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บทคัดยอ 
สารในกลุมคาโรทีนอยดเปนองคประกอบสําคัญท่ีทําใหผลไมมีสี และเพ่ิมคุณคาทางอาหาร การสราง
สารคาโรทีนอยดมีหลายข้ันตอน และผลิตสาร อาทิ ไลโคปน เบตาคาโรทีน ซ่ึงชนิดและปริมาณสารท่ี
พบทําใหเกิดความแตกตางของสีเนื้อผลในมะละกอ ในการศึกษาความหลากหลายของยีน รวบรวม 
และวิเคราะหลําดับเบสของยีนในกระบวนการสรางสารคาโรทีนอยด โดยการเปรียบเทียบกับจีโนม
ของมะละกอ Genbank database และ protein database โดยใชโปรแกรม BLAST ผลการศึกษา
แสดงวายีนในกระบวนการสรางสารคาโรทีนอยดสวนใหญปรากฏเพียง 1 ตําแหนงในจีโนมของ
มะละกอ ขอมูลท่ีไดนําไปใชในการออกแบบไพรเมอรจํานวน 59 คู     
 

Abstract 
Carotenoids are important components in fruits and contributing to its colour and 
nutrient content. There are several steps in carotenoid biosynthetic pathway 
producing several molecules such as lycopene and beta-carotene. The presence and 
concentration of these molecules are directly influent the flesh color of papaya fruit. 
In order to investigate the polymorphism, carotenoid DNA sequences were retrieved. 
They were analyzed by comparing with sequences in papaya genome database, 
genbank database and protein database using BLAST. The results suggested that all 
carotenoid synthetic genes except one presented as a single copy in papaya 
genome. The outcome was used to design fifty-nine pairs of primers.    
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รายละเอียดเกี่ยวกับผลงานความกาวหนาของการวิจัย 
1. ความเปนมาหลักการ เหตุผล และวัตถุประสงค 

มะละกอ (Carica papaya Linn.) เปนพืชเศรษฐกิจท่ีสําคัญชนิดหนึ่งของประเทศไทย ใน
ป 2551ประเทศไทยเปนผูผลิตมะละกอเปนอันดับ 9 ของโลก และจากขอมูลในป 2550 พบวา 
มะละกอมีพ้ืนท่ีปลูกท้ังหมด 33,036 ไร และมีผลผลิตรวม 124,525 ตัน (กรมสงเสริมการเกษตร 
2549 1) ซ่ึงผลผลิตท่ีไดนี้ยังไมเพียงพอกับความตองการของตลาด โดยผลผลิตมากกวา 90% ถูกใช
ในประเทศ และท่ีเหลือถูกสงออกท้ังในรูปผลสดและแปรรูป (ประมาณ 4,000 ตัน) ซ่ึงการสงออก
มะละกอนั้นมีมูลคากวา 100 ลานบาท (กรมศุลกากร, 2550) อยางไรก็ตาม มะละกอท่ีใชในทาง
การคา ยังขาด 1มาตรฐานของสายพันธุ และคุณภาพท่ีสมํ่าเสมอของผลผลิต โดยเฉพาะสีเนื้อของ
มะละกอ ซ่ึงความตองการของตลาดเปนสีแดง และสีเหลือง 1 นอกจากนั้นขอมูลองคประกอบท่ี
สําคัญทางโภชนาการท่ีมีรายงานเปนของมะละกอสายพันธตางประเทศ (Wall, 2006) แตสําหรับ
ประเทศไทยขอมูลเหลานี้ยังมีอยูนอยมาก (Puwastien et al, 2000) มะละกอท่ีปลูกตางพ้ืนท่ี
และมีสีเนื้อท่ีตางกันถูกเรียกชื่อตางกัน ท้ังๆ ท่ีมีจีโนมิกสดีเอ็นเอชุดเดียวกัน หรือมีการปลูก
มะละกอตางสายพันธุในพ้ืนท่ีเดียวกันและมีสีของเนื้อมะละกอท่ีเหมือนกันแตคนในพ้ืนท่ีใชชื่อพันธุ
ท้ังสองเปนพันธุเดียวกัน ซ่ึงในปจจุบันพบวาก็ยังไมมีมาตรฐานท่ีใชในการจัดจําแนกสายพันธุ
นอกจากลักษณะสัณฐาน และปญหาเหลานี้ไดกระทบตอความสมํ่าเสมอของคุณภาพของผล
มะละกอ ราคา และทําใหเกิดความลาชาและยากลําบากในการปรับปรุงพันธุ  

 การศึกษาครั้งนี้มีเปาหมายในการคนหาความหลากหลายทางพันธุกรรมบนยีนท่ี
เก่ียวของกับการสรางคาโรทีนอยด เพ่ือนําไปสูการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลท่ีสัมพันธกับการ
สรางสีเนื้อมะละกอ ท่ีสามารถนํามาใชในการจําแนกพันธุมะละกอ และเครื่องหมายโมเลกุลท่ี
พัฒนาข้ึนมานี้ยังสามารถนํามาใชในกระบวนการปรับปรุงพันธุมะละกอ ใหมีลักษณะสีเนื้อท่ีตรง
กับความตองการของตลาดการสงออกและการแปรรูปในอนาคต โดยเปนการเพ่ิมมูลคาของไมผล
ไทย เพ่ือตอบสนองยุทธศาสตรการพัฒนาประเทศตามแผนพัฒนาเศรษฐกิจและสังคมฉบับท่ี 10 
(พ.ศ. 2550 -2554) คือยุทธศาสตรการปรับโครงสรางเศรษฐกิจใหสมดุลและยั่งยืนเปนการปรับ
โครงสรางการผลิตเพ่ือเพ่ิมผลิตภาพ และคุณคาของสินคาและบริการบนฐานความรูและความเปน
ไทย รวมท้ังตอบสนองนโยบายและยุทธศาสตรการวิจัยของชาติฉบับท่ี 8 (พ.ศ. 2555 – 2559) ใน
ยุทธศาสตรการวิจัยท่ี 2 การสรางศักยภาพและความสามารถเพ่ือการพัฒนาทางเศรษฐกิจ โดยใช
กลยุทธการสรางมูลคาผลผลิตทางการเกษตรและการพัฒนาศักยภาพในการแขงขันและการพ่ึงพา
ตนของสินคาเกษตร ของผลไม และเปนการรักษาคุณภาพและการจัดการผลผลิต 

 
2. ผลการดําเนินงานท่ีไดทําไปแลว  
 2.1 วิธีการดําเนินการวิจัย 
  2.1.1 การคัดเลือกสายพันธุมะละกอ 

รวบรวมสายพันธุมะละกอจากแหลงปลูกท่ัวประเทศและหนวยงานท่ีเก่ียวของ นํามาปลูกใน
แปลงทดลองของศูนยวิจัยและพัฒนา มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน อ.
กําแพงแสน จ.นครปฐม มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน ทําการปลูก
มะละกอสายพันธุละ 5 ตน จํานวน 15 สายพันธุ (ตารางท่ี 1) นอกจากนั้นยังใชสายพันธุ
เม็กซิโก จากศูนยไมผลเขตรอน มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน ใน
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การศึกษาดวย ดังนั้นสําหรับการศึกษาครั้งนี้ มีมะละกอท้ังหมด 16 สายพันธุ ท่ีนํามาใชใน
การศึกษาความแปรปรวนทางพันธุกรรม และลักษณะสีของเนื้อมะละกอ  

นํามะละกอสายทุกสายพันธุจากตารางท่ี 1 มาเพาะปลูกโดยการเพาะเมล็ดมะละกอ
ในดินผสม ขุยมะพราว ดินและมูลวัว อัตรา 1:1:1 และยายปลูกเม่ือตนกลาอายุประมาณ 4  
สัปดาห เม่ือตนกลามะละกอมีใบจริงประมาณ 5 - 7  ใบ หรืออายุประมาณ 1  -  2   เดือน ให
ปุยสูตร 46-0-0   ในชวงบํารุงตน และใชปุยสูตร 16-16-16   ในชวงเริ่มติดผล จํานวน 2  
ครั้ง /เดือน ทําการปลูกมะละกอ โดยเวนระยะหางระหวางตน 2   เมตร ตามระยะการปลูก
จริงของเกษตรกร ชวงแรกใหปุยสูตรเสมอ (15-15-15) เม่ือมะละกอออกดอกเปลี่ยนเปน
สูตร (24-24-8) ดูแลใหไดน้ําสมํ่าเสมอ แตไมทวมขัง เม่ือพบตนมะละกอท่ีเปนโรคทําการ
กําจัดท้ิง เก็บผลมะละกอเพ่ือทําการเก็บขอมูลลักษณะสีของเนื้อมะละกอของแตละสายพันธุ 

ตารางท่ี 1 สายพันธุมะละกอท่ีทําการรวบรวมจากแหลงตาง ๆ เพ่ือใชในการศึกษาวิจัย 

ลําดับท่ี สายพันธุ เฉดสีของเนื้อผลสุก* 
(เหลือง/สม/สมแดง) 

1 เร็ดเลดี ้ สมแดง 
2 ฮวนโกล เหลือง 
3 แขกดํา  สมแดง 
4 แขกนวล สม 
5 ครั่งเหลือง เหลือง 
6 ครั่ง สม 
7 ปลักไมลาย สม 
8 เร็ดคาริเบียน สมแดง 
9 โกโก สมแดง 
10 กลางดง สม 
11 ขอนแกน80 สมแดง 
12 เม็กซิโก-เกษตร สมแดง 
13  ซันเซ็ตโซโล สมแดง 
14 พันธุปากานเขียว** สมแดง 
15 พันธุปากานมวง*** สมแดง 

1TP

*ประเมินดวยสายตา 

1TP

** และ *** เปนสายพันธุที่รวบรวมโดย ดร.สิริกุล วะสี และคณะ 

 
2.1.2 การรวบรวมขอมูลสายดีเอ็นเอจากฐานขอมูล และการวิเคราะหสายดีเอ็นเอตนแบบ 

2.1.2.1 รวบรวมขอมูลสายดีเอ็นเอของยีนในกระบวนการสรางคาโรทีนอยดของมะละกอ  
โดยใชฐานขอมูลพันธุกรรม Hawaii Papaya Genome Project 
(0TUwww.phytozome.net/papaya.php U0T ) และ ตรวจสอบความถูกตองของยีนเปาหมาย วา
สามารถสรางโปรตีนท่ีเก่ียวของกับเอนไซมในกระบวนการสรางสีในผลมะละกอหรือไม โดย
เ ป รี ย บ เ ที ย บ กั บ ฐ า น ข อ มู ล โ ป ร ตี น ข อ ง Genbank Database 
(0TUhttp://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi U0T )  

http://www.phytozome.net/papaya.php
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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2.1.2.2 คนหาสายดีเอ็นเอของมะละกอในฐานขอมูล NT และ EST (NCBI)  
หาสายดีเอ็นเอของมะละกอจากสายพันธุตางๆ ตรงตําแหนงเดียวกับสายดีเอ็นเอเปาหมายท่ี
คัดเลือกมาจาก Hawaii Papaya Genome Project ดวย BLASTN analysis 
(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi ) เปรียบเทียบสายดีเอ็นเอเปาหมายกับสายดี
เอ็นเอท่ีไดจากการคนหาในฐานขอมูล NT และ EST ดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร เพ่ือคนหา
ตําแหนงท่ีมีความแปรปรวนทางพันธุกรรม โดยใชโปรแกรม CodonCode Aligner เม่ือพบ
ตําแหนงท่ีมีความแปรปรวนทางพันธุกรรมบนสายดีเอ็นเอเปาหมาย ทําการออกแบบไพร
เมอรใหครอบคลุมบริเวณท่ีมีความแปรปรวนทางพันธุกรรม เพ่ือจําลองดีเอ็นบริเวณดังกลาว
สําหรับการตรวจสอบความถูกตอง (ภาพท่ี 1) 

 
2.1.2.3 ออกแบบไพรเมอรเพ่ือใชสําหรับการจําลองสายดีเอ็นเอในมะละกอ  
ขอมูลท่ีไดจะนําไปใชในการตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมของมะละกอ โดยการ
ออกแบบไพรเมอรนั้น 1ไพรเมอรแตละตัวตองมี Tm (melting temperature) ท่ีสูงกวา 48 
°C แตไมสูงเกิน 68 °C และคูของไพรเมอรตองมีความแตกตางของ Tm ไมเกิน 2 °C การ
ออกแบบไพรเมอรจะใชโปรแกรม Generunner หลังจากออกแบบไพรเมอรเสร็จแลว นํา
ลําดับดีเอ็นเอของไพรเมอรแตละตัวไปตรวจสอบกับขอมูลจีโนมิกดีเอ็นเอของมะละกอ 
(www.phytozome.net/papaya.php ) เพ่ือใหแนใจวาไพรเมอรท่ีไดรับการออกแบบจะมี
ความจําเพาะกับสายดีเอ็นเอเปาหมายเทานั้น ในกรณีท่ีไมพบสายดีเอ็นเอตรงตําแหนง
เปาหมายจากฐานขอมูล NT และ EST ทําการออกแบบไพรเมอรใหครอบคลุมสวนดีเอ็นเอ
เปาหมาย เพ่ือทําการจําลองสายดีเอ็นเอเพ่ือคนหาความแปรปรวนทางพันธุกรรมดวยวิธี re-
sequencing 
 

 
 
ภาพท่ี 1  การวิเคราะหสายดีเอ็นเอตนแบบท่ีเก่ียวของกับกระบวนการกับการสรางสีมะละกอ และ

การออกแบบไพรเมอร  เพ่ือการศึกษาความแปรปรวนทางพันธุกรรม 

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
http://www.phytozome.net/papaya.php
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2.1.3 การสกัดจีโนมิกดีเอ็นเอจากใบมะละกอ 

เก็บตัวอยางใบออนมะละกอสายพันธุตาง ๆ สายพันธุละ 4 ซํ้า เพ่ือนํามาสกัดดีเอ็นเอ ทําการบด 1

ตัวอยางดวยไนโตรเจนเหลว 1และทําการสกัดดีเอ็นเอโดยใช DNeasy Plant mini kit (QAIGEN, 

Germany) ตามวิธีการท่ีแนะนําโดยบริษัทผูผลิต จากนั้นตรวจสอบคุณภาพและปริมาณโดยวิธี 

gel eletrophoresis และ spectrophotometry  
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2.2 ผลการทดลอง 

2.2.1 การคัดเลือกสายพันธุมะละกอ 

คัดเลือกสายพันธุมะละกอจํานวน 15 สายพันธุ นํามาปลูกลงในแปลงทดลองโดยนํา
เมล็ดมาเพาะในดินผสม (ขุยมะพราว ดิน และมูลวัว อัตราสวน 1:1:1) เม่ือตนกลาอายุ
ประมาณ 1 เดือนทําการยายลงปลูกในถุงดํา และเม่ืออายุประมาณ 2 เดือนจึงทําการยายลง
แปลงปลูก (ภาพท่ี 2) เพ่ือเก็บขอมูลลักษณะคุณภาพผลหลังการเก็บเก่ียว  

 
 
 
 
 
 

      
  
 
 
 
 
  ภาพท่ี 2 แสดงการปลูกมะละกอสายพันธุตาง ๆ สําหรับ 1เก็บขอมูลลักษณะสีเนื้อมะละกอ 

 

2.2.2 การรวบรวมขอมูลสายดีเอ็นเอตนแบบจากฐานขอมูลจีโนมของมะละกอ  

จากการรวบรวมขอมูลสายดีเอ็นเอจาก Hawaii Papaya Genome Project ซ่ึงเปน

ฐานขอมูลจีโนมิกดีเอ็นเอของมะละกอท่ีไดการการทํา whole genome sequencing ของ

มะละกอพันธุ Sunup พบวามีสายดีเอ็นเอท้ังหมด 8 ชุดท่ีเก่ียวของกับการสรางเอ็นไซมท่ี

เก่ียวของกับกระบวนการสรางสีในเนื้อมะละกอ (ตารางท่ี 2) โดยแตละเอ็นไซมจะพบดีเอ็นเอ

เปาหมายเพียง 1 ตําแหนงบนจีโนมมะละกอ ยกเวนเอนไซม 9-cis-epoxycarotenoid 

dioxygenase  



 9 

ตารางท่ี 2  สายดีเอ็นเอเปาหมายจาก Hawaii Papaya Genome Project ท่ีเก่ียวของ
กับกระบวนการสรางสีในผลมะละกอ 

Enzyme  DNA sequences from Hawaii  
Papaya Genome Project 

9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase Supercontig 77 
Supercontig 90 

Beta carotene hydroxylase Supercontig 107 
Lycopene beta cyclase Supercontig 195 
Lycopene epsilon cyclase Supercontig 28 
Violaxanthin de-epoxidase Supercontig 51 
Zeaxanthin epoxidase Supercontig 55 
Zeta carotene desaturase Supercontig 117 

เม่ือตรวจสอบหาจํานวนซํ้าของสายดีเอ็นเอเปาหมายเหลานี้บนจีโนมของมะละกอ 

โดยการเปรียบเทียบสายดีเอ็นเอเปาหมายท่ีไดจากฐานขอมูลของมะละกอ พบวา สายดีเอ็น

เอเปาหมายมีบางสวนท่ีมีความเหมือนกับสายดีเอ็นเอตรงบริเวณอ่ืนบนจีโนมของมะละกอ 

(ตารางท่ี 3)  

ตารางท่ี 3 ตําแหนงบนจีโนมของมะละกอท่ีมีลําดับเบสเหมือนกับสายดีเอ็นเอเปาหมาย 

Supercontig Duplicate 

sequence 

E. value Identity 

Supercontig 77 Supercontig 246 0.0 72.8% (1064/1461) 

Supercontig 90 Supercontig 246 1.89e-3 88.9% (32/36) 

Supercontig 107 Supercontig 37 3.21e-4 67.7% (128/189) 
Supercontig 195 Supercontig 34 1.1e-43 86.7% (130/150) 
Supercontig 28 Supercontig 17 1.9e-67 76.4% (259/339) 
Supercontig 51 Supercontig 63 2.1e-19 77.0% (114/148) 
Supercontig 55 - - - 
Supercontig 117 Supercontig 40 4e-176 82.5% (520/630) 

อยางไรก็ตาม สายดีเอ็นเอท่ีมีความเหมือนกับสายดีเอ็นเอเปาหมาย เปนเพียงสายดีเอ็นเอ 

สั้น ๆ ไมเกิน 100 คูเบส ยกเวนตําแหนงท่ีเหมือนกันระหวาง supercontig 77  กับ 

supercontig 246 ท่ีมีความยาวเกิน 1,000 คูเบส และตําแหนงท่ีเหมือนกันระหวาง 

supercontig 117 กับ supercontig 40 ท่ีมีความยาวเกิน 500 คูเบส จากนั้นทําการ

ตรวจสอบการแสดงออกของยีน ดวยวิธี BLASTX analysis เพ่ือยืนยันวาสายดีเอ็นเอ
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เปาหมายและท่ีสายดีเอ็นเอมีมีความเหมือนกับสายดีเอ็นเอเปาหมายนั้น เปนสวนท่ีสราง

เอ็นไซมตามตารางท่ี 3  

2.2.3 การตรวจสอบการแสดงออกของสายดีเอ็นเอเปาหมายดวย BLASTX analysis 

เพ่ือตรวจสอบความถูกตองของสายดีเอ็นเอท่ีรวบรวมมาจาก Hawaii Papaya 

Genome Project (ตารางท่ี 2) รวมถึง supercontig 246 และ40 ท่ีเปนสายดีเอ็นเอท่ีมี

ลําดับเบสคลายกับ supercontig 77 และ 117 วาเปนสายดีเอ็นเอท่ีเก่ียวของกับการสราง

เอ็นไซมสําหรับกระบวนการสรางสีในผลมะละกอหรือไม โดยนําขอมูลสายดีเอ็นเอท้ัง 10 ชุด

ไปตรวจสอบกับ Protein database (NCBI) ดวย BLASTX analysis (ตารางท่ี 4)  
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ตารางท่ี 4 การวิเคราะหสายดเีอ็นเอตนแบบดวย BLASTX analysis เปรียบเทียบกับ Protein 
database 
 

 Accession Description E-
value 

Identity 

Supercontig 77 AER70359.1 Putative 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase 3 
(Citrus Vinifera) 

0.0 82% 

 ABC26013.1 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase 3 (Citrus 
clementina) 

0.0 82% 

 AFP28804.1 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase 3 (Vitis vinifera) 0.0 80% 
Supercontig 246 ABC26010.1 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase 5 (Citrus 

clementina) 
0.0 80% 

 BAE92962.1 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase (Citrus limon) 0.0 79% 
 BAE92960.1 9-cis-epoxycarotenoid-dioxygenase (Citrus unshiu) 0.0 79% 
Supercontig 90 ABC26011.1 Carotenoid cleavage dioxygenase 4a (Citrus 

clementina) 
0.0 78% 

 XP_002519944.1 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase, putative 
(Ricinus communis) 

0.0 78% 

 AFJ94675.1 Carotenoid cleavage dioxygenase 4a 0.0 77% 
Supercontig 107 ADZ14893.1 Beta-carotein hydroxylase (Carica papaya) 9e-81 100% 
 AFI09272.1 Beta-carotein hydroxylase (Gardenia Jasminoides) 5e-38 96% 
 XP_002513654.1 Beta-carotein hydroxylase, putative (Ricinus 

communis) 
3e-36 100% 

Supercontig 195 ACR61334.1 Lycopene beta-cyclase 2 (Carica papaya) 0.0 100% 
 ACR61335.1 Lycopene beta-cyclase 2 (Carica papaya) 0.0 100% 
 XP_00252387.1 Capsanthin/capsorubin synthase (Ricinus 

communis) 
0.0 79% 

Supercontig 28 BAF79549.1 Lycopine epsilon-cyclase (Chrysanthemum x 
morifolium) 

7e-26 95% 

 AAG10428.1 Epsilon cyclase (Taqetes erecta) 9e-27 92% 
 AAM45382.1 Epsilon cyclase (Taqetes erecta) 7e-27 92% 
Supercontig 51 XP_002267152.1 Violaxanthin de-epoxidase (Vitis vinifera) 2e-85 94% 
 AFP28802.1 Violaxanthin de-epoxidase 1 (Vitis vinifera) 6e-85 94% 
 CAN76137.1 Hypothetical protein (Vitis vinifera) 1e-84 94% 
Supercontig 55 XP_002523587.1 Zeaxanthin epoxidase (Ricinus communis) 2e-47 95% 
 O81360.1 Zeaxanthin epoxidase 3e-43 92% 
 BAI79260.1 Zeaxanthin epoxidase (Citrus sinensis) 3e-41 95% 
Supercontig 117 ACO40527.1 Zeta-carotene desaturase (Carica papaya) 9e-68 100% 
 ABG72803.2 Zeta-carotene desaturase protein (Carica papaya) 1e-67 100% 
 AFP28797.1 Zeta-carotene desaturase 1 (Vitis vinifera) 2e-62 93% 
Supercontig 40 - No significant similarity found - - 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/83628260?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=A9V724ED01R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/90991016?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=2&RID=A9V724ED01R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/90991012?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=3&RID=A9V724ED01R
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จากตารางท่ี 4 พบวา สายดีเอ็นเอท่ีไดจากการรวบรวมมาจาก Hawaii Papaya 

Genome Project เปนชิ้นสวนดีเอ็นเอท่ีสรางเอ็นไซมเปาหมาย ยกเวน supercontig 90 ท่ี

คาดหมายวาจะสังเคราะหเอ็นไซม 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase แตผลจาก 

BLASTX analysis พบวา supercontig 90 เปนสวนของดีเอ็นเอท่ีสังเคราะหเอนไซม 

carotenoid cleavage dioxygenase ซ่ึงเปนเอนไซมท่ีเก่ียวของกับกระบวนการสรางสีใน

ผลมะละกออีกชนิดหนึ่ง นอกจากนั้น BLASTX analysis ยังแสดงใหเห็นวา supercontig 

246 ท่ีมีลําดับเบสบนสายดีเอ็นเอคลายกับ supercontig 77 เปนสวนของดีเอ็นเอท่ีสราง

เอ็นไซม 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase สวน supercontig 40 ท่ีมีลําดับเบสบน

สายดีเอ็นเอคลายกับ supercontig 117 นั้น ไมสามารถระบุไดวาเก่ียวของกับการสังเคราะห

เอนไซมหรือโปรตีนชนิดใด ดังนั้นในข้ันตอนการคนหาความแปรปรวนทางพันธุกรรมของยีน

เปาหมาย จะทําการตรวจสอบทุก supercontig ยกเวน supercontig 40 ซ่ึงเปนสายดีเอ็น

เอท่ีไมสามารถระบุชนิดของโปรตีนท่ีสังเคราะหได 

2.2.4 การตรวจสอบความแปรปรวนของสายดีเอ็นเอเปาหมาย 

รวบรวมขอมูลสายดีเอ็นเอตรงตําแหนงเดียวกันกับสายดีเอ็นเอเปาหมายจาก

ฐานขอมูล Nucleotide และ EST (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov ) ดวยโปรแกรม 

BLASTN โดยการคัดเลือกนั้นจะใชความเหมือนของสายดีเอ็นเอท่ีมากกวา 95% และมีความ

ยาวเกินกวา 100 คูเบส เปนเกณฑในการคัดเลือก (Chaisan et al. 2012) จากการรวบรวม

ขอมูลจากฐานขอมูลทางพันธุกรรมพบวา ขอมูลสายดีเอ็นเอของมะละกอในฐานขอมูล 

Nucleotide และ EST มีเพียงพอสําหรับการวิเคราะหความแปรปรวนทางพันธุกรรมของ 

supercontig 195 เทานั้น ซ่ึงเปนสายดีเอ็นเอท่ีควบคุมการสรางเอ็นไซม lycopene beta-

cyclase สวนสายดีเอ็นเอเปาหมายอ่ืน ๆ ไมสามารถตรวจสอบความแปรปรวนทาง

พันธุกรรมได เนื่องจากขอมูลจากฐานขอมูลทางพันธุกรรม Nucleotide และ EST มีไม

เพียงพอ 
จากการรวบรวมขอมูลทางพันธุกรรมของมะละกอท่ีมีลําดับสายดีเอ็นเอเหมือนกับ

supercontig 195 ใน Nucleotide collection database พบท้ังหมด 4 accession ท่ีมี
เปอรเซ็นตความเหมือนกับสายดีเอ็นเอเปาหมายมากกวา 90% (ตารางท่ี 5) 

 
ตารางท่ี 5 ขอมูลทางพันธุกรรมของมะละกอท่ีมีลําดับสายดีเอ็นเอเหมือนกับ supercontig 195 

Accession Cultivar E-value Identity 
GQ478573.2 AU9 0.0 100% 
FJ839872.1 Tainung 0.0 100% 
GQ478572.2 Sunup 0.0 99% 
FJ839871.1 Hybtid 1B 0.0 99% 

 
สายดีเอ็นเอท้ัง 4 Accession numbersไดมาจากการทํา DNA sequencing จาก

มะละกอ 4 สายพันธุ คือ AU9, Hybrid 1B, Sunup และ Tainung โดย สายดีเอ็นเอจาก 4 

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/


 13 

accession จะนํามาใชในการคนหาตําแหนง ท่ีมีความแปรปรวนทางพันธุกรรมดวย 
computer analysis และจากการตรวจสอบดวยโปรแกรม Codon Code Aligner พบ
ตําแหนงท่ีเปน candidate SNP ท่ีลําดับเบสท่ี 17194, 17547 และ 17548 (ตารางท่ี 6) 
 
ตารางท่ี 6 ชนิดและตําแหนงของ Candidate SNPs ของมะละกอบน Supercontig 195 

 Position in the sequence alignment (bp) 
 17,194 17,547 17,548 
Supercontig 195 A T T 
Sunup A T T 
Tainung A T T 
AU9 C - - 
Hybrid 1B C - - 
Summary (A/C) (T/-) (T/-) 

 
จากการตรวจสอบความแปรปรวนทางพันธุกรรมของสายดีเอ็นเปาหมาย โดยอางอิง

จากฐานขอมูลทางพันธุกรรมของมะละกอ สามารถตรวจสอบความแปรปรวนของ 
supercontig 195 โดยตรวจสอบพบ candidate SNP ชนิด (A/C) และพบ deletion ชนิด 
(TT/--) บน supercontig 195 โดยความแปรปรวนทางพันธุกรรมนี้จะมีการพิสูจนความ
ถูกตองดวยอีกครั้งดวยการทํา DNA sequencing บริเวณเปาหมายท่ีคนพบความแปรปรวน
ทางพันธุกรรม  

สําหรับสายดีเอ็นเอเปาหมายอ่ืน ๆ ท่ีไมสามารถตรวจสอบความแปรปรวนทาง
พันธุกรรมจากฐานขอมูลทางพันธุกรรม จะทําการตรวจสอบความแปรปรวนทางพันธุกรรม
โดยใชวิธี re-sequencing โดยใชสายดีเอ็นเอเปาหมายเปนสายดีเอ็นเออางอิงสําหรับการ
ออกแบบไพรเมอร เพ่ือทําการจําลองสายดีเอ็นเปาหมายท้ังเสน และทําการหาลําดับเบสของ
สายดีเอ็นเปาหมายจากมะละกอสายพันธุตางๆ และนําขอมูลลําดับเบสบนสายดีเอ็นเอท่ี
ไดมาทําการเปรียบเทียบเพ่ือหาความแปรปรวนทางพันธุกรรมตอไป 

 

2.2.5 การออกแบบไพรเมอรท่ีจําเพาะกับสายดีเอ็นเอเปาหมาย 

ทําการออกแบบไพรเมอร ท่ีจํ าเพาะตอสายดี เ อ็นเอเปาหมายดวยโปรแกรม 

Generunner โดยออกแบบใหไพรเมอรครอบคลุมท้ังสวนของ exon และ intron บนสายดี

เอ็นเอ โดยไพรเมอรแตละตัวจะตองมี Tm (melting temperature) สูงกวา 48 °C และคู

ของไพรเมอรตองมีความแตกตางของ Tm ไมเกิน 2 °C หลังจากการออกแบบไพรเมอร นํา

ลําดับเบสของไพรเมอรท่ีไดไปเปรียบเทียบกับสายดีเอ็นเอในฐานขอมูลพันธุกรรมของ

มะละกอ (www.phytozome.net/papaya.php ) เพ่ือตรวจสอบความจําเพาะของไพร

เมอร เนื่องจากสายดีเอ็นเอเปาหมายแตละเสน มีสวนคลายกับสายดีเอ็นเอบริเวณอ่ืนใน

จีโนมของมะละกอ ถาไพรเมอรตัวไหนจับกับจีโนมของมะละกอไดมากกวา 1 ตําแหนง ใหตัด

http://www.phytozome.net/papaya.php
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ไพรเมอรตัวนั้นออกจากการทดลอง เนื่องจากไพรเมอรดังกลาวไมมีความจําเพาะตอสายดี

เอ็นเอเปาหมาย 

จากการออกแบบไพรเมอรดวยโปรแกรม Generunner โดยใช supercontig 77, 90, 

246, 107, 195, 28, 51, 55 และ 117 เปนสายดีเอ็นเอตนแบบ สามารถออกแบบไพรเมอร

ได 59 คู (ตารางท่ี 7) โดยไพรเมอรท่ีไดนี้จะนําไปใชในการจําลองสายดีเอ็นเอเปาหมาย ของ

มะละกอสายพันธุตาง ๆ ดวยเทคนิค Polymerase Chain Reaction (PCR) และนําไป

ตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมดวยเทคนิค electrophoresis โดยใช 

polyacrylamide gel เปนตัวกลางในการแยกความแตกตาง จากนั้นนํา PCR product ท่ีได

ไปตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมอยางละเอียดดวยวิธีการ re-sequencing 
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ตารางท่ี 7 ไพรเมอรท่ีมีความจําเพาะตอ suppercontig เพ่ือนํามาใชในการคนหา SNPs 
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Contig Primer name Forward primer Reverse primer Size 
(bp) 

Supercontig 77 Contig 77_1 TGCGCCTACTTCTACTACTTGG CGTAGACGCCTTGAATGC 509 
 Contig 77_2 TAACGGAGCTAACCCACTTCAC TCAACCGGAATTTCAACATC 555 
 Contig 77_3 GATCAACCCACAATGATG CCGCCAGAGCTAAATATG 475 
 Contig 77_4 AACTTAGAAGCAGGGATG AGTACTTACAGAGTAAATGGTG 500 
 Contig 77_5 CCAGAACCAGTCACTACC AAAGCTAAGCTAGTATTTGC 575 
 Contig 77_5 TTGGCGAATCAGATCTTCC CTAACATCACTATTTCGTTTCC 501 
 Contig 77_5 AAGACGATGGAAACGAAATAG ATAGCCTAAGAAGGTCAGTTTC 555 
Supercontig 246 Contig 246_1 AAAGTTCCATGAAACCCGTAAG TGGGAAGAACCAGAAACAGAGG 527 
 Contig 246_2 TGTTTCTGGTTCTTCCCAAG CGTCGATCACAGAAACGG 553 
 Contig 246_3 GACGATTGTTGAAGAAGAC GAACGTCAATACCCACTTC 451 
Supercontig 90 Contig 90_1 TCTCTTCTTCATTTCTCCCTAC AAACGGCTGCAAAGTGTAG 535 
 Contig 90_2 AGCTACACTTTGCAGCCGTTTC GGATTCATCCCGATCTGTATG 543 
 Contig 90_3 CTCTCTTTGCCGACATAC AGGTAACTCACCAAATACC 595 
Supercontig 107 Contig 107_1 CGCCGCCATTACCCTTAAATCC TTACAGCGGCACCAACGGAG 520 
 Contig 107_2 GGTACATTTGCTCTCTCCG GTCTGAAATATCTTCCAACAAC 493 
 Contig 107_3 CTTAAGACCTCTTCCCTTC ACTGTAACTAATCTACCACACC 539 
Supercontig 195 Contig 195_1 ATTTCGTCACAGAATCTCAG AACCAAATCCACTTGCATC 539 
 Contig 195_2 AGTACGATAAGCCAAGGAATTG CAATCCCTGAATTCCCAC 400 
 Contig 195_3 GAATTCAGGGATTGTTCAC AAAGGGTTGCAGAGCAAG 433 
Supercontig 28 Contig 28_1 GAGCTCGGAACTTTGCAGC AACAATAAACGGAAATCACTCG 537 
 Contig 28_2 TCGAGTGATTTCCGTTTATTG CAACCAAAGCTTATTCTATGTC 589 
 Contig 28_3 GAATAAGCTTTGGTTGTGC AAATATCATCTTCACAGGC 537 
 Contig 28_4 CCTTAATGTAGACAATTTGC CACCTGAAATTGCGAGAG 531 
 Contig 28_5 TTTCTCTCGCAATTTCAGGTG CAATGAAGGTTGCTGGACC 535 
 Contig 28_6 GATGACCTAGATAGCATGTC AGATTATGAGATTCAGCCTC 525 
 Contig 28_7 TCAATGAAGAAATGACTGGG GAACCTGGTACATTTCAGTAAG 539 
 Contig 28_8 TGATTATCTGCCATTCATTG ACCTTGCATTGAGATGTTC 520 
 Contig 28_9 TTCGAACCTTTATATCTCG GAAGAAGTTTCTAGCTTGATG 535 
 Contig 28_10 TCAAAGTTTCTTCAAAGAGC CTAGAAATGCTAGTCAGCAAG 525 
 Contig 28_11 TTTATATTCTAGAGGATGCAGC TCTTGAATGTATCTTCCTAGTC 554 
 Contig 28_12 AGGTGAAGTTGAATAACTAGTG CATATCATTTGGTGCTATG 600 
Supercontig 51 Contig 51_1 ATGGCATTGACGACATGTTC TACCTGCATTCCTTTAATAAGC 535 
 Contig 51_2 AACCTGTGCCTGCTTATTAAAG CCTCCCACCTCCATCCTATC 509 
 Contig 51_3 CAATCTCTTTGATGCTCG TCCCTTCATGTATTTATAGG 506 
 Contig 51_4 TGATCATGCTGATGATAACC CCACTTCCCGCTGAAATC 514 
 Contig 51_5 GTTTATAACCAGCGGCTTGAAC TTGCATCAGAATTACCAGATTC 512 
 Contig 51_6 TTAGTGATAAATCGCTAGCC GGGTTTGACTTGCGATTC 535 
 Contig 51_7 TTGCAGGTATATTCTATCATCC CTATCTCAGTTTCCGAATTG 508 
Supercontig 55 Contig 55_1 CTCTGCAACTCAATCAACCC CACCGAAACAGATTTATGAAGC 549 
 Contig 55_2 TGGTTAATTGATTGATGTGTGC GAACACCTAACTGCCCTGCTG 530 
 Contig 55_3 GCAGTTAGGTGTTCCGAG ACCTTATTTCCATCATCCTC 556 
 Contig 55_4 TAGATGCATTTGGAAACTG CCCAAGAATACTCGGTAC 562 
Supercontig 55  Contig 55_5 TATTCTTGGGCCACAAAC AAATGAAGTTATGCTGCTG 584 
 Contig 55_6 TGAGGGTTGGTGTGACAATGTG CCATGACCTCACCTGTGAAAG 560 
 Contig 55_7 GAGGTCATGGTTGATTCTCC GAAACAACATCAACAGGATTTC 552 
 Contig 55_8 ATGCAGAAAGGAAGAATATG TAAAGAATCTCCCACCAACTC 577 
 Contig 55_9 GATCTTTGGAGAAATTCAAG GGTAGTAAGAACCACCTGC 582 
 Contig 55_10 ATGACAATGTTGTTTCTACAGC CTTCCCTCGTTACTGTAAAG 518 
 Contig 55_11 GGAAGGAGGTACCAGGTGTC ACACTTCCTGAAGTATTCCAC 428 
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Supercontig 117 Contig117_1 GGCTCAGGTGAAGCAACAGAG ATGGCTTGAGATTAGGAAACTG 563 
 Contig117_2 TCCTAATCTCAAGCCATAC ATATCCACCTGAAAGTAGC 562 
 Contig117_3 AGGTGGATATATACGACTGTAG CAAACAAACTAATTGAGTGC 556 
 Contig117_4 AGTTTGTTTGTCCTGTCC CCACAAGTCTTGTCCAATC 498 
 Contig117_5 TCTCTGATATATTTCCCTTG TCCATGCAGAGAATAATG 528 
 Contig117_6 CATGTTAGAGCTGAACGAGTC TCAAGTAAACATCTGGTGAAC 525 
 Contig117_7 AAATACATCACAGATAGAGGAG CTGAATAAGATGGAAGAATC 530 
 Contig117_8 CTTATTCAGGCTACTAACAAG GAAGTGAACCTTGTCCCTC 557 
 Contig117_9 GGTTCACTTCTCCAGTAAG AACTATGAGAACAAGCTCG 524 
 Contig117_10 GCGAGCTTGTTCTCATAG ATACAACACTCAACTCATCAG 540 

 

2.2.6 การสกัด Genomic DNA จากมะละกอ 
สกัด Genomic DNA จากใบออนของมะละกอสายพันธุตางๆโดยใช plant genomic 

DNA extraction kit (QIAGEN) สําหรับใชในการศึกษาเพ่ิมปริมาณยีนในลําดับตอ ๆ ไป 
ตรวจสอบคุณภาพและปริมาณของ genomic DNA จากมะละกอสายพันธุตางๆ โดยวิธี 
Spectrophotometer ท่ี 260 และ 280 นาโนเมตร และ 1% Agarose gel 
electrophoresis (ภาพท่ี 3) โดยจีโนมิกดีเอ็นเอท่ีไดจากมะละกอแตละสายพันธุ จะนําไปใช
เปนสายดีเอ็นเอตนแบบสําหรับการเพ่ิมจํานวนชิ้นดีเอ็นเอดวยวิธีการ PCR เพ่ือนําไปใชใน
การตรวจหาความแตกตางทางพันธุกรรมของมะละกอบนดีเอ็นเอเปาหมายตอไป 

 
 

              กลางดง        เม็กซิโก           ครั่ง              แขกนวล 
 

 

ภาพท่ี 3 ตัวอยาง Genomic DNA ของมะละกอสายพันธุท่ีใชในการศึกษา  
 

 
2.3 สรปุและวิจารณผลการทดลอง 

การศึกษาความแปรปรวนทางพันธุกรรมบนยีนใน Caroenoid pathway ครั้งนี้ไดใชขอมูลจีโนมิก 
ดีเอ็นเอจากมะละกอสายพันธุ Sunup เปนสายดีเอ็นเอตนแบบในการศึกษา เนื่องจากในปจจุบัน
ขอมูลทางพันธุกรรมของมะละกอจาก Hawaii Papaya Genome Project เปนขอมูลจีโนมิกของ
มะละกอพันธุ Sunup และขอมูลดังกลาวไดเปดใหมีการนําไปใชประโยชนได ดังนั้นการนําเอาสาย
ดีเอ็นเอของมะละกอสายพันธุ Sunup เปนสายดีเอ็นเอตนแบบสําหรับการทํา re-sequencing 
จะสามารถลดระยะเวลาและเพ่ิมความถูกตองในการทํางานวิจัย 

 สายดีเอ็นเอตนแบบท่ีรวบรวมไดจาก Hawii Papaya Genome Project พบ 9 
supercontig ท่ีเก่ียวของกับการสรางเอ็นไซมใน caroenoid pathway แตจากการตรวจสอบ
ดวย BLASTN เพ่ือเปรียบเทียบลําดับเบสของสายดีเอ็นเอจาก supercontig กับฐานขอมูลจาก 
Hawii Papaya Genome Project พ บ ว า  ส า ย 
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ดีเอ็นเอบางสวนของแตละ supercontig มีความเหมือนกับสายดีเอ็นเอบริเวณอ่ืนบนจีโนมของ
มะละกอ ดังนั้น เพ่ือไมใหเกิดความผิดพลาดในการคัดเลือกสายดีเอ็นเอจากฐานขอมูล NT และ 
EST สําหรับการนํามาใชในการตรวจสอบความแปรปรวนทางพันธุกรรม สายดีเอ็นเอของแตละ 
supercontig จะนํามาใชเปนสายดีเอ็นเอตนแบบในการคัดเลือกสายดีเอ็นเอของมะละกอสาย
พั น ธุ อ่ื น  ๆ  จ า ก ฐ า น ข อ มู ล  NT แ ล ะ  EST ด ว ย โ ป ร แ ก ร ม  BLASTN 
(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov ) โดยใชเปอรเซ็นตความเหมือนเกินกวา 95% และความยาว
ของสวนท่ีเหมือนเกิน 100 คูเบสเปนเกณฑในการคัดเลือก ผลจากการทํา BLASTN analysis 
พบวามีเพียง supercontig 195 เทานั้นท่ีมีขอมูลเพียงพอสําหรับการหาความแตกตางทาง
พันธุกรรมบน สวน supercontig อ่ืน ๆ ไมมีขอมูลเพียงพอสําหรับการตรวจสอบความแตกตาง
ทางพันธุกรรม ดังนั้นการคนหาความแตกตางทางพันธุกรรมของ supercontig อ่ืนท่ีเหลือจึงตอง
อาศัยการทํา re-sequencing โดยใช สายดีเอ็นเอของแตละ supercontig เปนตนแบบสําหรับ
การออกแบบไพรเมอร 

 หลังจากการออกแบบไพรเมอร ลําดับเบสของไพรเมอรทุกตัวตองมีการตรวจสอบ
ความจําเพาะตอสายดีเอ็นเอเปาหมายดวยการทํา BLASTN analysis เทียบกับฐานขอมูลทาง
พันธุกรรมของมะละกอ (phytozome.net/papaya.php) เนื่องจากการทํา re-sequencing 
ตองการ PCR product เพียงเสนเดียว ถา PCR product มีมากกวา 1 เสน อันเนื่องมาจากไพร
เมอรไมมีความจําเพาะตอสายดีเอ็นเอเปาหมาย จะสงผลใหคุณภาพของสายดีเอ็นเอท่ีไดต่ํา และ
ไมสามารถนํามาวิเคราะหหาความแตกตางทางพันธุกรรมได 

 ไพรเมอรท่ีไดจากการออกแบบครั้งนี้ จะนําไปใชในการเพ่ิมจํานวนดีเอ็นเปาหมายของ
มะละกอสายตาง ๆ แลวนํามาตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมของมะละกอดวยวิธี 
electrophoresis และ sequencing โดยการตรวจสอบท้ังสองวิธีนี้ จะนําไปสูการคนพบความ
แตกตางทางพันธุกรรมบนยีนท่ีควบคุมการสรางเอนไซมใน carotenoid pathway ซ่ึงขอมูล
เหลานี้สามารถนําไปใชในการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลสําหรับการปรับปรุงพันธุมะละกอใน
อนาคต  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/
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3. ตารางเปรียบเทียบผลการดําเนินงานตามแผนการดําเนินงานวิจัยท่ีไดเสนอไวกับงานวิจัยท่ีได
ดําเนินการจริง  
  การเปรียบเทียบผลการดําเนินงานตามแผนการดําเนินงานวิจัยท่ีไดเสนอไวกับงานวิจัยท่ีได

ดําเนินการจริงไดแสดงในตารางท่ี 8  
ตารางท่ี 8 เปรียบเทียบผลการดําเนินงานตามแผนการดําเนินงานวิจัยท่ีไดเสนอไวกับงานวิจัยท่ีได
ดําเนินการจริง 

กิจกรรม (ตามแผนการดําเนนิงาน) เดือน 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

1.รวบรวมขอมูลสายดีเอ็นเอของยีนใน

กระบวนการสรางคาโรทีนอยดจากมะละกอ

และพืชอ่ืนๆจากฐานขอมูลพันธุกรรม 

            

กิจกรรม (ตามท่ีไดดําเนินการจริง)             

1. รวบรวมขอมูลสายดีเอ็นเอของยีนใน

กระบวนการสรางคาโรทีนอยดจากมะละกอ

จากฐานขอมูลพันธุกรรม 

            

2. วิเคราะหจํานวนซํ้าของยีนเปาหมายจาก 

Hawaii Papaya Genome Project  

            

3. ตรวจสอบการแสดงออกของยีนเปาหมาย

โดยเทียบกับ Protein database 

            

4. เก็บตัวอยางใบมะละกอจาก 13 สายพันธุ 

และสกัดจีโนมิกสดีเอ็นเอ 

            

5. การออกแบบไพรเมอร             
 
4. งบประมาณท่ีไดใชจายไปแลวนับตั้งแตเริ่มโครงการ 
รายรับ 311,790 บาท (งวดท่ี 1) 
รายจาย 9140 บาท (คาจางผูชวยวิจัย)  
คงเหลือ 302,650 บาท 
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5. งานตามโครงการท่ีจะทําตอไป 
หลังจากเสร็จสิ้นการดําเนินการวิจัยหลังเดือนท่ี 2 ทางคณะวิจัยจะดําเนินการวิจัยตามท่ีแสดงใน
ตารางท่ี 9 
ตารางท่ี 9 แสดงถึงงานตามโครงการท่ีจะดําเนินการตอไปหลังจากเสร็จสิ้นงานในเดือนท่ีสอง 

 
 6. อุปสรรคหรือปญหา 
ไมมี 
 
7. กิตติกรรมประกาศ 
ขอขอบคุณทุนสนับสนุนการวิจัยจากสํานักงานคณะกรรมการแหงชาติ (วช.) ประจําปงบประมาณ 
2555  
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 

กิจกรรม เดือน 

3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

1. การตรวจสอบ gene 

duplication อยางละเอียด 

          

2. การออกแบบไพรเมอรเพ่ิมเติม

เพ่ือใหคลอบคลุมทุกสวนของยีน

เปาหมาย 

          

3. การตรวจสอบความแตกตางทาง

พันธุกรรมของมะละกอดวยวิธี 

electrophoresis  

          

4.DNA sequencing           

5.การคนหา SNP รวมถึงความ

แปรปรวนทางพันธุกรรมอ่ืนๆ บน

ยีนเปาหมายของมะละกอ 
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รายงานความกาวหนาของการวิจัย 
 

โครงการวิจัยเรื่อง (ภาษาไทย) อิทธิพลของพันธุ และแหลงปลูก ตอกิจกรรมของเอนไซมใน 

กระบวนการสังเคราะหแคโรทีนอยดในมะละกอสายพันธุท่ีมีความสําคัญทางการคา 

(ภาษาอังกฤษ) The effect of varieties and location on enzymes activity involved the  
carotenoid biosynthesis of economical papaya Cairca papays 
L.varieties in Thailand  

ไดรับทุนอุดหนุนการวิจัยประจําปงบประมาณ พ.ศ. 2555 จํานวนเงิน 820,500 บาท 
ระยะทําการวิจัย 1 ป เริ่มทํางานวิจัยเม่ือ ตุลาคม พ.ศ. 2555 ถึง ตุลาคม พ.ศ. 2556 
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บทคัดยอ 
มะละกอพันธุการคาท่ีปลูกในประเทศไทยมีความหลากหลายทางดานสีเนื้อ ซ่ึงรงควัตถุท่ีทํา

ใหเกิดสีแดง สม และเหลืองของเนื้อมะละกอนั้นเปนสารในกลุมแคโรทีนอยด เชน ไลโคปน และเบตา
แคโรทีน การทดลองนี้จึงมีวัตถุประสงคเพ่ือศึกษาชนิดและปริมาณไลโคปน และเบตาแคโรทีนอยด 
ของมะละกอพันธุการคาของไทย โดยทําการศึกษาในมะละกอ 3 พันธุท่ีเปนตัวแทนของมะละกอเนื้อ
สีแดง สีสม และสีเหลือง ในระยะผลดิบ แตม และผลสุก ท่ีปลูกในจังหวัดนครปฐม จากผลการศึกษา
พบวา พบวาปริมาณ ไลโคปน และเบตาแคโรทีน เพ่ิมข้ึนตามระยะความบริบูรณเพ่ิมมากข้ึน ใน
มะละกอพันธุแขกดํามีปริมารสาร ไลโคปน และ เบตาแคโรทีน มากท่ีสุด โดยสัดสวนของไลโคปนตอ
เบตาแคโรทีนลดลง เม่ือมะละกอสุก พันธุปลักไมลายมีสัดสวนของปริมาณไลโคปนตอเบตาแคโรที
นคงท่ี ท้ังในระยะแตมและระยะสุก สวนพันธุครั่งเหลือง สารแคโรทีนอยดท่ีพบ สวนใหญคือเบตาแค
โรทีน สวนไลโคปนพบนอยมาก 

 
Abstract 

Economical papaya varieties in Thailand varied in flesh color ranging from red, 
orange and yellow. The principle pigments responsible for those color diversities 
belong to carotenoids including lycopene and beta carotene. Therefore the objective 
of this study was to determine lycopene and beta-carotene contents in 3 ripening 
stages i.e. mature green breaker and ripe stages of 3 papaya cultivars grown in Nakon 
Pathom province, representing orange red, orange and yellow flesh color name Khak 
dam, Plug Mai Lai and Krang. The result showed that lycopene and beta-carotene 
contents increased as the fruit ripe. Among all three cultivars studied, Khak dam had 
hightest amount of lycopene and beta-caroten.  Interestingly, the lycopene:beta-
carotene ratio of Khak dam fruit during ripe stage was lower than that at breaker 
stage. In contrast, this ratio of lycopene and beta-carotene was constant at all stage 
of maturity in Plug Mai Lai. Krung fruit accumulate only beta-carotene with very low, 
if at all, amount of lycopene at all stages of fruit ripening. 
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รายละเอียดเกี่ยวกับผลงานความกาวหนาของการวิจัย 
1. ความเปนมาหลักการ เหตุผล และวัตถุประสงค 

1มะละกอเปนพืชเศรษฐกิจของประเทศไทยท่ีปลูกเพ่ือการบริโภคผลสดภายในประเทศ การ
แปรรูป และการสงออก พ้ืนท่ีปลูกมะละกอท่ีสําคัญในเขตภาคกลางและภาคตะวันออกเฉียงเหนือของ
ประเทศไทย ไดแก ราชบุรี นครปฐม สุพรรณบุรี สมุทรสาคร นนทบุรี สระบุรี ปทุมธานี นครราชสีมา 
อุบลราชธานี มุกดาหาร และศรีสะเกษ ในป 2550 มีพ้ืนท่ีการผลิต 33,036 ไร และผลผลิตรวม 
124,525 ตัน (กรมสงเสริมการเกษตร, 2550) ผลผลิตมากกวา 90% ใชเพ่ือบริโภคภายในประเทศ 
และสงออกท้ังในรูปผลสด และอีก 10% ใชสําหรับแปรรูปเพ่ือการสงออก คิดเปนมูลคากวา 100 ลาน
บาท (กรมศุลกากร, 2550) การปลูกมะละกอในประเทศไทย มีการปลูกแบบเชิงเดี่ยวและปลูก
ผสมผสาน โดยพันธุท่ีนิยมปลูกคือ พันธุแขกดํา คิดเปนรอยละ 60% ของพันธุมะละกอท่ีปลูกใน
ประเทศไทย ตามมาดวยพันธุแขกนวล และพันธุปลักไมลาย สวนพันธุอ่ืนๆ สวนใหญเปนพันธุท่ีกลาย
มาจากพันธุแขกดํา หรือนําเขาจากตางประเทศ เชนพันธุฮาวาย เรดเลดี้ เปนตน ซ่ึงพบวา ลักษณะ
ประจําพันธุของมะละกอ โดยเฉพาะพันธุแขกดํา ซ่ึงเปนพันธุท่ีมีเนื้อสีแดง มีลักษณะผันแปรไปจาก
ลักษณะด้ังเดิมมาก โดยเฉพาะอยางยิ่ง พบวาลักษณะสีแดงของเนื้อ ปริมาณน้ําตาล และความแนน
เนื้อ มีคาลดลง ท้ังนี้สวนหนึ่งอาจเกิดเนื่องจาก เกษตรกรสวนใหญ เก็บเมล็ดพันธุดวยตัวเอง หรือรับ
เมล็ดพันธุจากผูรับซ้ือผลมะละกอหรือบริษัทเมล็ดพันธุ จากขอมูลของ สํานักงานกองทุนสนันสนุน
งานวิจัย (สกว)  ระบุวา มะละกอท่ีปลูกในประเทศไทย มีสีเนื้อท่ีไดเปนสีสมแดง ซ่ึงต่ํากวาสีแดงท่ีเปน
ท่ีตองการของตลาด นอกจากนั้นบางตัวอยางยังพบวามีสีเหลืองดวย ซ่ึงแสดงถึงความไมแนนอนหรือ
ความแปรปรวนของพันธุมะละกอไทยเปนอยางมาก ซ่ึงขอมูลดังกลาวชี้ใหเห็นถึงความจําเปนในการ
คัดและปรับปรุงพันธุมะละกอไทยใหไดพันธุดี สมํ่าเสมอ และไมกลายพันธุ 

  
1อยางไรก็ตาม ผลมะละกอท่ีผลิตไดยังไมเพียงพอกับความตองการของตลาด 1และยังตอง

นําเขาจากตางประเทศในบางฤดูกาล ปญหาสําคัญประการหนึ่งในการผลิตมะละกอ คือ คุณภาพสี
เนื้อไมสมํ่าเสมอ 1สารสีท่ีพบในมะละกอเนื้อสีแดงสวนมากประกอบไปดวย ไลโคปน ซ่ึงพบมากถึง 

65% ของสารคาโรทีนอยดท้ังหมด, รองลงมาคือ β -cryptoxanthin, β -carotene, และ ς-
carortene ในทางตรงกันขามกลุมมะละกอเนื้อสีเหลืองจะไมพบ lycopene แตพบ β -

cryptoxanthin, β –carortene สะสมเปนปริมาณมากถึง 75% ของคาโรทีนอยดท้ังหมด  ปริมาณ
สารในกลุมคาโรทีนอยดท่ีพบในมะละกอนอกจากจะถูกควบคุมดวยพันธุกรรมแลว ยังข้ึนอยูกับแหลง
ท่ีปลูกดวย ดังไดมีรายงานวามะละกอเนื้อสีแดง พันธุ sunrise ท่ีปลูกบนเกาะ Kapoho เปรียบเทียบ
กับ มะละกอพันธุเดียวกันท่ีปลูกบนเกาะ Moloaa พบวา มะละกอจากเกาะ Moloaa มีปริมาณ ไลโค
ปน มากกวามะละกอจากเกาะ Kapoho ถึง 3 เทา (Wall, 2006) ท้ังนี้เม่ือพิจารณาสภาพดินบนเกาะ
พบวา ดินบริเวณเกาะ Moloaa ท่ีใชในการทดลองนี้เปนดินประเภท Oxisol สวนดินบนเกาะ 
Kapoho เปนดิน Histosol โดยลักษณะเดนของดิน Oxisol คือดินจะมีสีออกแดงเนื่องจากมีแรเหล็ก
ออกไซดสูง ดินประเภทนี้มีพัฒนาการสูง มักมี pH ต่ํากวา 7 ซ่ึงดินดังกลาว พบมากบริเวณภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ดังนั้นพันธุกรรมและสภาพแปลงปลูกอาจมีผลตอความ
สมํ่าเสมอของคุณภาพสีเนื้อ การแกปญหาดังกลาว อาจทําไดโดยการพัฒนาสายพันธุดีท่ีมีสีแดงในทุก
สภาพพ้ืนท่ีปลูก แตเนื่องจากปจจุบันยังไมมีขอมูลพ้ืนฐานวาปจจัยขางตนมีผลอยางไรตอกิจกรรมของ
เอนไซมท่ีควบคุมการเกิดสีแดง ทําใหการปรับปรุงสายพันธุใหมีสีแดงทําไดลาชาและขาดความถูกตอง
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แมนยํา ดังนั้นการศึกษาวิจัยในครั้งนี้จึงมีจุดมุงหมายในการศึกษาอิทธิพลของพันธุ และแหลงปลูก ท่ีมี
ผลตอกิจกรรมของเอนไซมท่ีควบคุมการเกิดสีแดงและสีเหลืองของเนื้อมะละกอ เพ่ือใชเปนขอมูล
พ้ืนฐานในการคัดเลือกสายพันธุหรือในการปรับปรุงพันธุมะละกอใหมีสีตามความตองการของผูบริโภค
และภาคอุตสาหกรรมตอไป 

 
จากการสํารวจพบวาโรงงานแปรรูปและผูสงออกตองการพันธุท่ีมีเนื้อสีแดง แตปจจุบันพบวา

ไมมีสายพันธุมะละกอท่ีมีเนื้อสีแดง แตสายพันธุท่ีมีเนื้อสีแดงอมสมมีอยูเปนจํานวนมาก ท้ังนี้การ
ปรับปรุงพันธุและการคัดเลือกพันธุใหไดสีแดงนั้นทําไดชาหรือมีความไมแนนอน ท้ังนี้อาจเกิดจากการ
ขาดขอมูลเก่ียวกับกระบวนการควบคุมการพัฒนาสีเนื้อในระดับกิจกรรมของเอนไซมและปจจัย
ภายนอก เชน แหลงปลูกท่ีมีผลตอการเกิดสีของผลมะละกอพันธุการคาท่ีสําคัญของไทย และไดเลือก
มะละกอพันธุท่ีมีเนื้อสีสมและสีเหลือง มาวิเคราะหในการศึกษาในครั้งนี้ดวย เพราะการท่ีมะละกอเนื้อ
สีแดงมีความแปรผันของสีไปเปนสีอ่ืน อาจมีการปนเปอนจากการปลูกมะละกอหลายพันธุไวในแปลง
เดียวกันของเกษตรกร ดังนั้นการศึกษาครั้งนี้จึงมีวัตถุประสงค 1เพ่ือใหทราบชนิดและปริมาณกิจกรรม
ของเอนไซมท่ีควบคุมการเกิดสีแดงในมะละกอ ซ่ึงจะเปนขอมูลท่ีสําคัญในการทําใหเกิดความรวดเร็ว
และแมนยําในการปรับปรุงพันธุมะละกอใหมีสีตามท่ีตลาดตองการ 1 โดยในชวง 2 เดือนแรกของ
งานวิจัย เพ่ือจัดหาพันธุมะละกอท่ีเปนตัวแทนของเนื้อสีสมแดง จํานวน 2 สายพันธุ และมะละกอท่ีมี
เนื้อสีเหลืองจํานวน 1 สายพันธุ จากแหลงปลูก 2 แหลงเพ่ือเตรียมตัวอยางสําหรับการวิเคราะห
กิจกรรมของเอนไซมท่ีเก่ียวของกับการเกิดสีแดงตอไป 
 
2. ผลการดําเนินงานท่ีไดทําไปแลว  
 2.1 วิธีการดําเนินการวิจัย 
  2.1.1 การคัดเลือกสายพันธุมะละกอ 

สุมเก็บมะละกอพันธุโกโก รางนายรอย สายน้ําผึ้ง-แขกดํา แกมแหมม และพันธุแขกดํา ใน
ระยะแตม ทําการวัดสีเนื้อโดยผามะละกอตามความกวางของผล แลวเลือกใชบริเวณ
สวนกลางผลเพ่ือวัดสี เนื้อ ทําการวัดสี เนื้อเฉพาะบริ เวณท่ีมีสีแดงดวยเครื่องวัดสี 
KONICAMINOLTA CHROMA METER (รุน CR-400) เปนคา   L*, a* และ b* ดังนี้ 
คา  L      = 0  คาความสวางเปนสีดํา               คา L     = 100  คาความสวางเปนสีขาว 

      คา (+) a  = คาความเปนสีแดง                       คา (-) a = คาความเปนสีเขียว 
คา (+) b  = คาความเปนสีเหลือง                    คา (-) b = คาความเปนสีน้ําเงิน   
นําชิ้นมะละกอบริเวณสวนท่ีทําการวัดสีเนื้อมาสับเปนเนื้อมาสับ แลวมาชั่งใหไดน้ําหนัก 0.2 
กรัม ใสในหลอด falcon tube ขนาด 50 มิลลิลิตร เติม hexane: acetone: ethanol 
อัตราสวน 2:1:1 (HEA)ปริมาณ 5 มิลลิลิตรตอหลอด จากนั้นนําไปปนดวยเครื่อง 
Homogenized (รุน Polytron PT 2100) เติม HEA ปริมาณ 15 มิลลิลิตรตอหลอด ปดฝา
แลวตั้งท้ิงไว 15 นาที แลวเติมน้ํากลั่น 3 มิลลิลิตร ปดฝาตั้งท้ิงไวอีก 15 นาที นําสวนท่ีเปน
สารละลายดานบนวัดดวยเครื่อง spectrophotometer (รุน Genesys 10S UV-VIS) ท่ี
ความยาวคลื่น 444 471 503 นาโนเมตร (nm) โดยใช Hexane เปน blank   แลว
คํานวณหาคาตามสูตร ดังนี้ 
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   ไลโคปน  (mg/kg)          = (6.95×Abs.503) - (1.59×Ab.444) ×295.35 ×V/W 
  เบตาแคโรทีน  (mg/kg)    = (9.38×Abs.444) - (6.70×Ab.503) ×295.35 ×V/W 
  เม่ือ      Abs.503      คือ ความยาวคลื่นท่ี 503 นาโนเมตร 
             Abs.444      คือ ความยาวคลื่นท่ี 444 นาโนเมตร 

  V              คือ ปริมาณสารละลาย 
W              คือ น้ําหนักเนื้อมะละกอ 

2.1.2 วิเคราะหหาปริมาณ ไลโคปน และ เบตาแคโรทีน 
วิเคราะหหาปริมาณ ไลโคปน และ เบตาแคโรทีน ในมะละกอ 3 พันธุ 3 ระยะวางแผนการ
ทดลองแบบสุมสมบูรณ Completely randomized design (CRD) ประกอบดวย 3 พันธุ 
คือ พันธุ ครั่งเหลือง พันธุปลักไมลาย พันธุแขกดํา แตละพันธุมี 3 ระยะการเก็บเก่ียว คือ   
ระยะดิบ สีเปลือกมีเขียวไมข้ึนแตม เม่ือจิกใหยางไหลจะเปนสีขาวขุน ระยะแตม เริ่มมีการ
เปลี่ยนแปลงของสีเปลือกข้ึนแตมคิดเปน 10-15% ของพ้ืนท่ีผิว เม่ือจิกใหยางไหล ยางมีสี
ขาวขุนใสกวาระยะดิบ ระยะสุก สีเปลือกพัฒนาเปนสีเหลืองสมประมาณ 70-85% ของพ้ืนท่ี
ผิวทุกผลกอนนําไปทําการทดลองหาปริมาณไลโคปนและเบตาแคโรทีน จะทําการวิเคราะห
หาสีเนื้อ ความแนนเนื้อ และปริมาณของแข็งท่ีละลายน้ําได เพ่ือยืนยันระยะเก็บเก่ียวท่ี
สมํ่าเสมอ โดยใหแตละระยะของแตละพันธุมีคาสีเนื้อ ความแนนเนื้อ และปริมาณของแข็งท่ี
ละลายน้ําไดใกลเคียงกัน 
2.1.3 การศึกษาลักษณะทางคุณภาพอ่ืนๆ  

2.1.3.1 สีเนื้อ ทําการวัดเชนเดียวกับการทดลองท่ี 1 
2.1.3.2 วัดความแนนเนื้อ ผามะละกอตามความกวางของผล แลวเลือกใชบริเวณ
สวนกลางผลเพ่ือวัดแรงกดทะลุเนื้อ ดวยเครื่อง fruit firmness tester (รุน 
Bohrstander DS53) ใชหัวกดขนาดเสนผาศูนยกลาง 0.25 เซนติเมตร วัดคาแรง
กดเปน กิโลกรัม 
2.1.3.3 ปริมาณของแข็งท่ีละลายน้ําได (Total Soluble Solids; TSS) นําเนื้อ
มะละกอบริเวณกลางผลมา 5 กรัม แลวค้ันน้ําท่ีไดจากเนื้อมะละกอ 1-2 หยด หยด
ลงบนเครื่อง Hand refractometer มีหนวยเปน    องศาบริกซ 
2.1.3.4 ปริมาณกรดท่ีสามารถไทเทรตได (Titratable Acidity ; TA)  นําน้ําท่ีค้ัน 
2 มิลลิลิตร มาไทเทรตดวย NaOH 0.1 โดยใช phenophalein ความเขมขน 1% 
เปน indicator   ไทเทรต เม่ือน้ําค้ันมีสีแดงมากใหเติมน้ํากลั่น (น้ํากลั่นไมมีผลตอ
การไทเทรต) เพ่ือเจือจางกอนการไทเทรตใหสีออนลงตามความเหมาะสม งายตอ
การดู ถึงจุดยุติเม่ือมีการเปลี่ยนเปนสีชมพูออน นําผลท่ีไดมาคํานวณปริมาณกรดท่ี
ได ตามสูตร ดังนี้ 
TA(%)=(N NaOH × มิลลิลิตร NaOH × Meq.Wt.กรดซิตริก)/มิลลิลิตรน้ําค้ันท่ีใช× 
100 

      เม่ือ     N NaOH     คือ Normality ของสารละลายดางมาตรฐาน NaOH  
                 มิลลิลิตร NaOH          คือ ปริมาณของสารละลายดางท่ีใชไปในการไทเทรต 
                 Meq.Wt.กรดซิตริก       คือ 0.064 
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2.1.4 การวิเคราะหขอมูล 
เปรียบเทียบความแตกตางระหวางคาเฉลี่ยของท้ังสามพันธุท่ีระยะตางกันท่ี p<0.05 ดวยวิธี 
Duncan multiple range test ดวยโปรแกรม SAS 

 

2.2 ผลการทดลอง 

 2.1.1 คัดเลือกพันธุมะละกอท่ีจะนํามาใชเปนตัวแทนในการทดลอง 

จากผลการวัดสีเนื้อ วิเคราะหหาปริมาณ ไลโคปน และ เบตาแคโรทีน  ในมะละกอพันธุเนื้อสี
แดงสม ไดแก โกโก รางนายรอย สายน้ําผึ้ง-แขกดํา แกมแหมม และแขกดํา ท่ีปลูกในอําเภอ
กําแพงแสน จังหวัดนครปฐม พบวา ทุกสายพันธุท่ีทําการทดสอบมีคา a* ซ่ึงเปนคาท่ีบอก
ความเปนสีแดง ปริมาณไลโคปน และเบตาแคโรทีน ใกลเคียงกัน คือ มีคา a อยูระหวาง 
27.3-32.6 ปริมาณไลโคปน อยูระหวาง 44-67 มก/กก และปริมารณเบตาแคโรทีนอยด อยู
ระหวาง 22-31 มก/กก ตามลําดับ (ตารางท่ี 1)  

 
 

ตารางท่ี 1 แสดงปริมาณสาร ไลโคปน และ เบตาแคโรทีน ของมะละกอแตละพันธุท่ีเปนเนื้อสีแดง 

        1  จํานวนผลมะละกอท่ีนํามาวิเคราะหมีจํานวนตั้งแต 2-29 ผล 
        2  คาเฉลี่ย ± สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน 
 

จากขอมูลเบื้องตน เลือกพันธุแขกดําเปนตัวแทนของเนื้อมะละกอพันธุสีแดงในการทดลองนี้ 
เพราะในปริมาณสีท่ีใกลเคียงกัน พันธุแขกดํามีความแปรปรวนท่ีคอนขางมาก หาไดงาย สวน
พันธุเนื้อสีสมและเนื้อสีเหลือง ไดเลือกพันธุปลักไมลายเปนตัวแทนมะละกอในกลุมเนื้อสีสม  
และเลือกใชพันธุครั่งเหลืองเปนตัวแทนเนื้อสีเหลือง เนื่องจากความหลากหลายของมะละกอ
ท้ังสองพันธุมีไมมาก นอกจากนี้ ท้ังสองพันธุจัดเปนพันธุการคาท่ีเปนท่ีรูจักของไทยดวย  

  
 
 
 
 
 

พันธุ n1 a*2 
ไลโคปน2 

(มก/กก) 
เบตาแคโรทีน2 
(มก/กก) 

โกโก 13 29.1±3.2   48.4±10.7 31.2±5.0 
รางนานรอย 4 27.3±1.6   44.6± 8.7 22.3±5.0 
สายน้ําผึ้ง-แขกดํา 2 30.7±1.3   53.7±19.3 29.9±12.8 
แกมแหมม 17 32.6±2.5   63.6±11.3 31.2±6.4 
แขกดํา 29 31.8±3.6   52.3±17.1 31.1±9.4 



 28 

 2.1.2 วิเคราะหหาปริมาณ ไลโคปน และ เบตาแคโรทีน ในมะละกอ 

วิเคราะหหาปริมาณ ไลโคปน และ เบตาแคโรทีน ในมะละกอ 3 พันธุ 3 ระยะบริบูณ เพ่ือ
ยืนยันระยะความบริบูรณของมะละกอพันธุแขกดํา (เนื้อสีสมแดง) พันธุปลักไมลาย (เนื้อสี
สม) และพันธุครั่ง (เนื้อสีเหลือง) ไดทําการวัดความแนนเนื้อ ปริมาณของแข็งท่ีละลายน้ําได 
และปริมาณกรดท่ีสามารถไทเทรตได ในมะละกอท้ัง 3 พันธุท่ีเลือกมาใน 3 ระยะความ
บริบูรณ คือ ดิบเขียว แตม (เนื้อมีสีเหลืองปรากฏนอยกวา 50%) และระยะสุก (เนื้อมีสีแดง
ท้ังหมด) พบวา ในระยะดิบของท้ังสามพันธุมีคาความแนนเนื้อ ในระยะดิบและแตม 
ใกลเคียงกัน โดยมีคาเฉลี่ย 0.8-1.2 กิโลกรัม ในขณะท่ีในระยะสุก ความแนนเนื้อลดลงเหลือ 
0.25 0.39 และ 0.46 ในพันธุปลักไมลาย พันธุครั่ง และ พันธุแขกดํา ตามลําดับ (ตารางท่ี 2) 
ปริมาณของแข็งท่ีละลายน้ําไดท้ัง 3 พันธุท้ัง 3 ระยะบริบูรณ พบวาในพันธุ ครั่งเหลือง มี 
TSS เฉลี่ย 6.0 9.8 และ 11.6 องศาบริกซ ในระยะดิบ แตม และ สุก ตามลําดับ พันธุปลักไม
ลาย มี TSS เฉลี่ย 8.5 17.5  และ 18.1 องศาบริกซ ในระยะดิบ แตม และ สุก ตามลําดับ 
และพันธุแขกดํา มี TSS เฉลี่ย 6.6, 10.2 และ 10.1 องศาบริกซ ในระยะดิบ แตม และ สุก 
ตามลําดับ (ตารางท่ี 3) 
 
ปริมาณกรดท่ีสามารถไทเทรตไดท้ัง 3 พันธุท้ัง 3 ระยะบริบูรณ พบวาในพันธุ ครั่งเหลือง 
และแขกดํา มี TA เฉลี่ย 0.1% ในท้ังระยะดิบ แตม และ สุก สวนพันธุปลักไมลาย มี TA 
เฉลี่ย 0.4% ในระยะดิบ และ 0.3% ในระยะแตมและสุก (ตารางท่ี 4) 
 

ตารางท่ี 2 คาเฉลี่ยความแนนเนื้อ ของมะละกอท้ัง 3 พันธุและ 3 ระยะบริบูรณ 

ระยะ 
ความแนนเนื้อ(กิโลกรัม) 
ครั่ง ปลักไมลาย แขกดํา 

ดิบ 1.1b1 1.2c1 0.8b1 
แตม 0.8b 0.8b 0.8b 
สุก 0.4a 0.3a 0.5a 
F-test * * * 

   *   ค า เ ฉลี่ ย มี ค ว ามแตกต า ง กันทา งส ถิติ ท่ี ร ะดั บคว าม
เชื่อม่ัน                                                                                
   1   คาเฉลี่ยท่ีตามหลังตัวอักษรท่ีเหมือนกันในแนวตั้ง ไมมีความแตกตางกัน เม่ือวิเคราะห
เฉลี่ยโดยวิธี Duncan’ new multiple range test ท่ีความเชื่อม่ัน 95 % 
ตารางท่ี 3 คาเฉลี่ยปริมาณของแข็งท่ีละลายน้ําได (TSS) ของมะละกอท้ัง 3 พันธุและ 3 ระยะ 

ระยะ 
ปริมาณของแข็งท่ีละลายน้ําได (องศาบริกซ) 
ครั่ง ปลักไมลาย แขกดํา 

  ดิบ 6.0a1 8.5a1 6.6a1 
  แตม 9.6b 17.5b 10.2b 
  สุก 11.8c 18.1b 10.1b 
F-test * * * 

   *   ค า เฉลี่ ย มี คว ามแตกต า ง กันทางส ถิติ ท่ี ร ะดับคว าม
เชื่อม่ัน                                                                                
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 1   คาเฉลี่ยท่ีตามหลังตัวอักษรท่ีเหมือนกันในแนวตั้ง ไมมีความแตกตางกัน เม่ือวิเคราะห
เฉลี่ยโดยวิธี Duncan’ new multiple range test ท่ีความเชื่อม่ัน 95 % 

 
 
 
 
 
ตารางท่ี 4 คาเฉลี่ยปริมาณกรดท่ีสามารถไทเทรตได (TA) ของมะละกอท้ัง 3 พันธุและ 3 ระยะ
บริบูรณ 

ระยะ 
ความแนนเนื้อ 
ครั่ง ปลักไมลาย แขกดํา 

  ดิบ 0.1b1 0.4b1 0.1a1 
  แตม 0.1b 0.3a 0.1a 
  สุก 0.1a 0.3a 0.1a 
F-test * * * 

   *   ค า เ ฉลี่ ย มี ค ว ามแตกต า ง กันทา งส ถิติ ท่ี ร ะดั บคว าม
เชื่อม่ัน                                                                                

1   คาเฉลี่ยท่ีตามหลังตัวอักษรท่ีเหมือนกันในแนวตั้ง ไมมีความแตกตางกัน เม่ือวิเคราะห
เฉลี่ยโดยวิธี Duncan’ new multiple range test ท่ีความเชื่อม่ัน 95 % 
 
ในระยะดิบ(green) มะละกอท้ังสามพันธุมีปริมาณสารไลโคปน และ เบตาแคโรทีน มีอยู
เพียงเล็กนอย และคาท่ีใกลเคียงกันในแตละพันธุ ปริมาณสารไลโคปน และ เบตาแคโรทีน มี
เพ่ิมมากข้ึน ในระยะแตม(breaker)  โดยพันธุแขกดํา มีการเพ่ิมของปริมาณสาร ไลโคปน 
มากกวาเพ่ิมของ เบตาแคโรทีน เกือบเทาตัว ในขณะท่ีพันธุปลักไมลายมีการเพ่ิมของปริมาณ
สาร ไลโคปน และ เบตาแคโรทีน ในสัดสวนท่ีใกลเคียงกัน สวนในพันธุครั่งเหลืองในระยะ
แตม จะมีปริมาณสาร ไลโคปนนอยมากเม่ือเทียบกับปริมาณเบตาแคโรทีน และไมมีไลโคปน
เลยเม่ือเขาสูระยะสุก(ripe) (ภาพท่ี 1) 
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ภาพท่ี 1 แสดงปริมาณสาร ไลโคปน และ เบตาแคโรทีน ในมะละกอพันธุแขกดํา ปลักไมลาย 
และครั่งเหลือง 3 ระยะบริบูรณ  

 
2.3 สรุปและวิจารณผลการทดลอง 

จากการศึกษาวิจัย เปนเวลา 2 เดือน เรื่องปริมาณไลโคปน และเบตาแคโรทีน ซ่ึงเปนสารแค
โรทีนอยดท่ีพบมากในมะละกอ 3 สามพันธุท่ีมีเนื้อสีสมแดง และเหลือง ท่ีปลูกในพ้ืนท่ีจังหวัด
นครปฐม สรุปไดวา ปริมาณ ไลโคปน และเบตาแคโรทีน เพ่ิมข้ึนตาม  ระยะความบริบูรณ
เพ่ิมมากข้ึน ในมะละกอพันธุแขกดํามีปริมารสาร ไลโคปน และ เบตาแคโรทีน มากสุด โดย
สัดสวนของไลโคปนตอเบตาแคโรทีนลดลง เม่ือมะละกอสุก พันธุปลักไมลายมีสัดสวนของ
ปริมาณไลโคปนตอเบตาแคโรทีนคงท่ี ท้ังในระยะแตมและระยะสุก สวนพันธุครั่งเหลือง สาร
แคโรทีนอยดท่ีพบ สวนใหญคือเบตาแคโรทีน สวนไลโคปนพบนอยมาก ขอมูลท่ีจะไดจาก
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การทดลองนี้ มีประโยชนในการเลือกพันธุท่ีจะทําการเปรียบเทียบจาก 2 แหลงปลูก รวมท้ัง
ไดขอมูลท่ีเปนประโยชนในการเลือกระยะบริบูรณสําหรับการเก็บตัวอยางในอนาคต 
 
เม่ือเปรียบเทียบกับตารางระยะเวลาทํางานวิจัย และแผนการดําเนินงานตลอดโครงการวิจัย 
พบวา การดําเนินงานวิจัยเปนไปตามแผนงานท่ีวางไว ในข้ันตอไป คือการวิเคราะหกิจกรรม

ปริมาณของ β- carotene, beta cryptoxantin และ lycopene ของมะละกอท้ังสามพันธุ 
ท่ีปลูกในจังหวัดนครปฐม เปรียบเทียบกับท่ีปลูกอ่ืนๆ เชนจังหวัดฉะเชิงเทรา หรือ ศรีษะเกษ  
ท้ังนี้ เนื่องจากความยากลําบากในการแยก beta carotene ออกจาก alpha carotene ทํา
ใหสารมาตรฐาน alpha carotene ไมมีจําหนาย ดังนั้นในการทดลองในอนาคต ผูวิจัย จะไม
ทําการวิเคราะห alpha carotene 
 

2.4 เอกสารอางอิง 

1. กรมศุลกากร .(2550). สถิติการสงออกมะละกอป 2550. 
2. กรมสงเสริมการเกษตร .(2549). สถิติการปลูกมะละกอรายจังหวัดปการเพาะปลูก 2546. 
3. จริงแท ศิริพานิช.  2552.ก.  มะละกอไทย สถานภาพดานสายพันธุ ระบบการผลิต และ

การตลาด.พิมพครั้งท่ี 1, สํานักงานกองทุนสนับสนุนการวิจัย, กรุงเทพฯ.  น. 21-88. 
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3. ตารางเปรียบเทียบผลการดําเนินงานตามแผนการดําเนินงานวิจัยท่ีไดเสนอไวกับงานวิจัยท่ีได
ดําเนินการจริง  
  การเปรียบเทียบผลการดําเนินงานตามแผนการดําเนินงานวิจัยท่ีไดเสนอไวกับงานวิจัยท่ีได

ดําเนินการจริงไดแสดงในตารางท่ี 8  
ตารางท่ี 8 เปรียบเทียบผลการดําเนินงานตามแผนการดําเนินงานวิจัยท่ีไดเสนอไวกับงานวิจัยท่ีได
ดําเนินการจริง 

กิจกรรม (ตามแผนการดําเนนิงาน) เดือน 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

1.เตรียมตัวอยางผลมะละกอ 3 สายพันธุจาก 

2 แหลง 

            

กิจกรรม (ตามท่ีไดดําเนินการจริง)             

1. เตรียมตัวอยางผลมะละกอ              
2. วิเคราะหหาปริมาณ ไลโคปน และ เบตา
แคโรทีน ในมะละกอ 

            

3. การศึกษาลักษณะทางคุณภาพอ่ืนๆ             

4. การวิเคราะหขอมูล             
 
4. งบประมาณท่ีไดใชจายไปแลวนับตั้งแตเริ่มโครงการ 
กําลังอยูระหวางดําเนินการ ยังไมมีการใชจาย  
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5. งานตามโครงการท่ีจะทําตอไป 
หลังจากเสร็จสิ้นการดําเนินการวิจัยหลังเดือนท่ี 2 ทางคณะวิจัยจะดําเนินการวิจัยตามท่ีแสดงใน
ตารางท่ี 9 
ตารางท่ี 9 แสดงถึงงานตามโครงการท่ีจะดําเนินการตอไปหลังจากเสร็จสิ้นงานในเดือนท่ีสอง 

 
 6. อุปสรรคหรือปญหา 

ปญหาหนึ่งในการสุมตัวอยางมะละกอเพ่ือทําการวิเคราะหตัวอยางคือ ระยะบริบูรณท่ี
สมํ่าเสมอ ดังนั้นในการทดลองนี้ จึงใชคาความแนนเนื้อ ปริมาณของแข็งท่ีละลายน้ําได และ
ปริมาณกรดท่ีสามารถไทเทรตได ซ่ึงเปนคาท่ีมีการเปลี่ยนแปลง สอดคลองกับการ
เปลี่ยนแปลงระหวางการเจริญเติบโตและการสุกของมะละกอ รวมกับการดูลักษณะสีผิว สีน้ํา
ยาง และสีเนื้อ ซ่ึงคาดวาจะทําใหตัวอยางมีความสมํ่าเสมอในเรื่องของระยะบริบูรณมากข้ึน 
นอกจากนี้ มะละกอพันธุแขกดําระยะแตมมีสีแดงสดมาก แตสีแดงลดลง และอมสมในระยะ
สุก ท้ังนี้อาจเนื่องมากจากเม่ือเขาสูระยะสุก มะละกอพันธุแขกดํามีการปริมาณสัดสวนเบตา
แคโรทีน ตอไลโคปน มากกวาในระยะแตม (ภาพท่ี 1) สอดคลองกับพันธุปลักไมลายท่ี 
สัดสวนของปริมาณเบตาแคโรทีนตอไลโคปน เทากัน ท้ังในระยะแตมและระยะสุก ทําใหสี
เนื้อมะละกอพันธุปลักไมลายแทบไมเปลี่ยน เม่ือเปรียบเทียบระยะแตมกับระยะสุก สวน
มะละกอท่ีมีเนื้อสีเหลือง ไมมีปริมาณไลโคปนหรือมีอยูนอยมาก จึงทําใหสีเนื้อเปนสีเหลือง
นั่นเอง  

 
7. กิตติกรรมประกาศ 
ขอขอบคุณทุนสนับสนุนการวิจัยจากสํานักงานคณะกรรมการแหงชาติ (วช.) ประจําปงบประมาณ 
2555  

กิจกรรม เดือน 

3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

1. เตรียมตัวอยางผลมะละกอ 3 

สายพันธุจาก 2 แหลง 

          

2. สกัดสารสกัดจากผลมะละกอและ

วิเคราะหปริมาณของ beta- and 

alpha-carotene, beta-

cryptoxanthin and lycopene 

          

3. วิเคราะหกิจกรรมของเอนไซม 

PDS, ZDS, LYCB and BCHX (HY-

b) ในผลมะละกอ โดยใชเครื่อง 

spectrophotometer  

          

4. วิเคราะหและสรุปผลการวิจัย           

5. เขียนรายงาน ตีพิมพบทความ           


