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ไดทําการตรวจสอบเคร่ืองหมายโมเลกุลของออย โดยวิธี AFLP ในลักษณะเปอรเซ็นต
เสนใยและเสนผาศูนยกลางลํา ทําการศึกษาในคูไพรเมอร 4 คู ไดแก คูไพรเมอร E-ACT และ M-
CGG  คูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT  คูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG และคูไพรเมอร E-
ACT และ M-CAA ทําการวเิคราะหคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธของเคร่ืองหมายโมเลกุลกับ
ลักษณะเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผาศูนยกลางลํา คัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
สหสัมพันธท่ีสูง คูไพรเมอรละ 10 เคร่ืองหมาย ทําการวเิคราะห multiple regression ของ10 
เคร่ืองหมายโมเลกุลในแตละคูไพรเมอร วเิคราะห multiple regression ของ 40 เคร่ืองหมาย
โมเลกุลรวมจาก 4 คูไพรเมอร และวิเคราะห 10 เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีคัดเลือกจากการวิเคราะห
รวม ไดสมการ multiple regression ท่ีเหมาะสมกับลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย 2 สมการ โดยมี
เคร่ืองหมายโมเลกุล 1 และ 4 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 เทากับ 7.80 และ 25.00% ตามลําดับ และ
ไดสมการ multiple regression ท่ีเหมาะสมกับลักษระเสนผาศูนยกลางลํา โดยมีเคร่ืองหมาย
โมเลกุล 2 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 เทากับ 9.90% นอกจากนี้พบวา การคัดเลือกเคร่ืองหมาย
โมเลกุลจากการวิเคราะห multiple regression รวมของเคร่ืองหมายโมเลกุลของทุกคูไพรเมอร เปน
วิธีการท่ีมีประสิทธิภาพกวา การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลจากการวเิคราะห multiple regression 
ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของแตละคูไพรเมอร และการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลจากการ
วิเคราะห simple regression ของแตละเคร่ืองหมายโมเลกุล 
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Molecular markers of sugarcane were evaluated using AFLP in fiber percentage  
and stem diameter. Four pairs of primer namely: E-ACT and M-CGG, E-ACT and M-

CAT, E-ACC and M-CAG and E-ACT and M-CAA were studied. The 10 high  
correlation coefficient molecular markers were selected from each primer pair and            
evaluated by using multiple regression. The total 40 molecular markers from 4 primer pairs 
were evaluated by using multiple regression. The 10 highest partial regression were  
selected and evaluated by multiple regression again. The suitable multiple regression equation 
for fiber percentage were the equation with 1 and 4 marker having 7.80 and  
25.00% of R2 and for stem diameter were the equation with 2 marker having 9.90% of             
R2 . Moreover, selection of molecular marker from multiple regression of total molecular 
marker from all primer pair were the more effective compared to selection of molecular 
marker from multiple regression of molecular marker from each primer pair and selection        
of molecular marker from simple regression of each molecular marker. 
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20 เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT ท่ีนํามาใช 
ในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผานศูนยกลางลํา ท่ีพิจารณาเบ้ืองตนและ
พิจารณาในข้ันสุดทาย 49 

21 เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG ท่ีนํามาใช 
ในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผานศูนยกลางลํา ท่ีพิจารณาเบ้ืองตนและ
พิจารณาในข้ันสุดทาย 50 

22 เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA ท่ีนํามาใช 
ในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผานศูนยกลางลํา ท่ีพิจารณาเบ้ืองตนและ
พิจารณาในข้ันสุดทาย 51 

23 คา partial regression ของเคร่ืองหมายโมเลกุลจาก 4 คูไพรเมอร จากการ
วิเคราะหเบ้ืองตนและวิเคราะหข้ันสุดทายในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย เม่ือ
พิจารณา 10 เคร่ืองหมายแยกแตละคูไพรเมอรเม่ือพิจารณารวม40เคร่ืองหมาย
จาก 4 คูไพรเมอรและเม่ือพิจารณา 10 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร 53 

24 คา partial regression ของเคร่ืองหมายโมเลกุลจาก 4 คูไพรเมอร จากการ
วิเคราะห เบ้ืองตนและวิเคราะหข้ันสุดทาย ในลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา 
เม่ือพิจารณา 10 เคร่ืองหมายแยกแตละคูไพรเมอรเม่ือพิจารณารวม 40
เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร และเม่ือพิจารณา 10 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพร
เมอร 54 

   
ตารางผนวกท่ี   

   
1 ตัวอยางการวิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีไดจากการตรวจสอบ

เคร่ืองหมายดีเอ็นเอท่ีปรากฎในแตละคูไพรเมอร 62 
2 แสดงข้ันตอนการดําเนนิการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุล 10 เคร่ืองหมาย

สําหรับการคํานวณ multiple regression ของข้ันตอนสุดทาย 67 
 



 
 

(5) 

สารบัญภาพ 
 

ภาพท่ี  หนา 
   
1 แสดงการกระจายตัวของปริมาณเสนใยในประชากรออยลูกผสม 14 
2 แสดงการกระจายตัวของเสนผาศูนยกลางลําของประชากรออยลูกผสม 15 
   

ภาพผนวกท่ี   
   
1 แสดงข้ันตอนการวิเคราะหดเีอ็นเอโดยวิธี AFLP 61 
   
   

   
   



การเปรียบเทียบเครื่องหมายโมเลกุลจากคูไพรเมอรตางๆ ในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย
และเสนผานศูนยกลางลําของออย 

 
Comparison of Molecular Marker from Different Primer Pairs in Fiber 

Percentage and Diameter of Sugarcane 
 

คํานํา 
 

ในชวงหลายปท่ีผานมาเกิดปญหาท่ีเกี่ยวกับพลังงานออกมามากมาย ดังจะพบจากภาวะ
ของสภาพแวดลอมท่ีเปล่ียนแปลงในรูปแบบตาง ๆท่ีเกิดอยูทุกมุมโลก  ดังนั้นผูมีสวนเกีย่วของจึง
พยายามท่ีจะหาทางปองกันการเปล่ียนแปลงท่ีจะเกิดข้ึนอยางฉับพลัน รวมถึงพยายามแกไขปญหา
โดยใชวิธีท่ีเปนมิตรกับธรรมชาติมากท่ีสุด  จึงมีวิธีการใชธรรมชาติรอบตัวใหเกดิประโยชนมาก
ท่ีสุด ไมวาจะเปนการใชลม แสงอาทิตย และนํ้า ในการทําใหเกิดการขับเคล่ือนทางพลังงาน  
สําหรับประเทศไทยท่ีมีการทําการเกษตรเปนสวนใหญนั้น พบวาส่ิงท่ีเหลือจากอุตสาหกรรมเกษตร
ของประเทศนัน้ยังสามารถนํามาใชใหเกิดประโยชนอีกมากมาย จึงไดมีการสงเสริมจากรัฐบาลใน
ดานการผลิตกระแสไฟฟาในเชิงพาณิชย ดวยระบบผลิตพลังงานความรอนและไฟฟารวมโดย
สามารถขายไฟฟาสวนเกินจากอุตสาหกรรมเขาสูระบบของการไฟฟาฝายผลิตแหงประเทศไทยได 
(นิรนาม, 2551)   

 
ออยเปนพืชอุตสาหกรรมท่ี นอกจากจะผลิตไดน้ําตาลแลว ผลพลอยไดท่ีไดจากการ

ผลิตน้ําตาลนั้นก็ยังมีความสําคัญเชนกัน เชน ชานออย (bagasse) ซ่ึงก็คือสวนของเสนใย (fiber) ท่ี
เหลือจากการหีบน้ําตาลท่ีมีมากกวา 30% ของผลผผลิตออยท้ังท่ีไดจากการผลิตตลอดจนส้ินสุด
กระบวนการในโรงงานนํ้าตาลนั้น สามารถผลิตไฟฟาได 5,000 เมกะวัตต ซ่ึงเทียบไดกับปริมาณ
การใชน้ํามันดบิกวา 8.5 เมตริกตัน (กรมพฒันาพลังงานทดแทนและอนุรักษพลังงาน, 2551) 
ภายหลังมีเทคโนโลยีเขามาในอุตสาหกรรมมากข้ึน จึงมีการใชประโยชนจากชานออยมากข้ึนดวย 
โดยนําไปใชเปนวัตถุดิบในอุตสาหกรรมกระดาษ พลาสติก วัสดุกอสราง วัสดุอุปกรณท่ีใชใน
สํานักงาน และเพื่อเปนพลังงานเช้ือเพลิงท่ีใชในรถยนต ดังนั้นออยท่ีมีปริมาณเสนใยสูงจึงเร่ิมเปนท่ี
ตองการของโรงงานอุตสาหกรรมมากข้ึนตามลําดับ 
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ในอดีตการปรับปรุงใหไดพนัธุออยที่ตรงตามความตองการนั้น ตองใชวิธีการคัดเลือก
โดยการสังเกตจากลักษณะภายนอก แตวิธีการแยกแบบนี้มีขอจํากัดหลายอยาง ตอมาไดมีการนํา
เทคโนโลยีชีวภาพทางการเกษตรมาเปนทางเลือกในการปรับปรุงพันธุโดยการวิเคราะหเคร่ืองหมาย
โมเลกุล ดังเชนวิธีเอเอฟแอลพี ซ่ึงเปนเทคนิคท่ีสามารถตรวจสอบและแยกชนิดของพืชไดคอนขาง
แมนยําทําไดรวดเร็วและตรวจสอบไดในทุกระยะของพชื (สุรินทร, 2545) ท้ังนี้ในวิธีเอเอฟแอลพีมี
การใชคูไพรเมอรท่ีตางกัน ในการกําหนดชิ้นสวนดเีอ็นเอท่ีนํามาตรวจสอบเคร่ืองหมายโมเลกุล ใน
การศึกษานีไ้ดทําการเปรียบเทียบเคร่ืองหมายโมเลกุลจากตางคูไพรเมอร เพื่อตรวจสอบวิธีการ
คัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลและโอกาสไดเคร่ืองหมายโมเลกุลจากตางคูไพรเมอร 
 

 



วัตถุประสงค 
 

1. ศึกษาความแปรปรวนของปริมาณเสนใยและเสนผานศูนยกลางลําในออยของพันธุออย
ลูกผสมจากพอแมท่ีมีปริมาณเสนใยท่ีแตกตางกัน 
 

2.  ตรวจสอบเคร่ืองหมายดีเอ็นเอท่ีเกีย่วของกับปริมาณเสนใยและเสนผานศูนยกลางลําใน
พันธุออยลูกผสมโดยใชวิธี AFLP (Amplifier Fragment Length Polymorphism) 

 
3.  เปรียบเทียบโอกาสไดเคร่ืองหมายโมเลกุลจากตางคูไพรเมอร ของปริมาณเสนใยและ

เสนผานศูนยกลางลํา 
 
 4.  ตรวจสอบผลการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลจากข้ันตอนตางๆ 
 



การตรวจเอกสาร 
 

ออย (Sugarcane) เปนพืชใบเลี้ยงเดีย่ว มีช่ือทางวิทยาศาสตรวา Saccharum  spp.  
ท่ีอยูใน genus Saccharum, tribe Andropogoneae, family gramineae (ปรีชา, 2544 ;Bakker,  1999 )   
ซ่ึงพันธุกรรมของออยปลูกมีลักษณะเปน heterozygous polyploidy (Poehlman and Sleper, 1995) 
ออยเปนพืชท่ีขยายพนัธุดวยลําตน (vegetative propagation) ออยปลูก (Saccharum spp. hybrids) 
และสายพนัธุออยปา (wild relative) จะมีความเปน heterozygosity สูงมาก โดยท่ีการสรางสายพันธุ
แทหรือ pure inbred line ไมสามารถทําไดเนื่องจากความยากลําบากในการผสมตัวเองและการเขาคู
กันอยางสุมของ multiple homologous chromosome ซ่ึงในประชากรท่ีกระจายตัว(segregating 
population) ท่ีใชในการศึกษาพันธุกรรม คือลูกผสมช่ัวท่ี 2 (F2) ท่ีไดจากการผสมระหวางพันธุออย 
2 พันธุ (Kang et al., 1983; Milligan et al., 1990) 
 
ลักษณะเปอรเซ็นตเสนใยในออย 
 

โครงสรางหลักในลําตนออยคือเสนใย เสนใยออยมีองคประกอบหลักโดยประมาณคือ 
เซลลูโลส (cellulose) 40 เปอรเซ็นต เฮมิเซลลูโลส (hemicelluloses) 24 เปอรเซ็นต และ ลิกนิน 
(lignin) 25 เปอรเซ็นต เนื่องจากชานออยมอีงคประกอบของเถาตํ่า ทําใหชานออยเปนวัตถุดิบท่ีมี
คุณภาพสูงกวาพืชชนิดอ่ืน เชน ตอซังของขาวและขาวสาลี ท่ีมีปริมาณเถาสูงถึง 17.5 เปอรเซ็นต 
และ 11.0 เปอรเซ็นตตามลําดับ และชานออยยังเปนวัตถุดิบท่ีสามารถเก็บเกีย่วพลังงานจากแสง
มากกวาวัตถุดบิชนิดอ่ืนเนื่องจากมีผลผลิตสูงตอพื้นท่ีคือประมาณ 80 ตันตอเฮกตาร เม่ือ
เปรียบเทียบกบั 1 ตันตอเฮกตารในขาว 2 ตันตอเฮกตารในขาวสาลี และ 20 ตันตอเฮกตารในพืช
ตระกูลหญาและไมยืนตน (Pandey et al., 2000)และในออยแตละชนิดก็มีเสนใยไมเทากัน เปนท่ี
ทราบกันวาออยท่ีปลูกเปนการคาสวนมาก มีเปอรเซ็นเสนใยระหวาง 12 – 16 % และมีคาโพล
ในชวง 14 - 18 % (เกษม และคณะ, 2520) มีการแสดงใหเห็นวาเปอรเซ็นตเสนใยกับปริมาณนํ้าตาล
ไมมีความสัมพันธกันโดยสามารถคัดเลือกพันธุท่ีมีไฟเบอรและปริมาณนํ้าตาลสูงได(Hunsigi,1993) 
และจากการทีพ่บวาออยสายพันธุท่ีมีเปอรเซ็นตเสนใยสูงนั้นสามารถชวยลดการเขาทําลายของ
แมลงศัตรูพืชใหเขาทําลายไดนอยลง (Kang et al., 1989) 
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ไพศาล (2543) และ Gravois and Milligan (1992 ) พบวาคาสหสัมพันธระหวางปริมาณเสน
ใยกับลักษณะองคประกอบผลผลิตบางคาไมมีนัยสําคัญทางสถิติซ่ึงกันและกนั  นั่นแสดงใหเห็นวา
มีโอกาสที่สามารถคัดเลือกพันธุออยที่มีเสนใยสูงโดยมีองคประกอบผลผลิตสูงดวย 
 
เคร่ืองหมายโมเลกุล 
 

หลังจากการคนพบกฎของเมนเดลในป 1865 เกี่ยวกับการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรม 
ซ่ึงเกี่ยวของกบัยีนท่ีถายทอดจากพอแมสูลูกผานสารพันธุกรรม ทําใหส่ิงมีชีวิตแสดงความแตกตาง
ออกมา ซ่ึงความแตกตางท่ีถายทอดน้ันคือดีเอ็นเอนัน่เอง หลังจากนัน้นกัวิทยาศาสตรจึงประยกุต
ทฤษฎีการถายทอดลักษณะของเมนเดล เพื่อการปรับปรุงพันธุและคุณภาพของส่ิงมีชีวิต ใน
โปรแกรมการปรับปรุงพันธุพืชสวนใหญ ความนาเช่ือถือของการปรับปรุงและสรางพันธุพืชใหมๆ 
ข้ึนอยูกับขบวนการรวมตัวกนัใหมของยีน (genetic recombination) และขบวนการกระจายตัวทาง
พันธุกรรม (genetic segregation) ท่ีเกิดขึน้ในลูกผสมท่ีได ส่ิงท่ีทาทายนกัปรับปรุงพันธุคือการ
จําแนกลักษณะท่ีตองการ ซ่ึงเกิดจากการรวมตัวกันใหมของยีนระหวางลูกผสมท่ีเกิดการกระจายตัว
ทางพันธุกรรม (Powell et al., 1996) โดยนําความกาวหนาทางดานชีวโมเลกุลมาเปนเคร่ืองมือ
ตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรม ป 1959 Markert and Moller ใชไอโซไซมเปนตัวบงช้ีความ
แตกตางของอัลลีลในตําแหนง เพื่อช้ีใหเหน็ความแตกตางทางพันธุกรรมในระดับโมเลกุลของ
ส่ิงมีชีวิต วิธีนีไ้ดรับความนยิมต้ังแตป 1960 และไดดัดแปลงมาใชในการปรับปรุงพันธุอยาง
กวางขวางจนถึงปจจุบัน (Tanksley และ Orton, 1983) ถึงแมไอโซไซมจะเปนวิธีการท่ีงาย รวดเร็ว 
และเสียคาใชจายตํ่า แตวิธีการนี้มีขอจํากัดคือ การแสดงออกของโปรตีนข้ึนกับระยะเวลาการพัฒนา
ของตัวอยางท่ีใชและสภาวะแวดลอม เพราะมีความจําเพาะเจาะจงกับเนือ้เยื่อท่ีนํามาใชมีการพัฒนา
วิธีทางชีวโมเลกุลมาใชในการวิเคราะหทางพันธุกรรม โดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุลแสดงวิวัฒนาการ
และการจําแนกพันธุ ตลอดจนติดตามเคร่ืองหมายทางพันธุกรรม (genetic marker) เคร่ืองหมาย
โมเลกุลสามารถแบงไดเปน 2 กลุมคือ 

 
กลุมแรก เปนวิธีการตรวจสอบโดยอาศัยหลักการไฮบริไดเซชัน คือ RFLP (Restriction 

Fragment Length Polymorphism) (Botstien et al., 1980)ไดนําเสนอการใช RFLP ในการทํา
เคร่ืองหมายโมเลกุลเปนกลุมแรกโดยมีข้ันตอนเร่ิมจากยอยดเีอ็นเอดวยเอนไซมตัดจาํเพาะ แลวแยก
ความแตกตางของช้ินดีเอ็นเอดวยวิธีอิเล็กโตรโฟริซิส (electrophoresis) จากนั้นยายดเีอ็นเอจากแผน
เจลไปไวบน membrane ดวยวิธี Southern blot แลวใช probe hybridize เพื่อบอกความแตกตางของ
แตละจีโนม (วิสุทธ์ิ, 2536) ถึงแมวา เคร่ืองหมายโมเลกลุ RFLP มีการแสดงออกโดยไมข้ึนอยูกับ
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สภาพแวดลอม ไมข้ึนกับรูปแบบการขมกันของยีน และไมข้ึนกบัระยะเวลาการแสดงออกของยีน 
และเปน Co-dominant markers ก็ตาม แตการวิเคราะหแบบ RFLP ตองใชดีเอ็นเอคุณภาพดี ปริมาณ
มาก ใชเวลาและคาใชจายสูง และมีวิธีตรวจความแตกตางท่ีซับซอน 
 

กลุมท่ีสอง เปนวิธีการตรวจสอบที่อาศัยหลักการทาง PCR พัฒนาข้ึนโดย Williams และคณะ
ในป ค.ศ. 1990 คือวิธี RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) เปน PCR –based marker 
system ใช primer ท่ีมีลําดับเบสไมเฉพาะเจาะจงขนาดประมาณ 8-10 นิวคลีโอไทด เปนวิธีท่ีใชดีเอ็น
เอปริมาณนอย ทําไดรวดเร็ว คาใชจายตํ่า และเปนเทคนิคท่ีสามารถทําไดงาย ข้ันตอนการตรวจผลไม
ซับซอน โดยข้ันตอนการทําเปนวงจรดงันี ้คือ แยกสายดีเอ็นเอสายคูใหเปนสายเดีย่วโดยใชอุณหภูมิ
สูง จากนั้นลดอุณหภูมิลงเพ่ือให primer เขาจับสายดีเอ็นเอตนแบบ และเร่ิมสังเคราะหดีเอ็นเอสาย
ใหม (extention) และตรวจสอบผลโดยอิเล็กโตรโฟริซิส (Reiter, 2001) แตเทคนิค RAPD มีขอจํากดั
ในการทําซํ้าคือ การทําซํ้าแตละคร้ังอาจใหผลท่ีแตกตางกนั ดังนั้นเทคนคิ AFLP (Amplified 
Fragment Length Polymorphism) จึงถูกพัฒนาข้ึน เปนการรวมขอดีของท้ังสองเทคนิคคือ RFLP และ 
RAPD เขาดวยกัน ซ่ึงเทคนิค AFLP ใชดีเอ็นเอปริมาณนอย แตมีประสิทธิภาพในการติดตาม
เคร่ืองหมายดีเอ็นเอสูง เม่ือนาํไปตรวจสอบใน polyacrylamide gel เทคนิค AFLP มีคุณสมบัติเหนือ
เทคนิคอ่ืน ๆ คือสามารถวิเคราะหความสัมพันธไดอยางรวดเร็ว โดยใชเคร่ืองหาลําดับเบสอัตโนมัติ 
เปนเทคนิคท่ีสามารถตรวจสอบไดท้ังจีโนม โดยใช genomic DNA เพียง 0.05-0.5 นาโนกรัม ข้ึนอยู
กับขนาดจีโนมของส่ิงมีชีวิตชนิดนัน้ๆ ท้ังยังใหแถบจํานวนมาก ทําซํ้าได และใหผลเหมือนเดิมสูง ไม
จําเปนตองใชไพรเมอรท่ีจําเพาะเจาะจงกับลําดับเบสของสายดีเอ็นเอตนแบบ และไมตองใชสาร
กัมมันตภาพรังสีเพื่อตรวจสอบความแตกตาง 

 
Amplifier Fragment Length Polymorphism ( AFLP ) 
 

AFLP คือการตรวจสอบช้ินดีเอ็นเอท่ีตัดดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะ โดยการเพิ่มปฏิกิริยาดวย
PCR (polymerase chain reaction) เทคนิคถูกพัฒนาข้ึน โดย Vos et  al. (1995)  
 

การเพิ่มปริมาณช้ินดเีอ็นเอท่ีมาจากการตดัดวยเอนไซมตดัจําเพาะ  ทําโดยการเช่ือมตอ
adapter เขาท่ีปลายของช้ินดีเอ็นเอตอจากตําแหนงตัดจําเพาะของเอนไซม โดยใช adapter ซ่ึงเปนดี
เอ็นเอสายคูช้ินส้ัน ๆ ท่ีมีปลายเหนียวเหมือนกับปลายโมเลกุลของดีเอ็นเอท่ีตัดดวยเอนไซมตัด
จําเพาะท่ีเลือกใช จึงสามารถเช่ือมตอกับช้ินดีเอ็นเอท่ีตดัไวไดโดยใชปลายเหนียว และสวนนี้จะทํา
หนาท่ีเปนตําแหนงท่ีจับของไพรเมอรในการทํา PCR โดยไพรเมอร ซ่ึงมีลําดับเบสท่ีมีลําดับเบส
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ตรงกับสวนของ adapter รวมกับสวนของเบสท่ีตําแหนงตัดจําเพาะของเอนไซม ก็สามารถเพ่ิม
ปริมาณมากข้ึน และมากจนไมสามารถท่ีจะแยกออกจากกันได หรือตรวจสอบดวยวิธีท่ัวไป เชน
การทําอิเล็กโตรโฟรีซีส ดังน้ันการสังเคราะหไพรเมอรในการทํา AFLP จึงเพิ่มปริมาณเบสเพ่ือ
คัดเลือกเขาท่ีปลาย 3' ตอจากเบสที่เปนตําแหนงตัดจําเพาะของเอนไซม เพื่อใหเลือกจับช้ินดีเอ็นเอท่ี
มีลําดับเบสสวนท่ีอยูตอจากบริเวณท่ีตดัจําเพาะ สอดคลองกับเบสท่ีเพิม่เขาไปท่ีปลาย 3' ของไพร
เมอรนั้น ทําใหเกิดการเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอเพียงบางสวน และสามารถกําหนดจํานวนชิน้ดีเอ็นเอ
ท่ีตองการเพิ่มปริมาณไดโดยจํานวนเบสทีเ่พิ่มเขาไป ถาดีเอ็นเอของส่ิงมีชีวิตหรือจีโนมที่ศึกษา มี
สวนประกอบของเบสท้ัง 4 ชนิด (G, A, T, C) ในสัดสวนท่ีเทากัน การเพิ่มเบสเขาท่ีปลาย 3'  ของ
ไพรเมอรเพื่อคัดเลือก 1 เบส จะชวยลดจาํนวนช้ินดีเอ็นเอท่ีเพิ่มปริมาณเหลือเพียง 1 ใน 4 ของ
ท้ังหมด ถาเพิม่เบสเพ่ือคัดเลือก 2 เบส จํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีตรวจสอบไดก็จะลดลงเหลือ 1 ใน 16 
ของช้ินดีเอ็นเอท่ีตัดไดท้ังหมดเทานั้น ดังนั้นสามารถควบคุมใหเกิดการเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอใน
จํานวนท่ีเหมาะสมได โดยจํานวนเบสที่เพิม่เขาไปแตละเบสจะลดปริมาณช้ินดเีอ็นเอลงเหลือ ¼ n 
ของท้ังหมด (n คือจํานวนเบสสําหรับคัดเลือกท่ีเพิ่มข้ึน) ถาตองการใหมีจํานวนช้ินดเีอ็นเอในชวง 
50 - 100 แถบ ซ่ืงเปนชวงท่ีสามารถตรวจสอบไดโดยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซีสใน denaturing 
polyacrylamind gel (สุรินทร, 2543) 
 

AFLP markers ถูกนํามาประยุกตใชศึกษาลักษณะทางพนัธุกรรมของพืชในสกุล Vigna 
อยางกวางขวาง ท้ังท่ีเปนลักษณะเชิงคุณภาพและลักษณะเชิงปริมาณ โดยเคร่ืองหมายทางโมเลกุลท่ี 
ไดจากการสํารวจในรุนพอแมสามารถนําไปใชในประชากรไดอยางมีประสิทธิภาพ (Tara et  al., 
1997;  Xu et  al., 2000) และเคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP นี้สามารถแยกกลุมของ Saccharum 
complex ออกเปนกลุมๆและผลที่ไดมีความสอดคลองกับขอมูลท่ีไดจากการใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 
RFLP (Lu et al., 1994a; Basse et al., 1998) โดยมีเปาหมายทายสุด คือการใชเทคนิคนี้ในการ
ชวยเหลือการคัดเลือกความหลากหลายทางพันธุกรรมของสายพันธุพอแมท่ีเปนไปไดใน 
introgression programme)  
 

D’Hont et al., (1996) กลาวถึงเคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP มีความเหมาะสมในการใชสราง
แผนท่ียีโนมของออย เนื่องจากใหจํานวนโมเลกุลเคร่ืองหมายจํานวนมากตอคูไพรเมอร ทําให
สามารถศึกษาครอบคลุมยีโนมออยไดรวดเร็วกวาเคร่ืองหมายโมเลกุลแบบอ่ืน Hoarau et al. 
(2002)ใชเคร่ืองหมายโมเลกลุ AFLP มาวิเคราะห QTL ในลักษณะความหวานของออย โดยพบวา
เคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP เปนเทคนิคท่ีสามารถสรางเคร่ืองหมายโมเลกุลไดรวดเร็วเปนจํานวน
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มาก และใหผลการทดลองเที่ยงตรง แมวาเคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP จะเปนการวเิคราะหจีโนไทป
แบบการขมสมบูรณ แตกไ็มไดทําใหประสิทธิภาพในการวิเคราะห linkage ลดลง 
 
 

 



อุปกรณและวิธีการ 
 
การปลูกออยในแปลงทดสอบ 
 
 ทําการปลูกพนัธุออยลูกผสมท่ีไดจากการผสมพันธุระหวางพันธุกําแพงแสน94-13 และ 
K84-200 จํานวน 138 พันธุ รวมกับพันธุพอและพันธุแม โดยปลูกแบบพันธุตอแถว โดยใชขนาด
แปลงยอย 3.9 ตารางเมตร   ใชระยะระหวางแถว 1.3 เมตร และแถวยาว 3 เมตร ใชแผนการทดลอง
แบบ Randomized Complete Block Design (RCBD) ทํา 3 ซํ้า 
 
การดูแลรักษาแปลง 
 

ทําการใสปุยกอนปลูก โดยใสปุยรองพื้นสูตร 15-15-15 อัตรา 50 กโิลกรัมตอไร และ
หลังปลูกใสปุยสูตร 46-0-0 อัตรา 50 กิโลกรัมตอไร เม่ือออยอายุ 70-90 วัน และใสปุยสูตร 21-0-0 
อัตรา 50 กิโลกรัมตอไร เม่ือออยอายุ 120 วัน นอกจากนี้ไดทําการฉีดพนสารคาเดรสะตอมพ เพื่อ
ควบคุมการงอกของเมล็ดวัชพืช 1 คร้ัง 

 
การเก็บขอมูลทางเสนผานศูนยกลางลํา 
 

เม่ือออยอายุ 12 เดือนวดัเสนผานศูนยกลางลําบริเวณกลางลําโดยใชเวอรเนียรคาลิปเปอร 
โดยทําการวัดกลางขอออยท่ีโคนลํา กลางลํา และยอด จากนั้นขอมูลมาคิดคาเฉล่ีย  ทําทุกพันธุ ท้ัง
สามซํ้า 

 
การเก็บขอมูลปริมาณเสนใย 

 
วัดเปอรเซ็นตเสนใยโดยใชวธีิการของสํานักงานคณะกรรมการออยและน้ําตาลทราย 

(2537) โดยนําตัวอยางออยท่ีสับละเอียดโดยเคร่ือง cane shredder ประมาณ 200 กรัม บรรจุลงในถุง
ผา แลวนําไปตมในน้ําเดือดเปนเวลาประมาณ 1 ช่ัวโมง แลวลางในน้ําเย็นหลายๆคร้ัง หลังจากนัน้
นําไปตมอีก 2 คร้ัง  จากนั้นบีบน้ําออก ตากตัวอยางใหแหง แลวอบตัวอยางดวยตูอบไอรอนท่ี
อุณหภูมิ 105 องศาเซลเซียส เปนเวลา 3 ช่ัวโมง แลวปลอยตัวอยางเยน็ในโถดูดความชื้น ทําการช่ัง
น้ําหนกัแลวคํานวณเปอรเซ็นตเสนใยโดยใช 
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เปอรเซ็นตเสนใย        =        น้ําหนกัเสนใยของตัวอยางหลังอบ x 100 
                                                                                  น้ําหนกัตัวอยางออย 
 
การสกัดดีเอ็นเอ 
 

เม่ือออยมีอาย ุ2-4 เดือน ทําการเก็บตัวอยางใบออยท่ีเปนใบมวน เพื่อทําการสกัดดีเอ็นเอ 
โดยตัดตัวอยางใบมวนของออยแตละพันธุ บรรจุในถุงพลาสติก ติดปาย มัดปากถุงและแชน้ําแข็ง 
ซ่ึงระหวางท่ีรอการสกัดดีเอ็นเอจะเก็บไวในตูเยน็ท่ีอุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส สกัดดีเอ็นเอโดยใช
ชุดสกดัดีเอ็นเอ (Genomic DNA purification kit #K0512) ของ บริษัท Fermentasโดยใชตัวอยาง
ประมาณ 0.2-0.5 กรัมตอพันธุ เม่ือไดดีเอ็นเอแลวละลายใน TE buffer pH 8.0หลังจากนั้นทําการ
ตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอโดยการทํา electrophoresis  โดยใช agarose gel ท่ีความเขมขน 1.0 
เปอรเซ็นต ใน 0.5x TBE buffer  โดยใชสารละลายดีเอ็นเอ 1 ไมโครลิตร ผสมกับสียอม (GelStar®) 
ตรวจสอบแถบดีเอ็นเอบนเคร่ือง Dark Reader® transilluminator เทียบกับLambda DNA#0011 
(Fermentas) ถายรูปดวยกลองดิจิตอล คํานวณปริมาณดีเอ็นเอโดยเทียบความเขมของแถบดีเอ็นเอ
กับ Lambda DNA ความเขมขน 100 นาโนกรัม โดยใชโปรแกรม Image J ปรับความเขมขนของดี
เอ็นเอเปน 50 นาโนกรัมตอไมโครลิตร ดวย TE buffer เก็บตัวอยางดีเอ็นเอในตูเย็นท่ีอุณหภูมิ -20 
องศาเซลเซียส 

 
คูไพรเมอรท่ีใช 
 

ใชไพรเมอร EcoRI+3 และ MseI+3 จํานวน 4 คู โดยใชรหัส E และ M แทนไพรเมอรท่ี 
ออกแบบใหมีลําดับเบสคูสมกับลําดับเบสของช้ินดีเอ็นเอท่ีเกิดจากการตัดของเอนไซม EcoRI และ 

MseI ตามลําดับ 
 

1.  E-ACT และ M-CGG 
 2.  E-ACT และ M-CAT 
 3.  E-ACC และ M-CAG 
 4.  E-ACT และ M-CAA 
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การวิเคราะหจีโนไทปโดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุลโดยวิธี AFLP 
 
 วิเคราะห AFLP โดยดัดแปลงวิธีของ Vos et al. (1995) โดยมี  4 ข้ันตอนดังนี ้
 

1. ตัด genomic DNA ปริมาณ 50 นาโนกรัม ในหลอด PCR ขนาด 200 ไมโครลิตร โดยใช

เอนไซม 2 ชนดิ (double digestion) คือ EcoRI (10 u/μl; Fermentas, Lithuania) จํานวน 10 units 

และ MseI (10 u/μl; Fermentas, Lithuania) จํานวน 10 units 1 ไมโครลิตรของ 10x R buffer และ 
0.1 mg/ml BSA ปรับปริมาตรดวยน้ํากล่ันบริสุทธ์ิ (ultrapure water) เปน 10 ไมโครลิตร บมตัวอยาง
ท่ีอุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส 2 ช่ัวโมง 

                                                                                                   
       2. ตอเช่ือมช้ิน ดีเอ็นเอกับ adapter โดยใชเอนไซม T4 ligase โดย adapter จะมีลําดับเบสท่ี
จําเพาะกับลําดับเบสจากรอยตัดของเอนไซมตัดจําเพาะท้ัง 2 ชนิดคือ  EcoRI adapter และ  MseI 
adapter ในปฏิกิริยาประกอบดวยดีเอ็นเอท่ีตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ 2 ชนิด 10 ไมโครลิตร, 0.5 
ไมโครลิตรของ  EcoRI adapter, 1 ไมโครลิตรของ MseI adapter, 0.2 ไมโครลิตรของ ATP, 20 
มิลลิกรัมตอมิลลิลิตร, 0.1 ไมโครลิตรของ BSA, 2 ไมโครลิตรของ Ligase (tango) และ0.5 
ไมโครลิตรของ T4 ligase enzyme ปรับปริมาตรเปน 20 ไมโครลิตร ดวยน้าํกล่ันบริสุทธ์ิ บมตัวอยาง
ท่ีอุณหภูมิ 20 องศาเซลเซียส 1 ช่ัวโมง และ 37 องศาเซลเซียส 2 ช่ัวโมง เม่ือส้ินสุดปฏิกิริยาแลวเจือ
จางตัวอยางดวย TE buffer อัตราสวน 1:1 
 
     3. เพิ่มปริมาณเอ็นเอโดยใชปฏิกิริยา PCR คร้ังแรก (PCR1) ใชไพรเมอรท่ีตอดวย selective 
nucleotide จาํนวน 1 nucleotide  ในปฏิกิริยาประกอบดวย จํานวน 1 ไมโครลิตรของดีเอ็นเอท่ีผาน
การตัดดวยเอนไซมและตอดวย adapter แลว, 2 ไมโครลิตรของ primer EcoRI+A, 2 ไมโครลิตร 
ของ primer MseI+C, 0.6 ไมโครลิตรของ MgCl2, 1 ไมโครลิตรของ 10x Taq buffer, 1ไมโครลิตร
ของ 2 มิลลิโมล dNTP, 0.05 ไมโครลิตรของเอนไซม Taq buffer  ปรับปริมาตรของตัวอยางเปน 10 
ไมโครลิตรดวยน้ํากล่ันบริสุทธ์ิ เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยปฏิกิริยา PCR โดยใชอุณหภมิู 94 องศา
เซลเซียสเวลา 2 นาที 1 รอบ, 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที, 56 องศาเซลเซียส 30 วินาที, 72 องศา
เซลเซียส 1 นาที จํานวน 25 รอบตรวจสอบผลผลิตดีเอ็นเอท่ีไดโดยทํา agarose electrophoresis ท่ี
ความเขมขนเจล 1.5 เปอรเซ็นตจะไดแถบดเีอ็นเอท่ีมีขนาดต่ํากวา 1,000 เบส เจือจางตัวอยางดวย 
TE buffer อัตราสวน 1:10 (เจือจาง10 เทา) 
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4. การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอคร้ังท่ี 2 หรือ selective amplified ใชไพรเมอรท่ีมีการตอดวย 

selective nucleotide ในปฏิกริิยาประกอบดวย 1 ไมโครลิตรของดีเอ็นเอเจือจางจาก PCR1, 2 
ไมโครลิตรของ ไพรเมอร EcoRI+ANN, 1 ไมโครลิตรของไพรเมอร MseI+CNN , 0.6 ไมโครลิตร
ของ MgCl2, 1 ไมโครลิตรของ 10x PCR buffer, 1 ไมโครลิตรของ dNTP, 0.07 ไมโครลิตรของ

เอนไซม Taq DNA polymerase (5 units/μl) ปรับปริมาตรเปน 10 ไมโครลิตรดวยน้ํากล่ันบริสุทธ์ิ 
และใชอุณหภมิูในการเพิม่ปริมาณดีเอ็นเอโดยปฏิกิริยา PCR คือ อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 2 นาที
จํานวน 1 รอบ ตามดวย touchdown program จํานวน 12 รอบ คือ 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที, 65 
องศาเซลเซียส 30 วินาที (annealing step) และอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 1 นาที โดยอุณหภูมิ
ในชวง annealing step ตั้งแตรอบท่ี 2 จะลดลง 0.7 องศาเซลเซียสทุกรอบ หลังจากนัน้ใชโปรแกรม
ปกติคือใชอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที, 56 องศาเซลเซียส 30 วินาที, 72 องศาเซลเซียส 1 
นาที จํานวน 20 รอบ และเม่ือส้ินสุดปฏิกิริยา เติม AFLP loading dye 10 ไมโครลิตร ลงในผลผลิตดี
เอ็นเอท่ีได เกบ็ตัวอยางในน้าํแข็งหรือในตูเย็นท่ี อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียสเพื่อรอทํา 
polyacrylamide gel electrophoresis 
 
การตรวจสอบแถบดีเอ็นเอโดย polyacrylamide gel electrophoresis 
 

นําผลผลิตดีเอ็นเอท่ีไดจากการทํา AFLP มาทํา electrophoresis โดยใช polyacrylamide gel 
ความเขมขน 5% ใน 1 x TBE buffer เปนเวลา 2 ช่ัวโมง ใชแรงดันไฟฟาคงท่ี 40 วัตต โดยใชเคร่ือง 
Gel Sequencing Scie-Plas TVS 1400 ขนาด 33 x 41 เซนติเมตร สําหรับการตรวจสอบ AFLP 
fingerprint ใชวิธียอมเจลดวยเกลือไนโตรเจน (silver stain method) ตามวิธีการของ Gustavo and 
Peter (1994) โดยเม่ือส้ินสุดการทํา electrophoresis แลวทําการตรึงเจล (gel fixing) โดยใช 10% 
acetic acid glacial เปนเวลาอยางนอย 20 นาที แลวลางเจลดวยนํ้ากล่ันจํานวน 3 คร้ังคร้ังละ 2 นาที 
หลังจากนัน้ยอมเจลดวยสารละลายเกลือไนโตรเจน (0.1 เปอรเซ็นตของสารละลายเกลือไนโตรเจน 
และ 1.5 มิลลิลิตร ของ 37 เปอรเซ็นตของ formaldehyde/L เปนเวลาอยางนอย 30 นาทีเม่ือใชยอม
คร้ังแรก (ควรเพิ่มเปน 1 ช่ัวโมงเม่ือมีการใชสารละลายเกลือไนโตรเจนซ้ํา) หลังจากนัน้ทํา signal 
detection โดยใช developer (3 เปอรเซ็นตของ Na2SO3, 1.5 มิลลิลิตรของ 37 เปอรเซ็นต 
formaldehyde/L และ 400 ไมโครลิตร ของ 10mg/ml Na2SO3/L) ใหคะแนนแถบโมเลกุล
เคร่ืองหมายท่ีปรากฎเทากับ 1 และไมปรากฎเทากับ 2 โดยใหสัญลักษณของโมเลกุลเคร่ืองหมาย
โดยใชอักษร 4 โดย 2 ตัวแรกแทน selective nucleotide 2 ตัวทายของไพรเมอร EcoRI+3 และ อักษร 
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2 ตัวถัดมาแทน selective nucleotide 2 ตัวทายของไพรเมอร MseI+3 และตัวเลขท่ีตามหลังแทน
ลําดับของโมเลกุลเคร่ืองหมาย  
 
การวิเคราะหความสัมพันธของเคร่ืองหมายโมเลกุลกับปริมาณเสนใยและเสนผาศูนยกลาง 
 

1.  วิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ (correlation coefficient) โดยใชโปรแกรม SPSS 
13.0 for windows 

2.  วิเคราะหสมการถดถอยแบบพหุ (partial regression coefficient) โดยใชโปรแกรม SPSS 
13.0 for windows 
 
สถานท่ีทําการทดลอง 
 
 1.  หองปฏิบัติการดีเอ็นเอพชื  ศูนยวจิัยและพัฒนาออยและน้ําตาล  
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร  วิทยาเขตกําแพงแสน  จังหวัดนครปฐม 

2.  แปลงทดลอง ต.ดอนเจดยี อ.พนมทวน จ.กาญจนบุรี 
 

ระยะเวลาทําการวิจัย 
 

เดือน เมษายน พ.ศ. 2550 - เดือน ตุลาคม พ.ศ. 2553 



ผลและวิจารณ 
 

1. การวิเคราะหความแปรปรวน (Analysis of variance) 

 
วิเคราะหขอมูลปริมาณเสนใย และ เสนผานศูนยกลางลํา  ของพันธุจํานวน140 สายพันธุ 

โดยใชแผนการทดลองแบบ Randomized Complete Block Design (RCBD) ไดผลดังนี้ 
 

ความแปรปรวนของเปอรเซ็นตเสนใยภายในพันธุรวม 140 สายพันธุ 
 

เม่ือพิจารณาจากการกระจายตัวของ ระดับเปอรเซ็นตเสนใยพบวาประชากรออยสวนมาก
จะมีเปอรเซ็นตอยูในชวง 12-16 เปอรเซ็นต   นอกจากนี้เม่ือพิจารณา คาตํ่าสุด  คาสูงสุด  คาเฉล่ีย  
พบวาประชากรออยลูกผสมขางตนมีคาเทากับ  9.3, 19.13, 14.79 เปอรเซ็นตตามลําดับ 
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ภาพท่ี 1  แสดงการกระจายตัวของปริมาณเสนใยในพันธุรวม 140 สายพันธุ 
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ความแปรปรวนของเสนผานศูนยกลางลําในพันธุรวม 140 สายพันธุ 
 

เม่ือพิจารณาการกระจายตัวของขนาดลําออยพบวาขนาดของลําออยสวนมากมีการกระจาย
ตัวในชวง 2.5-3.0 นอกจากนีเ้ม่ือพิจารณา คาตํ่าสุด  คาสูงสุด  และคาเฉลี่ยมีคาเทากับ 2.18, 3.43 
และ 2.79 เซนติเมตรตามลําดับ 
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ภาพท่ี 2  แสดงการกระจายตัวของเสนผาศูนยกลางลําในพันธุรวม 140 สายพันธุ 
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คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลกับลักษณะท่ีทดสอบ 
 
 เปอรเซ็นตเสนใย 
 

1. เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG  
 

 จากตารางท่ี 1 พบวา มีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเปน polymorphic ของคูไพรเมอร  
E-ACT และ M-CGG เทากบั 44 เคร่ืองหมาย โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
เปนบวก 25 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิเปนลบ 19
เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนบวกสูงสุด ไดแก 
ctgg20 เทากบั 0.1507 สวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนลบสูงสุด ไดแก 
ctgg43 เทากับ -0.1242 โดยไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงสุด จํานวน 10 เคร่ืองหมาย ไดแก ctgg10, ctgg17, ctgg20, ctgg25, ctgg26, ctgg28, ctgg35, 
ctgg37, ctgg43 และctgg44 ท้ังนี้แตละเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอรนี้ มีเปอรเซ็นตของ
จํานวนพันธุท่ีมีการปรากฎของเคร่ืองหมาย ตั้งแต 43.57  ถึง 98.57 

 
2. เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT 

 
จากตารางท่ี 2 พบวา มีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเปน polymorphic ของคูไพรเมอร  

E-ACT และ M-CAT เทากบั 36 เคร่ืองหมาย โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
เปนบวก 21 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิเปนลบ 15
เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนบวกสูงสุด ไดแก 
ctat12 เทากับ 0.1712 สวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนลบสูงสุด ไดแก 
ctat32 เทากับ -0.1587 โดยไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงสุด จํานวน 10 เคร่ืองหมาย ไดแก ctat7, ctat11, ctat12, ctat13, ctat20, ctat25, ctat30, ctat32, 
ctat33 และctat35 ท้ังนี้แตละเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอรนี้ มีเปอรเซ็นตของจํานวนพันธุท่ีมี
การปรากฎของเคร่ืองหมาย ตั้งแต 47.14 ถึง 96.43 
 

 
 
 



 

17 

3 เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG 
 

จากตารางท่ี 3 พบวา มีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเปน polymorphic ของคูไพรเมอร  
E-ACC และ M-CAG เทากบั 45 เคร่ืองหมาย โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
เปนบวก 20 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิเปนลบ 25
เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนบวกสูงสุด ไดแก 
ccag38 เทากับ 0.1881 สวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนลบสูงสุด ไดแก 
ccag32 เทากับ –0.2796 โดยไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงสุด จํานวน 10 เคร่ืองหมาย ไดแก ccag5, ccag9, ccag10, ccag11, ccag21, ccag23, ccag32, 
ccag33, ccag38 และ ccag43 ท้ังนี้แตละเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอรนี้ มีเปอรเซ็นตของ
จํานวนพันธุท่ีมีการปรากฎของเคร่ืองหมาย ตั้งแต 47.86 ถึง 94.29 

 
4. เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA 

 
จากตารางท่ี 4 พบวา มีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเปน polymorphic ของคูไพรเมอร  

E-ACT และ M-CAA เทากบั 43 เคร่ืองหมาย โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
เปนบวก 19 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิเปนลบ 24
เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนบวกสูงสุด ไดแก 
ctaa19 เทากับ 0.1299 สวนเครื่องหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนลบสูงสุด ไดแก 
ctaa34 เทากับ  –0.2125  โดยไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงสุด จํานวน 10 เคร่ืองหมาย ไดแก ctaa3. ctaa10, ctaa19, ctaa20, ctaa31, ctaa34, ctaa38, ctaa41, 
ctaa42 และ ctaa43 ท้ังนี้แตละเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอรนี้ มีเปอรเซ็นตของจํานวนพันธุท่ี
มีการปรากฎของเคร่ืองหมาย ตั้งแต 47.86  ถึง 99.29 
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ตารางท่ี 1 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ  
   M-CGG ท่ีเปน polymorphic กับเปอรเซ็นตเสนใย 

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต
การปรากฎ 

 เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต 
การปรากฎ 

ctgg1 0.0702 73.57  ctgg23 -0.0704 85.00 
ctgg2 0.0111 75.00  ctgg24 -0.0548 83.57 
ctgg3 0.0127 49.29  ctgg25 0.1287 45.00 
ctgg4 0.0433 52.14  ctgg26 0.1330 43.57 
ctgg5 -0.0262 14.29  ctgg27 -0.0011 40.72 
ctgg6 0.0224 22.14  ctgg28 -0.0912 94.29 
ctgg7 -0.0693 96.43  ctgg29 0.0719 74.29 
ctgg8 -0.0023 21.43  ctgg30 -0.0122 62.86 
ctgg9 0.0664 99.29  ctgg31 0.0859 45.72 
ctgg10 -0.1002 82.14  ctgg32 0.0411 47.14 
ctgg11 -0.0742 95.72  ctgg33 -0.0098 90.72 
ctgg12 -0.0444 42.86  ctgg34 -0.0316 90.72 
ctgg13 -0.0701 89.29  ctgg35 -0.1220 89.29 
ctgg14 -0.0235 47.14  ctgg36 0.0070 85.72 
ctgg15 0.0146 65.00  ctgg37 0.0952 79.29 
ctgg16 0.0239 73.57  ctgg38 -0.0896 28.57 
ctgg17 0.1277 76.43  ctgg39 -0.0192 68.57 
ctgg18 0.0592 71.43  ctgg40 0.0672 61.43 
ctgg19 0.0366 58.57  ctgg41 0.0254 53.57 
ctgg20 0.1507 98.57  ctgg42 0.0007 91.43 
ctgg21 0.0110 58.57  ctgg43 -0.1242 48.57 
ctgg22 0.0854 34.29  ctgg44 0.0926 65.71 
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ตารางท่ี 2 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ  
   M-CAT ท่ีเปน polymorphic กับเปอรเซ็นตเสนใย 
 

เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต
การปรากฏ 

 เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต 
การปรากฏ 

ctat1 -0.0166 15.72  ctat19 0.0949 98.57 
ctat2 0.0077 99.29  ctat20 0.1272 48.57 
ctat3 -0.0129 80.72  ctat21 0.0006 93.57 
ctat4 -0.0390 40.00  ctat22 -0.1209 60.00 
ctat5 0.0886 43.57  ctat23 0.1204 90.72 
ctat6 0.0129 20.72  ctat24 0.0422 86.43 
ctat7 -0.1397 92.14  ctat25 0.1545 91.43 
ctat8 0.1045 50.72  ctat26 0.0189 71.43 
ctat9 0.0499 55.72  ctat27 -0.1196 91.43 
ctat10 -0.0436 92.29  ctat28 0.0003 95.00 
ctat11 -0.1275 96.43  ctat29 -0.0526 82.86 
ctat12 0.1712 68.57  ctat30 0.2745 94.29 
ctat13 0.1487 78.57  ctat31 -0.0225 70.00 
ctat14 0.0617 99.29  ctat32 -0.1587 94.29 
ctat15 0.0360 75.00  ctat33 -0.1218 47.14 
ctat16 -0.0057 59.29  ctat34 -0.0060 75.00 
ctat17 -0.0234 82.86  ctat35 0.1629 82.14 
ctat18 0.0852 95.72  ctat36 0.0505 99.29 
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ตารางท่ี 3 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ 
    M-CAG ท่ีเปน polymorphic กับเปอรเซ็นตเสนใย 

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต
การปรากฎ 

 เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต 
การปรากฎ 

ccag1 -0.0569 99.29  ccag23 0.1011 79.29 
ccag2 -0.0446 92.14  ccag24 -0.0705 90.72 
ccag3 -0.0689 82.86  ccag25 0.0998 97.14 
ccag4 -0.1036 97.86  ccag26 -0.0572 21.43 
ccag5 -0.2317 82.14  ccag27 -0.0811 93.57 
ccag6 0.0495 79.29  ccag28 -0.1559 85.72 
ccag7 -0.0406 90.00  ccag29 -0.1224 98.57 
ccag8 -0.1127 92.86  ccag30 -0.0089 70.00 
ccag9 0.1242 85.72  ccag31 -0.1222 97.86 
ccag10 -0.1414 60.72  ccag32 -0.2796 94.29 
ccag11 -0.1759 90.72  ccag33 0.1292 52.86 
ccag12 0.0917 95.72  ccag34 0.0804 90.00 
ccag13 -0.0035 80.72  ccag35 0.0369 39.29 
ccag14 0.0245 65.72  ccag36 -0.0679 90.00 
ccag15 -0.0052 95.00  ccag37 -0.0599 76.43 
ccag16 0.0892 50.00  ccag38 0.1881 87.14 
ccag17 0.0985 95.00  ccag39 0.0903 72.14 
ccag18 -0.0479 70.72  ccag40 0.0411 97.86 
ccag19 0.0974 95.72  ccag41 0.0352 95.72 
ccag20 -0.0601 96.43  ccag42 0.0077 75.00 
ccag21 -0.1394 65.00  ccag43 0.1365 47.86 
ccag22 0.0269 66.43  ccag44 -0.0139 62.86 
    ccag45 0.0162 72.14 
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ตารางท่ี 4 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ  
                M-CAA  ท่ีเปน polymorphic กบัเปอรเซ็นตเสนใย 
 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต
การปรากฎ 

 เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต 
การปรากฎ 

ctaa1 -0.0286 97.14  ctaa23 0.0428 45.00 
ctaa2 0.0087 95.00  ctaa24 -0.0549 85.72 
ctaa3 -0.2042 60.72  ctaa25 0.0619 67.14 
ctaa4 0.0266 70.00  ctaa26 0.0074 85.72 
ctaa5 0.0008 94.29  ctaa27 -0.0764 67.86 
ctaa6 -0.0260 45.72  ctaa28 -0.0525 82.14 
ctaa7 -0.1147 76.43  ctaa29 -0.0058 81.43 
ctaa8 0.0261 86.43  ctaa30 -0.0122 62.86 
ctaa9 0.0367 88.57  ctaa31 0.0844 57.86 
ctaa10 0.1241 47.86  ctaa32 0.0507 72.14 
ctaa11 -0.0603 87.86  ctaa33 0.0578 97.86 
ctaa12 -0.0126 90.00  ctaa34 -0.2125 82.14 
ctaa13 -0.0409 97.14  ctaa35 -0.1115 88.57 
ctaa14 -0.0759 84.29  ctaa36 -0.0627 75.00 
ctaa15 -0.0679 70.00  ctaa37 -0.0627 90.72 
ctaa16 0.0142 97.86  ctaa38 -0.1237 94.29 
ctaa17 0.0516 80.00  ctaa39 -0.0627 90.72 
ctaa18 0.0131 73.57  ctaa40 0.0226 77.14 
ctaa19 0.1299 69.29  ctaa41 -0.1452 67.86 
ctaa20 0.0650 73.57  ctaa42 -0.1587 97.86 
ctaa21 -0.0253 78.57  ctaa43 0.0659 99.29 
ctaa22 -0.0565 89.29     
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เสนผานศูนยกลางลํา 
 

1. เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG  
 

 จากตารางท่ี 5 พบวา มีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเปน polymorphic ของคูไพรเมอร       
E-ACT และ M-CGG เทากบั 44 เคร่ืองหมาย โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
เปนบวก 19 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิเปนลบ 25
เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนบวกสูงสุด ไดแก 
ctgg28 เทากบั 0.1905 สวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนลบสูงสุด ไดแก 
ctgg42 เทากับ    -0.1609 โดยไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงสุด จํานวน 10 เคร่ืองหมาย ไดแก ctgg3, ctgg5, ctgg6, ctgg7, ctgg11, ctgg12, ctgg13, ctgg21, 
ctgg28 และctgg42 ท้ังนี้แตละเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอรนี้ มีเปอรเซ็นตของจํานวนพันธุท่ี
มีการปรากฎของเคร่ืองหมาย ตั้งแต 14.29 ถึง 96.43  

 
2. เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT 

 
จากตารางท่ี 6 พบวา มีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเปน polymorphic ของคูไพรเมอร       

E-ACT และ M-CAT เทากบั 36 เคร่ืองหมาย โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
เปนบวก 21 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิเปนลบ 15
เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนบวกสูงสุด ไดแก 
ctat24 เทากับ 0.2433 สวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนลบสูงสุด ไดแก 
ctat17 เทากับ    -0.9656 โดยไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงสุด จํานวน 10 เคร่ืองหมาย ไดแก ctat11, ctat17, ctat19, ctat21, ctat23, ctat24, ctat25, ctat27, 
ctat32 และctat35 ท้ังนี้แตละเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอรนี้ มีเปอรเซ็นตของจํานวนพันธุท่ีมี
การปรากฎของเคร่ืองหมาย ตั้งแต 82.14 ถึง 96.43 
 

3. เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG 
 

จากตารางท่ี 7 พบวา มีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเปน polymorphic ของคูไพรเมอร       
E-ACC และ M-CAG เทากบั 45 เคร่ืองหมาย โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
เปนบวก 16 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิเปนลบ 29
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เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนบวกสูงสุด ไดแก 
ccag5 เทากับ 0.1236 สวนเครื่องหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนลบสูงสุด ไดแก 
ccag14 เทากับ  –0.2243 โดยไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงสุด จํานวน 10 เคร่ืองหมาย ไดแก ccag3, ccag4, ccag5, ccag6, ccag14, ccag16, ccag23, ccag27, 
ccag34 และ ccag43 ท้ังนี้แตละเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอรนี้ มีเปอรเซ็นตของจํานวนพันธุ
ท่ีมีการปรากฎของเคร่ืองหมาย ตั้งแต 47.86 ถึง 97.86 

 
4. เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA 

 
จากตารางท่ี 8 พบวา มีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเปน polymorphic ของคูไพรเมอร       

E-ACT และ M-CAA เทากบั 43 เคร่ืองหมาย โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
เปนบวก 16 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิเปนลบ 27
เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนบวกสูงสุด ไดแก 
ctaa42 เทากับ 0.1914  สวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนลบสูงสุด ไดแก 
ctaa9 เทากับ  –0.2156 โดยไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงสุด จํานวน 10 เคร่ืองหมาย ไดแก ctaa6. ctaa9, ctaa11, ctaa16, ctaa23, ctaa24, ctaa30, ctaa31, 
ctaa36 และ ctaa42 ท้ังนี้แตละเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอรนี้ มีเปอรเซ็นตของจํานวนพันธุท่ี
มีการปรากฎของเคร่ืองหมาย ตั้งแต 45.00 ถึง 97.86 
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ตารางท่ี 5 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ 
   M-CGG ท่ีเปน polymorphic กับเสนผานศูนยกลางลํา 

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต
การปรากฎ 

 เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต 
การปรากฎ 

ctgg1 -0.0512 73.57  ctgg23 -0.0159 85.00 
ctgg2 -0.0240 75.00  ctgg24 0.0025 83.57 
ctgg3 -0.1047 49.29  ctgg25 -0.0552 45.00 
ctgg4 -0.0202 52.14  ctgg26 -0.0586 43.57 
ctgg5 -0.1476 14.29  ctgg27 0.0211 40.72 
ctgg6 -0.1098 22.14  ctgg28 0.1905 94.29 
ctgg7 0.1552 96.43  ctgg29 0.0073 74.29 
ctgg8 0.0292 21.43  ctgg30 -0.0164 62.86 
ctgg9 -0.0309 99.29  ctgg31 -0.0475 45.72 
ctgg10 0.0247 82.14  ctgg32 0.0651 47.14 
ctgg11 0.1384 95.72  ctgg33 0.0124 90.72 
ctgg12 -0.1153 42.86  ctgg34 0.0087 90.72 
ctgg13 0.1690 89.29  ctgg35 0.0568 89.29 
ctgg14 -0.0427 47.14  ctgg36 0.0072 85.72 
ctgg15 -0.0929 65.00  ctgg37 0.0091 79.29 
ctgg16 -0.0338 73.57  ctgg38 -0.0047 28.57 
ctgg17 -0.0716 76.43  ctgg39 0.0164 68.57 
ctgg18 -0.0722 71.43  ctgg40 -0.0144 61.43 
ctgg19 0.0454 58.57  ctgg41 -0.0590 53.57 
ctgg20 -0.0669 98.57  ctgg42 -0.1609 91.43 
ctgg21 0.1819 58.57  ctgg43 -0.0616 48.57 
ctgg22 0.0694 34.29  ctgg44 -0.0767 65.71 
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ตารางท่ี 6 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ  
   M-CAT  ท่ีเปน polymorphic กับเสนผานศูนยกลางลํา 

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต
การปรากฎ 

 เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต 
การปรากฎ 

ctat1 0.0135 15.72  ctat19 -0.0897 98.57 
ctat2 0.1065 99.29  ctat20 -0.0323 48.57 
ctat3 -0.0641 80.72  ctat21 -0.0963 93.57 
ctat4 -0.0418 40.00  ctat22 0.1203 60.00 
ctat5 -0.0266 43.57  ctat23 -0.1335 90.72 
ctat6 0.0150 20.72  ctat24 0.2433 86.43 
ctat7 0.0391 92.14  ctat25 0.1322 91.43 
ctat8 -0.0076 50.72  ctat26 0.0974 71.43 
ctat9 -0.0012 55.72  ctat27 0.2164 91.43 
ctat10 0.0094 92.29  ctat28 0.1175 95.00 
ctat11 0.1252 96.43  ctat29 0.1241 82.86 
ctat12 -0.0149 68.57  ctat30 -0.0446 94.29 
ctat13 0.1081 78.57  ctat31 0.0298 70.00 
ctat14 0.0142 99.29  ctat32 0.1896 94.29 
ctat15 0.0386 75.00  ctat33 0.0511 47.14 
ctat16 0.1158 59.29  ctat34 0.0823 75.00 
ctat17 -0.9656 82.86  ctat35 -0.1135 82.14 
ctat18 -0.0694 95.72  ctat36 -0.0722 99.29 
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ตารางท่ี 7 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ  
   M-CAG  ท่ีเปน polymorphic กับเสนผานศูนยกลางลํา 
 

เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต
การปรากฎ 

 เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต 
การปรากฎ 

ccag1 -0.1038 99.29  ccag23 0.0794 79.29 
ccag2 -0.0777 92.14  ccag24 -0.0399 90.72 
ccag3 -0.1725 82.86  ccag25 -0.0635 97.14 
ccag4 -0.1541 97.86  ccag26 -0.0968 21.43 
ccag5 0.1236 82.14  ccag27 0.0940 93.57 
ccag6 0.0738 79.29  ccag28 0.0076 85.72 
ccag7 0.0615 90.00  ccag29 -0.0232 98.57 
ccag8 0.0202 92.86  ccag30 0.0146 70.00 
ccag9 0.0618 85.72  ccag31 0.0209 97.86 
ccag10 -0.1020 60.72  ccag32 -0.0476 94.29 
ccag11 -0.0156 90.72  ccag33 -0.0409 52.86 
ccag12 -0.0396 95.72  ccag34 -0.1603 90.00 
ccag13 -0.0002 80.72  ccag35 0.0609 39.29 
ccag14 -0.2243 65.72  ccag36 -0.0195 90.00 
ccag15 -0.0393 95.00  ccag37 0.0373 76.43 
ccag16 -0.1144 50.00  ccag38 0.0267 87.14 
ccag17 -0.1823 95.00  ccag39 -0.0383 72.14 
ccag18 -0.0223 70.72  ccag40 -0.1086 97.86 
ccag19 -0.0484 95.72  ccag41 -0.0987 95.72 
ccag20 -0.0259 96.43  ccag42 -0.0873 75.00 
ccag21 0.0352 65.00  ccag43 0.0696 47.86 
ccag22 0.0184 66.43  ccag44 -0.0845 62.86 
    ccag45 -0.1025 72.14 
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ตารางท่ี 8 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ  
   M-CAA  ท่ีเปน polymorphic กับเสนผานศูนยกลางลํา 
 

เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต
การปรากฎ 

 เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต 
การปรากฎ 

ctaa1 -0.0029 97.14  ctaa23 0.0992 45.00 
ctaa2 0.0867 95.00  ctaa24 0.0994 85.72 
ctaa3 -0.0072 60.72  ctaa25 -0.0338 67.14 
ctaa4 0.0469 70.00  ctaa26 -0.0138 85.72 
ctaa5 -0.0595 94.29  ctaa27 -0.0398 67.86 
ctaa6 -0.0886 45.72  ctaa28 -0.0488 82.14 
ctaa7 0.0169 76.43  ctaa29 -0.0412 81.43 
ctaa8 -0.0545 86.43  ctaa30 0.1075 62.86 
ctaa9 -0.2156 88.57  ctaa31 -0.1244 57.86 
ctaa10 0.0603 47.86  ctaa32 -0.0409 72.14 
ctaa11 -0.1467 87.86  ctaa33 -0.0312 97.86 
ctaa12 -0.0859 90.00  ctaa34 -0.0845 82.14 
ctaa13 0.0116 97.14  ctaa35 -0.0029 88.57 
ctaa14 0.0456 84.29  ctaa36 -0.0899 75.00 
ctaa15 0.0733 70.00  ctaa37 0.0701 90.72 
ctaa16 0.1376 97.86  ctaa38 -0.0496 94.29 
ctaa17 -0.0856 80.00  ctaa39 -0.0361 90.72 
ctaa18 0.0490 73.57  ctaa40 -0.0082 77.14 
ctaa19 -0.0107 69.29  ctaa41 0.0595 67.86 
ctaa20 -0.0135 73.57  ctaa42 0.1914 97.86 
ctaa21 -0.0851 78.57  ctaa43 0.0197 99.29 
ctaa22 -0.0478 89.29     
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คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/) จากการคํานวณ multiple 
regression 

 
เปอรเซ็นตเสนใย 
 
1. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG 
 

 จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายของคู
ไพรเมอร  E-ACT และ M-CGG มาคํานวณ multiple regression โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายต้ังแต 10 
เคร่ืองหมาย จนถึงมีเพียง 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล (ตารางท่ี 9) พบวา เม่ือคํานวณโดยใช 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.144 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 
เทากับ 0.0230 โดยมีคาเฉล่ีย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0114 เม่ือคํานวณจาก 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0230 เม่ือคํานวณจาก 1 เคร่ืองหมายโมเลกลุ ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาลดลง
อยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลต้ังแต 5 และ 7 เคร่ืองหมายโมเลกุลข้ึนไป ดังนัน้เม่ือ
พิจารณาความเหมาะสมของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG 
พบวามีความเหมาะสมเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 4 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.083 และมี
คาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0208 
 

2. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT 
 

 จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายของคู
ไพรเมอร  E-ACT และ M-CAT มาคํานวณ multiple regression โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายต้ังแต 10 
เคร่ืองหมาย จนถึงมีเพียง 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล (ตารางท่ี 10) พบวา เม่ือคํานวณโดยใช 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.152 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 
เทากับ 0.016 โดยมีคาเฉล่ีย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0130 เม่ือคํานวณจาก 3 
เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0170 เม่ือคํานวณจาก 2 เคร่ืองหมายโมเลกลุ ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาลดลง
อยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลต้ังแต 3 เคร่ืองหมายโมเลกุลข้ึนไป แตมีคาเฉล่ีย R2 
สูงข้ึน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลต้ังแต 9 เคร่ืองหมายโมเลกุลข้ึนไป ดังนั้นเม่ือพิจารณาความ
เหมาะสมของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT พบวามีความ
เหมาะสมเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 2 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.034 และมีคาเฉล่ีย R2 



 

29 

เทากับ 0.0170 หรือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 9 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.146 และมี
คาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0162 

  
3. คูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG 
 

 จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายของคู
ไพรเมอร  E-ACC และ M-CAG มาคํานวณ multiple regression โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายต้ังแต 10 
เคร่ืองหมาย จนถึงมีเพียง 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล (ตารางท่ี 11) พบวา เม่ือคํานวณโดยใช 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.160 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 
เทากับ 0.078 โดยมีคาเฉล่ีย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0160 เม่ือคํานวณจาก 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0780 เม่ือคํานวณจาก 1 เคร่ืองหมายโมเลกลุ ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาลดลง
อยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลต้ังแต 2 และ 3 เคร่ืองหมายโมเลกุลข้ึนไป ดังนัน้เม่ือ
พิจารณาความเหมาะสมของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG 
พบวามีความเหมาะสมเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 1 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.078 และมี
คาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0780 หรือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 2 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.100 
และมีคาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0500 

 
4. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA 
 

 จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายของคู
ไพรเมอร  E-ACT และ M-CAA มาคํานวณ multiple regression โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายต้ังแต 10 
เคร่ืองหมาย จนถึงมีเพียง 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล (ตารางท่ี 12) พบวา เม่ือคํานวณโดยใช 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.157 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 
เทากับ 0.025 โดยมีคาเฉล่ีย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0157 เม่ือคํานวณจาก 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0256 เม่ือคํานวณจาก 3 เคร่ืองหมายโมเลกลุ ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาลดลง
อยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลต้ังแต 9 เคร่ืองหมายโมเลกุลข้ึนไป แตคาเฉล่ีย R2 มีคา
ใกลเคียงกันเม่ือมีเคร่ืองหมายโมเลกุล 1 ถึง 8 เคร่ืองหมาย โดยมีท้ังคาเฉลี่ย R2 เพิ่มข้ึนหรือลดลง
เม่ือเพ่ิมจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุล ดังนั้นเม่ือพิจารณาความเหมาะสมของจํานวนเคร่ืองหมาย
โมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA พบวามีความเหมาะสมเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 1 
ถึง 8  เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 ท่ีเพิ่มข้ึนใกลเคียงกันตามจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุล และมีคาเฉล่ีย 
R2 เทากับ 0.0195 ถึง 0.0256 
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 จากการพจิารณาคา R2 และคา R2 เฉล่ียของคูไพรเมอรตางๆ ในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย 
พบวา เม่ือมีการใชเคร่ืองหมายโมเลกุลจํานวนนอย คูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG ใหคา R2 
เฉล่ียสูงสุด แตกตางจากคูไพรเมอรอ่ืนอยางชัดเจน รองลงมาไดแก คูไพรเมอร E-ACT และ M-
CAA และคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG แตเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุลจํานวนมาก พบวา
เคร่ืองหมายโมเลกุลจากคูไพรเมอรตางๆ ใหคาท่ีใกลเคียงกัน ยกเวนคูไพรเมอร E-ACT และ M-
CGG ท่ีมีคา R2 ท่ีต่ํา 
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ตารางท่ี 9  คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย 
   ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG 
   ตอเปอรเซ็นตเสนใย  
 

เครื่องหมาย
โมเลกุล 

จํานวนเครื่องหมายโมเลกุล 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
ctgg20 2.312 2.238 1.979 1.757 1.661 1.536 1.532 1.496 1.524 1.524 
ctgg35  -0.668 -0.851 -1.258 -1.156 -1.214 -1.259 -1.288 -1.232 -1.160 
ctgg25   0.564 0.501 0.515 0.535 1.033 0.823 0.920 0.855 
ctgg17    0.753 0.792 0.631 0.647 0.601 0.599 0.606 
ctgg10     -0.510 -0.615 -0.607 -0.610 -0.561 -0.551 
ctgg37      0.449 0.454 0.485 0.411 0.397 
ctgg26       -0.502 -0.322 -0.408 -0.337 
ctgg44        0.329 0.313 0.307 
ctgg43         -0.287 -0.290 
ctgg28          -0.151 
คา R2 0.023 0.036 0.058 0.083 0.093 0.100 0.101 0.108 0.114 0.114 
คา R2 ตอ
เครื่องหมาย 

0.0230 0.0180 0.0193 0.0208 0.0186 0.0177 0.0144 0.0135 0.0127 0.0114 
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ตารางท่ี 10  คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการ       

ถดถอยท่ีมีจํานวนตวัแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกลุของคูไพรเมอร E-ACT และ  
M-CAT ตอเปอรเซ็นตเสนใย  

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

จํานวนเครื่องหมายโมเลกุล 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
ctat11 -1.240 -1.165 -1.157 -1.083 -1.307 -1.165 -1.203 -0.897 -1.200 -1.157 
ctat25  0.915 0.826 0.825 0.794 1.020 0.931 0.903 1.007 1.024 
ctat19   1.070 1.144 1.194 1.014 0.609 1.097 1.274 1.121 
ctat23    0.744 0.642 0.565 0.529 0.512 0.689 0.791 
ctat22     -0.515 -0.489 -0.485 -0.481 -0.595 -0.530 
ctat7      -0.975 -0.917 -0.714 -0.687 -0.680 
ctat35       0.527 0.480 0.584 0.632 
ctat32        -0.915 -0.774 -0.649 
ctat8         0.710 0.616 
ctat33          -0.316 
คา R2 0.016 0.034 0.039 0.053 0.071 0.091 0.102 0.113 0.146 0.152 
คา R2 ตอ
เครื่องหมาย 

0.0160 0.0170 0.0130 0.0133 0.0142 0.0152 0.0146 0.0141 0.0162 0.0152 
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ตารางท่ี 11   คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย 

ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG       
ตอเปอรเซ็นตเสนใย  

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

จํานวนเครื่องหมายโมเลกุล 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
ccag32 -2.067 -1.954 -1.857 -1.853 -1.520 -1.678 -1.594 -1.584 -1.528 -1.536 
ccag38  0.796 0.711 0.766 0.990 0.989 0.948 0.896 0.890 0.877 
ccag13   -0.728 -0.736 -0.815 -0.843 -0.746 -0.749 -0.748 -0.746 
ccag21    -0.549 -0.616 -0.622 -0.640 -0.643 -0.642 -0.643 
ccag33     0.534 0.536 0.564 0.577 0.577 0.566 
ccag29      0.653 0.559 0.566 0.539 0.552 
ccag10       -0.195 -0.177 -0.179 -0.159 
ccag9        0.110 0.102 0.108 
ccag28         -0.079 -0.082 
ccag43          0.022 
คา R2 0.078 0.100 0.116 0.138 0.156 0.158 0.160 0.160 0.160 0.160 
คา R2 ตอ
เครื่องหมาย 

0.0780 0.0500 0.0387 0.0345 0.0312 0.0263 0.0229 0.0200 0.0178 0.0160 
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ตารางท่ี 12 คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย 

ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA    
ตอเปอรเซ็นตเสนใย  
 

เครื่องหมาย
โมเลกุล 

จํานวนเครื่องหมายโมเลกุล 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
ctaa42 -1.820 -1.884 -1.765 -1.499 -1.417 -1.351 -1.202 -1.225 -1.102 -1.103 
ctaa38  -0.932 -0.778 -0.700 -0.819 -1.057 -1.028 -0.896 -0.824 -0.828 
ctaa34   -0.844 -0.771 -0.661 -0.541 -0.662 -0.593 -0.627 -0.650 
ctaa3    -0.495 -0.481 -0.695 -0.606 -0.623 -0.620 -0.624 
ctaa41     -0.371 -0.481 -0.542 -0.582 -0.595 -0.559 
ctaa10      0.763 0.607 0.573 0.551 0.542 
ctaa19       0.422 0.430 0.383 0.348 
ctaa35        -0.364 -0.351 -0.332 
ctaa7         -0.166 -0.165 
ctaa31          0.097 
คา R2 0.025 0.042 0.077 0.095 0.104 0.142 0.152 0.156 0.157 0.157 
คา R2 ตอ
เครื่องหมาย 

0.0250 0.0210 0.0256 0.0238 0.0208 0.0237 0.0217 0.0195 0.0174 0.0157 
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เสนผานศูนยกลางลํา 
 

1. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG 
  

จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายของคู
ไพรเมอร  E-ACT และ M-CGG มาคํานวณ multiple regression โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายต้ังแต 10 
เคร่ืองหมาย จนถึงมีเพียง 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล (ตารางท่ี 13) พบวา เม่ือคํานวณโดยใช 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.165 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 
เทากับ 0.033 โดยมีคาเฉล่ีย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0165 เม่ือคํานวณจาก 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0360 เม่ือคํานวณจาก 4 เคร่ืองหมายโมเลกลุ ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาสูง
ใกลเคียงกัน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลเทากับ 1 ถึง 4 เคร่ืองหมายโมเลกุล แตมีคาเฉล่ีย R2 
ลดลงอยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลเทากับ 5 และ 8 เคร่ืองหมายโมเลกุล ดังนั้นเม่ือ
พิจารณาความเหมาะสมของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG 
พบวามีความเหมาะสมเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 4 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.114 และมี
คาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0360 

 
2. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT 

  
จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายของคู

ไพรเมอร  E-ACT และ M-CAT มาคํานวณ multiple regression โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายต้ังแต 10 
เคร่ืองหมาย จนถึงมีเพียง 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล (ตารางท่ี 14) พบวา เม่ือคํานวณโดยใช 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.167 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 
เทากับ 0.059 โดยมีคาเฉล่ีย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0167 เม่ือคํานวณจาก 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0590 เม่ือคํานวณจาก 1 เคร่ืองหมายโมเลกลุ ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาลดลง
อยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลเทากับ 2 และ 3 เคร่ืองหมายโมเลกุล ดังนั้นเม่ือ
พิจารณาความเหมาะสมของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT พบวา
มีความเหมาะสมเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 1 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.059 และมี
คาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0590 หรือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 2 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.080 
และมีคาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0400 
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3. คูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG 
 

 จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายของคู
ไพรเมอร  E-ACC และ M-CAG มาคํานวณ multiple regression โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายต้ังแต 10 
เคร่ืองหมาย จนถึงมีเพียง 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล (ตารางท่ี 15) พบวา เม่ือคํานวณโดยใช 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.215 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 
เทากับ 0.033 โดยมีคาเฉล่ีย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0215 เม่ือคํานวณจาก 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0403 เม่ือคํานวณจาก 4 เคร่ืองหมายโมเลกลุ ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาลดลง
อยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลเทากับ 1 และ 4 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีคาเฉล่ีย R2 
ลดลงอยางตอเนื่อง เมื่อมีการใชเคร่ืองหมายโมเลกุลมากข้ึน ดังนั้นเม่ือพิจารณาความเหมาะสมของ
จํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG พบวามีความเหมาะสมเม่ือใช
เคร่ืองหมายโมเลกุล 4 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากบั 0.171 และมีคาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0438 
หรือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 3 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.121 และมีคาเฉล่ีย R2 เทากับ 
0.0403 
 

4. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA 
 

 จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายของคู
ไพรเมอร  E-ACT และ M-CAA มาคํานวณ multiple regression โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายต้ังแต 10 
เคร่ืองหมาย จนถึงมีเพียง 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล (ตารางท่ี 16) พบวา เม่ือคํานวณโดยใช 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.139 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 
เทากับ 0.047 โดยมีคาเฉล่ีย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0139 เม่ือคํานวณจาก 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0470 เม่ือคํานวณจาก 1 เคร่ืองหมายโมเลกลุ ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาลดลง
อยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลเทากับ 2 และ 5 เคร่ืองหมายโมเลกุล ดังนั้นเม่ือ
พิจารณาความเหมาะสมของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA 
พบวามีความเหมาะสมเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 1 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 เทากับ 0.047 และมี
คาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0470 หรือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 2 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 เทากับ 0.078 และ
มีคาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0390 

 
 จากการพจิารณาคา R2 และคา R2 เฉล่ียของคูไพรเมอรตางๆ ในลักษณะเสนผานศูนยกลาง
ลํา พบวา เม่ือมีการใชเคร่ืองหมายโมเลกุลจํานวนนอย คูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT และคูไพร
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เมอร E-ACT และ M-CAA ใหคา R2 เฉล่ียท่ีสูง โดยท่ีคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG และคูไพร
เมอร E-ACC และ M-CAG มีคาท่ีต่ํากวาและมีคาท่ีใกลเคียงกัน แตเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล
จํานวนมาก พบวาคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG มีคาสูงสุด รองลงมาไดแก คูไพรเมอร E-ACT 
และ M-CAT และคูไพรเมอร  E-ACT และ M-CGG โดยท่ีคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA มีคา R2 
และคา R2 เฉล่ียท่ีต่ํา 
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ตารางท่ี 13   คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย   
ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG
ตอเสนผานศูนยกลางลํา  

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

จํานวนเครื่องหมายโมเลกุล 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
ctgg21 0.087 0.091 0.122 0.106 0.101 0.104 0.105 0.107 0.108 0.106 
ctgg42  -0.143 -0.138 -0.127 -0.126 -0.148 -0.148 -0.148 -0.134 -0.132 
ctgg6   -0.129 -0.132 -0.128 -0.101 -0.101 -0.103 -0.116 -0.093 
ctgg28    0.149 0.127 0.118 0.129 0.130 0.142 0.134 
ctgg13     0.086 0.104 0.109 0.094 0.082 0.078 
ctgg12      -0.075 -0.075 -0.077 -0.070 -0.067 
ctgg7       -0.026 -0.068 -0.072 -0.083 
ctgg11        0.065 0.092 0.110 
ctgg3         -0.055 -0.057 
ctgg5          -0.051 
คา R2 0.033 0.062 0.093 0.114 0.126 0.147 0.148 0.149 0.161 0.165 
คา R2 ตอ
เครื่องหมาย 

0.0330 0.0310 0.0310 0.0360 0.0252 0.0245 0.0211 0.0186 0.0179 0.0165 
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ตารางท่ี 14   คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย

ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT   
ตอเสนผานศูนยกลางลํา 

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

จํานวนเครื่องหมายโมเลกุล 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
ctat24 0.169 0.176 0.144 0.150 0.143 0.129 0.129 0.120 0.120 0.075 
ctat11  0.185 0.166 0.198 0.219 0.203 0.188 0.165 0.160 0.154 
ctat27   0.117 0.112 0.106 0.126 0.122 0.115 0.123 0.139 
ctat22    0.072 0.086 0.078 0.069 0.067 0.066 0.064 
ctat29     0.090 0.083 0.097 0.093 0.096 0.100 
ctat23      -0.079 -0.094 -0.092 -0.091 -0.100 
ctat16       0.063 0.065 0.066 0.068 
ctat32        0.058 0.065 0.073 
ctat28         -0.026 -0.020 
ctat25          0.065 
คา R2 0.059 0.080 0.097 0.119 0.138 0.146 0.162 0.164 0.164 0.167 
คา R2 ตอ
เครื่องหมาย 

0.0590 0.0400 0.0323 0.0298 0.0276 0.0243 0.0231 0.0205 0.0182 0.0167 
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ตารางท่ี 15  คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย     
ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG 
ตอเสนผานศูนยกลางลํา  

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

จํานวนเครื่องหมายโมเลกุล 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
ccag17 -0.191 -0.198 -0.246 -0.249 -0.232 -0.221 -0.204 -0.205 -0.203 -0.191 
ccag4  -0.254 -0.219 -0.332 -0.330 -0.350 -0.346 -0.360 -0.343 -0.343 
ccag14   -0.125 -0.144 -0.148 -0.148 -0.149 -0.150 -0.141 -0.140 
ccag5    0.143 0.140 0.140 0.144 0.144 0.139 0.139 
ccag40     -0.141 -0.164 -0.205 -0.205 -0.210 -0.210 
ccag45      -0.063 -0.067 -0.067 -0.069 -0.068 
ccag16       -0.062 -0.063 -0.059 -0.059 
ccag1        0.044 0.060 0.074 
ccag3         -0.046 -0.047 
ccag34          -0.014 
คา R2 0.033 0.059 0.121 0.171 0.179 0.193 0.209 0.209 0.214 0.215 
คา R2 ตอ
เครื่องหมาย 

0.0330 0.0295 0.0403 0.0438 0.0358 0.0322 0.0299 0.0261 0.0238 0.0215 
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ตารางท่ี 16   คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย
ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA 
ตอเสนผานศูนยกลางลํา 

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

จํานวนเครื่องหมายโมเลกุล 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
ctaa9 -0.152 -0.144 -0.151 -0.155 -0.153 -0.153 -0.148 -0.145 -0.141 -0.145 
ctaa42  0.274 0.276 0.263 0.241 0.228 0.203 0.204 0.207 0.207 
ctaa36   -0.059 -0.099 -0.096 -0.086 -0.085 -0.087 -0.084 -0.084 
ctaa31    -0.091 -0.089 -0.087 -0.090 -0.080 -0.077 -0.078 
ctaa16     0.072 0.087 0.099 0.103 0.103 0.103 
ctaa24      0.045 0.046 0.048 0.055 0.055 
ctaa30       0.036 0.040 0.031 0.032 
ctaa6        -0.035 -0.033 -0.033 
ctaa23         0.023 0.023 
ctaa11          0.007 
คา R2 0.047 0.078 0.091 0.121 0.123 0.127 0.133 0.137 0.139 0.139 
คา R2 ตอ
เครื่องหมาย 

0.0470 0.0390 0.0303 0.0303 0.0246 0.0212 0.0190 0.0171 0.0154 0.0139 
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คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/) จากการคํานวณ multiple 
regression ของรวม 4 คูไพรเมอร 
 

เปอรเซ็นตเสนใย 
 
จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายจาก 40 

เคร่ืองหมายของคูไพรเมอร 4 คู มาคํานวณ multiple regression (ตารางท่ี 17) พบวา เม่ือคํานวณโดย
ใช 10 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.383 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา 
R2 เทากับ 0.078 โดยมีคาเฉลี่ย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0383 เม่ือคํานวณจาก 
10 เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0780 เม่ือคํานวณจาก 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคา
ลดลงอยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุล 2 เคร่ืองหมายโมเลกุล แตมีคาเฉล่ีย R2 สูงข้ึน
เม่ือมีเคร่ืองหมายโมเลกุล 4 เคร่ืองหมาย และมีคาเฉล่ีย R2 ลดลงเม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายมากกวา 4 
เคร่ืองหมาย ดงันั้นเม่ือพิจารณาความเหมาะสมของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลในลักษณะ
เปอรเซ็นตเสนใย พบวามีความเหมาะสมเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 1 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูง
เทากับ 0.078 และมีคาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0708 และใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 4 เคร่ืองหมาย โดยมีคา 
R2 สูงเทากับ 0.250 และมีคาเฉล่ีย R2 เทากบั 0.0625 โดยสมการ multiple regression ดังนี ้

 
  เปอรเซ็นตเสนใย  =  -2.078ctag32 + 16.940 
 

 หรือ เปอรเซ็นตเสนใย  =  -2.700ctag32 + 2.185ctgg20 +1.285ctgg17  
                       +0.879ctaa31 + 12.584 
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ตารางท่ี 17 คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย 
     ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของ 4 คูไพรเมอร ตอเปอรเซ็นตเสนใย 
 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

จํานวนเครื่องหมายโมเลกุล 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
ctat32 -2.078 -2.056 -2.191 -2.700 -2.531 -2.194 -2.132 -2.041 -1.987 -2.124 
ctgg20  2.220 1.981 2.185 2.502 2.284 2.298 2.292 1.931 1.902 
ctgg17   0.830 1.285 1.241 1.377 1.433 1.403 1.208 1.236 
ctaa31    0.879 0.880 1.135 1.148 1.115 1.077 1.056 
ctag10     -0.570 -0.818 -0.757 -0.751 -0.945 -0.976 
ctag33      0.824 0.861 0.840 1.023 1.063 
ccat25       0.868 0.766 1.115 1.148 
ctaa42        -0.733 -1.127 -1.082 
ctgg25         0.888 0.937 
ccat19          0.679 
คา R2 0.078 0.103 0.140 0.250 0.274 0.313 0.326 0.330 0.383 0.383 
คา R2 ตอ
เครื่องหมาย 

0.0780 0.0515 0.0467 0.0625 0.0548 0.0522 0.0466 0.0413 0.0426 0.0383 
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เสนผานศูนยกลางลํา 
 
 จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายจาก 40 
เคร่ืองหมายของคูไพรเมอร 4 คู มาคํานวณ multiple regression (ตารางท่ี 18) พบวา เม่ือคํานวณโดย
ใช 10 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.293 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา 
R2 เทากับ 0.047 โดยมีคาเฉลี่ย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0242 เม่ือคํานวณจาก 
6 เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0495 เม่ือคํานวณจาก 2 เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาสูง
ใกลเคียงกัน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลต้ังแต 1 ถึง 3 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีคาเฉล่ีย R2 
ลดลงอยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลเทากับ 4 เคร่ืองหมาย  ท้ังนี้เม่ือมีจํานวน
เคร่ืองหมายโมเลกุลมากข้ึน มีคาเฉล่ีย R2 ท่ีคอนขางใกลเคียงกัน ดังนัน้เม่ือพิจารณาความเหมาะสม
ของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG พบวามีความเหมาะสมเม่ือใช
เคร่ืองหมายโมเลกุล 2 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.099 และมีคาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0495 

  
เสนผาศูนยกลางลํา  =  0.260ccat27 + -0.313ctag4 + 2.835 
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ตารางท่ี 18 คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย 
   ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของ 4 คูไพรเมอร ตอเสนผานศูนยกลางลํา  

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

จํานวนเครื่องหมายโมเลกุล 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
ccat27 0.183 0.260 0.260 0.255 0.353 0.366 0.462 0.466 0.448 0.426 
ctag4  -0.313 -0.314 -0.318 -0.354 -0.399 -0.426 -0.413 -0.396 -0.385 
ctaa9   -0.136 -0.142 -0.145 -0.145 -0.207 -0.206 -0.195 -0.153 
ctag40    -0.163 -0.167 -0.166 -0.229 -0.212 -0.309 -0.284 
ccat28     -0.135 -0.144 -0.228 -0.214 -0.216 -0.189 
ctag1      0.120 0.251 0.252 0.239 0.228 
ctag14       -0.166 -0.163 -0.155 -0.154 
ccat25        0.153 0.162 0.166 
ctgg13         0.163 0.168 
ctat17          -0.084 
คา R2 0.047 0.099 0.123 0.135 0.144 0.145 0.239 0.271 0.289 0.293 
คา R2 ตอ
เครื่องหมาย 

0.0470 0.0495 0.0410 0.0338 0.0288 0.0242 0.0341 0.0339 0.0321 0.0293 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

46 

ความสอดคลองของเคร่ืองหมายโมเลกุลของแตละคูไพรเมอรในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใยและ 
เสนผานศูนยกลางลํา 
 

แตละคูไพรเมอร 
 

1. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG 
 

 จากตารางท่ี 21 พบวา เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG ท่ีนํามาใช
พิจารณาท้ังเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผาศูนยกลางลํา มีเพียง 1 เคร่ืองหมาย ไดแก ctgg28  

 
2. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT 

  
จากตารางท่ี 22 พบวา เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT ท่ีนํามาใช

พิจารณาท้ังเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผาศูนยกลางลํา มีถึง 5 เคร่ืองหมาย ไดแก ctat11, ctat22, 
ctat23, ctat25 และ ctat 32 

  
3. คูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG 

  
จากตารางท่ี 23 ไมพบเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG ท่ีนํามาใช

พิจารณาท้ังเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผาศูนยกลางลํา  
 
4. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA 

  
จากตารางท่ี 24 พบวา เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA ท่ีนํามาใช

พิจารณาท้ังเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผาศูนยกลางลํา มีเพียง 1 เคร่ืองหมาย ไดแก ctaa31  
 

 จากการพจิารณาความสอดคลองของเคร่ืองหมายโมเลกุลในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใยและ
เสนผานศูนยกลางลําจากคูไพรเมอร 4 คู พบวา มีท้ังท่ีมีความสอดคลองสูง ซ่ึงไดแกคูไพรเมอร  
E-ACT และ M-CAT ท่ีมีถึง 5 เคร่ืองหมาย ซ่ึงเทากับ 50 เปอรเซ็นตของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุล
ท่ีพิจารณา ในคูไพรเมอรอ่ืนมีความสอดคลองคอนขางตํ่า โดยท่ีคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG 
ไมพบความสอดคลองของเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีนํามาใชในลักษณะท้ัง 2 เลย 
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รวม 4 คูไพรเมอร 
 
จาก 7 เคร่ืองหมายเคร่ืองหมายโมเลกุล ท่ีมีความสอดคลองในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย

และเสนผานศูนยกลางลําขางตน พบวามีถึง 4 เคร่ืองหมายโมเลกุลจาก 5 เคร่ืองหมาย ของคูไพร
เมอร E-ACT และ M-CAT ไดถูกนํามาพิจารณาเปน 10 เคร่ืองหมายโมเลกุลสุดทาย โดยเปน
เคร่ืองหมายท่ีนํามาใชเปน 10 เคร่ืองหมายสุดทายในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย จํานวน 2 
เคร่ืองหมาย ไดแก ctat25 และ ctat 32 และเปนเคร่ืองหมายท่ีนํามาใชเปน 10 เคร่ืองหมายสุดทายใน
ลักษณะเสนผาศูนยกลางลํา จํานวน 2 เคร่ืองหมาย ไดแก ctat11 และ ctat22 สวนอีก 2 เคร่ืองหมาย
ท่ีมีความสอดคลองของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG และคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA 
พบวาไมถูกพจิารณานํามาเปน 10 เคร่ืองหมายโมเลกุลสุดทายในท้ัง 2 ลักษณะ 
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ตารางท่ี 19   เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG ท่ีนํามาใชในลักษณะ         
เปอรเซ็นตเสนใยและเสนผานศูนยกลางลํา ท่ีพิจารณาเบ้ืองตนและพจิารณาในข้ัน
สุดทาย 

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

เบื้องตน ขั้นสุดทาย 

 เปอรเซ็นตเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา เปอรเซ็นตเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา 
ctgg3  -0.057   
ctgg5  -0.051   
ctgg6  -0.093   
ctgg7  -0.083   

ctgg10 -0.515    
ctgg11  0.110   
ctgg12  -0.067   
ctgg13  0.078  0.168 
ctgg17 0.606  1.236  
ctgg20 1.524  1.902  
ctgg21  0.106   
ctgg25 0.855  0.937  
ctgg26 -0.337    
ctgg28 -0.151 0.134   
ctgg35 -1.160    
ctgg37 0.397    
ctgg42  -0.132   
ctgg43 -0.290    
ctgg44 0.307    
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ตารางท่ี 20 เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT ท่ีนํามาใชในลักษณะ   
   เปอรเซ็นตเสนใยและเสนผานศูนยกลางลํา ท่ีพิจารณาเบ้ืองตนและพจิารณาในข้ันสุดทาย 
 
เครื่องหมายโมเลกุล เบื้องตน ขั้นสุดทาย 
 เปอรเซ็นตเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา เปอรเซ็นตเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา 

ctat7 -0.680    
ctat8 0.616    
ctat11 -1.157 0.154   
ctat16  0.068   
ctat19 1.121  0.679  
ctat22 -0.530 0.064   
ctat23 0.791 -0.100   
ctat24  0.075   
ctat25 1.024 0.065 1.148 0.166 
ctat27  0.139  0.426 
ctat28  -0.020  -0.189 
ctat29  0.100   
ctat32 -0.649 0.073   
ctat33 -0.316    
ctat35 0.632    
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ตารางท่ี 21 เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG ท่ีนํามาใชในลักษณะ      
   เปอรเซ็นต เสนใยและเสนผานศูนยกลางลํา ท่ีพิจารณาเบ้ืองตนและพจิารณาในข้ันสุดทาย 
 
เครื่องหมายโมเลกุล เบื้องตน ขั้นสุดทาย 
 เปอรเซ็นตเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา เปอรเซ็นตเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา 
ccag1  0.074  0.228 
ccag3  -0.047   
ccag4  -0.343  -0.385 
ccag5  0.139   
ccag9 0.108    
ccag10 -0.159  -0.976  
ccag13 -0.746    
ccag14  -0.140  -0.154 
ccag16  -0.059   
ccag17  -0.191  -0.084 
ccag21 -0.643    
ccag28 -0.082    
ccag29 0.552    
ccag32 -1.536  -2.124  
ccag33 0.566  1.063  
ccag34  -0.014   
ccag38 0.877    
ccag40  -0.210  -0.284 
ccag43 0.022    
ccag45  -0.068   
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ตารางท่ี 22   เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA ท่ีนํามาใชในลักษณะ
เปอรเซ็นตเสนใยและเสนผานศูนยกลางลํา ท่ีพิจารณาเบ้ืองตนและพจิารณาในข้ัน
สุดทาย 

 
เครื่องหมายโมเลกุล เบื้องตน ขั้นสุดทาย 
 เปอรเซ็นตเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา เปอรเซ็นตเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา 
ctaa3 -0.624    
ctaa6  -0.033   
ctaa7 -0.165    
ctaa9  -0.145  -0.153 
ctaa10 0.542    
ctaa11  0.007   
ctaa16  0.103   
ctaa19 0.348    
ctaa23  0.023   
ctaa24  0.055   
ctaa30  0.032   
ctaa31 0.097 -0.078 1.056  
ctaa34 -0.650    
ctaa35 -0.332    
ctaa36  -0.084   
ctaa38 -0.828    
ctaa41 -0.559    
ctaa42 -1.103 0.207 -1.082  
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การเปรียบเทียบการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลในขั้นตอนการวิเคราะหตางๆ 
 
 เปอรเซ็นตเสนใย 
 
 ไดพิจารณาคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีนํามาวิเคราะหในข้ันสุดทาย จํานวน 1 
เคร่ืองหมาย จากการพิจารณาคา regression เม่ือคํานวณคร้ังละ 1 เคร่ืองหมาย จากการพิจารณาคา 
partial regression เม่ือคํานวณคร้ังละ 10 เคร่ืองหมายของแตละคูไพรเมอร และจากการพิจารณาคา 
partial regression เม่ือคํานวณรวม 40 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร ในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย 
(ตารางท่ี 23) พบวา การคํานวณ multiple regression โดยเคร่ืองหมายโมเลกุล 10 เคร่ืองหมาย จาก
การพิจารณาคา partial regression เม่ือคํานวณรวม 40 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร มีคา R2 สูงสุด
เทากับ 37.90% รองลงมาไดแก การพิจารณาคา partial regression เม่ือคํานวณครั้งละ 10 
เคร่ืองหมายของแตละคูไพรเมอรและการพิจารณาคา regression เม่ือคํานวณคร้ังละ 1 เคร่ืองหมาย 
โดยมีคา R2 เทากับ 25.50 และ 20.00% ตามลําดับ 
 
 เสนผานศูนยกลางลํา 
 
 ไดพิจารณาคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีนํามาวิเคราะหในข้ันสุดทายจํานวน 10 
เคร่ืองหมาย จากการพิจารณาคา regression เม่ือคํานวณคร้ังละ 1 เคร่ืองหมาย จากการพิจารณาคา 
partial regression เม่ือคํานวณคร้ังละ 10 เคร่ืองหมายของแตละคูไพรเมอร และจากการพิจารณาคา 
partial regression เม่ือคํานวณรวม 40 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร ในลักษณะเสนผานศูนยกลาง
ลํา (ตารางท่ี 24) พบวา การคํานวณ multiple regression โดยเคร่ืองหมายโมเลกุล 10 เคร่ืองหมาย 
จากการพจิารณาคา partial regression เม่ือคํานวณรวม 40 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร มีคา R2 

สูงสุดเทากับ 29.70% รองลงมาไดแก การพิจารณาคา partial regression เม่ือคํานวณคร้ังละ 10 
เคร่ืองหมายของแตละคูไพรเมอรและการพิจารณาคา regression เม่ือคํานวณคร้ังละ 1 เคร่ืองหมาย 
โดยมีคา R2 เทากับ 25.50 และ 17.80% ตามลําดับ 
 
 จากผลการทดลองพบวา การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลจากการวิเคราะห multiple 
regression ของ 40 เคร่ืองหมายโมเลกุลรวมของ 4 คูไพรเมอร มีประสิทธิภาพดีท่ีสุด ซ่ึงเปนวิธีการ
ท่ีใชในการคัดเลือกในการศกึษาคร้ังนี้ ท้ังในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผานศูนยกลางลํา  
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ตารางท่ี 23 คา partial regression ของเคร่ืองหมายโมเลกลุจาก 4 คูไพรเมอร จากการวเิคราะห 
      เบ้ืองตนและวิเคราะหข้ันสุดทาย ในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย เม่ือพจิารณา 10    
      เคร่ืองหมายแยกแตละคูไพรเมอร เม่ือพิจารณารวม 40 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร 
      และเม่ือพิจารณา 10 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร 

 
เครื่องหมาย คา partial regression 
โมเลกุล เบื้องตน สุดทาย 
 Simple 

regression 
Multiple 

regression แต
ละคูไพรเมอร 

Multiple 
regression รวม
ทุกคูไพรเมอร 

Simple 
regression 

Multiple 
regression แต
ละคูไพรเมอร 

Multiple 
regression รวม
ทุกคูไพรเมอร 

ctaa31   1.011   1.081 
ctaa34 -0.930   -0.598   
ctaa38 -0.882 -0.828  -0.329 -1.500  
ctaa42  -1.103 -1.587  -1.183 -1.125 
ccag10   -0.929   -0.966 
ccag29 -1.764   -0.076   
ccag32 -2.067 -1.536 -1.760 -1.414 -1.860 -1.970 
ccag33   1.509   1.037 
ccag38 0.937 0.877  0.881 0.867  
ctat7 -0.934   -0.488   
ctat11 -1.240 -1.157  -0.162 0.359  
ctat19  1.121 1.113  2.830 0.604 
ctat25 0.960 1.024 1.024 0.821 0.977 1.195 
ctat32 -1.234   -0.249   
ctgg17   1.156   1.221 
ctgg20 2.312 1.524 1.438 2.216 1.893 1.944 
ctgg25  0.855 1.514  0.940 0.877 
ctgg35  -1.160   -0.166  

R2    0.200 0.255 0.379 
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ตารางท่ี 24 คา partial regression ของเคร่ืองหมายโมเลกลุจาก 4 คูไพรเมอร จากการวเิคราะห 
      เบ้ืองตนและวิเคราะหข้ันสุดทาย ในลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา เม่ือพิจารณา 10    
      เคร่ืองหมายแยกแตละคูไพรเมอร เม่ือพิจารณารวม 40 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร 
      และเม่ือพิจารณา 10 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร 
 

เครื่องหมาย คา partial regression 
โมเลกุล เบื้องตน สุดทาย 
 Simple 

regression 
Multiple 

regression แต
ละคูไพรเมอร 

Multiple 
regression รวม
ทุกคูไพรเมอร 

Simple 
regression 

Multiple 
regression แต
ละคูไพรเมอร 

Multiple 
regression รวมทุก

คูไพรเมอร 
ctaa9  -0.145 -0.244  -0.121 -0.153 

ctaa16 0.212   -0.086   
ctaa42 0.294 0.207  0.057 0.287  
ccag1 -0.281  0.258 0.044  0.228 
ccag4 -0.243 -0.343 -0.263 -0.290 -0.379 -0.385 
ccag5  0.139   0.123  

ccag14  -0.140 -0.158  -0.165 -0.154 
ccag17 -0.191 -0.191 0.188 -0.164 -0.159 -0.084 
ccag40  -0.210 -0.389  -0.252 -0.284 
ctat11  0.154   -0.009  
ctat24 0.175   0.140   
ctat25   0.163   0.166 
ctat27 0.184 0.139 0.349 0.213 0.259 0.426 
ctat28   -0.220   -0.189 
ctat32 0.194   0.128   
ctgg7 0.197   -0.219   

ctgg13   0.153   0.168 
ctgg28 0.193 0.134  -0.044 -0.021  

R2    0.178 0.255 0.297 

 



สรุปและขอเสนอแนะ 
 

1. จากการตรวจเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผานศูนยกลางลําของพันธุออยที่ศึกษา
พบวามีการกระจายตัวท่ีเหมาะสมกับการตรวจสอบเคร่ืองหมายดเีอ็นเอ 
 

2. มีความแตกตางของความสอดคลองของเคร่ืองหมายโมเลกุลในลักษณะเปอรเซ็นต
เสนใยและเสนผานศูนยกลางลําจากคูไพรเมอรท่ีตางกัน โดยพบวามีความสอดคลองสูงถึง 50 
เปอรเซ็นตในคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT และไมพบความสอดคลองในคูไพรเมอร E-ACC 
และ M-CAG 

 
3. สมการ multiple regression ท่ีเหมาะสมกบัลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย ไดแก 

 
  เปอรเซ็นตเสนใย  =  -2.078ctag32 + 16.940  (R2 = 7.80%) 
 

 หรือ เปอรเซ็นตเสนใย  =  -2.700ctag32 + 2.185ctgg20 +1.285ctgg17  
                       +0.879ctaa31 + 12.584   (R2 = 25.00%) 
 
4. สมการ multiple regression ท่ีเหมาะสมกบัลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา ไดแก 

 
                           เสนผาศูนยกลางลํา  =  0.260ccat27 + -0.313ctag4 + 2.835 (R2 = 9.90%) 
 
  5.          การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลจากการวิเคราะห multiple regression รวมของ
เคร่ืองหมายโมเลกุลของทุกคูไพรเมอร เปนวิธีการท่ีมีประสิทธิภาพกวา การคัดเลือกเคร่ืองหมาย
โมเลกุลจากการวิเคราะห multiple regression ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของแตละคูไพรเมอร และ
การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลจากการวเิคราะห simple regression ของแตละเคร่ืองหมายโมเลกุล 
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สกัดดีเอ็นเอ จากใบออยท่ีอายุ 2-4 เดือน 
 
 
 

ตัดดีเอ็นเอดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะ 
 
 
 

ตอดีเอ็นเอดวยเอ็นไซมตัดจะเพาะ 
 
 
 

เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยการทํา PCR I (pre-selective amplification) 
 
 
 

เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยการทํา PCR II (selective amplification) 
 
 

 
ตรวจเคร่ืองหมายดีเอ็นเอโดยการทํา polyacrylamide gel electrophoresis 

 
 
 
บันทึกการปรากฏเคร่ืองหมายดีเอ็นเอ ในตารางตัวอยางตามตารางผนวกท่ี  1 โดยใหคะแนนการ

ปรากฏเปน 1 และการไมปรากฏเปน 2 
 

ภาพผนวกท่ี 1  แสดงข้ันตอนการวิเคราะหดีเอ็นเอโดยวิธี AFLP 
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ตารางผนวกท่ี 1 ตัวอยางการวิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีไดจากการตรวจสอบ
เคร่ืองหมายดีเอ็นเอท่ีปรากฎในแตละคูไพรเมอร  

 
พันธุ ctat 1 ctat2 ctat3 ctat4 ctat5 ctat6 ctat7 ctat8 

1 1 1 1 2 1 1 1 2 
2 1 1 1 1 1 1 1 2 
3 1 2 1 1 1 1 1 2 
4 1 1 2 2 1 1 1 2 
5 1 1 1 2 1 1 1 2 
6 1 1 1 2 1 1 1 2 
7 1 1 1 2 1 1 1 2 
8 1 1 1 2 1 1 1 2 
9 1 1 1 2 1 1 1 2 

10 1 1 1 2 1 1 1 2 
11 1 1 1 1 1 1 1 2 
12 1 1 1 2 1 1 1 2 
13 1 1 1 1 1 1 1 1 
14 1 1 1 2 1 1 1 2 
15 1 1 1 1 1 1 1 2 
16 1 2 1 1 2 1 2 2 
17 1 2 1 1 2 1 1 2 
18 1 1 1 1 2 1 1 2 
19 1 2 1 1 2 1 2 2 
20 1 2 1 1 2 1 2 2 
21 1 2 1 1 2 1 2 2 
22 1 2 1 1 2 1 2 2 
23 1 2 1 1 2 1 2 2 
24 1 1 1 1 1 1 1 2 
25 1 2 1 2 2 1 2 2 
26 1 2 1 2 1 1 1 2 
27 1 2 1 2 1 1 1 2 
28 1 2 1 1 2 1 1 2 
29 1 2 1 2 2 1 1 2 
30 1 2 1 2 1 1 1 2 
31 1 2 1 1 1 1 1 2 
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32 1 2 1 1 2 1 1 2 
33 1 2 1 2 1 1 1 2 
34 1 2 1 2 1 1 1 2 
35 1 2 1 1 1 1 1 2 
36 1 2 1 2 2 1 1 2 
37 1 2 1 2 1 1 1 2 
38 1 2 1 2 1 1 1 2 
39 1 2 1 1 2 1 2 2 
40 1 2 1 2 2 1 1 2 
41 1 2 1 1 1 1 1 2 
42 1 2 1 1 1 1 2 2 
43 1 2 1 1 1 1 1 2 
44 1 2 1 1 1 1 2 1 
45 1 2 1 1 1 1 2 1 
46 1 2 1 1 1 1 2 2 
47 1 2 1 1 2 1 2 2 
48 1 2 1 1 2 1 2 2 
49 1 2 1 1 2 1 2 2 
50 1 2 1 1 2 1 2 2 
51 1 2 1 1 2 1 2 2 
52 1 2 1 1 2 1 2 2 
53 1 2 1 1 2 1 2 2 
54 1 2 1 1 2 1 2 2 
55 1 2 1 1 2 1 1 2 
56 1 2 1 1 2 1 2 2 
57 1 2 1 1 2 1 2 2 
58 1 2 1 1 2 1 1 2 
59 1 2 1 1 2 1 2 2 
60 1 2 1 1 2 1 2 2 
61 1 2 1 1 2 1 2 1 
62 1 2 1 1 2 1 2 1 
63 1 2 1 1 2 1 2 1 
64 1 2 1 1 2 1 2 1 
65 1 2 1 1 2 1 2 1 
66 1 2 1 1 2 1 2 1 
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67 1 2 1 1 2 1 2 1 
68 1 2 1 1 2 1 2 1 
69 1 2 1 1 2 1 2 1 
70 1 2 1 1 2 1 2 1 
71 1 2 1 1 2 1 2 1 
72 1 2 1 1 2 1 2 1 
73 1 2 1 1 2 1 2 1 
73 1 2 1 1 2 1 2 1 
75 1 2 1 1 2 1 2 1 
76 1 2 1 1 2 1 2 1 
77 1 2 1 1 2 1 2 1 
78 1 2 1 1 2 1 2 1 
79 1 2 1 1 2 1 2 1 
80 1 2 1 1 2 1 1 1 
81 1 2 1 1 2 1 1 2 
82 1 2 1 1 2 1 1 2 
83 1 2 1 1 2 1 1 2 
84 1 2 1 1 2 1 2 2 
85 1 2 1 1 2 1 2 2 
86 1 2 1 1 1 1 2 2 
87 1 2 1 1 1 1 2 2 
88 1 2 1 1 1 1 2 2 
89 1 2 1 1 1 1 2 2 
90 1 2 1 1 1 1 2 2 
91 1 2 1 1 1 1 2 2 
92 1 2 1 1 1 1 2 2 
93 1 2 1 1 1 1 2 2 
94 1 2 1 1 1 1 2 2 
95 1 2 1 1 1 1 2 2 
96 1 2 1 1 1 1 2 2 
97 1 2 1 1 1 1 2 2 
98 1 2 1 1 1 1 2 2 
99 1 2 1 1 1 1 2 2 
100 1 2 1 1 1 1 2 2 
101 1 2 1 1 2 1 2 2 
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102 1 2 1 1 1 1 2 2 
103 1 2 1 1 2 1 2 2 
104 1 2 1 1 2 1 2 2 
105 1 2 1 1 2 1 2 2 
106 1 2 1 1 2 1 2 2 
107 1 2 1 1 2 1 2 2 
108 1 2 1 1 2 1 2 2 
109 1 2 1 1 2 1 2 2 
110 1 2 1 1 2 1 2 2 
111 1 2 1 1 2 1 2 2 
112 1 2 1 1 1 1 1 2 
113 1 2 1 1 2 1 1 2 
114 1 2 1 1 2 1 2 2 
115 1 2 1 1 1 1 2 2 
116 1 2 1 1 2 1 2 2 
117 1 2 1 1 2 1 2 2 
118 1 2 1 1 2 1 1 2 
119 1 2 1 1 2 1 2 2 
120 1 2 1 1 2 1 1 2 
121 1 2 1 1 2 1 1 2 
122 1 2 1 1 2 1 1 2 
123 1 2 1 1 2 1 1 2 
124 1 2 1 1 2 1 1 2 
125 1 2 1 1 2 1 1 2 
126 1 2 1 1 2 1 1 2 
127 1 2 1 1 1 1 1 2 
128 1 2 1 1 2 1 1 2 
129 1 2 1 1 2 1 1 2 
130 1 2 1 1 2 1 1 2 
131 1 2 1 1 2 1 1 2 
132 1 2 1 1 2 1 2 2 
133 1 2 1 1 2 1 2 2 
134 1 1 1 2 1 1 1 1 
135 1 1 1 2 1 1 1 1 
136 1 1 1 2 1 1 1 1 
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137 1 1 1 2 1 1 1 1 
138 1 1 1 2 1 1 1 1 
139 1 1 1 1 1 1 1 1 
140 1 2 1 2 2 1 2 2 

จํานวนการ
ปรากฎ 140 118 1 27 84 

 
140 79 111 

คาสหสัมพันธ
เปอรเซ็นต
ของเสนใย - -0.0166 0.007651 -0.0128 -0.0390 

 
- 

0.0886 0.0129 
คาสหสัมพันธ
ของเสนผาน
ศูนยกลางลํา - 0.013519 0.106511 -0.0641 -0.0418 

 
- 

-0.0266 0.0150 
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ตารางผนวกท่ี 2  แสดงข้ันตอนการดําเนนิการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุล 10 เคร่ืองหมาย  
สําหรับการคํานวณ multiple regression ของข้ันตอนสุดทาย 

 
Simple regression Multiple regression 

แตละคูไพรเมอร 
Multiple regression 
รวมทุกคูไพรเมอร 

1. ตรวจสอบดเีอ็นเอโดย
วิธีการ AFLP 

1. ตรวจสอบดเีอ็นเอโดย
วิธีการ AFLP 

1. ตรวจสอบดเีอ็นเอโดย
วิธีการ AFLP 

2. คํานวณคาสัมประสิทธ์ิ
สหสัมพันธระหวาง
เคร่ืองหมายโมเลกุลตาง ๆ 

2. คํานวณคาสัมประสิทธ์ิ
สหสัมพันธระหวาง
เคร่ืองหมายโมเลกุลตาง ๆ 

2. คํานวณคาสัมประสิทธ์ิ
สหสัมพันธระหวาง
เคร่ืองหมายโมเลกุลตาง ๆ 

3. คัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุล
ท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงจํานวน 10 เคร่ืองหมายตอคู
ไพรเมอร 

3. คัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุล
ท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงจํานวน 10 เคร่ืองหมายตอคู
ไพรเมอร 

3. คัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุล
ท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงจํานวน 10 เคร่ืองหมายตอคู
ไพรเมอร 

4. คํานวณคา simple regression 
ของ 40 เคร่ืองหมายโมเลกุล
ของทุกคูไพรเมอร 

4. คํานวณคา multiple 
regression ของ 10 เคร่ืองหมาย
โมเลกุลของแตละคูไพรเมอร 

4. คํานวณคา multiple 
regression ของ 40 เคร่ืองหมาย
โมเลกุลของทุกคูไพรเมอร 

5. เลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมี
คา regression สูงจํานวน 10 
เคร่ืองหมาย 

5. เลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมี
คา partial regression สูง
จํานวน 10 เคร่ืองหมาย 

5. เลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมี
คา partial regression สูง
จํานวน 10 เคร่ืองหมาย 

6. คํานวณคา multiple 
regression ของ 10 เคร่ืองหมาย
โมเลกุลท่ีคัดเลือก 

6. คํานวณคา multiple 
regression ของ 10 เคร่ืองหมาย
โมเลกุลท่ีคัดเลือก 

6. คํานวณคา multiple 
regression ของ 10 เคร่ืองหมาย
โมเลกุลท่ีคัดเลือก 

 



 

ประวัติการศึกษา และการทํางาน 
 
ช่ือ-นามสกุล นางสาวเยาวมาลย  ภาคภูมิ 
วัน เดือน ป ท่ีเกิด วันท่ี 29 เดือนตุลาคม พ.ศ. 2526 
สถานท่ีเกิด  จังหวดักาญจนบุรี 
ประวัติการศึกษา วท.บ. (เกษตรศาสตร) สาขาพืชไรนา 

มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร 
ประสบการณการทํางาน เจาพนกังานแรงงาน สํานักจดัหางานกรุงเทพเขตพ้ืนท่ี 5 

กรมการจัดหางาน กระทรวงแรงงาน 
 
 
 
 


