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การศึกษาการเติมหมูเมธิลใหกับดีเอ็นเอของปรงซ่ึงมีแหลงกําเนิดอยูในประเทศไทยจํานวน 10 ชนิด
และ 1 ชนิดยอย โดยใชเทคนิค methylation sensitive amplification polymorphism (MSAP) จํานวน 11 คู
ไพรเมอร ไดเครื่องหมาย MSAP จํานวน 720 เครื่องหมาย  นําแถบดีเอ็นเอที่ไดมาคํานวณเปอรเซ็นตของการเติม
หมูเมธิล พบวาปรงที่นํามาศึกษามีเปอรเซ็นตของการเติมหมูเมธิลอยูระหวาง 36.95 - 57.44 เปอรเซ็นต
นําลายพิมพ ดีเอ็นเอจากเทคนิค MSAP ไปใชสรางแผนภาพทางพันธุกรรมและวิเคราะห principal component
analysis (PCA) โดยอาศัยความแตกตางในระดับของนิวคลีโอไทดและความแตกตางของการเติมหมูเมธิล
คาความเหมือนทางพันธุกรรมคํานวณจากความแตกตางในระดับนิวคลีโอไทดอยูในชวง 0.86 - 0.92 ในขณะที่
ความเหมือนทางพันธุกรรมของขอมูลความแตกตางของการเติมหมูเมธิล เม่ือคํานวณจากชุดขอมูล EcoRI-MspI
และ EcoRI-HpaII มีคาเทากับ 0.78 – 0.94 และ 0.79 – 0.95 ตามลําดับ ผลการจัดกลุมโดยอาศัยความแตกตางใน
ระดับของนิวคลีโอไทด และระดับของการเติมหมูเมธิลพบความแตกตางของการจัดกลุมในปรงบางชนิด จากผล
การทดลองแสดงใหเห็นวา ภาวะพหุสัณฐานของปรงในประเทศไทยไมไดมาจากความแตกตางในระดับของ
นิวคลีโอไทดเพียงอยางเดียว แตยังมีความแตกตางของรูปแบบของการเติมหมูเมธิลดวย โดยเปอรเซ็นตและ
รูปแบบของการเติมหมูเมธิลใหดีเอ็นเอ รวมทั้งความแตกตางในระดับนิวคลีโอไทดอาจมีสวนสําคัญในการเกิด
ความผันแปรทางพันธุกรรมและลักษณะปรงสกุล Cycas เครื่องหมาย MSAP จํานวน 720 เครื่องหมายขางตนยัง
ไดนํามาใชศึกษาเปรียบเทียบการเติมหมูเมธิลในปรงทั้งสองเพศ เม่ือเปรียบเทียบเปอรเซ็นตของการเติมหมูเมธิล
ใหดีเอ็นเอ พบวาไมแตกตางกันในปรงทั้งสองเพศ เม่ือเปรียบเทียบรูปแบบของการเติมหมูเมธิลใหดีเอ็นเอในปรง
ทั้งสองเพศโดยการคํานวณคาความเหมือนทางพันธุกรรมพบมีคาประมาณ 60 - 70 เปอรเซ็นต แสดงวารูปแบบ
ของการเติมหมูเมธิลประมาณ 30 - 40 เปอรเซ็นตมีความแตกตางกันในปรงทั้งสองเพศ เม่ือตัดแถบดีเอ็นเอที่แสดง
รูปแบบของการเติมหมูเมธิลที่มีความจําเพาะกับเพศจากลายพิมพ MSAP จํานวน 19 แถบ ไปโคลนเพ่ือหาลําดับ
นิวคลีโอไทด และเปรียบเทียบกับฐานขอมูลพบวาลําดับนิวคลีโอไทดสวนใหญไมมีความเหมือนกับยีนใน
ฐานขอมูล แตพบวาลําดับนิวคลีโอไทดบางสวนแสดงความเหมือนกับยีนซ่ึงมีความเก่ียวของกับการพัฒนาของ
สวนสืบพันธุ  ผลการศึกษาครั้งนี้พบความแตกตางของการเติมหมูเมธิลใหกับดีเอ็นเอในปรงทั้งสองเพศ ซ่ึงอาจมี
ผลตอการกําหนดเพศในปรง อยางไรก็ตามยังตองการการศึกษาเพ่ิมเติมเพ่ือใหเขาใจกลไกดังกลาวและนําไปสู
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