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ไดทําการตรวจสอบเคร่ืองหมายโมเลกุลของออย โดยวิธี AFLP ในลักษณะเปอรเซ็นต
เสนใยและเสนผาศูนยกลางลํา ทําการศึกษาในคูไพรเมอร 4 คู ไดแก คูไพรเมอร E-ACT และ M-
CGG  คูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT  คูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG และคูไพรเมอร E-
ACT และ M-CAA ทําการวเิคราะหคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธของเคร่ืองหมายโมเลกุลกับ
ลักษณะเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผาศูนยกลางลํา คัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
สหสัมพันธท่ีสูง คูไพรเมอรละ 10 เคร่ืองหมาย ทําการวเิคราะห multiple regression ของ10 
เคร่ืองหมายโมเลกุลในแตละคูไพรเมอร วเิคราะห multiple regression ของ 40 เคร่ืองหมาย
โมเลกุลรวมจาก 4 คูไพรเมอร และวิเคราะห 10 เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีคัดเลือกจากการวิเคราะห
รวม ไดสมการ multiple regression ท่ีเหมาะสมกับลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย 2 สมการ โดยมี
เคร่ืองหมายโมเลกุล 1 และ 4 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 เทากับ 7.80 และ 25.00% ตามลําดับ และ
ไดสมการ multiple regression ท่ีเหมาะสมกับลักษระเสนผาศูนยกลางลํา โดยมีเคร่ืองหมาย
โมเลกุล 2 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 เทากับ 9.90% นอกจากนี้พบวา การคัดเลือกเคร่ืองหมาย
โมเลกุลจากการวิเคราะห multiple regression รวมของเคร่ืองหมายโมเลกุลของทุกคูไพรเมอร เปน
วิธีการท่ีมีประสิทธิภาพกวา การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลจากการวเิคราะห multiple regression 
ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของแตละคูไพรเมอร และการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลจากการ
วิเคราะห simple regression ของแตละเคร่ืองหมายโมเลกุล 
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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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1 ตัวอยางการวิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีไดจากการตรวจสอบ

เคร่ืองหมายดีเอ็นเอท่ีปรากฎในแตละคูไพรเมอร 62 
2 แสดงข้ันตอนการดําเนนิการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุล 10 เคร่ืองหมาย

สําหรับการคํานวณ multiple regression ของข้ันตอนสุดทาย 67 
 



 
 

(5) 

สารบัญภาพ 
 

ภาพท่ี  หนา 
   
1 แสดงการกระจายตัวของปริมาณเสนใยในประชากรออยลูกผสม 14 
2 แสดงการกระจายตัวของเสนผาศูนยกลางลําของประชากรออยลูกผสม 15 
   

ภาพผนวกท่ี   
   
1 แสดงข้ันตอนการวิเคราะหดเีอ็นเอโดยวิธี AFLP 61 
   
   

   
   



การเปรียบเทียบเครื่องหมายโมเลกุลจากคูไพรเมอรตางๆ ในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย
และเสนผานศูนยกลางลําของออย 

 
Comparison of Molecular Marker from Different Primer Pairs in Fiber 

Percentage and Diameter of Sugarcane 
 

คํานํา 
 

ในชวงหลายปท่ีผานมาเกิดปญหาท่ีเกี่ยวกับพลังงานออกมามากมาย ดังจะพบจากภาวะ
ของสภาพแวดลอมท่ีเปล่ียนแปลงในรูปแบบตาง ๆท่ีเกิดอยูทุกมุมโลก  ดังนั้นผูมีสวนเกีย่วของจึง
พยายามท่ีจะหาทางปองกันการเปล่ียนแปลงท่ีจะเกิดข้ึนอยางฉับพลัน รวมถึงพยายามแกไขปญหา
โดยใชวิธีท่ีเปนมิตรกับธรรมชาติมากท่ีสุด  จึงมีวิธีการใชธรรมชาติรอบตัวใหเกดิประโยชนมาก
ท่ีสุด ไมวาจะเปนการใชลม แสงอาทิตย และนํ้า ในการทําใหเกิดการขับเคล่ือนทางพลังงาน  
สําหรับประเทศไทยท่ีมีการทําการเกษตรเปนสวนใหญนั้น พบวาส่ิงท่ีเหลือจากอุตสาหกรรมเกษตร
ของประเทศนัน้ยังสามารถนํามาใชใหเกิดประโยชนอีกมากมาย จึงไดมีการสงเสริมจากรัฐบาลใน
ดานการผลิตกระแสไฟฟาในเชิงพาณิชย ดวยระบบผลิตพลังงานความรอนและไฟฟารวมโดย
สามารถขายไฟฟาสวนเกินจากอุตสาหกรรมเขาสูระบบของการไฟฟาฝายผลิตแหงประเทศไทยได 
(นิรนาม, 2551)   

 
ออยเปนพืชอุตสาหกรรมท่ี นอกจากจะผลิตไดน้ําตาลแลว ผลพลอยไดท่ีไดจากการ

ผลิตน้ําตาลนั้นก็ยังมีความสําคัญเชนกัน เชน ชานออย (bagasse) ซ่ึงก็คือสวนของเสนใย (fiber) ท่ี
เหลือจากการหีบน้ําตาลท่ีมีมากกวา 30% ของผลผผลิตออยท้ังท่ีไดจากการผลิตตลอดจนส้ินสุด
กระบวนการในโรงงานนํ้าตาลนั้น สามารถผลิตไฟฟาได 5,000 เมกะวัตต ซ่ึงเทียบไดกับปริมาณ
การใชน้ํามันดบิกวา 8.5 เมตริกตัน (กรมพฒันาพลังงานทดแทนและอนุรักษพลังงาน, 2551) 
ภายหลังมีเทคโนโลยีเขามาในอุตสาหกรรมมากข้ึน จึงมีการใชประโยชนจากชานออยมากข้ึนดวย 
โดยนําไปใชเปนวัตถุดิบในอุตสาหกรรมกระดาษ พลาสติก วัสดุกอสราง วัสดุอุปกรณท่ีใชใน
สํานักงาน และเพื่อเปนพลังงานเช้ือเพลิงท่ีใชในรถยนต ดังนั้นออยท่ีมีปริมาณเสนใยสูงจึงเร่ิมเปนท่ี
ตองการของโรงงานอุตสาหกรรมมากข้ึนตามลําดับ 
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ในอดีตการปรับปรุงใหไดพนัธุออยที่ตรงตามความตองการนั้น ตองใชวิธีการคัดเลือก
โดยการสังเกตจากลักษณะภายนอก แตวิธีการแยกแบบนี้มีขอจํากัดหลายอยาง ตอมาไดมีการนํา
เทคโนโลยีชีวภาพทางการเกษตรมาเปนทางเลือกในการปรับปรุงพันธุโดยการวิเคราะหเคร่ืองหมาย
โมเลกุล ดังเชนวิธีเอเอฟแอลพี ซ่ึงเปนเทคนิคท่ีสามารถตรวจสอบและแยกชนิดของพืชไดคอนขาง
แมนยําทําไดรวดเร็วและตรวจสอบไดในทุกระยะของพชื (สุรินทร, 2545) ท้ังนี้ในวิธีเอเอฟแอลพีมี
การใชคูไพรเมอรท่ีตางกัน ในการกําหนดชิ้นสวนดเีอ็นเอท่ีนํามาตรวจสอบเคร่ืองหมายโมเลกุล ใน
การศึกษานีไ้ดทําการเปรียบเทียบเคร่ืองหมายโมเลกุลจากตางคูไพรเมอร เพื่อตรวจสอบวิธีการ
คัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลและโอกาสไดเคร่ืองหมายโมเลกุลจากตางคูไพรเมอร 
 

 



วัตถุประสงค 
 

1. ศึกษาความแปรปรวนของปริมาณเสนใยและเสนผานศูนยกลางลําในออยของพันธุออย
ลูกผสมจากพอแมท่ีมีปริมาณเสนใยท่ีแตกตางกัน 
 

2.  ตรวจสอบเคร่ืองหมายดีเอ็นเอท่ีเกีย่วของกับปริมาณเสนใยและเสนผานศูนยกลางลําใน
พันธุออยลูกผสมโดยใชวิธี AFLP (Amplifier Fragment Length Polymorphism) 

 
3.  เปรียบเทียบโอกาสไดเคร่ืองหมายโมเลกุลจากตางคูไพรเมอร ของปริมาณเสนใยและ

เสนผานศูนยกลางลํา 
 
 4.  ตรวจสอบผลการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลจากข้ันตอนตางๆ 
 



การตรวจเอกสาร 
 

ออย (Sugarcane) เปนพืชใบเลี้ยงเดีย่ว มีช่ือทางวิทยาศาสตรวา Saccharum  spp.  
ท่ีอยูใน genus Saccharum, tribe Andropogoneae, family gramineae (ปรีชา, 2544 ;Bakker,  1999 )   
ซ่ึงพันธุกรรมของออยปลูกมีลักษณะเปน heterozygous polyploidy (Poehlman and Sleper, 1995) 
ออยเปนพืชท่ีขยายพนัธุดวยลําตน (vegetative propagation) ออยปลูก (Saccharum spp. hybrids) 
และสายพนัธุออยปา (wild relative) จะมีความเปน heterozygosity สูงมาก โดยท่ีการสรางสายพันธุ
แทหรือ pure inbred line ไมสามารถทําไดเนื่องจากความยากลําบากในการผสมตัวเองและการเขาคู
กันอยางสุมของ multiple homologous chromosome ซ่ึงในประชากรท่ีกระจายตัว(segregating 
population) ท่ีใชในการศึกษาพันธุกรรม คือลูกผสมช่ัวท่ี 2 (F2) ท่ีไดจากการผสมระหวางพันธุออย 
2 พันธุ (Kang et al., 1983; Milligan et al., 1990) 
 
ลักษณะเปอรเซ็นตเสนใยในออย 
 

โครงสรางหลักในลําตนออยคือเสนใย เสนใยออยมีองคประกอบหลักโดยประมาณคือ 
เซลลูโลส (cellulose) 40 เปอรเซ็นต เฮมิเซลลูโลส (hemicelluloses) 24 เปอรเซ็นต และ ลิกนิน 
(lignin) 25 เปอรเซ็นต เนื่องจากชานออยมอีงคประกอบของเถาตํ่า ทําใหชานออยเปนวัตถุดิบท่ีมี
คุณภาพสูงกวาพืชชนิดอ่ืน เชน ตอซังของขาวและขาวสาลี ท่ีมีปริมาณเถาสูงถึง 17.5 เปอรเซ็นต 
และ 11.0 เปอรเซ็นตตามลําดับ และชานออยยังเปนวัตถุดิบท่ีสามารถเก็บเกีย่วพลังงานจากแสง
มากกวาวัตถุดบิชนิดอ่ืนเนื่องจากมีผลผลิตสูงตอพื้นท่ีคือประมาณ 80 ตันตอเฮกตาร เม่ือ
เปรียบเทียบกบั 1 ตันตอเฮกตารในขาว 2 ตันตอเฮกตารในขาวสาลี และ 20 ตันตอเฮกตารในพืช
ตระกูลหญาและไมยืนตน (Pandey et al., 2000)และในออยแตละชนิดก็มีเสนใยไมเทากัน เปนท่ี
ทราบกันวาออยท่ีปลูกเปนการคาสวนมาก มีเปอรเซ็นเสนใยระหวาง 12 – 16 % และมีคาโพล
ในชวง 14 - 18 % (เกษม และคณะ, 2520) มีการแสดงใหเห็นวาเปอรเซ็นตเสนใยกับปริมาณนํ้าตาล
ไมมีความสัมพันธกันโดยสามารถคัดเลือกพันธุท่ีมีไฟเบอรและปริมาณนํ้าตาลสูงได(Hunsigi,1993) 
และจากการทีพ่บวาออยสายพันธุท่ีมีเปอรเซ็นตเสนใยสูงนั้นสามารถชวยลดการเขาทําลายของ
แมลงศัตรูพืชใหเขาทําลายไดนอยลง (Kang et al., 1989) 
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ไพศาล (2543) และ Gravois and Milligan (1992 ) พบวาคาสหสัมพันธระหวางปริมาณเสน
ใยกับลักษณะองคประกอบผลผลิตบางคาไมมีนัยสําคัญทางสถิติซ่ึงกันและกนั  นั่นแสดงใหเห็นวา
มีโอกาสที่สามารถคัดเลือกพันธุออยที่มีเสนใยสูงโดยมีองคประกอบผลผลิตสูงดวย 
 
เคร่ืองหมายโมเลกุล 
 

หลังจากการคนพบกฎของเมนเดลในป 1865 เกี่ยวกับการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรม 
ซ่ึงเกี่ยวของกบัยีนท่ีถายทอดจากพอแมสูลูกผานสารพันธุกรรม ทําใหส่ิงมีชีวิตแสดงความแตกตาง
ออกมา ซ่ึงความแตกตางท่ีถายทอดน้ันคือดีเอ็นเอนัน่เอง หลังจากนัน้นกัวิทยาศาสตรจึงประยกุต
ทฤษฎีการถายทอดลักษณะของเมนเดล เพื่อการปรับปรุงพันธุและคุณภาพของส่ิงมีชีวิต ใน
โปรแกรมการปรับปรุงพันธุพืชสวนใหญ ความนาเช่ือถือของการปรับปรุงและสรางพันธุพืชใหมๆ 
ข้ึนอยูกับขบวนการรวมตัวกนัใหมของยีน (genetic recombination) และขบวนการกระจายตัวทาง
พันธุกรรม (genetic segregation) ท่ีเกิดขึน้ในลูกผสมท่ีได ส่ิงท่ีทาทายนกัปรับปรุงพันธุคือการ
จําแนกลักษณะท่ีตองการ ซ่ึงเกิดจากการรวมตัวกันใหมของยีนระหวางลูกผสมท่ีเกิดการกระจายตัว
ทางพันธุกรรม (Powell et al., 1996) โดยนําความกาวหนาทางดานชีวโมเลกุลมาเปนเคร่ืองมือ
ตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรม ป 1959 Markert and Moller ใชไอโซไซมเปนตัวบงช้ีความ
แตกตางของอัลลีลในตําแหนง เพื่อช้ีใหเหน็ความแตกตางทางพันธุกรรมในระดับโมเลกุลของ
ส่ิงมีชีวิต วิธีนีไ้ดรับความนยิมต้ังแตป 1960 และไดดัดแปลงมาใชในการปรับปรุงพันธุอยาง
กวางขวางจนถึงปจจุบัน (Tanksley และ Orton, 1983) ถึงแมไอโซไซมจะเปนวิธีการท่ีงาย รวดเร็ว 
และเสียคาใชจายตํ่า แตวิธีการนี้มีขอจํากัดคือ การแสดงออกของโปรตีนข้ึนกับระยะเวลาการพัฒนา
ของตัวอยางท่ีใชและสภาวะแวดลอม เพราะมีความจําเพาะเจาะจงกับเนือ้เยื่อท่ีนํามาใชมีการพัฒนา
วิธีทางชีวโมเลกุลมาใชในการวิเคราะหทางพันธุกรรม โดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุลแสดงวิวัฒนาการ
และการจําแนกพันธุ ตลอดจนติดตามเคร่ืองหมายทางพันธุกรรม (genetic marker) เคร่ืองหมาย
โมเลกุลสามารถแบงไดเปน 2 กลุมคือ 

 
กลุมแรก เปนวิธีการตรวจสอบโดยอาศัยหลักการไฮบริไดเซชัน คือ RFLP (Restriction 

Fragment Length Polymorphism) (Botstien et al., 1980)ไดนําเสนอการใช RFLP ในการทํา
เคร่ืองหมายโมเลกุลเปนกลุมแรกโดยมีข้ันตอนเร่ิมจากยอยดเีอ็นเอดวยเอนไซมตัดจาํเพาะ แลวแยก
ความแตกตางของช้ินดีเอ็นเอดวยวิธีอิเล็กโตรโฟริซิส (electrophoresis) จากนั้นยายดเีอ็นเอจากแผน
เจลไปไวบน membrane ดวยวิธี Southern blot แลวใช probe hybridize เพื่อบอกความแตกตางของ
แตละจีโนม (วิสุทธ์ิ, 2536) ถึงแมวา เคร่ืองหมายโมเลกลุ RFLP มีการแสดงออกโดยไมข้ึนอยูกับ
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สภาพแวดลอม ไมข้ึนกับรูปแบบการขมกันของยีน และไมข้ึนกบัระยะเวลาการแสดงออกของยีน 
และเปน Co-dominant markers ก็ตาม แตการวิเคราะหแบบ RFLP ตองใชดีเอ็นเอคุณภาพดี ปริมาณ
มาก ใชเวลาและคาใชจายสูง และมีวิธีตรวจความแตกตางท่ีซับซอน 
 

กลุมท่ีสอง เปนวิธีการตรวจสอบที่อาศัยหลักการทาง PCR พัฒนาข้ึนโดย Williams และคณะ
ในป ค.ศ. 1990 คือวิธี RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) เปน PCR –based marker 
system ใช primer ท่ีมีลําดับเบสไมเฉพาะเจาะจงขนาดประมาณ 8-10 นิวคลีโอไทด เปนวิธีท่ีใชดีเอ็น
เอปริมาณนอย ทําไดรวดเร็ว คาใชจายตํ่า และเปนเทคนิคท่ีสามารถทําไดงาย ข้ันตอนการตรวจผลไม
ซับซอน โดยข้ันตอนการทําเปนวงจรดงันี ้คือ แยกสายดีเอ็นเอสายคูใหเปนสายเดีย่วโดยใชอุณหภูมิ
สูง จากนั้นลดอุณหภูมิลงเพ่ือให primer เขาจับสายดีเอ็นเอตนแบบ และเร่ิมสังเคราะหดีเอ็นเอสาย
ใหม (extention) และตรวจสอบผลโดยอิเล็กโตรโฟริซิส (Reiter, 2001) แตเทคนิค RAPD มีขอจํากดั
ในการทําซํ้าคือ การทําซํ้าแตละคร้ังอาจใหผลท่ีแตกตางกนั ดังนั้นเทคนคิ AFLP (Amplified 
Fragment Length Polymorphism) จึงถูกพัฒนาข้ึน เปนการรวมขอดีของท้ังสองเทคนิคคือ RFLP และ 
RAPD เขาดวยกัน ซ่ึงเทคนิค AFLP ใชดีเอ็นเอปริมาณนอย แตมีประสิทธิภาพในการติดตาม
เคร่ืองหมายดีเอ็นเอสูง เม่ือนาํไปตรวจสอบใน polyacrylamide gel เทคนิค AFLP มีคุณสมบัติเหนือ
เทคนิคอ่ืน ๆ คือสามารถวิเคราะหความสัมพันธไดอยางรวดเร็ว โดยใชเคร่ืองหาลําดับเบสอัตโนมัติ 
เปนเทคนิคท่ีสามารถตรวจสอบไดท้ังจีโนม โดยใช genomic DNA เพียง 0.05-0.5 นาโนกรัม ข้ึนอยู
กับขนาดจีโนมของส่ิงมีชีวิตชนิดนัน้ๆ ท้ังยังใหแถบจํานวนมาก ทําซํ้าได และใหผลเหมือนเดิมสูง ไม
จําเปนตองใชไพรเมอรท่ีจําเพาะเจาะจงกับลําดับเบสของสายดีเอ็นเอตนแบบ และไมตองใชสาร
กัมมันตภาพรังสีเพื่อตรวจสอบความแตกตาง 

 
Amplifier Fragment Length Polymorphism ( AFLP ) 
 

AFLP คือการตรวจสอบช้ินดีเอ็นเอท่ีตัดดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะ โดยการเพิ่มปฏิกิริยาดวย
PCR (polymerase chain reaction) เทคนิคถูกพัฒนาข้ึน โดย Vos et  al. (1995)  
 

การเพิ่มปริมาณช้ินดเีอ็นเอท่ีมาจากการตดัดวยเอนไซมตดัจําเพาะ  ทําโดยการเช่ือมตอ
adapter เขาท่ีปลายของช้ินดีเอ็นเอตอจากตําแหนงตัดจําเพาะของเอนไซม โดยใช adapter ซ่ึงเปนดี
เอ็นเอสายคูช้ินส้ัน ๆ ท่ีมีปลายเหนียวเหมือนกับปลายโมเลกุลของดีเอ็นเอท่ีตัดดวยเอนไซมตัด
จําเพาะท่ีเลือกใช จึงสามารถเช่ือมตอกับช้ินดีเอ็นเอท่ีตดัไวไดโดยใชปลายเหนียว และสวนนี้จะทํา
หนาท่ีเปนตําแหนงท่ีจับของไพรเมอรในการทํา PCR โดยไพรเมอร ซ่ึงมีลําดับเบสท่ีมีลําดับเบส
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ตรงกับสวนของ adapter รวมกับสวนของเบสท่ีตําแหนงตัดจําเพาะของเอนไซม ก็สามารถเพ่ิม
ปริมาณมากข้ึน และมากจนไมสามารถท่ีจะแยกออกจากกันได หรือตรวจสอบดวยวิธีท่ัวไป เชน
การทําอิเล็กโตรโฟรีซีส ดังน้ันการสังเคราะหไพรเมอรในการทํา AFLP จึงเพิ่มปริมาณเบสเพ่ือ
คัดเลือกเขาท่ีปลาย 3' ตอจากเบสที่เปนตําแหนงตัดจําเพาะของเอนไซม เพื่อใหเลือกจับช้ินดีเอ็นเอท่ี
มีลําดับเบสสวนท่ีอยูตอจากบริเวณท่ีตดัจําเพาะ สอดคลองกับเบสท่ีเพิม่เขาไปท่ีปลาย 3' ของไพร
เมอรนั้น ทําใหเกิดการเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอเพียงบางสวน และสามารถกําหนดจํานวนชิน้ดีเอ็นเอ
ท่ีตองการเพิ่มปริมาณไดโดยจํานวนเบสทีเ่พิ่มเขาไป ถาดีเอ็นเอของส่ิงมีชีวิตหรือจีโนมที่ศึกษา มี
สวนประกอบของเบสท้ัง 4 ชนิด (G, A, T, C) ในสัดสวนท่ีเทากัน การเพิ่มเบสเขาท่ีปลาย 3'  ของ
ไพรเมอรเพื่อคัดเลือก 1 เบส จะชวยลดจาํนวนช้ินดีเอ็นเอท่ีเพิ่มปริมาณเหลือเพียง 1 ใน 4 ของ
ท้ังหมด ถาเพิม่เบสเพ่ือคัดเลือก 2 เบส จํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีตรวจสอบไดก็จะลดลงเหลือ 1 ใน 16 
ของช้ินดีเอ็นเอท่ีตัดไดท้ังหมดเทานั้น ดังนั้นสามารถควบคุมใหเกิดการเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอใน
จํานวนท่ีเหมาะสมได โดยจํานวนเบสที่เพิม่เขาไปแตละเบสจะลดปริมาณช้ินดเีอ็นเอลงเหลือ ¼ n 
ของท้ังหมด (n คือจํานวนเบสสําหรับคัดเลือกท่ีเพิ่มข้ึน) ถาตองการใหมีจํานวนช้ินดเีอ็นเอในชวง 
50 - 100 แถบ ซ่ืงเปนชวงท่ีสามารถตรวจสอบไดโดยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซีสใน denaturing 
polyacrylamind gel (สุรินทร, 2543) 
 

AFLP markers ถูกนํามาประยุกตใชศึกษาลักษณะทางพนัธุกรรมของพืชในสกุล Vigna 
อยางกวางขวาง ท้ังท่ีเปนลักษณะเชิงคุณภาพและลักษณะเชิงปริมาณ โดยเคร่ืองหมายทางโมเลกุลท่ี 
ไดจากการสํารวจในรุนพอแมสามารถนําไปใชในประชากรไดอยางมีประสิทธิภาพ (Tara et  al., 
1997;  Xu et  al., 2000) และเคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP นี้สามารถแยกกลุมของ Saccharum 
complex ออกเปนกลุมๆและผลที่ไดมีความสอดคลองกับขอมูลท่ีไดจากการใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 
RFLP (Lu et al., 1994a; Basse et al., 1998) โดยมีเปาหมายทายสุด คือการใชเทคนิคนี้ในการ
ชวยเหลือการคัดเลือกความหลากหลายทางพันธุกรรมของสายพันธุพอแมท่ีเปนไปไดใน 
introgression programme)  
 

D’Hont et al., (1996) กลาวถึงเคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP มีความเหมาะสมในการใชสราง
แผนท่ียีโนมของออย เนื่องจากใหจํานวนโมเลกุลเคร่ืองหมายจํานวนมากตอคูไพรเมอร ทําให
สามารถศึกษาครอบคลุมยีโนมออยไดรวดเร็วกวาเคร่ืองหมายโมเลกุลแบบอ่ืน Hoarau et al. 
(2002)ใชเคร่ืองหมายโมเลกลุ AFLP มาวิเคราะห QTL ในลักษณะความหวานของออย โดยพบวา
เคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP เปนเทคนิคท่ีสามารถสรางเคร่ืองหมายโมเลกุลไดรวดเร็วเปนจํานวน
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มาก และใหผลการทดลองเที่ยงตรง แมวาเคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP จะเปนการวเิคราะหจีโนไทป
แบบการขมสมบูรณ แตกไ็มไดทําใหประสิทธิภาพในการวิเคราะห linkage ลดลง 
 
 

 



อุปกรณและวิธีการ 
 
การปลูกออยในแปลงทดสอบ 
 
 ทําการปลูกพนัธุออยลูกผสมท่ีไดจากการผสมพันธุระหวางพันธุกําแพงแสน94-13 และ 
K84-200 จํานวน 138 พันธุ รวมกับพันธุพอและพันธุแม โดยปลูกแบบพันธุตอแถว โดยใชขนาด
แปลงยอย 3.9 ตารางเมตร   ใชระยะระหวางแถว 1.3 เมตร และแถวยาว 3 เมตร ใชแผนการทดลอง
แบบ Randomized Complete Block Design (RCBD) ทํา 3 ซํ้า 
 
การดูแลรักษาแปลง 
 

ทําการใสปุยกอนปลูก โดยใสปุยรองพื้นสูตร 15-15-15 อัตรา 50 กโิลกรัมตอไร และ
หลังปลูกใสปุยสูตร 46-0-0 อัตรา 50 กิโลกรัมตอไร เม่ือออยอายุ 70-90 วัน และใสปุยสูตร 21-0-0 
อัตรา 50 กิโลกรัมตอไร เม่ือออยอายุ 120 วัน นอกจากนี้ไดทําการฉีดพนสารคาเดรสะตอมพ เพื่อ
ควบคุมการงอกของเมล็ดวัชพืช 1 คร้ัง 

 
การเก็บขอมูลทางเสนผานศูนยกลางลํา 
 

เม่ือออยอายุ 12 เดือนวดัเสนผานศูนยกลางลําบริเวณกลางลําโดยใชเวอรเนียรคาลิปเปอร 
โดยทําการวัดกลางขอออยท่ีโคนลํา กลางลํา และยอด จากนั้นขอมูลมาคิดคาเฉล่ีย  ทําทุกพันธุ ท้ัง
สามซํ้า 

 
การเก็บขอมูลปริมาณเสนใย 

 
วัดเปอรเซ็นตเสนใยโดยใชวธีิการของสํานักงานคณะกรรมการออยและน้ําตาลทราย 

(2537) โดยนําตัวอยางออยท่ีสับละเอียดโดยเคร่ือง cane shredder ประมาณ 200 กรัม บรรจุลงในถุง
ผา แลวนําไปตมในน้ําเดือดเปนเวลาประมาณ 1 ช่ัวโมง แลวลางในน้ําเย็นหลายๆคร้ัง หลังจากนัน้
นําไปตมอีก 2 คร้ัง  จากนั้นบีบน้ําออก ตากตัวอยางใหแหง แลวอบตัวอยางดวยตูอบไอรอนท่ี
อุณหภูมิ 105 องศาเซลเซียส เปนเวลา 3 ช่ัวโมง แลวปลอยตัวอยางเยน็ในโถดูดความชื้น ทําการช่ัง
น้ําหนกัแลวคํานวณเปอรเซ็นตเสนใยโดยใช 
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เปอรเซ็นตเสนใย        =        น้ําหนกัเสนใยของตัวอยางหลังอบ x 100 
                                                                                  น้ําหนกัตัวอยางออย 
 
การสกัดดีเอ็นเอ 
 

เม่ือออยมีอาย ุ2-4 เดือน ทําการเก็บตัวอยางใบออยท่ีเปนใบมวน เพื่อทําการสกัดดีเอ็นเอ 
โดยตัดตัวอยางใบมวนของออยแตละพันธุ บรรจุในถุงพลาสติก ติดปาย มัดปากถุงและแชน้ําแข็ง 
ซ่ึงระหวางท่ีรอการสกัดดีเอ็นเอจะเก็บไวในตูเยน็ท่ีอุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส สกัดดีเอ็นเอโดยใช
ชุดสกดัดีเอ็นเอ (Genomic DNA purification kit #K0512) ของ บริษัท Fermentasโดยใชตัวอยาง
ประมาณ 0.2-0.5 กรัมตอพันธุ เม่ือไดดีเอ็นเอแลวละลายใน TE buffer pH 8.0หลังจากนั้นทําการ
ตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอโดยการทํา electrophoresis  โดยใช agarose gel ท่ีความเขมขน 1.0 
เปอรเซ็นต ใน 0.5x TBE buffer  โดยใชสารละลายดีเอ็นเอ 1 ไมโครลิตร ผสมกับสียอม (GelStar®) 
ตรวจสอบแถบดีเอ็นเอบนเคร่ือง Dark Reader® transilluminator เทียบกับLambda DNA#0011 
(Fermentas) ถายรูปดวยกลองดิจิตอล คํานวณปริมาณดีเอ็นเอโดยเทียบความเขมของแถบดีเอ็นเอ
กับ Lambda DNA ความเขมขน 100 นาโนกรัม โดยใชโปรแกรม Image J ปรับความเขมขนของดี
เอ็นเอเปน 50 นาโนกรัมตอไมโครลิตร ดวย TE buffer เก็บตัวอยางดีเอ็นเอในตูเย็นท่ีอุณหภูมิ -20 
องศาเซลเซียส 

 
คูไพรเมอรท่ีใช 
 

ใชไพรเมอร EcoRI+3 และ MseI+3 จํานวน 4 คู โดยใชรหัส E และ M แทนไพรเมอรท่ี 
ออกแบบใหมีลําดับเบสคูสมกับลําดับเบสของช้ินดีเอ็นเอท่ีเกิดจากการตัดของเอนไซม 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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การวิเคราะหจีโนไทปโดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุลโดยวิธี 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 ปรับปริมาตรดวยน้ํากล่ันบริสุทธ์ิ (ultrapure water) เปน 10 ไมโครลิตร บมตัวอยาง
ท่ีอุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส 2 ช่ัวโมง 

                                                                                                   
       2. ตอเช่ือมช้ิน ดีเอ็นเอกับ adapter โดยใชเอนไซม T4 ligase โดย adapter จะมีลําดับเบสท่ี
จําเพาะกับลําดับเบสจากรอยตัดของเอนไซมตัดจําเพาะท้ัง 2 ชนิดคือ  EcoRI adapter และ  MseI 
adapter ในปฏิกิริยาประกอบดวยดีเอ็นเอท่ีตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ 2 ชนิด 10 ไมโครลิตร, 0.5 
ไมโครลิตรของ  EcoRI adapter, 1 ไมโครลิตรของ MseI adapter, 0.2 ไมโครลิตรของ ATP, 20 
มิลลิกรัมตอมิลลิลิตร, 0.1 ไมโครลิตรของ BSA, 2 ไมโครลิตรของ Ligase (tango) และ0.5 
ไมโครลิตรของ T4 ligase enzyme ปรับปริมาตรเปน 20 ไมโครลิตร ดวยน้าํกล่ันบริสุทธ์ิ บมตัวอยาง
ท่ีอุณหภูมิ 20 องศาเซลเซียส 1 ช่ัวโมง และ 37 องศาเซลเซียส 2 ช่ัวโมง เม่ือส้ินสุดปฏิกิริยาแลวเจือ
จางตัวอยางดวย TE buffer อัตราสวน 1:1 
 
     3. เพิ่มปริมาณเอ็นเอโดยใชปฏิกิริยา PCR คร้ังแรก (PCR1) ใชไพรเมอรท่ีตอดวย selective 
nucleotide จาํนวน 1 nucleotide  ในปฏิกิริยาประกอบดวย จํานวน 1 ไมโครลิตรของดีเอ็นเอท่ีผาน
การตัดดวยเอนไซมและตอดวย adapter แลว, 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  ปรับปริมาตรของตัวอยางเปน 10 
ไมโครลิตรดวยน้ํากล่ันบริสุทธ์ิ เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยปฏิกิริยา PCR โดยใชอุณหภมิู 94 องศา
เซลเซียสเวลา 2 นาที 1 รอบ, 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที, 56 องศาเซลเซียส 30 วินาที, 72 องศา
เซลเซียส 1 นาที จํานวน 25 รอบตรวจสอบผลผลิตดีเอ็นเอท่ีไดโดยทํา agarose electrophoresis ท่ี
ความเขมขนเจล 1.5 เปอรเซ็นตจะไดแถบดเีอ็นเอท่ีมีขนาดต่ํากวา 1,000 เบส เจือจางตัวอยางดวย 
TE buffer อัตราสวน 1:10 (เจือจาง10 เทา) 
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4. การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอคร้ังท่ี 2 หรือ selective amplified ใชไพรเมอรท่ีมีการตอดวย 

selective nucleotide ในปฏิกริิยาประกอบดวย 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) ปรับปริมาตรเปน 10 ไมโครลิตรดวยน้ํากล่ันบริสุทธ์ิ 
และใชอุณหภมิูในการเพิม่ปริมาณดีเอ็นเอโดยปฏิกิริยา PCR คือ อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 2 นาที
จํานวน 1 รอบ ตามดวย touchdown program จํานวน 12 รอบ คือ 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที, 65 
องศาเซลเซียส 30 วินาที (annealing step) และอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 1 นาที โดยอุณหภูมิ
ในชวง annealing step ตั้งแตรอบท่ี 2 จะลดลง 0.7 องศาเซลเซียสทุกรอบ หลังจากนัน้ใชโปรแกรม
ปกติคือใชอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที, 56 องศาเซลเซียส 30 วินาที, 72 องศาเซลเซียส 1 
นาที จํานวน 20 รอบ และเม่ือส้ินสุดปฏิกิริยา เติม AFLP loading dye 10 ไมโครลิตร ลงในผลผลิตดี
เอ็นเอท่ีได เกบ็ตัวอยางในน้าํแข็งหรือในตูเย็นท่ี อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียสเพื่อรอทํา 
polyacrylamide gel electrophoresis 
 
การตรวจสอบแถบดีเอ็นเอโดย polyacrylamide gel electrophoresis 
 

นําผลผลิตดีเอ็นเอท่ีไดจากการทํา AFLP มาทํา electrophoresis โดยใช polyacrylamide gel 
ความเขมขน 5% ใน 1 x TBE buffer เปนเวลา 2 ช่ัวโมง ใชแรงดันไฟฟาคงท่ี 40 วัตต โดยใชเคร่ือง 
Gel Sequencing Scie-Plas TVS 1400 ขนาด 33 x 41 เซนติเมตร สําหรับการตรวจสอบ AFLP 
fingerprint ใชวิธียอมเจลดวยเกลือไนโตรเจน (silver stain method) ตามวิธีการของ Gustavo and 
Peter (1994) โดยเม่ือส้ินสุดการทํา electrophoresis แลวทําการตรึงเจล (gel fixing) โดยใช 10% 
acetic acid glacial เปนเวลาอยางนอย 20 นาที แลวลางเจลดวยนํ้ากล่ันจํานวน 3 คร้ังคร้ังละ 2 นาที 
หลังจากนัน้ยอมเจลดวยสารละลายเกลือไนโตรเจน (0.1 เปอรเซ็นตของสารละลายเกลือไนโตรเจน 
และ 1.5 มิลลิลิตร ของ 37 เปอรเซ็นตของ formaldehyde/L เปนเวลาอยางนอย 30 นาทีเม่ือใชยอม
คร้ังแรก (ควรเพิ่มเปน 1 ช่ัวโมงเม่ือมีการใชสารละลายเกลือไนโตรเจนซ้ํา) หลังจากนัน้ทํา signal 
detection โดยใช developer (3 เปอรเซ็นตของ Na2SO3, 1.5 มิลลิลิตรของ 37 เปอรเซ็นต 
formaldehyde/L และ 400 ไมโครลิตร ของ 10mg/ml Na2SO3/L) ใหคะแนนแถบโมเลกุล
เคร่ืองหมายท่ีปรากฎเทากับ 1 และไมปรากฎเทากับ 2 โดยใหสัญลักษณของโมเลกุลเคร่ืองหมาย
โดยใชอักษร 4 โดย 2 ตัวแรกแทน selective nucleotide 2 ตัวทายของไพรเมอร EcoRI+3 และ อักษร 
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2 ตัวถัดมาแทน selective nucleotide 2 ตัวทายของไพรเมอร MseI+3 และตัวเลขท่ีตามหลังแทน
ลําดับของโมเลกุลเคร่ืองหมาย  
 
การวิเคราะหความสัมพันธของเคร่ืองหมายโมเลกุลกับปริมาณเสนใยและเสนผาศูนยกลาง 
 

1.  วิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ (correlation coefficient) โดยใชโปรแกรม SPSS 
13.0 for windows 

2.  วิเคราะหสมการถดถอยแบบพหุ (partial regression coefficient) โดยใชโปรแกรม SPSS 
13.0 for windows 
 
สถานท่ีทําการทดลอง 
 
 1.  หองปฏิบัติการดีเอ็นเอพชื  ศูนยวจิัยและพัฒนาออยและน้ําตาล  
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร  วิทยาเขตกําแพงแสน  จังหวัดนครปฐม 

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

ระยะเวลาทําการวิจัย 
 

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



ผลและวิจารณ 
 

1. การวิเคราะหความแปรปรวน (Analysis of variance) 

 
วิเคราะหขอมูลปริมาณเสนใย และ เสนผานศูนยกลางลํา  ของพันธุจํานวน140 สายพันธุ 

โดยใชแผนการทดลองแบบ Randomized Complete Block Design (RCBD) ไดผลดังนี้ 
 

ความแปรปรวนของเปอรเซ็นตเสนใยภายในพันธุรวม 140 สายพันธุ 
 

เม่ือพิจารณาจากการกระจายตัวของ ระดับเปอรเซ็นตเสนใยพบวาประชากรออยสวนมาก
จะมีเปอรเซ็นตอยูในชวง 12-16 เปอรเซ็นต   นอกจากนี้เม่ือพิจารณา คาตํ่าสุด  คาสูงสุด  คาเฉล่ีย  
พบวาประชากรออยลูกผสมขางตนมีคาเทากับ  9.3, 19.13, 14.79 เปอรเซ็นตตามลําดับ 
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ภาพท่ี 1  แสดงการกระจายตัวของปริมาณเสนใยในพันธุรวม 140 สายพันธุ 
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ความแปรปรวนของเสนผานศูนยกลางลําในพันธุรวม 140 สายพันธุ 
 

เม่ือพิจารณาการกระจายตัวของขนาดลําออยพบวาขนาดของลําออยสวนมากมีการกระจาย
ตัวในชวง 2.5-3.0 นอกจากนีเ้ม่ือพิจารณา คาตํ่าสุด  คาสูงสุด  และคาเฉลี่ยมีคาเทากับ 2.18, 3.43 
และ 2.79 เซนติเมตรตามลําดับ 
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ภาพท่ี 2  แสดงการกระจายตัวของเสนผาศูนยกลางลําในพันธุรวม 140 สายพันธุ 
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คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลกับลักษณะท่ีทดสอบ 
 
 เปอรเซ็นตเสนใย 
 

1. เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG  
 

 จากตารางท่ี 1 พบวา มีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเปน polymorphic ของคูไพรเมอร  
E-ACT และ M-CGG เทากบั 44 เคร่ืองหมาย โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
เปนบวก 25 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิเปนลบ 19
เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนบวกสูงสุด ไดแก 
ctgg20 เทากบั 0.1507 สวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนลบสูงสุด ไดแก 
ctgg43 เทากับ -0.1242 โดยไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงสุด จํานวน 10 เคร่ืองหมาย ไดแก ctgg10, ctgg17, ctgg20, ctgg25, ctgg26, ctgg28, ctgg35, 
ctgg37, ctgg43 และctgg44 ท้ังนี้แตละเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอรนี้ มีเปอรเซ็นตของ
จํานวนพันธุท่ีมีการปรากฎของเคร่ืองหมาย ตั้งแต 43.57  ถึง 98.57 

 
2. เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT 

 
จากตารางท่ี 2 พบวา มีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเปน polymorphic ของคูไพรเมอร  

E-ACT และ M-CAT เทากบั 36 เคร่ืองหมาย โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
เปนบวก 21 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิเปนลบ 15
เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนบวกสูงสุด ไดแก 
ctat12 เทากับ 0.1712 สวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนลบสูงสุด ไดแก 
ctat32 เทากับ -0.1587 โดยไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงสุด จํานวน 10 เคร่ืองหมาย ไดแก ctat7, ctat11, ctat12, ctat13, ctat20, ctat25, ctat30, ctat32, 
ctat33 และctat35 ท้ังนี้แตละเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอรนี้ มีเปอรเซ็นตของจํานวนพันธุท่ีมี
การปรากฎของเคร่ืองหมาย ตั้งแต 47.14 ถึง 96.43 
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3 เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG 
 

จากตารางท่ี 3 พบวา มีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเปน polymorphic ของคูไพรเมอร  
E-ACC และ M-CAG เทากบั 45 เคร่ืองหมาย โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
เปนบวก 20 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิเปนลบ 25
เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนบวกสูงสุด ไดแก 
ccag38 เทากับ 0.1881 สวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนลบสูงสุด ไดแก 
ccag32 เทากับ –0.2796 โดยไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงสุด จํานวน 10 เคร่ืองหมาย ไดแก ccag5, ccag9, ccag10, ccag11, ccag21, ccag23, ccag32, 
ccag33, ccag38 และ ccag43 ท้ังนี้แตละเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอรนี้ มีเปอรเซ็นตของ
จํานวนพันธุท่ีมีการปรากฎของเคร่ืองหมาย ตั้งแต 47.86 ถึง 94.29 

 
4. เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA 

 
จากตารางท่ี 4 พบวา มีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเปน polymorphic ของคูไพรเมอร  

E-ACT และ M-CAA เทากบั 43 เคร่ืองหมาย โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
เปนบวก 19 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิเปนลบ 24
เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนบวกสูงสุด ไดแก 
ctaa19 เทากับ 0.1299 สวนเครื่องหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนลบสูงสุด ไดแก 
ctaa34 เทากับ  –0.2125  โดยไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงสุด จํานวน 10 เคร่ืองหมาย ไดแก ctaa3. ctaa10, ctaa19, ctaa20, ctaa31, ctaa34, ctaa38, ctaa41, 
ctaa42 และ ctaa43 ท้ังนี้แตละเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอรนี้ มีเปอรเซ็นตของจํานวนพันธุท่ี
มีการปรากฎของเคร่ืองหมาย ตั้งแต 47.86  ถึง 99.29 
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ตารางท่ี 1 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ  
   M-CGG ท่ีเปน polymorphic กับเปอรเซ็นตเสนใย 

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต
การปรากฎ 

 เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต 
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 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ  
   M-CAT ท่ีเปน polymorphic กับเปอรเซ็นตเสนใย 
 

เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต
การปรากฏ 

 เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต 
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 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ 
    M-CAG ท่ีเปน polymorphic กับเปอรเซ็นตเสนใย 

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต
การปรากฎ 

 เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต 
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 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ  
                M-CAA  ท่ีเปน polymorphic กบัเปอรเซ็นตเสนใย 
 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต
การปรากฎ 

 เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต 
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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เสนผานศูนยกลางลํา 
 

1. เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG  
 

 จากตารางท่ี 5 พบวา มีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเปน polymorphic ของคูไพรเมอร       
E-ACT และ M-CGG เทากบั 44 เคร่ืองหมาย โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
เปนบวก 19 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิเปนลบ 25
เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนบวกสูงสุด ไดแก 
ctgg28 เทากบั 0.1905 สวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนลบสูงสุด ไดแก 
ctgg42 เทากับ    -0.1609 โดยไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงสุด จํานวน 10 เคร่ืองหมาย ไดแก ctgg3, ctgg5, ctgg6, ctgg7, ctgg11, ctgg12, ctgg13, ctgg21, 
ctgg28 และctgg42 ท้ังนี้แตละเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอรนี้ มีเปอรเซ็นตของจํานวนพันธุท่ี
มีการปรากฎของเคร่ืองหมาย ตั้งแต 14.29 ถึง 96.43  

 
2. เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT 

 
จากตารางท่ี 6 พบวา มีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเปน polymorphic ของคูไพรเมอร       

E-ACT และ M-CAT เทากบั 36 เคร่ืองหมาย โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
เปนบวก 21 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิเปนลบ 15
เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนบวกสูงสุด ไดแก 
ctat24 เทากับ 0.2433 สวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนลบสูงสุด ไดแก 
ctat17 เทากับ    -0.9656 โดยไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงสุด จํานวน 10 เคร่ืองหมาย ไดแก ctat11, ctat17, ctat19, ctat21, ctat23, ctat24, ctat25, ctat27, 
ctat32 และctat35 ท้ังนี้แตละเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอรนี้ มีเปอรเซ็นตของจํานวนพันธุท่ีมี
การปรากฎของเคร่ืองหมาย ตั้งแต 82.14 ถึง 96.43 
 

3. เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG 
 

จากตารางท่ี 7 พบวา มีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเปน polymorphic ของคูไพรเมอร       
E-ACC และ M-CAG เทากบั 45 เคร่ืองหมาย โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
เปนบวก 16 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิเปนลบ 29
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เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนบวกสูงสุด ไดแก 
ccag5 เทากับ 0.1236 สวนเครื่องหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนลบสูงสุด ไดแก 
ccag14 เทากับ  –0.2243 โดยไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงสุด จํานวน 10 เคร่ืองหมาย ไดแก ccag3, ccag4, ccag5, ccag6, ccag14, ccag16, ccag23, ccag27, 
ccag34 และ ccag43 ท้ังนี้แตละเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอรนี้ มีเปอรเซ็นตของจํานวนพันธุ
ท่ีมีการปรากฎของเคร่ืองหมาย ตั้งแต 47.86 ถึง 97.86 

 
4. เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA 

 
จากตารางท่ี 8 พบวา มีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเปน polymorphic ของคูไพรเมอร       

E-ACT และ M-CAA เทากบั 43 เคร่ืองหมาย โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิ
เปนบวก 16 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิเปนลบ 27
เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนบวกสูงสุด ไดแก 
ctaa42 เทากับ 0.1914  สวนเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธเปนลบสูงสุด ไดแก 
ctaa9 เทากับ  –0.2156 โดยไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงสุด จํานวน 10 เคร่ืองหมาย ไดแก ctaa6. ctaa9, ctaa11, ctaa16, ctaa23, ctaa24, ctaa30, ctaa31, 
ctaa36 และ ctaa42 ท้ังนี้แตละเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอรนี้ มีเปอรเซ็นตของจํานวนพันธุท่ี
มีการปรากฎของเคร่ืองหมาย ตั้งแต 45.00 ถึง 97.86 
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ตารางท่ี 5 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ 
   M-CGG ท่ีเปน polymorphic กับเสนผานศูนยกลางลํา 

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต
การปรากฎ 

 เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต 
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 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ  
   M-CAT  ท่ีเปน polymorphic กับเสนผานศูนยกลางลํา 

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต
การปรากฎ 

 เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต 
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 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ  
   M-CAG  ท่ีเปน polymorphic กับเสนผานศูนยกลางลํา 
 

เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต
การปรากฎ 

 เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต 
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 คาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ  
   M-CAA  ท่ีเปน polymorphic กับเสนผานศูนยกลางลํา 
 

เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต
การปรากฎ 

 เครื่องหมาย
โมเลกุล 

คาสัมประสิทธิ์
สหสัมพันธ 

เปอรเซ็นต 
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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คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/) จากการคํานวณ multiple 
regression 

 
เปอรเซ็นตเสนใย 
 
1. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG 
 

 จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายของคู
ไพรเมอร  E-ACT และ M-CGG มาคํานวณ multiple regression โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายต้ังแต 10 
เคร่ืองหมาย จนถึงมีเพียง 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล (ตารางท่ี 9) พบวา เม่ือคํานวณโดยใช 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.144 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 
เทากับ 0.0230 โดยมีคาเฉล่ีย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0114 เม่ือคํานวณจาก 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0230 เม่ือคํานวณจาก 1 เคร่ืองหมายโมเลกลุ ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาลดลง
อยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลต้ังแต 5 และ 7 เคร่ืองหมายโมเลกุลข้ึนไป ดังนัน้เม่ือ
พิจารณาความเหมาะสมของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG 
พบวามีความเหมาะสมเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 4 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.083 และมี
คาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0208 
 

2. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT 
 

 จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายของคู
ไพรเมอร  E-ACT และ M-CAT มาคํานวณ multiple regression โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายต้ังแต 10 
เคร่ืองหมาย จนถึงมีเพียง 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล (ตารางท่ี 10) พบวา เม่ือคํานวณโดยใช 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.152 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 
เทากับ 0.016 โดยมีคาเฉล่ีย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0130 เม่ือคํานวณจาก 3 
เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0170 เม่ือคํานวณจาก 2 เคร่ืองหมายโมเลกลุ ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาลดลง
อยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลต้ังแต 3 เคร่ืองหมายโมเลกุลข้ึนไป แตมีคาเฉล่ีย R2 
สูงข้ึน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลต้ังแต 9 เคร่ืองหมายโมเลกุลข้ึนไป ดังนั้นเม่ือพิจารณาความ
เหมาะสมของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT พบวามีความ
เหมาะสมเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 2 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.034 และมีคาเฉล่ีย R2 
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เทากับ 0.0170 หรือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 9 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.146 และมี
คาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0162 

  
3. คูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG 
 

 จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายของคู
ไพรเมอร  E-ACC และ M-CAG มาคํานวณ multiple regression โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายต้ังแต 10 
เคร่ืองหมาย จนถึงมีเพียง 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล (ตารางท่ี 11) พบวา เม่ือคํานวณโดยใช 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.160 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 
เทากับ 0.078 โดยมีคาเฉล่ีย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0160 เม่ือคํานวณจาก 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0780 เม่ือคํานวณจาก 1 เคร่ืองหมายโมเลกลุ ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาลดลง
อยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลต้ังแต 2 และ 3 เคร่ืองหมายโมเลกุลข้ึนไป ดังนัน้เม่ือ
พิจารณาความเหมาะสมของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG 
พบวามีความเหมาะสมเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 1 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.078 และมี
คาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0780 หรือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 2 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.100 
และมีคาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0500 

 
4. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA 
 

 จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายของคู
ไพรเมอร  E-ACT และ M-CAA มาคํานวณ multiple regression โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายต้ังแต 10 
เคร่ืองหมาย จนถึงมีเพียง 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล (ตารางท่ี 12) พบวา เม่ือคํานวณโดยใช 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.157 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 
เทากับ 0.025 โดยมีคาเฉล่ีย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0157 เม่ือคํานวณจาก 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0256 เม่ือคํานวณจาก 3 เคร่ืองหมายโมเลกลุ ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาลดลง
อยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลต้ังแต 9 เคร่ืองหมายโมเลกุลข้ึนไป แตคาเฉล่ีย R2 มีคา
ใกลเคียงกันเม่ือมีเคร่ืองหมายโมเลกุล 1 ถึง 8 เคร่ืองหมาย โดยมีท้ังคาเฉลี่ย R2 เพิ่มข้ึนหรือลดลง
เม่ือเพ่ิมจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุล ดังนั้นเม่ือพิจารณาความเหมาะสมของจํานวนเคร่ืองหมาย
โมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA พบวามีความเหมาะสมเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 1 
ถึง 8  เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 ท่ีเพิ่มข้ึนใกลเคียงกันตามจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุล และมีคาเฉล่ีย 
R2 เทากับ 0.0195 ถึง 0.0256 
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 จากการพจิารณาคา R2 และคา R2 เฉล่ียของคูไพรเมอรตางๆ ในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย 
พบวา เม่ือมีการใชเคร่ืองหมายโมเลกุลจํานวนนอย คูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG ใหคา R2 
เฉล่ียสูงสุด แตกตางจากคูไพรเมอรอ่ืนอยางชัดเจน รองลงมาไดแก คูไพรเมอร E-ACT และ M-
CAA และคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG แตเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุลจํานวนมาก พบวา
เคร่ืองหมายโมเลกุลจากคูไพรเมอรตางๆ ใหคาท่ีใกลเคียงกัน ยกเวนคูไพรเมอร E-ACT และ M-
CGG ท่ีมีคา R2 ท่ีต่ํา 
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ตารางท่ี 9  คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย 
   ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG 
   ตอเปอรเซ็นตเสนใย  
 

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 
คา R2 0.023 0.036 0.058 0.083 0.093 0.100 0.101 0.108 0.114 0.114 
คา R2 ตอ
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  คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการ       

ถดถอยท่ีมีจํานวนตวัแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกลุของคูไพรเมอร E-ACT และ  
M-CAT ตอเปอรเซ็นตเสนใย  

 
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 
คา R2 0.016 0.034 0.039 0.053 0.071 0.091 0.102 0.113 0.146 0.152 
คา R2 ตอ
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   คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย 

ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG       
ตอเปอรเซ็นตเสนใย  

 
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 
คา R2 0.078 0.100 0.116 0.138 0.156 0.158 0.160 0.160 0.160 0.160 
คา R2 ตอ
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 คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย 

ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA    
ตอเปอรเซ็นตเสนใย  
 

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 
คา R2 0.025 0.042 0.077 0.095 0.104 0.142 0.152 0.156 0.157 0.157 
คา R2 ตอ
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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เสนผานศูนยกลางลํา 
 

1. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG 
  

จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายของคู
ไพรเมอร  E-ACT และ M-CGG มาคํานวณ multiple regression โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายต้ังแต 10 
เคร่ืองหมาย จนถึงมีเพียง 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล (ตารางท่ี 13) พบวา เม่ือคํานวณโดยใช 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.165 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 
เทากับ 0.033 โดยมีคาเฉล่ีย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0165 เม่ือคํานวณจาก 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0360 เม่ือคํานวณจาก 4 เคร่ืองหมายโมเลกลุ ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาสูง
ใกลเคียงกัน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลเทากับ 1 ถึง 4 เคร่ืองหมายโมเลกุล แตมีคาเฉล่ีย R2 
ลดลงอยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลเทากับ 5 และ 8 เคร่ืองหมายโมเลกุล ดังนั้นเม่ือ
พิจารณาความเหมาะสมของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG 
พบวามีความเหมาะสมเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 4 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.114 และมี
คาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0360 

 
2. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT 

  
จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายของคู

ไพรเมอร  E-ACT และ M-CAT มาคํานวณ multiple regression โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายต้ังแต 10 
เคร่ืองหมาย จนถึงมีเพียง 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล (ตารางท่ี 14) พบวา เม่ือคํานวณโดยใช 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.167 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 
เทากับ 0.059 โดยมีคาเฉล่ีย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0167 เม่ือคํานวณจาก 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0590 เม่ือคํานวณจาก 1 เคร่ืองหมายโมเลกลุ ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาลดลง
อยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลเทากับ 2 และ 3 เคร่ืองหมายโมเลกุล ดังนั้นเม่ือ
พิจารณาความเหมาะสมของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT พบวา
มีความเหมาะสมเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 1 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.059 และมี
คาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0590 หรือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 2 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.080 
และมีคาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0400 
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3. คูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG 
 

 จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายของคู
ไพรเมอร  E-ACC และ M-CAG มาคํานวณ multiple regression โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายต้ังแต 10 
เคร่ืองหมาย จนถึงมีเพียง 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล (ตารางท่ี 15) พบวา เม่ือคํานวณโดยใช 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.215 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 
เทากับ 0.033 โดยมีคาเฉล่ีย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0215 เม่ือคํานวณจาก 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0403 เม่ือคํานวณจาก 4 เคร่ืองหมายโมเลกลุ ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาลดลง
อยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลเทากับ 1 และ 4 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีคาเฉล่ีย R2 
ลดลงอยางตอเนื่อง เมื่อมีการใชเคร่ืองหมายโมเลกุลมากข้ึน ดังนั้นเม่ือพิจารณาความเหมาะสมของ
จํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG พบวามีความเหมาะสมเม่ือใช
เคร่ืองหมายโมเลกุล 4 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากบั 0.171 และมีคาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0438 
หรือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 3 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.121 และมีคาเฉล่ีย R2 เทากับ 
0.0403 
 

4. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA 
 

 จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายของคู
ไพรเมอร  E-ACT และ M-CAA มาคํานวณ multiple regression โดยมีจํานวนเคร่ืองหมายต้ังแต 10 
เคร่ืองหมาย จนถึงมีเพียง 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล (ตารางท่ี 16) พบวา เม่ือคํานวณโดยใช 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.139 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 
เทากับ 0.047 โดยมีคาเฉล่ีย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0139 เม่ือคํานวณจาก 10 
เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0470 เม่ือคํานวณจาก 1 เคร่ืองหมายโมเลกลุ ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาลดลง
อยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลเทากับ 2 และ 5 เคร่ืองหมายโมเลกุล ดังนั้นเม่ือ
พิจารณาความเหมาะสมของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA 
พบวามีความเหมาะสมเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 1 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 เทากับ 0.047 และมี
คาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0470 หรือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 2 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 เทากับ 0.078 และ
มีคาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0390 

 
 จากการพจิารณาคา R2 และคา R2 เฉล่ียของคูไพรเมอรตางๆ ในลักษณะเสนผานศูนยกลาง
ลํา พบวา เม่ือมีการใชเคร่ืองหมายโมเลกุลจํานวนนอย คูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT และคูไพร
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เมอร E-ACT และ M-CAA ใหคา R2 เฉล่ียท่ีสูง โดยท่ีคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG และคูไพร
เมอร E-ACC และ M-CAG มีคาท่ีต่ํากวาและมีคาท่ีใกลเคียงกัน แตเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล
จํานวนมาก พบวาคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG มีคาสูงสุด รองลงมาไดแก คูไพรเมอร E-ACT 
และ M-CAT และคูไพรเมอร  E-ACT และ M-CGG โดยท่ีคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA มีคา R2 
และคา R2 เฉล่ียท่ีต่ํา 
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ตารางท่ี 13   คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย   
ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG
ตอเสนผานศูนยกลางลํา  

 
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 
คา R2 0.033 0.062 0.093 0.114 0.126 0.147 0.148 0.149 0.161 0.165 
คา R2 ตอ
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   คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย

ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT   
ตอเสนผานศูนยกลางลํา 

 
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 
คา R2 0.059 0.080 0.097 0.119 0.138 0.146 0.162 0.164 0.164 0.167 
คา R2 ตอ
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  คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย     
ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG 
ตอเสนผานศูนยกลางลํา  

 
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 
คา R2 0.033 0.059 0.121 0.171 0.179 0.193 0.209 0.209 0.214 0.215 
คา R2 ตอ
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   คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย
ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA 
ตอเสนผานศูนยกลางลํา 

 
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 
คา R2 0.047 0.078 0.091 0.121 0.123 0.127 0.133 0.137 0.139 0.139 
คา R2 ตอ
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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คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/) จากการคํานวณ multiple 
regression ของรวม 4 คูไพรเมอร 
 

เปอรเซ็นตเสนใย 
 
จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายจาก 40 

เคร่ืองหมายของคูไพรเมอร 4 คู มาคํานวณ multiple regression (ตารางท่ี 17) พบวา เม่ือคํานวณโดย
ใช 10 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.383 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา 
R2 เทากับ 0.078 โดยมีคาเฉลี่ย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0383 เม่ือคํานวณจาก 
10 เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0780 เม่ือคํานวณจาก 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคา
ลดลงอยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุล 2 เคร่ืองหมายโมเลกุล แตมีคาเฉล่ีย R2 สูงข้ึน
เม่ือมีเคร่ืองหมายโมเลกุล 4 เคร่ืองหมาย และมีคาเฉล่ีย R2 ลดลงเม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายมากกวา 4 
เคร่ืองหมาย ดงันั้นเม่ือพิจารณาความเหมาะสมของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลในลักษณะ
เปอรเซ็นตเสนใย พบวามีความเหมาะสมเม่ือใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 1 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูง
เทากับ 0.078 และมีคาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0708 และใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 4 เคร่ืองหมาย โดยมีคา 
R2 สูงเทากับ 0.250 และมีคาเฉล่ีย R2 เทากบั 0.0625 โดยสมการ multiple regression ดังนี ้

 
  เปอรเซ็นตเสนใย  =  -2.078ctag32 + 16.940 
 

 หรือ เปอรเซ็นตเสนใย  =  -2.700ctag32 + 2.185ctgg20 +1.285ctgg17  
                       +0.879ctaa31 + 12.584 
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ตารางท่ี 17 คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย 
     ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของ 4 คูไพรเมอร ตอเปอรเซ็นตเสนใย 
 
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 
คา R2 0.078 0.103 0.140 0.250 0.274 0.313 0.326 0.330 0.383 0.383 
คา R2 ตอ
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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เสนผานศูนยกลางลํา 
 
 จากการนําเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีสูง 10 เคร่ืองหมายจาก 40 
เคร่ืองหมายของคูไพรเมอร 4 คู มาคํานวณ multiple regression (ตารางท่ี 18) พบวา เม่ือคํานวณโดย
ใช 10 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา R2 เทากับ 0.293 และเม่ือคํานวณโดยใช 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล มีคา 
R2 เทากับ 0.047 โดยมีคาเฉลี่ย R2 ตอการเพิ่ม 1 เคร่ืองหมายโมเลกุล ตั้งแต 0.0242 เม่ือคํานวณจาก 
6 เคร่ืองหมายโมเลกุล ถึง 0.0495 เม่ือคํานวณจาก 2 เคร่ืองหมายโมเลกุล ท้ังนี้คาเฉล่ีย R2 มีคาสูง
ใกลเคียงกัน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลต้ังแต 1 ถึง 3 เคร่ืองหมายโมเลกุล และมีคาเฉล่ีย R2 
ลดลงอยางชัดเจน เม่ือมีจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลเทากับ 4 เคร่ืองหมาย  ท้ังนี้เม่ือมีจํานวน
เคร่ืองหมายโมเลกุลมากข้ึน มีคาเฉล่ีย R2 ท่ีคอนขางใกลเคียงกัน ดังนัน้เม่ือพิจารณาความเหมาะสม
ของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG พบวามีความเหมาะสมเม่ือใช
เคร่ืองหมายโมเลกุล 2 เคร่ืองหมาย โดยมีคา R2 สูงเทากับ 0.099 และมีคาเฉล่ีย R2 เทากับ 0.0495 

  
เสนผาศูนยกลางลํา  =  0.260ccat27 + -0.313ctag4 + 2.835 
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ตารางท่ี 18 คา coefficient of determination (R2) และคา partial regression (b/ ) ของสมการถดถอย 
   ท่ีมีจํานวนตัวแปรตางๆ ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของ 4 คูไพรเมอร ตอเสนผานศูนยกลางลํา  

 
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 
คา R2 0.047 0.099 0.123 0.135 0.144 0.145 0.239 0.271 0.289 0.293 
คา R2 ตอ
เครื่องหมาย 

0.0470 0.0495 0.0410 0.0338 0.0288 0.0242 0.0341 0.0339 0.0321 0.0293 
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ความสอดคลองของเคร่ืองหมายโมเลกุลของแตละคูไพรเมอรในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใยและ 
เสนผานศูนยกลางลํา 
 

แตละคูไพรเมอร 
 

1. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG 
 

 จากตารางท่ี 21 พบวา เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG ท่ีนํามาใช
พิจารณาท้ังเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผาศูนยกลางลํา มีเพียง 1 เคร่ืองหมาย ไดแก ctgg28  

 
2. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT 

  
จากตารางท่ี 22 พบวา เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT ท่ีนํามาใช

พิจารณาท้ังเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผาศูนยกลางลํา มีถึง 5 เคร่ืองหมาย ไดแก ctat11, ctat22, 
ctat23, ctat25 และ ctat 32 

  
3. คูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG 

  
จากตารางท่ี 23 ไมพบเคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG ท่ีนํามาใช

พิจารณาท้ังเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผาศูนยกลางลํา  
 
4. คูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA 

  
จากตารางท่ี 24 พบวา เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA ท่ีนํามาใช

พิจารณาท้ังเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผาศูนยกลางลํา มีเพียง 1 เคร่ืองหมาย ไดแก ctaa31  
 

 จากการพจิารณาความสอดคลองของเคร่ืองหมายโมเลกุลในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใยและ
เสนผานศูนยกลางลําจากคูไพรเมอร 4 คู พบวา มีท้ังท่ีมีความสอดคลองสูง ซ่ึงไดแกคูไพรเมอร  
E-ACT และ M-CAT ท่ีมีถึง 5 เคร่ืองหมาย ซ่ึงเทากับ 50 เปอรเซ็นตของจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุล
ท่ีพิจารณา ในคูไพรเมอรอ่ืนมีความสอดคลองคอนขางตํ่า โดยท่ีคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG 
ไมพบความสอดคลองของเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีนํามาใชในลักษณะท้ัง 2 เลย 
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รวม 4 คูไพรเมอร 
 
จาก 7 เคร่ืองหมายเคร่ืองหมายโมเลกุล ท่ีมีความสอดคลองในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย

และเสนผานศูนยกลางลําขางตน พบวามีถึง 4 เคร่ืองหมายโมเลกุลจาก 5 เคร่ืองหมาย ของคูไพร
เมอร E-ACT และ M-CAT ไดถูกนํามาพิจารณาเปน 10 เคร่ืองหมายโมเลกุลสุดทาย โดยเปน
เคร่ืองหมายท่ีนํามาใชเปน 10 เคร่ืองหมายสุดทายในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย จํานวน 2 
เคร่ืองหมาย ไดแก ctat25 และ ctat 32 และเปนเคร่ืองหมายท่ีนํามาใชเปน 10 เคร่ืองหมายสุดทายใน
ลักษณะเสนผาศูนยกลางลํา จํานวน 2 เคร่ืองหมาย ไดแก ctat11 และ ctat22 สวนอีก 2 เคร่ืองหมาย
ท่ีมีความสอดคลองของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG และคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA 
พบวาไมถูกพจิารณานํามาเปน 10 เคร่ืองหมายโมเลกุลสุดทายในท้ัง 2 ลักษณะ 
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ตารางท่ี 19   เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CGG ท่ีนํามาใชในลักษณะ         
เปอรเซ็นตเสนใยและเสนผานศูนยกลางลํา ท่ีพิจารณาเบ้ืองตนและพจิารณาในข้ัน
สุดทาย 

 
เครื่องหมาย
โมเลกุล 

เบื้องตน ขั้นสุดทาย 

 เปอรเซ็นตเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา เปอรเซ็นตเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา 
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 เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT ท่ีนํามาใชในลักษณะ   
   เปอรเซ็นตเสนใยและเสนผานศูนยกลางลํา ท่ีพิจารณาเบ้ืองตนและพจิารณาในข้ันสุดทาย 
 
เครื่องหมายโมเลกุล เบื้องตน ขั้นสุดทาย 
 เปอรเซ็นตเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา เปอรเซ็นตเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา 

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 เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACC และ M-CAG ท่ีนํามาใชในลักษณะ      
   เปอรเซ็นต เสนใยและเสนผานศูนยกลางลํา ท่ีพิจารณาเบ้ืองตนและพจิารณาในข้ันสุดทาย 
 
เครื่องหมายโมเลกุล เบื้องตน ขั้นสุดทาย 
 เปอรเซ็นตเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา เปอรเซ็นตเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา 
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   เคร่ืองหมายโมเลกุลของคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAA ท่ีนํามาใชในลักษณะ
เปอรเซ็นตเสนใยและเสนผานศูนยกลางลํา ท่ีพิจารณาเบ้ืองตนและพจิารณาในข้ัน
สุดทาย 

 
เครื่องหมายโมเลกุล เบื้องตน ขั้นสุดทาย 
 เปอรเซ็นตเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา เปอรเซ็นตเสนใย เสนผานศูนยกลางลํา 
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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การเปรียบเทียบการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลในขั้นตอนการวิเคราะหตางๆ 
 
 เปอรเซ็นตเสนใย 
 
 ไดพิจารณาคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีนํามาวิเคราะหในข้ันสุดทาย จํานวน 1 
เคร่ืองหมาย จากการพิจารณาคา regression เม่ือคํานวณคร้ังละ 1 เคร่ืองหมาย จากการพิจารณาคา 
partial regression เม่ือคํานวณคร้ังละ 10 เคร่ืองหมายของแตละคูไพรเมอร และจากการพิจารณาคา 
partial regression เม่ือคํานวณรวม 40 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร ในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย 
(ตารางท่ี 23) พบวา การคํานวณ multiple regression โดยเคร่ืองหมายโมเลกุล 10 เคร่ืองหมาย จาก
การพิจารณาคา partial regression เม่ือคํานวณรวม 40 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร มีคา R2 สูงสุด
เทากับ 37.90% รองลงมาไดแก การพิจารณาคา partial regression เม่ือคํานวณครั้งละ 10 
เคร่ืองหมายของแตละคูไพรเมอรและการพิจารณาคา regression เม่ือคํานวณคร้ังละ 1 เคร่ืองหมาย 
โดยมีคา R2 เทากับ 25.50 และ 20.00% ตามลําดับ 
 
 เสนผานศูนยกลางลํา 
 
 ไดพิจารณาคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีนํามาวิเคราะหในข้ันสุดทายจํานวน 10 
เคร่ืองหมาย จากการพิจารณาคา regression เม่ือคํานวณคร้ังละ 1 เคร่ืองหมาย จากการพิจารณาคา 
partial regression เม่ือคํานวณคร้ังละ 10 เคร่ืองหมายของแตละคูไพรเมอร และจากการพิจารณาคา 
partial regression เม่ือคํานวณรวม 40 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร ในลักษณะเสนผานศูนยกลาง
ลํา (ตารางท่ี 24) พบวา การคํานวณ multiple regression โดยเคร่ืองหมายโมเลกุล 10 เคร่ืองหมาย 
จากการพจิารณาคา partial regression เม่ือคํานวณรวม 40 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร มีคา R2 

สูงสุดเทากับ 29.70% รองลงมาไดแก การพิจารณาคา partial regression เม่ือคํานวณคร้ังละ 10 
เคร่ืองหมายของแตละคูไพรเมอรและการพิจารณาคา regression เม่ือคํานวณคร้ังละ 1 เคร่ืองหมาย 
โดยมีคา R2 เทากับ 25.50 และ 17.80% ตามลําดับ 
 
 จากผลการทดลองพบวา การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลจากการวิเคราะห multiple 
regression ของ 40 เคร่ืองหมายโมเลกุลรวมของ 4 คูไพรเมอร มีประสิทธิภาพดีท่ีสุด ซ่ึงเปนวิธีการ
ท่ีใชในการคัดเลือกในการศกึษาคร้ังนี้ ท้ังในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผานศูนยกลางลํา  
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ตารางท่ี 23 คา partial regression ของเคร่ืองหมายโมเลกลุจาก 4 คูไพรเมอร จากการวเิคราะห 
      เบ้ืองตนและวิเคราะหข้ันสุดทาย ในลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย เม่ือพจิารณา 10    
      เคร่ืองหมายแยกแตละคูไพรเมอร เม่ือพิจารณารวม 40 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร 
      และเม่ือพิจารณา 10 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร 

 
เครื่องหมาย คา partial regression 
โมเลกุล เบื้องตน สุดทาย 
 Simple 

regression 
Multiple 

regression แต
ละคูไพรเมอร 

Multiple 
regression รวม
ทุกคูไพรเมอร 

Simple 
regression 

Multiple 
regression แต
ละคูไพรเมอร 

Multiple 
regression รวม
ทุกคูไพรเมอร 

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 คา partial regression ของเคร่ืองหมายโมเลกลุจาก 4 คูไพรเมอร จากการวเิคราะห 
      เบ้ืองตนและวิเคราะหข้ันสุดทาย ในลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา เม่ือพิจารณา 10    
      เคร่ืองหมายแยกแตละคูไพรเมอร เม่ือพิจารณารวม 40 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร 
      และเม่ือพิจารณา 10 เคร่ืองหมายจาก 4 คูไพรเมอร 
 

เครื่องหมาย คา partial regression 
โมเลกุล เบื้องตน สุดทาย 
 Simple 

regression 
Multiple 

regression แต
ละคูไพรเมอร 

Multiple 
regression รวม
ทุกคูไพรเมอร 

Simple 
regression 

Multiple 
regression แต
ละคูไพรเมอร 

Multiple 
regression รวมทุก

คูไพรเมอร 
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 

 



สรุปและขอเสนอแนะ 
 

1. จากการตรวจเปอรเซ็นตเสนใยและเสนผานศูนยกลางลําของพันธุออยที่ศึกษา
พบวามีการกระจายตัวท่ีเหมาะสมกับการตรวจสอบเคร่ืองหมายดเีอ็นเอ 
 

2. มีความแตกตางของความสอดคลองของเคร่ืองหมายโมเลกุลในลักษณะเปอรเซ็นต
เสนใยและเสนผานศูนยกลางลําจากคูไพรเมอรท่ีตางกัน โดยพบวามีความสอดคลองสูงถึง 50 
เปอรเซ็นตในคูไพรเมอร E-ACT และ M-CAT และไมพบความสอดคลองในคูไพรเมอร E-ACC 
และ M-CAG 

 
3. สมการ multiple regression ท่ีเหมาะสมกบัลักษณะเปอรเซ็นตเสนใย ไดแก 

 
  เปอรเซ็นตเสนใย  =  -2.078ctag32 + 16.940  (R2 = 7.80%) 
 

 หรือ เปอรเซ็นตเสนใย  =  -2.700ctag32 + 2.185ctgg20 +1.285ctgg17  
                       +0.879ctaa31 + 12.584   (R2 = 25.00%) 
 
4. สมการ multiple regression ท่ีเหมาะสมกบัลักษณะเสนผานศูนยกลางลํา ไดแก 

 
                           เสนผาศูนยกลางลํา  =  0.260ccat27 + -0.313ctag4 + 2.835 (R2 = 9.90%) 
 
  5.          การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลจากการวิเคราะห multiple regression รวมของ
เคร่ืองหมายโมเลกุลของทุกคูไพรเมอร เปนวิธีการท่ีมีประสิทธิภาพกวา การคัดเลือกเคร่ืองหมาย
โมเลกุลจากการวิเคราะห multiple regression ของเคร่ืองหมายโมเลกุลของแตละคูไพรเมอร และ
การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลจากการวเิคราะห simple regression ของแตละเคร่ืองหมายโมเลกุล 
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ภาคผนวก 
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สกัดดีเอ็นเอ จากใบออยท่ีอายุ 2-4 เดือน 
 
 
 

ตัดดีเอ็นเอดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะ 
 
 
 

ตอดีเอ็นเอดวยเอ็นไซมตัดจะเพาะ 
 
 
 

เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยการทํา PCR I (pre-selective amplification) 
 
 
 

เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยการทํา PCR II (selective amplification) 
 
 

 
ตรวจเคร่ืองหมายดีเอ็นเอโดยการทํา polyacrylamide gel electrophoresis 

 
 
 
บันทึกการปรากฏเคร่ืองหมายดีเอ็นเอ ในตารางตัวอยางตามตารางผนวกท่ี  1 โดยใหคะแนนการ

ปรากฏเปน 1 และการไมปรากฏเปน 2 
 

ภาพผนวกท่ี 1  แสดงข้ันตอนการวิเคราะหดีเอ็นเอโดยวิธี AFLP 
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ตารางผนวกท่ี 1 ตัวอยางการวิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธท่ีไดจากการตรวจสอบ
เคร่ืองหมายดีเอ็นเอท่ีปรากฎในแตละคูไพรเมอร  

 
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 

คาสหสัมพันธ
เปอรเซ็นต
ของเสนใย - -0.0166 0.007651 -0.0128 -0.0390 

 
- 

0.0886 0.0129 
คาสหสัมพันธ
ของเสนผาน
ศูนยกลางลํา - 0.013519 0.106511 -0.0641 -0.0418 

 
- 

-0.0266 0.0150 
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ตารางผนวกท่ี 2  แสดงข้ันตอนการดําเนนิการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุล 10 เคร่ืองหมาย  
สําหรับการคํานวณ multiple regression ของข้ันตอนสุดทาย 

 
Simple regression Multiple regression 

แตละคูไพรเมอร 
Multiple regression 
รวมทุกคูไพรเมอร 

1. ตรวจสอบดเีอ็นเอโดย
วิธีการ AFLP 

1. ตรวจสอบดเีอ็นเอโดย
วิธีการ AFLP 

1. ตรวจสอบดเีอ็นเอโดย
วิธีการ AFLP 

2. คํานวณคาสัมประสิทธ์ิ
สหสัมพันธระหวาง
เคร่ืองหมายโมเลกุลตาง ๆ 

2. คํานวณคาสัมประสิทธ์ิ
สหสัมพันธระหวาง
เคร่ืองหมายโมเลกุลตาง ๆ 

2. คํานวณคาสัมประสิทธ์ิ
สหสัมพันธระหวาง
เคร่ืองหมายโมเลกุลตาง ๆ 

3. คัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุล
ท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงจํานวน 10 เคร่ืองหมายตอคู
ไพรเมอร 

3. คัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุล
ท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงจํานวน 10 เคร่ืองหมายตอคู
ไพรเมอร 

3. คัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุล
ท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ
สูงจํานวน 10 เคร่ืองหมายตอคู
ไพรเมอร 

4. คํานวณคา simple regression 
ของ 40 เคร่ืองหมายโมเลกุล
ของทุกคูไพรเมอร 

4. คํานวณคา multiple 
regression ของ 10 เคร่ืองหมาย
โมเลกุลของแตละคูไพรเมอร 

4. คํานวณคา multiple 
regression ของ 40 เคร่ืองหมาย
โมเลกุลของทุกคูไพรเมอร 

5. เลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมี
คา regression สูงจํานวน 10 
เคร่ืองหมาย 

5. เลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมี
คา partial regression สูง
จํานวน 10 เคร่ืองหมาย 

5. เลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมี
คา partial regression สูง
จํานวน 10 เคร่ืองหมาย 

6. คํานวณคา multiple 
regression ของ 10 เคร่ืองหมาย
โมเลกุลท่ีคัดเลือก 

6. คํานวณคา multiple 
regression ของ 10 เคร่ืองหมาย
โมเลกุลท่ีคัดเลือก 

6. คํานวณคา multiple 
regression ของ 10 เคร่ืองหมาย
โมเลกุลท่ีคัดเลือก 
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