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บทคัดย่อ 
ยางพาราเป็นหนึ่งในพืชที่มีความสำคัญทางเศรษฐกิจของประเทศไทย การคัดเลือกพันธุ์ลูกผสมที่ให้ผลผลิต

น้ำยางสูงใช้ระยะเวลายาวนานและมีความแมน่ยำตำ่ งานวิจัยนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อพัฒนาเทคนิค TaqMan ที่สามารถ
ตรวจสอบเครื่องหมายสนิป ซึ ่งสัมพันธ์กับผลผลิตน้ำยางของต้นยางพาราในช่วงฤดูแล้งและช่วงฤดูฝนอย่างมี
ประสิทธิภาพ ในตัวอย่างประชากรยางพาราธรรมชาติ สายพันธ์ุจากบราซิล โดยเครื่องหมาย SNP6672 มียางพาราที่
มีจีโนไทป์ heterozygous A/G ให้ค่าเฉลี่ยผลผลิตน้ำยางเฉลี่ยในช่วงฤดูแล้งลดลง 0.66 และ 0.72 กรัม/ต้น/ครั้ง
กรีด เมื่อเปรียบเทียบกับจีโนไทป์ homozygous A/A และ G/G และเครื่องหมาย SNP14857 มียางพาราที่มีจีโน
ไทป์ heterozygous C/T ให้ค่าเฉลี่ยผลผลิตน้ำยางเพิ่มขึ้นในช่วงฤดูแล้ง 1.37 กรัม/ต้น/ครั้งกรีด และในช่วงฤดฝูน
เพิ่มขึ้น 3.0 กรัม/ต้น/ครั้งกรีด เมื่อเปรียบเทียบกับจีโนไทป์ homozygous T/T ดังนั้นการใช้เทคนิค TaqMan ใน
การศึกษาครั้งนี้ช่วยให้สะดวกในการคัดเลือก (marker assisted selection) ผลผลิตน้ำยางในกลุ่มประชากรขนาด
ใหญ่ โดยช่วยเพิ่มความมั่นใจว่าจะได้สายพันธ์ุยางพาราที่มีความเป็นเลิศภายในระยะเวลาที่สั้นลง  
 

คำสำคัญ : ยางพารา; ผลผลิตน้ำยาง; เครื่องหมายสนิป; เทคนิค TaqMan 
 

Abstract 
The rubber tree is one of the leading commercial crops in Thailand. Phenotypic selection of 

hybrids performing high latex yield is time-consuming and low precision. Based on previous research 
showing single nucleotide polymorphisms (SNPs)  associated with latex yield, this research aims to 
develop the TaqMan genotyping technique that can efficiently detect the SNPs associated with the 
rubber latex yield in the dry season and the wet season of Amazonian accessions. SNP genotyping 
of SNP6672 marker showed average latex yield in the dry season of heterozygous A/G that 
decreased 0.66 and 0.72 gram/tree/tapping average latex yield in the dry season of homozygous 
A/A and G/G.  The heterozygous C/T of SNP14857 marker showed increasing in the average latex 
yield 1. 37 gram/tree/tapping in the dry season and 3. 0 gram/tree/tapping in the wet season, 
compared to the homozygous T/T.  The TaqMan genotyping in this study would facilitate marker-
assisted selection (MAS) of latex yield in large breeding populations with precision and shorter time. 
 

Keywords: rubber tree; latex yield; single nucleotide polymorphism; TaqMan genotyping 
 
1. บทนำ 

ยางพาราเป็นพืชที่มีความสำคัญทางเศรษฐกิจ
ของประเทศไทย มีการส่งออกยางมากเป็นอันดับหนึ่ง
ของโลก เนื่องจากมีปริมาณการผลิตที่เพิ่มขึ้น [1] ซึ่งได้
ดำเนินการทั้งการเพิ่มประสิทธิภาพการผลิต และการ

ขยายพื้นที่ปลูก ส่งผลให้ทางกรมวิชาการเกษตรปรับ
พื้นที่การปลูกยางพาราใหม่โดยขยายพื้นที่ในเขตอื่นซึ่ง
มีความเหมาะสมน้อยกว่าภาคใต้ในเรื่องของปริมาณ
น้ำฝนที่น้อยกว่า และมีช่วงอุณหภูมิระหว่างวันที่กว้าง 
ได้แก่ ภาคกลาง ภาคเหนือ และภาคตะวันออกเฉียง 



Thai Science and Technology Journal (TSTJ)                                      Vol. 29 No. 5 September-October 2021 

 810 

เหนือ ทำให้จำเป็นที่ต้องเร่งศึกษาและปรับปรุงพันธุ์
ยางพาราให้เหมาะสมกับสภาพพื้นที่ 

ยางพาราเป็นไม้ย ืนต้นที ่ต ้องใช้ระยะเวลา
ยาวนาน การทดสอบและคัดเลือกพันธุ ์ล ูกผสมที่มี
คุณสมบัติเด่นดังที่ต้องการ นักปรับปรุงพันธุ์ต้องเสีย 
เวลาในการที่จะพัฒนาเพื่อหาพันธุ์ใหม่ ๆ ดังนั้นการใช้
วิธีการผสมและคัดเลือกพันธุ์แบบมาตรฐาน (classical 
breeding) โดยที ่ ไม ่ม ีข ้อม ูลทางพันธ ุกรรมอย่าง
ละเอียดของยางพารามาประกอบ ทำให้ไม่สามารถ
มั่นใจว่าจะได้ผลตามสมมุติฐานที่ตั้งไว้ ฉะนั้นการนำ
ความรู้ด้านเทคโนโลยีชีวภาพและพันธุศาสตร์มาใช้
ควบคู่กับการคัดเลือกพันธุ ์ด้วยวิธีมาตรฐานจะเป็น
ประโยชน์ต่อการปรับปรุงพันธุ์ยางพารา โดยสามารถ
ช่วยสร้างให้เกิดความมั่นใจว่าจะได้สายพันธ์ุยางพาราที่
มีความเป็นเลิศภายในระยะเวลาที่สั้นลง อย่างไรกต็าม 
เมื่อเปรียบเทียบกับสถานการณ์ในพืชเศรษฐกิจท่ีสำคัญ
ชนิดอื่น เช่น ข้าว ข้าวโพด แล้ว การวิจัยยางพาราใน
เชิงชีวภาพและพันธุศาสตร์ยังมีอยู่อย่างจำกัด หนึ่งใน
งานวิจัยที่กำลังได้รับแรงสนับสนุนอย่างมาก คือ การ
พัฒนาเครื ่องหมายโมเลกุลเพื ่อนำมาใช้ช่วยในการ
คัดเลือกพันธุ์ยางพารา (marker assisted selection) 
เครื่องหมายโมเลกุลที่เคยถูกพัฒนาและนำไปใช้ในการ
สร ้างลายพิมพ ์ด ี เอ ็นเอ (DNA fingerprinting) ใน
ยางพารา ได้แก่ randomly amplified polymorphic 
DNA (RAPD)  [2], amplified fragment length 
polymorphism (AFLP) [3,4], restriction fragment 
length polymorphism (RFLP) [4] simple 
sequence repeat [5] เป็นต้น แม้ว่ามีความก้าวหน้า
ในการพัฒนาและการใช้เครื ่องหมายโมเลกุล แต่
ประเภทและจำนวนของเครื ่องหมายโมเลกุลยังไม่
เพียงพอต่อการปรับปรุงพันธุ์ยางพารา ความก้าวหน้า
ในเทคโนโลยีการวิเคราะห์จีโนไทป์และการวิเคราะห์
ลำดับเบส ทำให้ราคาต่อชุดข้อมูลของเครื ่องหมาย

โมเลก ุลลดลงอย ่างช ัดเจน โดยเฉพาะอย ่างยิ่ ง
เคร ื ่ องหมายสนิป (single nucleotide polymor-
phism, SNP) [6,7] เครื ่องหมายสนิปพบในความถี่
ประมาณหนึ่งต่อ 100-500 คู่เบส ในจีโนมพืช (ขึ้นอยู่
กับสายพันธุ ์) เช่น โดยเฉลี ่ยเครื ่องหมายสนิปหนึ่ง
เครื่องหมายจะพบทุก ๆ 121 คู่เบส ในมันสำปะหลัง 
[8] ทุก ๆ 204 คู่เบส ในข้าวโพด [9] ทุก ๆ 500 คู่เบส
ใน Arabidopsis [10] และในยางพาราจะมีความถี่ของ
เครื่องหมายสนิปอยู่ที่ 0.03 ถึง 42.62 เครื่องหมายต่อ
กิโลเบส [11] 

งานวิจัยก่อนหน้าใช้การวิเคราะห์ association 
mapping แบบท้ังจีโนม (genome wide association 
mapping) และการวิเคราะห์ความไม่สมดุลย ์ของ     
ลิงเกจ (linkage disequilibrium, LD) โดยใช้เครื ่อง 
หมายสนิปในประชากรยางพาราธรรมชาติ ทำให้ค้นพบ
เครื่องหมายโมเลกุล 2 เครื่องหมาย ได้แก่ SNP6672 
ในยีนที ่สัมพันธ์กับผลผลิตน้ำยางในช่วงฤดูแล้ง ซึ่ง
พบว่าเป็นยีน chlorophyll a-b binding protein 13, 
chloroplastic และ SNP14857 ในยีนที ่ส ัมพันธ์กับ
ผลผลิตน้ำยางในช่วงฤดูฝน พบว่าเป็นยีน splicing 
factor U2af small subunit B-like [11] ดังนั้นในการ
วิจัยนี้จึงมีวัตถุประสงค์ในการพัฒนาเทคนิคที่ง่ายที่
สามารถตรวจสอบเคร ื ่องหมายสนิปซึ ่งค ้นพบใน
งานวิจ ัยดังกล่าว โดยใช้เทคนิค TaqMan เพื ่อให้
เหมาะสมกับการนำไปใช้ในการคัดเลือกพันธุ์ยางพารา
ในโครงการปรับปรุงพันธุ ์
 

2. อุปกรณ์และวิธีการ 
2.1 ตัวอย่างยางพารา 

พันธุ ์ยางพาราธรรมชาติ  133 สายพันธุ์  
จากการรวบรวมพันธุ ์จาก 3 รัฐ ในประเทศบราซิล 
ได้แก่ Acre 11 สายพันธุ์ Mato Grosso 37 สายพันธุ์  
Rondonia 83 สายพันธุ์ และไม่ทราบแหล่งกำเนิด 2 
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สายพันธุ์ นำมาเพาะปลูกที่ศูนย์วิจัยวิจัยยาง จังหวัด
หนองคาย กรมวิชาการเกษตร สายพันธุ์ละ 5 ซ้ำ สกัด
ดีเอ็นเอจากใบอ่อนของแต่ละสายพันธุ์ด้วยวิธี CTAB 
(cetyltrimethylammonium bromide) [12] วั ด
ความเข้มข้นของดีเอ็นเอด้วยเครื่องวัดการดูดกลืนแสง 
(spectrophotometer) ที ่ความยาวคลื ่น 260 และ 
280 nm เปรียบเทียบกับการสังเกตการเรืองแสงของ
แถบดีเอ็นเอด้วยการทำเจลอิเลคโตรโฟริซิส (0.8 % 
อะกาโรสเจล) 

2.2 การเก็บข้อมูลผลผลิตน้ำยางพารา 
กรีดเก็บน้ำยางความสูงลำต้น 1.5 เมตร

จากผิวดิน เส้นรอบลำต้น 50 เซนติเมตร ทุก 2 วัน วัด
ค่าน้ำยางพาราที่เก็บได้มีหน่วยเป็นกรัมต่อต้นต่อครั้ง
กร ีด ช่วงเวลาเก ็บน้ำยางพารา ค ือ ต ั ้งแต ่เด ือน
พฤษภาคมถึงเดือนมกราคม งานวิจัยนี้ใช้ข้อมูลการเก็บ
ตัวอย่างน้ำยางในเดือนพฤษภาคมและเดือนกันยายน 
ของปี พ.ศ. 2549-2552, 2554 และ 2557 เพื่อเปรียบ 

เทียบการให้ผลผลิตน้ำยางในช่วงช่วงฤดูฝน (YW) กับ
ช่วงฤดูแล้ง (YD) [11] 

2.3 การวิเคราะห์เครื ่องหมายสนิปโดยใช้
เทคนิค TaqMan® probe-based real-time PCR 

การวิเคราะห์เคร ื ่องหมายสนิปในการ
ทดลองนี้ใช้เครื่องหมายสนิปจากงานวิจัยก่อนหน้านี้  
[11] ได้แก่ เครื่องหมายอยู่ในยีนที่กำหนดรหัสโปรตีน 
chlorophyll a-b binding protein13 ซึ่งสัมพันธ์กับ
ผลผล ิตน ้ ำยางในช ่ ว งฤดู แล ้ ง  (SNP6672)  และ

เครื ่องหมายอยู่ในยีนที่กำหนดรหัสโปรตีน splicing 
factor U2AF small subunit B-like ซึ ่งส ัมพันธ ์กับ
ผลผลิตน้ำยางในช่วงฤดูฝน (SNP14857) ไพรเมอร์
และโพรบท ี ่จำเพาะต ่อเคร ื ่องหมายสน ิปแต ่ละ
เคร ื ่องหมายนั ้นถ ูกออกแบบเพื ่อทดสอบด้ วยว ิธี  
TaqMan® Assay Design โ ด ย บ ร ิ ษ ั ท   Applied 
Biosystems (ตารางที่ 1) 

2.4 การวิเคราะห์จีโนไทป์ด้วยวิธี TaqMan® 

การวิเคราะห์จีโนไทป์เพื่อแสดงแอลลีลที่
ต่างกันในแต่ละสายพันธุ์ด้วยปฏิกิริยาเรียลไทม์พีซอีาร์
ในพีซีอาร์เพลทชนิด 384 ช่อง แต่ละช่องประกอบด้วย 
ด ี เอ ็นเอแม่แบบ 4 นาโนกร ัมต ่อไมโครล ิตร , 2X 
TaqMan Genotyping Master Mix, 40X TaqMan 
Genotyping Assay Mix และปรับปร ิมาตรรวม 10 
ไมโครลิตร ด้วยน้ำกลั่นปราศจากไอออนที่ปลอดเช้ือ 
(ddH2O) ดำเนินปฏิกิริยาเรียลไทม์พีซีอาร์ในเครื่อง 
Quanstudio 12K Flex เล ือกการทดสอบจีโนไทป์ 
(genotyping) ใช้ TaqMan® เป็นสารสำหรับตรวจจับ
เป้าหมาย ตั ้งค่าสภาวะการทำปฏิกิร ิยา real-time 
PCR เริ ่มต้นด้วย pre-read stage 60 ºC 30 วินาที 
จำนวน 1รอบ hold stage 95 ºC 10 นาที จำนวน 1 
รอบ PCR stage อุณหภูมิ 95 ºC 15 วินาที 60 ºC 1 
นาที จำนวน 40 รอบ และ post-read stage 60 ºC 
30 วินาที จำนวน 1 รอบ เมื่อเครื่องดำเนินการเสรจ็สิน้
จะแสดงผลการวิเคราะห์ในหน้าโปรแกรม Quan 
Studio Real-time PCR Software v1.3 [13] 

 
Table 1 Sequences of primers and probes for TaqMan® assay 
 

Markers Primers (5→3) Probes (FAM) Probes (VIC) 
SNP6672 F-CACCTTGAGCTCTGCAAATGTAAC CTTGCAGACGATCCT CCTTGCAGATGATCCT 

(A/G) R-GTGGCCAGTACTTTGATCCTCTAG   
SNP14857 F-CGCAGCCGAAGCAGAAG ACTACGATGCCTATAAGG ACTACGATGCCTGTAAGG 

(C/T) R-CCACGACCACCATAATAGTACTGTT   
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2.4 การวิเคราะห์ข้อมูลทางสถิติ 
วิ เคราะห ์การแจกแจงแบบปกต ิของ

ลักษณะผลผลิตน้ำยางของยางพาราทั้งในช่วงฤดูแล้ง
และช่วงฤดูฝน และวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว 
(one-way ANOVA) เพ ื ่อตรวจสอบความส ัมพ ันธ์
ระหว่างเครื่องหมายสนิปกับลักษณะผลผลิตน้ำยางทั้ง
ในช่วงฤดูแล้งและช่วงฤดูฝนของตัวอย่างยางพารา ที่
ระดับนัยสำคัญทางสถิติ p-value < 0.05 
 

3. ผลการวิจัยและวิจารณ์ 
3.1 การให้ผลผลิตน้ำยาง 

ศึกษาเปรียบเทียบการให้ผลผลิตน้ำยาง
ในช่วงฤดูแล้ง (YD) กับช่วงฤดูฝน (YW) โดยใช้ค่าเฉลี่ย
ผลผลิตน้ำยางในเดือนพฤษภาคมและเดือน กันยายน 
ของปี พ.ศ. 2549-2552, 2554 และ 2557 ในตัวอย่าง

ยางพาราธรรมชาติ 133 สายพันธุ์ ค่าเฉลี่ยผลผลิตน้ำ
ยางในช่วงฤดูแล้ง คือ 0.41-14.93 กรัม/ต้น/กรีด ช่วง
ฤดูฝนมีค่า 0.64-29.18 กรัม/ต้น/กรีด (ตารางที ่2) 

3.2 การวิเคราะห์จีโนไทป์ของเครื ่องหมาย 
สนิป 

3.2.1 วิเคราะห์จีโนไทป์ของเครื ่องหมาย 
SNP6672 ด ้วยโปรแกรม QuanStudio Real-time 
PCR Software v1.3 แสดงกลุ ่มตัวอย่างระหว่างค่า 
fluorescence ของ VIC ซึ ่งเป ็นแอลลีล A และค่า 
fluorescence ของ FAM ซึ ่งเป ็นแอลลีล G พบว่า
เครื่องหมาย SNP6672 ในตัวอย่างยางพาราธรรมชาติ 
133 สายพันธุ ์ มีจีโนไทป์ 3 รูปแบบ ได้แก่ homo-
zygous A/ A จ ำ น วน  57 ต ้ น  homozygous G/G 
จำนวน 11 ต้น และ heterozygous A/G จำนวน 65 
ต้น (รูปที่ 1) 

 

  
Figure 1 Allelic discrimination plot of SNP6672 

marker (red:  homozygous A/A, blue: 
homozygous G/G, green:  heterozy-
gous A/G, and black: unknown) 

Figure 2 Allelic discrimination plot of SNP14857 
marker (blue: homozygous T/T, green: 
heterozygous C/T, and black: unknown) 
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3.2.2 วิเคราะห์จีโนไทป์ของเครื ่องหมาย 
SNP14857 ด้วยโปรแกรม QuanStudio Real-time 
PCR Software v1.3 แสดงกลุ ่มตัวอย่างระหว่างค่า 
fluorescence ของ VIC ซึ ่งเป็นแอลลีล C และ ค่า 
fluorescence ของ FAM ซ ึ ่ งเป ็นแอลลีล T พบว่า
เครื่องหมาย SNP14857 ในตัวอย่างยางพาราธรรมชาติ 
133 สายพันธุ ์ มีจีโนไทป์ทั ้งหมด 2 รูปแบบ ได้แก่ 
homozygous T/T จ ำ น วน  82 ต ้ น  แ ล ะ  homo-
zygous C/T จำนวน 51 ต้น (รูปที่ 2) 

3.3 การวิเคราะห์ข้อมูลทางสถิติ 
การวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว 

(one-way ANOVA) พบว่าเครื ่องหมาย SNP6672 มี
ความสัมพันธ์กับผลผลิตน้ำยางในช่วงฤดูแล้ง (YD) 
อย่างมีนัยสำคัญ (p-value = 0.033) เมื่อเปรียบเทยีบ
ค่าเฉลี ่ยในกลุ ่มจีโนไทป์ทั ้ง 3 แบบ  พบว่าจีโนไทป์ 
homozygous A/A (จำนวน 57 ต้น) 3.89 กรัม/ต้น/
กรีด และ G/G (จำนวน 11 ต้น) 3.96 กรัม/ต้น/กรีด มี
ค่าใกล้เคียงกันและมากกว่าจีโนไทป์ heterozygous 
A/G (จำนวน 65 ต้น) 3.23 กรัม/ต้น/กรีด (รูปที่ 3) 
ดังนั้นแนวทางการนำเครื่องหมาย SNP6672 ไปใช้ใน
กระบวนการปรับปรุงพันธุ ์ยางพาราจะคัดเลือกพันธุ์
ลูกผสมที่มีจีโนไทป์ homozygous A/A และ G/G เก็บ
ไว้ และคัดพันธุ ์ลูกผสมที่มีจีโนไทป์ heterozygous 
A/G ทิ้งไป จะทำให้สามารถช่วยลดระยะเวลาและลด
ต้นต้นทุนในการคัดเลือกพันธุ์ยางพารา 

การวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว 
(one-way ANOVA) พบว่าเครื่องหมาย SNP14857 มี
ความสัมพันธ์กับผลผลิตน้ำยางทั้งในช่วงฤดูแล้งและ
ช่วงฤดูฝนอย่างมีนัยสำคัญ (p-value = 0.02 และ 
0.00) เมื่อเปรียบเทียบค่าเฉลี่ยผลผลิตน้ำยางจากกลุ่ม
จีโนไทป์ทั้งสอง จีโนไทป์ homozygous T/T (จำนวน 
82 ต้น) 3.05 กรัม/ต้น/กรีด (ช่วงฤดูแล้ง) และ 3.73 
กรัม/ต้น/กรีด (ช่วงฤดูฝน) ให้ค่าเฉลี่ยผลผลิตน้ำยาง

น้อยกว่าจีโนไทป์ heterozygous C/T (จำนวน 51 
ต้น) 4.42 กรัม/ต้น/กรีด (ช่วงฤดูแล้ง) และ 6.74 กรัม/
ต้น/กรีด (ช่วงฤดูฝน) (รูปที ่4) ในทั้งสองช่วงฤดู ดังนั้น
แนวทางการนำเคร ื ่องหมาย SNP14857 ไปใช ้ใน
กระบวนการปรับปรุงพันธุ ์ยางพาราจะคัดเลือกพันธุ์
ลูกผสมที่มีจีโนไทป์ heterozygous C/T เก็บไว้ และ
คัดพันธุ์ลูกผสมที่มีจีโนไทป์ homozygous T/T ทิ้งไป 
จะทำให้สามารถช่วยลดระยะเวลาและลดต้นต้นทุนใน
การคัดเลือกพันธุ์ยางพารา 

หากพ ิจารณาเคร ื ่องหมายสนิปท ั ้ ง  2
เคร ื ่องหมาย  ได ้แก่ เคร ื ่องหมาย SNP6672 และ 
SNP14857 ไปพร้อมกัน แนวทางในการคัดเลือก คือ 
ควรเลือกยางพาราที ่มีจีโนไทป์ homozygous A/A 
หรือ G/G ที่อยู ่ในเครื ่องหมาย SNP6672 และเลือก
ยางพาราที ่มีจ ีโนไทป์ heterozygous C/T ที ่อยู ่ใน
เครื ่องหมาย SNP14857 (ตารางที ่ 2) ประกอบการ
พิจารณา ซึ ่งจะสามารถคัดเลือกพันธุ ์ยางพาราที่ให้
ผลผลิตน้ำยางปริมาณมากทั้งในช่วงฤดูแล้งและช่วงฤดู
ฝนทั้งหมด 24 ต้น 
 

 
 

Figure 3 Box plot for allele genotyping of 
SNP6672 marker associated to latex 
yield during the dry season (YD)     
(p-value < 0.05) 
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Figure 4 Box plot for allele genotyping of SNP14857 marker associated to latex yield during the dry 
season (YD) and the wet season (YW) (p-value < 0.05)  

 
Table 2 Genotyping data of 133 rubber varieties using SNP6672 and SNP14857 markers  
 

Varieties YD YW SNP6672 SNP14857 Varieties YD YW SNP6672 SNP14857 
AC_AB_15_54_443 6.14 6.35 A/G T/T RO_A_9_23_83 1.03 1.32 A/G T/T 
AC_F_5_21_216 3.29 6.77 A/A C/T RO_C_8_24_35 1.05 1.55 A/G C/T 
AC_I_22_124 2.14 6.36 G/G T/T RO_C_8_24_360 1.98 1.84 G/G T/T 
AC_I_24_10 3.17 6.15 A/G T/T RO_CM_10_44_265 1.91 1.85 A/A T/T 
AC_I_25_11 2.44 7.35 G/G T/T RO_CM_10_44_420 2.09 2.26 A/A C/T 
AC_I_8_122 3.34 4.89 A/A T/T RO_CM_10_44_629 1.70 1.61 A/G C/T 
AC_S_11_41_155 1.2 2.51 A/G C/T RO_CM_10_44_669 3.10 3.40 G/G T/T 
AC_S_12_42_315 3.86 7.18 A/A T/T RO_CM_10_44_772 2.40 3.11 A/A C/T 
AC_S_8_35_747 2.08 2.07 A/G T/T RO_CM_11_63_149 5.86 8.77 G/G C/T 
AC_S_8_35_901 1.69 3.88 A/G T/T RO_CM_11_63_182 2.12 3.28 A/G C/T 
AC_S_9_39_38 2.51 3.79 A/G T/T RO_CM_11_63_189 1.43 1.55 A/G C/T 
MT_C_1_18_35 3.65 3.79 A/A T/T RO_CM_11_63_263 2.36 4.08 A/A T/T 
MT_C_1_18_36 2.51 5.19 A/G T/T RO_CM_11_63_335 1.64 1.76 A/A T/T 
MT_C_1_18_59 1.23 1.37 A/G T/T RO_CM_11_63_366 3.35 3.45 A/A T/T 
MT_C_1_18_66 1.78 2.65 A/G T/T RO_CM_11_63_7 2.61 4.48 A/G C/T 
MT_C_10_17_1 4.87 6.22 A/G T/T RO_CM_12_62_140 7.17 8.87 A/A C/T 
MT_C_10_17_31 3.35 4.62 A/A T/T RO_CM_12_62_180 1.23 1.87 A/G C/T 
MT_C_2_10_131 7.20 10.54 A/A C/T RO_CM_12_62_20 4.29 5.14 A/A T/T 
MT_C_2_10_41 7.05 13.00 A/A C/T RO_CM_12_62_UN 3.63 7.61 A/A C/T 
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Table 2 (Continued)  
 

Varieties YD YW SNP6672 SNP14857 Varieties YD YW SNP6672 SNP14857 
MT_C_2_10_61 12.93 17.86 A/G C/T RO_I_10_54 1.04 1.19 G/G C/T 
MT_C_2_10_66 5.66 11.19 A/A C/T RO_I_100_134 5.77 9.71 A/G C/T 
MT_C_2_10_94 14.89 29.18 A/G C/T RO_I_104_108 2.06 2.33 A/A T/T 
MT_C_2_18_116 0.92 1.09 A/G T/T RO_I_105_109 3.25 5.21 A/G C/T 
MT_C_7_8_25 2.73 4.18 A/G C/T RO_I_109_112 3.34 5.30 A/A T/T 
MT_I_12_20 2.93 2.91 A/A T/T RO_I_110_113 1.85 2.28 A/A T/T 
MT_I_16_22 2.00 0.96 A/A T/T RO_I_112_115 1.26 1.82 A/G C/T 
MT_I_28A_37 0.72 0.97 A/G T/T RO_I_13_56 3.27 4.79 A/G T/T 
MT_I_39B_39 1.98 2.30 A/G T/T RO_I_22_60 5.81 7.04 A/A T/T 
MT_I_42_42 1.45 3.17 A/A T/T RO_I_29_63 7.73 7.52 G/G T/T 
MT_I_8_126 3.17 5.25 A/G T/T RO_I_35_68 1.82 2.30 A/A T/T 
MT_I_9_18 3.34 4.45 A/G T/T RO_I_5_49 1.06 1.96 A/G T/T 
MT_IT_12_26_136 7.96 8.23 A/G T/T RO_I_51_77 4.33 7.56 A/A C/T 
MT_IT_12_26_65 3.75 5.04 A/A T/T RO_I_54_79 1.98 2.98 A/G T/T 
MT_IT_12_26_70 1.76 0.98 A/A T/T RO_I_56_81 0.41 1.62 A/G T/T 
MT_IT_12_26_84 2.47 3.64 A/A T/T RO_I_60_84 6.85 4.81 A/A T/T 
MT_IT_12_26_86 2.43 3.84 A/A T/T RO_I_61_85 0.89 1.75 A/G T/T 
MT_IT_12_26_9 7.73 8.15 A/G T/T RO_I_65_87 4.46 7.91 A/G T/T 
MT_IT_14_30_134 5.34 6.34 A/A T/T RO_I_68_89 3.29 4.33 A/G T/T 
MT_IT_15_28_171 2.65 3.19 A/A T/T RO_I_7_51 2.83 3.28 A/A T/T 
MT_IT_15_28_175 1.53 2.84 A/A T/T RO_I_71_92 3.74 4.76 A/A C/T 
MT_IT_18_31_55 3.93 5.05 A/A T/T RO_I_75_94 2.72 4.72 A/A C/T 
MT_IT_18_31_86 1.25 1.37 A/G T/T RO_I_81_96 1.17 2.63 A/A T/T 
MT_VB_25A_57_2 1.10 0.64 A/G T/T RO_I_89_98 3.79 5.57 A/G C/T 
MT_VB_25A_57_37 1.54 1.98 A/G C/T RO_J_5_33_45 1.80 2.59 A/G C/T 
MT_VB_25A_57_53 0.71 0.81 A/G T/T RO_J_5_33_48 6.98 16.06 G/G C/T 
MT_VB_25A_57_69 4.17 7.14 A/G C/T RO_J_5_33_51 1.51 0.86 A/A T/T 
MT_VB_25A_57_74 1.61 1.98 A/G T/T RO_J_5_33_54 2.47 5.73 A/G C/T 
MT_VB_25A_57_86 7.23 7.46 A/G C/T RO_J_6_32_19 4.92 10.35 A/G C/T 
RO_A_7_25_114 2.13 3.47 A/A T/T RO_J_6_32_36 1.75 2.78 A/A C/T 
RO_A_7_25_115 6.56 15.01 A/A C/T RO_J_6_65_105 7.96 13.97 A/G C/T 
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Table 2 (Continued)  
 

Varieties YD YW SNP6672 SNP14857 Varieties YD YW SNP6672 SNP14857 
RO_A_7_25_175 2.07 3.93 A/G C/T RO_JB_3_22_79 3.45 3.81 A/G C/T 
RO_A_7_25_181 2.68 5.18 A/A T/T RO_OP_4_20_16 1.41 2.08 A/A C/T 
RO_A_7_25_210 1.58 2.38 A/G T/T RO_PB_1_2_102 4.03 4.90 A/A T/T 
RO_A_7_25_216 2.15 3.22 A/A T/T RO_PB_1_2_194 6.54 4.59 A/G T/T 
RO_A_7_25_240 14.93 16.37 A/A C/T RO_PB_1_2_219 10.23 3.19 A/A C/T 
RO_A_7_25_310 1.90 4.29 A/G T/T RO_PB_1_2_35 1.12 1.35 A/G T/T 
RO_A_7_25_45 3.93 7.67 A/A C/T RO_PB_1_2_36 3.70 4.80 A/G T/T 
RO_A_7_25_6 4.83 3.08 A/A T/T RO_PB_1_2_59 8.67 5.54 A/A T/T 
RO_A_7_25_98 2.23 3.15 A/A C/T RO_PB_1_2_83 9.52 7.30 A/G T/T 
RO_A_9_23_104 1.19 1.55 A/G C/T RO_PB_2_3_151 2.23 1.70 A/A T/T 
RO_A_9_23_142 6.16 5.91 A/A T/T RO_PB_2_3_223 1.62 4.65 A/G T/T 
RO_A_9_23_163 11.11 12.64 A/A C/T RO_PB_2_3_250 4.03 2.30 A/G T/T 
RO_A_9_23_19 5.53 10.67 G/G C/T RO_PB_2_3_301 1.75 1.27 A/G T/T 
RO_A_9_23_194 2.86 6.80 G/G C/T RO_PB_2_3_351 2.03 2.62 A/G C/T 
RO_A_9_23_396 2.26 2.69 A/A T/T RO_PB_2_3_87 3.82 4.46 A/G T/T 
RO_A_9_23_413 1.030 2.13 A/G C/T 183_53_137 5.74 3.22 A/G C/T 
     CNSAM_7701 3.85 1.55 G/G T/T 
 

การพัฒนาเครื ่องหมายโมเลกุลเพื่อการ
คัดเลือกสายพันธุ์ยางพาราเพาะปลูกในพื้นที่ที่ปริมาณ
น้ำฝนน้อย เช่น ภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศ
ไทย ที่สามารถให้ผลผลิตน้ำยางปริมาณมาก ผลจาก
การวิเคราะห์เครื่องหมายสนิปทั้งจีโนมยางพาราด้วย 
association mapping พบเคร ื ่องหมายท ี ่ม ีความ 
สัมพันธ์กับผลผลิตน้ำยางพารา  คือ เครื ่องหมาย 
SNP6672 มีความสัมพันธ์กับผลผลิตน้ำยางในช่วงฤดู
ร้อน และเครื่องหมาย SNP14857 [11] มีความสัมพันธ์
กับผลผลิตน้ำยางในช่วงฤดูฝน งานวิจัยนี้ได้ตรวจสอบ
ความถูกต้องของเครื ่องหมายสนิป SNP6672 และ 
SNP 14857 ดังกล่าวด้วยเทคนิค TaqMan ในกลุ่ม
ประชากรต ้นยางในธรรมชาต ิกล ุ ่มใหม่  เทคนิค 

TaqMan ช่วยเพิ่มความรวดเร็วในการตรวจจำแนก
ชนิดของกลุ่มสิ่งมีชีวิต [14] จำแนกส้มปลูกเพื่อการค้า 
48 ชนิด ด้วยเทคนิค TaqMan-MGB SNP สามารถ
ให้ผลเร็วขึ้นจากการทดสอบ CAP-PCR ที่เคยใช้ โดย
ความรวดเร็วของเทคนิค TaqMan สามารถนำมา
วิเคราะห์จ ีโนไทป์เพื ่อค้นหามะเขือเทศสายพันธุ์
ต้านทานโรค เพื่อรับมือกับไวรัสก่อโรคในมะเขือเทศท่ี
เกิดใหม่ได้ทันเวลา [15] 

เมื่อวิเคราะห์จีโนไทป์ทางสถิติด้วย one-
way ANOVA ให้ผลสอดคล้องกันกับงานวิจัยก่อนหน้า 
ยกเว้นเครื ่องหมาย SNP14857 มีความสัมพันธ์กับ
ผลผล ิตน ้ำยางท ั ้ งในช ่วงฤดูแล ้งและช ่วงฤดูฝน 
เนื่องจาก p-value ที่กำหนดอยู่ที่ 0.05 ต่างจากงาน
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ของ Chanroj และคณะ [11] ซึ ่งวิเคราะห์ p-value 
ประกอบกับการใช้ covariate ระหว่างกลุ่มประชากร 
เครื ่องหมาย SNP6672 พบการทำงานของแอลลีลที่
แสดงปฏิกริยาการข่มกันในยีนตำแหน่งเดียวกัน [16] มี
ผลทำให้ค่าเฉลี่ยผลผลิตน้ำยางพาราของจีโนไทป์ G/T 
ต ่ำกว ่ า  A/A และ G/G เคร ื ่ องหมาย SNP14857 
ค่าเฉลี่ยน้ำยางพาราที่ได้จาก จีโนไทป์ C/T มากกว่า 
T/T ทั้งในช่วงฤดูแล้งและช่วงฤดูฝน แสดงให้เห็นว่า
แอลลีล C มีอิทธิพลต่อการแสดงออกของการให้ผล
ผลิตน้ำยาง  

แนวทางการนำเครื่องหมายสนิปที่สัมพันธ์
กับผลผลิตน้ำยางไปใช้ในกระบวนการปรับปรุงพันธุ์
ยางพารา จะค ัดเล ือกพันธ ุ ์ล ูกผสมที ่ม ีจ ี โนไทป์ 
homozygous A/A แ ล ะ  G/G จ า ก เ ค ร ื ่ อ งหมาย 
SNP6672 และ heterozygous C/T จากเครื่องหมาย 
SNP14857 เก็บไว้ หากพิจารณาเครื่องหมายสนิปทั้ง 
2 เครื่องหมาย ไปพร้อมกัน จะสามารถคัดเลือกพันธุ์
ยางพาราที่ให้ผลผลิตน้ำยางปริมาณมากได้ทั้งในช่วงฤดู
แล้งและช่วงฤดูฝน ทำให้สามารถช่วยลดระยะเวลา
และลดต้นทุนในการคัดเลือกพันธุ์ยางพาราที่มีลักษณะ
ผลผลิตน้ำยางปริมาณมากตามที่ต้องการ ซึ่งจะทำให้
โครงการปรับปรุงพันธุ์ยางพาราเพื่อพัฒนายางพารา
สายพ ันธ ุ ์ ด ี แก ่ เกษตรกรดำเน ินการได ้อย ่ างมี
ประสิทธิภาพ 
 

4. กิตติกรรมประกาศ 
ขอขอบคุณ สถาบันว ิจ ัยยาง การยางแห่ง

ประเทศไทย สำหรับการสนับสนุนงบประมาณการทำ
วิจัยในครั้งนี ้
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