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บทคัดย่อ 

        งานวจิยัน้ีขยายแผนท่ีพนัธุกรรมและเพ่ิมความหนาแน่นของเคร่ืองหมายในแผนท่ีพนัธุกรรมท่ีสร้างดว้ย

เคร่ืองหมาย f-AFLP เคร่ืองหมาย gSSR และเคร่ืองหมายจาํเพาะต่อยีน sucrose synthase (SuS) ท่ีสร้างข้ึนก่อน

หนา้น้ี โดยการเติมเคร่ืองหมาย EST-SSRs จาํนวน 212 คู่ไพรเมอร์ โดยใชป้ระชากรลูกผสม F1 จาํนวน 283 สาย

พนัธ์ุที่ได้จากการผสมข้ามสปีชีส์ระหว่างอ้อยพนัธ์ุปรับปรุง Phil6607 กับอ้อยสายพันธ์ุป่า Saccharum 

spontaneum พนัธ์ุ S6 เคร่ืองหมายทั้งหมดที่ใชใ้นการวิเคราะห์แผนที่ประกอบดว้ย เคร่ืองหมาย simplex และ 

double simplex จาํนวน 1,511 และ 238 เคร่ืองหมาย ตามลาํดบั ในการสร้างแผนท่ีพนัธุกรรมกาํหนดค่า LOD 

score ตั้งแต่  4.0  ถึง 15   ค่า recombination fraction  เท่ากบั 0.35 วเิคราะห์ลิงคเ์กจได ้ทั้งหมด 232 ลิงคเ์กจ มี 219 

ลิงเกจที่สามารถนําไปวิเคราะห์กลุ่มโฮโมโลกสัลิงค์เกจได้ 11 กลุ่มโฮโมโลกสัลิงค์เกจ  แผนท่ีประกอบด้วย

เคร่ืองหมายจาํนวน 791 เคร่ืองหมาย แบ่งเป็นเคร่ืองหมาย EST-SSRs จาํนวน 537 เคร่ืองหมาย เคร่ืองหมาย gSSR 

จาํนวน 5 ,เคร่ืองหมาย, เคร่ืองหมาย f-AFLP จาํนวน 246 เคร่ืองหมาย และเคร่ืองหมาย SuS จาํนวน 3 เคร่ืองหมาย 

รวมความยาวกลุ่มลิงเกจทั้งหมดได ้ 3,984  cM ความยาวของกลุ่มลิงคเ์กจมีความยาวตั้งแต่  0.4  cM ถึง  100 cM มี

ความหนาแน่นของเคร่ืองหมายเท่ากบั 7.13 cM แผนท่ีพนัธุกรรมท่ีสร้างไดค้าดว่าจะครอบคลุมประมาณ 52.1- 

58.8 % ของทั้งจีโนม ในแผนท่ีพบเคร่ืองหมาย EST-SSRs ท่ีเก่ียวขอ้งกบัยีนท่ีสนใจศึกษา เป็นยีนท่ีเก่ียวขอ้งกบั

กระบวนการเมตาบอลิซึมของนํ้ าตาล (Sugarcane metabolism) จาํนวน 6 EST-SSRs  , ยีนท่ีเก่ียวขอ้งกบัการ

ตา้นทานโรค (Disease response)  จาํนวน 7 EST-SSRs    และยีนท่ีเก่ียวขอ้งกบัการทนต่อสภาพแวดลอ้มท่ีไม่

เหมาะสม (Abiotic stress response) จาํนวน 8 EST-SSRs แผนท่ีพนุักรรมท่ีสร้างไดจ้ะมีประโยชนอ์ยา่งมากในการ

เคร่ืองหมายกาํกับหน้าที่ (functional markers) ท่ีสัมพนัธ์กับ QTLs ของลกัษณะที่สนใจซ่ึงสามารถนําไป

ประยกุตใ์ชก้บัการปรับปรุงพนัธ์ุออ้ยโดยใชเ้คร่ืองหมายโมเลกลุ 

คาํสําคญั: แผนท่ีพนัธุกรรม, เคร่ืองหมาย EST-SSRs, เคร่ืองหมาย SSR, เคร่ืองหมาย f-AFLP,เคร่ืองหมาย SuS 
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Abstract  

 To extent the density of a previous sugarcane linkage map constructed from f-AFLP gSSRs and 

sucrose synthase (SuS) markers, 212 EST-SSRs were employed for integration of the markers using 283 F1 

progenies derived from  an interspecific cross between a cultivated sugarcane and the wild relative Saccharum 

spontaneum. With the markers already analyzed in the previous map, 1,511 and 238 markers of simplex and 

double simplex markers were constructed using a LOD score ≥ 4.0 and a recombination fraction of 0.35. The 

integrated genetic linkage map comprised 791 linked markers, including 537 EST-SSRs, 5 gSSRs, 246 f-AFLPs 

and 3 SuS markers that were assigned to 232 linkage groups forming 11 putative homologous linkage groups. 

All linkage groups represented a total map length of 3,984 cM, ranging from 0.4 cM to 100 cM with with a 

marker density of 7.13 cM. The expected proportion of a genome covered by the linkage map with 791 markers 

randomly placed was 52.1 - 58.8%. Based on high nucleotide homology searched 6, 7 and 8 EST-SSR showing 

putative functions of sucrose metabolism, disease response and abiotic stress response, respectively, were 

scattered in 5 homologous linkage groups.  The integrated genetic linkage map of sugarcane constructed in this 

experiment can provide useful information to develop functional markers associated with QTLs of interest of 

which they can further applied in marker assisted breeding in sugarcane. 
 
Keyword: Genetic linkage map, EST-SSRs, SSR, f-AFLP, SuS 

 

1. บทนํา 

 ออ้ย เป็นวตัถุดิบของอุตสาหกรรมนํ้ าตาลท่ี

มีความสาํคญัต่อระบบเศรษฐกิจของประเทศ อีกทั้งยงั

เป็นวตัถุดิบท่ีสาํคญัของการผลิตเอทานอล แต่ปัญหา

ที ่สําคัญ คือความหวานของอ้อยตํ่ า  ดังนั้ นการ

ปรับปรุงพนัธ์ุออ้ยให้มีระดบัความหวานเพิ่มข้ึน จึงมี

ความสําคญั แต่วิธีการคดัเลือกพนัธ์ุแบบมาตรฐาน

ตอ้งอาศยัระยะเวลายาวนาน เพ่ือให้แน่ใจวา่ลูกผสมมี

คุณสมบัติเด่นดังท่ีตอ้งการ การนาํความรู้ทางพนัธุ

ศาสตร์มาใช้ควบคู่กับการคัด เลือกพันธ์ุด้วยวิ ธี

มาตรฐาน ก็จะเป็นประโยชน์ต่อการปรับปรุงพนัธ์ุ

ออ้ย ในงานวิจยัน้ี เป็นการศึกษาพนัธุศาสตร์พ้ืนฐาน

ของออ้ยโดยการสร้างแผนท่ีเคร่ืองหมายโมเลกุล โดย

ใช้เคร่ืองหมาย expressed sequence tags-simple 

sequence repeat (EST-SSR) และคร่ืองหมาย genomic 

simple sequence repeat (gSSR) เติมลงในแผนที ่

เคร่ืองหมาย fluorescent-amplified fragment length 

polymorphism (f-AFLP) และ เคร่ืองหมายจาํเพาะต่อ

ยีน sucrose synthase (SuS) ท่ีสร้างก่อนหน้าน้ีแลว้ 

เพ่ือเป็นการสร้างแผนที่พนัธุกรรมของออ้ยที่มีความ

หนาแน่นของเครื่องหมายมากข้ึน  ข้อมูลแผนที่

พนัธุกรรมที่ได ้จะเป็นขอ้มูลพ้ืนฐานที่สําคญัในการ

ประยุกต์ใช้เพื ่อการสืบหาเคร่ืองหมายโมเลกุลที่มี

ความสมัพนัธ์กบัความหวานของออ้ยต่อไป 
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2. อุปกรณ์และวธีิการ 

ประชากรลูกผสมสําหรับทําแผนที เ่ครื ่องหมาย

โมเลกลุ 

ในการวิจัย น้ี ใช้ปร ะชากรลู กผสม  F1 

จาํนวน 283 ตน้ท่ีเกิดจากการผสมขา้มสปีชีส์ระหวา่ง

ออ้ยปลูกพนัธ์ุ     Phil6607 และออ้ยป่า S. spontaneum 

(S6) ตวัอย่างใบออ้ยทั้ งหมดได้รับความอนุเคราะห์

จาก รศ ประเสริฐ ฉตัรวชิระวงษ์  ภาควิชาพืชไร่ คณะ

เกษตรมหาวยิาลยัเกษตรศาสตร์ วทิยาเขตกาํแพงแสน 

นครปฐม   ตวัอยา่งใบอ่อนจากลูกผสม  F1 ทั้งหมด 

รวมทั้ ง Phil6607 และ S6 มาสกัดดีเอ็นเอด้วยวิธี 

cetyltrimethylammonium bromide (CTAB) ขั้นตอน

การสกดั ทาํตามวิธีของ Gawel and Jarnet [1] โดยดี

เอ็นเอทั้งหมดไดจ้ากการทดลองของกลัยารัตน์  ภู่สุด

แสวง [2]   

 

เคร่ืองหมาย EST-SSR 

เคร่ืองหมาย EST-SSR พฒันาและออกแบบ

จากงานวิจยัของ  เพญ็จนัทร์ ทิพยม์งคลเจริญ [3]   ท่ี

ใชฐ้านขอ้มูล SUCEST (the Sugarcane Expressed 

Sequence Tag project) จาํนวน 212 คู่ไพรเมอร์ การ

ทาํ PCR ปฏิบัติตามงานวิจัยของ เพ็ญจนัทร์ ทิพย์

มงคลเจริญ [3]   ตรวจสอบผลเบ้ืองตน้ดว้ยการแยก

แถบดี เอ็น เอด้วยกระแสไฟฟ้า agarose gel 

eletrophoresis แลว้นาํไปวิเคราะห์หาโพลีมอฟิซึมใน 

6% polyacrylamide gel eletrophoresis   จากนั้นอ่าน

ผลและวเิคราะห์การกระจายตวัในประชากรลูกผสม  

 

แผนทีพ่ันธุกรรม f-AFLP, gSSR และเคร่ืองหมาย 

ยนี sucrose synthase 

แผนที่พนัธุกรรม f-AFLP, gSSR และ

เคร่ืองหมาย ยีน sucrose synthase ไดถู้กสร้างไวก่้อน

หนา้น้ีแลว้ โดยกลัยารัตน์  ภู่สุดแสวง [2]  ขอ้มูลการ

วิเคราะห์การกระจายตัวในประชากรลูกผสมของ

เคร่ืองหมาย gSSR, f-AFLP และเคร่ืองหมาย ยีน 

sucrose synthase (SuS) จาํนวน 28, 675 และ 7 

ตามลาํดบั ถูกนาํมาวิเคราะห์แผนท่ีรวมกบัขอ้มูลการ

วิเคราะห์การกระจายเคร่ืองหมาย EST-SSR ท่ีไดจ้าก

ทดลองน้ี  

 

การวิเคราะห์การกระจายตัวและการวิเคราะห์จีโน

ไทป์ของเคร่ืองหมายโมเลกลุ  

การกระจายตัวของเคร่ืองหมายโมเลกุล  

จาํแนกไดจ้ากการอ่านค่าการกระจายตวัในประชากร

ลูกทั้ ง  283 ต้น การกระจายตัวของเครื่องหมาย 

simplex และ double simplex คือ อตัราส่วน 1:1  และ 

3:1 ต า ม ลํ า ดั บ ( มี แ ถ บ  DNA:ไ ม่ มี แ ถ บ DNA)    

วเิคราะห์อตัราส่วนทางสถิติ ดว้ยการทดสอบทางสถิติ 

ไค-สแควร์ (χ2)  

 

การวเิคราะห์ลงิค์เกจและการสร้างแผนทีพ่นัธุกรรม 

วเิคราะห์ลิงคเ์กจและสร้างแผนท่ีพนัธุกรรม

เคร่ืองหมายโมเลกุลชนิด  simplex และ double 

simplex ดว้ยโปรแกรม JoinMap Version 3.0 [4] โดย

กาํหนดค่า LOD score ตํ่าสุดที่ 4.0  recombination 

fraction (r) ท่ี 0.35 ระยะทางระหว่างเคร่ืองหมาย

โมเลกลุใช ้mapping function แบบ Kosambi function      

พิจารณารูปแบบลิงคเ์กจทั้ง coupling และ  repulsion 

ขั้นตอนการจดัลาํดบัเคร่ืองหมายโมเลกลุ กาํหนดค่าท่ี

ใชใ้นการวิเคราะห์ดงัน้ี LOD มากกวา่ 4.0, r นอ้ยกวา่ 

0.45, jump นอ้ยกวา่ 5, ripple มากกวา่ 1คาํนวณหา

ขนาดประมาณของจีโนมดว้ยวิธีของ Hulbert และ

คณะ [5] 
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การวเิคราะห์กลุ่มโฮโมโลกสัลงิค์เกจ 

เคร่ืองหมาย simplex และ double simplex 

ท่ีไดจ้ากเคร่ืองหมาย gSSR, EST-SSR และ SuS ซ่ึง

เป็นเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีตาํแหน่งจาํเพาะในจีโนม 

สามารถช่วยในการวิเคราะห์กลุ่มลิงเกจที่เป็นโฮ

โมโลกสักนัโดยพิจารณาจากกลุ่มลิงเกจ 2 กลุ่ม หรือ

มากกวา่ 2 กลุ่มลิงเกจ ท่ีมีเคร่ืองหมาย  simplex  หรือ 

double simplex ท่ีเกิดจากคู่ไพรเมอร์เดียวกนัปรากฏ

อยู่ ในการวิเคราะห์กลุ่มลิงเกจที่เป็นโฮโมโลกสักัน

โดยใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุลที่มีตาํแหน่งจาํเพาะในจี-

โนม อยู่บนสมมุติฐานที่ว่า กลุ่มลิงเกจที่เป็นโฮ-

โมโลกัสกันต้องอยู่บนช้ินโครโมโซมที่เ ป็นโฮ-

โมโลกสักนั 

 

3. ผลและวจิารณ์ผลการทดลอง 

ตารางที ่1 เคร่ืองหมายโมเลกลุ simplex และ double simplex ท่ีสามารถวเิคราะห์ลิงเกจได ้ 

Markers No of markers  No of  linked markers  No of unlinked markers 

 EST-SSRs SSR f-AFLP SuS  EST-SSRs SSR f-AFLP SuS  EST-SSRs SSR f-AFLP SuS 

Simplex 

    Phil6607 

    S6 

              

478 15 321 4  256 5 112 0  222 9 209 4 

377 12 301 3  196 0 99 3  181 12 202 0 

Double simplex 184 1 53 0  85 0 35 0  99 1 18 0 

Sum 1,039 28 675 7  537 5 246 3  502 22 429 4 

Total 1,749(100%)  791(45.2%)  958(54.7%) 

 

ในงานวิจัยน้ีเคร่ืองหมายทั้งหมดที่ได้จาก

เคร่ืองหมายทั้ง 4 ชนิด  มี จาํนวน 1,749 เคร่ืองหมาย 

(ตารางท่ี 1)  แยกเป็นเคร่ืองหมาย gSSR, EST-SSR, f-

AFLP และเคร่ืองหมาย SuS จาํนวน 27, 1,039, 675  

และ 7  ตามลาํดบั แยกเป็นเคร่ืองหมาย simplex ได ้

1,511 เคร่ืองหมาย (86.3%) , เคร่ืองหมาย double 

simplex ได ้238 เคร่ืองหมาย (13.6.%) มีเคร่ืองหมาย

ท่ีวิเคราะห์ลิงค์เกจได้จํานวน 791 เคร่ืองหมายจาก

ทั้งหมด 1,749 เคร่ืองหมาย คิดเป็นอตัราส่วน 45.2% 

ของเครื่องหมายทั้ งหมด   ซ่ึ ง มีอัตราส่วนของ

เคร่ืองหมายท่ีวิเคราะห์ลิงเกจไดเ้พิ่มข้ึน จากงานวิจยั

ของ กัลยารัตน์  ภู่สุดแสวง [1]  ท่ีวิเคราะห์

เคร่ืองหมายโมเลกุลทั้ งหมด 701 เคร่ืองหมาย มี

เคร่ืองหมายโมเลกลุท่ีวเิคราะห์ลิงคเ์กจไดจ้าํนวน 230 

เคร่ืองหมายโมเลกุลคิดเป็น 32.81% ของเคร่ืองหมาย

ทั้งหมด จากงานวิจยัของ Grivet  และคณะ [6] Ming 

และคณะ [7] Garcia และคณะ [8] Oliveira และคณะ 

[9] มีอตัราส่วนของเคร่ืองหมายโมเลกุลที่วเิคราะห์

ลิงคเ์กจประมาณ 30 - 50% ของเคร่ืองหมายโมเลกุล

ทั้ งหมดที่นํามาวิเคราะห์    ในงานวิจัยน้ี ได้

เคร่ืองหมายโมเลกุลที่วิเคราะห์ลิงค์เกจได้จํานวน   

791 เคร่ืองหมาย   คิดเป็นอัตราส่วน 45.2% ของ

เคร่ืองหมายทั้งหมด  ซ่ึงมีอตัราส่วนของเคร่ืองหมาย

โมเลกุลที่วิเคราะห์ลิงค์เกจได้ใกลเ้คียงกับงานวิจัย

ดงักล่าวขา้งตน้ เนื่องจากในงานวิจยัน้ีและงานวิจัย

ดงักล่าวขา้งตน้ใชป้ระชากรลูกผสมท่ีเกิดจากการผสม

ขา้มสปีชีส์ ทาํให้ออ้ยพนัธ์ุพ่อแม่มีความแตกต่างทาง

พ้ืนฐานพนัธุกรรมมาก   การเข้าคู่ของโฮโมโลกัส
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โครโมโซมจึงมีความยากมากกว่าการเข้าคู่ของ

โครโมโซมที่เกิดจาก การผสมตวัเองหรือผสมขา้ม

ระหวา่งพ่อแม่ท่ีมีพ้ืนฐานพนัธุกรรมใกลเ้คียงกนัเช่น 

การผสมระหว่างอ้อยพันธ์ุปรับปรุงเคร่ืองหมาย

โมเลกุลท่ีวิเคราะห์ลิงคเ์กจไดจึ้งมีจาํนวนนอ้ย ส่งผล

ให้โอกาสของการตรวจสอบลิงค์ เกจระหว่าง

เครื่องหมายโมเลกุลลดลง  ส่วนงานวิจัยที ่มี

เคร่ืองหมายโมเลกุลที่วิเคราะห์ลิงเกจไดจ้าํนวนมาก  

ซ่ึงมีอตัราส่วนเคร่ืองหมายโมเลกลุท่ีวเิคราะห์ลิงคเ์กจ

ประมาณ 60 - 90% ของเคร่ืองหมายโมเลกลุทั้งหมดท่ี

นาํมาวิเคราะห์ (Al-Janabi และคณะ [10]  Da Silva 

และคณะ [11] Hoarau และคณะ [12] Aitken และ

คณะ [13]) เนื่องจากประชากรลูกผสมที่ใช้เป็น

ประชากรลูกผสมที่เกิดจากการผสมตวัเองหรือผสม

ขา้มระหวา่งพ่อแม่ท่ีมีพ้ืนฐานพนัธุกรรมใกลเ้คียงกนั 

ในงานวิจัย น้ีสามารถเ พ่ิมจํานวนลิงค์ เกจแล ะ  

กลุ่มโฮโมโลกสัลิงค์เกจจากเดิม 70 ลิงคเ์กจมี 6 กลุ่ม

โ ฮ โ ม โ ล กั ส ลิ ง ค์ เ ก จ  เ ป็ น  232 ลิ ง ค์ เ ก จ มี  11   

กลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจ (รูปท่ี 1) 
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ลิงคเ์กจท่ีไม่สามารถจดักลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจได ้

(Unassigned linkage) 

 
รูปท่ี 1 แผนท่ีพนัธุกรรมออ้ยท่ีสร้างจากประชากรลูกผสม F1 จาํนวน 283 สายพนัธุ์ท่ีเกิดจากการผสมระหว่างออ้ยปรับปรุง

พนัธุ์ Phil6607 และ S6 (S. spontaneum) ประกอบดว้ย 791 เคร่ืองหมายโมเลกุลของเคร่ืองหมาย simplex และ double 

simplex ระยะห่างในแผนท่ีมีหน่วยเป็น centi-Morgans (cM) โดยใช ้Kosambi function; เคร่ืองหมายของ Phil6607 นาํหนา้

ดว้ยอกัษร p; เคร่ืองหมายของ S6 นาํหนา้ดว้ยอกัษร s; เคร่ืองหมาย double simplex ใชสั้ญญลกัษณ์ xดา้นหน้า ; ตวัเลข

โรมนัหมายถึง  หมายเลขกลุ่มโฮโมโลกสัลิงเกจของกลุ่มลิงเกจ;   HG หมายถึงกลุ่มโฮโมโลกสัลิงเกจ ;กรอบส่ีเหล่ียมแสดง

กลุ่มโฮโมโลกสัลิงเกจ ; เส้นปะกรอบส่ีเหล่ียมแสดงลิงคเ์กจแยกตามชนิดของอลัลีลเคร่ืองหมาย 
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จากการวิเคราะห์กลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจ 

พบวา่เคร่ืองหมายท่ีมีตาํแหน่งจาํเพาะ gSSR , EST-

SSR และ SUS สามารถจดักลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจได้

ทั้ งหมด 11 กลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจ ประกอบด้วย

กลุ่มลิงเกจทั้งหมด  219 ลิงคเ์กจ   แบ่งเป็นกลุ่มลิงค์

เกจท่ีเป็น Phil6607 จาํนวน 101 ลิงคเ์กจ, กลุ่มลิงคเ์กจ

ท่ีเป็น S6 จาํนวน 84 ลิงคเ์กจ และกลุ่มลิงคเ์กจท่ีเป็น

ลิงเกจผสมระหว่าง Phil6607, S6 และ double 

simplex จาํนวน 34 ลิงคเ์กจ ในแต่ละกลุ่มโฮโมโลกสั

ลิงค์เกจประกอบดว้ยลิงคเ์กจตั้งแต่ 4 - 45 ลิงคเ์กจ  

กลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจท่ีใหญ่ท่ีสุดประกอบดว้ย 43  

ลิงคเ์กจมีเคร่ืองหมายจาํนวน 160 เคร่ืองหมาย (HG-

IV)  กลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจท่ีเล็กท่ีสุดประกอบดว้ย 

4 ลิงคเ์กจ มีเคร่ืองหมายจาํนวน 9 เคร่ืองหมาย (HG-

XI)   ซ่ึงมีเพียงกลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจเดียว และมี

ลิงค์เกจที่ไม่สามารถจัดกลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจได้

จาํนวน 13 ลิงคเ์กจ  (รูปท่ี 1) 

ก ลุ่ ม โ ฮ โ ม โ ล กัส ลิ ง ค์ เ ก จ  ข อ ง แ ผ น ที ่

พนัธุกรรมอ้อยที่วิเคราะห์ได้จากงานวิจัยที่ผ่านมา 

([6] [8] [9] [14] [15]) สามารถวิเคราะห์กลุ่มโฮ-

โมโลกสัลิงคเ์กจได ้10, 7, 8,  8, 12 และ 14  กลุ่มโฮ-

โมโลกัสลิงค์เกจ ตามลาํดับ  ซ่ึงในแต่ละงานวิจัย

วเิคราะห์กลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจจากออ้ยท่ีมีสายพนัธ์ุ

พ่อแม่แตกต่างกนั ทาํให้ชุดของโครโมโซมพ้ืนฐาน

ต่างกันลูกผสมที่ได้ จึงมีโครโมโซมอนิวพลอยด์ดี

เกิดข้ึนขณะการเข้าคู่กันในการแบ่งเซลล์ไมโอซิส 

[16] ในงานวจิยัน้ีวเิคราะห์กลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจได้

จาํนวน 11 กลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจ ซ่ึงเพ่ิมข้ึนจาก

แผนท่ีพนัธุกรรมเดิมในงานวิจยัของ กลัยารัตน์  ภู่สุด

แสวง [2] ที่วิเคราะห์กลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจได้

จาํนวน 6 กลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจ แสดงให้เห็นว่า

จาํนวนเคร่ืองหมายที่เพ่ิมข้ึนในแผนที่พนัธุกรรมที่

สร้างได ้ ช่วยในการวเิคราะห์กลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจ

ให้มีจํานวนใกลเ้คียงกับกลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจที่

ควรจะเป็นคือ ตั้งแต่ 8 กลุ่มโฮโมโลกสัลิงค์เกจ ข้ึน

ไป  (ภายใตส้มมุติฐานของ autooctaploid)  โดยการ

วิเคราะห์กลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจในงานวิจัยน้ีใช้

เคร่ืองหมายที่มีตาํแหน่งจาํเพาะ (gSSR , EST-SSR 

และ SuS) ในการวิเคราะห์ซ่ึงเป็นวิธีการเดียวกับ

งานวิจยัของ Oliveira และคณะ[9] ซ่ึงวิเคราะห์กลุ่ม

โฮโมโลกัสลิงค์เกจได้จาํนวน 14 กลุ่มโฮโมโลกัส

ลิงคเ์กจ 

 

หน้าทีค่าดหมายของ EST-SSR  ในแผนทีพ่นัธุกรรม 

การพฒันาเคร่ืองหมายโมเลกุลจาก EST 

(expressed sequence tag) เป็นการใชข้อ้มูลจากลาํดบั

เบสของยีนที่มีการแสดงออกมาออกแบบไพรเมอร์ 

เพ่ือวางเคร่ืองหมายโมเลกลุท่ีคาดวา่เป็นยนีลงในแผน

ท่ีพนัธุกรรม คุณสมบติัท่ีสาํคญัของเคร่ืองหมาย EST-

SSR คือ ความจาํเพาะเจาะจงของตาํแหน่งเคร่ืองหมาย

โมเลกุลต่อยีนท่ีใชอ้อกแบบไพรเมอร์  พบว่า ลาํดับ

เบส EST-SSRs ทั้งหมด 212  EST-SSRs มีลาํดบัเบส 

EST-SSRs จาํนวน 186 EST-SSRs ท่ีวิเคราะห์ลิงคเ์ก

จและกลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจได้, มี EST-SSRs 

จาํนวน 5 EST-SSRs ท่ีสามารถกวิเคราะห์ลิงคเ์กจแต่

ไม่สามารถวิเคราะห์กลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจ และอีก 

21 EST-SSRs ไม่สามารถวิเคราะห์ลิงคเ์กจได ้  จาก

ลาํดับเบส EST-SSRs จาํนวน 186  EST-SSRs ท่ี

วิเคราะห์ลิงค์เกจและกลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจได ้

พบวา่แบ่งเป็น EST-SSRs ท่ีไม่มีความคลา้ยคลึงกบั

ฐานขอ้มูลจาํนวน 40 EST-SSRs, โปรตีนสมมุติฐาน 

(hypothetical protein) จาํนวน  23 EST-SSRs และ

เป็น EST-SSRs ที่ทราบหน้าที่คาดหมาย (putative 

function) จาํนวน 123 EST-SSRs ซ่ึงในจาํนวนน้ีพบ
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เคร่ืองหมาย EST-SSR จาํนวน 43 เคร่ืองหมาย ท่ีมี

ลาํดบัเบส EST-SSRs ท่ีเก่ียวขอ้งกบัยีนท่ีสนใจศึกษา 

21 EST-SSRs (ตารางท่ี 2) โดยแบ่งตามหนา้ท่ีของยีน

ไดแ้ก่ ยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบักระบวนการเมตาบอลิซึมของ

นํ้ าตาลซูโครส (sucrose metabolism) จาํนวน 6 EST-

SSRs, ยีนที่เกี่ยวขอ้งกับการตา้นทานโรค (disease 

response)  จาํนวน 7 EST-SSRs และยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบั

การทนต่อสภาพแวดล้อมที่ไม่ เหมาะสม (abiotic 

stress response) จํานวน  8 EST-SSRs ซ่ึงพบ

เคร่ืองหมาย EST-SSR ที่เกี่ยวขอ้งกับยีนเหล่าน้ี

กระจายอยูใ่นกลุ่มโฮโมโลกสัลิงเกจท่ี HG-II, HG-III, 

HG-IV, HG-VI และ HG-VII จาํนวน 14 , 16 ,7 ,3 

และ 3 เคร่ืองหมาย ตามลาํดบั ดงัแสดงในตารางท่ี 2 

และ รูปท่ี 1 

กล่าวโดยสรุปแผนที่พนัธุกรรมที่วิเคราะห์

ไดจ้ากการทดลองน้ีประกอบดว้ยเคร่ืองหมายโมเลกลุ

ท่ีวิเคราะห์ลิงเกจไดจ้าํนวน 791 เคร่ืองหมาย ไดก้ลุ่ม

ลิงเกจ 219 กลุ่มลิงเกจและสามารถวิเคราะห์กลุ่มโฮ

โมโลกัสได้ 11 กลุ่มโฮโมโลกัส ซ่ึงข้อมูลที่ได้จาก

งานวจิยัน้ี สามารถใชเ้ป็นเคร่ืองมือสาํหรับการพฒันา

เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีแสดงความสัมพนัธ์กบัลกัษณะ 

QTLs ท่ีเก่ียวขอ้งกบัองคป์ระกอบผลผลิตและความ

หวานของออ้ยได ้

 

ตารางที ่2 EST-SSRs ท่ีเก่ียวขอ้งกบัยนีท่ีสนใจศึกษา 

Group of 

gene function 
Cluster 

 

HG-LG 
Motif  Putative  function  E-value  

Sugarcane 

metabolism 

SCSFAD1070E12.g  II-84 (gcc)5  Fructose-1,6-bisphosphatase 2.00E-26 

SCVPAM1059C01.g  III-65 (at)5 Sugar transporter family protein 1.00E-14 

SCRUSB1064F09.g   II-28,II-53,II-70 (cgg)5 putative sucrose synthase 7.00E-40 

SCJLST1019B07.g   VI-15 (gc)6 Sugar transporter family protein 3.00E-70 

SCSBST3094H07.g   IV-72 (cga)6 putative diphosphate-fructose-6-phosphate 1-phosphotransferase  3.00E-42 

AY302083.1 VII-98,VII-163 (tgc)6 soluble acid invertes Saccharum mRNA 

Disease 

response 

SCEZLB1007E12.g III-16,III-65 (ta)7 disease resistance protein (TIR-NBS-LRR class), putative 8.00E-07 

SCJLRT1021D04.g   III-85,III-127 (tcc)5 disease resistance response protein-related 6.00E-45 

SCQSRT2031C10.g II-43,II-170 (tc)5 NBS-LRR disease resistance protein homologue 2.00E-16 

SCACSB1117C07.g   II-64,II-68,II-69,II-

73,II-114 

(cgg)6 putative Pathogenesis-related protein PR-1 2.00E-19 

SCSFSB1097B02.g IV-71,IV-115 (ta)8 putative disease resistance protein I2  2.00E-14 

SCACSD1018E05.g III-1,III-58,III-67 (gac)5 disease resistance-responsive family protein 2.00E-24 

SCMCST1057C10.g   IV-79,IV-130 (gct)5 putative disease resistance protein  4.00E-49 

SCQGLR1041A05.g   III-174,VI-15,VI-104 (ga)5 putative stress-induced protein sti1 1.00E-31 

SCRLAD1040D08.g III-40,III-65,III-186 (at)5 early-responsive to dehydration protein 6.00E-59 

SCRLAD1043B06.g III-40,III-108 (ggt)7 dehydration responsive element binding protein 9.00E-13 

SCBGAD1027C03.g  IV-48,IV-50 (ggc)7 Dehydration-responsive element-binding protein 2D  9.00E-15 

Abiotic stress  

response 

SCCCCL3001D10.b  VII-86 (ccg)5 putative cold shock protein-1  1.00E-29 

SCEZFL5083C02.g  III-16,III-40 (gc)5 low temperature and salt responsive protein-like 4.00E-12 

SCEZLB1006B07.g  II-28,II-38 (gcc)5 Heat shock protein 81-1  5.00E-99 

SCBFRZ2045E11.g   II-69 (ggc)5 cold induced protein-like  4.00E-26 
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