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              การศึกษายนีที่ควบคุมลักษณะปริมาณ (QTLs) โดยการสรางประชากรจากการผสมพันธุ
ระหวางพันธุออยการคา (โคลนพันธุ K 93-207) กับโคลนพันธุออยปา คือ Saccharum  
spontaneum L. (โคลนพันธุ MPT 97-1) ปลูกทดสอบลูกผสมจํานวน 168 โคลนพันธุ ในแปลง
ทดลองจํานวน 3 ซํ้า เก็บขอมูล เสนผานศูนยกลางลํา (stalk diameter) การแตกกอ (tillering) และ
ปริมาณเสนใย (fiber content) พบความแตกตางของโคลนพันธุใน 3 ลักษณะที่ทาํการทดสอบ 
(P<0.01) เมื่อทดสอบลูกผสมโดยใชเอเอฟแอลพีไพรเมอร จํานวน 26 คู พบเครื่องหมายโมเลกุลที่
มีการกระจายตัวในอตัราสวน 1:1 (simplex) จํานวน 263 เครื่องหมายโมเลกุล ไดใชเครื่องหมาย
โมเลกุลเหลานี้ ศึกษาความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ พบ 38 เครื่องหมายโมเลกลุ
สัมพันธกับเสนผานศูนยกลางลํา 18 เครื่องหมายโมเลกุลสัมพันธกับการแตกกอ และ 20 
เครื่องหมายโมเลกุลสัมพันธกับปริมาณเสนใย แตเครื่องหมายโมเลกุลมีคา PVP (phenotypic 
variant explained, R2) ระหวาง 3 ถึง 12 เปอรเซ็นต และพบ 19 เครื่องหมายโมเลกุล มี
ความสัมพันธกับทั้ง 3 ลักษณะ โดยเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจาก Saccharum  spontaneum L. 
ใหอิทธิพลทางบวกกับลักษณะเสนใย และการแตกกอสงู และอิทธิพลทางลบกับผานศูนยกลางลํา
เล็ก สวนเครื่องหมายโมเลกลุที่ถายทอดมาจาก พันธุออยการคาใหอิทธพิลทางบวกกบัลักษณะเสน
ผานศูนยกลางลํา และอิทธิพลทางลบกับลักษณะการแตกกอและปริมาณเสนใย เมื่อใชเครื่องหมาย
โมเลกุล simplex จํานวน 127 และ 136 เครื่องหมายโมเลกุลมาสรางแผนที่ลิงเกจ โดยใชคา LOD 
score เทากับ 4.0 ไดจํานวน 27 และ 25 กลุมลิงเกจ สําหรับแผนที่โคลนพันธุแมและพอตามลําดบั 
โดยมี 110 เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่ไมมีลิงเกจระหวางกัน และพบ QTLs ในกลุมลิงเกจ 
จํานวน 23 ตําแหนงสําหรับเสนผานศูนยกลางลํา 12 ตําแหนงสําหรับการแตกกอ และ 14 ตําแหนง
สําหรับปริมาณเสนใย สาเหตุที่กลุมลิงเกจ มีจํานวนโมเลกุลเครื่องหมายในแตละกลุมนอย 
เนื่องมาจากประชากรที่ใชไดมาจากการผสมขามพันธุระหวางโคลนออยปากับโคลนพันธุการคาจงึ
ทําใหพนัธุกรรมที่ไดมีความซับซอนยิ่งขึ้น 
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The population of 168 progenies derived from a cross between a sugarcane commercial 
variety (K 93-207) and a S. spontaneum L. clone (MPT 97-1) were evaluated in a three replicated 
field trial. Stalk diameter and tillering were recorded at harvesting and subsequently, plant 
material was evaluated for fiber content. Clones were significantly different (P<0.01) for all traits 
analyzed. A total of 263 AFLP simplex markers from 26 primer combinations were used to 
analyze the inheritance of quantitative traits loci (QTLs) for stalk diameter, tillering and fiber 
content. Thirty eight putative QTLs from simplex the markers were identified for stalk diameter, 
18 for tillering and another 20 for fiber content. Each QTL had PVE (phenotypic variant 
explained, R2) ranged from 3 to 12% for 3 traits. The nineteen of these QTLs were identified for 
more than one trait. Most fiber content QTLs of Saccharum spontaneum L. contributed a positive 
effect for tillering and a negative effect for stalk diameter. The QTLs of commercial variety 
contributed negative effect for fiber content, number of stalk and a positive effect for stalk 
diameter. The 127 and 136 of simplex markers were used to establish female and male linkage 
maps. Linkage analysis (LOD = 4.0) placed them into 27 and 25 linkage groups for male and 
female linkage maps respectively. The total 110 simplex markers were unlinked. The 23 simplex 
QTLs for stalk diameter, 12 for tillering and 9 for fiber content were located into both linkage 
maps. The possible explanation for the small number of linked marker is that this map was from 
a cross between commercial and wild relative, with a very complex genetic system.  
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1 อัตราสวนการกระจายตัวของแถบดีเอ็นเอระหวางการปรากฏ : ไมปราก  
ของเครื่องหมายโมเลกุล simplex และ multiplex (duplex, triplex และ  
quadruplex) ในประชากรลูกผสมทดสอบ (testcross)    29 

2 การวิเคราะหความแปรปรวน คาอัตราพันธุกรรม คาสูงสุด ต่ําสุด คาเฉลี่ย 
ของปริมาณเสนใย การแตกกอและเสนผานศูนยกลางลําของลูกผสมระหวาง 
K 93-207 และ MPT 97-1 จํานวน 168 โคลนพันธุ      34 

3 สัมประสิทธิ์สหสัมพันธของลักษณะ เสนผานศูนยกลางลํา การแตกกอ  
และปริมาณเสนใย         37 

4 จํานวนแถบเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความแตกตาง (polymorphic) และ 
เปอรเซ็นตของแถบที่มีการกระจายตวั 1:1      39 

5 ชนิด และจํานวนของเครื่องหมายโมเลกุล จากแถบดเีอ็นเอที่มีการกระจาย 
ตัว (polymorphic)         40 

6 เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่สัมพันธกับเสนผานศูนยกลางลําออย โคลน 
พันธุที่ถายทอดเครื่องหมายโมเลกุลคา ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบาย 
ได (R2) และอิทธิพลของ QTL       42 

7 เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่สัมพันธกับการแตกกอ โคลนพันธุที่ถายทอด 
เครื่อง หมายโมเลกุล ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได (R2) และ 
อิทธิพลของ QTL        44 
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ทอดเครื่องหมายโมเลกุล ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได (R2) และ 
อิทธิพลของ QTL        46 

9 ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได (R2) อิทธิพล QTL และโคลนพันธุ  
ที่ให QTL ของเครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่มีความสัมพันธ กับลักษณะที ่
ทดสอบมากกวาหนึ่งลักษณะ       48 

10 ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได (R2)  และ อิทธิพล QTL ของเครื่องหมาย 
โมเลกุล duplex ที่มีความสัมพันธกับเสนผานศูนยกลางลําและการแตกกอ  54 
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เครื่องหมายโมเลกุล duplex ที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ 
มากกวาหนึ่งลักษณะ        55 

12 ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได (R2) และ อิทธิพล QTL ของ 
เครื่องหมายโมเลกุล triplex ที่มีความสัมพนัธกับขนาดลาํและปริมาณเสนใย  56 

13 ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได (R2) และ อิทธิพล QTL ของ 
เครื่องหมายโมเลกุล triplex ที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ 
มากกวาหนึ่งลักษณะ        57 

14 ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได (R2) และจํานวนเครื่องหมาย 
โมเลกุลใน model ของการวเิคราะห multiple regression ของเครื่องหมาย 
โมเลกุล simplex, duplex และ triplex ที่มีความสัมพันธกบัลักษณะที่ทําการ 
ทดสอบ          59 

15 ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได (R2) และ อิทธิพล QTL ของ 
เครื่องหมายโมเลกุล simplex, duplex และ triplex ของลักษณะที่ทําการ 
ทดสอบทั้ง 3 ลักษณะ        61 

 
ตารางผนวกที่ 
 

1 สูตรสําหรับอัตราสวนจีโนไทป และฟโนไทปของชุดเซลลสืบพันธุออโตโพลี 

พลอยด ที่ลิงคกันในสภาพ 1&2-Asymmetric coupling, 2&2-Double coupling, 

 1&3-Asymmetric coupling และ 2&3-Asymmetric coupling   97 

2 คาทดสอบ power of chi-square ที่ระดับ α 0.05      98 
 



 

(4) 

สารบัญภาพ 

 

ภาพที ่ หนา 
  

1 ตําแหนงศนูยกลางของ UDP-Glucose ในขบวนการชวีเคมีของพืช       8 
2 จํานวนประชากรที่ตองการสําหรับคาการตรวจสอบ power of linkage  

เทากับ 80 เปอรเซ็นตสําหรับรูปแบบตางๆของลิงเกจในสภาพ repulsion    18 
3 จํานวนประชากรที่ตองการสําหรับคาการตรวจสอบ power of linkage  

เทากับ 80 เปอรเซ็นตสําหรับรูปแบบตางๆของลิงเกจในสภาพ coupling    18 
4 กราฟแสดงการกระจายตัว (histogram) ของลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา 

จํานวนลําตอกอ และ ปริมาณเสนใยของประชากรออยจาํนวน 168 โคลนพันธุ  35 
5 คา 80 เปอรเซ็นตของ power of detection linkage ในรูปแบบลิงเกจที่แตก 

ตางกันโดยใชจํานวนประชากรเทากับ 168 โคลนพันธุ     63 
6 แผนที่พันธุกรรมของเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจากโคลนพันธุแม 

(K 93-207) จากประชากรลูกผสมจํานวน 168 โคลนพันธุ เครื่องหมาย 
โมเลกุลที่ขีดเสนใตเปนแบบ duplex และตัวเอียงเปนแบบ triplex ตัวอักษร F  
= ปริมาณไฟเบอร SD = ขนาดลํา และ SS = การ แตกกอ เครื่องหมายบวกและ 
ลบคือผลของ QTL และตัวเลขในวงเล็บคอืคา R2      71 

7 แผนที่พันธุกรรมของเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจากโคลนพันธุพอ  
(MPT 97-1) จากประชากรลกูผสมจํานวน 168 โคลนพันธุ เครื่องหมาย 
โมเลกุลที่ขีดเสนใตเปนแบบ duplex และตัวเอียงเปนแบบ triplex ตัวอักษร F  
= ปริมาณไฟเบอร SD = ขนาดลํา และ SS = การแตกกอ เครื่องหมายบวกและ 
ลบคือผลของ QTL และตัวเลขในวงเล็บคอืคา R2      79 

 
ภาพผนวกที ่
 

1 แผนภูมกิารยอมเจลดวย silver nitrate (silver staining)    96 



การตรวจสอบตําแหนงยีนที่ควบคุมลักษณะปริมาณเสนใย 
และลักษณะทางพืชไรในออย โดยใชเครื่องหมายโมเลกุลเอเอฟแอลพี 

 

Quantitative Triats  Loci (QTLs) Mapping for Fiber Content and Agronomic  
Characters in Sugarcane Using AFLP Marker 

 

คํานํา 
 

ประเทศไทยเปนประเทศเกษตรกรรม นอกจากนีย้ังมีอุตสาหกรรมเกษตรที่ครบวงจร เพื่อ
นําผลผลิตทางการเกษตรออกสูตลาดทั้งในและนอกประเทศ ทําใหมีเศษวัสดุเหลือใชทาง
การเกษตร ทีส่ามารถนํามาใชใหเกิดประโยชนสูงสุดในรูปของพลังงานทดแทน ในการสนับสนุน
พลังงานในเชงิพาณิชยทั้งในภาคการขนสงและการผลิตไฟฟา โดยวสัดุเหลือใชดังกลาวไดแก ชาน
ออย แกลบ เศษไม กากปาลม ซังขาวโพด และมนัสําปะหลัง ซ่ึงรัฐบาลไดมีการสงเสริมใหใชใน
การผลิตไฟฟาในเชิงพาณิชย ดวยระบบผลติพลังงานความรอนและไฟฟารวม (cogeneration หรือ 
combine heat and power: CHP) โดยขายไฟฟาสวนเกินเขาสูระบบของการไฟฟาการผลิตแหง
ประเทศไทย (นิรนาม, 2551) 

 
ใน พ.ศ. 2550  ความตองการไฟฟาสูงสุดของประเทศเกิดขึ้นในเดือนเมษายน 2550 มีคา

เทากับ 22,586.1 เมกะวัตต ซ่ึงสูงกวาความตองการไฟฟาสูงสุดใน พ.ศ. 2549 จํานวน 1,522.10 เม
กะวัตต หรือเพิ่มขึ้นรอยละ 7.22 ในขณะทีก่ําลังการผลิตไฟฟาของประเทศเมื่อส้ินสุดเดือน
พฤศจิกายน พ.ศ. 2550 มีกําลังผลิตติดตั้งรวม 28,530.3 เมกะวัตต ประกอบดวย โรงไฟฟา กฟผ. 
15,793.6 เมกะวัตต (รอยละ 55.4) รับซื้อจากเอกชน 12,097 เมกะวัตต (รอยละ 42.4) และรับซื้อจาก
ประเทศเพื่อนบาน 640 เมกะวัตต (รอยละ 2.2) ซ่ึงผูผลิตไฟฟาจากเอกชนประกอบดวยผูผลิตขนาด
ใหญ ซ่ึงใช ถานหิน น้ํามนัเตา และกาซธรรมชาติเปนเชื้อเพลิง สวนผูผลิตเอกชนขนาดเล็ก (กําลัง
การผลิต 10-90 เมกะวัตต) ใชระบบการผลิตพลังงานความรอน และไฟฟารวมกนั (cogeneration) 
โดยใชกาซธรรมชาติ ถานหนิ และใชพลังงานหมุนเวยีน (renewable energy) เชน กาก หรือเศษ
วัสดุเหลือใชทางการเกษตร ขยะ กาซชวีภาพ และพลังงานแสงอาทิตย เปนเชื้อเพลิง จากขอมูล
เดือนพฤศจกิายน พ.ศ. 2550 มีจํานวนผูผลิตไฟฟาเอกชนรายเล็กทั้งหมด 120 ราย มีกําลังการผลิต
รวม 3,502.4 เมกะวัตต ในจํานวนนี้ใชชานออยเปนวัตถุดิบมีกําลังการผลิตติดตั้ง 710.8 เมกะวัตต 
และมีพลังไฟฟาตามสัญญา จํานวน 252  เมกะวัตต (การไฟฟาฝายผลิตแหงประเทศไทย, 2551) 
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ประเทศไทยเปนประเทศทีส่ามารถผลิตน้ําตาลไดเปนอนัดับที่ 6 ของโลก และเปน
ผูบริโภคน้ําตาลอันดับที่ 12 ของโลก การผลิตออยของประเทศไทยใน พ.ศ. 2548 ตั้งเปาหมายการ
ผลิตไวที่ 82.4 ลานตัน โดยคาดวาจะไดน้าํตาลประมาณ 8.9 ลานตัน สําหรับดานออยแลวขอมลู
เหลานี้แสดงใหเห็นวาปริมาณออยเพิ่มขึน้จาก พ.ศ. 2539 ประมาณ 32 เปอรเซ็นต หรือเพิ่มขึ้นเฉลี่ย 
3.1 เปอรเซ็นตตอป ขณะทีพ่ื้นที่เพาะปลูกคาดวาจะเพิม่ขึ้นจาก พ.ศ. 2539 แค 17.6 เปอรเซ็นต ซ่ึง
การที่จะไปถึงเปาหมายดังกลาวนั้น ประเทศไทยจําเปนตองมีการเพิม่ผลผลิตน้ําตาลตอพื้นที่ใหได 
(FAO, 2005)  

 
สําหรับสถานการณการผลิตออยในประเทศไทยเมื่อส้ินฤดูหีบออยป 2549/50 พบวา 

โรงงานทั้ง 46 โรงจากทั่วประเทศสามารถหีบออยไดรวม 63.8 ลานตันออย โดยแบงเปนภาคเหนือ 
17 ลานตัน ภาคกลาง 21.2 ลานตัน ภาคตะวันออก 3.3 ลานตนั และภาคตะวนัออกเฉียงเหนอื
จํานวน 22.2 ลานตันออย มีผลผลิตเฉลี่ยออยทั้งประเทศประมาณ 10.13 ตันตอไร สําหรับพื้นที่ปลูก
ออยทั่วประเทศในป 2549/50 มีประมาณ 6.5 ลานไร เพิ่มขึ้นจากป 2548/49 ประมาณ 6 แสนไร 
หรือประมาณ 11.3 เปอรเซ็นต แบงออกเปนพื้นที่เพาะปลูกในภาคเหนอื 1.25 ลานไร ภาคกลาง 2.2 
ลานไร ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ 2.7 ลานไร และภาคตะวนัออก 0.4 ลานไร ผลการสํารวจแสดงให
เห็นวา ปริมาณพื้นที่เพาะปลูกโดยรวมทุกภาคเพิ่มขึ้นเมื่อเปรียบเทียบกับฤดูการผลิตที่ผานมา 
สืบเนื่องจากมกีารเพาะปลูกเพิ่มขึ้นในพื้นที่ที่ประสบปญหาภัยธรรมชาติในฤดูการผลิต 2548/49  
และมีปจจยัเอือ้อํานวยไดแก ปริมาณฝนที่เพิ่มขึ้น สงผลกระทบตอปริมาณผลผลิตเฉลี่ยตอพื้นที่ 
(ตันตอไร) ดวยเชนกนั (สํานักงานคณะกรรมการออยและน้ําตาลทราย, 2550)  

 
บริษัทน้ําตาลมิตรผลมีโรงงานน้ําตาลในประเทศไทยทั้งหมด 5 โรงงานมีกําลังการหบีออย

รวมประมาณ 85,000 ตนัตอวัน สามารถหบีออยไดประมาณ 10-12 ลานตันตอป โดยมีพืน้ที่ปลูก
ออยรวมประมาณ 1 ลานไร นอกจากนี้ยังมโีรงงานผลิตไฟฟา 2 แหง ไดแก บริษัทดานชาง ไบโอ
เอ็นเนอรย ีมีกาํลังผลิตไฟฟา 53 เมกะวัตต และบริษัทภูเขยีว ไบโอเอ็นเนอรยี มีกําลังการผลิตไฟฟา 
65 เมกะวัตต ทั้ง 2 โรงงานใชชานออยจากการหีบออย เปนวัตถุดิบหลัก  (กลุมมิตรผล, 2551) 
สําหรับศักยภาพของเชื้อเพลิงชีวมวลในประเทศไทยพบวา ในกรณีที่ประเทศไทยสามารถผลิตออย
ได 60 ลานตัน เมื่อเก็บเกีย่วและหีบออยแลวจะเหลือชานออยปริมาณ 3 ลานตัน และยอดออยและ
ใบออยปริมาณ 17 ลานตัน โดยสามารถผลิตกระแสไฟฟาได 764 และ 4,105 เมกะวัตต เทยีบไดกับ
ปริมาณน้ํามันดิบจํานวน 1.23 และ 7.32 เมตริกตันตามลําดับ (กรมพัฒนาพลังงานทดแทนและ
อนุรักษพลังงาน, 2551)  
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จากขอมูลที่ผานมาจะเห็นไดวาการผลิตออยในประเทศไทยไมมีความสม่ําเสมอ รวมทั้งมี
การใชชานออยในการผลิตไฟฟาหรือผลิตภัณฑตอเนื่องอื่นๆ ดังนั้นการเรงปรับปรุงเทคโนโลยีการ
ผลิตรวมทั้งวทิยาการดานการปรับปรุงพันธุออย ใหมีลักษณะตรงตามที่ตองการ โดยเฉพาะใน
ปจจุบันอุตสาหกรรมออยเร่ิมปรับตัวเพื่อมุงไปสูผลิตภัณฑอ่ืนๆ เชน การผลิตเอทานอล ไมอัดจาก
ชานออย และที่สําคัญคือการผลิตไฟฟาจากชีวมวลหรือชานออย ซ่ึงทําใหมีความจาํเปนตองมีการ
ปรับปรุงพันธุใหรองรับกับความตองการ ทั้งดานปริมาณวตัถุดิบและคุณภาพของวัตถุดบิที่
เปลี่ยนไปในอตุสาหกรรมออยและน้ําตาล ดังนั้นการใชเทคนิคทางดานพันธุศาสตรโมเลกุลเพื่อ
พัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลสําหรับชวยในการคัดเลือกพันธุออย ซ่ึงมีอยูเปนจํานวนมากในประเทศ
ไทย จึงเปนแนวทางหนึ่งในการเพิ่มประสิทธิภาพในการคัดเลือกพันธุใหไดตรงกับความตองการ 
ลดระยะเวลา และมีความแมนยําสูงขึ้น  

 
 
  



วัตถุประสงค 
 

พัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล AFLP ที่มีความสัมพันธกับยนีที่ควบคุมลักษณะปริมาณเสนใย 
ความสูง จํานวนลําตอกอ เสนผานศูนยกลางลํา ในพันธุออยลูกผสมที่ไดจากการผสมระหวาง 
โคลนพันธุการคาคือ K 93-207  และโคลนพันธุออยปาคอื MPT 97-1 (Saccharum  spontaneum)  
 
 



การตรวจเอกสาร 

 
พันธุกรรมออย  
 

ออยเปนพืชหลักที่ใชในการผลิตน้ําตาลของโลก โดยมีการปลูกออยใน 127 ประเทศทั่ว
โลก ออยจัดเปนพืชตระกูลหญาขนาดใหญ ที่ปลูกอยูในเขตรอนและกึ่งรอน และจัดอยูในสกุล 
(Genus) Saccharum เผา (Tribe) Andropoceae ในวงศ (Family) Poaceae พืชในสกลุ Saccharum นี้ 
จัดเปนพืชที่มโีครโมโซมหลายชุด (high ploidy) และอนิวพลอยดี ้ (aneuploidy) (Daniels and 
Roach, 1987)  

 
ในพืชที่มีโครโมโซมหลายชุดหรือพืชโพลีพลอยด มีความจําเปนตองจําแนกระหวาง 

haploid  number (n) หรือจาํนวนโครโมโซมในเซลลสืบพันธุ (gamete) และ monoploid number 
(x) หรือจํานวนโครโมโซมพื้นฐาน (basic set) โดยจํานวนชดุของโครโมโซมพื้นฐานในพืชพันธุ
หนึ่งๆจะตองมีหนึ่งโครโมโซมจากแตละกลุม homologous พืชโพลีพลอยดเปนสิ่งมีชีวิตที่มีชุดขอ
โครโมโซมพื้นฐานเพิ่มขึน้หลายซํ้า โดยจํานวนชุดโครโมโซมที่เพิ่มขึ้นหลายซ้ําใชแทนวา m  ซ่ึง
แทนโฮโมโลกัส โครโมโซม (homologous chromosome) ในเซลลรางกาย (somatic cell) โดยใน
พืชดิพลอยดมคีา m = 2 ขณะที่ในพืชเททราพลอยดมีคา m = 4 ในพืชดิพลอยดจํานวนโครโมโซม
ในเซลลรางกายจะมีคาเทากบั 2n = mx ดังนั้น m = 2 และ n นั้นคือจํานวนโครโมโซมในเซลล
สืบพันธุเทากบัจํานวนโครโมโซม ในพชืโพลีพลอยดเซลลสืบพันธุแตละเซลลจะมีจํานวน
โครโมโซมครึ่งหนึ่งในแตละกลุมของ โฮโมโลกัส โครโมโซม หรือ n = mx/2 หรือในกรณีของ
ออยซ่ึงเปนพืช ออกทราพลอยด (m = 8)  มีจํานวนโครโมโซมในเซลลรางกายเทากับ 80 ดังนั้น n = 
40 และ x = 10 ดังนั้น 2n = 8x = 80 (Ripol et al., 1999)  

  
พืชในสกุล Saccharum ประกอบพืชดวย 6 ชนิด ไดแก S.  spontaneum L., S.  robustum 

Brandes and Jesweit ex Grassel, S.  officinarum L., S.  barberi Jesw., S.  sinense Roxb. และ S.  
edule Hassk. โดยมีออย 2 ชนิดคือ S.  officinarum และ S.  spontaneum เปนตนกาํเนิดออยพันธุ
การคาในปจจบุัน (Sreenivasan et al., 1987) โดย S.  officinarum  เปนที่รูจักในชื่อ noble cane ซ่ึง
เปนชนิดทีใ่ชในการผลิตน้ําตาล ขณะที่ S.  spontaneum เปนออยปา (wild species) โดยมีปริมาณ
น้ําตาลต่ํา มีปริมาณเสนใยสูง และมีการปรับตัวไดดใีนสภาพแวดลอมที่แตกตางกัน รวมทั้ง
ตานทานโรคที่สําคัญหลายอยาง ออยชนิดนี้มีการกระจายตัวตั้งแตญ่ีปุนจนถึงแถบทะเลเมดิเตอรเร
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เนียน นอกจากออย 6 ชนิดนี้แลว ยังมีพืชที่มีความสัมพนัธกับออย (allied genera) เชน Erianthus 
sect. Ripidium, Miscanthus sect. Diadora Keng, Narenga Bor และ Sclerostachya (Hask) A. 
Camus ซ่ึงมีความสัมพันธใกลชิดกัน โดยสามารถใชในการผสมขามสกุลกันได ทัง้นี้สามารถรวม
พืชในกลุมนีก้บัสกุล Saccharum เปนกลุมที่เรียกวา “Saccharum complex” (Mukherjee, 1957; 
Daneils and Roach, 1987) 

 
ตอนตนศตวรรษที่ 20 นักปรับปรุงพันธุของชวาและอนิเดียสามารถสรางลูกผสมระหวาง 

S.  officinarum และ S.  spontaneum และทําการผสมกลับไปยัง S.  officinarum ซ่ึงเปน recurrent 
parent กระบวนการนี้เรียกวา nobilization โดยจะทําใหไดโคลนพันธุใหมที่ใหผลผลิตสูงมาก 
(Roach, 1972) อยางไรก็ตามการทํา nobilization เปนการเพิ่มความซับซอนของยีโนม (genome 
complexity) เนื่องจากขบวนการนี้จะทําใหโคลนพันธุของ  Saccharum  officinarum สามารถ
สงผานโครโมโซมรางกาย (somatic chromosome) ระหวางการผสมพันธุคร้ังแรกและการผสมกลับ
คร้ังแรก  ซ่ึงตรงกันขามกบั S. spontaneum โดยทีห่ลังจากการผสมกลับครั้งที่ 2 การสงผาน
โครโมโซมจะเริ่มเขาสูสภาวะปกติ ดังนัน้โคลนพนัธุที่ไดจากขบวนการ nobilization จะมีจํานวน
ชุดของโครโมโซมเพิ่มขึ้น (2n = 100-130) ซ่ึงโดยทัว่ไป 80% ของยีโนมไดมาจาก S.  officinarum  
สวนที่เหลือเปนยีโนมที่ไดจาก S.  spotaneum (Price, 1957; Roach, 1969) และเนื่องจากจํานวนสาย
พันธุพอแม (S. officinarum และ  S. spontaneum) ที่ใชในการผสมขามพันธุคร้ังแรกมีนอยมาก จึงมี
ผลใหนักปรับปรุงพันธุมีความกังวลเกีย่วกบัความหลากหลายทางพันธุกรรม ซ่ึงความหลากหลาย
ของพันธุกรรมในพันธุออยที่มีนอยไดรับการยืนยันจากงานวิจยัของ Lu et al. (1994 a, b) 

 
ออยเปนพืชทีข่ยายพนัธุดวยลําตน (vegetative propagation) ออยปลูก (Saccharum  spp. 

hybrids) และสายพันธุออยปา (wild relative) จะมีความเปน heterozygosity สูงมาก โดยที่การสราง
สายพันธุแทหรือ pure inbred line ไมสามารถทําไดเนื่องจากความยากลําบากในการผสมตัวเอง 
และการเขาคูกนัอยางสุมของ multiple homologous chromosome ซ่ึงในประชากรที่กระจายตัว 
(segregating population)  ที่ใชในการศึกษาพันธุกรรม คือลูกผสมชั่วที่ 2 (F2) ที่ไดจากการผสม
ระหวางพันธุออย 2 พันธุ (Kang et al., 1983; Milligan et al., 1990) หรือการผสมระหวางพันธุออย
ปลูกและพันธุออยปา (Guimaraes et al., 1997; Ming et al., 1998) การสงผานโครโมโซมจะเปนไป
อยางปกติในคูผสมทั้งหมด โดยได nx + xn progeny (Burner, 1997) แตจะได 2nx + xn 
transmission predominates ใน S.  officinarum (2n = 80) x S.  spontaneum ในลูกผสม F1 และ
ลูกผสมที่ไดจากการผสมกลับครั้งที่ 1 (BC1) ซ่ึงลักษณะเชนนีเ้รียกวา female restitution (Bremer, 
1923; Price, 1957) 



7 

ในโปรแกรมการปรับปรุงพันธุพืชสวนใหญ ความนาเชื่อถือของการปรับปรุงและสราง
พันธุพืชใหมๆ ขึ้นอยูกับขบวนการรวมตัวกันใหมของยนี (genetic recombination) และขบวนการ
กระจายตัวทางพันธุกรรม (genetic segregation) ที่เกิดขึ้นในลูกผสมที่ได ส่ิงที่ทาทายนักปรับปรุง
พันธุคือการจําแนกลักษณะทีต่องการ ซ่ึงเกิดจากการรวมตัวกันใหมของยีนระหวางลูกผสมที่เกิด
การกระจายตวัทางพันธุกรรม (Powell et al., 1996) ชีววิทยาโมเลกลุ (molecular biology) เร่ิมมี
ความสําคัญในงานทางเกษตร โดยเฉพาะสามารถชวยโครงการปรับปรงุพันธุแบบปกติ โดยใช 
เครื่องหมายทางโมเลกุล (molecular marker) ในการคัดเลือกพันธุพืช ซ่ึงจะเปนประโยชนตอนัก
ปรับปรุงพันธุ และนักพันธศุาสตรในการแกปญหาหลายอยางโดยผานทางวิธีการปรับปรุงพันธุโดย
ปกติ (Caetano-Anollés et al., 1991; Weising et al., 1998) 
 
เสนใยและการใชประโยชน 
 

ชานออย (bagasse) มีองคประกอบทางเคมคีือ แอลฟาเซลลูโลส (α-cellulose) ประมาณ 50 
เปอรเซ็นต เพนโตแซนประมาณ 30 เปอรเซ็นต และปริมาณเถา (ash content) ประมาณ 2.4 
เปอรเซ็นต (Pandey et al., 2000) ขณะที ่Sanjuán et al., (2001) พบวาชานออยมีองคประกอบทาง
เคมีที่ใกลเคียงกัน คือประกอบดวยแอลฟาเซลลูโลส (α-cellulose) ประมาณ 51 เปอรเซ็นต เพน
โตแซนประมาณ 28 เปอรเซ็นต และปรมิาณเถาประมาณ 3.9 เปอรเซ็นต ขณะที ่ Yong (2005) 
รายงานวา ชานออยมีองคประกอบหลักโดยประมาณคอื เซลลูโลส (cellulose) 40 เปอรเซ็นต เฮมิ
เซลลูโลส (hemicelluloses) 24 เปอรเซ็นต และ ลิกนิน (lignin) 25 เปอรเซ็นต เนื่องจากชานออยมี
องคประกอบของเถาต่ํา ทําใหชานออยเปนวตัถุดิบที่มคีุณภาพสูงกวาพืชชนิดอื่น เชน ตอซังของ
ขาวและขาวสาลี ที่มีปริมาณเถาสูงถึง 17.5 เปอรเซ็นต และ 11.0 เปอรเซ็นตตามลําดับ และชานออย
ยังเปนวัตถุดิบที่สามารถเก็บเกี่ยวพลังงานจากแสงมากกวาวัตถุดิบชนิดอื่นเนื่องจากมผีลผลิตสูงตอ
พื้นที่คือประมาณ 80 ตันตอเฮกตาร เมื่อเปรียบเทียบกับ 1 ตันตอเฮกตารในขาว 2 ตันตอเฮกตารใน
ขาวสาลี และ 20 ตนัตอเฮกตารในพืชตระกลูหญาและไมยืนตน (Pandey et al., 2000) 
 
 สําหรับเซลลูโลสซึ่งเปนองคประกอบหลักของเสนใยหรอืชานออย จะพบมากในผนัง
เซลลพืช (cell wall) โดยคารบอนที่ไดจากกระบวนการสังเคราะหแสงจะนํามาใชสรางผนังเซลล 
โดยเปรียบเสมือนการสรางแหลงชีวมวลและพลังงานนัน้เอง สําหรับน้ําตาลโมเลกุลเดี่ยว 
(monosaccharide) ทั้งหมดในผนังเซลลจะไดรับมาจากกลูโคส (glucose) โดยผานขบวนการทาง
ชีวเคมีหลายขบวนการ ในการเปลี่ยนกลูโคสเปนน้ําตาลโมเลกุลเดี่ยวจาํนวน 10 ชนดิ ซ่ึงเกิดขึ้นใน
ผนังเซลลของพืช โดยศนูยกลางของขบวนการเหลานี้คอื UDP-glucose (UDP-Glc) (รูปที่ 1) ซ่ึง
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พบวาเกิดขึ้นที ่ intercellular sites หรือ pools 3 ตําแหนงไดแก cytosol, golgi-apparatus และ ผนงั
เซลล นอกจากนี ้UDP-Glucose ยังเปนแหลงของกลูโคส สําหรับการสรางซูโครส (sucrose) ซ่ึงใช
ในการเคลื่อนยายและการสะสมคารบอนในพืช โดยการสรางซูโครสในพืชเกิดขึน้จากขบวนการ
ทางชีวเคม ี2 ขบวนการไดแก 
 

    UDP-Glc + Fruc 6-P        SPS         Suc 6-P + UDP (1) 

         UDP-Glc + Fruc         SuSy        Suc + UDP (2) 

  
โดยซูโครสถูกสรางขึ้นในคลอโรพลาส (chloroplast) โดยขบวนการสังเคราะหแสงและใน

เซลลสะสมอาหารจาก UDP-Glocose และ Fructose-6P (Fruc 6-P) ในขบวนการตอเนื่องโดย
เอนไซม sucrose phosphate synthase (SPS) และ sucrose phosphate phosphatase (SPP) 
เชนเดยีวกับการสังเคราะหจาก UDP-Glucose และ Fructose โดยเอนไซม sucrose synthase (SuSy) 
(Bakker, 2007) 

 

 
 
ภาพที่ 1  ตําแหนงศูนยกลางของ UDP-Glucose ในขบวนการชีวเคมีของพืช (Yong, 2005) 
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ออยเปนพืชทีน่อกจากจะใหผลผลิตหลักคือน้ําตาลแลว ยังมีผลพลอยไดจากอุตสาหกรรม

น้ําตาลที่สําคัญคือสวนของเสนใย (fiber) ที่เหลือจากการหีบออย โดยสามารถนํามาใชเปนวัตถุดบิ
ในการผลิตกระดาษ  อุตสาหกรรมเสนใยบอรด (fiber board) และพารทิเกิลบอรด (particle board) 
ซ่ึงประเทศไทยเปนผูสงออกรายใหญของเอเชีย (Hunsigi, 1993) ชานออย (sugarcane bagasse) เปน
สวนของเสนใยที่เปนผลิตภณัฑพลอยได จากการผลิตน้าํตาลทรายดิบ โดยทั่วไปจะใชเปนเชื้อเพลิง
ในหมอตม เพือ่ผลิตไอน้ําหรือผลิตไฟฟาเพื่อใชในโรงงานน้ําตาล หรือ ใชในการผลิตเสนใยบอรด 
ที่มีความหนาแนนปานกลาง (medium density fiberboard, MDF) ซ่ึงพันธุออยที่คัดเลือกเพื่อใชเปน
วัตถุดิบจะเปนพันธุออยที่คัดเลือกเพื่อใหมปีริมาณเสนใยสูง โดยในปจจุบันทัว่โลกมีแนวโนมใน
การใชชานออยเปนวัตถุดิบสูงมากขึ้น เชนการผลิตไฟฟา กระดาษ รวมทั้งผลิตภัณฑหลายชนดิทีไ่ด
จากขบวนการหมัก (fermentation) เพื่อผลิตแอลกอฮอร alkaloid อาหารสัตวที่มีโปรตีนสูง (single 
cell protein) และการผลิตเอนไซม  

 
ประเทศบราซิลเปนประเทศผูผลิตน้ําตาล และแอลกอฮอลจากออยรายใหญของโลกพบวา

ถาไมมีการเผาใบออยกอนเกบ็เกี่ยว จะสามารถใชสวนยอดและใบออย (trash) จากแปลงออยมาใช
เปนเชื้อเพลิง เพื่อเดินเครื่องกําเนิดไฟฟาพลังงานไอน้ําหรือเปลี่ยนเปนแอลกอฮอล โดยมีการ
ประมาณวาถามีการผลิตไฟฟาจาก trash และ bagasse  จะสามารถสนับสนุนพลังงานไฟฟาใหกบั
ประชาชนเปนจํานวนถึง 7 ลานคน จาก trash และ 5.5 ลานคน จาก bagasse ตอป ตามลําดับ โดย
พบวาในออย 1 ตันเมื่อหีบแลวจะม ี bagasse เฉลี่ย 0.26 ตันโดยมีความชื้นประมาณ 50 เปอรเซ็นต 
(Ripoli et al., 2000) ในประเทศอินเดียพบวาคาพลังงานความรอนทีไ่ดจาก bagasse 1 กิโลกรัม มี
คาประมาณ 18.11 MJ/kg. ขณะที่คาพลังงานความรอนทีไ่ดจากใบออยมีคาเทากับ 17.43 MJ/kg. ซ่ึง
สามารถใชทดแทนน้ํามนัดีเซลในการผลิตพลังงานความรอนใหแกอุตสาหกรรมไดเปนอยางดี 
(Jorapur and Rajvanshi, 1997)  

 
ดังนั้นการคัดเลือกพันธุออยใหมีปริมาณเสนใยสูง ทําใหสามารถใชชานออย (bagasse) ใน

การผลิตกระแสไฟฟา และมไีฟฟาสวนเกิน จนสามารถจําหนายกระแสไฟเขาสูระบบได  สามารถ
เพิ่มรายไดใหแกอุตสาหกรรมน้ําตาล และลดคาใชจายในการนําเขาน้ํามันที่เปนวัตถุดิบในการผลิต
กระแสไฟฟาไดเปนอยางด ี ในอดีตประเทศบราซิลปลูกพันธุออยที่มีปริมาณเสนใยต่ําประมาณ 
11 % ของน้ําหนักออยสด ซ่ึงเปนสาเหตใุหมีปริมาณ bagasse ไมเพียงพอตอการผลิตกระแสไฟฟา 
โดยตองมีการซื้อไฟฟาจากภายนอกเขามาใชในโรงงานน้ําตาล ทําใหตนทนุในการผลิตน้ําตาล
สูงขึ้น จนกระทั่งมีการวจิัยจนไดพันธุออยที่มีปริมาณเสนใยสูงถึง 15% การผลิตกระแสไฟฟาจงึ
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พอเพียงตอการใชในโรงงาน และเมื่อมกีารแกไขกฎหมายใหโรงงานน้ําตาลสามารถขายไฟฟาได 
จึงทําใหโรงงานน้ําตาลมีรายไดในการขายไฟฟาสวนเกินไดอีกทางหนึ่ง (Peres, 2005) สําหรับใน
ประเทศไทยพบวา ออยจํานวน 1 ตันตองการพลังงานไฟฟาประมาณ 25-30 kWh และไอน้ําจํานวน 
0.4 ตันในขบวนการหีบออย และผลิตน้ําตาลไดประมาณ 100-121 กิโลกรัม ซ่ึงจะได bagasse หรือ
ชีวมวลที่ไดจากการผลิตน้ําตาลจากออยประมาณ 290 กิโลกรัม สามารถผลิตกระแสไฟฟาได
ประมาณ 100 kWh  (Energy policy and planning office, 2005) 

 

เทคโนโลยีทางชีวโมเลกุลในการปรับปรงุพันธุพืช  

 
ขอมูลทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิต หรือยนี (gene) หมายถึงหนวยพันธุกรรมหรือหนวย

ควบคุมลักษณะ (phenotype) ซ่ึงเปนสวนของดีเอ็นเอบนโครโมโซม ประกอบดวยสวนที่ควบคุม
การแสดงออก (promoter) และสวนโครงสราง (structural) ความแตกตางของยีนทีเ่กิดขึ้นจากการ
เรียงตัวของลําดับของนิวคลีโอไทด (nucleotide) จะแสดงออกในรูปแบบของฟโนไทป 
(phenotype) โดยผานทางอารเอ็นเอ (RNA) ซ่ึงเกี่ยวของกับการสรางโปรตีนที่มีความจําเพาะตอ
ลําดับนิวคลีโอไทดนั้นๆ ลักษณะตางๆที่ปรากฏในสิ่งมีชีวติเกดิจากผลรวมของการทํางานรวมกัน
ของโปรตีนตางๆนั้นเอง กระบวนการปรับปรุงพันธุเปนกระบวนการที่ทําการศึกษาและนําเอา
ลักษณะทางพนัธุกรรมตางๆที่ตองการในสิง่มีชีวิตมาใช จึงมีความจําเปนตองใชเครื่องมือที่มีความ
แมนยํา ในการแยกความแตกตางของลักษณะที่แสดงออกในสิ่งมีชีวติในสายพนัธุที่แตกตางกันได 
ซ่ึงเครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) สามารถใชเปนเครื่องหมายบงชี้ความจําเพาะของสิ่งมีชีวิต
สายพันธุหนึ่ง ชนิดหนึ่ง หรือในระดับตางชนิด  เปนดเีอ็นเอที่อยูที่ตําแหนงหนึ่งๆ บนโครโมโซม 
(nuclear DNA) หรือดีเอน็เอในเซลลออรกาแนลส (mitrochondrial DNA และ chloroplast DNA) 
การที่สามารถใชดีเอ็นเอเปนเครื่องหมายได เนื่องจากเกดิความแปรปรวน (variation) ของนิวคลีโอ
ไทดในโมเลกลุของดีเอ็นเอ หรือเกิดโพลีมอฟซ่ึม (polymorphism) ของลําดับเบสในโมเลกุลนั้น 
(สุรินทร, 2545) 

 
เทคโนโลยีทางพันธุศาสตรโมเลกุลมีความสําคัญในทางเกษตร ในการดัดแปลงสิ่งมีชิวิต

เชน จุลินทรยี พืช และสตัว โดยเฉพาะอยางยิ่งสามารถใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) 
รวมกับการปรบัปรุงพันธุพืชโดยวิธีการปกติทั่วไป (conventional breeding) ซ่ึงนักปรับปรุงพันธุ
และนักพันธุศาสตร มีการศึกษาเครื่องหมายดีเอ็นเอ และกลยุทธในการปรับปรุงพันธุหลายประเภท 
เพื่อใหเกิดความกาวหนาในการปรับปรุงพันธุ (Caetano-Anollés et al., 1992; Weising et al., 1998) 
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 ในปจจุบนันีก้ารสรางแผนที่ยีนทําใหวิทยาการทางดานการปรับปรุงพันธุพืช และ
การศึกษาพนัธุศาสตรของพืช มีความกาวหนาไปอยางรวดเรว็ แผนที่ยนีที่มีรายละเอยีดมากสามารถ
ใชเปนแหลงขอมูลไดเปนอยางดีสําหรับนกัปรับปรุงพันธุพืชและนักพนัธุวิศวกรรม  ประโยชนที่
ไดจากการทําแผนที่ยีนมีอยางกวางขวาง ประโยชนอยางหนึ่งทีสํ่าคัญคือ การใชเครื่องหมาย
โมเลกุลในแผนที่ยีนชวยในการคัดเลือกลักษณะที่ตองการ (marker-assisted  selection) แทนการ
คัดเลือกลักษณะนั้นโดยตรง ซ่ึงทําใหนักปรับปรุงพนัธุพืชสามารถคัดเลือกลักษณะที่ตองการได
ตั้งแตระยะเริ่มแรกของการพฒันาการของพืช ซ่ึงชวยใหสามารถวางแผนการผสมพันธุเพื่อ
ปรับปรุงพันธุไดกอนทีพ่ืชจะออกดอก ดังนั้นจึงเปนการยนเวลาในโครงการปรับปรุงพันธุพืชอยาง
มาก (Allen, 1994) นอกจากนี้การคัดเลือกเครื่องหมายโมเลกุลที่เกาะตดิ (linked)  กับยีนที่ควบคุม
ลักษณะที่ตองการพรอมๆไปกับการคดัเลอืกเครื่องหมายโมเลกุลของพันธุพืชที่ตองการปรับปรุง 
(donor genome markers) ยังชวยลดจํานวนรอบของการผสมกลับอีกดวย (Shoemaker  et  al., 
1994) 

 
สําหรับการตรวจสอบความหลากหลายทางพันธุกรรมในสกุล Saccharum ไดมกีารนํา

วิธีการทางชีวโมเลกุลมาใชในการจําแนกพนัธุออย ไดแกวิธี isozymes และ restriction fragment 
length polymorphisms (RFLPS) และตอมามีการใชวิธี PCR-based molecular marker เชน random 
amplified polymorphic DNA (RAPD), amplified fragment length polymorphism (AFLP) และ
เทคนิคที่ไดมกีารพัฒนาใหมคือ microsattellites หรือ simple sequence repeats (SSR) (Cordeiro, 
2001) 

 
 เทคนิค RFLP เปนวิธีการทีใ่ชในการสรางแผนที่ทางพนัธุกรรมของสิ่งมีชีวิตชั้นสูงวิธีแรก
นอกจากนี้ยังมกีารทําแผนที่ดเีอ็นเอ โดยใชเทคนิคการเพิ่มจํานวนชิ้นดีเอ็นเออยางสุม โดยใช 
arbitrarily selected primers (Aljanabi et al., 1993) และเมือ่เร็วๆนี้ไดมกีารพัฒนาเทคนคิ AFLP  ซ่ึง
เทคนิคนี้ใชพืน้ฐานการเลือกชิ้นดีเอน็เอทีถู่กตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ (restriction enzyme) และ
เพิ่มปริมาณโดยเทคนิค PCR โดยเทคนิคนี้เปนเทคนิคที่มีประสิทธิภาพในการศกึษายีโนมของ
ส่ิงมีชีวิต (Vos et al., 1995) โดยเมื่อทําแผนที่ดีเอ็นเอโดยใช single dose polymorphisms (SDMs) 
แถบเครื่องหมายของโมเลกุลดีเอ็นเอที่ปรากฏทั้งหมดจะมีการใหคะแนนเปน dominant markers 
นอกจากนี้ขอดีของเทคนิค AFLP คือ จะไมปรากฏลักษณะ co-dominant  ดังนั้นเครื่องหมาย
โมเลกุลที่พัฒนาโดยใชเทคนิค PCR จะใหขอมูลที่มากกวาตอคาใชจายที่ใช โดยเทคนิคนี้จะเปน
ทางเลือกที่ดี ในการสราง linkage maps ที่สมบูรณ (Sobral and Honeycutt, 1993; Vos et al., 1995) 
ดังนั้นเทคนิค AFLP จึงเปนเทคนิคที่ใหขอมูลที่ดีที่สุดในการตรวจสอบความสัมพันธทาง
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พันธุกรรมที่เหมือนกนั ระหวางโครโมโซมภายในสกลุ Saccharum และระหวางพืชตระกูลหญา
ชนิดอื่นรวมทัง้ขาวโพดและขาวฟาง 
 
โมเลกุลเคร่ืองหมาย AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphisms) 

 
คือเทคนิคเครื่องหมายดเีอ็นเอ (DNA marker) แบบหนึ่ง พื้นฐานของ AFLP คือการ

ตรวจสอบชิ้นดีเอ็นเอที่ตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ (restriction enzyme) และเพิ่มปริมาณดวย
ปฏิกิริยา พีซีอาร (PCR, polymerase chain reaction) จึงทําใหเทคนิคนี้เปนการรวมเอาความ
นาเชื่อถือของเทคนิค RFLP และประสิทธิภาพของ PCR เขาดวยกนั วิธีการนี้มกีารพัฒนาอยาง
รวดเร็ว โดยสามารถพัฒนาไดมากกวา 100 เครื่องหมายโมเลกุลจากดีเอน็เอของสิ่งมีชีวิตหลายชนดิ 
โดยพบวาวิธีการนี้มีความชัดเจนสูง ลักษณะเดนที่สําคัญสําหรับวิธีการนี้คือความสามารถใชในการ
คัดเลือกไดพรอมกันหลายตาํแหนงที่มกีระจายอยางสุมบนยีโนมของสิ่งมีชีวิต วิธีการนี้จึงมี
ประโยชนในการศึกษาความหลากหลายของสิ่งมีชีวิต (Lu et al., 1996; Sensi et al., 1996; Tohme 
et al., 1996; Muluvi et al., 1999; Loh et al., 2000)  ขณะทีB่asse et al., 1998 และ Xu et al., 1999 
ไดใชเครื่องหมายโมเลกุล AFLP ในออย โดย Basse et al. (1998) ใชเครื่องหมายโมเลกุล AFLP ใน
การจําแนกลักษณะของสายพันธุออย โดยพิจารณาความหลากหลายของสายพันธุออยปาในแปลง
รวมพันธุ ซ่ึงเปนสายพันธุออยที่เปนสมาชกิของ Saccharum complex โดยมีเปาหมายทายสุด คือ
การใชเทคนิคนี้ในการชวยเหลือการคัดเลือกความหลากหลายทางพันธุกรรมของสายพันธุพอแมที่
เปนไปไดใน introgression programme 

 
การวิเคราะห AFLP สําหรับพืชที่มีขนาดยีโนมขนาดใหญ จะเปนการทํา PCR 2 ขั้นตอน

โดยอุณหภูมใินการทํา annealing เร่ิมที่ 65°C และทําการลดอุณหภูมใินขั้นตอไปใหเหลือ 55°C ใน
ขั้นตอนแรกของการทํา PCR ใช AFLP primer จํานวน 2 primer ซ่ึง primer ทั้ง 2 ประกอบดวย 

AFLP adapter sequence ที่มีการเพิ่ม เบสที่ปลาย 3′จํานวน 1 นิวคลีโอไทด ผลผลิตจากการทํา PCR 
คร้ังแรกจะถูกทําใหเจือจางและใชเปน template ในการทํา PCR คร้ังที่ 2 ซ่ึงโดยทั่วไป 

oligonucleotide primer จะม ี nucleotide มาตอที่ปลาย 3′ จํานวน 3 ถึง 4 nucleotide โดยที ่ primer 
หนึ่งตวัจะถูกติดฉลากดวย  33P radioactive หรือ fluorescent tag สําหรับการตรวจสอบเครื่องหมาย
โมเลกุล (marker) หลังจากขบวนการ amplification และ  separation บนเจล polyacrylamide ขนาด
ใหญ (Vos et al., 1995; Thomas et al., 1995) 

 



13 

เครื่องหมายโมเลกุล AFLP สามารถแยกกลุมของ Saccharum complex ออกเปนกลุมๆ 
และผลที่ไดมคีวามสอดคลองกับขอมูลที่ไดจากการใชเครื่องหมายโมเลกุล RFLP (Lu et al., 1994a; 
Basse et al., 1998) ซ่ึงผลที่ไดแสดงใหเหน็วา เครื่องหมายโมเลกุลเหลานี้มีศักยภาพในการใชเปน
เครื่องหมายพนัธุกรรมในออย เพื่อทีจ่ะวิเคราะหความสัมพันธภายในและระหวางชนิด (species) 
ภายในสกุลเดยีวกัน นอกจากนี้ AFLP มีลักษณะเดนที่สามารถไดขอมูลอยางรวดเร็ว ตางจาก
เทคนิคอื่นๆที่ใชหลักการของ PCR ดวยกันคือไพรเมอรของ AFLP ไมจําเปนตองจําเพาะเจาะจง 
กับสิ่งมีชีวิตชนิดใดชนิดหนึง่ โดยสามารถใชไพรเมอรของ AFLP ชุดเดียวกนัไดกับสิ่งมีชีวิตทกุ
ชนิด ไพรเมอรชนิดนี้เรียกวา universal primer  

 
เครื่องหมายโมเลกุล AFLP มีความเหมาะสมในการใชสรางแผนที่ยีโนมของออย เนือ่งจาก

ใหจํานวนโมเลกุลเครื่องหมายจํานวนมากตอคูไพรเมอร ทําใหสามารถศึกษาครอบคลุมยีโนมออย
ไดรวดเร็วกวาเครื่องหมายโมเลกุลแบบอื่น (D’Hont et al., 1996)  Hoarau et al. (2002) ไดใช
เครื่องหมายโมเลกุล AFLP มาวิเคราะห QTL ในลักษณะความหวานของออย โดยพบวา
เครื่องหมายโมเลกุล AFLP เปนเทคนคิที่สามารถสรางเครื่องหมายโมเลกุลไดรวดเร็วเปนจํานวน
มาก และใหผลการทดลองเที่ยงตรง แมวาเครื่องหมายโมเลกุล AFLP จะเปนการวเิคราะหจีโนไทป
แบบการขมสมบูรณ แตกไ็มไดทําใหประสิทธิภาพในการวิเคราะห linkage ลดลง  

 
Wu et.al. (1992) เสนอวิธีวิเคราะหลิงเกจในโพลีพลอยดโดยใชเทคนิค RFLP และใหคําจัด

ความวา single dose restriction fragment (SDRF) หมายถึงโพลบ (probe) ที่สามารถไฮบิไดซกบัชิน้
ดีเอ็นเอตําแหนงเดียวบนโครโมโซมเพียงโครโมโซมเดียว จากโฮโมโลกัสโครโมโซมหลายแทง
ของโพลีพลอยด ทําใหไดแถบดีเอ็นเอที่มกีารกระจายตวัในรุนลูกในอัตราสวน 1:1 โดยไมคํานึงถึง
ชนิดพลอยดี ้ (ploidy) โดยถาโพลบสามารถใชกับดีเอ็นเอสองตําแหนงหรือสามตําแหนงบนโฮ
โมโลกัสโครโมโซมสองหรือสามแทง แถบดีเอ็นเอทั้งสองแบบนี้เรียกวา double และ triple dose 
DNA fragment (DDRF หรือ TDRF ตามลําดับ) ซ่ึงเทคนคิดีเอ็นเอแบบอื่นก็สามารถสรางแถบดีเอ็น
เอแบบนี้ได 

 
สําหรับการสรางแผนที่ยโีนมในออยนั้นมกีารใชโมเลกลุเครื่องหมาย  AFLP และ SSR กัน

มาก ซ่ึง Hoarau et al. (2001) และ Rossi et al. (2003) ใชประชากรที่ไดจากการผสมตวัเองของพันธุ 
R570 ในการสรางแผนที่ยีโนมที่มีโมเลกลุเครื่องหมายจํานวน 1,169 โมเลกุลเครื่องหมาย ซ่ึงมกีาร
กระจายตัวอยูในกลุมลิงเกจจํานวน 128 กลุม ขณะที่การใชพันธุ Q165 ในการสรางแผนที่ยีโนม 
โดยใชโมเลกลุเครื่องหมายจํานวน 968 โมเลกุลเครื่องหมาย พบการกระจายตัวของโมเลกุล
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เครื่องหมายอยูใน กลุมลิงเกจจํานวน 136 กลุม (Aitken et al., 2005)  และจากจํานวนโมเลกลุ
เครื่องหมายจํานวนมากที่ใชในการสรางแผนที่ยีโนมในออยพันธุ R570 และ Q165 ซ่ึงครอบคลุม
ประมาณ 50 เปอรเซ็นตของยีโนมออย มีสาเหตุเนื่องจากออยมีจํานวนโครโมโซมมาก ซ่ึงในการใช
จํานวนโมเลกลุเครื่องหมายที่คลายกันนี ้ สามารถสรางแผนที่พันธกุรรมไดครอบคลุมทั้งยีโนมได
เปนอยางดี ทั้งในขาวฟาง (Menz et al., 2002)  และในขาวสาลี (Chalmers et al., 2001) 
 
การวิเคราะห QTL 

 
 QTL เปนชื่อยอมาจากคําวา Quantitative Trait Loci หรือ ยีนที่เกีย่วของกับลักษณะทาง

ปริมาณ ซ่ึงกอนที่จะคนพบเครื่องหมายโมเลกุล (molecular marker) ยีนเหลานี้รูจักกนัในคําวา 
polygenes โดยเรามีความรูเกี่ยวกับยีนเหลานี้นอยมาก นอกจากความจริงที่วาในลักษณะใดๆจะมี
ยีนหลายยีนทีก่ระจายตัวในรูปแบบของเมนเดล (mendelian fashion) ในประชากรที่ใหมา และผล
ของยีนเหลานัน้จะเปนแบบผลบวก (Kearsey and Pooni, 1996) ซ่ึงปญหาพื้นฐานของการศึกษา
ลักษณะทางปริมาณที่ผานมาคือลักษณะทีพ่ืชแสดงออก (phenotype) จะบอกเรานอยมากเกี่ยวกับ
พันธุกรรมที่ควบคุมลักษณะดังกลาว ซ่ึงการคนพบทางดานพันธุศาสตรโมเลกุลจะชวยใหเราศึกษา
ลักษณะ QTL แตละลักษณะไดงายขึ้น (Lander and Botstein, 1989) 
 

 การตรวจสอบคาอัตราพันธุกรรม (heritability, h2) เปนการตรวจสอบปจจัยตางๆ ที่มี
ผลกระทบตอลักษณะที่แสดงออก (phenotype) ไดแกปจจัยทางพันธุกรรมและปจจยัทาง
สภาพแวดลอม ซ่ึงปจจัยทางพันธุกรรมที่มีผลกระทบตอลักษณะที่แสดงออกไดแก ผลของยีนแบบ

บวกสะสม (additive gene action, σa
2) เปนการแสดงออกของยีนแตละแอลลีล มีผลตอลักษณะ

แบบสะสมโดยทั่วไป การแสดงออกของยีนแบบนี้มีผลตอการควบคุมในลักษณะทางปริมาณมาก

ที่สุดนอกจากนี้ยังมีผลของยนีแบบขม (dominant gene action, σd
2)  และปฏิกิริยาขามตําแหนงหรือ

ปฏิกิริยาระหวางยีน (epistatic gene action, σi
2) คาอัตราพันธุกรรมเปนดัชนีทางสถิติเพื่อใช

ประเมินวาลักษณะที่แสดงออกมานั้น มีผลจากอิทธิพลของพันธุกรรมเทาไหร ซ่ึงคาอัตรา
พันธุกรรมแบบกวาง (broad sense heritability) สัดสวนความแปรปรวนทั้งหมดทีแ่สดงออก (total 
phenotyphic variance)  เปนผลมาจากความแปรปรวนทางพันธุกรรมทั้งสามแบบ คือ σg

2 = σa
2 + 

σd
2 + σi

2 เมื่อ σa
2 คือความแปรปรวนแบบบวกสะสม (additive gene variance) σd

2 คือความ
แปรปรวนแบบขม (additive gene variance) และ σi

2 คือความแปรปรวนแบบปฏิกิริยาขามตําแหนง 
(epistatic gene variance) (ธีรยุทธ, 2549)  
 



15 

 ลักษณะสวนใหญที่สําคัญทางเศรษฐกิจของพืชถูกควบคมุโดยยนีหลายตําแหนง
(Quantitative trait loci ; QTL) การปรับปรุงลักษณะเหลานีโ้ดยคัดเลือกจากฟโนไทป มี
ประสิทธิภาพของการคัดเลือกคอนขางต่ํา เนื่องจากสภาพแวดลอมมีอิทธิพลมาก ขอมูลจากแผนที่
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีรายละเอียดมากสามารถใชศึกษาพื้นฐานของพันธุกรรมของลักษณะ QTL 
ได เชน ศกึษาจํานวนยนีที่เกีย่วของกับการควบคุมลักษณะนั้น ตําแหนงของยีนบนโครโมโซม และ
อิทธิพลของยีนแตละยีนที่มอิีทธิพลตอการแสดงออกของลักษณะนั้น เครื่องหมายโมเลกุลเหลานี้ ที่
เกาะตดิกับลักษณะ QTL สามารถชวยเพิ่มประสิทธิภาพในการคดัเลือกเพื่อใหไดจํานวนแอลลีลที่
ควบคุมการแสดงออกของลักษณะมากทีสุ่ด ซ่ึงจะทําใหชวยยนระยะเวลาและลดทรัพยากร เพื่อ
ประเมินผลของการคัดเลือกไดเปนอยางมาก (Peterson et al., 1988; Lander  and  Thompson, 1990) 
 
 พันธุศาสตรโมเลกุลจะแสดงใหเห็นถึงความแตกตางทางพันธุกรรมที่สามารถใหคะแนน 
(score) และทาํแผนที ่(map) ในประชากรที่มีการกระจายตัวไดเกือบทัง้หมด โดยการจําแนกและทาํ
แผนที่ของเครื่องหมายโมเลกลุ  (marker) จํานวน 10 ถึง 15 เครื่องหมายตอ 1 โครโมโซมเปนสิ่งที่
ทําไดไมยาก โดยเครื่องโมเลกุลที่พบเกือบทั้งหมดจะอยูในบริเวณ โครโมโซมที่ไมไดเปนสวนที่
เปนรหัสสําหรับยีน (non-coding region) โดยจะไมสงผลถึงลักษณะทีท่ําการตรวจสอบโดยตรง แต
เครื่องหมายโมเลกุลบางเครื่องหมายจะมีความเกีย่วโยง (linked) กับ QTL ซ่ึงจะมีผลตอลักษณะที่
เราสนใจ ซ่ึงการวิเคราะห QTL จะขึ้นอยูกบัความเปนจรงิที่วา จะตองมกีารเกิด linkage โดย marker 
locus และ QTL จะไมมีการกระจายตัวอยางอิสระ ซ่ึงสภาพที่ยนีมีการกระจายตัวอยางไมเปนอิสระ
เรียกวา linkage disequilibrium (Kearsey, 1998)  

 
เนื่องจากออยเปนพืชที่มีจํานวนชุดของโครโมโซม และจํานวนโครโมโซมจํานวนมาก

โดยเฉพาะในพันธุออยที่ปลูกเปนพนัธุการคาอยูทั่วไป จึงทําใหออยเปนพืชที่สรางแผนที่ยีโนมได
ยากที่สุด โดยพบวาในพันธุออยลูกผสมมีโครโมโซม 8-14 ชุด ทําใหตองใชลูกผสมถึง 300 โคลน
จึงเพียงพอในการสรางแผนที่ยีโนม (Wu et al., 1992)  ที่สําคัญโมเลกุลเครื่องหมายที่มีความ
แตกตาง (polymorphic marker)  ในระดับ triplex หรือระดับที่มี dose สูงไมสามารถที่อธิบายผลได
อยางละเอียด โดยเฉพาะอยางยิ่งโมเลกุลเครื่องหมายเหลานี้ไมสามารถใชสรางแผนทีพ่ันธุกรรมได  
ดังนั้นจึงมกีารเลือกใชเฉพาะโมเลกุลเครื่องหมาย simplex ในการสรางแผนที่พันธุกรรมของออยซ่ึง
มีการใชชนิดของเครื่องหมายโมเลกุลในออยอยางหลากหลาย เชน เทคนิค Restriction Fragment 
Length Polymorphism (RFLP) (Grivet et al., 1996; Ming et al., 2001) เทคนิค Ramdomly 
Amplified Polymorphism (RAPD) (Da Silva et al., 1993; Mudge et al., 1996), เทคนิค Radio-
labelled Amplified Fregments (RAF) (Jordan et al. 2004), เทคนิค Amplified Fregment Length 
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Polymorphism (AFLP) (Hoarau et al., 2002; Rossi et al., 2003; Aitken et al., 2005; Reffay et al., 
2005) เทคนิค Simple Sequence Repeat (SSR) (Rossi et al., 2003; Aitken et al., 2005; McIntyre et 
al., 2005; Reffay et al., 2005) และเทคนคิ single nucleotide Polymorphism (SNP) (McIntyre et 
al., 2006) 

 
Wu et al. (1992) ใหคําจํากดัความของคําวา single dose restriction fragment (SDRF) ซ่ึง

โดยเทคนิค RFLP แลวหมายถึงโพลบที่ไฮบริไดซ (hybridize) กับชิ้นดีเอ็นเอไดตาํแหนงเดียวบน
โครโมโซมเดียวจากหลายโครโมโซมในสิ่งมีชีวิตโพลีพลอยด ซ่ึงสามารถจําแนกไดจากการ
กระจายตัวของแถบดีเอ็นเอเทากับ 1:1 (ปรากฏ: ไมปรากฏ) ซ่ึงชิ้นดีเอ็นเอที่ปรากฏหรือโพลบที่
สามารถไฮบิไดซไดสองหรอืสามตําแหนงบนโฮโมโลกัสโครโมโซมสองแทงหรือสามแทง 
(duplex และ triplex loci)  แถบดีเอ็นเอทัง้สองแบบนี้เรียกวา double และ triple dose restriction 
fragment ตามลําดับ เมื่อพิจารณาชิ้นดีเอน็เอแบบ single dose สองชิ้นจะพบความเปนไปไดที่จะเกิด
ลิงเกจกันได 3 แบบคือ coupling, repulsion และไมเกิดลิงเกจกนั โดยลิงเกจในสภาพ coupling เกิด
ในกรณีที่ช้ินดเีอ็นเอสองชิ้นมีตําแหนงอยูบนโครโมโซมเดียวกัน ขณะที่ repulsion จะมีตําแหนงอยู
คนละโครโมโซมแตอยูในกลุมโฮโมโลกัสโครโมโซมเดียวกัน ซ่ึงมีโอกาสเปนไปไดที่เมื่อเกดิรี
คอมบิเนชั่นจะนําชิ้นดีเอ็นเอทั้งสองชิ้นไปดวยกัน ซ่ึงชิ้นดีเอ็นเอทีเ่ปน single dose และมีลิงเกจใน
สภาพ coupling จะมีการกระจายตัวเชนเดียวกับพืชดิพลอยด ดงันั้นจึงสามารถใชวิธีวิเคราะห
มาตรฐานทั่วไปในการทดสอบลิงเกจ รวมทั้งการประมาณคาระยะทางระหวางชิน้ดีเอ็นเอ  

 
แผนที่พันธุกรรม (genetic map)   ของพืชออโทพอลิพลอยดตองมีองคประกอบสองสวนที่

สําคัญคือ กลุมลิงเกจ (linkage group) และกลุมโฮโมโลกัส (homologous group) โดยจํานวนของ
กลุมลิงเกจหรอืโครโมโซม (2n) และจํานวนพลอยดี้ (m) จะขึ้นอยูกับสิ่งมีชีวิตแตละชนิด สําหรับ
ออย เชน Saccharum  spontaneum L.ซ่ึงเปนออกทราพลอยด (m=8) โดยมีจํานวนโครโมโซมใน
เซลลรางกาย 2n = 64 ดังนัน้การสรางแผนที่พันธุกรรมใหสมบูรณตองประกอบดวย 64 กลุมลิงเกจ 
โดยจัดเปน 8 กลุมโฮโมโลกัส ซ่ึงแตละกลุมจะมี 8 โครโมโซม หรือ m = 8 (Da Silva, 1993) การ
สรางแผนที่พันธุกรรมดังกลาวมีขอกําหนด (assumption) ดังนี ้

 
 A1: โฮโมโลกสัโครโมโซมตองมีการแยกตัวจากกนัระหวางการแบงเซลลแบบไมโอซิส 
A2: โครโมโซมที่ไมไดเปนโฮโมโลกัสกันจะมีการแยกตวัเปนอิสระกัน 
A3: ไมเกิดการแยกตวัของโครโมโซมที่ผิดรูปแบบ (segregation distortion) 
A4: ไมเกิดการรบกวนขบวนการเกดิ crossing over 
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A5: ไมเกิด chromatid interference 
 

ขอกําหนด A1 ทําใหมั่นใจวาเซลลสืบพันธุจะตองมีโครโมโซมแตละแบบเทาเทยีมกัน โดยเลี่ยง
การเกิดการกลายพันธุ ที่เกิดจากจํานวนของโครโมโซมหรือเกิดความผิดปกติของจํานวน
โครโมโซม สําหรับขอกําหนด A2 และ A3 จะทําใหเกิดการกระจายตวั 1:1 สําหรับแอลลีลที่
แตกตางกันของโลกัสใดๆ ขอกําหนด A4 และ A4 ทําใหมั่นใจวาโอกาสการเกิด recombination จะ
กระจายทั่วยีโนม และนอกจากนี้ยังตองมีขอกําหนดเพิ่มเติมสําหรับออโทพอลิพลอยด คือ 
 

A6: แตละโลกสัจะปรากฏอยูในกลุมโฮโมโลกัสหนึ่งๆเทานั้น 
A7: โฮโมโลกัสโครโมโซมจะเกิดการเขาคูแบบสุมระหวางการเกดิไมโอซิส 
A8: ไมเกดิ double reduction คือแตละโครโมโซมจะแยกตวัจากคูระหวางไมโอซิสไปยัง

คนละเซลลสืบพันธุ (Ripol et al., 1999) 
 
การสรางแผนที่พันธุกรรมหรือ linkage map ในพืชโพลีพลอยดโดยใชเครื่องหมายโมเลกุล

ที่มีการกระจายตัวในอัตราสวนปรากฏ:ไมปรากฏเทากับ 1: 1 หรือ simplex marker ถาจํานวน
ประชากรที่ใชศึกษามีจํานวนนอยจะไมสามารถแสดง linkage ในสภาพ repulsion phase ได 
เนื่องจากตองการจํานวนประชากรที่ใชศกึษาตองสูงถึง 750 โคลน (Aljanabi, 1993) ภาพที่ 2 แสดง
จํานวนประชากรที่ตองการสําหรับการตรวจสอบที่ระดับ 80 เปอรเซ็นตของคา power of linkage 
พบวาถาตองการตรวจสอบลิงเกจในในรูปแบบ repulsion 1&1 (ลิงเกจระหวาง simplex marker) ที่
คา recombination fraction ประมาณ 0.01 ตองใชประชากรในการศกึษาประมาณ 600 โคลนพันธุ 
การตรวจสอบลิงเกจในรูปแบบ double repulsion ที่คา recombination fraction ประมาณ 0.01 ตอง
ใชประชากรในการศึกษามากกวา 200โคลนพันธุ และ การตรวจสอบลิงเกจในรูปแบบ repulsion 
1&2 ที่คา recombination fraction ประมาณ 0.01 ตองใชประชากรในการศกึษาประมาณ 400โคลน
พันธุ ซ่ึงประชากรจํานวนมากจะทําใหการปลูกทดสอบในสภาพแปลงทดสอบตองใชพื้นที่มากซึง่
จะมีผลตอความสม่ําเสมอของพื้นที่ในการทําแปลงทดสอบ (Ripol et al., 1999) 

 
Ripol et al. (1999) แสดงจํานวนประชากรที่เหมาะสมในการวิเคราะหลิงเกจแบบ coupling 

ที่ระดับ 80 เปอรเซ็นตของคา power of detec tion linkage พบวา สามารถใชประชากรประมาณ 
100 โคลนพันธุในการวิเคราะหลิงเกจในรูปแบบ asymmetric coupling 1&1, double coupling, 
asymmetric coupling 1&2 และ asymmetric coupling 2&3 ที่คา recombination fraction ต่ํากวา 0.1 
ยกเวนการวิเคราะหลิงเกจในรูปแบบ asymmetric coupling 1&3 ที่ตองการจํานวนประชากรในการ 
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ภาพที่ 2  จํานวนประชากรที่ตองการสําหรับคาการตรวจสอบ power of linkage เทากับ 80  

  เปอรเซ็นตสําหรับรูปแบบตางๆของลิงเกจในสภาพ repulsion (ที่มา Ripol et al., 1999) 
 

                
 
ภาพที่ 3  จํานวนประชากรที่ตองการสําหรับคาการตรวจสอบ power of linkage เทากับ 80 

 เปอรเซ็นตสําหรับรูปแบบตางๆของลิงเกจในสภาพ coupling (ที่มา Ripol et al., 1999) 
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วิเคราะหลิงเกจสูงกวารูปแบบอื่นโดยที่คา recombination fraction ประมาณ 0.1 ตองใชประชากร
ลูกผสมมากกวา 150 โคลนพันธุ สําหรับการวิเคราะหลิงเกจที่ระดับคา recombination fraction ที่
สูงขึ้นมีความจําเปนตองใชประชากรในการวิเคราะหทีม่ากขึ้น โดยพบวาถาตองการวิเคราะห
รูปแบบของลิงเกจ asymmetric coupling 2&3 และ asymmetric coupling 1&3 ที่ระดับ 
recombination fraction มากกวา 0.2 ตองใชประชากรมากกวา 150 โคลนพันธุ (ภาพที่ 3) 
 

ประโยชนของการวิเคราะหรูปแบบลิงเกจของ double และ triple dose restriction 
fragments รวมกับ single dose restriction fragment (SDRF) ไดแก (1) งายตอการจําแนกกลุมโฮ
โมโลกัสของลิงเกจ (2) เปนการตรวจสอบการลิงคของ SDRF แบบ repulsion ไดทางออม และ (3) 
เปนการใชขอมูลที่มีอยูอยางคุมคา โดยแนะนําใหวิเคราะหลิงเกจสําหรับออโตโพลีพลอยดสําหรับ
รูปแบบของลิงเกจจํานวน 5 รูปแบบคือ 1&2-asymmetric coupling, 1&2 asymmetric repulsion, 
1&3 asymmetric coupling, double coupling และ 2&3 asymmetric coupling แตเนื่องจาก 1&2 
asymmetric repulsion และ 1&3 asymmetric coupling ไมสามารถศึกษาไดอยางมีประสิทธิภาพ ถา
ประชากรที่ใชศึกษามีไมมากพอ (Da Silva and Sorrels, 1996) นอกจากนี้ Raboin et al. (2006) 
พบวาการวิเคราะหลิงเกจแบบ two-point analysis ระหวาง simplex marker ในออย ทาํไดโดยใชคา  
LOD score threshold เทากับ 5.0 และคา recombination threshold เทากับ 0.35 โดยใชโปรแกรม 
Mapmaker 3.0  

 
การสรางแผนที่พันธุกรรมออยที่สมบูรณตองการกลุมลิงเกจจํานวนมาก และแตละกลุม

ตองถูกจัดเขาไปในกลุมโฮโมโลกัส นอกจากนี้เครื่องหมายโมเลกุล single dose จะปรากฏแคหนึง่
ตําแหนงเทานัน้ ดังนั้นเครื่องหมายโมเลกลุ single dose จะถูกกําหนดใหทําหนาที่ในการสรางกลุม
ลิงเกจและแตละโลกัสจะมตีําแหนงแคหนึ่งกลุม เมื่อเครื่องหมายโมเลกุลที่มีระดับมากกวา single 
dose (multi-dose) ถูกเติมลงในแผนทีพ่ันธุกรรมมากกวาหนึ่งกลุมโครโมโซม หรือกลุมที่ปรากฏ
เครื่องหมาย multi-dose เดียวกันจะถูกจัดเขาในกลุมโฮโมโลกัสเดียวกัน เครื่องหมายโมเลกุล multi-
dose จะทําใหเกิดการจดักลุมโฮโมโลกัส (Ripol et al., 1999) 
 

วิธีการที่ใชอยางกวางขวางในจําแนกยนีเครี่องหมาย (genetic markers, QTLS) ที่เชื่อมโยง
ไปยังลักษณะทางปริมาณ คือการใชแผนที่พันธุกรรม (genetic map) แตในพืชทีม่ีการศึกษาทาง
พันธุกรรมนอยนั้น มักจะมจีาํนวนยีนเครื่องหมายนอย การใชวิธีการ single marker analysis ซ่ึงใช
การวิเคราะห simple linear regression สามารถใชจําแนก QTL ไดอยางมีประสิทธิภาพเชนเดยีวกัน 
(Chandra et al., 2004) 
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Aitken et al. (2004) ไดศึกษา QTL จากลูกผสมจํานวน 320 สายพันธุ ที่ไดจากการผสม
ระหวางโคลนพันธุ Q 165 กับโคลนพันธุ IJ76-514 (Saccharum  officinarum) โดยใช 1,000 
เครื่องหมายโมเลกุลทั้งจาก AFLP และ SSR โดยไดทาํการศึกษาการถายทอดลักษณะทางปริมาณ
ของผลผลิต และองคประกอบของผลผลิต พบวาม ี 32 QTL ที่เกี่ยวของกับลักษณะที่ทําการศึกษา 
และแตละ QTL สามารถอธิบายผลได 3-9 เปอรเซ็นตของความแปรปรวน (R2) และม ี 11 QTL มี
ความเกีย่วของกับลักษณะทีท่ําการทดสอบมากกวา 1 ลักษณะ  

 
Asnaghi et al. (2003) ใชเทคนิค AFLP ในการสรางแผนที่พันธุกรรมบริเวณยีน Bru1 ซ่ึง

เปนยีนตานทานโรคราสนิมที่พบในพนัธุ R570 และสามารถวางโมเลกุลเครื่องหมายจนเขาใกลยนี
ที่ระยะ 1.9 และ 2.2 centrimorgan จากยนีทั้ง 2 ดาน โดยใชวิธีการวิเคราะหแบบ bulk segregant 
analysis ขณะที่ Raboin et al. (2006) ศึกษา QTL จากประชากรออยลูกผสมจาก R570 x MQ76-53 
จํานวน 198 โคลน พบเครื่องหมายโมเลกุลมีความสัมพันธกับความตานทานโรคราสนิม (rust) 
จํานวน 2 เครือ่งหมายโมเลกุล และพบวาเครื่องหมายโมเลกุล aaccac6 มีตําแหนงอยูใกลกับยีน ซ่ึง
สามารถอธิบายความแปรปรวนของความตานทานโรค (R2) ได 26 เปอรเซ็นต ขณะที่โมเลกุล
เครื่องหมาย acgcta16 ซ่ึงนาจะอยูใกลยนีที่ตําแหนงใหมและถายทอดมาจาก MQ76-53 สามารถ
อธิบายความแปรปรวนไดเพยีง 13 เปอรเซน็ต โดยทั้ง 2 โมเลกุลเครื่องหมายสามารถอธิบายความ
แปรปรวนของความตานทานโรคได 38 เปอรเซ็นตเมื่อวิเคราะห multiple regression 

 Reffay et al. (2005) ศึกษา QTL ในลักษณะที่เกีย่วของกับปริมาณน้าํตาลและผลผลิตใน
ประชากรออยลูกผสม Q177 x MQ77-340 จํานวน 232 โคลนพันธุ โดยใชเทคนิค AFLP และ SSR 
พบวาเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะทีท่ําการตรวจสอบ และสามารถอธิบาย
ความแปรปรวนได 2-7 เปอรเซ็นตที่คา P≤0.01 โดยพบอทิธิพลของเครื่องหมายโมเลกุลทั้งทางบวก
และลบ ซ่ึงมี 2 เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับปริมาณเสนใย และมีอิทธิพลทางลบกับ
ลักษณะดังกลาว และสามารถอธิบายความแปรปรวนได 2 และ 3 เปอรเซ็นต ขณะที ่Piperidis et al. 
(2008) ศึกษาความสัมพันธของโมเลกุลเครื่องหมาย กับลักษณะที่มีความสัมพันธกับปริมาณน้ําตาล
ในประชากรลูกผสมเดียวกันโดยใชเทคนิค AFLP  และ SSR เชนเดียวกนั พบวาโมเลกุล
เครื่องหมายทีม่ีความสัมพนัธกับลักษณะทีต่รวจสอบ สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะ
ได 3 ถึง 8 เปอรเซ็นต ซ่ึงผลที่ไดใกลเคียงกับงานทดลองของ Hoarau et al. (2002) และ Aitken et 
al. (2006) แตมีความแตกตางจากผลการทดลองของ Ming et al. (2002) ซ่ึงพบวาโมเลกุล
เครื่องหมายทีม่ีความสัมพันธกับลักษณะทีต่รวจสอบ สามารถอธิบายความแปรปรวนของบาง
ลักษณะไดถึง 15 เปอรเซ็นต ทั้งนี้เนื่องจากประชากรทีใ่ชศึกษามาจากลูกผสมชั่วที ่ 1 ของลูกผสม
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ออยปลูก 2 โคลนพันธุกับ S.  spontaneum จํานวน 2 โคลนพันธุ จึงทําใหลูกผสมที่ไดมีความ
แปรปรวนสูงในลักษณะปริมาณน้ําตาล 

 

 การศึกษา QTL จากประชากรที่ไดจากการผสมตัวเองของโคลนพันธุ R570 พบวาแตละ
ตําแหนงของ QTL สามารถอธิบายความแปรปรวนของแตละลักษณะต่ํา หรือมีคา R2 ประมาณ 3 
ถึง 7 เปอรเซ็นต อาจมีผลเนื่องมาจากจํานวนชดุของโครโมโซมที่สูงและมีคา heterozygozity สูง 
ซ่ึงทําใหเกดิการอยูรวมกันของแอลลีลหลายแอลลีลในแตละตําแหนงของยีน หรือหมายถึงหลายๆ
แอลลีลมีผลตอลักษณะเดยีวกัน โดยในพืชดิพลอยด เกดิความแตกตางระหวางแค 2 แอลลีล ที่จะมี
ผลตอการแสดงออกของลักษณะที่ทําการศกึษา แตในออยตําแหนงหนึง่ๆตองพิจารณา 8, 10 หรือ 
12 แบบของแอลลีลที่มีการกระจายตัวตอ 1 locus ขณะที่การศึกษาโดยใชลูกผสมชั่วที่ 1 (F1 
interspecific population) ระหวาง Saccharum  officinarum  และ Saccharum  robustum (Sills et 
al., 1995) และลูกผสมที่ไดจาก Saccharum  officinarum และ Saccharum  spontaneum (Ming et 
al., 2001) ซ่ึงพบ QTL ที่มีอิทธิพลสูง เนื่องจากในประชากรเหลานี้ แอลลีลที่ตองการศึกษามีความ
แตกตางกันอยางชัดเจน จึงทาํใหเกิดการกระจายตัวของลกัษณะที่ทําการตรวจสอบชัดเจน สงผลให
อิทธิพลของ QTL มีสูง (Hoarau et al., 2002) 
 
 การศึกษาในลกูผสมที่คลายกันคือในลูกผสม Q117 x 74C42 จํานวน 108 โคลนพันธุ ใน
ลักษณะจํานวนลําและการเกิดหนอลา (suckering) โดยใชเทคนิค RFLP และ RAFs วิเคราะหหา
ความสัมพันธระหวางโมเลกุลเครื่องหมายกับลักษณะแบบ single marker analysis พบโมเลกุล
เครื่องหมายจํานวน 17 โมเลกุลเครื่องหมายมีความสัมพันธกับขนาดลํา และ 14 โมเลกุล
เครื่องหมายมคีวามสัมพันธกับหนอลา (sucker) โดยโพลบ RFLP ที่ใชศึกษามีตําแหนงใกลกับยนีที่
ควบคุมการแตกกอและการเกิดรากในขาวฟาง (Jordan et al., 2004)  
 



อุปกรณและวิธีการ 
 
โคลนพันธุออย 
 

1. โคลนพันธุ K 93-207 เปนลูกผสมจากคูผสม อูทอง1 x K 84-200 มีผลผลิตประมาณ  
15-20 ตันตอไร ความหวาน 11-13 ซีซีเอส แตกกอปานกลาง 4-5 ลํา เสนผานศูนยกลางลําใหญ อายุ
เก็บเกีย่ว 10-12 เดือน ตานทานโรคเหี่ยวเนาแดง กอตะไคร ใบจุดเหลือง 
 

2. โคลนพันธุพอ MPT 97-1 เปนออยปา (Saccharum  spontaneum L.) เก็บรวบรวม 
จากจังหวดัหนองคายเมื่อ พ.ศ.2540 มีเสนผานศูนยกลางลําเล็ก แตกกอมาก 15-20 ลําตอกอ ปลอง
คอนขางยาว น้ําตาลนอยมาก เสนใยสูง พบโรคใบจุดเหลืองและเสนใบแดงเล็กนอย 

 

การปลูกแปลงทดสอบ 

 
ปที่ 1(ออยปลูก) 

 
ทําการปลูกโคลนพันธุลูกผสมที่ไดจากการผสมพันธุระหวางโคลนพันธุ  K 93 – 207 และ 

MPT 97-1 (Saccharum  spotaneum) จํานวน 168 โคลนพันธุ รวมกับสายพันธุแมพอ และพันธุ
มาตรฐานคือพนัธุ K 84-200 โดยปลูกแบบโคลนพันธุตอแถว (clone / row) โดยใชขนาดแปลงยอย 
3.9 ตารางเมตร ใชระยะระหวางแถว 1.3 เมตร แถวยาว 3.0 เมตร ใชแผนการทดลองแบบ 
Randomized Complete Block Design (RCBD) จํานวน 3 ซํ้า ใชรหัสของโคลนพันธุเปน  MPT 03 
กอนปลูกใสปุยรองพื้นสูตร 16-24-8 อัตรา 50 กิโลกรัมตอไร หลังปลูกฉีดพนสารคมุการงอกของ
เมล็ดวัชพืช 1 คร้ัง เมื่อออยอายุ 70-90 วันใสปุยสูตร 21-0-0 อัตรา 50 กิโลกรัมตอไร และเมื่อออย
อายุ 120 วัน โดยใชอัตรา 25 กิโลกรัมตอไร กําจดัวัชพชืและใหน้ําตามความจําเปน เก็บเกีย่วเมือ่
ออยมีอายุ 12 เดือน เก็บขอมลูเสนผานศูนยกลางลํา และสงตัวอยางวิเคราะหปริมาณเสนใย 
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ปที่ 2 (ออยตอ) 
 

ทําการบํารุงตอ โดยใสปุย 16-24-8 อัตรา 50 กิโลกรัมตอไร และใสปุยสูตร 21-0-0 อัตรา 
50 กิโลกรัมตอไรเมื่อออยอายุได 90 วัน กําจัดวัชพืชและใหน้ําตามความจําเปน เก็บเกี่ยวเมื่อออยมี
อายุ 12 เดือน เก็บขอมูลเสนผานศูนยกลางลํา และสงตัวอยางวิเคราะหปริมาณเสนใย 
 
การเก็บขอมูลทางพชืไร 
 

เกบ็ขอมูลการเจริญเติบโต  
 

1. ความงอก โดยการนับจํานวนตนที่งอกเมือ่ออยมีอายุ 1 เดือน 
2. จํานวนลําตอกอ นับจํานวนลาํทั้งหมดในแตละโคลนพันธุเมื่อออยมีอาย ุ6 เดือน  

นํามาหารดวยจํานวนตนที่งอกจะไดขอมลูจํานวนลําตอกอ 
3. บันทึกขอมูลเสนผานศูนยกลางลํา โดยใชเวอรเนียรคาลปิเปอร (vernier caliper)    

สุมวัดความกวางของลําออยบริเวณกลางลําจํานวน 10 ลํา ตอโคลนพันธุ  
4. นําขอมูลออยปลูกและออยตอมาหาคาเฉลี่ย เพื่อทําการวิเคราะหผลการทดลอง 

ตอไป 
 

เก็บขอมูลเปอรเซ็นตเสนใย 
 

การวัดเปอรเซน็ตเสนใย นําตัวอยางออยทีสั่บละเอียดโดยเครื่อง cane shredder จํานวน 200 
กรัม บรรจุลงในถุงผาแลวบบีเอาน้ําออยออกโดยเครื่อง juice squeezer แลวนําไปตมในน้ําเดือดเปน
เวลา 1 ช่ัวโมง แลวลางในน้ําเย็นหลายๆครั้ง จากนั้นบบีน้ําออกโดยเครื่อง juice squeezer  อีกครั้ง
หนึ่ง ตากตัวอยางใหแหงแลวอบตัวอยางดวยตูอบไอรอนที่อุณหภูมิ 105 องศาเซลเซียส 3 ช่ัวโมง 
แลวปลอยตวัอยางใหเย็นในโถดูดความชื้นทําการชั่งน้าํหนักแลวคํานวณเปอรเซ็นตเสนใยโดยใช
สูตร 

 
คาเปอรเซ็นตเสนใย = น้ําหนักเสนใยของตัวอยางหลังอบ x 100 
    น้ําหนกัตัวอยางออย 
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การสกัดดีเอ็นเอ 

 
เมื่อโคลนพันธุออยมีอายุ 4-6 เดือน ทําการเก็บตัวอยางใบออยที่เปนใบมวนเพื่อทําการสกัด

ดีเอ็นเอ โดยตัดตัวอยางใบมวนของออยแตละโคลนพันธุ บรรจุในถุงพลาสติก ติดปาย มัดปากถุง
และแชน้ําแข็ง ซ่ึงระหวางทีร่อการสกัดดีเอ็นเอจะเก็บไวในตูเยน็ที่อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส สกัดดี
เอ็นเอโดยใชชุดสกัดดีเอน็เอ (Genomic DNA purification kit #K0512) ของ บริษัท Fermentas  
โดยใชตวัอยางประมาณ 0.2-0.5 กรัมตอโคลนพันธุ เมื่อไดดีเอ็นเอแลวละลายใน TE buffer pH 8.0 
(10 mM Tris-HCl (pH 7.6) and 1 mM EDTA) ตรวจสอบคุณภาพและปริมาณดเีอ็นเอโดยการทํา 
electrophoresis ใน agarose gel ความเขมขน 1.0 เปอรเซ็นต ใน 0.5xTAE buffer (40 mM Tris 
base, pH 7.4, 20 mM sodium acetate, 1 mM EDTA) โดยใชสารละลายดีเอ็นเอ 1 ไมโครลิตร ผสม
กับสียอม (GelStar®) ตรวจสอบแถบดีเอ็นเอบนเครื่อง Dark Reader® transilluminator เทียบกบั 
Lambda DNA#0011 (Fermentas) ถายรูปดวยกลองดิจติอล คํานวณปริมาณดีเอ็นเอโดยเทียบความ
เขมของแถบดีเอ็นเอกับ Lambda DNA ความเขมขน 100 นาโนกรัม โดยใชโปรแกรม ImageJ ปรับ
ความเขมขนของดีเอ็นเอเปน 50 นาโนกรัมตอไมโครลิตร ดวย TE buffer เก็บตวัอยางดีเอ็นเอใน
ตูเย็นที่อุณหภมูิ -20  องศาเซลเซียส 

 
คู AFLP ไพรเมอร 
 

ใชไพรเมอร EcoRI+3 และ MseI+3 จํานวน 26 คู โดยใชรหัส E และ M แทนไพรเมอรที่
ออกแบบใหมลํีาดับเบสคูสมกับลําดับเบสของชิ้นดีเอ็นเอที่เกิดจากการตัดของเอนไซม EcoRI และ 
MseI ตามลําดับ และอักษร 3 ตัวตามหลังคือลําดับของ selective nucleotide จํานวน 3 nucleotide 
ซ่ึงคูไพรเมอรที่ใชทั้งหมดไดแก E AAC/M CTA, E AAG/M CAG, E AAG/M CAA, E AAG/M 
CTC, E AAG/M CTG, E AAG/M CTT, E ACA/M CTC, E ACA/M CTA, E ACA/M CAT, E 
ACA/M CAC, E ACC/M CAA, E ACC/M CAG, E ACC/M CTG, E ACC/M CTA, E ACG/M 
CTT, E ACG/M CTG, E ACT/M CAT, E ACT/ M CTT, E ACT/M CAG, E AGC/ M CAT, E 
AGC/ M CTA, E AGC/M CTT, E AGG/M CAT, E AGG/M CTG, E ATT/M CAC, E ATT/M 
CGG 
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การตรวจสอบจีโนไทปโดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP  
 
วิเคราะห  AFLP โดยดัดแปลงวิธีของ Vos et al., (1995) โดยม ี5 ขั้นตอนดังนี ้

1. Digestion ตัด genomic DNA ปริมาณ 50 นาโนกรัม  ในหลอด PCR ขนาด 200 
ไมโครลิตร โดยใชเอนไซม 2 ชนิด (double digestion) คือ EcoRI (10 u/μl; Fermentas, Lithuania) 
จํานวน 10 units และ MseI (10 u/μl; Fermentas, Lithuania) จํานวน 10 units, 1 ไมโครลิตรของ 10x 
R buffer (18 mM Tris-HCl (pH 8.5), 10 mM MgCl2, 100 mM KCl, 0.1 mg/ml BSA) ปรับปริมาตร
ดวยน้ํากลั่นบริสุทธิ์ (ultrapure water) เปน 10 ไมโครลิตร บมตัวอยางที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส 
2 ช่ัวโมง 

 
2. ตอเชื่อมชิ้น ดีเอ็นเอกับ adapter โดยใชเอนไซม T4 ligase โดย adapter จะมีลําดับเบสที่

จําเพาะกับลําดับเบสจากรอยตัดของเอนไซมตัดจําเพาะทั้ง 2 ชนิดคือ 
 

EcoRI adapter (5’ CTG GTA GAC TGC GTA CC 3’/3’CTG CAT GGT TAA 5’)  
MseI adapter (5’ GAC CAT GAG TCC TGA G 3’/3’ TA CTC AGG ACT CAT 5’)  

 
ในปฏิกิริยาประกอบดวยดีเอน็เอที่ตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ 2 ชนิด 10 ไมโครลติร, 1 ไมโครลิตร
ของ 5 พิโคโมลตอไมโครลิตร EcoRI adapter, 2 ไมโครลิตรของ 25 พิโคโมลตอไมโครลิตร MseI 
adapter, 0.4 ไมโครลิตรของ 100 มิลลิโมล ATP, 20 มิลลิกรัมตอมิลลิลิตร, 0.2 ไมโครลิตรของ 
BSA, 2 ไมโครลิตรของ 10x T4 Ligase buffer (60 mM Tris-HCl pH 7.8, 20 mM MgCl2, 20 mM 
DTT, 2 mM ATP, 10% polyethylene glycol) และ 1 ไมโครลิตรของ T4 ligase enzyme (5 u/μl; 
Fermentas, Lithuania) ปรับปริมาตรเปน 20 ไมโครลิตร ดวยน้ํากลั่นบริสุทธิ์ บมตัวอยางที่อุณหภูมิ 
20 องศาเซลเซียส 1 ช่ัวโมง และ 37  องศาเซลเซียส 2 ช่ัวโมง เมื่อส้ินสุดปฏิกิริยาแลวเจือจาง
ตัวอยางดวย TE buffer อัตราสวน 1:1 
 

3. เพิ่มปริมาณเอน็เอโดยใชปฏิกิริยา PCR คร้ังแรก (PCR1) ใชไพรเมอรที่ตอดวย selective 
nucleotide จํานวน 1 nucleotide ไดแก EcoRI+1(EcoRI+A) และ MseI+1(MseI+C) โดยมีลําดับเบส
ดังนี ้

 
 EcoRI+A primer: 5’ GAC TGC GTA CCA ATT CA 3’ 
MseI+C primer: 5’ GAC GAT GAG TCC TGA GTA AC3’ 
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ในปฏิกิริยาประกอบดวย ดีเอ็นเอที่ผานการตัดดวยเอนไซมและตอดวย adapter แลว
จํานวน 2 ไมโครลิตร, 1 ไมโครลิตรของ 5 พิโคโมลตอไมโครลิตร primer  EcoRI+A, 1 ไมโครลิตร
ของ 5 พิโคโมลตอไมโครลิตร primer MseI+C, 1.2 ไมโครลิตรของ 25 มิลลิโมล MgCl2, 2 
ไมโครลิตรของ 10x Taq buffer (100 mM Tris-HCl pH 8.0, 500 mM KCl, 0.8% Nonident P40), 2 
ไมโครลิตรของ 2 มิลลิโมล dNTP, 0.2 ไมโครลิตรของเอนไซม Taq DNA polymerase (5 units/μl; 
Fermentas, Lithuania)) ปรับปริมาตรของตัวอยางเปน 20 ไมโครลิตรดวยน้ํากลั่นบริสุทธิ์ เพิ่ม
ปริมาณดีเอ็นเอโดยปฏิกิริยา PCR โดยใชอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียสเวลา 2 นาที 1 รอบ, 94 องศา
เซลเซียส 30 วินาท,ี 56 องศาเซลเซียส 30 วินาที, 72 องศาเซลเซียส 1 นาท ี จํานวน 25 รอบ  
ตรวจสอบผลผลิตดีเอ็นเอที่ไดโดยทํา agarose electrophoresis ที่ความเขมขนเจล 1.5 เปอรเซ็นตจะ
ไดแถบดีเอน็เอที่มีขนาดต่ํากวา 1,000 เบส เจือจางตวัอยางดวย TE buffer อัตราสวน 1:10 (เจือจาง 
10 เทา)  
 

4. การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอครั้งที่ 2 หรือ selective amplified ใชไพรเมอรที่มีการตอดวย 
selective nucleotide จํานวน 3 nucleotide ไดแก  

 
         EcoRI+1(EcoRI+ANN) 5’ GAC TGC GTA CCA ATT CANN 3’ 
           MseI+1(MseI+CNN) 5’ GAC GAT GAG TCC TGA GTA ACNN 3’ 
 

ในปฏิกิริยาประกอบดวยดีเอน็เอเจือจางจาก PCR1 จํานวน 2 ไมโครลิตร, 1 ไมโครลิตร
ของ 5 พิโคโมล/ไมโครลิตรไพรเมอร EcoRI+ANN, 5 พิโคโมล/ไมโครลิตรไพรเมอร MseI+CNN 
1 ไมโครลิตร, 0.6 ไมโครลิตรของ 25 มิลลิโมล MgCl2, 1 ไมโครลิตรของ 10x PCR buffer, 1 
ไมโครลิตรของ 2 มิลลิโมล dNTP, 0.2 ไมโครลิตรของเอนไซม Taq DNA polymerase (5 units/μl) 
ปรับปริมาตรเปน 10 ไมโครลิตรดวยน้ํากลัน่บริสุทธิ์ และใชอุณหภูมิในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดย
ปฏิกิริยา PCR คือ อุณหภูม ิ94 องศาเซลเซียส 2 นาทีจํานวน 1 รอบ ตามดวย touchdown program 
จํานวน 12 รอบ คือ 94 องศาเซลเซียส 30 วินาท,ี 65 องศาเซลเซียส 30 วินาท ี(annealing step) และ
อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 1 นาที โดยอุณหภมูิในชวง annealing step ตั้งแตรอบที ่2 จะลดลง 0.7 
องศาเซลเซียสทุกรอบ หลังจากนั้นใชโปรแกรมปกติคือใชอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 30 วินาท,ี 56 
องศาเซลเซียส 30 วินาที, 72 องศาเซลเซียส 1 นาที จํานวน 20 รอบ และเมื่อส้ินสดุปฏิกิริยา เตมิ 
AFLP loading dye 10 ไมโครลิตร ลงในผลผลิตดีเอ็นเอที่ได เก็บตวัอยางในน้ําแขง็หรือในตูเย็นที่
อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียสเพื่อรอทํา polyacrylamide gel electrophoresis 
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การตรวจสอบแถบดีเอ็นเอโดย polyacrylamide gel electrophoresis 
 
 นําผลผลิตดีเอ็นเอที่ไดจากการทํา AFLP มาทํา electrophoresis โดยใช polyacrylamide gel 
ความเขมขน 5% ใน 1 x TBE buffer เปนเวลา 2 ช่ัวโมง ใชแรงดันไฟฟาคงที่ 40 วัตต โดยใชเครื่อง 
Gel Sequencing Scie-Plas TVS 1400 ขนาด 33 x 41 เซนติเมตร 
 

สําหรับการตรวจสอบ AFLP fingerprint ใชวิธียอมเจลดวย เกลือไนโตรเจน (silver stain 
method) ตามวิธีการของ Gustavo and Peter (1994) โดยเมื่อส้ินสุดการทํา electrophoresis แลวทํา
การตรึงเจล (gel fixing) โดยใช 10% acetic acid glacial เปนเวลาอยางนอย 20 นาท ีแลวลางเจลดวย
น้ํากลั่นจํานวน 3 คร้ังครั้งละ 2 นาท ี หลังจากนั้นยอมเจลดวยสารละลายเกลือไนโตรเจน (0.1 
เปอรเซ็นตของสารละลายเกลือไนโตรเจน และ 1.5 มิลลิลิตร ของ 37 เปอรเซ็นตของ 
formaldehyde/L เปนเวลาอยางนอย 30 นาทีเมื่อใชยอมครั้งแรก (ควรเพิ่มเปน 1 ช่ัวโมงเมื่อมีการใช
สารละลายเกลือไนโตรเจนซ้าํ) หลังจากนัน้ทํา signal detection โดยใช developer (3 เปอรเซ็นต
ของ Na2SO3, 1.5 มิลลิลิตรของ 37 เปอรเซ็นต formaldehyde/L และ 400 ไมโครลิตร ของ 10mg/ml 
Na2SO3/L) ใหคะแนนแถบโมเลกุลเครื่องหมายที่ปรากฏเทากับ 2 และ ไมปรากฏเทากับ 1 โดยให
สัญลักษณของโมเลกุลเครื่องหมายโดยใชอักษร 4 โดย 2 ตัวแรกแทน selective nucleotide 2 ตัว
ทายของไพรเมอร EcoRI+3 และ อักษร 2 ตัวถัดมาแทน selective nucleotide 2 ตัวทายของไพร
เมอร MseI+3 และตัวเลขที่ตามหลังแทนลาํดับของโมเลกุลเครื่องหมาย 

 
การวิเคราะหขอมูล 

 
1. การวิเคราะหความแปรปรวนของฟโนไทปใชแผนการทดลองแบบ Randomized  

Complete Block Design  
 
2. วิเคราะหคาสหสัมพันธระหวางลักษณะทีท่ําการตรวจสอบ โดยใชสมการการคํานวณ 

คาสัมประสิทธิ์สหสัมพันธ (correlation coefficient), rxy) ดังนี ้
 

 
 
โดยที ่  r       = สัมประสิทธิ์สหสัมพันธระหวางพารามิเตอร x และ y 



28 

 x, y   = พารามิเตอรของ 2 ลักษณะที่นํามาคํานวณคาสหสัมพันธ 
 n      = จํานวนคูของการเปรียบเทียบ 
 

3. วิเคราะหหาคาอัตราพันธุกรรม (broad sense heritability, h2) ของลักษณะที่ทําการ 
ตรวจสอบ จากอัตราสวนระหวาง genetic (σg

2) variance และ phenotypic (σp
2) variance โดยที่:  

 
h2

BS = σg
2/ σp

2 
 

σg
2 = (Treatment mean square – Error mean square)/r 

σp
2 = σg

2 + σe
2/r = σg

2 + (error mean square/r) 
σe

2 = error variance = error mean square 
      r = ซํ้าของงานทดลอง 
 
4. สรางกราฟแสดงลักษณะการกระจายตัว (histogram)ของลักษณะที่ทําการตรวจสอบ 

  
5. ทดสอบการกระจายตวัของแถบโมเลกุลเครื่องหมายวามีการกระจายตัวเทากับ แบบ  

simple, duplex, triplex โดยมีอัตราสวนของแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏตอไมปรากฏแถบดีเอ็นเอดัง
ตารางที่ 1 และใชการทดสอบไคสแควร (χ2) เพื่อตรวจสอบความแตกตางของคาการกระจายตัวที่
ไดจากงานทดลองนั้นกับคาคาดหวังทางทฤษฏี โดยมีสูตรการคํานวณดงันี้ 
 

 
 

เมื่อ  oi = คาสังเกต (observed) 
  ei = คาคาดหมาย (expected) 
 

ถาคา chi-square ที่คํานวณไดมีคานอยกวาคาไคสแควรในตาราง (P>0.05) ที่ df. = 1 แสดงวา
คาความถี่จากการสังเกตไมมีความแตกตางจากคาคาดหมาย หรือคายอมรับวาคาที่ไดจากการ
ทดลองเปนไปตามทฤษฎี 
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6. การวิเคราะห QTL โดยใชวธีิวิเคราะหแบบ single marker analysis เพือ่วิเคราะหหา 
ความสัมพันธระหวางโมเลกุลเครื่องหมาย AFLP กับลักษณะที่ทําการตรวจสอบ โดยพิจารณาจาก
คา R2 (phenotypic variance explained, PVE) เพื่อแสดงใหเห็นวาเครื่องหมายโมเลกุลนั้นสามารถ
อธิบายลักษณะที่ตองการศึกษาไดมากนอยเพียงใด โดยใชโปรแกรม IRRIstat for Windows ver.5.0 
เนื่องจากประชากรลูกผสมในการทดลองนี้เปน F1 เครื่องหมายโมเลกุลแบบ simplex หรือ single 
dose จะมีอัตราสวนการกระจายตวั 1 : 1 (ปรากฏ : ไมปรากฏ) ดังนัน้การวิเคราะห จึงใชรูปแบบ
การวิเคราะหแบบการผสมกลับ (backcross) หรือการผสมทดสอบ (Da Silva et al., 1996; Grivet et 
al., 1996; Guimaraes et al., 1997; Ming et al. 1998) การสราง linkage map โดยใชโปรแกรม 
AntMap ver.1.2 (Iwata, 2006)  
 

7. วิเคราะห multiple regression ระหวางกลุมเครื่องหมาย simplex duplex และ triplex  
เพื่อศึกษาจํานวนเครื่องหมายโมเลกุลหรือ QTL  ที่สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะที่
ศึกษาไดมากทีสุ่ด รวมทั้งวิเคราะห multiple regression ของ QTL ที่ควบคุมลักษณะเดียวกนั และ
ถูกจัดอยูในกลุมลิงเกจเดียวกันเพื่อตรวจสอบเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดไปดวยกันวามี
ความสามารถอธิบายลักษณะที่ศึกษาไดมากนอยเพียงใด 
 
ตารางที่ 1  อัตราสวนการกระจายตัวของแถบดีเอ็นเอระหวางการปรากฏ : ไมปรากฏ ของเครื่อง 

    หมายโมเลกุล simplex และ multiplex (duplex, triplex และ quadruplex) ในประชากร 
    ลูกผสมทดสอบ (testcross) 
 

Number of dose Segregation ratio in testcross 
Simplex 1:1 
Duplex 11:3 
Triplex 13:1 
Quadruplex 69:1 
 
ที่มา: Ripol et al., 1999 
 

8. การประมาณคา r (recombination fraction) ระหวางเครื่องหมายโมเลกลุ simplex ที่ 
ลิงคกันในสภาพ coupling โดยจํานวนประชากรลูกผสมที่ใชจะเปนตวักําหนดขนาดของ r  ที่มาก
ที่สุด (max r1) ที่สามารถคํานวณไดโดยใชสูตร 
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โดยเปนความสัมพันธระหวางประชากรลูกผสม n ที่สามารถใชคํานวณคา r ที่มากที่สุดโดยการ
ทดสอบสถิติ Z แบบทางเดียวที่ระดับความนาจะเปน α = 0.01 โดยทั่วไปขนาดของคา r ที่เหมาะสม
ในการปรับปรงุพันธุพืชจะอยูระหวาง 0.1 ถึง 0.25 (Wu et al., 1992) 
 

9. การหาอัตราสวนฟโนไทปของชุดเซลลสืบพันธุของลิงเกจที่เกีย่วของกบั duplex และ  
triplex ในออโตโพลีพลอยดแบบตางๆสามารถวิเคราะหจากความถี่ของยีนในประชากร โดย
กําหนดให p และ q คือแอลลีลที่แตกตางกนัในแตละโลกัส สําหรับชุดเซลลที่ลิงคกันแบบ coupling 
 อัตราสวนจีโนไทปเปนฟงชั่นแสดงความถี่ของยีน และสามารถแสดงในรูปของความถี่ของยีนได
โดยตรง ซ่ึงสามารถสรุปเปนสูตรทั่วไปสําหรับออโตโพลีพลอยดแบบตางๆได แตชุดเซลลสืบพันธุ
ที่เครื่องหมายโมเลกุลลิงคกันในสภาพ repulsion อัตราสวนจีโนไทปจะขึ้นกับระดับของพลอยดี
และไมสามารถแสดงในรูปความถี่ของยีนโดยลําพังได 
 
 ถากําหนดให p เปนความถี่ของเซลลสืบพันธุที่มีเครื่องหมายโมเลกุล q เปนความถี่ของ
เซลลสืบพันธุที่ไมมีเครื่องหมายโมเลกุลดงันั้น p + q = 1 และกําหนดใหหมายเลข 1, 2 และ 3 เปน
ความถี่ของเครื่องหมายโมเลกุล simplex, duplex และ triplex ตามลําดบั ในกรณีเครื่องหมาย
โมเลกุล simplex คา p1 เทากับ q1 เทากับ 0.5 และในกรณีเครื่องหมายโมเลกุลเครื่องหมาย duplex 
และ triplex ของออโตโพลีพลอยด p2 เทากับ 1-q2 และ p3 เทากับ 1-q3 และ 

 

 
 
โดย p2 และ p3 เทากับสัดสวนของเซลลสืบพันธุที่มีเครื่องหมายโมเลกุล duplex และ triplex 
สําหรับ q2 และ q3 เทากับสดัสวนของเซลลสืบพันธุที่ไมมีเครื่องหมายโมเลกุล duplex และ triplex 
ตามลําดับ และ x เทากับจํานวนโครโมโซมพื้นฐานของออโตโพลีพลอยด และเมื่อแทนคา x เทากับ 
8 จะไดความถี่ของเครื่องหมายโมเลกุลของออโตออกตาพลอยดคือ duplex (p2) เทากับ 0.79 และ 
triplex (p3) เทากับ 0.93 

 
10. การวิเคราะหและสรางแผนที่เครื่องหมายโมเลกุล multiplex (duplex และ triplex) โดย 

การสรางแผนที่เครื่องหมายโมเลกุล ใชสูตรคํานวณคา r (recombination fraction) สําหรับชุดเซลล
สืบพันธุแตละแบบที่เกดิจากการลิงคกันของเครื่องหมายโมเลกุลแบบตางๆ จากสมมุติฐานที่วา
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พฤติกรรมการเขาคูกันของโครโมโซมเปนแบบ non-preferential bivalent pairing  การหาระยะ
ระหวางเครื่องหมายโมเลกุลสามารถประมาณจากคา r โดยวิธี maximum likelihood ดังสมการ 
 

L(p(r)|xα(pAB(r))xAB(pA(r))xA(pB(r))xB(pØ(r))
xØ 

 
โดยที่  XAB=คาสังเกตฟโนไทป AB (มีแถบเครื่องหมายโมเลกุล A และ B) 

XA = คาสังเกตฟโนไทป A (มีแถบเครื่องหมายโมเลกุล A) 
XB = คาสังเกตฟโนไทป B (มีแถบเครื่องหมายโมเลกุล B) 
XØ = คาสังเกตฟโนไทป Ø (ไมมีแถบดีเอ็นเอ) 
 

โดยคาความนาจะเปนของฟโนไทป (phenotype probability) แสดงในภาคผนวกที่ 1 (Ripol et al. 
1999)  
 

11. การวิเคราะหประสิทธิภาพการตรวจสอบลิงคเกจ (power of linkage detection)  โดย 
ประสิทธิภาพการตรวจสอบลิงคเกจสามารถคํานวณจาก power of chi-square (χ2) ซ่ึงเปนฟงชั่น
ของระดับความเชื่อมั่น α กบัพารามิเตอรของ non-centrality (λ) กับขนาดของประชากรลูกผสมที่
ใชในการวิเคราะหโดยใชสูตร 
 

 
 
โดย πi เปนอัตราสวนฟโนไทปในกลุมที่ i เมื่อเครื่องหมายโมเลกลุไมลิงคกัน และ πi(M) เปน
อัตราสวนฟโนไทปที่ไดจากการคํานวณคา r โดยวิธี maximum likelihood โดย ∑ πi = ∑ πi(M) = 
1 และนําคา power of chi-square (λ) ที่คาํนวณไดไปเปรียบเทียบในตาราง power of chi-square 
test ที่ α เทากับ 0.05  และ degree of freedom เทากับ 1 (ตารางผนวกที่ 2) จะไดคาประสิทธิภาพ
ของการตรวจสอบลิงเกจ ของเครื่องหมายโมเลกลุที่ลิงคกันในสภาพตางๆกนั สําหรับคูของ
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความแตกตางทางสถิติ (significant) ของคาไคสแควรแสดงวาเครื่องหมาย
โมเลกุลทั้งสองไมลิงคกัน (Agresti, 2002) 
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สถานที่ทําการทดลอง 
 

1. ผสมพันธุออยที่แปลงผสมพันธุออย และปลูกทดสอบลูกผสมเพื่อเก็บขอมูลเปอรเซ็นต
เสนใยและลักษณะทางพืชไร ที่แปลงทดลองบริษัทมิตรผลวิจัยพัฒนาออยและน้ําตาล จํากัด อําเภอ
ภูเขียว จังหวดัชัยภูม ิ

2. สกัดดีเอ็นเอ และตรวจสอบตําแหนงยีนของลักษณะปริมาณโดยใชเครื่องหมายโมเลกุล
เอเอฟแอลพ ี ที่หองปฏิบัติการชีวโมเลกุล ศูนยวจิัยและพัฒนาออยและน้ําตาล มหาวิทยาลัย 
เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน อําเภอกําแพงแสน จังหวดันครปฐม 
 
ระยะเวลาทําการวิจัย 
 
 เดือนเมษายน 2547 ถึงเดือนธันวาคม 2550 
 



ผลและวิจารณ 
 
1. การวิเคราะหความแปรปรวน (Analysis of variance) 

 
 วิเคราะหขอมูลปริมาณเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา และ การแตกกอ ของลูกผสมจํานวน 

168 โคลนพันธุ โดยใชแผนการทดลองแบบ Randomized Complete Block Design (RCBD) ไดผล
ดังนี้ (ตารางที่ 2) 
 

1.1  คาเฉลี่ย 
 

 พบวาคาเฉลี่ยของเสนผานศูนยกลางลํามีคาเทากับ 1.51 เซนติเมตร คาสูงสุดและ
ต่ําสุดเทากับ 2.62 และ 1.11 เซนติเมตรตามลําดับ โดยพบวาโคลนพนัธุแม K 93-207 มีเสนผาน
ศูนยกลางลําเฉลี่ยเทากับ 2.96 เซนติเมตร ขณะที่โคลนพันธุพอ MPT 97-1 มีเสนผานศูนยกลางลํา
เฉลี่ยเทากับ 0.87 เซนติเมตร คาเฉลี่ยของการแตกกอมีคาเทากับ 9.61 ลําตอกอ โดยมีคาสูงสุด
เทากับ 16.59 และคาต่ําสุดเทากับ 3.22 ลําตอกอ ขณะที่โคลนพันธุแม K 93-207 มีคาเฉลี่ยเทากบั 
3.74 ลําตอกอ และโคลนพันธุพอ MPT 97-1 มีคาเฉลี่ยการแตกกอเทากับ 24.14 ลําตอกอ คาเฉลี่ย
ของปริมาณเสนใยมีคาเทากบั 25.01 เปอรเซ็นต คาสูงสุดและต่ําสุดเทากับ 32.57 และ 17.69 
เปอรเซ็นตตามลําดับ โดยพบวาโคลนพนัธุแม K 93-207 มีปริมาณเสนใยเฉลีย่เทากับ 13.93 
เปอรเซ็นต ขณะที่โคลนพนัธุพอ MPT 97-1 มีปริมาณเสนใยเฉลี่ยเทากับ 32.88 เปอรเซ็นต ซ่ึงผล
การทดลองที่ไดสอดคลองกับผลการทดลองของ Badaloo and Ramdoyal (2003) ซ่ึงพบวาลูกผสม
ที่ไดจากการผสมระหวาง Saccharum  officinarum กับ Saccharum  spontaneum จะมีคาปริมาณ
เสนใย การแตกกอที่สูงขึ้นขณะทีจ่ะมีเสนผานศูนยกลางลําลดลง 
 
 1.2  ความแปรปรวน 
 

 ผลการทดลองแสดงใหเห็นวา เสนผานศูนยกลางลํา การแตกกอและปริมาณเสนใย 
ของโคลนพันธุที่ทดสอบมีความแตกตางทางสถิติ (P<0.001) แสดงวามคีวามแตกตางระหวางโคลน
พันธุในลักษณะดังกลาวหรือลูกผสมที่ไดมีความแตกตางของลักษณะทีใ่ชตรวจสอบ โดยมีคา 
สัมประสิทธิ์ความแปรผัน (coefficient of variation, C.V.) เทากับ 12.3, 18.6 และ 8.1 เปอรเซ็นต
ตามลําดับ  
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ตารางที่ 2  การวิเคราะหความแปรปรวน คาอัตราพันธุกรรม คาสูงสุด ต่ําสุด คาเฉลี่ย ของปริมาณ 
 เสนใย การแตกกอและเสนผานศูนยกลางลําของลูกผสมระหวาง  K 93-207 และ    
 MPT 97-1 จํานวน 168 โคลนพันธุ  

 

Source df 
Mean Square 

เสนผานศูนยกลาง
ลํา(ซม.) 

การแตกกอ ปริมาณเสนใย (%) 

Clones 167  0.219**      18.90**     20.48** 
Blocks 2  0.508**      70.29**     30.30** 
Error 334          0.030    3.19         4.08 
Total 503    
C.V.(%)          12.30 18.60 8.10 
คาสูงสุด 
คาต่ําสุด 
เฉลี่ย 
K 93-207 
MPT 97-1 
heritability (h2) 

 2.62 
          1.11 
          1.51 

2.96 
0.87 
0.84 

          16.59   
    3.22  

            9.61 
   3.74  
 24.14 
  0.83 

          32.57 
          17.69 
          24.01 
          13.93 
          32.88 
            0.80 

 
หมายเหตุ  *,** แตกตางทางสถิติที่  p<0.05 และ p<0.01 ตามลําดับ 

    h2
  = คาอัตราพันธุกรรม 

 
1.3  คาอัตราพันธุกรรม (heritability) 
 

 คาอัตราพันธุกรรมมีคาเทากับ 0.84, 0.83 และ 0.80 แสดงวาลักษณะที่แสดงออกถูก
ควบดวยพนัธุกรรมในอัตราสวนที่สูง สําหรับลักษณะเสนผานศูนยกลางลํามีคาอัตราพันธุกรรม
สูงสุดเทากับ 0.84 แสดงวาลักษณะเสนผานศูนยกลางลําถูกควบคุมโดยพันธุกรรมเทากับ 84 
เปอรเซ็นต เชนเดียวกับลักษณะ การแตกกอและปริมาณเสนใยที่ถูกควบคุมโดยพนัธุกรรมเทากบั 
83 และ 80 เปอรเซ็นตตามลําดับ คาอัตราพันธุกรรมที่คํานวณไดมคีาสูงแสดงวาลักษณะทั้ง 3 
ลักษณะสามารถนําไปใชหาตําแหนงของ QTL เพื่อนําไปใชในการปรับปรุงพันธุผาน marker 
assisted selection (MAS) ได สําหรับคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะเสนผานศูนยกลางลําและการ 
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ภาพที่ 4  กราฟแสดงการกระจายตัว (histogram) ของลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา จาํนวนลําตอ  
               กอ และ ปริมาณเสนใยของประชากรออยจํานวน 168 โคลนพันธุ 
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แตกกอทีไ่ด มีความสอดคลองกับผลงานทดลองของ Hoarau et. al. (2002) ซ่ึงทําการทดสอบใน
ลูกผสมจํานวน 295 โคลนพันธุจากการผสมตัวเองของโคลนพันธุ R 570 โดยพบวาคาอัตรา
พันธุกรรมของลักษณะเสนผานศูนยกลางลําและการแตกกอมีคาเทากบั 0.84 และ 0.86 ตามลําดับ 
ขณะที่คาอัตราพันธุกรรมของปริมาณเสนใยมีความสอดคลองกับงานทดลองของ Gravois and 
Miligan (1992) ซ่ึงมีคาเทากับ 0.71 เมื่อทดสอบแปลงเดียว และเทากับ 0.91 จากผลการทดสอบ
จํานวน 3 แปลง 
 
2.  การกระจายตัวของประชากร 
 

 การกระจายตวัของลูกผสมจํานวน 168 โคลนพันธุในลกัษณะเสนผานศูนยกลางลํา มีการ
กระจายตัวอยางตอเนื่อง (normal distribution) และโนมเอียง (skewness) ไปทางดานซายของคาที่
นอยกวา ลักษณะเชนนี้บงชีว้าเสนผานศูนยกลางลําออยเปนลักษณะปรมิาณ (Quantitative trait) ถูก
ควบคุมดวยยนีมากกวาหนึ่งตัวและนาจะประกอบดวย QTL หลัก (major QTL) ที่มีอิทธิพลหลักใน
การควบคุม โดยม ี QTL รอง (minor QTL) ชวยเสริมการกระจายตวัของลักษณะการแตกกอและ
ปริมาณเสนใยใหมีการกระจายตัวตอเนื่อง มีความโนมเอียง นอยกวาลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา 
ลักษณะเชนนีแ้สดงวาลักษณะการแตกกอและปริมาณเสนใยเปนลักษณะปริมาณถกูควบคุมดวยยีน
มากกวาหนึ่งตวั และทั้งสองลักษณะนี้นาจะมีความซับซอนทางพันธุกรรมมากกวาลักษณะเสนผาน
ศูนยกลางลํา คาเสนผานศูนยกลางลําของประชากรมีคาระหวาง 1.1 ถึง 2.7 เซนติเมตร ขณะที่โคลน
พันธุ K 93-207 และ MPT 97-1 มีคาเทากับ 2.60 และ 0.80 เซนติเมตรตามลําดับ การแตกกอของ
ประชากรมีคาระหวาง 3 ถึง 16 ลําตอกอ ขณะที่โคลนพนัธุ K 93-207 และ MPT 97-1 มีคาเทากบั 
3.0 และ 21.0 ลําตอกอตามลําดับ ปริมาณเสนใยของประชากรมีคาระหวาง 13 ถึง 31 เปอรเซ็นต 
ขณะที่โคลนพนัธุ K 93-207 และ MPT 97-1 มีคาเทากับ 13.0 และ 33.0 เปอรเซ็นตตามลําดับ ทั้งนี้
ไมพบพันธุออยลูกผสมที่มีคามากกวาหรือนอยกวาพอแม แสดงใหเห็นวาไมมีลักษณะ 
transgressive segregation ใน 3 ลักษณะของประชากรทีท่ําการศึกษา (ภาพที่ 4) ผลการทดลองมีคา
ใกลเคียงกับ Ming et al. (2002) ซ่ึงมีคาปริมาณเสนใยของประชากรลูกผสมที่ไดจากการผสม
ระหวาง Saccharum  officinarum และ Saccharum  spontaneum ที่มีคาอยูระหวาง 10 ถึง 28 
เปอรเซ็นต  
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3.  คาสหสัมพนัธ (Phenotypic correlation) ของลักษณะที่ทําการทดสอบ 
 
 การตรวจสอบคาสหสัมพันธระหวางลกัษณะที่ทําการทดสอบ (ตารางที่ 3) พบวาเสนผาน
ศูนยกลางลํามคีาสัมประสิทธิ์สหสัมพันธทางลบกับปริมาณเสนใยและการแตกกอ อยางมีนัยสําคัญ 
(P<0.01) แสดงวาพันธุออยที่มีเสนผานศูนยกลางลําใหญจะมีปริมาณเสนใย และการแตกกอต่ํา ซ่ึง
ผลการทดลองสอดคลองกับงานทดลองของ Hoarau et. al. (2002) ซ่ึงพบวาเสนผานศูนยกลางลํามี
สหสัมพันธทางลบกบัการแตกกอ สําหรับปริมาณเสนใยจะมีสหสัมพันธทางบวกกับการแตกกอ
อยางมีนัยสําคญั (p<0.05) แสดงวาพันธุออยที่มีปริมาณเสนใยสูงจะมีการแตกกอที่สูงดวยซ่ึง
สอดคลองกับ Ming et al. (2002) ศึกษาในประชากรออยลูกผสมระหวาง Saccharum  officinarum 
และ Saccharum  spontaneum จํานวนสองประชากร ซ่ึงพบวาคาสหสัมพันธของปริมาณเสนใยและ
การแตกกอมีคาเปนบวก โดย Gravios and milligan (1992) พบวา ปริมาณเสนใยมีสหสัมพันธทาง
ลบกับปริมาณน้ําตาลและน้ําหนักลํา ขณะที่ Badaloo and Ramdoyal (2003) พบวาปริมาณเสนใยมี
สหสัมพันธทางบวกกับการแตกกอและมีสหสัมพันธทางลบกับเสนผานศูนยกลางลํา โดยเฉพาะใน
คูผสมระหวาง Saccharum  officinarum กบั Saccharum  spontaneum แสดงใหเห็นวาออยปาหรือ 
Saccharum spontaneum เปนโคลนพันธุที่สามารถถายทอดลักษณะการแตกกอ ปริมาณเสนใยสูง
รวมทั้งลักษณะเสนผานศูนยกลางลําเล็กไปยังลูกผสมที่ได  
 
ตารางที่ 3  สัมประสิทธิ์สหสัมพันธของลักษณะ เสนผานศูนยกลางลํา การแตกกอ และ 

    ปริมาณเสนใย  
 
ลักษณะ ปริมาณเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา การแตกกอ 
ปริมาณเสนใย 1 -0.609** 0.417* 
เสนผานศูนยกลางลํา  1 -0.559** 
การแตกกอ   1 

 
หมายเหตุ  *,** แตกตางทางสถิติที่  p<0.05 cและ p<0.01 ตามลําดับ 
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4.  การวิเคราะหแถบเครื่องหมายโมเลกุล AFLP 
  

4.1  เครื่องหมายโมเลกุล simplex 
 

 จากคู AFLP ไพรเมอรที่ใชทดสอบจํานวน 26 คู พบวามแีถบเครื่องหมายโมเลกุล (marker) 
ที่มีความแตกตางในประชากรที่ทดสอบ (polymorphism) โดยการใหคะแนนการปรากฏและไม
ปรากฏแถบดีเอ็นเอเทากับศนูยและหนึ่งตามลําดับ โดยพบแถบเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความ
แตกตางจาํนวน 411 แถบเครื่องหมายโมเลกุล และจํานวนแถบเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความ
แตกตางต่ําสุดตอหนึ่งคูไพรเมอรเทากับ 5 แถบเครื่องหมายโมเลกุล ในคูไพรเมอร AGC/CAT และ
AAG/CAA โดยคูไพรเมอร ACG/CTG มจีํานวนแถบเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความแตกตางกันมาก
ที่สุดเทากับ 29 คาเฉลี่ยของจํานวนแถบเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความแตกตางตอคูไพรเมอรเทากบั 
15.8 (ตารางที ่ 4) ซ่ึงมีคาต่ํากวา Hoarau (2001) ที่ทดลองในประชากรที่ไดจากการผสมตัวเองของ
พันธุ R 570 ที่มีคาเทากับ 32 แถบเครื่องหมายโมเลกุล ทั้งนี้เนือ่งจากความคมชัดของแถบ
เครื่องหมายโมเลกุลในบางคูไพรเมอรมีนอย  
 

เมื่อทดสอบการกระจายตัวของแถบเครื่องหมายโมเลกุล 1:1 หรือ เครื่องหมายโมเลกลุแบบ 
simplex โดยการทดสอบไคสแควรที่ระดับความเชื่อมัน่ 0.05 (p>0.05) พบวาจํานวนเครื่องหมาย
โมเลกุลที่มีการกระจายตัว 1:1 มีคาระหวาง 2-20 เครื่องหมายโมเลกุลตอคูไพรเมอร โดยมีคาเฉลี่ย
เทากับ 10.11 แถบเครื่องหมายโมเลกุลตอหนึ่งคูไพรเมอร และพบวาคูไพรเมอร ACG/CTG มี
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีการกระจายตัวในอัตราสวน 1:1 มากที่สุดเทากับ 20 เครื่องหมายโมเลกุล 
โดยคูไพรเมอร AGG/CAT และ AAG/CAA มีเครื่องหมายโมเลกุลที่มีการกระจายตัว 1:1 นอยทีสุ่ด
เทากับ 2 เครื่องหมายโมเลกลุ เมื่อพิจารณาเปอรเซ็นตของเครื่องหมายโมเลกุลที่มีการกระจายตวัใน
อัตราสวน 1:1 ตอเครื่องหมายโมเลกุลที่เกิดการกระจายตัวทั้งหมดตอคูไพรเมอร พบวามีคาต่ําสดุ
เทากับ 40.00 เปอรเซ็นตในคูไพรเมอร AGG/CAT และ AAG/CAA โดยคูไพรเมอร ATT/CAC มี
คาสูงสุดเทากับ 71.43 เปอรเซ็นต มีคาเฉลี่ยจากทุกคูไพรเมอรเทากับ 63.99 เปอรเซ็นต ซ่ึงผลการ
ทดลองที่ไดมคีวามสอดคลองกับ Alwala (2007) ที่ศึกษาแผนทีพ่นัธุกรรมออยโดยใชประชากร
จํานวน 100 โคลนจากลูกผสมระหวาง Saccharum  officinarum กบั Saccharum  spontaneum 
พบวาการใชเครื่องหมายโมเลกุล AFLP จํานวน 35 คูไพรเมอร มีคาเฉลี่ยเครื่องหมายโมเลกุล 
simplex ตอหนึ่งคูไพรเมอรมีคาเทากับ 9.05 เครื่องหมายโมเลกุล ขณะทีH่oarau et al. (2001) ศึกษา
ในประชากรผสมตัวเองของโคลนพันธุ R 570 จํานวน 295 โคลนโดยใชเครื่องหมายโมเลกุล AFLP  
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ตารางที่ 4  จํานวนแถบเครื่องหมายโมเลกลุที่มีความแตกตาง (polymorphic) และเปอรเซ็นตของ  
    แถบที่มีการกระจายตัว 1:1 
 

Primer combination Polymorphic band Segregation 1:11 Percentage of segregation 1:1 
AAC/CTA 11 7 62.64 
AAG/CTC 8 5 62.50 
AAG/CAG 9 6 66.67 
AAG/CTG 11 7 63.64 
AAG/CAA 5 2 40.00 
AAG/CTT 10 7 70.00 
ACA/CTA 8 4 50.00 
ACA/CTC 25 17 68.00 
ACA/CAT 19 12 63.16 
ACA/CAC 17 11 64.71 
ACC/CAA 17 12 70.59 
ACC/CTA 12 7 58.33 
ACC/CTG 21 12 57.14 
ACC/CAG 20 12 60.00 
ACG/CTG 29 20 68.97 
ACG/CTT 28 17 60.71 
ACT/CAG 16 10 62.50 
ACT/CTT 26 16 61.54 
ACT/CAT 20 13 65.00 
AGC/CTA 12 8 66.67 
AGC/CTT 13 8 61.54 
AGC/CAT 5 2 40.00 
AGG/CTG 12 9 75.00 
AGG/CAT 17 11 64.71 
ATT/CAC 14 10 71.43 
ATT/CGG 26 18 69.23 

เฉลี่ย 15.8 10.11 63.99 
รวม 411 263 - 

 
หมายเหตุ  1 ทดสอบ Chi-square ที่ระดับความเชื่อมั่นคา p>0.05  
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พบวาคาเฉลี่ยของเครื่องหมายโมเลกุล simplex มีคาสูงกวาโดยมีคาเทากับ 25.5 เครื่องหมาย
โมเลกุล 
 

4.2  เครื่องหมายโมเลกุล multiplex  
 
 เครื่องหมายโมเลกุล multiplex (multidose) เปนเครื่องหมายโมเลกุลที่มีกระจายตัว

ของเครื่องหมายโมเลกุลในระดับ duplex เทากับ 11:3 ระดับ triplex เทากับ 11:3 และระดบั 
quadruplex เทากับ 69:1 (Wu et al., 1992) ซ่ึงสามารถทดสอบการกระจายตัว โดยใชการทดสอบ
ไคสแควร ที่ระดับ P>0.05 ที่ df = 1  

 
ตารางที่ 5  ชนดิ และจํานวนของเครื่องหมายโมเลกุล จากแถบดีเอ็นเอที่มีการกระจายตัว  

    (polymorphic)  
 

ขนิดของเครื่องหมายโมเลกลุ อัตราสวน (ปรากฏ : ไมปรากฏ) จํานวน เปอรเซ็นต 

Simplex marker                       1:1 263 63.99 

Duplex marker                     11:3 87 21.17 

Triplex marker                     13:1 51 12.41 

>Triplex                  >13:1 10 2.43 

รวม   411 100.00 
 
จากจํานวนเครื่องหมายโมเลกุล AFLP ทั้งหมด 411 เครื่องหมายโมเลกุล เมื่อนํามาทดสอบ

การกระจายตวัของการปรากฏและไมปรากฏของแถบเครื่องหมายโมเลกุล พบวามีเครื่องหมาย
โมเลกุลแบบ simplex (single dose) จํานวน 263 เครื่องหมายโมเลกลุ หรือมีสัดสวนเทากับ 63.90 
เปอรเซ็นต เครื่องหมายโมเลกุลแบบ duplex (double dose) จํานวน 87 เครื่องหมายโมเลกุลหรือมี
สัดสวนเทากบั 21.17 เปอรเซ็นต เครื่องหมายโมเลกุล triplex (triple dose) เทากับ 51 เครื่องหมาย
โมเลกุลหรือมีสัดสวนเทากบั 12.14 เปอรเซ็นต และเครือ่งหมายโมเลกุลที่มีการกระจายตวัมากกวา 
triplex จํานวน 10 เครื่องหมายโมเลกุล หรือเทากับ 2.43 เปอรเซ็นต ซ่ึงเครื่องหมายโมเลกุลตั้งแต 
duplex ขึ้นไปสามารถรวมเปนเครื่องหมายโมเลกุล multiplex ซ่ึงจะมีสัดสวนเทากับ 36.01 
เปอรเซ็นต (ตารางที่ 5) ขณะที ่ Alwala (2007) ซ่ึงศึกษาแผนทีพ่นัธุกรรมออยโดยใชประชากร
จํานวน 100 โคลนจากลูกผสมระหวาง Saccharum  officinarum กับ Saccharum  spontaneum โดย
ใชเครื่องหมายโมเลกุล AFLP พบวามีสักสวนของเครือ่งหมายโมเลกุล simplex เทากับ 77.00 
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เปอรเซ็นต duplex เทากับ 17.00 เปอรเซ็นต และเครื่องหมายโมเลกลุที่มีลักษณะการกระจายตัวที่
สูงกวา duplex เทากับ 6.0 เปอรเซ็นต สําหรับเครื่องหมายโมเลกุล simplex จะเปนเครื่องหมาย
โมเลกุลหลักที่ใชในการสรางแผนที่พันธุกรรมออย ซ่ึงมีหลักในการเลือกใชคือ (1) ช้ินดีเอ็นเอตอง
ปรากฏในโคลนพันธุพอหรือแมเทานั้น และ (2) แถบเครื่องหมายโมเลกุลตองมีการกระจายตัวใน
อัตราสวน 1:1 (Da Silva and Sorrels, 1996) 

 
5.  ความสัมพนัธของเครื่องหมายโมเลกุล simplex กับลักษณะที่ทดสอบ 
  

วิเคราะหตําแหนงของเครื่องหมายโมเลกลุแบบ single marker analysis โดยการวเิคราะห
ความสัมพันธของเครื่องหมายโมเลกุลที่มีการกระจายตวั 1:1 หรือ simplex marker ทั้ง 263 
เครื่องหมายโมเลกุล กับลักษณะที่ทําการศึกษาทั้งสามลักษณะไดแกเสนผานศูนยกลางลํา การแตก
กอและปริมาณเสนใย โดยใช simple linear regression ที่ระดับความแตกตางทางสถิติ (significant) 
ที่คา p<0.005 

 
 5.1  ความสัมพันธของเครื่องหมายโมเลกลุ simplex กับเสนผานศูนยกลางลํา 
 

 การศึกษาความสัมพันธของเครื่องหมายโมเลกุล simplex กับลักษณะเสนผาน
ศูนยกลางลําพบวา มีเครื่องหมายโมเลกุลที่มีผลตอความแปรปรวนของเสนผานศูนยกลางลําจํานวน 
19 เครื่องหมายโมเลกุล (ตารางที่ 6) โดยมีคา R2 หรือคา phenotypic variant explained ของแตละ
เครื่องหมายโมเลกุลที่ระบุระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได มีคาระหวาง 3.3 ถึง 8.1 
เปอรเซ็นต ในเครื่องหมายโมเลกุล catc13 และ cgtt25 ตามลําดับ เครื่องหมายโมเลกุลที่สามารถ
อธิบายความแปรปรวนของเสนผานศูนยกลางลําลักษณะเดียวไดสูง คือเครื่องหมายโมเลกุล cgtt25, 
ccta5, gcat8, cctg21 และ cctg12 โดยมีคา R2 (%) เทากับ 8.1, 7.2, 6.4, 6.3 และ 5.9 เปอรเซ็นต
ตามลําดับ สําหรับลักษณะเสนผานศูนยกลางลํามีคาสหสัมพันธกับลักษณะน้ําหนกัลํา (stalk 
weight) โดยมีคา correlation coefficient เทากับ 0.72 (Tyagi and Lal, 2007) ดังนั้นจากผลการ
ทดลองของ Ming et al. (2002) ซ่ึงพบวาคา R2 ของเครื่องหมายโมเลกุล RFLP ที่มีความสัมพันธกับ
ลักษณะน้ําหนกัลํา (stalk weight) มีคาระหวาง 4.7 ถึง 16.2 เปอรเซ็นต ซ่ึงมีผลคอนขางสูง อาจจะมี
ผลมาจากการใช โคลนพันธุ Saccharum officinarum (Green German และ Muntok) ผสมกับ 
Saccharum  spontaneum ทําใหมีความแตกตางระหวางลักษณะที่ทําการทดสอบคือเสนผาน
ศูนยกลางลํามคีาสูงมาก จงึมีผลใหคา R2 ของเครื่องหมายโมเลกุลมีคาสูงเมื่อเปรียบเทียบกับ
ประชากรอื่น 
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ตารางที่ 6  เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่สัมพันธกับเสนผานศูนยกลางลําออย โคลนพันธุที่ 
    ถายทอดเครื่องหมายโมเลกุลคา ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได (R2) และ 
    อิทธิพลของ QTL 
 

เครื่องหมายโมเลกุล โคลนพันธุ1 R2(%)2 อิทธิพล QTL 
agtc14 K 93-207 4.4 0.122 
agtg9 K 93-207 3.7 0.112 
cata15 K 93-207 4.4 0.122 
ccag18 K 93-207 4.0 0.116 
ccta5 K 93-207 7.2 -0.151 
cgtt25 K 93-207 8.1 0.161 
ctat32 K 93-207 4.1 0.117 
gcta1 K 93-207 4.5 0.123 
agtc21 MPT 97-1 5.2 -0.133 
agtg21 MPT 97-1 3.5 -0.110 
catc13 MPT 97-1 3.3 -0.108 
catc20 MPT 97-1 3.6 0.112 
cctg12 MPT 97-1 5.9 -0.138 
cctg21 MPT 97-1 6.3 -0.142 
cgtg7 MPT 97-1 4.9 -0.126 
cgtg9 MPT 97-1 5.4 -0.132 
ctat12 MPT 97-1 3.4 -0.108 
gcat8 MPT 97-1 6.4 -0.143 
ttgg17 MPT 97-1 3.4 -0.107 

 
หมายเหตุ  1 K 93-207 = พันธุการคา และ MPT 97-1 = Saccharum  spontaneum 

คาความแตกตางทางสถิติที่คา  P <0.005  
 

คาอิทธิพล QTL ซ่ึงแสดงอิทธิพลของเครื่องหมายโมเลกุลตอลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา
ซ่ึงมีผลทางลบและทางบวก จากการศึกษามีเครื่องหมายโมเลกุลที่มีผลทางลบตอลักษณะเสนผาน
ศูนยกลางลําจาํนวน 11 เครื่องหมายโมเลกุล โดยมีคาอทิธิพลของเครื่องหมายโมเลกุล ตอเสนผาน
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ศูนยกลางลําอยูระหวาง -0.151 (ccta5) ถึง -0.107 (ttgg17) และเครื่องหมายโมเลกุลที่มีผลทางบวก
มีจํานวน 8 เครื่องหมายโมเลกุล โดยมีคาอิทธิพลของเครื่องหมายโมเลกุลตอเสนผานศูนยกลางลํา
ระหวาง 0.112 (catc20 และ agtg9) ถึง 0.161 (cgtt25) โดยเครื่องหมายโมเลกุล ccta5 เปน
เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่มีผลทางลบตอเสนผานศูนยกลางลําสูงสุด สามารถอธิบายความ
แปรปรวนของเสนผานศูนยกลางลําลักษณะเดยีวเทากับ 7.2 เปอรเซ็นต ขณะที่เครื่องหมายโมเลกลุ 
cgtt25 ที่มผีลทางบวกตอเสนผานศูนยกลางลําสูงที่สุด สามารถอธิบายความแปรปรวนของเสนผาน
ศูนยกลางลําลักษณะเดียวเทากับ 8.1 เปอรเซ็นต 

 
  การถายทอดเครื่องหมายโมเลกุล simplex จากโคลนพันธุแมคือ K 93-207 และ โคลน
พันธุพอคือ MPT 97-1 สามารถตรวจสอบไดจากการปรากฏของแถบดีเอ็นเอเปรยีบเทียบในแตละ
เครื่องหมายโมเลกุลที่พบในโคลนพันธุพอหรือแม โดยพบวาเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธ
กับเสนผานศนูยกลางลําลักษณะเดยีวที่ถายทอดจากโคลนพันธุ K 93-207 มีจํานวนทั้งหมด 8 
เครื่องหมายโมเลกุล และเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจาก MPT 97-1 มีจํานวน 12 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยพบวาเครื่องหมายโมเลกุลที่มีการถายทอดจากพันธุ K 93-207 และมีผลทางบวก
จํานวน 7 จาก 8 เครื่องหมายโมเลกุล ขณะที่เครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจาก MPT 97-1 และมีผล
ทางลบกับเสนผานศูนยกลางลําถึง 11 จาก 12 เครื่องหมายโมเลกุล ซ่ึงสอดคลองกับงานทดลองของ 
Ming et al. (2002) ซ่ึงพบวา อิทธิพลของ QTL ที่ถายทอดจาก Saccharum  officinarum ในลักษณะ
น้ําหนกัลําจะมีอิทธิพลทางบวกกับลักษณะน้ําหนกัลํา และ QTL ที่ถายทอดจาก Saccharum  
spotaneum จะมีอิทธิพลทางลบ  
 
 ผลที่ไดแสดงใหเห็นวาการผสมขามระหวางพันธุการคาและออยปาคือ Saccharum  
spontaneum จะทําใหไดลูกผสมสวนใหญมีเสนผานศูนยกลางลําเล็กลง ซ่ึงเครื่องหมายโมเลกุลที่มี
ผลทางบวกกบัเสนผานศูนยกลางลําและถายทอดมาจากโคลนพันธุ MPT 97-1 เพียงเครื่องหมาย
โมเลกุลเดียวคอื catc20 ซ่ึงมีคาอิทธิพล QTL คอนขางต่ําเทากับ 0.112 และสามารถอธิบายความ
แปรปรวนของเสนผานศูนยกลางลําไดต่ําคือมีคา R2 เทากับ 3.6 เปอรเซ็นต ในขณะที่เครื่องหมาย
โมเลกุล simplex cctg25 ซ่ึงมีผลทางบวกตอเสนผานศูนยกลางลํา รวมทั้งมีคา R2 คอนขางสูง และ
ถายทอดมาจากโคลนพันธุแมคือ K 93-207 เมื่อมีเครื่องหมายโมเลกุลนี้ปรากฏในลกูผสมจะทําใหมี
เสนผานศูนยกลางลําเพิ่มขึ้นขณะที่เครื่องหมายโมเลกุล ccta5 ซ่ึงมีผลทางลบตอเสนผานศูนยกลาง
ลําและถายทอดมาจากโคลนพันธุแมเชนเดยีวกัน ดงันั้นเมื่อมีเครือ่งหมายโมเลกุลนี้ปรากฏใน
ลูกผสมจะทําใหมีเสนผานศนูยกลางลําของลูกผสมลดลง 
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       5.2  ความสัมพันธของเครื่องหมายโมเลกลุ simplex กับการแตกกอ 
 
  การศึกษาความสัมพันธของเครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่มีความสัมพันธกับ
ลักษณะการแตกกอลักษณะเดียว พบวามีเครื่องหมายโมเลกุลที่มีผลตอความแปรปรวนของการ
แตกกอจํานวน 7 เครื่องหมายโมเลกุล (ตารางที่ 7) มีคา R2 ระหวาง 3.5 (cttt4) ถึง 5.4 เปอรเซ็นต 
(ccta5) โดยเครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่สามารถอธิบายความแปรปรวนของการแตกกอลักษณะ
เดียวไดสูงไดแก เครื่องหมายโมเลกุล acta5, gctt27 และ ttac11 โดยมีคา R2 เทากับ 5.4, 4.8 และ 4.8 
เปอรเซ็นตตามลําดับ และพบวาคา R2 ของลักษณะการแตกกอที่ได มีคาต่ํากวาผลการทดลองของ 
Ming et al. (2002) :ซ่ึงมีคา R2 ระหวาง 5.3 ถึง 15.0 เปอรเซ็นต 
 
ตารางที่ 7  เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่สัมพันธกับการแตกกอ โคลนพันธุที่ถายทอดเครื่อง  

    หมายโมเลกุล ระดับความแปรปรวนทีส่ามารถอธิบายได (R2) และอิทธิพลของ QTL 
 
เครื่องหมายโมเลกุล โคลนพันธุ1 R2(%)2 อิทธิพล QTL 
agag5 K 93-207 3.6 -1.028 
cttt4 K 93-207 3.5 -1.025 
gctt27 K 93-207 4.8 -1.178 
ttgg13 K 93-207 3.8 -1.058 
acta5 MPT 97-1 5.4 1.226 
ttac5 MPT 97-1 3.6 1.028 
ttac11 MPT 97-1 4.8 1.163 

 
หมายเหตุ  2 K 93-207 = พันธุการคา และ MPT 97-1 = Saccharum  spontaneum 
                             1 คาความแตกตางทางสถิติที่คา  P <0.005  
 
 สําหรับคาอิทธิพลของ QTL พบวาเครื่องหมายโมเลกลุที่มีอิทธิพล QTL ทางลบตอ
ลักษณะการแตกกอมีจํานวน 4 เครื่องหมายโมเลกุลซ่ึงถายทอดจากพันธุ K 93-207 มีคาอิทธิพล 
QTL ของเครื่องหมายโมเลกุลอยูระหวาง -1.025 (cttt4) ถึง -1.178 (gctt27) และเครื่องหมายโมเลกลุ
ที่มีอิทธิพล QTL ทางบวกมจีํานวน 3 เครื่องหมายโมเลกุลจากโคลนพันธุ MPT 97-1 มีคาอิทธิพล 
QTL ของเครื่องหมายโมเลกุลระหวาง 1.028 (ttac5) ถึง 1.226 (acta5) ผลการทดลองที่ไดสอดคลอง
กับงานทดลองของ Ming et al. (2002) ที่พบวาอิทธพิลของ QTL ที่ถายทอดจาก Saccharum  
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officinarum ในลักษณะการแตกกอมีคาเปนลบ ขณะที ่ QTL ที่ถายทอดจาก Saccharum  
spontaneum มีคาเปนบวก 

 
 ผลที่ไดแสดงวาการถายทอดเครื่องหมายโมเลกุลจากโคลนพันธุแมคอื K 93-207 และ 
โคลนพันธุพอคือ MPT 97-1 สามารถตรวจสอบไดจากการปรากฏของแถบดีเอ็นเอเปรียบเทียบใน
แตละเครื่องหมายโมเลกุลที่พบในโคลนพนัธุพอหรือแม โดยพบวาเครือ่งหมายโมเลกุล simplex ที่
มีความสัมพันธกับการแตกกอลักษณะเดยีว และถายทอดจากโคลนพนัธุ K 93-207 มีจํานวน
ทั้งหมด 4 เครื่องหมายโมเลกุล และเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจากโคลนพันธุ MPT 97-1 และมี
ความสัมพันธุกับการแตกกอลักษณะเดยีวมจีํานวน 3 เครื่องหมายโมเลกุล โดยพบวาเครื่องหมาย
โมเลกุลที่มีการถายทอดจากพันธุ K 93-207 ทั้งหมดมีอิทธิพล QTL ทางลบกับลักษณะการแตกกอ 
ขณะที่เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่ถายทอดจากโคลนพันธุ MPT 97-1 มีอิทธิพล QTL ทางบวก
ตอการแตกกอทั้งหมด ซ่ึงแสดงใหเหน็วาการผสมขามระหวางพันธุการคา และออยปาคือ 
Saccharum  spontaneum จะทําใหไดลูกผสมสวนใหญมกีารแตกกอมากขึ้นกวาปกต ิ ขณะที่โคลน
พันธุการคา (K 93-207) เปนโคลนพันธุที่ถายทอดการแตกกอต่ํา  
 

5.3  ความสัมพันธของเครื่องหมายโมเลกลุ simplex กับปริมาณเสนใย  
 
การศึกษาความสัมพันธของเครื่องหมายโมเลกุล simplex กับลักษณะปริมาณเสนใย

ลักษณะเดยีว พบวามีเครือ่งหมายโมเลกุลที่มีผลตอความแปรปรวนของปริมาณเสนใยจํานวน 7 
เครื่องหมายโมเลกุล (ตารางที่ 8) คา R2 มีคาระหวาง 3.4 (cctg33) ถึง 5.8 เปอรเซ็นต (ccta8) โดย
เครื่องหมายโมเลกุลที่สามารถอธิบายความแปรปรวนไดสูงกวาเครื่องหมายโมเลกุลอ่ืนไดแก 
เครื่องหมายโมเลกุล ccta8 เครื่องหมายโมเลกุลที่สามารถอธิบายความแปรปรวนของปริมาณเสนใย
ต่ําไดแกเครื่องหมายโมเลกุล cctg33 โดยสามารถอธิบายความแปรปรวนของปริมาณเสนใยได
เทากับ 3.4 เปอรเซ็นต ซ่ึงผลที่ไดสอดคลองกับ Reffay et al. (2005) พบวาเครื่องหมายโมเลกุลที่มี
ความสัมพันธกับลักษณะทีท่ําการตรวจสอบ สามารถอธิบายความแปรปรวนได 2-7 เปอรเซ็นตที่คา 
P≤0.01 โดยพบอิทธิพลของเครื่องหมายโมเลกุลทั้งทางบวกและลบ และมี 2 เครื่องหมายโมเลกุลที่
มีความสัมพันธกับปริมาณเสนใย และมีอิทธิพลทางลบกับลักษณะดังกลาว โดยสามารถอธิบาย
ความแปรปรวนได 2 และ 3 เปอรเซ็นต ขณะที่งานทดลองของ Ming et al. (2002) มีคา R2 ของ
ลักษณะปริมาณเสนใยระหวาง 5.6-12.1 เปอรเซ็นต  
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ตารางที่ 8  เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่สัมพันธกับปริมาณเสนใย โคลนพันธุที่ถายทอดเครื่อง 
    หมายโมเลกุล ระดับความแปรปรวนทีส่ามารถอธิบายได (R2) และอิทธิพลของ QTL 

 
เครื่องหมายโมเลกุล โคลนพันธุ1 R2(%)2 อิทธิพล QTL 
agtc7 K 93-207 4.0 -1.119 
cctg33 K 93-207 3.4 -1.039 
ttac4 K 93-207 4.1 -1.138 
ttac17 K 93-207 4.7 1.201 
ccta8 MPT 97-1 5.8 1.329 
cttt3 MPT 97-1 4.0 1.125 
gctt3 MPT 97-1 4.3 1.165 

 
หมายเหตุ  1 K 93-207 = พันธุการคา และ MPT 97-1 = Saccharum  spontaneum 

      คาความแตกตางทางสถิติที่คา  P <0.005 
 
 ในการศึกษาคาอิทธิพล QTL พบวาเครื่องหมายโมเลกุล ที่มีอิทธิพล QTL ทางลบตอ

ลักษณะปริมาณเสนใย มีจํานวน 3 เครื่องหมายโมเลกลุ โดยมีคาอิทธิพล QTL ของเครื่องหมาย
โมเลกุลอยูระหวาง -1.039 (cctg33) ถึง -1.138 ttac4) และเครื่องหมายโมเลกุลที่มีอิทธิพล QTL 
ทางบวกมีจํานวน 4 เครื่องหมายโมเลกุลโดยมีคาอิทธิพล QTL ของเครื่องหมายโมเลกุลระหวาง 
1.125 (cttt3) ถึง 1.329 (ccta8) ผลการทดลองการถายทอดเครื่องหมายโมเลกุล simplex จากโคลน
พันธุแมคือ K 93-207 และโคลนพันธุพอคือ MPT 97-1 พบวาเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธ
กับปริมาณเสนใยลักษณะเดยีวที่ถายทอดจากโคลนพันธุ K 93-207 มีจํานวนทั้งหมด 4 เครื่องหมาย
โมเลกุล และเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจากโคลนพนัธุ MPT 97-1 มีจํานวน 3 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยพบวาเครื่องหมายโมเลกุลที่มีการถายทอดจากพันธุ K 93-207 และมีอิทธิพล QTL ทาง
ลบมีจํานวน 3 จาก 4 เครือ่งหมายโมเลกุล โดยเครื่องหมายโมเลกลุ simplex ที่มีอิทธิพล QTL 
ทางบวกตอปริมาณเสนใย และถายทอดจากโคลนพันธุแมคือ K 93-207 ไดแก ttac17 ซ่ึงมีคา R2 
และ อิทธิพล QTL คอนขางต่ํา ขณะทีเ่ครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจาก MPT 97-1 มีอิทธิพล
ทางบวกทั้งหมด ซ่ึงแสดงใหเห็นวาการผสมขามระหวางพันธุการคา และออยปาคือ Saccharum  
spontaneum จะทําใหไดลูกผสมสวนใหญมปีริมาณเสนใยมากขึ้นกวาปกติ ขณะที่โคลนพันธุการคา 
(K 93-207) เปนโคลนพันธุที่ถายทอดลักษณะเสนใยต่ํา ผลการทดลองที่ไดสอดคลองกับงาน
ทดลองของ Ming et al. (2002) ที่พบวา QTL ที่ถายทอดจาก Saccharum  officinarum จะมีอิทธิพล
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ทางลบกับปริมาณเสนใยและ QTL ที่ถายทอดจาก Saccharum  spontaneum จะมีอิทธิพลทางบวก
กับปริมาณเสนใย 
 

5.4  เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่มีความสัมพันธกับลักษณะมากกวา 1 ลักษณะ 
 

 พบเครื่องหมายโมเลกุล simplex จํานวน 19 เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับ
ลักษณะที่ทําการทดสอบมากกวา 1 ลักษณะ (ตารางที่ 9) โดยมเีครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 9 
โมเลกุลเครื่องหมายที่ถายทอดจากโคลนพนัธุแม K 93-207 และ 10 เครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอด
จากโคลนพันธุพอคือ MPT 97-1 โดยทั้ง 19 เครื่องหมายโมเลกุล มีความสัมพันธกับลักษณะเสน
ผานศูนยกลางลําทั้งหมด และพบเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับการแตกกอ จํานวน 12 
เครื่องหมายโมเลกุล และปริมาณเสนใยจาํนวน 13 เครื่องหมายโมเลกุล โดยพบ 6 เครื่องหมาย
โมเลกุลที่มีความสัมพันธกับทั้ง 3 ลักษณะคือเครื่องหมายโมเลกุล ctat5 และ gctt12 ซ่ึงถายทอดมา
จากโคลนพันธุ K 93-207 และ caac9, catc4, catc30 และ ccag11 ถายทอดมากจากโคลนพันธุ  MPT 
97-1 ซ่ึงผลการทดลองที่ไดสอดคลองกับงานทดลองของ Aitken et al. (2004) ทีพ่บวาการศกึษา
โดยใชเครื่องหมายโมเลกุล AFLP และ SSR ที่มีความสัมพันธกับองคประกอบผลผลิต ในโคลน
พันธุลูกผสมที่ไดจาก Q 165 และ IJ 76-514 จํานวน 320 โคลนพันธุ พบวามี 11 QTL มี
ความสัมพันธมากกวาหนึ่งลักษณะ 
 
 เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่มีความสัมพันธกับลักษณะเสนผานศูนยกลางลําและ
จํานวนตอกอมีจํานวน 6 เครื่องหมายโมเลกุลโดยถายทอดจากโคลนพันธุแมและพออยางละสาม
เครื่องหมายโมเลกุล ซ่ึงเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจากโคลนพันธุแม พบวาสองโมเลกุล
เครื่องหมายมอิีทธิพลทางลบกับการแตกกอและมีอิทธพิลทางบวกกบัขนาดลํา สําหรับหนึ่ง
เครื่องหมายโมเลกุลที่เหลือจะมี อิทธิพลทางบวกกับการแตกกอและมีอิทธิพลทางลบกับขนาดลํา 
สวนเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจากโคลนพันธุพอทั้งสามเครื่องหมายโมเลกุลมีอิทธิพลทางลบ
กับขนาดลําและมีอิทธิพลทางบวกกับการแตกกอ 
 
 สําหรับเครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่มีความสัมพันธกับลักษณะเสนผานศูนยกลาง
ลําและปริมาณเสนใยมีจํานวน 7 เครื่องหมายโมเลกุลโดย 4 เครื่องหมายโมเลกลุถายทอดมาจาก
โคลนพนัธุแม และสามเครื่องหมายโมเลกุลถายทอดมาจากโคลนพันธุพอ โดยพบวาเครื่องหมาย
โมเลกุลที่ถายทอดจากโคลนพันธุแมจะมอิีทธิพลทางลบกับปริมาณเสนใยและมีอิทธิพลทางบวก
กับขนาดลําโดยมีเพยีงหนึ่งเครื่องหมายโมเลกุลที่มีอิทธิพลทางบวกกบัปริมาณเสนใยและมีอิทธิพล 
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ตารางที่ 9  ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได (R2) อิทธิพล QTL และโคลนพันธุที่ให QTL  
ของเครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่มีความสัมพันธ กับลักษณะที่ทดสอบมากกวาหนึ่ง
ลักษณะ 

 
เครื่องหมาย 

โคลนพันธุ1 
เสนผานศูนยกลางลํา การแตกกอ ปริมาณเสนใย 

โมเลกุล R2(%)2 
อิทธิพล 

QTL 
R2(%)2 

อิทธิพล 
QTL 

 R2(%)2 
อิทธิพล 

QTL 
caac21 K 93-207 7.0 -0.149 8.2 1.491   
ccag7 K 93-207 8.5 0.163 4.7 -1.160   
ccag9 K 93-207 9.8 0.174 3.5 -1.011   
agtt10 MPT 97-1 6.7 -0.146 7.0 1.382   
caac14 MPT 97-1 4.7 -0.125 4.3 1.115   
ccaa22 MPT 97-1 7.2 -0.151 3.4 1.002   
ccaa18 K 93-207 11.8 0.190   3.8 -1.094 
cctg2 K 93-207 8.1 0.161   6.5 -1.413 
ctag10 K 93-207 11.2 0.186   7.5 -1.495 
ggat6 K 93-207 6.2 -0.141     4.8 1.222 
agtc4 MPT 97-1 8.0 -0.161   7.2 1.485 
catc5 MPT 97-1 3.5 -0.110   7.5 1.493 
cgtg20 MPT 97-1 6.5 -0.146   3.5 1.080 
ctat5 K 93-207 6.6 0.145 5.1 -1.200 11.2 -1.798 
gctt12 K 93-207 8.9 0.167 6.6 -1.357 3.5 -1.070 
ccag11 MPT 97-1 5.9 -0.137 3.9 -1.073 3.7 1.509 
caac9 MPT 97-1 4.0 -0.117 4.3 1.113 3.9 1.112 
catc4 MPT 97-1 4.3 -0.119 5.8 1.268 7.5 1.081 
catc30 MPT 97-1 7.6 -0.155 5.1 1.202 3.4 1.044 

 
หมายเหตุ  1 โคลนพันธุแม = K 93-207   โคลนพันธุพอ = MPT 97-1 (Saccharum  spontaneum) 
                               2 คาความแตกตางทางสถิติที่คา P <0.005  
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ทางลบกับขนาดลํา สําหรับเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจากโคลนพันธุพอพบวาทั้งสามโมเลกุล
เครื่องหมายจะมีอิทธิพลทางลบกับขนาดลําและมีอิทธิพลทางบวกกบัปริมาณเสนใย 
 
 จากผลการศึกษาแสดงใหเหน็คอนขางชัดเจนวาเครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่ถายทอด
จากโคลนพันธุแมสวนใหญจะมีอิทธิพลทางลบกับปริมาณเสนใยและการแตกกอและมีอิทธิพล
ทางบวกกบัขนาดลํา ขณะที่เครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจากโคลนพันธุพอจะมอิีทธิพลทางลบ
กับขนาดลําและมีอิทธิพลทางบวกกับการแตกกอและปริมาณเสนใย 
 
 5.4.1  เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่ถายทอดจาก  K 93-207 
 
 สําหรับเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดมาจาก K 93-207 พบวาเครือ่งหมาย
โมเลกุล ccac21 มีความสัมพันธกับลักษณะเสนผานศูนยกลางลําและการแตกกอโดยมีอิทธิพล 
QTL ทางลบกับเสนผานศูนยกลางลํา และมีอิทธิพล QTL ทางบวกกับการแตกกอ โดยมีคา R2 สูง
ปานกลาง ดังนั้นเครื่องหมายโมเลกุลนี้จะทําใหเสนผานศูนยกลางลําเพิ่มขึ้นและมกีารแตกกอลดลง 
สวนเครื่องหมายโมเลกุล ccaa18 มีอิทธิพล QTL ทางบวกกับเสนผานศูนยกลางลํา และมีอิทธิพล
ทางลบกับปริมาณเสนใย ซ่ึงในลักษณะปริมาณเสนใยมีคา R2 และอิทธิพล QTL ต่ํา ดังนั้น
เครื่องหมายโมเลกุลนี้นาจะมีผลกับเสนผานศูนยกลางลํามากกวาปริมาณเสนใย เครื่องหมาย
โมเลกุล ccag7 และ ccag9 มี อิทธิพล QTL ทางบวกกบัเสนผานศูนยกลางลําและมี อิทธิพล QTL 
ทางลบกับการแตกกอ โดยมคีา R2 คอนขางสูงในลักษณะเสนผานศนูยกลางลํา และต่ําในลักษณะ
การแตกกอ โดยเครื่องหมายโมเลกุลนี้จะเพิ่มเสนผานศนูยกลางลํา และลดการแตกกอ เครื่องหมาย
โมเลกุล cctg2 และ ctag10 มี อิทธิพล QTL ทางบวกกับเสนผานศูนยกลางลํา และทางลบกบั
ปริมาณเสนใย โดยมีคา R2 คอนขางสูงในทั้งสองลักษณะ ดังนั้นเครื่องหมายโมเลกลุทั้งสองจะเพิ่ม
เสนผานศูนยกลางลําและลดปริมาณเสนใยและสามารถอธิบายความแปรปรวนของทั้งสองลักษณะ
ไดสูงพรอมกนั เครื่องหมายโมเลกุล ggat6 มี อิทธิพล QTL ทางลบกับลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา
และทางบวกกบัปริมาณเสนใยซ่ึงเปนเครื่องหมายโมเลกลุเดียวที่ถายทอดจาก K 93-207 และมีผล
ในการลดเสนผานศูนยกลางลําและเพิ่มปรมิาณเสนใย 

 
 เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับทั้ง 3 ลักษณะและถายทอดมาจาก K 93-207 

คอื ctat5 และ gctt12 โดยเครื่องหมายโมเลกุล ctat5 เปนเครื่องหมายโมเลกุลที่มีคา R2 สูงที่สุดใน
ลักษณะปริมาณเสนใย และม ี อิทธิพล QTL ทางลบกับปริมาณเสนใยและทางบวกกับเสนผาน
ศูนยกลางลําและการแตกกอ ทําใหเครื่องหมายโมเลกลุนี้จะมีผลในการลดปริมาณเสนใยและเพิ่ม
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เสนผานศูนยกลางลํา รวมทั้งการแตกกอของออย สําหรับเครื่องหมายโมเลกุล gctt12 นั้นม ีอิทธิพล 
QTL ทางบวกกับเสนผานศนูยกลางลําและทางลบกับการแตกกอ รวมทั้งปริมาณเสนใย ทําให
เครื่องหมายโมเลกุลนี้มีผลในการเพิ่มเสนผานศูนยกลางลํา และลดการแตกกอรวมทั้งปริมาณเสน
ใย ผลการทดลองที่ไดสอดคลองกับงานทดลองของ Ming et al. (2002) ที่พบวา QTL ที่ถายทอด
จาก Saccharum  officinarum ที่อิทธิพล QTL มีคาเปนบวกในลักษณะที่สัมพนัธกับขนาดลาํคอื
น้ําหนกัลําและมีอิทธิพลทางลบกับลักษณะการแตกกอและปริมาณเสนใยพรอมกัน 

 
 5.4.2  เครื่องหมายโมเลกุล simplex ถายทอดจาก  MPT 97-1 
 
  เครื่องหมายโมเลกุล simplex  ที่ถายทอดมาจากโคลนพันธุ MPT 97-1 มี

จํานวน 11 เครื่องหมายโมเลกุล โดยพบวามีเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับทั้งลักษณะ
เสนผานศูนยกลางลําและปริมาณเสนใยพรอมกันคือเครื่องหมายโมเลกลุ agtc4, catc5 และ cgtg20 
โดยทั้ง 3 เครื่องหมายโมเลกุลมีอิทธิพล QTL ทางบวกกับปริมาณเสนใยและทางลบเสนผาน
ศูนยกลางลํา ดังนั้นทั้งสามเครื่องหมายโมเลกุลจะลดเสนผานศูนยกลางลํา และเพิม่ปริมาณเสนใย 
โดยเครื่องหมายโมเลกุล agtc4 มีคา R2 คอนขางสูงในทั้ง 2 ลักษณะ จงึสามารถอธิบายความ
แปรปรวนที่เกดิขึ้นในทั้ง 2 ลักษณะไดคอนขางสูง ขณะที่เครื่องหมายโมเลกุล catc5 สามารถ
อธิบายความแปรปรวนของเสนผานศูนยกลางลําไดดีกวาปริมาณเสนใย และเครื่องหมายโมเลกลุ 
cgtg20 สามารถอธิบายความแปรปรวนของปริมาณเสนใยไดดกีวาเสนผานศูนยกลางลํา สําหรับ
เครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจาก MPT 97-1 และมีความสัมพันธกับทั้งลักษณะเสนผานศูนยกลาง
ลําและการแตกกอ คือเครื่องหมายโมเลกุล agtt10, caac14, ccaa22 และ cttt13 ซ่ึงทั้ง 4 เครื่องหมาย
โมเลกุลมี อิทธิพล QTL ทางลบกับเสนผานศูนยกลางลํา และบวกกับการแตกกอ ดังนั้นเครื่องหมาย
โมเลกุลทั้งสี่จะมีอิทธิพลในการลดเสนผานศูนยกลางลํา และเพิ่มการแตกกอ โดยเครื่องหมาย
โมเลกุล agtt10 มีคา R2 ปานกลาง กับทั้งลักษณะเสนผานศูนยกลางลําและการแตกกอจึงสามารถ
อธิบายความแปรปรวนของทั้งสองลักษณะดังกลาวไดดกีวาเครื่องหมายโมเลกุล caac14 และ cttt13 
สําหรับเครื่องหมายโมเลกุล ccaa22 สามารถอธิบายความแปรวนของลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา
ไดด ีเนื่องจากมีคา R2 คอนขางสูง 

 
  เครื่องหมายโมเลกุล caac9, catc4, catc30 และ ccag11 เปนเครื่องหมายโมเลกุล

ที่ถายทอดมาจาก MPT 97-1 ทั้ง 4 เครื่องหมายโมเลกุล โดยพบ 3 เครื่องหมายโมเลกุลคือ caac9, 
catc4, และ catc30  มี อิทธิพล QTL ทางลบกับลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา และทางบวกกบั
ลักษณะปริมาณเสนใยและการแตกกอ ดังนั้นเครื่องหมายโมเลกุลทั้งสามจะมีอิทธิพลในการลดเสน
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ผานศูนยกลางลําและเพิ่มการแตกกอ และปริมาณเสนใยไปพรอมกัน โดยเครือ่งหมายโมเลกุล 
caac9 สามารถอธิบายความแปรปรวนทั้งสามลักษณะไดคอนขางต่ําเนื่องจากมีคา R2 คอนขางต่ําใน
ทั้ง 3 ลักษณะ ขณะที่เครื่องหมายโมเลกุล catc4 สามารถอธิบายความแปรปรวนในลักษณะปริมาณ
เสนใยไดดกีวาเสนผานศูนยกลางลํา และการแตกกอ สําหรับเครื่องหมายโมเลกุล catc30 สามารถ
อธิบายลักษณะเสนผานศูนยกลางลําไดดีกวาปริมาณเสนใย และการแตกกอ เครื่องหมายโมเลกุล 
ccag11 มี อิทธิพล QTL ทางลบกับทั้งเสนผานศูนยกลางลํา และการแตกกอและทางบวกกับปริมาณ
เสนใย ดังนัน้เครื่องหมายโมเลกุลนี้จะมอิีทธิพลในการเพิ่มปริมาณเสนใย ขณะที่จะมีอิทธิพลใน
การลดเสนผานศูนยกลางลํา และการแตกกอ โดยเครื่องหมายโมเลกุลนี้สามารถอธิบายความ
แปรปรวนของทั้ง 3 ลักษณะไดคอนขางต่าํเนื่องจากมีคา R2 คอนขางต่าํ 

 
 ในการพจิารณาเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธ กับลักษณะที่ทดสอบมากกวา 1 

ลักษณะในการคัดเลือกพันธุออยพบวา เครื่องหมายโมเลกุลทั้งหมดจะแสดงผลตอลักษณะที่
ทดสอบ คลายกับผลการวิเคราะหคาสหสัมพันธระหวางลักษณะที่ทาํการทดสอบ (ตารางที่ 2) ถา
เครื่องหมายโมเลกุลใดมีผลทั้งลักษณะเสนผานศูนยกลางลําและการแตกกอ พบวาคา อิทธิพล QTL 
จะเปนบวกในลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา และแสดงผลเปนลบในลักษณะการแตกกอ เชน
เครื่องหมายโมเลกุล ccag7, ccag9, ctat5 และ gctt12 เปนตน และเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงผล
ของ อิทธิพล QTL ตอการแตกกอ จะแสดงผลทางลบกับเสนผานศูนยกลางลําเชน caac14, ccaa22 
และ cttt13 สําหรับเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงผลของอิทธิพล QTL ตอปริมาณเสนใยเปนบวก กจ็ะ
มีผลของ อิทธิพล QTL ของลักษณะเสนผานศูนยกลางลําเปนลบเชน agtc4, catc5 และ cgtg20  

 
 สําหรับเครื่องหมายโมเลกุลที่มีผลตอทั้งสามลักษณะ จะมีการตอบสนองเชนเดยีวกับ

คาสหสัมพันธระหวางลกัษณะที่ทําการทดสอบ เชนเครื่องหมายโมเลกุล ctat5, และ gctt12 ที่มีคา
อิทธิพล QTL ของลักษณะการแตกกอและเสนผานศูนยกลางลําเปนลบ และมีคา อิทธิพล QTL เปน
บวกในลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา สวนเครื่องหมายโมเลกุล caac9, catc4 และ catc30 มีคา 
อิทธิพล QTL ของคาปริมาณเสนใยและการแตกกอเปนบวก แตจะมีคาอิทธิพล QTL ของเสนผาน
ศูนยกลางลําเปนลบ และมีเครื่องหมายโมเลกุล ccag11 ซ่ึงมีความสัมพันธที่แตกตางกันคือมี 
อิทธิพล QTL ของลักษณะเสนผานศูนยกลางลําและการแตกกอเปนลบ แตมีอิทธิพล QTL ของ
ลักษณะปริมาณเสนใยเปนบวก แตมีคา R2 ของทั้งสามลักษณะต่ําจงึอธิบายความแปรปรวนไดนอย 
ซ่ึงผลที่ไดนั้นสอดคลองกับงานทดลองของ Ming et al. (2001) ที่ทดสอบ QTL ในลักษณะความ
หวานของออยซ่ึงพบวา QTL ที่มีความสัมพันธกับความหวานจะมีความสัมพันธกบัลักษณะอื่นๆ
ดวย เชนมีสหสัมพันธทางบวกกับคาโพล น้ําหนกัลํา และมีสหสัมพันธทางลบกับปริมาณ เถา (ash 
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content) นอกจากนี ้ Ming et al. (2002) พบวา QTL ที่ถายทอดจาก Saccharum  spontaneum มี
อิทธิพล QTL เปนลบในลกัษณะที่สัมพนัธกับขนาดลาํคือน้ําหนักลํา และมีความอทิธิพลทางบวก
กับลักษณะการแตกกอและปริมาณเสนใย 

 
 5.5  เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่ใชในการคัดเลือกพนัธุ 

 
 เมื่อพิจารณาลกัษณะเครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่มีความสัมพันธกับ 3 ลักษณะที่
ทําการทดสอบแคลักษณะเดียว พบวา เครื่องหมายโมเลกุล simplex เหลานี้มคีา R2 และอิทธิพลของ
เครื่องหมายโมเลกุลคอนขางต่ํา ซ่ึงเครื่องหมายโมเลกุลที่สามารถใชคัดเลือกพันธุไดในลักษณะเสน
ผานศูนยกลางลําและมีคา R2 คอนขางสูงไดแกเครื่องหมายโมเลกุล ccta5, cgtt25 และ cctg21 โดยมี
คา R2 เทากับ 7.2, 8.1 และ 6.3 เปอรเซ็นตตามลําดับ  
 
 สําหรับเครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่มีความสัมพันธกับลักษณะทีท่ําการทดสอบ
มากกวาหนึ่งลักษณะพบวาเครื่องหมายโมเลกุลเหลานี้สวนใหญจะมีคา R2 และ อิทธิพลของ
เครื่องหมายโมเลกุล สูงกวาเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกบัลักษณะเดยีว ซ่ึงการใช
เครื่องหมายโมเลกุลเหลานีน้าจะมีประสิทธิภาพมากกวา  
 
 เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทดสอบมากกวาหนึ่ง
ลักษณะ และสามารถใชคัดเลือกลักษณะที่ตองการไดเชนเครื่องหมายโมเลกุล ccag9 และ ccag8 ซ่ึง
มีความสัมพันธกับเสนผานศูนยกลางลําและการแตกกอ มีคา R2 คอนขางสูง และมีอิทธิพลทางบวก
กับเสนผานศนูยกลางลําแตมีอิทธิพลทางลบกับลักษณะการแตกกอ เครื่องหมายโมเลกุล ccaa18 มี
คา R2 สูง (11.8 เปอรเซ็นต) และมีอิทธิพลทางบวกตอลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา แตมีคา R2 และ
อิทธิพลของเครื่องหมายโมเลกุลต่ําตอลักษณะปริมาณเสนใย จึงสามารถใชคัดเลือกลักษณะเสน
ผานศูนยกลางลําไดโดยมีผลในการลดปริมาณเสนใยเล็กนอย เมือ่เปรียบเทียบกับเครื่องหมาย
โมเลกุล ctag10 ซ่ึงมีคา R2 สูง (11.8 เปอรเซ็นต) และมีอิทธิพลทางบวกตอทั้งลักษณะเสนผาน
ศูนยกลางลําและปริมาณเสนใย ซ่ึงเมื่อใชคัดเลือกพันธุจะทําใหไดลักษณะลําใหญแตมีปริมาณไฟ
เบอรลดลงมาก ขณะที่เครื่องหมายโมเลกลุ ctac5 เปนเครื่องหมายโมเลกุลที่มีคา R2 คอนขางสูง (7.5 
เปอรเซ็นต) และมีอิทธิพลทางบวกตอลักษณะปริมาณเสนใย และมีคา R2 และอิทธิพลของ
เครื่องหมายโมเลกุล ในลกัษณะเสนผานศูนยกลางลําต่ํา จึงสามารถใชคัดเลือกปริมาณเสนใยได
โดยที่เสนผานศูนยกลางลําลดลงไมมากนกั 
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 สําหรับเครื่องหมายโมเลกุล gctt12 ซ่ึงมีคา R2 และอทิธิพลทางบวกของเครื่องหมาย
โมเลกุลสูงในลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา โดยมีคา R2 และมีอิทธิพลทางลบปานกลางในลักษณะ
การแตกกอ รวมทั้งมีคา R2 และอิทธิพลทางลบกับปริมาณเสนใยต่ํา ดงันั้นเครื่องหมายโมเลกุลนี้จงึ
ใชคัดเลือกพันธุโดยเพิ่มขนาดเสนผานศูนยกลางลําและลดปริมาณเสนใยไมมากนัก แตจะลดการ
แตกกอ ขณะที่เครื่องหมายโมเลกุล catc4 ซ่ึงมีคา R2 และอิทธิพลทางลบกับเสนผานศูนยกลางลําต่ํา 
ขณะที่มีคา R2 และอิทธิพลของเครื่องหมายโมเลกุลทางบวกปานกลางกับการแตกกอ และปริมาณ
เสนใยจึงสามารถเพิ่มปริมาณเสนใยและการแตกกอและมีผลในการลดขนาดลําไมมากนัก 
 
 สําหรับใชเครื่องหมายโมเลกุลมากกวาหนึ่งเครื่องหมายโมเลกุลในการคัดเลือกมี
ความจําเปนตองศึกษาผลกระทบ (interaction) ระหวางเครื่องหมายโมเลกุล ซ่ึงอาจจะสงเสริมกนั
หรือยับยั้งกันก็ได  
 
6.  ความสัมพนัธของเครื่องหมายโมเลกุล duplex กับลักษณะที่ทดสอบ 

 
6.1 เครื่องหมายโมเลกุล duplex ที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบหนึ่งลักษณะ 
 
เมื่อทดสอบความสัมพันธของเครื่องหมายโมเลกลุ duplex จํานวน 87 เครื่องหมายโมเลกุล

กับลักษณะทีท่ําการทดสอบโดยใช simple linear regression ที่ระดับคา P<0.005 พบเครื่องหมาย
โมเลกุล duplex ที่มีความสัมพันธกับลักษณะทีก่ารทดสอบ ลักษณะเดียวจํานวน 5 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยเปนเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกบัเสนผานศูนยกลางจํานวน 4 เครื่องหมาย
โมเลกุลคือ ccag21, cgtt24, cttt28 และ ttgg28 โดยมีคา R2 เทากับ 5.4, 4.4, 4.3 และ 4.4 เปอรเซ็นต
ตามลําดับ และเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับการแตกกอจาํนวน 1 เครื่องหมายโมเลกุล 
คือเครื่องหมายโมเลกุล cctg11 โดยมีคา R2 เทากับ 6.1 เปอรเซ็นต ซ่ึงมีเครื่องหมายโมเลกุล duplex 
ที่มีความสัมพนัธกับลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา และมีอิทธิพลทางลบคือ ccag21, cgtt24 และ 
ttgg28 สวนเครื่องหมายโมเลกุล cttt28 มอิีทธิพลทางบวกกับลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา สําหรับ
เครื่องหมายโมเลกุล duplex ที่มีความสัมพันธกับลักษณะการแตกกอลักษณะเดยีวคือ cctg11 โดยมี
อิทธิพลทางบวกตอลักษณะดังกลาว (ตารางที่ 10) 

 
6.2  เครื่องหมายโมเลกุล duplex ที่มคีวามสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบมากกวา 

หนึ่งลักษณะ โดยพบ 12 เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบมากกวา
หนึ่งลักษณะ โดยคา R2 ของลักษณะเสนผานศูนยกลางลํามีคาระหวาง 4.3 เปอรเซ็นต (cttt28) ถึง 
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33.5 เปอรเซ็นต (ccaa23) ซ่ึงหมายความวาเครื่องหมายโมเลกุล ccaa23 สามารถอธิบายความ
แปรปรวนของลักษณะเสนผานศูนยกลางลําไดสูงถึง 32.9 เปอรเซ็นต คาอิทธิพล QTL มีคาระหวาง 
-0.442 (ccaa23) ถึง 0.163 (cttt28) (ตารางที่ 11) 

 
ตารางที่ 10  ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได (R2)  และ อิทธิพล QTL ของเครื่องหมาย 

      โมเลกุล duplex ที่มีความสัมพันธกับเสนผานศูนยกลางลําและการแตกกอ 
 

Marker R2 (%) อิทธิพล QTL 
เสนผานศูนยกลางลํา 
ccag21 5.4 -0.156 
cgtt24 4.4 -0.141 
cttt28 4.3 0.163 
ttgg28 4.4 -0.141 
การแตกกอ 
cctg11 6.1 1.748 

 
หมายเหตุ  1 มีคาแตกตางทางสถิติที่คา P<0.005  

 
คา R2 ของลักษณะการแตกกอมีคาระหวาง 4.4 เปอรเซ็นต (cttt11) ถึง 12.1 เปอรเซ็นต 

(ccaa10) ทําใหเครื่องหมายโมเลกุล ccaa10 สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะการแตกกอ
ได 12.1 เปอรเซ็นตของความแปรปรวนทั้งหมด คาอทิธิพล QTL มีคาระหวาง 1.372 (cttt11) ถึง 
2.360 (ccaa10) สําหรับคา R2 ของปริมาณเสนใยมีคาระหวาง 4.5 เปอรเซ็นต (caat20) ถึง 19.7 
เปอรเซ็นต (ccaa23) แสดงวาเครื่องหมายโมเลกุล ccaa23 สามารถอธิบายความแปรปรวนเนื่องจาก
ปริมาณเสนใยได 19.7 เปอรเซ็นต คา อิทธิพล QTL มีคาระหวาง 1.440 (caat20) ถึง 3.307 (ccaa23) 

 
ในจํานวน 12 เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกบัลักษณะมากกวา 1 ลักษณะ มี

เครื่องหมายโมเลกุล duplex จํานวน 7 เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธทั้ง 3 ลักษณะที่ทําการ
ทดสอบ ไดแก agaa6, acta8, actc31, ccaa10, ccaa23, ccag19 และ ctat30 ซ่ึงเครื่องหมายโมเลกุลทั้ง
7 เครื่องหมายโมเลกุลมีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบในทิศทางเดียวกนัคือ มีอิทธิพล 
QTL ทางลบกับเสนผานศนูยกลางลํา และมีอิทธิพล QTL ทางบวกกับการแตกกอและปริมาณเสน
ใย แสดงวาถาปรากฏแถบเครื่องหมายโมเลกุล duplex เหลานี้จะสงผลใหออยมีเสนผานศูนยกลาง
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ลําเล็กลงแตมีปริมาณเสนใยและการแตกกอเพิ่มขึ้น สําหรับ 5 เครื่องหมายโมเลกุลที่เหลือคือ 
caat20, catc24, ccta16, cgtt11 และ cttt22  มีความสัมพันธกับ 2 ลักษณะซึ่งมีอิทธิพล QTL ใน
ทิศทางเดียวกบัเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับทั้ง 3 ลักษณะ  

 
ตารางที่ 11  ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได (R2) และ อิทธิพล QTL ของเครื่องหมาย 

      โมเลกุล duplex ที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบมากกวาหนึ่งลักษณะ 
 

Marker R2 (%)1 อิทธิพลQTL R2 (%)1 อิทธิพลQTL R2 (%)1 อิทธิพล QTL 
 เสนผานศูนยกลางลํา  การแตกกอ  ปริมาณเสนใย 
agaa6 11.7 -0.270    6.5 1.910    5.8 1.891 
acta8 32.9 -0.425  11.1 2.333  15.4 2.847 
caat20      7.6 1.754    4.5 1.440 
catc24 11.2 -0.260       5.9 1.875 
catc31 11.2 -0.260    5.4 1.523  11.2 2.229 
ccaa10 27.4 -0.378  12.1 2.360  12.3 2.480 
ccaa23 33.5 -0.442    9.4 2.224  19.7 3.307 
ccta16  9.6 -0.235       6.2 1.848 
ccag19 18.7 -0.309    9.2 2.050    5.9 1.741 
cgtt11 8.8 -0.202    4.4 1.372    
ctat30 26.1 -0.374    6.1 1.746  16.0 2.856 
cttt22   4.4 -0.159     12.4 2.495 

 
หมายเหตุ  1 มีคาแตกตางทางสถิติที่คา P<0.005  

 
 เครื่องหมายโมเลกุล ccaa23, acta8, ccaa10 และctat 30 เปนเครื่องหมายโมเลกุลที่มีคา R2 
และ อิทธิพล QTL สูงกับลักษณะที่ทําการทดสอบทั้ง 3 ลักษณะ จึงนาจะเปนเครื่องหมายโมเลกลุ
แบบ duplex ที่เหมาะสมกับการคัดเลือกพันธุออยไดดี สําหรับเครือ่งหมายโมเลกุล acta8 และ 
ccaa10 มีคา R2 และอิทธิพล QTL สูงกวาเครื่องหมายโมเลกุล ccaa23 ในลักษณะการแตกกอ แตมี
คาต่ํากวาในลกัษณะปริมาณเสนใย ทําใหทั้ง 2 โมเลกุลเครื่องหมายนีอ้ธิบายลักษณะการแตกกอได
ดีกวา ขณะทีเ่ครื่องหมายโมเลกุล ctat30 ถึงแมจะอธิบายลักษณะเสนผานศูนยกลางลําไดต่ํากวา
เครื่องหมายโมเลกุล acta8 และ ccaa10 แตสามารถอธิบายลักษณะปรมิาณเสนใยไดดีกวา 
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7.  ความสัมพนัธของเครื่องหมายโมเลกุล triplex กับลักษณะที่ทดสอบ 
 
เมื่อทดสอบเครื่องหมายโมเลกุลที่มีการกระจายตัวในอัตราสวน 13:1 (ปรากฏ:ไมปรากฏ

แถบดีเอ็นเอ) หรือเครื่องหมายโมเลกุล triplex ที่มีความสัมพันธกับลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา 
การแตกกอ และปริมาณเสนใย พบวามีเครื่องหมายโมเลกุล triplex จํานวน 2 และ 3 เครื่องหมาย
โมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะขนาดลําและปริมาณเสนใยตามลาํดับ โดยไมพบเครื่องหมาย 
 
ตารางที่ 12  ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได (R2) และ อิทธิพล QTL ของเครื่องหมาย 

      โมเลกุล triplex ที่มีความสัมพันธกับขนาดลําและปรมิาณเสนใย 
 

Marker R2 (%) อิทธิพล QTL 
เสนผานศูนยกลางลํา 
cctg15 10.0 -0.329 
gcta6  5.9 -0.235 
ปริมาณเสนใย 
caac1  6.1  1.748 
ccta8  4.9  2.725 
ccta9  4.1  1.779 

 
หมายเหตุ  1 มีคาแตกตางทางสถิติที่คา P<0.005  
โมเลกุล triplex ที่มีความสัมพันธกับขนาดลําที่ระดับความแตกตางทางสถิติที่คา p<0.005 (ตารางที่ 
12) นอกจากนี้ยังมีเครื่องหมายโมเลกุล triplex จํานวน 6 เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกบั
ลักษณะที่ทําการทดสอบมากกวาหนึ่งลักษณะที่ระดับความแตกตางทางสถิติที่คา p<0.005 (ตารางที่ 
13) 

 
เครื่องหมายโมเลกุล cctg15 และ gcta6 มีความสัมพันธ กับเสนผานศูนยกลางลําโดยมีคา 

R2 เทากับ 10.0 และ 5.9 เปอรเซ็นตตามลําดับ และเครื่องหมายโมเลกลุทั้งสองมีอิทธิพลของ QTL 
เปนลบแสดงวาเครื่องหมายโมเลกุลทั้งสองมีอิทธิพลในการลดขนาดเสนผานศูนยกลางลํา  
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เครื่องหมายโมเลกุล caac1, ccta8 และ ccta9 มีความสัมพันธกับปริมาณเสนใยโดยมคีา R2 
เทากับ 6.1, 4.9, 4.1 เปอรเซ็นตตามลําดับ โดยเครื่องหมายโมเลกุลทั้ง 3 มีอิทธิพลของ QTL เปน
บวกแสดงวาเครื่องหมายโมเลกุลทั้ง 3 มีอิทธิพลในการเพิ่มปริมาณไฟเบอร  

 
ตารางที่ 13  ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได (R2) และ อิทธิพล QTL ของเครื่องหมาย 

      โมเลกุล triplex ที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบมากกวาหนึ่งลักษณะ 
 

Marker R2 (%)1 อิทธิพล QTL R2 (%)1 อิทธิพล QTL R2 (%)1 อิทธิพล QTL 
 เสนผานศูนยกลางลํา การแตกกอ ปริมาณเสนใย 

agag1   6.6 -0.361     4.4 2.929 
cctg1   4.4 -0.201   12.2 3.103 
agtc9   4.0 -0.203     4.5 2.063 
acta14 18.9 -0.376 10.8 2.648   9.9 2.676 
agag14 31.7 -0.509 13.0 3.069 11.4 2.955 
cttt18 50.3 -0.608 22.6 3.861 20.9 3.823 

 
หมายเหตุ  1 มีคาแตกตางทางสถิติที่คา P<0.005  

 
สําหรับเครื่องหมายโมเลกุล triplex ที่มีความสัมพันธกบัลักษณะที่ทําการทดสอบมากกวา

หนึ่งลักษณะจาํนวน 6 เครื่องหมายโมเลกุล (ตารางที่ 13) มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 3 
เครื่องหมายโมเลกุลคือagag1, cctg1 และ agtc9 มีความสัมพันธกับลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา
และปริมาณเสนใยที่ระดับความแตกตางทางสถิติที่คา p<0.005 โดยมีคา R2 เทากับ 6.6, 4.4 และ 4.0 
เปอรเซ็นต สําหรับลักษณะขนาดลํา และ 4.4, 12.2 และ 4.5 เปอรเซ็นตตามลําดับ สําหรับลักษณะ
ปริมาณเสนใย สําหรับอิทธิพลของ QTL มีคาเปนลบในลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา และมีคาเปน
บวกในลักษณะปริมาณเสนใย แสดงวาเครือ่งหมายโมเลกุลทั้งสามมีอิทธิพลในการลดขนาดลําและ
เพิ่มปริมาณเสนใยพรอมกัน 
 

สําหรับเครื่องหมายโมเลกุล triplex ที่มีความสัมพนัธกับทั้งสามลักษณะที่ระดบัความ
แตกตางทางสถิติที่คา p<0.005 มีจํานวน 3 เครื่องหมายโมเลกุล ไดแก acta14, agag14 และ cttt18 
โดยมีคา R2 เทากับ 18.9, 31.7 และ 50.3 เปอรเซ็นต สําหรับลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา และมีคา
เทากับ 10.8, 13.0 และ 22.6 เปอรเซ็นต สําหรับลักษณะการแตกกอ และมีคาเทากบั 9.9, 11.4 ละ 
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20.9 เปอรเซ็นตตามลําดับ สําหรับลักษณะปริมาณเสนใย โดยเครื่องหมายโมเลกุลทั้งสามมีอิทธิพล
ของ QTL มีคาเปนลบในลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา และมีคาเปนบวกในลักษณะการแตกกอและ
ปริมาณเสนใย แสดงวาเครือ่งหมายโมเลกุลทั้งสามมีอิทธิพลในการลดขนาดลํา เพิ่มการแตกกอ
และปริมาณเสนใยพรอมกัน 
 
8.  การศึกษาอิทธิพลของกลุมเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีความสัมพันธกับลักษณะที่ทดสอบ 
 
 การศึกษากลุมเครื่องหมายโมเลกุล simplex, duplex และ triplex ทีมีความสัมพนัธกับ
ลักษณะที่ทดสอบโดยการวเิคราะห multiple regression เพื่อเลือก model ที่มีคา R2 สูงที่สุด (ตาราง
ที่ 14) พบวาเครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่มีความสัมพันธลักษณะเสนผานศูนยกลางลําจํานวน 59 
เครื่องหมายโมเลกุล มีกลุมเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 22 เครื่องหมายโมเลกุลที่ใหคา R2 สูงที่สุด
เทากับ 60.2 เปอรเซ็นต โดยมีคาเฉลี่ยเทากับ 2.73 เปอรเซ็นตตอเครื่องหมายโมเลกลุ ซ่ึงงานทดลอง
ของ Ming et al. (2002) ที่ศึกษาในลักษณะที่สัมพนัธกับเสนผานศนูยกลางลํา คือลักษณะน้ําหนัก
ลําพบวา เมื่อวิเคราะหโมเดลที่ประกอบดวย 10 QTL จากคูผสม Green German x IND 81-146 
พบวามีคา R2 เทากับ 62.7 เปอรเซ็นต และในคูผสม PIN 84-1 x Muntok Java มีคา R2 เทากับ 71.6 
เปอรเซ็นต จาก 24 QTL ซ่ึงพบวางานทดลองนี้มีคา R2 เฉลี่ยตอ QTL สูงกวา และเมื่อวเิคราะห 
multiple regression ของเครื่องหมายโมเลกุล duplex ที่มีความสัมพันธกับขนาดลําจํานวน 15 
เครื่องหมายโมเลกุล มีกลุมเครื่องหมายโมเลกุล duplex จํานวน 9 เครื่องหมายโมเลกุลที่ใหคา R2 
สูงที่สุดเทากับ 51.0 เปอรเซ็นต โดยมีคาเฉลี่ยเทากับ 5.66 เปอรเซ็นตตอเครื่องหมายโมเลกุล 
สําหรับเครื่องหมายโมเลกุลแบบ triplex จํานวน 8 เครื่องหมายโมเลกุล ที่มีความสัมพันธกับ
ลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา พบวามีกลุมเครื่องหมายโมเลกุล triplex จํานวน 3 เครื่องหมาย
โมเลกุลที่มีคา R2 สูงที่สุดเทากับ 55.2 เปอรเซ็นต โดยมีคาเฉลี่ยเทากับ 18.4 เปอรเซ็นต ตอ
เครื่องหมายโมเลกุล 
 

การวิเคราะห multiple regression เพื่อเลือก model ที่มีคา R2 สูงที่สุดในกลุมเครื่องหมาย
โมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะการแตกกอพบวา เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่มี
ความสัมพันธกับการแตกกอจํานวน 33 เครื่องหมายโมเลกุล มีกลุมเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 14 
เครื่องหมายโมเลกุลที่ใหคา R2 สูงที่สุดเทากับ 34.4 เปอรเซ็นต โดยมีคาเฉลี่ยเทากับ 2.45 
เปอรเซ็นตตอเครื่องหมายโมเลกุล ซ่ึงจากงานทดลองของ Ming et al. (2002) พบวา จํานวน QTL ที่
มีความสัมพันธกับลักษณะการแตกกอมจีํานวนนอยโดยพบวาคูผสม Green German x IND 81-146 
มี 2 QTL ที่สามารถอธิบายลักษณะการแตกกอรวมมีคา R2 เทากับ 13.9 เปอรเซ็นต และในคูผสม 
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ตารางที่ 14  ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได (R2) และจํานวนเครื่องหมายโมเลกุลใน  
      model ของการวิเคราะห multiple regression ของเครื่องหมายโมเลกุล simplex,  
      duplex และ triplex ที่มีความสัมพันธกบัลักษณะที่ทําการทดสอบ 

 
ลักษณะ เครื่องหมายโมเลกุล 
 Simplex duplex triplex 
เสนผานศูนยกลางลํา    
R2(%) 60.2 51.0 55.2 
จํานวนเครื่องหมายโมเลกุล 22 9 3 
เฉลี่ย 2.73 5.66 18.4 
การแตกกอ    
R2(%) 34.4 21.8 23.9 
จํานวนเครื่องหมายโมเลกุล 14 4 3 
เฉลี่ย 2.45 5.45 7.96 
ปริมาณเสนใย    
R2(%) 39.2 33.0 35.3 
จํานวนเครื่องหมายโมเลกุล 14 4 4 
เฉลี่ย 2.8 8.25 8.82 
 
PIN 84-1 x Muntok Java พบแคหนึ่ง QTL ที่มีความสัมพันธกับการแตกกอและมีคา R2 เทากับ 6.1 
เปอรเซ็นต ในกลุมเครื่องหมายโมเลกุล duplex ที่มีความสัมพันธกับการแตกกอจํานวน 11 
เครื่องหมายโมเลกุล พบวามีกลุมเครื่องหมายโมเลกุล duplex จํานวน 4 เครื่องหมายโมเลกุลที่ใหคา 
R2 สูงที่สุดเทากับ 21.8 เปอรเซ็นตโดยมคีาเฉลี่ยเทากับ 5.45 เปอรเซ็นตตอเครื่องหมายโมเลกุล 
สําหรับกลุมเครื่องหมายโมเลกุล triplex ที่มีความสัมพันธกับการแตกกอจํานวน 3 เครื่องหมาย
โมเลกุล พบวาทั้ง 3 เครื่องหมายโมเลกุลมีคา R2 สูงที่สุดเทากับ 23.9 เปอรเซ็นตโดยมีคาเฉลี่ย
เทากับ 7.96 เปอรเซ็นตตอเครื่องหมายโมเลกุล 
 
 การวิเคราะห multiple regression เพื่อเลือก model ที่มีคา R2 สูงที่สุดในกลุมเครื่องหมาย
โมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะปริมาณเสนใยพบวา เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่มี
ความสัมพันธกับการแตกกอจํานวน 32 เครื่องหมายโมเลกุล มีกลุมเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 14 
เครื่องหมายโมเลกุลที่ใหคา R2 สูงที่สุดเทากับ 39.2. เปอรเซ็นต โดยมคีาเฉลี่ยเทากับ 2.8 เปอรเซ็นต 
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ตอเครื่องหมายโมเลกุล ขณะที่ Ming et al. (2002) พบ 19 QTL จากคูผสม Green German x IND 
81-146 ที่สามารถอธิบายลักษณะปริมาณเสนใยมีคา R2 เทากับ 60.6 เปอรเซ็นต และในคูผสม PIN 
84-1 x Muntok Java พบหนึ่ง QTL ที่มีความสัมพันธกับปริมาณเสนใยและมีคา R2 เทากับ 7.0 
เปอรเซ็นต ในกลุมเครื่องหมายโมเลกุล duplex ที่มีความสัมพันธกบัปริมาณเสนใยจํานวน 11 
เครื่องหมายโมเลกุล พบวามีเครื่องหมายโมเลกุล duplex จํานวน 4 เครื่องหมายโมเลกุลที่ใหคา R2 
สูงที่สุดเทากับ 33.0 เปอรเซ็นตโดยมีคาเฉลี่ยเทากับ 8.25 เปอรเซ็นต สําหรับกลุมเครื่องหมาย
โมเลกุล triplex ที่มีความสัมพันธกับการแตกกอจํานวน 8 เครื่องหมายโมเลกุล พบวามี 4 
เครื่องหมายโมเลกุลมีคา R2 สูงที่สุดเทากับ 35.3 เปอรเซ็นตโดยมีคาเฉลี่ยเทากับ 8.82 เปอรเซ็นตตอ
เครื่องหมายโมเลกุล 
 
9.  การเปรียบเทียบ Dose ของเครื่องหมายโมเลกุลท่ีมีความสัมพันธกับลักษณะที่ทดสอบ 
 
 เนื่องจากออยเปนพืชที่มีชุดโครโมโซมหลายชุด (polyploid) ดังนัน้ระดับ dosage ของยีน
หรือเครื่องหมายโมเลกุลจึงมผีลกับการแสดงออกของลักษณะที่ทําการทดสอบ โดยเฉพาะลักษณะ
ปริมาณที่ควบคุมดวยยีนหลายตําแหนง ซ่ึงแตละยีนมผีลไมมากนัก เมื่อพิจารณา dose ของยนี 
พบวาลักษณะที่ทําการทดสอบทั้ง 3 ลักษณะ คา R2 สูงสุดจะเพิ่มขึน้เมื่อ marker dose เพิ่มขึ้นทั้ง 3 
ลักษณะ (ตารางที่ 15) โดยพบวาคา R2 สูงสุดเพิ่มขึ้นจากเครื่องหมายโมเลกุล simplex เทากับ 11.2 
เปอรเซ็นต duplex เทากับ 33.5 เปอรเซ็นต และสูงที่สุดในเครื่องหมายโมเลกุล triplex ซ่ึงเทากับ 
50.30 เปอรเซ็นต สําหรับคาเฉลี่ยตอหนึง่เครื่องหมายโมเลกุลมีคาเทากับ 6.41 เปอรเซ็นต ใน
โมเลกุลเครื่องหมาย simplex เทากับ 10.70 เปอรเซ็นตในโมเลกุลเครื่องหมาย duplex และเทากับ 
14.63 เปอรเซ็นตในโมเลกุลเครื่องหมาย triplex สําหรับคาอิทธิพล QTL มีคาเพิ่มขึ้นเชนเดยีวกนั
โดยเพิ่มขึ้นทั้งคาลบและคาบวก แสดงวาเมื่อระดับ dose ของเครื่องหมายโมเลกุลเพิ่มขึ้นจะสงผล
ใหเครื่องหมายโมเลกุลแตละเครื่องหมาย มีผลตอการเพิ่มขึ้นและลดลงของลักษณะเสนผาน
ศูนยกลางลํา และเมื่อพิจารณาการวเิคราะห multiple regression  (ตารางที่ 14) พบแนวโนม
เชนเดยีวกันวาเมื่อ dose ของเครื่องหมายโมเลกุลเพิ่ม จะมีผลทําใหคาเฉลี่ยและผลรวมของคา R2 
ในกลุมที่ใหคาสูงที่สุดในลักษณะเสนผานศูนยกลางลําเพิ่มขึ้นเชนเดยีวกัน 
 
 สําหรับลักษณะการแตกกอ คา R2 สูงสุดเพิ่มขึ้นจากเครือ่งหมายโมเลกุล simplex ซ่ึงเทากับ 
8.2 เปอรเซ็นต duplex เทากับ 12.1 เปอรเซ็นต และสงูที่สุดในเครื่องหมายโมเลกลุ triplex เทากับ 
22.60 เปอรเซ็นต สําหรับคาเฉลี่ยตอหนึง่เครื่องหมายโมเลกุลมีคาเทากับ 4.76 เปอรเซ็นต ใน
โมเลกุลเครื่องหมาย simplex เทากับ 7.98 เปอรเซ็นตในโมเลกุลเครื่องหมาย duplex และเทากับ 
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ตารางที่ 15  ระดับความแปรปรวนที่สามารถอธิบายได (R2) และ อิทธิพล QTL ของเครื่องหมาย 
      โมเลกุล simplex, duplex และ triplex ของลักษณะที่ทาํการทดสอบทั้ง 3 ลักษณะ 

 

ลักษณะ 
 ชนิดของเครื่องหมายโมเลกุล 
 Simplex Duplex Triplex 
 ต่ําสุด สูงสุด ต่ําสุด สูงสุด ต่ําสุด สูงสุด 

เสนผานศูนยกลางลํา 
R2(%) 3.30 11.20 4.30 33.50 4.30 50.30 
เฉลี่ย R2(%) 6.41 10.70 14.63 
อิทธิพล QTL -0.161 0.186 -0.440 0.163 -0.608 0.43 

การแตกกอ 
R2(%) 3.50 8.20 4.40 12.10 10.80 22.60 
เฉลี่ย R2(%) 4.76 7.98 15.47 
อิทธิพล QTL -1.357 1.491 1.372 2.36 2.678 3.816 

ปริมาณเสนใย 
R2(%) 3.40 11.20 4.50 19.70 4.10 20.9 
เฉลี่ย R2(%) 5.42 9.57 7.79 
อิทธิพล QTL -1.798 1.493 1.741 3.307 1.779 3.823 

 
15.47 เปอรเซ็นตในโมเลกุลเครื่องหมาย triplex สําหรับคา อิทธิพล QTL มีคาเพิ่มขึ้นเชนเดยีวกัน
โดยเพิ่มขึ้นทั้งคาลบและคาบวก แสดงวาเมื่อระดับ dose ของเครื่องหมายโมเลกุลเพิ่มขึ้นจะสงผล
ใหเครื่องหมายโมเลกุลแตละเครื่องหมายโมเลกุลมีผลตอการเพิ่มขึ้นและลดลงของลักษณะการแตก
กอ และเมื่อพจิารณาการวิเคราะห multiple regression ของลักษณะการแตกกอ (ตารางที่ 14) พบ
แนวโนมเชนเดียวกันวาเมื่อ dose ของเครื่องหมายโมเลกุลเพิ่ม จะมีผลทําใหคาเฉลี่ยและผลรวม
ของคา R2 ในกลุมที่ใหคาสงูที่สุดในลักษณะการแตกกอเพิ่มขึ้นเชนเดียวกัน 
 

ลักษณะปริมาณเสนใยมีการเพิ่มขึ้นของ คา R2 สูงสุด โดยเพิ่มขึน้จากเครื่องหมายโมเลกุล 
simplex ซ่ึงเทากับ 11.20 เปอรเซ็นต duplex เทากับ 19.70 เปอรเซ็นต และเครื่องหมายโมเลกลุ 
triplex มีคาสูงที่สุดเทากับ 21.30 เปอรเซ็นต สําหรับคาเฉลี่ยแตตอหนึ่งเครื่องหมายโมเลกุลมีคา
เทากับ 5.42 เปอรเซ็นต ในโมเลกุลเครื่องหมาย simplex เทากับ 9.57 เปอรเซ็นตในโมเลกลุ
เครื่องหมาย duplex และเทากับ 7.59 เปอรเซ็นตในโมเลกุลเครื่องหมาย triplex สําหรับคาอิทธิพล 
QTL มีคาเพิ่มขึ้นเชนเดียวกันโดยเพิม่ขึ้นทั้งคาลบและคาบวกแสดงวาเมื่อระดับ dose ของ
เครื่องหมายโมเลกุลเพิ่มขึ้นจะสงผลใหเครื่องหมายโมเลกุลแตละเครื่องหมายโมเลกุลมีผลตอการ
เพิ่มขึ้นและลดลงของลักษณะปริมาณเสนใย และเมื่อพจิารณาการวเิคราะห multiple regression 
(ตารางที่ 14) ของลักษณะปริมาณเสนใย พบแนวโนมเชนเดยีวกันวาเมื่อ dose ของเครื่องหมาย
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โมเลกุลเพิ่ม จะมีผลทําใหคาเฉลี่ยและผลรวมของคา R2 ในกลุมที่ใหคาสูงที่สุดในลักษณะปริมาณ
เสนใยเพิ่มขึ้นเชนเดียวกนั 

 
10.  การสรางแผนที่พันธุกรรม (Genetic linkage map)  

 
เมื่อพิจารณาคา 80 เปอรเซ็นตของ power of detection ของลิงเกจแบบ coupling ของ

ลูกผสมจํานวน 168 โคลนพันธุแสดงในภาพที ่5ซ่ึงไดจากการคํานวณจาก power of chi-square (χ2) 
ซ่ึงเปนฟงชั่นของระดับความเชื่อมั่น α กับพารามิเตอรของ non-centrality (λ) กับขนาดของ 
ประชากรลูกผสมที่ใชในการวิเคราะห พบวาที่ 80 เปอรเซ็นตของ power of detection รูปแบบลิง
เกจ double coupling สามารถตรวจสอบไดจากคา recombination fraction ตั้งแต 0 ถึง 0.35 ขณะที่
รูปแบบลิงเกจ asymmetric coupling 1&2 สามารถตรวจสอบไดจากคา recombination fraction 
ตั้งแต 0 ถึง 0.3 และรูปแบบ asymmetric coupling 1&3 สามารถตรวจสอบไดจากคา recombination 
fraction ตั้งแต 0 ถึง 0.25 ขณะที่รูปแบบลิงเกจ asymmetric coupling 2&3 สามารถตรวจไดจากคา 
recombination fraction ตั้งแต 0 ถึง 0.1 แสดงวาลิงเกจของ simplex marker กับ triplex marker ที่
สามารถตรวจสอบไดที่ระดบั 80 เปอรเซ็นตของ power of detection ตองลิงคกันโดยมคีา 
recombination fraction ไมเกนิ 0.1 (ภาพที่ 5)  

 
ดังนั้นจากคา 80 เปอรเซ็นตของ power of detection ของลิงเกจในรูปแบบตางๆแสดงให

เห็นวา ประชากรลูกผสมของออยจํานวน 168 โคลนพันธุเหมาะสมในการวิเคราะห ลิงเกจ ใน
รูปแบบ ของ coupling เทานัน้ โดยสามารถวิเคราะหลิงเกจไดอยางมีประสิทธิภาพในรูปแบบ 
double coupling, asymmetric coupling 1&2 และ asymmetric coupling 2&3 สําหรับรูปแบบ 
asymmetric coupling 2&3 นั้นสามารถวิเคราะหไดในกรณีที่โมเลกุลเครื่องหมาย douplex และ 
triplex นั้นลิงคกันใกลมากหรือมีคา recombination fraction นอยกวา 0.05 สําหรับรูปแบบลิงเกจใน
สภาพ repulsion นั้นตองการประชากรออยจํานวนมากจงึทําใหการทํางานทดลองจะประสบปญหา
ในดานแปลงทดสอบและการจัดการพันธุจํานวนมาก  

 
10.1.การประเมินคา r (recombination fraction) ที่มากทีสุ่ด (max r1) 
 

 การประเมินคา r ที่มากทีสุ่ดของเครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่ลิงคกันในสภาพ 
coupling โดยใชสูตร max r1 = 0.5 (1-2.3264√1/n) โดยแทนคาจํานวนประชากรที่ใชในการทดลอง
นี้คือ n = 168 จะสามารถคํานวณคา r ที่มากที่สุดไดเทากับ 0.41 แสดงวาจํานวนประชากรที่ใชคือ
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จํานวน 168 โคลนพันธุสามารถใชประเมินคา r ที่เหมาะสมในโครงการปรับปรุงพันธุไดอยางมี
ประสิทธิภาพคือครอบคลุมคา r ตั้งแต 0.1-0.25 

 

           
 
ภาพที่ 5  คา 80 เปอรเซ็นตของ power of detection linkage ในรูปแบบลิงเกจที่แตกตางกันโดยใช 
            จํานวนประชากรเทากับ 168 โคลนพันธุ  

 
10.2 การวิเคราะห linkage map  
 
 การวิเคราะห linkage map หรือการสรางแผนที่พันธุกรรมออยใชหลักการคือ (1) ช้ิน

ดีเอ็นเอหรือเครื่องหมายโมเลกุลตองปรากฏในโคลนพันธุแม (K 93-207) หรือพอ (MPT 97-1) 
เทานั้น และ (2) ช้ินดีเอ็นเอหรือเครื่องหมายโมเลกุลของโคลนพันธุลูกผสมตองมีการกระจายตัวใน
อัตราสวน 1:1 (Wu et al., 1992) ดังนัน้การสราง linkage map จะใชเครื่องหมายโมเลกุล simplex 
จํานวน 263 เครื่องหมายโมเลกุล โดยใชโปรแกรม AntMap Ver.1.2 และเนื่องจากประชากรที่ศึกษา
เปนลูกผสมชั่วที่ 1 (F1) ซ่ึงการกระจายตวั แบบ 1:1 จะเหมือนกับการกระจายตัวของลูกผสมที่ได
จากการผสมกลับ (backcross) ดังนั้นจึงเลือกใชวิธีวิเคราะห linkage โดยแทนคาชนดิประชากรเปน
แบบผสมกลับในโปรแกรม AntMap โดยใชคา recombination fraction เทากับ 0.35 และคา LOD 
score เทากับ 4 โดยใชหนวย Kosambi (Centimorgan, centrimorgan) โดยแยกวิเคราะหแผนที่
พันธุกรรมของพอและแมโดยคัดแยกเครื่องหมายโมเลกุลจากชิ้นดีเอน็เอวาปรากฏในพอหรือแม 
หลังจากนัน้จะมีการเติมเครือ่งหมายโมเลกุล duplex และ triplex ลงในแผนที่พันธกุรรม โดยพบวา
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เครื่องหมายโมเลกุล simplex ทั้ง 263 เครื่องหมายแบงเปนเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจากโคลน
พันธุแม (female parent) จาํนวน 127 เครื่องหมายโมเลกุล และถายทอดจากโคลนพันธุพอ (male 
parent) จํานวน 136 เครื่องหมายโมเลกุล 
 

10.3 แผนที่พนัธุกรรมแม (female parent genetic map) 
 
 10.3.1 การจัดกลุมลิงเกจ 
 

 ผลการวิเคราะหลิงเกจพบวาเครื่องหมายโมเลกุล simplex ทั้ง 127 เครื่องหมาย
โมเลกุลสามารถจัดกลุมลิงเกจไดจํานวน 27 กลุม (ภาพที่ 6) ครอบคลุมยีโนมโคลนพันธุแม (female 
map)ได 1,376.3 centimorgan มีเครื่องหมายโมเลกลุ simplex จํานวน 73 เครื่องหมายโมเลกุล และมี
เครื่องหมายโมเลกุล simplex จํานวน 54 โมเลกุลเครื่องหมายที่ไมสามารถจัดกลุมลิงเกจได 
นอกจากนี้ยังมเีครื่องหมายโมเลกุล duplex จํานวน 2 เครือ่งหมายโมเลกุล (cttt22 และ agag6) และ
นอกจากนี้มีเครื่องหมายโมเลกุล triplex จาํนวน 1 เครื่องหมายโมเลกลุ (cttt18) ที่สามารถจัดกลุมลิง
เกจได สําหรับคาเฉลี่ยระยะหางระหวางเครื่องหมายโมเลกุลเทากับ 14.88 centimorgan และมี
จํานวนเครื่องหมายโมเลกุลตอกลุมมากทีสุ่ด 12 เครื่องหมายโมเลกุล (กลุมที่ 1) โดยมีคาเฉลี่ย 2.9 
เครื่องหมายโมเลกุลตอกลุม ขณะที่ Alwala (2007) ซ่ึงศึกษาแผนทีพ่ันธุกรรมออยโดยใชประชากร
จํานวน 100 โคลนจากลูกผสมระหวาง Saccharum  officinarum กับ Saccharum  spontaneum โดย
ใชเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดโดยโคลนพันธุแมจาํนวน 146 เครื่องหมายสามารถจัดกลุมลิงเกจ
ได 49 กลุม โดยครอบคลุมยีโนมเทากับ 1,732 centrimorgan โดยมีความยาวของกลุมลิงเกจเทากบั 
13 ถึง 108 centrimorgan โดยมีคาเฉลี่ยระหวางเครื่องหมายโมเลกุลเทากับ 12 centrimorgan ซ่ึงคาที่
ไดใกลเคยีงกนั โดยพบวาเครื่องหมายโมเลกุลที่ใชสรางแผนที่พันธกุรรมมีนอยกวา จึงอาจเปน
สาเหตุที่ทําใหมีกลุมลิงเกจนอยกวาและระยะหางระหวางเครื่องหมายโมเลกุลมีมากกวา 

 
 จากจํานวนกลุมลิงเกจ 27 กลุมพบกลุมลิงเกจที่มีตําแหนงของ QTL หรือ

เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบคือ 
 

กลุมลิงเกจที่ 1 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 12 เครือ่งหมายโมเลกุล และมี 5 
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ ไดแกเครื่องหมายโมเลกุล 
ctag10, ccaa18, agtc14, ttac4 และ ctat32 โดยพบวาเครื่องหมายโมเลกุล ctag10 และ ccaa18 มี
ความสัมพันธกับลักษณะขนาดลําและปริมาณไฟเบอร โดยทั้งสองเครื่องหมายโมเลกุลแสดง
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อิทธิพลทางบวกกับขนาดลําและแสดงอิทธิพลทางลบกับปริมาณไฟเบอร โดยเครื่องหมายโมเลกุล 
ctag30 และ ccaa18 มีคา R2 ของลักษณะขนาดลําเทากับ 11.2 และ 6.5 เปอรเซ็นตตามลําดับ ขณะที่
ทั้งสองเครื่องหมายโมเลกุลมีคา R2 ของลักษณะปริมาณไฟเบอรเทากับ 4.7 และ 3.8 เปอรเซ็นต 
สําหรับเครื่องหมายโมเลกุล agtc14 และ ctat32 มีความสัมพันธกบัขนาดลําลักษณะเดยีว และ
เครื่องหมายโมเลกุลแสดงอิทธิพลทางบวกกับขนาดลําโดยมีคา R2 เทากับ 4.4 และ 4.7 เปอรเซ็นต
ตามลําดับ เครื่องหมายโมเลกุล ttac4 มีความสัมพันธกับลักษณะปรมิาณไฟเบอรลักษณะเดียวโดย
แสดงอิทธิพลทางลบ และมคีา R2 เทากับ 4.3 เปอรเซ็นต สําหรับกลุมลิงเกจที ่ 1 มีความยาวเทากับ 
321.8 centimorgan เมื่อทดสอบ multiple regression ระหวางเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพนัธ
กับเสนผานศนูยกลางลํา 4 เครื่องหมายโมเลกุลไดแก ctag10, ccaa18, agtc4 และ cata32 พบวา คา 
R2 ของ model มีคาเทากับ 22.3 เปอรเซ็นต และทดสอบ multiple regression ของเครื่องหมาย
โมเลกุลที่มีความสัมพันธกับปริมาณไฟเบอร 3 เครื่องหมายโมเลกุล ไดแก ctag10, ccaa18 และ 
ttac4 พบวามคีา R2 เทากับ 12.2 เปอรเซ็นต ดังนั้นกลุมลิงเกจที่ 1 มีเครื่องหมายโมเลกุลที่สามารถ
อธิบายลักษณะเสนผานศูนยกลางลําและปริมาณไฟเบอรไดประมาณ 22.3 และ 12.2 เปอรเซ็นต
ตามลําดับ 

 
กลุมลิงเกจที ่ 2 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจจํานวน 4 เครื่องหมายโมเลกุล

โดยมี 2 เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ โดยพบวาเครื่องหมาย
โมเลกุล ttac17 มีความสัมพันธกับลักษณะปริมาณไฟเบอรและแสดงอทิธิพลทางบวก โดยมีคา R2 
เทากับ 4.7 เปอรเซ็นต สําหรับเครื่องหมายโมเลกุล cgtt25 แสดงอิทธิพลทางบวกกับลักษณะการ
แตกกอและมคีา R2 เทากับ 8.1 เปอรเซ็นต โดยกลุมลิงเกจที่ 2 มีความยาวเทากับ 81.9 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 3 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจจํานวน 3 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยมี 2 เครื่องหมายโมเลกุลมีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ โดยพบวาเครื่องหมาย
โมเลกุล gctt27 มีความสัมพันธกับการแตกกอและแสดงอิทธิพลทางลบโดยมีคา R2 เทากับ 4.8 
เปอรเซ็นต เครื่องหมายโมเลกุล cctg2 แสดงอิทธิพลทางบวกกับขนาดลําโดยมีคา R2 เทากับ 8.5 
เปอรเซ็นต โดยกลุมลิงเกจที่ 3 มีความยาวเทากับ 62.8 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 4 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 4 
ความยาวเทากบั 12 centimorgan 
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กลุมลิงเกจที่ 5 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 3 เครื่องหมายโมเลกุล 
โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 5 
ความยาวเทากบั 59.8 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 6 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 6 มี
ความยาวเทากบั 14.5 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 7 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 7 มี
ความยาวเทากบั 35.9 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 8 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 5 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 8 มี
ความยาวเทากบั 116.9 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 9 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 9 มี
ความยาวเทากบั 34.7 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 10 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 10 
มีความยาวเทากับ 12.0 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 11 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมจํานวน 3 เครื่องหมายโมเลกุล โดย

มีเครื่องหมายโมเลกุล ctat11 ที่มีความสัมพันธกับลักษณะขนาดลําโดยแสดงอิทธพิลทางบวกและมี
คา R2 เทากับ 4.4 เปอรเซ็นต โดยกลุมลิงเกจที่ 11 มีความยาวเทากับ 44.3 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 12 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 12 
มีความยาวเทากับ 35.9 centimorgan 
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กลุมลิงเกจที ่ 13 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 4 เครื่องหมายโมเลกุล และมี
เครื่องหมายโมเลกุล gctt12 ที่มีความสัมพันธกับลักษณะขนาดลําโดยแสดงอิทธพิลทางบวกและมี
คา R2 เทากับ 8.9 เปอรเซ็นต สําหรับกลุมลิงเกจที ่13 มีความยาวเทากับ 87.6 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 14 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 2 เครื่องหมายโมเลกุล และทั้งสอง

เครื่องหมายโมเลกุลมีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบโดยพบวาเครื่องหมายโมเลกุล 
gcta1 มีความสัมพันธกับลักษณะขนาดลํา โดยแสดงอิทธิพลทางบวกและมีคา R2 เทากับ 4.5 
เปอรเซ็นต สําหรับเครื่องหมายโมเลกุล ccag9 มีความสัมพันธกบัลักษณะที่ทําการทดสอบสอง
ลักษณะ โดยแสดงอิทธิพลทางบวกกบัลักษณะขนาดลํา และแสดงอทิธิพลทางลบกับลักษณะการ
แตกกอโดยมคีา R2 เทากบั 9.8 และ 3.5 เปอรเซ็นต ตามลําดับ ทั้งสองเครื่องหมายโมเลกลุมี
ตําแหนงอยูหางกันประมาณ 34.7 centimorgan เมื่อทดสอบ multiple regression ระหวาง
เครื่องหมายโมเลกุลทั้งสอง ที่มีความสัมพันธกับเสนผานศูนยกลางลําพบวา คา R2 ของ model มีคา
เทากับ 11.5 เปอรเซ็นต แสดงวากลุมลิงเกจที่ 14 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 2 เครื่องหมาย
โมเลกุลที่มีความสัมพันธกับขนาดลํา โดยสามารถอธิบายลักษณะดงักลาวไดประมาณ 11.5
เปอรเซ็นต 

 
กลุมลิงเกจที่ 15 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 15 
มีความยาวเทากับ 22.6 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 16 มีเครื่องหมายโมเลกลุในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 16 
มีความยาวเทากับ 10.6 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 17 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 17 
มีความยาวเทากับ 16.7 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 18 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 3 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 18 
มีความยาวเทากับ 60.8 centimorgan 
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กลุมลิงเกจที ่19 มีจํานวนเครือ่งหมายโมเลกุลเทากับ 4 เครื่องหมายโมเลกุล และมี 
2 เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ โดยพบวาเครื่องหมายโมเลกุล 
agag5 มีความสัมพันธกับลักษณะการแตกกอ โดยแสดงอิทธิพลทางลบ และมีคา R2 เทากับ 3.4 
เปอรเซ็นต สําหรับเครื่องหมายโมเลกุล cttt4 มีความสัมพันธกับลักษณะการแตกกอ และแสดง
อิทธิพลทางบวกโดยมีคา R2 เทากับ 3.5 เปอรเซ็นต ทั้งสองเครื่องหมายโมเลกุล มีตําแหนงคอนขาง
ใกลกันโดยมีระยะหางประมาณ 4.2 centimorgan เมื่อทดสอบ multiple regression ระหวาง
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับการแตกกอ พบวา คา R2 ของ model มีคาเทากับ 3.3 
เปอรเซ็นต แสดงวากลุมลิงเกจที่ 19 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 2 เครื่องหมายโมเลกุลที่มี
ความสัมพันธกับการแตกกอ โดยสามารถอธิบายลักษณะดังกลาวไดประมาณ 3.3 เปอรเซ็นต 

 
กลุมลิงเกจที่ 20 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 4 เครื่องหมายโมเลกุล และมี

เครื่องหมายโมเลกุล cata5 ที่มีความสัมพันธกับขนาดลํา โดยแสดงอิทธิพลทางบวกและมีคา R2 
เทากับ 4.4 เปอรเซ็นต โดยกลุมลิงเกจที่ 20 มีความยาวทัง้สิ้น 93.1 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 21 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 21 
มีความยาวเทากับ 34.7 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 22 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 22 
มีความยาวเทากับ 33.5 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 23 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 23 
มีความยาวเทากับ 35.9 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 24 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 24 
มีความยาวเทากับ 16.2 centimorgan 
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กลุมลิงเกจที่ 25 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมายโมเลกุล 
โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 25 
มีความยาวเทากับ 19.0 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 26 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 26 
มีความยาวเทากับ 18.3 centimorgan 

 
กลุมลิงเกจที่ 27 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เคร่ืองหมายโมเลกุล 

โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกลุใดที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิงเกจที่ 27 
มีความยาวเทากับ 5.8 centimorgan 

 
การศึกษากลุมลิงเกจจากเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดโดยโคลนพันธุแม พบ

กลุมลิงเกจที่มตีําแหนงของ QTL หรือเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการ
ทดสอบคือ ลักษณะเสนผานศูนยกลางลําจํานวน 6 กลุม ไดแกกลุมลิงเกจที่ 1, 3, 11, 13, 14 และ 20 
ลักษณะการแตกกอจํานวน 5 กลุมไดแกกลุมลิงเกจที่ 1, 2, 3, 14 และ 19 ลักษณะปริมาณไฟเบอร
จํานวน 2 กลุมไดแกกลุมลิงเกจที่ 1 และ 2 โดยมีเครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่มีความสัมพันธกบั
ลักษณะที่ทดสอบทั้งสามลักษณะจํานวน 16 เครื่องหมายโมเลกุล 

  
 10.3.2 ลิงเกจระหวางเครื่องหมายโมเลกุล simplex และ multiplex marker 

 
 การศึกษารูปแบบของลิงเกจแบบ coupling แบบอื่นไดแก double coupling, 
asymmetric coupling 1&2 และ asymmetric coupling 2&3 ในแผนทีพ่ันธุกรรมของโคลนพันธุแม
ทําใหสามารถเติมเครื่องหมายโมเลกุลที่มีระดับ dose สูงลงไปไดซ่ึงพบวา กลุมลิงเกจที่ 25, 26 และ  
27 เปนกลุมลิงเกจที่มีรูปแบบของลิงเกจแบบ asymmetric coupling 1&2 ในกลุมที่ 25 และ 26 และ
เปนแบบ asymmetric coupling 2&3 ในกลุมลิงเกจที ่ 27 โดยกลุมลิงเกจที ่ 25 เปนการลิงคกนั
ระหวาง เครื่องหมายโมเลกุล simplex (caac1) กับเครื่องหมายโมเลกุล duplex (cttt22) โดยมี
ระยะหางระหวางเครื่องหมายโมเลกุลประมาณ 19.0 centimorganและกลุมลิงเกจที ่26 มีการลิงคกนั
ของเครื่องหมายโมเลกุล simplex (caac21) กับเครื่องหมายโมเลกุล duplex (agaa6) โดยมีระยะหาง
ระหวางเครื่องหมายโมเลกุลประมาณ 18.3 centimorgan สําหรับกลุมลิงเกจที่ 26 เปนการลิงคกนั
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ระหวางเครื่องหมายโมเลกุล simplex (ggat6) กับเครือ่งหมายโมเลกุล triplex (cttt18) โดยมี
ระยะหางระหวางเครื่องหมายโมเลกุลประมาณ 5.8 centimorgan 
 

10.4 แผนที่พนัธุกรรมพอ (male parent genetic map) 
   
 10.4.1 การจัดกลุมลิงเกจ 
 
 ผลการวิเคราะหลิงเกจพบวาเครื่องหมายโมเลกุล simplex ทั้ง 136 เครื่องหมาย
โมเลกุล สามารถจัดกลุมลิงเกจไดจํานวน 25 กลุม (ภาพที่ 7) ครอบคลุมยีโนมโคลนพันธุพอได 
1633.30 centimorgan ประกอบดวยเครื่องหมายโมเลกลุ simplex จํานวน 79 เครื่องหมายโมเลกลุ 
และมีเครื่องหมายโมเลกุล simplex จํานวน 56 โมเลกุลเคร่ืองหมายที่ไมสามารถจัดกลุมลิงเกจได มี
เครื่องหมายโมเลกุล duplex จํานวน 9 เครือ่งหมายโมเลกุล (acta8, agag20, catc24, catc30, catc31, 
ccaa10, ccaa23, ctat30 และ cttt22) และเครื่องหมายโมเลกุล triplex จํานวน 2 เครื่องหมายโมเลกลุ 
(agag14 และ cttt18) ที่สามารถจัดกลุมลิงเกจได โดยมีคาเฉลี่ยระยะหางระหวางเครื่องหมาย
โมเลกุลเทากับ 15.81 centimorgan โดยมีจํานวนเครื่องหมายโมเลกุลตอกลุมมากที่สุด 8 
เครื่องหมายโมเลกุล (กลุมลิงเกจที ่3 และ 6) มีคาเฉลี่ย 3.6 เครื่องหมายโมเลกุลตอกลุม ซ่ึง Alwala 
(2007) ซ่ึงศึกษาแผนทีพ่ันธุกรรมออยโดยใชประชากรจาํนวน 100 โคลนจากลกูผสมระหวาง 
Saccharum  officinarum กับ Saccharum  spontaneum โดยมีเครื่องหมายโมเลกุลที่จัดกลุมจํานวน 
121 เครื่องหมายโมเลกุลพบวาสามารถจัดกลุมลิงเกจได 45 กลุม โดยครอบคลุมยีโนมได 1,491 
centrimorgan โดยมีความยาวของกลุมลิงเกจอยูระหวาง 2 ถึง 85 centrimorgan โดยมคีาเฉลี่ยเทากับ 
12 centrimorgan ซ่ึงมีจํานวนกลุมลิงเกจทีจ่ัดไดมากกวา 
 

 เมื่อพิจารณาจาํนวนกลุมลิงเกจ 25 กลุม พบจํานวนเครื่องหมายโมเลกลุตอกลุม 
และกลุมลิงเกจที่มีตําแหนงของ QTL หรือเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะทีท่ํา
การทดสอบคือ 
 
 กลุมลิงเกจที่ 1 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 7 เครื่องหมายโมเลกลุ โดยมี
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะขนาดลําคือ cgtg7 ซ่ึงแสดงอิทธิพลทางลบและมี
คา R2 เทากับ 4.9 เปอรเซ็นต และกลุมลิงเกจที่ 1 มีความยาวเทากับ 153.2 centimorgan 
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ภาพที่ 6  แผนที่พันธุกรรมของเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจากโคลนพันธุแม (K 93-207) จาก 

  ประชากรลูกผสมจํานวน 168 โคลนพันธุ เครื่องหมายโมเลกุลที่ขีดเสนใตเปนแบบ  
  duplex และตวัเอียงเปนแบบ triplex ตัวอักษร F = ปริมาณไฟเบอร SD = ขนาดลํา และ    
  SS = การ แตกกอ เครื่องหมายบวกและลบคือผลของ QTL และตัวเลขในวงเล็บคือคา R2 
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 กลุมลิงเกจที่ 1 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 7 เครื่องหมายโมเลกลุ โดยมี
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะขนาดลําคือ cgtg7 ซ่ึงแสดงอิทธิพลทางลบและมี
คา R2 เทากับ 4.9 เปอรเซ็นต และกลุมลิงเกจที่ 1 มีความยาวเทากับ 153.2 centimorgan 
 
 กลุมลิงเกจที่ 2 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 4 เครื่องหมายโมเลกลุและมี 2 
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบจํานวน 2 เครื่องหมายโมเลกุลคือ 
ttac5 และ agtg21 โดยเครื่องหมายโมเลกลุ ttac5 แสดงอิทธิพลทางบวกกับการแตกกอและมีคา R2 
เทากับ 3.6 เปอรเซ็นต ขณะที่เครื่องหมายโมเลกุล agtg21 แสดงอิทธิพลทางบวกกับขนาดลําและมี
คา R2 เทากับ 3.5 เปอรเซ็นต โดยกลุมลิงเกจที่ 2 มีความยาวเทากับ 76.9 centimorgan 
 
 กลุมลิงเกจที่ 3 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 8 เครื่องหมายโมเลกลุ และมี 2 
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบคือ cgtg9 ซ่ึงมีความสัมพันธกบั
ลักษณะขนาดลํา และแสดงอิทธิพลทางลบ โดยมีคา R2 เทากับ 5.4 สําหรับเครื่องหมายโมเลกลุ 
cgtg20 มีความสัมพันธกับสองลักษณะคอื ขนาดลําและปริมาณไฟเบอรโดยแสดงอิทธิพลทางลบ
กับขนาดลําและแสดงอิทธิพลทางบวกกบัปริมาณไฟเบอรโดยมีคา R2 ของทั้ง สองลักษณะเทากับ 
6.5 และ 3.5 เปอรเซ็นตตามลําดับ โดยกลุมลิงเกจที่ 3 มีความยาวเทากบั 131.7 centimorgan เมื่อ
ทดสอบ multiple regression ระหวางเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับเสนผานศูนยกลาง
พบวา คา R2 ของ model มีคาเทากับ 10 เปอรเซ็นต แสดงวากลุมลิงเกจที่ 3 มีเครื่องหมายโมเลกลุ
จํานวน 2 เครื่องหมายโมเลกุลมีความสัมพันธกับจํานวนเสนผานศูนยกลางลํา โดยสามารถอธิบาย
ลักษณะดังกลาวไดประมาณ 3.3 เปอรเซ็นต 
  

 กลุมลิงเกจที ่ 4 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 4 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที ่4 มีความยาวเทากับ 52.3 centimorgan 

 
 กลุมลิงเกจที ่ 5 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 7 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที่ 5 มีความยาวเทากับ 160.3 centimorgan 
 
 กลุมลิงเกจที ่ 6 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 8 เครื่องหมายโมเลกุลและมี
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบจํานวน 3 เครื่องหมายโมเลกุลคือ 



73 

agtt10, agtc4 และ catc30 เครื่องหมายโมเลกุล agtt10 มีความสัมพันธกับลักษณะขนาดลําและการ
แตกกอโดยแสดงอิทธิพลทางลบกับลักษณะขนาดลําและแสดงอิทธิพลทางบวกกบัลักษณะการ
แตกกอโดยมคีา R2 ของทั้งสองลักษณะเทากับ 3.7 และ 7.0 เปอรเซ็นตตามลําดบั เครื่องหมาย
โมเลกุล agtc4 มีความสัมพันธกับลักษณะขนาดลําโดยแสดงความสัมพันธทางลบและมีคา R2 
เทากับ 8.0 เปอรเซ็นต สําหรับเครื่องหมายโมเลกุล catc30 มีความสัมพันธกับทั้งสามลักษณะที่ทํา
การทดสอบ โดยแสดงอิทธิพลทางลบกับขนาดลํา และแสดงอิทธิพลทางบวกกบัปริมาณไฟเบอร
และการแตกกอ โดยมีคา R2 ของทั้งสามลักษณะเทากับ 7.6, 3.4 และ 5.1 เปอรเซ็นตตามลําดับ โดย
กลุมลิงเกจที่ 6 มีความยาวเทากับ 153.3 centimorgan เมื่อทดสอบ multiple regression ระหวาง
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับ เสนผานศูนยกลางลํา ไดแกเครื่องหมายโมเลกุล agtt10, 
agtc4 และ catc30 และที่มคีวามสัมพันธกับลักษณะการแตกกอ ไดแกเครื่องหมายโมเลกุล agtt10 
และ catc30 พบวา คา R2 ของ model มีคาเทากับ 17.0 และ 11.6 เปอรเซ็นตตามลําดับ แสดงวากลุม
ลิงเกจที่ 6 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 3 เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพนัธกับเสนผาน
ศูนยกลางลํา และ 2 เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับการแตกกอ โดยสามารถอธิบาย
ลักษณะดังกลาวไดประมาณ 17.0 และ 11.6 เปอรเซ็นตตามลําดับ 
 
 กลุมลิงเกจที ่ 7 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 4 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที่ 7 มีความยาวเทากับ 85.3 centimorgan 
 
 กลุมลิงเกจที่ 8 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 4 เครื่องหมายโมเลกลุ และมี
เครื่องหมายโมเลกุล catc13 ที่มีความสัมพันธกับขนาดลํา โดยแสดงอิทธิพลทางลบและมีคา R2 
เทากับ 3.3 เปอรเซ็นต และกลุมลิงเกจที่ 8 มีความยาวเทากับ 59.3 centimorgan 
 
 กลุมลิงเกจที ่ 9 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที่ 9 มีความยาวเทากับ 35.9 centimorgan 

 
 กลุมลิงเกจที ่ 10 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 3 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที่ 10 มีความยาวเทากับ 12.0 centimorgan 
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 กลุมลิงเกจที่ 11 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 5 เครื่องหมายโมเลกลุ โดยมี
เครื่องหมายโมเลกุล cttt3 ที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบคือลักษณะ ขนาดลํา และ
การแตกกอโดยแสดงอิทธิพลทางลบกับลักษณะขนาดลําและแสดงอิทธิพลทางบวกกับลักษณะการ
แตกกอ และมคีา R2 ของทั้งสองลักษณะเทากับ 3.5 และ 4.2 เปอรเซ็นตตามลําดับ และกลุมลิงเกจที่ 
11 มีความยาวเทากับ 106.9 centimorgan 
 
 กลุมลิงเกจที ่ 12 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที่ 12 มีความยาวเทากับ 35.9 centimorgan 

 
 กลุมลิงเกจที ่ 13 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 3 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มคีวามสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที่ 13 มีความยาวเทากับ 43.8 centimorgan 
 
 กลุมลิงเกจที ่ 14 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที่ 14 มีความยาวเทากับ 34.7 centimorgan 
 
 กลุมลิงเกจที่ 15 มีจํานวนเครื่องหมายโมเลกุล 5 เครื่องหมายโมเลกลุ และมี
เครื่องหมายโมเลกุล cttt13 ที่มีความสัมพันธกับทั้งสามลักษณะที่ทาํการทดสอบ โดยเครื่องหมาย
โมเลกุล cttt13 แสดงอิทธิพลทางลบกับลักษณะขนาดลําและแสดงอิทธิพลทางบวกกับลักษณะ
ปริมาณไฟเบอรและการแตกกอ โดยมีคา R2 ของทั้งสามลักษณะเทากับ 4.0, 3.5 และ 4.3 
เปอรเซ็นต ตามลําดับ และกลุมลิงเกจที่ 15 มีความยาวเทากับ 116.6 centimorgan 
 
 กลุมลิงเกจที ่ 16 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที่ 16 มีความยาวเทากับ 33.5 centimorgan 
 กลุมลิงเกจที่ 17 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 6 เครื่องหมายโมเลกลุและมี 3 
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทาํการทดสอบไดแก caac9, cctg21 และ catc5 
สําหรับเครื่องหมายโมเลกุล caac9 มีความสัมพันธกบัทั้งสามลักษณะที่ทําการทดสอบโดยแสดง
อิทธิพลทางลบกับลักษณะขนาดลําและแสดงอิทธิพลทางบวกกับลักษณะปริมาณไฟเบอร และการ
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แตกกอ โดยมีคา R2 เทากับ 4.0, 4.3 และ 3.9 เปอรเซ็นตตามลําดับ และกลุมลิงเกจที่ 17 มีความยาว
เทากับ 107.3 centimorgan เมื่อทดสอบ multiple regression ระหวางเครื่องหมายโมเลกุลที่มี
ความสัมพันธกับเสนผานศนูยกลางลํา ไดแกเครื่องหมายโมเลกุล caac9 และ cctg21 และปริมาณ
ไฟเบอรไดแกเครื่องหมายโมเลกุล caac9 และ catc5 พบวาคา R2 ของ model มีคาเทากับ 7.7 และ 
10.3 เปอรเซ็นตตามลําดับ แสดงวากลุมลิงเกจที่ 17 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 2 เครื่องหมาย
โมเลกุลที่มีความสัมพันธกับเสนผานศูนยกลางลํา และ 2 เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับ
ปริมาณไฟเบอร โดยสามารถอธิบายลักษณะดังกลาวไดประมาณ 7.7 และ 10.3 เปอรเซ็นต
ตามลําดับ 
 
 กลุมลิงเกจที่ 18 มีเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 2 เครื่องหมายโมเลกลุ และมี
เครื่องหมายโมเลกุล ccag11 ที่มีความสัมพันธกับลักษณะขนาดลําโดยแสดงอิทธพิลทางลบและมี
คา R2 เทากับ5.9 เปอรเซ็นต และกลุมลิงเกจที่ 18 มีความยาวเทากับ 34.7 centimorgan 
 
 กลุมลิงเกจที ่ 19 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที่ 19 มีความยาวเทากับ 33.5 centimorgan 
 
 กลุมลิงเกจที ่ 20 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที่ 20 มีความยาวเทากับ 11.0 centimorgan 

 
 กลุมลิงเกจที ่ 21 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที่ 21 มีความยาวเทากับ 13.6 centimorgan 
 
 กลุมลิงเกจที ่ 22 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที่ 22 มีความยาวเทากับ 18.4 centimorgan 
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 กลุมลิงเกจที ่ 23 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที่ 23 มีความยาวเทากับ 18.8 centimorgan 

 
 กลุมลิงเกจที ่ 24 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที่ 24 มีความยาวเทากับ 15.0 centimorgan 

 
 กลุมลิงเกจที ่ 25 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที่ 25 มีความยาวเทากับ 17.5 centimorgan 

 
 กลุมลิงเกจที ่ 26 มีเครื่องหมายโมเลกุลในกลุมลิงเกจทั้งสิ้น 2 เครื่องหมาย
โมเลกุล โดยไมมีเครื่องหมายโมเลกุลใดที่มีความสัมพนัธกับลักษณะที่ทําการทดสอบ และกลุมลิง
เกจที่ 26 มีความยาวเทากับ 19.9 centimorgan 
 
 การศึกษากลุมลิงเกจจากเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดโดยโคลนพันธุพอ พบ
กลุมลิงเกจที่มตีําแหนงของ QTL หรือเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการ
ทดสอบคือ ลักษณะเสนผานศูนยกลางลําจํานวน 8 กลุมไดแกกลุมลิงเกจที่ 1, 3, 6, 8, 11, 15, 17 
และ 18 ลักษณะการแตกกอจํานวน 5 กลุมไดแกกลุมลิงเกจที ่2, 6, 11, 15 และ 17 ลักษณะปรมิาณ
ไฟเบอรจํานวน 4 กลุมไดแกกลุมลิงเกจที ่ 3, 6, 15 และ 17 โดยมีเครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่มี
ความสัมพันธกับลักษณะทีท่ดสอบทั้งสามลักษณะจํานวน 15 เครื่องหมายโมเลกุล 

 
 10.4.2 กลุมลิงเกจระหวาง simplex และ multiplex marker 
 

 การศึกษารูปแบบของลิงเกจแบบ coupling แบบอื่นไดแก double coupling, 
asymmetric coupling 1&2 และ asymmetric coupling 2&3 ในแผนทีพ่ันธุกรรมของโคลนพันธุพอ 
ทําใหสามารถเติมเครื่องหมายโมเลกุลที่มีระดับ dose สูงลงไปได โดยพบวา 

 
 กลุมลิงเกจที ่ 1 มีรูปแบบลิงเกจแบบ asymmetric coupling 1&2 ของ

เครื่องหมายโมเลกุล caac14 และ cgtg7 ซ่ึงเปนเครื่องหมายโมเลกุลแบบ simplex กับเครื่องหมาย
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โมเลกุล acta8 ซ่ึงเปนเครื่องหมายโมเลกุลแบบ duplex โดยมีระยะหางระหวางเครื่องหมายโมเลกุล 
caac14 กับ acta8 ประมาณ 12.8 centimorgan และระยะหางระหวางเครื่องหมายโมเลกุล cgtg7 กับ
เครื่องหมายโมเลกุล acta8 ประมาณ 17.3 centimorgan 

 
 กลุมลิงเกจที่ 3 มีรูปแบบลิงเกจ asymmetric coupling 1&2, asymmetric 

coupling 1&3 และ asymmetric coupling 2&3 ระหวางเครื่องหมายโมเลกุล cgtg20 (simplex) acta8 
(duplex) และ cttt18 (triplex) โดยเครื่องหมายโมเลกุล cgtg20 มีลิงเกจแบบ asymmetric coupling 
1&2 กับเครือ่งหมายโมเลกุล acta8 โดยมีระยะหางระหวางเครื่องหมายโมเลกลุประมาณ 6.0 
centimorgan และเครื่องหมายโมเลกุล cgtg20 มีลิงเกจแบบ asymmetric coupling 1&3 กบั
เครื่องหมายโมเลกุล cttt18 โดยมีระยะหางระหวางเครื่องหมายโมเลกุลประมาณ 2.2 centimorgan 
และ เครื่องหมายโมเลกุล acta8 มีลิงเกจแบบ asymmetric coupling 2&3 กับเครื่องหมายโมเลกุล 
cttt18 โดยมีระยะหางระหวางเครื่องหมายโมเลกุลประมาณ 3.9 centimorgan 

 
 กลุมลิงเกจที่ 4 มีรูปแบบลิงเกจทั้ง asymmetric coupling 1&2และ asymmetric 

coupling 1&3 ระหวางเครื่องหมายโมเลกลุ acta5 (simplex), ctat30 (duplex) และ เครื่องหมาย
โมเลกุล agag14 (triplex) โดยเครื่องหมายโมเลกุล acta5 มีลิงเกจแบบ asymmetric coupling 1&2 
กับเครื่องหมายโมเลกุล ctat30 โดยมีระยะหางระหวางเครื่องหมายโมเลกุลประมาณ 18.8 
centimorgan และเครื่องหมายโมเลกุล acta5 มีลิงเกจแบบ asymmetric coupling 1&3 กับ
เครื่องหมายโมเลกุล agag14โดยมีระยะหางระหวางเครื่องหมายโมเลกุลประมาณ 6.6 centimorgan  

 
 กลุมลิงเกจที่ 6 มีรูปแบบลิงเกจ asymmetric coupling 1&2 ระหวางเครือ่งหมาย

โมเลกุล agtc4 (simplex) และเครื่องหมายโมเลกุล acta8 (duplex) โดยมีระยะหางระหวาง
เครื่องหมายโมเลกุลประมาณ 13.4 centimorgan และเครื่องหมายโมเลกลุ catc30 (simplex) กบั
เครื่องหมายโมเลกุล ccag19 (duplex) โดยมีระยะหางระหวางเครื่องหมายโมเลกุลประมาณ 13.4 
centimorgan  

 
 กลุมลิงเกจที่ 8 มีรูปแบบลิงเกจ asymmetric coupling 1&2 ระหวางเครือ่งหมาย

โมเลกุล catc13 (simplex) กบัเครื่องหมายโมเลกุล ccaa10 (duplex) และเครื่องหมายโมเลกุล acta8 
(duplex)โดยมีระยะหางระหวางเครื่องหมายโมเลกุลเทากบั 10 และ 8 centimorgan ตามลําดับ 
นอกจากนี้เครือ่งหมายโมเลกุล ccaa10 (duplex) ยังมีลิงเกจแบบ asymmetric coupling 2&3 กับ
เครื่องหมายโมเลกุล cttt18 (triplex) โดยมรีะยะหางประมาณ 4 centimorgan 
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 กลุมลิงเกจที ่ 17 มีรูปแบบลิงเกจ asymmetric coupling 1&2 ระหวาง
เครื่องหมายโมเลกุล simplex คือ caac9 และ cctg21 กับเครื่องหมายโมเลกุล duplex คือ acta8 โดยมี
ระยะหางระหวางเครื่องหมายโมเลกุล caac9 กับ เครื่องหมายโมเลกุล acta8 เทากับ 11.9 
centimorgan และมีระยะหางระหวางเครื่องหมายโมเลกลุ cctg21 กับ เครื่องหมายโมเลกุล acta8 
เทากับ 16.4 centimorgan นอกจากนีย้ังมีลิงเกจแบบ asymmetric coupling 1&2 ระหวาง
เครื่องหมายโมเลกุล catc5 (simplex) กับเครื่องหมายโมเลกุล gcta8 (duplex)โดยมีระยะหางเทากบั 
11.9 centimorgan 

 
 สาเหตุที่มเีครื่องหมายโมเลกุลที่ไมมีการจดักลุมจํานวนมาก และกลุมที่จัดไดมี

ขนาดเล็กหรือมีจํานวนเครื่องหมายโมเลกลุตอกลุมนอย เนื่องจากแผนที่นี้ยังไมอ่ิมตัว และมีการใช
เฉพาะเครื่องหมายโมเลกุล simplex (single dose) ที่ใชในการสรางแผนที่เครื่องหมายโมเลกุล ทําให
เกิดชองวางในการสรางแผนที่เครื่องหมายโมเลกุล ซ่ึงมีเฉพาะเครือ่งหมายโมเลกุลที่ลิงคกันใน
สภาพ coupling ที่จะแสดงออกมาเมื่อมกีารใชเฉพาะ single dose marker ในการสรางแผนที่
พันธุกรรม (Al-Janabi et al., 1993; Da Silva et al., 1993; Ming et al., 1998) สาเหตุอ่ืนที่สามารถ
ใชอธิบายการสรางกลุมลิงเกจจํานวนนอย เนื่องจากคูผสมนี้เปนการผสมขามสปชีส (interspecific 
hybridization) ทําใหเกิดความซับซอนของพันธุกรรม โดยเฉพาะพันธุ K 93-207 ถึงแมจะเปนพันธุ
การคา แตก็เกดิจากการผสมระหวางพันธุการคาที่เปน F1 (อูทอง1 x K 84-200) ดวยกันซึ่งพันธุ
เหลานี้มักจะมยีีโนมเปน aneuploidy (Garcia et al., 2006) ซ่ึงมักจะทําใหโครโมโซมไมเขาคูกันใน
ระยะ meiosis สําหรับพันธุคาที่เกิดจากการผสมระหวางพันธุการคาดวยกันมกัจะมีโครโมโซม
ระหวาง 2n = 70-140 เปรียบเทียบกับ Saccharum  spontaneum L. (2n = 36-128) (Irvine, 1999) ซ่ึง
มียีโนมที่แตกตางกัน ทําใหความซับซอนทางพันธุกรรมมีมากขึ้น 
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ภาพที่ 7  แผนที่พันธุกรรมของเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจากโคลนพันธุพอ (MPT 97-1) จาก 

  ประชากรลูกผสมจํานวน 168 โคลนพันธุ เครื่องหมายโมเลกุลที่ขีดเสนใตเปนแบบ  
  duplex และตวัเอียงเปนแบบ triplex ตัวอักษร F = ปริมาณไฟเบอร SD = ขนาดลํา และ  
  SS = การแตกกอ เครื่องหมายบวกและลบคือผลของ QTL และตัวเลขในวงเล็บคือคา R2 
 
 



สรุปและขอเสนอแนะ 

 สรุป 

 

การตรวจสอบตําแหนงยีนทีค่วบคุมปริมาณเสนใยและลักษณะทางพืชไรโดยใชเครื่อง 
หมายโมเลกุลเอเอฟแอลพีในออยซ่ึงเปนพืชที่มีพันธุกรรมซับซอน ทําใหการสรางแผนที่พันธุกรรม
และการศึกษา QTL ในลักษณะทางปริมาณมีความซับซอนเพิ่มขึ้น สําหรับการศึกษาในลูกผสมที่
ไดจากออยพันธุการคากับออยปาคือ Saccharum  spontaneum L.ไดขอสรุปดังนี ้

 
1. ลักษณะเสนผานศูนยกลางลํามีสหสัมพันธทางลบกับลักษณะการแตกกอและปริมาณ 

เสนใย ขณะทีลั่กษณะการแตกกอมีความสัมพันธทางบวกกับปริมาณเสนใย โดยการกระจายตัวของ
ทั้งสามลักษณะของลูกผสมที่ใชทดสอบจาํนวน 168 โคลนพันธุมีการกระจายตัวปกต ิ (normal 
distribution) แสดงวาทัง้สามลักษณะเปนลักษณะทางปริมาณและมีความซับซอนทางพันธุกรรม
โดยลักษณะเสนผานศูนยกลางลํามีการกระจายตวัเบ (skew) เล็กนอย แสดงถึงความซับซอนทาง
พันธุกรรมที่มีนอยกวา 
 

2. เมื่อใชคูไพรเมอร AFLP จํานวน 26 คูไพรเมอร พบเครื่องหมายโมเลกลุ simplex 
จํานวน 263 เครื่องหมายโมเลกุลแบงเปนเครื่องหมายโมเลกุล simplex ท่ีถายทอดจากโคลนพันธุแม
จํานวน 127 เครื่องหมายโมเลกุล และเครื่องหมายโมเลกุลที่ถายทอดจากโคลนพันธุพอจํานวน 136 
เครื่องหมายโมเลกุลและมีเครื่องหมายโมเลกุล 19 เครือ่งหมายโมเลกุลมีความสัมพันธกับเสนผาน
ศูนยกลางลํา 7 เครื่องหมายโมเลกุลมีความสัมพันธกับการแตกกอ และ 7 เครื่องหมายโมเลกุลมี
ความสัมพันธกับปริมาณเสนใย เพียงลักษณะเดียว 
 

3. เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่มีความสัมพันธกับลักษณะที่ทําการทดสอบมากกวา 1 
ลักษณะมีจํานวน 19 เคร่ืองหมายโมเลกุลโดยพบวา 6 เครื่องหมายโมเลกุลมีความสัมพันธกับ
ลักษณะเสนผานศูนยกลางลําและการแตกกอ พบเครื่องหมายโมเลกุลจํานวน 7 เครื่องหมายโมเลกุล
มีความสัมพันธกับลักษณะเสนผานศูนยกลางลําและปริมาณไฟเบอร และพบ 6 เครื่องหมาย
โมเลกุลที่มีความสัมพันธกับทั้งสามลักษณะที่ทําการทดสอบ 
 

4. คา R2 หรือความสามารถในการอธิบายความแปรปรวนของลักษณะจากทั้งสาม 
ลักษณะที่ทําการทดสอบ ในเครื่องหมายโมเลกุล simplex มีคาระหวาง 3 ถึง 12 เปอรเซ็นต โดย
พบวา เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่ถายทอดจากโคลนพันธุแมคือ K 93-207 สวนใหญจะมี
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อิทธิพลทางบวกกับขนาดลําและมีอิทธิพลทางลบกับการแตกกอและปริมาณเสนใย แสดงวาโคลน
พันธุ K 93-207 จะเปนโคลนพันธุที่ถายทอดลักษณะเสนผานศูนยกลางลําใหญ แตกกอนอยและ
ปริมาณเสนใยต่ํา สวนเครื่องหมายโมเลกลุ simplex ที่ถายทอดจากโคลนพันธุพอหรือ MPT 97-1 
(Saccharum spontaneum L.) จะมีอิทธิพลของ QTL ทางลบกับขนาดลําและมีอิทธิพลทางบวกกบั
การแตกกอและปริมาณเสนใยแสดงวาโคลนพันธุ MPT 97-1 จะถายทอดลกัษณะเสนผาน
ศูนยกลางลําเลก็ การแตกกอและปริมาณเสนใยสูง 
  

5. เครื่องหมายโมเลกลุ duplex และ triplex มีคา R2 และอิทธิพลของ QTL สูงกวา 
เครื่องหมายโมเลกุล simplex แสดงวาเมื่อ dose ของเครื่องหมายโมเลกุลเพิ่มขึ้น จะทําให
เครื่องหมายโมเลกุลสามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะที่ทําการทดสอบไดเพิ่มมากขึน้ 
โดยพบวาคา R2 ของเครื่องหมายโมเลกุล triplex จะสูงกวาเครื่องหมายโมเลกลุ duplex และ 
simplex ตามลําดับ 
 

6. เมื่อใชเครื่องหมายโมเลกุล simplex มาสรางแผนที่พันธุกรรม (linkage map) พบวา  
เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่ถายทอดจากโคลนพันธุแมจํานวน 27 เครื่องหมายโมเลกุลสามารถ
สรางกลุมลิงเกจไดจํานวน 27 กลุม มีเครื่องหมายโมเลกุล simplex จํานวน 54 เครื่องหมายโมเลกุล
ที่ไมจัดกลุม และเมื่อใชเครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่ถายทอดจากโคลนพันธุพอจํานวน 136 
เครื่องหมายโมเลกุลมาสรางแผนที่พันธุกรรม พบวาสามารถจัดกลุมลิงเกจไดจํานวน 25 กลุมโดยมี
เครื่องหมายโมเลกุล simplex ที่ไมสามารถจัดกลุมลิงเกจไดจํานวน 56 เครื่องหมายโมเลกุล 
 

7. พบตําแหนง QTL บนแผนที่พันธุกรรมจากโคลนพันธุแมจํานวน 16 ตําแหนงจาก 8  
กลุมลิงเกจโดยมีเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกบัลักษณะเสนผานศูนยกลางลําจํานวน 10 
เครื่องหมายโมเลกุล การแตกกอจํานวน 5 เครื่องหมายโมเลกุล และปริมาณเสนใยจาํนวน 4 เครื่อง 
หมายโมเลกุล โดยม ี3 เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพนัธมากกวาหนึ่งลักษณะพรอมกัน สําหรับ
ตําแหนง QTLบนแผนที่พนัธุกรรมจากโคลนพันธุพอมีจาํนวน 15 ตําแหนงจาก 9 กลุมลิงเกจ โดยมี
เครื่องเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธกับลักษณะเสนผานศูนยกลางลําจํานวน 13 เครื่องหมาย
โมเลกุล การแตกกอจํานวน 7 เครื่องหมายโมเลกุล และปริมาณเสนใยจํานวน 5 เครื่อง 
โดยมี 7 เครื่องหมายโมเลกลุที่มีความสัมพันธมากกวาหนึ่งลักษณะซึ่งในจํานวนนีม้ี 2 เครื่องหมาย
โมเลกุลที่มีความสัมพันธกับทั้งสามลักษณะ 
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8. สาเหตุที่มีเครื่องหมายโมเลกุลที่ไมมีการจดักลุมจํานวนมาก และกลุมที่จัดไดมีขนาด 
เล็กหรือ มีจํานวนเครื่องหมายโมเลกุลตอกลุมนอยเนื่องจากแผนทีน่ี้ยังไมอ่ิมตัว และเนื่องจากมกีาร
ใชเฉพาะเครื่องหมายโมเลกลุ simplex (single dose) ที่ใชในการสรางแผนที่เครื่องหมายโมเลกุลทํา
ใหเกิดชองวางในการสรางแผนที่เครื่องหมายโมเลกุลซ่ึงมีเฉพาะเครื่องหมายโมเลกุลที่ลิงคกันใน
สภาพ coupling ที่จะแสดงออกมาเมื่อมกีารใชเฉพาะ single dose marker ในการสรางแผนที่
พันธุกรรม สาเหตุอ่ืนที่สามารถใชอธิบายการสรางกลุมลิงเกจจํานวนนอยเนื่องจาก คูผสมนี้เปน
การผสมขามสปชีส (interspecific hybridization) ทําใหเกดิความซับซอนของพันธุกรรม โดยเฉพาะ
พันธุ K 93-207 ถึงแมจะเปนพันธุการคาแตก็เกิดจากการผสมระหวางพันธุการคาที่เปน F1 (อูทอง1 
x 84-200) ดวยกันซึ่งพนัธุเหลานี้มักจะมยีีโนมเปน aneuploidy ซ่ึงมักจะทําใหโครโมโซมไมเขาคู
กันในระยะ meiosis สําหรับพันธุการคาที่เกดิจากการผสมระหวางพันธุการคาดวยกันมกัจะมี
โครโมโซมระหวาง 2n = 70-140 เปรียบเทียบกับ Saccharum  spontaneum L. (2n = 36-128) 
(Irvine, 1999) ซ่ึงมียีโนมที่แตกตางกันทําใหความซับซอนทางพันธุกรรมมีมากขึ้น 

 
ขอเสนอแนะ 

 

 การสรางแผนที่ศึกษา QTL ในประชากรนีย้ังตองมีการเพิ่มเติมเครื่องหมายโมเลกุล 
simplex ลงไปอีกจํานวนมาก เพื่อใหแผนทีพ่ันธุกรรมมีความละเอยีดและครอบคลุมทั้งยีโนมของ
ประชากรที่ศึกษาซึ่งนอกจากนี้ยังตองใชเครื่องหมายโมเลกุลที่เปน co-dominant marker เพื่อที่จะ
ทําใหสามารถจัดกลุมลิงเกจใหไดเปนกลุม homoecology group ซ่ึงจะทาํใหสามารถศึกษา QTL 
และอธิบายพนัธุกรรมของพืชโพลีพลอยดเชนออยไดอยางมีประสิทธิภาพมากขึน้ 
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ภาคผนวก 
 

ภาพแผนภูมิ 
 

Silver Staining 
 

แชกระจกใน10% Acetic acid 30 นาที เขยาเบาๆ 

 

 

ลางดวยน้ํากลัน่ 3 คร้ัง คร้ังละ 2 นาท ี

 

 

ยอมดวย 1% Silver Nitrate (1% Silver Nitrate, 0.56% Formaldehyde) นาน 30 นาที 
 

 

ลางดวยน้ํากลัน่อยางรวดเร็ว(ไมเกิน 5 วินาที) 
 

 

แชเจลใน Develop Solution( 30% Sodium Carbonate, 0.1% Sodium Thiosulfate, 0.56% 

Formaldehyde) ที่เตรียมใหมๆและแชเยน็ จนเห็นแถบดีเอ็นเอชัดเจน 

 

 

หยุดปฏิกิริยาโดยแชเจลใน 10%  Acetic acid 

 

 

ลางเจลในน้ํากลั่นนาน 15 นาที 
 

 

ผ่ึงเจลใหแหง 
 

ภาพผนวกที่ 1 แผนภูมิการยอมเจลดวย silver nitrate (silver staining) 
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ตารางผนวกที่ 1  สูตรสําหรับอัตราสวนจีโนไทป และฟโนไทปของชุดเซลลสืบพันธุออโตโพลี 

พลอยด ที่ลิงคกันในสภาพ 1&2-Asymmetric coupling, 2&2-Double coupling,  

1&3-Asymmetric coupling และ 2&3-Asymmetric coupling 

 
Class 1&2-Asymmetric 

coupling 
2&2-Double 

coupling 
1&3-Asymmetric 

coupling 
2&3-Asymmetric 

coupling 
Genotypic classes 

AABBB - - - q3-2q3r+q3r
2 

AABB - q2-2q2r+q2r
2 - q2-q3+2q3r-q2r-q3r

2 
AAB - 2q2r-2q2r

2 - q2r-q3r
2 

ABBB - - q3-q3r 2q3r-2q3r
2 

ABB q2-q2r 2q2r-2q2r
2 p1-3q3-2q3r 0.5p2-0.5q2-2q3r+2q3r

2 
AB p2-q2r p2-q2-4q2r+4q2r

2 2q3+2q3r 0.5p2-0.5q2-2q3r+2q3r
2 

AA - q2r
2 - q3r

2 
A q2r 2q2r-2q2r

2 q3r 2q3r-2q3r
2 

BBB - - q3r q3r
2 

BB q2r q2r
2 2q3+2q3r q2r-q3r

2 
B p2-q1 2q2r-2q2r

2 p3-q1-2q3-2q3r q2-q3+2q3r-q2r-q3r
2 

Nil q2-q2r q2-2q2r+q2r
2 q3-q3r q3-2q3r+q3r

2 
Phenotypic classes 

AB p1-q2r p2-2q2r+q2r
2 p1-q3r p2-2q3r+q3r

2 
A q2r 2q2r-q2r q3r 2q3r-q3r

2 
B p2-p1+q2r 2q2r-q2r

2 p3-q1+q3r q2-q3+(q2-q3)r-q3r
2 

Nil q2-q2r q2-2q2r+q2r
2 q3-q3r q3-(q2-q3)r+q3r

2 
Sum p2+q2=1 p2+q2=1 p2+q2=1 p2+q2=1 

 

ที่มา: Ripol et al. (1999) 
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ตารางผนวกที่ 2  คาทดสอบ power of chi-square ที่ระดับ α 0.05  
 

df. 
Noncentrality (λ) 

0.0 0.2 0.4 0.6 0.8 1.0 2.0 3.0 4.0 5.0 7.0 10.0 15.0 25.0 
1 .050 .073 .097 .121 .146 .170 .293 .410 .516 .609 .754 .885 .972 .998 
2 .050 .065 .081 .098 .115 .133 .226 .322 .415 .504 .655 .815 .944 .996 
3 .050 .062 .075 .088 .102 .116 .192 .275 .358 .440 .590 .761 .917 .993 
4 .050 .060 .071 .082 .093 .106 .172 .144 .320 .396 .540 .716 .891 .989 
6 .050 .057 .066 .075 .084 .094 .146 .206 .270 .336 .468 .644 .843 .980 
8 .050 .056 .064 .071 .079 .087 .131 .182 .238 .296 .417 .588 .799 .968 
10 .050 .053 .062 .068 .075 .082 .121 .166 .215 .268 .379 .542 .760 .956 
20 .050 .052 .056 .060 .063 .066 .096 .125 .158 .193 .273 .402 .611 .883 
50 .050 .052 .054 .056 .059 .061 .076 .092 .110 .129 .173 .250 .398 .687 

 
ที่มา: Agresti (2002) 
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