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ABSTRACT 
Soybean (Glycine max (L.) Merr.) is an important economic crop for food and feed industries. Hundred-seed 

weight (HSW) is a key trait influencing seed yield and quality. This study aimed to investigate the genome-wide 
associations of HSW and to develop DNA markers for soybean breeding. A panel of 101 soybean accessions was 
grown at the Chiang Mai Field Crops Research Center during the 2025 dry season, and HSW was measured. 
Genotyping was performed using low-pass whole genome sequencing, generating 1,076,102 SNPs for genome-
wide association study (GWAS) using four statistical models: MLM, FarmCPU, SUPER, and MLMM. Nineteen 
missense SNPs significantly associated with HSW were identified across multiple chromosomes. Among them, SNPs 
within Glyma.03G094400 and Glyma.07G270000 were consistently detected by multiple models and selected for 
marker development. The SNP in Glyma.07G270000 was developed into a tetra-primer ARMS-PCR marker 
successfully, and the testing showed that it correctly classified genotypes in agreement with genomic data. Evaluation 
of the marker’s performance demonstrated an overall accuracy of 71.95% and a sensitivity of 98.1% to identify large-
seeded accessions. These results indicate that the developed SNP marker is useful as a preliminary marker for 
enrichment of large-seeded genotypes to support breeding of soybean varieties with larger seeds and higher yield 
in the future. 
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บทคดัย่อ 
ถัว่เหลอืง (Glycine max (L.) Merr.) เป็นพชืเศรษฐกจิส าคญัทีม่ผีลต่ออุตสาหกรรมอาหารและอาหารสตัว ์น ้าหนัก 

100 เมล็ด (HSW) เป็นลกัษณะส าคญัที่สะท้อนผลผลิตและคุณภาพของเมล็ด งานวิจยันี้มีวตัถุประสงค์เพื่อวิเคราะห์
ความสมัพนัธ์ทัว่ทัง้จโีนมของ HSW และพฒันาเครื่องหมายดเีอ็นเอส าหรบัคดัเลอืกพนัธุ์ เชื้อพนัธุกรรมถัว่เหลอืง 101 
พนัธุ ์ปลูกในแปลงทดลองทีศู่นยว์จิยัพชืไร่เชยีงใหม่ในฤดแูลง้ปี 2568 และชัง่ HSW การวเิคราะหจ์โีนไทป์ (genotype) ใช้
เทคนิค low-pass whole genome sequencing และใช ้SNP จ านวน 1,076,102 ต าแหน่งส าหรบั GWAS ดว้ยแบบจ าลอง 
MLM, FarmCPU, SUPER และ MLMM ผลการศกึษาพบ SNP แบบ missense ทีส่มัพนัธ์กบั HSW จ านวน 19 ต าแหน่ง
บนหลายโครโมโซม โดย SNP ในยนี Glyma.03G094400 และ Glyma.07G270000 พบสอดคลอ้งกนัในหลายแบบจ าลอง 
จงึน ามาพฒันาเครื่องหมาย tetra-primer ARMS-PCR ผลการทดสอบพบว่า SNP ใน Glyma.07G270000 สามารถจ าแนก
จโีนไทป์ตรงกบัข้อมูลวิเคราะห์จีโนม การประเมินประสทิธิภาพเครื่องหมายพบความแม่นย า 71.95% และ sensitivity 
ส าหรบัเมลด็ขนาดใหญ่ 98.1% ผลการวจิยัชีว้่าเครื่องหมาย SNP นี้มปีระโยชน์ส าหรบัใชเ้ป็นเครื่องหมายโมเลกุลในระยะ
เริม่ตน้ เพื่อคดัเลอืกพนัธุถ์ ัว่เหลอืงทีม่เีมลด็ใหญ่และผลผลติสงูในอนาคต 

ค าส าคญั: ถัว่เหลอืง น ้าหนัก 100 เมลด็ การศกึษาความสมัพนัธท์ัว่ทัง้จโีนม เครื่องหมายสนิป 
 เตตระไพรเมอรเ์ออารเ์อม็เอสพซีอีาร์

บทน า 
ถัว่เหลือง (Glycine max (L.) Merr.) เป็นพืช

เศรษฐกิจส าคัญทัง้ด้านการเกษตรและอุตสาหกรรม
อาหาร โดยเมลด็มโีปรตีนประมาณ 35-40% และน ้ามนั 
18-20% ใช้ในอุตสาหกรรมอาหารมนุษย์ อาหารสตัว์ 
และน ้ามนัพชื (Hartman et al., 2011) ความต้องการถัว่
เหลอืงทัว่โลกเพิม่ขึน้อย่างต่อเนื่อง ส่งผลใหก้ารพฒันา
พนัธุท์ีใ่หผ้ลผลติสูงและมคุีณภาพดเีป็นเป้าหมายส าคญั
ของงานปรบัปรุงพนัธุพ์ชื 

ในประเทศไทย แม้ว่าถัว่เหลืองจะมีบทบาท
ส าคญั แต่สถานการณ์การผลิตถัว่เหลืองของประเทศ
ไทยมีแนวโน้มลดลงอย่างต่อเนื่อง โดยในปี 2568/69 
ประเทศไทยมพีืน้ทีเ่พาะปลูกเพยีง 58,488 ไร่ ลดลงรอ้ย
ละ 4.34 จากปีทีผ่่านมา ซึ่งมพีืน้ทีเ่พาะปลูก 61,142 ไร่ 
มีผลผลิตรวม 15,668 ตัน และผลผลิตเฉลี่ย 268 
กิโลกรมัต่อไร่ (ส านักวิจยัเศรษฐกิจการเกษตร, 2568) 
ขณะที่ความต้องการในประเทศเพิ่มขึ้น ส่งผลให้ต้อง
น าเขา้ถัว่เหลอืงถึง 99.33% ของความต้องการทัง้หมด 
คิดเป็นมูลค่ากว่า 6.6 หมื่นล้านบาท สะท้อนถึงความ

จ าเป็นในการพฒันาพนัธุ์ที่ให้ผลผลติสูงและเหมาะสม
กบัสภาพแวดลอ้มในประเทศ 

น ้ าหนัก 100 เมล็ด (hundred-seed weight, 
HSW) เป็นลักษณะส าคัญที่มีผลต่อผลผลิตรวมและ
คุณภาพผลิตภัณฑ์  (Zhang et al., 2016) โดยเป็น
ลกัษณะเชิงปริมาณที่ถูกควบคุมโดยยีนหลายยีนและ
ได้ร ับอิทธิพลจากสภาพแวดล้อม (Wu et al., 2018) 
แม้ว่าจะมีการศึกษาลักษณะนี้ ในต่างประเทศอย่าง
กวา้งขวาง แต่ในประเทศไทยยงัขาดขอ้มูลเครื่องหมาย 
ดเีอ็นเอ (DNA marker) ที่เกี่ยวขอ้งกบัน ้าหนักเมล็ดใน
พนัธุท์อ้งถิน่ 

การวิ เคราะห์ความสัมพันธ์ทั ว่ทั ้งจีโนม 
(genome-wide association study, GWAS) เ ป็นวิธีที่มี
ประสิทธิภาพในการตรวจหาความสัมพันธ์ระหว่าง
เครื่ องหมายดี เอ็น เอกับลักษณะทางฟี โนไทป์  
(phenotype) และระบุโลคัส (locus) ที่เกี่ยวข้อง โดยมี
รายงานว่า HSW ถูกควบคุมโดยหลายต าแหน่งบนโครโมโซม 
เช่น 4, 6, 7, 10, 14, 19 และ 20 (Zhang et al., 2016;  
Zhang et al., 2026) ซึ่งสามารถน าไปประยุกต์ใชใ้นการ
ปรบัปรุงพนัธุไ์ด ้
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ดงันัน้ การศกึษานี้มวีตัถุประสงค์เพื่อวเิคราะห์
ความสัมพันธ์ทัว่ทัง้จีโนมของลักษณะน ้ าหนัก 100 
เมล็ดในถัว่เหลือง โดยใช้เครื่องหมายสนิปและวิธี 
GWAS ในชุดเชื้อพันธุ์ถัว่เหลืองของไทย เพื่อระบุ
ต าแหน่งของเครื่องหมายดเีอน็เอและยนีที่เกี่ยวขอ้ง ซึ่ง
สามารถน าไปใช้ในการคดัเลือกพนัธุ์เพื่อเพิ่มผลผลิต
และคุณภาพของถัว่เหลอืงในอนาคต 

อปุกรณ์และวิธีการ 
งานวจิยันี้ใชเ้ชื้อพนัธุกรรมถัว่เหลอืง (G. max) 

จ านวน 101 พนัธุ์ จากโครงการอนุรกัษ์เชื้อพนัธุกรรม
ถัว่เหลอืง ประกอบดว้ย พนัธุ์รบัรอง เช่น ชุดพนัธุ์ กวก. 
พนัธุ์ที่นิยมใช้ในโครงการปรบัปรุงพนัธุ์ และพนัธุ์ที่มี
ลกัษณะทางการเกษตรโดดเด่นดา้นผลผลติและปรมิาณ
โปรตีน ปลูกในแปลงทดลองที่ศูนย์วจิยัพชืไร่เชยีงใหม่
ในฤดูแล้งปี 2568 ปฏิบัติดูแลตามค าแนะน าของกรม
วชิาการเกษตร เมลด็ถัว่เกบ็เกีย่วเมื่อฝักเปลีย่นสนี ้าตาล
ประมาณ 95% ของต้น ท าความสะอาดและชัง่น ้าหนัก 
100 เมลด็ (HSW) โดยสุ่มเลอืกเมลด็ 100 เมลด็ต่อพนัธุ์ 
ชัง่ 3 ครัง้แลว้ใชค่้าเฉลีย่ในการวเิคราะห์ 

ดีเอ็นเอสกัดจากใบถัว่เหลืองโดยใช้ชุดสกัด 
Tiangen kit (China) ตรวจสอบคุณภาพและความเขม้ขน้
ด้วยสเปกโตรโฟโตมิเตอร์  Multiskan GO (Thermo 
Scientific, Finland) จากนัน้วเิคราะห์ล าดบันิวคลโีอไทด์
ด้ วย เทคนิ ค  low-pass whole genome sequencing 
(LPWGS) โดย Novogene Inc. (2024) 

ความสัมพันธ์ทัว่ทั ้งจีโนม (genome-wide 
association study, GWAS) ระหว่ าง SNP และ HSW 
วเิคราะห์ด้วยโปรแกรม GAPIT (Genomic Association 
and Prediction Integrated Tool) โดยควบคุมโครงสร้าง
ประชากรและความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมระหว่างพนัธุ์
เพื่อหลกีเลีย่งผลกระทบจากความสมัพนัธเ์ทยีม 

ชุดไพรเมอร์ของ SNP ส าหรบัการตรวจสอบ
ด้วยเทคนิค tetra-primer ARMS-PCR ออกแบบด้วย 
Primer1 ( http://primer1. soton.ac.uk/primer1. html) 
ส าหรบั outer primers และ allele-specific inner primers 

รายละเอยีดแสดงใน Table 1 การทดสอบชุดไพรเมอร์ใช ้
GoTaq® Green Master Mix (Promega, USA) DNA 50 ng 
และไพรเมอร์ 0.25 µM แต่ละเส้น ต่อปริมาตร 20 µL 
ปรับอุณหภูมิ annealing เพื่อหาสภาวะที่เหมาะสม 
ส าหรบั SNP VWA ชุดไพรเมอร์ VWA-OF, VWA-OR, 
VWA-IF และ VWA-IR ถูกทดสอบโดยปรับอุณหภูมิ 
annealing ที่ 55, 60 และ 65°C จากนัน้ตรวจสอบแถบ  
ดเีอน็เอดว้ยอเิลก็โตรโฟรซีสีบนเจลอะกาโรส 2.5% 

ประสทิธิภาพของเครื่องหมาย SNP ประเมิน
โดยเปรยีบเทยีบผลการจ าแนกจโีนไทป์กบัขอ้มูล Low-
Pass Whole Genome Sequencing (LP-WGS) แ ล ะ
ค านวณความแม่นย า (accuracy) ความไว (sensitivity) 
และความจ าเพาะ (specificity) ตามสมการ (Altman & 
Bland, 1994): 

Accuracy = (TP + TN) / (TP + TN + FP + FN) 
Sensitivity = TP / (TP + FN) 
Specificity = TN / (TN + FP) 

โดย TP คอืจ านวนตวัอย่างที่มฟีีโนไทป์เมล็ด
ขนาดใหญ่และถูกจ าแนกถูกต้อง TN คอืจ านวนตวัอย่าง
ที่มีฟีโนไทป์เมล็ดขนาดเล็กและถูกจ าแนกถูกต้อง FP 
คือจ านวนตัวอย่างที่มีฟีโนไทป์เมล็ดขนาดเล็กแต่ถูก
จ าแนกเป็นเมลด็ขนาดใหญ่ และ FN คอืจ านวนตวัอย่าง
ที่มีฟีโนไทป์เมล็ดขนาดใหญ่แต่ถูกจ าแนกเป็นเมล็ด
ขนาดเลก็ 

ผล 
การศึกษา HSW ในเชื้อพนัธุกรรมถัว่เหลือง 

101 พนัธุ ์พบความแปรผนัสงู น ้าหนักอยู่ระหว่าง 7.90–
26.00 ก. (Table 2) ค่าเฉลี่ย 16.85 ± 4.06 ก. และค่า
สมัประสิทธิค์วามแปรผัน (CV) 24.10% การกระจาย         
ฟี โนไทป์ถู กวิ เคราะห์ ด้ วย scatter plot, box plot, 
histogram, density plot และ  cumulative distribution 
(Figure 1) โดย scatter plot แสดงความหลากหลายของ 
HSW ระหว่างพันธุ์ (Figure 1A) ขณะที่ box plot ชี้ค่า
กลางของน ้าหนักเมล็ดประมาณ 16 ก. และข้อมูลส่วน
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ใหญ่กระจายในช่วง 14–19 ก. (Figure 1B) Histogram 
และ density plot แสดงการกระจายใกล้เคียงแบบปกติ 
โดยมีจุดสูงสุดอยู่ระหว่าง 15–17 ก. (Figure 1C–D) 

ส่วน cumulative distribution แสดงแนวโน้มการเพิม่ขึ้น
ของความถีส่ะสมตามช่วงค่าของน ้าหนักเมลด็ (Figure 1E)

Table 1 Primers used in the tetra-primer ARMS-PCR for detection of SNP COX1 and VWA 
SNP  

position  
SNP name  

Primer set and sequences Product size 

S3_27906338 COX1 OF 5’ AAACTTTAATACAACCTTTTCTGATCCCG 3’  Control fragment: 410 bp 
  OR 5’ TCCTTTTTCTACTTCTTCTTCCAAGTGC 3’   
  IF 5’ TTTCTTGTTTGGAGTAAACCAGAAAAGTT 3’ T allele: 200 bp 
  IR 5’ CAACATTTAGATCCGGCTTTACCCAT 3’ A allele: 265 bp 
S7_44279246 VWA OF 5’ TTCCACCAAAGGCACCTACTAGCCATCT 3’  Control fragment: 397 bp 
  OR 5’ CCTTTCTTTAACCCTTCAACTGGGTCGG 3’   

 IF 5’ TCTCAAACAAGCAATGGCTCTGGTGGTATA 3’ A allele: 199 bp 
  IR 5’ CAAGCGATCAGTGTGTCTGAGGGTGA 3’ T allele: 254 bp 

 

Table 2  100-seed weight and genotypes of SNP marker VWA determined by LPWGS and tetra-primer ARMS-PCR  
  in 101 soybean varieties 

ID Variety Wt LP AR ID Variety Wt LP AR ID Variety Wt LP AR 
S1 DOA Lopburi 84-1 14.4 AA AA S46 G10478 20.5 AA AA S96 CM9306-51 (NJ) 18.0 AA AA 
S2 DOA SJ2 15.8 AA AA S47 TG61 15.0 AA AA S98 PT(42)No.35F79519-1 19.5 AA AA 
S3 DOA Chiang Mai 6 17.4 ND AA S48 TG21 9.8 AA AA S100 Ta Daeng 3 18.9 AA AA 
S4 DOA SJ5 13.9 AA AA S50 LV.Su 1 16.0 AA AA S101 Hto Nauk Ahlan 15.5 AA AA 
S5 Chakraphan 1 15.0 ND AA S51 LV.Su 2 14.5 AA AA S103 Dau Tuong Ba Thang Luc Ngan 18.6 AA AA 
S6 DOA Si Samrong 1 17.4 ND AA S52 Tamanishiki 23.7 AA AA S105 I 615-3 11.5 TT TT 
S7 DOA Khon Kaen 1 13.9 AA AA S55 PR89(15) 14.2 AA AA S107 E51 (22158) 12.5 AA AA 
S8 DOA SJ1 14.1 ND AA S56 TGX311-14C 10.6 AA AA S111 Korea2007 No.37 19.6 AA AA 
S9 DOA Chiang Mai 60 16.3 AA AA S57 F11MJ7709-93-P11 15.0 AA AA S113 Chuuhoku 2 9.1 TT TT 
S10 DOA SJ3 14.4 ND AA S58 DL02 (Br) 15.7 AA AA S114 Korea2007 No.39 23.8 AA AA 
S11 DOA Nakhon Sawan 1 15.8 AA AA S59 Hikuanda 14.3 AA AA S115 Yezin-5 15.3 AA AA 
S12 DOA Sukhothai 3 14.3 TT TT S60 Yagi 24.6 AA AA S116 DS1099-01-03 25.8 AA AA 
S13 Rajamangala 1 16.5 AA AA S63 Klangdong 20.1 AA AA S117 DS1099-01-04 25.2 AA AA 
S14 DOA Chiang Mai 5 15.4 ND AA S64 Hazenomi Daizu 14.1 AA AA S118 VS1099-04-01 24.6 ND AA 
S15 DOA SJ4 16.5 AA AA S66 Udo Magaly 18.2 AA AA S119 VS1099-04-09 24.3 AA AA 
S16 DOA Sukhothai 2 15.3 AA AA S69 VS16.7 26.0 AA AA S120 Korea2007 No.13 19.8 AA AA 
S17 KKU 35 13.0 ND AA S71 IAC73-1385 24.5 AA AA S121 Yezin-3 16.8 AA AA 
S18 DOA Sukhothai 1 13.7 AA AA S72 TGX802-244D 11.8 AA AA S122 Yezin-6 16.5 ND AA 
S19 DOA Chiang Mai 3 14.0 ND AA S75 VS16.2 21.2 AA AA S131 Yundadou 3 23.5 AA AA 
S20 Utsaha A 7.9 TT TT S76 Toputoppu 21.0 AA AA S132 Yundadou 5 16.0 ND AA 
S21 DOA Chiang Mai 4 11.9 ND AA S77 U 8084-2 15.8 AA AA S133 Yundadou 8 18.0 ND AA 
S22 DOA Chiang Mai 7 15.4 AA AA S80 F7 MJ8011-S5-8-P7 16.9 TT TT S134 YN067 17.6 ND AA 
S23 DOA Chiang Mai 2 16.4 AA AA S81 SSR8407Y-2-1 12.7 ND AA S135 YN069 17.7 ND AA 
S24 CM0809-3 15.1 AA AA S82 15-18 17.0 AA AA S137 Maejo 16.4 ND AA 
S25 CM0908-1 16.9 AA AA S83 TG145 12.3 AA AA S138 scol/THAI/1986/THAI-78 20.2 AA AA 
S28 F117711-140-P11 19.6 AA AA S84 Khun Pae 2 14.9 AA AA S139 scol/THAI/1986/THAI-80 16.3 ND AA 
S29 Ogden (USA) 22.9 AA AA S86 TG162 9.5 TT TT S140 Chiangmai Palmetto 17.8 AA AA 
S30 Gauraw 15.8 ND AA S87 TG163 10.1 TT TT S141 Chieneum Kong 13.8 AA AA 
S31 G10470 Foster 17.4 AA AA S89 Leichhardt 4 17.3 AA AA S142 KE 32 17.3 AA AA 
S33 Easy 88-2 14.8 AA AA S90 Leichhardt (8) 18.3 AA AA S146 Jukkoku 21.5 AA AA 
S35 AGS232 24.3 AA AA S91 TeeraRF (22) 18.7 AA AA S147 Kisaya (Natsu) 12.0 AA AA 
S38 PR154-24 16.2 AA AA S92 9510-9 13.3 AA AA S148 Ooyachi 2 22.9 AA AA 
S45 Corsoy 79 15.0 AA AA S93 MFL46-23 23.5 AA AA S149 Pe Poke Alat 15.4 AA AA      

S94 L323 10.5 AA AA S150 PK73-54 21.9 AA AA 

Note: ID = sample ID; Wt = 100-seed weight (g); LP = LPWGS genotype; AR = ARMS-PCR genotype. ND = no genotype data  
        from LPWGS. AA and TT indicate homozygous SNP genotypes. 
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Figure 1 Distribution of hundred-seed weight (HSW, g) in 101 soybean varieties. (A) Scatter plot showing HSW  
  variation across varieties (B) Boxplot with median and quartiles (C) Histogram of HSW frequency  
  (D) Kernel density plot of HSW distribution and (E) Cumulative distribution of HSW

การวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ด้วยเทคนิค 
LPWGS ในเชือ้พนัธุกรรมถัว่เหลอืง 101 พนัธุ ์ไดข้อ้มูล 
Raw reads ทั ้งหมด  8,914,796,788 reads เฉลี่ ย 
88,265,315 reads ต่อตัวอย่าง และได้ Raw data รวม 
1,337.4 GB เฉลี่ย 13.2 GB ต่อตวัอย่าง หลงัการกรอง
ข้อมูลคุณภาพต ่าและการปนเป้ือนของ adaptor ได้ 
Clean data รวม 1,325.5 GB เฉลีย่ 13.1 GB ต่อตวัอย่าง 
หรือคิดเป็น Effective 99.06% ต่อหนึ่งตัวอย่าง เมื่อ
เปรยีบเทยีบกบัจโีนมอ้างองิ Glycine max Wm82.a2.v1 
พบว่าอตัราการ map เฉลีย่ 98.3% ความลกึเฉลีย่ 13.4X 
และความครอบคลุมที่ระดับ 1X เฉลี่ย 92.8% ข้อมูล
ต าแหน่ง SNP ถูกกรองโดยเลือกเฉพาะ SNP ที่มี call 
rate >0.8, ความลึกเฉลี่ย >10X และ minimum allele 
frequency (MAF) >0.01 ท าให้ได้ SNP ที่ผ่านเกณฑ์ 
1,076,102 ต าแหน่ง เพื่อน าไปใช้ในการวิเคราะห์  
GWAS เพื่อตรวจหาความสมัพนัธก์บั HSW 

การวิเคราะห์โครงสร้างประชากรของเชื้อ
พนัธุกรรมถัว่เหลือง 101 พนัธุ์ได้ใช้ข้อมูลสนิปทัว่ทัง้   
จโีนม โดยใชว้ธิ ีADMIXTURE พรอ้มก าหนดค่า K  

 

ตัง้แต่ 2 ถึง 8 ผลการศึกษาพบว่า K = 2 ให้ค่า cross-
validation error ต ่ าสุด ซึ่งชี้ให้เห็นว่าเชื้อพันธุกรรม
สามารถแบ่งออกเป็น 2 กลุ่มพนัธุกรรมหลกั การยนืยนั
ผลการแบ่งกลุ่มท าได้โดยการวิเคราะห์องค์ประกอบ
หลัก (principal component analysis, PCA) และวิธี  
Neighbor-Joining (NJ) ซึ่งได้ผลสอดคล้องกันในการ
แบ่งกลุ่มพันธุกรรมเป็น 2 กลุ่มหลัก การวิเคราะห์
คว ามสัมพัน ธ์ ท า ง เครื อญาติ  ( kinship) พบว่ า 
ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมระหว่างพนัธุ์ส่วนใหญ่เป็น
ระดบัต ่าถึงปานกลาง โดยรวมแล้วแสดงให้เห็นว่าเชื้อ
พนัธุกรรมถัว่เหลอืงทีใ่ชใ้นการศกึษามคีวามหลากหลาย
ทางพนัธุกรรมและความสมัพนัธ์ที่หลากหลายระหว่าง
พนัธุ ์และไม่มกีารรวมกลุ่มของพนัธุ์ทีม่คีวามสมัพนัธ์สูง
ในวงกว้าง ซึ่งท าให้ประชากรที่ใช้ในการศึกษามีความ
เหมาะสมส าหรบัการวเิคราะห์ GWAS โดยใชโ้ปรแกรม 
GAPIT และประเมินผลด้วย 4 โมเดลทางสถิติ ได้แก่ 
MLM, FarmCPU, SUPER แ ล ะ  MLMM ผ ล จ า ก 
Manhattan plot พบว่า โมเดล MLM และ MLMM ตรวจ
พบ SNP ทีม่คีวามสมัพนัธ์อย่างมนีัยส าคญัจ านวนน้อย
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กว่า FarmCPU และ SUPER ซึ่งสามารถตรวจจบั SNP 
ที่มี -log10(p-value) สูงได้มากกว่า (Figure 2) โมเดล 
MLM และ MLMM สามารถควบคุมผลกระทบจาก
โครงสรา้งประชากรและความสมัพนัธ์ทางเครอืญาตไิดด้ ี
ลด false positive แต่ลดความสามารถในการตรวจจับ 
QTL ขนาดเล็ก ส่วน FarmCPU และ SUPER เพิม่พลงั
สถิติในการตรวจจบั QTL โดย SUPER ตรวจพบ SNP 

ไดม้ากทีสุ่ด (Figure 2) การประเมนิความเหมาะสมของ
โมเดลดว้ย QQ plot พบว่า MLM และ MLMM เบีย่งเบน
เล็กน้อยในช่วงปลายกราฟ แสดงว่าควบคุมความ
เบี่ยงเบนได้ด ีส่วน FarmCPU และ SUPER แสดงการ
เบี่ยงเบนช่วงปลายกราฟ ซึ่งสอดคล้องกบัการตรวจจบั 
QTL เพิม่ขึน้ (Figure 3) 

 

 
Figure 2 Manhattan plot showing genome-wide association signals for 100-seed weight in soybean using  
  four GWAS models (MLM, FarmCPU, SUPER, and MLMM) 
 

 

 Figure 3 Quantile–Quantile (QQ) plots of observed versus expected −log10(p-values) for genome-wide  
  association analysis of 100-seed weight in soybean using four GWAS models (MLM, FarmCPU,  
  SUPER, and MLMM)
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การวเิคราะห์ GWAS ตรวจพบ SNP ที่มคีวามสมัพนัธ์
กบั HSW หลายต าแหน่ง รวมถึง SNP แบบ missense 
จ านวน 19 ต าแหน่ง (Table 3) กระจายบนโครโมโซม 1, 
2, 3, 7, 8, 9, 11, 16, 17, 18 และ 19 โดยมค่ีา -log10(p-
value) อยู่ระหว่าง 4.01–5.77 ค่า MAF 0.015–0.485 
และค่า PIC อยู่ในช่วง 0.029–0.375 โมเดล SUPER 
ตรวจพบ SNP missense มากที่ สุ ด รองลงมาคือ 
FarmCPU, MLM และ MLMM ซึ่ งสอดคล้องกับผล 

Manhattan plot ซึง่ SNP บางต าแหน่งถูกตรวจพบซ ้าใน
หลายโมเดล เช่น SNP ต าแหน่ง 27,906,338 บน
โครโมโซม 3 ภายในยีน Glyma.03G094400 เข้ารหัส
โป รตี น  cytochrome c oxidase subunit 1 (COX1) 
(Table 3 No. 1, 3) และ SNP ต าแหน่ง 44,279,246 บน
โครโมโซม 7 ภายในยีน Glyma.07G270000 เข้ารหัส
โปรตีนที่มีโดเมน VWA และ RING finger (Table 3  
No. 8, 20)

 

Table 3  Missense SNPs associated with 100- seed weight identified by genome-wide association analysis  
  using multiple statistical models 

No. Model Chr Position (bp) Candidate gene Putative gene function P-value -log10(P) MAF Effect PIC 
1 MLM 3 27906338 Glyma.03G094400 Cytochrome c oxidase subunit 1 7.79E−05 4.11 0.020 -4.68 0.038 
2 FarmCPU 2 40921515 Glyma.02G221500 28S ribosomal protein S2, mitochondrial 5.82E−05 4.24 0.015 -3.64 0.029 
3 FarmCPU 3 27906338 Glyma.03G094400 Cytochrome c oxidase subunit 1 3.88E−05 4.41 0.020 -2.29 0.038 
4 SUPER 1 2216500 Glyma.01G022300 Glycosyltransferase 2.63E−05 4.58 0.119 -2.29 0.047 
5 SUPER 1 50103435 Glyma.01G163300 ATP synthase subunit A 7.77E−05 4.11 0.228 -1.41 0.233 
6 SUPER 7 35061830 Glyma.07G182900 Dynamin 3A-like protein 9.73E−05 4.01 0.272 2.04 0.303 
7 SUPER 7 35061945 Glyma.07G182900 Dynamin 3A-like protein 8.27E−05 4.08 0.287 2.03 0.308 
8 SUPER 7 44279246 Glyma.07G270000 VWA / RING finger domain protein 3.73E−06 5.43 0.163 1.98 0.144 
9 SUPER 8 11193044 Glyma.08G147000 Tetratricopeptide repeat protein 2.69E−05 4.57 0.173 -1.62 0.173 
10 SUPER 9 5014368 Glyma.09G056100 Clock-associated PAS protein (ZTL) 4.29E−05 4.37 0.460 -1.31 0.373 
11 SUPER 11 29650548 Glyma.11G207800 Pantothenate kinase 3.21E−05 4.49 0.426 1.16 0.367 
12 SUPER 16 3707634 Glyma.16G039500 Spermidine hydroxycinnamoyl transferase 5.98E−05 4.22 0.386 1.07 0.357 
13 SUPER 17 38882864 Glyma.17G233300 Unknown protein 7.26E−06 5.14 0.416 -1.21 0.366 
14 SUPER 18 20475155 Glyma.18G138200 BURP domain protein 6.90E−05 4.16 0.485 1.06 0.375 
15 SUPER 18 36932440 Glyma.18G161500 F-box interaction domain protein 1.99E−05 4.70 0.371 2.58 0.353 
16 SUPER 18 54100886 Glyma.18G254700 MDIS1-interacting receptor-like kinase 1.71E−06 5.77 0.356 2.74 0.346 
17 SUPER 18 54100967 Glyma.18G254700 MDIS1-interacting receptor-like kinase 3.66E−06 5.44 0.386 2.89 0.354 
18 SUPER 19 35568380 Glyma.19G105500 GRF zinc finger protein 5.13E−05 4.29 0.262 1.37 0.272 
19 MLMM 7 4231740 Glyma.07G049700 Clathrin / VPS8 region protein 5.37E−05 4.27 0.144 2.11 0.152 
20 MLMM 7 44279246 Glyma.07G270000 VWA / RING finger domain protein 8.74E−05 4.06 0.163 2.19 0.144 
21 MLMM 16 95753 Glyma.16G001600 Glucuronoxylan 4-O-methyltransferase (GXM) 6.05E−05 4.22 0.124 2.70 0.068 

Note: Chr = chromosome; MAF = minor allele frequency; PIC = polymorphism information content. SNPs detected by multiple models  
        are highlighted: MLM + FarmCPU (No. 1, 3); SUPER + MLMM (No. 8, 20) 
 

นอกจากนี้พบ SNP ในยีน candidate อื่น ๆ 
เช่น Glyma.01G163300 (ATP synthase) Glyma.01G022300 
(glycosyltransferase) และ Glyma.09G056100 (Clock-
associated PAS protein) โดยยนีเหล่านี้มบีทบาทส าคญั
ในเมแทบอลซิึมพลงังาน การสะสมสารอาหาร และการ
พัฒนาเมล็ด  (Table 3)  (Guo et al., 2025; Harmer, 
2009; McArthur & Chen, 2016) จากการวิเคราะห์ค่า
ผลกระทบของแอลลลี (Allele effect) ใน Table 3 พบว่า

เครื่องหมาย SNP ที่มีความสมัพนัธ์อย่างมีนัยส าคัญ
แสดงทิศทางการควบคุมลักษณะน ้าหนัก 100 เมล็ด 
(HSW) สองทศิทาง โดยเครื่องหมาย SNP COX1 แสดง
ค่าเอฟเฟกต์เป็นลบ (-4.68 และ -2.29) ชี้ให้เหน็ว่าการ
แปรผนัของแอลลลี (allele) ณ ต าแหน่งดงักล่าวส่งผลให้
น ้ าหนักเมล็ดลดลงอย่างเด่นชัด ในทางตรงกันข้าม 
เครื่องหมาย SNP VWA แสดงค่าเอฟเฟกต์เป็นบวก  
(+1.98 และ +2.19) แสดงให้เห็นว่าเครื่องหมายนี้เป็น



 วารสารวทิยาศาสตร์และเทคโนโลย ีมหาวทิยาลยัเกษตรศาสตร ์ปีที ่15 ฉบบัที ่2 2569  8 

 

แอลลลีเด่นทีช่่วยส่งเสรมิและเพิม่น ้าหนัก 100 เมลด็ใน
ประชากรถัว่เหลอืงทีศ่กึษา 

จากผลการวเิคราะห์ GWAS ไดค้ดัเลอืก SNP 
จ านวน 2 ต าแหน่งที่ถูกตรวจพบซ ้าในหลายโมเดล 
ไดแ้ก่ SNP ภายในยนี Glyma.07G270000 (VWA) และ 
Glyma.03G094400 (COX1) เนื่องจาก SNP ทีต่รวจพบ
ซ ้าในหลายโมเดลมคีวามน่าเชื่อถอืสูง (Korte & Farlow, 
2013) จึงน ามาต่อยอดในการออกแบบชุดไพรเมอร์
ส าหรบัการตรวจสอบด้วยเทคนิค tetra-primer ARMS-
PCR ส าหรบั SNP VWA ชุดไพรเมอร ์VWA-OF, VWA-
OR, VWA-IF และ VWA-IR ถูกทดสอบโดยปรบัอุณหภูม ิ
annealing ที่  55, 60 และ 65°C (Figure 4) ผลพบว่ า

อุณหภูม ิ65°C ให้แถบ DNA เป้าหมายชดัเจนและเกิด
แถบไม่จ าเพาะน้อยที่สุด ในพนัธุ์ถัว่เหลอืงทีม่จีโีนไทป์
ฮอโมไซกสั TT เช่น พนัธุ์ S20 (HSW 7.9 ก.) หรอืกลุ่ม
เมล็ดขนาดเล็ก ปรากฏแถบควบคุม 397 bp และแถบ
เฉพาะแอลลีล T ขนาด 254 bp (Figure 4, S20) ส่วน
พันธุ์ฮอโมไซกัส AA เช่น พันธุ์ S77 (HSW 15.8 ก.) 
หรอืกลุ่มเมล็ดขนาดใหญ่ ปรากฏแถบควบคุม 397 bp 
และแถบเฉพาะแอลลลี A ขนาด 199 bp (Figure 4, S77) 
ส าหรบั SNP COX1 แม้สามารถออกแบบไพรเมอร์ได้ 
แต่ไม่สามารถเพิ่มปริมาณ DNA ที่จ าเพาะต่อแอลลีล
เป้าหมายไดส้ าเรจ็ (data not shown) 

 
 

Figure 4  DNA amplification of the SNP VWA marker using tetra-primer ARMS-PCR at annealing temperatures of  
  55, 60, and 65°C, in soybean varieties Utsaha A (S20), U 8084-2 (S77), and distilled water as a negative  
  control (DW). Arrows indicate the amplified fragments: a 397 bp control fragment, a 254 bp T allele,  
  and a 199 bp A allele 
 

การตรวจสอบประสทิธภิาพและความแม่นย า
ของเครื่องหมาย SNP ในการท านายลกัษณะ HSW 
ชุดไพรเมอร์ของเครื่องหมาย SNP VWA ทีพ่ฒันาขึน้ 
ถูกน าไปตรวจสอบจีโนไทป์ในถัว่เหลือง 101 พนัธุ์
โ ด ย ใ ช้ เ ท ค นิ ค  tetra-primer ARMS-PCR แ ล ะ

เปรยีบเทยีบกบัขอ้มูลจโีนไทป์จาก LPWGS ผลการ
เปรยีบเทยีบพบว่า จโีนไทป์จาก tetra-primer ARMS-
PCR (Figure 5) ตรงกับข้อมูลจาก LPWGS ในทุก
ตวัอย่างทีม่ขีอ้มลูครบถว้น (Table 2)  
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Figure 5  DNA amplification of the SNP VWA marker using the tetra -primer ARMS-PCR technique.  
  PCR was performed in 101 soybean varieties. Numbers indicate sample IDs. 

ในการประเมินความแม่นย าของเครื่องหมาย
ส าหรบัลกัษณะ HSW ใช้เกณฑ์การจ าแนกขนาดเมล็ด
ถัว่เหลอืงตามเกณฑข์องกรมวชิาการเกษตร (2547) ซึ่ง
แบ่ งขนาดเมล็ด เมื่ อเมล็ดมีความชื้น 12% เป็น
ดังต่อไปนี้ เล็กมาก (≤10 ก.) เล็ก (11-15 ก.) กลาง 
(16-20 ก.) ค่อนขา้งใหญ่ (21-25 ก.) และใหญ่ (>25 ก.) 
ดงันัน้ในการประเมนิความแม่นย าของเครื่องหมายของ
งานวิจัยนี้จึงก าหนดให้พันธุ์ที่มีน ้ าหนัก 100 เมล็ด 
≤15 ก. จัดเป็นกลุ่มเมล็ดขนาดเล็ก และพันธุ์ที่มี
น ้าหนัก 100 เมลด็ >15 ก. จดัเป็นกลุ่มเมลด็ขนาดใหญ่ 
จากการวเิคราะห์พนัธุ์ 82 ตวัอย่างทีม่ขีอ้มูลครบทัง้จโีน
ไทป์และฟีโนไทป์ พบว่าเครื่องหมายมีความแม่นย า 
71.95% โดยม ีsensitivity ส าหรบัการตรวจจบัพนัธุเ์มลด็
ขนาดใหญ่เท่ากับ 98.1% และ specificity ส าหรบัการ
จ าแนกพันธุ์ เมล็ดขนาดเล็กเท่ ากับ 21.4% ค่า 
coefficient of determination (R²) เท่ากบั 0.116 แสดงว่า 

SNP ต าแหน่งนี้ สามารถอธิบายความแปรผันของ
ลักษณะน ้าหนักเมล็ดได้ประมาณ 11.6% นอกจากนี้  
แอลลลี A ของ SNP VWA มแีนวโน้มสมัพนัธก์บัน ้าหนัก
เมล็ดสูงกว่า ท าให้เครื่องหมาย SNP นี้มีศกัยภาพใน
การน าไปใช้ในการคดัเลือกพนัธุ์ถัว่เหลืองเมล็ดขนาด
ใหญ่ดว้ย marker-assisted selection (MAS) 

วิจารณ์ 
ผลการวเิคราะห์ฟีโนไทป์ HSW และความแปร

ผนัในเชื้อพนัธุกรรมถัว่เหลือง (Table 2 and Figure 1) 
แสดงให้ เห็นว่ า  HSW เ ป็นลักษณะเชิงปริมาณ 
(quantitative trait) ซึ่งได้ร ับอิทธิพลจากหลายยีนและ
ปัจจัยสิ่งแวดล้อม นอกจากนี้ความใกล้เคียงกับการ
กระจายแบบปกติสนับสนุนความเหมาะสมของข้อมูล
ส าหรับการวิเคราะห์ GWAS ที่ต้องมีสมมติฐานการ
กระจายแบบปกตขิองฟีโนไทป์ (Zhou & Stephens, 2012) 
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ซึ่งช่วยเพิม่โอกาสในการตรวจพบ SNP ที่เกี่ยวขอ้งกบั
ลกัษณะน ้าหนักเมลด็ 

ผลการวิเคราะห์ LPWGS แสดงให้เห็นว่า
ขอ้มูลทีไ่ดม้คีวามครอบคลุมสูงและความแม่นย าในการ 
map ไปยังจีโนมอ้างอิงดีมาก การกรอง SNP ด้วย
เ กณฑ์  call rate, depth แ ล ะ  MAF เ ป็ น วิ ธี ที่ มี
ประสทิธภิาพในการคดัเลอืกต าแหน่ง SNP ทีเ่ชื่อถือได้ 
และเหมาะสมส าหรบัการวิเคราะห์ GWAS เพื่อค้นหา
ความสมัพนัธ์ระหว่างเครื่องหมายดีเอ็นเอกบัลักษณะ
เชงิปรมิาณ (Van der Auwera et al., 2013) 

การประเมินโมเดลวิเคราะห์ GWAS ส าหรบั
การตรวจจับ SNP ที่ส ัมพันธ์กับ HSW พบว่าโมเดล 
SUPER และ FarmCPU มีความไวสูงต่อการตรวจจับ 
ขณะที่ MLM และ MLMM ควบคุมโครงสร้างประชากร
ได้เข้มงวด และลด false positive ได้ดี (Figure 2 และ 
Figure 3) แสดงให้เห็นว่าการเลือกโมเดลขึ้นอยู่กับ
วตัถุประสงค์ของการวิเคราะห์ระหว่างความไวในการ
ตรวจจับและความแม่นย าในการควบคุมโครงสร้าง
ประชากร อย่างไรก็ตาม งานวิจัยนี้ตรวจสอบโดยใช้
หลายแบบจ าลองเพื่อช่วยเพิ่มความน่าเชื่อถือของ
ต าแหน่ง SNP ทีส่มัพนัธก์บัลกัษณะทางการเกษตร 

เครื่องหมาย SNP จ านวน 19 ต าแหน่งทีต่รวจ
พบในงานวจิยันี้ (Table 3) ยงัไม่พบรายงานทีเ่กี่ยวขอ้ง
กับ HSW ในถัว่เหลืองจากการทบทวนวรรณกรรมใน
ปัจจุบนั จงึอาจเป็นยนีทีเ่ป็นตวัเลอืก (candidate genes) 
ใหม่ส าหรบัลกัษณะดงักล่าว อย่างไรก็ตาม SNP บาง
ต าแหน่งอยู่บนโครโมโซมที่เคยมีรายงาน QTL ที่
เกีย่วขอ้ง เช่น โครโมโซม 7 และ 19 (Chen et al., 2007; 
Zhang et al., 2016; Zhang et al., 2026) ซึ่งสนับสนุน
ความน่าเชื่อถอืของผลการวเิคราะห ์GWAS 

SNP ในยนี Glyma.03G094400 (COX1) ซึ่งมี
บทบาทส าคญัในกระบวนการสร้างพลงังานระดบัเซลล์  
(Mansilla et al., 2018) ความส าคญัของกระบวนการเม
แทบอลซิึมเหล่านี้ยงัได้รบัการสนับสนุนจากงานวิจยัที่
ชีใ้หเ้หน็ว่า COX เป็นตวักลางในการตอบสนองต่อการพฒันา 
ของพชืและการตอบสนองต่อฮอร์โมน (Gras et al., 2020) 

นอกจากนี้ ยนี OsCOX5B ยงัถูกระบุว่ามบีทบาทในการ
ควบคุมความแขง็แรงของเมลด็ขา้วผ่านการจดัการด้าน
การจดัหาพลงังาน (Huang et al., 2024) ซึ่งสะท้อนให้
เหน็ถึงบทบาทของ COX1 ที่อาจมตี่อการพฒันาเมล็ด
และน ้ าหนั กเมล็ดโดยรวม ขณะที่  SNP ในยีน 
Glyma.07G270000 (VWA) ที่ เ กี่ ย วข้ อ งกับ ร ะบบ 
ubiquitin–proteasome ที่ควบคุมการสลายโปรตีนและ
การพฒันาของพืช (Vierstra, 2009) และมีบทบาทต่อ
การก าหนดขนาดเมล็ดผ่านการควบคุมการแบ่งเซลล์
และการตอบสนองต่ อฮอร์ โมน (Li & Li, 2014; 
Sadanandom et al., 2012) 

แม้ว่ างานวิจัยนี้ สามารถระบุ  SNP แบบ 
missense ทีเ่กีย่วขอ้งกบั HSW ไดห้ลายต าแหน่ง แต่ยงั
มีข้อจ ากัดจากขนาดประชากรที่ค่อนข้างน้อย (101 
พนัธุ์) และค่า MAF ของบางต าแหน่งทีต่ ่า ซึ่งอาจส่งผล
ต่อพลงัทางสถิต ิดงันัน้ การศกึษาเพิม่เติมในประชากร
ขนาดใหญ่และการตรวจสอบเชิงหน้าที่ของยีน จะช่วย
ยื น ยั นบทบาทของ  candidate genes แล ะ เพิ่ ม
ประสทิธภิาพในการพฒันาเครื่องหมายดเีอ็นเอส าหรบั
การคดัเลอืกพนัธุถ์ ัว่เหลอืงในอนาคต 

ผลการออกแบบชุดไพรเมอร์ของเครื่องหมาย 
SNP ส าหรับการตรวจสอบด้วยเทคนิค tetra-primer 
ARMS-PCR พบว่า ชุดไพรเมอร์ VWA สามารถใช้
ตรวจสอบแอลลีลด้วยเทคนิคดังกล่าวได้ชัดเจนและมี
ความจ าเพาะสูง (Figure 4) จีโนไทป์จาก tetra-primer 
ARMS-PCR (Figure 5) ตรงกบัข้อมูลจาก LPWGS ใน
ทุกตวัอย่างที่มีข้อมูลครบถ้วน (Table 2) แสดงให้เห็น
ว่าชุดไพรเมอร์มีความถูกต้องและเชื่อถือได้สูงในการ
จ าแนกจีโนไทป์ของต าแหน่ง SNP นี้  ขณะที่ SNP 
COX1 ต้องมกีารปรบัปรุงเพิม่เตมิหรอืพจิารณาเทคนิค
เครื่องหมายดีเอ็นเอทางเลือกอื่น ซึ่งอาจมีสาเหตุจาก
ล าดบันิวคลโีอไทดร์อบ SNP สง่ผลต่อประสทิธภิาพการ
จบัของไพรเมอร์และความจ าเพาะของการเพิม่ปริมาณ 
DNA (Newton et al., 1989) 

ผลการตรวจสอบประสทิธภิาพ (Figure 5 และ 
Table 2) แสดงให้ เห็นว่ าเครื่ องหมาย SNP VWA  
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มคีวามน่าเชื่อถือสูงส าหรบัการจ าแนกพนัธุ์เมลด็ขนาด
ใหญ่ (sensitivity สูง) แต่ความสามารถในการจ าแนก
พนัธุเ์มลด็ขนาดเลก็ยงัจ ากดั (specificity ต ่า) ซึง่สะทอ้น
ถึงลกัษณะ HSW เป็นลกัษณะเชงิปรมิาณที่ถูกควบคุม
โดยหลายต าแหน่งยีน และ SNP เพียงต าแหน่งเดียว
อาจไม่เพยีงพอในการจ าแนกกลุ่มเมล็ดขนาดเล็กอย่าง
แม่นย า เมื่อเปรียบเทียบกับงานวิจัยอื่นพบว่าความ
แม่นย าที่ระดับประมาณ 72% มีความสอดคล้องและ
เหมาะสมส าหรับลักษณะเชิงปริมาณ เช่น ปริมาณ
โปรตีนและไขมนัในถัว่เหลือง ซึ่งพบค่าความแม่นย า
ของเครื่องหมายโมเลกุลอยู่ในช่วง 60–79% (Sun et al., 
2022) และแมค่้า coefficient of determination (R²) จะไม่
สูง และมีค่าความจ าเพาะ (Specificity) ส าหรับการ
จ าแนกเมล็ดขนาดเล็ก 21.4% ซึ่งเป็นธรรมชาติของ
ลักษณะเชิงปริมาณที่ซับซ้อน (Polygenic trait) ที่
ควบคุมด้วยยีนที่มีผลกระทบน้อยจ านวนหลายยีน 
(Minor-effect QTLs) และมคีวามไวต่อสภาพแวดล้อมสูง 
อย่างไรก็ตาม คุณลกัษณะดงักล่าวไม่ไดล้ดทอนคุณค่า
ของเครื่องหมายนี้ในระบบการปรบัปรุงพนัธุ ์แต่สามารถ
น ามาประยุกต์ ใช้ในกลยุทธ์การคัดเลือกเชิงลบ 
(Negative selection) ได้อย่างมีประสิทธิภาพ โดยใช้
ส าหรบัคดัทิง้ (Screen-out) ตน้หรอืสายพนัธุถ์ัว่เหลอืงที่
มีแอลลีล T ซึ่งมีความสมัพนัธ์กบัลักษณะเมล็ดขนาด
เล็กออกไปตัง้แต่ชัว่รุ่นแรก ๆ นอกจากนี้ เพื่อยกระดบั
ความแม่นย าในการพยากรณ์ เครื่องหมายดังกล่าวมี
ศักยภาพสูงในการน าไปใช้ร่วมกับเครื่องหมายสนิป
ต าแหน่งอื่น ๆ ในรูปแบบของชุดเครื่องหมายโมเลกุล 
(Marker panel) ส าหรับระบบการคัด เลื อกด้ ว ย
เครื่องหมายโมเลกุล (MAS) ซึง่จะช่วยเพิม่ประสทิธภิาพ
และความเรว็ในการคดัเลอืกสายพนัธุถ์ัว่เหลอืงทีม่เีมลด็
ขนาดใหญ่และให้ผลผลิตสูงได้อย่างแม่นย ายิ่งขึ้น
อย่างไรก็ตาม ควรพิจารณาข้อจ ากัดของการศึกษานี้
เนื่องจากข้อมูลฟีโนไทป์น ้าหนัก 100 เมล็ด ถูกเก็บ
รวบรวมจากสภาพแวดล้อมเดียว ณ ศูนย์วิจัยพืชไร่
เชียงใหม่ ในช่วงฤดูแล้งปี 2568 การน าเครื่องหมาย
โมเลกุลดงักล่าวไปใชใ้นโครงการปรบัปรุงพนัธุถ์ ัว่เหลอืง

ในวงกว้าง จ าเป็นต้องได้รบัการทดสอบและตรวจสอบ
ความแม่นย าเพิ่มเติมในประชากรต่างชุดและใน
สภาพแวดล้อมที่หลากหลาย (Multi-environment 
validation) เพื่อยนืยนัความเสถยีรของเครื่องหมายก่อน
น าไปใช้ในระบบคัดเลือกด้วยเครื่องหมายโมเลกุล 
(MAS) อย่างเตม็รปูแบบต่อไป 

ค าขอบคณุ  
ขอขอบคุณ ส านักงานคณะกรรมการส่งเสริม

วิทยาศาสตร์ วิจัยและนวัตกรรม (สกสว.) ที่ให้การ
สนับสนุนทุนวิจยัในการด าเนินงานครัง้นี้ ขอขอบคุณ
ขา้ราชการ พนักงานราชการ และพนักงานอตัราจา้งของ
กองวิจยัพฒันาเทคโนโลยีชีวภาพ และศูนย์วิจยัพชืไร่
เชยีงใหม่ ทีใ่หก้ารสนับสนุนและความช่วยเหลอืในด้าน
ต่าง ๆ ส่งผลให้การด าเนินการทดลองส าเร็จลุล่วงไป
ดว้ยด ี
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