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บทที่ 6 
 

สรุปผลการทดลอง 
 
 

  การพฒันาเคร่ืองหมาย EST-SSR ด้วยวิธีการค้นหา SSR จากฐานข้อมลู EST 
นบัเป็นวิธีการท่ีสะดวก สามารถลดขัน้ตอน ระยะเวลาและค่าใช้จ่ายในการพฒันาเคร่ืองหมาย 
SSR เป็นอย่างมากเม่ือเทียบกบัการพฒันาเคร่ืองหมาย SSR ด้วยวิธีการมาตรฐานเน่ืองจากการ
พฒันาเคร่ืองหมายไมโครแซทเทลไลท์แบบนีเ้ป็นวิธีการท่ีใช้ประโยชน์จากเหมืองข้อมลูสาธารณะ
ได้โดยตรง ในงานวิจยันีไ้ด้ทําการรวบรวมข้อมลู EST ปาล์มนํา้มนัได้รับจากฐานข้อมลูสาธารณะ 
PalmGenes และศนูย์พนัธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพแห่งชาติ จํานวน 5,610 และ 75,948 
นิวคลีโอไทด์ตามลําดบั จากนัน้นําข้อมลูลําดบัเบสทัง้หมดทําการจดักลุ่ม (cluster) และรวบรวม
ข้อมลู (assemble) ได้ 47,256 กลุม่ ประกอบด้วย singletons จํานวน 46,328 กลุม่และ contigs 
จํานวน 928 กลุม่ จากการค้นหา SSR โดยกําหนดชดุซํา้ของ mono- , di- , tri- , tetra- , penta- 
และ hexa nucleotide ให้มีจํานวนซํา้ 10, 5, 5, 3, 3 และ 3 ตามลําดบั พบว่ามี EST ท่ีภายในมี 
SSR จํานวน 1,570 EST-SSRs โดยชนิดของลําดบัเบสท่ีพบมากท่ีสดุ คือ Mononucleotide 
68.78% (1,181) โดย motif ท่ีพบมากท่ีสดุคือ A/T คิดเป็น 67.09% (1,152) รองลงมาคือ 
Dinucleotide 15.08% (259) โดย motif ท่ีพบมากท่ีสดุคือ AG/CT คดิเป็น 8.74% (150)  

จากการวิเคราะห์หน้าท่ี พบวา่120 ลําดบัเบส เป็นยีนท่ีทราบหน้าท่ีการทํางาน 5  
ลําดบัเบส เป็นโปรตีนสมมตุิฐาน และ 1,445 ลําดบัเบสเป็นกลุม่ท่ีไม่พบความคล้ายคลงึกบัอะไร
เลยในฐานข้อมลู เม่ือนํา EST-SSRs ท่ีมีจํานวนซํา้ท่ีสงูจํานวน 374 EST-SSRs ไปออกแบบไพร
เมอร์ พบว่า 302 คูไ่พรเมอร์สามารถทําปฏิกิริยาพีซีอาร์สําเร็จ จากการประเมินโพลิมอร์ฟิซมึของ
เคร่ืองหมาย EST-SSR ระหว่างปาล์มนํา้มนั 57 ตวัอย่าง พบว่ามี 284 คูไ่พรเมอร์ ท่ีแสดงโพลิมอร์
ฟิซมึ และสามารถสร้างแถบดีเอ็นเอเฉลี่ย 2.68 แอลลีลต่อคู่ไพรเมอร์ มีค่า PIC และ D เฉล่ีย
เท่ากบั 0.34 และ 0.48 ตามลําดบั ในขณะท่ีเคร่ืองหมาย EST-SSRs สามารถเพิ่มปริมาณพีซีอาร์
ได้ใน E. oleifera  จํานวน 254 คูไ่พรเมอร์และ Cocos nucifera จํานวน 195 คูไ่พรเมอร์ เม่ือนํา
เคร่ืองหมาย EST-SSRs และ gSSR ท่ีแสดงโพลิมอร์ฟิซมึในตวัอย่างปาล์มนํา้มนั 57 ตวัอย่าง 
จํานวน 284 และ 33 คูไ่พรเมอร์ตามลําดบั พบว่า คา่ PIC และ D ของเคร่ืองหมาย EST-SSR มี
คา่ท่ีต่ํากวา่ในเคร่ืองหมาย gSSR  
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เม่ือทําการวิเคราะห์ความหลากหลากของปาล์มนํา้มนั พบวา่ปาล์มนํา้มนั ท่ี 
นํามาทดสอบสามารถแบง่ได้เป็น 2 กลุม่ใหญ่ คือ ปาล์มนํา้มนัท่ีได้มาจากศนูย์วิจยัปาล์มสรุาษฎ์
ธานี และจากบริษัทโกลเด้นเทเนอร่า สอดคล้องกับการวิเคราะห์โครงสร้างพนัธุกรรมของปาล์ม
นํา้มนั และเม่ือวิเคราะห์การแบง่ความแปรปรวนทางพนัธุกรรม พบว่าพนัธุ์ปาล์มจากแต่ละแหล่ง
พนัธุกรรมมีการผสมภายในแหล่งพันธุกรรมเดียวกัน มีการปะปนของเชือ้พนัธุกรรมจากแต่ละ
แหล่งน้อย และเม่ือทําการวิเคราะห์โครงสร้างพันธุกรรมปาล์มนํา้มันท่ีมาจากศูนย์วิจัยปาล์ม
สรุาษฎ์ธานี จํานวน 48 ตวัอย่าง พบว่าปาล์มนํา้มนัสามารถแบง่ออกได้เป็น 8 กลุม่ย่อย โดยพนัธุ์
ปาล์มส่วนใหญ่สามารถแยกแหล่งพนัธุ์ได้อย่างชดัเจน ในขณะท่ีบางพนัธุ์ไม่สามารถแยกแหล่ง
พนัธุ์ได้ และเม่ือทําการแบ่งกลุ่มประชากรของปาล์มนํา้มนั 48 ตวัอย่างท่ีได้จากศนูย์วิจยัปาล์ม
สรุาษฎ์ธานีตามโครงสร้างประชากร แล้วทําการวิเคราะห์ค่า FST เพ่ือสร้าง dendrogram พบว่า
ปาล์มนํา้มนัสามารถจดัออกได้เป็น 4 กลุ่มหลกั คือปาล์มนํา้มนัท่ีมาจากอฟัริกา, Hybrid line, 
Unmatch (ปาล์มนํา้มนัท่ีระบแุหลง่พนัธุกรรมไม่สอดคล้องกบัโครงสร้างประชากร) และ Ghana 
เม่ือวิเคราะห์ปาล์มนํา้มนัในกลุม่ของอฟัริกา พบว่าสามารถแบง่ออกเป็น 2 กลุม่ย่อย โดยกลุม่แรก
ประกอบด้วย Nigeria, Deli dura และ Calabar เป็นปาล์มนํา้มนัท่ีมาจากอฟัริกาตะวนัตก กลุม่ท่ี 
2 ประกอบด้วย AVORS และ DAMI เป็นปาล์มนํา้มนัท่ีมาจากเอเชียตะวนัออกเฉียงใต้ จึงมีความ
ใกล้ชิดกนัมากกว่ากลุม่อ่ืนๆ Hybrid line และ Unmatch เป็นกลุม่ท่ีอยู่ระหว่างกลุม่อฟัริกาและ 
Ghana เน่ืองจากพนัธุ์ปาล์มท่ีมีการนําเข้ามาจากแหลง่อ่ืนอาจผ่านกระบวนการผสมข้ามพนัธุ์จาก
แหล่งพนัธุ์นัน้มาก่อนหน้าแล้ว จึงทําให้มีเชือ้พนัธุกรรมจากแหล่งอ่ืนมาปะปนด้วย จึงอาจทําให้
กลุ่ม hybrid line และ Unmatch มีความใกล้เคียงกบักลุ่มอ่ืนๆ ในขณะท่ี Ghana ก็เป็นปาล์ม
จากอฟัริกาตะวนัตก แตไ่มเ่ข้ากลุม่ใดๆ 

เม่ือวิเคราะห์แนวโน้มการกระจายตวัของเคร่ืองหมาย EST-SSR เพ่ือดศูกัยภาพ 
ในการสร้างแผนท่ีพนัธุกรรม พบว่า 65 เคร่ืองหมายมีการกระจายตวัเป็นไปตามกฎของเมนเดล 
นอกจากนีพ้บว่าพ่อแม่ clone B และ clone D มีแอลลีลท่ีเหมือนกนัในอตัราสว่นสงู ดงันัน้ clone 
B และ clone D จงึมีพนัธุกรรมท่ีคล้ายคลงึกนัมาก  

เม่ือทําการวิเคราะห์ Linkage disequilibrium ระหวา่งคูแ่อลลีลของเคร่ืองหมาย 
EST-SSRs และ gSSRs ท่ีสร้างแผนท่ีได้ในงานวิจยัอ่ืน พบว่าไม่มีคู่ไพรเมอร์ใดท่ีมีค่า linkage 
disequilibrium เน่ืองจากปาล์มนํา้มนัเป็นพืชท่ีผสมข้ามต้นกนั ซึง่ส่งผลทําให้ค่า heterozygous 
ต่ําทําให้ช่วง LD ท่ีพบมีคา่ท่ีแคบมาก ดงันัน้แนวทางในการวิเคราะห์ LD ในปาล์มนํา้มนัเพ่ือการ
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ทํา association mapping จึงอาจต้องใช้ การวิเคราะห์ค่า LD ภายในยีน (candidate gene 
approach) จากเคร่ืองหมาย SNPs    
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 




