
Abstract  
 
Zombi pea (Vigna vexillata) is an underutilized legume species that has potential 

to be gene sources for biotic and abiotic stress resistance in crop improvement. In this 
study, I report (i) screening for resistance/tolerance to salt stress, bruchids (seed 
weevils; azuki bean weevil and cowpea weevils) and waterlogging in zombi pea, (ii) 
quantitative trait locus (QTL)/gene mapping for salt stress resistance and bruchid 
resistance in zombi pea and (iii) genetic diversity and structure of zombi pea. The 
screening revealed some germplasm are tolerant to salt stress, many germplasm are 
resistant to azuki bean weevil (Callosobruchus chinensis) and cowpea weevil (C. 
maculatus), and some germplasm are tolerant to 1-month waterlogging. QTL analysis 
for salt resistance (250 mM NaCl) in zombi pea F2 population of the cross JP235908 
(tolerant) x TVNu240 (susceptible) revealed two QTLs, named qSaltol1.1- on linkage 1 
and qSaltol2.1- on linkage group 2, conferring the salt resistance. Comparative genome 
analysis revealed that qSaltol1.1- is possibly the same locus with major QTL Saltol1.1- 
conferring salt resistance in beach cowpea (Vigna marina), a halophytic species, and 
that two genes encoding for plasma membrane proton-ATPase and a gene coding for 
cation/proton exchanger are candidates for the salinity resistance in zombi pea and 
beach cowpea. QTL analysis for resistance to C. chinensis and C. maculatus in zombi 
pea F2 population of the cross TVNu240 (resistant) x TVNu1623 (susceptible) revealed 
one major and three minor QTLs for C. chinensis resistance and one major and one 
minor QTLs for C. maculatus resistance. The major QTLs on linkage group 6 for the 
resistance to C. chinensis and for C. maculatus appeared to be the same locus, named 
qBr6.1. Comparative genome analysis suggested that a gene coding alpha-amylase 
inhibitor is candidate gene for the bruchid resistance in zombi pea. Genetic diversity 
analysis of 422 accessions of zombi pea from diverse origins using 20 simple sequence 
repeat (SSR) markers showed that (i) zombi pea from Africa possess highest genetic 
diversity, (ii) zombi pea accessions were clustered into three major groups, viz. America, 
Africa and Asia, and Australia. American and Australian accessions are originated from 
East African zombi pea, and (iii) the cultivated accessions from Africa and Asia were 
genetically distinct, while those from America were clustered with some cultivated 
accessions from Africa. The results suggest that Africa is the center of origin and 
diversity of zombi pea, and that domestication of this pea took place more than once in 
different regions. The results in these study provide knowledge and tools for gene 
mining in zombi pea for genetic improvement of future crops.  



บทคดัย่อ 
  

ถัว่ซอมบี ้(Vigna vexillata) เป็นพชืตระกูลถัว่ทีม่กีารใชป้ระโยชน์น้อย แต่มศีกัยภาพที่
จะใช้เป็นแหล่งของยนีส าหรบัใช้ในการปรบัปรุงพนัธุ์พืชให้ต้านทานต่อสภาพแวดล้อมที่ไม่
เหมาะสม และต่อโรคและแมลง การศกึษานี้มวีตัถุประสงคเ์พื่อ (1) คดัครองหาเชือ้พนัธุกรรมถัว่
ซอมบี้ที่ต้านทานต่อด้วงเจาะเมล็ดถัว่ ความเค็ม และน ้ าท่วมขัง (2) ค้นหาต าแหน่งยีน 
(quantitative trait locus; QTL) หรอืทีค่วบคุมความต้านทานต่อความเคม็ในถัว่ซอมบี ้และ (3) 
คน้หาต าแหน่งของ QTL ทีค่วบคุมความต้านทานต่อดว้งเจาะเมลด็ถัว่เหลอืง (Callosobruchus 
chinensis) และด้วงเจาะเมลด็ถัว่เขยีว (Callosobruchus maculatus) ความเค็ม (100 mM 
NaCl) ในถัว่ซอมบี้ การคดักรอง พบว่า (1) ถัว่ซอมบี้ส่วนใหญ่พนัธุ์ (accession) มคีวาม
ตา้นทานต่อดว้งถัว่ทัง้สองชนิด (2) ถัว่ซอมบีบ้างพนัธุม์คีวามเคม็ และ (3) ถัว่ซอมบีส้่วนใหญ่มี
ความต้านทานต่อน ้าท่วมขงันาน 1 เดอืน การคน้หาต าแหน่ง QTL ทีค่วบคุมความต้านทานต่อ
ความเคม็ (250 mM) ในประชากรถัว่ซอมบี ้F2 จากคู่ผสม JP235908 (ต้านทาน) x TVNu240 
(อ่อนแอ) เผยใหเ้หน็ว่า ม ีQTL 2 ต าแหน่ง คอื qSaltol1.1- บนกลุ่มลงิคเ์กจ 1 และ  qSaltol2.1- 
บนกลุ่มลงิค์เกจ ทีค่วบคุมความต้านทานต่อความเคม็ การวเิคราะห์จโีนมเปรยีบเทยีบแสดงให้
เหน็ว่า qSaltol1.1- นัน้อาจจะเป็นต าแหน่งเดยีวกนักบั Saltol1.1- ซึง่เป็น QTL หลกัทีค่วบคุม
ความต้านทานต่อความเค็มในถัว่ beach cowpea (Vigna marina) ซึ่งเป็นพชืชายหาด 
(halophyte) และแสดงใหเ้หน็ว่ายนีทีส่รา้ง plasma membrane proton-ATPase และยนีทีส่รา้ง 
cation/proton exchanger อาจเป็นยนีทีท่ าใหเ้กดิความต้านทานต่อความเคม็ในถัว่ซอมบีแ้ละ 
beach cowpea การคน้หาต าแหน่ง QTL ที่ควบคุมความต้านทานต่อดว้งเจาะเมลด็ถัว่ ใน
ประชากรถัว่ซอมบี ้F2 จากคู่ผสม TVNu240 (ต้านทาน) x TVNu1623 (อ่อนแอ) เผยใหเ้หน็ว่า 
ม ีQTL 4 ต าแหน่งทีค่วบคุมความต้านทานต่อดว้งถัว่เหลอืง และมี QTL 2 ต าแหน่งทีค่วบคุม
ความตา้นทานต่อดว้งถัว่เขยีว QTL หลกัทีค่วบคุมความต้านทานต่อดว้งทัง้สองชนิดอยู่บนกลุ่ม
ลงิคเ์กจที ่6 และอาจเป็นต าแหน่งเดยีวกนัและใหช้ื่อว่า qBr6.1 การวเิคราะหจ์โีนมเปรยีบเทยีบ
แสดงให้เหน็ว่ายนีที่สรา้ง alpha-amylase inhibitor อาจเป็นยนีทีท่ าใหเ้กดิความต้านทานต่อ
ดว้งเจาะเมลด็ถัว่ในถัว่ซอมบี้ การวเิคราะหค์วามหลากหลายทางพนัธุกรรมของเชื้อพนัธุกรรม
ถัว่ซอมบีจ้ านวน 422 พนัธุ์ จากแหล่งต่างๆ โดยใชเ้ครื่องหมายดเีอ็นเอ simple sequence 
repeat (SSR) จ านวน 20 เครื่องหมาย เผยให้เหน็ว่า (1) ถัว่ซอมบี้จากทวปีแอฟรกิามคีวาม
หลากหลายมากที่สุด (2) ถัว่ซอมบี้แบ่งออกเป็น 3 กลุ่ม คอื ทวปีอเมรกิา ทวปีแอฟรกิากบั
เอเชยี และทวปีออสเตรเลยี และถัว่ซอมบีจ้ากทวปีอเมรกิากบัออสเตรเลยีนัน้มทีีม่าจากถัว่ซอม
บีจ้ากทวปีแอฟรกิาตะวนัออก และ (3) ถัว่ซอมบีพ้นัธุป์ลูกจากทวปีแฟรกิาและจากทวปีเอเชยีมี
ความแตกต่างกนัทางพนัธุกรรมอย่างชดัเจน ในขณะที่พนัธุ์ปลูกจากทวปีอเมรกิามพีันธุกรรม
เหมอืนกบัพนัธุป์ลูกจากทวปีแอฟรกิา ผลการทดลองเหล่านี้ชีว้่า ทวปีแอฟรกิาเป็นแหล่งก าเนิด
และศูนย์กลางความหลากหลายทางพนัธุกรรมของถัว่ซอมบี้  ผลการศึกษาทัง้หมดนี้เป็น
ประโยชน์ต่อการค้นหายีนที่เป็นประโยชน์ในถัว่ซอมบี้เพื่อใช้ปรบัปรุงพันธุ์พืชในอนาคต


