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บทที่ 5 
 

วิจารณ์ผลการวิจัย 
 

 
  จากจํานวน EST ท่ีปรากฏอยู่บนฐานข้อมลูสาธารณะ PalmGenes และ EST ท่ี
ได้จากศนูย์พนัธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพแห่งชาติสามารถพฒันาเคร่ืองหมายดีเอ็นเอชนิด 
EST-SSR ได้โดยตรง ซึง่การพฒันาเคร่ืองหมายดีเอ็นเอ EST-SSR จากวิธีการนีส้ามารถพฒันาได้
ง่ายและรวดเร็ว ค่าใช้จ่ายน้อยเม่ือเทียบกับการพัฒนาด้วยวิธีการมาตรฐาน และท่ีสําคัญ
เคร่ืองหมาย EST-SSR เป็นเคร่ืองหมายดีเอ็นเอท่ีพฒันามาจากยีนซึ่งมีความสําคญัมากกว่า
เคร่ืองหมายดีเอ็นเอชนิดอ่ืนๆ ในแง่ของการปรับปรุงพนัธุ์พืชและสตัว์ เน่ืองจากเคร่ืองหมาย EST-
SSR เป็นเคร่ืองหมายท่ีตรวจสอบท่ีตําแหน่งยีนโดยตรง เคร่ืองหมาย EST-SSR ให้ผลการทดลอง
คงท่ีเม่ือทําการทดลองซํา้และไม่มีอิทธิพลของสิ่งแวดล้อมเข้ามาเก่ียวข้องในการวิเคราะห์จีโนม
ด้วยเคร่ืองหมายชนิดนี ้

การพฒันาเคร่ืองหมาย EST-SSR อาจให้ผลการทดลองท่ีแตกตา่งกนัในงานวิจยั 
แตล่ะงานขึน้กบัฐานข้อมลู EST ท่ีใช้ในการค้นหา โปรแกรมท่ีช่วยในการค้นหา เน่ืองจากโปรแกรม
แต่ละโปรแกรมจะออกแบบให้มีความจําเพาะซึ่งมีวิธีการวิเคราะห์ท่ีแตกต่างกนั โดยในงานวิจยั
ของ Ting et al. (2009) และ Singh et al. (2008) ได้ใช้โปรแกรม PHRED ในขณะท่ีงานวิจยันี ้ใช้
โปรแกรม CAP3 ในการจดักลุ่ม ดงันัน้ผลการวิเคราะห์จึงมีความแตกต่างกนั และการกําหนด
จํานวนลําดบัเบสซํา้ของ SSR ภายในข้อมลู EST ก็มีความสําคญัเช่นกนั คือในงานวิจยัของ Ting 
et al., (2009) และ Singh et al.,(2008) ได้กําหนดลําดบัเบสซํา้แบบ mono-, di-, tri- และ tetra- 
nucleotide ให้มีชดุซํา้เท่ากบั 10, 7, 5 และ 4 ตามลําดบั ในขณะท่ีงานวิจยันี ้ได้กําหนดลําดบัเบส
ซํา้แบบ mono-, di-, tri-, tetra-, penta และ hexa- nucleotide เท่ากบั 10, 5, 5, 3, 3 และ 3 
ตามลําดบั ดงันัน้เม่ือเปรียบเทียบจํานวนลําดบัเบสซํา้ในการจดักลุ่ม (clustering) ระหว่าง
งานวิจยั ของ Ting et al. (2009), Singh et al.(2008) และในงานวิจยันี ้พบว่า EST ท่ีทําการจดั
กลุม่(clustering) มีจํานวนท่ีแตกตา่งกนั คือ 10,400, 5,521 และ 47,256 ลําดบัเบสตามลําดบั 
การท่ีมีจํานวนกลุ่มท่ีแตกต่างกนั เน่ืองจากจํานวนข้อมลู EST ในฐานข้อมลูมีจํานวนท่ีไม่เท่ากนั  
คือ ในงานวิจยัของ Ting et al. (2009) และ Singh et al. (2008) และในงานวิจยันี ้ มีจํานวน
ข้อมลูจํานวน 19,243, 6,787 และ 75,948 ลําดบัเบสตามลําดบั ในการกําหนดชดุซํา้เพ่ือค้นหา 
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EST-SSR ในแตล่ะงานวิจยัก็มีความแตกตา่งกนั  เม่ือทําการเปรียบเทียบผลการวิเคราะห์หาชนิด
ลําดบัเบสซํา้ของ SSR  บนฐานข้อมลู EST พบว่าในงานวิจยัของ Ting et al. (2009) และ Singh 
et al. (2008) มีชนิดลําดบัเบสซํา้ของ Dinucleotide มากท่ีสดุคือ 45.6 และ 35.2% โดยการใช้
โปรแกรม MISA ในขณะท่ีงานวิจยันีแ้ละงานวิจยัของ Riju และ Arunachalam (2009) พบลําดบั
เบสซํา้ชนิด mononucleotide มากท่ีสดุ ซึง่ในงานวิจยัของ ของ Riju และ Arunachalam (2009) 
เป็นการหา SSR บนฐานข้อมลู EST ในฐานข้อมลู PalmGenes โดยการใช้ 5 โปรแกรม คือ MISA, 
TRA, TROLL, SSRIT, SSR primer พบวา่โปรแกรม MISA, TRA และ TROLL แบบ A/T มากท่ีสดุ 
คือ 49.7, 63.63 และ 71.96% ในขณะท่ีโปรแกรม SSRIT และ SSR primer จะพบลําดบัเบสชนิด 
Di- และ Tri- nucleotide มากท่ีสุดเน่ืองจาก สองโปรแกรมนีกํ้าหนดลําดบัเบสซํา้ชนิด 
Dinucleotide เป็นลําดบัเบสซํา้อยา่งต่ํา ดงันัน้จะพบวา่ โปรแกรม MISA, TRA และ TROLL ให้ผล
ท่ีสอดคล้องกบัในงานวิจยันี ้คือมีลําดบัเบสซํา้ชนิด mononucleotide แบบ A/T มากท่ีสดุคือ 
68.78% โดยการใช้โปรแกรม WebTroll เช่นเดียวกนั ในขณะท่ีในงานวิจยัของ Ting et al. (2009) 
และ Singh et al. (2008) มีชนิดลําดบัเบสซํา้ของ Dinucleotide มากท่ีสดุ อาจเน่ืองมาจากใน
ความยาวของนิวคลีโอไทด์ท่ีหาได้จากวิธี pyrosequence มีความยาวไม่มากดงันัน้ลําดบัเบสซํา้
อาจเปลี่ยนแปลงไปสง่ผลทําให้สดัสว่นของชนิดลําดบัเบสซํา้ SSR มีความเปล่ียนแปลงไป  

จากผลการวิเคราะห์หน้าท่ียีนจากฐานข้อมลู PalmGenes พบวา่ ยีนท่ีทราบ 
หน้าท่ีการทํางาน คิดเป็น 91% โปรตีนสมมตุิฐาน คิดเป็น 2.3% และ EST-SSRs ท่ีไม่พบความ
คล้ายคลงึกบัข้อมลูในฐานข้อมลู คิดเป็น 2.3% ในขณะท่ีผลการวิเคราะห์หน้าท่ียีนจากฐานข้อมลู 
ศูนย์พันธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพแห่งชาติ พบว่า มียีนท่ีทราบหน้าท่ีการทํางานเพียง 
7.6% โปรตีนสมมตุฐิาน คดิเป็น 0.38% ในขณะท่ี EST-SSRs ท่ีไมพ่บความคล้ายคลงึกบัข้อมลูใน
ฐานข้อมูล มีถึง 92.04% สาเหตุท่ีข้อมูล EST ของศูนย์พนัธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพ
แห่งชาติมีความคล้ายคลึงกบัฐานข้อมลูโปรตีนน้อยกว่ามากอาจเน่ืองจากการหาลําดบันิวคลีโอ
ไทด์ของศูนย์พันธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพแห่งชาติ เป็นการหาลําดับเบสด้วยวิธี 
pyrosequencing แม้จะมีข้อดีคือ การหาลําดบัเบสด้วยวิธีนีส้ามารถทําในข้อมลูปริมาณมาก และ
ใช้ระยะเวลาน้อย แตอ่ยา่งไรก็ตามด้วยเทคโนโลยีขณะนี ้พบว่าลําดบัเบสท่ีได้จากการวิเคราะห์จะ
มีความยาวท่ีสัน้เม่ือเทียบกบัวิธีการโคลนยีนด้วยวิธีมาตรฐานแล้วทําการหาลําดบัเบส EST ดงันัน้
เม่ือความยาวของนิวคลีโอไทด์สัน้จึงทําให้การเปรียบเทียบหาหน้าท่ีของยีนในฐานข้อมลู NCBI 
ให้ผลลดลง 
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เม่ือทําการเปรียบเทียบคา่ PIC และคา่ D จากการทําเหมืองข้อมลูโดยการใช้ 
ฐานข้อมลูท่ีแตกต่างกนั พบว่า เม่ือวิเคราะห์ค่า PIC และ D ในฐานข้อมลู PalmGenes มีค่า
เท่ากบั 0.33 และ  0.44  ตามลําดบั ในขณะท่ีเม่ือวิเคราะห์คา่ PIC และ D ในฐานข้อมลูจากศนูย์
พนัธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพแห่งชาติ มีคา่เท่ากบั 0.34 และ 0.48 ตามลําดบั ซึง่พบว่าคา่ 
PIC และ D ท่ีได้จากแหล่งข้อมลูนิวคลีโอไทด์ท่ีต่างกนัมีค่าท่ีไม่แตกต่างกนัมาก แสดงให้เห็นว่า
การสร้างฐานข้อมลู EST โดยวิธีการโคลนยีนด้วยวิธีมาตรฐานแล้วทําการหาลําดบัเบส EST ใน
ฐานข้อมลู PalmGenes ให้ผลของการค้นหา EST-SSR ท่ีไมแ่ตกตา่งจากการสร้างฐานข้อมลู EST 
โดยการหาลําดบัเบสด้วยวิธี pyrosequencing ซึง่เป็นวิธีการท่ีรวดเร็วให้ข้อมลูมากและมีราคาตอ่
หน่วยข้อมลูถกูกว่า แม้ว่าเทคโนโลยีขณะนีจ้ะยงัคงให้ข้อมลูลําดบัเบสสัน้ตอ่การวิเคราะห์ดีเอ็นเอ
หนึง่ชิน้ แตอ่ยา่งไรก็ตามด้วยความก้าวหน้าของเทคโนโลยีท่ีรวดเร็วคาดว่าในอนาคตการหาลําดบั
เบสด้วยวิธี pyrosequencing จะสามารถให้ข้อมลูลําดบัเบสยาวขึน้ต่อการวิเคราะห์ดีเอ็นเอหนึ่ง
ชิน้ ไมแ่ตกตา่งหรืออาจยาวกวา่การวิเคราะห์ลําดบัเบสด้วยวิธี diedoxy 
  ในงานวิจยัของ Singh et al. (2008) ได้มีการพฒันาเคร่ืองหมาย EST-SSR ของ
ปาล์มนํา้มนั จากนัน้เคร่ืองหมายท่ีพฒันาได้ถกูวิเคราะห์ประสิทธิภาพของเคร่ืองหมาย โดยการ
วิเคราะห์คา่ PIC พบว่าคา่ PIC ท่ีได้จากงานวิจยันีมี้ค่าเท่ากบั 0.53 ทัง้นีอ้าจเน่ืองจากตวัอย่าง
ของปาล์มในงานวิจยัของ Singh et al. (2008) มีความหลากหลายของเชือ้พนัธุกรรมมากกว่าใน
งานวิจยันี ้คือในงานวิจยัของ Singh et al. (2008) ได้รับตวัอย่างปาล์มนํา้มนัมาจากหลากหลาย
ประเทศมากกว่า จึงทําให้ปาล์มตวัอย่างระหว่างแหล่งมีความแตกต่างกันสงู เม่ือเชือ้พนัธุกรรม
ปาล์มนํา้มนั มีความหลากหลายทางพนัธุกรรมมากกว่าโอกาสในการเกิดโพลิมอร์ฟิซมึในงานวิจยั
ของ Singh et al. (2008) จงึมีมากกวา่ในงานวิจยันี ้ซึง่จะสง่ผลถึงการวิเคราะห์ของคา่ PIC  

การวิเคราะห์การเปรียบเทียบโพลมิอร์ฟิซมึของเคร่ืองหมาย EST-SSR  ซึง่เป็น 
เคร่ืองหมายท่ีพฒันามาจากยีนและเคร่ืองหมาย gSSR ซึง่อาจพฒันามาจากทัง้สว่นท่ีเป็นยีนและ
ไม่ใช่ยีน พบว่าเคร่ืองหมาย EST-SSR มีโพลิมอร์ฟิซมึท่ีน้อยกว่า (PIC และ D เท่ากบั 0.34 และ 
0.48 ตามลําดบั) ในเคร่ืองหมาย gSSR (PIC และ D เท่ากบั 0.52 และ 0.92 ตามลําดบั) ซึง่มีผล
คล้ายกบัในงานวิจยัอ่ืน (Pinto et al., 2004; Chakravarthi,2006; Kandemir et al., 2010) 
เน่ืองจากเคร่ืองหมาย EST-SSR พฒันามาจากลําดบัเบสภายในยีนซึง่ต้องมีการอนรัุกษ์ลําดบัเบส
ของยีนไว้เพ่ือไม่ให้เกิดการเปล่ียนแปลงโครงสร้างและหน้าท่ีของการทํางานของยีนจึงมีความ
แปรปรวนของจํานวนน้อย ขณะท่ีเคร่ืองหมาย gSSR เป็นเคร่ืองหมายท่ีพฒันามาจากจีโนมซึง่อาจ
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เป็นสว่นของยีนหรือไมใ่ช่ยีนก็ได้ ซึง่ลําดบัเบสซํา้ในสว่นท่ีไม่ใช่ยีนยีนมีความแปรปรวนสงูสง่ผลทํา
ให้มีโอกาศแสดงโพลมิอร์ฟิซมึท่ีสงูกวา่ 
  จากการวิเคราะห์ความหลากหลายพนัธุกรรมของปาล์มนํา้มนัในงานวิจยันี ้โดย
การจดักลุม่ด้วยวิธี unweighted pair-group method with arithmetic means (UPGMA) และ
การศกึษาโครงสร้างพนัธุกรรมประชากรด้วยโปรแกรม STRUTURE พบว่าให้ผลท่ีสอดคล้องกนั 
คือ ตวัอย่างประชากรปาล์มนํา้มนั (Elaeis guineensis) สามารถจดักลุม่ได้ 2 กลุม่ตามแหลง่พืช
ตวัอย่าง คือ บริษัทโกลเด้นเทอเนร่าและศนูย์วิจยัปาล์มสรุาษฎ์ธานี เน่ืองจากปาล์มนํา้มนัท่ีได้มา
จากทัง้สองแหล่งมีเชือ้พันธุกรรมท่ีต่างกัน คือ ปาล์มในบริษัทโกลเด้นเทอเนร่า จะมีความ
คล้ายคลงึกนัทางพนัธุกรรมภายในมากกว่า (similality coeffient = 0.84) เน่ืองจากปาล์มของ
บริษัทโกลเด้นเทอเนร่าเป็นปาล์มท่ีได้รับการพฒันา ปรับปรุง คดัเลือก ปาล์มพนัธุ์ดีโดยเป็นการ
ผสมกนัเองภายในแหล่งพนัธุ์นัน้ โดยไม่มีเป้าหมายเพ่ือการเก็บรวบรวมพนัธุ์ และไม่มีการนําพนัธุ์
มาจากศูนย์วิจัยปาล์มสุราษฎ์ธานี ในขณะท่ีปาล์มท่ีมาจากศูนย์วิจัยปาล์มสุราษฎ์ธานี มีค่า 
similality coeffient ท่ีน้อยกว่า(similality coeffient = 0.81) เน่ืองจากปาล์มนํา้มนัจากศนูย์วิจยั
ปาล์มสุราษฎ์ธานีเป็นแหล่งรวบรวมพันธุ์ปาล์มของประเทศต่างๆ จึงมีความแตกต่างทาง
พันธุกรรมภายในท่ีมากกว่า ดังนัน้โครงสร้างความหลากหลายทางพันธุกรรมปาล์มนํา้มันจึง
แตกตา่งกนั และแบง่เป็น 2 กลุม่ตามแหลง่ท่ีมาของปาล์มดงักลา่ว 
  เม่ือศึกษาโครงสร้างพนัธุกรรมของปาล์มนํา้มนัจากศนูย์วิจยัปาล์มสุราษฎ์ธานี 
จํานวน 48 ตวัอย่าง ซึ่งเป็นแหล่งรวบรวมพนัธุ์ปาล์มของประเทศท่ีมีความหลากหลายของเชือ้
พนัธุกรรมปาล์มจากแหล่งต่างๆ ของโลก พบว่า พนัธุ์ปาล์มส่วนใหญ่สามารถแยกแหล่งพนัธุ์ได้
สอดคล้องกับการวิเคราะห์โครงสร้างพันธุกรรม แต่มีบางพนัธุ์ ท่ีแหล่งพนัธุ์ไม่สอดคล้องกับการ
วิเคราะห์โครงสร้างพนัธุกรรม หรือในบางพนัธุ์มีแหล่งพนัธุ์ ท่ีไม่ชดัเจนและไม่ใช่ปาล์มลกูผสมแต่
เม่ือทําการวิเคราะห์โครงสร้างพนัธุกรรม พบว่ามีพนัธุกรรมมาจากหลายแหล่ง อาจเป็นไปได้ว่า
ปาล์มนํา้มนัเป็นพืชผสมข้าม และพนัธุ์ปาล์มท่ีมีการนําเข้ามาจากแหล่งอ่ืนอาจผ่านกระบวนการ
ผสมข้ามพนัธุ์จากแหล่งพนัธุ์นัน้มาก่อนหน้าแล้ว จึงทําให้มีเชือ้พนัธุกรรมจากแหล่งอ่ืนมาปะปน
ด้วย ดงันัน้ถ้าต้องการแบ่งกลุ่มปาล์มนํา้มันให้มีความแม่นยํามากขึน้ ควรมีการเพิ่มแหล่งของ 
germplasm ให้มีความหลากหลายมากขึน้ แต่อย่างไรก็ตามพันธุ์ปาล์มยังมีโครงสร้างทาง
พนัธุกรรมพืน้ฐานตามแหล่งท่ีได้รับมาเป็นอตัราส่วนมากกว่า 70% และเม่ือทําการแบ่งกลุ่ม
ประชากรของปาล์มนํา้มนั 48 ตวัอยา่งท่ีได้จากศนูย์วิจยัปาล์มสรุาษฎ์ธานีตามโครงสร้างประชากร 
แล้วทําการวิเคราะห์ค่า FST เพ่ือสร้าง dendrogram พบว่าปาล์มนํา้มนัสามารถจดัออกได้เป็น 4 
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กลุ่มหลกั คือปาล์มนํา้มนัท่ีมาจากอฟัริกา, Hybrid line, Unmatch (ปาล์มนํา้มนัท่ีระบแุหล่ง
พนัธุกรรมไม่สอดคล้องกบัโครงสร้างประชากร) และ Ghana เม่ือวิเคราะห์ปาล์มนํา้มนัในกลุ่ม
ของอฟัริกา พบวา่สามารถแบง่ออกเป็น 2 กลุม่ยอ่ย โดยกลุม่แรกประกอบด้วย Nigeria, Deli dura 
และ Calabar เป็นปาล์มนํา้มนัท่ีมาจากอฟัริกาตะวนัตก ในขณะท่ีปาล์มนํา้มนัจาก Deli dura เป็น
ปาล์มนํา้มนัท่ีพบในประเทศมาเลเซียและอินโดนีเซียแต่แท้จริงแล้ว Deli dura ได้รับต้นพนัธุ์มา
จากอฟัริกาตะวนัตกจึงมีความคล้ายคลงึในกลุ่มนี ้กลุ่มท่ี 2 ประกอบด้วย AVORS และ DAMI 
เป็นปาล์มนํา้มนัท่ีมาจากเอเชียตะวนัออกเฉียงใต้จึงมีความใกล้ชิดกนัมากกว่ากลุ่มอ่ืนๆ Hybrid 
line และ Unmatch เป็นกลุ่มท่ีอยู่ระหว่างกลุ่มอฟัริกาและ Ghana เน่ืองจากพนัธุ์ปาล์มท่ีมีการ
นําเข้ามาจากแหล่งอ่ืนอาจผ่านกระบวนการผสมข้ามพนัธุ์จากแหล่งพนัธุ์นัน้มาก่อนหน้าแล้ว จึง
ทําให้มีเชือ้พนัธุกรรมจากแหลง่อ่ืนมาปะปนด้วย จึงอาจทําให้กลุม่ hybrid line และ Unmatch มี
ความใกล้เคียงกบักลุม่อ่ืนๆ ในขณะท่ี Ghana ก็เป็นปาล์มจากอฟัริกาตะวนัตก แตไ่ม่เข้ากลุม่ใดๆ 
เม่ือเปรียบเทียบค่า FST พบว่ามีค่าเท่ากบั 0.05 ซึง่มีค่าท่ีน้อยมาก ทัง้นีอ้าจเน่ืองมาจากปาล์ม
นํา้มนัท่ีใช้ในงานวิจยันีย้งัมีจํานวนท่ีน้อยจึงไม่สามารถแยกความแตกต่างระหว่างกลุ่มได้ชดัเจน 
ดงันัน้จึงต้องเพิ่มจํานวนตวัอย่างทัง้ในแหลง่เดียวกนัและต่างแหล่งกนัให้มีความหลากหลายมาก
ขึน้เพ่ือเพิ่มประสิทธิภาพในการวิเคราะห์ ทัง้นีเ้น่ืองจากปาล์มนํา้มนัในแตล่ะแหลง่พนัธุกรรม อาจ
มี germplasm  ท่ีแตกตา่งกนัในแตล่ะท้องท่ี และเม่ือทําการวิเคราะห์ปาล์มนํา้มนัท่ีมาจากอฟัริกา
ตะวนัตก พบว่า Nigeria และ Deli dura มีเชือ้พนัธุกรรมท่ีใกล้เคียงกว่า AVORS เน่ืองจาก 
Nigeria เป็นปาล์มนํา้มนัท่ีมาจากทางอฟัริกาตะวนัตก ในขณะ Deli dura ท่ีพบในประเทศ
มาเลเซียและอินโดนีเซียได้รับต้นพนัธุ์มาจากอฟัริกาตะวนัตก ในขณะท่ี Deli dura มีความใกล้ชิด
กบั AVORS ทัง้นีเ้น่ืองจากแหล่งพนัธุ์ AVORS ถึงแม้เป็นแหล่งพนัธุ์จากประเทศอินโดนีเซีย แต่
ปาล์มนํา้มนัของ AVORS ได้รับการปรับปรุงจากปาล์มนํา้มนัพนัธุ์ Deli dura ดงันัน้ Deli dura จึง
มีความใกล้ชิดกบั AVORS และจาก dendrogram พบว่าแหล่งปาล์มนํา้มนัของ Deli dura มี
ความใกล้เคียงกบั Unmatch มากกวา่แหลง่อ่ืนๆ อาจเป็นไปได้วา่ปาล์มนํา้มนัพนัธุ์ Deli dura เป็น
ปาล์มนํา้มนัท่ีนิยมใช้ผสมกับแหล่งพนัธุกรรมอ่ืน ดงันัน้ปาล์มนํา้มนัในกลุ่ม Unmatch จึงมีเชือ้
พนัธุกรรมท่ีใกล้เคียงกบัพนัธุ์ Deli dura ในขณะท่ีปาล์มนํา้มนัในกลุม่อฟัริกาตะวนัออก พบว่า 
Calabar มีความใกล้ชิดกบั hybrid line มากกว่า Ghana ทัง้นีอ้าจเน่ืองมาจากพนัธุ์ปาล์มท่ีมีการ
นําเข้ามาจากแหล่งอ่ืนอาจผ่านกระบวนการผสมข้ามพนัธุ์จากแหล่งพนัธุ์นัน้มาก่อนหน้าแล้ว จึง
ทําให้มีเชือ้พนัธุกรรมจากแหลง่อ่ืนมาปะปนด้วย จึงอาจทําให้กลุม่ hybrid line มีความใกล้เคียง
กบักลุ่ม Ghana ในขณะท่ี Calabar มีความใกล้ชิดกบั Ghana มากกว่า DAMI ทัง้นีเ้น่ืองจาก 
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Calabar และ Ghana เป็นปาล์มนํา้มนัท่ีได้รับการปรับปรุงพนัธุ์ในประเทศคอสตาริก้า ซึง่อยู่ในอฟั
ริกาตะวนัออก ดงันัน้ Calabar จึงมีความใกล้ชิดกบั Ghana มากกว่าในแหล่งของ DAMI ซึ่ง 
DAMI เป็นปาล์มนํา้มนัท่ีได้รับการปรับปรุงจากประเทศปาปัวนิวกินี ดงันัน้ปาล์มนํา้มนัจากแหลง่ 
DAMI จงึมีความแตกตา่งกบัแหลง่ของ Calabar และ Ghana   
   ในการวิเคราะห์แนวโน้มการกระจายตวัของเคร่ืองหมาย EST-SSR เพ่ือประเมิน
ศกัยภาพของเคร่ืองหมายท่ีสามารถใช้ได้ในการสร้างแผนท่ีพนัธุกรรม พบว่าจีโนไทป์สว่นใหญ่ของ 
clone B และ clone D (ทัง้คูเ่ป็น Tenera) มีแอลลีลท่ีเหมือนกนั คือ ab x aa, aa x ab ,ao x ao, 
ab x ab และ ab x ac (รวมคดิเป็น 98.48% ) ดงันัน้จึงเห็นว่า clone B และ clone D มีพนัธุกรรม
ท่ีคล้ายคลงึกนัมาก เม่ือเปรียบเทียบพ่อ (Dura) และแม่พนัธุ์ (Tenera) จากงานวิจยัของ Billotte 
et al. (2005, pp.754-765) ซึง่สว่นใหญ่พ่อและแม่มีจีโนไทป์เป็นแบบท่ีมีแอลลีลตา่งกนัคือ ao x 
oo จํานวน 11.56% ab x cd จํานวน 38.19% ab x ab จํานวน 1.5% และ ab x ac จํานวน 
19.1% แตใ่นงานวิจยันีไ้ม่พบจีโนไทป์แบบ ao x oo และ ab x cd เลย ด้วยความคล้ายคลงึทาง
พนัธุกรรมของพ่อแม่ท่ีใช้ในการทดลองนีจ้ึงทําให้เคร่ืองหมาย EST-SSR ท่ีพฒันาได้มีอตัราส่วน
จํานวนน้อยท่ีเคร่ืองหมายเกิดโพลิมอร์ฟิซมึระหว่าง clone B, clone D และประชากรลกูผสม F1 
10 ตวัอย่าง คือมีเคร่ืองหมายเพียง 66 คูไ่พรเมอร์จากเคร่ืองหมาย EST-SSR ทัง้หมด 302 คูไ่พร
เมอร์ท่ีเกิดโพลิมอฟิซมึ แต่อย่างไรก็ตาม EST-SSR 66 คู่ไพรเมอร์สามารถนําไปใช้ประโยชน์ได้
อย่างมากในการทําแผนท่ีของปาล์มนํา้มนั ซึง่แผนท่ีนีจ้ะมีประโยชน์อย่างมากในการวิเคราะห์หา
เคร่ืองหมายยีนท่ีสมัพนัธ์กับลกัษณะปริมาณ (QTLs) ท่ีสําคญัทางเกษตรของปาล์มนํา้มนั เช่น 
การให้นํา้มัน จํานวนผลต่อทะลาย การต้านทานโรค เป็นต้น เคร่ืองหมาย EST-SSR ท่ีมี
ความสมัพนัธ์กับลกัษณะทางการเกษตรดงักล่าว จะช่วยให้โครงการปรับปรุงพนัธุ์ปาล์มนํา้มนั
ดําเนินไปได้อยา่งมีประสทิธิภาพ  
  แนวทางหนึง่ในการพฒันาเคร่ืองหมายท่ีใช้ในการคดัเลือกลกัษณะสําคญัทาง
การเกษตร คือการทํา association mapping ซึง่ข้อมลูพืน้ฐานท่ีสําคญัของการทํา association 
mapping คือการประเมนิคา่ linkage disequilibrium (LD) ในการหาคา่ LD ในงานวิจยันี ้ ได้นํา
เคร่ืองหมาย EST-SSRs และ gSSR ท่ีสามารถสร้างแผนท่ีพนัธุกรรมของปาล์มนํา้มนัในประชากร
ลกูผสมระหวา่ง clone B และ clone D ได้จากงานวจิยัของกิตตพิฒัน์ อโุฆษกิจ (ยงัไมตี่พิมพ์) 
จํานวน 29 คูไ่พรเมอร์พบวา่ ไมมี่คูไ่พรเมอร์ใดท่ีมีคา่ LD (หลงัจากปรับคา่ด้วย Bonferroni 
correction)  แม้ใน linkage group ท่ี 1 ท่ีมีระยะทางภายในท่ีใกล้ท่ีสดุ (PESTM470 และ 
PESTM629) คือ 0.412 cM  ก็ไมพ่บคา่ LD ทัง้นีอ้าจเน่ืองจากระยะทางท่ีสามารถวเิคราะห์คา่ LD 



75 
 

 

ได้ในปาล์มนํา้มนัอาจมีระยะทางท่ีใกล้กนัมาก (คือมีหนว่ยเป็น base pair) ทัง้นีเ้น่ืองจากคา่ LD 
เป็นคา่ท่ีขึน้อยูก่บัลกัษณะการผสมพนัธุ์ของพืช ปาล์มนํา้มนัเป็นพืชท่ีผสมข้ามต้น มีอตัราสว่นจีโน
ไทป์แบบเฮเทอโรไซกสัสงูสง่ผลให้มีโอกาศเกิด  recombination สงู ดงันัน้ช่วงของ LD จงึมีคา่ท่ี
แคบอาจมีช่วงไมเ่กิน 500 bp ในขณะท่ีพืชผสมตวัเองมีความเป็นโฮโมไซกสัสงูมีโอกาศเกิด  
recombination ต่ํามีคา่ LD ในช่วงกว้างอาจมีช่วงมากวา่ 10 kb การหาคา่ LD  แบบการวิเคราะห์
ทัง้จีโนม (genome scan) จงึอาจไมเ่หมาะสมเน่ืองจากต้องใช้เคร่ืองหมายโมเลกลุเป็นจํานวนมาก 
(อาจมากกวา่  5,000 เคร่ืองหมาย)ในการวิเคราะห์ LD ทัง้จีโนม ดงันัน้แนวทางในการวิเคราะห์ 
LD ในปาล์มนํา้มนัเพ่ือการทํา association mapping จงึอาจต้องใช้ การวิเคราะห์คา่ LD ภายใน
ยีน (candidate gene approach) จากเคร่ืองหมาย SNPs  




