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บทคัดย่อ 

 

ในปัจจุบันมีความต้องการใช้น้้ามันจากพืชในปริมาณที่สูงมากข้ึน ดังนั้นปาล์มน้้ามัน 
(Elaeis guineensis Jacq.) จึงเป็นพืชที่ส้าคัญอย่างมากทางเศรษฐกิจ เนื่องจากปาล์มน้้ามันเป็นพืชที่
สามารถให้น้้ามันในปริมาณที่มากเมื่อเปรียบเทียบกับพืชที่สามารถให้น้้ามันชนิดอื่นๆ ซึ่งปัจจัยหนึ่งที่
คาดว่าจะส่งผลต่อปริมาณน้้ามันที่ได้จากปาล์มน้้ามันคือการพัฒนาเป็นช่อดอกที่สมบูรณ์และการ
ก้าหนดการพัฒนาเป็นดอกเพศผู้หรือดอกเพศเมีย ซึ่งยีนที่เกี่ยวข้องกับกับลักษณะที่ส้าคัญดังกล่าวคือ
ยีนก้าหนดเพศและยีน MADs box ส้าหรับในงานวิจัยนี้จะท้าการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล ILP 
(Intron Length Polymorphism) จากยีนที่ในกลุ่มของ MADs box และยีนก้าหนดเพศโดย
เปรียบเทียบ 37 และ 13 Expressed Sequence Tags (ESTs) ของยีนใน MADs box และยีน
ก้าหนดเพศกับล้าดับเบสจีโนมของปาล์มน้้ามันตามล้าดับ ซึ่งจากไพรเมอร์ที่ออกแบบได้ทั้งหมด
จ้านวน 139 คู่ไพรเมอร์ เมื่อน้าไปตรวจสอบจีโนไทป์ในตัวอย่างปาล์มน้้ามัน 41 ตัวอย่าง เพื่อใช้ใน
การประเมินประสทิธิภาพและวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม พบว่าสามารถให้โพลิมอฟิซึม
ทั้งหมด 74 เครื่องหมาย โดยมีค่าเฉลี่ย polymorphism information content (PIC) และมี
ค่าเฉลี่ยของจ้านวนแอลลีลเท่ากับ 0.34 และ 3.26 ตามล้าดับ จากเครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาข้ึน
สามารถน้าไปสร้างแผนที่พันธุกรรมของปาล์มน้้ามันลูกผสม 208 ตัวอย่าง ที่สร้างไว้ก่อนหน้านี้ได้
จ้านวน 13 เครื่องหมาย ที่ออกแบบจากยีน 11 ยีน ซึ่งพบว่าอยู่บนลิงค์เกจที่ 3, 4, 8, 11, 12, และ 
16 และจากนั้นน้าแผนที่ทางพันธุกรรมที่ได้ไปวิเคราะห์ QTL ของลักษณะที่เกี่ยวข้องกับผลผลิตปาลม์
น้้ามัน โดยพบว่าเครื่องหมาย AGL2-2-3 บนลิงค์เกจที่ 3 ซึ่งเป็นเครื่องหมายที่พัฒนามาจากยีน 
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MADs box สัมพันธ์กับลักษณะน้้าหนักทะลายของปาล์มน้้ามันและพบว่าเครื่องหมายมีอิทธิพลต่อ
ความแปรปรวนฟีโนไทป์ 11.6% ดังนั้นเครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาข้ึนในงานวิจัยสามารถน้าไปใช้ใน
การประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมและสร้างแผนที่ทางพันธุกรรมเพื่อใช้ประโยชน์ในงาน
ด้านการปรับปรุงพันธ์ุต่อไป 

 

ค้าส้าคัญ: ปาล์มน้้ามัน, ยีน MADs box, ยีนก้าหนดเพศ, เครื่องหมายไอแอลพี, ลักษณะปริมาณ 
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 ABSTRACT 
 

Oil palm (Elaeis guinensis Jacq.) is the most crucial source of vegetable 
oil and fat, and can produce more quantitative of oil than others oil crop. The 
important factors of oil palm fruit production are the development of male and 
female inflorescences and sex determination. MADs box genes and sex determination 
genes are essential since they are related to development of oil palm inflorescences 
and sex determination. In this study, 139 Intron Length Polymorphism (ILP) markers 
were developed by aligning 37 and 13 Expressed Sequence Tags (ESTs) of MADs box 
and sex determination genes, repectively, with the genomic sequence of oil palm. Of 
the 139 ILP primers designed to amplify the intronic regions, all primers successfully 
amplified genomic DNA with expected size products and 74 were polymorphic in 41 
oil palm accessions. Polymorphism information content (PIC) and average allele 
number were 0.34 and 3.26 per locus, respectively. Thirteen polymorphic ILP markers 
developed from 11 genes were mapped in the exiting oil palm linkage maps on LG3, 
LG4, LG8, LG11, LG12 and LG16, corresponding to the location of the gene in oil 
palm genome. Subsequently, the extended linkage map was used in QTL 
(Quantitative trait locus) mapping for traits related to oil palm yield. QTL analysis 
identified AGL2-2-3 developed a MAS box gene located on LG3 associated with 
bunch weight. The QTL explained 11.6% of the phenotypic variation. Therefore ILP 



(4) 
 

markers developed in the present study have been proved to be exploitable for 
genetic diversity assessment and linkage mapping which could be beneficial for oil 
palm breeding. 

 

Keywords: oil palm, MADs box genes, sex determination genes, ILP, QTL 
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บทที่ 1 
บทน้า 

 
1.1 ท่ีมาและความสา้คัญ 
 

ปาล์มน้้ามันเป็นพืชน้้ามันที่มีศักยภาพในการแข่งขันสูงกว่าพืชน้้ามันชนิดอื่น ทั้งด้านการ
ผลิตและการตลาด เนื่องจากเป็นพืชที่ให้ผลผลิตน้้ามันต่อหน่วยพื้นที่สูงที่สุดท้าให้มีต้นทุนการผลิต
และราคาต่้ากว่าน้้ามันพืชชนิดอื่น นอกจากนี้ น้้ามันปาล์มยังเป็นน้้ามันพืชที่สามารถน้า ไปใช้
ประโยชน์ได้อย่างหลากหลาย ทั้งในสินค้าอุปโภคและบริโภค รวมทั้งในด้านพลังงานทดแทน ท้าให้มี
ความต้องการใช้น้้ามันอุปโภคและบริโภคทั้งในด้านอาหารและพลังงานเพิ่มสูงข้ึน ซึ่งพบว่าความ
ต้องการใช้น้้ามันปาล์มโลกมีแนวโน้มเพิ่มข้ึนในอัตราเฉลี่ย 0.13 ต่อปี (อาริยา, 2554) ดังนั้นส่วนแบ่ง
การผลิตน้้ามันปาล์มต่อน้้ามันพืชทั้งโลกจึงมีแนวโน้มขยายตัวเพิ่มสูงข้ึนอย่างต่อเนื่องและรวดเร็วจน
เป็นอันดับ 1 ของโลกตั้งแต่ปี พ.ศ. 2550 เป็นต้นมา โดยในปี พ.ศ. 2551 มีผลผลิตน้้ามันปาล์มทัง้โลก 
43.12 ล้านตัน ประเทศในกลุ่มสมาชิกอาเซี่ยนที่เป็นผู้ผลิตส้าคัญคือ อินโดนีเซียและมาเลเซีย โดยทั้ง 
2 ประเทศผลิตน้้ามันปาล์มรวมกันเท่ากับ 86% ของผลผลิตโลก อีกทั้งยังเป็นประเทศผู้น้าในการ
ส่งออกน้้ามันปาล์มในตลาดโลกโดยส่งออกรวมกันเท่ากับ 89% ของปริมาณส่งออกโลก คือ 33.62 
ล้านตัน (ธีระ, 2558) ส้าหรับในไทยนั้น ในปี พ.ศ. 2551 ไทยผลิตน้้ามันปาล์มดิบได้รวม 1.45 ล้าน
ตัน ในจ้านวนน้ีประมาณ 60% เป็นวัตถุดิบเข้าโรงงานกลั่นน้้ามันเพื่อผลิตเป็นน้้ามันปาล์มบริสุทธ์ิได้
ประมาณ 0.90 ล้านตัน โดยนับตั้งแต่ปี พ.ศ. 2542 เป็นต้นมา ไทยเริ่มมีการส่งออกน้้ามันปาล์มดิบ
ออกต่างประเทศ และไม่มีการน้าเข้าน้้ามันปาล์มจากต่างประเทศเลย ยกเว้นในปี พ.ศ. 2554 มีการ
น้าเข้าน้้ามันปาล์มแยกไขจากประเทศมาเลเซียในเดือนมกราคม จ้านวน 30,000 ตัน และกุมภาพันธ์ 
จ้านวน 30,000 ตัน ทั้งนี้เนื่องจากเกิดภาวะขาดแคลนน้้ามันปาล์มบริโภคภายในประเทศอย่างรุนแรง 
(ธีระ, 2558) 

เนื่องจากในปัจจุบันน้ีความต้องการผลผลิตน้้ามันจากปาล์มน้้ามันมีสูงมากขึ้นทั้งในด้าน
การบริโภคและพลังงานทดแทนซึ่งปาล์มน้้ามันสามารถน้ามาผลิตเป็นไบโอดีเซลได้อย่างมี
ประสิทธิภาพเพราะให้พลังงานที่มีศักยภาพสูงไม่แตกต่างจากน้้ามันปิโตรเลียมมากนัก ก่อมลพิษต่อ
สิ่งแวดล้อมน้อยกว่า มีราคาถูกกว่าน้้ามันปิโตรเลียม จึงต้องมีการปลูกต้นปาล์มน้้ามันมากข้ึนเพื่อให้
เพียงพอกับความต้องการของผู้อุปโภคและบริโภคที่เพิ่มข้ึน (ประเสริฐ, 2550) ดังนั้นพันธ์ุปาล์มน้้ามัน
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ที่เกษตรกรเลือกน้ามาปลูกต้องเป็นพันธ์ุปาล์มน้้ามันที่ดีจึงจะสามารถเพิ่มประสิทธิภาพและลดต้นทุน
ในการผลิตตลอดอายุการเก็บเกี่ยวของปาล์มน้้ามันได้ 

ปาล์มน้้ามันพันธ์ุดี หมายถึง พันธ์ุปาล์มน้้ามันที่ผ่านกระบวนการปรับปรุงพันธ์ุ ซึ่ง
สามารถยืนยันได้ว่าเป็นพันธ์ุที่ให้ผลผลิตทะลายและผลผลิตน้้ามัน/หน่วยระยะเวลาสูง และสามารถ
ปรับตัวเข้ากับสภาพแวดล้อมในแหล่งปลูกได้ดี รวมทั้งมีลักษณะทางการเกษตรอื่นๆ ที่เหมาะสม เช่น 
มีการเจริญเติบโตด้านความสูงช้า ความยาวใบไม่สั้นหรือยาวเกินไป ล้าต้นอวบสมบูรณ์ จ้านวนดอก
เพศเมีย ความหนาของกะลา ความสมบูรณ์ของการพัฒนาดอกเพศผู้และเพศเมีย เป็นต้น (ธีระ, 
2558) โดยเพื่อให้ได้พันธ์ุปาล์มที่ดีจึงมีการคัดเลือกพันธ์ุและปรับปรุงพันธ์ุปาล์มให้มีลักษณะที่ดีตาม
ต้องการ โดยพันธ์ุปาล์มน้้ามันที่นิยมปลูกเป็นการค้าในปัจจุบันจัดเป็นพันธ์ุลูกผสมแบบเทเนอรา ที่
ต้องผ่านกระบวนการปรับปรุงพันธ์ุแล้ว ปาล์มน้้ามันจัดเป็นพืชผสมข้ามเช่นเดียวกับข้าวโพด ดังนั้น
วิธีการต่างๆ ในการปรับปรุงพันธ์ุของข้าวโพดจึงสามารถน้ามาประยุกต์ใช้กับปาล์มน้้ามันได้ เช่น  การ
คัดเลือกแบบวงจร (recurrent selection, RS) และการผสมทดสอบ เป็นต้น แต่เนื่องจากปาล์ม
น้้ามันเป็นพืชยืนต้นและมีลักษณะหลายประการคล้ายคลึงกับการปรับปรุงพันธ์ุสัตว์เกี่ยวกับเทคนิคใน
การคัดเลือก เช่น ความส้าคัญของการทดสอบพ่อพันธ์ุในสัตว์เปรียบเทียบได้กับการทดสอบพ่อพันธ์ุพิ
สิเฟอราของปาล์มน้้ามัน การคัดเลือกที่ต้องอาศัยหลายลักษณะร่วมกันหรือดัชนีการคัดเลือก 
(selection index) และการใช้ระยะเวลายาวนานในการปรับปรุงพันธ์ุในแต่ละรอบ (cycle) เพื่อการ
ผลิตพันธ์ุลูกผสม ดังนั้นการคัดเลือกพันธ์ุปาล์มน้้ามันจึงมีการผสมผสานวิธีการทั้งที่ใช้กับการปรับปรุง
พันธ์ุข้าวโพดและการปรับปรุงพันธ์ุสัตว์ไว้ด้วยกัน (Soh ahd Chow, 1993; Soh, 1994; Soh et al., 
2003) 

จากการปรับปรุงพันธ์ุปาล์มน้้ามันนั้นมีความส้าคัญอย่างมากเพื่อให้ได้พันธ์ุปาล์มน้้ามัน
ที่ดีตามต้องการแต่ข้อเสียที่เปน็ปัญหาส้าคัญที่สุดส้าหรับกระบวนการปรับปรุงพันธ์ุก็คือ ระยะเวลาใน
การด้าเนินงาน โดยในกระบวนการปรับปรุงพันธ์ุจนได้พันธ์ุปาล์มน้้ามันที่มีลักษณะที่ดีจะต้องใช้เวลา
ค่อนข้างมา ซึ่งส้าหรับการปรับปรุงพันธ์ุปาล์มน้้ามันนั้นจะใช้เวลาโดยประมาณ 25 ปีข้ึนไป จึงมีการ
น้าเครื่องหมายดีเอ็นเอมาพัฒนาเป็นเครื่องหมายช่วยคัดเลือก (Marker-assisted selection) เพื่อใช้
ในการช่วยคัดเลือกปาล์มน้้ามันที่มีลักษณะที่ดีที่ต้องการซึ่งจะสามารถช่วยลดระยะเวลาใน
กระบวนการปรับปรุงพันธ์ุ 

ดังนั้นการศึกษานี้จึงมุ่ ง เน้นการพัฒนาเครื่องหมายยีนชนิด Intron Length 
Polymorphism (ILP) จากยีนที่เกี่ยวข้องกับการพัฒนาของดอกปาล์มน้้ามัน (MADs box genes) 
ซึ่งเกี่ยวข้องกับการพัฒนาของดอกและยีนที่เกี่ยวข้อกับการก้าหนดเพศของดอกในปาล์มน้้ามัน 
ภายใต้สมมุติฐานว่ายีนทั้งสองกลุ่มเป็นยีนที่ส้าคัญต่อผลผลิตของปาล์มน้้ามัน เครื่องหมาย ILP ที่
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พัฒนาได้จะถูกน้าไปวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมเพื่อประเมินประสิทธิภาพของ
เครื่องหมาย และน้าไปสร้างแผนที่ทางพันธุกรรมเพื่อใช้ในการวิเคราะห์ QTL ที่เกี่ยวข้องกับลักษณะ
ผลผลิตปาล์มน้้ามัน โดยเครื่องหมายที่มีความสัมพันธ์กับลักษณะผลผลิตจากการวิเคราะห์ QTL จะ
สามารถน้าไปใช้ในการปรับปรุงพันธ์ุปาล์มน้้ามันได้ 

 
1.2 วัตถุประสงค ์
 

(1) เพื่อพฒันาเครื่องหมาย ILP ของยีนที่ใช้ในการสร้างหรือก้าหนดเพศของดอกใน
ปาล์มน้้ามัน (E. guineensis) 

(2) เพื่อน้าเครื่องหมาย ILP ไปใช้ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
ปาล์มน้้ามัน (E. guineensis) 

(3) เพื่อสร้างแผนทีพ่ันธุกรรมเครื่องหมาย ILP 
(4) เพื่อใช้เครือ่งหมาย ILP ที่พฒันาได้ในการวิเคราะหล์ักษณะ QTL ที่เกี่ยวข้องกบั

ผลผลิตปาลม์น้้ามัน 
 
1.3 ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รบั 

 
(1) สามารถน้าเครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาได้มาใช้ช่วยคัดเลือกปาลม์น้้ามันทีม่ีอัตราส่วน

เพศสูงและดอกปาล์มน้้ามันที่สมบรูณ์ 
(2) ท้าให้ทราบความหลากหลายทางพันธุกรรมของปาล์มน้้ามัน 

 
1.4 สถานท่ีท้าการวิจัย 

 
     ห้องปฏิบัติการจีโนมพืช 403-6 อาคารบรรยายรวม 5 ภาควิชาเทคโนโลยีชีวภาพ  
คณะวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยี มหาวิทยาลัยธรรมศาสตร์ ศูนย์รังสิต และ ห้างหุ้นส่วนจ้ากัด โกลด์
เด้นเทเนอร่า เลขที่12/9 ถ.หน้าพลับพลา ต.กระบี่ใหญ่ อ.เมือง จ.กระบี่ 81000 
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บทที่ 2 
วรรณกรรมและงานวิจัยที่เก่ียวข้อง 

 
2.1 ปาลม์น้้ามัน 

 
2.1.1 การจา้แนกทางอนุกรมวิธาน (Taxonomic classification) 

Class:  Angiospermae 
Subclass:  Monocotyledon 

Order:  Palmales 
Family:  Arecaceae  

Sub-family:  Arecoideae 
Genus:  Elaeis 

Species: guineensis 
ช่ือวิทยาศาสตร:์  Elaeis guineensis  
ช่ือสามัญ:  African oil palm หรือ Macaw fat 

ปาล์มน้้ามันจัดเป็นพืชใบเลี้ยงเดี่ยว (monocot) ซึ่งมีดอกเพศผู้และเพศเมียอยู่
แยกดอกแต่อยู่ภายในต้นเดียวกัน (monoecious) (Lee et al., 2015) โดยพืชในสกุล Elaeis 
สามารถแบ่งออกได้เป็น 2 สปีชีส์ คือ 

1. Elaeis guineensis Jacq. ปาล์มน้้ามันในกลุ่มนี้มีช่ือสามัญว่า African oil 
palm โดยช่ือสามัญที่ถูกตังข้ึนเนื่องจากพบว่ามีถ่ินก้าเนิดในทวีปแอฟริกาตอนกลางและตะวันตก (Jin 
et al., 2016) ในปัจจุบันน้ีเป็นพันธ์ุที่ใช้ปลูกเพื่อการค้า ค้าว่า Elaeis มีความหมายตรงกับค้า elaion 
ซึ่งแปลว่า น้้ามัน ส่วนค้าว่า guineensis มีความหมายว่า แหล่งรวบรวมอยู่ที่ประเทศ Guinea 
แอฟริกาตะวันตก ลักษณะของปาล์มน้้ามัน E. guineensis ที่ส้าคัญคือ ให้ผลผลิตทะลายสงู มีน้้าหนัก
ผล เปลือกนอกต่อผลและผลผลิตน้้ามันสูง (เอกชัย, 2548) 

2. Elaeis oleifera (American oil palm) เดิมเรียก E. melanococca หรือ 
Corozo  ซึ่งมีถิ่นก้าเนิดอยู่ทางภาคเหนือของลุ่มน้้าอะเมซอนในอเมริกาใต้ยาวติดต่อไปถึงอเมริกา
กลางและคอสตาริกา โดยจะมีลักษณะต้นเตี้ยและต้านทานต่อโรคตาเน่า (Lethal bud rot) 
เปอร์เซ็นต์กรดไขมันไม่อิ่มตัวสูง (unsaturated fatty acid) ค่าไอโอดีนสูง (iodine value) ประมาณ 
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77-78%  (Singh et al., 2013) รวมทั้งมีวิตามินเอและวิตามินอีสูง แต่ไม่นิยมปลูกเป็นการค้า 
เนื่องจากมีการเจริญเติบโตช้า ผลขนาดเล็ก และให้ปริมาณน้้ามันต่้ากว่าปาล์มน้้ามัน (E. guineensis) 
อย่างไรก็ตามได้มีการอาศัยลักษณะดีบางประการในกลุ่ม เพื่อใช้ในโครงการปรับปรุงพันธ์ุปาล์มน้้ามัน 
ซึ่งพบว่าพวกนี้สามารถผสมข้าม E. guineensis ได้และให้เมล็ดที่ไม่เป็นหมัน (เอกชัย, 2548) 

 

 
ภาพท่ี 2.1 แสดงลกัษณะส่วนประกอบของปาลม์น้้ามัน (E. guineensis Jacq.) จาก www. 
wikipedia.com 

 
2.1.2 ลักษณะทางพฤกษศาสตร ์

2.1.2.1 ราก (Roots) 
ปาล์มน้้ามันมีระบบรากเป็นรากฝอย รากของปาล์มแบ่งออกเป็น 2 ระยะ คือ 

รากอ่อนจะงอกออกมาเป็นรากแรกหลังจากการงอกของเมล็ดปาล์ม เรียกรากนี้ว่า Radicle  เมื่อต้น
กล้าอายุได้ประมาณ  2 - 4 เดือนรากอ่อนจะหยุดเจริญเติบโตและหายไป และรากที่เกิดข้ึนทดแทน
หลังจากรากชุดแรก โดยมีลักษณะเป็นรากที่เกิดจากฐานของล้าต้นรูปกรวยเรียกรากนี้ว่า ระบบราก
ฝอย ระบบรากฝอยประกอบด้วยรากทั้งหมด 4 ชุด คือ 1) รากชุดแรก (Primary roots) เป็นรากที่
เกิดจากล้าต้นรูปกรวยมีการเจริญเติบโต 2 ลักษณะคือ แนวดิ่งและแนวระดับ บริเวณส่วนกลางของ
รากจะท้าหน้าที่ดูดน้้าและแร่ธาตุ (Lambourne, 1935) และยังท้าหน้าที่ช่วยค้้าจุนล้าต้นด้วย 2) ราก
ชุดที่สอง (Secondary roots) เป็นรากที่เกิดจากรากแรกและจะเกิดจากในแนวระดับมากกว่าราก

http://wikipedia.com/
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แรกในแนวดิ่ง 3) รากชุดที่สาม (Tertiary roots) โดยจะเป็นรากที่เกิดจากรากที่สอง และ 4) รากชุด
ที่สี่ (quaternary roots) เป็นรากที่อาจพบหรือไม่พบในปาลืมน้้ามันได้ ถ้ามีการเจริญหรือพัฒนาจะ
พัฒนามาจากราชุดที่สาม (ธีระ, 2558) 

2.1.2.2 ล้าต้น (Stem) 

ล้าต้นมีลักษณะตั้งตรง ในระยะแรกของการพัฒนา ฐานของล้าต้นมีรูปร่าง
แบบกรวยหัวกลับ (inverted cone) และมีการสร้างรากชุดแรกจากฐานของล้าต้นทั้งใต้พื้นดินและ
เหนือพื้นดินเล็กน้อย ล้าต้นจะมีฐานใบติดอยู่ รอยแผลที่ฐานใบติดกับลา้ต้นคือ ข้อของล้าต้น และส่วน
ที่อยู่ระหว่างข้อคือ ปล้องของล้าต้น ล้าต้นปาล์มน้้ามันมีเนื้อเยื่อเจริญปลายยอด (apical meristem) 
เช่นเดียวกับพืชใบเลี้ยงเดี่ยวทั่วไป แต่ไม่มีเนื้อเยื่อเจริญทางด้านข้าง (lateral meristem) หน้าที่ของ
ล้าต้นคือ ชูใบรับแสงเพื่อสังเคราะห์อาหาร ล้าเลียงน้้าและอาหารผ่านกลุ่มมัดท่อน้้าและท่ออาหาร
ภายในล้าต้น ระบบเนื้อเยื่อล้าเลียงประกอบด้วยกลุ่มมัดท่อน้้าและท่ออาหารจ้านวน 20,000 หน่วย 
เป็นเนื้อเยื่อที่มีชีวิตได้แก่ โฟลเอม (phloem) ท้าหน้าที่เคลื่อนย้ายอาหารจากด้านบนลงด้านลา่ง ส่วน
ระบบเนื้อเยื่อล้าเลียงภายนอกประกอบด้วยเส้นใยที่ไม่มีชีวิตจ้านวนมากท้าหน้าที่เคลื่อนย้ายน้้าและ
แร่ธาตุจากรากข้ึนด้านบน (วิภาวี, 2553) โดยทั่วไปล้าต้นมีความสูงเพิ่มข้ึนประมาณ 35 - 60 
เซนติเมตร ต่อปี ข้ึนกับสภาพแวดล้อมและพันธุกรรม ปาล์มน้ามันมีความสูงได้มากกว่า 30 เมตร และ
มีอายุยืนนาน มากกว่า 100 ปี แต่การปลูกปาล์มน้ามันเป็นการค้า ไม่ควรมีความสูงเกิน 15 - 18 
เมตร หรือ อายุประมาณ 25 ป ี(Lee et al., 2015) 

2.1.2.3 ใบ (Leaves) 
ใบของปาล์มน้้ามันเป็นใบประกอบซึ่งมีลักษณะคล้ายรูปขนนก (pinnate) 

ประกอบด้วยแกน ทางใบ ก้านใบ และใบย่อย ซึ่งเกิดจากการพัฒนาของเนื้อเยื่อเจริญปลายยอดของ
ล้าต้นซึ่งมีความสามารถในการที่จะผลิตใบได้มากกว่า 50 ใบ ระยะแรกในการพัฒนาใบจะใช้เวลา
ค่อนข้างมากซึ่งแต่ละใบอาจใช้ระยะเวลาถึง 2 ป ีทางใบ (rachis) ของปาล์มน้้ามันประกอบด้วยเส้น
ใยที่แข็งแรงจ้านวนมากมีความยาวถึง 8 เมตร โดยด้านข้างของทางใบทั้งสองด้านเป็นที่ตั้งของใบ
ประกอบย่อยในต้าแหน่งที่ตรงข้ามกันบนทางใบ ส้าหรับก้านใบก้านใบ (petiole) มีลักษณะสั้นกว่า
ทางใบแต่มีขนาดใหญ่กว่า และใบย่อย (leaflets) เกิดจากการแตกของใบที่ติดกันในระหว่างการยืด
ตัวของแกนใบของยอดตรงต้าแหน่งหน้าด้านข้างของทางใบ โดยจะมีจ้านวนใบอยู่ในช่วง 150-250 คู่ 
ในแต่ละปีนั้นจ้านวนใบของปาล์มน้้ามันอยู่ระหว่าง 30-40 ใบ เมื่อทางใบมีอายุ 5-6 ป ีหลังจากนั้นจะ
ลดลงเป็น 20-25 ใบ แต่ส้าหรับทางใบของปาล์มน้้ามันจะติดอยู่กับล้าต้นเป็นเวลานานโดยบางครั้ง
พบว่าติดอยู่กับล้าต้นเป็นเวลาถึง 20 ป ีและไม่หลุดออกจากล้าต้น (Corley and Tinker, 2008) 
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2.1.2.4 ช่อดอก (Inflorescences) 

ปาล์มน้้ามันเป็นพืชผสมข้ามดอกเนื่องจากช่อดอกเพศผู้และดอกเพศเมียของ
ปาล์มน้้ามันอยู่แยกช่อดอกแต่อยู่ภายในต้นเดียวกัน (monoecious) ช่อดอกพัฒนาจากตาบริเวณ
ซอกของทางใบซึ่งมีโอกาสพัฒนาไปเป็นช่อดอกเพศผู้หรือช่อดอกเพศเมียก็ได้ (Beirnaert, 1935) ซึ่ง
การเลือกเพศนั้นจะต้องมีการก้าจัดและพัฒนาอวัยวะบางส่วน ซึ่งการพัฒนาเพศเมียในช่อดอกเพศผู้
จะใช้กระบวนการแท้ง ในขณะที่การพัฒนาเกสรเพศผู้ก็จะมีการพัฒนาต่อเพื่อให้สมบูรณ์ ในช่อดอก
เพศเมียนั้นเกสรเพศผู้จะเกิดการแท้งขณะที่เกสรเพศเมียจะมีการพัฒนาต่อจนสมบูรณ์ แต่ในบางครั้ง
พบว่ามีการพัฒนาเป็นช่อดอกกะเทยซึ่งมีทั้งดอกเพศผู้และเพศเมียอยู่รวมกัน (hermaphrodite) 
(Wu et al., 2007) ซึ่งการพัฒนาเปน็เพศผูห้รอืเพศเมียของตาดอก (sex differentiation) จะเกิดข้ึน
ในช่วง 20 เดือนก่อนดอกบาน (Durand-Gasselin et al., 1999) โดยช่อดอกจะมีโอกาสพัฒนาเป็น
ช่อดอกเพศเมียมากกว่าพัฒนาเป็นช่อดอกเพศผู้หากต้นปาล์มอยู่ในสภาพแวดล้อมที่เหมาะสม  ช่อ
ดอกของปาล์มน้้ามันแบ่งออกเป็น 3 ประเภท คือ 

ช่อดอกตัวเมีย (female inflorescences) มีลักษณะเป็นแบบ spike ที่มี
ความยาวประมาณ 24-45 เซนติเมตร และประกอบด้วยช่อดอกย่อยที่บริเวณโคนช่อดอกมีปริมาณ
หนาแน่นมากกว่าบริเวณปลาย จ้านวน 12-30 ช่อดอกย่อย ส่วนในช่อดอกย่อยจะประกอบด้วยดอก
ตัวเมียประมาณ 1,000 ดอก และส้าหรับปาล์มน้้ามันที่เจริญเติบโตเต็มที่แล้ว ช่อดอกเพศเมียจะมีช่อ
ดอกย่อยประมาณ 110 ช่อ และมีดอกเพศเมียประมาณ 4,000 ดอก  

ช่อดอกตัวผู้ (male inflorescences) เกิดบนก้านช่อที่ยาวกว่าช่อดอกตัวเมีย 
ประกอบด้วย ช่อดอกย่อย (spikelet) ที่มีรูปร่างเป็นทรงกระบอกยาวคล้ายนิ้วมือ (finger-like 
cylindrical spikelets) จ้านวน 150 ช่อดอกย่อย ซึ่งในแต่ละช่อดอกย่อยมีดอกตัวผู้จ้านวน 700-
1,200 ดอก และนอกจากนี้ดอกตัวผู้มีขนาดเล็กและสั้นกว่าดอกตัวเมีย 

 

 

 

 

 

 

ภาพท่ี 2.2 แสดงถึงช่อดอกเพศผู้และช่อดอกเพศเมียของปาล์มน้้ามัน จาก www.thairath.co.th 

http://www.thairath.co.th/
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ช่อดอกผสมหรือ ช่อดอกกะเทย  (mixed or hermaphrodite 
inflorescence) ช่อดอกประเภทนี้จะเกิดข้ึนในบางโอกาสเท่านั้น ซึ่งพบว่ามักจะเกิดในระยะที่ปาล์ม
เริ่มผลิตช่อดอกใหม่หรืออายุประมาณ 3-4 ปี โดยช่อดอกประเภทนี้เป็นลักษณะที่ไม่พึงประสงค์
เพราะจะท้าให้ผลผลิตต้่า ซึ่งจะประกอบด้วยช่อดอกย่อยเพศผู้และช่อดอกย่อยเพศเมียอยู่ในช่อดอก 

2.1.2.5 ผล (Fruits) 
หลังจากที่ช่อดอกตัวเมียถูกผสมแล้วประมาณ 5 เดือนข้ึนไป ผลปาล์มจะสุก

ให้ทะลายของผลที่มีรูปร่างคล้ายรูปไข่ ซึ่งการสุกของผลจะเริ่มจากฐานดอกข้ึนมา โดยประกอบด้วย
ผลช้ันนอกมีรูปร่างและสีหลายแบบส่วนผลช้ันในนั้นมีลักษณะแบนไม่ค่อยมีสีเพราะถูกบีบโดยผล
ช้ันนอก ผลที่เกิดโดยไม่มีการผสม (perthenocapic fruits) นั้นจะมีจ้านวนน้อยและผลที่ไม่ให้น้้ามัน 
(unfertilized fruit) มีประมาณ 500-4,000 ผล ผล (fruits) ของปาล์มน้้ามันไม่มีก้าน (sessile 
drupe) โดยจะมีขนาดและรูปร่างแตกต่างกัน คือ ตั้งแต่รูปกลม รูปไข่ถึงยาวรี ความยาวของผล 2-5 
เซนติเมตรและมีน้้าหนักผลมีตังแต่ 3 กรัม จนถึง ประมาณ 30 กรัม ซึ่งลักษณะของผลประกอบด้วย
ช้ันต่างๆ ดังนี ้1. เปลือกผลช้ันนอก (pericarp) สีมีความแตกต่างกันเนื่องจากรงควัตถุที่สร้างแตกต่าง
กัน 2. เปลือกผลช้ันกลาง (mesocarp or pulp) ประกอบด้วยเส้นใยที่มีน้้ามันอยู่มาก มีรงควัตถุพวก 
carotene ท้าให้เห็นเป็นสีเหลืองเข้ม ซึ่งน้้ามันปาล์มที่ได้ส่วนใหญ่ได้มาจากการสกัดส่วนนี้  จึงถือว่า
เป็นส่วนที่มีความส้าคัญอย่างมากต่อผลผลิตน้้ามันจากปาล์มน้้ามัน โดยความหนาของเปลือกผลช้ัน
กลางจะแตกต่างกันข้ึนอยู่กับสายพันธ์ุที่ปลูกและความอุดมสมบูรณ์ของดิน 3. เปลือกผลช้ันใน 
(endrocarp) เป็นช้ันในสุด มีลักษณะเป็นกะลาแข็ง ประกอบด้วยเซลล์หินจ้านวนมาก ปาล์มน้้ามัน
บางสายพันธ์ุอาจไม่มีช้ันน้ี ซึ่งอาจจะส่งผลให้ปาล์มน้้ามันเป็นหมันได้ (Singh et al., 2013) 

2.1.2.6 เมล็ด (Seeds) 
ประกอบด้วยกะลา (endocarp) และเนื้อใน และมีเปลือกหุ้มเมล็ด (seed 

coat) ที่แข็งมาก ซึ่งพัฒนามาจากส่วนของผลช้ันใน ปลายด้านหนึ่งของเปลือกหุ้มเมล็ดเป็นที่ตั้งของ
ตาจ้านวน 3 ตา มีช้ันสะสมอาหารที่เรียกว่า kernel ซึ่งมีองค์ประกอบส่วนใหญ่เป็น fat และ oil 
ส้าหรับเอาไว้เลี้ยงต้นอ่อนระยะแรก ซึ่งช้ันนี้จะล้อมรอบแกนของคัพภะ (embryo axis) ซึ่ง
ประกอบด้วยรากอ่อน (radical) ยอดอ่อน (plumule) และใบเลี้ยง (haustorium) (Corley and 
Tinker, 2008) โดยปกติเมล็ดปาล์มน้้ามนัจะมกีารพกัตัวซึ่งจะสามารถถูกท้าลายการพักตัวโดยการอบ
ด้วยความร้อนและเมล็ดจะงอกเมื่อได้รับการกระตุ้นโดยอุณหภูมิและความช้ืนที่เหมาะสมหรือเมื่อ
เมล็ดอยู่ในสภาพแวดล้อมที่เหมาะแก่การงอก โดยขบวนการงอกจะเกิดในระยะเวลา 3-4 วันซึ่งแต่ละ
เมล็ดก็จะใช้เวลาในการงอกแตกต่างกัน  
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2.1.3 ลักษณะพันธุศาสตรข์องปาล์มน้า้มัน 
ปาล์มน้้ามัน (Elaeis guineensis Jacquin) มีจ้านวนโครโมโซมเป็นแบบดิ

พลอยด์มี 32 โครโมโซมโดยมีโฮโมโลกัสโครโมโซมจ้านวน 16 แท่ง (2n=32) ความยาวโครโมโซม

อยู่ระหว่าง 1.00–3.89 µm และมีขนาดจีโนม 1.8 x 109 base pairs ซึ่งความยาวโครโมโซม

ของปาล์มน้้ามันสปีชีส์ Elaeis oleifera และ Elaeis guineensis ไม่แตกต่างกัน และจากจีโนม

ทั้งหมดจะประกอบด้วยยีนทั้งหมด 34,802 ยีน (Singh et al., 2013) ซึ่งหนึ่งในนั้นจะมียีนที่

ควบคุมความหนาของกะลา 1 คู่ (single gene) ซึ่งยีนดังกล่าวจะก้าหนดลักษณะความหนา

กะลาและท้าให้สามารถแยกลักษณะของผลแตกต่างกันโดยสามารถแบ่งลักษณะของผลเป็น  3 

ลักษณะดังนี้ 

2.1.3.1 ดูรา (Dura) 

เป็นลักษณะที่ เกิดจากการยีนที่ควบคุมเป็นลักษณะเด่น (dominent) 
Sh+Sh+ ซึ่งท้าให้ผลปาล์มชนิดนี้มีลักษณะกะลาหนา 2 - 8 มิลลิเมตร ไม่มีวงเส้นประสีด้าอยู่รอบ
กะลา มีช้ันเปลือกนอกบาง 35 - 60 % เปอร์เซ็นต์ดังนั้นจึงสามรถให้ผลผลิตน้้ามันดิบต่้า (Jin et al., 
2016) 

 

 

 

 

 

 

ภาพท่ี 2.3 พันธ์ุดูราของปาล์มน้้ามัน จาก “The oil palm SHELL gene controls oil yield and 
encodes a homologue of SEEDSTICK,” โดย R. Singh, E. T. L. Low, L. C. L. Ooi, M. Ong-
Abdullah, N. C. Ting, J. Nagappan, ... & K. L. Chan, 2013, Nature, 500(7462). 
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2.1.3.2 พิสิเฟอรา (Pisifera) 

เป็นลักษณะที่เกิดจากยีนทีค่วบคุมเปน็ลักษณะด้อย (recessive) Sh-Sh-  โดย
มีลักษณะผลไม่มีกะลาหรือบางครั้งอาจมีกะลาบางมาก ช่อดอกตัวเมียมี 2 ลักษณะ คือ female 
fertile และ female infertile ซึ่งส่วนใหญ่พบว่าต้นพิสิเฟอราที่มีการพัฒนาของผลมาจากช่อดอก
แบบ female infertile นั้นจะมีทะลายฝ่อและมีล้าต้นใหญ่มาก ส่วนต้นพิสิเฟอราที่มีการพัฒนาของ
ผลมาจากช่อดอกแบบ female fertile พบว่าผลอาจมีลักษณะเนื้อในขนาดเล็กปรากฏในบางผล 
(Tang, 1971) แต่พันธ์ุปาล์มน้้ามันนี้จะมีช่อดอกตัวเมียส่วนใหญ่เป็นหมัน (abortion) ท้าให้ผลมี
ลักษณะผลฝ่อลีบ ทะลายเลก็เนื่องจากผลไม่มีการพัฒนาดังนั้นจึงท้าให้ผลผลิตต้่ามากหรือไม่มีผลผลิต
ทรงต้นมักจะใหญ่ เนื่องจากเป็นหมัน และนอกจากนี้ยังไม่นิยมใช้ปาล์มน้้ามันพันธ์ุพิสิเฟอราในการ
ปลูกทางการค้า  

 

 

 

 
 

 
 
ภาพท่ี 2.4 พันธ์ุพิสิเฟอราของปาล์มน้้ามัน จาก “The oil palm SHELL gene controls oil yield 
and encodes a homologue of SEEDSTICK,” โดย R. Singh, E. T. L. Low, L. C. L. Ooi, M. 
Ong-Abdullah, N. C. Ting, J. Nagappan, ... & K. L. Chan, 2013, Nature, 500(7462). 

 

2.1.3.3 เทเนอรา (Tenera)   

เป็นลักษณะที่เกิดจากยีนที่ควบคุมเป็นลกัษณะพันธ์ุทาง (heterozygous) 
Sh+Sh- โดยลักษณะผลจะมกีะลาบางประมาณ 0.5 - 4 มิลลิเมตร  มีวงเส้นประสีด้าอยูร่อบกะลา มี
ช้ันเปลือกนอกหนาประมาณ 60 - 90 % ซึ่งสง่ผลท้าให้ผลปาล์มน้้ามันพันธ์ุเทอเนอราน้ันสามารถให้
ผลผลิตน้้ามันได้ดี นอกจากนีจ้ึงเป็นพันธ์ุเป้าหมายหนึ่งของการปรับปรงุพันธ์ุ 
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ภาพท่ี 2.5 พันธ์ุเทอเนอราของปาล์มน้้ามัน จาก “The oil palm SHELL gene controls oil yield 
and encodes a homologue of SEEDSTICK,” โดย R. Singh, E. T. L. Low, L. C. L. Ooi, M. 
Ong-Abdullah, N. C. Ting, J. Nagappan, ... & K. L. Chan, 2013, Nature, 500(7462). 

 
2.2 ยีนท่ีเกี่ยวข้องกับงานวิจัย 

 
2.2.1 ยีน MADs box (MADs box genes) 

ยีน MADs box คือยีนที่มีล้าดับอนุรักษ์สูงซึ่งจะประกอบไปด้วยยีนหลายยีน
ท้างานร่วมกัน (MADs-box gene family) (Schwarz-Sommer  et al., 1990) อย่างเช่นกลุ่มของ
ยีน MADs box ในอะราบิดอพซิส (Arabidopsis thaliana) (Parenicova et al., 2003) จะมียีนที่
เป็นสมาชิกมากถึง 107 ยีน จะเห็นได้ว่ายีน MADs box นั้นจะต้องมียีนหลายยีนประกอบกันเพื่อท้า
หน้าที่ต่างๆ (Adam et al., 2005)  กลุ่มของยีน MADs box ส่วนใหญ่จะแปลรหัสเป็นโปรตีนที่
เกี่ยวข้องกับ transcription factor ซึ่งถูกพบครั้งแรกเป็น DNA binding protein ที่ประกอบด้วย
กรดอะมิโน 60 ล้าดับ ซึ่งบริเวณนี้จะเรียกว่า MADs-box domain (Shore and Sharrocks, 1995) 
โดยจะอยู่ที่ปลาย N-terminal ของโปรตีน (Arora et al., 2007) ซึ่งเป็นส่วนที่มีความอนุรักษ์สูง
นอกจากนี้ยังเป็นส่วนที่ใช้ในการจดจ้า (Busi et al., 2003) และเป็นส่วนในการจับกับดีเอ็นเอ (West 
et al., 1999) 

โดยยีน MADs box จะพบในสิ่งมีชีวิตยูคาริโอ (Eukaryote) เช่น ยีสต์, แมลง 
(Shore and Sharrocks, 1995), ฟังไจ (Passmore et al., 1988), สัตว์ (Norman et al., 1988) 
และพืช (Yanofsky et al., 1990; Schwarz-Sommer et al., 1990) โดยถูกพบครั้งแรกใน
ยีสต์  Saccharomyces cerevisiae ซึ่งถูกตั้งช่ือว่ายีน AGR80 (Dubois et al., 1987) แต่ยังไม่ถูก
บันทึกว่าเป็นหนึ่งในยีนของ MADs box และหลังจากนั้นมีการค้นพบยีน MADs box ในสิ่งมีชีวิตมาก
ข้ึนจึงตั้งช่ือกลุ่มยีนจากยีนที่ค้นพบในสิ่งมีชีวิตต่างๆโดยค้าว่า MADs มาจากช่ือยีนในกลุ่ม MADs box 

https://en.wikipedia.org/wiki/Saccharomyces_cerevisiae
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ที่ถูกพบดังนี้ M มาจากยีนที่ช่ือ MCM1 ซึ่งเป็นยีนที่พบใน Saccharomyces cerevisiae (Schwarz-
Sommer  et al., 1990) นอกจากนี้ยีน MCM1 ยังพบในพืชและประกอบด้วยยีนที่ท้างานร่วมกัน 13 
subfamilies ซึ่งถือว่าเป็นส่วนส้าคัญต่อ MADs family อย่างมาก  (Fan et al., 2013), A มาจากยีน 
AGAMOUS ในอะราบิดอพซิส, D มาจากยีน DEFICIENS ในดอกลิ้นมังกร (Antirrhinum majus) 
และ S มาจากยีน SRF ในมนุษย์ (Homo sapiens) (Schwarz-Sommer et al., 1990) MADs-box 
family สามารถแบ่งได้ออกเป็น 2 กลุ่ม คือ type I ประกอบด้วยยีน ARG80/SRF-like ของสัตว์และ
ฟังไจ แต่ส้าหรับในพืชเรียกว่ากลุ่มยีน M-type และ type II ประกอบด้วยยีน MEF2-like ของสัตว์
และยีสต์ ส่วนในพืชคือกลุ่มยีน MIKC-type (Arora et al., 2007) โดยเฉพาะ MADs box family 
ชนิดที่ 2 หรือกลุ่มยีน MIKC-type จะเกี่ยวข้องกับการท้างานหลักๆในพืช โดยยีนนี้จะผลิตโปรตีนที่
เป็น transcription factors ซึ่งมีโครงสร้างหลักที่ประกอบด้วย 4 โดเมน คือ 1. The MADs (M-) 
domain เป็นบริเวณที่ประกอบด้วยกรดอะมิโนประมาณ 30 ล้าดับ ซึ่งส่วนนี้เป็นส่วนที่มีความ
อนุรักษ์สูงโดยจะเกี่ยวข้องกับการเข้าจับกับดีเอ็นเอ (DNA binding) และ dimerization 2. the 
intervening (I-) domain จะมีความอนุรักษ์ต่้า 3. The keratin-like (K-) domain ประกอบด้วย
กรดอะมิโนประมาณ 70 ล้าดับ ซึ่งความอนุรักษ์ปานกลาง โดยทั้งสองโดเมนนี้จะเกี่ยวข้องกับ 
heterodimerization และ 4. the variable C-terminal (C-) domain เป็นส่วนที่มีความแปรผันสูง 
(Münster et al., 1997; Adam et al., 2005; Arora et al., 2007; Cho et al., 1999; 
Riechmann et al., 1997; Fan et al., 1997) 

การท้างานจะเกี่ยวข้องกับการควบคุมการพัฒนาส่วนต่างๆ ในสิ่งมีชีวิตซึ่งการ
ท้างานของยีน MADs box จะมีหน้าที่ที่แตกต่างกันในแต่ละสิ่งมีชีวิต ส้าหรับในพืชยีน MADs box มี
ความส้าคัญอย่างมากต่อการพัฒนาของพืช เช่น การควบคุมการพัฒนาดอก, การพัฒนาราก, การ
พัฒนา gametophyte, การสุกของผล, การควบคุมการบานของดอกไม้ (Fan et al., 2013) การ
พัฒนาดอกโดยควบคุมการเจริญของเนื้อเยื่อดอกและอวัยวะส่วนต่างๆของดอก  (Coen and 
Meyerowitz, 1991; Davies and Schwarz-Sommer, 1994; Weigel and Meyerowitz, 1994), 
การพัฒนาผล, การเจริญเติบโตของอวัยวะต่างๆของล้าต้นและการพัฒนาเอ็มบริโอ (Heck et al., 
1995; Rounsley et al., 1995; Gu et al., 1998; Ferrándiz et al., 2000; Liljegren et al., 
2000) เป็นต้น จากการศึกษาการท้างานของยีน MADs box นั้นพบครั้งแรกว่าเกี่ยวข้องกับการ
พัฒนาดอกในพืชซึ่งถูกเรียกว่า floral homeotic genes โดยเป็นกลุ่มยีนที่ถูกน้ามาศึกษาในเรื่องของ 
transcription factor genes ในพืชมากที่สุด (Arora et al., 2007) โดยยีน MADs box จะสร้าง 
transcription factors ซึ่งจะมีบทบาทส้าคัญในการควบคุมการพัฒนาของดอกในระยะต่างๆรวมถึง
การพัฒนาอวัยวะต่างๆของดอกและการท้าให้เกิดการกลายพันธ์ุโดยจะส่งผลท้าให้ดอกมีความ

https://en.wikipedia.org/wiki/Saccharomyces_cerevisiae
https://en.wikipedia.org/wiki/Antirrhinum_majus
https://en.wikipedia.org/wiki/Serum_response_factor
https://en.wikipedia.org/wiki/Homo_sapiens
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หลากหลายอีกกด้วย (Yamaguchi and Hirano, 2006; Weigel and Meyerowitz, 1994; Okada 
and Shimura, 1994; Theissen and Saedler, 1995; Rounsley et al., 1995) 

จากความส้าคัญที่เกี่ยวข้องกับการพัฒนาดอกท้าใหม้ีการสรา้โมเดลต้นแบบเรยีกว่า 
ABCDE model เป็นโมเดลที่ใช้อธิบายการพัฒนาอวัยวะส่วนต่างๆของดอกโดยศึกษาการท้างานของ
ยีนในอะราบิดอพซิสและดอกลิ้นมังกร (Coen and Meyerowitz, 1991; Colombo et al., 1995; 
Pelaz et al., 2000) ซึ่งจะอธิบายการท้างานของกลุ่มยีน MADs box ในการพัฒนาโครงสร้างดอก 
โดย ABCDE model นั้นจะแยกกลุ่มของยีนออกเป็นกลุ่มทั้งหมด 5 กลุ่ม โดยใช้หน้าที่หรือตามการ
ควบคุมการแสดงออกของยีนในการจัดกลุ่มดังนี้ 1) ยีนในกลุ่ม A 2) ยีนในกลุ่ม B 3) ยีนในกลุ่ม C 
และ 4) ยีนในกลุ่ม D โดยการแสดงออกของยีนแต่ละกลุ่มนั้นอาจจะมีการท้างานเพียงกลุ่มเดียวใน
การพัฒนาหรือท้างานร่วมกันของกลุ่มยีนหลายกลุ่มก็ได้ หากอธิบายการท้างานของยีนโดยแบ่งตาม
อวัยวะสี่ส่วนของดอก คือ กลีบเลี้ยง (sepal), กลีบดอก (petal), เกสรตัวผู้ (stamen) และ เกสรตัว
เมีย (pistill) โดยกลุ่มของยีน A จะเกี่ยวข้องกับการพัฒนากลีบเลี้ยง การพัฒนากลีบดอกจะเกิดจาก
การท้างานร่วมกันยีน A, B และ C ส้าหรับกลุ่มของยีน B, C และ E จะท้างานร่วมกันเพื่อพัฒนาเกสร
เพศผู้ และเกสรเพศเมียจะเกี่ยวข้องกับการแสดงของของกลุ่มยีน C และ E และกลุ่มของยีน C, D 
และ E จะเกี่ยวกับการพัฒนาของรังไข่ (Adam et al., 2007b; Angenent and Colombo, 1996; 
Pelaz et al., 2000) นอกจากนี้ยังมีการอธิบายเกี่ยวกับการท้างานอย่างจ้าเพาะของแต่ละกลุ่มโดย
การแสดงออกของยีนในกลุ่ม A จะจ้าเพาะต่อการพัฒนากลีบเลี้ยงและกลีบดอก, ยีนในกลุ่ม B จะ
เกี่ยวข้องกับการพัฒนากลีบดอกและเกสรเพศผู้ , ยีนในกลุ่ม C เพียงกลุ่มเดียวจะท้าหน้าที่พัฒนา
อวัยวะสืบพันธ์ุเพศเมีย (Alwee et al., 2006) และยีนในกลุ่ม D ท้าหน้าที่พัฒนารังไข่ในอวัยวะ
สืบพันธ์ุเพศเมีย (Colombo et al., 1995; Angenent and Colombo 1996; Theissen et al., 
2000) และนอกจากนี้ยังมียีนในกลุ่ม E ที่แสดงออกเกี่ยวกับอวัยวะของดอก (Theissen et al., 
2000) นั่นก็คือการพัฒนาในส่วนของกลีบดอก,เกสรเพศผู้และเกสรเพศเมีย (Pelaz et al., 2000) มี
การศึกษาการท้างานของกลุ่มยีนต่างๆใน ABCDE model ของพืชหลายชนิด  

เช่น Yamaguchi and Hirano (2006) ได้ท้าการศึกษาการแสดงออกของยีนที่อยู่
ในกลุ่มของ MADs box ในข้าวเพื่อศึกษาหน้าที่ของยีน พบการแสดงออกของยีน OsMADS14 แบบ 
Ectopic expression โดยจะกระตุ้นให้เกิดการพัฒนาดอกจากกระบวนการพัฒนารากในระยะแรก
ของการพัฒนา หรือในบางครั้งอาจเกิดการพัฒนาดอกในแคลลัสโดยไม่การเจริญเติบโตของล้าต้น 
(Jeon et al., 2000) ยีน OsMADS18 จะแสดงออกในราก, ใบ, ช่อดอกและดอก และมีการ
แสดงออกจะมีระดับสูงสุดในระยะสืบพันธ์ุ (Fornara et al., 2004; Masiero et al., 2002) 
OsMADS18 มีการแสดงออกทุกบริเวณในดอก (Pelucch et al., 2002) และมีการแสดงออกที่มาก
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เกิน (overexpression) เมื่อถูกกระตุ้นในระยะแรกในการพัฒนาดอกซึ่งจะกระตุ้นให้เกิดการพัฒนา 
axillary shoot meristem (Fornara et al., 2004) ซึ่งทั้งสองยีนนั้นมีวิวัฒนาการใกล้เคียงกับยีน 
APETALA1 (AP1) ของอะราบิดอพซิสเป็นยีนที่อยู่ในกลุ่ม MADs box ซึ่งพบว่ามีการแสดงออกอย่าง
จ้าเพาะในบริเวณกลีบเลีย้งและกลบีดอก และยังมีวิวัฒนาการใกล้เคียงกับยีน CAULIFLOWER (CAL) 
และ FRUITFUL (FUL) (Kempin et al., 1995; Ferrandiz et al., 2000) โดยยีน FUL นั้นเป็นยีนที่
เกี่ยวข้องกับกระบวนการพัฒนาผลและช่อดอก (Yamaguchi and Hirano, 2006) ซึ่งยีนทั้งหมดนั้น
ไม่สามารถจัดกลุ่มใน ABCDE model ได้ เนื่องจากมีการท้างานที่ค่อนข้างหลากหลาย จากการศึกษา
การแสดงออกของยีน OsMADS2  และ OsMADS4 ในข้าวพบว่าทั้งสองยีนมีการแสดงออกที่ต่างกัน
เล็กน้อย โดย OsMADS4 มีการแสดงออกในเกสรเพศผู้และโลดิคูลส์ (lodicules) ส่วนยีน OsMADS2 
ก็มีการแสดงออกทั้งใน โลดิคูลส์ (lodicules) และเกสรตัวผู้เช่นกันแต่ต่างกันที่ยีน OsMADS2 มีการ
แสดงออกในโลดิคูลส์ (lodicules) มากกว่าในเกสรตัวผู้ (Kyozuka et al., 2000) ซึ่งยีนทั้งสองมี
วิวัฒนาการใกล้เคียงกับยีน APETALA3 (AP3) และ PISTILLATA (PI) โดยเป็นยีน MADs box ที่จัด
อยู่ในกลุ่ม B ซึ่งมีการแสดงออกอย่างจ้าเพาะในกลีบดอกและอวัยวะสืบพันธ์ุเพศผู้และเป็น 
orthologs กับยีน DEF และ GLO ในดอกลิ้น (Coen and Meyerowitz, 1991)  จากการศึกษา
พบว่าการท้างานของยีนในกลุ่ม B มีความอนุรักษ์ในข้าว (Nagasawa et al., 2003) ส้าหรับยีน 
OsMADS3 และ OsMADS58 มีการแสดงออกในวงเกสรตัวผู้และเกสรตัวเมียซึ่งคล้ายกับการท้างาน
ของยีนในกลุ่ม C ของพวกพืชใบเลี้ยงคู่แท้ (eudicot) และยังพบอีกว่ายีน OsMADS58 จะมีการ
ท้างานในการพัฒนาเกสรตัวผู้ปกติในดอกปกติทั่วไปแต่จะท้าให้เกสรตัวเมียมีลักษณะผิดปกติหากมี
การแสดงออกที่ผิดปกติ ดังนั้นจึงสรุปได้ว่ายีนนี้มีส่วนในการพัฒนาดอกและท้าให้เกสรตัวเมียมี
ลักษณะปกติ นอกจากนี้ยีนในกลุ่ม C ของพืชชนิดอื่นๆ เช่น Arabidopsis AGAMOUS (AG) และ 
Antirrhinum PLENA (PLE) มีบทบาทส้าคัญในการพัฒนาของเกสรตัวเมียและตัวผู้ , ควบคุมการ
พัฒนาเนื้อเยื่อของดอกและควบคุมการท้างานของยีนในกลุ่ม A ในทางลบด้วย (Coen and 
Meyerowitz, 1991) จากการศึกษาการท้างานของกลุ่มยีน D พบว่ายีนในกลุ่มนี้จะจะควบคุมการ
แสดงงออกในข้าวซึ่งจะส่งผลต่อจา้นวนและต้าแหน่งของรังไข่ในอวัยวะสืบพันธ์ุเพศเมีย โดยพบ 2 ยีน 
ที่จัดอยู่ในกลุ่มนี้และมีวิวัฒนาใกล้เคียงกันคือยีน OsMADS13 และ OsMADS21 ยีน OsMADS13 มี
การแสดงออกในรังไข่และผนังเซลล์ช้ันในของเกสรตัวเมีย (Lopez-Dee et al., 1999) นอกจากนี้ยีน 
OsMADS13 ของข้าวและยีน FBP7 ของพิทูเนีย (petunia) มี MADS-domain proteins ที่สัมพันธ์
กันและยังพบว่ามีการท้างานคล้ายกันซึ่งเกี่ยวข้องกับการพัฒนารังไข่ และยังมีวิวัฒนาการกับยีน 
Arabidopsis SEEDSTICK (STK), FBP7 และ FBP11 ซึ่งถูกจัดให้อยู่ในกลุ่ม D โดยจะควบคุมการ
แสดงออกในรังไข่อย่างจ้าเพาะ (Colombo et al., 1995; Pinyopich et al., 2003) 
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ส้าหรับยีนในกลุ่ม B นั้นก็ได้รับความสนใจเนื่องจากมีการค้นพบยีนที่เป็นเครือญาติ
กับยีนในกลุ่ม B จึงตั้งช่ือ Bsister genes โดยพบทั้งในพืชจ้าพวกแองจิโอสเปิร์ม (angiosperms) 

และจิมโนสเปิร์ม (gymnosperms) (Becker et al., 2002) การท้างานของยีนในกลุ่ม B จะเกี่ยวข้อง
กับการพัฒนาอวัยวะสืบพันธ์ุเพศผู้และในพืชพวกแองจิโอเปิร์มจะเกี่ยวข้องกับการพัฒนาดอก แต่
ส้าหรับยีนในกลุ่ม Bsister  ถูกพบว่ามีการแสดงออกในอวัยวะสืบพันธ์ุเพศเมีย (รังไข่และผนังเกสรตัว

เมีย) และในการพัฒนาเมล็ด (Yamada et al., 2009; de Folter et al., 2006; Nesi et al., 2002) 
นอกจากนี้ล้าดับเบสของยีนในกลุ่ม Bsister  ยังมีความอนุรักษ์สูงและมีบทบาทที่ส้าคัญในการพัฒนา

รังไข่และเมล็ดซึ่งเป็นหน้าที่ที่อนุรักษ์มาเป็นเวลาโดยประมาณ 300 ล้านปี (Yang et al., 2012) จาก
ที่กล่าวมาจึงท้าให้ในปี 2012 Yang และคณะ ได้ท้าการศึกษาการท้างานของยีนที่อยู่ในกลุ่ม Bsister  
ในข้าว ซึ่งก็คือยีน OsMADS29 โดยจากการศึกษาพบว่ายีน OsMADS29 มีการแสดงออกในการ
พัฒนารังไข่และเมล็ด เนื่องจากผู้วิจัยได้ท้าการลดการแสดงออกของยีน OsMADS29 เพื่อศึกษาถึงผล
ที่เกิดข้ึนพบว่าเกิดการแท้งและ/หรือท้าให้เมล็ดเหี่ยวซึ่งจะท้าให้ไม่มีการกระตุ้นให้สร้างแป้งในเอนโด
สเปิร์ม นอกจากนี้การแสดงออกของยีน OsMADS29 ที่ลดลงจะมีบทบาทส้าคัญในการพัฒนาเมล็ด
ข้าวและควบคุมการแสดงออกของยีนอื่นๆอีกด้วย ผู้วิจัยได้ท้าการประเมินข้อมูลการพัฒนาของข้าว
โดยใช้สถิติพบว่าโดยทั่วไปจะมีอัตราการแท้งเพียง  9% เท่านั้น แต่หากมีการท้างานของยีน 
OsMADS29 ที่ต่้าจะส่งผลท้าให้เมล็ดมีความผิดปกติ 100% รวมถึงจะท้าให้เมล็ดเหี่ยวซึ่งจะส่งผลท้า
ให้มีการสร้างแป้งในเอนโดสเปิร์มน้อย 66% และมีโอกาสที่เมล็ดจะแท้งสมบูรณ์ก่อน 7 วัน 34% 
(ภาพที่ 2.6) จึงสามารถสรุปได้ว่าถึงแม้ว่าจะพบการแสดงออกของยีน OsMADS29 ในระยะแรกของ
การพัฒนารังไข่ซึ่งสอดคล้องจากสมมติฐานว่าสมาชิกใน Bsister subfamily นั้นมีบทบาทส้าคัญใน

การพัฒนาอวัยวะสืบพันธ์ุเพศหญิง (Becker et al., 2000) แต่การแสดงออกที่ลดลงของยีน 
OsMADS29 ก็ไม่มีผลต่อการพัฒนาของรังไข่แต่จะส่งผลต่อยีนอื่นๆทีเ่กีย่วข้องกับการพัฒนารังไข่ เช่น
ยีน  OsMADS21 ซึ่งเป็นยีนที่อยู่ในกลุ่ม D และจะมีผลต่อการพัฒนาเมล็ดท้าให้เมล็ดแท้งหรือเหี่ยว
ซึ่งท้าให้การพัฒนาเอนโดสเปิร์มและการกระตุ้นการสร้างแป้งในเมล็ดต่้า นอกจากนี้ยังมีรายงาน
เกี่ยวกับยีนที่อยู่ในกลุ่ม Bsister ซึ่งเกี่ยวกับการพัฒนารังไข่ เช่นยีน ABS (ARABIDOPSIS BSISER) มี

การแสดงออกที่บริเวณผนังช้ันในของรังไข่ที่เจริญเติบโตเต็มที่แล้ว (Mizzotti et al., 2012) จาก
การศึกษาพบว่าการที่เมล็ดมีการกลายพันธ์ุของยีน ABS นั้นจะส่งผลท้าให้การผลิตสีผิดปกติและไม่มี
การสร้างผนังช้ันในของรังไข่ในเมล็ดซึ่งบ่งบอกถึงว่ายีน ABS ควบคุมการกระตุ้น anthocyanidin 
และกระตุ้นพัฒนาผนังเซลล์ช้ันใน (Nesi et al., 2002; Kaufmann et al., 2005) และมีรายงาน
พบว่ายีน ABS มีหน้าที่เหมือนกับยีนในกลุ่ม D ซึ่งก็คือยีน SEEDSTICK (STK) หากถูกท้าให้กลายพันธ์ุ
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โดยการ double mutants จะไม่แสดงลักษณะในช้ัน endothelium และท้าให้เกิดการผลิตแป้ง
จ้านวนมากใน embryo sac  ซึ่งส่งผลท้าให้เมล็ดมีจ้านวนน้อยลง (Mizzotti et al., 2012) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
ภาพท่ี 2.6 แสดงการแสดงออกของยีน OsMADS29 ที่มีผลต่อลักษณะของเมล็ดข้าว จาก “Live 
and Let Die-The B sister MADS-Box Gene OsMADS29 Controls the Degeneration of 
Cells in Maternal Tissues during Seed Development of Rice (Oryza sativa),” โดย X. 
Yang, F. Wu, X. Lin, X. Du, K. Chong, L. Gramzow, ... & Z. Meng, 2012, PLoS One, 7(12). 

 
นอกจากนี้ ยี น  SEEDSTICK จะควบ คุมกา รพัฒ นารั ง ไ ข่ ร่ วมกั บยี น 

SHATTERPROOF 1 (SHP1) และ SHATTERPROOF 2 (SHP2) (Pinyopich et al., 2003) หากยีน
ทั้งสามคือ STK, SHP1 และ SHP2 เกิดการกลายพันธ์ุท้าให้ integuments กลายเป็น carpelloid 
structures (Robinson-Beers et al., 1992; Modrusan et al., 1994; Reiser et al., 1995) และ
ท้าให้ เกิดการหยุดการพัฒนา  female gametophyte หลั งจากเกิดกระบวนการ 
megasporogenesis (Brambilla et al., 2007; Battaglia et al., 2008) นอกจากนี้จะส่งผลท้าให้
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ก้านของรังไข่มีขนาดใหญ่กว่าลักษณะปกติและไม่มีการพัฒนาของเมล็ด (Pinyopich et al., 2003) 
แล้วยังพบว่าการท้างานร่วมกันระหว่างยีน STK และ SEPALLATA 3 (SEP3) จะควบคุมระบบ
สืบพันธ์ุและยังเป็น transcription factor ของยีน gene VERDANDI (VDD) (Mizzotti et al., 
2012) ซึ่งเป็นยีนที่จะควบคุมการพัฒนาเซลล์ใน female gametophyte (Matias-Hernandez et 
al., 2010) 

นอกจากจะมีการศึกษาการท้างานของยีน MADs box ในข้าวแล้วก็ยังมีการศึกษา
ในพืชผลอีกด้วย อย่างเช่นงานวิจัยของ Yao et al. (1999) ได้ท้าการศึกษาการท้างานของยีน MADs 
box ในแอปเปิล (Malus domestica) ทั้งหมด 7 ยีน คือ MdMADS5, MdMADS6, MdMADS7, 
MdMADS8, MdMADS9, MdMADS10 และ MdMADS11 โดยยีนเหล่าน้ีจะแสดงออกต่างกันในผล
และอวัยวะต่างๆในผลดังนี้ ยีน MdMADS5 จะถูกกระตุ้นให้มีการแสดงออกหลังจากมีการถ่ายละออง
เรณู 1 อาทิตย์ ซึ่งเป็นไปได้ว่าผลจากการปฏิสนธิจะใช้เวลาประมาณหนึ่งสัปดาห์ (Williams, 1965) 
โดยจะมีการแสดงออกอย่างมากใน cortex และเปลือกแต่แสดงออกน้อยใน core ซึ่งการแสดงออก
ใน cortex และเปลือกสอดคล้องกับการแสดงออกในกลีบเลี้ยงและกลีบดอก พบการแสดงออกของ
ยีน MdMADS6 และ MdMADS7 ใน cortex และเปลือกของแอปเปิลในระดับสูงกว่า core ถึงแม้ว่า
ระดับการแสดงออกอย่างมีนัยส้าคัญจะถูกพบในเนื้อเยื่อ core ก็ตาม ส้าหรับการแสดงออกของยีน 
MdMADS8 และ MdMADS9 มีการแสดงออกสูงใน core และ cortex แต่แสดงออกน้อยในเปลือก
และยังพบว่าการแสดงออกจะสูงในผลหลังจากที่มีการถ่ายละอองเรณูและหลังจากนั้นจะลดลงทีละ
น้อยจึงเป็นไปได้ว่ายีน MdMADS8 และ MdMADS9 มีบทบาทในการพัฒนาผลแอปเปิลในระยะแรก 
นอกจากนี้การแสดงออกของยีน MdMADS8 and MdMADS9 มีความคล้ายกับการแสดงออกของยีน 
AGL2 ในอะราบิดอพซิส (Ma et al., 1991) การแสดงออกของยีน MdMADS10 ในรังไข่และเปลือก
เมล็ดของแอปเปิลถูกพบโดยวิธี in situ hybridization techniques (Yao et al., 1999) 
MdMADS10 อาจจะมีบทบาทที่ส้าคัญในการพัฒนารังไข่และเมล็ด เนื่องจากการพัฒนาของเมล็ดมี
ความส้าคัญอย่างมีนัยส้าคัญต่อการพัฒนาผล (Gillaspy et al., 1993) ดังนั้นการแสดงออกของยีน 
MdMADS10 จึงมีอิทธิพลต่อการพัฒนาผลเช่นกันและจากการศึกษาล้าดับโปรตีนของ MdMADS10 
พบว่ามีวิวัฒนาการใกล้เคียงกับโปรตีนของ FBP7 และ AGL11 ซึ่งมีบทบาทในการควบคุมการพัฒนา
รังไข่และเมล็ด (Angenent et al., 1995; Colombo et al., 1995; Colombo et al., 1997; 
Rounsley et al., 1995) MdMADS10 mRNA ถูกพบได้แค่ที่ fruit core ที่เป็นส่วนที่พัฒนามาจาก
เนื้อเยื่อของรังไข่และประกอบด้วยเมล็ด ในขณะที่การแสดงออกของยีน MdMADS10 สามารถ
ตรวจสอบได้แค่ใน core แต่การแสดงออกของยีน MdMADS11 มีการแสดงออกที่แตกต่างกันใน
เนื้อเยื่อของผลทั้งสามชนิด ยีน MdMADS11 มีระดับและรูปแบบในการแสดงออกที่คล้ายกันใน
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ระยะแรกๆของการพัฒนาดอกและผลแต่ในเนื้อเยื่อของผลนั้นมีความแตกต่างกั นช่วงของการ
แสดงออกมีบทบาทที่ต่างกันในการพัฒนาแอปเปิล 

นอกจากนี้มีการศึกษาการท้างานของยีน MADs box โดย Busi และคณะในปี 
2003 ซึ่งจะศึกษาการแสดงออกของยีนในกลุ่ม MADs box จ้านวน 6 ยีน พบว่ายีน TAG1, TDR4 
และ TDR6 มีการแสดงออกในการพัฒนาดอก โดยเฉพาะยีน TAG1 จะมีการแสดงออกจากอย่าง
จ้าเพาะในเกสรเพศผู้และเพศเมียในระยะแรกๆ และจะมีการลอกรหัสมากข้ึนตามขนาดดอกที่
เจริญเติบโตมากข้ึนและพบการแสดงออกในรังไข่ในระยะที่มีการพัฒนาดอก ที่ระยะการบานของ
ดอกไม้ยีน TAG1 มีการแสดงออกในรังไข่และเกสรตัวผู้ 4 วันหลังจากมีการบานของดอกและยังมีการ
แสดงออกจ้ากัดใน endothelium ที่บริเวณผนังของรังไข่และมีการแสดงออกใน vascular bundles 
โดยจะมีการแสดงออกอย่างสูงในผนังของเกสรตัวผู้อีกด้วย ส้าหรับยีน TDR6 มีการแสดงออกทั้งใน
การพัฒนาดอกและพัฒนาผลแต่มีการแสดงออกมากในการพัฒนาผล และพบว่า TDR4 mRNA ถูก
กระตุ้นในดอกที่โตเต็มที่โดยพบการแสดงออกในผนังช้ันในของรังไข่ , เกสรเพศผู้และเกสรเพศเมีย 
นอกจากนี้ยังพบอีกว่า TDR4, TAGL2, TAGL11 และ TAGL1 ยีนเหล่านี้สามารถกระตุ้นการ
แสดงออกได้ในผนังรังไข่หลังจากเกิดกระบวนการบานของดอก ยีน TAGL2 มีการแสดงออกในระยะ
การบานของดอกและจะมีการแสดงออกมากหลังจากการบานของดอก ซึ่งยีน TAGL2 จะมีการ
แสดงออกจนกระทั่งการพัฒนาเมลด็สมบูรณ์ โดยยีน TAGL2 มีการแสดงออกในผนังช้ันในของรังไข่ใน
ระยะการบานของดอกและมีการแสดงออกเล็กน้อยใน pericarp หลังจากมีการปฏิสนธิ นอกจากนี้ยีน 
TAGL2 จะมีการแสดงออกอย่างจ้ากัดบริเวณ endothelium ในการพัฒนาเมล็ดและ vascular 
bundles ที่ระยะที่สอง ส้าหรับยีน TAGL11 จะมีการแสดงออกคล้ายกับการแสดงออกของยีน 
FBP7/1 ซึ่งจะแสดงออกในการพัฒนาดอกไม้ในระยะทา้ยในบริเวณผนังช้ันในของรังไข่ของการพัฒนา
เมล็ด (Colombo et al., 1995) การแสดงออกของยีน FBP11 และ FBP7 ไม่เพียงแต่แสดงออกในรงั
ไข่เท่านั้นแต่จะมีการแสดงออกหลังกระบวนการปฏิสนธิ (Colombo et al., 1997) ดังนั้นยีน 
FBP7/11 และ TAGL11 จึงจัดอยู่ในกลุ่ม D ซึ่งท้าหน้าที่เกี่ยวข้องกับการพัฒนารังไข่และเมล็ด 
(Colombo et al., 1995) ดังนั้นจึงสามารถสรุปได้ว่ายีน MADS box เกี่ยวข้องกับการพัฒนาผลและ
เมล็ดในมะเขือเทศ ส้าหรับการพัฒนาผลจะแบ่งเป็น 3 ระยะ คือ 1. จะเกี่ยวข้องกับการเริ่มพัฒนาไป
เป็นผลและการจะตัดสินว่าจะพัฒนาต่อหรือจะเกิดการแท้ง 2. เป็นระยะสั้นๆที่จะเริ่มหลังจากการ
บานของดอก (anthesis) จะเกี่ยวข้องกับการกระตุ้นการแบ่งเซลล์และการพัฒนาเนื้อเยื่อ 3. จะเริ่ม
หลังจากที่มีการแบ่งเซลล์และเจริญเติบโตจนกลายเป็นผลสมบูรณ์  (Gillaspy et al., 1993) 
นอกจากนี้การพัฒนาผลและเมล็ดนั้นจะมีการพัฒนาต่อจากการพัฒนาดอกโดยจะข้ึนอยู่กับความ
สมบูรณ์ของกระบวนการปฏิสนธิและการถ่ายละอองเรณูอีกด้วย จากที่กล่าวมายีนในกลุ่ม MADs 
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box ไม่เพียงแต่จะเกี่ยวข้องกับการพัฒนาดอกเป็นส่วนใหญ่แล้วจึงเกี่ยวข้องกับการพัฒนาผลอีกด้วย 
และนอกจากนี้การแสดงออกของยีนในกลุ่ม MADs box ที่เกี่ยวข้องกับการพัฒนาดอกก็ส่งผลถึงการ
พัฒนาผลอีกด้วย 

ส้าหรับในปาล์มน้้ามัน Adam et al. (2007b) ได้ศึกษาการควบคุมการพัฒนา
โครงสร้างดอกปาล์มน้้ามันของยีนที่อยู่ในกลุ่มของยีน MADs box ทั้งหมด 12 ยีน ซึ่งพบว่ายีนที่
เกี่ยวข้องกับการพัฒนาดอกของปาล์มน้้ามันนั้นคือ EgSQUA1 (SQUAMOSA subfamily), EgAGL2-
1 (AGL2 subfamily), EgGLO2 (GLOBOSA subfamily), EgDEF1 (DEFICIENS subfamily), และ 
EgAG2 (AGAMOUS subfamily) และได้ท้าการสรุปหน้าที่ของยีนดังกล่าวทั้งหมดดังนี้ ยีน EgGLO2 
และ EgDEF1 จัดอยู่ในกลุ่มยีน B ซึ่งเกี่ยวข้องกับการควบคุมการพัฒนาของกลีบดอกและเกสรเพศผู้ 
ยีน EgAG2 จัดอยู่ในกลุ่มของยีน C และ D ซึ่งเกี่ยวข้องกับการพฒันาเกสรเพศผู้ เกสรเพศเมีย และรัง
ไข่ และยีน EgAGL2-1 จัดอยู่ในกลุ่มของยีน E จะเกี่ยวกับการพัฒนาของกลีบดอก เกสรเพศผู้ เกสร
เพศเมีย และรังไข่ ส้าหรับยีน EgSQUA1 นั้นยังไม่สามารถทราบได้แน่ชัดว่าเกี่ยวข้องกับการพัฒนา
ดอกในปาล์มน้้ามันส่วนใดเป็นพิเศษ ดังภาพที่ 2.7 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพท่ี 2.7 แสดงหน้าที่ของยีนที่เกี่ยวข้องกับการพัฒนาโครงสร้างดอกซึ่งอยู่ในกลุ่มของ ABCDE  
model จาก “Functional characterization of MADs box genes involved in the 
determination of oil palm flower structure,” โดย H. Adam, S. Jouannic, Y. Orieux, F. 
Morcillo, F. Richaud, Y. Duval, & J. W. Tregear, 2007b, Journal of experimental 
Botany, 58(6), p. 1245-1259. 
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นอกจากนี้ผู้วิจัยได้ท้าการศึกษาการแสดงออกของยีนทั้ง 5 ยีนในดอกปาล์มน้้ามัน
ที่มีลักษณะปกติเปรยีบเทยีบกบัดอกทีม่ีลกัษณะเปน็แมนเทลิ (mantled) ซึ่งดอกลักษณะแมนเทิลนั้น
สามารถพบได้หากเกิดการท้างานที่ผิดปกติของยีน MADs box โดยดอกที่มีลักษณะผิดปกติจะ
เรียกว่า แมนเทิล (mantled) (Corley et al., 1986) (ภาพที่ 2.8) ลักษณะแมนเทิลถูกพบครั้งแรก
โดย Corley (Corley et al., 1986) ซึ่งลักษณะนี้เป็นลักษณะที่ผิดปกติของผลที่มีความหลากหลาย 
โดยจะเกิดการสร้างโครงสร้างที่มีลักษณะคล้ายกับเกสรเพศเมียแทนเกสรเพศผู้ในดอก ซึ่งการเกิด
แมนเทิลจะส่งผลต่อการผลิตน้้ามันในปาล์มน้้ามันเนื่องจากจะกระตุ้นใน mesocarp ของผลนั้นผลิต
น้้ามันต่้าหรือในกรณีที่รุนแรงจะท้าให้ดอกเป็นหมัน (Rival, 2000; Rival and Parveez, 2005) การ
เกิดแมนเทิลในดอกเพศผูจ้ะสง่ผลท้าให้ไม่มกีารพฒันาเกสรเพศผู้ ส่วนในดอกเพศเมียของปาล์มน้้ามัน
ที่มีลักษณะเป็นแมนเทิลจะเกิดการพัฒนาโครงสร้างไปเป็นโครงสร้างที่เรียกว่า  "pseudocarpel" ซึ่ง
จากการพัฒนาเป็นโครงสร้างดังกล่าวจะท้าให้ดอกเป็นหมันโดยการเจริญเติบโตทุกระยะรวมถึงการ
พัฒนาระบบสืบพันธ์ุระยะแรกจะมีการพัฒนาเหมือนดอกปกติแต่การพัฒนาจะเริ่มแตกต่างจากดอก
ปกติเมื่อเริ่มมีการพัฒนาเกสรเพศเมียสง่ผลใหเ้กสรเพศเมยีไม่มีรังไข่ประกอบอยู่ด้วยจึงท้าให้เป็นหมัน
ไม่สามารถปฏิสนธิเกิดผลต่อไปได้ (Adam et al., 2007b) ลักษณะแมนเทิลนั้นถูกพบครั้งแรกใน
ปาล์มน้้ามันที่เกิดจากการเพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อ (Corley et al., 1986) และอาจส่งผ่านลักษณะทางการ
แบ่งแบบไมโอซิส ถึงแม้ว่าความหลากหลายของฟีโนไทป์ที่เกิดลักษณะแมนเทิลจะมีโอกาสเกิดเพียง 
5% แต่ก็มีความแปรผันมากและไม่สามารถท้านายการเกิดข้ึนได้จะข้ึนอยู่กับจีโนไทป์ของต้นแม่และ
สภาวะการเพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อ (Jones et al., 1995; Eeuwens et al., 2002) มีการศึกษาเกี่ยวกับ
ยีนในกลุ่ม MADs box ที่ท้าให้เกิดลักษณะแมนเทิล โดยพบว่าการเกิดดอกที่เป็นแมนเทิลเกี่ยวข้อง
กับกับการเปลี่ยนแปลอวัยวะในดอก ซึ่งเกี่ยวข้องกับการท้างานที่มีความผิดปกติของยีนในกลุ่ม  B  
หรือเกิดการกลายพันธ์ุของยีนในกลุ่ม B (Adam et al., 2007b) ซึ่งการควบคุมการแสดงออกของ
ลักษณะแมนเทิลจะค่อนข้างมีความอนุรักษ์ในการท้างานของยีนในกลุ่ม B (Alwee et al., 2006) 
นอกจากนี้การเกิดแมนเทิลจะเกี่ยวข้องกับการตอบสนองต่อหนึ่งหรือหลายฮอร์โมนโดยมีการ
แสดงออกที่แตกต่างกันตามการแสดงออกของยีนที่ตอบสนองต่อออกซินอีกด้วย (Morcillo et al., 
2006) 
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ภาพท่ี 2.8 แสดงลักษณะดอกปาล์มที่เป็นแมนเทิล (mantled) (pc : pseudocarpel) จาก 
“Functional characterization of MADs box genes involved in the determination of oil 
palm flower structure,” โดย H. Adam, S. Jouannic, Y. Orieux, F. Morcillo, F. Richaud, Y. 
Duval, & J. W. Tregear, 2007b, Journal of experimental Botany, 58(6), p. 1245-1259. 

 
Adam et al. (2007b) พบว่ายีน EgAGL2-1 ไม่มีการแสดงออกในดอกปาล์ม

น้้ามันที่มีลักษณะเป็นแมนเทิลทั้งในดอกเพศผู้และดอกเพศเมีย ซึ่งจะเห็นได้ว่ายีน EgAGL2-1 
เกี่ยวข้องกับการพัฒนาของเกสรเพศผู้และเพศเมีย ลักษณะแมนเทิลไม่เพียงแต่จะท้าให้ปริมาณน้้ามัน
ที่ได้จากปาล์มน้้ามันลดลงเท่านั้นแต่ยังท้าให้สูญเสียการลงทุนทางด้านไบโอเทค, แรงงาน และ พื้นที่
เพาะปลูก ดังนั้นการตรวจสอบลักษณะแมนเทิลในปาล์มนั้นกลายเป็นข้ันตอนที่ได้รับความสนใจอย่าง
มากในงานปรับปรุงพันธ์ุอย่างหนึ่ง (Jaligot et al., 2010) นอกจากจะมีการศึกษายีน MADs box ใน
การควบคุมลักษณะแมนเทิลในปาล์มน้้ามันแล้วยังมีการศึกษาการท้างานของยีนในกลุ่ม MADs box 
ส้าหรับการควบคุมลักษณะอื่นๆอีก เช่น การศึกษาของ Singh และคณะ ในปี 2013 สนใจยีน 
SEEDSTICK (STK) ซึ่งอาจรู้จักในอีกช่ือหนึ่งคือ AGAMOUS-LIKE 11 ในอะราบิดอพซิสที่เกี่ยวข้อง
กับการพัฒนารังไข่และเมล็ด (Pinyopich et al., 2003, Favaro et al., 2003) จากการศึกษาพบว่า
หากยีน SEEDSTICK  เกิดการกลายพันธ์ุจะส่งผลต่อการพัฒนารังไข่และเมล็ดท้าให้เ กิดลักษณะ
ผิดปกติได้ ในอะราบิดอพซิสยีน SHATTERPROOF (SHP1) และ STK อยู่ในกลุ่มยีน C และ D 
ตามล้าดับ ทั้งสองยีนจะสามารถถอดรหัสได้ transcription factors ซึ่งควบคุมการแสดงออก
ต่างๆกันในรังไข่, เมล็ด และกะลา  (Dinneny and Yanofsky, 2005) นอกจากนี้ในมะเขือเทศยังมี
ยีนที่มีวิวัฒนาการใกล้เคียงกับยีน SHP1 ซึ่งท้างานคล้ายกับยีน SHP1 โดยจะควบคุมเกี่ยวกับการ
ขยายตัวของผลใน endocarp (Vrebalov et al., 2009) และในพืช (peaches) รวมถึงพืชที่ผลมี
เมล็ดเดี่ยวอีกด้วย ส้าหรับในปาล์มน้้ามันผู้วิจัยพบว่ายีน SHP1 และ STK มีวิวัฒนาการใกล้เคียงกับ
ยีน SHELL ในปาล์มน้้ามัน นอกจากนี้ยังมีวิวัฒนาการใกล้เคียงกับยีน OsMADS13 ซึ่งเกี่ยวข้องกับ
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การควบคุมการพัฒนารังไข่เมื่อเกิดการกลายพันธ์ุดอกเพศเมียจะเป็นหมัน (Dreni et al., 2007) 
ผู้วิจัยพบว่าหากยีน SHELL เกิดการกลายพันธ์ุจะเกิดการขัดขวางหรือท้าลายการเข้าจับแบบ 
heterodimerization ซึ่งส่งผลท้าให้เกิดลักษณะเด่นเหนือพ่อแม่ในพันธ์ุเทอเนอร่าของปาล์มน้้ามัน 
(Favaro et al., 2003; Huang et al., 1996) ซึ่งคาดว่าจะเกี่ยวข้องกับการพัฒนาผลและกะลาใน
ปาล์มน้้ามัน นอกจากนี้งานของ Adam และคณะในปี 2007 ได้ศึกษาการท้างานของยีนในกลุ่ม 
MADs box พบว่าการที่ปาล์มน้้ามันแต่ละต้นมีลักษณะของกลีบดอกและกลีบเลี้ยงที่แตกต่างกันเกิด
จากการท้างานของยีน MADs box gene ผู้วิจัยสามารถตรวจสอบการท้างานของยีน EgDEF1 ได้ใน
บริเวณกลีบดอกของดอกเพศเมียแต่ไม่พบในกลีบเลี้ยง ส้าหรับในดอกเพศผู้พบการท้างานที่บริเวณ
เกสรเพศผู้ โดยพบอีกว่าการแสดงออกของยีน EgDEF1 จะสัมพันธ์กับการเกิดแมนเทิลในดอก ยีน 
EgGLO2 จะมีการแสดงอกคล้ายกับ EgDEF1 เนื่องจากอยู่ในกลุ่มของ B เหมือนกัน ความแตกต่าง
ระหว่างกลีบเลี้ยงและกลีบดอกของปาล์มน้้ามันเกิดจากการแสดงออกของยีนในกลุ่ม E ซึ่งก็คือยีน 
EgAGL2-1 และพบการแสดงออกของยีน EgAG2 ทั้งในรังไข่และเกสรเพศเมียในระยะการพัฒนา
ช่วงแรกๆของดอกและการแสดงออกของยีน EgSQUA1 เกี่ยวกับการพัฒนาในส่วนของช่อดอกและ
ดอก นอกจากนี้ยีน EgSQUA1 ยังเกี่ยวกับการแสดงออกของลักษณะความสูงของปาล์มน้้ามันด้วย 
การกลายพันธ์ุของกลุ่มยีน MADs box ไม่เพียงแต่เกิดการเปลี่ยนแปลงเฉพาะอวัยวะของดอกเท่านั้น
แต่เกิดการเปลี่ยนแปลงกับโครงสรา้งของช่อดอกซึ่งการแสดงออกในช่อดอกเพศผู้กับช่อดอกเพศเมียก็
มีการแสดงออกที่ต่างกันและผลอีกด้วย (Hepworth et al., 2006; Adam et al., 2005) 

 
2.2.2 ยีนก้าหนดเพศ (Sex determination genes) 

ระบบการก้าหนดเพศ (sex determination system) คือ ระบบทางชีววิทยาที่ใช้
ในการระบุเพศในสิ่งมีชีวิต (Khan, 2014) โดยจากการระบุเพศนั้นท้าให้เกิดการพัฒนาเพศของ
สิ่งมีชีวิตไปเป็นเป็นเพศผู้หรือเพศเมีย โดยการก้าหนดเพศ (Sex determination) จะเกิดข้ึนระหว่าง
วงจรชีวิตของสิงมีชีวิตซึ่งเกิดการพัฒนาสองอวัยวะหรือสร้างเซลล์แกมมีตสองชนิด  (Juarez and 
Banks, 1998) ส้าหรับการก้าหนดเพศในพืชดอกจะถูกควบในหลายๆจุดจากการท้างานร่วมกันของ
ยีนหลายยีนที่เกี่ยวข้องกับการพัฒนาดอก การก้าหนดเพศจะเกี่ยงข้องกับการควบคุมจากยีนและ
โครโมโซม, การถ่ายทอดลักษณะจากรุ่นสู่รุน่โดยกระบวนการ DNA methylation และ small RNAs 
และการควบคุมด้วยฮอร์โมน (Aryal and Ming, 2014) ส้าหรับพืชสปีช่ีส์ dioecious อย่างเช่น 
Althea officinalis and Sagittaria latifolia จะมีระบบ active-Y system ในการก้าหนดเพศซึ่ง
จะส่งผลต่อการพัฒนาเพศผู้และกดการพัฒนาเพศเมีย (Bracale et al., 1991; van Nigtevecht, 
1966) สปีช่ีส์ของ Humulus และ Rumex มีระบบ X-to-autosome ratio system ซึ่งจะส่งผลต่อ
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จ้านวนโครโมโซม X ในจีโนมโดยจ้านวนของโครโมโซม X เกี่ยวข้องและมีผลต่อการก้าหนดเพศ 
(Jacobsen, 1957; Parker and Clark, 1991) นอกจากจะใช้โครโมโซมเพศในการก้าหนดเพศแล้ว
ยังมีสปีช่ีส์อื่นๆอีกที่การพัฒนาดอกไม่สมบูรณ์เพศ (unisexual flower) ถูกควบคุมโดยโครโมโซม
ร่างกายในการก้าหนดเพศ (Dellaporta and Calderon-Urrea, 1993) กระบวนการก้าหนดเพศใน
พืชดอกจะคัดเลือกเพศจากการแท้งของอวัยวะสืบพันธ์ุเพศเมียหรืออวัยวะสืบพันธ์ุเพศผู้ของดอก
สมบูรณ์เพศ (hermaphrodite flower) รวมทั้งยังเกี่ยวข้องกับการพัฒนาแกมมีต (ไข่และสเปิร์ม) อีก
ด้วย (lrish and Nelson, 1989) ซึ่งคล้ายกับการก้าหนดเพศในพืชสปีช่ีส์ monoecious เช่น 
ข้าวโพด (Zea mays) เป็นต้น โดยจะต้องมีการก้าจัดและพัฒนาอวัยวะบางส่วน ซึ่งการพัฒนาเพศ
เมียในช่อดอกเพศผู้จะใช้กระบวนการแท้งในขณะที่การพัฒนาเกสรเพศผู้ในช่อดอกเพศผู้ก็จะมีการ
พัฒนาต่ออย่างสมบูรณ์และในช่อดอกเพศเมียนั้นเกสรเพศผู้จะไม่มีการพัฒนาขณะที่เกสรเพศเมียจะมี
การพัฒนาต่อจนสมบูรณ์ (Wu et al., 2007) กระบวนการเหล่านี้เป็นกระบวนการที่ถูกควบคุมด้วย
พันธุกรรมและการกลายพันธ์ุของยีนหลายๆยีน โดยจะท้าให้เกิดการพัฒนาเพศในพืชซึ่งยีนก้าหนด
เพศหลายๆยีนที่เกี่ยวข้องที่ถูกพบ เช่น ยีน TASSELSEED (Ts), DWARF (D), and SILKLESS (Sk) 
เป็นต้น (Dellaporta and Calderon-Urrea, 1994, DeLong et al., 1993) มีการศึกษาเกี่ยวข้อง
กับยีนที่ เกี่ยวข้องกับการก้าหนดเพศในข้าวโพดมากมาย โดยจากการศึกษาพบว่ากลุ่มยีน 
TASSELSEED (Ts) จะท้าหน้าที่เกี่ยวกับการก้าหนดเพศโดยจะท้าให้มกีารพฒันาเกสรเพศผู้และท้าให้
เกสรเพศเมียแท้งหรอืกดการแสดงออกของเกสรเพศเมียในช่อดอกเพศผู้ (Juarez and Banks, 1998) 
ซึ่งถ้าหากเกิดการกลายพันธ์ุของกลุ่มยีน TASSELSEED จะท้าให้เกสรเพศเมียมีการพัฒนาในช่อดอก
เพศผู้ (Nickerson and Dale, 1955) อย่างเช่น ยีน TASSELSEED2 (Ts2) ในข้าวโพดจะท้าให้
อวัยวะเพศเมียแท้งในระหว่างการพัฒนาช่อดอกเพศผู้แต่การกลายพันธ์ุของยีน Ts2 จะส่งผลท้าให้มี
การพัฒนาอวัยวะสืบพันธ์ุเพศเมียในช่อดอกเพศผู้ (DeLong et al., 1993) ซึ่งท้าให้เกิดการพัฒนาช่อ
ดอกเพศเมียแทนที่ช่อดอกเพศผู้ (Kim et al.,  2007) ส้าหรับในการพัฒนาช่อดอกเพศเมียนั้นไม่พบ
การแสดงออกของยีน Ts2 (Juarez and Banks, 1998) ยีน Ts2 จะถอดรหัสได้โปรตีนซึ่งเป็น
เอนไซม์ประกอบด้วยกรดอะมิโม 336 ล้าดับ โดยที่ปลาย C-terminal คือ short-chain 
dehydrogenase ⁄ reductase (SDR) domain และปลาย N-terminal จะประกอบด้วยกรดอะมิโน
ประมาณ 50 ล้าดับ (DeLong et al., 1993; Oppermann et al., 2003; Filling et al., 2002) 
เป็นโปรตีนที่ท้าหน้าที่ส้าหรับการแท้งของเกสรเพศเมียในช่อดอกเพศผู้ โดยจะแสดงออกใน 
subepidermal cells ของเกสรตัวเมียก่อนที่การแท้งจะเกิดข้ึน (Delong et al., 1993) และยังมี
บาทในกระบวนการเมตาบอลิซึมของฮอร์โมน (hormone metabolism) โดยจะท้าให้เกิดการ
เปลี่ยนแปลงระดับฮอรโ์มนในการพัฒนาดอกซึง่สง่ผลต่อการพัฒนาเกสเพศเมียและการแสดงออกทาง
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เพศ (Kinney et al., 2003) และการควบคุมการแสดงออกของยีน Ts2 คือยีน TASSELSEED1 (Ts1) 
และการท้างานร่วมกันของของยีน Ts2 และยีน Ts1 เกี่ยวข้องกับการตายของเซลล์เกสรเพศเมียใน
ดอกเพศผู้ (Adam et al., 2011) กระบวนการแท้งของเกสรเพศเมียเกิดจากการท้างานของยีน Ts2 
และยีน Ts1 (Dellaporta and Calderon-Urrea, 1994; Irish et al., 1994) การกลายพันธ์ุของทั้ง
สองจะท้าให้ไม่เกิดการแท้งของเกสรเพศเมียทั้งในช่อดอกเพศผู้และในช่อดอกเพศเมียที่อยู่ด้านล่าง
ของล้าต้นอีกด้วย (Li et al., 1997) นอกจากนี้ในปี 2006 Malcomber และ Kellogg ได้อธิบาย
เพิ่มเติมอีกว่า การกลายพันธ์ุของยีน Ts1, Ts2, และ Ts5 จะส่งผลต่อการพัฒนาเพศเมียในช่อดอก
เพศผู้และการพัฒนาช่อดอกเพศเมียบริเวณด้านล่างของล้าต้น โดยจะเกี่ยวข้องกับการพัฒนาเพศเมีย
และยับยั้งการพัฒนาเพศผู้ ไม่เพียงแต่ยีน Ts1, Ts2, และ Ts5 ในกลุ่มยีน TASSELSEED ที่ส่งผลต่อ
ลักษณะของเพศเท่านั้นแต่ยีน Ts4 และ Ts6 ก็เกี่ยวข้องกับการพัฒนาเพศเช่นกัน (Juarez and 
Banks, 1998) นอกจากนี้การกลายพันธ์ุของยีน Ts4 และ Ts6 ยังสัมพันธ์กับการกลายพันธ์ุของยีน 
Ts1 และยีน Ts2 อีกด้วย (Irish et al., 1994) การพัฒนาดอกจะเริม่จากพัฒนาดอกให้มีทัง้เพศผู้และ
เพศเมียในดอกเดียวกันแต่ภายหลังจะมีการควบคุมไม่ให้เกิดการพัฒนาอวัยวะสบืพันธ์ุเพศผู้ในช่อดอก
เพศเมียและท้าให้เกิดการแท้งของอวัยวะสืบพันธ์ุเพศเมียในช่อดอกเพศผู้ (Cheng et al., 1983) โดย
การกลายพันธ์ุของยีน Ts4 จะท้าให้เกสรเพศเมียไม่เกิดการแท้งและอวัยวะดอกเพศผู้ไม่พัฒนาส่งผล
ท้าให้มีการพัฒนาอวัยวะสืบพันธ์ุเพศเมียอย่างสมบูรณ์ในช่อดอกเพศผู้ นอกจากนี้ยีน Ts4 ยังจะให้มี
การแตกกิ่งอย่างผิดปกติของช่อดอกอีกด้วย (Chuck et al., 2007) ส้าหรับยีน Ts6 เมื่อเกิดการกลาย
พันธ์ุจะส่งให้มีการพัฒนาอวัยวะสืบพันธ์ุเพศเมียและแทรกแซงรูปแบบการแตกกิ่งของช่อดอกเช่นกัน 
(Irish, 1997) จะเห็นได้ว่ายีน Ts4 และ Ts6 เกี่ยวข้องกับการพัฒนาอวัยวะของดอกทั้งในช่อดอกเพศ
ผู้และเพศเมีย โดยจะท้าให้เพศผู้มีความผิดปกติแต่ในเพศเมียมีการพัฒนาอย่างปกติและท้าให้ช่อดอก
เป็นหมัน (lrish and Nelson, 1989) ซึ่งยีน Ts4 และ Ts6 นั้นจะท้าหน้าที่เกี่ยวข้องกับกระบวนการ
ถอดรหัส (transcription) แต่จะไม่เกี่ยวข้องกับการสังเคราะห์ฮอร์โมน (hormone biosynthesis) 
(Hartwig et al., 2011) นอกจากยีนในกลุ่ม TASSELSEED ที่เกี่ยวข้องกับการก้าหนดเพศแล้วยีน 
silkless (sk1) ก็เกี่ยวข้องกับการก้าหนดเพศเช่นกัน ยีน sk1 เกี่ยวข้องกับการแท้งของเกสรเพศเมีย
และเพศผู้และมีหน้าที่ส้าคัญอย่างมากในการพัฒนาเกสรเพศเมียในช่อดอกเพศเมีย  (Jones et al., 
1925) ยีน sk1 ยังจะขัดขวางการพัฒนา styles ในช่อดอกเพศเมียและท้าให้การพัฒนาเพศผู้เกิดข้ึน
อย่างปกติบนช่อดอกเพศผู้อีกด้วย ซึ่งหากยีนเกิดการกลายพันธ์ุจะยังคงท้าให้มีการพัฒนา styles ใน
ช่อดอกเพศเมียแต่จะท้าให้การพัฒนาเพศผู้ไม่สมบูรณ์บนช่อดอกเพศผู้ (Irish and Nelson, 1989) 
และจะขัดขวางการพัฒนาอวัยวะสืบพันธ์ุของเพศเมียซึ่งท้าให้เกสรเพศเมียแท้ง (Veit et al., 1991; 
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Irish and Nelson 1993; Calderon-Urrea and Dellaporta 1999) นอกจากนี้ยีน sk1 ยังมีหน้าที่
ขัดขวางวิถีในการกระตุ้นการท้างานของยีน Ts2 ด้วย (Adam et al., 2011) 

ยีนที่เกี่ยวข้องกับยีนก้าหนดเพศอีกหนึ่งยีนคือยีน indeterminate spikelet1 
(ids1) จะถอดรหัสได้โปรตีนคล้ายกับยีน APETALA2 ซึ่งท้าหน้าที่ในการพัฒนาดอกและการแตกกิ่ง 
(Chuck et al., 2007) ยีน ids1 จะถูกควบคุมการแสดงออกโดยยีน Ts4 (DeLong et al., 1993) ซึ่ง
สามารถอธิบายการก้าหนดเพศของยีน ids1 ได้จากภาพที่ 2.9 ในดอกที่มีการท้างานของยีน Ts4  

 

 

 

 

 
 
 

ภาพท่ี 2.9 แสดงการท้างานของยีน Ids ซึ่งข้ึนอยู่กับการแสดงออกของยีน Ts4 จาก “MicroRNA, 
sex determination and floral meristem determinacy in maize,” โดย J. A. Banks, 
2008, Genome biology, 9(1), p. 1.  
 
ปกติจะสามารถลอกรหัสจากยีน Ts4 ได้อาร์เอ็นเอจากนั้นอาร์เอ็นเอของยีน Ts4 จะไปขัดขวางการ
ถอดรหัสจากอาร์เอ็นเอของยีน ids1 จะท้าให้มีการพัฒนาช่อดอกไปเป็นช่อดอกเพศผู้ แต่หากยีน Ts4 
เกิดการกลายพันธ์ุจะท้าให้ไม่มีการลอกรหัสได้อาร์เอ็นเอมาขัดขวางการถอดรหัสอาร์เอของยีน Ts4 
จะส่งผลท้าให้เกิดการพัฒนาช่อดอกเพศเมีย นอกจากจะเกิดการขัดขวางของอาร์เอจากยีน Ts4 แล้ว
ยีน ids1 ยังสามารถเกิดการกลายพันธ์ุได้จากการแทรกของ transposon ในอินทรอนต่างๆที่อยู่ใน
ยีนท้าให้ถอดรหัสได้โปรตีนที่ม ีbinding site ผดิปกติท้าให้ไม่สามารถจบักับอารเ์อ็นเอของยีน Ts4 ได้ 
(Banks, 2008) นอกจากนี้ยีน glossy15 (gl15) ในข้าวโพดนั้นหากมีการแสดงออกที่เพิ่มมากข้ึนจะ
ส่งผลต่อการเพิ่มจ้านวนใบในข้าวโพดและยังเกี่ยวข้องกับการพัฒนาอวัยวะสืบพันธ์ุอีกด้วย (Lauter, 
2005) จากที่กล่าวมานั้นจะเห็นได้ว่ามีหลายยีนที่ท้างานหรือมีการแสดงออกที่เกี่ยวข้องกับการ
ก้าหนดเพศโดยตรงซึ่งนอกจากยีนเหล่านั้นแล้วยังมีการศึกษาถึงยีนที่แสดงออกเกี่ยวกับการกระตุ้น
การสังเคราะห์ฮอร์โมนเพื่อใช้ในการก้าหนดเพศเนื่องจากภาพ 2.10 จะเห็นได้ว่านอกจากปัจจัยทาง
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พันธุกรรมที่มีความส้าคัญต่อการก้าหนดเพศแล้วฮอร์โมนยังมีความส้าคัญอีกด้วย จึงมีค้นหายีนที่
เกี่ยวข้องกับการก้าหนดเพศโดยอ้อมซึ่งจะกระตุ้นเกี่ยวกับการสังเคราะห์ฮอร์โมนในการก้าหนดเพศ 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพท่ี 2.10 ปัจจัยที่ส่งผลต่อการก้าหนดเพศของช่อดอกในปาล์มน้้ามัน  จาก “Environmental 
regulation of sex determination in oil palm: current knowledge and insights from 
other species,” โดย H. Adam, M. Collin, F. Richaud, T. Beulé, D. Cros, A. Omoré, ... & J. 
W. Tregear, 2011, Annals of botany, 108(8), p 1529-1537. 

 
ฮอร์โมนจะส่งผลต่อการเปลี่ยนแปลงเพศในพืชโดยฮอร์โมนจิบเบอเรลลิน 

(Gibberellin) และฮอร์โมนเอทิลีน (ethylene) ส่วนฮอร์โมนออกซิน (Auxin) และไซโตไคนิน 
(cytokinin) จะสัมพันธ์กับการควบคุมการก้าหนดการพัฒนาส่วนต่างๆพืชในพืชหลายๆชนิด (Irish 
and Nelson, 1989) ในข้าวโพดฮอร์โมนจิบเบอเรลลินจะเกี่ยวข้องกับการพัฒนาดอกเพศเมียในช่อ
ดอกเพศผู้แต่จะมีการแสดงออกที่ลดลงส้าหรับดอกเพศผู้ในดอกเพศเมีย (Banks, 2008) และจากการ
ลดลงของระดับฮอร์โมนจิบเบอเรลลินมีการลดลงขัดขวางการแท้งของดอกเพศผู้ในช่อดอกเพศเมีย
ส่งผลให้มีการพัฒนาดอกเพศผู้ในช่อดอกเพศเมีย (Bensen et al., 1995) ซึ่งยีนที่จะควบคุมระดับ
ฮอร์โมนจิบเบอเรลลินคือยีน dwarf (d) โดยพบว่าหากยีน d มีการกลายพันธ์ุจะท้าให้กระบวนการ
สังเคราะห์จิบเบอเรลลินลดลงหรือในบางครั้งก็อาจจะยับยั้งกระบวนการสังเคราะห์จิบเบอเรลลินได้ 
(Lebel-Hardenack and Grant, 1997) ซึ่งการกลายพันธ์ุของยีน d ที่ท้าให้ปริมาณจิบเบอเรลลินล
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ดลงโดยจะส่งผลท้าให้มีการพัฒนาช่อดอกเพศเมียลดลงแต่ส้าหรับการพัฒนาเกสรเพศผู้จะมีการ
พัฒนาปกติ (Irish and Nelson, 1989) นอกจากนี้อิทธิพลของฮอร์โมนจิบเบอเรลลินที่มีต่อการ
ก้าหนดเพศในข้าวโพดยังจะพัฒนาอับละอองเรณู (anther) ในช่อดอกเพศเมียอีกด้วย (Dellaporta 
and Calderon-Urrea, 1994) โดยยีนที่อยู่ในกลุ่มของยีน d ที่เกี่ยวข้องกับการก้าหนดเพศคือยีน d1 
,d2, d3, d5 และ d8 (Phinney, 1984) นอกจากกลุ่มของยีน d แล้วก็ยังมีอีกหนึ่งยีนที่เกี่ยวข้องคือ
ยีน anther-ear (an) ซึ่งจะมีหน้าที่คล้ายกับยีน d โดยส่งผลต่อกระบวนการสังเคราะห์จิบเบอเรลลิ
นซึ่งท้าให้มีการสร้างฮอร์โมนจิบเบอเรลลินลดลงหรือยับยั้งกระบวนการสังเคราะห์ (Phinney et al., 
1961) โดยยีน an1 จะผลิตโปรตีนที่ เกี่ยวข้องกับการสังเคราะห์ ent-kaurene ซึ่งเป็น 
intermediate ในกระบวนการสังเคราะห์จิบเบอเรลลิน (Lebel-Hardenack and Grant, 1997) 
และจากการกลายพันธ์ุของยีน an1 จะส่งผลต่อการพัฒนาเพศในช่อดอกเพศเมียและดอกเพศผู้จาก
ระดับฮอร์โมนจิบเบอเรลลินที่สังเคราะห์ได้และนอกจากจะเกี่ยวกับการก้าหนดเพศแล้ว Bensen et 
al. (1995) ยังพบว่าอีกการกลายพันธ์ุของยีน an1 จะเกี่ยวข้องกับการลดความสูงของพืชอีกด้วย 
(Adam et al., 2011) นอกจากฮอร์โมนจิบเบอเรลลนิแล้วในข้าวโพดฮอร์โมน brassinosteroid และ 
jasmonate จะท้างานร่วมกันในการกดการพัฒนาของดอกเพศผู้ (Acosta, et al., 2009; Hartwig 
et al., 2011) ฮอร์โมนที่เกี่ยวข้องกับการก้าหนดเพศในพืชอื่นๆนอกจากข้าวโพดได้ถูกพบหลายๆชนดิ
เช่น วิถีเมตาบอลิกของไซโตไคนิน (cytokinin metabolic pathway) เกี่ยวข้องกับการก้าหนดเพศ
ขององุ่น (Vitis vinifera) (Fechter et al., 2002), ฮอร์โมนจิบเบอเรลลินในแตงกวาที่จะท้าให้ช่อ
ดอกเพศเมียกลายเป็นช่อดอกเพศผู้ (Lebel-Hardenack and Grant, 1997) และยังกระตุ้นการ
แสดงออกของดอกเพศเมียของ Cannabis sativa และ Spinacia oleracea (Chalilakhyan, 
1979) เป็นต้น 

จากที่กล่าวมาการท้างานของยีนที่เกีย่วข้องกับการกา้หนดเพศทัง้ที่มกีารแสดงออก
ในกาก้าหนดเพศโดยตรงและยีนที่แสดงออกโดยการควบคุมฮอร์โมนในการก้าหนดเพศ ส่วนใหญ่นั้น
จะมีการศึกษาอย่างมากในข้าวโพด ดังนั้นการก้าหนดเพศในพืชและโดยเฉพาะพืชสปี ช่ีส์ 
monoecious จะใช้ข้าวโพดเป็นพืชต้นแบบในการศึกษา ในปี 2007 Kim และคณะ ได้อธิบาย
เกี่ยวกับยีนก้าหนดเพศในข้าวโพดดังภาพที่ 2.11 โดยผู้วิจัยได้อธิบายว่าการก้าหนดเพศในข้าวโพดยีน 
ts1, ts2, ts3 และ ts5 จะท้าให้อวัยวะเพศเมียเกิดการแท้งแล้วเกิดการพัฒนาช่อดอกเพศผู้ในขณะที่
ยีน  d1, d3, d5, d8 an1, sk1, pi1 และ pi2 จะควบคุมการแสดงออกของอวัยวะเพศผู้แล้วท้าให้
เกิดการพัฒนาเพศเมียแทน  
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ภาพท่ี 2.11 การท้างานของยีนต่างๆที่เกี่ยวข้องกับการก้าหนดเพศในข้าวโพด จาก “Cell cycle 
arrest of stamen initials in maize sex determination,” โดย J. C. Kim, H. Laparra, A. 
Calderón-Urrea, J. P. Mottinger, M. A. Moreno, & S. L. Dellaporta, 2007, 
Genetics, 177(4), p. 2547-2551. 
 

นอกจากจะมีการศึกษาในข้าวโพดแล้วยังมีการศึกษายีนก้าหนดเพศในพืชอื่นๆอีก 
เช่น ในเมล่อน (Cucumis melo) การก้าหนดเพศจะถูกควบคุมด้วยแอลลีลที่แตกต่างกัน 2 โลไซ คือ 
แอลลีลของ andromonoecious (a) และแอลลีลของ gynoecious (g) (Poole and Grimball, 
1939) Boualem et al. (2008) พบว่ายีนเด่นแอลลีล a หรือเรียกอีกอย่างว่ายีน CmACS-7 จะ
ถอดรหัสได้ ethylene biosynthesis enzyme ซึ่งจะกดการพัฒนาเพศผู้ในดอกเพศเมียเมื่อยีนถูก
กระตุ้นให้ท้างาน ส่วนในดอกเพศผู้ยีน CmACS-7 จะถูกกดการแสดงออกโดยยีน CmWIP1 ซึ่งจะท้า
ให้มีการพัฒนาเกสรเพศผู้อย่างปกติ (Boualem et al., 2008, Martin et al., 2009) การแสดงออก
ของยีน CmWIP1 ท้าให้เกสรเพศเมียเกิดการแท้ง แต่เมื่อเกิดการกลายพันธ์ุของยีน CmWIP1 โดย
การแทรกตัวของ transposon บริเวณโปรโมเตอร์ซึ่งจะส่งผลท้าให้เกิดกระบวนการ DNA 
methylation ที่บริเวณโปรโมเตอร์ของยีน CmWIP1 (Martin et al., 2009) ท้าให้มีการ
เปลี่ยนแปลงจากการพัฒนาเพศผู้ไปเป็นเพศเมีย Martin et al. (2009) ส้าหรับยีนด้อยแอลลีล g จะ
ท้าให้เกิดการพัฒนาของดอกเพศเมียแทนดอกเพศผู้ในเมลอนที่มีดอกไม่สมบูรณ์เพศ (Martin et al., 
2009) ดังนั้นจึงสรุปได้ว่าการก้าหนดเพศในเมล่อนเกิดจากการท้างานร่วมกันระหว่างยีน CmACS-7 
และยีน CmWIP1 โดยจะส่งผลต่อการพัฒนาทั้งในดอกเพศผู้  (andromonoecious), ดอกเพศเมีย 
(Gynoecious) และดอกสมบูรณ์เพศ (hermaphrodite) นอกจากในเมล่อนแล้วยังพบยีน 
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gynomonoecious sex form1 (gsf1) ใน Tripsacum dactyloides ซึ่งเป็นพืชที่มีวิวัฒนาการ
ใกล้เคียงกับข้าวโพด โดยพบว่ายีน gsf1 จะมีหน้าที่คล้ายกับยีน Ts2 ในข้าวโพด (Li et al., 1997) 
การกลายพันธ์ุของยีน gsf1 จะขัดขวางการแท้งของเกสรเพศเมียในช่อดอกเพศผู้  ซึ่งการพัฒนาของ
เกสรเพศเมียในช่อดอกเกี่ยวข้องกับการควบคุมการพฒันาของเกสรเพศผู้ในระยะที่แตกต่างกันอีกด้วย 
(Li et al., 1997) 

ส้าหรับการก้าหนดเพศในปาล์มน้้ามันนั้นจะเกิดในปาล์มน้้ามันที่โตเต็มที่จะมีการ
เปลี่ยนแปลงระหว่างช่อดอกเพศผูแ้ละช่อดอกเพศเมยีในระหว่างการเจริญเติบโตซึ่งจะข้ึนอยู่กับปัจจัย
ที่ส้าคัญ 4 ปัจจัยคือ สิ่งแวดล้อม (น้้า, สภาวะเครียด), เมตาบอลิก, ระดับฮอร์โมนและพันธุกรรม 
(Adam et al., 2007) หากต้นปาล์มน้้ามันอยู่ในสภาวะเครียดหรือได้รับปริมาณที่น้อยจะส่งผล
กระตุ้นให้มีการพัฒนาช่อดอกเพศผู้มากกว่าช่อดอกเพศเมียและท้าให้ช่อดอกเพศเมียมีโอกาสเกิดการ
แท้งได้สูงกว่าสภาวะปกติ (Hartley, 1988, Adam et al., 2011, Jones, 1997)  
 
2.3 การปรับปรุงพันธุ์ปาล์มน้้ามัน 
 

การปรับปรุงพันธ์ุปาล์มน้้ามันมี 2 วิธีหลักๆ คือ 
1) วิธีการประยุกต์การคัดเลือกแบบวงจร (modified recurrent selection, 

MRS)  
วิธีการนี้ใช้กันมากในโปรแกรมการปรับปรุงพันธ์ุปาล์มน้้ามันของประเทศ

มาเลเซีย ในอดีตการปรับปรุงพนัธ์ุภายในประชากรโดยการคัดเลือกแบบวงจรมีการใช้อย่างกว้างขวาง
ในปาล์มน้้ามันเดลี ดูรา เนื่องจากเป็นพันธ์ุที่ใช้ปลูกกันเป็นการค้าในขณะนั้นและยังไม่มีปาล์มน้้ามันพิ
สิเฟอราที่จะน้ามาใช้ในการผลิตลูกผสมเทอเนอรา รวมทั้งยังมีการแลกเปลี่ยนเช้ือพันธุกรรมน้อย แต่
ภายหลังจากที่การปรับปรุงพันธ์ุเริ่มมุ่งเน้นในการผลิตลูกผสมเทอเนอรา และมีการแลกเปลี่ยนเช้ือ
พันธุกรรมมากข้ึน การปรับปรุงระหว่างประชากรจึงมีบทบาทส้าคัญและถูกน้ามาใช้ในทุกโปรแกรม
การปรับปรุงพันธ์ุ โดยได้แยกประชากรปาล์มน้้ามันออกเป็น 2 กลุ่มประชากร ได้แก่ กลุ่มแม่พันธ์ุ คือ
ประชากรดูรา และกลุ่มพ่อพันธ์ุ คือประชากรเทอเนอราที่น้าเข้ามาจากประเทศไนจีเรียเพื่อน้ามาผลิต
พ่อพันธ์ุพิสิเฟอรา (ธีระ, 2558)  ซึ่งจะคัดเลือกต้นพันธ์ุพ่อพิสิเฟอรา จากการผสมตัวเองของเทเนอรา, 
คู่ผสมแบบ เทเนอรา x เทเนอรา, เทเนอรา x พิสิเฟอรา, พิสิเฟอรา x พิสิเฟอรา หรือการผสมตัวเอง
ของพิสิเฟอรา และคัดเลือกต้นพันธ์ุแม่ดูรา จากการผสมตัวเองของดูรา หรือคู่ผสมแบบ ดูรา x ดูรา 
ท้าการผสมพันธ์ุเพื่อผลิตเมล็ดพันธ์ุคู่ผสม คัดเลือกพันธ์ุพ่อและพันธ์ุแม่จากผลการทดสอบลูกผสม 
(progeny test)  และคัดเลือกต้นพันธ์ุพ่อและพันธ์ุแม่ตามเกณฑ์มาตรฐานส้าหรับผลิตเมล็ดพันธ์ุ 
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(seed production)  ในช่วงเวลาเดียวกันคัดเลือกสายพันธ์ุพ่อและสายพันธ์ุแม่เพื่อการปรับปรุงพันธ์ุ
ในรอบถัดไป โดยพิจารณาผลจากการปรับปรงุพันธ์ุรอบแรก ที่มีความสามารถในการรวมตัวทั่วไปของ
ยีน (general combining ability) และความสามารถในการรวมตัวเฉพาะของยีน (specific 
combining ability) ท้าการผสมพ่อพันธ์ุและแม่พันธ์ุที่มีอยู่เดิม หรือน้าเข้ามาใหม่ (New 
introduction) เพื่อขยายฐานพันธุกรรมให้กว้างขึ้น (Hardon, 1970; วิภาวี, 2553) 

2) วิธีการประยุกต์การคัดเลือกแบบวงจรในสองประชากรพร้อมกัน (modified 
reciprocal recurrent selection, MRRS) 

วิธีการนี้ใช้กันมากในโปรแกรมการปรับปรุงพันธ์ุปาลืมน้้ามันของหลาย
ประเทศในทวีปแอฟริกา เช่น โกตดิวอร์ ไนจีเรีย เป็นต้น (Sparnaaij, 1969) รวมทั้งประเทศใน
อินโดนีเซีย โดยวิธีการนี้ได้ประยุกต์มาจากวิธีการคัดเลือกแบบวงจรในสองประชากรพร้อมกันในการ
ปรับปรุงพันธ์ุข้าวโพด (Comstock et al., 1949) ซึ่งสามารถศึกษาอิทธิพลของความสามารถในการ
รวมตัวทั่วไปและความสามารถในการรวมตัวเฉพาะของเช้ือพันธุกรรมได้ จากผลการผสมข้ามระหว่าง
ปาลืมน้้ามันเดลี ดูรา กับแอฟริกันเทอเนอราและพิสเิฟอรา พบว่าลูกผสมที่ได้มีผลผลิตสูงข้ึน ซึ่งน่าจะ
มีสาเหตุมาจากความแตกต่างทางพันธุกรรมของปาล์มน้้ามันทั้งสองกลุ่ม (ธีระ, 2558) 

 
2.4 เครื่องหมายทางพันธุกรรม (Genetic Markers) 

 

เครื่องหมายทางพันธุกรรม (genetic marker) คือ เครื่องหมายหรือตัวช้ีวัดที่สามารถ
ระบุความ แตกต่าง หรือจ้าแนกลักษณะปรากฏ (phenotype) และลักษณะทางพันธุกรรม 
(genetics) ของสิ่งมีชีวิตได้ เครื่องหมายทางพันธุกรรมดังกล่าวต้องสามารถถ่ายทอดทางพันธุกรรม
ไปสู่รุ่นลูกรุ่นหลานได้ (ศุภมิตร, 2012) โดยจุดประสงค์หลักเพื่อใช้ตรวจสอบฟีโนไทป์หรือพื้นฐานทาง
พันธุกรรมส้าหรับการประเมินความแปรผันทางพันธุกรรม (Singh et al., 2014) เครื่องหมายทาง
พันธุกรรมมีการน้ามาใช้มาอย่างยาวนานโดยเครือ่งหมายพันธุกรรมชนิดแรกที่ถูกน้ามาใช้งานปรบัปรงุ
พันธ์พืชคือ เครื่องหมายทางสณัฐานวิทยา (morphological markers) แต่ในปัจจุบันเครื่องหมายทาง
พันธุกรรมสามารถแบ่งออกเป็น 3 ประเภทได้แก่ (Semagn et al., 2006) 

2.4.1 เครื่องหมายทางสัณฐานวิทยา (Morphological marker) 

เครื่องหมายทางสัณฐานวิทยาเป็นเครื่องหมายชนิดแรกที่ใช้การบอกความแตกต่าง
ของสิ่งมีชีวิตโดยดูจากความแตกต่างของลักษณะภายนอกทางสัณฐานหรือทางสรีรวิทยา เช่น รูปร่าง, 
น้้าหนัก, สี, ผิว, ลักษณะของใบ, ลักษณะหนาม และอื่นๆเป็นต้น (Khanam et al., 2012) ที่ถูก
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ควบคุมด้วยยีนทีเช่ือมโยงกับยีนที่สนใจ (linkage gene) โดยเฉพาะการแสดงออกของยีนน้ันต้องไม่ได้
รับอิทธิพลจากสิ่งแวดล้อมจะท้าให้ผลการศึกษามีความแม่นย้ามากข้ึน ตัวอย่างการใช้ประโยชน์
เครื่องหมายทางสัณฐานวิทยามาใช้ในงานปรับปรุงพันธ์ุเช่น การศึกษาการแสดงออกของยีนที่ควบคุม
การเจริญเติบโตของแตงกวา (Cucumis sativus L.) เมื่อเกิดการเปลี่ยนแปลงในสภาวะแวดล้อม
ต่างๆ (Staub et al., 1996) เป็นต้น ถึงแม้ว่าเครื่องหมายทางสัณฐานวิทยาสามารถใช้คัดเลือกได้ง่าย
และท้าได้รวดเร็ว แต่อย่างไรก็ตามการใช้ลักษณะสัณฐานเพียงอย่างเดียวนั้นไม่สามารถท้าได้ใน
สิ่งมีชีวิตที่มีความใกล้ชิดทางพันธุกรรมได้หรือมีสณัฐานวิทยาใกล้กันมากๆ โดยเฉพาะอย่างยิ่งลักษณะ
ที่สิ่งแวดล้อมมีผลต่อการเจริญเติบโต (Khanam et al., 2012) ดังนั้นการอธิบายลักษณะที่แสดงออก
อย่างมีนัยส้าคัญจะต้องอ้างถึงข้อมูลของเพดดีกรีและสภาวะสิ่งแวดล้อมด้วย (Staub et al., 1996) 
นอกจากนี้เครื่องหมายทางสัณฐานวิทยานั้นมีจ้านวนจ้ากัดการในแสดงออกโดยลักษณะที่ข้ึนอยู่กับ
สิ่งแวดล้อมนั้นในบางครั้งไม่สามารถแยกแยะความแตกต่างระหว่างพันธ์ุแท้ (Homozygous) และ
พันธ์ุทาง (Heterozygous) ได้และมีการแสดงออกเฉพาะในบางระยะของการพัฒนาหรือบางเนื้อเยื่อ
ท้าให้ตรวจสอบผลผิดพลาดได้ดังนั้นการใช้เครื่องหมายสัณฐานวิทยาในบางครั้งต้องใช้ผู้ที่มีความ
ช้านาญเป็นพิเศษเท่านั้น (สุรินทร์, 2552; กมล, 2555) 

2.4.2 เครื่องหมายชีวเคมี ( ฺBiochemical marker) 

เครื่องหมายชีวเคมีหรือเครื่องหมายโปรตีน (protein marker) เป็นเครื่องหมายที่
มีการพัฒนาถัดจากเครื่องหมายทางสัณฐานวิทยา ซึ่งเป็นการตรวจสอบโดยใช้ความแตกต่างของ
ต้าแหน่งการเรียงตัวของกรดอะมิโนของสารละลายโปรตีน (soluble protein) ของสิ่งมีชีวิตเพื่อใช้
ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมในสิ่งมีชีวิตสปีช่ีส์เดียวกันหรือสิ่งมีชีวิตที่มีวิวัฒนาการใกล้กัน 
(Al-Samarai and Al-Kazaz, 2015) เช่น ไอโซไซม์ หมายถึงโมเลกุลโปรตีนหรือเอนไซม์ที่เร่ง
ปฏิกิริยาเดียวกันแต่มีล้าดับกรดอะมิโนต่างกันอาจท้าให้ประจุแตกต่างกันหรือน้้าหนักโมเลกุลต่างกัน
ซึ่งสามารถแยกความแตกต่างด้วยวิธี Electrophoresis (Markert and Møller, 1959) ดังนั้นในพืช
ต่างจีโนไทป์อาจมีไอโซไซม์ต่างกันท้าให้มีจ้านวนหรือต้าแหน่งของแถบสีต่างกันเนื่องจากปฏิกิริยาเร่ง
ของเอนไซม์นั้นมีความจ้าเพาะต่อปฏิกิริยาชีวเคมี ซึ่งจะสามารถท้าให้รู้ต้าแหน่งของเอนไซม์ที่จ้าเพาะ
บนเจลโดยเกิดจากการทา้หน้าที่อย่างเหมาะสมระหว่างสารตั้งต้นและโคแฟคเตอรน์อกจากนี้ผลผลิตที่
ได้จะท้าให้เกิดสีต่างกันเมื่อผลผลิตที่ได้ต่างกันโดยผลผลิตที่เกิดสีจะปรากฏบนเจลในลักษณะแถบ
แบน (Staub et al., 1996)  สามารถแยกความแตกต่างระหว่างพืชโฮโมไซกัสและเฮเทอโรไซกัสได้
คือเป็นเครื่องหมายชนิดข่มร่วม (codominant) และใช้ค่าใช้จ่ายไม่สูง นอกจากนี้ยังรวมถึงสาร 
Secondary metabolites ได้ถูกน้ามาพัฒนาเป็นเครื่องหมายชีวเคมีด้วย (Jonah et al., 2011) 
อย่างเช่น anthocyanins, phenolics เป็นต้น ยังถูกใช้เป็นเครื่องหมายชนิดแรกที่น้าไปแยกความ
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แตกต่างระหว่างพืชอีกด้วย (Grover and Sharma, 2016) การวิเคราะห์ secondary metabolites 
เป็นวิธีที่จากวิเคราะห์ที่พืชผลิตออกมาโดยวิธีศึกษาจะง่ายแต่มีความหลากหลายสูง (Joshi et al, 
2011) ข้อจ้ากัดคือยีนที่ตรวจสอบได้มีจ้านวนไม่มากยีนนั้นต้องมีการแสดงออกจึงสามารถศึกษาได้ซึ่ง
ข้ึนอยู่กับสิ่งแวดล้อมและเนื้อเยื่อและระยะของการเจริญเติบโต  นอกจากนี้ไอโซไซม์ โลไซ (isozyme 
loci) มีจ้ านวนน้อยซึ่ ง เกิดจากกระบวนการตกแต่งหลังแปลรหัส  (post-translational 
modifications) (Staub et al., 1982) ซึ่งการน้าไปใช้ค่อนข้างจ้ากัดเนื่องจากโปรตีนและไอโซไซม์
ไม่ใช่สารพันธุกรรมแต่ว่าคือผลผลิตของยีนเท่านั้น ดังนั้นสิ่งแวดล้อมจะมีผลต่อเครื่องหมายชีวเคมี 
(Al-Samarai and Al-Kazaz, 2015) และที่ส้าคัญคือโปรตีนและไอโซไซม์สูญเสียสภาพธรรมชาติได้
ง่าย จึงต้องวิเคราะห์ในเวลาจ้ากัดไม่สามารถเก็บตัวอย่างไว้ได้นาน 

2.4.3 เครื่องหมายโมเลกุล (Molecular marker) 

เครื่องหมายโมเลกุลหรือเครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) หมายถึง ดีเอ็นเอที่
ใช้เป็นเครื่องหมายบ่งช้ีความจ้าเพาะของสิ่งมีชีวิตตัวหนึ่ง สายพันธ์ุหนึ่ง สปีชีส์หนึ่งหรือในระดับต่าง 
สปีชีส์ เป็นดีเอ็นเอที่อยู่ในต้าแหน่งหนึ่งๆบนโครโมโซม (nuclear DNA) หรือดีเอ็นเอในออร์แกเนลล์ 
(mitochondrial DNA หรือ chloroplast DNA) การที่สามารถใช้ดีเอ็นเอเป็นเครื่องหมายได้
เนื่องจากเกิดความแปรปรวน (variation) ของนิวคลีโอไทด์ในโมเลกุลดีเอ็นเอ หรือเกิดโพลิมอร์ฟิซึม 
(polymorphism) ของล้าดับเบสในโมเลกุลดีเอ็น (สุรินทร์, 2552) ซึ่งความหลากหลายที่เกิดข้ึนเกิด
จาการกลายพันธ์ุหรือการเปลี่ยนแปลงต้าแหน่งล้าดับนิวคลีโอไทด์ในจีโนมในบริเวณที่สนใจนั่งเอง 
(Al-Samarai and Al-Kazaz, 2015)  

สิ่งที่ท้าให้พืชแต่ละต้นหรือแต่ละชนิดมีความแตกต่างกันนั่นก็คือดีเอ็นเอ ดีเอ็นเอ
จะม้วนแพ็คตัวเป็นโครโมโซมเพื่อเข้าคู่กันโดยยีนที่อยู่บนโครโมโซมจะควบคุมการแสดงออกลักษณะ
ในพืช (Semagn et al., 2006) จีโนมดีเอ็นเอ (DNA; Deoxyribo nucleic acid) เป็นสารพันธุกรรม
ที่ก้าหนดรหัสชีวิตของสิ่งมีชีวิต ซึ่งความแตกต่างของการจัดเรียงตัวของเบสในโมเลกุลของดีเอ็นเอ 
ได้แก่ อะดีนีน (adenine) ควอนีน (guanine) ไซโตซีน (cytosine) และ ไทมีน (thymine) มีผลท้า
ให้เกิดความแตกต่างของสิ่งมีชีวิตแต่ละชนิดหรือแต่ละสายพันธ์ุโดยจะมีรหัสพันธุกรรมที่ เป็น
เอกลักษณ์ ท้าให้สามารถแยกความแตกต่างระหว่างชนิดหรือสายพันธ์ุได้  

ปัจจุบันเครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) หรือเครื่องหมายโมเลกุล 
(molecular marker) ได้เข้ามามีบทบาทในงานด้านพันธุศาสตร์ละการปรับปรุงพันธ์ุพืชอย่างมาก 
เนื่องจากการจัดกลุ่มหรือการจ้าแนกสิ่งมีชีวิตโดยอาศัยลักษณะสัณฐานวิทยาท้าได้ยากโดยเฉพาะพืช
ซึ่งเป็นสิ่งมีชีวิตที่มีลักษณะคล้ายคลึง (สรพงศ์, 2554) โดยเฉพาะอย่างยิ่งสายพันธ์ุพืชบางชนิดที่มี
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ความใกล้ชิดทางพันธุกรรม ดังนั้นจึงใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอช่วยในการบ่งช้ีความแตกต่างของสายพันธ์ุ
พืช (varietal identification) นอกจากนี้ยังมีการประยุกต์ใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอในงานปรับปรุงพันธ์ุ
ซึ่งส่วนใหญ่มีจุดประสงค์เพื่อการคัดเลือกสายพันธ์ุที่มีลักษณะดีตามที่ต้องการเรียกว่า การใช้
เครื่องหมายดีเอ็นเอช่วยในการคัดเลือก (marker- assisted selection, MAS) ซึ่งเป็นวิธีการคัดเลือก
สายพันธ์ุที่มีประสิทธิภาพมากกว่าการคัดเลือกจากฟีโนไทป์เนื่องจากเป็นการคัดเลือกจากจีโนไทป์
โดยตรง (สุรีพร, 2546) เครื่องหมายดีเอ็นเอนั้นสามารถตรวจสอบได้ในทุกระยะการเจริญเติบโตของ
สิ่งมีชีวิตจึงมีส่วนช่วยประหยัดเวลา ลดแรงงาน ลดต้นทุนและพื้นที่ในการเพาะปลูกได้ดังนั้นงาน
ปรับปรุงพืชซึ่งเป็นหัวใจส้าคัญในการสร้างพืชสายพันธ์ุใหม่ให้มีผลผลิตสูงข้ึนและเป็นที่ต้องการของ
เกษตรกรจึงมีความจ้าเป็น อย่างยิ่งที่ต้องใช้เครื่องมือที่มีความแม่นยาในการคัดเลือกและแยกความ
แตกต่างของลักษณะเหล่าน้ันจึงท้าให้เครื่องหมายดีเอ็นเอหรือเครื่องหมายโมเลกุลเข้ามามีบทบาท
และเพิ่มความส้าคัญมากขึ้น (สรพงศ, ์ 2554) นอกจากนั้นเครื่องหมายดีเอ็นเอยังได้รับความนิยมอย่าง
มากในการประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิต (genetic diversity) อีกด้วย 
(Mondini et al., 2009; จุฑาพร, 2555) 

การใชดีเอ็นเอเปนเครื่องหมายในการบงบอกความแตกตางของสิ่งมีชีวิตสามารถ
ท้าไดโดยการเปรียบเทียบลักษณะของดีเอ็นเอของสิ่งมีชีวิตนั้นๆ โดยเทคนิคทางอณูชีววิทยา 
(Molecular biology) ซึ่งเปนที่รูจักกันโดยทั่วไปคือ “ลายพิมพดีเอ็นเอ” (DNA Fingerprinting) ซึ่ง
ความแตกตางที่เกิดข้ึนหมายถึงแบบแผนดีเอ็นเอที่จ้าเพาะของสิง่มชีีวิตหนึ่งๆนั่นเองโดย ความแปรผัน
หรือความหลากหลายที่เกิดข้ึนนี้เกิดจากการแทรก (insertion) การขาดหาย (deletion) เปลี่ยน
ต้าแหน่ง (translocations)  การดูพพลิเคชัน (duplications) และการกลายพันธ์ุ (mutant) จาก
คุณสมบัติดังกล่าวท้าให้สามารถตรวจสอบและวัดการเปลี่ยนแปลงหรือการแปรผนัต่างๆได้จากอวัยวะ
ส่วนต่างของสิ่งมีชีวิต อย่างเช่น เลือด, เนื้อเยื่อ, ใบ และอื่นๆ เป็นต้น (Singh et al., 2014) ซึ่งจะ
สามารถน้ามาตรวจสอบความแตกตางหรือโพลิมอรฟซึมของสิ่งมีชีวิตที่ตองการตรวจสอบได้และ
ประเภทของเครื่องหมายดีเอ็นเอสามารถแบงออกตามวิธีการพัฒนาเครื่องหมายจากบริเวณที่สนใจได้ 
3 ประเภทคือ 1. พัฒนาบริเวณโครโมโซมที่มีลักษณะเด่นๆหรือแอลลีลที่มีความจ้าเพาะ  2. บริเวณดี
เอ็นเอที่รู้ต้าแหน่งบนจีโนม  3. ยีนที่เกี่ยวข้องกับการแสดงออกของลักษณะ ซึ่งสามารถน้ามาใช้ใน
การระบุตัวอย่างที่สนใจหรือเซลล์ที่มีสารพันธุกรรมที่น้ามาพัฒนาเป็นเครื่องหมายและน้ามาใช้เป็น  
โพลบเพื่อเป็นเครื่องหมายในนิวเคลียส, โครโมโซมหรือโลคัส (King and Stansfield, 1990, 
Semagn et al., 2006) 
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แต่ส้าหรับการแบ่งประเภทของเครื่องหมายโมเลกลุทีใ่ช้โดยทั่วไปนั้นจะแบ่งตามวิธี
ตรวจสอบเครื่องหมายโดยสามารถแบ่งออกเป็นประเภทใหญๆ ได ประเภท คือ (Gupta et al., 
1999) 

1. Hybridization-based DNA marker เป็นเครื่องหมายดีเอ็นเอที่พัฒนา
เป็นเครื่องหมายแรกโดยเครื่องหมายที่ถูกพัฒนาข้ึนคือ เครื่องหมาย restriction fragment length 
polymorphism (RFLP) เพื่อใช้ในการสร้างแผนที่โมเลกุลของจีโนมมนุษย์ (Botstein et al., 1980) 
RFLP เป็นเครื่องหมายที่จะสามารถตรวจสอบช้ินดีเอ็นเอที่มีความยาวแตกต่างกันที่เกิดจากการตัด
จีโนมด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะ  (Grover and Sharma, 2016) ซึ่งเปนเครื่องหมายดีเอ็นเอที่พัฒนาข้ึน
โดยอาศัยหลักการเขาคูของล้าดับเบสดีเอ็นเอที่เปนคูสมกันระหวางดีเอ็นเอตรวจสอบ (probe) กับดี
เอ็นเอที่ตองการตรวจสอบโดยใช้เทคนิคไฮบริไดเซชัน (hybridization) ตัวอยางไดแกเครื่องหมาย 
อารเอฟแอลพี (RFLP marker) และลายพิมพ์โอลิโกนิวคลีโอไทด์ (oligonucleotide fingerprinting) 
(Tanksley et al., 1989; McCouch and Tankslay, 1991; Kochert, 1994; Gupta et al., 
1999)  

2. PCR-based marker เป็นเครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอที่พัฒนาข้ึนโดย
อาศัยหลักการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยปฏิกิริยาลูกโซจ้าลองตัวดีเอ็นเอหรือเทคนิคพีซีอาร
(Polymerase chain reaction (PCR ) technique) ตัวอย่างเครื่องหมายดีเอ็นเอที่นิยมใช้ในงาน
ปรับปรุงพันธุพืชไดแก เครื่องหมายอารเอพีดี (RAPD marker) เครื่องหมายเอเอฟแอลพี (AFLP 
marker) (Vos et al., 1995), และเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท หรือ เอส
เอสอาร et al., 1996, Powell et al., 1996) เป็นต้น  

3. DNA chip and sequencing-based DNA marker เช่น single 
nucleotide polymorphisms (SNPs) คือ โพลิมอฟิซึมที่จ้าเพาะซึ่งเกิดจากความแตกต่างของล้าดับ
เบสเพียงหนึ่งล้าดับเท่านั้น (substitution, deletion or insertion) ถึงแม้ว่าสนิปส่วนใหญ่จะอยู่ใน
ส่วนของจีโนมที่เป็นส่วน non-coding แต่ก็มีความส้าคัญซึ่งสัมพันธ์กับการเกิดการกลายพันธ์ุ 
(mutant) ในยีนที่สัมพันธ์กับการเกิดโรคหรือการแสดงออกของลักษณะที่สนใจ  (Grover and 
Sharma, 2016)  

ปัจจุบันมีการคิดค้นสร้างเครื่องหมายดีเอ็นเอข้ึนมากมายหลายชนิดมีการใช้อักษร
ย่อช่ือของเทคนิคอย่างหลากหลายในบางกรณีมีอักษรย่อของเทคนิคต่างกันแต่เป็นเทคนิควิธีเดียวกัน 
ท้าให้เกิดความสับสนส้าหรับผู้เริ่มท้างานวิจัยทางด้านนี้ ดังนั้นการจัดกลุ่มชนิดของเครื่องหมายดีเอ็น
เอที่เหมาะสมจะท้าให้ผู้ที่สนใจทางด้านนี้ท้าความเข้าใจได้ง่ายข้ึนโดยอาศัยพื้นฐานทางพันธุศาสตร์
ของความแตกต่างระหว่างการถ่ายทอดพันธุกรรมแบบข่มร่วม (codominant) และแบบข่มสมบูรณ์ 
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(complete dominant) ดังนั้นจึงท้าให้สามารถจัดกลุ่มชนิดของเครื่องหมายดีเอ็นเอได้สองกลุ่มที่
แสดงจีโนไทป์ของการถ่ายทอดพันธุกรรมที่แตกต่างกัน คือ เครื่องหมายดีเอ็นเอที่มีการถ่ายทอด
พันธุกรรมแบบข่มร่วม (codominant marker) เป็นการวิเคราะห์ความแตกต่างของจีโนไทป์ใน
ต้าแหน่งที่จ้าเพาะของจีโนม จ้านวนแถบดีเอ็นเอจะมีจ้านวนไม่มาก เช่น RFLP, SSR เป็นต้น ส่วน
เครื่องหมายดีเอ็นเอที่มีการถ่ายทอดพันธุกรรมแบบข่มสมบูรณ์ (dominant marker) เป็นการ
วิเคราะห์ความแตกต่างของจีโนไทป์ในต้าแหน่งไม่จ้าเพาะแต่กระจายทั่วจีโนม ดังนั้นจ้านวนแถบ
เครื่องหมายดีเอ็นเอจึงมีจ้านวนมาก (multiple dominant marker) ข้ึนกับชนิดของเครื่องหมายดี
เอ็นเอแต่ละชนิด เช่น เครื่องหมาย AFLP (Vos et al., 1995), RAPD เป็นต้น แต่ถ้าพิจารณาระดับ
โมเลกุลความแตกต่างของจีโนไทป์หรือการเกิดโพลิมอร์ฟิซึม (polymorphism) สามารถแบ่งกลุ่ม
เครื่องหมายดีเอ็นเอได้สองแบบคือ แบบแรกเป็นความแตกต่างของล้าดับเบส (sequence 
polymorphism) ในกรณีนี้เป็นความแตกต่างที่เกิดจากการแทรก (insertion) การขาดหาย 
(deletion) การแทนที่ (substitution) ของเบส แบบที่สองเป็นความแตกต่างของจา้นวนล้าดับเบสซ้า้ 
(repeated sequence) (กิตติพัฒน,์ 2548) 

ถึงแม้ว่าเครื่องหมายโมเลกุลจะมีทั้งข้อดีและข้อเสียแต่ในหลายปีที่ผ่านมามีการน้า
เครื่องหมายโมเลกุลต่างๆมาใช้ศึกษางานวิจัยทั้งในพืชและสัตว์ก็มีมากขึ้น (Gupta et al., 1999) เช่น 
ใช้ในการระบุ germplasm, การตรวจพันธุกรรม, การคัดแยกเซลล์ที่มีเวคเตอร์ลูกผสม 
(transformants), การศึกษาการจัดการจีโนม, การวิเคราะห์วิวัฒนาการ, และอื่นๆ (Rafalski et al., 
1996) เนื่องจากสามารถใช้ประโยชน์และตอบสนองในงานวิจัยทางพันธุศาสตร์ได้มากข้ึน เช่น 
สามารถใช้เครื่องหมายโมเลกุลเพื่อประเมินความหลากหลายลักษณะทางพันธุกรรม, ใช้ในการระบุพ่อ
แม่ (parentag determination), การประเมินระยะห่างทางพันธุกรรม (estimation of genetic 
distance),  การวินิจฉัยชนิดของครรภ์แฝด (twin zygosity determination and freemartinism), 
การระบุเพศในระยะเอมบริโอ (sexing of preimplantation embryos), การตรวจโรค (disease 
carrier identification), การพัฒนาเครื่องหมายช่วยคัดเลือก (marker-assisted selection), 
สามารถใช้เครื่องหมายในการตรวจหาสิ่งมีชีวิตั้งในพืชและในสัตว์ที่เกิดจากการผสมข้าม เป็นต้น 
(Singh et al., 2014) นอกจากนี้เครื่องหมายโมเลกลุยังมีวิธีในการตรวจสอบหรือการศึกษาที่สามารถ
ท้าได้ง่าย สะดวก ราคาประหยัดและมีจ้านวนมากอีกด้วย ในปัจจุบันการน้าเครื่องหมายโมเลกุลมาใช้
ประโยนช์ในงานวิจัยทางด้านพืชมีความส้าคัญมากและมีวิวัฒนาการมากข้ึน (Joshi et al, 2011) ซึ่ง
การใช้เครื่องหมายโมเลกุลในการช่วยคัดเลือกส้าหรับการปรับปรุงพันธ์ุจะท้าให้การคัดเลือกมีประสิธิ
ภาพมากข้ึน (Bueren et al, 2010; Joshi et al, 2011) โดยจะน้าเครื่องหมายโมเลกุลไปใช้ในการ
ติดตามและหาต้าแหน่งยีนที่สนใจในจีโนนเพื่อการปรับปรุงพันธ์ุและเครื่องหมายเหล่าน้ีจะสัมพันธ์กับ



36 
 

ลักษณะต้านทานโรคในพืชซึ่งเครื่องหมายโมเลกุลที่พัฒนาได้จะมีศักกายภาพสูงในการปรับปรุงพันธ์ 
(Miah et al, 2013) ซึ่งปัจจุบันน้ีมีข้อมูลล้าดับเบสของทั้งจีโนมในสิ่งมีชีวิตมากข้ึนท้าให้การพัฒนา
เครื่องหมายโมเลกุลบริเวณยีนที่สนใจหรือบริเวณที่อยู่ใกล้เคียงกับยีนที่สนใจก็สามารถท้าได้มากข้ึน 
(Poczai et al, 2013) โดยผู้วิจัยจะเลือกพัฒนาเครื่องหมายที่อยู่ใกล้ๆกับยีนมากๆ เนื่องจากบริเวณ
ดังกล่าวมักจะมีแนวโน้มอยู่ใกล้กันในรุ่นถัดๆไปด้วยท้าให้การพัฒนาเครื่องหมายช่วยในการคัดเลือกมี
ประสิทธิภาพสูง ซึ่งการที่รู้ต้าแหน่งของเครื่องหมายโมเลกุลที่อยู่บนโครโมโซมและรู้เครื่องหมายที่อยู่
ใกล้กับยีนที่จ้าเพาะนั้นสามารถท้าให้สร้างแผนที่ทางพันธุกรรมได้และจากแผนที่ที่สร้างได้นั้นจะ
สามารถน้าไปใช้ประโยชน์ต่อไปได้ก็คือไปวิเคราะห์หาความสัมพันธ์ระหว่างลักษณะที่สนใจกับยีนซึ่ง
เรียกว่า quantitative trait loci (QTLs) โดยในการพัฒนานั้นไม่ควรจะพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลใน
ยีนที่ที่มีการท้างานทั่วไปกล่าวคือ ท้างานเหมือนกันในแต่ละสิ่งมีชีวิตและในยีนที่ไม่มีปฏิกิริยาทาง
ชีววิทยา นอกจากนี้ยังควรจะพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลในบริเวณที่เป็นจุดเด่นในจีโนมอีกด้วย 
(Semagn et al., 2006) มีเครื่องหมายโมเลกุลหลายๆชนิดถูกน้ามาใช้ส้าหรับปรับปรุงพันธุ์ปาล์ม
น้้ามัน (Rival, 2007) อย่างเช่นงานของ Billotte et al. ในปี 2005 และ ปี 2010 ที่ใช้เครื่องหมาย
โมเลกุลในการสร้างแผนที่ทางพันธุกรรมของปาล์มน้้ามันเพื่อวิเคราะห์ QTL (quantitative trait 
loci) กับลักษณะที่สนใจ นอกจากนี้ Putri et al. ได้ท้าการประเมินความแปรผันและความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของปาล์มน้้ามันในปี 2010 เป็นต้น (Taeprayoon et al., 2015) 

 
2.5 เครื่องหมาย Intron Length Polymorphism (ILP) หรือ intron-flanking EST 

 
เครื่องหมายโมเลกุลหรือเครื่องหมายพันธุกรรมนั้นมีความส้าคัญต่อการงานวิจัยต่างๆ

และการปรับปรงุพนัธ์ุอย่างมาก (Gupta et al., 2012) ดังนั้นจึงมีการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลชนิด
ต่างๆข้ึนมาเพื่อใช้ในงานวิจัยเช่น restriction fragment length polymorphism (RFLP; Botstein 
et al., 1980), random amplified polymorphic DNA (RAPD; Williams et al., 1990, Welsh 
and McClelland 1990), inter simple sequence repeat (ISSR; Zietkiewicz et al,. 1994), 
microsatellite or simple sequence repeat (SSR; Tautz and Renz 1984) and amplified 
fragment length poly- morphism (AFLP; Vos et al., 1995) และเครื่องหมายโมเลกุล Intron 
Length Polymorphism หรือเรียกสั้นๆว่า ILP ซึ่งในบางครั้งอาจพบว่ามีช่ืออื่นๆอีก เช่น Exon-
Primed Intron-Crossing (EPIC) (Lessa, 1992; Slade et al,. 1993), Intron-flanking EST–PCR 
(Hui et al., 2005) และ conserved-intron scanning primers (CISP) เป็นต้น เป็นเครื่องหมาย
โมเลกุลอีกชนิดหนึ่งที่ได้มีการน้ามาใช้ประโยชน์ในงานวิจัยต่างๆเช่นกัน โดยในการพัฒนาเครื่องหมาย 
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ILP นั้นได้รับแนวคิดมาจากโครงสร้างพื้นฐานของยีนที่จะประกอบไปด้วยส่วนที่เป็นล้าดับเอ็กซอน 
หรือ coding sequences และส่วนที่เป็นล้าดับอินทรอน  หรือ non-coding sequences (Braglia 
et al., 2010) ซึ่งข้อดีของล้าดับอินทรอนในแง่ของเครื่องหมายโมเลกุลคือล้าดับอินทรอนมีความ
อนุรักษ์ต่้าจึงท้าให้มีความแต่แปรปรวนสูงในสิ่งมีชีวิตทั้งในปีช่ีส์เดียวกันและต่างสปีช่ีส์ดังนั้นจึง
สามารถท้าให้เกิดโพลิมอฟิซึมได้ และในขณะเดียวกันล้าดับเอ็กซอนที่อยู่ขนาบข้างกับล้าดับอินทรอน
ก็มีความอนุรักษ์สูงในสิ่งมีชีวิต (Gupta et al., 2012) จึงเหมาะสมที่จะน้าล้าดับมาพัฒนาเป็นไพร
เมอร์ต่อไป 

อินทรอนเป็นล้าดับดีเอ็นเอที่พบในยีนหรือคือส่วนที่เรียกว่า non-coding sequences 
ซึ่งเป็นส่วนที่เมื่อเกิดการถอดรหัส (transcription) กลายเป็นเอ็มอาร์เอ็นเอ (mRNA) แล้วจะถูกตัด
ออกในกระบวนการ pre-mRNA processing ท้าให้ไม่มีการแปลรหัส (translation) ในส่วนของอิน
ทรอนไปเป็นโปรตีน และเนื่องจากไม่มีการแปลรหสั (translation) ส่วนน้ีไปเป็นโปรตีนจึงท้าให้ล้าดับ
ของอินทรอนมีความอนุรักษ์ต่้าดังนั้นจึงเกดิการกลายพันธ์ุได้ง่ายกว่าบริเวณล้าดับเอ็กซอน นอกจากนี้
ส้าหรับในยูคาริโอตนั้นจะพบล้าดับอินทรอนเป็นจ้านวนมากกระจายอยู่ทั่วจีโนมและที่ส้าคัญมีความ
หลากหลายสูงอกีด้วย (Jaikishan et al., 2015) โดยจะพบว่าจ้านวนอินทรอนจะมีมากข้ึนในสิ่งมีชีวิต
ที่มีวิวัฒนาการมากขึ้น ส้าหรับพืชช้ันสูงพบว่าในหนึ่งยีนจะพบจ้านวอินทรอนโดยประมาณ 5-6 อิน
ทรอนและมีความยาวโดยเฉลี่ย 250 ล้าดับเบส (Braglia et al., 2010) ดังนั้นการพัฒนาเครื่องหมาย 
ILP ในสิ่งมีชีวิตที่เป็นยูคาริโอตจะมีความเหมาะสมมากกว่าสิ่งมีชีวิตที่เป็นโพรคาริโอต   

เครื่องหมาย ILP สามารถพัฒนาได้จากล้าดับ EST ซึ่งก็คือล้าดับดีเอ็นเอในส่วนของยีน
ที่มีเพียงล้าดับดีเอ็นเอที่จะถูกแปลเป็นล้าดับโปรตีนต่อไปหรือนั่นก็คือล้าดับยีนที่มีเพียงเอ็กซอน
เท่านั้น โดยจะออกแบบเครื่องหมายโมเลกุลที่จ้าเพาะเจาะจงกับบริเวณที่เป็นเอ็กซอน ซึ่งแต่ละเอ็ก
ซอนน้ันจะเป็นล้าดับที่ได้จากล้าดับ EST ที่น้ามาเปรียบเทียบกับล้าดับจีโนมของสิ่งมีชีวิตที่ต้องการ
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเพื่อต้องการหารต้าแหน่งเอ็กซอนในยีนที่มีทั้งล้าดับเอ็กซอนและอินทรอนในยีน
นั้นๆ จากนั้นโดยจะออกแบบคู่ไพรเมอร์ให้จ้าเพาะเจาะจงกับต้าแหน่งของคู่เอ็กซอนที่คร่อมระหว่าง
ส่วนของอินทรอน (intron) ส้าหรับที่จะเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอบริเวณอินทรอน การออกแบบไพรเมอร์
ควรออกแบบไพรเมอร์ให้มีระยะห่างจากต้าแหน่งที่เป็นซึ่งได้จากการท้านาย ประมาณ 25 เบส ทั้ง
ทางด้านปลาย 5’ และปลาย 3’  (ภาพที่ 2.12) เนื่องจากบริเวณรอยต่อดังกล่าวล้าดับดีเอ็นเอมักจะมี
ความแปรปรวนสูงและเพื่อหลีกเลี่ยงความผิดพลาดในการที่ไพรเมอร์จะไปจับบริเวณต้าแหน่งที่เป็น
ส่วนเช่ือมต่อของอินทรอนกับเอ็กซอน (Hui et al., 2005)  
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ภาพท่ี 2.12 แสดงการเปรียบเทียบจีโนม เพื่อใช้ในการออกแบบไพรเมอร์ ILP จาก “Intron-
flanking EST-PCR markers: from genetic marker development to gene structure 
analysis in Rhododendron,” โดย W. Hui, F. Yan, & A. Rajeev, 2005, Theoretical and 
Applied Genetics, 111, p. 1347-1356. 
 

intron length polymorphism (ILP) นั้นเป็นเครื่องหมายที่ให้โพลิมอฟิซึมมาก ซึ่งใน
การตรวจสอบโพลิมอฟิซึมของเครื่องหมาย ILP ก็สามารถท้าได้ง่ายโดยวิธีพีซีอาร์ที่เรียกว่า exon-
primed intron-crossing PCR (EPIC-PCR) (Wang et al., 2006) และยังได้มีการศึกษาและพัฒนา
กับหลายสิ่งมีชีวิตมาแล้วเช่น ถ่ัวเหลือง (Shu et al., 2010), ข้าว (Wang et al., 2005), มะเขือเทศ 
(Wang et al., 2010), ถ่ัวอัลฟาฟา (Choi et al., 2004) และข้าวฟ่างหางหมา (Gupta et al., 
2011) ซึ่งให้ผลที่แสดงให้เห็นว่ามีความหลากหลายมาก (Lessa, 1992; Corte-Real et al., 1994; 
Daguin and Borsa, 1999) ซึ่งโพลิมอฟิซึมหรือความหลากหลายที่ได้จากล้าดับอินทรอนน้ันเกิดจาก
การที่ยีนมีการเพิ่มหรือ/และขาดหายไปของล้าดับเบสท้าให้อินทรอนมีขนาดไม่เท่ากัน ซึ่งการเพิ่ม
หรือ/และขาดหายไปของล้าดับเบสอาจไม่ได้เกิดเพียงครั้งเดียวต่อหนึ่งอินทรอนแต่อาจเกิดข้ึนได้
หลายครั้งภายในอินทรอนเดียว แต่ในบางครั้งการเพิ่มหรือ/และขาดหายไปของล้าดับเบสก็อาจส่งผล
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ท้าให้โพลิมอฟิซึมลดลงได้ (Wang et al., 2006) นอกจากนี้โพลิมอฟิซึมหรือความหลากหลายที่ได้
จากอินทรอนก็เกิดจากล้าดับเบสที่แตกต่างกันหนึ่งล้าดับในอินทรอนหรือที่เรียกว่า SNP (Single 
Nucleotide Polymorphism) (Jaikishan et al., 2015) ได้เช่นกัน ซึ่งก่อนหน้านี้การพัฒนา
เครื่องหมาย ILP และการน้าเครื่องหมาย ILP มาใช้ในการศึกษาอาจไม่ได้รับความสนใจเหตุเพราะการ
พัฒนาเครื่องหมาย ILP สามารถท้าได้อย่างจ้ากัดเนื่องจากล้าดับ EST ที่ใช้ในการพัฒนาอาจพบได้แค่
บางยีนหรือบางสิ่งมีชีวิตเท่านั้นท้าให้ข้อมูลอาจมีไม่เพียงพอต่อการพัฒนาเครื่องหมาย ILP หรืออาจ
ท้าให้สามารถพัฒนาเครื่องหมายได้จ้านวนน้อย แต่ในปัจจุบันสามารถพัฒนาได้มากข้ึนเนื่องจากมีการ
รวบรวมท้าเหมืองข้อมูลของล้าดับ EST ในแต่ละสิ่งมีชีวิตมากข้ึนและมีการท้าเหมืองข้อมูลของ
เครื่องหมาย ILP โดยพัฒนาจากจีโนมของพืชต้นแบบคือ ข้าวและอะราบิดอพซิสอีกด้วย (Yang et 
al., 2007) นอกจากนี้เครื่องหมาย ILP ยังมีข้อดีหลายประการที่เหมาะต่อการน้ามาพัฒนา ได้แก่  

1. ILP มีความจ้าเพาะต่อยีน (gene specific), เป็นเครื่องหมายแบบข่มร่วม 
(codomonant), มีความหลากหลายสูง, เป็นกลาง (neutral), มีความแม่นย้า (accuracy) และ
สามารถท้าซ้้าแล้วให้ผลที่เหมือนเดิมได้ (reproducible) ซึ่งจากข้อดีดังกล่าวท้าให้เครื่องหมาย ILP มี
คุณสมที่ดีในการเป็นเครื่องหมายโมเลกุลซึ่ งเหมาะสมต่อการน้ามาศึกษาความหลากหลายของ
สิ่งมีชีวิตได้โดยใช้พีซีอาร์ในการตรวจสอบซึ่งเป็นวิธีที่ง่าย (Muthamilarasan et al., 2014)  

2. สามารถหลีกเลี่ยงการโคลน (cloning) หรือการหาล้าดับเบส (sequencing) 
บริเวณยีนที่เป็นอินทรอนได้ (Corte-Real et al., 1994) 

3. เนื่องจากบริเวณเอ็กซอนมีความอนุรักษ์ (conserve) ระหว่างสปีช่ีส์มากกว่า
บริเวณอินทรอน ดังนั้นการใช้ไพรเมอร์ที่จ้าเพาะต่อบริเวณเอ็กซอนจึงมีโอกาสเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอ
ของสิ่งมีชีวิตลูกผสมต่างสายพันธ์ุได้ดีกว่าเทคนิคอื่น  

4. เครื่องหมาย ILP ให้ผลดีในการถ่ายโอนกับหลายสปีช่ีส์ในจีนัสเดียวกันหรือ
สามารถใช้ได้กับสิ่งมีชีวิตที่มีวิวัฒนาการใกล้เคียงกันได้  (Muthamilarasan et al., 2014) Saisug 
และ Ukoskit  (2013) ได้ท้าการพัฒนาเครื่องหมาย ILP จากยีนของมันส้าปะหลังแล้วน้าเครื่องหมาย 
ILP ไปเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของสบู่ด้า (Jatropha curcas) พบว่าเครื่องหมาย ILP ที่ได้พัฒนาข้ึนนั้น
สามารถท้าพีซีอาร์ส้าเร็จได้ 67% และเมื่อน้ามาประเมินประสิทธิภาพเครื่องหมาย ILP พบว่ามีค่า 
polymorphism information content (PIC) เท่ากับ 0.35 ซึ่งเมื่อเปรียบเทียบค่า PIC ของ
เครื่องหมาย EST-SSR ซึ่งมีค่าเท่ากับ 0.37 จากข้อมูลดังกล่าวจะเห็นได้ว่าเครื่องหมาย ILP มีค่า PIC 
ใกล้เคียงกับเครื่องหมาย EST-SSR จึงสรุปได้ว่าเครื่องหมาย ILP สามารถให้ผลดีถึงแม้ว่าจะพัฒนา
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เครื่องหมายจากสิ่งมีชีวิตต่างชนิดกันก็ตาม ดังนั้นเครื่องหมายชนิดนี้จึงมีประโยชน์และให้ผลดีในการ
ใช้เครื่องหมายเดียวกันข้ามสปีช่ีส์และข้ามสกุลของสิ่งมีชีวิต  

 5. เครื่องหมาย ILP มีโอกาสท้าพีซีอาร์ส้าเร็จได้มากกว่าเครื่องหมายชนิดอื่นๆ 
เนื่องจากในการออกแบบจะต้องรูล้้าดับเบสของบรเิวณที่ต้องการจะออกแบบเครื่องหมายและล้าดับที่
น้ามาออกแบบไพรเมอรน์ั้นเปน็บรเิวณเอ็กซอนทีม่ีความอนุรักษ์สงูทา้ให้ไพรเมอร์สามารถจับกับดีเอ็น
เอต้นแบบได้แม่นย้ามากข้ึนในบริเวณที่ต้องการทั้งในสิ่งมีชีวิตที่อยู่ในสปีช่ีส์เดียวกันหรือในสปีช่ีส์
ต่างกันแต่มีวิวัฒนาการใกล้เคียงกัน (Wang et al., 2006) ดังนั้นจึงมีโอกาสมากในการท้าพีซีอาร์
ส้าเร็จ เช่น ในงานของ Li et al. (2011) ได้ท้าการสร้างแผนที่ทางพันธุกรรมของยางพาราโดยใช้
เครื่องหมาย ILP ที่เกี่ยวข้องกับโรคเปลอืกแหง้ของยางพารา โดยพัฒนาเครื่องหมาย ILP ทั้งหมด 102 
เครื่องหมาย พบว่าผลส้าเร็จของการท้าพีซีอาร์และอัตราการให้โพลิมอฟิซึมของเครื่องหมาย ILP คือ 
97.06 % และ 61.62 % ตามล้าดับ ซึ่งจากข้อมูลดังกล่าวได้สรุปว่า เครื่องหมาย ILP สามารถท้าพีซี
อาร์ส้าเร็จได้มากกว่าเครื่องหมายที่ถูกออกแบบโดยใช้วิธีแบบดั้งเดิมถึง 28-30% 

 6. ในการวิเคราะห์ QTL (Quatitative trait loci) หรือการพัฒนาเครื่องหมายช่วย
ในการคัดเลือก (Marker-assisted selection) โดยส่วนใหญ่จะนิยมใช้เครื่องหมาย Amplified 
fragment length polymorphism (AFLP), restriction fragment length polymorphism 
(RFLP), and simple sequence repeat (SSR) ในการวิเคราะห์หรือศึกษา ซึ่งในการศึกษา
ความสัมพันธ์กับลักษณะนั้นจะท้าได้ยากเพราะผลการศึกษาที่ได้นั้นจะไม่สามารถรู้ว่าเครื่องหมาย
นั้นๆคือยีนอะไรหรือพบว่าเครื่องหมายน้ันไม่สัมพันธ์กับลักษณะเนื่องจากไม่ใช่ล้าดับของยีน (Liu et 
al., 2012) 

ซึ่งการที่เครื่องหมาย ILP ได้รับความสนใจหรือความนิยมมากข้ึนเนื่องจากเมื่อ
เปรียบเทียบกับเครื่องหมาย AFLPs, SSR และ RFLP แล้วพบว่าเครื่องหมาย ILP วิธีการตรวจสอบที่
ง่ายกว่า, สามารถท้าได้ในระยะเวลาที่สั้นกว่า, มีความแม่นย้าสูง, ถึงแม้ว่าผู้วิจัยจะใช้เครื่องหมาย
จ้านวนน้อยก็สามารถวิเคราะห์ได้อย่างมปีระสิทธิภาพ (Braglia et al., 2010) นอกจากนี้เครื่องหมาย 
ILP ยังสามารถน้ามาใช้ประโยชน์ในการศึกษาต่างๆได้อีกมากมาย เช่น การศึกษาพันธุกรรมของ
ประชากร (population genetics surveys) (Corte-Real et al., 1994; Daguin and Borsa 
1999), การแยกความแตกต่างของพันธ์ุ (cultivar identification) (Shimada et al., 2009), การ
สร้างแผนที่ทางพันธุกรรม (construction of genetic linkage map) (Shang et al., 2010), การ
ท้าแผนที่ยีน (gene mapping) (Wydner et al., 1994) และการวิเคราะห์วิวัฒนาทางการ 
(phylogenetic analysis) (Shu et al., 2010) 
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2.6 ลักษณะปริมาณ (Quantitative trait loci; QTLs) 
 

ลักษณะปริมาณ (quantitative traits) คือ ลักษณะที่ถูกควบคุมด้วยยีนหลายยีนหรือ
อาจเกิดจากการแสดง ออกของแอลลีลในต้าแหน่งต่างๆท้าให้เกิดความแปรผันของลักษณะปริมาณ 
(Barton, 1990, Mukai and Cockerham, 1977, Robertson, 1985, Lamkey and Lee, 1993) 
ซึ่งสิ่งแวดล้อมนั้นมีอิทธิพลส่งผลต่อการแสดงออกของลักษณะปริมาณด้วย โดยลักษณะฟีโนไทป์ของ
ลักษณะปริมาณมีการกระจายตัวแบบต่อเนื่อง (discontinuous variation) จัดเป็นหมวดหมู่ไม่ได้
หรือเมือน้าข้อมูลฟีโนไทป์มาทดสอบทางสถิติจะพบว่ากราฟมีลักษณะโค้งปกติ (normal 
distribution) เช่น ลักษณะความสูง, การต้านทานโรค, ปริมาณผลผลิต, การทนแล้ง เป็นต้น และที่
ส้าคัญการวิเคราะห์การถ่ายทอดพันธุกรรมลักษณะปริมาณต้องอาศัยการวิเคราะห์ทางสถิติ เนื่องจาก
ท้าการศึกษาในประชากรขนาดใหญ่และมีความซับซ้อน จากการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอและ
ความก้าวหน้าในการท้าแผนที่ทางพันธุกรรมจีโนมท้าให้มีการน้าแผนที่ทางพันธุกรรมที่สร้างจาก
เครื่องหมายดีเอ็นเอมาศึกษาหาความสัมพันธ์ระหว่างต้าแหน่งต่างๆบนโครโมโซมและความแปรปรวน
ของลักษณะปริมาณ ซึ่งเรียกว่า QTL (quantitative trait loci) โดยข้ันตอนหลักที่ใช้ในการวิเคราะห์ 
QTL มี 6 ข้ันตอนดังนี ้(Sehgal et al., 2016) 

(1) เลือกพ่อแม่ที่มีลักษณะที่สนใจแตกต่างกันมากๆ เพื่อที่น้ามาผสมกันแล้วจะท้า
ให้ได้ลูกที่มีลักษณะที่สนใจมีความแปรผันสูง ซึ่งหากใช้พ่อแม่ที่มีความแปรผันหรือมีความหลากหลาย
ต่้าหรือมีความแตกต่างกันน้อยจะท้าให้ค่าเฉลี่ยฟีโนไทป์ไม่แตกต่างกัน  

(2) น้าพ่อแม่ที่คัดเลือกมาผสมกันเพื่อให้ลูกที่มีความแปรผันสูงหรือมีความ
หลากหลายสูงในการสร้างประชากรลูกผสม  

(3) เก็บข้อมูลฟีโนไทป์ของลักษณะที่สนใจจากตัวอย่างประชากรลูกผลที่คัดเลือก 
เช่น ลักษณะสัณฐานวิทยา, ลักษณะทางการเกษตร, ลักษณะการเกิดโรคต่างๆ, การทนแล้ง และอื่นๆ  

(4) สร้างข้อมูลจีโนไทป์ของประชากรลูกผสมจากเครื่องหมายโมเลกุลที่ให้ความ
หลากหลายหรือมีโพลิมอฟิซึม   

(5) สร้างแผนที่ทางพันธุกรรม  
(6) ใช้แผนที่ทางพันธุกรรมที่สร้าง ข้ึนวิเคราะห์หาความสัมพันธ์ระหว่าง

เครื่องหมายกับลักษณะที่สนใจโดยใช้โปรแกรมทางสถิติ 
ตัวอย่างประชากรที่ใช้ในการวิเคราะห์ QTL และอัตราการกลายพันธ์ุของลักษณะนั้นมี

อิทธิพลต่อการวิเคราะห์ QTL อย่างมาก (Melchinger et al., 1998) โดยเฉพาะหากจ้านวนตัวอย่าง
มีจ้านวนน้อยเกินไปจะท้าให้เกิด bias-free sampling ซึ่งจะส่งผลท้าให้ผลที่ได้การวิเคราะห์ QTL 
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เกิดการผิดพลาดหรือได้ผลที่มีประสิทธิภาพต่้า (Billotte et al., 2010) หรือหากเกิด sampling 
errors จะไม่สามารถตรวจสอบ Genetic effects ใน QTL ได ้(Lande and Thompson, 1990) ซึ่ง
หากยิ่งใช้ตัวอย่างที่มีจ้านวนน้อยก็จะส่งผลท้าให้ประสิทธิภาพยิ่งลดลง ดังนั้นในการวิเคราะห์ QTL 
จ้าเป็นต้องใช้จ้านวนตัวอย่างให้มากที่สุดเท่าที่จะสามารถท้าได้โดยต้องค้านึงถึงค่าใช้จ่ายและ
ระยะเวลาในการท้างาน ซึ่งชนิดของตัวอย่างประชากรลูกผสมที่มักจะน้ามาใช้ในการวิเคราะห์มี
ทั้งหมด 5 ประเภทคือ 1) Double haploid lines (DHLs) เป็นลูกผสมที่เกิดจากการน้าละอองเรณู
ของลูก F1 ไปท้าให้เกิดการดับเบลิโครโมโซม 2) Backcross (BC) population เป็นลูกผสมที่เกิดจาก

ลูก F1  ถูกผสมกลับด้วยพ่อหรือแม่ 3) F2 population เป็นลูกผสมที่เกิดจากการน้าลูก F1 มาผสม

กันเอง 4) F2:3/F2:4 lines เป็นลูกผสมที่เกิดจากการน้าลูก F3/4 ผสมกับลูก F2 ซึ่งสามารถเรียกอีก

อย่างว่า F2 families 5) Recombinant inbred lines (RILs) เป็นลูกผสมที่เกิดจากการน้าลูก F2 
มาผสมตัวเองจากนั้นก็น้าลูกในรุ่นถัดไปมาผสมตัวเองต่อไปเรื่อยๆ (Sehgal et al., 2016) 

การท้าแผนที่ยีนหรือเครื่องหมายดีเอ็นเอที่ควบคุมลักษณะปริมาณ (QTL mapping) 
หรือการวิเคราะห์ QTL ต้องอาศัยแผนที่ทางพันธุกรรมในการวิเคราะห์ (Billotte et al., 2010) ซึ่ง
แผนที่จะต้องมีการกระจายตัวของเครื่องหมายดีเอ็นเอครอบคลุมทั้งจีโนมโดยการกระจายตัวของ
เครื่องหมายดีเอ็นเอนั้นควรมีความหนาแน่นพอสมควร วิธีการท้าแผนที่เพื่อหาต้าแหน่งที่ควบคุม
ลักษณะปริมาณใช้วิธีเดียวกับการท้าแผนที่ด้วยเครื่องหมายดีเอ็นเอแล้วตรวจสอบลักษณะที่สนใจใน
ประชากรที่ใช้ท้าแผนที่  บันทึกข้อมูลควบคู่กับผลการตรวจสอบด้วยเครื่องหมายดีเอ็นเอจากนั้น
วิเคราะห์ด้วยโปรแกรมคอมพิวเตอร์ จะได้แผนที่ที่แสดงต้าแหน่งของเครื่องหมายดีเอ็นเอในบริเวณ
ต่างๆ ของจีโนมที่มีผลต่อลักษณะ QTL ที่ต้องการศึกษา (วิภาวี, 2553) ทั้งบริเวณที่มีผลต่อลักษณะ
มาก (major gene) และที่มีผลน้อย (minor gene) ซึ่งสามารถเลือกเครื่องหมายในบรเิวณดังกลา่วไป
ใช้ช่วยในการคัดเลือกลักษณะ (marker assisted selection) ในโครงการปรับปรุงพันธ์ุต่อไป 
(สุรินทร์, 2552) โดยวิธีที่นิยมใช้ในการสร้างแผนที่ QTL คือวิธีที่ใช้เครื่องหมายโมเลกุลที่ออกแบบ
หรือพัฒนาจากยีนที่สนใจโดยตรงเพื่อน้ามาสร้างแผนที่ทางพันธุกรรมส้าหรับใช้ในการวิเคราะห์ QTL 
ซึ่งวิธีนี้อาจได้แผนที่ทางพันธุกรรมที่หนาแน่นไม่มากแต่เป็นวิธีที่สามารถวิเคราะห์ QTL ได้อย่างมี
คุณภาพเนื่องจากเครื่องหมายโมเลกุลที่ใช้พัฒนามาจากยีนโดยตรงจะท้าให้รู้ถึงความสัมพันธ์ระหว่าง
เครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะที่สนใจได้ โดยวิธีนี้ถูกน้ามาประยุกต์ใช้กับลักษณะที่ซับซ้อนซึ่งถูก
ควบคุมด้วยยีนหลายยีนในพืชหลายชนิด เช่น ยูคาลิปตัส (Eucalyptus urophylla) (Gion et al., 
2000), ต้นสน (Pinus taeda) (Neale et al., 2002) และ black cottonwood (Populus 
trichocarpa) (Wegrzyn et al., 2010) โดยใช้เครื่องหมายจะถูกออกแบบจากยีนที่เกี่ยวข้องมา
วิเคราะห์ QTL กับลักษณะคุณของเนื้อไม้ นอกจากนี้ยังใช้เครื่องหมายสนิปทีส่ัมพนัธ์กับยีนที่เกี่ยวข้อง
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กับ carbohydrate metabolism มาวิเคราะห์QTL ที่เกี่ยวข้องกับลักษณะคุณภาพน้้าตาลและ
ลักษณะที่เกี่ยวข้องกับผลผลิตใน sugar beet อีกด้วย (Tisné et al., 2015) ซึ่งวิธีในการวิเคราะห์ 
QTL นั้นสามารถแบ่งออกเป็น 4 วิธี คือ  

1. Single-Marker Analysis (Point Analysis) เป็นวิธีดั้งเดิมที่ใช้ในการตรวจสอบ
หา QTL ที่สัมพันธ์กับเครื่องหมายโดยจะพิจารณาความสัมพันธ์กับลักษณะครั้งละหนึ่งเครื่องหมาย 
สถิติที่ใช้ในการวิเคราะห์จะใช้สถิติอย่างงา่ยเช่น t-test หรือ F-test ค่านัยส้าคัญ (significant value) 
จะบ่งช้ีถึงความสัมพันธ์ระหว่างเครื่องหมายกับลักษณะที่สนใจหรือบ่งช้ีว่า QTL นั้นอยู่ต้าแหน่งไหน
บนโครโมโซมซึ่งใกล้เคียงกับเครื่องหมายใด ข้อดีของการวิเคราะห์ QTL   โดยวิธีนี้นั้นก็คือไม่
จ้าเป็นต้องใช้แผนที่ทางพันธุกรรม แต่ข้อเสียก็คือการวิเคราะห์อาจท้าให้เกิดความผิดพลาดท้าให้
ตรวจสอบพบว่าเครื่องหมายกับลักษณะมีความสัมพันธ์ต่อกันซึ่งแท้จริงแล้วไม่มีความสัมพันธ์และวิธีนี้
ยังมีประสิทธิภาพต้่าเมื่อเปรียบเทียบกับวิธีอื่นๆอีกด้วย (Sehgal et al., 2016) 

2. Interval Mapping by Maximum Likelihood หรือ QTL interval 
mapping เป็นวิธีที่ถูกน้ามาใช้ในการวิเคราะห์ QTL มากที่สุด เนื่องจากวิธีนี้เป็นการพิจารณาหา 
QTL โดยเปรียบเทียบต้าแหน่งของเครื่องหมาย 2 ต้าแหน่งในโครโมโซมในการวิเคราะห์และยัง
ทดสอบโดยใช้วิธีของ maximum likelihood ท้าให้มีประสิทธิภาพและความแม่นย้าในการ
ตรวจสอบมากขึ้นแต่วิธีนี้จ้าเป็นจะต้องใช้แผนที่ทางพันธุกรรมในการวิเคราะห์ด้วย (Sehgal et al., 
2016) 

3. Composite Interval Mapping เป็นวิธีที่ดีที่สุดส้าหรับในการวิเคราะห์ QTL 
เนื่องจากเป็นการวิเคราะห์ QTL โดยพิจารณาเครื่องหมายทั้งจีโนมเพื่อน้ามาเปรียบเทียบหา
เครื่องหมายที่สัมพันธ์กับลักษณะที่สนใจ (Jansen and Stam 1994; Utz and Melchinger 1996; 
Zeng 1994) นอกจากวิธีนี้จะต้องใช้แผนที่ทางพันธุกรรมในการวิเคราะห์แล้วยังใช้โคแฟคเตอร์ 
(cofactors) ซึ่งก็คือเครื่องหมายที่อยู่บนจีโนมซึ่งเป็นเครื่องหมายที่มีตรวจสอบแล้วว่ามี  QTL สูงใน
การวิเคราะห์อีกด้วย ซึ่งการใช้โคแฟคเตอร์นี้ท้าให้การวิเคราะห์ CIM มีความแม่นย้าและมี
ประสิทธิภาพสูงกว่าการวิเคราะห์แบบ Interval Mapping และแบบ Single-Marker Analysis 
(Sehgal et al., 2016) 

Marker-assisted selection (MAS)  คือเครื่องหมายดีเอ็นเอที่สัมพันธ์กับลักษณะที่
สนใจที่จะช่วยค้นหาฟีโนไทป์ที่ต้องการเพื่อการปรับปรุงพันธ์ุซึ่งจะช่วยเพิ่มความแม่นย้าและ
ประสิทธิภาพในการคัดเลือกพืชที่มีลักษณะที่ต้องการ (Lee et al., 2015) นอกจากนี้ยังช่วยลด
ระยะเวลาในการปรับปรุงพันธ์ุพืชท้าให้ระยะเวลาในการท้างานสั้นลง เช่น ปาล์มน้้ามัน อีกด้วย 
(Collard and Mackill 2008) ซึ่งลักษณะของพืชที่ส้าคัญต่อเศรษฐกิจส่วนใหญ่จะเป็นลักษณะ
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ปริมาณ เช่น องค์ประกอบของผลผลิต (Rance et al., 2001, Singh et al., 2008, Billotte et al., 
2010) ค่าไอโอดีนและองค์ประกอบของไขมัน (Singh et al., 2009) เป็นต้น ดังนั้นเทคนิคการ
วิเคราะห์ QTL จึงมีความส้าคัญต่อการปรับปรุงพันธ์ุอย่างมาก เนื่องจากสามารถท้าให้เข้าใจถึงกลไก
ทางโมเลกุลในการควบคุมลักษณะที่สนใจและจากการวิเคราะห์อาจจะท้าให้ได้เครื่องหมายดีเอ็นเอที่
อยูใ่กล้กับยีนที่ควบคุมลักษณะที่สนใจหรือลักษณะที่สนได้ท้าให้สามารถน้าเครื่องหมายที่สัมพันธ์กับ
ลักษณะที่สนใจไปพัฒนาเป็นเครื่องหมายช่วยคัดเลือกต่อไปได้ (Takagi et al., 2013) อย่างเช่น 
Madhusudhana และ Patil ในปี 2012 ได้ท้าการวิเคราะห์ QTL กับลักษณะความสูงในข้าวฟ่างโดย
ใช้แผนที่ทางพันธุกรรมที่สร้างจากเครื่องหมาย SSR ในตัวอย่างประชากร recombinant inbred 
line (RIL) จ้านวน 168 ตัวอย่าง ที่เกิดจากการผสมระหว่างข้าวฟ่างต้นเตี้ยและต้นสูง โดยผลจากการ
วิเคราะห์ QTL พบว่าเครื่องหมาย SSR ที่ออกแบบจากยีน Dw2 (Dwarf2) และ Dw3 (Dwarf3) ที่อยู่
บน 2 โครโมโซมคือเครื่องหมาย SBI-06 และ SBI-07ตามล้าดับ สัมพันธ์กับความแปรผันของความสูง
ถึง 41 % นอกจากนี้ผู้วิจัยยังพบอีกว่าต้าแหน่งของลักษณะดอกข้าวฟ่างที่อยู่บนโครโมโซมยังสัมพันธ์
กับลักษณะความสูงอย่างมีนัยส้าคัญถึง 22% Nagai et al. (2014) ผู้วิจัยได้วิเคราะห์ QTL ที่
เกี่ยวข้องกับการยืดยาวของข้อปล้องที่สัมพันธ์กับการท้างานของ gibberellin ในข้าวทนน้้าลึก 
(deepwater rice) พบ QTL ที่สัมพันธ์กับลักษณะความยาวของข้อปล้องทั้งหมด 2 ต้าแหน่ง คือ บน
โครโมโซม 3 และ 9 โดยโครโมโซมที่ 3 สัมพันธ์ลักษณะปล้องสั้นและโครโมโซมที่ 9 สัมพันธ์กับ
ลักษณะจ้านวนของข้อปล้อง นอกจากนี้ผู้วิจัยยังสามารถวิเคราะห์ QTL แล้วพบว่าลักษณะความยาว
ของปล้องนั้นมีความสัมพันธ์กับโครโมโซมที่ 2 และ 4 ในระยะ early vegetative stage อีกด้วย 
(Nagai et al., 2012) และนอกจากนี้ Luo et al. (2013) ยังได้ท้าการศึกษาการวิเคราะห์ QTL ของ
ลักษณะจ้านวนดอกข้าวต่อช่อดอก (spikelets per panicle; SPP) ซึ่งก่อนหน้านี้มีการพบ QTL ของ
ลักษณะ SPP แล้วในข้าวพันธ์ุป่า (Thomson et al., 2003; Suh et al., 2005; Onishi et al., 
2007) ซึ่งผู้วิจัยได้พบว่ามีความสัมพันธ์ระหว่างเครื่องหมายกับลักษณะบนโครโมโซมที่ 5 และ 10 
และการศึกษาได้แสดงว่าข้าวพันธ์ุป่ามีแอลลีลที่ส่งผลต่อการเพิ่มข้ึนและลดลงของจ้านวน SPP เป็น
ต้น  

ส้าหรับในปาล์มน้้ามันมีการศึกษาวิเคราะห์ QTL เพื่อหาความสัมพันธ์กับลักษณะต่างๆ
มากมาย เช่น องค์ประกอบของผลผลิต (Rance et al., 2001; Billotte et al., 2010; Jeennor 
and Volkaert, 2014) องค์ประกอบของไขมัน (Singh et al., 2009; Montoya et al., 2013), 
อัตราส่วนเพศ (Ukoskit et al., 2014), embryogenesis (Ting et al., 2013)  และอื่นๆ โดยมีการ
สร้างแผนที่ทางพันธุกรรมของปาล์มน้้ามันนั้นได้ถูกสร้างข้ึนครั้งแรกในปี  1997 (Lee et al. 2015) 
โดยใช้เครื่องหมาย RFLP และต่อมาในปี 2005 แผนที่ทางพันธุกรรมของปาล์มน้้าที่ถูกสร้างข้ึนจาก
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เครื่องหมาย SSR จ้านวน 255 เครื่องหมายและเครื่องหมาย AFLP จ้านวน 688 เครื่องหมาย ถูก
น้ามาวิเคราะห์ QTL กับลักษณะกะลา, ผลผลิต และองค์ประกอบกรดไขมันของน้้ามันปาล์ม (Wang 
et al., 2012; Lee et al., 2015) อย่างในงานของ Lee et al. (2015) ได้ท้าการสร้างแผนที่
พันธุกรรมของปาล์มน้้ามันโดยใช้เครื่องหมาย SSR และ SNPs แล้วน้าเครื่องหมายที่ได้ไปวิเคราะห์ 
QTL mapping เพื่อหาความสัมพันธ์ระหว่างเครื่องหมายกับลักษณะความสูงของปาล์มน้้ามัน พบว่า
เครื่องหมาย eg2209 และ EGEMS0023 บนลิงค์เกจที่ 5 มีความสัมพันธ์กับลักษณะของความสูง ซึ่ง
เครื่องหมายทั้งสองนั้นส่งผลต่อความหลากหลายของฟีโนไทป์ถึง 51% โดยผู้วิจัยได้สรุปว่า
เครื่องหมายทั้งสองอาจจะมีบทบาทเกี่ยวกับความสูงของปาล์มน้้ามัน  นอกจากนี้ยังพบว่าหาก
เครื่องหมาย eg2209 ให้แอลลีลในตัวอย่างปาลม์น้้ามันเป็นโฮโมไซกัส (ll) ต้นปาล์มจะมีความสูงเฉลีย่ 
139.4 เซนติเมตร แต่ถ้ามีแอลลีลเป็นเฮเทอโรไซกัสต้นปาล์มจะมีความสูงเฉลี่ย  135.1 เซนติเมตร 
นอกจากนี้ Ukoskit et al. (2014) ก็ได้สร้างแผนที่พันธุกรรมของปาล์มน้้ามันโดยใช้เครื่องหมาย 
GSSRs, EST-SSRs, และAFLPs เพื่อใช้ในการวิเคราะห์ QTL mapping ในการหาความสัมพันธ์
ระหว่างเครื่องหมายกับลักษณะอัตราส่วนเพศและลักษณะที่เกี่ยวข้อง และพบว่าลิงค์เกจที่ 8 นั้นมี
ความสัมพันธ์กับลักษณะอัตราส่วนเพศและจ้านวนดอกของเพศผู้ และในปี 2013 Jennor และคณะ 
พัฒนาเครื่องหมาย SSR จ้านวน 97 เครื่องหมาย, เครื่องหมายซึ่งออกแบบจากยีนที่สนใจจ้านวน 93 
เครื่องหมาย และเครื่องหมายสนิปในบริเวณที่ไม่ใช่ยีนอีก 12 เครื่องหมาย ในการสร้างแผนที่ทาง
พันธุกรรมของลูกผสมปาล์มน้้ามันจ้านวน 190 ตัวอย่าง เพื่อใช้ในการวิเคราะห์ QTL ที่สัมพันธ์กับ
ลักษณะที่เกี่ยวข้องกับผลผลิตของปาล์มน้้ามัน โดยพบว่าเปอร์เซนต์ที่เครื่องหมายสัมพันธ์กับลักษณะ
นั้นอยู่ในช่วง 12.4% - 54.5% ซึ่งเครื่องหมายที่ออกแบบจากยีนที่เกี่ยวข้องกับการสังเคราะห์ลิปิด 
(lipid biosynthesis) นั้นมีความสัมพันธ์กับลักษณะที่เกี่ยวข้องกับผลผลิตหลายลักษณะซึ่งสามารถ
น้าเครื่องหมายดังกล่าวมาพัฒนาเป็นเครื่องหมายคัดเลือกต่อไปได้ นอกจากนี้ Montoya et al. 
(2013) ได้ศึกษาวิเคราะห์ QTL กับลักษณะองค์ประกอบกรดไขมันในน้้ามันของปาล์มน้้ามันโดยใช้
เครื่องหมายทางพันธุกรรมที่สร้างจากเครื่องหมายไมโครแซทเทิลไลท์จ้านวน 362 เครื่องหมายในการ
วิเคราะห์ โดยพบ QTL ทั้งหมด 19 เครื่องหมายที่สัมพันธ์กับองค์ประกอบไขมันของน้้ามันปาล์ม จะ
เห็นได้ว่ามีงานวิจัยหลายงานที่ศึกษาเกี่ยวกับการวิเคราะห์ QTL ที่สัมพันธ์กับลักษณะต่างในปาล์ม
น้้ามันมากมายโดยเฉพาะลักษณะที่เกีย่วข้องกับเศรษฐกจิ เนื่องจากการวิเคราะห์ QTL นั้นสามารถน้า
เครื่องหมายที่มีความสัมพันธ์ลักษณะที่สนใจนั้นผู้ วิจัยคาดหวังว่าจะสามารถน้าไปพัฒนาเป็น
เครื่องหมายช่วยคัดเลือกในงานปรับปรุงพันธ์และนอกจากนี้ยังช่วยให้เข้าใจถึงการแสดงออกของยีนที่
มีผลต่อลักษณะปริมาณที่สนใจอีกด้วย 
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บทที่ 3 
วิธีการวิจัย 

 
3.1 ปาลม์น้้ามันท่ีใช้ในการทดลอง 

 
3.1.1 พันธุ์ปาล์มน้า้มันท่ีใช้ในการประเมินประสิทธิภาพเครื่องหมาย ILP 

ตัวอย่างปาล์มน้้ามันในส่วนน้ีได้มาจาก ศูนย์วิจัยปาล์มน้้ามันจังหวัดสุราษฎร์ธานี 
(ศวป.สฎ.) จ้านวน 41 ต้น โดยเป็นพันธ์ุ AVROS จ้านวน 5 ตัวอย่าง, พันธ์ุ Calabar-AVROS จ้านวน 
1 ตัวอย่าง, พันธ์ุ Ghana-AVROS จ้านวน 2 ตัวอย่าง, พันธ์ุ La Me-AVROS จ้านวน 2 ตัวอย่าง, พันธ์ุ 
Yangambi-AVROS จ้านวน 1 ตัวอย่าง, พันธ์ุ Calabar จ้านวน 4 ตัวอย่าง, พันธ์ุ DAMI จ้านวน 6 
ตัวอย่าง, พันธ์ุ Deli Dura จ้านวน 8 ตัวอย่าง, พันธ์ุ Ghana จ้านวน 3 ตัวอย่าง, พันธ์ุ Ghana-
Yangambi จ้านวน 1 ตัวอย่าง, พันธ์ุ Kazemba จ้านวน 1 ตัวอย่าง, พันธ์ุ Nigeria จ้านวน 5 
ตัวอย่าง, พันธ์ุ Tanzania จ้านวน 1 ตัวอย่าง และพันธ์ุ Yangambi จ้านวน 1 ตัวอย่าง  เพื่อวิเคราะห์
ประสิทธิภาพของเครื่องหมายที่พัฒนาได้เมื่อใช้ในปาล์มน้้ามันต่างสปีชีส์ นอกจากนี้ยังศึกษาโพลิมอฟิ
ซึมของปาล์มน้้ามันใน clone B และ clone D ด้วย 
 
ตารางท่ี 3.1 แสดงตัวอย่างปาล์มน้้ามันจ้านวน 41 ตัวอย่าง 
 

No. Accession Pedigree Source Fruit Type 

1 101/2D AVROS ศวป.สฎ. Dura 

2 101/177D AVROS ศวป.สฎ. Dura 

3 101/93P AVROS ศวป.สฎ. Pisifera 

4 101/49 AVROS ศวป.สฎ. Tenera 

5 101/386 AVROS ศวป.สฎ. Tenera 

6 109/300D Calabar ศวป.สฎ. Dura 

7 109/286P Calabar ศวป.สฎ. Pisifera 
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ตารางที่ 3.1 (ต่อ) 
 

No. Accession Pedigree Source Fruit Type 

8 109/319P Calabar ศวป.สฎ. Pisifera 

9 109/298T Calabar ศวป.สฎ. Tenera 

10 122/1446T Calabar-AVROS ศวป.สฎ. Tenera 

11 116/182D DAMI ศวป.สฎ. Dura 

12 116/179P DAMI ศวป.สฎ. Pisifera 

13 116/206P DAMI ศวป.สฎ. Pisifera 

14 116/116T DAMI ศวป.สฎ. Tenera 

15 116/233T DAMI ศวป.สฎ. Tenera 

16 141/1345T DAMI ศวป.สฎ. Tenera 

17 65/239D Deli Dura ศวป.สฎ. Dura 

18 67/740D Deli Dura ศวป.สฎ. Dura 

19 67/791D Deli Dura ศวป.สฎ. Dura 

20 69/903D Deli Dura ศวป.สฎ. Dura 

21 76/120D Deli Dura ศวป.สฎ. Dura 

22 79/339D Deli Dura ศวป.สฎ. Dura 

23 89/1853D Deli Dura ศวป.สฎ. Dura 

24 91/1617D Deli Dura ศวป.สฎ. Dura 

25 114/198D Ghana ศวป.สฎ. Dura 

26 114/172P Ghana ศวป.สฎ. Pisifera 
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ตารางที่ 3.1 (ต่อ) 
 

No. Accession Pedigree Source Fruit Type 

27 114/175T Ghana ศวป.สฎ. Tenera 

28 125/154T Ghana-AVROS ศวป.สฎ. Tenera 

29 133/1433T Ghana-AVROS ศวป.สฎ. Tenera 

30 140/102T Ghana-Yangambi ศวป.สฎ. Tenera 

31 KB/68D Kazemba ศวป.สฎ. Dura 

32 129/1426T La Me-AVROS ศวป.สฎ. Tenera 

33 138/319T La Me-AVROS ศวป.สฎ. Tenera 

34 110/760D Nigeria ศวป.สฎ. Dura 

35 110/763D Nigeria ศวป.สฎ. Dura 

36 110/444P Nigeria ศวป.สฎ. Pisifera 

37 110/65T Nigeria ศวป.สฎ. Tenera 

38 110/66T Nigeria ศวป.สฎ. Tenera 

39 159/398T Tanzania ศวป.สฎ. Tenera 

40 112/427T Yangambi ศวป.สฎ. Tenera 

41 132/1415T Yangambi-AVROS ศวป.สฎ. Tenera 

 
3.1.2 ปาล์มน้้ามันประชากรลูกผสมท่ีใช้ในการท้าแผนท่ีพันธุกรรมและใช้ในการ

วิเคราะห์ QTL  
ปาล์มน้้ามันในส่วนนี้ใช้ปาล์มน้้ามันลูกผสมแบบ double pseudo-testcross 

(Grattapaglia and Sederoff, 1994)  ที่เกิดจากการผสมระหว่าง clone B และ clone D เป็น
ปาล์มน้้ามัน พันธ์ุเทอเนอราทั้งสองพันธ์ุ ได้ประชากรลูกจ้านวน 208 ต้น ตัวอย่างปาล์มน้้ามันทั้งหมด
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นี้ได้รับความเอื้อเฟื้อจาก บริษัท โกลเด้นเทอเนร่า จ้ากัด ประกอบด้วย พันธ์ุดูรา 45 ต้น พันธ์ุพิสิเฟอ
รา 55 ต้น และพันธ์ุเทอเนอรา 108 ต้น และได้ท้าการเก็บข้อมูลของลักษณะที่เกี่ยวข้องกับผลผลิต
ปาล์มน้้ามันที่จะใช้ในการวิเคราะห์ QTL ทั้งหมด 6 ลักษณะ คือ จ้านวนทะลาย (Bunch number; 
BN), จ้านวนผลต่อทะลาย (Fresh fruit bunch yield; FFB), น้้าหนักทะลาย (Bunch weight; BW), 
จ้านวนช่อดอกเพศผู้ (Male inflorescence number; MN), จ้านวนช่อดอกเพศเมีย (Female 
inflorescence number; FN), จ้านวนช่อดอกทั้งหมด (Total inflorescence; TI) และ อัตราส่วน
เพศ (Sex ratio; SR) 

 
3.2 การพัฒนาและการประเมินประสิทธิภาพเครื่องหมาย ILP (Intron length 
polymorphism) 
 

3.2.1 การพัฒนาเครื่องหมาย ILP 

ค้นหารวบรวมรายช่ือยีนที่อยู่ในยีน MADs box และยีนก้าหนดเพศของปาล์ม
น้้ามัน แล้วน้ารายช่ือยีนที่ได้ท้าการรวบรวมไปท้าการสืบค้นข้อมูลล้าดับเบสของยีนที่รวบรวม  โดย
เลือกเป็นล้าดับ EST (Expressed sequence tag) ของปาล์มน้้ามันจากฐานข้อมูล NCBI แล้วน้า
ข้อมูล EST ที่ได้ไปเปรียบเทียบกับข้อมูลล้าดับเบสของจีโนม เพื่อหาต้าแหน่งของ EST ในแต่ละยีนที่
อยู่ในจีโนมโดยใช้โปรแกรม BLAST เพื่อน้าไปใช้หาต้าแหน่งของอินทรอนในการออกแบบไพร์เมอร์
ต่อไป จากการท้าการเปรียบเทียบ EST กับจีโนมของปาล์มน้้ามันแล้ว จะพบต้าแหน่งของอินทรอนที่
ปรากฏบนจีโนม จากนั้นจะน้าต้าแหน่งที่ได้ไปออกแบบไพรเมอร์โดยจะออกแบบไพรเมอร์บริเวณ
ล้าดับเบสที่ขนาบข้างอินทรอนที่ต้องการซึ่งคือ ล้าดับเอ็กซอน และเพื่อให้เห็นต้าแหน่งบริเวณเอ็ก
ซอนและอินทรอนชัดข้ึน เพื่อช่วยในการคัดเลือกล้าดับเบส EST ที่ต้องการ จะใช้โปรแกรม 
Geneseqer (Brendel et al., 2004) ซึ่งเป็นโปรแกรมที่ใช้ในการเปรียบเทียบล้าดับเบส EST กับ
จีโนมของปาล์มที่ได้มาจากการท้า BLAST แล้วผลที่ได้จะเห็นบริเวณเอ็กซอนกับอินทรอนชัดเจน ท้า
ให้สามารถคัดเลือกล้าดับเบส EST ได้ดียิ่งขึ้น ในการเลือกล้าดับเบสเพื่อไปออกแบบไพรเมอร์นั้น จะ
เลือกล้าดับเบส EST ให้จ้าเพาะเจาะจงกับต้าแหน่งของเอ็กซอนที่คร่อมอยู่ระหว่างส่วนของอินทรอน 
โดยจะเลือกล้าดับเบส EST ให้มีระยะห่างจากต้าแหน่ง splice site ประมาณ 15-25 เบส ทั้งปลาย
ด้าน 5’ และปลาย 3’ เพื่อหลีกเลี่ยงความผิดพลาดในการจบัของไพร์เมอร์ เมื่อท้าการเลือกล้าดับเบส
ที่ต้องการแล้วซึ่งจะเลือกล้าดับเบส EST ประมาณ 15-20 เบส จากนั้นน้าไปออกแบบไพรเมอร์โดยใช้
โปรแกรม PRIMER3 (Rozen and Skaletsky, 2000) แล้วเลือกคู่ไพรเมอร์ที่มีสภาวะที่ต้องการ 
จากนั้นน้าไพรเมอร์ที่ได้ไปตรวจสอบความจ้าเพาะ (E-PCR) โดยน้าไปเปรียบเทียบกับทั้งจีโนมของ
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ปาล์มซึ่งใช้โปรแกรม BLAST เพื่อทดสอบว่าไพรเมอร์ที่ได้นั้นมีต้าแหน่งที่จับจ้าเพาะหรือจับเพียง
ต้าแหน่งเดียวบนจีโนมและจับกับจีโนมในบริเวณที่ต้องการหรือไม่ 

3.2.2 การประเมินประสิทธิภาพเครื่องหมาย ILP  

น้า ILP ไพรเมอร์ที่ออกแบบและสังเคราะห์ได้มาเพิ่มปริมาณจีโนมมิคดีเอ็นเอกับ
ตัวอย่างปาล์มน้้ามันจ้านวน 41 ตัวอย่าง โดยปฏิกิริยาพีซีอาร์จะมีการเตรียมปริมาตรรวมของ
ปฏิกิริยาพีซีอาร์ทั้งหมด 20 ไมโครลิตร ประกอบด้วย ช้ินดีเอ็นเอต้นแบบ 4 นาโนกรัม, 10X PCR 
buffer 2 ไมโครลิตร (20 มิลลิโมลาร์ MgCl2), 50 มิลลิโมลาร์ MgCl2  , 2 มิลลิโมลาร์ dNTPs, คู่ไพร
เมอร์อย่างละ 5 ไมโครโมลาร์ และ Taq DNA polymerase 2.5 Unit  แล้วปรับปริมาตรด้วยน้้ากลั่น
ปราศจากไอออนที่ปลอดเช้ือ(dd. H2O) ให้มีปริมาตร 20 ไมโครลิตร อุณหภูมิในการท้าพีซีอาร์
ประกอบด้วยอุณหภูมิ denaturation ที่อุณหภูมิ 95 ˚C เป็นเวลา 1 นาที และ 94 ˚C  นาน 3 นาที 
ตามด้วยรอบอุณหภูมิที่ใช้ในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ 35 รอบ ที่ 94 ˚C  นาน 30 วินาที และอุณหภูมิ 
extension 72 ˚C  นาน 30 วินาที ตรวจสอบผลเบื้องต้นด้วยการแยกแถบดีเอ็นเอด้วยกระแสไฟฟ้า 
2% agarose gel electrophoresis แล้วน้าไปวิเคราะห์หาโพลิมอฟิซึมใน 4.5% polyacrylamide 
gel electrophoresis แล้วย้อมแถบดีเอ็นเอด้วยซิลเวอร์ไนเตรท จากนั้นอ่านผลและวิเคราะห์โพลิ
มอฟิซึมในตัวอย่างปาล์มน้้ามัน 

ท้าการวิเคราะห์โพลิมอฟิซึมเพื่อการศึกษาระสิทธิภาพขอเครื่องหมายที่พัฒนาได้ 
โดยทดสอบการวิเคราะห์หลากหลายทางพันธุกรรมปาล์มน้้ามัน E. guineensis ที่รวบรวมจากสถานี
วิจัยต่าง ๆ ที่ส้าคัญของโลก จ้านวน 41 ตัวอย่าง พารามิเตอร์ที่ศึกษาประกอบด้วย 

1) การวิเคราะห์จ้านวนแอลลีลเฉลี่ยต่อต้าแหน่ง (number of alleles per 
locus) โดยนับจ้านวนแอลลีลที่ศึกษาทั้งหมดทุกต้าแหน่ง แล้วน้ามาหารด้วยจ้านวนต้าแหน่งของ
เครื่องหมายทั้งหมดที่ท้าการศึกษา 

 

            
∑   
 

 

 

โดย K = จ้านวนโลไซ 
ni = จ้านวนแอลลีลในแต่ละโลกัส  

2) การวิเคราะห์ค่า PIC (Polymorphism information content) เป็นการ
วิเคราะห์ประสิทธิภาพของเครื่องหมายที่แสดงความหลากหลายของแอลลีลของเครื่องหมายดีเอ็นเอ  
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เมื่อ p เป็นความถ่ีของแถบดีเอ็นเอที่ j ของเครื่องหมายที่ i (Bostein et al., 
1980) 

3) การวิเคราะห์เฮเทอโรไซโกซิตี้ (heterozygosity) หมายถึงความถ่ีของ
เฮเทอโรไซโกซิตี้ต่อยีน 1 ต้าแหน่ง จะค้านวณทั้งค่าจริง (H0) และค่าคาดหมาย (He) โดยที่ค่า H0 
(observe heterozygosity) คือ สัดส่วนของเฮเทอโรไซกัสจีโนไทป์เฉลี่ยต่อต้าแหน่ง ค้านวณได้จาก
ข้อมูลจริง 

He (expected heterozygosity) เป็นค่าเฮเทอโรไซโกซิตี้ที่ได้จากการ
ค้านวณ โดยตั้งสมมุติฐาน ว่าประชากรนั้นอยู่ในสภาพสมดุลทางพันธุกรรม ดังนั้นค่าคาดหมายความถ่ี
ของเฮเทอโรไซโกต = 1- (p2 + q2) เมื่อความถ่ีจีโนไทป์โฮโมไซโกต p2 + q2 และสามารถ
เปรียบเทียบความแตกต่างระหว่าง H0  และ He โดยวิธีทดสอบไคส-แควร์ (X2) = (H0 - He)2 / He 
เพื่อทดสอบความเบี่ยงเบนจากสมดุลทางพันธุกรรมของฮาร์ดี -ไวน์เบอร์ก (Hardy-Weinberg 
principle) 

4) การวิเคราะห์ค่าความหลากหลายของยีน (Gene diversity) 
 

       ∑𝑝 
 

𝑘

   

 ∑ ∑  𝑝 
 𝑝𝑗
 

𝑘

𝑗    

𝑘  

   

 

 
เมื่อ k = จ้านวนประชากร 

pi  = ความถ่ีของแอลลีล ith ในโลกัส 
f  =  สัมประสิทธ์ิการ inbreeding 

ซึ่งจากข้อ 1 ถึง 4 จะท้าการค้านวณหาโดยใช้โปรแกรม Power marker 
(Liu and Muse, 2004) 



52 
 

5) การวิเคราะห์ค่าความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม ใช้ข้อมูลการให้คะแนนแถบดี
เอ็นเอแบบ co-dominant เพื่อหาค่าความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม (genetic similarity) (Jaccard, 

1901) เพื่อสร้าง dendrogram โดยวิธี unweighted pair-group method with arithmetic 
means (UPGMA) (Sneath and Sokal, 1973) โดยใช้โปรแกรม NTSYSpc ver2.02 (Rohlf, 
1998)   

 
3.3 การสร้างแผนท่ีพันธุกรรมเครื่องหมาย ILP 

 
3.3.1 การคัดเลือกเครื่องหมาย ILP เพ่ือใช้ในการสร้างแผนท่ีพันธุกรรม 

น้า ILP ไพรเมอร์ที่ออกแบบและสงัเคราะห์ทั้งหมดมาเพิ่มปริมาณจีโนมมิคดีเอ็นเอ
กับตัวอย่างปาล์มน้้ามันที่สุ่มมาจากตัวอย่างประชากรปาล์มน้้ามันลูกผสม 208 ตัวอย่าง จ้านวน 10 
ตัวอย่าง รวมทั้งตัวอย่าง clone B และ  clone D เป็นจ้านวน 12 ตัวอย่าง เพื่อคัดกรองหาไพรเมอร์
ที่ให้โพลิมอฟิซึม หากพบว่าไพรเมอร์นั้นสามารถให้โพลิมอฟิซึมได้ก็จะน้าไพรเมอร์มาเพิ่มปริมาณดี
เอ็นเอกับตัวอย่างประชากรลูกผสมทั้ง 208 ตัวอย่างเพื่อใช้ในการเพิ่มไพรเมอร์เข้ากับแผนที่ทาง
พันธุกรรมของ Ukoskit et al. (2014) และใช้แผนที่ทางพันธุกรรมดังกล่าวในการวิเคราะห์  QTL 
ต่อไป โดยปฏิกิริยาพีซีอาร์จะมีการเตรียมปริมาตรรวมของปฏิกิริยาพีซีอาร์ทั้งหมด 20 ไมโครลิตร 
(อ้างอิงการเตรียมปฏิกิริยาพีซีอาร์ตามข้อ 3.2.3) 

 
3.3.2 การตั้งชื่อเครื่องหมายโมเลกุล  

ช่ือเครื่องหมายโมเลกุลตั้งโดยใช้จ้านวนแอลลีล ในแต่ละเครื่องหมาย ตามด้วย
แหล่งของแอลลีลที่แสดงโพลิมอฟิซึมจาก clone B, clone D หรือ จากทั้ง clone B และ clone D 
คือ X โดยที่  

- B คือ จากการผสมแบบ ao x oo มีอัตราส่วน 1:1 และจีโนไทป์แบบ 1 แอลลีล 
หรือจากการผสมแบบ ab x aa มีอัตราส่วน 1:1 และจีโนไทป์แบบ 2 แอลลีล,  

- D คือ จากการผสมแบบ oo x ao มีอัตราส่วน 1:1 และจีโนไทป์แบบ 1 แอลลีล 
หรือจากการผสมแบบ aa x ab มีอัตราส่วน 1:1 และจีโนไทป์แบบ 2 แอลลีล  

-X คือ จากการผสมแบบ ao x ao มีอัตราส่วน 3:1 และจีโนไทป์แบบ1 แอลลีล, 
จากการผสมแบบ ab x ab มีอัตราส่วน 1:2:1 และจีโนไทป์แบบ 2 แอลลีล หรือจากการผสมแบบ ab 
x ac มีอัตราส่วน 1:1:1:1 และจีโนไทป์แบบ 3 แอลลีล และจากการผสมแบบ ab x cd มีอัตราส่วน 
1:1:1:1 และจีโนไทป์แบบ 4 แอลลีล  
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ตามด้วยชนิดของเครื่องหมายโมเลกุลและรหัสของไพร์เมอร์   ตัวอย่างเช่น 
2XGLO1 เป็นเครื่องหมายที่มี 2 แอลลีล จีโนไทป์แบบ ab x ab และรหัสไพร์เมอร์ GLO1 

 
3.3.3 การวิเคราะห์ลิงค์เกจและการเพ่ิมเครื่องหมาย ILP ลงในแผนท่ีพันธุกรรม  

สร้างแผนที่พันธุกรรมใช้การวิเคราะห์แบบ double pseudo-test cross 
(Grattapaglia and Sederoff, 1994, pp. 1121–1137) โดยก้าหนดเครื่องหมายโมเลกุล ดังนี้ 

- เครื่องหมายที่ทั้งพ่อและแม่มีจีโนไทป์แบบเฮเทอโรไซกัสและมี 4 แอลลีล การ
กระจายตัวในลูกมีการปรากฏแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 1:1:1:1 คือ abxcd  

- เครื่องหมายที่ทั้งพ่อและแม่มีจีโนไทป์แบบเฮเทอโรไซกัสและมี 3 แอลลีล การ
กระจายตัวในลูกมีการปรากฏแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 1:1:1:1 คือ abxac 

- เครื่องหมายที่ทั้งพ่อและแม่มีจีโนไทป์แบบเฮเทอโรไซกัสและมี 2 แอลลีล การ
กระจายตัวในลูกมีการปรากฏแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 1:2:1 คือ abxab และการกระจายตัวในลูกมีการ
ปรากฏแถบดีเอ็นเอและไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 3:1 คือ hkxhk 

- เครื่องหมายที่แม่มีจีโนไทป์แบบเฮเทอโรไซกัส การกระจายตัวในลูกมีการ
ปรากฏแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 1:1 คือ abxaa และแถบดีเอ็นเอที่มีการปรากฏเฉพาะในแม่ การกระจาย
ตัวในลูกมีการปรากฏแถบดีเอ็นเอและไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 1:1 คือ lmxll 

- เครื่องหมายที่พ่อมีจีโนไทป์แบบเฮเทอโรไซกัส การกระจายตัวในลูกมีการ
ปรากฏแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 1:1 คือ aaxab และแถบดีเอ็นเอที่มีการปรากฏเฉพาะในพ่อ การกระจาย
ตัวในลูกมีการปรากฏแถบดีเอ็นเอและไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 1:1 คือ nnxnp 

 โดยจะน้าเครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาข้ึนมาเพิ่มลงในแผนที่พันธุกรรมใน clone B 
และ clone D ของ Ukoskit et al. (2014) ด้วยโปรแกรม JoinMap Version 3.0 (Stam and Van 
Ooijen, 1995) โดยใช้ค่า LOD ต่้าสุด 4.0 และสูงสุด 10.0 ซึ่งเครื่องหมาย ILP ที่จะน้ามาเพิ่มลงใน
แผนที่พันธุกรรมนั้นจะต้องเป็นเครื่องหมายที่ให้โพลิมอฟิซึมในตัวอย่างประชากรลูกผสมปาล์มน้้ามัน
จ้านวน 208 ตัวอย่าง  

 
3.3.4 การวิเคราะห์ QTLs 

ใช้แผนที่พันธุกรรมของ Ukoskit et al. (2014) ที่เพิ่มเครื่องหมาย ILP ที่ได้แล้ว
ในการวิเคราะห์ QTLs ของลักษณะที่เกี่ยวข้องกับผลผลิตปาล์มน้้ามัน โดยเก็บข้อมูลฟีโนไทป์ของ
ประชากรลูกผสมทั้งหมดจ้านวน 208 ต้น จาก ห้างหุ้นส่วนจ้ากัด โกลเด้นท์เทอเนร่า จ้ากัด ในปี พ.ศ. 
2552 และ 2558 ในการทดลองนี้ใช้เครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาจากยีน MADs box และยีนก้าหนด
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เพศซึ่งมีโพลิมอฟิซึมในตัวอย่างประชากรลูกผสมจ้านวน 208 ตัวอย่าง มาวิเคราะห์ QTLs กับ
ลักษณะทุกลักษณะ การวิเคราะห์ QTL mapping โดยใช้ Kruskal–Wallis nonparametric rank-
sum test (KW) และ multiple QTL analysis model (MQM) ด้วยโปรแกรม MapQTL version 
4.0 (Van Ooijen et al. 2002) ซึ่งข้ันตอนของ KW จะถูกใช้เพื่อทดสอบความสัมพันธ์ระหว่าง
เครื่องหมายกับลักษณะปริมาณที่ระดับนัยส้าคัญ P<0.01 ถ้าค่านัยส้าคัญของ QTL ถูกตรวจพบด้วย 
KW จะได้รับการทดสอบแล้วว่าเป็นปัจจัยที่เป็นไปได้โดยใช้ตัวเลือกการเลือกปั จจัยอัตโนมัติใน 
MapQTL ตัวเลือกนี้ถูกออกแบบเพื่อปรับกับการตรวจสอบสมมุติฐานของ QTL โดยใช้ MQM เพื่อ

ก้าหนดค่า LOD ของ genome-wide (αG) และ chromosome-wide (αC) ที่ระดับนัยส้าคัญ 
P<0.05 1,000 permutations ถูกด้าเนินการเพื่อใช้บอกระดับค่านัยส้าคัญ ซึ่ง QTLs จะถูกพิจารณา
ค่านัยส้าคัญ เมื่อค่า LOD สูงกว่า genome-wide threshold หรือ significance thresholds ซึ่งทั้ง 
2 ค่าที่พบพร้อมกันเพื่อ chromosome-wide LOD threshold (Ukoskit et al., 2014) 
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บทที่ 4  
ผลการวิจัย 

 
4.1 การสืบค้นข้อมูลยีนท่ีเกี่ยวข้องกับยีน MADs box และ ยีนกา้หนดเพศ 
 

เมื่อท้าการค้นหายีนก้าหนดเพศและยีน MADs box จากวารสารที่มีการศึกษายีนทั้ง
สองกลุ่ม โดยจะเลือกยีนที่มีการศึกษาถึงการแสดงออกและหน้าที่ของยีนในวารสารนั้นที่เกี่ยวข้องกับ
การก้าหนดเพศและ MADs box หรือยีนที่อยู่ในกลุ่มของยีนก้าหนดเพศและยีน MADs box เมื่อ
คัดเลือกยีนที่ต้องการแล้ว จากนั้นน้ายีนที่คัดเลือกไปสืบค้นหาล้าดับ EST จากฐานข้อมูล NCBI ซึ่ง
สามารถพบยีนได้ทั้งหมด 50 ยีน แบ่งออกเป็นเป็นยีนก้าหนดเพศจ้านวน 13 ยีนและยีน MADs box 
จ้านวน 37 ยีน ดังตารางที่ 4.1 

 
ตารางท่ี 4.1 แสดงรายช่ือ, แหล่งที่มาและขนาดของยีนในกลุ่ม MADs box และยีนก้าหนดเพศ  
 

MADs box genes Abbreviation References Size of genes 

GLOBOSA1 GLO1 Adam et al., 2007 10,985 

GLOBOSA2 GLO2 Adam et al., 2007 24,104 

AGAMOUS1 AG1 Adam et al., 2007 28,546 

AGAMOUS2 AG2 Adam et al., 2007 13,468 

AGAMOUS-Like2-1 AGL2-1 Adam et al., 2007 34,002 

AGAMOUS-Like2-2 AGL2-2 Adam et al., 2006 24,479 

AGAMOUS-Like2-3 AGL2-3 Adam et al., 2006 37,063 

AGAMOUS-Like2-4 AGL2-4 Adam et al., 2006 21,243 

AGAMOUS-Like2-5 AGL2-5 Adam et al., 2006 7,621 

AGAMOUS-Like6-1 AGL6-1 Kim et al., 2013 3,388 
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ตารางที่ 4.1 (ต่อ) 
 

MADs box genes Abbreviation References Size of genes 

SQUAMOSA2 SQUA2 Adam et al., 2007 16,789 

SQUAMOSA3 SQUA3 Adam et al., 2007 45,214 

DEFICIENS1 DEF1 Adam et al., 2007 6,675 

sativa MADS STMADS11 Adam et al., 2006 12,408 

Elaeis guineensis MADs3 EgMADS3 Alwee et al., 2006 23,699 

Elaeis guineensis MADs4 EgMADS4 Alwee et al., 2006 10,014 

Elaeis guineensis MADs5 EgMADS5 Alwee et al., 2006 21,243 

Elaeis guineensis MADs8 EgMADS8 Alwee et al., 2006 34,002 

Elaeis guineensis MADs9 EgMADS9 Alwee et al., 2006 32,775 

Elaeis guineensis MADs11 EgMADS11 Alwee et al., 2006 12,587 

Elaeis guineensis MADs12 EgMADS12 Alwee et al., 2006 10,403 

Elaeis guineensis MADs14 EgMADS14 Alwee et al., 2006 45,214 

Elaeis guineensis AD1 EgAD1 Beulé et al., 2011 5,898 

Elaeis guineensis RING1 EgRING1 Beulé et al., 2011 13,034 

Elaeis guineensis FB1 EgFB1 Beulé et al., 2011 9,794 

Elaeis guineensis PHOS1 EgPHOS1 Beulé et al., 2011 34,909 

GT119493 GT119493 Beulé et al., 2011 750 

GT119578 GT119578 Beulé et al., 2011 1,619 

GT119987 GT119987 Beulé et al., 2011 570 
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ตารางที่ 4.1 (ต่อ) 
 

MADs box genes Abbreviation References Size of genes 

GT120040 GT120040 Beulé et al., 2011 4,339 

GT120266 GT120266 Beulé et al., 2011 1,642 

GT120324 GT120324 Beulé et al., 2011 1,538 

GT120344 GT120344 Beulé et al., 2011 1,336 

GT120393 GT120393 Beulé et al., 2011 1,020 

Sex-determination genes Abbreviation References Size of genes 

Tasselseed 1 TS1 Kim et al., 2007 15,448 

anther ear 1 AN1 Kim et al., 2007 26,774 

Alcohol Dehydrogenase1 Adh1 Kinney et al., 2003 19,655 

indeterminate spikelet1 Ids1 Chuck et al., 2007 19,234 

Isopentenyltransferase-1  Ipt1 Lindner etal., 2014 47,004 

APETALA2 AP2 Chuck et al., 2007 6,097 

Glossy15 Glossy15 Lauter et al., 2005 82,351 

Dwarf1 D1 Kim et al., 2007 31,277 

Dwarf2 D2 Kim et al., 2007 31,142 

Dwarf3 D3 Kim et al., 2007 37,946 

Dwarf8 D8 Kim et al., 2007 20,442 

 Cucmber sativus-1-
aminocyclopropane-1-
carboxylate synthase 1 

CS-ACS1 Mathooko et al., 1999 56,902 
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ตารางที่ 4.1 (ต่อ) 
 

MADs box genes Abbreviation References Size of genes 

Cucmber sativus-1-
aminocyclopropane-1-
carboxylate synthase 2 

CS-ACS2 Mathooko et al., 1999 56,902 

 
และเมื่อได้ล้าดับ EST ของยีนต่างๆแล้วจะน้าล้าดับ EST ของแต่ละยีนมาเปรียบเทียบ

กับจีโนมของปาล์มน้้ามันโดยใช้โปรแกรม BLAST เพื่อค้นหาอินทรอนของยีนแต่ละยีนโดยสามารถพบ
จ้านวนอินทรอนของแต่ละยีนได้แตกต่างกัน สามารถพบจ้านวนอินทรอน ของแต่ละยีนโดยเฉลี่ย
จ้านวน 3.5 อิทรอนต่อยีน จากการค้นหาอิทรอนในยีน MADs box สามารถพบจ้านวนอินทรอนได้
มากที่สุดจ้านวน 5 อินทรอน จาก 9 ยีน คือยีน GLO1, GLO2, AGL2-3, AGL2-4, EgMADS8, 
EgMADS, EgMADS11, EgMADs12 และ GT120266 และจ้านวนอินทรอนที่น้อยที่สุดที่พบจากยีน 
MADs box จะมีจ้านวน 1 อินทรอน จาก 7 ยีน คือยีน AG1, AG2, AGL2-6, DEF, STMADS11, 
GT119472 และ GT119493 ส้าหรับอินทรอนที่พบในยีนก้าหนดเพศพบยีนที่มีจ้านวนอินทรอนมาก
ที่สุด 8 อินทรอน จากยีน 3 ยีน คือยีน TS1, AN1 และ D2 และพบจ้านวนอินทรอนที่น้อยที่สุด
จ้านวน 1 อินทรอน จากยีน 5 ยีน คือยีน D1, D8, CS-ACS1, EgAD1, EgRING1 และ EgPHOS1 
โดยยีนในกลุ่ม MADs box ที่มีขนาดใหญ่ที่ที่สุดคือยีน AGAMOUS-Like2-2 ซึ่งมีขนาด 6,333 นิวคลี
โอไทด ์และยีนที่มีขนาดเล็กที่สุดคือยีน GT119987 โดยมีขนาด 570 นิวคลีโอไทด์ ส้าหรับยีนในกลุ่ม
ยีนก้าหนดเพศที่มีขนาดใหญ่ที่สุดคือยีน anther ear 1 มีขนาด 12,539 นิวคลีโอไทด์ และยีนที่มี
ขนาดเล็กที่สุดคือยีน CS-ACS1 ซึ่งมีขนาด 683 นิวคลีโอไทด (ตารางที่ 4.1) 
 
4.2 การออกแบบไพรเมอร์เพ่ือใช้ในการพัฒนาเครื่องหมาย ILP 
 

จากการค้นหาล้าดับ EST ของยีนและรวบรวมยีนที่เกี่ยวข้องกับ MADs box และยีน
ก้าหนดเพศ แล้วท้าการเปรียบเทียบล้าดับ EST กับจีโนมของปาล์มน้้ามันเพื่อหาบริเวณอินทรอนจาก
ยีนทั้ง 50 ยีนซึ่งสามารถค้นหาอินทรอนได้ทั้หมดจ้านวน 163 อินทรอน และน้ามาออกแบบไพรเม
อร์บริเวณเอ็กซอนให้คร่อมบริเวณอินทรอน พบว่าสามารถออกแบบไพรเมอร์ได้ทั้งหมด 139 คู่ โดย
แบ่งเป็นไพรเมอร์ที่ออกแบบจากยีน MADs box ทั้งหมด 96 คู่ และไพรเมอร์ที่ออกแบบจากยีน
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ก้าหนดเพศทั้งหมด 43 คู่ ดังตาราง 4.2 โดยเครื่องหมายทั้งหมดจะถูกน้าไปเพิ่มปริมาณตัวอย่างดีเอ็น
เอด้วยวิธีพีซีอาร์เพื่อใช้ในการประเมินประสิทธิเครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาข้ึนได้, ใช้ในการศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของปาล์มน้้ามนัและใช้ในการวิเคราะห ์QTL ลักษณะที่เกี่ยวข้องกับผลผลิต
ของปาล์มน้้ามันต่อไป 

 
ตารางท่ี 4.2 แสดงไพรเมอร์ ILP ที่พัฒนาได้ทัง้หมด 139 คู่ 
 

No. Primers Forward primer (5'-3') Reverse primer (3'-5') Tm (◦C) Product 

1 GLO1-1 AGCTCCGGCAAGATGTC AGTTATGCTGGTACCTCTCG 56 157 

2 GLO1-2 AGTTATGCTGGTACCTCTCG CTGGCAAGAAGCTCTG 55.8 466 

3 GLO1-3 CTGGCAAGAAGCTCTG TTTCTTGATCCGGTCG 56 160 

4 GLO1-4 TTTCTTGATCCGGTCG AAGAAAGAGAATGACAACAT 52 183 

5 GLO1-5 AAGAAAGAGAATGACAACAT CAGTGAGTTCAGATCCTC 56 157 

6 GLO2-1 CAGTGAGTTCAGATCCTC CCTCCAGAATGGTCTCAT 55.8 162 

7 GLO2-2 CCTCCAGAATGGTCTCAT TCTTCTTGAGCTTCTTCA 56 456 

8 GLO2-3 TCTTCTTGAGCTTCTTCA AGAGGAGAACAAGCATCTGAC 56 159 

9 GLO2-4 AGAGGAGAACAAGCATCTGAC CCAGTTCCCTTACATTTGCATC 58.1 163 

10 GLO2-5 CCAGTTCCCTTACATTTGCATC GGGAAGATGTCCGAGTA 56 624 

11 AG1 CATCTCCCCTTCTCCAC GTGCAGCTACCTCTTG 60 263 

12 AG2 CTCCTCCACTTTCCCATCTT GGCCGATCCAGCGTAG 58.1 256 

13 AGL2-1-1 ATGCAACTATGGTGCTCCG GCACGTGCTTTTAGTTTCAAG 56 820 

14 AGL2-1-2 ACGTGCTGAAGCCTTAC CTCCTTGCTGCTGAGTG 62 219 

15 AGL2-1-3 TGCAGATCTTCAACGAAAG TTTATTGGCCTCACATAGCA 61.2 414 

16 AGL2-1-4 AGGCCAATAAAAGTCTAAGG ACTTGCTGCTGACCA 55.8 242 

17 AGL2-2-1 TAAAAGCACGTGTTGAAGC TGCTGAGTGGACCCAA 58.1 231 

18 AGL2-2-2 TGCTTGATCAGCTTGCAG TTTTGTTGGCCTCACATAGC 60 414 

19 AGL2-2-3 ATGTGAGGCCAACAAAAG ACTTGCTGCTGACCA 58.1 162 
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ตารางที่ 4.2 (ต่อ) 
 

No. Primers Forward primer (5'-3') Reverse primer (3'-5') Tm (◦C) Product 

20 AGL2-3-1 GCACGTGTTGAAGCATTAC TGCTGAGTGGCCCTA 56 202 

21 AGL2-3-2 TTGAGCGGCAACTAGA CAAGTTGATCGAGCATGTAT 56 406 

22 AGL2-3-3 TGCAGATCTTCAACGAAGG AGGCGCTGCAGCAAT 56 934 

23 AGL2-4-1 GAAGCTGCTGCTCCG CTCTTGCCTTCAGCCTCA 56 932 

24 AGL2-4-2 GGCAAGAGTTGAGTTTCTG TACTTAGTGGGTCCAAGT 56 245 

25 AGL2-4-3 GCTCGATCAGCTTTGTG TTTGTTTCCTGCATCTCT 52.7 935 

26 AGL2-4-4 ATGCAGGAAACAAACAGAT CAATTGGAGGGGATTTTG 53.9 153 

27 AGL2-4-5 CAGCCATTGGCATGT CCTCCGTTTGGCTGG 53.9 165 

28 AGL2-5-1 GAACAAGTGTTGCAAGAAGTAAA TATCCATGACCACTGGAGGG 56 551 

29 AGL2-5-2 GAGGAATTCTTCCAGCCATTG TCTCCTTTGTTTGACTGGTCT 56 167 

30 AGL6-1 TCTTGGAGAAATAAATAAGCAGC CAAGATCCTTGAATGGCTCTAA 56 234 

31 SQUA2-1 GCAGAAAGAGCCCTTGTAGA CCTTGGACCTTAGTTCACCAT 56 184 

32 SQUA2-2 GAACTAAGGTCCAAGGTCG GTTCTTTAAATGTCAAAGATTCAAG 56 152 

33 SQUA3-1 TATTCAAATGCGGAAAAAGCTC CAACCTTAGATTTCAGTTCACC 56 186 

34 SQUA3-2 ATCTAAGGTTGAGGCTCT GCGCTAAGGAGTCAAGT 56 146 

35 SQUA3-3 GGCTTGAGAGTGCTTTGAGA CCGAAGCTCAGCAATTGAATC 56 292 

36 SQUA3-4 TGCAAGAGCAGAATTGC TTCGCAGTGTGGATGT 56 166 

37 DEF1 TGAAGCTCACAAAAATTTACTGC ATCCACAAAACCATAAACTGGG 56 195 

38 STMADS11 GTAGAAAGAAAAGAGATCCG CCTTATCTGAATCTTCTCCCT 56 319 

39 Ts1-1 CGATCTCATCAGAAGGCAAG AATTGGGTGATCATTTGAAGT 53.9 363 

40 Ts1-2 TCTACGGTCCGCCTGAATCT CCGGTCAACAAATGGGAGGT 53.9 319 

41 Ts1-3 CCATGCCTAACATGGCACTT AACTCATCGTCGCGCAGC 56 581 

42 Ts1-4 ATGATACCCCTGACATCATA AGCAGTTGCAATCACCC 56 278 
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ตารางที่ 4.2 (ต่อ) 
 

No. Primers Forward primer (5'-3') Reverse primer (3'-5') Tm (◦C) Product 

43 Ts1-5 GATTGATCAAGTCTAATCCTTC AATGGATCCTCCGCTC 56 252 

44 Ts1-6 AGGCCTCCAACCAATACAG AGACTTATTCCTCCTATCCTCC 56 682 

45 Ts1-7 GGGTCCAACCCACCAG GCCCCTTAGCTCCTTCAA 56 336 

46 An1-1 GCGTCGTCGCGCTAA GAAGGGAAGGCGATCTCA 56 200 

47 An1-2 TCCTGCGTTGCAAGAT TCCCAGTCCAAGTCAAG 52 222 

48 An1-3 GAGCAACGAGAGGTGCCTCAA CAGCCCACATGTGCTCGAA 56 186 

49 An1-4 CCTTGGAATCTCCCGGTAT CTAGAATTCCTTGCCCAACAA 56 184 

50 An1-5 TGTGGATGACACGGC TCCCAGTGACTGCTTG 52 251 

51 An1-6 GCGGATGACGTTTGGATT GGCAAGCTCCAGATACAC 56 159 

52 An1-7 CAGGCACTCCATCAGGT CGGCTGCCAGAAAATAGG 61.2 233 

53 Adh1-1 GACCAGACGCTGCTACA GCATTGGAAATGTTTCCGTC 56 407 

54 Adh1-2 GTCATTGTGTGCGTTATGTA CGCTCTCAAGTGCCAT 56 268 

55 Ids1-1 GCAAGTTAAGAAGAGCAGAAG ATCGCAGCTCGATCATA 56 455 

56 Ids1-2 GAGTTGACGCTGACATCAAT GGTCACCCCTCTGTATTTTG 56 243 

57 Ids1-3 CGCATGGGACAATTCCTT GGGCTCAAAGTTGGTAAC 56 510 

58 Ids1-4 AAGGAGAGTTGCTTACTGAG GAATTGGATGCCCATTGA 56 217 

59 Ipt-1 GTCGCGTCTGGCGAT TCAATGGTGCCCAGGAG 56 238 

60 Ipt-2 CGTCCGTGGAATTCACTT GGATCCTGTTTGCCGC 56 611 

61 AP2-1 ATCGCCGCTCGATCA AATACCGTGGGGTCACT 62 514 

62 AP2-2 CCTAGAGCTTCCTCTTGGAAAT GATGATTATGAGGAGGATCTGAA 56 205 

63 AP2-3 GGATCGAAGTTGGTCACTGC TTGCACAAGTGTGGGAGATGG 56 432 

64 Glossy15-1 TCGAGAAGTTCCCAGTACC CCCCACGAAACTTGATCG 56 588 

65 Glossy15-2 TGGATGATTATGAGGAGGATCT CGTCTAAGTACATGGACAAAT 56 181 
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ตารางที่ 4.2 (ต่อ) 
 

No. Primers Forward primer (5'-3') Reverse primer (3'-5') Tm (◦C) Product 

66 Glossy15-3 TTTAGGGGTGTGACCTTGCACAAA TCAGTGTTGAAGAGGCCCAGG 56 269 

67 Glossy15-4 GGCTGCAATCAAGTGTCAT AAAGGTCAAGATTGTGCTCAG 56 211 

68 D1-1 TAAGCTCATGTGGTCGGAG GCATCAGCGTTATCAACC 56 250 

69 D2-1 TCTTTCCCAAGATTGATGAGTTC TTTTCAATGCTAGCTATTTGCTTC 56 409 

70 D2-2 CTTGTTCTTGGTACCCTTTC GAGGGAATCAAGCATGTC 56 209 

71 D2-3 CTTCGATGATGGCTGTCAAA GCATCCTCTGCTGACTTC 56 211 

72 D2-4 AAGTCCTTGAGTTTCACTCG ACAACTGTGGCAATCCTTAG 56 160 

73 D2-5 GGAAAACAACCCAAGATGTG CCTTGTGTAAACATAAATTCTCCA 56 204 

74 D2-6 CCCATTTTTGTATCCTGAACC CCTCCTCCACCAAACATCAT 56 207 

75 D2-7 GACAGCAGAAATCGCAACATT CATTGGGAGCTTCAACTCTTG 56 413 

76 D3-1 TTTTGATGGATGACGACCTG AATCCAGGGATGTTAATGGC 52 353 

77 D3-2 CCATTAACATCCCTGGATTTGC AAGATTCATGACCAGCATTGAG 56 551 

78 D3-3 ATGTGGGCCACTGTGTTTCT ACTTCTGTACCAAGTCTGAACTC 56 598 

79 D8-1 GAGCATGCTGTCCGAG AGAGGAGGAAGAGGAGG 52 329 

80 CS-ACS1-1 AGGAATTAGCAACGCATCTC GAAGATCCTTATGATGCTGTCA 56 523 

81 CS-ACS2-1 CTGGGTGTTGCTTCAAATAGTTC CCTTCAGGAGTCATTCAGATGGG 56 231 

82 CS-ACS2-2 AATGCGGTCAGGGTCAAAT GCCTTGTTTCAAGACTACCAT 56 227 

83 CS-ACS2-3 GACTGGGATTATGTTGACTCC GCGTTGCTAATTCCTACTCC 56 276 

84 EgAD1-1 GAGCACTCTCGGCGAAT GCACAGTTGCTTTCTCTCAA 56 298 

85 EgRING1-1 CAGCAGCAGAGCTGAA AGTCTCAGATTCCCAGTC 53.9 360 

86 EgFB1-1 ACCAAATCATTGGATTTCCTCATCA GCTGAATTTGTCCTACTGCCA 56 124 

87 EgFB1-2 CTTCTCCATTAAGCGGGC CAAGTCGCTATGATTCACCT 56 402 

88 EgFB1-3 TTGGTGTCCAAGATTGTCCAT ATCTCCCATATTTCCTTCTCTCC 56 110 
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4.3 การเพ่ิมปรมิาณดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมาย ILP 
 

ไพรเมอร์ ILP ทั้งหมด 139 คู่ ถูกน้ามาเพิ่มปริมาณจีโนมมิกดีเอ็นเอของปาล์มน้้ามัน
จ้านวน 43 ตัวอย่าง (ตัวอย่าง 41 ตัวอย่างรวมทั้ง clone B  และ clone D) ด้วยวิธีพีซีอาร์ เพื่อ
ศึกษาประสิทธิภาพในการให้โพลิมอฟิซึมและการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ และศึกษาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมของปาล์มน้้ามัน ผลจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยวิธีพีซีอาร์พบว่าเครื่องหมายที่
พัฒนาจาก MADs box  และยีนก้าหนดเพศสามารถท้าพีซีอาร์ส้าเร็จได้ครบทุกคู่ทั้ง  139  ่ไพรเมอร์ 
และพบว่ามี 53.24% (74/139) ที่ให้โพลิมอฟิซึมและไม่แสดงโพลิมอฟิซมึ 46.76% (65/139) (ตาราง
ที่ 4.3)  

 
ตารางท่ี 4.3 ร้อยละการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกริิยาพซีีอาร์ของเครือ่งหมาย ILP ทั้ง 139 คู่ ที่
ประเมินได้จากตัวอย่างปาล์มน้้ามัน 43 ตัวอย่าง 
 
 MADs box Sex-determination total 

PCR success rate 100% (96) 100% (43) 139 (100%) 

Polymorphic 56.25% (54) 46.51% (20) 53.24% (74/139) 

Monomorphic 43.75% (42) 53.49% (23) 46.76% (65/139)  

 
4.4 การประเมินประสิทธิภาพเครื่องหมาย ILP 
 

ผลจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยวิธีพีซีอาร์กับตัวอย่างปาล์มน้้ามัน 43 ตัวอย่าง (รวม 
clone B และ clone D) กับคู่ไพรเมอร์ 139 คู่ไพรเมอร์ โดยพบไพรเมอร์ที่สามารถแสดงโพลิมอฟิซึม
ได้ทั้งหมด 74 เครื่องหมาย เมื่อนับแถบดีเอ็นเอแล้วน้ามาประเมินประสิทธิภาพเครื่องหมาย ILP โดย
การค้านวณหา จ้านวนแอลลีล (NA;number of allele)  จ้านวนจีโนไทป์ (NG;nuber of 
genotype)  ค่า Gene Diversity  ค่า Heterozygosity (H)  และค่าPIC (Polymorphism 
information content)  พบว่ามีจ้านวนแอลลีลรวมทั้งหมด 264 แอลลีล โดยจ้านวนแอลลีลที่พบจะ
อยู่ในช่วง 2 ถึง 7 แอลลีล  ซึ่งมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 3.26  เครื่องหมายที่ให้จ้านวนแอลลีลสูงที่สุดจ้านวน 
7 แอลลีลต่อไพรเมอร์ คือ เครื่องหมาย AGL2-2-3, An1-4 และ GT120393-2 และเครื่องหมายที่ให้
จ้านวนแอลลีลน้อยที่สุดจ้านวน 2 แอลลีล มีทั้งหมด 30 เครื่องหมาย ดังตาราง 4.4 จ้านวนจีโนไทป์ที่
ได้จากการวิเคราะห์พบว่ามีจ้านวนจีโนไทป์ทั้งหมด 325 จีโนไทป์ ซึ่งมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 4.01 โดยมี
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เครื่องหมาย 1 เครื่องหมาย ที่ให้จ้านวนจีโนไทป์สูงที่สุดคือ 18 จีโนไทป์ ซึ่งคือเครื่องหมาย An1-4  
เมื่อค้านวณค่า Gene Diversity  พบว่ามีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 0.38 ซึ่งมีค่าต่้าสุดคือเครื่องหมาย M5-3 มี
ค่าเท่ากับ 0.047 และมีค่าสูงสุดคือเครื่องหมาย An1-4 มีค่าเท่ากับ 0.81 เมื่อค้านวณหาค่า 
Heterozygosity พบว่ามีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 0.42 ซึ่งมีค่าต่้าสุดคือเครื่องหมาย M5-3 มีค่าเท่ากับ 0.048 
และมีค่าสูงสุดคือเครื่องหมาย AGL2-4-4 มีค่าเท่ากับ 0.98  และเมื่อค้านวณหาค่า PIC พบว่ามี
ค่าเฉลี่ย 0.34 ซึ่งมีค่าต่้าสุดคือเครื่องหมาย M5-3 มีค่าเท่ากับ 0.045 และมีค่าสูงสุดคือเครื่องหมาย 
An1-4 มีค่าเท่ากับ 0.78  ดังตารางที่ 4.4 

 
ตารางท่ี 4.4 แสดงความแปรปรวนของแอลลลีของเครื่องหมาย ILP ที่มีโพลิมอฟซิึม ระหว่างตัวอย่าง
ปาล์มน้้ามัน 41 ตัวอย่าง 

 

Marker GenotypeNo AlleleNo GeneDiversity Heterozygosity PIC 

GLO1-1 7.0000 6.0000 0.4159 0.3721 0.3822 

GLO1-3 7.0000 4.0000 0.6478 0.4750 0.5840 

GLO1-4 3.0000 2.0000 0.4717 0.3333 0.3604 

GLO2-1 5.0000 3.0000 0.6055 0.3023 0.5276 

GLO2-2 2.0000 2.0000 0.1095 0.1163 0.1035 

GLO2-3 3.0000 3.0000 0.1106 0.0233 0.1065 

GLO2-4 3.0000 2.0000 0.4717 0.3333 0.3604 

AG2 3.0000 2.0000 0.4543 0.5116 0.3511 

AGL2-1-2 3.0000 2.0000 0.1687 0.1395 0.1545 

AGL2-1-3 4.0000 4.0000 0.3058 0.3488 0.2886 

AGL2-1-4 3.0000 3.0000 0.2674 0.1163 0.2500 

AGL2-2-1-1 3.0000 2.0000 0.2423 0.2308 0.2129 

AGL2-2-1-2 5.0000 4.0000 0.2311 0.1538 0.2176 

AGL2-2-3 7.0000 7.0000 0.6181 0.8250 0.5918 

AGL2-3-1 5.0000 5.0000 0.1576 0.1667 0.1540 

AGL2-4-1 2.0000 2.0000 0.1120 0.1190 0.1057 

AGL2-4-3 3.0000 2.0000 0.0673 0.0233 0.0651 
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ตารางที่ 4.4 (ต่อ) 
 

Marker GenotypeNo AlleleNo GeneDiversity Heterozygosity PIC 

AGL2-4-4 3.0000 4.0000 0.5441 0.9767 0.4399 

AGL2-4-5 3.0000 3.0000 0.5051 0.8372 0.3989 

SQUA3-1 3.0000 3.0000 0.0898 0.0930 0.0878 

SQUA3-2 3.0000 3.0000 0.0679 0.0698 0.0666 

SQUA3-3 4.0000 4.0000 0.3888 0.4878 0.3434 

SQUA3-4 3.0000 2.0000 0.3084 0.1905 0.2608 

GLO2-5 2.0000 2.0000 0.2041 0.2308 0.1833 

AGL2-1-1 2.0000 2.0000 0.1120 0.1190 0.1057 

Ts1-1 4.0000 4.0000 0.4447 0.5714 0.3984 

Ts1-2 5.0000 3.0000 0.5666 0.3750 0.4773 

Ts1-3 3.0000 3.0000 0.4557 0.2439 0.4108 

Ts1-4 5.0000 5.0000 0.5819 0.8000 0.5383 

Ts1-5 2.0000 2.0000 0.1841 0.2051 0.1671 

Ts1-7 3.0000 3.0000 0.3397 0.4000 0.3135 

An1-1 3.0000 2.0000 0.4888 0.2000 0.3693 

An1-3 2.0000 2.0000 0.2276 0.2619 0.2017 

An1-4 18.0000 7.0000 0.8067 0.6410 0.7802 

An1-5 2.0000 2.0000 0.4543 0.6977 0.3511 

An1-6 4.0000 4.0000 0.4416 0.5500 0.4067 

An1-7 12.0000 5.0000 0.6621 0.3810 0.6053 

Adh1-1 4.0000 4.0000 0.1939 0.2093 0.1867 

Ids1-1 2.0000 2.0000 0.3439 0.4412 0.2847 

Ids1-2 4.0000 4.0000 0.2210 0.2439 0.2086 

Ids1-3 4.0000 3.0000 0.3023 0.1765 0.2759 

Ids1-4 5.0000 5.0000 0.4475 0.5500 0.4189 
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ตารางที่ 4.4 (ต่อ) 
 

Marker GenotypeNo AlleleNo GeneDiversity Heterozygosity PIC 

Ipt1 6.0000 6.0000 0.4028 0.4750 0.3843 

Ipt2 8.0000 4.0000 0.6812 0.7838 0.6329 

AP2-1 2.0000 2.0000 0.4082 0.5714 0.3249 

AP2-2 4.0000 4.0000 0.6487 0.9535 0.6025 

Glossy15-1 6.0000 3.0000 0.5089 0.5000 0.4519 

Glossy15-2 4.0000 4.0000 0.5668 0.7632 0.5264 

D2-6 4.0000 4.0000 0.3352 0.3902 0.3131 

D8-1 (1) 6.0000 3.0000 0.6384 0.3235 0.5629 

D8-1 (2) 2.0000 2.0000 0.3457 0.4444 0.2859 

FB1-3 3.0000 3.0000 0.4373 0.5526 0.3958 

PH1-1 2.0000 2.0000 0.0973 0.1026 0.0926 

M4-3 3.0000 3.0000 0.3980 0.5238 0.3355 

M5-1 2.0000 2.0000 0.2401 0.2791 0.2113 

M5-3 2.0000 2.0000 0.0465 0.0476 0.0454 

M8-2 7.0000 4.0000 0.5740 0.5714 0.5214 

M8-3 5.0000 3.0000 0.5882 0.7381 0.5002 

M8-4 6.0000 4.0000 0.5788 0.8571 0.4939 

M9-3 3.0000 3.0000 0.4600 0.6000 0.4102 

M11-3 2.0000 2.0000 0.3107 0.3846 0.2624 

M12-3 2.0000 2.0000 0.2337 0.2703 0.2064 

M14-1 5.0000 5.0000 0.2150 0.2326 0.2086 

M14-3 4.0000 4.0000 0.1114 0.1163 0.1088 

M14-4 2.0000 2.0000 0.2055 0.2326 0.1844 

161-2 3.0000 3.0000 0.2603 0.2927 0.2442 

161-3 3.0000 3.0000 0.5071 0.7073 0.4431 
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ตารางที่ 4.4 (ต่อ) 
 

Marker GenotypeNo AlleleNo GeneDiversity Heterozygosity PIC 

339-1 3.0000 3.0000 0.3956 0.4884 0.3574 

493-1 4.0000 4.0000 0.5714 0.8140 0.5157 

578-1 2.0000 2.0000 0.1723 0.1905 0.1575 

987-1 6.0000 6.0000 0.4370 0.5349 0.4085 

987-2 2.0000 2.0000 0.2726 0.3256 0.2354 

040-1 2.0000 2.0000 0.2712 0.3235 0.2344 

266-1 4.0000 4.0000 0.3143 0.3571 0.2995 

266-2 6.0000 4.0000 0.7117 0.9524 0.6606 

266-3 3.0000 2.0000 0.4766 0.5676 0.3630 

266-4 3.0000 2.0000 0.4950 0.6000 0.3725 

324-1 3.0000 3.0000 0.3699 0.4524 0.3322 

324-2 5.0000 4.0000 0.5416 0.6744 0.4900 

393-1 2.0000 2.0000 0.4673 0.7442 0.3581 

393-2 11.0000 7.0000 0.7915 0.7674 0.7600 

Mean 4.0123 3.2593 0.3818 0.4204 0.3382 

Maximum 18.0000 7.0000 0.8067 0.9767 0.7802 

Minimum 2.0000 2.0000 0.0465 0.0476 0.0454 

 
4.5 การวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมของปาล์มน้้ามัน  
 
 เครื่องหมายที่ให้โพลิมอฟิซึมทั้งหมด 74 เครื่องหมาย ถูกน้าไปวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรม (genetic similarity) และสร้างเดนโดรแกรมของตัวอย่างที่มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมซึ่งรวมทั้ง clone B และ clone D ทั้งหมด 43 ตัวอย่าง เพื่อศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมพบว่า สามารถจัดกลุ่มพันธ์ุปาล์มน้้ามันได้สอดคล้องกับแหล่งที่มาของปาล์มน้้ามัน (ภาพที่ 
4.1) คือ AVROS, Deli Dura, Calabar, Nigeria, DAMI และ Ghana และจากรูปจะเห็นได้ว่าจะมี



68 
 

AVROS 

Deli Dura 

Calabar 

Nigeria 

DAMI 

Ghana 

บางตัวอย่างของปาล์มน้้ามันไม่สามารถจัดกลุ่มในอยู่ในกลุ่มใดได้เนื่องจากตัวอย่างเหล่านั้นเป็นพันธ์ุ
ลูกผสม (hybrid line)  
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
ภาพท่ี 4.1 แสดงเดนโดรแกรม (dendrogram) ที่วิเคราะห์จากเครื่องหมาย ILP 74 เครื่องหมาย 
ด้วยวิธี unweight pair-group method with arithmetic means (UPGMA) ในตัวอย่างปาล์ม
น้้ามันจ้านวน 43 ตัวอย่าง  
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4.6 การเพ่ิมเครื่องหมายลงในแผนท่ีทางพันธุกรรมของปาล์มน้้ามัน 
 

เมื่อน้าเครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาข้ึนทั้ง 139 เครื่องหมาย มาเพิ่มปริมาณดีเอ็เอนของ
ตัวอย่างที่สุ่มจากประชากรลูกผสม F1 จ้านวน 10 ตัวอย่างรวมทั้งพ่อ (clone B) และแม่ (clone D) 
จากลูกผสมทั้งหมด 208 ตัวอย่าง เพื่อค้นหาเครื่องหมายที่มีโพลิมอฟิซึมที่จะน้ามาเพิ่มลงในแผนที่
ทางพันธุกรรมที่มีก่อนหน้าของ Ukoskit et al. (2014) พบว่าเครื่องหมายทุกเครื่องหมายสามารถ
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้คิดเป็น 100% โดยเครื่องหมายที่พัฒนาจากยีน MADS box สามารถให้โพลิ
มอฟิซึมจ้านวน 14 เครื่องหมาย จาก 12 ยีน คิดเป็น 15.9% จากเครื่องหมายที่พัฒนาจากยีน MADs 
box ทั้งหมดและเครื่องหมายที่พัฒนาจากยีนก้าหนดเพศมีโพลิมอฟิซึมจ้านวน 8 เครื่องหมาย 4 ยีน 
คิดเป็น 15.7% จากเครื่องหมายที่พัฒนาจากยีนก้าหนดเพศทั้งหมด ซึ่งรวมเครื่องหมายที่ให้โพลิมอฟิ
ซึมทั้งหมด 22 เครื่องหมาย จาก 16 ยีน คิดเป็น 15.8% จากเครื่องหมายทั้งหมด 139 เครื่องหมาย 
และจากเครื่องหมายที่มีโพลิฟิซึมพบว่าเครื่องหมายที่มีอัตราส่วนคาดหมายการกระจายตัวเป็นแบบ 
1:1 โดยมีเครื่องหมายที่พัฒนาจากยีน MADs box จ้านวน 5 เครื่องหมาย คือ SQUA3-1, AGL2-2-1, 
M12-3, GT119161-3 และ M14-1 และเครื่องหมายที่ออกแบบจากยีนก้าหนดเพศจ้านวน 5 
เครื่องหมาย คือ An1-5, Ids1-3, Ids1-4, D8-1(200) และ TS1-3, พบเครื่องหมายที่ออกแบบจากยีน 
MADs box และยีนก้าหนดเพศจ้านวนละ 1 ยีน มีอัตาราส่วนคาดหมายการกระจายตัวแบบ 3:1 นั่น
ก็คือเครื่องหมาย AGL2-2-3 และ An1-3 ตามล้าดับ, เครื่องหมายที่มีอัตาราส่วนคาดหมายการกระจาย
ตัวแบบ 1:2:1 พบทั้งเครื่องหมายทีอ่อกแบบจากยีน MADs box จ้านวน 7 เครื่องหมาย คือ AGL2-4-
2, GLO1-4, GLO2-4, M4-3, GT120266-1, M5-1 และ GT120393-2 และเครื่องหมายที่ออแบบ
จากยีนก้าหนดเพศจ้านวน 2 เครื่องหมาย คือ An1-1 และ D8-1(700) และ เครื่องหมาย 
GT120393-1 เป็นเครื่องหมายที่ออกแบบจากยีน MADs box พบว่ามีอัตราส่วนคาดหมายการ
กระจายตัวแบบ 1:1:1:1 (ตารางที่ 4.5) 
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ตารางท่ี 4.5 แสดงการวิเคราะหก์ารกระจายตัวในประชากรลูกผสม F1 จ้านวน 208 ต้น 
 
Code Segregating 

marker 
alleles 

Parent 
genotypes 

Progeny phenotype classes Number of segregating marker loci  
in the cross 

   B     x     D      Allelic pattern and 
Segregation ratio 

MADs box 
gene primers 

Sex-determination 
primers 

Total 

1B 

1 allele 

 
 
   ao    x   oo 

                                
                                                   
1:1 

1 1 2 
 

1X  
 
   ao    x   ao 

                                
                                                   
3:1 

1 1 2 
 

2B 

2 alleles 

 
 
   ab    x   aa 

                                
                                                   
1:1 

4 4 8 
 

2D  
 
   aa    x   ab 

                                
                                                   
1:1 

1 - 1 
 

2X  
 
   ab    x     ab 

                                
                                                 
1:2:1 

6 2 8 
 

3X 

3 alleles 

 
 
   ab    x   ac 

                                
                                                
 1:1:1:1 

- 1 1 
 

Total 6 16 22 

 

จากเครื่องหมายที่สามารถให้โพลิมอฟิซึมในตัวอย่างประชากรปาล์มน้้ามัน  208 
ตัวอย่าง จ้านวน 22 เครื่องหมาย น้ามาเพิ่มลงในแผนที่ทางพันธุกรรมที่มีอยู่ก่อนหน้าของ Ukoskit 
และคณะในปี 2014 พบว่าสามารถเพิ่มได้เพียง 13 เครื่องหมาย จากทั้งหมด 22 เครื่องหมาย โดย
เครื่องหมาย An1-5 และ AGL2-2-3 อยู่บนลิงค์เกจที่ 3, เครื่องหมาย AGL2-2-1, GLO1-4 และ 
GLO2-4 อยู่บนลิงค์เกจที่ 4, เครื่องหมาย AGL2-4-2, M5-1 และ GT119161-3 อยู่บนลิงค์เกจที่ 8, 
เครื่องหมาย An1-3 และ GT120266-1 อยู่บนลิงค์เกจที่ 11, เครื่องหมาย D8-1 อยู่บนลิงค์เกจที่ 12 
และเครื่องหมาย SQUA3-1 และ M14-1 อยู่บนลิงค์เกจที่ 16 ดังรูปที่ 4.2 
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ภาพท่ี 4.2 แสดงต้าแหน่งของทั้ง 13 เครื่องหมาย เมื่อน้าไปสร้างแผนที่พันธุกรรมร่วมกบัแผนที่
พันธุกรรมของ Ukoskit et al. (2014) 

1XEtgtMcta120.0

2XGSSRI040*13.0

3XGSSRI49420.0
2BGSSRI01421.1
1DEtcgMcgg0527.4
1BEggtMctg0130.2
1XmEgCIR251832.4
1XEtgaMctc1738.2
1XEtagMcag0542.5
2BAn1_544.6
3XmEgCIR036951.7
1XEgaaMcac2954.3
1XEgaaMcac2759.5
1XAGL2_2_363.1

3XmEgCIR042568.5
2DmEgCIR091274.3
3DmEgCIR354477.6
4XmEgCIR330181.7
2DmEgCIR234787.5
1BEtaaMctt5087.6

1XEtaaMctt6394.4
3XmEgCIR326097.1
1BEtagMcgg43101.9

2BESSR0692108.6

2BGSSRI032119.8

LG3 3XmEgCIR37110.0
2DmEgCIR08863.0
2XM5_14.8
4XGSSRI2907.5
2XAGL2_4_29.4
3XGSSRI25711.9
4XmEgCIR380815.5
1BEtagMcgg4218.8
3XmEgCIR229120.5
2DmEgCIR362222.7
2BmEgCIR024623.0
4XmEgCIR077824.5
1DEtctMcaa5328.1
2XmEgCIR240729.4
1XEggaMctg1831.7
1XEaatMcct3432.4
3XmEgCIR077434.4
1DEgatMctg1935.9
1BEtaaMcag11 1BEtaaMcag1238.1
1BEggcMctg2838.8
1XEtagMctc4140.8
1XEaatMcct4341.9
3XmEgCIR016342.1
1XEttgMcgt0642.9
1DEtagMctc1644.1
1BEgaaMcac0846.3
1DEtctMcga2647.2
2B161_348.9
3XGSSRI48251.0
2BGSSRI30553.6
1DEggcMctg15 3XGSSRI48454.3
1XEttaMctc4254.9
1XEactMcta4457.3
2BGSSRI47660.0
3XmEgCIR332861.7
1BEtctMcga1463.6
4XmEgCIR077565.9
2XGSSRI23667.7
3XmEgCIR311169.7
3XGSSRI28171.2
1XEtatMcag4176.7
3XmEgCIR366877.9
2BGSSRI078_181.2
1XEtgtMctc1983.3
2BmEgCIR244084.1
3XESSR067887.8
1XESSR035193.5
1XEggcMctg1696.8
2DmEgCIR174097.6

LG8

2XGSSRI4510.0
2XGSSRI3136.9
2XmEgCIR355711.8
1BEtatMcag2214.4
2XmEgCIR005919.4
2XGSSRI41223.2
1BEtccMcga1626.0
2XmEgCIR377529.3
2BmEgCIR257736.2
1DEaatMcct4439.1
1BEagtMcta2746.0
2DmEgCIR316049.0
2BmEgCIR259549.9
2DGSSRI37756.1
2XmEgCIR007457.5
2DESSR047059.6
2XESSR062961.3
1BEtctMcaa1362.6
2XmEgCIR376965.6
2XGSSRI34169.0
1XEtctMcaa2473.6
1DEtacMctc0978.0
1DEttaMcga1081.6
1BEtcgMctc1082.2
1DEtacMctc4684.6
1XEtagMctc2986.1
1XGSSRI38488.7
2DGSSRI36593.7
2BmEgCIR323294.7
1XEttaMcga2999.3
2DESSR0515102.1
2BAGL2_2_1103.7
2DESSR0638111.7
1BEtaaMctt13113.6
1BEgacMctg01122.9
1DEaatMcct28125.2
1XEaatMcct08127.9
2DGSSRI231 1BEttcMctc38136.9
1BEttcMctc39139.0
1DEaatMcct53143.4
1BEtacMcag26152.9
1DEtgaMctc29153.0
1XEacaMctt25161.1
1DEtgcMctc06164.4
1BEtgtMctc46166.1
3XmEgCIR3716175.7
2BESSR0607_2183.6
2XGLO2_4187.2
2xGLO1_4191.7
2BGSSRI192194.1
4XGSSRI261200.5
2XSh201.8
2XGSSRI371205.9

LG4

1XEtatMcag010.0
1DEataMctt1011.0
1XEttaMcga0715.3
2DGSSRI42219.5
1BEttaMcga0819.8
1DEtacMctc4723.2
1XAn1_328.9
1BEtgcMctc0229.7
2DGSSRI47431.9
3XmEgCIR3641 2BmEgCIR329334.7
4XGSSRI27338.0
1BEggaMctg0940.6
1XESSR056740.8
2BmEgCIR373943.8
2BGSSRI44245.2
2DGSSRI41850.0
3XGSSR3653*53.7
1XEtctMcaa2154.6
3DGSSR3400*59.9
3XGSSRI28566.9
4XGSSR3362*71.6
3XGSSRI38074.2
3BmEgCIR211076.4
1BEgacMctg0580.1
3XGSSRI28885.1
1BEtttMcga2688.5
1BEtccMcga1491.9
1BEtaaMctt5994.7
1XEactMcaa0898.6
2BESSR0472***101.5
1BEtctMcgt21104.0
1DEtctMcga22108.8
2X266_1111.3
1BEttaMcga01111.7
1XEagtMcta33128.3

LG11

1DEggcMctg090.0

1DEtttMctg2016.6

3XGSSRI466_131.9
2XGSSRI466_235.2

2XGSSRI26343.8

1DEtgtMcga3350.7
3XmEgCIR035354.6
3XmEgCIR329858.9
1DEtaaMctt4062.6
1BEtgtMcga2763.6

2XGSSRI40073.3

2BGSSRI33278.7

2DSQUA3_183.7

1BEgctMctg11102.4
1BM14_1103.9

LG16

2XmEgCIR36720.0
2XESSR04758.1
3XmEgCIR006715.7
2XmEgCIR241417.8
2XmEgCIR173019.6
2XD8_1(700)25.5
1XEgtcMctg0328.8
2XmEgCIR243334.0
1BEtagMcgg1839.8
2BESSR061640.9
1BEtaaMctt0647.2
1XEaatMcct1649.9
1XEgatMctg1351.5
2BGSSRI39855.3
3XGSSRI27259.3
1XEtttMctg3562.3
1XEtagMctc0562.4
1XEtaaMctt5664.0
1XEggaMctg0765.7
2XGSSRI27972.7
1XEtaaMctt6275.6
2XmEgCIR090683.2
1XEtgcMcgg0989.7
3XESSR046496.1
2BmEgCIR0465105.1
2DGSSRI235114.0
3XmEgCIR3825121.8
2BGSSRI497127.0
1DEtgaMctc15134.3
1XEttgMcgt15135.1

4XmEgCIR3538154.5

LG12
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จากนั้นตรวจสอบต้าแหน่งของเครื่องหมายโดยท้าการเปรียบเทียบล้าดับเบสของ

เครื่องหมายทั้ง 13 เครื่องหมายกับล้าดับเบสทั้งจีโนมของปาล์มน้้ามันในฐานข้อมูล NCBI โดยใช้
โปรแกรม  BLAST พบเครื่องหมาย An1-5 และ AGL2-2-3 อยู่บนโครโมโซมที่ 3 ซึ่งต้าแหน่งของ
เครื่องหมายทั้งสองคือ 51,246,918 และ 43,760,713 ตามล้าดับ, เครื่องหมาย AGL2-2-1, GLO1-4 
และ GLO2-4 อยู่บนโครโมโซมที่ 4 และต้าแหน่งของเครื่องหมายบนโครโมโซมคือ 5,550,107, 
17,595,606 และ 1,472,867 ตามล้าดับ, เครื่องหมาย M5-1, AGL2-4-2 และ GT119161-3 มี
ต้าแหน่งบนโครโมโซมที่ 8 คือ 20,541,062, 4,107,879 และ 50,804 ตามล้าดับ, เครื่องหมาย An1-
3 และ GT120266-1  อยู่บนโครโมโซมที่ 11 ซึ่งมีต้าแหน่งคือ 9,085,887 และ 4,309,227 
ตามล้าดับ, บนโครโมโซมที่ 12 พบล้าดับของเครื่องหมาย D8-1 โดยมีต้าแหน่งบนโครโมโซมคือ 
22,667,273 และเครื่องหมาย SQUA3-1 และ M14-1 อยู่บนโครโมโซมที่ 16 และมีต้าแหน่งบน
โครโมโซมคือ 81,56,546 และ 7,080,200 ตามล้าดับ โดยจากการเปรียบเทียบจะแสดงถึงต้าแหน่ง
บนโครโมโซม ดังตารางที่ 4.6 ซึ่งจากผลดังกล่าวพบว่ากลุ่มลิงค์เกจที่มีการเพิ่มเครื่องหมาย ILP ทั้ง 
13 เครื่องหมาย เป็นกลุ่มลิงค์เกจที่ตรงกับโครโมโซมของปาล์มน้้ามันในฐานข้อมูล 
 
ตารางท่ี 4.6 แสดงผลจากการเปรียบเทียบล้าดับเบสของเครื่องหมายกบัจีโนมของปาลม์น้้ามันเพื่อ
ตรวจสอบต้าแหนง่ที่อยูบ่นโครโมโซม 
 

เครื่องหมาย โครโมโซม ต้าแหน่งเริ่มต้นของ
เครื่องหมายบนโครโมโซม 

NCBI acession 

An1-5 3 51,246,918 NC_025995.1 
AGL2-2-3 3 43,760,713 NC_025995.1 
AGL2-2-1 4 5,550,107 NC_025996.1 
GLO1-4 4 17,595,606 NC_025996.1 
GLO2-4 4 1,472,867 NC_025996.1 
M5-1 8 20,541,062 NC_026000.1 

AGL2-4-2 8 4,107,879 NC_026000.1 
GT119161-3 8 50,804 NC_026000.1 

An1-3 11 9,085,887 NC_026003.1 
GT120266-1   11 4,309,227 NC_026003.1 

D8-1 12 22,667,273 NC_026004.1 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/741241901?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=4Z2G41HV015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/741241901?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=4Z4MAWT7014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/741241900?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=15&RID=4Z4VARBT014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/741241900?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=4Z5Y7UWV014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/741241900?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=25&RID=4Z652XYJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/741241896?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=13&RID=4Z2UA5ZY014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/741241896?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=13&RID=4Z6B8JYE014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/741241893?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=4Z46KYB6014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/741241893?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=4Z46KYB6014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/741241892?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=4Z4BF4RU015
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ตาราที่ 4.6 (ต่อ) 
 

เครื่องหมาย โครโมโซม ต้าแหน่งเริ่มต้นของ
เครื่องหมายบนโครโมโซม 

NCBI acession 

SQUA3-1 16 8,156,546 NC_026008.1 
M14-1 16 7,080,200 NC_026008.1 

 
4.7 การวิเคราะห์ QTLs ของลักษณะท่ีเกี่ยวข้องกับผลผลิตปาล์มน้า้มัน 
 

เมื่อน้าแผนที่ทางพันธุกรรมที่ได้ท้าการเพิ่มเครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาแล้วไปวิเคราะห์ 
QTL โดยใช้โปรแกรม MapQTL 4.0 ซึ่งวิเคราะห์หาความสัมพันธ์ระหว่างเครื่องหมาย ILP ที่
พัฒนาข้ึนกับลักษณะที่เกี่ยวข้องผลผลิตปาล์มน้้ามัน โดยใช้วิธีในการวิเคราะห์ QTL 3 วิธีและให้ผล
ดังนี ้

 4.7.1 การวิเคราะห์ QTLs โดยวิธ ีKruskal-Wallis (Single analysis) 
ในการวิเคราะห์ QTL โดยใช้วิธี single marker analysis จะพิจารณา

เครื่องหมายที่แสดงความสัมพันธ์กับลักษณะที่ระดับนัยส้าคัญ P < 0.01 หรือมีค่า p-value น้อยกว่า 
0.01 (Ukoskit et al., 2014) เพื่อให้เกิดความเช่ือมั่นในระดับสูงว่าเป็นความสัมพันธ์ที่แท้จริง
ระหว่างเครื่องหมายกับลักษณะ โดยพบเครื่องหมายที่สัมพันธ์กับลักษณะที่เกี่ยวข้องกับลักษณะ
ผลผลิตของปาล์มน้้ามันทั้งหมด 3 ลักษณะคือ พบเครื่องหมายที่สัมพันธ์กับลักษณะจ้านวนดอกเพศผู้ 
(male inflorescences; MI) จ้านวน 1 เครื่องหมาย คือ D8-1 โดยเป็นเครื่องหมายที่ออกแบบจาก
ยีนก้าหนดเพศ, มีเครื่องหมายที่สัมพันธ์กับลักษณะจ้านวนดอกรวม (total inflorescences; TI) สอง
เครื่องหมาย หนึ่งเครื่องหมายออกแบบจากยีนก้าหนดเพศคือ เครื่องหมาย GT119161-3 และอีก
หนึ่งเครื่องหมายคือ SQUA3-1 เป็นเครื่องหมายทีอ่อกแบบจากยีน MADs box และพบเครื่องหมายที่
สัมพันธ์กับลักษณะน้้าหนักทะลาย (bunch weight; BW) คือเครื่องหมาย AGL2-2-3 ที่ออกแบบจาก
ยีน MADs box โดยจากการวิเคราะห์จะแสดงค่านัยส้าคัญและต้าแหน่งของเครื่องหมายที่สัมพันธ์กับ
ลักษณะต่างๆบนตารางที่ 4.7 
 
 
 
 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/741241888?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=23&RID=4Z6MJTH6014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/741241888?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=4Z4FN53X014
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ตารางท่ี 4.7 ผลการวิเคราะห์ QTLs กับลักษณะที่เกี่ยวข้องกับผลผลิตของปาล์มน้้ามันโดยใช้วิธี 
Kruskal–Wallis analysis 
 
Traits LG Marker Position 

(cM) 
K BxD Genotype class means 

MN 12 D8-1 25.5 ** hkxhk hh: 10.37 hk: 11.81 kk: 9.73 

TI 8 GT119161-3 49.7 ** llxlm ll: 29.91 lm: 28.12  

 16 SQUA3-1 83.7 ** nnxnp nn: 28.43 np: 29.38  
BW 3 AGL2-2-3 61.6 ** hk x h- kk: 6.5 h-: 7.31  

 

หมายเหตุ ** P<0.01 

    MN คือ จ้านวนช่อดอกเพศผู้ 
    TI   คือ จ้านวนช่อดอกทั้งหมด 
    BW คือ น้้าหนักทะลาย   

 
4.7.2 การวิเคราะห์ QTLs โดยวิธ ีInterval mapping 

ส้าหรับการวิเคราะห์ QTLs โดยวิธี Interval mapping เมื่อวิเคราะห์แล้วจะ
คัดเลือกเครื่องหมายที่มีค่า LOD score ตั้งแต่ 2.0 ข้ึนไป และจะต้องมีค่า p-value น้อยกว่า 0.01
จากการวิเคราะห์โดยวิธี kruskal-wallis analysis ซึ่งพบว่าเครื่องหมาย D8-1 ในลิงค์เกจที่ 12 และ
ออกแบบจากยีนก้าหนดเพศสัมพันธ์กับลักษณะจ้านวนดอกเพศผู้ (MI) โดยมีค่า LOD score เท่ากับ 
2.01 (P < 0.01) และมีอิทธิพลต่อความแปรปรวนฟีโนไทป์ 6.1%  และเครื่องหมายที่สัมพันธ์กับ
ลักษณะน้้าหนักทะลาย (BW) คือเครื่องหมาย AGL2-2-3 ในลิงค์เกจ 3 มีค่า LOD score เท่ากับ 
2.39 (P < 0.01) โดยมีอิทธิพลต่อความแปรปรวนฟีโนไทป์ 11.6% (ตารางที่ 4.7) 

 
ตารางท่ี 4.8 ผลการวิเคราะห์ QTLs กับลักษณะที่เกี่ยวข้องกับผลผลิตของปาล์มน้้ามันโดยใช้วิธี 
Interval mapping 
 

Trait LG Marker Position 
(cM) 

LOD %expl Genotype class means 

ac ad bc bd 

MI 12 D8-1 25.5 2.01 6.1 9.80161 11.5656 12.1754 10.3560 

BW 3 AGL2-2-3 61.6 2.39 11.6 8.1419 6.58 6.7507 7.108 
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4.7.3 การวิเคราะห์ QTLs โดยวิธ ีMQM analysis 
 จากผลการวิเคราะห์ QTL โดยวิธี Interval mapping (ตารางที่ 4.7) จะน้าผลที่

ได้มาคัดเลือกเครื่องหมายที่สัมพันธ์กับลักษณะโดยการวิเคราะห์  MQM analysis เพื่อให้ผลที่ได้มี
ความแม่นย้าและมีประสิทธิภาพมากที่สุด โดยพบความสัมพันธ์ระหว่างเครื่องหมายกับลักษณะ
จ้านวนหนึ่งความสัมพันธ์กับลักษณะผลผลิตปาล์มน้้ามันซึ่งก็คือ เครื่องหมาย AGL2-2-3 โดยจะ
สัมพันธ์กับลักษณะน้้าหนักทะลาย (BW) โดยจะมีต้าแหน่งอยู่บนลิงค์เกจที่ 3 ต้าแหน่งที่ 61.6 โดยจะ
มีค่า LOD เท่ากับ 7.71 (ภาพที่ 4.3) และยังพบอีกว่าเครื่องหมาย AGL2-2-3 จะส่งผลต่อลักษณะ
น้้าหนักทะลายของปาล์มน้้ามัน 11.6% และเมื่อท้าการวิเคราะห์ Permutation test เพื่อดูค่า LOD 
score พบว่าค่า LOD score  ของลิงค์เกจที่ 3 มีค่าเท่ากับ 3.1 และค่า LOD score  ของทั้งจีโนมมี
ค่าเท่ากับ 4.6 (ตารางที่ 4.8) จากค่าดังกล่าวที่วิเคราะห์ได้จะน้ามาใช้เป็นเกณฑ์ในการประเมิน
เครื่องหมาย AGL2-2-3 ที่ได้จากการวิเคราะห์ MQM analysis พบว่าเครื่องหมาย AGL2-2-3 มีค่า 
LOD score มากกว่าค่า LOD score  ที่ได้จากการวิเคราะห์ Permutation test  ทั้งสองค่า   
 
ตารางท่ี 4.9 ผลการวิเคราะห์ QTLs กับลักษณะที่เกี่ยวข้องกับผลผลิตของปาล์มน้้ามันโดยใช้วิธี 
MQM analysis และค่า LOD score ที่ได้จากการวิเคราะห ์Permutation test   

 

Trait LG marker Position 
(cM) 

LOD %PVE LOD 

αC 

LOD 
aG 

Genotype class means 
ac ad bc bd 

BW 3 1XAGL2-2-3 61.6 7.71 11.6% 3.1 4.6 6.77 5.64 4.84 5.55 
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ภาพท่ี 4.3 แสดงค่า LOD เครื่องหมาย AGL2-2-3 ที่อยูบ่นลิงค์เกจที่ 3 จากการวิเคราะห์ MQM 
analysis 
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บทที่ 5 
อภิปรายผล 

 
ในปัจจุบันเทคโนโลยีสารสนเทศนั้นมีความส้าคัญและส่งผลอย่างมากต่อการพัฒนา

เครื่องมือทางโมเลกุลโดยเฉพาะเครื่องมือทางโมเลกุลส้าหรับการปรับปรุงพันธ์ุ ซึ่งจากการพัฒนาที่มี
ความก้าวหน้ามากข้ึนในปัจจุบันของเทคโนโลยีสารสนเทศท้าให้มีการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล
ได้มากข้ึน อย่างในงานวิจัยน้ีได้ท้าการพัฒนาเครื่องหมาย ILP ซึ่งเป็นเครื่องหมายโมเลกุลชนิดหนึ่งที่มี
ประสิทธิภาพสูง โดยจะพัฒนาเครื่องหมาย ILP จากล้าดับเบส EST ที่ได้จากการสืบค้นข้อมูลจาก
ฐานข้อมูล NCBI โดยในอันดับแรกจะพิจารณาคัดเลือกยีนที่มีการศึกษาจากวารสารทางวิทยาศาสตร์
แล้วพบว่ายีนน้ันเกี่ยวข้องกับการก้าหนดเพศในปาล์มน้้ามันและยีนที่อยู่ในกลุ่มยีน MADs box โดย
จะเลือกยีนของปาลม์น้้ามันและยีนของพชืที่มีวิวัฒนาการใกล้เคียงกับปาลม์น้้ามันหรือพชืในตระกูลใบ
เลี้ยงเดี่ยว เช่นข้าวโพด, ข้าว เป็นต้น ซึ่งจากรายช่ือยีนที่ได้ท้าการคัดเลือกเพื่อเก็บข้อมูลให้ได้มาก
ที่สุดสามารถน้ามาสืบค้นหาล้าดับเบส EST โดยใช้เครื่องมือทางเทคโนโลยีสารสนเทศได้จ้านวน 50 
EST หรือ 50 ยีน ซึ่งจากการก้าวหน้าของเทคโนโลยีท้าให้สามารถค้นหาล้าดับเบส EST ได้จ้านวน
มากเนื่องจากมีการวิเคราะหห์าลา้ดับเบสเอ็กซอนของยีนหลายยีนแล้วท้าการรวบรวมเปน็ฐานข้อมลูที่
ใหญ่มากขึ้นในปัจจุบัน นอกจากนี้การที่เครื่องมอืทางเทคโนโลยีสารสนเทศที่มีการพัฒนามากข้ึนท้าให้
การออกแบบเครื่องหมาย ILP สามารถท้าได้ง่าย, สะดวกรวดเร็ว และประหยัดค่าใช้จ่ายในการพัฒนา
มากขึ้น  

ส้าหรับการออกแบบเครื่องหมาย ILP จะน้าล้าดับเบส EST ของยีนทั้ง 50 ยีน มา
เปรียบเทียบกบัจีโนมของปาล์มน้้ามันเพื่อค้นหาต้าแหน่งอินทรอนส้าหรับออกแบบไพรเมอร์บนล้าดับ
เบสเอ็กซอนที่มีต้าแหน่งคร่อมอยู่ระหว่างอินทรอนที่ต้องการ ส้าหรับการออกแบบเพื่อให้ได้
เครื่องหมายที่มีประสิทธิภาพควรใช้ล้าดับเบสจีโนมของสิ่งมีชีวิตที่จะศึกษาหรือหากไม่มีล้าดับเบส
จีโนมแล้วก็สามารถที่จะใช้ล้าดับเบสจีโนมของสิ่งมีชีวิตที่มีวิวัฒนาการใกล้เคียงได้ ส้าหรับล้าดับเบส 
EST ของสิ่งมีชีวิตที่น้ามาเปรียบเทียบสามารถใช้ได้ทั้งในสิ่งมีชีวิตน้ัน สิ่งมีชีวิตที่มีวิวัฒนาใกล้เคียงกัน
หรือในบางครั้งพบว่าถึงแม้จะเป็นสิง่มีชีวิตที่มีวิวัฒนาการไกลกัน อย่างเช่น พืชใบเลี้ยงเดี่ยวและพืชใบ
เลี้ยงคู่ ก็สามารถน้ามาเปรียบเทียบกันได้โดยจะต้องพิจารณาจากความเหมือนของล้าดับเบส หาก
สิ่งมีชีวิตมีวิวัฒนาการห่างกันมากข้ึนความเหมือนกันของล้าดับเบสจะมีโอกาสเหมือนกันน้อยลง 
ส้าหรับในงานวิจัยได้ใช้ล้าดับเบส EST มาจากทั้งของปาล์มน้้ามัน และพืชอื่นๆ เช่น ข้าวโพด เป็นต้น 
นอกจากนี้ยังใช้ล้าดับเบส EST ของยีนในแตงกวาอีกด้วย ซึ่งเมื่อน้ามาเปรียบเทียบกับจีโนมของปาล์ม
น้้ามันโดยใช้โปรแกรม BLAST แล้วพบว่ามีความเหมือนกันของล้าดับเบสโดยประมาณ 80% ซึ่ง
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สามารถน้าไปออกแบบไพรเมอร์ได้ต่อไป ส้าหรับการพัฒนาเครื่องหมาย ILP ในปัจจุบันจะท้าให้มี
โอกาสสามารถพัฒนาได้ในจ้านวนมากข้ึนเนื่องจากในฐานข้อมูลมีล้าดับเบส EST มากข้ึน รวมทั้ง
ข้อมูลทรานสคริปโตม (trascriptome) และลา้ดับเบสทัง้จโีนมของสิ่งมีชีวิตต่างๆ ที่มีเพิ่มมากขึ้น จาก
งานจะเห็นได้ว่าจากล้าดับเบส EST ของยีนทั้ง 50 ยีน สามารถน้ามาออกแบบไพรเมอร์ได้ 139 คู่ 
และยังสามารถทาบถึงขนาดของผลผลิตพีซีอาร์ซึ่งมีความส้าคัญในข้ันตอนการนับแถบดีเอ็นเอ 
เนื่องจากจะสามารถเลือกนับแถบดีเอ็นเอที่มีขนาดตรงกับขนาดที่ได้ท้านายไว้ 

ในงานวิจัยน้ีเป็นการพัฒนาและประเมินประสิทธิภาพของเครื่องหมายโมเลกุล ILPและ
น้าเครื่องหมาย ILP ที่ได้มาใช้ในการศึกษาความหลากหลายของปาล์มน้้ามัน ซึ่งในส่วนน้ีได้ใช้ตัวอย่าง
ปาล์มน้้ามันจ้านวน 41 ตัวอย่างที่ได้จากศูนย์วิจัยปาล์มจังหวัดสุราษฎร์ธานีโดยทดสอบกับ
เครื่องหมาย ILP ที่ได้ออกแบบมาแล้วทั้ง 139 คู่ไพรเมอร์ พบเครื่องหมายที่ให้โพลิมอฟิซึมจ้านวน 74 
คู่ไพรเมอร์ คิดเป็น 53.24% และมีค่า PIC เฉลี่ย 0.34 เมื่อเปรียบเทียบกับงานวิจัยของ ขวัญใจ 
(2553) ซึ่งใช้ตัวอย่างที่ได้จากศูนย์วิจัยปาล์มจังหวัดสุราษฏร์ธานีจ้านวน 48 ต้น โดยใช้เครื่องหมาย 
EST-SSRs ในการทดสอบจ้านวน 374 คู่ไพรเมอร์ พบโพลิมอฟิซึม 248 คู่ไพรเมอร์ คิดเป็น 82.12% 
และมีค่า PIC เฉลี่ย 0.34  นอกจากนี้งานวิจัยของ Gupta และคณะ ในปี 2012 พัฒนาเครื่องหมาย 
ILP โดยใช้ EST จากถ่ัวลันเตา (Vigna unguiculata) แล้วน้าไปเปรียบเทียบกับจีโนมของอะรา
บิดอพซิส ซึ่งสามารถพัฒนาเครื่องหมายได้ทั้งหมดจ้านวน 100 คู่ไพรเมอร์ พบว่าสามารถท้าพีซีอาร์
ส้าเร็จ 98 คู่ไพรเมอร์ และสามารถให้โพลิมอฟิซึม 45 ตู่ไพรเมอร์ คิดเป็น 45.92 % และมีค่า PIC 
เท่ากับ 0.34 ซึ่งจากค่า PIC ที่ได้จะเห็นได้ว่ามีค่าเท่ากัน และใกล้เคียงกับงาน Saisug และ Ukoskit 
(2013) ที่พัฒนาเครื่องหมาย ILP ในสบู่ด้า 59 ตัวอย่างที่รวบรวมจากประเทศต่างๆ มีค่า PIC เฉลี่ย 
0.35 ซึ่งจากการเปรียบเทียบค่า PIC จะเห็นได้ว่าค่าที่ได้มีค่าใกล้เคียงกันและเมื่อเปรียบเทียบ
ประสิทธิภาพของเครื่องหมาย ILP กับการทดลองอื่น เช่นในงานวิจัยของ Li et al. (2011) ซึ่งเป็น
การพัฒนาเครื่องหมาย ILP ในยางพาราพันธ์ุปรับปรุงแล้ว 39 สายพันธ์ุ ใช้ไพรเมอร์จ้านวน 50 คู่ไพร
เมอร์ และพบเครื่องหมายที่ให้โพลิมอฟิซึมจ้านวน 31 คู่ไพรเมอร์ คิดเป็น 62.0%  มีค่า PIC เฉลี่ย 
0.22  จากงานวิจัยของ Li et al. (2011) ถึงแม้ว่าจะมีเปอร์เซนต์การพบโพลิมอฟิซึมใกล้เคียงกับ
งานวิจัยน้ี แต่ค่า PIC เฉลี่ยในงานวิจัยมีค่ามากกว่า ประสิทธิภาพของเครื่องหมาย ILP อาจแสดงผลที่
ใกล้เคียงกันหรือแตกต่างกันได้ข้ึนกับ จ้านวนตัวอย่าง แหล่งความหลากหลายทางพันธุกรรมของพันธ์ุ
พืชที่ใช้ในการทดสอบ  

ส้าหรับอัตราการใหโ้พลมิอฟซิึมของเครือ่งหมาย ILP นั้นอาจจจะมีอัตราการใหโ้พลมิอฟิ
ซึมที่ต่้ากว่าเครื่องหมาย SSR ซึ่งจะสอดคล้องกับการทดลองก่อนหน้านี้ ซึ่งเปรียบเทียบประสิทธิภาพ
ระหว่างเครื่องหมาย EST-SSR กับ conserved-intron scanning primers (CISP or ILP) ในพืช
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ตระกูลหญ้า (Zeid et al., 2010) และ เปรียบเทียบระหว่างเครื่องหมาย gSSR และ ILP ในข้าว 
(Wang et al., 2006) ซึ่งพบว่าในเครื่องหมาย ILP นั้นให้โพลิมอฟิซึมจ้านวนน้อยกว่า เมื่อเทียบกับ
เครื่องหมาย SSR เครื่องหมาย EST-SSR สามารถตรวจสอบโพลิมอฟิซึมที่มีความหลากหลาย
เนื่องจากเป็นล้าดับซ้้าหรือเป็นบริเวณที่มีการเปลี่ยนแปลงที่เกิดจากเพิ่มข้ึนหรือลดลงของล้าดับดีเอ็น
เอ (Varshney et al., 2005) ส่วนเครื่องหมาย ILP ตรวจสอบโพลิมอฟิซึมจาก indel ที่อยู่ในอิน
ทรอนซึ่งอาจมีความแปรปรวนของล้าดับเบสน้อยกว่าความแปรปรวนเนื่องจากเป็นล้าดับซ้้า  

ในการใช้เครื่องหมาย ILP ในการจัดกลุ่มพันธ์ุปาล์มน้้ามันจ้านวน 41 ตัวอย่าง รวมทั้ง 
clone B และ clone D พบว่าสามารถจัดกลุ่มได้ 6 กลุ่มใหญ่ มีความสอดคล้องดีกับแหล่งที่มาของ
พันธ์ุและเมื่อน้าเดนโรแกรมที่สร้างขึ้นเพื่อใช้ในการจัดกลุ่มไปเปรียบเทียบกับเดนโดรแกรมของ ขวัญ
ใจ(2553) ที่ใช้ตัวอย่างปาล์มที่มาจากศูนย์วิจัยปาล์มสุราษฎร์ธานีเช่นเดียวกัน แต่ใช้เครื่องหมาย 
EST-SSR ในการวิเคราะห์การจัดกลุ่ม พบว่าการจัดกลุ่มพันธ์ุปาล์ม ด้วยเครื่องหมาย ILP ความ
สอดคล้องกับแหล่งที่มาของพันธ์ุ มากกว่าการจัดกลุ่มพันธ์ุปาล์มด้วยเครื่องหมาย EST-SSR และ
เครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาข้ึนนั้นยังสามารถแยกสายพันธ์ุลูกผสมจากสายพันธ์ุแท้ได้ดีอีกด้วย โดย
ผลงานวิจัยนี้คล้ายกับการทดลองของ Huang et. al. (2010) ที่พบว่า เครื่องหมาย ILP แสดง
แบ่งกลุ่มข้าวได้สอดคล้องกับชนิดพันธ์ุข้าวได้ดีกว่าเครื่องหมาย SSR 

งานวิจัยน้ีได้เพิ่มเครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาในแผนที่ทางพันธุกรรมของประชากรลูกผสม 
F1 จ้านวน 208 ต้น ที่เกิดจากการผสมระหว่าง clone B และ clone D  เป็นปาล์มน้้ามัน (Elaeis 
guineensis) พันธ์ุเทเนอรา (Tenera) ทั้งสองพันธ์ุ โดยจะประกอบด้วยเครื่องหมาย GSSRs จ้านวน 
210 เครื่องหมาย, เครื่องหมาย EST-SSRs จ้านวน 28 เครื่องหมาย, เครื่องหมาย AFLP จ้านวน 185 
เครื่องหมาย และ Sh locus ซึ่งถูกสร้างไว้ก่อนแล้วโดย Ukoskit et al. (2014) โดยเครื่องหมาย ILP 
เป็นเครื่องหมายที่พัฒนาจากยีน MADS box ซึ่งเป็นยีนที่เกี่ยวข้องกับการพัฒนาเป็นดอกที่สมบูรณ์
ของปาล์มน้้ามันและยีนก้าหนดเพศ จากเครื่องหมายโมเลกุล ILP ที่พัฒนาข้ึนจ้านวนทั้งหมด 139 คู่
ไพร์เมอร์ สามารถแสดงโพลิมอฟิซึมจ้านวน 22 คู่ไพร์เมอร์ในประชากรลูกผสมนี้ แต่สามารถเพิ่มลง
บนแผนที่ทางพันธุกรรมได้ 13 เครื่องหมาย คิดเป็น 59.09% จากเครื่องหมายที่แสดงโพลิมอฟิซึม 
จากเครื่องหมายทั้ง 13 เครื่องหมายที่สามารถเพิ่มลงบนแผนที่ทางพันธุกรรมของปาล์มน้้ามัน มี 4 
เครื่องหมาย ที่พัฒนามาจากยีนเดียวกันคือ เครื่องหมาย An1-3 และ An1-5 พัฒนามาจากยีน An1 
และเครื่องหมาย AGL2-2-1 และ AGL2-2-3 พัฒนามาจากยีน AGL2-2 โดยการเกิดลักษณะดังกล่าว
นั้นอาจเป็นเพราะยีนทั้งสองยีนอาจเป็นยีนครอบครัว (family gene) ซึ่งมียีนสมาชิกหลายยีนใน
ครอบครัวเดียวกันและปรากฏหลายต้าแหน่งบนจีโนม ท้าให้สามารถเพิ่มบนแผนที่ทางพันธุกรรมของ
ปาล์มน้้ามันได้บนโครโมโซมที่แตกต่างกันถึงแม้ว่าจะออกแบบมาจากยีนเดียวกัน นอกจากนี้การใช้
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เครื่องหมาย ILP มาสร้างแผนที่ทางพันธุกรรมยังท้าให้สามารถตรวจสอบต้าแหน่งของเครื่องหมายได้
อย่างแม่นย้า เนื่องจากทราบลา้ดับเบสของเครื่องหมายที่น้ามาสร้างแผนที่ทางพันธุกรรมโดยน้าล้าดับ
เบสของเครื่องหมายมาเปรียบเทียบกับข้อมูลล้าดับเบสของทั้งจีโนมหรือโครโมโซมของสิ่งมีชีวิต  ใน
การวิจัยน้ีการระบุต้าแหน่งของเครื่องหมาย ILP บนแผนที่พันพันธุกรรมมีความสอดคล้องเป็นอย่างดี
แผนที่จีโนมของปาล์มน้้ามัน 

จากการเพิ่มเครื่องหมาย ILP ลงบนแผนที่ทางพันธุกรรม โดยเป็นเครื่องหมายที่พัฒนา
จากยีนที่สนใจท้าให้การน้าแผนที่ทางพันธุกรรมไปวิเคราะห์ QTL กับลักษณะที่สนใจได้ผลที่มี
ประสิทธิภาพมากข้ึนเนื่องจากจะท้าให้เข้าใจและรู้ถึงยีนที่มีผลหรือควบคุมการแสดงออกของลักษณะ
นั้นๆโดยตรง ในงานวิจัยน้ีได้ใช้เครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาจากยีน MADs box ซึ่งเป็นยีนที่ควบคุมการ
พัฒนาดอกและผลของปาล์มน้้ามันเพื่อให้มีลักษณะที่สมบูรณ์และยีนก้าหนดเพศซึ่งเกี่ยวข้องกับการ
ก้าหนดการพัฒนาดอกเป็นเพศผู้หรือเพศเมียในพืชโดยคาดว่ายีนเหล่านี้จะเกี่ยวข้องกับการก้าหนด
เพศในปาล์มน้้ามันเช่นกัน ซึ่งจากการศึกษาหน้าที่ของยีนเหล่าน้ีพบว่าอาจจะเกี่ยวข้องกับผลผลิตที่ได้
จากปาล์มน้้ามัน 

โดยในงานวิจัยน้ีน้าแผนที่ทางพันธุกรรมที่ได้ไปวิเคราะห์ QTL เพื่อศึกษาความสัมพันธ์
ระหว่างเครื่องหมาย ILP กับลักษณะผลผลิตปาล์มน้้ามัน จากการวิเคราะห์ QTL โดยใช้วิธี 3 วิธี คือ 
Single analysis, Interval mapping และ MQM mapping และการทดสอบการมีนัยส้าคัญด้วย 
permutation test พบว่าเครื่องหมายที่มีความสัมพันธ์กับลักษณะที่เกี่ยวข้องกับผลผลิตปาล์มน้้ามัน
คือ เครื่องหมาย AGL2-2-3 ที่อยู่บนลิงค์เกจ 3 ซึ่งจากการวิเคราะห์ QTL ทั้ง 3 วิธี พบว่ามี
ความสัมพันธ์กับลักษณะน้้าหนักทะลายที่ระดับนัยสา้คัญ P<0.01 และมีค่า LOD score เท่ากับ 7.71 
ซึ่งค่าดังกล่าวมีค่ามากกว่าค่า LOD score ของโครโมโซมที่ 3 และทั้งจีโนมซึ่งมีค่าคือ 3.6 และ 4.1 
ตามล้าดับ จากผลดังกล่าวแสดงถึงความสัมพันธ์ระหว่างเครื่องหมายกับลักษณะน้้าหนักทะลายที่
สามารถวิเคราะห์ได้มีความน่าเช่ือถือและจากการวิเคราะห์ QTL ยังพบอีกว่าเครื่องหมาย AGL2-2-3 
ยังมีอิทธิพลต่อความแปรปรวนของน้้าหนักทะลาย 11.6% ส้าหรับการวิเคราะห์ QTL ในงานวิจัยน้ีได้
ใช้แผนที่ทางพันธุกรรมของ Ukoskit et al. (2014)  ซึ่งแผนที่ดังกล่าวได้ถูกน้าไปวิเคราะห์ QTL ของ
ลักษณะอัตราส่วนเพศและลักษณะที่เกี่ยวข้องโดย Ukoskit et al. (2014) แต่ไม่พบความสัมพันธ์
ระหว่างเครื่องหมายบนแผนทีก่ับลักษณะน้้าหนักทะลาย ในขณะเมื่อเพิ่มเครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาข้ึน
ในงานวิจัยน้ีลงบนแผนที่ทางพันธุกรรมท้าให้สามารถพบความสัมพันธ์ระหว่าเครื่องหมาย AGL2-2-3 
กับลักษณะน้้าหนักทะลายได้ดังที่กล่าวมาข้างต้น และเมื่อน้าล้าดับเบสของเครื่องหมาย AGL2-2-3 
มาเปรียบเทียบกับลา้ดับเบสจีโนมพบว่ามีต้าแหน่งเริ่มต้นคือ 43,760,713 บนโครโมโซมที่สาม โดยใน
งานวิจัยของ Pootakham et al. (2015) ได้วิเคราะห์ลักษณะปริมาณในปาล์มน้้ามันโดยใช้แผนที่
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ทางพันธุกรรมที่สร้างจากเครื่องหมาย SNP จ้านวน 1,085 เครื่องหมาย ซึ่งหนึ่งความสัมพันธ์ที่ผู้วิจัย
พบเป็นความสัมพันธ์ระหว่างลักษณะน้้าหนักทะลายกับเครื่องหมาย SNP ที่อยู่บนลิงค์เกจที่ 3 
เช่นเดียวกัน โดยอาจมีความเป็นไปได้ว่าบนโครโมโซมแท่งที่ 3 ของปาล์มน้้ามันนั้นจะมียีนที่ควบคุม
ลักษณะน้้าหนักทะลายหรือเกี่ยวข้องกับความแปรปรวนของลักษณะน้้าหนักทะลายที่เกิดข้ึนได้จาก
การวิเคราะห์ QTL ท้าให้พบว่าเครื่องหมาย AGL2-2-3 ที่ออกแบบจากยีน MADs box อาจจะมี
บทบาทส้าคัญต่อน้้าหนักทะลาย ซึ่งจากการศึกษาการท้างานของยีน AGL2 โดย Adam et al. 
(2007a) พบว่าจะควบคุมการพัฒนารังไขในดอกเพศเมียของปาล์มน้้ามัน ซึ่งยีน AGL2 จะจัดอยู่ใน
กลุ่ม E ของ ABCDE model โดยยีนในกลุ่ม E จะท้างานในการพัฒนาอวัยวะของดอกและรังไข่ 
(Adam et al., 2007b) นอกจากจะพบการท้างานในปาล์มน้้ามันแล้ว Yao และคณะในปี 1999 ยัง
พบอีกว่ายีน AGL2 เกี่ยวข้องกับการพัฒนาเมล็ดและเอ็มบริโอในแอปเปิลอีกด้วย โดย Sung and An 
(1997) พบว่าการแสดงออกของยีน  AGL2 มีความคล้ายกับการแสดงออกของยีน MdMADS1 ซึ่งพบ
การแสดงออกในผลของแอปเปิล และจากการศึกษาของ Yang และคณะในปี 2012 ได้ศึกษาการ
ท้างานของยีน OsMADS29 ซึ่งพบว่ามีวิวัฒนาการใกล้เคียงกับยีน AGL2 เกี่ยวข้องกับการพัฒนารังไข่
และเมล็ดของข้าว ซึ่งหากมีการแสดงออกที่ลดลงหรอืมีความผิดปกติจะท้าให้เมล็ดมีลักษณะเหี่ยวโดย
ท้าให้ไม่มีการกระตุ้นให้สร้างแป้งในเอนโดสเปิร์มหรือในกรณีร้ายแรงอาจท้าให้เมล็ดเกิดการฝ่อลีบ  
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บทที่ 6 
สรุปผลการวิจัย 

 
ในการศึกษาน้ีสามารถพัฒนาเครื่องหมาย ILP จากกลุ่มยีน MADs box จ้านวน 37 ยีน

และยีนก้านดเพศจ้านวน 13 ยีน ได้ทั้งหมด 139 เครื่องหมาย จากทั้งหมด 50 ยีน พบว่ามี
เครื่องหมายที่สามารถให้โพลิมอฟอซึมได้จ้านวน 74 เครื่องหมายจาก ตัวอย่างปาล์มน้้ามัน 41 
ตัวอย่าง เมื่อน้าไปผลจีโนไทป์ที่ได้ประเมินประสิทธิภาพเครื่องหมาย ILP พบว่ามีค่า PIC อยู่ระหว่าง 
0.05 ถึง 0.8 และมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 0.34 เครื่องหมาย ILP สามารถจัดกลุ่มปาล์มน้้ามันทั้ง 41 
ตัวอย่าง ได ้6 กลุ่มหลักๆ สอดคล้องดีกับที่มาของแหล่งพันธ์ุ จากเครื่องหมายที่แสดงโพลิมอฟิซึมใน
ตัวอย่างปาล์มน้้ามันลูกผสม 208 ตัวอย่าง 22 เครื่องหมาย สามารถเพิ่มลงบนแผนที่ทางพันธุกรรมได้
มี 13 เครื่องหมาย ซึ่งเครื่องหมายที่สามารถเพิ่มลงบนแผนที่ได้คือเครื่องหมาย An1-5 และ AGL2-2-
3 อยู่บนลิงค์เกจที่ 3, เครื่องหมาย AGL2-2-1, GLO1-4 และ GLO2-4 อยู่บนลิงค์เกจที่  4, 
เครื่องหมาย AGL2-4-2, M5-1 และ GT119161-3 อยู่บนลิงค์เกจที่ 8, เครื่องหมาย An1-3 และ 
GT120266-1 อยู่บนลิงค์เกจที่ 11, เครื่องหมาย D8-1 อยู่บนลิงค์เกจที่ 12 และเครื่องหมาย 
SQUA3-1 และ M14-1 อยู่บนลิงค์เกจที่  16 ตามล้าดับ เมื่อน้าแผนที่ทางพันธุกรรมที่ได้เพิ่ม
เครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาได้ไปวิเคราะห์ QTL เพื่อหาความสัมพันธ์กับลักษณะที่เกี่ยวข้องกับผลผลิต
ของปาล์มน้้ามัน พบว่าเครื่องหมาย AGL2-2-3 ที่อยู่บนลิงค์เกจที่  3 มีความสัมพันธ์กับลักษณะ
น้้าหนักทะลาย โดยมีค่า LOD score เท่ากับ 7.71 มีอิทธิพลต่อความแปรปรวนของน้้าหนักทะลาย 
11.6% งานวิจัยนี้แสดงให้เห็นว่าการพัฒนาเครื่องหมายยีนชนิด  ILP จากยีนที่เกี่ยวข้องกับการ
แสดงออกฟีโนไทป์สามารถน้าไปวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม และน้าไปสร้างแผนที่ทาง
พันธุกรรมเพื่อวิเคราะห์ QTl หาความสัมพันธ์กับลักษณะที่สนใจได้ ถ้าทราบข้อมูลเกี่ยวกับยีนที่
เกี่ยวข้องในการแสดงออกฟีโนไทป์ และมีศักยภาพในการปรับใช้ในสิ่งมีชีวิตชนิดอื่นได้ และลักษณะ
อื่นได ้
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ภาคผนวก 
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ภาคผนวก ก 

ตัวอย่างประชากรลูกผสมที่ใช้ในการสร้างแผนที่ทางพันธุกรรม 

 

ตารางแสดงตัวอย่างประชากรลูกผสมปาล์มน้้ามันจ้านวน 208 ตัวอย่าง 
No. Individuals 
1 KA 37/12T 
2 KA 35/4T 
3 KA 38/5T 
4 KA 40/7T 
5 KA 36/10P 
6 KA 41/7P 
7 KA 48/10P 
8 KA 37/7D 
9 KA 45/5D 
10 KA 53/4D 
11 KA 34/4T 
12 KA 35/3P 
13 KA 37/2T 
14 KA 37/5P 
15 KA 37/9D 
16 KA 38/1D 
17 KA 38/7D 
18 KA 38/10T 
19 KA 41/6D 
20 KA 41/8T 
21 KA 42/6T 
22 KA 43/3T 
23 KA 43/7T 
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ภาคผนวก ก (ต่อ) 

 
No. Individuals 
24 KA 43/12T 
25 KA 46/5P 
26 KA 47/8P 
27 KA 48/3D 
28 KA 48/8T 
29 KA 49/1D 
30 KA 49/14P 
31 KA 51/14D 
32 KA 52/2D 
33 KA 52/3T 
34 KA 52/7P 
35 KA 52/13T 
36 KA 34/8T 
37 KA 34/9T 
38 KA 34/11T 
39 KA 35/8T 
40 KA 36/2T 
41 KA 36/5T 
42 KA 36/6T 
43 KA 36/8T 
44 KA 36/9T 
45 KA 36/11T 
46 KA 37/1T 
47 KA 37/6T 
48 KA 37/8T 
49 KA 37/10T 
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 ภาคผนวก ก (ต่อ) 

 
No. Individuals 
50 KA 38/2T 
51 KA 38/3T 
52 KA 38/4T 
53 KA 38/6T 
54 KA 39/1T 
55 KA 39/2T 
56 KA 39/4T 
57 KA 39/6T 
58 KA 39/8T 
59 KA 40/4T 
60 KA 40/5T 
61 KA 40/9T 
62 KA 40/10T 
63 KA 40/12T 
64 KA 41/3T 
65 KA 41/4T 
66 KA 41/5T 
67 KA 41/12T 
68 KA 42/3T 
69 KA 42/8T 
70 KA 42/10T 
71 KA 42/12T 
72 KA 43/6T 
73 KA 43/8T 
74 KA 43/11T 
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ภาคผนวก ก (ต่อ) 

 
No. Individuals 
75 KA 43/13T 
76 KA 44/1T 
77 KA 44/2T 
78 KA 44/3T 
79 KA 44/4T 
80 KA 44/5T 
81 KA 44/7T 
82 KA 44/9T 
83 KA 44/12T 
84 KA 45/3T 
85 KA 45/4T 
86 KA 45/9T 
87 KA 45/10T 
88 KA 45/13T 
89 KA 46/1T 
90 KA 46/2T 
91 KA 46/3T 
92 KA 46/8T 
93 KA 46/10T 
94 KA 47/2T 
95 KA 47/4T 
96 KA 47/7T 
97 KA 47/10T 
98 KA 48/1T 
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ภาคผนวก ก (ต่อ) 

 
No. Individuals 
99 KA 48/6T 
100 KA 48/7T 
101 KA 48/11T 
102 KA 48/12T 
103 KA 48/13T 
104 KA 49/2T 
105 KA 49/5T 
106 KA 49/7T 
107 KA 49/9T 
108 KA 49/12T 
109 KA 49/13T 
110 KA 50/5T 
111 KA 50/8T 
112 KA 50/11T 
113 KA 51/1T 
114 KA 51/2T 
115 KA 51/4T 
116 KA 51/5T 
117 KA 51/6T 
118 KA 51/7T 
119 KA 51/9T 
120 KA 51/11T 
121 KA 51/13T 
122 KA 52/5T 
123 KA 52/11T 
124 KA 52/14T 
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ภาคผนวก ก (ต่อ) 

 
No. Individuals 
125 KA 53/1T 
126 KA 53/2T 
127 KA 53/6T 
128 KA 53/12T 
129 KA 34/1P 
130 KA 34/6P 
131 KA 35/1P 
132 KA 35/2P 
133 KA 35/5P 
134 KA 35/7P 
135 KA 35/10P 
136 KA 36/3P 
137 KA 36/4P 
138 KA 37/4P 
139 KA 37/11P 
140 KA 38/9P 
141 KA 39/9P 
142 KA 40/2P 
143 KA 40/3P 
144 KA 40/11P 
145 KA 41/2P 
146 KA 41/9P 
147 KA 42/7P 
148 KA 42/11P 
149 KA 43/4P 
150 KA 43/9P 
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ภาคผนวก ก (ต่อ) 

 
No. Individuals 
151 KA 45/1P 
152 KA 45/2P 
153 KA 45/6P 
154 KA 45/8P 
155 KA 45/12P 
156 KA 46/6P 
157 KA 46/7P 
158 KA 46/12P 
159 KA 47/5P 
160 KA 47/6P 
161 KA 47/12P 
162 KA 48/2P 
163 KA 48/5P 
164 KA 49/8P 
165 KA 49/10P 
166 KA 50/3P 
167 KA 50/4P 
168 KA 50/6P 
169 KA 50/7P 
170 KA 50/12P 
171 KA 51/3P 
172 KA 53/7P 
173 KA 53/8P 
174 KA 53/9P 
175 KA 34/7D 
176 KA 35/6D 
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ภาคผนวก ก (ต่อ) 

 

No. Individuals 
177 KA 35/11D 
178 KA 36/1D 
179 KA 37/3D 
180 KA 38/8D 
181 KA 38/11D 
182 KA 39/11D 
183 KA 41/1D 
184 KA 41/10D 
185 KA 42/2D 
186 KA 42/4D 
187 KA 42/5P 
188 KA 43/2D 
189 KA 43/5D 
190 KA 43/10D 
191 KA 44/6D 
192 KA 44/8D 
193 KA 44/10D 
194 KA 44/11D 
195 KA 46/9D 
196 KA 46/11D 
197 KA 47/3D 
198 KA 48/4D 
199 KA 49/4D 
200 KA 49/11D 
201 KA 50/13D 
202 KA 51/8D 
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ภาคผนวก ก (ต่อ) 

 
No. Individuals 
203 KA 51/10D 
204 KA 51/12D 
205 KA 52/1D 
206 KA 52/4D 
207 KA 53/3D 
208 KA 53/5D 
209 Clone B 
210 Clone D 
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ภาคผนวก ข 
รหัสยีนของแต่ละยีนทั้งหมด 50 ยีน และจ้านวนอินทรอนของแต่ละยีน 

 

ชื่อยีน จ้านวนอินทรอน 

GLO1 5 

GLO2 5 

AG1 1 

AG2 1 

AGL2-1 4 

AGL2-2 3 

AGL2-3 5 

AGL2-4 5 

AGL2-5 3 

AGL2-6 1 

SQUA2 2 

SQUA3 4 

DEF 1 

STMADS11 1 

TS1 8 

AN1 8 

Adh1 2 
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ภาคผนวก ข (ต่อ) 

 

ชื่อยีน จ้านวนอินทรอน 

Ids1 7 

Ipt1 3 

AP2 4 

Glossy15 5 

D1 1 

D2 8 

D3 4 

D8 1 

CS-ACS1 1 

CS-ACS2 3 

EgAD1 1 

EgRING1 1 

EgFB1 3 

EgPHOS1 1 

EgMADS3 4 

EgMADS4 4 

EgMADS5 4 

EgMADS8 5 

EgMADS9 5 
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ภาคผนวก ข (ต่อ) 

 

ชื่อยีน จ้านวนอินทรอน 

EgMADS11 5 

EgMADS12 5 

EgMADS14 4 

GT119161 3 

GT119339 3 

GT119472 1 

GT119493 1 

GT119578 2 

GT119987 2 

GT120040 2 

GT120266 5 

GT120324 2 

GT120344 2 

GT120393 2 

รวม 163 
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ภาคผนวก ค 

การมีโพลิมอฟิซึมหรือไม่มีโพลิมอฟิซึมของแต่ละไพรเมอร์ทั้ง 139 คู่                              
ในตัวอย่างปาล์มน้้ามัน 43 ตัวอย่างและตัวอย่างปาล์มน้้ามัน 12 ตัวอย่าง โดยสุ่มจาก

ประชากรลูกผสมปาล์มน้้ามัน 208 ตัวอย่าง จ้านวน 10 ตัวอย่างรวมกับพ่อแม่ 
 

Primers 43 acessions 12 offspring 

GLO1-1   

GLO1-2   

GLO1-3   

GLO1-4   

GLO1-5   

GLO2-1   

GLO2-2   

GLO2-3   

GLO2-4   

GLO2-5   

AG1   

AG2   

AGL2-1-1   

AGL2-1-2   

AGL2-1-3   

หมายเหตุ    : Polymorphic   

                : Monomorphic 
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ภาคผนวก ค (ต่อ) 

 

Primers Polymorphism 12 offspring 

AGL2-1-4   

AGL2-2-1   

AGL2-2-2   

AGL2-2-3   

AGL2-3-1   

AGL2-3-2   

AGL2-3-3   

AGL2-4-1   

AGL2-4-2   

AGL2-4-3   

AGL2-4-4   

AGL2-4-5   

AGL2-5-1   

AGL2-5-2   

AGL6-1   

SQUA2-1   

SQUA2-2   

หมายเหตุ    : Polymorphic   

                : Monomorphic 
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ภาคผนวก ค (ต่อ) 

 

Primers Polymorphism 12 offspring 

SQUA3-1   

SQUA3-2   

SQUA3-3   

SQUA3-4   

DEF1   

STMADS11   

Ts1-1   

Ts1-2   

Ts1-3   

Ts1-4   

Ts1-5   

Ts1-6   

Ts1-7   

An1-1   

An1-2   

An1-3   

An1-4   

หมายเหตุ    : Polymorphic   

                : Monomorphic 
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ภาคผนวก ค (ต่อ) 

 

Primers Polymorphism 12 offspring 

An1-5   

An1-6   

An1-7   

Adh1-1   

Adh1-2   

Ids1-1   

Ids1-2   

Ids1-3   

Ids1-4   

Ipt-1   

Ipt-2   

AP2-1   

AP2-2   

AP2-3   

Glossy15-1   

Glossy15-2   

Glossy15-3   

หมายเหตุ    : Polymorphic   

                : Monomorphic 
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ภาคผนวก ค (ต่อ) 

 

Primers Polymorphism 12 offspring 

Glossy15-4   

D1-1   

D2-1   

D2-2   

D2-3   

D2-4   

D2-5   

D2-6   

D2-7   

D3-1   

D3-2   

D3-3   

D8-1   

CS-ACS1-1   

CS-ACS2-1   

CS-ACS2-2   

CS-ACS2-3   

หมายเหตุ    : Polymorphic   

                : Monomorphic 
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ภาคผนวก ค (ต่อ) 

 

Primers Polymorphism 12 offspring 

EgAD1-1   

EgRING1-1   

EgFB1-1   

EgFB1-2   

EgFB1-3   

EgPHOS1-1   

EgMADS3-1   

EgMADS3-2   

EgMADS3-3   

EgMADS4-1   

EgMADS4-2   

EgMADS4-3   

EgMADS5-1   

EgMADS5-2   

EgMADS5-3   

EgMADS8-1   

EgMADS8-2   

หมายเหตุ    : Polymorphic   

                : Monomorphic 
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ภาคผนวก ค (ต่อ) 

 

Primers Polymorphism 12 offspring 

EgMADS8-3   

EgMADS8-4   

EgMADS9-1   

EgMADS9-2   

EgMADS9-3   

EgMADS11-1   

EgMADS11-2   

EgMADS11-3   

EgMADS11-4   

EgMADS12-1   

EgMADS12-2   

EgMADS12-3   

EgMADS14-1   

EgMADS14-2   

EgMADS14-3   

EgMADS14-4   

GT119161-1   

หมายเหตุ    : Polymorphic   

                : Monomorphic 
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ภาคผนวก ค (ต่อ) 

 

Primers Polymorphism 12 offspring 

GT119161-2   

GT119161-3   

GT119339-1   

GT119339-2   

GT119472-1   

GT119493-1   

GT119578-1   

GT119578-2   

GT119987-1   

GT119987-2   

GT120040-1   

GT120266-1   

GT120266-2   

GT120266-3   

GT120266-4   

GT120266-5   

GT120324-1   

หมายเหตุ    : Polymorphic   

                : Monomorphic 
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ภาคผนวก ค (ต่อ) 

 

Primers Polymorphism 12 offspring 

GT120324-2   

GT120344-1   

GT120344-2   

GT120393-1   

GT120393-2   

หมายเหตุ    : Polymorphic   

                : Monomorphic 
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ภาคผนวก ง 

อัตราส่วนการกระจายตัวจีโนไทป์ของแต่ละเครื่องหมายทั้งหมด 22 เครื่องหมาย 
 

ILP Primers Segregation ratio 
MADs box 
1BSQUA3-1 
2XAGL2-4-2 
2BAGL2-2-1 
2xGLO1-4 
2XGLO2-4 
1XAGL2-2-3 
2XM4-3 
2X266-1 
2XM5-1 
2BM12-3 
3X393-1 
2D393-2 
2B161-3 
2BM14-1 

 
1:1 

1:2:1 
1:1 

1:2:1 
1:2:1 
3:1 

1:2:1 
1:2:1 
1:2:1 
1:1 

1:1:1:1 
1:2:1 
1:1 
1:1 

Sex-determination 
2BAn1-5 
1XAn1-3 
2XAn1-1 
2BIds1-3 
2BIds1-4 
2BD8-1(200) 
2XD8-1(700) 
1BTS1-3 

 
1:1 
3:1 

1:2:1 
1:1 
1:1 
1:1 

1:2:1 
1:1 
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ประวัติผู้เขียน 

 

ช่ือ     นางสาวโสณิชา อุทุมพร 

วันเดือนปีเกิด    12 ตุลาคม 2534 
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