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              การศึกษาความหลากหลายของพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัจากแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี 
จ านวน 171 ตวัอยา่ง และจากประชากรศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ  านวน 280 ตวัอยา่ง 
โดยใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุลชนิด SSR จ านวน 21 ต าแหน่ง พบวา่ ประชากรปาลม์น ้ามนัจาก  
จ.กาญจนบุรี มีจ  านวนอลัลีลทั้งหมดเท่ากบั 121 อลัลีล และมีค่า polymorphism information 
content (PIC), ค่า expected heterozygosity (HE) และ ค่า effective number of allele (ne) เฉล่ีย
เท่ากบั 0.597, 0.650 และ 2.538 ตามล าดบั ส่วนประชากร จ.สุราษฎร์ธานี มีจ  านวนอลัลีลทั้งหมด
เท่ากบั 117 อลัลีล และมีค่า PIC, HE และ ne เฉล่ียเท่ากบั 0.645, 0.693 และ 1.681 ตามล าดบั  
ส่วนแบบรวมสองกลุ่มประชากร มีจ านวนอลัลีลทั้งหมดเท่ากบั 164 อลัลีล และมีค่า PIC, HE และ 
ne เฉล่ียเท่ากบั 0.723, 0.759 และ 2.094 ตามล าดบั เม่ือวิเคราะห์ความแปรปรวนภายในประชากร
ดว้ยวธีิ Analysis of Molecular Variance (AMOVA) พบวา่ ประชากร จ.กาญจนบุรี มีความ
แปรปรวนภายในพนัธ์ุ 75% ซ่ึงสูงกวา่ความแปรปรวนระหวา่งพนัธ์ุ (25%) ในขณะท่ีประชากร  
จ.สุราษฎร์ธานี และแบบรวมสองกลุ่มประชากร มีค่าความแปรปรวนระหวา่งพนัธ์ุสูงเท่ากบั 82% 
และ 70% ตามล าดบั การวเิคราะห์การจดักลุ่มและสร้างแผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรม พบวา่ 
ประชากร จ.สุราษฎร์ธานี แบ่งออกไดเ้ป็น 14 กลุ่ม ท่ีค่าสัมประสิทธ์ิเท่ากบั 0.40 ส่วนประชากร  
จ.กาญจนบุรี และแบบรวมสองกลุ่มประชากร สามารถจดักลุ่มไดเ้ป็น 2 กลุ่ม ท่ีค่าสัมประสิทธ์ิ
เท่ากบั 0.32 และ 0.15 ตามล าดบั ซ่ึงใหผ้ลสอดคลอ้งเช่นเดียวกบัการวเิคราะห์ PCoA และจาก
โปรแกรม Structure เน่ืองจากประชากร จ.สุราษฎร์ธานี มีจ านวนมากและมีความแปรปรวน
ระหวา่งพนัธ์ุภายในประชากรสูง จึงไดน้ ามาวิเคราะห์เพื่อหาตวัแทนกลุ่มหรือ core collection โดย
พบวา่ มี 45 ตวัอยา่งท่ีสามารถใชเ้ป็นตวัแทนของกลุ่มประชากร จ.สุราษฎร์ธานี ได ้
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               Genetic diversity was studied on two oil palm populations, viz. 171 samples from 
Kanchanaburi population and 280 samples from Surat Thani Oil Palm Research Center, using 
21 SSR markers. The result showed that Kanchanaburi population generated a total of 121 
alleles with the average values of polymorphism information content (PIC), expected 
heterozygosity (HE) and effective number of allele (ne) of 0.597, 0.650 and 2.538, respectively. 
Surat Thani population generated a total of 117 alleles with the average values of PIC, HE and 
ne of 0.645, 0.693 and 1.681, respectively. While the combined population generated 164 alleles 
with the average values of PIC, HE and ne of 0.723, 0.759 and 2.094, respectively. The results 
from Analysis of Molecular Variance (AMOVA) showed that Kanchanaburi population had 
75% variation within varieties (25% between varieties). While Surat Thani and combined 
population showed high variation between varieties (82% and 70%, respectively). Cluster 
analysis and dendrogram were performed to determine genetic relationship which showed that 
Surat Thani population was clustered into 14 groups at 0.40 of Jaccard’s coefficient. 
Kanchanaburi population and combined population were clustered into 2 groups at 0.32 and 
0.15 of Jaccard’s coefficient, respectively. The results from PCoA and Structure program also 
clustered the populations in the same manner as cluster analysis and dendrogram. Since the 
Surat Thani population is large and high in genetic variation between varieties, a core collection 
of 45 samples were established to represent the diversity of the entire population.  
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(1) 



 

 สารบัญตาราง  

   

ตารางที่  หน้า 

   
1 ตวัอยา่งปาลม์น ้ามนัท่ีใชใ้นการศึกษาจากทั้งสองแหล่งประชากร 24 
2 ความเขม้ขน้และปริมาณของสารท่ีใชใ้นปฏิกิริยา PCR 26 
3 ขั้นตอนปฏิกิริยา PCR ท่ีใชใ้นการตรวจสอบความแตกต่างของปาลม์

น ้ามนัดว้ยเคร่ืองหมายโมเลกุลชนิด SSR 
 

27 
4 เคร่ืองหมายโมเลกุลชนิด SSR ท่ีใชใ้นการศึกษา และอุณหภูมิท่ีใชใ้น

ขั้นตอน annealing ของปฏิกิริยา PCR 
 

28 
5 จ  านวนอลัลีลและความหลากหลายทางพนัธุกรรมของกลุ่มประชากรปาลม์

น ้ามนัแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี 
 

40 
6 จ  านวนอลัลีลและความหลากหลายทางพนัธุกรรมของกลุ่มประชากรปาลม์

น ้ามนัจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
 

42 
7 จ  านวนอลัลีลและความหลากหลายทางพนัธุกรรมของกลุ่มประชากรปาลม์

น ้ามนัแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี และจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนั 
สุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 

 
 

44 
8 องคป์ระกอบของความหลากหลายทางพนัธุกรรมของประชากรปาลม์

น ้ามนัในแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี 
 

46 
9 องคป์ระกอบของความหลากหลายทางพนัธุกรรมของประชากรปาลม์

น ้ามนัภายในศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี 
 

47 
     10 องคป์ระกอบของความหลากหลายทางพนัธุกรรมของปาล์มน ้ามนัรวม

สองกลุ่มประชากร 
 

48 
     11 ค่าระยะห่างทางพนัธุกรรม Nei’s (1978) ของประชากรปาลม์น ้ามนัใน

แปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี 
 

50 
     12 ค่าระยะห่างทางพนัธุกรรม Nei’s (1978) ของกลุ่มประชากรปาลม์น ้ามนั

ภายในศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี 
 

51 
     13 ค่าระยะห่างทางพนัธุกรรม Nei’s (1978) ของปาลม์น ้ามนัแบบรวมสอง

กลุ่มประชากร 
 

52 
   

(2) 



 

 สารบัญตาราง (ต่อ)  

   
ตารางที่  หน้า 

   
     14 ผลการวเิคราะห์ความแปรปรวนทางพนัธุกรรม (AMOVA) ของปาลม์

น ้ามนัแต่ละประชากร 
 

55 
     15 ตวัแทนของกลุ่มหรือพนัธ์ุจากการวเิคราะห์ขอ้มูล core collection จาก

ประชากรศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
 

69 
     16 เปรียบเทียบค่าองคป์ระกอบของความหลากหลายทางพนัธุกรรมของ

ประชากรจากกลุ่มประชากรศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี  
จ.สุราษฎร์ธานี และกลุ่มตวัอยา่งท่ีถูกคดัเลือกดว้ยวธีิ core collection 

 
 

70 
     17 องคป์ระกอบของความหลากหลายทางพนัธุกรรมของตวัแทนของกลุ่ม

หรือพนัธ์ุท่ีไดจ้ากการวิเคราะห์ขอ้มูล core collection จากประชากร
ศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 

 
 

71 
   

ตารางผนวกที่   
   
1 จ านวนตน้ในแต่ละพนัธ์ุของประชากรแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี และ

ประชากรศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
 

97 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

(3) 



 

 สารบัญภาพ  

   

ภาพที ่  หน้า 

   
1 รากปาลม์น ้ามนัในระดบัต่างๆ 5 
2 ลกัษณะผลปาลม์น ้ามนั 3 ชนิด 7 
3 แผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมของกลุ่มประชากรพนัธ์ุปาลม์น ้ามนั

แปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี 
 

57 
4 แผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมของกลุ่มประชากรพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัจาก

ศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
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5 แผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมของกลุ่มประชากรท่ีเกิดจากการรวม

ขอ้มูลจากสองกลุ่มประชากร ไดแ้ก่ กลุ่มประชากรปาลม์น ้ามนัจากแปลง
เกษตรกร จ.กาญจนบุรี และกลุ่มประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนั
สุราษฏร์ธานี จ.สุราษฏร์ธานี 

 
 
 

59 
6 Principal coordinate analysis ของประชากรปาลม์น ้ามนัจากแปลงเกษตรกร 

จ.กาญจนบุรี 
 

62 
7 Principal coordinate analysis ของประชากรปาลม์น ้ามนัจากศูนยว์จิยัปาลม์

น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
 

63 
8 Principal coordinate analysis ของแบบรวมสองกลุ่มประชากรไดแ้ก่ กลุ่ม

ประชากรปาลม์น ้ามนัจากแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี (1A-1N) และกลุ่ม
ประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี (2A-2O) 

 
 

64 
9 การวเิคราะห์ความแตกต่างระหวา่งตวัอยา่งในกลุ่มประชากรจากแปลง

เกษตรกร จ. กาญจนบุรี โดยการวเิคราะห์ดว้ยโปรแกรม Structure โดยใช ้
K=2 
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   10 การวเิคราะห์ความแตกต่างระหวา่งตวัอยา่งในกลุ่มประชากรจากศูนยว์จิยั

ปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี โดยการวเิคราะห์ดว้ยโปรแกรม 
Structure โดยใช ้K=14 
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(4) 



 

 สารบัญภาพ (ต่อ)  

   

ภาพที ่  หน้า 

   

   11 การวเิคราะห์ความแตกต่างระหวา่งประชากรท่ีไดจ้ากการรวมขอ้มูล
ระหวา่งกลุ่มประชากรจากแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี และกลุ่ม
ประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี โดยการ
วเิคราะห์ดว้ยโปรแกรม Structure โดยใช ้K=2 

 
 
 

67 
   12 แผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมของ 45 ตวัอยา่งปาลม์น ้ามนัท่ีถูก

คดัเลือกในประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
 

72 
   13 Principal coordinate analysis ของกลุ่มตวัอยา่ง 45 ตวัอยา่งท่ีถูกคดัเลือก

จากกลุ่มประชากรจากศูนยว์ิจยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
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ภาพผนวกที่   
   
1 การวเิคราะห์การจดักลุ่มโดยใชโ้ปรแกรม Structure (K=2) ของประชากร

จากแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี 
 

98 
2 การวเิคราะห์การจดักลุ่มโดยใชโ้ปรแกรม Structure (K=14) ของประชากร

จากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
 

99 
3 การวเิคราะห์การจดักลุ่มโดยใชโ้ปรแกรม Structure (K=2) ของประชากร

จากแปลงเกษตรกร จ. กาญจนบุรี (1-171) และประชากรจากศูนยว์จิยั
ปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี (172-451) 
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การศึกษาความหลากหลายของปาล์มน า้มนัทีม่ศัีกยภาพในประเทศไทยโดยใช้
เคร่ืองหมายโมเลกลุ Simple Sequence Repeat (SSR) 

 

A Study on Diversity of Elite Oil Palms in Thailand by Using Simple 
Sequence Repeat (SSR) Molecular Markers 

    

ค าน า 
 
  ประเทศไทยเร่ิมมีการปรับปรุงพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัโดยกรมวชิาการเกษตรในปี พ.ศ. 2530 
เป็นตน้มา ซ่ึงมีการน าเขา้พนัธ์ุปาลม์น ้ามนัจากบริษทัต่างประเทศ เช่น พนัธ์ุ AVROS พนัธ์ุ  
Deli Dura พนัธ์ุ Dami และพนัธ์ุ Yangambi เป็นตน้ โดยมีจุดประสงคเ์พื่อพฒันาพนัธ์ุท่ีเหมาะสมต่อ
การปลูกในประเทศไทย จนท าใหปั้จจุบนัพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัท่ีปลูกในประเทศไทยเร่ิมมีความ
หลากหลายมากข้ึน ทั้งท่ีมาจากการปรับปรุงของกรมวชิาการเกษตร เช่น พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1 และ
พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 เป็นตน้ (กรมวชิาการเกษตร, 2550) และพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัท่ีปรับปรุงโดยบริษทั 
เอกชนภายในประเทศ เช่น พนัธ์ุยนิูวานิช และพนัธ์ุอูติ เป็นตน้ 

 
  การน าเคร่ืองหมายดีเอน็เอ (DNA marker) มาใชใ้นการหาความหลากหลายทางพนัธุกรรม
ของปาลม์น ้ามนัเพื่อจ าแนกและจดักลุ่มพนัธ์ุปาลม์น ้ามนั ช่วยลดระยะเวลาและแรงงานเร่ิมแรกใน
การพฒันาพนัธ์ุของปาลม์น ้ามนั อีกทั้งยงัเพิ่มประสิทธิภาพในการคดัเลือกอีกดว้ย โดยงานวจิยัน้ีน า
เคร่ืองหมายโมเลกุล simple sequence repeat (SSR) มาใชใ้นการจดักลุ่มพนัธ์ุของปาลม์น ้ามนัดว้ย
โปรแกรม NTSYS-pc version 2.20e เพื่อน ามาวิเคราะห์และแยกความแตกต่างระหวา่งกลุ่ม และ
ภายในกลุ่มพนัธ์ุท่ีไดน้ ามาจาก 2 แหล่ง คือ แปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี ซ่ึงเป็นลูกผสมชนิด 
เทเนอราทั้งหมด และศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี ซ่ึงประกอบไปดว้ยกลุ่มแม่
ชนิดดูรา (dura), กลุ่มพอ่ชนิดพิสิเฟอรา (pisifera) และกลุ่มลูกผสมชนิดเทเนอรา (tenera)  
 
 
 
 
 
 



 

วตัถุประสงค์ 
 

 1. เพื่อศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของปาลม์น ้ามนัจาก 2 แหล่ง คือ (1) ชนิด 
เทเนอราจากแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี และ (2) ชนิดดูรา ชนิดพิสิเฟอรา และชนิดเทเนอราจาก
ศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
 
 2. ก าหนดจ านวนตน้ขั้นต ่า (core collection) ท่ีมีอลัลีลส่วนใหญ่ของประชากร เพื่อ
ประโยชน์ในการรวบรวมพนัธ์ุเพื่อใชใ้นการปรับปรุงพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัในประเทศไทยต่อไป 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

การตรวจเอกสาร 
 
  ปาลม์น ้ามนัหรือ oil palm เป็นพืชใบเล้ียงเด่ียว (monocotyledon) จดัอยูใ่น Family 
Arecaceae จ านวนโครโมโซม 2n = 32 มีดว้ยกนั 2 ชนิด ไดแ้ก่ (1) Elaeis guineensis Jacq. มีถ่ิน
ก าเนิดในแถบแอฟริกาท่ีละติจูด 10oN-10oS ไดแ้ก่ ประเทศไอวาร่ีโคสต ์กาน่า ไนจีเรีย และ
แคเมอรูน เป็นตน้ ลกัษณะท่ีส าคญั คือ ตน้สูงเฉล่ียต่อปีอยูใ่นช่วง 30-60 เซนติเมตร และน ้าหนกั
ทะลายปาลม์น ้ามนัอยูใ่นช่วง 10-30 กิโลกรัม ผลปาลม์น ้ามนัเม่ือเป็นทะลายอ่อนมีสีด าหรือสีม่วง
เขม้จนถึงด า และเปล่ียนเป็นสีแดงส้มเม่ือผลปาลม์น ้ามนัสุก (nigerescens) หรือผลอ่อนอาจเปล่ียน
จากสีเขียวเป็นสีส้มเม่ือผลสุก (virescens) (Corley and Tinker, 2003) (2) Elaeis oleifera พบมากใน
แถบอเมริกากลางและใต ้มีลกัษณะตน้เต้ีย โดยจะสูงข้ึนเพียง 5-10 เซนติเมตรต่อปี ทะลายมี 
ทรงกลม น ้าหนกัทะลายอยูใ่นช่วง 8-12 กิโลกรัม สีของผลเม่ือสุกจะกลายจากสีเขียวเหลืองเป็นสี
ส้ม ซ่ึงการใชป้ระโยชน์ส่วนใหญ่ของ E. oleifera คือ การสร้างลูกผสมกบั E. guineensis เพื่อท าให้
ลูกผสมมีตน้เต้ียลง และยงัพบอีกดว้ยวา่ E. oleifera มีลกัษณะตา้นทานต่อโรคใบเหลือง (Corley 
and Tinker, 2003) 
 
  ปาลม์น ้ามนัเป็นพืชท่ีมีปริมาณการผลิตน ้ามนัและการบริโภคจดัเป็นอนัดบัสองของโลก
รองมาจากถัว่เหลือง (Moretzsohn et al., 2002) แต่เม่ือเปรียบเทียบกบัพืชชนิดอ่ืนแลว้พบวา่มี
ศกัยภาพในการผลิตปริมาณน ้ามนัต่อพื้นท่ีสูงสุด (30 ตนัต่อไร่ต่อปี) เม่ือเทียบกบัเรพสีด และ 
ถัว่เหลือง ท่ีใหป้ริมาณน ้ามนัต่อไร่เท่ากบั 6 ตนัต่อไร่ และ 2 ตนัต่อไร่ ตามล าดบั (Gui et al., 2008) 
นอกจากน้ีประเทศท่ีสามารถปลูกไดดี้ คือ ประเทศในเขตร้อนช้ืนในช่วงเส้นละติจูด 10oN-10oS 
โดยมีประเทศอินโดนีเซียเป็นผูผ้ลิตและส่งออกน ้ามนัปาลม์รายใหญ่ท่ีสุดของโลก รองลงมา คือ 
มาเลเซีย ไนจีเรีย และไทย ตามล าดบั (Barison, 2007) 

 
ถ่ินก าเนิดของปาลม์น ้ามนัอยูใ่นแถบแอฟริกาตะวนัตก (Maizura et al., 2006) โดยในปี 

พ.ศ. 2391 ชาวเนเธอร์แลนด์ไดน้ าปาลม์น ้ามนัจากทวปีแอฟริกาตะวนัตกเขา้มาปลูกในทวปีเอเชีย  
ท่ีสวนพฤกษศาสตร์ เมืองโบกอร์ ประเทศอินโดนีเซีย (Cochard et al., 2009) จากนั้นมีการน าปาลม์
น ้ามนัมาปลูกท่ีเกาะสุมาตราในช่วงปี พ.ศ. 2396-2400 เร่ิมปลูกเพื่อการคา้และปรับปรุงพนัธ์ุในปี 
พ.ศ. 2454 และ 2484 ตามล าดบั ส่วนในประเทศมาเลเซีย เร่ิมปลูกปาลม์น ้ามนัคร้ังแรกท่ีสวน
พฤกษศาสตร์สิงคโปร์เม่ือปี พ.ศ. 2413 (ธีระ และคณะ, 2546) ต่อมามีการคน้ควา้และวจิยัปาลม์
น ้ามนัคร้ังแรกในรัฐเซลงังอ และเร่ิมปลูกในเชิงการคา้คร้ังแรกในปี พ.ศ. 2460 (Food and 
Agriculture Organization and United Nations Development Program, 2001)  



 

 ส าหรับประเทศไทย เร่ิมมีการน ามาปลูกคร้ังแรกท่ีสถานีทดลองยางคอหงส์ จงัหวดัสงขลา 
และสถานีกสิกรรมพล้ิว จงัหวดัจนัทบุรี โดยปลูกเป็นปาลม์ประดบั และส่งเสริมใหป้ลูกเป็นพื้นท่ี
ใหญ่ในปี พ.ศ. 2511 และขยายพื้นท่ีปลูกมากข้ึน (ธีระ และคณะ, 2546) จนในปัจจุบนัปี พ.ศ. 2555 
มีพื้นท่ีปลูกปาลม์น ้ามนัทั้งหมดประมาณ 4.13 ลา้นไร่ โดยจงัหวดัท่ีปลูกมากท่ีสุดคือ สุราษฎร์ธานี
กระบ่ี และชุมพร ตามล าดบั (ส านกัเศรษฐกิจการเกษตร, 2555) 
 
ลกัษณะทางพฤกษศาสตร์ 
 
 ราก ปาลม์น ้ามนัมีระบบรากเป็นแบบรากฝอย (fibrous root system) แตกประสานกนัไปมา
อยา่งแน่นหนา และมกัเจริญอยูต่ามแนวนอนใกลผ้วิดินลึกไม่เกิน 40 เซนติเมตรจากพื้นดิน สามารถ
แบ่งรากออกเป็น 4 ระดบั ไดแ้ก่ R1, R2 , R3 และ R4 ตามล าดบั โดยการแตกแขนงแบ่งเป็น 4 แบบ 
คือ (1) แนวตั้ง (V; vertical) (2) แนวนอน (H; Horizontal) (3) ดา้นบน (U; Upward) และ (4) 
ดา้นล่าง (D; Downward) (Jourdan et al., 2000) โดยรากระดบัท่ี R1 และ R2 ท าหนา้ท่ีพยงุล าตน้ 
ส่วนระดบัท่ี R3 และ R4 ท าหนา้ท่ีในการดูดซึมธาตุอาหารจากบริเวณรอบขา้ง ซ่ึงบางคร้ังมีการ
เจริญของรากแตกแขนงออกจากโคนท่ีอยูเ่หนือพื้นดินเรียกวา่ รากอากาศ (aerial root) มีส่วนช่วยใน
การหาอาหาร หายใจ และพยุงล าตน้ใหแ้ขง็แรงมากข้ึน (Arasu, 1966) 
 
 ล าตน้ เป็นล าตน้เด่ียวตั้งตรง มีลกัษณะคลา้ยกรวยคว  ่าตรงบริเวณโคนตน้ (bole) รอบนอก
ล าตน้ปกคลุมไปดว้ยโคนทางใบ ล าตน้ของปาลม์น ้ามนัเจริญจากตายอด (terminal bud) มีการ
เจริญเติบโตทางดา้นความกวา้ง (primary thickening meristem) โดยใชร้ะยะเวลา 3 ปีแรกหลงัจาก
ลงปลูก จากนั้นจึงเป็นการเจริญเติบโตทางดา้นความสูง (elongation of internodes) (Arasu, 1966) 
ปาลม์น ้ามนัมีเน้ือเยือ่เจริญอยูเ่พียงต าแหน่งเดียว ขนาดเส้นผา่ศูนยก์ลาง 10-12 เซนติเมตร ยาว 2.5-
4.0 เซนติเมตร อยูท่ี่ศูนยก์ลางปลายยอด (crown) โดยมีส่วนของจุดก าเนิดใบ (leaf primordia) 
ใบอ่อน และฐานใบหุม้อยู ่(Corley and Tinker, 2003)  
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ภาพที ่1  รากปาลม์น ้ามนัในระดบัต่างๆ 
 
ทีม่า: Jourdan et al., 2000 
 
 ใบ เป็นใบประกอบแบบ pinnate เกิดจากการพฒันาของเน้ือเยื่อเจริญปลายยอดของล าตน้ 
ซ่ึงเป็นจุดก าเนิดของทั้งตาใบและช่อดอก ภายในประกอบไปดว้ยตาใบประมาณ 35-60 ตาใบ 
จ านวนทางใบท่ีผลิตในแต่ละปีมีค่าเฉล่ียอยูท่ี่ 2 ทางใบต่อเดือน มีความยาวประมาณ 7 เมตร ข้ึนอยู่
กบัสภาพแวดลอ้ม โดยแต่ละทางใบมีจ านวนใบยอ่ย 250-350 ใบยอ่ย และแต่ละใบยอ่ยมีความยาว
ประมาณ 1.3 เมตร (Prabhakaran, 2010) ทางใบเกิดลกัษณะเป็นเกลียวรอบล าตน้ โดยลกัษณะการ
เวยีนของทางใบปาลม์น ้ามนัมี 2 แบบ คือ การเกิดทางใบแบบเวยีนทางซา้ย และการเกิดทางใบแบบ
เวยีนขวา 
 
 ช่อดอก ปาลม์น ้ามนัเป็นพืชใบเล้ียงเด่ียวท่ีมีช่อดอกตวัผูแ้ละตวัเมียอยูค่นละช่อดอก แต่อยู่
บนตน้เดียวกนั (monoecious plant) การเกิดช่อดอกตวัผูแ้ละตวัเมียของปาลม์น ้ามนัมกัแบ่งออกเป็น
รอบๆ ข้ึนอยูก่บัพนัธุกรรม อาย ุและสภาพแวดลอ้ม ในขณะท่ีมีการพฒันาของช่อดอก ยกตวัอยา่ง 
เช่น การชกัน าใหพ้ฒันาเป็นช่อดอกตวัผูคื้อ ท าใหต้น้ปาล์มน ้ามนัมีภาวะการขาดแคลนน ้า (water 
stress) เป็นตน้ และบางคร้ังมกัปรากฏช่อดอกตวัผูแ้ละตวัเมียภายในช่อเดียวกนั ซ่ึงมกัพบในช่วงท่ี
จะมีการเปล่ียนรอบการพฒันาช่อดอกระหวา่งตวัผูแ้ละตวัเมีย (Corley and Tinker, 2003) 
 
 ช่อดอกตวัผู ้มีความยาวประมาณ 40 เซนติเมตร (Legros et al., 2009) มีช่อดอกยอ่ย 
(spikelet) รูปร่างลกัษณะคลา้ยน้ิวมือ ยาวประมาณ 10-20 เซนติเมตร ประกอบดว้ยช่อดอกยอ่ย
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มากกวา่ 160 ช่อดอกยอ่ย และดอกตวัผูมี้ขนาดความกวา้ง 1.5-2 มิลลิเมตร ความยาว 3-4 มิลลิเมตร 
(Corley and Tinker, 2003) 
 
 ช่อดอกตวัเมีย มีความยาวประมาณ 20-30 เซนติเมตร ประกอบดว้ยช่อดอกยอ่ยมากกวา่ 
110 ช่อดอกยอ่ย และดอกตวัเมียมีมากถึง 400-1,500 ดอก (Legros et al., 2009) 
 
 ผลหรือทะลาย น ้าหนกัทะลายอยูใ่นช่วง 10-30 กิโลกรัม ประกอบไปดว้ยผลปาลม์น ้ามนั
ประมาณ 1,500 ผลต่อทะลาย แต่ละผลมีความยาว 2-5 เซนติเมตร หนกัประมาณ 5-20 กรัม ผลมี
รูปร่างเป็นรูปไข่ ลกัษณะผลเป็นแบบ drupe แบ่งออกได ้3 ชั้น ไดแ้ก่ เปลือกชั้นนอก (exocarp) ชั้น
กลางหรือเน้ือผล (mesocarp) และชั้นในหรือกะลา (endocarp) เน้ือผลคือบริเวณท่ีมีการสะสมของ
น ้ามนัซ่ึงอยูใ่นชั้นของเปลือกชั้นนอกและชั้นกลาง ส่วนเมล็ดประกอบดว้ยกะลา (shell) และเน้ือใน
เมล็ด (kernel) (Jalani et al., 2003) เส้นใยส่วนใหญ่อยูบ่ริเวณของเปลือก ส่วนกะลามีสีด า หนา
ประมาณ 1-8 มิลลิเมตร ส่วนของเน้ือในเมล็ดมีอยูเ่ตม็ภายในกะลา เปลือกชั้นนอกมีลกัษณะเป็น 
ผวิมนั และปาลม์น ้ามนัสามารถแบ่งสีผลออกเป็น 3 ชนิดไดแ้ก่ nigerescens, virescens และ 
alberescens ผลปาลม์น ้ามนัส่วนใหญ่มีสีผลแบบ nigerescens คือ สีม่วงเขม้จนถึงด าในขณะท่ีเป็น
ผลอ่อน เม่ือสุกแลว้จะเปล่ียนเป็นสีแดงทั้งลูกหรือสีแดงส่วนล่างและมีสีด าตรงส่วนบนของผล 
ในขณะท่ีผลอ่อนแบบ virescens จะมีสีผลเป็นสีเขียวและมีสีแดงส้มเม่ือสุกเตม็ท่ี ส่วนแบบ 
alberescens ผลปาลม์น ้ามนัจะมีสีเขียวเม่ือยงัเป็นผลอ่อนและกลายเป็นสีเหลืองสุก โดยการสุกเร่ิม
จากปลายทะลายลงไปหาโคน เม่ือสุกจดัผลก็จะหลุดร่วง (Hartley, 1988) 
 
ชนิดของปาล์มน า้มัน 
 
 ชนิดของปาลม์น ้ามนัแบ่งออกเป็น 3 ชนิด พิจารณาจากความหนาของกะลา (endocarp) 
ดงัน้ี 
 
 1. ชนิดดูรา (dura) มีลกัษณะทางพนัธุกรรมเป็น homozygous dominance (Sh+/Sh+) ผลมี
เปลือกชั้นนอกนอ้ยจนถึงปานกลาง (35-55% ของผล) กะลาหนาประมาณ 2-5 มิลลิเมตร (Hartley, 
1988)  
 
 2. ชนิดพิสิเฟอรา (pisifera) มีลกัษณะทางพนัธุกรรมเป็น homozygous recessive (Sh-/Sh-) 
ลกัษณะผลมีเปลือกชั้นนอกหนา กะลาบางมากหรือไม่มีกะลา เมล็ดเน้ือในมีขนาดเล็กเม่ือเทียบกบั
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ชนิดดูราและเทเนอรา ชนิดพิสิเฟอรามีช่อดอกตวัเมียสูงแต่ไม่เป็นท่ีนิยม เน่ืองจากมีเปอร์เซ็นตก์าร
ฝ่อของดอกตวัเมียสูง ท าใหจ้  านวนทะลายต่อตน้นอ้ย (Corley and Tinker, 2003) 
 
 3. ชนิดเทเนอรา (tenera) มีลกัษณะทางพนัธุกรรมเป็น heterozygous (Sh+/Sh-) เป็นลูกผสม
ท่ีไดจ้ากการผสมระหวา่งแม่ดูราและพอ่พิสิเฟอรา ลกัษณะของผลมีเปลือกชั้นนอกหนา (60-90% 
ของผล) กะลาหนาประมาณ 0.5-4 มิลลิเมตร และพบวงแหวนของเส้นใย (fiber ring) ในเปลือก
ชั้นนอกท่ีลอ้มรอบกะลาในผลปาลม์น ้ามนั ชนิดเทเนอราเป็นท่ีนิยมปลูกในปัจจุบนัมากกวา่ชนิด
ดูรา เน่ืองจากมีจ านวนทะลายต่อตน้สูงกวา่ และบริเวณของเปลือกชั้นนอกหนากวา่ ถึงแมว้า่มีขนาด
ของทะลายจะเล็กกวา่ชนิดดูรา (Sambanthamurthi et al., 2009)  
 

 
 
ภาพที ่2  ลกัษณะผลปาลม์น ้ามนั 3 ชนิด (ก) ดูรา (ข) พิสิเฟอรา และ (ค) เทเนอรา 
 
เช้ือพนัธุกรรมส าหรับการปรับปรุงพนัธ์ุปาล์มน า้มัน 
 
  เน่ืองจากวตัถุประสงคก์ารปลูกปาลม์น ้ามนัในคร้ังแรกส าหรับประเทศไทย คือ ปลูกเพื่อ
เป็นปาลม์ประดบั (กรมวชิาการเกษตร, 2550) แต่ต่อมาไดเ้ร่ิมปลูกเพื่อเป็นการคา้และปรับปรุงพนัธ์ุ
ปาลม์น ้ามนัภายในประเทศในปี พ.ศ. 2530 เป็นตน้มา ท าใหต้อ้งมีการน าเขา้พนัธ์ุปาล์มน ้ามนัหลาย
พนัธ์ุจากต่างประเทศ เพื่อน ามาปลูกทดสอบและคดัเลือกพนัธ์ุท่ีสามารถเจริญเติบโตและใหผ้ลผลิต
ดีภายใตส้ภาพแวดลอ้มของประเทศไทย โดยปาลม์น ้ามนัท่ีน าเขา้มาปลูกในประเทศไทยสามารถ
แบ่งออกเป็นสองกลุ่มใหญ่ๆ ดงัน้ี 
 
 
 
 

 (ก)                                         (ข)                                           (ค) 
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1.  สายพนัธ์ุแม่ดูรา (dura) 
 
  1.1  Deli Dura เป็นดูราท่ีมีตน้ก าเนิดมาจากปาลม์น ้ามนั 4 ตน้ ท่ี สวนพฤกษศาสตร์โบกอร์ 
ประเทศอินโดนีเซีย มีลกัษณะส าคญั คือ ใหผ้ลผลิตทะลายสูงและสม ่าเสมอ ผลผลิตน ้ามนัสูง จึงมกั
น าไปใชเ้ป็นแม่พนัธ์ุในแผนการปรับปรุงพนัธ์ุตามแหล่งปรับปรุงพนัธ์ุต่างๆ เช่น Serdang Deli, 
Elmina Deli, Ulu Remis Deli, Dumpy Deli และ Socfin Deli เป็นตน้ (Rosenquist, 1985) 
 
  1.2  Dumpy Dura เกิดจากการผสมตวัเองของปาลม์น ้ามนัท่ีปลูกข้ึนในเมือง Serdang 
ประเทศมาเลเซีย ซ่ึงมีลกัษณะเด่น คือ ล าตน้เต้ียกวา่ลูกผสมอ่ืนๆ อยา่งชดัเจน ล าตน้และทะลาย
ใหญ่ การติดผลสูง อีกทั้งยงัตา้นทานต่อโรคเห่ียว (fusarium wilt) (Rosenquist, 1985) 
 
 1.3  African Dura เป็นปาลม์น ้ามนัชนิดดูราท่ีมีถ่ินก าเนิดในทวปีแอฟริกา ซ่ึงศูนยว์จิยัต่างๆ 
ในประเทศแถบแอฟริกานิยมใชเ้ป็นแม่พนัธ์ุในการปรับปรุงพนัธ์ุ แต่มีขอ้เสีย คือ ล าตน้สูงเร็วและ
ขนาดทะลายเล็ก (กรมวชิาการเกษตร, 2550) 
 
2.  สายพนัธ์ุพ่อพสิิเฟอรา (pisifera) 
 
  2.1  Yangambi Pisifera เป็นพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัท่ีไดจ้ากการผสมของ Institut National pour 
l’Etude Agronomique du Congo (INEAC) ประเทศแซร์ โดยน าเมล็ดปาลม์น ้ามนัชนิดเทเนอรา 
(ผสมเปิด) จากสวนพฤกษศาสตร์ Eala ประเทศแซร์ และเมล็ดปาลม์น ้ามนัชนิดเทเนอรา (ผสมเปิด) 
ในเมือง Yawenda, N’gazi และ Isangi ประเทศแซร์ ทั้งหมดจ านวน 9 ตน้ ท าการผสมตวัเองและ
ผสมขา้ม จนไดลู้กผสมปาลม์น ้ามนัชนิดเทเนอรา จ านวน 6 ตน้ ท่ีมีลกัษณะเด่น คือ กะลาบาง 
เปลือกชั้นนอกหนา อีกทั้งยงัเป็นพนัธ์ุท่ีมีความใกลชิ้ดกบัพนัธ์ุ AVROS Pisifera เน่ืองจากมีตน้
ก าเนิดมาจากสวนพฤกษศาสตร์ Eala เหมือนกนั (Rosenquist, 1985) 
 
  2.2  AVROS Pisifera พฒันาโดยสถาบนั Algemeene Vereniging van Rubberplanters ter 
Oostkust van Sumatra (AVROS) ของประเทศอินโดนีเซีย ซ่ึงน าตน้ปาลม์น ้ามนัมาจากสวน
พฤกษศาสตร์ Eala ประเทศแซร์ มาปลูกทดสอบในปี ค.ศ. 1922 แลว้คดัเลือกไดพ้นัธ์ุท่ีดีเด่น คือ  
SP 540 จากนั้นท าการผสมตวัเองในปี ค.ศ. 1930 ไดป้าลม์น ้ามนัชนิดเทเนอราจ านวน 3 ตน้ ไดแ้ก่ 
Pol 820.3468, Pol 820.3572 และ Pol 820.3601 จากนั้นผสมแบบ sib cross ระหวา่ง Pol 820.3468 
และ Pol 820.3572 และปลูกทดสอบท่ีเมือง Polonia ไดเ้ป็นกลุ่มเบอร์ 945 ส่วน Pol 820.3601 ผสม
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ขา้มกบั Pol 632.3184 (พิสิเฟอรา) กลายเป็นกลุ่ม 1019 แลว้น ามาผสมขา้มกนัระหวา่งกลุ่มเบอร์ 945 
และ 1019 กลายเป็นพนัธ์ุ KB1316 (ประเทศอินโดนีเซีย) และ BM 119 (มาเลเซีย) ลกัษณะดีของ
พนัธ์ุน้ี คือ ผลผลิตสูงและเติบโตเร็ว จึงมกัใชเ้ป็นพอ่พนัธ์ุในการปรับปรุงพนัธ์ุ และผลิตเมล็ดพนัธ์ุ
ลูกผสม (Rosenquist, 1992; Yong, 1992) 
 
  2.3  La Mè Pisifera ปรับปรุงโดย Institute de Researches pour les Huiles et Oleagineux 
(IRHO) ประเทศฝร่ังเศส ท่ีน าเมล็ดปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุป่ามาปลูกท่ีเมือง Bingerville ประเทศไอวาร่ี
โคสต ์ซ่ึงเป็นปาลม์น ้ามนัชนิดเทเนอราจ านวน 21 ตน้ โดยพบวา่ ตน้ท่ี 10 มีลกัษณะดี จึงท าการ
ผสมตวัเอง แลว้น าไปปลูกทดสอบและคดัเลือกท่ีเมือง La Mè ประเทศไอวาร่ีโคสต ์จนไดต้น้ปาลม์
น ้ามนัเบอร์ L2T ท่ีมีขอ้ดีคือ ใหผ้ลผลิตดีและตน้เต้ีย จากนั้นจึงไดมี้การน าปาลม์น ้ามนัชนิด 
พิสิเฟอราและเทเนอราท่ีไดจ้ากตน้ L2T มาใชใ้นการปรับปรุงพนัธ์ุในแถบแอฟริกาและอินโดนีเซีย 
(Rosenquist, 1985; Yong, 1992) 
 
  2.4  Ekona Pisifera พฒันามาจากปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุป่าในแถบเมือง Ekona ประเทศ
แคเมอรูน แลว้น ามาปรับปรุงพนัธ์ุโดยบริษทั Unilever ท่ีแปลง Cowan Estate, Ndian Estate และ 
Lobe Estate ไดเ้ป็นเบอร์ 2/2311 โดยมีลกัษณะดีของพนัธ์ุน้ี คือ มีความตา้นทานต่อโรคเห่ียว 
(fusarium wilt) และมีลกัษณะตน้เต้ีย (Rosenquist, 1985) 
 
  2.5  Calabar Pisifera มีถ่ินก าเนิดจากหลายแปลงปรับปรุงพนัธ์ุเช่น Calabar, Aba, Ufama 
และ Benin ในประเทศไนจีเรีย ทวปีแอฟริกาใต ้โดยพบตน้ท่ีมีลกัษณะดี คือ พนัธ์ุ Calabar เบอร์ 
256D โดยลูกท่ีไดจ้ากการผสมตวัเองของ 256D มีขอ้เด่น คือ ใหผ้ลผลิตดีและผลปาลม์น ้ามนัดิบจะ
มีสีเขียว (Rosenquist, 1985; Hartley, 1988) 
 
  2.6  Tanzania Pisifera พนัธ์ุน้ีมีตน้ก าเนิดมาจากเมล็ดปาลม์น ้ามนัท่ีเก็บมาจากตน้ปาล์ม
น ้ามนั 6 ตน้ (ชนิดเทเนอรา 5 ตน้ และชนิดดูรา 1 ตน้) ณ เมือง Kigoma ประเทศแทนซาเนีย และ
พนัธ์ุน้ีมีลกัษณะเด่น คือ กะลาบาง (Alvarado and Sterling, 2005)  
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ประโยชน์ของปาล์มน า้มัน 
  
 น ้ามนัท่ีสกดัไดจ้ากผลปาลม์น ้ามนัมี 2 ชนิด คือ (1) น ้ามนัปาลม์จากเน้ือผลปาลม์น ้ามนั
(crude palm oil, CPO) และ (2) น ้ามนัเน้ือในเมล็ดปาลม์ (palm kernel oil, PKO) โดยทั้งสองชนิด
จะพบปริมาณกรดไขมนัอ่ิมตวัสูงกวา่กรดไขมนัไม่อ่ิมตวั เช่น น ้ามนัปาลม์จากเน้ือผลปาลม์น ้ามนั 
(CPO) พบกรดไขมนัอ่ิมตวัชนิดปาลม์เมตริก (palmatric) เท่ากบั 43.5% ในขณะท่ีพบกรดไขมนัไม่
อ่ิมตวัชนิดโอเลอิก (oleic) ในปริมาณท่ีนอ้ยกวา่ เท่ากบั 39.8% (Corley and Tinker, 2003) 
นอกจากนั้น ในน ้ามนัปาลม์ยงัมีสารประกอบอ่ืนๆ ท่ีมีความส าคญัเช่นกนั คือ วติามินอี และสาร 
แคโรทีนอยด์ (carotenoid) โดยสารแคโรทีนอยดป์ระกอบไปดว้ย อลัฟาและเบตา้แคโรทีน ซ่ึงเป็น
สารตั้งตน้ของวิตามิน A (Manorama and Rukmini, 1991) และเป็นสารตา้นอนุมูลอิสระ ป้องกนั
การก่อใหเ้กิดมะเร็ง (Lietz and Henry, 1997) โดยแหล่งของเบตา้แคโรทีนท่ีพบมากท่ีสุด คือ น ้ามนั
ปาลม์ (30,000 ppm) รองลงมาคือ แครอทและผกักินใบชนิดต่างๆ ซ่ึงพบในปาลม์น ้ามนัในปริมาณ
ท่ีสูงกวา่พบในพืชผกัทัว่ไปถึง 15-300 เท่า (Zeb and Mehmood, 2004) 
 
 น ้ามนัปาลม์ดิบท่ีผา่นกระบวนการกลัน่สามารถสร้างมูลค่าเพิ่มเป็นผลิตภณัฑอุ์ปโภคและ
บริโภคต่างๆ เช่น น ้ามนัปรุงอาหาร เนย สบู่ ผงซกัฟอก เช้ือเพลิงส าหรับเคร่ืองยนต ์สารหล่อล่ืน
ส าหรับเคร่ืองจกัร และเคร่ืองส าอาง เป็นตน้ (ธีระ และคณะ, 2554) และส่วนเหลือของปาลม์น ้ามนั
จากกระบวนการสกดัน ้ามนั เช่น ทะลายเปล่าปาลม์น ้ามนั เส้นใย หรือกะลาปาลม์ มกัน ามาใชเ้ป็น
เช้ือเพลิงในโรงงานอุตสาหกรรม ใชเ้ป็นวสัดุเพาะกลา้ปาลม์ หรือน าไปวางตามโคนตน้ปาลม์หรือ
ระหวา่งแถวเพื่อเป็นปุ๋ยใหก้บัตน้ปาลม์ภายในแปลง (Corley and Tinker, 2003) 
 
SSR (Simple Sequence Repeat) 
 
 Simple Sequence Repeat (SSR) หรือ ไมโครแซทเทลไลท ์เป็นดีเอน็เอเคร่ืองหมายท่ีอาศยั
หลกัการซ ้ ากนัของชุดเบส (repetitive sequence) ท่ีเรียงต่อกนัในทิศทางเดียวกนัตลอด (tandemly 
repeat) ส่วนมากประกอบดว้ยดีเอน็เอท่ีมีขนาดของชุดซ ้ าสั้นมากประมาณ 1-6 คู่เบส หรือไม่เกิน 10 
คู่เบส จะเป็นชุดเบสซ ้ า แบบ di-, tri-, tetra-, หรือ penta- (Powell et al., 1996; Chen et al., 2002) 
เทคนิค SSR นั้นมีประโยชน์หลายประการ เช่น การศึกษาดา้นจีโนม การสร้างแผนท่ีจีโนม เป็นตน้ 
เน่ืองจาก SSR มีอยูเ่ป็นจ านวนมากและกระจายทัว่ไปในจีโนม มีความแปรปรวนมาก ซ่ึงอาจเกิด
จากการขาดหายไป (deletion) หรือการสอดแทรก (insertion) ของเบสขณะท่ีมีการจ าลองตวัเองของ
ดีเอ็นเอ (DNA replication) หรือเกิดการ crossing over ขณะแลกเปล่ียนโครโมโซม ท าใหต้ าแหน่ง
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ของไมโครแซทเทลไลทมี์ความหลากหลาย และเกิดเฮตเทอโรไซโกซิต้ีในระดบัสูง (Wright, 1993) 
อีกทั้งจ  านวนซ ้ าของ SSR มีความแตกต่างกนัในพืชหรือสัตวต่์างพนัธ์ุในชนิด (species) เดียวกนั จึง
สามารถน ามาใชเ้ป็นโมเลกุลเคร่ืองหมายไดเ้ป็นอยา่งดีในการแยกความแตกต่างของส่ิงมีชีวติ และ
ยงัเป็น co-dominant marker หรือเป็นเคร่ืองหมายท่ีสามารถแยก heterozygous และ homozygous 
ออกจากกนัได ้และยงัสามารถท าซ ้ า (reproducibility) ไดดี้อีกดว้ย (อรรัตน์, 2548) แต่ขอ้เสียของ
วธีิการน้ี คือ ตอ้งใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุลท่ีทราบขอ้มูลเก่ียวกบัล าดบัเบสของดีเอน็เอเป้าหมาย 
(Ponsuksili et al., 1999) 
 
ตัวอย่างรายงานการพฒันาเคร่ืองหมายโมเลกุลชนิด SSR  
 
 Zhao et al. (2012) ศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของขา้วฟ่างจ านวน 40 ตวัอยา่ง
โดยใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุล SSR 19 เคร่ืองหมาย ท่ีถูกพฒันาจากฐานขอ้มูลขา้วฟ่างในประเทศอิตาลี 
พบวา่ เกิดจ านวนอลัลีลทั้งหมด 85 อลัลีล มีอลัลีลเฉล่ียเท่ากบั 4.5 โดยค่า h และค่า PIC อยูใ่นช่วง 
0.02-0.88 และ 0.02-0.87 ตามล าดบั และมีค่าเฉล่ียเท่ากบั 0.412 และ 0.376 ตามล าดบั อีกทั้งยงั
สามารถจดักลุ่มตวัอยา่งไดถึ้ง 6 กลุ่ม โดยสามารถแยกกลุ่มตวัอยา่งขา้วฟ่างจากเกาหลีออกเป็น 1 
กลุ่ม ไดอ้ยา่งชดัเจน 
 

Song et al. (2010) พฒันาเคร่ืองหมายโมเลกุล (Express Sequence Tag-SSR, EST-SSR) 
เพื่อน ามาใชใ้น marker assisted selection (MAS) จากฐานขอ้มูล EST ของถัว่ลิสง จ านวน 12,000 
ESTs พบวา่ สามารถสร้างเคร่ืองหมายโมเลกุลไดจ้  านวน 610 เคร่ืองหมาย โดยมีจ านวนเบสท่ีซ ้ า
มากท่ีสุด คือ trinucleotide (66.3 %) และ dinucleotide (28.8%) และมีการซ ้ ากนัของ AG/TC (10.7 
%) มากท่ีสุด ตามดว้ย CT/GA (9.0%), CTT/GAA (7.4 %), และ AAG/TTC (7.3%) และเม่ือน ามา
ทดสอบกบัถัว่พนัธ์ุป่า 98 ตวัอยา่ง และพนัธ์ุการคา้ 73 ตวัอยา่ง พบวา่ มีเคร่ืองหมายจ านวน 33 
เคร่ืองหมาย ท่ีสามารถแสดงความหลากหลายทางพนัธุกรรมของถัว่ทั้ง 2 พนัธ์ุได ้
 
 Ting et al. (2010) พฒันาเคร่ืองหมายโมเลกุล SSR จากฐานขอ้มูล EST ของปาลม์น ้ามนั 
ไดจ้  านวนทั้งหมด 722 เคร่ืองหมาย พบกลุ่มท่ีมีการซ ้ ากนัของเบสสองต าแหน่ง (dinucleotide) มาก
ท่ีสุด คิดเป็น 45.6% และเม่ือน ามาทดสอบกบักลุ่มประชากรของ E. guineensis และ E. oleifera 
จ  านวน 135 ตวัอยา่ง พบวา่ มีเคร่ืองหมายโมเลกุลจ านวน 14 เคร่ืองหมาย ท่ีสามารถจ าแนกความ
แตกต่างระหวา่งสองกลุ่มประชากรได ้โดยมีจ านวนอลัลีลท่ีเกิดข้ึนทั้งหมด 101 อลัลีล  
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 Federico et al. (2008) พฒันาเคร่ืองหมายโมเลกุล SSR จ านวน 580 เคร่ืองหมาย จากขอ้มูล
ล าดบัเบสของพืชตระกลูกะหล ่า โดยจ านวนเบสท่ีมีการซ ้ ากนัมากท่ีสุด คือ di-, tri-, penta- และ 
tetra- เรียงตามล าดบั คิดเป็น 38%, 33%, 16% และ 13% ตามล าดบั อีกทั้งพบวา่ 420 เคร่ืองหมาย 
สามารถเพิ่มปริมาณไดใ้น B. rapa และ 523 เคร่ืองหมาย ท่ีสามารถเพิ่มปริมาณไดใ้น B. oleracea  
 
 Billotte et al. (2001) ไดพ้ฒันาเคร่ืองหมายโมเลกุลจ านวน 21 เคร่ืองหมาย โดยอาศยั
บริเวณท่ีมีการซ ้ ากนัของ (GA)n, (GT)n และ (CCG) n จากฐานขอ้มูลพนัธุกรรมของปาลม์น ้ามนั และ
ไดน้ ามาทดสอบเพื่อหาความหลากหลายของประชากรปาลม์น ้ามนั ไดแ้ก่ E. guineensis, E. oleifera 
และปาลม์ชนิดอ่ืนๆ อีก 16 ชนิด พบวา่ สามารถแยก E. guineensis ออกจาก E. oleifera และปาลม์
ชนิดอ่ืนๆ ไดอ้ยา่งชดัเจน 
 
เทคนิคทางชีวโมเลกุลทีเ่กี่ยวข้องกบัการศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรม 
  

1.  เทคนิคอิเล็กโตรโฟเรซิส (electrophoresis)  
 

      เทคนิคท่ีอาศยัหลกัการท่ีโมเลกุลดีเอ็นเอมีประจุลบ และสามารถเคล่ือนท่ีไดใ้น
สนามไฟฟ้าซ่ึงการเคล่ือนท่ีของดีเอน็เอจะเคล่ือนท่ีเขา้หาประจุบวกในสนามไฟฟ้า อตัราการ
เคล่ือนท่ีของดีเอน็เอข้ึนอยูก่บัขนาด รูปร่างโมเลกุล แรงเคล่ือนไฟฟ้า และตวักลางท่ีใช ้เช่นโมเลกุล
ขนาดใหญ่จะเคล่ือนท่ีชา้กวา่โมเลกุลขนาดเล็ก การเพิ่มแรงเคล่ือนไฟฟ้าดีเอน็เอจะเคล่ือนท่ีไดเ้ร็ว
ข้ึน เป็นตน้ (สุรินทร์, 2545) โดยเจลท่ีใชใ้นการวเิคราะห์ดีเอ็นเอ ไดแ้ก่  

 
    1.1.  อะกาโรสเจล (agarose gel) เป็นวธีิท่ีง่ายและมีประสิทธิภาพในการแยกขนาด
ดีเอ็นเอท่ีมีขนาดอยูใ่นช่วง 0.5-25 kb เหมาะส าหรับใชแ้ยกโมเลกุลดีเอ็นเอ เน่ืองจากมีช่วงท่ีใชไ้ด้
มาก (Southern, 1975) 
 
   1.2.  โพลีอะคริลาไมด ์(polyacrylamide gel) เหมาะส าหรับเป็นตวักลางในการ
แยกโมเลกุลของโปรตีนและดีเอ็นเอท่ีมีขนาดเล็ก แต่มีขอ้เสีย คือ ค่าใชจ่้ายสูงและสารเคมีท่ีใช้
ค่อนขา้งอนัตราย (Wang et al., 2003) 
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2.  เทคนิคพีซีอาร์ (Polymerase Chain Reaction, PCR) 
 
     เทคนิคท่ีใชเ้พิ่มปริมาณดีเอน็เอช้ินสั้นๆ หลกัการท าพีซีอาร์ คือ ตอ้งทราบล าดบั 

นิวคลีโอไทดข์องยนีหรือช้ินดีเอ็นเอท่ีสนใจก่อน แลว้จึงสังเคราะห์นิวคลีโอไทดส์ายสั้นๆ 2 ชนิด 
(forward และ reverse primer) ส่วนมากมีความยาวประมาณ 18-22 bp และแต่ละชนิดต่างมีเบสคู่สม
กบัส่วนปลาย 3’ ของเส้นดีเอ็นเอท่ีตอ้งการสังเคราะห์ จากนั้นน าเคร่ืองหมายโมเลกุลทั้งสองชนิด
ใส่ร่วมกบัดีเอ็นเอตวัอยา่ง (genomic DNA) โดยหลกัการสังเคราะห์ดีเอน็เอ คือ ท าให้ดีเอ็นเอ
ตน้แบบท่ีอยูใ่นสภาพเกลียวคู่แยกออกจากกนักลายเป็นสายเด่ียว (denaturation) โดยใชค้วามร้อน 
แลว้จึงลดอุณหภูมิลงอยา่งรวดเร็วเพื่อให้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีเบสคู่สมกนัเขา้มาจบัคู่กบับริเวณท่ี
การอยา่งถูกตอ้ง (annealing) แลว้เพิ่มอุณหภูมิเพื่อใหเ้หมาะกบัการท างานของเอนไซมโ์พลีมอเรส
และเคร่ืองหมายโมเลกุล ท าใหเ้กิดการสังเคราะห์ดีเอ็นเอข้ึน (extension) ท าซ ้ าจ  านวน 30-40 รอบ 
ปริมาณดีเอน็เอท่ีตอ้งการจะเพิ่มข้ึนหลายลา้นเท่า (2n เม่ือ n คือ จ านวนรอบ) (Saiki et al., 1998)  
 

ปฏิกิริยาพีซีอาร์ ประกอบดว้ยสารตั้งตน้ท่ีส าคญั ดงัน้ี 
 
1.  DNA template เป็นดีเอน็เอท่ีสกดัจากเซลลท่ี์มีนิวเคลียสของส่ิงมีชีวติ 
 
2.  Forward และ Reverse Primer เป็นดีเอน็เอสายเร่ิมตน้ขนาดสั้นๆ ท่ีมีเบสคู่สมกบับริเวณ

ท่ีสนใจ 
 
3.  dNTPs ประกอบไปดว้ยเบส 4 ชนิด ไดแ้ก่ อะดีนีน (adenine; A) กวันีน (guanine; G)   

ไซโตซีน (cytocine; C) และไธมีน (thymine; T) ซ่ึงเป็นส่วนประกอบส าคญัของโครงสร้างดีเอน็เอ 
 
4.  Taq DNA polymerase ท าหนา้ท่ีในการสังเคราะห์ดีเอน็เอสายใหม่ มีคุณสมบติัทนต่อ

อุณหภูมิสูงถึง 95 องศาเซลเซียส และอุณหภูมิท่ีเหมาะสมในการท างานของเอนไซมช์นิดน้ี คือ 
ประมาณ 72 องศาเซลเซียส 

 
5.  แมกนีเซียมคลอไรด ์(MgCl2) เป็นสารเร่งปฏิกิริยาของเอนไซมดี์เอน็เอโพลีมอเรส 
 
6.  บฟัเฟอร์ (Buffer) เป็นสารท่ีท าใหส้ภาพของสารในหลอดทดลองมีสภาวะความเป็น

กรด-ด่างท่ีเหมาะสมต่อการเกิดปฏิกิริยา 
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7.  น ้าท่ีผา่นการฆ่าเช้ือแลว้ ซ่ึงผสมกบัสารตั้งตน้ดงักล่าวทั้งหมด 
 

 ปฏิกิริยาการสังเคราะห์ดีเอ็นเอดว้ยเทคนิคพีซีอาร์ ประกอบดว้ย 3 ขั้นตอน (Sambrook and 
Russell, 2001) คือ 
 
 1.  Denaturation เป็นขั้นตอนท่ีท าใหดี้เอ็นสายคู่แยกออกจากกนัเป็นสายเด่ียว โดยใชค้วาม
ร้อน ประมาณ 94-97 องศาเซลเซียส นานประมาณ 3-4 นาที 
 
 2.  Annealing เคร่ืองหมายโมเลกุลเขา้ไปจบักบัส่วนของดีเอน็เอบริเวณท่ีสนใจ ใชเ้วลา
ประมาณ 30-60 วนิาที อุณหภูมิท่ีใชใ้นขั้นตอนน้ีจะมีความแตกต่างกนัในแต่ละเคร่ืองหมาย โดย
ควรเลือกใชอุ้ณหภูมิท่ีมีความจ าเพาะต่อเคร่ืองหมายนั้นๆ ซ่ึงถา้อุณหภูมิสูงเกินไปเคร่ืองหมายจะ
เขา้ไปจบักบัดีเอน็เอแม่พิมพไ์ดไ้ม่ดี ท าใหไ้ดผ้ลผลิตนอ้ยมาก และถา้อุณหภูมิท่ีต ่าเกินไป 
เคร่ืองหมายจะเขา้ไปจบักบัดีเอน็เอแม่พิมพอ์ยา่งไม่จ  าเพาะ ท าใหมี้การเพิ่มจ านวนของช้ินส่วน 
ดีเอ็นเอในบริเวณท่ีไม่ตอ้งการ  
 

3.  Extension เป็นการสังเคราะห์ดีเอ็นเอสายใหม่ ใชอุ้ณหภูมิประมาณ 70-75  
องศาเซลเซียส เป็นเวลาประมาณ 30-120 วนิาที ข้ึนอยูก่บัความยาวของดีเอน็เอท่ีตอ้งการเพิ่ม
จ านวน ขั้นตอนน้ีเอนไซมดี์เอน็เอโพลีมอเรสจะท าหนา้ท่ีน าเบส (A, T, C, G) ท่ีเขา้คู่กบัดีเอ็นเอ
แม่แบบมาต่อเขา้ท่ีปลายของสายไพรเมอร์ทั้งสองเพื่อใหไ้ดดี้เอน็เอสายใหม่  
 
ความหลากหลายทางพนัธุกรรม (genetic diversity) 
 
 ความหลากหลายทางพนัธุกรรม (genetic diversity) หมายถึง ความหลากหลายหรือความ
แปรผนัของยนีและพนัธุกรรมในส่ิงมีชีวติชนิดหน่ึงๆ โดยในส่ิงมีชีวติชนิดเดียวกนัอาจมียนี
แตกต่างกนัไป ซ่ึงความหลากหลายทางพนัธุกรรมก็สามารถพิจารณาไดจ้ากประชากรเดียวกนั 
(intra-population) หรือระหวา่งประชากร (inter population) โดย สมชยั และ พีระศกัด์ิ (2546) 
กล่าวถึงสาเหตุของความหลากหลายท่ีอาจเกิดมาจาก  
 
  1.  การกลายพนัธ์ุ (mutation) ซ่ึงอาจเกิดข้ึนในระดบัยนีหรือโครโมโซม ในขั้นตอน 
crossing over ของการสืบพนัธ์ุแบบมีเพศ ท าใหย้นีเกิดการสลบัท่ีหรือรวมตวักนัใหม่แลว้ถูก
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ถ่ายทอดไปสู่รุ่นต่อๆ ไปในประชากร แต่อตัราการกลายต ่ามากและใชร้ะยะเวลานาน จึงอาจส่งผล
นอ้ยมากต่อการเกิดความหลากหลายในประชากร  
 

2.  การคดัเลือก (selection) ข้ึนอยูก่บัสภาพแวดลอ้มท่ีประชากรอยูแ่ละการปรับตวัของ
ประชากรต่อสภาพนั้นๆ เช่น บริเวณท่ีเกิดโรคระบาด ท าใหส่ิ้งมีชีวติมีการตอบสนองต่อโรคท่ี
แตกต่างกนัออกไป หรืออาจมีการคดัเลือกลกัษณะดอ้ยจากในส่ิงมีชีวตินั้นๆ ออกไปจากประชากร  
 
  3.  การอพยพ (migration) เกิดไดจ้ากมีการอพยพของส่ิงมีชีวติจากพื้นท่ีบริเวณอ่ืนมายงัอีก
พื้นท่ีหน่ึง ท าใหค้วามถ่ีของประชากรมีการเปล่ียนแปลงไปก่อใหเ้กิดความหลากหลายทาง
พนัธุกรรมในประชากรต่างๆ ของส่ิงมีชีวตินั้นๆ  
 

4.  การขาดช่วงทางพนัธุกรรม (genetic drift) เป็นการเปล่ียนแปลงความถ่ีของยนีท่ีเกิดจาก
การผสมกนัของพอ่แม่ท่ีอยูใ่นประชากรขนาดเล็ก ส่งผลใหมี้โอกาสท่ีพี่นอ้งภายในประชากรจะ
ผสมกนัเอง หรือการผสมแบบเลือดชิดสูง ท าใหค้วามถ่ีของยนีเปล่ียนแปลงและขาดความ
แปรปรวนภายในกลุ่มประชากร  
 
ค่าความหลากหลายทางพนัธุกรรม 
 
 1.  Average number of alleles per locus (na) หรือ จ านวนอลัลีลเฉล่ียต่อต าแหน่ง ค านวณ
จากผลรวมของจ านวนอลัลีลทั้งหมดทุกต าแหน่ง หารดว้ยจ านวนต าแหน่งยนีหรือเคร่ืองหมาย
ทั้งหมดท่ีท าการศึกษา โดย Kalinowski (2002) กล่าววา่ การจ าแนกความหลากหลายทางพนัธุกรรม
ของประชากรจะใหผ้ลดียิง่ข้ึน เม่ือใชจ้  านวนเคร่ืองหมายโมเลกุลจ านวนมากข้ึน เน่ืองจาก
จ านวนอลัลีลเฉล่ียต่อต าแหน่งเพิ่มมากข้ึน 
 
 2.  Effective number of allele (ne) เป็นค่าท่ีแสดงถึงจ านวนอลัลีลของพอ่แม่ท่ีสามารถผสม
พนัธ์ุกนัและถ่ายทอดไปสู่รุ่นลูกได ้โดยค่าน้ีใชเ้ปรียบเทียบกบัประชากรท่ีมีจ านวนและการกระจาย
ตวัของอลัลีลแตกต่างกนั โดยปกติจะมีค่านอ้ยกวา่จ านวนอลัลีลเฉล่ียต่อต าแหน่ง (na) (Kimura and 
Crow, 1964) 
 
 3.   Heterozygosity หรือ ค่าเฮตเทอโรไซโกซิต้ี เป็นค่าความถ่ีของเฮตเทอโรไซโกตต่อยนี 
1 ต าแหน่ง ค านวณจากค่าสังเกต (HO) และจากค่าคาดหมาย (HE) โดยค่าเฮตเทอโรไซโกซิต้ีมกัมี
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ความสัมพนัธ์กบัประชากร โดยถา้มีค่าต ่าแสดงวา่ประชากรมีขนาดเล็ก และเป็นตวัวดัโอกาสท่ีจะ
เกิดการสูญหายของยนีไปจากประชากรไดสู้ง (Allendorf, 1986) 
 
ค่าความหลากหลายทางพนัธุกรรมภายในประชากร 
 
 ในการประเมินค่าจากขอ้มูลของเคร่ืองหมายพนัธุกรรมท่ีสามารถแยกความแตกต่าง
ระหวา่งโฮโมไซโกตและเฮตเทอโรไซโกต เช่น อลัโลไซมแ์ละไมโครแซทเทลไลท ์เป็นตน้ 
สามารถค านวณความถ่ีของยีนไดด้งัน้ี 
 
   p  =    
 
  q  =    
 
 โดย p เป็นความถ่ีของอลัลีล A, q เป็นความถ่ีของอลัลีล a, N เป็นจ านวนตวัอยา่งท่ี
ท าการศึกษา และ NAA, NAa และ Naa เป็นจ านวนตวัอยา่งท่ีมีจีโนไทป์แบบ AA, Aa และ aa 
ตามล าดบั 
 
 ค่าสังเกตเฮตเทอโรไซโกซิต้ีเป็นสัดส่วนของ Aa เฉล่ียต่อเคร่ืองหมาย 1 ต าแหน่ง ต่อ 1 
ตวัอยา่ง ค านวณไดจ้ากสูตร 
 
  HO  =     
 
 
 เม่ือ  n  คือ  จ  านวนของเคร่ืองหมายดีเอ็นเอท่ีศึกษา 
 
 เม่ือมีสมมติฐานวา่ ประชากรท่ีท าการศึกษาอยูใ่นสมดุลฮาร์ดีไวน์เบอร์ก สามารถ
ค านวณหาค่าคาดหมายของเฮตเทอโรไซโกซิต้ี (HE) ไดจ้ากสูตร 
 
  HE =  1-Σpi

2 
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โดย pi คือ ความถ่ีของอลัลีล i และ HE คือ ค่าคาดหมายเฮตเทอโรไซโกซิต้ีของเคร่ืองหมาย
แต่ละต าแหน่งท่ีค านวณจากเคร่ืองหมายแต่ละต าแหน่งมารวมกนั และหารดว้ยจ านวนเคร่ืองหมาย 
ดีเอ็นเอ ถา้ประชากรอยูส่มดุลฮาร์ดีไวน์เบอร์ก ค่าคาดหมายเฮตเทอโรไซโกซิต้ี (HE) และค่า
คาดหมายเฮตเทอโรไซโกซิต้ี (HO) ของแต่ละต าแหน่งในแต่ละประชากร จะไม่แตกต่างกนัทางสถิติ 
เม่ือตรวจสอบดว้ยวธีิ Chi-square, log likelihood ratio หรือ exact test ก็ได ้แต่ถา้ประชากรทั้งสอง
ไม่ไดอ้ยูใ่นสมดุล จะท าใหค้่าทั้งสองมีการเปล่ียนแปลง เช่น หากค่า HE สูงกวา่ค่า HO แสดงวา่ 
ประชากรท่ีศึกษาเป็นประชากรท่ีเกิดจากการผสมแบบ inbreeding แต่ถา้ค่า HO สูงกวา่ค่า HE แสดง
วา่ มีการผสมกนัของสองกลุ่มตวัอยา่งภายในประชากรเดียวกนั 
  
ค่าความหลากหลายทางพนัธุกรรมระหว่างประชากร 
  
  1.  ค่าสัมประสิทธ์ิเอฟ (F-coefficient) ของ Wright (1951) เป็นวธีิการประเมินปริมาณ
ความแตกต่างพนัธุกรรมภายในกลุ่มประชากร โดยใชค้วามถ่ีทางสถิติช่วยในการตรวจหาความ
แตกต่างภายในประชากร ท าใหส้ามารถแบ่งประชากรออกเป็นกลุ่มยอ่ยแบบต่างๆ ซ่ึงค่า
สัมประสิทธ์ิเอฟประกอบไปดว้ย 3 แบบ ไดแ้ก่ (1) ค่าแสดงความขาดหรือเกินของความถ่ีของ 
เฮตเทอโรไซโกตในประชากรทั้งหมด (FIT), (2) ค่าแสดงความขาดหรือเกินของความถ่ีของ 
เฮตเทอโรไซโกตในแต่ละประชากร (FIS) และ (3) ค่าสัมประสิทธ์ิของความแตกต่างในความถ่ี
ของอลัลีลระหวา่งประชากร (FST)  
 

ค่า FST เป็นตวัวดัความหลากหลายทางพนัธุกรรมระหวา่งประชากร มกัมีค่าเป็นบวก ซ่ึง 
FST เท่ากบั 0 เม่ือประชากรในกลุ่มมีความความถ่ีอลัลีลเหมือนกนั และเท่ากบั 1 เม่ือมีความ
ความถ่ีอลัลีลท่ีแตกต่างกนั โดยท่ี FIS และ FIT เป็นการวดัความเบ่ียงเบนในความถ่ีของ 
เฮตเทอโรไซโกตไปจากสมดุลฮาร์ดีไวน์เบอร์กในประชากรเดียวกนั และระหวา่งประชากร
ตามล าดบั ค่าทั้งสองน้ีมีโอกาสเป็นไดท้ั้งบวกและลบ โดยค่าบวกบอกถึงการเบ่ียงเบนไปทางท่ีมี 
โฮโมไซโกตมากกวา่ท่ีคาดหมาย และค่าลบแสดงถึงเฮตเทอโรไซโกตท่ีมีมากกวา่ท่ีคาดหมาย  
 
 2.  ค่าระยะห่างทางพนัธุกรรม (genetic distance) เป็นค่าแสดงถึงจ านวนอลัลีลท่ีมีการ
เปล่ียนแปลงไปในแต่ละต าแหน่งของประชากร โดยจะบอกถึงความถ่ีและปริมาณการถ่ายเทยนี
ระหวา่งประชากร หากความถ่ีอลัลีลของสองประชากรมีค่าใกลเ้คียงกนั จะมีความคลา้ยคลึงทาง
พนัธุกรรมเขา้ใกล ้1 และค่าระยะห่างทางพนัธุกรรมเขา้ใกล ้0 (Frankham et al., 2002) 
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การประเมินค่าดัชนีความเหมือน (Similarity index)  
 
 การจดักลุ่มแสดงความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมเพื่อศึกษาความใกลชิ้ดทางพนัธุกรรม โดยใช้
ค่าสัมประสิทธ์ิ (coefficient) ท่ีแตกต่างกนัออกไปข้ึนอยูก่บัชนิดของเคร่ืองหมายดีเอน็เอท่ีน ามาใช้
ในงานทดลอง ซ่ึงขอ้มูลท่ีน ามาใชว้เิคราะห์ตอ้งอยูใ่นรูปไบนาร่ี เช่น 0 กบั 1 ซ่ึงพิจารณาจากการ
ปรากฏของแถบดีเอน็เอ หากปรากฏแถบดีเอ็นเอใหค้่าเป็น 1 ถา้ไม่ปรากฏแถบดีเอน็เอใหค้่าเป็น 0 
(Dalirsefat et al., 2009) และก าหนดใหจ้ านวนของการปรากฏของดีเอ็นเอมีค่าดงัต่อไปน้ี โดย a 
หมายถึง จ านวนคร้ังท่ีพบการปรากฏของดีเอน็เอทั้งสองตวัอยา่ง (+,+) b และ c เป็นจ านวนคร้ังท่ี
พบการปรากฏแถบดีเอน็เอเพียงตวัอยา่งเดียว คือ (-,+) และ (+,-) ตามล าดบั และ d เป็นจ านวนคร้ังท่ี
ไม่ปรากฏแถบดีเอน็เอทั้งสองตวัอยา่ง (-,-) (Grower, 1971) โดย a+b+c+d เท่ากบั จ  านวนคู่ท่ีน ามา
เปรียบเทียบทั้งหมด จากนั้นน าจ านวนกรณีท่ีเกิดข้ึนทั้ง 4 กรณีมาวเิคราะห์ค่าสัมประสิทธ์ิเพื่อหา
ความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรม โดยค่าสัมประสิทธ์ิแต่ละชนิดจะมีวธีิการค านวณท่ีแตกต่างกนัออกไป 
เช่น 
 
 1.  Simple matching coefficient (SM) นิยมใชใ้นการวเิคราะห์ขอ้มูลท่ีไดจ้ากเคร่ืองหมาย
โมเลกุลชนิด dominant เช่น RAPD และ AFLP เน่ืองจากประเมินการปรากฏของแถบดีเอ็นเอท่ีเป็น
แบบ homologous recessive (Sokal and Michener, 1958) 
 
  Simple matching coefficient (SM)   =     
 
 2.  Jaccard coefficient ใชใ้นการวเิคราะห์ขอ้มูลดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิด codominant เช่น 
allozyme RFLP และไมโครแซทเทลไลท ์เป็นตน้ เน่ืองจากสามารถแยกความแตกต่างระหวา่ง 
homozygous และ heterozygous ได ้(Jaccard, 1908) 
 
  Jaccard coefficient (J)   =  
 
 3.  Nie-Li หรือ Dice coefficient พิจารณาของแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏมากกวา่แถบดีเอน็เอท่ี
ไม่ปรากฏ สามารถใชก้บัขอ้มูลดีเอน็เอเคร่ืองหมายชนิด dominant และ codominant เช่น RAPD, 
RFLP, AFLP และไมโครแซทเทลไลท ์เป็นตน้ (Dice, 1945; Nei and Li, 1979) 
 
 

(a+d) 
a+b+c+d 

a 
a+b+c 
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Nei-Li หรือ Dice coefficient   =   
 
การวเิคราะห์และการจัดกลุ่มข้อมูล (cluster analysis) 
 
 คือ การจดัหรือแบ่งกลุ่มขอ้มูลท่ีมีลกัษณะบางประการเหมือนกนัให้อยูภ่ายในกลุ่มเดียวกนั 
(Hair et al., 1995) ท าใหใ้นกลุ่มนั้นๆ มีความเหมือนกนัมากท่ีสุด และมีความแตกต่างกนัเม่ือ
เปรียบเทียบระหวา่งกลุ่ม วธีิการจดักลุ่มท่ีนิยมมี 2 วธีิ (Mohammadi and Prasanna, 2003) คือ 
 

1.  Cladistic เนน้ความสัมพนัธ์ทางววิฒันาการ มีการอา้งถึงบรรพบุรุษร่วม (ancestor) และ
มีลกัษณะจ าเพาะท่ีเป็นเอกลกัษณ์เหมือนกนั ซ่ึงการแสดงความสัมพนัธ์น้ีเรียกวา่ cladogram ท่ีเป็น 
tree ท่ีแตกออก 2-3 ง่าม แสดงถึงความสัมพนัธ์ท่ีมีการววิฒันาการร่วมกนั หรือการกลายพนัธ์ุของ
ลกัษณะนั้นนอ้ยท่ีสุด วธีิการจดักลุ่มท่ีใชใ้นการวเิคราะห์แบบน้ี คือ maximum parsimony และ 
maximum likelihood (Lipscomb, 1998) 

 
2.  Similarity/Distance เป็นการประเมินความสัมพนัธ์ของส่ิงมีชีวติโดยอาศยัค่า

สหสัมพนัธ์ (correlation) และความน่าจะเป็นในการจดักลุ่ม (probability) โดยใชว้ธีิการจดักลุ่ม
แบบ distance function ท่ีค  านวณความเหมือน (similarity) หรือความต่าง (distance) แลว้น าค่าท่ีได้
นั้นมาจดักลุ่ม โดยตวัอยา่งท่ีคลา้ยกนัมากท่ีสุดจะจดัอยูก่ลุ่มเดียวกนั ส่วนตวัอยา่งท่ีมีความต่างกนั
มากจะถูกจดัแยกกลุ่มออกไป โดยไม่สามารถอา้งอิงถึงบรรพบุรุษไดเ้ลย ลกัษณะท่ีใชใ้นการจดักลุ่ม
มกัใชล้กัษณะปริมาณ (quantitative traits) ไดแ้ก่ ลกัษณะทางสัณฐานวทิยา ผลผลิตต่อพื้นท่ี หรือ
ขอ้มูลลกัษณะการปรากฏหรือไม่ปรากฏแถบดีเอน็เอท่ีไดจ้ากเทคนิคลายพิมพดี์เอ็นเอ เป็นตน้ 
(Eisen et al., 1998) 

 
Cophenetic correlation เป็นค่าท่ีนิยมใชบ้อกระดบัของการจดักลุ่มท่ีไดว้า่อยูใ่นเกณฑใ์ด 

โดยการค านวณหาค่า cophenetic correlation (r) ซ่ึงค่า r ท่ีไดจ้ะแบ่งออกเป็นช่วงต่างๆ เพื่อแสดงถึง
ระดบัของการจดักลุ่มในงานทดลอง (Farris, 1969) โดย 

 
r มีค่ามากกวา่ 0.9                                        ถือวา่จดักลุ่มไดดี้มาก 
r มีค่าอยูร่ะหวา่ง 0.8-0.9                              ถือวา่จดักลุ่มไดดี้ 
r มีค่าอยูร่ะหวา่ง 0.7-0.8                              ถือวา่จดักลุ่มไดป้านกลาง 
r มีค่านอ้ยกวา่ 0.7                                        ถือวา่จดักลุ่มไดไ้ม่ดี 

2a 
2a+b+c 
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ตัวอย่างงานวจัิยเร่ืองความหลากหลายทางพนัธุกรรมในพืชชนิดต่างๆ 
 
  Zulherman et al. (2010) ศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของปาลม์น ้ามนัจ านวน 87 
ตวัอยา่ง ท่ีไดจ้ากการเพาะเล้ียงเน้ือเยื่อจากปาลม์น ้ามนัชนิดพิสิเฟอราจ านวน 6 ตน้ โดยหาความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมในกลุ่มตวัอยา่งท่ีมาจากตน้พิสิเฟอราตน้เดียวกนั (intra-population) และ
เปรียบเทียบความหลากหลายระหวา่งกลุ่มตวัอยา่งท่ีไดจ้ากพิสิเฟอราคนละตน้ (inter-population) 
โดยใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุล SSR จ านวน 12 เคร่ืองหมาย พบวา่ มี 11 เคร่ืองหมาย ท่ีสามารถแสดง
ความหลากหลายได ้โดยมีจ านวนอลัลีลเฉล่ียเท่ากบั 3.3 เม่ือทดสอบภายในประชากรกลุ่มเดียวกนั 
(#22, #24 และ #32) ไม่พบความแตกต่างภายในกลุ่มประชากร และเม่ือทดสอบความแตกต่าง
ระหวา่งประชากร พบวา่กลุ่มของ #22 มีความใกลเ้คียงกบักลุ่มของ #24 ท่ีระดบัความเหมือน 0.85 
และกลุ่มของ #33 มีความใกลเ้คียงกบักลุ่มของ #14 ท่ีระดบัความเหมือน 0.95 
 
 Singh et al. (2008) สร้างเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอน็เอ SSR จากฐานขอ้มูล EST ของ 
ปาลม์น ้ามนั จากล าดบัเบสของปาลม์น ้ามนัจ านวน 5,521 ตวัอยา่ง สามารถสร้างเคร่ืองหมาย
โมเลกุลดีเอ็นเอชนิด SSR ไดจ้  านวน 94 เคร่ืองหมาย จากนั้นน ามาตรวจสอบหาความหลากหลาย
ของพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัในประเทศแถบทวปีแอฟริกา และประชากรปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุ Deli Dura 
ปรากฏวา่ มีค่า average number of alleles per locus (na) และค่า effective number of alleles (ne) 
เท่ากบั 2.56 และ 1.84 ตามล าดบั มีค่า PIC เท่ากบั 0.53 และค่า FST เท่ากบั 0.249 แสดงวา่ 
ปาลม์น ้ามนัจากประเทศทวปีแอฟริกามีความหลากหลายทางพนัธุกรรมค่อนขา้งสูง 
 
 Noël et al. (2007) ศึกษาความหลากหลายของมะพร้าว 3 กลุ่มประชากร ไดแ้ก่ กลุ่ม 
Vanuatu, กลุ่ม Sri-lanka และกลุ่ม West African Tall เพื่อหายนีตา้นทานต่อโรคใบเหลือง เพื่อ
คดัเลือกเป็นพอ่แม่พนัธ์ุในแผนการปรับปรุงพนัธ์ุ โดยใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุล SSR 12 เคร่ืองหมาย 
พบอลัลีลทั้งหมด 58 อลัลีล เฉล่ียเท่ากบั 4.83 อลัลีล และเม่ือวเิคราะห์การจดักลุ่มสามารถแบ่งกลุ่ม
ของ West African Tall ออกจากอีก 2 กลุ่มอยา่งชดัเจน ซ่ึงกลุ่ม West African Tall เป็นกลุ่มท่ี
อ่อนแอต่อโรคใบเหลือง และเม่ือเทียบความถ่ีของอลัลีลภายในและระหวา่งกลุ่มประชากร พบวา่ 
กลุ่มตวัอยา่งของ West African Tall มีความถ่ีของอลัลีลต ่าท่ีสุดจากทั้ง 3 กลุ่มประชากร 
 
 Chakravarthi and Naravaneni (2006) ใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุลดีเอน็เอ SSR จ านวน 30 
เคร่ืองหมาย ในการศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของขา้วจ านวน 15 พนัธ์ุ พบวา่ 
เคร่ืองหมายดีเอน็เอทุกตวัแสดงความหลากหลายในประชากรไดดี้ และเม่ือท าการจดักลุ่ม สามารถ
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แบ่งออกเป็น 10 กลุ่ม โดยท่ีพนัธ์ุขา้ว japonica ชนิด DH-1 และ Moroborekan ถูกจดัแยกออกมา
กลุ่มของพนัธ์ุ indica อยา่งชดัเจน  

 
 Li et al. (2006) ศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของขา้วสาลี Triticum turgidum L. 
จ  านวน 48 ตวัอยา่ง โดยใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุล SSR จ านวน 16 เคร่ืองหมาย พบวา่ ใหจ้  านวน 
อลัลีลอยูใ่นช่วง 2-14 อลัลีล โดยมีค่าเฉล่ียเท่ากบั 6.1 อลัลีล และมีค่าดชันีความเหมือน (genetic 
similarity) อยูใ่นช่วง 0.20-0.92 ค่าเฉล่ียเท่ากบั 0.59 จากนั้นเม่ือน าไปจดักลุ่ม สามารถจดักลุ่ม
ตวัอยา่งได ้3 กลุ่ม คือ กลุ่มท่ี 1 ประกอบดว้ย T. turgidum L. ssp. turgidum 39 ตวัอยา่ง กลุ่มท่ี 2 
ประกอบดว้ย T. turgidum L. ssp. carthlicum 2 ตวัอยา่ง และ T. turgidum L. ssp. paleocolchicum 3 
ตวัอยา่ง กลุ่มท่ี 3 ประกอบดว้ย T. turgidum L. ssp. turgidum 3 ตวัอยา่ง และ T. turgidum L. ssp. 
durum 1 ตวัอยา่ง 
 
 Maizura et al. (2006) ศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของปาลม์น ้ามนัทั้งหมด 359 
ตวัอยา่ง จากประเทศในทวปีแอฟริกาทั้งหมด 11 ประเทศโดยใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุล RFLP และใช ้
Deli Dura จากประเทศมาเลเซียเป็นพนัธ์ุควบคุม พบวา่ มีอลัลีลของประชากรทั้งสองอยูใ่นช่วง 
41.4-67.2 และอลัลีลเฉล่ียอยูใ่นช่วง 1.5-1.9 ในขณะท่ีพนัธ์ุควบคุม Deli Dura มีอลัลีลเท่ากบั 17.2 
และอลัลีลเฉล่ีย เท่ากบั 1.3 โดยจากตวัอยา่งทั้งหมด พบวา่ ตวัอยา่งจากประเทศไนจีเรียมีค่าเฉล่ีย 
อลัลีลสูงท่ีสุด (1.9) และมีอลัลีลท่ีเกิดข้ึนเท่ากบั 67.2 หมายความวา่ ประเทศไนจีเรียเป็นแหล่งของ
ความหลากหลายพนัธ์ุปาลม์น ้ามนั และสามารถน ามาใชใ้นการปรับปรุงพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัต่อไปได ้
 
  Edson et al. (2002) ศึกษาความสัมพนัธ์ระหวา่งปาลม์น ้ามนัในทวปีอเมริกาและแอฟริกา 
โดยใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุลดีเอน็เอชนิด RFLP ในกลุ่มประชากรของ E. oleifera 241 ตวัอยา่ง และ 
E. guineensis 38 ตวัอยา่ง และ AFLP ในกลุ่มประชากรของ E. oleifera 40 ตวัอยา่ง และ  
E. guineensis 22 ตวัอยา่ง โดยการใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุลชนิด RFLP 37 เคร่ืองหมาย พบความ
แตกต่างทั้งหมดในทั้งสองกลุ่มตวัอยา่งเท่ากบั 278 อลัลีล ความแตกต่างภายในกลุ่มปาลม์น ้ามนัจาก
ทวปีอเมริกาอยูใ่นช่วง 0.114-0.425 และค่าความแตกต่างภายในกลุ่มปาลม์น ้ามนัจากทวปีแอฟริกา
อยูใ่นช่วง 0.276 - 0.321 ส่วนการใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุลชนิด AFLP พบวา่ 40.7% ของ 172 แถบ 
ดีเอ็นเอท่ีพบเหมือนกนัทั้งสองกลุ่ม และ 55.8% ปรากฏแถบดีเอน็เอเฉพาะ E. oleifera and และ 
1.7% ท่ีปรากฏแถบดีเอน็เอจ าเพาะต่อ E. guineensis ท  าใหส้ามารถแบ่งออกเป็น 4 กลุ่มตาม
แหล่งท่ีมาไดแ้ก่ (1) Brazil (2) French, Guyana และ Surinam (3) Peru และ (4) north Columbia 
และ central America  
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Core collection 
  
 ประชากรท่ีมีจ านวนซ ้ าต่อกลุ่มหรือพนัธ์ุเป็นจ านวนมาก เช่น แหล่งเช้ือพนัธุกรรม มกัมี
ปัญหาในการจดัเก็บและจดัการ เพื่อแกไ้ขปัญหาดงักล่าวจึงไดมี้การคดัเลือกตวัอยา่งท่ีสามารถเป็น
ตวัแทนของกลุ่มหรือพนัธ์ุท่ียงัคงประสิทธิภาพใกลเ้คียงกบัประชากรเดิม อีกทั้งยงัคงรักษาความ
หลากหลายและความแปรปรวนทางพนัธุกรรมในพนัธ์ุนั้นๆ ได ้เรียกกลุ่มเช้ือพนัธุกรรมท่ีคดัเลือก
เอาไวน้ี้วา่ core collection (Schoen and Brown, 1993) โดยมีวธีิการในการคดัเลือกทั้งหมด 5 
ขั้นตอน คือ (1) รวบรวมขอ้มูลจากทุกๆ ตวัอยา่ง (2) ก าหนดขนาดประชากรของ core collection (3) 
จดัขอ้มูลออกเป็นกลุ่ม (4) ก าหนดขนาดของตวัอยา่งท่ีเป็นตวัแทนจากแต่ละกลุ่ม (5) เลือกตวัอยา่ง
จากแต่ละกลุ่มเพื่อเขา้รวมเป็น core collection (van Hodgkin et al., 1995) ซ่ึงปัจจุบนัพบวา่ มีหลาย
รายงานท่ีไดน้ าวธีิ core collection เขา้มาประยกุตใ์ชก้บังานปรับปรุงพนัธ์ุพืช  
 
 Sangiri et al. (2007) ใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุลชนิด SSR จ านวน 19 เคร่ืองหมาย ในการจดั
กลุ่มตวัอยา่งถัว่เขียวพนัธ์ุการคา้ 415 ตวัอยา่ง พนัธ์ุป่า 189 ตวัอยา่ง และสายพนัธ์ุท่ีก าลงัปรับปรุง
อีก 11 ตวัอยา่ง พบจ านวนอลัลีลทั้งหมด 309 อลัลีล โดยเป็นอลัลีลท่ีมาจากพนัธ์ุป่าถึง 257 อลัลีล 
และสามารถสรุปจากงานน้ีไดว้า่ ประเทศออสเตรเลียและปาปัวนิวกีนีถือเป็นแหล่งของเช้ือพนัธ์ุท่ี
หายาก ส่วนพนัธ์ุการคา้จากทวปีเอเชียพบความหลากหลายสูงสุด 
 
 Haouane et al. (2011) จ  าแนกแหล่งเช้ือพนัธุกรรมของมะกอกในเขตเมดิเตอร์เรเนียน
จ านวน 561 ตวัอยา่ง โดยเคร่ืองหมายโมเลกุลชนิด SSR จ านวน 12 เคร่ืองหมาย พบวา่ สามารถจดั
กลุ่มตวัอยา่งออกเป็น 3 กลุ่ม และเม่ือจดักลุ่มดว้ย core collection พบวา่ สามารถเลือกตวัอยา่งท่ีมี
ประสิทธิภาพเพื่อเป็นตวัแทนกลุ่มประชากรเหลือเพียง 58 ตวัอยา่ง 
 
 Zhang et al. (2011) จดักลุ่ม core collection จ านวน 150 ตวัอยา่ง ของประชากรขา้ว 
จ านวน 2260 ตวัอยา่ง จากการศึกษาเพื่อหาความหลากหลายดว้ยเคร่ืองหมายโมเลกุลชนิด SSR 
จ านวน 274 เคร่ืองหมาย ท่ีสามารถแบ่งออกไดเ้ป็น 2 กลุ่ม อยา่งชดัเจนระหวา่งกลุ่มขา้ว indica และ
กลุ่มขา้ว japonica 
 
 Sousa et al. (2011) พบจ านวนอลัลีลทั้งหมด 93 อลัลีล จากการใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุลชนิด 
SSR 17 เคร่ืองหมาย ในประชากรของถัว่คาโลโปโกเนียม (Calopogonium mucunoides Desv.) 
ทั้งหมด 195 ตวัอยา่ง เม่ือน ามาวเิคราะห์ความหลากหลายทางพนัธุกรรมทั้งภายในและระหวา่งกลุ่ม 
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พบวา่ มีความแปรปรวนระหวา่งกลุ่มสูงถึง 64.38% และสามารถคดัเลือกกลุ่มตวัอยา่งท่ีเป็นตวัแทน
จากประชากรทั้งหมดเหลือเพียง 15 ตวัอยา่ง  
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อปุกรณ์และวธีิการ 
 

การเกบ็ตัวอย่างพชื 
 
 เก็บตวัอยา่งใบปาลม์น ้ามนัจาก 2 แหล่ง คือ (1) แปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี ซ่ึงเป็นพนัธ์ุ
ปลูกชนิดเทเนอรา รวม 171 ตวัอยา่ง และ (2) ศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
ประกอบไปดว้ยปาลม์น ้ามนัชนิดดูรา ชนิดพิสิเฟอรา และชนิดเทเนอรา รวม 280 ตวัอยา่ง รวม
ตวัอยา่งปาลม์ท่ีใชศึ้กษาคร้ังน้ีทั้งส้ิน 451 ตวัอยา่ง  
 
ตารางที ่1  ตวัอยา่งปาลม์น ้ามนัท่ีใชใ้นการศึกษาจากทั้งสองแหล่งประชากร 
 
ล าดบัท่ี รหสัพนัธ์ุ พนัธ์ุปาลม์น ้ามนัใน

ประชากร  
จ.กาญจนบุรี 

ล าดบัท่ี รหสัพนัธ์ุ พนัธ์ุปาลม์น ้ามนัใน
ประชากร 

จ.สุราษฎร์ธานี 
1 1A Costa Rica 1 2A Calabar 
2 1B Costa Rica 2 2B Ekona 
3 1C Dami 3 2C La Mé 
4 1D IOI 4 2D Deli Dura 
5 1E อูติ 5 2E สุราษฎร์ธานี 2 
6 1F Costa Rica 6 2F สุราษฎร์ธานี 7 
7 1G Dami 7 2G สุราษฎร์ธานี 5 
8 1H สุราษฎร์ธานี 1 8 2H Yangambi 
9 1I สุราษฎร์ธานี 2 9 2I Ghana 

10 1J ยนิูวานิช 10 2J สุราษฎร์ธานี 1 
11 1K ยนิูวานิช 11 2K สุราษฎร์ธานี 3 
12 1L Papau 12 2L สุราษฎร์ธานี 6 
13 1M AVROS 13 2M AVROS 
14 1N Papau 14 2N Tanzania 

   15 2O Dami 
 
 



 

การสกดัดีเอน็เอ 
 
 สกดัดีเอน็เอดว้ยวธีิดดัแปลงจาก Doyle and Doyle (1990) เร่ิมจากน าตวัอยา่งใบปาลม์
น ้ามนัมาตดัเป็นช้ินเล็กๆ แลว้บดละเอียดดว้ยไนโตรเจนเหลว จากนั้นตกัตวัอยา่งท่ีบดแลว้ใส่ใน
หลอด 1.5 มิลลิลิตร ประมาณสองส่วนสามของหลอด เติม extraction buffer (2 g 2% CTAB, 2 g 
PVP, 10 ml 100 mM Tris–HCl (pH 8.0), 28 ml 1.4 M NaCl,4 ml 20 mM EDTA (pH 8.0), 2 ml 
2% mercaptoethanol ปริมาตร 600 ไมโครลิตร ท่ีผา่นการบ่มใน water bath อุณหภูมิ 65  
องศาเซลเซียส นาน 30 นาที เม่ือผสมเขา้กนัแลว้น าไปแช่ใน water bath ท่ีอุณหภูมิ 65 องศา
เซลเซียส เป็นเวลา 45 นาที เขยา่หลอดเป็นระยะๆ จากนั้นเติม chloroform : isoamyl alcohol (CIA) 
อตัรา 24 : 1 ไมโครลิตร ในปริมาณท่ากบั extraction buffer (600 ไมโครลิตร) น าตวัอยา่งมาป่ัน
เหวีย่งตกตะกอนดว้ยความเร็ว 10,000 รอบต่อนาที นาน 30 นาที ดว้ยเคร่ือง microcentrifuge แลว้
ดูดสารละลายส่วนใสสีเหลืองท่ีอยูด่า้นบนปริมาณ 500 ไมโครลิตร ใส่ในหลอดใหม่แลว้เติม 
chloroform : isoamyl alcohol (CIA) อตัรา 24 : 1 ไมโครลิตร ในปริมาณเท่ากบัท่ีดูดสารละลายใส 
สีเหลือง คือ 500 ไมโครลิตร ผสมใหเ้ขา้กนัเบาๆ น ามาป่ันเหวีย่งตกตะกอนดว้ยความเร็ว 10,000 
รอบต่อนาที นาน 30 นาที ดูดสารละลายส่วนใสสีเหลืองดา้นบน 400 ไมโครลิตร ยา้ยใส่ในหลอด
ใหม่ แลว้เติม absolute ethanol ท่ีเยน็และ 0.5 NaCl ในปริมาณ 1 และ 0.5 เท่าของตวัอยา่ง 
ตามล าดบั เพื่อตกตะกอนดีเอ็นเอ ผสมให้เขา้กนัเบาๆ แลว้น าไปแช่เยน็ท่ี -20 องศาเซลเซียส นาน  
3-4 ชัว่โมง เพื่อใหดี้เอ็นเอตกตะกอนมากข้ึน จากนั้นท าการป่ันเหวีย่งเพื่อตกตะกอนดว้ยความเร็ว 
10,000 รอบต่อนาที นาน 20 นาที เทสารละลายดา้นบนทิ้ง ลา้งตะกอนดีเอน็เอดว้ย 70% ethanol 
400 ไมโครลิตร แลว้น าไปป่ันเหวีย่งตกตะกอนดว้ยความเร็ว 10,000 รอบต่อนาที นาน 10 นาที 
ทั้งหมด 2 คร้ัง จากนั้นผึ่งตะกอนดีเอน็เอให้แหง้ท่ีอุณหภูมิหอ้งเป็นเวลา 24 ชัว่โมง และละลาย
ตะกอนดว้ย TE buffer 50 ไมโครลิตร เก็บไวท่ี้อุณหภูมิหอ้งจนดีเอน็เอละลายหมด แลว้เก็บดีเอน็เอ
ท่ีสกดัไวท่ี้อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เพื่อน าไปใชง้านต่อไป 
 
การตรวจสอบและปรับความเข้มข้นของดีเอน็เอ 
 
 ตรวจสอบความเขม้ขน้ของดีเอน็เอดว้ยวธีิอิเล็กโตรโฟเรซิส (gel electrophoresis)โดย
ใชอ้ะกาโรสเจลท่ีมีความเขม้ขน้เท่ากบั 0.8% ใน 0.5x TBE buffer ท่ีความต่างศกัย ์100 โวลต ์นาน 
20 นาที โดยเปรียบเทียบกบัดีเอ็นเอ (λ DNA) ท่ีมีความเขม้ขน้มาตรฐานเท่ากบั 100 นาโนกรัมต่อ
ไมโครลิตร จากนั้นแช่อะกาโรสเจลลงในสารละลายเอธิเดียมโบรไมด ์(ethidium bromide) นาน 10 
นาที แลว้แช่ในน ้าสะอาดนาน 10 นาที น ามาส่องดูความเขม้ขน้ของดีเอ็นเอดว้ยเคร่ือง UV 

25 



 

transilluminator จากนั้นปรับความเขม้ขน้ของดีเอน็เอโดยการเจือจางดว้ยน ้า (dH2O) ใหทุ้กตวัอยา่ง
มีความเขม้ขน้สุดทา้ยเท่ากบั 5 นาโนกรัมต่อไมโครลิตร แลว้เก็บไวท่ี้อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เพื่อ
รักษาสภาพของดีเอน็เอ 
 
การท าปฏิกิริยา SSR-PCR 
 
 ดดัแปลงวธีิการเพิ่มปริมาณดีเอน็เอท่ีสกดัดว้ยปฏิกิริยา PCR และใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุล 
SSR จาก Billotte et al. (2001) ซ่ึงมีส่วนประกอบของปฏิกิริยาดงัตารางท่ี 2 ท าปฏิกิริยาดว้ยเคร่ือง 
PTC-100 โดยใชอุ้ณหภูมิของขั้นตอน annealing ท่ีจ  าเพาะต่อไพร์เมอร์ชนิดนั้นๆ โดยมีจ านวนรอบ
ของปฏิกิริยาและอุณหภูมิในขั้นตอนต่างๆ ดงัตารางท่ี 3 แลว้ท าการตรวจสอบ PCR product ท่ีได้
ดว้ยวธีิการอิเลกโตรโฟเลซิสใน 5% polyacrylamide gel ดว้ยบฟัเฟอร์ 0.5x TBE ใชก้ระแสไฟฟ้า 
70 โวลต ์ควบคุมอุณหภูมิให้คงท่ีประมาณ 50 องศาเซลเซียส นาน 2 ชัว่โมง 
 
 ตารางที ่2  ความเขม้ขน้และปริมาณของสารท่ีใชใ้นปฏิกิริยา PCR  
 

PCR reaction Final conc. 1X (µl) 
DNA template (10 ng/µl) 
10x Taq buffer 
25 mM MgCl2 
1 mM dNTPs 
Forward primer 
Reverse primer 
Taq DNA Polymerase 5 U/µl 
dH2O 

10 ng/µl 
1x 

2 mM 
200 mM 
10 µm 
10 µm 
1 U/µl 

- 

2.0 
1.0 
0.8 
2.0 
0.5 
0.2 
0.5 
3.0 

Total   10 
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ตารางที ่3  ขั้นตอนปฏิกิริยา PCR ท่ีใชใ้นการตรวจสอบความแตกต่างของปาลม์น ้ามนัดว้ย         
       เคร่ืองหมายโมเลกุลชนิด SSR 
 
ขั้นตอน อุณหภูมิ (oC) เวลา 
Pre-denature 
Denature 
Annealing 
Extension 
Final extension 
Holding 

94 
94 

ข้ึนอยูก่บั SSR primer 
72 
72 
16 

5 นาที 
30 วนิาที 
30 วนิาที 
1 นาที 
5 นาที  
20 นาที 

 
 จากนั้นท าการยอ้มแผน่กระจกเจลดว้ยวธีิ silver staining เพื่อท าใหแ้ถบดีเอน็เอปรากฏ โดย
การน าแผน่กระจกเจลมาเขยา่ใน 10% กรดอะซิติก นาน 30 นาที แลว้ลา้งดว้ยน ้ากลัน่ 2 คร้ัง คร้ังละ 
3 นาที น ามายอ้มดว้ยสารละลาย silver stain นาน 20 นาที จากนั้นลา้งดว้ยน ้าเปล่าอยา่งรวดเร็ว เพื่อ
ลา้ง silver stain ส่วนเกินออก แลว้น ามาเขยา่ในสารละลาย developer เพื่อท าใหแ้ถบดีเอ็นเอปรากฏ
ชดัเจน หยดุปฏิกิริยาดว้ยการแช่ใน 10% กรดอะซิติก นาน 2 นาที แลว้แช่ในน ้ากลัน่นาน 10 นาที 
จากนั้นจึงน ากระจกไปผึ่งให้แหง้ เพื่อน าไปอ่านผลต่อไป 
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ตารางที ่4  เคร่ืองหมายโมเลกุลชนิด SSR ท่ีใชใ้นการศึกษา และอุณหภูมิท่ีใชใ้นขั้นตอน annealing ของปฏิกิริยา PCR (Billotte et al., 2005)  
 

เคร่ืองหมาย จ านวนซ ้ า 5'-3' Forward 5'-3' Reverse อุณหภูมิขั้น ต าแหน่งบน  
โมเลกุลชนิด ของล าดบัเบส 

  
Annealing Linkage   

 SSR 
 

    (°C) group 
mEgCIR0037 (GA)17 CCAGTCTGCTAACCATCCTATAC TCTCACTTCCTCCCCACATC 52 15 
mEgCIR0425 (CCG)9 AGCAAGAGCAAGAGCAGAACT CTTGGGGGCTTCGCTATC 58   3 
mEgCIR0521 (GA)19 GTGACTTTGGGCTGAAT ACAGCATCTCCAACTCTATC 52 15 
mEgCIR0580 (GA)10 GCACCAGCACTTTCACAA CAAACCAATACCCAAGCT 52 unmapped 
mEgCIR0772 (CA)7aa(GA)15 TATAATCCACCCAGCACAAC CCAATTATACAATCCCACAAAG 52 14 
mEgCIR0774 (GA)20 TGGCCGAGGCAGAAGAAAAT GCTTGGTGGGTAAGCTGGATTATT 52   8 
mEgCIR0778 (CA)6(GA)14 TTCGTTATCCAAACCATATCTTAT CCTCAAAGAGTATTGGATGATCTAT 52   8 
mEgCIR0782 (GA)20 CGTTCATCCCACCACCTTTC GCTGCGAGGCCACTGATAC 56 16 
mEgCIR0800 (GA)18 GTGGGACAATTGAAAGGGAAGT CCAGCTGCCAAATGCTGTAG 56   2 
mEgCIR0801 (GA)22 TGGTTGGCAGGTATTATTAG TTAGAGGCTGTGATGAGTTG 52 unmapped 
mEgCIR0802 (GA)12 CTCCTTTGGCGTATCCTTTA TACGTGCAGTGGGTTCTTTC 52   1 
mEgCIR0844 (GA)19 GCCGTTCAAGTCAATTAGAC TTTGGGAGCAAGCATTATCA 52   9 
mEgCIR3275 (GA)17 GAAGCCTGAGACCGCATAGA TTCGGTGATGAAGATTGAAG 52   4 
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ตารางที ่4  (ต่อ) 
 

เคร่ืองหมาย จ านวนซ ้ า 5'-3' Forward 5'-3' Reverse อุณหภูมิขั้น ต าแหน่งบน  
โมเลกุลชนิด ของล าดบัเบส 

  
Annealing Linkage   

 SSR 
 

    (°C) group 
mEgCIR3295 (GT)7(GA)23 TGCCTCCAGACAATCAC GTAAGGCTTAACCAGATAAC 52 15 
mEgCIR3300 (GA)19 CATGCACGTAAAGAAAGTGT CCAAATGCACCCTAAGA 52   7 
mEgCIR3311 (GA)15 AATCCAAGTGGCCTACAG CATGGCTTTGCTCAGTCA 52 12 
mEgCIR3382 (GA)24 TGTAGGTGGTGGTTAGG TGTCAGACCCACCATTA 52 11 
mEgCIR3400 (GA)16 CAATTCCAGCGTCACTATAG AGTGGCAGTGGAAAAACAGT 52 11 
mEgCIR3519 (GA)15(GT)8 CCACTGCTTCAAATTTACTAG GCGTCCAAAACATAAATCAC 52 10 
mEgCIR3555 (GA)18 CATCAGAGCCTTCAAACTAC AGCCTGAATTGCCTCTC 52 13 
mEgCIR3574 (GA)19 AGAGACCCTATTTGCTTGAT GACAAAGAGCTTGTCACAC 52   5 
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การวเิคราะห์ข้อมูล 
 
 ใหค้ะแนนแถบดีเอน็เอท่ีไดจ้ากการแยกขนาดของดีเอน็เอดว้ยโพลีอะครีลาไมด์เจล 
พิจารณาจากการปรากฏของดีเอ็นเอ ซ่ึงการปรากฏของแถบดีเอน็เอคือ 1 การไม่ปรากฏแถบดีเอน็เอ
คือ 0 และขอ้มูลท่ีเป็น missing แทนดว้ย 999 หรือ -999 จากนั้นน ามาหาความสัมพนัธ์ทาง
พนัธุกรรมดว้ยโปรแกรม NTSYS-pc version 2.20e ใชค้่าสัมประสิทธ์ิความเหมือนของ Jaccard 
(Jaccard’s coefficient) ในการวเิคราะห์ขอ้มูล เพื่อจดักลุ่มของตวัอยา่งท่ีเหมือกนั ซ่ึงจะแสดงผล
ออกมาในรูปของ dendrogram โดยใชค้่า SHAN (Sneath and Sokal, 1973) แลว้ตรวจสอบ 
dendrogram ท่ีไดว้า่จดักลุ่มไดดี้เพียงใดโดยการวเิคราะห์ค่า coephenetic correlation (Rohlf and 
Sokal, 1981) และน ามาวดัค่าความแตกต่างทางพนัธุกรรมของเคร่ืองหมายดีเอ็นเอแต่ละต าแหน่ง 
โดยใชสู้ตรต่างๆ ไดแ้ก่ 
 
 1.  ความถ่ีของอลัลีล (allele frequency) ในแต่ละต าแหน่งของประชากร ค านวณไดจ้าก 
 

pi =       
 
 เม่ือ pi คือ ความถ่ีของอลัลีล A ในประชากรท่ีศึกษา   
  NAA คือ จ านวนตวัอยา่งท่ีมีจีโนไทป์แบบโฮโมไซโกต AA 
  NAa คือ จ านวนตวัอยา่งท่ีมีจีโนไทป์แบบเฮตเทอโรไซโกต Aa 
  N คือ จ านวนตวัอยา่งทั้งหมดท่ีใชใ้นการศึกษา 
 
 2.  จ  านวนอลัลีลเฉล่ียต่อต าแหน่ง (average number of alleles per locus, na) (Kalinowski, 
2002) ค านวณไดจ้าก 
 
 
 
  

3.  Effective number of allele (ne) (Kimura and Crow, 1964) เพื่อแสดงถึงจ านวนอลั 
ลีลของพอ่แม่ท่ีสามารถผสมพนัธ์ุกนัและถ่ายทอดไปสู่รุ่นลูก ค านวณไดจ้าก 
 

ne = 1/Σpi
2 

 

na          = จ  านวนอลัลีลทั้งหมดทุกต าแหน่ง 
จ านวนเคร่ืองหมายโมเลกุลทั้งหมดท่ีศึกษา 
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เม่ือ pi     คือ ความถ่ีของอลัลีล A ในประชากรท่ีศึกษา 
 
4.  ค่าจ านวนเคร่ืองหมายท่ี polymorphic (number of polymorphic loci, NPL) คือ ค่าท่ีบ่ง

บอกถึงจ านวนของเคร่ืองหมายท่ีสามารถบอกความแตกต่างระหวา่งตวัอยา่งภายในกลุ่มเดียวกนั 
ค านวณจากสูตร 

 
 NPL คือ จ านวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีแสดงความแตกต่างของตวัอยา่ง 

     ภายในกลุ่มเดียวกนั 
 
 5.  ค่าเปอร์เซ็นต ์polymorphic (percentage of polymorphic loci, PPL) ค านวณจากสูตร 
 
                                                                                                                                                                                                                                                                             
 

 
 
6.  ศึกษาการกระจายตวัของจีโนไทป์วา่เป็นไปตามกฏสมดุลฮาร์ดีไวน์เบอร์กหรือไม่ โดย

ค านวณจากค่าเฮตเทอโรไซโกซิต้ีสังเกต (observed heterozygosity, HO) เพื่อหาจ านวนของเฮตเทอ
โรไซโกตท่ีเกิดข้ึนจริงภายในประชากรท่ีศึกษา และค่าเฮตเทอโรไซโกซิต้ีคาดหมาย (expected 
heterozygosity, HE) ค  านวณเพื่อหาสัดส่วนของเฮตเทอโรไซโกตท่ีควรเกิดข้ึนในประชากร  
 

 
 

 
hk = 2n(1-Σpi

2)/(2n-1) 
HE = Σ hk/r 

 
เม่ือ n คือ  จ  านวนตวัอยา่งทั้งหมดในพนัธ์ุท่ี i 

  hk คือ ค่าเฮตเทอโรไซโกซิต้ีท่ีต าแหน่ง k 
  pi คือ  ความถ่ีของอลัลีล A ในประชากรท่ีศึกษา 
  r คือ  จ  านวนต าแหน่งท่ีท าการศึกษา 
  HE คือ ค่าเฮตเทอโรไซโกซิต้ีคาดหมาย 

PPL          = จ านวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีแสดงความหลากหลายของตวัอยา่ง
ในประชากรเดียวกนั x 100 

จ านวนเคร่ืองหมายโมเลกุลทั้งหมดท่ีศึกษา 

HO          = จ  านวนตวัอยา่งท่ีมีจีโนไทป์แบบเฮตเทอโรไซโกต 
จ านวนตวัอยา่งทั้งหมด 
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  7.  ค่า polymorphic information content (PIC) (Bostein et al., 1980) เพื่อท่ีจะแสดงความ
หลากหลายของขอ้มูลในประชากรท่ีศึกษาดว้ยโปรแกรม PowerMarker 3.25 (Liu and Muse, 2005) 
โดยใชสู้ตร  
 

PICi = 1–Σpi
2   

 
เม่ือ  pi  คือ  ความถ่ีของอลัลีล A ในประชากรท่ีศึกษา  

  
 8.  ค่า Shannon-Wiener diversity index (I) คือ ค่าท่ีบอกถึงความหลากหลายของประชากร
ท่ีศึกษา ซ่ึงค านวณไดจ้ากสูตร 
 
  I =  
 
  เม่ือ  ni คือ จ านวนตวัอยา่งทั้งหมดในพนัธ์ุท่ี i 
  N  คือ  จ  านวนตวัอยา่งทั้งหมดท่ีใชใ้นการศึกษา 
 
 9.  ค่า genetic diversity ของ Nei (1973) คือ ค่าท่ีบอกถึงความหลากหลายทางพนัธุกรรมใน
ประชากรท่ีศึกษา และบอกถึงความใกลเ้คียงหรือระยะห่าง เม่ือเปรียบเทียบระหวา่งสองกลุ่ม
ตวัอยา่ง โดยใชส้มการในการค านวณดงัน้ี 
 
  h = 1-  
 
 เม่ือ ni  คือ จ านวนตวัอยา่งทั้งหมดในพนัธ์ุท่ี i 
  N คือ  จ  านวนตวัอยา่งทั้งหมดท่ีใชใ้นการศึกษา 
 
  10.  ค่าสัมประสิทธ์ิเอฟ (F-coefficient) ของ Wright (1951) เพื่อหาค่าความขาดหรือเกิน
ของความถ่ีของเฮตเทอโรไซโกตในแต่ละประชากร (FIS), ค่าแสดงความขาดหรือเกินของความถ่ี
ของเฮตเทอโรไซโกตในประชากรทั้งหมด (FIT), และค่าสมัประสิทธ์ิของความแตกต่างในความถ่ี
ของอลัลีลระหวา่งประชากร (FST) โดยใชโ้ปรแกรม POPGENE Version 1.31 (Yeh et al., 1999) 
ค านวณค่าต่างๆ ดงัน้ี 
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  FIT = (HS-HO)/HS 
  FST = (HT-HS)/HT 
  FIT = (HT-HO)/HT 
 
 เม่ือ HO คือ ค่าเฮตเทอโรไซโกซีต้ีสังเกตภายในประชากร 
  HS คือ ค่าเฮตเทอโรไซโกซีต้ีคาดหมายภายในกลุ่มประชากรยอ่ย 

HT คือ ค่าเฮตเทอโรไซโกซีต้ีคาดหมายภายในประชากรทั้งหมด 
 

 โดย 
  HO  =   
 
 เม่ือ NAa คือ จ านวนตวัอยา่งท่ีมีจีโนไทป์แบบเฮตเทอโรไซโกต 
  N คือ จ านวนตวัอยา่งทั้งหมดท่ีใชใ้นการศึกษา 
  r  คือ จ านวนของเคร่ืองหมายโมเลกุลทั้งหมดท่ีท าการศึกษา 
 
  HS  = HIS/ni 
 
 เม่ือ HIS = 1-Σpik

2 
  HT = 1-Σpk

2 
 
 เม่ือ pk = Σpik/ni 
 
 โดย 
  HIS คือ  ค่าเฮตเทอโรไซโกซิต้ีจากค่าคาดหมายในแต่ละตวัอยา่ง 
  pk  คือ ค่าความถ่ีอลัลีลท่ี A ในประชากรทั้งหมด 
  pik คือ ค่าความถ่ีอลัลีลท่ี A ในประชากรยอ่ย k 
  ni คือ จ านวนตวัอยา่งในประชากร i 
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  11.  ค่า average gene flow (Nm) เพื่อตรวจสอบการเปล่ียนแปลงของอลัลีล หรือการ
แลกเปล่ียนยนีระหวา่งกลุ่มประชากรต่างๆ (McDermott และ McDonald, 1993) ค านวณจากสมการ 
 
   Nm = 0.25(1-FST)/FST   
 
 12.  ค่าระยะห่างทางพนัธุกรรม (genetic distance) ของ Nei (1978) เพื่อเปรียบเทียบความ
ใกลชิ้ดทางพนัธุกรรมระหวา่งพนัธ์ุ ค  านวณโดยใชโ้ปรแกรม POPGENE Version 1.31 (Yeh et al., 
1999) ซ่ึงมีสูตรดงัน้ี 
 
  ST = -  

 
 เม่ือ Ĵx =  
  Ĵy =  
 
 โดย  Ĵxy คือ ค่าเฉล่ียของเฮตเทอโรไซโกซิต้ีในประชากร X และ Y 
  Ĵx คือ ค่าเฉล่ียของโฮโมไซโกซิต้ีในประชากร X 
  Ĵy คือ ค่าเฉล่ียของโฮโมไซโกซิต้ีในประชากร Y 
  nxj คือ จ านวนของอลัลีลท่ีพบต าแหน่งท่ี j ในประชากร X   
   nyj คือ จ านวนของอลัลีลท่ีพบต าแหน่งท่ี j ในประชากร Y 
  Xij คือ  ความถ่ีของอลัลีล i ท่ีต าแหน่ง j ในประชากร X 
  Yij คือ  ความถ่ีของอลัลีล i ท่ีต าแหน่ง j ในประชากร Y 
  nj คือ จ านวนอลัลีลท่ีต าแหน่ง j 
  r คือ จ านวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีใชใ้นการศึกษา 
 
 13.  AMOVA (Analysis of molecular variance) วเิคราะห์ความแปรปรวนของประชากร
ตามวธีิการของ Excoffier et al. (1992) ดว้ยโปรแกรม GenAlEx 6.41 (Peakall and Smouse, 2006) 
โดยน าองคป์ระกอบของความแปรปรวนมาค านวณ F-test เพื่อหาความแตกต่าง และสัดส่วนภายใน
และระหวา่งกลุ่มประชากร โดยค่าท่ีน ามาใชใ้นการค านวณมีดงัน้ี 
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  FIT = ค่าแสดงความขาดหรือเกินของความถ่ีของเฮตเทอโรไซโกตใน 
     ประชากรทั้งหมด  
  FIS = ค่าแสดงความขาดหรือเกินของความถ่ีของเฮตเทอโรไซโกตใน 
     แต่ละประชากร   
  FST = ค่าสัมประสิทธ์ิของความแตกต่างในความถ่ีของอลัลีลระหวา่ง 
     ประชากร 
 
 14.  สร้างแผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรม วเิคราะห์การจดักลุ่มดว้ยวธีิ UPGMA 
(Unweighted pair-group method with arithematic average) ดว้ยโปรแกรม NTSYS-pc version 2.2 
(Rohlf, 1998) โดยใชค้่า cophenetic correlation เป็นค่าท่ีบอกความน่าเช่ือถือของการจดักลุ่ม 
(Rohlf, 1998) 
 
 15.  วเิคราะห์ Principal coordinate analysis (PCoA) ดว้ยโปรแกรม NTSYS-pc version 2.2 
(Rohlf, 1998) เพื่อจดักลุ่มแสดงความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมระหวา่งจีโนไทป์ในรูป 2 มิติ 
 
 16.  วเิคราะห์การจดักลุ่ม (Cluster analysis) โดยใชโ้ปรแกรม Structure version 2.3.3 
(Pritchard et al., 2000) ซ่ึงผลท่ีไดจ้ะเป็นการจดักลุ่มตามจีโนไทป์จริงท่ีมีอยูใ่นแต่ละตวัอยา่ง โดย
ก าหนดค่าต่างๆ ดงัน้ี ค่า burn-in period เท่ากบั 10,000 ค่า number of MCMC reps after burn-in 
เท่ากบั 100,000 และค่า K (ระดบัการจดักลุ่ม) ตั้งแต่ 2-20 เช่นเดียวกบัรายงานของ Cochard et al. 
(2009) จากนั้นหา K ท่ีเหมาะสมท่ีสุด (ΔK ) ดว้ยสูตรค านวณ 
 
  L′(K) = L(K)-L(K-1)  
  L′′(K) = L′(K+1)- L′(K) 
  ΔK = L″(K)/SD 
 
 โดย 
  K คือ ระดบัของจ านวนในการจดักลุ่ม 
  L(K) คือ  ค่า ln เฉล่ียในแต่ละ K 
  SD คือ ส่วนเบ่ียงเบนมาตรฐานของแต่ละ K 
  ΔK  คือ จ านวนกลุ่มท่ีเหมาะสมท่ีสุดในการจดักลุ่ม 
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 17.  Core collection ท าการวเิคราะห์เลือกตวัแทนกลุ่มหรือพนัธ์ุดว้ยโปรแกรม PowerCore 
1.0 (Kim et al., 2007) ดว้ยวิธี M strategy (marker allele richness) (Moe et al., 2012)   
  
สถานทีท่ าการทดลอง 
 
 1.  หอ้งปฏิบติัการเพาะเล้ียงเน้ือเยื่อและถ่ายยนี (A207) อาคารเทคโนโลยชีีวภาพ ณ 
มหาวทิยาลยัเกษตรศาสตร์ วิทยาเขตก าแพงแสน จ.นครปฐม  
 2.  แปลงปาลม์น ้ามนัของเกษตรกร จ.กาญจนบุรี  
 3.  ศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี   

 
ระยะเวลาท าการวจัิย 
 
 ตั้งแต่เดือน ตุลาคม พ.ศ. 2553 - กุมภาพนัธ์ พ.ศ. 2555 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

36 



 

ผลการทดลอง 
 

การเพิม่ปริมาณดีเอน็เอของเคร่ืองหมายโมเลกุล SSR ในปาล์มน า้มัน 
 
  พบจ านวนอลัลีลทั้งหมด 121 อลัลีล ในประชากรปาลม์น ้ามนัจากแปลงเกษตรกร  
จ.กาญจนบุรี โดยอลัลีลท่ีเกิดข้ึนทั้งหมดอยูใ่นช่วง 3-12 อลัลีล และมีค่าจ านวนอลัลีลเฉล่ียต่อ
เคร่ืองหมาย เท่ากบั 5.762 มีจ านวนอลัลีลท่ีเกิดจากทุกตวัอยา่งเฉล่ีย เท่ากบั 3.435±0.079 โดย
เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีใหจ้  านวนอลัลีลเฉล่ียสูงสุด คือ mEgCIR3311 มีค่าเท่ากบั 5.425±0.374 และ
เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีใหจ้  านวนอลัลีลเฉล่ียท่ีต ่าท่ีสุด เท่ากบั 1.786±0.180 คือ mEgCIR3300 ส่วน
ค่า PIC เฉล่ียสูงท่ีสุด พบใน mEgCIR3311 เท่ากบั 0.810 และมีค่าต ่าสุดจาก mEgCIR3300 เท่ากบั 
0.285 โดยมีค่า PIC เฉล่ียจากทุกเคร่ืองหมายเท่ากบั 0.597 ส่วนค่าเฮตเทอโรไซโกซิต้ีสังเกต (HO) มี
ค่าอยูใ่นช่วง 0.263-0.883 ค่าเฉล่ียเท่ากบั 0.639 และค่าเฮตเทอโรไซโกซิต้ีคาดหมาย (HE) อยูใ่นช่วง 
0.335-0.834 มีค่าเฉล่ียเท่ากบั 0.650 ดงัแสดงในตารางท่ี 5    
 
  จากตารางท่ี 6 พบวา่ กลุ่มประชากรปาลม์น ้ามนัจากศูนยว์ิจยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี  
จ.สุราษฎร์ธานี มีจ  านวนอลัลีลทั้งหมด 117 อลัลีล โดยอลัลีลท่ีเกิดข้ึนทั้งหมดอยูใ่นช่วง 3-10 อลัลีล 
มีจ  านวนอลัลีลเฉล่ียต่อเคร่ืองหมาย เท่ากบั 5.571 มีจ านวนอลัลีลท่ีเกิดจากทุกตวัอยา่งเฉล่ีย เท่ากบั 
1.968±0.053 โดยเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีใหจ้  านวนอลัลีลเฉล่ียสูงสุด คือ mEgCIR3275 เท่ากบั 
2.467±0.247 และเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีใหจ้  านวนอลัลีลเฉล่ียท่ีต ่าท่ีสุด เท่ากบั 1.133±0.088 คือ
mEgCIR3300 ส่วนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีใหค้่า PIC สูงท่ีสุด คือ mEgCIR0521 เท่ากบั 0.823 และ
เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีใหค้่า PIC ต ่าท่ีสุด คือ mEgCIR0778 เท่ากบั 0.324 และมีค่า PIC เฉล่ียจากทุก
เคร่ืองหมายเท่ากบั 0.645 ส่วนค่าเฮตเทอโรไซโกซิต้ีสังเกต (HO) มีค่าอยูใ่นช่วง 0.054-0.771 
ค่าเฉล่ียเท่ากบั 0.422 และค่าเฮตเทอโรไซโกซิต้ีคาดหมาย (HE) อยูใ่นช่วง 0.386-0.845 มีค่าเฉล่ีย
เท่ากบั 0.693 
 
 และเม่ือรวมขอ้มูลจากทั้งสองกลุ่มประชากรมาวเิคราะห์ดงัแสดงในตารางท่ี 7 พบวา่ มี 
อลัลีลทั้งหมด 164 อลัลีล จ านวนอลัลีลท่ีเกิดข้ึนทั้งหมดอยูใ่นช่วง 4-15 อลัลีล จ านวนอลัลีลเฉล่ีย
ต่อเคร่ืองหมาย เท่ากบั 7.810 มีจ านวนอลัลีลท่ีเกิดจากทุกตวัอยา่งเฉล่ีย เท่ากบั 2.683±0.056 ซ่ึง
เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีใหจ้  านวนอลัลีลในทุกตวัอยา่งเฉล่ียท่ีสูงท่ีสุด คือ mEgCIR0521 มีค่าเท่ากบั 
3.759±0.361 และเคร่ืองหมายท่ีใหจ้  านวนอลัลีลเฉล่ียท่ีต ่าสุด คือ mEgCIR3300 มีค่าเท่ากบั 
1.517±0.125 และพบวา่ เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีใหค้่า PIC สูงท่ีสุด คือ mEgCIR0774 เท่ากบั 0.875 



 

และต ่าท่ีสุดเท่ากบั 0.466 จากเคร่ืองหมาย mEgCIR0844 และมีค่า PIC เฉล่ียเท่ากบั 0.723 โดยส่วน
ค่าเฮตเทอโรไซโกซิต้ีสังเกต (HO) มีค่าอยูใ่นช่วง 0.195-0.716 ค่าเฉล่ียเท่ากบั 0.503 และค่า 
เฮตเทอโรไซโกซิต้ีคาดหมาย (HE) อยูใ่นช่วง 0.522-0.898 มีค่าเฉล่ียเท่ากบั 0.759 
 
องค์ประกอบของค่าความหลากหลายทางพันธุกรรม 
 
  จากขอ้มูลความหลากหลายของดีเอน็เอประชากรปาลม์น ้ามนัในแปลงเกษตรกรท่ี  
จ.กาญจนบุรี เม่ือค านวณแบบแยกแต่ละพนัธ์ุ พบวา่ มีค่า na อยูใ่นช่วง 2.810 (พนัธ์ุยนิูวานิช, 1K) 
ถึง 3.952 (พนัธ์ุ Calabar, 1A) และมีค่าเฉล่ียของ na เท่ากบั 3.439 ส่วนพนัธ์ุท่ีมีค่า ne สูงท่ีสุดและต ่า
ท่ีสุด คือ พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1 (1H) และพนัธ์ุ Papau (1N) มีค่าเท่ากบั 2.837 และ 2.151 ตามล าดบั 
และค่าเฉล่ียของ ne เท่ากบั 2.538 โดยค่าเฉล่ียของค่า h, I, FIT, FIS, FST และ Nm จากปาลม์น ้ามนั 14 
พนัธ์ุ ไดแ้ก่ 0.548, 0.989, 0.009, -0.174, 0.156 และ 1.356 ตามล าดบั ดงัแสดงในตารางท่ี 8 
 
  ส่วนขอ้มูลจากตารางท่ี 9 ในประชากรปาลม์น ้ามนัจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี  
จ.สุราษฎร์ธานี เม่ือค านวณแบบแยกแต่ละพนัธ์ุ พบวา่ พนัธ์ุ Ghana (2I) และพนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 
(2E) ใหค้่า na และ ne ต ่าท่ีสุดและสูงท่ีสุด โดยมีค่าอยูใ่นช่วง 1.191-3.000 และ 1.188-2.506 
ตามล าดบั โดยค่าเฉล่ียของ na เท่ากบั 1.968 ส่วนค่าเฉล่ียของ ne เท่ากบั 1.681 โดยค่าเฉล่ียของค่า 
h, I, FIT, FIS, FST และ Nm จากปาลม์น ้ามนั 15 พนัธ์ุ ไดแ้ก่ 0.313, 0.482, 0.370, -0.404, 0.551 และ 
0.204 ตามล าดบั 
 
 จากตารางท่ี 10 ท่ีไดจ้ากการน าขอ้มูลทั้งสองกลุ่มประชากรมาวเิคราะห์ร่วมกนั พบวา่ เม่ือ
ค านวณแบบแยกแต่ละพนัธ์ุ มีค่า na และ ne อยูใ่นช่วง 1.191 (พนัธ์ุ Ghana, 2I) ถึง 3.952 (พนัธ์ุ 
Costa Rica, 1A) และ 1.079 (พนัธ์ุ Ekona, 2B) ถึง 2.837 (พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1, 1H) ตามล าดบั โดย
ค่าเฉล่ียของ na เท่ากบั 2.683 ส่วนค่าเฉล่ียของ ne เท่ากบั 2.094 โดยค่าเฉล่ียของค่า h, I, FIT, FIS, FST 
และ Nm จากทั้งหมด 29 พนัธ์ุปาลม์น ้ามนั ไดแ้ก่ 0.428, 0.715, 0.293, -0.256, 0.437 และ 0.322 
ตามล าดบั  
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การทดสอบระยะห่างทางพันธุกรรม 
 
  จากการใชโ้ปรแกรม POPGENE 1.31 ในการวเิคราะห์ระยะห่างทางพนัธุกรรมในแต่ละ
กลุ่มประชากรโดยใชว้ธีิการประเมินแบบ Nei’s (1978) พบวา่ ในกลุ่มประชากรจากแปลงเกษตรกร 
จ.กาญจนบุรี มีคา่ระยะห่างทางพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดระหวา่งพนัธ์ุ Dami (1C) กบั พนัธ์ุ IOI (1D) ซ่ึง
มีค่าเท่ากบั 0.054 และค่าระยะห่างทางพนัธุกรรมสูงท่ีสุดระหวา่งพนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 (1I) กบั พนัธ์ุ 
Papau (1N) ซ่ึงห่างเท่ากบั 0.547 ดงัแสดงในตารางท่ี 11 และระยะห่างทางพนัธุกรรมในตารางท่ี 12 
ของกลุ่มประชากรจากศูนยว์ิจยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี พบวา่ มีค่าระยะห่างทาง
พนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดเท่ากบั 0.170 ระหวา่งพนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 6 (2L) กบั พนัธ์ุ Dami (2O) และค่า
ระยะห่างทางพนัธุกรรมท่ีสูงเท่ากบั 1.708 ระหวา่งพนัธ์ุ Deli Dura (2D) กบั พนัธ์ุ Tanzania (2N) 
เม่ือรวมขอ้มูลจากสองกลุ่มประชากรมาวเิคราะห์ดงัในตารางท่ี 13 พบวา่ มีค่าระยะห่างทาง
พนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุดระหวา่งพนัธ์ุ Costa Rica (1A) กบั พนัธ์ุ Dami (1C) (0.050) และคา่ระยะห่าง
ทางพนัธุกรรมท่ีสูงท่ีสุดระหวา่งพนัธ์ุ Papau (1N) กบั พนัธ์ุ Ekona (2B) (1.974) 
 
AMOVA (Analysis of molecular variance) 
 
  ผลจากการวเิคราะห์ความแปรปรวนทางพนัธุกรรมทั้งภายในและระหวา่งพนัธ์ุปาลม์น ้ามนั
จากขอ้มูลแถบดีเอน็เอโดยใชโ้ปรแกรม GanAlEx 6.41 ดงัแสดงในตารางท่ี 14 พบวา่ มีความ
แตกต่างทางสถิติอยา่งมีนยัส าคญัยิง่ระหวา่งความแปรปรวนภายในพนัธ์ุและระหวา่งพนัธ์ุท่ีระดบั
ความเป็นไปได ้0.01 ในการวเิคราะห์จากสองประชากรและแบบรวมสองกลุ่มประชากร โดย (1) 
กลุ่มประชากรจากแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี พบความแปรปรวนภายในพนัธ์ุสูงเท่ากบั 75% และ
ความแปรปรวนระหวา่งพนัธ์ุมีค่าเท่ากบั 25% (2) กลุ่มประชากรปาลม์น ้ามนัจากศูนยว์ิจยั 
ปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี พบวา่ มีความแปรปรวนภายในพนัธ์ุเดียวกนัเท่ากบั 18% 
ส่วนความแปรปรวนระหวา่งพนัธ์ุมีค่าสูงเท่ากบั 82% และ (3) ผลจากการวเิคราะห์โดยรวมสอง
กลุ่มประชากร พบวา่ มีความความแปรปรวนภายในพนัธ์ุเท่ากบั 30% และความแปรปรวนระหวา่ง
พนัธ์ุมีค่าสูงเท่ากบั 70% 
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ตารางที ่5  จ  านวนอลัลีลและความหลากหลายทางพนัธุกรรมของกลุ่มประชากรปาลม์น ้ ามนัแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี  
 

เคร่ืองหมายโมเลกุล จ านวนซ ้ าของล าดบัเบส จ านวนอลัลีล ค่าเฉล่ีย±S.E. PIC 
ค่าเฉล่ียเฮตเทอโรไซโกซิต้ี 

HO HE 
mEgCIR0037 (GA)17 4 2.929±0.188 0.556 0.550 0.632 
mEgCIR0425 (CCG)9 5 3.571±0.219 0.683 0.626 0.728 
mEgCIR0521 (GA)19 12 5.214±0.338 0.802 0.883 0.822 
mEgCIR0580 (GA)10 4 2.429±0.166 0.424 0.602 0.499 
mEgCIR0772 (CA)7aa(GA)15 3 2.571±0.132 0.524 0.263 0.591 
mEgCIR0774 (GA)20 9 4.786±0.271 0.771 0.871 0.800 
mEgCIR0778 (CA)6(GA)14 4 3.357±0.163 0.615 0.743 0.684 
mEgCIR0782 (GA)20 3 2.714±0.157 0.483 0.462 0.550 
mEgCIR0800 (GA)18 4 2.643±0.163 0.457 0.538 0.507 
mEgCIR0801 (GA)22 6 4.357±0.344 0.737 0.807 0.773 
mEgCIR0802 (GA)12 8 4.571±0.400 0.736 0.778 0.770 
mEgCIR0844 (GA)19 5 2.500±0.168 0.417 0.550 0.490 
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ตารางที ่5  (ต่อ) 
 

เคร่ืองหมายโมเลกุล จ านวนซ ้ าของล าดบัเบส จ านวนอลัลีล ค่าเฉล่ีย±S.E. PIC 
ค่าเฉล่ียเฮตเทอโรไซโกซิต้ี 

HO HE 
mEgCIR3275 (GA)17 9 3.857±0.265 0.766 0.661 0.795 
mEgCIR3295 (GT)7(GA)23 4 3.357±0.192 0.657 0.801 0.714 
mEgCIR3300 (GA)19 3 1.786±0.180 0.285 0.404 0.335 
mEgCIR3311 (GA)15 10 5.429±0.374 0.810 0.719 0.834 
mEgCIR3382 (GA)24 8 4.429±0.346 0.684 0.597 0.719 
mEgCIR3400 (GA)16 5 3.286±0.213 0.676 0.719 0.724 
mEgCIR3519 (GA)15(GT)8 7 2.500±0.168 0.413 0.474 0.505 
mEgCIR3555 (GA)18 4 2.286±0.157 0.402 0.491 0.472 
mEgCIR3574 (GA)19 4 3.571±0.166 0.646 0.877 0.702 
ผลรวมทั้งหมด 
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  ค่าเฉล่ีย 

 
5.762 3.435±0.079 0.597 0.639 0.650 
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ตารางที ่6  จ  านวนอลัลีลและความหลากหลายทางพนัธุกรรมของกลุ่มประชากรปาลม์น ้ ามนัจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
 

เคร่ืองหมายโมเลกุล จ านวนซ ้ าของล าดบัเบส จ านวนอลัลีล ค่าเฉล่ีย±S.E. PIC 
ค่าเฉล่ียเฮตเทอโรไซโกซิต้ี 

HO HE 
mEgCIR0037 (GA)17 7 2.200±0.253 0.762 0.454 0.793 
mEgCIR0425 (CCG)9 6 2.133±0.185 0.527 0.771 0.571 
mEgCIR0521 (GA)19 9 2.333±0.293 0.823 0.532 0.845 
mEgCIR0580 (GA)10 4 1.600±0.184 0.625 0.336 0.673 
mEgCIR0772 (CA)7aa(GA)15 5 1.867±0.208 0.682 0.368 0.731 
mEgCIR0774 (GA)20 10 2.333±0.308 0.816 0.486 0.837 
mEgCIR0778 (CA)6(GA)14 4 1.467±0.160 0.324 0.161 0.386 
mEgCIR0782 (GA)20 6 2.267±0.220 0.699 0.521 0.744 
mEgCIR0800 (GA)18 4 1.600±0.158 0.531 0.304 0.584 
mEgCIR0801 (GA)22 7 2.400±0.324 0.718 0.568 0.750 
mEgCIR0802 (GA)12 4 1.933±0.220 0.539 0.329 0.612 
mEgCIR0844 (GA)19 3 1.800±0.193 0.469 0.379 0.527 
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ตารางที ่6  (ต่อ) 
 

เคร่ืองหมายโมเลกุล จ านวนซ ้ าของล าดบัเบส จ านวนอลัลีล ค่าเฉล่ีย±S.E. PIC 
ค่าเฉล่ียเฮตเทอโรไซโกซิต้ี 

HO HE 
mEgCIR3275 (GA)17 6 2.467±0.247 0.745 0.650 0.781 
mEgCIR3295 (GT)7(GA)23 4 2.067±0.199 0.606 0.504 0.672 
mEgCIR3300 (GA)19 3 1.133±0.088 0.413 0.054 0.519 
mEgCIR3311 (GA)15 5 2.200±0.253 0.674 0.368 0.726 
mEgCIR3382 (GA)24 7 2.267±0.274 0.756 0.500 0.788 
mEgCIR3400 (GA)16 6 1.467±0.129 0.670 0.282 0.719 
mEgCIR3519 (GA)15(GT)8 4 1.467±0.129 0.640 0.300 0.701 
mEgCIR3555 (GA)18 6 2.133±0.264 0.738 0.518 0.773 
mEgCIR3574 (GA)19 7 2.200±0.234 0.797 0.482 0.823 
ผลรวมทั้งหมด 
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    ค่าเฉล่ีย 
 

5.571 1.968±0.053 0.645 0.422 0.693 
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ตารางที ่7  จ  านวนอลัลีลและความหลากหลายทางพนัธุกรรมของกลุ่มประชากรปาลม์น ้ ามนัแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี และจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนั  
      สุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 

 

เคร่ืองหมายโมเลกุล จ านวนซ ้ าของล าดบัเบส จ านวนอลัลีล ค่าเฉล่ีย±S.E. PIC 
ค่าเฉล่ียเฮตเทอโรไซโกซิต้ี 

HO HE 
mEgCIR0037 (GA)17 7 2.552±0.173 0.777 0.479 0.803 
mEgCIR0425 (CCG)9 6 2.828±0.195 0.665 0.716 0.700 
mEgCIR0521 (GA)19 14 3.759±0.361 0.846 0.653 0.862 
mEgCIR0580 (GA)10 6 2.000±0.146 0.747 0.439 0.782 
mEgCIR0772 (CA)7aa(GA)15 6 2.207±0.141 0.737 0.333 0.771 
mEgCIR0774 (GA)20 15 3.517±0.307 0.875 0.630 0.898 
mEgCIR0778 (CA)6(GA)14 8 2.345±0.208 0.685 0.379 0.718 
mEgCIR0782 (GA)20 6 2.483±0.143 0.678 0.499 0.719 
mEgCIR0800 (GA)18 7 2.103±0.149 0.724 0.393 0.758 
mEgCIR0801 (GA)22 9 3.345±0.298 0.795 0.656 0.819 
mEgCIR0802 (GA)12 9 3.207±0.332 0.755 0.499 0.785 
mEgCIR0844 (GA)19 5 2.172±0.155 0.466 0.441 0.522 
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ตารางที ่7  (ต่อ) 
 

เคร่ืองหมายโมเลกุล จ านวนซ ้ าของล าดบัเบส จ านวนอลัลีล ค่าเฉล่ีย±S.E. PIC 
ค่าเฉล่ียเฮตเทอโรไซโกซิต้ี 

HO HE 
mEgCIR3275 (GA)17 10 3.138±0.227 0.816 0.659 0.837 
mEgCIR3295 (GT)7(GA)23 4 2.690±0.183 0.676 0.614 0.729 
mEgCIR3300 (GA)19 4 1.517±0.125 0.605 0.195 0.669 
mEgCIR3311 (GA)15 10 3.759±0.373 0.772 0.499 0.801 
mEgCIR3382 (GA)24 11 3.345±0.309 0.817 0.528 0.837 
mEgCIR3400 (GA)16 6 2.345±0.208 0.691 0.448 0.733 
mEgCIR3519 (GA)15(GT)8 7 1.966±0.142 0.600 0.366 0.661 
mEgCIR3555 (GA)18 7 2.207±0.157 0.661 0.508 0.708 
mEgCIR3574 (GA)19 7 2.862±0.193 0.797 0.632 0.821 
ผลรวมทั้งหมด 
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    ค่าเฉล่ีย 
 

7.810 2.683±0.056 0.723 0.503 0.759 
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ตารางที ่8  องคป์ระกอบของความหลากหลายทางพนัธุกรรมประชากรปาลม์น ้ามนัในแปลง 
      เกษตรกร จ.กาญจนบุรี  
 

พนัธ์ุปาลม์
น ้ามนั 

จ านวน
ตวัอยา่ง 

na ne h I 

จ านวน
เคร่ืองหมายท่ี 
polymorphic 

(NPL) 

เปอร์เซ็นตข์อง 
polymorphic 

(PPL) 

แยกแต่ละพนัธ์ุ 
      1A 14 3.952 2.600 0.564 1.029 21 100 

1B 13 3.524 2.559 0.557 0.990 21 100 
1C 14 3.714 2.451 0.551 0.975 20 95.24 
1D 13 3.714 2.639 0.576 1.025 21 100 
1E 14 3.524 2.486 0.550 0.970 21 100 
1F 12 3.667 2.714 0.542 0.983 20 95.24 
1G 12 3.619 2.762 0.578 1.038 20 95.24 
1H 12 3.905 2.837 0.597 1.079 20 95.24 
1I 11 2.952 2.614 0.500 0.827 20 95.24 
1J 12 3.571 2.632 0.576 1.021 21 100 
1K 11 2.810 2.247 0.500 0.832 19 90.48 
1L 11 3.429 2.582 0.562 0.994 21 100 
1M 11 2.905 2.255 0.522 0.868 21 100 
1N 11 2.857 2.151 0.495 1.215 20 95.24 

ค่าเฉล่ีย 
 

3.439 2.538 0.548 0.989 
 

97.28 
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ตารางที ่9  องคป์ระกอบของความหลากหลายทางพนัธุกรรมของประชากรปาลม์น ้ามนัภายใน 
      ศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี  
 

พนัธ์ุปาลม์
น ้ามนั 

จ านวน
ตวัอยา่ง 

na ne h I 

จ านวน
เคร่ืองหมายท่ี 
polymorphic 

(NPL) 

เปอร์เซ็นตข์อง 
polymorphic 

(PPL) 

แยกแต่ละพนัธ์ุ 
      2A 20 1.524 1.374 0.207 0.304 10 47.62 

2B 20 1.571 1.504 0.242 0.350 10 47.62 
2C 20 1.667 1.532 0.262 0.385 11 52.38 
2D 19 1.286 1.220 0.118 0.170 6 28.57 
2E 7 3.000 2.506 0.540 0.924 19 90.48 
2F 16 2.571 2.162 0.485 0.775 19 90.48 
2G 19 2.000 1.786 0.363 0.552 15 71.43 
2H 20 1.286 1.253 0.132 0.187 6 28.57 
2I 20 1.191 1.188 0.095 0.132 4 19.05 
2J 20 2.810 2.208 0.492 0.802 19 90.48 
2K 20 2.476 1.801 0.384 0.613 19 90.48 
2L 20 1.810 1.610 0.317 0.466 15 71.43 
2M 20 2.048 1.874 0.440 0.633 19 90.48 
2N 20 1.810 1.583 0.292 0.430 13 61.90 
2O 19 2.476 1.630 0.323 0.512 17 80.95 

ค่าเฉล่ีย 
 

1.968 1.681 0.313 0.482 
 

64.13 
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ตารางที ่10  องคป์ระกอบของความหลากหลายทางพนัธุกรรมของปาลม์น ้ามนัรวมสองกลุ่ม 
       ประชากร  
 

พนัธ์ุปาลม์
น ้ามนั 

จ านวน
ตวัอยา่ง 

na ne h I 

จ านวน
เคร่ืองหมายท่ี 
polymorphic 

(NPL) 

เปอร์เซ็นตข์อง 
polymorphic 

(PPL) 

แยกแต่ละพนัธ์ุ 
      

1A 14 3.952 2.594 0.562 1.025 21 100 
1B 13 3.524 2.559 0.557 0.990 21 100 
1C 14 3.714 2.451 0.551 0.975 20 95.24 
1D 13 3.762 2.681 0.580 1.034 21 100 
1E 14 3.524 2.473 0.547 0.968 21 100 
1F 12 3.619 2.714 0.541 0.978 20 95.24 
1G 12 3.619 2.769 0.579 1.040 20 95.24 
1H 12 3.905 2.837 0.597 1.079 20 95.24 
1I 11 2.952 2.161 0.499 0.825 20 95.24 
1J 12 3.619 2.665 0.581 1.035 21 100 
1K 11 2.810 2.245 0.499 0.831 19 90.48 
1L 11 3.429 2.582 0.562 0.994 21 100 
1M 11 2.857 2.245 0.521 0.861 21 100 
1N 11 2.857 2.151 0.495 0.808 20 95.24 
2A 20 1.524 1.375 0.207 0.304 10 47.62 
2B 20 1.571 1.079 0.243 0.351 10 47.62 
2C 20 1.667 1.532 0.261 0.385 11 52.38 
2D 19 1.286 1.220 0.118 0.170 6 28.57 
2E 7 3.095 2.569 0.567 0.970 20 95.24 
2F 16 2.571 2.169 0.485 0.777 19 90.48 
2G 19 2.000 1.786 0.363 0.552 15 71.43 
2H 20 1.286 1.253 0.132 0.187 6 28.57 
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ตารางที ่10  (ต่อ) 
 

พนัธ์ุปาลม์
น ้ามนั 

จ านวน
ตวัอยา่ง 

na ne h I 

จ านวน
เคร่ืองหมายท่ี 
polymorphic 

(NPL) 

เปอร์เซ็นตข์อง 
polymorphic 

(PPL) 

2I 20 1.191 1.884 0.095 0.132 4 19.05 
2J 20 2.810 2.207 0.492 0.803 19 90.48 
2K 20 2.476 1.804 0.385 0.615 19 90.48 
2L 20 1.810 1.610 0.317 0.466 15 71.43 
2M 20 2.048 1.879 0.442 0.635 19 90.48 
2N 20 1.810 1.588 0.294 0.432 13 61.90 
2O 19 2.524 1.642 0.326 0.521 17 80.95 

ค่าเฉล่ีย 
 

2.683 2.094 0.428 0.715 
 

80.30 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

49 



 

ตารางที ่11  ค่าระยะห่างทางพนัธุกรรม Nei’s (1978) ของประชากรปาลม์น ้ามนัในแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี  
 

พนัธ์ุปาลม์น ้ามนั 
พนัธ์ุปาลม์น ้ามนั 

1A 1B 1C 1D 1E 1F 1G 1H 1I 1J 1K 1L 1M 
1B 0.099 

            1C 0.052 0.114 
           1D 0.106 0.109 0.054 

          1E 0.156 0.141 0.130 0.134 
         1F 0.203 0.225 0.190 0.197 0.199 

        1G 0.117 0.214 0.167 0.199 0.248 0.227 
       1H 0.179 0.234 0.210 0.294 0.299 0.304 0.150 

      1I 0.307 0.354 0.236 0.326 0.412 0.377 0.357 0.223 
     1J 0.244 0.260 0.185 0.228 0.306 0.372 0.326 0.241 0.207 

    1K 0.239 0.333 0.249 0.332 0.354 0.368 0.308 0.215 0.289 0.189 
   1L 0.194 0.200 0.176 0.166 0.147 0.080 0.268 0.319 0.386 0.240 0.341 

  1M 0.275 0.275 0.270 0.220 0.280 0.187 0.350 0.425 0.404 0.299 0.357 0.120 
 1N 0.323 0.274 0.299 0.259 0.297 0.126 0.377 0.507 0.547 0.383 0.515 0.082 0.131 
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ตารางที ่12  ค่าระยะห่างทางพนัธุกรรม Nei’s (1978) ของกลุ่มประชากรปาลม์น ้ามนัภายในศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี  
  

พนัธ์ุปาลม์น ้ามนั 
พนัธ์ุปาลม์น ้ามนั 

2A 2B 2C 2D 2E 2F 2G 2H 2I 2J 2K 2L 2M 2N 
2B 0.653 

             2C 1.307 1.556 
            2D 1.486 0.992 1.875 

           2E 1.304 0.906 0.677 0.314 
          2F 0.916 0.996 1.008 0.740 0.503 

         2G 0.878 0.918 1.527 0.892 0.599 0.577 
        2H 1.183 0.866 1.230 0.939 0.967 1.047 0.713 

       2I 1.275 1.193 1.080 1.348 0.962 0.848 1.198 0.998 
      2J 0.751 0.535 0.955 0.851 0.662 0.424 0.583 0.780 0.988 

     2K 1.124 0.830 1.016 0.898 0.668 0.510 0.739 0.635 1.319 0.325 
    2L 1.017 0.939 1.140 0.894 0.632 0.568 0.925 0.983 1.092 0.591 0.558 

   2M 0.723 0.718 0.728 1.178 0.663 0.872 0.821 0.693 0.893 0.647 0.865 0.733 
  2N 0.579 0.925 0.976 1.708 1.111 0.721 1.091 1.172 1.266 0.795 0.764 0.892 0.721 

 2O 0.914 0.793 1.150 1.319 0.828 0.755 1.148 1.075 1.243 0.722 0.575 0.170 0.893 0.874 51 



 

ตารางที ่13  ค่าระยะห่างทางพนัธุกรรม Nei’s (1978) ของปาลม์น ้ามนัแบบรวมสองกลุ่มประชากร 
  

พนัธ์ุปาลม์น ้ามนั 
พนัธ์ุปาลม์น ้ามนั 

1A 1B 1C 1D 1E 1F 1G 1H 1I 1J 1K 1L 1M 1N 
1B 0.101 

             1C 0.050 0.113 
            1D 0.109 0.104 0.056 

           1E 0.163 0.143 0.131 0.130 
          1F 0.205 0.230 0.194 0.197 0.211 

         1G 0.118 0.216 0.171 0.200 0.257 0.229 
        1H 0.177 0.234 0.207 0.296 0.306 0.307 0.152 

       1I 0.310 0.358 0.240 0.330 0.425 0.384 0.366 0.221 
      1J 0.240 0.256 0.183 0.221 0.301 0.368 0.323 0.236 0.209 

     1K 0.238 0.334 0.249 0.338 0.360 0.366 0.310 0.218 0.296 0.190 
    1L 0.192 0.200 0.175 0.162 0.151 0.081 0.270 0.318 0.388 0.234 0.341 

   1M 0.266 0.267 0.269 0.220 0.283 0.188 0.347 0.420 0.415 0.295 0.354 0.116 
  1N 0.322 0.276 0.300 0.255 0.306 0.128 0.377 0.507 0.549 0.379 0.516 0.079 0.129 

 2A 1.006 1.288 1.117 1.439 1.227 1.012 0.920 0.916 0.942 1.161 1.281 1.307 1.377 1.511 52 



 

ตารางที ่13  (ต่อ) 
 

พนัธ์ุปาลม์น ้ามนั 
พนัธ์ุปาลม์น ้ามนั 

1A 1B 1C 1D 1E 1F 1G 1H 1I 1J 1K 1L 1M 1N 
2B 1.534 1.900 1.481 1.706 1.733 1.612 1.455 1.368 1.372 1.519 1.641 1.664 1.599 1.974 
2C 1.867 1.819 1.877 1.924 1.815 1.680 1.969 1.854 2.023 1.547 1.703 1.813 1.656 1.828 
2D 1.481 1.296 1.419 1.364 1.446 1.201 1.464 1.303 1.420 1.262 1.482 1.192 1.192 1.344 
2E 1.353 1.053 1.255 1.184 1.104 1.024 1.261 1.191 1.544 1.091 1.389 0.983 1.001 1.063 
2F 1.057 1.026 1.057 1.056 1.025 1.000 1.129 1.073 1.247 0.951 1.059 0.965 1.008 1.064 
2G 1.278 1.342 1.191 1.135 1.198 0.891 1.260 1.234 1.143 1.231 1.311 1.116 1.039 1.171 
2H 1.298 1.381 1.323 1.394 1.284 1.059 1.292 1.238 1.213 1.291 1.187 1.119 1.098 1.167 
2I 1.412 1.500 1.325 1.361 1.558 1.456 1.294 1.209 1.571 1.133 1.426 1.281 1.412 1.368 
2J 1.136 1.149 1.111 1.120 1.100 0.994 1.250 1.073 1.106 0.988 1.220 1.097 1.213 1.103 
2K 1.131 1.192 1.142 1.149 1.052 0.887 1.267 1.128 1.289 1.114 1.123 0.971 1.018 1.052 
2L 1.146 0.993 1.143 1.119 1.139 0.877 1.189 1.109 1.297 0.912 1.049 0.925 0.986 1.038 
2M 1.163 1.375 1.136 1.255 1.222 1.214 1.196 1.196 1.223 1.322 1.220 1.307 1.248 1.309 
2N 1.194 1.246 1.228 1.402 1.335 1.301 1.310 1.180 1.469 1.474 1.380 1.511 1.513 1.613 
2O 1.259 1.184 1.370 1.377 1.312 1.018 1.175 1.190 1.378 1.119 1.275 1.160 1.138 1.305 53 



 

ตารางที ่13  (ต่อ) 
 

พนัธ์ุปาลม์น ้ามนั 
พนัธ์ุปาลม์น ้ามนั 

2A 2B 2C 2D 2E 2F 2G 2H 2I 2J 2K 2L 2M 2N 
2B 0.629 

             2C 1.309 1.555 
            2D 1.486 0.991 1.875 

           2E 1.229 0.848 0.661 0.327 
          2F 0.910 0.991 1.008 0.744 0.545 

         2G 0.874 0.896 1.527 0.892 0.639 0.576 
        2H 1.178 0.844 1.230 0.939 1.025 1.046 0.713 

       2I 1.278 1.174 1.080 1.348 1.017 0.842 1.198 0.998 
      2J 0.748 0.530 0.952 0.848 0.717 0.421 0.585 0.779 0.985 

     2K 1.118 0.835 1.015 0.897 0.714 0.508 0.737 0.634 1.318 0.319 
    2L 1.019 0.952 1.140 0.894 0.575 0.567 0.925 0.983 1.092 0.585 0.557 

   2M 0.729 0.711 0.722 1.167 0.629 0.856 0.810 0.681 0.892 0.636 0.847 0.741 
  2N 0.567 0.941 0.973 1.707 1.038 0.717 1.085 1.171 1.262 0.789 0.765 0.878 0.718 

 2O 0.913 0.815 1.147 1.317 0.767 0.755 1.145 1.072 1.240 0.717 0.575 0.170 0.900 0.857 54 



 

ตารางที ่14  ผลการวิเคราะห์ความแปรปรวนทางพนัธุกรรม (AMOVA) ของปาลม์น ้ามนัแต่ละ 
        ประชากร 
 
แหล่งความ
แปรปรวน 

df SS MS F test Est. Var. 
เปอร์เซ็นตค์วาม

แปรปรวน 
(1) ระหวา่ง
ประชากร 

13 707.479 54.421 5.175** 3.597 25% 

ภายในประชากร 157 1651.053 10.516  10.516 75% 
รวม 170 2358.532 

 
 14.113 100% 

(2) ระหวา่ง
ประชากร 

14 4606.182 329.013 83.189** 17.452 82% 

ภายในประชากร 265 1048.143 3.955    3.955 18% 
รวม 279 5654.325 

 
 21.408 100% 

(3) ระหวา่ง
ประชากร 

28 6859.722 244.990 37.877** 15.375 70% 

ภายในประชากร 422 2729.542 6.468    6.468 30% 
รวม 450 9589.264 

 
 21.843 100% 

 
หมายเหตุ  ** แตกต่างทางสถิติอยา่งมีนยัส าคญัยิง่ ท่ีระดบัความเป็นไปได ้0.01 

    (1) การวเิคราะห์ความแปรปรวนของประชากรปาลม์น ้ามนัจากแปลงเกษตรกร  
                       จ.กาญจนบุรี 

    (2) การวเิคราะห์ความแปรปรวนของประชากรปาล์มน ้ามนัจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนั 
                       สุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 

    (3) การวเิคราะห์ความแปรปรวนจากการรวมประชากรปาลม์น ้ามนัจากแปลงเกษตรกร  
           จ.กาญจนบุรี และจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
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แผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรม 
 
  จากการใชโ้ปรแกรม NTSYS-pc version 2.20 เพื่อหาความสัมพนัธ์ของประชากรและ
จดัแบ่งออกเป็นกลุ่มต่างๆ โดยใชค้่าสัมประสิทธ์ิความเหมือนของ Jaccard พบวา่ ในกลุ่มประชากร
จากแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี ประกอบไปดว้ยปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุการคา้ทั้งหมด 14 พนัธ์ุ  
(1A-1N) สามารถสร้างแผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรม โดยมีค่าสัมประสิทธ์ิอยูใ่นช่วง  
0.31-0.83 และสามารถแบ่งกลุ่มประชากรออกเป็น 2 กลุ่มใหญ่ๆ ท่ีค่าสัมประสิทธ์ิเท่ากบั 0.32 โดย
ในกลุ่มท่ี (1) ประกอบไปดว้ยปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุ Costa Rica (1A), พนัธ์ุ Costa Rica (1B), พนัธ์ุ 
Dami (1C), พนัธ์ุ IOI (1D), พนัธ์ุอูติ (1E), พนัธ์ุ Costa Rica (1F), พนัธ์ุ Papau (1L), พนัธ์ุ AVROS 
(1M) และพนัธ์ุ Papau (1N) ส่วนกลุ่มท่ี 2 ประกอบไปดว้ยปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุ Dami (1G), พนัธ์ุ 
สุราษฎร์ธานี 1 (1H), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 (1I), พนัธ์ุยนิูวานิช (1J) และพนัธ์ุยนิูวานิช (1K) และมีค่า 
cophenetic correlation เท่ากบั 0.70 (ภาพท่ี 3) 
 
 ภาพท่ี 4 แสดงถึงการจดักลุ่มประชากรโดยใชข้อ้มูลทางพนัธุกรรมของพนัธ์ุปาลม์น ้ามนั 
15 พนัธ์ุ จากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี มีค่าสัมประสิทธ์ิอยูใ่นช่วง  
0.18-1.00 พบวา่ สามารถแบ่งออกเป็น 14 กลุ่ม ท่ีค่าสัมประสิทธ์ิเท่ากบั 0.40 โดยกลุ่มท่ี 1 ถึง 11 
สามารถแบ่งเป็นแต่ละพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัต่อกลุ่ม ไดแ้ก่ พนัธ์ุ Calabar (2A), พนัธ์ุ Ekona (2B), พนัธ์ุ 
La Mé (2C), พนัธ์ุ Deli Dura (2D), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 (2E), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 7 (2F), พนัธ์ุ 
สุราษฎร์ธานี 5 (2G), พนัธ์ุ Yangambi (2H), พนัธ์ุ Ghana (2I), พนัธ์ุ AVROS (2M) และพนัธ์ุ 
Tanzania (2N) ส่วนพนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1 (2J) และพนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 3 (2K) จดัอยูใ่นกลุ่มท่ี 12 ส่วน
พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 6 (2L) กบั พนัธ์ุ Dami (2O) จดัอยูใ่นกลุ่มท่ี 13 และกลุ่มท่ี 14 คือ ตวัอยา่งจาก
ปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุ Dami ตน้ท่ี 13 เพียงตวัอยา่งเดียวต่อกลุ่ม โดยแผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรม
ท่ีสร้างข้ึนมีค่า cophenetic correlation เท่ากบั 0.95 
 
 และเม่ือน าขอ้มูลจากทั้งสองกลุ่มประชากรมาวเิคราะห์พร้อมกนั พบวา่ มีค่าสัมประสิทธ์ิ
อยูใ่นช่วง 0.13-1.00 และสามารถแบ่งออกเป็น 2 กลุ่มไดอ้ยา่งชดัเจนท่ีค่าสัมประสิทธ์ิเท่ากบั 0.15 
(ภาพท่ี 5) โดย กลุ่มท่ี 1 คือ กลุ่มพนัธ์ุการคา้ของปาลม์น ้ามนัท่ีไดม้าจากแปลงเกษตรกร  
จ.กาญจนบุรี และกลุ่มท่ี 2 คือ กลุ่มประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
โดยแผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมท่ีสร้างข้ึนมีค่า cophenetic correlation เท่ากบั 0.93
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ภาพที ่3  แผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมของกลุ่มประชากรพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี 
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พนัธ์ุ Costa Rica (1A) 
พนัธ์ุ Costa Rica (1B) 
พนัธ์ุ Dami (1C) 
พนัธ์ุ IOI (1D) 
พนัธ์ุอูติ (1E) 
พนัธ์ุ Costa Rica (1F) 
พนัธ์ุ Papau (1L) 
พนัธ์ุ AVROS (1M) 
พนัธ์ุ Papau (1N) 

 

พนัธ์ุ Dami (1G) 
พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1 (1H) 
พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 (1I) 
พนัธ์ุยนิูวานิช (1J) 
พนัธ์ุยนิูวานิช (1K) 
 

 

 



 

 
ภาพที ่4  แผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมของกลุ่มประชากรพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี  
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พนัธ์ุ Dami (2O) ตน้ท่ี 13 

พนัธ์ุ Calabar (2A) 

พนัธ์ุ Ekona (2B) 

พนัธ์ุ AVROS (2M) 

พนัธ์ุ Tanzania (2N) 

พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 7 (2F) 

พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1 (2J) 
พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 3 (2K) 

พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 6 (2L) 
พนัธ์ุ Dami (2O) 

พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 5 (2G) 

พนัธ์ุ Yangambi (2H) 

พนัธ์ุ Deli Dura (2D) 

พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 (2E) 

พนัธ์ุ La Mé (2C) 

พนัธ์ุ Ghana (2I) 



 

 
 

ภาพที ่5  แผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมของกลุ่มประชากรท่ีเกิดจากการรวมขอ้มูลจากสองกลุ่มประชากร ไดแ้ก่ กลุ่มประชากรปาลม์น ้ามนัจากแปลง 
   เกษตรกร จ.กาญจนบุรี และกลุ่มประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี      
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กลุ่มประชากรปาลม์น ้ามนั 
จ.กาญจนบุรี 

กลุ่มประชากรปาลม์น ้ามนั 
จ.สุราษฎร์ธานี 



 

PCoA (Principal coordinate analysis) 
 
  จากแผนผงัความสัมพนัธ์ principal coordinate พบวา่ กลุ่มประชากรจากแปลงเกษตรกร  
จ.กาญจนบุรี สามารถแบ่งออกเป็น 2 กลุ่ม (ภาพท่ี 6) และกลุ่มประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนั 
สุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี พบวา่ สามารถแบ่งออกอยา่งชดัเจนไดเ้ป็น 14 กลุ่ม (ภาพท่ี 7) ส่วนผล
จากการวเิคราะห์ขอ้มูลรวมกนัของสองกลุ่มประชากร พบวา่ แบ่งออกเป็นกลุ่มยอ่ยได ้2 กลุ่มยอ่ย
อยา่งชดัเจนระหวา่งประชากรปาลม์น ้ามนัจาก จ.กาญจนบุรี และประชากรปาลม์น ้ามนัจาก  
จ.สุราษฎร์ธานี (ภาพท่ี 8)  
 
การจัดกลุ่มโดยใช้โปรแกรม Structure 
 
  ผลของการจดักลุ่มประชากรปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุการคา้จากแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี 
ทั้งหมด 14 พนัธ์ุ ใหเ้ส้นกราฟสูงท่ีสุด คือ K=2 (ภาพท่ี 9) สามารถน าค่าท่ีไดม้าใชใ้นการแบ่งกลุ่ม
ตวัอยา่งไดเ้ป็น 2 กลุ่ม คือ กลุ่มท่ี 1 ประกอบไปดว้ยปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุ Costa Rica (1A), พนัธ์ุ Costa 
Rica (1B), พนัธ์ุ Dami (1C), พนัธ์ุ IOI (1D), พนัธ์ุอูติ (1E), พนัธ์ุ Costa Rica (1F), พนัธ์ุ Papau 
(1L), พนัธ์ุ AVROS (1M) และพนัธ์ุ Papau (1N) ส่วนกลุ่มท่ี 2 ประกอบไปดว้ยปาลม์น ้ ามนัพนัธ์ุ 
Dami (1G), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1 (1H), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 (1I), พนัธ์ุยนิูวานิช (1J) และพนัธ์ุ  
ยนิูวานิช (1K)   
 
 การจดักลุ่มประชากรปาลม์น ้ ามนัจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
ทั้งหมด 15 พนัธ์ุ ใหเ้ส้นกราฟสูงท่ีสุด คือ K=14 (ภาพท่ี 10) สามารถน าค่าท่ีไดม้าใชใ้นการ
แบ่งกลุ่มตวัอยา่งไดเ้ป็น 14 กลุ่ม โดยปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุ Calabar (2A) และพนัธ์ุ Ekona (2B) จดัอยู่
ในกลุ่มท่ี 1 ปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุ La Mé (2C) และพนัธ์ุ Ghana (2I) จดัอยูใ่นกลุ่มท่ี 2 และกลุ่มท่ี 3 
ประกอบดว้ยปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 6 (2L) และพนัธ์ุ Dami (2O) ส่วนปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุ 
Deli Dura (2D), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 (2E), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 7 (2F), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 5 (2G), 
พนัธ์ุ Yangambi (2H), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1 (2J), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 3 (2K), พนัธ์ุ AVROS (2M) 
และพนัธ์ุ Tanzania (2N) ถูกจดัอยูใ่นกลุ่มท่ี 4-12 ตามล าดบั และตวัอยา่งปาลม์น ้ามนัจากพนัธ์ุ 
Dami (2O) ตน้ท่ี 13 จดัอยูใ่นกลุ่มท่ี 13 ส่วนตวัอยา่งปาลม์น ้ามนัจากพนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 3 ตน้ท่ี 11 
และพนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1 ตน้ท่ี 6 ถูกจดัอยูใ่นกลุ่มท่ี 14 
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  ภาพท่ี 11 แสดงการจดักลุ่มแบบรวมสองประชากรปาลม์น ้ามนัจากแปลงเกษตรกร และ
จากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี พบวา่ ระดบัของ K ท่ีใหเ้ส้นกราฟสูงสุด คือ K=2 ซ่ึง
สามารถแบ่งกลุ่มประชากรออกเป็น 2 กลุ่มยอ่ย เช่นเดียวกนั ซ่ึงกลุ่มท่ี 1 คือ กลุ่มท่ีเป็นปาลม์น ้ามนั
พนัธ์ุการคา้จากแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี และกลุ่มท่ี 2 คือ กลุ่มประชากรปาลม์น ้ามนัจาก
ศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี  
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ภาพที ่6  Principal coordinate analysis ของประชากรปาล์มน ้ามนัจากแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี  

 
หมายเหตุ  กลุ่มท่ี 1 ประกอบไปดว้ยพนัธ์ุ Costa Rica (1A), พนัธ์ุ Costa Rica (1B), พนัธ์ุ Dami (1C), พนัธ์ุ IOI (1D), พนัธ์ุอูติ (1E), พนัธ์ุ Costa Rica (1F), 
         พนัธ์ุ Papau (1L), พนัธ์ุ AVROS (1M) และพนัธ์ุ Papau (1N) กลุ่มท่ี 2 ประกอบไปดว้ยพนัธ์ุ Dami (1G), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1 (1H), 
         พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 (1I), พนัธ์ุยนิูวานิช (1J) และพนัธ์ุยนิูวานิช (1K) 62 

กลุ่มท่ี 1 
กลุ่มท่ี 2 



 

 
ภาพที ่7  Principal coordinate analysis ของประชากรปาล์มน ้ามนัจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี  

 
หมายเหตุ  2A คือ พนัธ์ุ Calabar, 2B คือ พนัธ์ุ Ekona, 2C คือ พนัธ์ุ La Mé, 2D คือ พนัธ์ุ Deli Dura, 2E คือ พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2,  
         2F คือ พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 7, 2G คือ พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 5, 2H คือ พนัธ์ุ Yangambi, 2I คือ พนัธ์ุ Ghana, 2J คือ พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1, 
                  2K คือ พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 3, 2L คือ พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 6, 2M คือ พนัธ์ุ AVROS, 2N คือ พนัธ์ุ Tanzania และ 2O คือ พนัธ์ุ Dami  63 



 

 
 
ภาพที ่8  Principal coordinate analysis ของแบบรวมสองกลุ่มประชากร ไดแ้ก่ กลุ่มประชากรปาลม์น ้ามนัจากแปลงเกษตรกร จ. กาญจนบุรี (1A-1N)  
      และกลุ่มประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี (2A-2O)     64 



 

 

 
 
 
ภาพที ่9  การวเิคราะห์ความแตกต่างระหวา่งตวัอยา่งในกลุ่มประชากรจากแปลงเกษตรกร จ. กาญจนบุรี โดยการวิเคราะห์ดว้ยโปรแกรม Structure โดยใช ้ 
      K=2 

 
หมายเหตุ  กลุ่มท่ี 1 ประกอบไปดว้ยปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุ Costa Rica (1A), พนัธ์ุ Costa Rica (1B), พนัธ์ุ Dami (1C), พนัธ์ุ IOI (1D), พนัธ์ุอูติ (1E), 
         พนัธ์ุ Costa Rica (1F), พนัธ์ุ Papau (1L), พนัธ์ุ AVROS (1M) และพนัธ์ุ Papau (1N) ส่วนกลุ่มท่ี 2 ประกอบไปดว้ยปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุ Dami (1G), 
      พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1 (1H), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 (1I), พนัธ์ุยนิูวานิช (1J) และพนัธ์ุยนิูวานิช (1K)   

กลุ่มท่ี 1 กลุ่มท่ี 2 
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ภาพที ่10  การวเิคราะห์ความแตกต่างระหวา่งตวัอยา่งในกลุ่มประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี โดยการ 
        วเิคราะห์ดว้ยโปรแกรม Structure โดยใช ้K=14 
 
หมายเหตุ  1 คือ พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1 (2J), 2 คือ พนัธ์ุ Deli Dura (2D), 3 คือ พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 5 (2G), 4 คือ พนัธ์ุ Calabar (2A) และพนัธ์ุ  
         Ekona (2B), 5 คือ พนัธ์ุ Dami (2O) ตน้ท่ี 13, 6 คือ พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 3 (2K), 7 คือ พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 7 (2F), 8 คือ พนัธ์ุ AVROS  
         (2M), 9 คือ พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 6 (2L) และพนัธ์ุ Dami (2O), 10 คือ พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 (2E), 11 คือ พนัธ์ุ Yangambi (2H), 12 คือ  
         พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 3 ตน้ท่ี 11 และพนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1 ตน้ท่ี 6, 13 คือ พนัธ์ุ La Mé (2C) และพนัธ์ุ Ghana (2I), 14 คือ พนัธ์ุ  
         Tanzania (2N)   
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ภาพที ่11  การวเิคราะห์ความแตกต่างระหวา่งประชากรท่ีไดจ้ากการรวมขอ้มูลระหวา่งกลุ่มประชากรจากแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี และกลุ่มประชากร 
         จากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี โดยการวิเคราะห์ดว้ยโปรแกรม Structure โดยใช ้K=2 

 
 
 

กลุ่มประชากรปาลม์น ้ามนั จ.สุราษฎร์ธานี กลุ่มประชากรปาลม์น ้ามนั จ.กาญจนบุรี 
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Core collection 
 
 จากแผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมในกลุ่มประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนั 
สุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี สามารถแยกแต่ละพนัธ์ุออกเป็นกลุ่มๆ ไดอ้ยา่งชดัเจน อีกทั้งยงัมีความ
แปรปรวนภายในพนัธ์ุต ่า จึงน ามาวเิคราะห์ core collection โดยการใชโ้ปรแกรม PowerCore 1.0 
ในการคดัเลือกหาตวัแทนของแต่ละกลุ่มหรือพนัธ์ุท่ีมีประสิทธิภาพ พบวา่ มีตวัอยา่งท่ีน ามาใชเ้ป็น
ตวัแทนกลุ่มได ้45 ตวัอยา่ง (ตารางท่ี 15) จากทั้งหมด 280 ตวัอยา่ง คิดเป็น 16.07% จากนั้นน า
ขอ้มูลของ 45 ตวัอยา่งมาวเิคราะห์องคป์ระกอบของความหลากหลายทางพนัธุกรรม ดงัแสดงใน
ตารางท่ี 16 โดยมีค่า na และ ne อยูใ่นช่วง 1.143-2.857 และ 1.143-2.857 และมีค่าเฉล่ียเท่ากบั 
1.714 และ 1.666 ตามล าดบั และมีค่าเฉล่ียจาก 45 ตวัอยา่งของค่า h, I, FIT, FIS, FST และ Nm เท่ากบั 
0.298, 0.458, 0.369, -0.472, 0.571 และ 0.188 ตามล าดบั (ตารางท่ี 17) 
 
 จากนั้นหาแผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมดงัแสดงในภาพท่ี 12 โดยใชค้่าสัมประสิทธ์ิ
ความเหมือนของ Jaccard พบวา่ มีค่าสัมประสิทธ์ิอยูใ่นช่วง 0.20-0.89 และแบ่งกลุ่มประชากร
ออกเป็น 14 กลุ่ม ท่ีค่าสัมประสิทธ์ิเท่ากบั 0.38 โดยกลุ่มท่ี 1-11 จะแบ่งเป็นแต่ละพนัธ์ุปาลม์น ้ามนั
ต่อกลุ่ม ไดแ้ก่ พนัธ์ุ Calabar (2A), พนัธ์ุ Ekona (2B), พนัธ์ุ La Mé (2C), พนัธ์ุ Deli Dura (2D), 
พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 (2E), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 7 (2F), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 5 (2G), พนัธ์ุ Yangambi 
(2H), พนัธ์ุ Ghana (2I), พนัธ์ุ AVROS (2M) และพนัธ์ุ Tanzania (2N) ส่วนพนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 6 
(2L) และพนัธ์ุ Dami (2O) จดัอยูใ่นกลุ่มท่ี 12 และกลุ่มท่ี 13 ประกอบดว้ยพนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1 (2J) 
และพนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 3 (2K) ส่วนตวัอยา่งจากพนัธ์ุ Dami (2O) ตน้ท่ี 13 จดัอยูใ่นกลุ่มท่ี 14 ซ่ึง
จ านวนกลุ่มและพนัธ์ุท่ีแบ่งไดมี้ค่าเท่ากบัผลจากกลุ่มประชากรทั้งหมดจากศูนยว์ิจยัปาลม์น ้ามนั 
สุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี และภาพท่ี 13 แสดงถึงแผนผงัความสัมพนัธ์ principal coordinate ของ
กลุ่มตวัอยา่ง 45 ตวัอยา่งท่ีถูกคดัเลือก สามารถแบ่งออกได ้14 กลุ่ม  
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ตารางที ่15  ตวัแทนของกลุ่มหรือพนัธ์ุจากการวเิคราะห์ขอ้มูล core collection จากประชากร 
        ศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
 

ตวัแทนของกลุ่มหรือพนัธ์ุท่ีถูกคดัเลือก ตวัแทนของกลุ่มหรือพนัธ์ุท่ีถูกคดัเลือก 
1 Calabar ตน้ท่ี 11 (2A) 24 Ghana ตน้ท่ี 2 (2I) 
2 Ekona ตน้ท่ี 4 (2B) 25 สุราษฎร์ธานี 1 ตน้ท่ี 1 (2J) 
3 Ekona ตน้ท่ี 13 (2B) 26 สุราษฎร์ธานี 1 ตน้ท่ี 4 (2J) 
4 La Mè ตน้ท่ี 1 (2C) 27 สุราษฎร์ธานี 1 ตน้ท่ี 6 (2J) 
5 La Mè ตน้ท่ี 6 (2C) 28 สุราษฎร์ธานี 1 ตน้ท่ี 16 (2J) 
6 La Mè ตน้ท่ี 11 (2C) 29 สุราษฎร์ธานี 3 ตน้ท่ี 2 (2K) 
7 La Mè ตน้ท่ี 19 (2C) 30 สุราษฎร์ธานี 3 ตน้ท่ี 11 (2K) 
8 Deli Dura ตน้ท่ี 4 (2D) 31 สุราษฎร์ธานี 3 ตน้ท่ี 18 (2K) 
9 สุราษฎร์ธานี 2 ตน้ท่ี 1 (2E) 32 สุราษฎร์ธานี 6 ตน้ท่ี 18 (2L) 
10 สุราษฎร์ธานี 2 ตน้ท่ี 3 (2E) 33 AVROS ตน้ท่ี 4 (2M) 
11 สุราษฎร์ธานี 2 ตน้ท่ี 4 (2E) 34 AVROS ตน้ท่ี 10 (2M) 
12 สุราษฎร์ธานี 2 ตน้ท่ี 6 (2E) 35 AVROS ตน้ท่ี 13 (2M) 
13 สุราษฎร์ธานี 7 ตน้ท่ี 3 (2F) 36 AVROS ตน้ท่ี 18 (2M) 
14 สุราษฎร์ธานี 7 ตน้ท่ี 4 (2F) 37 Tanzania ตน้ท่ี 16 (2N) 
15 สุราษฎร์ธานี 7 ตน้ท่ี 6 (2F) 38 Tanzania ตน้ท่ี 3 (2N) 
16 สุราษฎร์ธานี 7 ตน้ท่ี 7 (2F) 39 Dami ตน้ท่ี 3 (2O) 
17 สุราษฎร์ธานี 7 ตน้ท่ี 8 (2F) 40 Dami ตน้ท่ี 3 (2O) 
18 สุราษฎร์ธานี 7 ตน้ท่ี 13 (2F) 41 Dami ตน้ท่ี 5 (2O) 
19 สุราษฎร์ธานี 5 ตน้ท่ี 3 (2G) 42 Dami ตน้ท่ี 11 (2O) 
20 สุราษฎร์ธานี 5 ตน้ท่ี 4 (2G) 43 Dami ตน้ท่ี 12 (2O) 
21 สุราษฎร์ธานี 5 ตน้ท่ี 18 (2G) 44 Dami ตน้ท่ี 13 (2O) 
22 Yangambi ตน้ท่ี 5 (2H) 45 Dami ตน้ท่ี 14 (2O) 
23 Yangambi ตน้ท่ี 11 (2H) 
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ตารางที ่16  เปรียบเทียบค่าองคป์ระกอบของความหลากหลายทางพนัธุกรรมของประชากรจาก 
        กลุ่มประชากรศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี และกลุ่มตวัอยา่งท่ีถูก 
        คดัเลือกดว้ยวธีิ core collection 
 
องคป์ระกอบความหลากหลายทางพนัธุกรรม ตวัอยา่งทั้งหมด 45 ตวัอยา่งท่ีถูกคดัเลือก 

na สุงสุด 3.000 2.857 
na ต ่าสุด 1.191 1.143 
na เฉล่ีย 1.968 1.714 
ne สุงสุด 2.506 2.430 
ne ต ่าสุด 1.188 1.143 
ne เฉล่ีย 1.681 1.666 

h 0.313 0.298 
I 0.482 0.458 

FIT 0.370 0.369 
FIS  -0.404 -0.472 
FST 0.551 0.571 
Nm 0.204 0.188 
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ตารางที ่17  องคป์ระกอบของความหลากหลายทางพนัธุกรรมของตวัแทนของกลุ่มหรือพนัธ์ุท่ีได ้
        จากการวเิคราะห์ขอ้มูล core collection จากประชากรศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี 
        จ.สุราษฎร์ธานี 
 

พนัธ์ุปาลม์
น ้ามนั 

จ านวน
ตวัอยา่ง 

na ne h I 

จ านวน
เคร่ืองหมายท่ี 
polymorphic 

(NPL) 

เปอร์เซ็นตข์อง 
polymorphic 

(PPL) 

แยกแต่ละพนัธ์ุ  
      2A 1 1.286 1.286 0.143 0.198 6 28.57 

2B 2 1.524 1.473 0.220 0.324 9 42.86 
2C 4 1.524 1.443 0.226 0.327 10 47.62 
2D 1 1.191 1.191 0.095 0.132 4 19.05 
2E 4 2.857 2.430 0.528 0.891 19 90.48 
2F 6 2.476 2.134 0.462 0.742 19 90.48 
2G 3 1.857 1.748 0.357 0.524 15 71.43 
2H 2 1.286 1.210 0.119 0.173 6 28.57 
2I 1 1.143 1.143 0.071 0.099 3 14.29 
2J 4 2.571 2.210 0.469 0.769 18 85.71 
2K 3 2.381 2.062 0.437 0.706 18 85.71 
2L 1 1.619 1.619 0.310 0.429 13 61.90 
2M 4 2.000 1.865 0.436 0.627 19 90.48 
2N 2 1.524 1.410 0.226 0.326 11 52.38 
2O 7 2.476 1.777 0.370 0.611 17 80.95 

ค่าเฉล่ีย 
 

1.714 1.666 0.298 0.458 
 

64.13 

71 

72 



 

             
ภาพที ่12  แผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมของ 45 ตวัอยา่งปาลม์น ้ามนัท่ีถูกคดัเลือกในประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 

พนัธ์ุ Ghana (2I) 
พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 (2E) 

พนัธ์ุ Dami (2O) ตน้ท่ี 13 

พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1 (2J)  
พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 3 (2K) 

พนัธ์ุ Yangambi (2H) 

พนัธ์ุ Ekona (2B) 
พนัธ์ุ Tanzania (2N) 
พนัธ์ุ Calabar (2A) 

พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 7 (2F) 

พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 6 (2L) 
พนัธ์ุ Dami (2O) 

พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 5 (2G) 

พนัธ์ุ Deli Dura (2D) 

พนัธ์ุ La Mé (2C) 

พนัธ์ุ AVROS (2M) 
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ภาพที ่13  Principal coordinate analysis ของกลุ่มตวัอยา่ง 45 ตวัอยา่งท่ีถูกคดัเลือกจากกลุ่มประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
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วจิารณ์ผลการทดลอง 
 

  การปรับปรุงพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัในประเทศไทยมีเร่ิมตั้งแต่ปี พ.ศ. 2530 ท่ี ศูนยว์จิยัปาลม์
น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี โดยกรมวชิาการเกษตรไดท้  าการรวบรวมเช้ือพนัธุกรรมจาก
บริษทั ASD (Agriculture Service and Development) ประเทศคอสตาริกา้ (กรมวชิาการเกษตร, 
2547) เขา้มาปลูกทดสอบและสร้างพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัท่ีเหมาะสมต่อการปลูกในประเทศไทย ท าให้
ศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานีเป็นแหล่งรวบรวมเช้ือพนัธุกรรมท่ีส าคญัและมีความหลากหลาย
สูงท่ีสุดในประเทศไทย โดยพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัท่ีเกษตรกรน ามาปลูกปัจจุบนัมีความหลากหลาย
เช่นกนั เช่น พนัธ์ุปาลม์น ้ามนัท่ีเป็นพนัธ์ุแนะน าของกรมวชิาการเกษตรแลว้ ยงัมีพนัธ์ุท่ีน าเขา้มา
จากต่างประเทศ เช่น พนัธ์ุ AVROS พนัธ์ุ Costa Rica พนัธ์ุ Yangambi และพนัธ์ุ La Mé เป็นตน้ 
หรือพนัธ์ุท่ีไดรั้บการปรับปรุงจากบริษทัภายในประเทศ เช่น พนัธ์ุยนิูวานิช และพนัธ์ุอูติ เป็นตน้ 
ดงันั้น ในการศึกษาคร้ังน้ีจึงตอ้งการท่ีจะทราบถึงความหลากหลายของพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัท่ีมีอยูใ่น
ประเทศไทย โดยเลือกใชส้องประชากรในการทดลอง ไดแ้ก่ ศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี  
จ.สุราษฎร์ธานี และแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี โดยอาศยัเคร่ืองหมายโมเลกุล SSR ในการจ าแนก
ความหลากหลายของพนัธ์ุปาลม์น ้ามนั เน่ืองจากเคร่ืองหมายโมเลกุล SSR อาศยัหลกัของการท่ีมี
จ านวนซ ้ ากนัของเบสในแต่ละส่ิงมีชีวติ อีกทั้งยงัสามารถแยกความแตกต่างของ heterozygous ออก
จาก homozygous ได ้และท าซ ้ าไดง่้ายอีกดว้ย  
 
การเพิม่ปริมาณดีเอน็เอของเคร่ืองหมายโมเลกุล SSR ในปาล์มน า้มัน 
 
 เม่ือเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดว้ยเคร่ืองหมายโมเลกุลจ านวน 21 เคร่ืองหมาย พบค่า PIC สูงท่ีสุด
จากกลุ่มประชากรแปลงเกษตร จ.กาญจนบุรี กลุ่มประชากรศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี  
จ.สุราษฎร์ธานี และแบบรวมประชากรจากสองกลุ่มประชากร ท่ีเกิดจากเคร่ืองหมาย mEgCIR0521 
ซ่ึงมีการซ ้ ากนัของนิวคลีโอไทดเ์ท่ากบั (GA)19 โดยให้จ  านวนอลัลีลเฉล่ียสูงในทุกประชากร คือ  
9-14 อลัลีล แต่จ านวนซ ้ าของไมโครแซทเทลไลท ์ความยาวของไมโครแซทเทลไลท ์และจ านวน 
นิวคลีโอไทดท่ี์ซ ้ า ไม่มีผลต่อการสร้างอลัลีลจ านวนสูงได ้(Federico et al., 2008) เห็นไดจ้าก
เคร่ืองหมาย mEgCIR0844 และ mEgCIR3300 ท่ีมีจ  านวนของนิวคลีโอไทดแ์ละจ านวนชุดท่ีซ ้ า
เหมือนกบั mEgCIR0521 คือ (GA)19 แต่ใหจ้  านวนอลัลีลเฉล่ียและค่า PIC ท่ีต ่าในทุกประชากร อาจ
เน่ืองมาจากความหลากหลายทางพนัธุกรรมตรงบริเวณไมโครแซทเทลไลทท่ี์แตกต่างกนั สังเกตได้
จากล าดบัเบสของเคร่ืองหมายโมเลกุลทั้ง 3 เคร่ืองหมาย ดงัแสดงในตารางท่ี 1   



 

 และ ค่า PIC เฉล่ียท่ีไดจ้ากกลุ่มประชากรแปลงเกษตร จ.กาญจนบุรี กลุ่มประชากรศูนยว์จิยั
ปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี และแบบรวมกลุ่มประชากร มีค่าเท่ากบั 0.597, 0.645 และ 
0.723 ตามล าดบั ซ่ึงถือวา่มีความหลากหลายทางพนัธุกรรมสูง เม่ือเปรียบเทียบกบัค่า PIC = 0.670 
ในรายงานของ Putri et al. (2010) ท่ีกล่าววา่ พบความหลากหลายทางพนัธุกรรมสูงในประชากร
ปาลม์น ้ามนัชนิดพิสิเฟอรา ท่ีเมืองสุมาตรา ประเทศอินโดนีเซีย และใกลเ้คียงกบัรายงานของ 
Arabnezhad et al. (2012) (PIC = 0.668) และ ของ Soumaya et al. (2011) (PIC = 0.700) ท่ีพบความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมสูงในอินทผลมั  
 
 ค่าท่ีนิยมน ามาใชใ้นการหาความหลากหลายอีกค่าหน่ึง คือ ค่าเฮตเทอโรไซโกซิต้ีคาดหมาย 
(HE) ท่ีแสดงถึงความแปรปรวนและความหลากหลายทางพนัธุกรรมภายในประชากร โดยพบวา่
ค่าเฉล่ียของกลุ่มประชากรแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี กลุ่มประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนั 
สุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี และแบบรวมสองประชากร มีค่าเท่ากบั 0.597, 0.693 และ 0.759 
ตามล าดบั และค่าเฮตเทอโรไซโกซิต้ีสังเกตุ (HO) มีค่าท่ากบั 0.650, 0.422 และ 0.503 ตามล าดบั 
โดยยิง่มีค่า HE สูงหมายถึงมีความหลากหลายทางพนัธุกรรมในประชากรสูง ซ่ึงจะเห็นไดว้า่ ใน
ประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี และแบบรวมสองประชากร มีค่า 
HE สูงกวา่ HO หมายถึง ตวัอยา่งภายในกลุ่มประชากรมาจากการผสมแบบเลือดชิดท่ีมาจากตน้พอ่
แม่ท่ีเป็นพี่นอ้งเดียวกนั ท าใหค้วามหลากหลายภายในกลุ่มตวัอยา่งมีค่าต ่า เช่นเดียวกบัรายงานของ 
Rajesh et al., (2008) ท่ีพบวา่ การผสมแบบเลือดชิดเป็นสาเหตุใหมี้ค่า HE สูงกวา่ HO ในประชากร
มะพร้าว อีกทั้งค่า HE ท่ีไดจ้ากทั้งสามประชากรยงัมีค่าสูงกวา่รายงานอ่ืนๆ ในพืชตระกูลปาลม์ เช่น 
ปาลม์น ้ามนั (HE = 0.109-0.261, Hayati et al., 2004) มะพร้าว (HE = 0.37-0.58, Rajesh et al., 2008) 
Euterpe edulis Mart. (HE = 0.259-0.284, Conte et al., 2003) เป็นตน้ แต่ในประชากรแปลง
เกษตรกร จ.กาญจนบุรี กลบัมีค่า HO สูงกวา่ HE คาดวา่เกิดจากการผสมขา้มพนัธ์ุ (outcrossing) หรือ
ผสมภายในพนัธ์ุเดียวกนั แต่ตน้ท่ีเป็นพอ่แม่ไม่มีเลือดชิด (inbreeding) 
 
 องค์ประกอบของความหลากหลายทางพนัธุกรรม 
 
 ความหลากหลายทางพนัธุกรรมท่ีศึกษาจากกลุ่มประชากรแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี 
กลุ่มประชากรศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี และแบบรวมสองกลุ่มประชากร 
ต่างมีค่าเฉล่ียของ h เท่ากบั 0.548, 0.692 และ 0.428 ตามล าดบั และค่า I เท่ากบั 0.989, 1.377 และ 
0.715 ตามล าดบั โดยงานวจิยัอ่ืนๆ มกัใช ้2 ค่าน้ีร่วมกบัค่า PIC ในการก าหนดความหลากหลายของ
ประชากร เช่น การศึกษาในชา โดย Fang et al. (2012) และ Yao et al. (2012) ในขา้ว โดย  
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Zhang et al. (2012) ซ่ึงค่าทั้งสองท่ีวเิคราะห์ไดใ้นงานวิจยัน้ีจดัอยูใ่นเกณฑสู์ง แสดงวา่ ประชากร
ทั้งสามกลุ่มมีความหลากหลายทางพนัธุกรรมสูง  
 
  ส าหรับค่าสัมประสิทธ์ิความถ่ีของเฮตเทอโรไซโกตภายในพนัธ์ุ (FIS) หากมีค่าเป็นลบ 
หมายถึง ประชากรในงานทดลองนั้นมีสัดส่วนของ heterozygous ในต าแหน่งของยนีหรือ
เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีศึกษาสูงกวา่สัดส่วนของ homozygous แต่ถา้มีค่าเป็นบวก แสดงวา่ประชากร
ท่ีทดลองมีความเป็น homozygous สูงกวา่ heterozygous ซ่ึงในงานวจิยัน้ี พบวา่ มีค่าเป็นลบในทุก
ประชากร แสดงวา่ ประชากรท่ีใชใ้นงานทดลองมีความเป็น heterozygous สูง ส่งผลใหมี้ความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมสูง ส่วนค่าสัมประสิทธ์ิความถ่ีของเฮตเทอโรไซโกตระหวา่งพนัธ์ุ (FST) 
พบวา่ กลุ่มประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี และแบบรวมสองกลุ่ม
ประชากร มีค่าค่อนขา้งสูง เท่ากบั 0.551 และ 0.437 ตามล าดบั แสดงวา่ พนัธ์ุปาลม์น ้ามนัในสอง
ประชากรน้ี มีความหลากหลายระหวา่งกลุ่มตวัอยา่งสูง ในขณะท่ีประชากรแปลงเกษตรกร จ.
กาญจนบุรี มีค่าเพียง 0.156 แสดงวา่ พนัธ์ุปาลม์น ้ามนัในประชากรแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี มี
ความหลากหลายระหวา่งพนัธ์ุต ่า ท าใหค้่าการถ่ายเทเคล่ือนยา้ยยนี (Nm) มีค่าสูงถึง 1.356 ซ่ึงอาจเกิด
การแลกเปล่ียนของดีเอน็เอระหวา่งพนัธ์ุสูง (Fang et al., 2012) หรือหมายถึง อาจมีการใชต้น้พ่อ
และตน้แม่มาจากพนัธ์ุเดียวกนั แต่อาจไม่ใช่ตน้เดียวกนัหรือพี่นอ้งกนั ซ่ึงสอดคลอ้งกบัค่า
เปอร์เซ็นตค์วามหลากหลาย (PPL) ของประชากรน้ี (ตารางท่ี 8) ซ่ึงอยูใ่นช่วง 90.48%-100% ท่ี
พบวา่ ทุกพนัธ์ุมีความหลากหลายในพนัธ์ุสูงมาก  
  
การทดสอบระยะห่างทางพันธุกรรม 
 
 ผลของการวเิคราะห์ระยะห่างทางพนัธุกรรมเพื่อหาความสัมพนัธ์ของพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัวา่มี
ความใกลเ้คียงหรือเหมือนกบัพนัธ์ุใดในประชากรมากท่ีสุด จากกลุ่มประชากรแปลงเกษตรกร  
 จ.กาญจนบุรี พบวา่ พนัธ์ุ Dami (1C) มีระยะห่างทางพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุด คือ 0.054 กบัพนัธ์ุ IOI 
(1D) แสดงวา่ สองพนัธ์ุน้ีมีพนัธุกรรมท่ีเหมือนหรือใกลเ้คียงกนั แต่พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 (1I) กบั
พนัธ์ุ Papau (1N) มีระยะห่างทางพนัธุกรรมหรือมีความแตกต่างทางพนัธุกรรมภายในกลุ่ม
ประชากรน้ีมากท่ีสุด (0.547) ในกลุ่มประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี  
จ.สุราษฎร์ธานี พบวา่ พนัธ์ุท่ีมีระยะห่างมากท่ีสุด (1.708) คือ พนัธ์ุ Deli Dura (2D) และพนัธ์ุ 
Tanzania (2N) อาจเน่ืองมาจากแหล่งก าเนิดของทั้งสองพนัธ์ุมีความแตกต่างกนั นัน่คือ พนัธ์ุ  
Deli Dura มาจากการปรับปรุงพนัธ์ุในประเทศอินโดนีเซีย ส่วนพนัธ์ุ Tanzania มาจากการปรับปรุง
พนัธ์ุท่ีประเทศแทนซาเนีย ในทวปีแอฟริกา (ธีระ, 2554) ส่วนพนัธ์ุท่ีมีความใกลเ้คียงกนัมากท่ีสุด 
คือ พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 6 (2L) และพนัธ์ุ Dami (2O) ซ่ึงตรงกบัขอ้มูลของทางศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนั 

76 



 

สุราษฎร์ธานี (2555) เน่ืองจากพนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 6 เกิดจากคู่ผสมระหวา่งพนัธ์ุ Deli Dura และพนัธ์ุ 
Dami ส่วนผลของระยะห่างทางพนัธุกรรมในกลุ่มประชากรแบบรวมสองกลุ่มประชากร พบวา่ 
พนัธ์ุท่ีเหมือนกนัมากท่ีสุด (0.050) คือ พนัธ์ุ Costa Rica (1A) และพนัธ์ุ Dami (1C) อาจเน่ืองมาจาก
ทั้งสองพนัธ์ุไดรั้บการคดัเลือกและปรับปรุงพนัธ์ุท่ีประเทศคอสตาริกา้ จึงอาจมีการใชคู้่ผสมท่ีมา
จากแหล่งเดียวกนัในการสร้างพนัธ์ุการคา้ (Sterling and Alvarado, 2002) ส่วนพนัธ์ุ Papau (1N) 
พบวา่ มีความต่างจากพนัธ์ุ Ekona (2B) มากท่ีสุด (1.974) อาจเป็นเพราะแหล่งก าเนิดของ 
ปาลม์น ้ามนัทั้งสองน้ีอยูห่่างกนัมาก ซ่ึงพนัธ์ุ Papau มีแหล่งก าเนิดอยูใ่นประเทศปาปัวนิวกินี ทวปี
ออสเตรเลีย ส่วนพนัธ์ุ Ekona มีถ่ินก าเนิดอยูใ่นประเทศแคเมอรูน ทวปีแอฟริกา (Alvarado et al., 
2010) 
 
AMOVA (Analysis of molecular variance) 
 
 การวเิคราะห์ดว้ย AMOVA เป็นการน าเอาขอ้มูลของต าแหน่งการเกิดของอลัลีลมา
ค านวณหาความแตกต่างภายในและระหวา่งพนัธ์ุในกลุ่มประชากร โดยผลของ AMOVA ทั้งสอง
กลุ่มประชากรและแบบรวมสองกลุ่มประชากรต่างใหผ้ลสอดคลอ้งกบัค่าองคป์ระกอบทาง
พนัธุกรรม เช่น กลุ่มประชากรแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี พบความแปรปรวนภายในพนัธ์ุสูงถึง 
75% แต่มีความแปรปรวนระหวา่งพนัธ์ุเท่ากบั 25% ซ่ึงใหผ้ลเช่นเดียวกบั Perera et al. (2001) ท่ีพบ
ความแปรปรวนภายในพนัธ์ุเดียวกนัสูงถึง 98.5% ในประชากรมะพร้าว เน่ืองจากอาจไดรั้บการผสม
มาจากพอ่แม่พนัธ์ุเดียวกนัแต่ไม่ไดเ้ป็นพี่นอ้งกนั และรายงานอ่ืนๆ ท่ีพบวา่ความแปรปรวนในกลุ่ม
มากกวา่ระหวา่งกลุ่มเช่น ทานตะวนั (Garayalde et al., 2011) ขา้วสาลี (Mir et al., 2011) ถัว่ลูกไก่ 
(chickpea) (Saeed et al., 2011) และ Elaeagnus mollis (Wang et al., 2011) เป็นตน้ แต่ AMOVA 
ของกลุ่มประชากรจากศูนยว์ิจยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี กลบัพบความแปรปรวน
ระหวา่งพนัธ์ุสูงกวา่ความแปรปรวนภายในพนัธ์ุ (82% และ 18% ตามล าดบั) เน่ืองจากศูนยว์จิยั
ปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี เป็นแหล่งรวบรวมเช้ือพนัธุกรรมท่ีมีความแตกต่างกนัสูง 
น าเขา้มาจากบริษทัต่างประเทศในปีพ.ศ. 2533 (กรมวชิาการเกษตร, 2550) ท าใหมี้ความแปรปรวน
ระหวา่งพนัธ์ุสูง เช่นเดียวกบัผลของการรวมสองกลุ่มประชากรท่ีใหค้่าความแปรปรวนระหวา่ง
พนัธ์ุสูงเท่ากบั 70% และความแปรปรวนภายในพนัธ์ุเท่ากบั 30% ท่ีใหผ้ลเหมือนกบัรายงานของ
เชอร์ร่ี (Abedian et al., 2012) และ Sinocalycanthus chinensis (Li et al., 2012) ท่ีพบความ
แปรปรวนระหวา่งพนัธ์ุมากกวา่ภายในพนัธ์ุ  
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แผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรม การวเิคราะห์ PCoA และการใช้โปรแกรม Structure 
 
 การจดักลุ่มโดยการสร้างแผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรม (UPGMA) ท่ีอาศยัค่าของ
ความคลา้ยคลึงกนัทางพนัธุกรรมในการจดักลุ่มประชากร และการวเิคราะห์ principal coordinate ท่ี
ช่วยลดการซ ้ าซอ้นของขอ้มูลท่ีมีจ  านวนมาก เพื่อใหเ้ขา้ใจความสัมพนัธ์ไดดี้ยิง่ข้ึน โดยรายงานของ 
Sousa et al. (2011) และ Naghavi et al. (2011) กล่าววา่ แผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรม 
 การวเิคราะห์ PCoA และการใชโ้ปรแกรม Structure มกัใหผ้ลสอดคลอ้งกนั ซ่ึงจากงานวจิยัน้ีก็
แสดงผลท่ีสอดคลอ้งกนัจากการจดักลุ่มทั้งสองกลุ่มประชากร และแบบรวมสองกลุ่มประชากร  
 
  ในกลุ่มประชากรแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี แบ่งออกเป็น 2 กลุ่ม จะเห็นไดจ้ากภาพ
แผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมในประชากรน้ี (ภาพท่ี 3) ทั้งๆ ท่ีเป็นพนัธ์ุการคา้พนัธ์ุเดียวกนั 
แต่บางตวัอยา่งกลบัมีความคลา้ยคลึงสูงกบัอีกตวัอยา่งท่ีเป็นคนละพนัธ์ุ ซ่ึงใหผ้ลตรงขา้มกบั
สมมติฐานท่ีวา่ ตวัอยา่งจากพนัธ์ุเดียวควรถูกจดัอยูใ่นกลุ่มเดียวกนั จึงอาจเป็นไปไดท่ี้พนัธ์ุการคา้ท่ี
อยูภ่ายในแปลงมีการสลบัสับเปล่ียนตน้ในขั้นตอนการยา้ยปลูก เน่ืองจากน ามาลงปลูกภายในแปลง
พร้อมๆ กนัทุกพนัธ์ุ หรือเป็นตน้ปาลม์น ้ามนัท่ีเก็บมาจากใตต้น้ปาลม์น ้ามนัท่ีเป็นพนัธ์ุการคา้ 
เน่ืองจากมีค่าความหลากหลายภายในพนัธ์ุสูง และสังเกตจากค่า FST จากตารางท่ี 8 ท่ีมีค่าต ่า เพราะ
ส่วนใหญ่พนัธ์ุการคา้ของพืชชนิดต่างๆ มกัจะมีความหลากหลายภายในพนัธ์ุต ่าหรือมีความ
แปรปรวนภายในต ่า อนัเน่ืองมาจากการคดัเลือกและการปรับปรุงพนัธ์ุ (Emadpour et al., 2009; 
McGrath et al., 1999) เพื่อใหส้ามารถแสดงออกในลกัษณะต่างๆ ไดส้ม ่าเสมอเหมือนกนัทุกตน้
ท่ีมาจากพนัธ์ุเดียวกนั  
 
  ส่วนในกลุ่มประชากรศูนยว์ิจยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี แบ่งไดเ้ป็น 14 
กลุ่ม (ภาพท่ี 4) พบวา่ มีตวัอยา่งจากพนัธ์ุ Dami ตน้ท่ี 13 แยกออกมาจากกลุ่มพนัธ์ุ Dami เดียวกนั 
และถูกจดัอยูค่นละกลุ่ม อาจเป็นลูกผสมจากคนละตน้ในพนัธ์ุเดียวกนั จึงท าใหดี้เอ็นเอมีความ
แตกต่างไปจากตวัอยา่งท่ีอยูใ่นพนัธ์ุเดียวกนั และแบบรวมสองกลุ่มประชากร สามรถแบ่งออกเป็น 
2 กลุ่ม (ภาพท่ี 5) แยกระหวา่งกลุ่มประชากรพนัธ์ุการคา้จากแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี กบักลุ่ม
ประชากรเช้ือพนัธุกรรมจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี อยา่งชดัเจน 
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Core collection 
 
  เป็นการคดัเลือกตวัแทนของกลุ่มท่ีมีประสิทธิภาพ ท าใหข้นาดของตวัอยา่งของประชากร
เล็กลง และมีอลัลีลท่ีครอบคลุมหรือใกลเ้คียงกบัประชากรทั้งหมด ซ่ึงเป็นประโยชน์ต่อการค านวณ
และการเก็บขอ้มูล เพราะการเก็บขอ้มูลทุกตวัอยา่งภายในพนัธ์ุ ท าใหเ้สียเวลาและตอ้งจดัการกบั
ขอ้มูลจ านวนมาก โดยจะลดขอ้มูลท่ีเหลือเพียง 5-20% จากตวัอยา่งทั้งหมด (van Hintum et al., 
2000) อีกทั้ง Langarica et al. (2011) ยงักล่าววา่ หากมีความหลากหลายทางพนัธุกรรมภายในพนัธ์ุ
สูง จะท าใหก้ารคดัเลือกตวัอยา่งเพื่อเป็นตวัแทนของแต่ละพนัธ์ุเป็นไปไดย้าก ซ่ึงในงานวจิยัน้ี 
พบวา่ ประชากรจากศูนยว์ิจยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี มีความเหมาะสมมากท่ีสุด 
เน่ืองจากมีความแปรปรวนภายในพนัธ์ุต ่า และมีความแตกต่างระหวา่งพนัธ์ุสูง จึงไดน้ ามาค านวณ
เพื่อคดัเลือกตวัแทนของกลุ่มท่ีมีประสิทธิภาพได ้45 ตวัอยา่ง จาก 280 ตวัอยา่ง คิดเป็น 16.07%  
อีกทั้งค่าองคป์ระกอบทางพนัธุกรรมต่างๆ ของกลุ่มคดัเลือกมีค่าใกลเ้คียงกบักลุ่มตวัอยา่งทั้งหมด
ในกลุ่มประชากร แสดงวา่ ตวัอยา่งท่ีคดัเลือกจากแต่ละพนัธ์ุมีประสิทธิภาพท่ีจะเป็นตวัแทนกลุ่ม 
ในการค านวณหรือการเก็บขอ้มูลค่าอ่ืนๆ และเม่ือน ามาสร้างแผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรม 
สามารถแบ่งกลุ่มไดเ้หมือนกบัผลจากกลุ่มตวัอยา่งทั้งหมดในประชากรของศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนั 
สุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี และค่าองคป์ระกอบทางพนัธุกรรมของกลุ่มตวัอยา่งท่ีคดัเลือกจาก
ประชากร จ.สุราษฎร์ธานี มีค่าใกลเ้คียงหรือสูงกวา่ค่าองคป์ระกอบทางพนัธุกรรมของประชากร
ทั้งหมด ซ่ึงผลท่ีไดส้อดคลอ้งกบัรายงานของ Zhang et al. (2011) Moe et al. (2012) และ Haouane 
et al. (2011)  
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สรุปผลการทดลองและข้อเสนอแนะ 
 

สรุปผลการทดลอง 
 

 ผลการศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัจากกลุ่มประชากรแปลง
เกษตรกร จ.กาญจนบุรี กลุ่มประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี และ
แบบรวมสองกลุ่มประชากร ดว้ยเคร่ืองหมายโมเลกุล SSR สามารถสรุปไดด้งัน้ี 
 
 1.  พนัธุกรรมของพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัในทั้งสองประชากร และแบบรวมสองกลุ่มประชากร มี
ความหลากหลายสูง เพราะมีจ านวนอลัลีลเฉล่ียต่อเคร่ืองหมายเท่ากบั 3.435, 1.968 และ 2.683 
ตามล าดบั ค่า PIC เท่ากบั 0.597, 0.645 และ 0.723 ตามล าดบั และค่า HE เท่ากบั 0.650, 0.693 และ 
0.759 ตามล าดบั 
 
 2.  ค่าเฉล่ียของ h (0.548, 0.313 และ 0.428 ตามล าดบั) และ I (0.989, 0.482 และ 0.715 
ตามล าดบั) จากแต่ละกลุ่มประชากรและแบบรวมสองกลุ่มประชากร จดัอยูใ่นเกณฑสู์ง หมายถึง มี
ความหลากหลายทางพนัธุกรรมสูง และค่าสัมประสิทธ์ิความถ่ีของเฮตเทอโรไซโกตในพนัธ์ุ (FIS) มี
ค่าเป็นลบ แสดงวา่ ความหลากหลายทางพนัธุกรรมมีสัดส่วนของ heterozygous มากกวา่สัดส่วน
ของ homozygous ส่วนค่าสัมประสิทธ์ิความถ่ีของเฮตเทอโรไซโกตระหวา่งพนัธ์ุ (FST) พบวา่ 
ประชากรจากแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี มีความหลากหลายระหวา่งพนัธ์ุต ่า (0.156) ตรงขา้มกบั
ประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี และแบบรวมสองกลุ่มประชากร ท่ี
มีความหลากหลายระหวา่งพนัธ์ุสูงเท่ากบั 0.551 และ 0.437 ตามล าดบั สอดคลอ้งกบัร้อยละของ
ความหลากหลายภายในพนัธ์ุท่ีจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี และแบบรวม
สองกลุ่มประชากรท่ีมีโอกาสท่ีจะเกิดความหลากหลายเท่ากบั 19.05%-90.48% และ 19.05%-100% 
ตามล าดบั ในขณะท่ีประชากรจากแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี มีโอกาสเกิดความหลากหลายสูง
เท่ากบั 90.48%-100%   
 
 3.  พนัธ์ุ Dami (1C) มีระยะห่างทางพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุด คือ 0.054 กบัพนัธ์ุ IOI (1D) ส่วน
พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 (1I) กบัพนัธ์ุ Papau (1N) มีระยะห่างทางพนัธุกรรมมากท่ีสุด (0.547) ในกลุ่ม
ประชากรแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี ส่วนกลุ่มประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี  
จ.สุราษฎร์ธานี พบวา่ พนัธ์ุท่ีมีระยะห่างมากท่ีสุด (1.708) คือ พนัธ์ุ Deli Dura (2D) กบัพนัธ์ุ 
Tanzania (2N) และพนัธ์ุท่ีมีความใกลเ้คียงกนัมากท่ีสุด คือ พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 6 (2L) กบัพนัธ์ุ Dami 



 

(2O) ส่วนผลของระยะห่างทางพนัธุกรรมในกลุ่มประชากรแบบรวมสองกลุ่มประชากร พบวา่ พนัธ์ุ
ท่ีเหมือนกนัมากท่ีสุด (0.050) คือ พนัธ์ุ Costa Rica (1A) กบัพนัธ์ุ Dami (1C) และพนัธ์ุ Papau (1N) 
มีความต่างจากพนัธ์ุ Ekona (2B) มากท่ีสุด (1.974) 
 
 4.  ผลจากวเิคราะห์ความแปรปรวนทั้งสองประชากร และการวเิคราะห์รวมสองกลุ่ม
ประชากร พบวา่ แปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี มีความหลากหลายภายในพนัธ์ุสูงถึง 75% แต่ผลการ
วเิคราะห์ความแปรปรวนของกลุ่มประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี 
และแบบรวมกลุ่มสองประชากร กลบัพบความแปรปรวนระหวา่งพนัธ์ุสูงกวา่ความแปรปรวน
ภายในพนัธ์ุ (82% และ 70% ตามล าดบั) 
 
 5.  แผนผงัความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมและการวิเคราะห์ PCoA ใหผ้ลสอดคลอ้งกนั คือ 
ประชากรแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี สามารถแบ่งไดเ้ป็น 2 กลุ่มใหญ่ๆ คือ ในกลุ่มท่ี 1 
ประกอบดว้ยปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุการคา้ พนัธ์ุ Costa Rica (1A), พนัธ์ุ Costa Rica (1B), พนัธ์ุ Dami 
(1C), พนัธ์ุ IOI (1D), พนัธ์ุอูติ (1E), พนัธ์ุ Costa Rica (1F), พนัธ์ุ Papau (1L), พนัธ์ุ AVROS (1M) 
และพนัธ์ุ Papau (1N) และกลุ่มท่ี 2 ประกอบดว้ยปาลม์น ้ ามนัพนัธ์ุ Dami (1G), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1 
(1H), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 (1I), พนัธ์ุยนิูวานิช (1J) และพนัธ์ุยนิูวานิช (1K) ส่วนประชากรจาก
ศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี สามารถแบ่งเป็น 14 กลุ่ม โดยกลุ่มท่ี 1 ถึง 11 
แบ่งเป็นแต่ละพนัธ์ุปาลม์น ้ามนัต่อกลุ่ม ไดแ้ก่ พนัธ์ุ Calabar (2A), พนัธ์ุ Ekona (2B), พนัธ์ุ La Mé 
(2C), พนัธ์ุ Deli Dura (2D), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 2 (2E), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 7 (2F), พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 
5 (2G), พนัธ์ุ Yangambi (2H), พนัธ์ุ Ghana (2I), พนัธ์ุ AVROS (2M) และพนัธ์ุ Tanzania (2N) ส่วน
พนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 1 (2J) และพนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 3 (2K) จดัอยูใ่นกลุ่มท่ี 12 ส่วนพนัธ์ุสุราษฎร์ธานี 6 
(2L) กบั พนัธ์ุ Dami (2O) จดัอยูใ่นกลุ่มท่ี 13 และกลุ่มท่ี 14 คือ ตวัอยา่งจากปาลม์น ้ามนัพนัธ์ุ Dami 
ตน้ท่ี 13 เพียงตวัอยา่งเดียวต่อกลุ่ม และเม่ือน าขอ้มูล SSR ของประชากรทั้งสองกลุ่มมาวเิคราะห์
พร้อมกนั พบวา่ สามารถแบ่งแยกออกไดอ้ยา่งชดัเจน ประกอบดว้ย กลุ่มท่ี 1 กลุ่มพนัธ์ุการคา้ของ
ปาลม์น ้ามนัท่ีไดม้าจากแปลงเกษตรกร จ.กาญจนบุรี และกลุ่มท่ี 2 คือกลุ่มประชากรจากศูนยว์จิยั
ปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี  
 
 6.  การค านวณเพื่อหา core collection โดยใชพ้นัธ์ุปาลม์น ้ามนัจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนั 
สุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี สามารถเลือกตวัอยา่งเพื่อไปเป็นตวัแทนกลุ่มท่ีมีประสิทธิภาพ เท่ากบั 
45 ตวัอยา่ง จากทั้งหมด 280 ตวัอยา่ง คิดเป็น 16.07% และยงัใหค้่าองคป์ระกอบของพนัธุกรรม 
ใกลเ้คียงกบัประชากรเดิมก่อนคดัเลือก เช่น ค่าเฉล่ียของ na, ne, h และ I เป็นตน้ 
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ข้อเสนอแนะ 
 

  ในการศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมจากทั้งสองประชากร และแบบรวมสองกลุ่ม
ประชากร พบวา่ เม่ือเทียบกบัรายงานการศึกษาท่ีคลา้ยกนัในต่างประเทศ แสดงวา่ ประชากรปาลม์
น ้ามนัท่ีมีอยูใ่นศูนยว์ิจยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานีมีความแปรปรวนพอท่ีใชใ้นโครงการปรับปรุง
พนัธ์ุของทางราชการต่อไปได ้ส่วนในภาคเอกชน ตวัอยา่งแปลงทดลองของเกษตรกรใน  
จ.กาญจนบุรี แสดงให้เห็นวา่ มีความแปรปรวนทางพนัธุกรรมสูงเช่นกนั แต่ถา้นกัปรับปรุงพนัธ์ุ
ตอ้งการท่ีจะใหมี้ความหลากหลายในประชากรเพิ่มข้ึนอีก ก็ควรรวบรวมตวัอยา่งพนัธ์ุปาลม์น ้ามนั
จากแหล่งอ่ืนๆ มาศึกษาความแปรปรวน โดยใชจ้  านวนเคร่ืองหมายโมเลกุลเพิ่มข้ึนอีก และควรมี
การเก็บขอ้มูลลกัษณะทางพืชไร่ของปาลม์น ้ามนั โดยเฉพาะผลผลิต องคป์ระกอบผลผลิตของ
ทะลายปาลม์น ้ามนั และลกัษณะเด่นกบัลกัษณะดอ้ยท่ีเห็นไดอ้ยา่งชดัเจน เช่น ความตา้นทานโรค 
จ านวนทะลาย น ้าหนกัทะลาย เปอร์เซ็นตเ์น้ือผลต่อทะลาย และเปอร์เซ็นตน์ ้ามนัต่อทะลาย เป็นตน้ 
เพื่อช่วยในการจดักลุ่มพนัธุกรรมไดดี้ยิง่ข้ึน 
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ประชากร จ.กาญจนบุรี ประชากร จ.สุราษฎร์ธานี 

พนัธ์ุปาลม์น ้ามนั 
จ านวน
ตน้ ล าดบัเลข พนัธ์ุปาลม์น ้ามนั 

จ านวน
ตน้ ล าดบัเลข 

1A Costa Rica 14 1-14 2A Calabar 20 1-20 
1B Costa Rica 13 15-27 2B Ekona 20 21-40 
1C Dami 14 28-41 2C La Mè 20 41-60 
1D IOI 13 42-54 2D Deli Dura 19 61-79 
1E อูติ 14 55-68 2E สุราษฎร์ธานี 2 7 80-86 
1F Costa Rica 12 69-80 2F สุราษฎร์ธานี 7 16 87-102 
1G Dami 12 81-92 2G สุราษฎร์ธานี 5 19 103-121 
1H สุราษฎร์ธานี 1 12 93-104 2H Yangambi 20 122-141 
1I สุราษฎร์ธานี 2 11 105-115 2I Ghana 20 142-161 
1J ยนิูวานิช 12 116-127 2J สุราษฎร์ธานี 1 20 162-181 
1K ยนิูวานิช 11 128-138 2K สุราษฎร์ธานี 3 20 182-201 
1L Papau 11 139-149 2L สุราษฎร์ธานี 6 20 202-221 
1M AVROS 11 150-160 2M AVROS 20 222-241 
1N Papau 11 161-171 2N Tanzania 20 242-261 

    
2O Dami 19 262-280 

 
ทั้งหมด 171 

  
ทั้งหมด 280 
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ภาพผนวกที ่1  การวิเคราะห์การจดักลุ่มโดยใชโ้ปรแกรม Structure (K=2) ของประชากรจากแปลงเกษตรกร จ. กาญจนบุรี  
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ภาพผนวกที ่2  การวิเคราะห์การจดักลุ่มโดยใชโ้ปรแกรม Structure (K=14) ของประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฎร์ธานี จ.สุราษฎร์ธานี
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ภาพผนวกที ่3  การวิเคราะห์การจดักลุ่มโดยใชโ้ปรแกรม Structure (K=2) ของประชากรจากแปลง 
             เกษตรกร จ. กาญจนบุรี (1-171) และประชากรจากศูนยว์จิยัปาลม์น ้ามนัสุราษฏร์ 
             ธานี จ.สุราษฎร์ธานี (172-451) 
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ประวตัิการศึกษาและการท างาน 
 

ช่ือ-นามสกุล    นางสาวสุจิณณา เดชะพรรค 
เกิดวนัท่ี     22 มีนาคม พ.ศ. 2529 
สถานท่ีเกิด     อ าเภอเมือง จงัหวดัพทัลุง 
ประวติัการศึกษา    วท.บ. (สาขาเทคโนโลยชีีวภาพทางการเกษตร)  
     มหาวทิยาลยัเกษตรศาสตร์ วิทยาเขตก าแพงแสน   
ต าแหน่งหนา้ท่ีการงานปัจจุบนั   - 
สถานท่ีท างานปัจจุบนั   - 
ผลงานดีเด่นและรางวลัทางวิชาการ เกียรตินิยมอนัดบั 1 
ทุนการศึกษาท่ีไดรั้บ    โครงการสร้างขีดความสามารถดา้นการวจิยัและพฒันา  
     และการแข่งขนัของภาคอุตสาหกรรม โดยกลไกความ 
     ร่วมมือระหวา่งภาครัฐ เอกชน และมหาวทิยาลยั  
     (U-IRC) 
 
 




