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บทคัดย่อ 
  

  การพัฒนาเคร่ืองหมายไมโครแซลเทลไลท์ด้วยวิธีมาตรฐานเป็นวิธีท่ีค่อนข้าง
ยุ่งยาก ใช้ระยะเวลานานและเสียคา่ใช้จ่ายสงู ในปัจจบุนัได้มีการค้นพบเคร่ืองหมายท่ีเป็นลําดบั
เบสซํา้ (simple sequence repeat :SSR) ภายในลําดบัเบสท่ีมีการแสดงออก (expressed 
sequence tags :ESTs) ซึง่การพฒันาเคร่ืองหมายไมโครแซทเทลไลท์แบบนีเ้ป็นวิธีท่ีง่ายและ
รวดเร็วโดยการใช้ข้อมลูจากเหมืองข้อมลู EST ในงานวิจยันีข้้อมลู EST ปาล์มนํา้มนัได้จาก
ฐานข้อมลูสาธารณะ PalmGenes และศนูย์พนัธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพแห่งชาติ จํานวน 
5,610 และ 75,948 ลําดบัเบส ตามลําดบั นําข้อมลูลําดบัเบสทัง้หมดทําการจดักลุม่ (cluster) 
และรวบรวมข้อมลู (assemble) ได้ 47,256 กลุ่ม จากนัน้ค้นหา SSR โดยกําหนดชุดซํา้ของ 
mono- , di- , tri- , tetra- , penta- และ hexa nucleotide ให้มีจํานวนซํา้ 10, 5, 5, 3, 3 และ 3 
ตามลําดบั พบวา่มี EST ท่ีภายในมี SSR จํานวน 1,570 EST-SSRs จากนัน้วิเคราะห์หน้าท่ี พบว่า
120 ลําดบัเบส เป็นยีนท่ีทราบหน้าท่ีการทํางาน 5 ลําดบัเบส เป็นโปรตีนสมมตุิฐาน และ 1,445 
ลําดบัเบสเป็นกลุ่มท่ีไม่พบความคล้ายคลงึกบัอะไรเลยในฐานข้อมลู จากนัน้นํา EST-SSRs ท่ีมี
จํานวนซํา้ท่ีสงูจํานวน 374 EST-SSRs ไปออกแบบไพรเมอร์ พบว่า 302 คู่ไพรเมอร์สามารถทํา
ปฏิกิริยาพีซีอาร์สําเร็จ จากนัน้การประเมินโพลิมอร์ฟิซมึของเคร่ืองหมาย EST-SSR โดยใช้ปาล์ม
นํา้มนั 57 ตวัอย่าง พบว่ามี 284 คูไ่พรเมอร์ ท่ีแสดงโพลิมอร์ฟิซมึ และสามารถสร้างแถบดีเอ็นเอ
เฉล่ีย 2.68 แอลลีลต่อคู่ไพรเมอร์ มีค่า PIC และ D เฉล่ียเท่ากบั 0.34 และ 0.48 ตามลําดบั 
ในขณะท่ีเคร่ืองหมาย EST-SSRs สามารถเพิ่มปริมาณพีซีอาร์ได้ใน E. oleifera  จํานวน 254 คู่
ไพรเมอร์และ Cocos nucifera จํานวน 195 คูไ่พรเมอร์ เม่ือวิเคราะห์แนวโน้มการกระจายตวัของ
เคร่ืองหมาย EST-SSR พบวา่ 65 เคร่ืองหมายมีการกระจายตวัเป็นไปตามกฎของเมนเดลในลกู F1 

จํานวน 10 ตวัและพ่อแม่ จากนัน้เปรียบเทียบระหว่างเคร่ืองหมาย EST-SSRs และ genomic 
SSRs (gSSR) พบว่า คา่ PIC ของเคร่ืองหมาย EST-SSRs มีคา่ท่ีต่ํากว่า จากนัน้ทําการวิเคราะห์ 
Linkage disequilibrium ระหวา่งเคร่ืองหมาย EST-SSRs และ gSSRs ท่ีสร้างแผนท่ีได้ในงานวิจยั
อ่ืน พบว่าไม่มีเคร่ืองหมาย SSR ใดท่ีแสดง linkage disequilibrium ผลการทดลองนีชี้ใ้ห้เห็นว่า
การพฒันาเคร่ืองหมายท่ีสมัพนัธ์กบัลกัษณะท่ีศกึษาโดยการวิเคราะห์ association mapping ควร
ใช้เทคนิคการวิเคราะห์ Linkage disequilibrium ภายในยีนท่ีเก่ียวข้องกบัลกัษณะท่ีศกึษา โดยใช้
แหลง่พนัธุกรรมท่ีหลากหลายของปาล์มนํา้มนั 
 


