber e.g. 3125 (No.66), 3604 (No.38-1), and 3429 (No.38-2). For medium 
size cucumber, the 3115 (No.70-1), 3116 (No.70-2), 3117 (No.70-3), 3118 (No.68), 3120 (No.69-1), 3121 (No.69-2), and 3123 
(No.69-4) lines represented as the good candidates for development the CGMMV resistant inbred lines. The variety 3128 
(No.53) was interesting as more resistant than parent phenotype.  For development of moderately resistant (MR) inbred line, 
the 3208 (No.83-3), 3518 (No.24-2), 3521 (No.23), 3611 (No.12) 3532(No.8), 3611(No.12), 3610 (No.37) and 3603 (No.38-3) 
were noted. For moderately susceptible inbred lines, the 3622 (No.43-2), 3633 (No.43-8), No. 3634 (No.43-9) and 3629 
(No.40-1) should be considered.  
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(No.40-1) should be considered.  
Key words: cucumber breeding, cucumber virus disease, CGMMV)  

 
 

บทนํา 
 

เช้ือไวรัสใบดางเขียว (Cucumber green mottle 
mosaic virus, CGMMV) อยูในจีนัส  Tobamovirus  ซึ่ง
มีรูปรางอนุภาคเปนทอนตรงความยาวประมาณ 300 
นาโนเมตร อนุภาคไวรัสสามารถคงอยูเปนเวลานาน
บนเครื่องมือเกษตร และในเศษซากพืชเปนโรค เช้ือ 
CGMMV ไมมีแมลงพาหะที่จําเพาะ  ถายทอดไดงาย
โดยวิธีกลหรือการสัมผัสตนพืชเปนโรค เขาทําลายได
ทั้งแตงกวา แตงเทศ(เมลอน) แตงโม นํ้าเตา และสคว็
อช (ขอมูลยังไมไดตีพิมพ) ใบแตงที่ติดเช้ือจะแสดง
อาการเสนใบใส(vein clearing) ใบยน (wrinkle) ดาง
เขียว(mottle greenish) ดางชัดเจน (mosaic)  นอกจาก
จะทําใหเกิดความเสียหายตอปริมาณและคุณภาพ
ผลผลิตแลวยังมีผลกระทบสําคัญตอการผลิตเมล็ดพันธุ
แตงเปนอยางมาก  เ น่ืองจากเ ช้ือไวรัสนี้สามารถ
ถายทอดผานทางเมล็ดพันธุได แนวทางการจัดการโรค
ที่ยั่งยืนคือการใชพันธุตานทานโรคเทาน้ัน เพ่ือการ
ปรับปรุงพันธุแตงกวาสายพันธุต านทานตอ เ ช้ือ 
CGMMV จึงไดมีการรวบรวมสายพันธุแตงกวาจาก

แหลงตางๆทั้งในและตางประเทศมาประเมินระดับ
ความตานทานตอเช้ือไวรัสใบดางเขียวและพบวามี
แหลงพันธุกรรมของแตงกวาที่มีลักษณะตานทานตอ
ไวรัสใบดางเขียวในระดับตานทาน (R) และตานทาน
ปานกลาง (MR) อยูจํานวนหนึ่ง นอกเหนือจากสาย
พันธุออนแอ (S) สายพันธุออนแอปานกลาง (MS) และ
ออนแอมาก (HS) (รัชนี และคณะ, 2549, 2550) ในการ
วิจัยน้ีจึงไดนําสายพันธุแตงกวาที่ผานการประเมินอยู
ในระดับ R, MR และ MS  มาศึกษาการถายทอดทาง
พันธุกรรมของลักษณะความตานทานตอเช้ือไวรัสใบ
ดางเขียว ในลูกรุน S1 และ S2 เพื่อคัดเลือกสายพันธุ
แตงกวาไปพัฒนาเปนสายพันธุแท (inbred line)ที่
ตานทานโรคตอเช้ือ CGMMV  สําหรับนําไปใชในการ
ปรับปรุงพันธุแตงกวาสายพันธุดีใหตานทานโรคไวรัส
ใบดางเขียวแตงตอไป 

 
วิธีการศึกษา 

 
การเตรียมตนพืช  
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นําเมล็ดพันธุแตงกวาสายพันธุตางๆ ที่ผาน
การประเมินระดับความตานทานตอเช้ือ CGMMV โดย
รัชนีและคณะ (2550) และจัดอยูในระดับตานทาน (R) 
ตานทานปานกลาง (MR) และออนแอปานกลาง (MS) 
จํานวน 64 สายพันธุ/lines มาปลูกเพ่ือสรางลูกผสม
ตัวเองรุนที่ 1 (S1) ตามวิธีการเพาะปลูกแตงกวา ที่
แปลงทดลองหมวดพืชผั ก  คณะ เกษตรศาสตร 
มหาวิทยาลัยขอนแกน นําเมล็ดรุน S1 ที่ไดมาประเมิน
ระดับความตานทานตอเช้ือ CGMMV ในโรงเรือนตาม
วิธีมาตรฐานของรัชนี และคณะ (2549) อีกสวนหน่ึง
นําไปปลูกตอเพื่อสรางลูกรุนที่ (S2) แลวจึงนําเมล็ด
พันธุรุน S2 ที่ไดมาทดสอบความตานทานตอเช้ือ 
CGMMV อีกครั้งหนึ่ง  เมล็ดพันธุที่เหลือเก็บรักษาไว
ในหองเย็นของศูนยปรับปรุงพันธุพืชเพ่ือเกษตรยั่งยืน 
การเตรียมเชื้อไวรัสใบดางเขียว (CGMMV)   

นําใบพืชเปนโรคที่ปลูกเช้ือ CGMMV #9 (ยุทธ
และคณะ, 2547) มาบดใหละเอียดใน 0.1 M phosphate 
buffer, pH 7.2 ในอัตราสวน 1:10 (w/v) นํานํ้าคั้นพืชทา
ล งบนใบ เ ลี้ ย ง ต นกล า แต งกว า ท่ี มี ก า ร โ ร ยผ ง
คารโบรันดัม(600 mesh) บนใบเล้ียงเล็กนอย แลวลาง
ใบดวย นํ้ากอนเ ก็บรักษาตนพืชที่ปลูก เ ช้ือไวใน
โรงเรือนปลูกพืชทดสอบที่ปองกันแมลงพาหะไวรัส 
สังเกตอาการใบดางเขียวหลังปลูกเช้ือ 14-30 วัน นําใบ
พืชมาตรวจสอบการติดเช้ือไวรัสใบดางเขียว ดวย
เทคนิค ELISA เก็บตัวอยางที่ใหผลบวกตอแอนติซีรั่ม
เช้ือ CGMMV ที่ -20Oซ สําหรับใชเปนแหลงของเช้ือ
ไวรัสใบดางเขียวสําหรับการประเมินระดับตานทาน
โรคของสายพันธุแตงกวา 
การประเมินระดับความตานทานตอเชื้อ CGMMV 

นําเมล็ดมาเพาะลงใน peatmoss ในกระถางขนาด 
3 น้ิว กระถางละ 1 เมล็ด สายพันธุละ 10 ตน ดูแลและ
เก็บตนพืชไวในโรงเรือนปลูกทดสอบที่ปองกันแมลง
พาหะไดรวมกับการใชสารเคมีกําจัดแมลงพาหะหยอด
ไวในกระถาง เมื่อตนกลามีอายุ 7-10 วันหลังงอก จึง
ปลูกเช้ือไวรัส CGMMV ตามวิธีการประเมินระดับ
ความตานทานตอเช้ือ CGMMVตามวิธีการมาตรฐาน

ของรัชนี และคณะ(2549)  สังเกตการเกิดโรคทุกวัน 
และประเมินอาการบนตนแตงกวาที่ 14 วัน ตามเกณฑ
การใหคะแนนระดับอาการโรค ตัดใบจริงใบที่ 2 นับ
จากยอดลงมาประเมินใหระดับการเปนโรคดวยสายตา
และตรวจเช้ือ CGMMV ดวยเทคนิค ELISA (ยุทธ และ 
คณะ, 2548)  เปรียบเทียบความสัมพันธของลักษณะ
อาการของโรคที่ปรากฏและผลการตรวจดวยเทคนิค 
ELISA แลวคํานวณคา % disease index (DI) เพ่ือ
นําไปใชระบุระดับความตานทานตอเช้ือ CGMMV ซึ่ง
กําหนดไว 5 ระดับคือ ตานทาน(R , 20%DI) ตานทาน
ปานกลาง (MR, 21-40% DI) ออนแอปานกลาง (MS, 
41-60%DI) ออนแอ (S , 61-80%) และ ออนแอมาก 
(HS,81-100% DI) 

 
ผลการศึกษา 

 
วิธีการคัดเลือกประเมินสายพันธุแตงกวา

ตานทานไวรัสใบดางเขียวที่พัฒนาโดยรัชนีและคณะ 
(2549) สามารถนํามาใชประเมินการตอบสนองของ
สายพันธุแตงกวาในรุน S1 และS2  ไดเปนอยางดี 
สามารถแยกความแตกตางของ lines ที่กระจายมาจาก
พันธุเริ่มแรกไดอยางชัดเจน เชน สายพันธุ No.43 ที่มี
ศักยภาพด านเขตกรรมในแงการปรับตัว เข า กับ
สภาพแวดลอมการปลูกแตงกวาในแปลงทดลองของ
หมวดพืชผัก คณะเกษตรศาสตรไดเปนอยางดี ไดลูกรุน 
S1 และ S2 เปนจํานวนหลาย lines ซึ่งแสดงออกไดทั้ง 
lines ที่มีระดับความตานทานเปน  MR และ MS หรือ S 
จากรุนพอแมที่มีลักษณะความตานทานในระดับ MR  
สวนในพันธุ No.32 ที่มีการกระจายออกมาเปน 4 lines 
พบวามี line ยังคงใกลเคียงกับรุนพอแม ( R) คือเปน
ระดับ MR เพียงหน่ึง line สวนที่เหลือแสดงออกแบบ 
MS ทั้งหมด เปนตน   จากผลการประเมินทั้ง 64 สาย
พันธุสามารถบงช้ีไดวาการถายทอดทางพันธุกรรมของ
ความตานทานโรคในลูกรุน S1 และ S2  มีความ
แตกตางกันไปตามสายพันธุ/ lines ของแตงกวา ที่นํามา
ทดสอบ    แบงไดดังน้ี  

 

Abstract: The Cucumber green mottle mosaic virus (CGMMV) cause damage in Cucurbitaceae and be transmitted through 
seeds. Using the CGMMV resistant variety is recommended for disease management. In order to develop the CGMMV 
resistant inbred line of cucumber, the 64 varieties/lines of cucumber germplasm belong to groups of resistant, moderately 
resistant and moderately susceptible to CGMMV were investigated  for producing self-fertilization seeds in generation S1 and 
S2. The response of S1 and S2 generations to CGMMV infection was evaluated in green house. Results showed that, the 
heritability of CGMMV resistant phenotype was variable depended on cucumber varieties/lines. The high potential 
varieties/lines which showed high stability for resistant phenotype were as following; short type cucumber e.g. 3509 (No.48-2), 
3510 (No.49-1) and 3515 (No.34); large type cucumber e.g. 3125 (No.66), 3604 (No.38-1), and 3429 (No.38-2). For medium 
size cucumber, the 3115 (No.70-1), 3116 (No.70-2), 3117 (No.70-3), 3118 (No.68), 3120 (No.69-1), 3121 (No.69-2), and 3123 
(No.69-4) lines represented as the good candidates for development the CGMMV resistant inbred lines. The variety 3128 
(No.53) was interesting as more resistant than parent phenotype.  For development of moderately resistant (MR) inbred line, 
the 3208 (No.83-3), 3518 (No.24-2), 3521 (No.23), 3611 (No.12) 3532(No.8), 3611(No.12), 3610 (No.37) and 3603 (No.38-3) 
were noted. For moderately susceptible inbred lines, the 3622 (No.43-2), 3633 (No.43-8), No. 3634 (No.43-9) and 3629 
(No.40-1) should be considered.  
Key words: cucumber breeding, cucumber virus disease, CGMMV)  

 
 

บทนํา 
 

เช้ือไวรัสใบดางเขียว (Cucumber green mottle 
mosaic virus, CGMMV) อยูในจีนัส  Tobamovirus  ซึ่ง
มีรูปรางอนุภาคเปนทอนตรงความยาวประมาณ 300 
นาโนเมตร อนุภาคไวรัสสามารถคงอยูเปนเวลานาน
บนเครื่องมือเกษตร และในเศษซากพืชเปนโรค เช้ือ 
CGMMV ไมมีแมลงพาหะที่จําเพาะ  ถายทอดไดงาย
โดยวิธีกลหรือการสัมผัสตนพืชเปนโรค เขาทําลายได
ทั้งแตงกวา แตงเทศ(เมลอน) แตงโม นํ้าเตา และสคว็
อช (ขอมูลยังไมไดตีพิมพ) ใบแตงที่ติดเช้ือจะแสดง
อาการเสนใบใส(vein clearing) ใบยน (wrinkle) ดาง
เขียว(mottle greenish) ดางชัดเจน (mosaic)  นอกจาก
จะทําใหเกิดความเสียหายตอปริมาณและคุณภาพ
ผลผลิตแลวยังมีผลกระทบสําคัญตอการผลิตเมล็ดพันธุ
แตงเปนอยางมาก  เ น่ืองจากเ ช้ือไวรัสนี้สามารถ
ถายทอดผานทางเมล็ดพันธุได แนวทางการจัดการโรค
ที่ยั่งยืนคือการใชพันธุตานทานโรคเทาน้ัน เพ่ือการ
ปรับปรุงพันธุแตงกวาสายพันธุต านทานตอ เ ช้ือ 
CGMMV จึงไดมีการรวบรวมสายพันธุแตงกวาจาก

แหลงตางๆทั้งในและตางประเทศมาประเมินระดับ
ความตานทานตอเช้ือไวรัสใบดางเขียวและพบวามี
แหลงพันธุกรรมของแตงกวาที่มีลักษณะตานทานตอ
ไวรัสใบดางเขียวในระดับตานทาน (R) และตานทาน
ปานกลาง (MR) อยูจํานวนหนึ่ง นอกเหนือจากสาย
พันธุออนแอ (S) สายพันธุออนแอปานกลาง (MS) และ
ออนแอมาก (HS) (รัชนี และคณะ, 2549, 2550) ในการ
วิจัยน้ีจึงไดนําสายพันธุแตงกวาที่ผานการประเมินอยู
ในระดับ R, MR และ MS  มาศึกษาการถายทอดทาง
พันธุกรรมของลักษณะความตานทานตอเช้ือไวรัสใบ
ดางเขียว ในลูกรุน S1 และ S2 เพ่ือคัดเลือกสายพันธุ
แตงกวาไปพัฒนาเปนสายพันธุแท (inbred line)ที่
ตานทานโรคตอเช้ือ CGMMV  สําหรับนําไปใชในการ
ปรับปรุงพันธุแตงกวาสายพันธุดีใหตานทานโรคไวรัส
ใบดางเขียวแตงตอไป 

 
วิธีการศึกษา 

 
การเตรียมตนพืช  

 

นําเมล็ดพันธุแตงกวาสายพันธุตางๆ ที่ผาน
การประเมินระดับความตานทานตอเช้ือ CGMMV โดย
รัชนีและคณะ (2550) และจัดอยูในระดับตานทาน (R) 
ตานทานปานกลาง (MR) และออนแอปานกลาง (MS) 
จํานวน 64 สายพันธุ/lines มาปลูกเพ่ือสรางลูกผสม
ตัวเองรุนที่ 1 (S1) ตามวิธีการเพาะปลูกแตงกวา ที่
แปลงทดลองหมวดพืชผั ก  คณะเกษตรศาสตร 
มหาวิทยาลัยขอนแกน นําเมล็ดรุน S1 ที่ไดมาประเมิน
ระดับความตานทานตอเช้ือ CGMMV ในโรงเรือนตาม
วิธีมาตรฐานของรัชนี และคณะ (2549) อีกสวนหน่ึง
นําไปปลูกตอเพื่อสรางลูกรุนที่ (S2) แลวจึงนําเมล็ด
พันธุรุน S2 ที่ไดมาทดสอบความตานทานตอเช้ือ 
CGMMV อีกครั้งหนึ่ง  เมล็ดพันธุที่เหลือเก็บรักษาไว
ในหองเย็นของศูนยปรับปรุงพันธุพืชเพ่ือเกษตรยั่งยืน 
การเตรียมเชื้อไวรัสใบดางเขียว (CGMMV)   

นําใบพืชเปนโรคที่ปลูกเช้ือ CGMMV #9 (ยุทธ
และคณะ, 2547) มาบดใหละเอียดใน 0.1 M phosphate 
buffer, pH 7.2 ในอัตราสวน 1:10 (w/v) นํานํ้าคั้นพืชทา
ล งบนใบ เ ลี้ ย ง ต นกล า แต งกว า ท่ี มี ก า ร โ ร ยผ ง
คารโบรันดัม(600 mesh) บนใบเล้ียงเล็กนอย แลวลาง
ใบดวย นํ้ากอนเ ก็บรักษาตนพืชที่ปลูก เ ช้ือไวใน
โรงเรือนปลูกพืชทดสอบที่ปองกันแมลงพาหะไวรัส 
สังเกตอาการใบดางเขียวหลังปลูกเช้ือ 14-30 วัน นําใบ
พืชมาตรวจสอบการติดเช้ือไวรัสใบดางเขียว ดวย
เทคนิค ELISA เก็บตัวอยางที่ใหผลบวกตอแอนติซีรั่ม
เช้ือ CGMMV ที่ -20Oซ สําหรับใชเปนแหลงของเช้ือ
ไวรัสใบดางเขียวสําหรับการประเมินระดับตานทาน
โรคของสายพันธุแตงกวา 
การประเมินระดับความตานทานตอเชื้อ CGMMV 

นําเมล็ดมาเพาะลงใน peatmoss ในกระถางขนาด 
3 น้ิว กระถางละ 1 เมล็ด สายพันธุละ 10 ตน ดูแลและ
เก็บตนพืชไวในโรงเรือนปลูกทดสอบที่ปองกันแมลง
พาหะไดรวมกับการใชสารเคมีกําจัดแมลงพาหะหยอด
ไวในกระถาง เมื่อตนกลามีอายุ 7-10 วันหลังงอก จึง
ปลูกเช้ือไวรัส CGMMV ตามวิธีการประเมินระดับ
ความตานทานตอเช้ือ CGMMVตามวิธีการมาตรฐาน

ของรัชนี และคณะ(2549)  สังเกตการเกิดโรคทุกวัน 
และประเมินอาการบนตนแตงกวาที่ 14 วัน ตามเกณฑ
การใหคะแนนระดับอาการโรค ตัดใบจริงใบที่ 2 นับ
จากยอดลงมาประเมินใหระดับการเปนโรคดวยสายตา
และตรวจเช้ือ CGMMV ดวยเทคนิค ELISA (ยุทธ และ 
คณะ, 2548)  เปรียบเทียบความสัมพันธของลักษณะ
อาการของโรคที่ปรากฏและผลการตรวจดวยเทคนิค 
ELISA แลวคํานวณคา % disease index (DI) เพ่ือ
นําไปใชระบุระดับความตานทานตอเช้ือ CGMMV ซึ่ง
กําหนดไว 5 ระดับคือ ตานทาน(R , 20%DI) ตานทาน
ปานกลาง (MR, 21-40% DI) ออนแอปานกลาง (MS, 
41-60%DI) ออนแอ (S , 61-80%) และ ออนแอมาก 
(HS,81-100% DI) 

 
ผลการศึกษา 

 
วิธีการคัดเลือกประเมินสายพันธุแตงกวา

ตานทานไวรัสใบดางเขียวที่พัฒนาโดยรัชนีและคณะ 
(2549) สามารถนํามาใชประเมินการตอบสนองของ
สายพันธุแตงกวาในรุน S1 และS2  ไดเปนอยางดี 
สามารถแยกความแตกตางของ lines ที่กระจายมาจาก
พันธุเริ่มแรกไดอยางชัดเจน เชน สายพันธุ No.43 ที่มี
ศักยภาพด านเขตกรรมในแงการปรับตัว เข า กับ
สภาพแวดลอมการปลูกแตงกวาในแปลงทดลองของ
หมวดพืชผัก คณะเกษตรศาสตรไดเปนอยางดี ไดลูกรุน 
S1 และ S2 เปนจํานวนหลาย lines ซึ่งแสดงออกไดทั้ง 
lines ที่มีระดับความตานทานเปน  MR และ MS หรือ S 
จากรุนพอแมที่มีลักษณะความตานทานในระดับ MR  
สวนในพันธุ No.32 ที่มีการกระจายออกมาเปน 4 lines 
พบวามี line ยังคงใกลเคียงกับรุนพอแม ( R) คือเปน
ระดับ MR เพียงหน่ึง line สวนที่เหลือแสดงออกแบบ 
MS ทั้งหมด เปนตน   จากผลการประเมินทั้ง 64 สาย
พันธุสามารถบงช้ีไดวาการถายทอดทางพันธุกรรมของ
ความตานทานโรคในลูกรุน S1 และ S2  มีความ
แตกตางกันไปตามสายพันธุ/ lines ของแตงกวา ที่นํามา
ทดสอบ    แบงไดดังน้ี  
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1) สายพันธุที่ยังคงรักษาระดับความตานทานตอ
ไวรัสใบด า ง เ ขี ยว เชน เ ดี ยว กับรุ นพอแม 
เหมาะสม ท่ีจะ นําไปพัฒนาสาย พันธุ แท
ตานทานไวรัสใบดางเขียวแตง คือ กลุมแตงกวา 
ไดแกสายพันธุ แตงกวา คือ 3509 (No.48-2), 
3510 (No.49-1),และ  3515 (No.34), กลุม
แตงรานไดแก 3125 (No.66), 3604 (No.38-1), 
3429 (No.38-2)   (Table 1) 

2) กลุมที่พอแมเปน R  ลูกรุน S1 ตอบสนองเปน 
S หรือ MS แตลูกรุน S2 เปน R หรือ MR ไดแก 
กลุมแตงทอน คือ สายพันธุ 3115 (No.70-1), 
3116 (No.70-2), 3117 (No.70-3), 3118 
(No.68), 3120 (No.69-1), 3121 (No.69-2), 
3123 (No.69-4) (Table 1) 

3) กลุมที่คงตัวของลักษณะ MR ในทุกรุนไดแก 
กลุมแตงทอน 3208 (No.83-3), 3518 (No.24-
2), 3521 (No.23), 3611 (No.12)  กลุมแตงกวา 
3532(No.8), และกลุมแตงราน 3611(No.12), 
3610 (No.37) , 3603 (No.38-3 ) (Table 2) 

4) กลุมที่พอแมเปน MR  แตลูกรุน S1 มีความผัน
แปรระหวาง S, MS สวนลูกรุน S2 มีลักษณะ
เปน MR  มีจํานวน 10  lines ไดแก 3127 
(No.56), 3440(No.52), 3130 (No. 132), 
3518(No.24-2), 3530(No.22) 3202 (No.84-1), 
3203(No.84-2), 3522 (No.3) , 3536(No.6), 
3617 (No.44) (Table 2) 

5) กลุมที่มีความคงตัวในลักษณะ MS –S 
เหมาะสมสําหรับการนําไปพัฒนา inbred line 
ที่ออนแอปานกลางตอเช้ือ CGMMV ไดแกสาย
พันธุ 3622 (No.43-2), 3633 (No.43-8), No. 
3634 (No.43-9) และ 3629 (No.40-1) (Table 2) 

6) กลุมที่มีระดับความตานทานตอเช้ือ CGMMV
เพิ่มขึ้นจากรุนพอแม คือจาก MS ไปเปน MR 
หรือ R มีจํานวน 13  lines ซึ่งสวนใหญกระจาย
มาจากสายพันธุ No.43  ไดแก 3614 (No.130), 
3621(No.43-1), 3632 (No.43-7), 3624 (No.43-

3), 3625 (No.43-4), 3625 (No.43-4), 3626 
(No.43-5), 3627 (No.43-6), 3635 (No.43-10), 
3636 (No.43-11), 3621(No.40-2), 3637 
(No.46), 3640(No.129), 3128 (No.53)  

7) กลุมที่มีระดับความตานทานตอเช้ือ CGMMV 
ลดลงจากรุนพอแม (จาก R หรือ MR ไปเปน 
MS) มีจํานวน 13 lines ไดแก  3207(No.83-2) , 
3433 (No.45), 3501 (No.32-1), 3503(No.32-
2), 3507(No.32-4) 3508 (No.48-1 ),  3512 
(No.49-2), 3513 (No.17-1), 3514 (No.17-2), 
3516 (No.30), 3517 (No. 24-1), 3520  (No.19), 
3607 (No.45), 3612 (No.12), และ 3433 (No. 
45)  

8) กลุมที่ระดับความตานทานลดลงเล็กนอย จาก
รุนพอแม ที่เปน R ไปเปน MS ในรุน S1 แต
ระดับความตานทานโรคเพิ่มขึ้นเปน MR ในรุน 
S2 มีจํานวน 2 linesคือ แตงราน  3206 (No.83-
1) และ 3504 (No.32-2) (Table 1) 
สายพันธุแตงกวา แตงรานและแตงทอนใน

กลุมที่มีศักยภาพสําหรับนําไปพัฒนาเปนสายพันธุแท
ตานทานตอเช้ือ CGMMV  หรือ ออนแอปานกลาง 
หรือตานทานปานกลาง สวนใหญมีสีผลเปนสีเขียว
ออนและมีไหลเขียว  (LG) หนามส้ัน สีขาว มีเพียงบาง
สายพันธุที่เปนแตงรานหรือแตงกวาผลสีขาว เชน line  
3115 (No.70-1), 3509( No.48-2), 3518 (No.24-2), 
3631 (No. 40-2)  เปนตน  ดังแสดงไวในตารางตางๆ 
(Table 1-4)  และแหลงที่มาของพันธุสวนใหญมากจาก
สายพันธุการคา และจากประชากรแตงกวาของศูนย
ปรับปรุงพันธุพืชเพ่ือการเกษตรที่ยั่งยืนซึ่งพัฒนามาก
จากสายพันธุการคาเชนกัน (Table 1-4) จึงไมนาจะมี
ความยากมากนักในการที่จะนําสายพันธุ เหลาน้ีไป
พัฒนาใหเปนสายพันธุแทและมีลักษณะทางเขตกรรมที่
ดีมากขึ้น 

 
สรุปและวิจารณ 

 

 

1) สายพันธุที่ยังคงรักษาระดับความตานทานตอ
ไวรัสใบด า ง เ ขี ยว เชน เ ดี ยว กับรุ นพอแม 
เหมาะสม ท่ีจะ นําไปพัฒนาสาย พันธุ แท
ตานทานไวรัสใบดางเขียวแตง คือ กลุมแตงกวา 
ไดแกสายพันธุ แตงกวา คือ 3509 (No.48-2), 
3510 (No.49-1),และ  3515 (No.34), กลุม
แตงรานไดแก 3125 (No.66), 3604 (No.38-1), 
3429 (No.38-2)   (Table 1) 

2) กลุมที่พอแมเปน R  ลูกรุน S1 ตอบสนองเปน 
S หรือ MS แตลูกรุน S2 เปน R หรือ MR ไดแก 
กลุมแตงทอน คือ สายพันธุ 3115 (No.70-1), 
3116 (No.70-2), 3117 (No.70-3), 3118 
(No.68), 3120 (No.69-1), 3121 (No.69-2), 
3123 (No.69-4) (Table 1) 

3) กลุมที่คงตัวของลักษณะ MR ในทุกรุนไดแก 
กลุมแตงทอน 3208 (No.83-3), 3518 (No.24-
2), 3521 (No.23), 3611 (No.12)  กลุมแตงกวา 
3532(No.8), และกลุมแตงราน 3611(No.12), 
3610 (No.37) , 3603 (No.38-3 ) (Table 2) 

4) กลุมที่พอแมเปน MR  แตลูกรุน S1 มีความผัน
แปรระหวาง S, MS สวนลูกรุน S2 มีลักษณะ
เปน MR  มีจํานวน 10  lines ไดแก 3127 
(No.56), 3440(No.52), 3130 (No. 132), 
3518(No.24-2), 3530(No.22) 3202 (No.84-1), 
3203(No.84-2), 3522 (No.3) , 3536(No.6), 
3617 (No.44) (Table 2) 

5) กลุมที่มีความคงตัวในลักษณะ MS –S 
เหมาะสมสําหรับการนําไปพัฒนา inbred line 
ที่ออนแอปานกลางตอเช้ือ CGMMV ไดแกสาย
พันธุ 3622 (No.43-2), 3633 (No.43-8), No. 
3634 (No.43-9) และ 3629 (No.40-1) (Table 2) 

6) กลุมที่มีระดับความตานทานตอเช้ือ CGMMV
เพิ่มขึ้นจากรุนพอแม คือจาก MS ไปเปน MR 
หรือ R มีจํานวน 13  lines ซึ่งสวนใหญกระจาย
มาจากสายพันธุ No.43  ไดแก 3614 (No.130), 
3621(No.43-1), 3632 (No.43-7), 3624 (No.43-

3), 3625 (No.43-4), 3625 (No.43-4), 3626 
(No.43-5), 3627 (No.43-6), 3635 (No.43-10), 
3636 (No.43-11), 3621(No.40-2), 3637 
(No.46), 3640(No.129), 3128 (No.53)  

7) กลุมที่มีระดับความตานทานตอเช้ือ CGMMV 
ลดลงจากรุนพอแม (จาก R หรือ MR ไปเปน 
MS) มีจํานวน 13 lines ไดแก  3207(No.83-2) , 
3433 (No.45), 3501 (No.32-1), 3503(No.32-
2), 3507(No.32-4) 3508 (No.48-1 ),  3512 
(No.49-2), 3513 (No.17-1), 3514 (No.17-2), 
3516 (No.30), 3517 (No. 24-1), 3520  (No.19), 
3607 (No.45), 3612 (No.12), และ 3433 (No. 
45)  

8) กลุมที่ระดับความตานทานลดลงเล็กนอย จาก
รุนพอแม ที่เปน R ไปเปน MS ในรุน S1 แต
ระดับความตานทานโรคเพิ่มขึ้นเปน MR ในรุน 
S2 มีจํานวน 2 linesคือ แตงราน  3206 (No.83-
1) และ 3504 (No.32-2) (Table 1) 
สายพันธุแตงกวา แตงรานและแตงทอนใน

กลุมที่มีศักยภาพสําหรับนําไปพัฒนาเปนสายพันธุแท
ตานทานตอเช้ือ CGMMV  หรือ ออนแอปานกลาง 
หรือตานทานปานกลาง สวนใหญมีสีผลเปนสีเขียว
ออนและมีไหลเขียว  (LG) หนามส้ัน สีขาว มีเพียงบาง
สายพันธุที่เปนแตงรานหรือแตงกวาผลสีขาว เชน line  
3115 (No.70-1), 3509( No.48-2), 3518 (No.24-2), 
3631 (No. 40-2)  เปนตน  ดังแสดงไวในตารางตางๆ 
(Table 1-4)  และแหลงที่มาของพันธุสวนใหญมากจาก
สายพันธุการคา และจากประชากรแตงกวาของศูนย
ปรับปรุงพันธุพืชเพ่ือการเกษตรที่ยั่งยืนซึ่งพัฒนามาก
จากสายพันธุการคาเชนกัน (Table 1-4) จึงไมนาจะมี
ความยากมากนักในการที่จะนําสายพันธุ เหลาน้ีไป
พัฒนาใหเปนสายพันธุแทและมีลักษณะทางเขตกรรมที่
ดีมากขึ้น 

 
สรุปและวิจารณ 

 



แก่นเกษตร 39  ฉบับพิเศษ : 176-183 (2554).180

 

การตอบสนองของสายพันธุแตงกวาตอการ
เขาทําลายโดยเช้ือไวรัสใบดางเขียวและลักษณะการ
ถายทอดทางพันธุกรรมของความตานทานโรคในลูก
รุน S1 และ S2 ในสภาพโรงเรือนของ แตงกวา 64 สาย
พันธุ/ lines ที่แตกตางกัน บงช้ีถึงความแตกตางใน
พันธุกรรมของพืชที่เก่ียวของกับความตานทานตอเช้ือ 
CGMMV และความไมน่ิงของสายพันธุ ซึ่งอาจ
เน่ืองจากฐานพันธุกรรมเริ่มแรกมาจากกลุมสายพันธุ
การคาที่เปน F1 hybrid และประชากรปรับปรุงพันธุ  
อยางไรก็ตามยังมีกลุมสายพันธุ/lines ที่มีความน่ิงของ
ลักษณะความตานทานตอเช้ือ CGMMV มากที่สุดและ
มีลักษณะของผลและสีผลและลักษณะของหนามอยูใน
เกณฑที่ไมยากสําหรับการนําไปใชปรับปรุงใหมี
ลักษณะทางเขตกรรมที่ ดีตอไปได โดยในแตงกวา 
ไดแก สายพันธุ 3509 (No.48-2), 3510 (No.49-1),และ  
3515 (No.34), กลุมแตงรานไดแก 3125 (No.66), 3604 
(No.38-1), 3429 (No.38-2) สวนในแตงทอน สามารถ
สกัดไดจากกลุมที่พอแมเปน R  ลูกรุน S1 ตอบสนอง
เปน S หรือ MS แตลูกรุน S2 เปน R หรือ MR มี 3 สาย
พันธุ ที่แตก lines ออกไปไดเปน line 3115 (No.70-1), 
3116 (No.70-2), 3117 (No.70-3), 3118 (No.68), 3120 
(No.69-1), 3121 (No.69-2), 3123 (No.69-4) กลไกท่ี
เก่ียวของกับความตานทานของแตละสายพันธุ/ lines 
อาจแตกตางกันทั้งในสวนของระดับการยับยั้งหรือการ
ชะลอการเพิ่มปริมาณของเช้ือไวรัสภายในเซลลพืชใน
ใบที่ติดเช้ือเริ่มแรกและการเคลื่อนยายภายในตนพืช 
(Kang et al., 2005) ในกรณีที่ตองการไดสายพันธุแทที่
มีระดับความตานทานปานกลาง สามารถเลือกไดจาก
กลุมที่มีความคงตัวในลักษณะ MRซึ่งพบวามีตัวแทน
ของแตงกวาทั้ง 3 แบบ คือ แตงทอน ไดแก 3208 
(No.83-3), 3518 (No.24-2), 3521 (No.23), 3611 
(No.12)  กลุมแตงกวา ไดแก 3532 (No.8), และกลุม
แตงราน ไดแก 3611(No.12), 3610 (No.37) สวนกรณี
ตองการพัฒนา inbred line ที่ออนแอตอเช้ือ CGMMV 
เพ่ือใชประโยชนในการศึกษาดาน molecular marker 
ในงานปรับปรุงพันธุแตง ก็มีทางเลือกใหโดยพิจารณา

จากกลุมสายพันธุที่ประเมินระดับความตานทานไดอยู
ในระดับ MS หรือ S ซึ่ง แบบที่มีแนวโนมเหมาะสมกับ
สภาพแวดลอมของประเทศไทยแลวมาพัฒนาตอ เชน 
No.43 ที่แยกออกมาเปนรายตน คือ 3622 (No.43-2) 
3633 (No.43-8), 3634 (No.43-9)  และ 3629 (No.40-1)  

การนําสายพันธุที่คัดเลือกไวไปพัฒนาเปน 
inbred line ตอไปน้ัน ยังคงจําเปนที่จะตองใชวิธีการ
ประเมินระดับความตานทานตอเช้ือ CGMMV ใน
โรงเรือนตามวิธีมาตรฐาน (รัชนี และคณะ, 2549) ใน
แตงกวารุนลูกผสมตัวเองที่ไดทุกรุน ควบคูไปกับการ
ป ร ะ เ มิ น ลั ก ษณะท า ง เ ข ตก ร ร มอื่ น ๆ  เ พ่ิ ม ขึ้ น 
นอกเหนือจากลักษณะความตานทานตอเช้ือไวรัสใบ
ดางเขยีว  

 
คําขอบคุณ 

 
ขอขอบคุณสํานักงานพัฒนาวิทยาศาสตรและ

เทคโนโลยีแหงชาติที่สนับสนุนทุนวิจัย รวมกับศูนย
ความเปนเลิศดานเทคโนโลยีชีวภาพเกษตร สํานัก
พัฒนาบัณฑิตศึกษาและวิจัยดานวิทยาศาสตรและ
เทคโนโลยี(สบว.) สํานักงานคณะกรรมการการ
อุดมศึกษา  กระทรวงศึกษาธิ ก ารและศูนย วิ จั ย
เทคโนโลยี ชีวภาพเกษตรเพื่ อ เศรษฐกิจที่ ยั่ งยืน 
มหาวิทยาลัยขอนแกน และ มหาวิทยาลัยขอนแกน 

 
เอกสารอางอิง 

 
รัชนี ศิริยาน เพชรรัตน ธรรมเบญจพล กมล เลิศรัตน 

และพิศาล ศิริธร. 2549. วิธีมาตรฐานในการ
คัด เลื อก พันธุ แตงกวาต านทานต อ เ ช้ื อ 
Cucumber green mottle mosaic virus. ว.
วิทย.กษ. 37 (พิเศษ ) : 211-214. 

รัชนี ศิริยาน  เพชรรัตน ธรรมเบญจพล  และ กมล  เลิศ
รัตน. 2550. การคัดเลือกพันธุแตงกวา
ต านทานตอไวรัสใบด าง เขี ยวแตงกวา
(Cucumber Green Mottle Mosaic Virus). 

 

การตอบสนองของสายพันธุแตงกวาตอการ
เขาทําลายโดยเช้ือไวรัสใบดางเขียวและลักษณะการ
ถายทอดทางพันธุกรรมของความตานทานโรคในลูก
รุน S1 และ S2 ในสภาพโรงเรือนของ แตงกวา 64 สาย
พันธุ/ lines ที่แตกตางกัน บงช้ีถึงความแตกตางใน
พันธุกรรมของพืชที่เก่ียวของกับความตานทานตอเช้ือ 
CGMMV และความไมน่ิงของสายพันธุ ซึ่งอาจ
เน่ืองจากฐานพันธุกรรมเริ่มแรกมาจากกลุมสายพันธุ
การคาที่เปน F1 hybrid และประชากรปรับปรุงพันธุ  
อยางไรก็ตามยังมีกลุมสายพันธุ/lines ที่มีความน่ิงของ
ลักษณะความตานทานตอเช้ือ CGMMV มากที่สุดและ
มีลักษณะของผลและสีผลและลักษณะของหนามอยูใน
เกณฑที่ไมยากสําหรับการนําไปใชปรับปรุงใหมี
ลักษณะทางเขตกรรมที่ ดีตอไปได โดยในแตงกวา 
ไดแก สายพันธุ 3509 (No.48-2), 3510 (No.49-1),และ  
3515 (No.34), กลุมแตงรานไดแก 3125 (No.66), 3604 
(No.38-1), 3429 (No.38-2) สวนในแตงทอน สามารถ
สกัดไดจากกลุมที่พอแมเปน R  ลูกรุน S1 ตอบสนอง
เปน S หรือ MS แตลูกรุน S2 เปน R หรือ MR มี 3 สาย
พันธุ ที่แตก lines ออกไปไดเปน line 3115 (No.70-1), 
3116 (No.70-2), 3117 (No.70-3), 3118 (No.68), 3120 
(No.69-1), 3121 (No.69-2), 3123 (No.69-4) กลไกท่ี
เก่ียวของกับความตานทานของแตละสายพันธุ/ lines 
อาจแตกตางกันทั้งในสวนของระดับการยับยั้งหรือการ
ชะลอการเพิ่มปริมาณของเช้ือไวรัสภายในเซลลพืชใน
ใบที่ติดเช้ือเริ่มแรกและการเคลื่อนยายภายในตนพืช 
(Kang et al., 2005) ในกรณีที่ตองการไดสายพันธุแทที่
มีระดับความตานทานปานกลาง สามารถเลือกไดจาก
กลุมที่มีความคงตัวในลักษณะ MRซึ่งพบวามีตัวแทน
ของแตงกวาทั้ง 3 แบบ คือ แตงทอน ไดแก 3208 
(No.83-3), 3518 (No.24-2), 3521 (No.23), 3611 
(No.12)  กลุมแตงกวา ไดแก 3532 (No.8), และกลุม
แตงราน ไดแก 3611(No.12), 3610 (No.37) สวนกรณี
ตองการพัฒนา inbred line ที่ออนแอตอเช้ือ CGMMV 
เพ่ือใชประโยชนในการศึกษาดาน molecular marker 
ในงานปรับปรุงพันธุแตง ก็มีทางเลือกใหโดยพิจารณา

จากกลุมสายพันธุที่ประเมินระดับความตานทานไดอยู
ในระดับ MS หรือ S ซึ่ง แบบที่มีแนวโนมเหมาะสมกับ
สภาพแวดลอมของประเทศไทยแลวมาพัฒนาตอ เชน 
No.43 ที่แยกออกมาเปนรายตน คือ 3622 (No.43-2) 
3633 (No.43-8), 3634 (No.43-9)  และ 3629 (No.40-1)  

การนําสายพันธุที่คัดเลือกไวไปพัฒนาเปน 
inbred line ตอไปน้ัน ยังคงจําเปนที่จะตองใชวิธีการ
ประเมินระดับความตานทานตอเช้ือ CGMMV ใน
โรงเรือนตามวิธีมาตรฐาน (รัชนี และคณะ, 2549) ใน
แตงกวารุนลูกผสมตัวเองที่ไดทุกรุน ควบคูไปกับการ
ป ร ะ เ มิ น ลั ก ษณะท า ง เ ข ตก ร ร มอื่ น ๆ  เ พ่ิ ม ขึ้ น 
นอกเหนือจากลักษณะความตานทานตอเช้ือไวรัสใบ
ดางเขียว  

 
คําขอบคุณ 

 
ขอขอบคุณสํานักงานพัฒนาวิทยาศาสตรและ

เทคโนโลยีแหงชาติที่สนับสนุนทุนวิจัย รวมกับศูนย
ความเปนเลิศดานเทคโนโลยีชีวภาพเกษตร สํานัก
พัฒนาบัณฑิตศึกษาและวิจัยดานวิทยาศาสตรและ
เทคโนโลยี(สบว.) สํานักงานคณะกรรมการการ
อุดมศึกษา  กระทรวงศึกษาธิ ก ารและศูนย วิ จั ย
เทคโนโลยี ชีวภาพเกษตรเพื่ อ เศรษฐกิจที่ ยั่ งยืน 
มหาวิทยาลัยขอนแกน และ มหาวิทยาลัยขอนแกน 

 
เอกสารอางอิง 

 
รัชนี ศิริยาน เพชรรัตน ธรรมเบญจพล กมล เลิศรัตน 

และพิศาล ศิริธร. 2549. วิธีมาตรฐานในการ
คัด เลื อก พันธุ แตงกวาต านทานต อ เ ช้ื อ 
Cucumber green mottle mosaic virus. ว.
วิทย.กษ. 37 (พิเศษ ) : 211-214. 

รัชนี ศิริยาน  เพชรรัตน ธรรมเบญจพล  และ กมล  เลิศ
รัตน. 2550. การคัดเลือกพันธุแตงกวา
ต านทานตอไวรัสใบด าง เขี ยวแตงกวา
(Cucumber Green Mottle Mosaic Virus). 

 

1) สายพันธุที่ยังคงรักษาระดับความตานทานตอ
ไวรัสใบด า ง เขี ยว เชน เ ดี ยว กับรุ นพอแม 
เหมาะสม ท่ีจะ นําไปพัฒนาสายพันธุ แท
ตานทานไวรัสใบดางเขียวแตง คือ กลุมแตงกวา 
ไดแกสายพันธุ แตงกวา คือ 3509 (No.48-2), 
3510 (No.49-1),และ  3515 (No.34), กลุม
แตงรานไดแก 3125 (No.66), 3604 (No.38-1), 
3429 (No.38-2)   (Table 1) 

2) กลุมที่พอแมเปน R  ลูกรุน S1 ตอบสนองเปน 
S หรือ MS แตลูกรุน S2 เปน R หรือ MR ไดแก 
กลุมแตงทอน คือ สายพันธุ 3115 (No.70-1), 
3116 (No.70-2), 3117 (No.70-3), 3118 
(No.68), 3120 (No.69-1), 3121 (No.69-2), 
3123 (No.69-4) (Table 1) 

3) กลุมที่คงตัวของลักษณะ MR ในทุกรุนไดแก 
กลุมแตงทอน 3208 (No.83-3), 3518 (No.24-
2), 3521 (No.23), 3611 (No.12)  กลุมแตงกวา 
3532(No.8), และกลุมแตงราน 3611(No.12), 
3610 (No.37) , 3603 (No.38-3 ) (Table 2) 

4) กลุมที่พอแมเปน MR  แตลูกรุน S1 มีความผัน
แปรระหวาง S, MS สวนลูกรุน S2 มีลักษณะ
เปน MR  มีจํานวน 10  lines ไดแก 3127 
(No.56), 3440(No.52), 3130 (No. 132), 
3518(No.24-2), 3530(No.22) 3202 (No.84-1), 
3203(No.84-2), 3522 (No.3) , 3536(No.6), 
3617 (No.44) (Table 2) 

5) กลุมที่มีความคงตัวในลักษณะ MS –S 
เหมาะสมสําหรับการนําไปพัฒนา inbred line 
ที่ออนแอปานกลางตอเช้ือ CGMMV ไดแกสาย
พันธุ 3622 (No.43-2), 3633 (No.43-8), No. 
3634 (No.43-9) และ 3629 (No.40-1) (Table 2) 

6) กลุมที่มีระดับความตานทานตอเช้ือ CGMMV
เพิ่มขึ้นจากรุนพอแม คือจาก MS ไปเปน MR 
หรือ R มีจํานวน 13  lines ซึ่งสวนใหญกระจาย
มาจากสายพันธุ No.43  ไดแก 3614 (No.130), 
3621(No.43-1), 3632 (No.43-7), 3624 (No.43-

3), 3625 (No.43-4), 3625 (No.43-4), 3626 
(No.43-5), 3627 (No.43-6), 3635 (No.43-10), 
3636 (No.43-11), 3621(No.40-2), 3637 
(No.46), 3640(No.129), 3128 (No.53)  

7) กลุมที่มีระดับความตานทานตอเช้ือ CGMMV 
ลดลงจากรุนพอแม (จาก R หรือ MR ไปเปน 
MS) มีจํานวน 13 lines ไดแก  3207(No.83-2) , 
3433 (No.45), 3501 (No.32-1), 3503(No.32-
2), 3507(No.32-4) 3508 (No.48-1 ),  3512 
(No.49-2), 3513 (No.17-1), 3514 (No.17-2), 
3516 (No.30), 3517 (No. 24-1), 3520  (No.19), 
3607 (No.45), 3612 (No.12), และ 3433 (No. 
45)  

8) กลุมที่ระดับความตานทานลดลงเล็กนอย จาก
รุนพอแม ที่เปน R ไปเปน MS ในรุน S1 แต
ระดับความตานทานโรคเพิ่มขึ้นเปน MR ในรุน 
S2 มีจํานวน 2 linesคือ แตงราน  3206 (No.83-
1) และ 3504 (No.32-2) (Table 1) 
สายพันธุแตงกวา แตงรานและแตงทอนใน

กลุมที่มีศักยภาพสําหรับนําไปพัฒนาเปนสายพันธุแท
ตานทานตอเช้ือ CGMMV  หรือ ออนแอปานกลาง 
หรือตานทานปานกลาง สวนใหญมีสีผลเปนสีเขียว
ออนและมีไหลเขียว  (LG) หนามสั้น สีขาว มีเพียงบาง
สายพันธุที่เปนแตงรานหรือแตงกวาผลสีขาว เชน line  
3115 (No.70-1), 3509( No.48-2), 3518 (No.24-2), 
3631 (No. 40-2)  เปนตน  ดังแสดงไวในตารางตางๆ 
(Table 1-4)  และแหลงที่มาของพันธุสวนใหญมากจาก
สายพันธุการคา และจากประชากรแตงกวาของศูนย
ปรับปรุงพันธุพืชเพ่ือการเกษตรที่ยั่งยืนซึ่งพัฒนามาก
จากสายพันธุการคาเชนกัน (Table 1-4) จึงไมนาจะมี
ความยากมากนักในการที่จะนําสายพันธุ เหลาน้ีไป
พัฒนาใหเปนสายพันธุแทและมีลักษณะทางเขตกรรมที่
ดีมากขึ้น 

 
สรุปและวิจารณ 
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Table 1 The list of cucumber varieties/lines   (S1 and S2) showing resistant(R ) to Cucumber green motle mosaic 
virus and their agronomic characteristics.  

S2 code 
Variety/ 
line source 

parent 
phenotype S1 phenotyp1 

%DI 
(S2) S2 phenotype1 

S2 Fruit 
type  1 

S2 fruit 
color2 

3115 No.70-1 KKU R S 20 R M W
3116 No.70-2 KKU R S 20 R M LG
3117 No.70-3 KKU R S 20 R M LG
3118 No.68 KKU R S 26 MR M LG
3120 No.69-1 KKU R MS 20 R M LG
3121 No.69-2 KKU R MS 36 MR M LG
3123 No.69-4 KKU R MS 28 MR M LG
3125 No.66 KKU R MR 20 R L LG
3604 No.38-1 commercial MR R 20 R L LG
3429 No. 38-2 commercial MR R 20 R L LG
3509 No.48-2 commercial R MR 40 MR S W
3510 No.49-1  commercial R MR 40 MR S LG
3515 No.34  commercial R R 20 R S LG
3206 No.83-1  KKU R MS 40 MR L LG
3504 No.32-3  commercial R MS 40 MR L LG

Note: 1fruit type :   S = short type (แตงกวา), M = medium type (แตงทอน), L= large type ( แตงราน) 
 2 phenotype :  R= Resistant, MR = Moderate resistant, MS = Moderate susceptible,  S = Susceptible,  HS =  Highly 

susceptible , 3 fruit color :  LG- light green , W = white , G = dark green, Y= yellow 

 (R)



KHON KAEN AGR. J. 39 SUPPLMENT : 176-183 (2011). 183

 

Table 2   The list of cucumber varieties/lines (S1 and S2) showing   moderately resistant (MR) and moderately  
susceptible (MS) to Cucumber green mottle mosaic virus and their agronomic characteristics. 

S2 code 
Variety/ 
line source 

parent 
phenotype S1 phenotyp1 

%DI 
(S2) S2 phenotype1 

S2 Fruit 
type  1 

S2 fruit 
color2 

3603 No.38-3 commercial MR R 26 MR L LG
3208 No.83-3 KKU MR MR 22 MR M LG
3611 No.12 commercial MR MR 28.57 MR L LG
3521 No.23  commercial MR MR 35 MR M G
3532 No.8   commercial MR MR 36.67 MR S LG
3610 No.37 commercial MR MR 26.67 MR L LG
3127 No.56 KKU MR MS 26 MR M LG
3440 No. 132  commercial MR MS 30 MR M LG
3130 No.52 KKU MR MS 37.14 MR M LG
3518 No. 24-2  commercial MR MS 25 MR M W
3530 No.22 commercial MR MS 26 MR M LG
3202 No.84-1 KKU MR S 27.5 MR M LG
3203 No.84-2 KKU MR S 40 MR M LG
3522 No.3  commercial MR S 36 MR L LG
3536 No.6  commercial MR S 37.14 MR L LG
3622 No.43-2 commercial MS MS 50 MS M G
3629 No.40-1 commercial MS MS 43.33 MS M W
3633 No.43-8 commercial MS S 66 S L LG
3634 No.43-9 commercial MS S 50 MS L LG

Note: 1fruit type :   S = short type (แตงกวา), M = medium type (แตงทอน), L= large type ( แตงราน) 
2 phenotype :  R= Resistant, MR = Moderate resistant, MS = Moderate susceptible,  S = Susceptible,  HS =  Highly 

susceptible , 3 fruit color :  LG- light green , W = white , G = dark green   
 

 




