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บทคัดย่อ  
ความส าเร็จของการคัดเลือกฟีโนไทป์พืชขึ้นอยู่กับช่วงของความหลากหลายทางพันธุกรรมที่มีอยู่ในประชากร งานวิจัยนี้มี

วัตถุประสงค์เพื่อจัดกลุ่มพันธุ์จากการวิเคราะห์หลายตัวแปรของลักษณะทางพืชสวนของถั่วฝักยาว 23 พันธุ์  ประกอบด้วยพันธุ์การค้า
จ านวน 20 พันธุ์ ได้แก่ นาคา, กรีนแอร์โรว์ 692, สายฝน, เนื้อทอง 9, สายธารา, ธารทอง, ล าน้ าพอง 2, สุวรรณภูมิ, สายสวรรค์,   
เพชรขจี, ศรสวรรค์ 5, มันนี่กรีน, รังสิต 888, ล าน้ าชี, ยอดเพชรเกษม, แอร์กรีน 99, มังกรหยก 9, เจ้าพิภพ, เจียไต๋เส้น และนิโกรดก 
และ สายพันธุ์คัดเลือก 3 สายพันธุ์  ได้แก่ เขียว 33, บางพระ 2 และม่วง 33 วางแผนการทดลองแบบสุ่มในบล็อกสมบูรณ์ 
(Randomized Complete Block Design: RCBD) 3 บล็อก ท าการทดลอง 2 ฤดูปลูก บันทึกข้อมูลลักษณะทางพืชสวน 12 ลักษณะ 
น าค่าเฉลี่ยของลักษณะจาก 2 ฤดูปลูกมาวิเคราะห์สถิติแบบหลายตัวแปรด้วยวิธี Mahalanobis distance (D2) เพื่อศึกษาความ
แตกต่างทางพันธุกรรมจาก 12 ลักษณะดังกล่าว และวิเคราะห์การจัดกลุ่มด้วย Tocher’s method ผลการทดลองพบว่าถั่วฝักยาว 23 
จีโนไทป์ถูกจัดแบ่งออกเป็น 5 กลุ่ม กลุ่มที่ 1 มีจ านวนจีโนไทป์สูงสุด (15) และ กลุ่มที่ 5 มีจ านวนจีโนไทป์ต่ าสุด (1) โดยกลุ่มที่ 4 มี
ระยะห่าง (D2) ภายในกลุ่มสูงสุด (28.34) และกลุ่มที่ 5 มีระยะห่าง (D2) ภายในกลุ่มน้อยที่สุด (0) ค่าระยะห่าง (D2) ระหว่างกลุ่มทีม่าก
ที่สุดคือระหว่างกลุ่มที่ 5 และกลุ่มที่ 1 (106.42) ในขณะที่ค่าต่ าสุด (33.38) อยู่ระหว่างกลุ่มที่ 3 กับกลุ่มที่ 2 พบว่าลักษณะที่มีผลต่อ
ความแตกต่างทางพันธุกรรมของถั่วยาวมากที่สุดคือความยาวฝัก (21.74 เปอร์เซ็นต์) รองลงมาคือ น้ าหนักฝัก (18.58 เปอร์เซ็นต์), 
ความยาวต้น (12.65 เปอร์เซ็นต์), จ านวนฝักต่อต้น (11.46 เปอร์เซ็นต์) ความยาวใบ (10.28 เปอร์เซ็นต์) และความกว้างฝัก (8.70 
เปอร์เซ็นต์) ตามล าดับ 
ค าส าคัญ: พันธุ์การค้า, ระยะห่างทางพันธุกรรม, ความแตกต่างทางพันธุกรรม 
 
Abstract  

The success of plant phenotypic selection depends upon the range of genetic diversity available in the 
population. The objective of this research was to cluster 23 yardlong bean genotypes based on multivariate analysis 
of their horticultural characteristics. These genotypes consisted of 20 commercial cultivars, namely Naka, 
Greenarrow 692, Saifon, Nuethong 9, Saitara, Tarnthong, Lamnamphong 2, Suvarnabhum, Saisawan, Petkajee, 
Sornsawan 5, Moneygreen, Rangsit 888, Lamnamchee, Yodpetkasem, Airgreen 99, Munggornyok 9, Choiphiphop, 
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Chiataisen, and Nigrodok, and 3 selected lines namely Green 33, Bangpra 2, and Purple 33. They were laid out in 
a randomized complete block design with 3 blocks under 2 seasons. Data were recorded for 12 horticultural traits 
and the mean values of traits from 2 growing seasons were used for multivariate statistical analysis by Mahalanobis 
distance (D2) method to study genetic divergence from those 12 traits, and the genotypes were grouped into 
clusters following Tocher’s method.  The results revealed that the genotypes were classified into 5 clusters. Cluster 
1 had the maximum (15) and cluster 5 had the minimum (1) number of genotypes. Cluster 4 had the highest intra-
cluster distance (28.34) and the lowest in cluster 5 (0). The inter-cluster D2 values of five cluster revealed that the 
highest inter-cluster generalized distance (106.42) was between cluster 5 and cluster 1, while the lowest (33.38) 
was between cluster 3 and cluster 2. The percent contribution of each character towards divergence was as 
followings; pod length with the maximum contribution of 21.74%, followed by pod weight (18.58%), plant length 
(12.65%), number of pods per plant (11.46%), leaf width (5.53%) and pod width (8.70%), respectively. 
Keywords: Commercial cultivars, Genetic distance, Genetic divergence 

บทน า  
 ถั่วฝักยาวเป็นพืชตระกูลถั่วอยู่ในวงศ์ fabaceae (United states Department of Agriculture, 2017) มีช่ือวิทยาศาสตร์ 
คือ Vigna unguiculata (L.) Walp. subsp. sesquipedalis (L.) Verdc. (2n=22) (Porcher, 2015) เป็นพืชไม้เลื้อยท่ีมีแหล่งก าเนิด
อยู่ในประเทศอินเดียและจีน โดยทั่วไปแล้วถั่วฝักยาวเป็นพืชที่ปลูกง่าย สามารถปลูกได้ทุกภูมิภาคของประเทศไทยปลูกได้ในดินทุก
ชนิด แต่ดินที่ปลูกแล้วได้ผลผลิตดีคือดินร่วนปนทราย (Purseglove, 1999) เป็นพืชที่ผสมเกสรด้วยตนเอง เจริญเติบโตได้ดีในสภาพ
อากาศร้อนช้ืนหรือชอบอากาศค่อนข้างร้อน ฝนไม่ตกชุก ถั่วฝักยาวเป็นพืชที่มีคุณค่าทางอาหารสูง เป็นพืชผักที่นิยมน ามาประกอบ
อาหารและบริโภค ซึ่งอุดมไปด้วยแร่ธาตุและวิตามินที่ส าคัญและจ าเป็นต่อมนุษย์ (Takashi, 2015) นอกจากนี้ยังพบว่าถั่วฝักยาวช่วย
เพิ่มคุณค่าให้กับดิน โดยการตรึงไนโตรเจนในบรรยากาศแลว้สะสมไว้ที่ปมราก โดยมีแบคทีเรียเป็นตัวช่วยในการตรึงไนโตรเจน (USDA, 
2012) จากข้อมูลการผลิตพืชรายจังหวัดของกรมส่งเสริมการเกษตรรายงานว่า ปีเพาะปลูก พ.ศ. 2564 มีพื้นที่ปลูกถั่วฝักยาว ของ
ประเทศไทยประมาณ 40,234 ไร่ ผลผลิตรวมประมาณ 61,104 ตัน ผลผลิตเฉลี่ยประมาณ 1,032 กิโลกรัมต่อไร่ (Department of 
Agricultural Extension, 2022)  

จากความส าคัญดังกล่าว ดังนั้นงานทางด้านปรับปรุงพันธุ์ของถั่วฝักยาวจึงยังมีความส าคัญและมีประโยชน์ต่อเกษตรกร ซึ่ง
ความส าเร็จของโปรแกรมปรับปรุงพันธุ์โดยเบื้องต้นแล้วขึ้นอยู่กับความหลากหลายของเชื้อพันธุกรรมพืชที่มีอยู่ ความหลากหลายทาง
พันธุกรรมเป็นปัจจัยส าคัญในการปรับปรุงพันธุ์พืช เพื่อให้ได้พันธุ์ที่มีลักษณะตามที่ต้องการ เช่น มีความต้านทานโรค , ให้ผลผลิตสูง 
เป็นต้น วิธีการปรับปรุงพันธุ์ท่ีประสบความส าเร็จวิธีหน่ึงคือการคัดเลือกจากการผสมพันธ์ุ โดยที่พ่อแม่คู่ผสมจะต้องมีความแตกต่างกัน
ทางพันธุกรรมมากที่สุด เพื่อท าให้ได้ประชากรส าหรับการคัดเลือกที่มีการกระจายทางพันธุกรรมที่สูงและเกินขอบเขตของพ่อแม่ 
(transgressive segregation) (Tomooka, 2019) การศึกษาลักษณะสัณฐานทางพืชสวนเป็นวิธีการที่มีประโยชน์ในการคัดเลื อก
ลักษณะที่ดีเด่นเพื่อน ามาใช้เป็นคู่ผสมในการปรับปรุงพันธุ์ให้ดีขึ้น การจัดกลุ่มทางพันธุกรรมโดย Mahalanobis เป็นวิธีการหนึ่งที่
น ามาใช้ประมาณค่าระยะห่างทางพันธุกรรม (Genetic distance) เพื่อจัดกลุ่มจีโนไทป์ที่มีระยะห่างทางพันธุกรรมน้อยมาอยู่ในกลุ่ม
เดียวกัน และเพื่อน าจีโนไทป์ดีเด่นที่มีระยะห่างทางพันธุกรรมกันมากท่ีสุดคนละกลุ่มมาเป็นพ่อแม่ในการผสมพันธุ์ การวิเคราะห์ระยะ 
Mahalanobis สามารถน ามาใช้ประมาณค่าระยะห่างทางพันธุกรรมในพืชหลายชนิด (Makinde and Ariyo, 2016) ทั้งในพืชผสม
ตัวเอง เช่น ข้าว , ถั่วเหลือง (Schoen and Rowley 2014 ; Morgan and Wilson, 2016) และในถั่วฝักยาว (Asoontha and 
Abraham, 2017; Bhagavati et al., 2018) ดังนั้นในการทดลองในครั้งนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อวิเคราะห์ความแตกต่างทางพันธุกรรมและ
การจัดกลุ่มพันธุ์โดยการวิเคราะห์แบบหลายตัวแปรด้วยวิธี Mahalanobis distance (D2) จากลักษณะทางพืชสวนของถั่วฝักยาว 23 
จีโนไทป์ 
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วัสดุ อุปกรณ์และวิธีการ 
 พันธุ์ถั่วฝักยาวที่ใช้ในการทดลอง เป็นพันธุ์การค้า 20 พันธุ์ และสายพันธุ์คัดเลือกของมหาลัยเทคโนโลยีราชมงคลตะวันออก 
อีก 3 สายพันธุ์ (ช่ือพันธุ์/สายพันธุ์ และแหล่งที่มาดังแสดงใน Table 1) วางแผนการทดลองแบบสุ่มสมบูรณ์ (Randomized 
Complete Block Design: RCBD) ท า 3 ซ้ า (3 บล็อกปลูก) ท าการทดลองในโรงเรือนทดลอง สาขาเทคโนโลยีการผลิตพืช คณะ
เกษตรศาสตร์และทรัพยากรธรรมชาติ  มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีราชมงคลตะวันออก จังหวัดชลบุรี โดยในแต่ละบล็อกสุ่มพันธ์ุถั่วฝักยาว
ทั้ง 23 พันธุ์ลงปลูก โดยปลูกพันธุ์ละ 2 หลุมๆ ละ 2 ต้น (4 ต้น/หน่วยทดลอง) รวมทั้งการทดลอง 69 หน่วยทดลอง ระยะห่างระหว่าง
หลุม 50 เซนติเมตร ส่วนระยะห่างระหว่างแถว 75 เซนติเมตร ปลูกโดยหยอดเมล็ด และถอนแยกเหลือ 2 ต้น/หลุม เมื่อสิ้นสุดฤดูปลูก
ที่ 1 (เดือนกันยายน-พฤศจิกายน 2565) ท าการปลูกทดลองซ้ าในฤดูปลูกท่ี 2 (เดือนมกราคม-มีนาคม 2566) หลังจากเว้นระยะ โดยขุด
พลิกดินตากไว้ 15 วัน ใช้วิธีการปลูกปฏิบัติและแผนการทดลองเช่นเดิม แต่มีการสุ่มผังการทดลองใหม่ในแต่ละบล็อก การปฏิบัติดูแล
ตามวิธีมาตรฐานตามค าแนะน า (Department of Agricultural Extension, 2008) บันทึกข้อมูลลักษณะทางพืชสวน 12 ลักษณะ 
ได้แก่ ความยาวต้น (เซนติเมตร), จ านวนแขนงต่อต้น, ความยาวใบ (เซนติเมตร), ความกว้างใบ (เซนติเมตร), ความเขียวของใบ (SPAD 
Unit), อายุดอกแรกบาน (วัน), ความยาวฝัก (เซนติเมตร), ความกว้างฝัก (มิลลิเมตร), น้ าหนักต่อฝัก (กรัม/ฝัก), จ านวนเมล็ดต่อฝัก, 
จ านวนฝักต่อต้น และผลผลิตต่อต้น (กรัม/ต้น) โดยลักษณะต้นเฉลี่ยจาก 2 ต้น/หน่วยทดลอง ลักษณะฝักเฉลี่ยจาก 10 ฝัก/หน่วย
ทดลอง น าข้อมูลของทั้ง 12 ลักษณะ จากทั้ง 3 ซ้ า โดยเฉลี่ยมาจากทั้ง 2 ฤดูปลูกมาวิเคราะห์แบบหลายตัวแปร (multivariate 
analysis) ด้วยวิธ ีMahalanobis distance (D2) เพื่อประเมินความแตกต่างทางพันธุกรรม แล้วน ามาวิเคราะห์การจัดกลุ่มจีโนไทป์ของ
ถั่วฝักยาวทั้ง 23 จีโนไทป์ โดยใช้ Tocher’s method การวิเคราะห์ข้อมูลโดยใช้โปรแกรมส าเร็จรูป STAR (IRRI, 2014) และ 
TNAUSTAT (Manivannan, 2014) 
 
ผลการทดลองและวิจารณ์  
1. ความแปรปรวนของลักษณะของถั่วฝักยาว 23 จีโนไทป์ ในฤดูปลูกที่ 1 และ 2 
 ข้อมูลสถิติพรรณนาของทั้ง 12 ลักษณะของถั่วฝักยาว 23 จีโนไทป์ ในฤดูปลูกท่ี 1 และ 2 ดังแสดงใน Table 2 และ 3 โดยที่
ค่าสัมประสิทธิ์ของความแปรปรวน (CV) เป็นค่าที่บ่งช้ีถึงความแปรปรวนของประชากรของแต่ละลักษณะที่สามารถน ามาเปรียบเทียบ
กันได้ระหว่างลักษณะแม้ว่าจะมีหน่วยวัดที่แตกต่างกัน (Pélabon et al., 2020) ในฤดูปลูกที่ 1 พบว่าลักษณะจ านวนแขนงต่อต้นมี
ความแปรปรวนมากท่ีสุด รองลงมาคือ จ านวนฝักต่อต้น ผลผลิตต่อต้น และน้ าหนักฝัก (38.49, 29.26, 28.98 และ 15.07 เปอร์เซ็นต์ 
ตามล าดับ) ส่วนในฤดูปลูกที่ 2 ลักษณะที่มีความแปรปรวนมากที่สุดเรียงลงมาได้แก่ จ านวนแขนงต่อต้น ผลผลิตต่อต้น จ านวนฝัก    
ต่อต้น และน้ าหนักฝัก (47.33, 21.51, 16.42 และ 11.61 เปอร์เซ็นต์ ตามล าดับ) จากความแปรปรวนของลักษณะดังกล่าวแสดงให้
เห็นว่าถั่วฝักยาวมีความแปรปรวนของจีโนไทป์ที่สามารถน ามาใช้ประโยชน์ในการคัดเลือกและปรับปรุงพันธุ์ต่อไปได้ 
 
2. การจัดกลุ่มของจีโนไทป์ (D2 analysis)  

ผลการวิเคราะห์จัดกลุ่มทั้ง 23 จีโนไทป์ โดยน าข้อมูลทั้ง 12 ลักษณะ (เฉลี่ยจากทั้ง 2 ฤดู) มาวิเคราะห์แบบหลายตัวแปร 
โดยวิธี Mahalanobis distance (D2) และสามารถจัดกลุ่มของจีโนไทป์ได้ 5 กลุ่ม ตามความแตกทางพันธุกรรม (Table 4) โดยที่กลุ่ม 
1 เป็นกลุ่มที่ใหญ่ที่สุด ประกอบด้วย 15 จีโนไทป์ (ได้แก่ นาคา , กรีนแอร์โรว์ 692, เนื้อทอง 9, สายธารา, ธารทอง, ล าน้ าพอง 2, 
สุวรรณภูมิ, เพชรขจี, มันนี่กรีน, รังสิต 888, ล าน้ าชี, ยอดเพชรเกษม, แอร์กรีน 99, เจ้าพิภพ, เจียไต๋เส้น) รองลงมาคือกลุ่ม 3, 2, 4 
และ 5 ซึ่งมีสมาชิกภายในกลุ่มจ านวน 3 จีโนไทป์ (สายสวรรค์, เขียว 33, ม่วง 33), 2 จีโนไทป์ (สายฝน, นิโกรดก), 2 จีโนไทป์         
(ศรสวรรค์ 5, มังกรหยก 9) และ 1 จีโนไทป์ (บางพระ 2) ตามล าดับ 

 
3. ค่าเฉลี่ยระยะห่างภายในกลุ่มและระยะห่างระหว่างกลุ่ม (average intra and inter-cluster distances) 

ค่าระยะห่างทางพันธุกรรมในกลุ่มเดียวกันและระหว่างกลุ่มดังแสดงใน Table 5 โดยค่าเฉลี่ยระยะห่าง D2 ภายในกลุ่ม
เดียวกัน มีค่าตั้งแต่ 0 (กลุ่ม 5) ถึง 28.34 (กลุ่ม 4) โดยที่กลุ่ม 5 มีเพียง 1 จีโนไทป์ จึงมีค่าระยะห่างภายในกลุ่มเท่ากับ 0 ในขณะที่
กลุ่ม 4 มีค่าเฉลี่ยระยะห่าง D2 ภายในกลุ่มสูงสุด (28.34) ตามด้วย กลุ่ม 2 (23.08) กลุ่ม 1 (21.30) และกลุ่ม 3 (16.02) ค่าเฉลี่ย
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ระยะห่าง D2 ที่อยู่ต่างกลุ่มกันของ 5 กลุ่ม พบว่า ระยะห่างระหว่างกลุ่มสูงสดุ (106.42) อยู่ระหว่างกลุ่ม 1 และ กลุ่ม 5 แสดงให้เห็นถึง
ความแตกต่างทางพันธุกรรมสูงระหว่างจีโนไทป์ของ 2 กลุ่มนี ้ในขณะที่ค่าระยะห่างระหว่างกลุ่มต่ าสุด (33.38) อยู่ระหว่างกลุ่ม 3 และ
กลุ่ม 2 แสดงว่าความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่าง 2 กลุ่มนี้มีน้อย อย่างไรก็ตาม ค่าระยะห่างภายกลุ่มทุกกลุ่มมีค่าน้อยกว่าค่า
ระยะห่างระหว่างกลุ่ม ดังนั้นจาก Table 5 เป็นการให้ข้อมูลที่เป็นประโยชน์ส าหรับการคัดเลือกจีโนไทป์ที่ดีเด่นในกลุ่ม 2 กลุ่ม ที่มี
ระยะห่างระหว่างกลุ่มกันมากที่สุด (กลุ่ม 1 และ 5) มาเป็นพ่อแม่เพื่อใช้ในการจัดคู่ผสม ซึ่งจะให้ได้ลูกตั้งแต่รุ่นที่ 2 เป็นต้นไปที่มี
ลักษณะการกระจายตัวเกินที่ขอบเขตของพ่อแม่ (transgressive segregation) ส าหรับการเลือกลักษณะที่ดีที่ต้องการต่อไปได้ 
(Poehlman and Sleper, 1995) ดังนั้นการใช้วิธีการทางสถิติหลายตัวแปรจึงเป็นกลยุทธ์ทีส่ าคัญในการจ าแนกเช้ือพันธุกรรมพืช การ
เรียงล าดับความแปรปรวนส าหรับตัวอย่างพันธุ์พืชจ านวนมาก รวมทั้งใช้ในการวิเคราะห์ความสัมพันธ์หรือความแตกต่างทางพันธุกรรม
ระหว่างจีโนไทป์ของพืช (Mohammadi and Prasanna, 2003) 

 
Table 1 List of 23 yardlong bean genotypes and their sources 

Genotype No. Genotype Name Sources 
1 Naka Ratchaburi Province 
2 Greenarrow 692 Ratchaburi Province 
3 Saifon Ratchaburi Province 
4 Nuethong 9 Ratchaburi Province 
5 Saitara Ratchaburi Province 
6 Tarnthong Ratchaburi Province 
7 Lamnamphong 2 Nakhonratchasima Province 
8 Suvarnabhum Ratchaburi Province 
9 Saisawan Ratchaburi Province 
10 Petkajee Ratchaburi Province 
11 Sornsawan 5 Ratchaburi Province 
12 Moneygreen Ratchaburi Province 
13 Rangsit 888 Ratchaburi Province 
14 Lamnamchee Nakhonratchasima Province 
15 Yodpetkasem Ratchaburi Province 
16 Airgreen 99 Ratchaburi Province 
17 Munggornyok 9 Nakhonratchasima Province 
18 Choiphiphop Ratchaburi Province 
19 Chiataisen Ratchaburi Province 
20 Nigrodok Ratchaburi Province 
21 Green 33 Selected line (RMUTTO) 
22 Bangpra 2 Selected line (RMUTTO) 
23 Purple 33 Selected line (RMUTTO) 
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Table 2 Descriptive statistics (n = 69) for horticultural characteristics of 23 yardlong bean genotypes in Season 1 
Characters Min Max Mean Range SD CV (%) 
Plant length (cm) 298.50 521.50 401.55 223.00 49.20 12.25 
No. of branches/plant 1.00 4.00 2.21 3.00 0.85 38.49 
Leaf length (cm) 12.40 18.90 17.12 6.50 1.68 9.80 
Leaf width (cm) 7.30 13.80 11.55 6.50 1.39 12.05 
Leaf greenness (SPAD unit) 39.00 77.60 57.43 38.60 7.15 12.45 
Day to first flowering (days) 37.00 47.00 40.61 10.00 2.50 6.15 
Pod length (cm) 46.40 75.20 56.18 28.80 6.55 11.66 
Pod width (mm) 5.90 11.69 7.52 5.79 0.91 12.14 
Pod weight (g) 24.01 45.47 31.03 21.46 4.68 15.07 
No. of seeds per pod 9.00 18.90 15.57 9.90 1.73 11.08 
No. of pods/plant 5.50 16.67 9.16 11.17 2.68 29.26 
Yield per plant (g/plant) 107.50 373.33 188.16 265.83 54.52 28.98 

Note: SD = standard deviation, CV = coefficient of variation 
 
Table 3 Descriptive statistics (n = 69) for horticultural characteristics of 23 yardlong bean genotypes in Season 2 
Characters Min Max Mean Range SD CV (%) 
Plant length (cm) 345.00 520.00 415.57 175.00 45.96 11.06 
No. of branches/plant 1.00 7.00 2.80 6.00 1.32 47.33 
Leaf length (cm) 15.00 20.20 18.74 5.20 1.16 6.17 
Leaf width (cm) 9.50 15.10 12.94 5.60 1.01 7.83 
Leaf greenness (SPAD unit) 50.30 71.30 57.49 21.00 4.75 8.26 
Day to first flowering (days) 38.00 48.00 42.39 10.00 2.90 6.84 
Pod length (cm) 49.70 75.50 59.51 25.80 5.53 9.30 
Pod width (mm) 7.02 10.46 8.22 3.44 0.64 7.84 
Pod weight (g) 24.01 44.94 34.16 20.93 3.97 11.61 
No. of seeds per pod 14.90 19.70 17.06 4.80 1.17 6.85 
No. of pods/plant 6.50 15.00 10.71 8.50 1.76 16.42 
Yield per plant (g/plant) 22.50 310.00 216.98 287.50 46.68 21.51 

Note: SD = standard deviation, CV = coefficient of variation 
 
4. ค่าเฉลี่ยของลักษณะของทั้ง 5 กลุ่ม 

ค่าเฉลี่ยของลักษณะของทั้ง 5 กลุ่ม แสดงไว้ใน Table 6 โดยค่าเฉลี่ยสูงสุดของแต่ละลักษณะแสดงเป็นตัวหนา โดยกลุ่ม 1 มี
ค่าเฉลี่ยสูงสุดในลักษณะความยาวใบ (18.36 เซนติเมตร), ความกว้างใบ (12.66 เซนติเมตร), ความกว้างฝัก (8.04 มิลลิเมตร) และ 
ผลผลิตต่อต้น (207.25 กรัม/ต้น) กลุ่ม 2 มีค่าเฉลี่ยสูงสุดในลักษณะอายุดอกแรกบาน (43.92 วัน) และจ านวนฝักต่อต้น (10.64 ฝัก/
ต้น) กลุ่ม 3 มีค่าเฉลี่ยสูงสุดในลักษณะความยาวต้น (420.47 เซนติเมตร) และค่าความเขียวของใบ (58.26 SPAD Unit) กลุ่ม 4 มี
ค่าเฉลี่ยสูงสุดในลักษณะจ านวนแขนงต่อต้น (3.38 แขนง/ต้น), ความยาวฝัก (68.52 เซนติเมตร)และ น้ าหนักต่อฝัก (35.74 กรัม/ฝัก) 
และกลุ่ม 5 มีค่าเฉลี่ยสูงสุดในลักษณะจ านวนเมล็ดต่อฝัก (17.55 เมล็ด/ฝัก)  
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Table 4 Clustering pattern of 23 genotypes of yardlong bean (Tocher’s method) 
Cluster No. of genotype Genotypes Name of the Genotypes 

1 15 1, 2, 4, 5, 6, 
7, 8, 10, 12, 
13, 14, 15,  
16, 18,  19                    

Naka,  Greenarrow 692,  Nuethong 9,  Saitara,  Tarnthong,  
Lamnamphong 2, Suvanabhum,   Petkajee, Moneygreen,  Rangsit 
888, Lamnamchee , Yodpetkasem,  Airgreen 99, Choiphiphop, 
Chiataisen  

2 2 3,  20 Saifon, ,  Nigrodok  
3 3 9, 21, 23 Saisawan,  Green 33, Purple 33  
4 2 11, 17 Sornsawan 5, Munggornyok 9 
5 1 22 Bangpra 2 

 
Table 5 Average intra and inter cluster D2 values for 7 cluster in 23 genotypes of yardlong bean (Tocher’s 
  method) 

Cluster Cluster 1 Cluster 2 Cluster 3 Cluster 4 Cluster 5 
Cluster 1 21.30 41.09 38.48 88.43 106.42 
Cluster 2  23.08 33.38 73.38 57.50 
Cluster 3   16.02 34.18 52.57 
Cluster 4    28.34 51.45 
Cluster 5     0 

 
Table 6 Mean values of cluster for 12 characters in 23 yardlong bean genotypes (Tocher’s method) 
Characters Cluster 1 Cluster 2 Cluster 3 Cluster 4 Cluster 5 
Plant length (cm) 416.40 391.63 420.47 383.21 339.75 
Number of branches/plant 2.36 2.63 2.67 3.38 2.17 
Leaf length (cm) 18.36 15.60 18.09 18.26 14.95 
Leaf width (cm) 12.66 10.36 12.10 12.55 9.573 
Leaf greenness (SPAD unit) 58.17 52.84 58.26 55.38 57.83 
Day to first flowering (days) 41.14 43.92 42.28 40.67 41.33 
Pod length (cm) 55.27 57.61 61.71 68.52 64.08 
Pod width (mm) 8.04 7.65 7.58 7.73 6.82 
Pod weight (g) 32.41 32.56 32.51 35.74 29.54 
Number of seeds/pod 16.21 15.81 16.39 16.87 17.55 
Number of pods/plant 10.22 10.64 8.84 9.09 9.32 
Yield per plant (g/plant) 207.25 194.38 188.75 202.50 190.42 

 
5. เปอร์เซ็นต์ในการแสดงผลของแต่ละลักษณะท่ีมีต่อความหลากหลาย  

ผลของลักษณะที่มีต่อความความหลากหลายทางพันธุกรรมจากการวิเคราะห์ Mahalanobis distance  พบว่าลักษณะ 
ความยาวฝักส่งผลมากที่สุด (21.74 เปอร์เซ็นต์) รองลงมาคือ น้ าหนักต่อฝัก (18.58 เปอร์เซ็นต์), ความยาวต้น (12.65 เปอร์เซ็นต์), 
จ านวนฝักต่อต้น (11.46 เปอร์เซ็นต์), ความยาวใบ (10.28 เปอร์เซ็นต์), ความกว้างฝัก (8.70 เปอร์เซ็นต์), จ านวนแขนงต่อต้น (6.72 
เปอร์เซ็นต์), ผลผลิตต่อต้น (3.56 เปอร์เซ็นต์), อายุวันดอกแรกบาน (2.37 เปอร์เซ็นต์) และจ านวนเมล็ดต่อฝัก (1.58 เปอร์เซ็นต์) 
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ดังนั้น ความยาวฝัก, น้ าหนักต่อฝัก, ความยาวต้น, จ านวนฝักต่อต้น และความยาวใบ จึงคาดว่าจะเป็นลักษณะส าคัญที่ท าให้เกิดความ
หลากหลายทางพันธุกรรมและการน ามาใช้ในการจัดกลุ่ม (Table 7) จากผลการศึกษาพบว่ามีความสอดคล้องการทดลองของ 
Rambabu      และคณะ (2016) ที่รายงานว่าความยาวฝักส่งผลมากที่สุดต่อความแตกต่างทางพันธุกรรมของพันธุ์ถั่วฝักยาว ในขณะที่ 
Knott and Deanon (1969) รายงานว่าความสูงของต้นมีผลต่อความแตกต่างทางพันธุกรรมสูงสุด (22.69 เปอร์เซ็นต์) รองลงมาคือ 
จ านวนเมล็ดต่อฝัก (17.63 เปอร์เซ็นต์), จ านวนแขนงต่อต้น (16.82 เปอร์เซ็นต์), จ านวนฝักต่อกอ (15.27 เปอร์เซ็นต์) และความยาว
ฝัก (13.47 เปอร์เซ็นต์) ซึ่งผลการทดลองที่ได้แตกต่างกันอาจเป็นเนื่องมาจากการทดลองแต่ละการทดลองต่างก็มีแหล่งเชื้อพันธุกรรมที่
แตกต่างกันไปในแต่ละพื้นท่ีทดลอง 
 การวิเคราะห์ Mahalanobis distance มีบทบาทส าคัญในการระบุความหลากหลายของพ่อแม่พันธุ์เพื่อน ามาใช้เป็นคู่ผสม 
และการจัดกลุ่มตามระยะห่างที่ต่างกันเพื่อน ามาใช้ในโปรแกรมปรับปรุงพันธุ์ (Venujayakanth et al., 2017) ความส าคัญของการ
วิเคราะห์จัดกลุ่มแสดงให้เห็นถึงความหลากหลายทางพันธุกรรม ระดับระยะห่างระหว่างกลุ่ม ระยะห่างระหว่างกลุ่มสูงสุดบ่งช้ีว่า
ลูกผสมระหว่าง 2 กลุ่มนั้นๆ มีความหลากหลาย สามารถใช้เพื่อปรับปรุงพันธุ์ให้มีการรวมตัวใหม่ทางพันธุกรรม (recombination) ที่ดี
ขึ้นได้ (Bhandari et al., 2017) 
 
Table 7 Relative contribution of 12 characters towards divergence in 23 yardlong bean genotypes 

 
สรุป 

การศึกษาความแตกต่างและความหลากหลายทางพันธุกรรมที่ประเมินโดยใช้วิธีการ Mahalanobis D2 ในการวิเคราะห์หลาย
ตัวแปรของลักษณะทางพืชสวน เป็นขั้นตอนส าคัญในการคัดเลือกจีโนไทป์ให้ประสบความส าเร็จ เพื่อจะได้มีโอกาสในการพัฒนา
ลักษณะให้ดีขึ้นในรุ่นหลังได้ โดยจากการศึกษาครั้งนี้พบว่า ถั่วฝักยาว 23 จีโนไทป์ ถูกจัดกลุ่มออกเป็น 5 กลุ่ม โดยกลุ่มที่ 1 มีจ านวนจี
โนไทป์มากที่สุด คือ 15 จีโนไทป์ และกลุ่ม 5 มีน้อยสุด (1 จีโนไทป์) ในขณะที่กลุ่ม 3, 2, 4 และ 5 มจี านวนจีโนไทป์ 3, 2, 2 และ 1 จี
โนไทป์ ตามล าดับ ระยะห่างระหว่างกลุ่มที่มีค่าสูงสุดอยู่ระหว่างกลุ่ม 5 และ กลุ่ม 1 ซึ่งแสดงถึงความแตกต่างทางพันธุกรรมสูงระหว่าง
จีโนไทป์ที่อยู่ระหว่าง 2 กลุ่มดังกล่าว โดยที่ลักษณะความยาวฝักส่งผลต่อความหลากหลายทางพันธุกรรมมากท่ีสดุ (21.74 เปอร์เซ็นต์) 
 
กิตติกรรมประกาศ 

ผู้เขียนขอขอบคุณมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีราชมงคลตะวันออก วิทยาเขตบางพระ ที่อนุญาตให้ท าการศึกษาวิจัยนี้ นอกจากน้ี
ขอขอบคุณเจ้าหน้าท่ีภาคสนามของสาขาวิชาเทคโนโลยีการผลติพชื (RMUTTO) ที่ให้การสนับสนุนในการทดลอง 
 

S.No Character % Contribution Times ranked first 

1 Plant length (cm) 12.65% 32 
2 Number of branches per plant 6.72% 17 
3 Leaf length (cm) 10.28% 26 
4 Leaf width (cm) 1.19% 3 
5 Leaf greenness (SPAD unit)  1.19% 3 
6 Day to first flowering (days) 2.37% 6 
7 Pod length (cm) 21.74% 55 
8 Pod width (mm) 8.70% 22 
9 Pod weight (g) 18.58% 47 
10 Number of seeds per pod 1.58% 4 
11 Number of pods per plant 11.46% 29 
12 Yield per plant (g/plant) 3.56% 9 
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