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 Downy mildew caused by Plasmopara viticola has been recognized as one of the 

major grape diseases worldwide including Thailand.  The objectives of this study were to 

1) clone and classify resistance gene analogs (RGAs) from two genotypes highly 

resistant to downy mildew, Vitis cinerea B9 and V. rupestris B38, and one moderately 

resistant genotype, V. hybrid ‘Horizon’ 2) identify candidate markers from RGAs that 

possibly link to resistance allele(s) in grape and 3) evaluate the inheritance of the disease 

and develop new table grape germplasm with resistance to downy mildew.  This study 

was divided into two parts according to molecular and conventional breeding.  The first 

part suggested that 19 RGA clones from P-loop/GLPLAL-1 primer pairs of three grape 

genotypes were similar to nucleotide sequences of RGAs from other grape genotypes 

and/or other plants.  These RGA clones were divided into two groups based on amino 

acid sequences at N-terminus including, Drosophila Toll and mammalian Interleukin-1 

receptors (TIR)-nucleotide binding site (NBS)-leucine-rich repeat (LRR) and non-TIR-

NBS-LRR, as usually found in dicot plants.  Seventeen out of 19 RGA clones were 

developed into simple sequence tag site (STS) markers.  Those markers and 6 STS and 3 

cleaved amplified polymorphic sequence (CAPS) markers previously developed from 

other  grape  species were used  for  segregation  analysis.  These molecular markers are  
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ศิระประภา มหานิล  : การถายทอดลักษณะ และการโคลนกลุมของยีนที่มีลําดับเบสคลายกับยีน
ตานทานโรค (resistance gene analogs; RGAs) ราน้ําคางในองุน (Vitis spp.) (INHERITANCE 
AND CLONING OF CANDIDATE RESISTANCE GENE ANALOGs (RGAs) FOR 
DOWNY MILDEW IN GRAPEVINE (Vitis spp.)) อาจารยที่ปรึกษา : ศาสตราจารย ดร. 
ไพศาล เหลาสุวรรณ, 246 หนา 

 
 โรคราน้ําคางที่เกิดจากเชื้อ Plasmopara  viticola เปนโรคท่ีมีความสําคัญขององุน     ทั่วโลก
รวมถึงประเทศไทยดวย วัตถุประสงคสําหรับการศึกษานี้เพื่อ 1) โคลน และจัดกลุมของกลุมยีนที่มี
ลําดับเบสคลายกับยีนตานทานโรค (resistance gene analogs; RGAs) จากองุนจีโนไทปที่มีความ
ตานทานตอโรคราน้ําคางสูง ไดแก  Vitis cinerea B9, V. rupestris B38 และจีโนไทปที่มีความตานทาน
ตอโรคราน้ําคางในระดับปานกลาง คือ V. hybrid ‘Horizon’  2) เพื่อทดสอบเครื่องหมายโมเลกุลที่
พัฒนามาจาก RGAs ซึ่งมีความเปนไปไดที่จะวางอยูใกลชิดกับอัลลีลที่ทําหนาที่ในการตานทานโรคใน
องุน  3) เพ่ือทดสอบสมรรถนะการรวมตัวของยีนที่ควบคุมการตานทานตอโรคราน้ําคาง และพัฒนา
เชื้อพันธุกรรมที่มีความตานทานตอโรคราน้ําคางในองุนรับประทานผลสด  การศึกษาครั้งนี้ไดแบงการ
ทดลองออกเปน 2 สวน ไดแก การปรับปรุงพันธุโดยใชเทคนิคทางชีววิทยาโมเลกุล (molecular 
breeding) และการปรับปรุงพันธุโดยวิธีท่ัวไป (conventional breeding) การโคลน RGAs โดยใชไพร
เมอร P-loop/GLPLAL-1 จากองุนท้ัง 3 จีโนไทปในการศึกษาสวนแรกได RGAs จาํนวน 19 โคลน และ
โคลนเหลานี้มีลําดับนิวคลีโอไทดที่คลายคลึงกับ RGAs ขององุนจีโนไทปอื่น และ/หรือในพืชอ่ืน ใน
การจําแนกชนิดของ RGAs ท่ีโคลนไดพบวา สามารถแบงออกเปน 2 กลุม ตามลําดับกรดอะมิโนที่ N-
terminus ซึ่งเปนลักษณะที่พบโดยทั่วไปในพืชใบเลี้ยงคู ไดแก Drosophila Toll and mammalian 
Interleukin-1 receptors (TIR)-nucleotide binding site (NBS)-leucine-rich repeat (LRR) และ non-TIR-
NBS-LRR สําหรับการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลชนิด simple sequence tag site (STS)  สามารถพัฒนา
ไดท้ังหมด 17 เครื่องหมายโมเลกุลจาก RGAs จํานวน 19 โคลน ไดมีการทดสอบการกระจายตัวของ
เครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 17 เครื่องหมายนี้ รวมกับเครื่องหมายโมเลกุลที่ไดมีการพัฒนามาจาก 
RGAs ขององุนจีโนไทปอ่ืนกอนหนานี้ ไดแก  STS จํานวน 6 เครื่องหมายโมเลกุล และ cleaved 
amplified polymorphic sequence (CAPS) จํานวน 3 เครื่องหมายโมเลกุล ซึ่งเครื่องหมายโมเลกุลเหลานี้
อยูในระหวางการทดสอบหาความเปนไปไดที่จะนํามาใชรวมกับการปรับปรุงพันธุใหตานทานตอโรค
ราน้ําคางในองุน  การทดลองสวนที่ 2 ไดมีการผสมองุนจํานวน 9 คูผสมในป พ.ศ. 2547 โดยผสม
ระหวางสายพันธุพอ 3 จีโนไทปไดแก NY 88.0517.01, NY 65.0550.04 และ NY 65.0551.05 และ สาย
พันธุแมที่เปน V. vinifera L. 3 พันธุไดแก Black Queen, Carolina Black Rose และ Italia  การประเมิน
โรคในสภาพใบตัด (detached leaf assay) ของลูกผสมจํานวนทั้งหมด 83 ตน พบวาลูกผสมเหลานี้มี
ศักยภาพในการเปนแหลงพันธุกรรมที่มีความตานทานตอโรคราน้ําคาง โดยลูกผสมจํานวน 25.3   
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