
บทท่ี 3 
อุปกรณและวิธีการทดลอง 

 
 
1. พันธุและการสรางลูกผสม : ขาวบารเลยท่ีใชศึกษามีจํานวนท้ัง 4 สายพันธุ ไดแก BCMU36-6, 
BCMU36-24, BCMU36-26 และ BRB9 ซ่ึงขาวบารเลยท้ัง 4 สายพันธุนี้ มีการศึกษาพันธุกรรมท่ี
แตกตางกันไดแก ลักษณะผลผลิตและองคประกอบผลผลิต (ลักษณะประจําพันธุไดแสดงไวใน
ภาคผนวก) ไดทดลองปลูกท้ัง 4 พันธุในเดือนพฤศจิกายน 2547 และผสมแบบพบกันหมดและไมมี
การผสมกลับ (half diallel cross) เพื่อสรางเมล็ดลูกผสมช่ัวท่ี 1 ไดจํานวน 6 คูผสมดังตอไปนี้ 
 1. BCMU36-6     X   BCMU 36-24 
 2. BCMU36-6     X   BCMU36-26 
 3. BCMU36-6     X   BRB9 
 4. BCMU36-24   X   BCMU36-26 
 5. BCMU36-24   X   BRB9 
 6. BCMU36-26   X   BRB9 
 เม่ือไดเมล็ดลูกผสมช่ัวท่ี 1 แลว ในเดือนพฤศจิกายน 2548 นําเมล็ดของแตละคูผสมมาปลูก
เพื่อสรางลูกผสมช่ัวท่ี 2 และลูกผสมกลับไปหาพันธุพอและพันธุแม (BC1F1, BC2F1) ขณะเดียวกัน
ปลูกพันธุพอแมท้ัง 4 พันธุ เพื่อใชผสมพันธุสรางลูกผสมช่ัวท่ี 1 เพิ่มเติมอีกดวย 
 
2. การดําเนินการทดลอง : ไดทําการปลูกทดลองระหวางเดือนพฤศจิกายน 2549 – มีนาคม 2550 ณ 
แปลงทดลองภาควิชาพืชไร  คณะเกษตรศาสตร  มหาวิทยาลัยเชียงใหม เพื่อศึกษาลักษณะการ
ถายทอดทางพันธุกรรมโดยนําเมล็ดพันธุขาวบารเลยช่ัวพอ-แม ลูกผสมช่ัวท่ี 1 และ 2 และลูกผสม
กลับของท้ัง 6 คูผสม ปลูกโดยวางแผนการทดลองแบบ Randomize Complete Block Design (RCB) 
จํานวน 3 ซํ้า ปลูกบนแปลงขนาด 2 X 5 เมตร โดยมีระยะระหวางแถว 25 เซนติเมตร ระยะระหวาง
ตน 10 เซนติเมตร ปลูกแปลงละ 12 แถว ปลูกหลุมละ 1 ตน ในแตละแปลงประกอบดวยพอ-แม
อยางละ 2 แถว ลูกผสมช่ัวท่ี 1 จํานวน 1 แถว ลูกผสมช่ัวท่ี 2 จํานวน 5 แถว และลูกผสมกลับ 2 แถว 
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3. การปฏิบัติการดูแลรักษา :  
 ไดทําการเตรียมดิน 1 คร้ังกอนปลูก พรอมท้ังใสปุยคอก 20 กิโลกรัมตอแปลง กอนปลูก
คลุกเมล็ดดวยไดเทนเอ็ม-45 (Dithane M-45) และโรยฟูราดานท่ีแปลงปลูกเพื่อปองกันหนอนเจาะ
ลําตน (Stem borer) และการทําลายของไสเดือนฝอยในระยะออกดอกและออกรวง นอกจากนั้นมี
การจัดการเพาะปลูก เชน รดน้ํา ใสปุย กําจัดวัชพืช โรคและแมลงศัตรูพืชตามความเหมาะสม  
 
4. การเก็บตัวอยางและบันทึกลักษณะ :  
 ไดทําการเก็บตัวอยางพันธุพอ-แม ลูกผสมช่ัวท่ี 1 ลูกผสมช่ัวท่ี 2 และลูกผสมกลับทุกตน 
ยกเวนขอบแปลง ลักษณะพันธุกรรมท่ีมีการศึกษาและการบันทึกไดแก ลักษณะอายุออกดอก (75%) 
อายุสุกแก (75%) ความสูง (เซนติเมตร) ความยาวรวง (เซนติเมตร) จํานวนรวงตอตน จํานวนเมล็ด
ตอรวง น้ําหนักเมล็ดตอรวง (กรัม) น้ําหนักเมล็ดตอตน (กรัม) และนํ้าหนัก 1,000 เมล็ด (กรัม) 
 
5. การวิเคราะหผลการทดลอง : นําขอมูลท่ีบันทึกไดมาวิเคราะห ผลการทดลองดังตอไปนี้ 
 1. การวิเคราะหผลทางสถิติโดยการวิเคราะหความแปรปรวน (Analysis of variance) เพื่อ
หาความแตกตางของลักษณะพันธุกรรมตางๆ ระหวางพันธุพอ-แมและลูกผสม และเปรียบเทียบคา
ความแตกตางระหวางคาเฉล่ียโดยวิธี Least Significant Difference (LSD) (Gomez and Gomez, 
1984) 
 2. การวิเคราะหหาคาความดีเดนของลูกผสม (Heterosis) ตามวิธีการของ Chen et al. 
(2003)  

  ( ) MPMPFHHeterosis /100)(% 1 ×−=  
( ) iib PPFHiosisHeterobelt /100)(% 1 ×−=  

 

  โดย   1F  = คาเฉล่ียของลูกผสมช่ัวท่ี 1 จํานวน 1n  ตน 
   MP  = คาเฉล่ียของพันธุพอและแมจํานวน 32 nn +  ตน 
   iP  = คาเฉล่ียท่ีไดมาจากพันธุแม (P1) จํานวน n2 ตน  

หรือพันธุพอ (P2) จํานวน n3 ตน 
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 วิเคราะหความแตกตางทางสถิติโดย t-tests ดังนี้ 
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  ดังนั้น               bHb VarianceHS =  
 
  โดย 1FV  , 1PV  , 2PV และ iPV   คือ Variance of mean ของแตละช่ัว 

 1SSF , 1SSP , 2SSP  และ iSSP  คือ Sum of square ของแตละช่ัว 
Degree of freedom (df)   

  ( ) ( ) ( )111 321 −+−+−= nnnH  
   ( ) ( )111 −+−= ib nnH ; i = 2 หรือ 3 
 
 3. การศึกษาอัตราพันธุกรรม (Heritability : h2) ของลักษณะตางๆท่ีศึกษา โดยวิธีการ
ประเมินของ Kearsey and Pooni (1996) มี 2 วิธีดังนี้   

3.1. ประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบกวาง (Broad-sense heritability : 2
bsh )   
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  3.2. ประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ (Narrow-sense heritability : 2
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  AV   = ความแปรปรวนท่ีเกิดจาการกระทําของยนีแบบเปนผลบวก 
  DV   = ความแปรปรวนท่ีเกิดจากการกระทําของยนีแบบไมเปนผลบวก 
  ADV   = ความแปรปรวนท่ีเกิดจากปฏิกิริยาสัมพันธของยีนแบบเปน 

ผลบวกและไมเปนผลบวก 
  EV  = ความแปรปรวนท่ีเกิดจากอิทธิพลของส่ิงแวดลอม 
 
 4. การวิเคราะหหาคาความแปรปรวนของสมรรถนะในการผสม (combining ability) ตาม
วิธีการของ Griffing (1956) Method 2 Model 1 (fixed effects) โดยใชโปรแกรม Diallel-SAS และมี 
Mathematical model ดังนี ้
 

  ∑∑++++= ijklijjiij e
bc

sggX 1μ  

   
โดยท่ี ji,  =  1, 2, 3,…,p = พันธุพอ-แม (parent) 
 k     =  1, 2, 3,…,b = ซํ้า (block) 
 μ    =  คาเฉล่ียประชากร 
 ji gg ,  =  อิทธิพลของ g.c.a. (general combining ability)  

    ของพันธุพอ-แม i  หรือ j   

ijs  =  อิทธิพลของ s.c.a. (specific combining ability) ของการ 
ผสมระหวางพนัธุพอ i กับพันธุแม j  

  ijke
bc∑∑
1  =  mean error effect 

 


