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บทคัดย่อ 
ปาล์มน้ ามันเป็นพืชที่ส าคัญ เนื่องจากมีความต้องการน้ ามันจากปาล์มเพิ่มขึ้น ปัจจัยหนึ่งที่มีความส าคัญต่อ

การให้ผลผลิตของปาล์มน้ ามัน คือ การพัฒนาการของดอกตัวผู้และดอกตัวเมีย กลุ่มยีน MADS box เกี่ยวข้องกับ
การพัฒนาของดอกจึงเป็นยีนที่ส าคัญต่อผลผลิตของปาล์มน้ ามันในงานวิจัยนี้เป็นการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล ILP 
(intron length polymorphism) จากยีนที่เกี่ยวข้องกับ MADS box โดยการเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของ 12 
expressed sequence tags (EST) ของกลุ่มยีนใน MADS box กับล าดับนิวคลีโอไทด์จีโนมของปาล์มน้ ามันเพื่อ
ออกแบบไพรเมอร์เพิ่มปริมาณอินทรอน จากไพรเมอร์ที่ได้ท าการออกแบบทั้งหมด 38 คู่ไพรเมอร์ พบว่ามีไพรเมอร์ 
25 คู่ไพรเมอร์ ที่สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอและแสดงโพลิมอร์ฟิซึมในการวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของประชากรปาล์มน้ ามัน 41 ตัวอย่าง ค่าเฉลี่ย polymorphism information content (PIC) และค่าเฉลี่ยของ
จ านวนแอลลีล เท่ากับ 0.27 และ 3.12 ตามล าดับ และพบว่ามีเครื่องหมาย ILP จ านวน 6 เครื่องหมาย ท่ีแสดงโพลิ-
มอร์ฟิซึมในตัวอย่างประชากรปาล์มลูกผสม F1 ที่ใช้ในการสร้างแผนที่พันธุกรรม เครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาได้นี้ 
แสดงให้เห็นว่าสามารถน าไปวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม และมีศักยภาพในการน าไปสร้างแผนที่ทาง
พันธกุรรม ซึ่งสามารถน าไปใช้ในการปรับปรุงพันธุ์ปาล์มน้ ามันได้ต่อไป 

ค้าส้าคัญ : ปาล์มน้ ามัน; MADS box; เครื่องหมาย ILP; ความหลากหลายทางพันธุกรรม; แผนที่ทางพันธุกรรม 

Abstract 
Oil palm is a value economic crop because of increasingly uses of oil palm products. The 

important factor of oil palm fruit production is the development of male and female 
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inflorescences. MADS box genes are essential since they are related to development of oil palm 
inflorescences. In the present study, Intron Length Polymorphism (ILP) markers of MADS box 
genes were developed by aligning 12 expressed sequence tags (EST) of MADS box genes with the 
genomic sequence of oil palm in order to design primers for intron amplification. Of 38 ILP 
primers designed, 23 primers successfully amplified and were polymorphic in 41 oil palm 
accessions. PIC (polymorphism information content) average value and allele number were 0.27 
and 3.12 per locus, respectively. Six polymorphic ILP markers showed polymorphism in mapping 
population. The ILP markers developed in the present study have been proved to be useful for 
genetic diversity assessment and linkage mapping which could be beneficial for oil palm breeding.     
 

Keywords: oil palm; MADS box; ILP marker; genetic diversity; genetic mapping 
 

1. บทน้า 
ปาล์มน้ ามัน (Elaeis guineensis Jacq.) เป็น

พืชที่ให้ผลผลิตน้ ามันต่อหน่วยพื้นที่ปลูกสูงกว่าพืช
น้ ามันชนิดอื่นทุกชนิด นอกจากนี้ต้นทุนในการผลิต
น้ ามันต่อกิโลกรัมยังถูกกว่าพืชน้ ามันชนิดอื่นอีกด้วย 
จากข้อดีดังกล่าว ท าให้มีความต้องการใช้น้ ามันอุปโภค
และบริโภคทั้งในด้านอาหารและพลังงานเพิ่มสูงขึ้น 
โดยความต้องการใช้น้ ามันปาล์มในประเทศมีแนวโน้ม
เพิ่มขึ้นในอัตราเฉลี่ยร้อยละ 0.13 ต่อปี [1] ดังนั้นการ
ปรับปรุ งพันธุ์ปาล์มน้ ามันให้มีผลผลิตสูงจึ ง เป็น
เป้าหมายส าคัญของการปรับปรุงพันธุ์ปาล์มน้ ามัน ซึ่ง
จะส่งผลให้สามารถผลิตน้ ามันปาล์มได้มากขึ้นในพื้นที่
เพาะปลูกเท่าเดิม 

ดอกของปาล์มน้ ามันมีความสัมพันธ์โดยตรงต่อ
ผลผลิตน้ ามันปาล์ม ซึ่งดอกของปาล์มน้ ามันจะต้องมี
ความสมบูรณ์ทั้งดอกเพศผู้และเพศเมีย การออกช่อ
ดอกของปาล์มน้ ามันขึ้นกับปัจจัยทางพันธุกรรม อายุ 
และสภาพแวดล้อม โดยองค์ประกอบผลผลิตหลักของ
ปาล์มน้ ามัน ขึ้นกับจ านวนและน้ าหนักทะลาย ที่เก็บ
เกี่ยวต่อเดือน [2] ซึ่งถูกก าหนดโดยอัตราส่วนเพศ (sex 
ratio; ดอกตัวเมียต่อจ านวนช่อดอกทั้งหมด) ปริมาณ
การร่วงของช่อดอกและผล อัตราส่วนโดยมวลของเนื้อ

ช้ันกลาง (mesocarp) ต่อทลายทั้งหมด [3] อัตราส่วน
เพศของปาล์มน้ ามันแต่ละพันธุ์พบว่ามีความแตกต่าง
กันมาก บางพันธุ์มีแต่ช่อดอกตัวผู้ ขณะที่บางพันธุ์มีแต่
ช่อดอกตัวเมีย เช่ือว่าปัจจัยทางพันธุกรรมมีความ 
ส าคัญอย่างมากในการก าหนดความแตกต่างใน
อัตราส่วนเพศ [4] เนื่องจากปาล์มน้ ามันเป็นพืชที่มีอายุ
ยาวกว่าจะทราบอัตราส่วนเพศต้องรอถึงอายุประมาณ 
4 ปี การที่ไม่สามารถทราบอัตราส่วนเพศของปาล์ม
น้ ามันจึงเป็นปัญหาที่ส าคัญในโครงการปรับปรุงพันธุ์
ปาล์มน้ ามันโดยวิธีการผสมพันธุ์และคัดเลือกลูกผสม 
ดังนั้นการศึกษาความสัมพันธ์ของยีนที่เกี่ยวข้องกับการ
ก าหนดเพศกับอัตราส่วนเพศของปาล์มน้ ามันเพื่อ
พัฒนาเป็นเครื่องหมายโมเลกุลที่ใช้ในการคัดเลือก
ลูกผสม จึงมีประโยชน์อย่างมากในการปรับปรุงพันธุ์
ปาล์มน้ ามัน 

เครื่องหมายโมเลกุลเป็นเทคโนโลยีที่สามารถใช้
ในการศึกษาพันธุศาสตร์ได้อย่างมีประสิทธิภาพ มีทั้ง
เครื่องหมายชนิดที่ ไม่ทราบหน้าที่  ( anonymous 
marker) และเครื่องหมายชนิดที่เป็นยีนที่ทราบหน้าที่
ในการท างาน (functional marker) ซึ่งเครื่องหมาย
ชนิดหลังนี้มีประโยชน์อย่างมากทั้งในด้านการศึกษา
พันธุศาสตร์ และการประยุกต์ใช้เพื่อการคัดเลือกใน
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การปรับปรุงพันธุ์พืช (marker assisted selection) 
เครื่องหมาย ILP (intron length polymorphism) 
[5] เป็นเครื่องหมายยีนที่พัฒนาได้ไม่ยุ่งยาก และ
สามารถพัฒนาได้จากยีนเป้าหมายโดยตรงจากข้อมูล 
expressed sequence tags (EST) ในฐานข้อมูล
สาธารณะ ท้ังจากพืชที่ท าการวิจัยโดยตรง และจากพืช
ที่มีวิวัฒนาการใกล้เคียงกัน [5,6] โดยการออกแบบคู่
ไพรเมอร์ให้จ าเพาะกับต าแหน่งของคู่เอกซอน (exon) 
ที่คร่อมระหว่างส่วนของอินทรอน (intron) เมื่อ
เปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของ EST กับล าดับนิ
วคลีโอไทด์ของจีโนม คู่ไพรเมอร์จะใช้เพิ่มปริมาณ   ดี
เอ็นเอบริเวณอินทรอน โพลิมอร์ฟิซึมที่ตรวจสอบเกิด
จากความแตกต่ างของความยาวของอินทรอน 
คุณลักษณะที่ดีของเครื่องหมาย ILP ประการแรกคือ
สามารถหลีกเลี่ยงการโคลน (cloning) หรือการหา
ล าดับนิวคลีโอไทด์ (sequencing) บริเวณอินทรอน 
ของยีน [7] ประการที่สองเนื่องจากบริเวณเอกซอนมี
ความอนุรักษ์ ระหว่างสปีชีส์ ดังนั้นการใช้ไพรเมอร์ที่
จ าเพาะต่อบริเวณเอกซอนจึงมีโอกาสใช้ข้ามสปีชีส์และ
ข้ามสกุลของสิ่งมีชีวิตได้ [6]  

นการศึกษานี้เป็นการพัฒนาเครื่องหมาย ILP 
ของยีนที่เกี่ยวข้องกับการพัฒนาของดอกปาล์มน้ ามัน 
จากกลุ่มยีน MADS box [8] ซึ่งเป็นกลุ่มยีนที่เกี่ยวข้อง
กับการพัฒนาของดอกปาล์มน้ ามัน น าเครื่องหมาย ILP 
ที่พัฒนาได้ ไปประเมินประสิทธิภาพและใช้วิเคราะห์
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของปาล์มน้ ามัน และ
ประเมินศักยภาพการน าไปสร้างแผนที่พันธุกรรม เพื่อ
ใช้ในการวิเคราะห์ความสัมพันธ์กับลักษณะอัตราส่วน
เพศและลักษณะที่เกี่ยวข้องกับผลผลิตปาล์มน้ ามันได้
ต่อไป 
 

2. อุปกรณ์และวิธีการ 
2.1 ปาล์มน ้ามันที่ใช้ในการวิจัย    

พันธุ์ปาล์มน้ ามันได้รับความอนุเคราะห์จาก
ศูนย์วิจัยปาล์มน้ ามันจังหวัดสุราษฏร์ธานี (ศวป.สฏ.) 
จ านวน 41 พันธุ์ (ตารางที่ 1) เพื่อวิเคราะห์ประสิทธิ-
ภาพของเครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาได้ และใช้ใน
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของปาล์ม
น้ ามัน นอกจากนี้ยังน าเครื่องหมาย ILP ไปประเมิน
ศักยภาพเพื่อใช้ในการสร้างแผนที่พันธุกรรม โดยศึกษา
โพลิมอร์ฟิซึมของปาล์มน้ ามันพันธุ์ clone B และ 
clone D และตัวอย่างประชากรลูกจ านวน 10 ต้น 
โดยพ่อแม่พันธุ์ปาล์มน้ ามันและตัวอย่างลูกผสมที่ใช้นี้
เป็นตัวอย่างที่ใช้ในการสร้างแผนที่พันธุกรรมก่อนหน้า
นี้ [9] โดยได้รับความอนุเคราะห์จาก ห้างหุ้นส่วน
โกลเด้นเทอเนอร่า จังหวัดกระบี่ 
 

ตารางที่ 1 พันธุ์ปาล์มน้ ามัน จ านวน 41 พันธุ์ ที่ใช้

เ พื่ อ วิ เ ค ร า ะ ห์ ป ร ะ สิ ท ธิ ภ า พ ข อ ง

เครื่องหมาย ILP และใช้ในการศึกษา

ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
 

 Source No. 
AVROS 5 
Calabar 4 
Calabar-AVROS 1 
DAMI 6 
Deli Dura 8 
Ghana 3 
Ghana-AVROS 2 
Ghana-Yangambi 1 
Kazemba 1 
La Me-AVROS 2 
Nigeria 5 
Tanzania 1 
Yangambi 1 
Yangambi-AVROS 1 
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2.2 การพัฒนาเคร่ืองหมาย ILP 
ค้นหารวบรวมรายช่ือยีนที่อยู่ในยีน MADS 

box ของปาล์มน้ ามัน [8] แล้วสืบค้นข้อมูลล าดับนิว-
คลีโอไทด์ของยีนที่รวบรวมได้ โดยเลือกเป็นล าดับ EST 
ของปาล์มน้ ามันจากฐานข้อมูล NCBI แล้วน าข้อมูล 
EST ที่ได้ไปเปรียบเทียบกับข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์
ของจีโนมปาล์มน้ ามันในฐานข้อมูล NCBI เพื่อหา
ต าแหน่งของ EST ในแต่ละยีนโดยใช้โปรแกรม BLAST  
และ Geneseqer [10] ในการออกแบบไพรเมอร์จะ
เลือกล าดับนิวคลีโอไทด์ให้จ าเพาะเจาะจงกับต าแหน่ง
ของเอกซอนท่ีคร่อมอยู่ระหว่างส่วนของอินทรอน และ
จะเลือกล าดับให้มีระยะห่างจากต าแหน่ง splice site 
ประมาณ 15-25 เบส ทั้งปลายด้าน 5 และปลาย 3 
เมื่อท าการเลือกล าดับนิวคลีโอไทด์ที่ต้องการแล้ว 
น าไปออกแบบไพรเมอร์โดยใช้โปรแกรม PRIMER3 
[11] จากนั้นน าไพรเมอร์ที่ได้ไปตรวจสอบความ 
จ าเพาะ โดยน าไปเปรียบเทียบกับทั้งจีโนมของปาล์ม
โดยใช้ โปรแกรม BLAST เพื่อดูความจ าเพาะของการ
จับดีเอ็นเอของไพรเมอร์ 

2.3 การตรวจสอบเคร่ืองหมาย ILP 
น า ILP ไพรเมอร์ที่ออกแบบมาเพิ่มปริมาณ

จีโนมิกดีเอ็นเอ โดยปฏิกิริยาพีซีอาร์ปริมาตร 20 µL  
ประกอบด้วย ดีเอ็นเอต้นแบบ 10 ng, 10X PCR 
buffer 2 µL (20 mM Tris pH 9.0, 100 mM KCl, 
3.0 mM MgCl2), 25 mM MgCl2 , 2 mM dNTPs, คู่
ไพรเมอร์อย่างละ 0.2 µM และเอนไซม์ Taq DNA 
polymerase 1 Unit อุณหภูมิที่ใช้ในการท าปฏิกิริยา
พีซีอาร์ประกอบด้วย denaturation ที่อุณหภูมิ 95 C 
เป็นเวลา 1 นาที และ 94 C นาน 3 นาที ตามด้วย
รอบอุณหภูมิที่ใช้ในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ 35 รอบ ท่ี 
94 C นาน 30 วินาที อุณหภูมิ annealing ตามความ
เหมาะสมของไพร์เมอร์แต่ละคู่นาน 1 นาที 30 วินาที 
และอุณหภูมิ extension 72 C นาน 30 วินาที 

ตรวจสอบผลเบื้องต้นด้วย 2 % agarose gel 
electrophoresis แล้วน าไปวิเคราะห์โพลิมอร์ฟิซึมใน 
6 % polyacrylamide gel electrophoresis แล้ว
ย้อมแถบดีเอ็นเอด้วยซิลเวอร์ไนเตรท [12] 

2.4 การประเมินประสิทธิภาพเคร่ืองหมาย 
ILP 

แถบดีเอ็นเอของเครื่องหมาย ILP จะ
บันทึกข้อมูลแบบข่มร่วม พารามิ เตอร์ที่ประเมิน
ประกอบด้วย จ านวนแอลลีลเฉลี่ยต่อต าแหน่ง จ านวน
จีโนไทป์ ค่า polymorphism information content 
(PIC) ค่าเฮเทอโรไซโกซิตี (heterozygosity, H) ค่า
ความหลากหลายของยีน (gene diversity, GD) 
วิเคราะห์ค่าความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยวิธีของ 
Nei และ Li [13] และสร้างเดนโดรแกรม (dendro-
gram) โดยวิธี UPGMA (unweighted pair-group 
method with arithmetic means) โดยใช้โปรแกรม 
NTSYS-PC V. 2.0 [14] ส าหรับการวิเคราะห์ศักยภาพ
การน าไปสร้างแผนที่พันธุกรรมจะศึกษาโพลิมอร์ฟิซึม
ระหว่างปาล์มน้ ามันพันธ์ุ clone B และ clone D และ
การกระจายตัวของเครื่องหมายในประชากรลูกผสม
จ านวน 10 ต้น 
 

3. ผลการวิจัย 
3.1 การสืบค้นข้อมูลยีน MADS box และ

การออกแบบไพรเมอร์ 
การสืบค้นหายีนที่ เกี่ยวข้องกับกลุ่มยีน 

MADS box ของปาล์มน้ ามันโดยสืบค้นข้อมูลเป็น
ล าดับ EST จากฐานข้อมูล GenBank ใน NCBI 
สามารถพบยีนทั้งหมด 14 ยีน คือ ยีน GLO1, GLO2, 
AG1, AG2, AGL2-1, AGL2-2, AGL2-3, AGL2-4, 
AGL2-5, AGL2-6, SQUA2, SQUA3, DEF,  
STMADS11 และสามารถน าไปออกแบบไพรเมอร์ได้
ทั้งหมด 38 คู่ไพรเมอร์ 
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3.2 การประเมินประสิทธิภาพเคร่ืองหมาย 
ILP 

ไพรเมอร์ ILP ทั้งหมด 38 คู่ไพรเมอร์ 
น ามาวิเคราะห์จีโนไทป์ กับตัวอย่างปาล์มน้ ามันจ านวน 
41 ตัวอย่าง เพื่อใช้ในการประเมินประสิทธิภาพ
เครื่องหมาย ILP และศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของปาล์มน้ ามัน ผลการประเมินพบว่าทุกคู่
ไพรเมอร์สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้ และพบว่ามี 
25 คู่ไพรเมอร์ (65.79 %) ที่แสดงโพลิมอร์ฟิซึมใน
ตัวอย่างปาล์มน้ ามันที่น ามาทดสอบ จากการประเมิน
ประสิทธิภาพเครื่องหมาย ILP ที่แสดงโพลิมอร์ฟิซึมใน
ตัวอย่างปาล์มน้ ามัน พบว่ามีจ านวนแอลลีลรวม
ทั้งหมด 78 แอลลีล จ านวนแอลลีลที่พบอยู่ในช่วง 2 
ถึง 7 แอลลีล มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 3.12 แอลลีลต่อ
เครื่องหมาย เครื่องหมาย AGL2-2-3 แสดงจ านวน 
แอลลีลสูงที่สุด คือ 7 แอลลีล จากการวิเคราะห์จ านวน
จีโนไทป์ พบว่ามีจ านวนจีโนไทป์ทั้งหมด 91 จีโนไทป์ 
มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 3.64 จีโนไทป์ต่อเครื่องหมาย มี
เครื่องหมาย 3 เครื่องหมาย ที่แสดงจ านวนจีโนไทป์สูง

ที่สุดคือ 7 จีโนไทป์ ได้แก่เ  ครื่องหมาย GLO1-1, 
GLO1-3  และ  AGL2-2 -3  เมื่ อค านวณค่ า  gene 
diversity พบว่ามีค่าระหว่าง 0.07 ถึง 0.65 มีค่าเฉลี่ย
เท่ากับ 0.31 โดยเครื่องหมาย GLO1-3 มีค่า gene 
diversity สูงสุด ส าหรับค่า heterozygosity นั้นมีค่า
ระหว่าง 0.02 ถึง 0.98 มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 0.30 และ
พบว่าเครื่องหมาย AGL2-4-4 มีค่า heterozygosity 
สูงที่สุด ค่า PIC มีค่าระหว่าง 0.07 ถึง 0.59 เฉลี่ย 
0.27 ต่อเครื่องหมาย โดยเครื่องหมาย AGL2-2-3 มีค่า 
PIC สูงสุด ตารางที่ 2 แสดงตัวอย่างเครื่องหมาย ILP 8 
เครื่องหมายที่พัฒนาจากยีน 8 ยีน คือ GLO1-3 , 
GLO2-1, AG2, AGL2-1-3, AGL2-2-3, AGL2-3-1, 
AGL-4-4, SQUA3-33 

3.4 การวิ เคราะห์ความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของปาล์มน ้ามัน 

น า เครื่ องหมายที่ แสดงโพลิมอร์ฟิซึ ม
ทั้งหมดจ านวน 25 เครื่องหมาย ไปวิเคราะห์ความ
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม (genetic similarity) และ
น าไปสร้างเดนโรแกรมพบว่าพันธุ์ปาล์มน้ ามันส่วนใหญ่

 
ตารางที ่2 ตัวอย่างการประเมินเครื่องหมาย ILP 8 เครื่องหมายที่พัฒนาจากยีน 8 ยีน พารามิเตอร์ที่ประเมิน

ประกอบด้วย จ านวนแอลลีลเฉลี่ยต่อต าแหน่ง (AN) จ านวนจีโนไทป์ (GN) ค่า polymorphism 
information content (PIC) ค่าเฮเทอโรไซโกซิตี (heterozygosity, H) และค่าความหลากหลายของ
ยีน (gene diversity, GD) 

   

Marker Accession No. AN GN GD H PIC 

GLO1-3 AF227195.1 4 7 0.65 0.48 0.58 
GLO2-1 AF411848.1 3 5 0.61 0.3 0.53 
AG2 AY739699.1 2 3 0.45 0.51 0.35 
AGL2-1-3 AF411843.1 4 4 0.31 0.35 0.29 
AGL2-2-3 AF411844.1 7 7 0.62 0.83 0.59 
AGL2-3-1 AF411845.1 5 5 0.16 0.17 0.15 
AGL2-4-4 AF411846.1 4 3 0.54 0.98 0.44 
SQUA3-3 AF411842.1 4 4 0.39 0.49 0.34 
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สามารถจัดกลุ่มได้สอดคล้องกับแหล่งที่มาของปาล์ม
น้ ามัน (รูปที่ 1) คือ AVROS, Deli Dura, Calabar, 
Nigeria, DAMI และ Ghana ส่วนปาล์มน้ ามันที่ไม่
สามารถจัดกลุ่มได้พบว่าเป็นปาล์มน้ ามันที่เป็นพันธุ์
ลูกผสม (hybrid line) 

การวิเคราะห์ศักยภาพของเครื่องหมาย ILP 
เพื่อการน าไปสร้างแผนที่พันธุกรรมโดยศึกษาโพลิมอร์
ฟิซึมระหว่างปาล์มน้ ามันพันธุ์ clone B และ clone D 
และการกระจายตัวของเครื่องหมายในประชากร
ลูกผสมจ านวน 10 ต้น พบว่ามี 6 เครื่องหมาย ที่
พัฒนาจากยีน 6 ยีน คือ SQUA3-1, AGL2-4-2, 
AGL2-2-1, GLO1-4, GLO2-4 และ AGL2-2-3 มี
อัตราส่วนคาดหมายการกระจายตัว คือ 1:1, 1:2:1, 
1:1, 1:2:1, 1:2:1 และ 3:1 ตามล าดับ 
 

4. วิจารณ์ผลการวิจัย 
การพัฒนาเครื่องหมาย ILP จะออกแบบคู่ไพร

เมอร์ให้อยู่บนบริเวณของเอกซอนที่คร่อมส่วนของอิน
ทรอนอย่างน้อยหนึ่งอินทรอน ซึ่งอาจมีหรือไม่มีล าดับ
นิวคลีโอไทด์ซ้ า SSR (simple sequence repeat) 
อยู่ก็ได้ การเกิดการเปลี่ยนแปลงที่บริเวณอินทรอนนี้
จะมีผลกระทบต่อสิ่งมีชีวิตน้อยกว่าการเกิดที่บริเวณ
เอกซอน [15] เนื่ อ งจากเป็นบริ เ วณที่ ไ ม่ มี รหั ส
พันธุกรรมอยู่ ดังนั้นจึงเป็นบริเวณที่มีโอกาสพบโพลิ-
มอร์ฟิซึมได้มากกว่าเอกซอนซึ่งมีรหัสพันธุกรรม ทั้งนี้
ประสิทธิภาพของการเกิดโพลิมอร์ฟิซึมที่สามารถตรวจ
ได้จะขึ้นกับขนาดของอินทรอน โดยอินทรอนที่มีขนาด
ใหญ่ มักจะมีโพลิมอร์ฟิซึมของความยาวในระดับต่ า 
[16, 17] กว่าอินทรอนที่มีขนาดสั้นซึ่งสอดคล้องกับ
ผลการวิจัยซึ่งพบค่าสหสัมพันธ์เชิงลบอย่างมีนัยส าคัญ 
(r = -0.37; p < 0.05) ระหว่างขนาดของอินทรอน
และการเกิดโพลิมอร์ฟิซึม เหตุผลหนึ่งอาจเป็นเพราะ
ประสิทธิภาพของ polyacrylamide gel ในการแยก

ความแตกต่างขนาดช้ินดีเอ็นเอจะมีประสิทธิภาพการ
แยกขนาดลดลงเมื่อช้ินดีเอ็นเอที่วิเคราะห์มีขนาดใหญ่
ขึ้น ดังนั้นในการพัฒนาเครื่องหมายจึงอาจไม่สามารถ
พัฒนาเครื่องหมายได้ในทุกอินทรอน โดยในการวิจัยนี้
สามารถพัฒนาได้ 38 อินทรอน จากจ านวนอินทรอน
ทั้งหมด 47 อินทรอน 

งานวิจัยนี้สามารถพัฒนาเครื่องหมาย ILP จาก
กลุ่มยีน MADS box ของปาล์มน้ ามัน และสามารถน า
เครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาได้มาใช้ในการศึกษาความ
หลากหลายของปาล์มน้ ามัน และศึกษาศักยภาพของ
การน าเครื่องหมาย ILP ไปสร้างแผนที่พันธุกรรม 
ประสิทธิภาพของเครื่องหมาย ILP ที่พัฒนาได้ในการ
วิจัยนี้ เมื่อน าไปทดสอบกับปาล์มน้ ามันจ านวน 41 
ตัวอย่าง ที่ได้จากศูนย์วิจัยปาล์มจังหวัดสุราษฎร์ธานี 
ซึ่งเป็นตัวอย่างปาล์มน้ ามันที่เป็นสมาชิกส่วนหนึ่งของ
การศึกษาเครื่องหมาย EST-SSR ของขวัญใจ (48 
พันธุ์) [18] เมื่อเปรียบเทียบประสิทธิภาพกันพบว่า
เครื่องหมาย ILP มีความสามารถในการแสดงโพลิมอร์
ฟิซึมน้อยกว่าเครื่องหมาย EST-SSR (82.2 %) และมี
ค่า PIC เฉลี่ยน้อยกว่า (0.34)  โดยเครื่องหมายทั้งสอง
ชนิดนี้ มีประสิทธิภาพต่ ากว่า เครื่ องหมาย gSSR 
(genomic SSR) (PIC เฉลี่ย 0.52) ผลการวิจัยนี้
สอดคล้องกับการวิจัยก่อนหน้านี้  ซึ่งเปรียบเทียบ
ประสิทธิภาพระหว่างเครื่องหมาย EST-SSR กับ 
conserved-intron scanning primers (CISP หรือ 
ILP) ในพืชตระกูลหญ้า [19] และการเปรียบเทียบ
ระหว่างเครื่องหมาย gSSR และ ILP ในข้าว [20] ซึ่ง
พบว่าเครื่องหมาย ILP นั้นให้โพลิมอร์ฟิซึมจ านวนน้อย
กว่า เมื่อเทียบกับเครื่องหมาย EST-SSR นอกจากนี้ใน
การวิจัยนี้จะใช้จ านวนตัวอย่างเพื่อการประเมิน
ประสิทธิภาพเครื่องหมายน้อยกว่าการวิจัยของขวัญใจ  
[18] จึงอาจท าให้มีความหลากหลายทางพันธุกรรม
น้อยกว่าและมีผลท าให้ค่า PIC น้อยกว่าด้วย 
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รูปที่ 1  เดนโดแกรมที่วิเคราะห์จากเครื่องหมาย ILP 25 เครื่องหมาย ในตัวอย่างปาล์มน้ ามันจ านวน 41 ตัวอย่าง 

 
เครื่องหมาย EST-SSR จะตรวจสอบโพลิมอร์-

ฟิซึมอันเนื่องจากความแตกต่างของจ านวนล าดับนิว-
คลีโอไทด์ซ้ า SSR และ/หรือ โพลิมอร์ฟิซึมจากการ
เพิ่ม/ขาดหาย (indel) ของล าดับนิวคลีโอไทด์ที่ปรากฏ
ภายในเอกซอนของยีน [21] ส่วนเครื่องหมาย ILP จะ
ตรวจสอบโพลิมอร์ฟิซึมจากการเพิ่ม/ขาดหาย ของ
ล าดับนิวคลีโอไทด์ที่อยู่ภายในอินทรอนซึ่งอาจมีหรือไม่
มีล าดับนิวคลีโอไทด์ซ้ า SSR อยู่ก็ได้ ดังนั้น EST-SSR 
จึงมีโอกาสเกิดโพลีมอฟิซึมมากกว่า ILP อย่างไรก็ตาม
เมื่อพิจารณาโอกาสของการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล

จากยีน เครื่องหมาย ILP มีโอกาสของการพัฒนาเป็น
เครื่องหมายยีนได้มากกว่าเนื่องจากสามารถพัฒนาจาก
ยีนใดก็ได้ เพียงแค่มีข้อมูล EST และล าดับนิวคลีโอไทด์
ทั้งจีโนมของสิ่งมีชีวิตชนิดเดียวกันหรือจากสิ่งมีชีวิตที่มี
วิวัฒนาการใกล้เคียงกัน เช่นในการวิจัยนี้สามารถ
พัฒนาเครื่องหมาย ILP จากยีนทุกยีนของ MADS box 
ของปาล์มน้ ามันที่มีรายงาน ขณะที่เครื่องหมาย EST-
SSR จะพัฒนาได้เฉพาะกับยีนที่ SSR ปรากฏภายใน
ยีนเท่านั้น ซึ่งไม่พบ SSR ภายในยีน MADS box 
เหล่านี้เลย 
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เมื่อเปรียบเทียบประสิทธิภาพของเครื่องหมาย 
ILP กับการวิจัยอื่น เช่น งานวิจัยของ Li และคณะ 
[22] ซึ่งเป็นการพัฒนาเครื่องหมาย ILP ในยางพารา
พันธุ์ปรับปรุงแล้ว 39 สายพันธุ์ โดยใช้ไพรเมอร์ 
จ านวน 50 คู่ไพรเมอร์ พบว่าให้โพลิมอร์ฟิซึมจ านวน 
31 คู่ไพรเมอร์ คิดเป็น 62.0 % และมีค่า PIC เฉลี่ย 
0.22 งานวิจัยของ Li และคณะ [22] พบว่ามี
เปอร์เซ็นต์การพบโพลิมอร์ฟิซึมใกล้เคียงกับงานวิจัยนี้ 
และมีค่า PIC เฉลี่ยใกล้เคียงกันมาก แต่เมื่อเปรียบ 
เทียบเครื่องหมาย ILP ในสบู่ด า 59 ตัวอย่าง ที่
รวบรวมจากประเทศต่าง ๆ โดย Saisug และ Ukoskit 
[6] มีค่า PIC เฉลี่ย 0.35 ซึ่งมากกว่าการวิจัยนี้ ดังนั้น
ประสิทธิภาพของ เครื่องหมาย ILP อาจแสดงผลที่
แตกต่างกันได้ ขึ้นกับจ านวนตัวอย่าง แหล่งความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของพันธุ์พืชที่ใช้ในการ
ทดสอบ 

การใช้เครื่องหมาย ILP ในการศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของปาล์มน้ ามัน พบว่าการ
จัดกลุ่มพันธ์ุปาล์มน้ ามันนั้นมีความสอดคล้องกับแหล่ง 
ที่มาของพันธุ์ เมื่อเปรียบเทียบการจัดกลุ่มกับการวิจัย
ของขวัญใจ [18] โดยใช้เครื่องหมาย EST-SSR พบว่า
ผลการจัดกลุ่มมีความคลา้ยคลึงกัน แต่การจัดกลุ่มพันธ์ุ
ปาล์มน้ ามันด้วยเครื่องหมาย ILP มีความสอดคล้องกับ
แหล่งที่มาของพันธุ์มากกว่าการจัดกลุ่มพันธุ์ปาล์มด้วย
เครื่องหมาย EST-SSR ผลการวิจัยนี้คล้ายกับการวิจัย
ของ Ming และคณะ [22] ที่พบว่าเครื่องหมาย ILP 
แสดงการแบ่งกลุ่มข้าวได้สอดคล้องกับชนิดพันธุ์ข้าวได้
ดีกว่าเครื่องหมาย SSR ส าหรับพันธุ์ปาล์มน้ ามันบางที่
การจัดกลุ่มไม่สอดคล้องชัดเจนกับแหล่งที่มาและไม่ใช่
ปาล์มลูกผสม อาจเป็นไปได้ว่าปาล์มน้ ามันเป็นพืชผสม
ข้าม และพันธุ์ปาล์มที่มีการน าเข้ามาจากแหล่งอื่นอาจ
ผ่านกระบวนการผสมข้ามพันธุ์จากแหล่งพันธุ์มาก่อน
หน้าแล้ว จึงท าให้มีเช้ือพันธุกรรมจากแหล่งอื่นมา
ปะปนด้วย  

การสร้างแผนที่พันธุกรรมเป็นงานที่ส าคัญ

ส าหรับการวิเคราะห์หายีนที่ควบคุมลักษณะปริมาณ 

ในงานวิจัยนี้พบเครื่องหมาย ILP 6 เครื่องหมาย คือ 

SQUA3-1, AGL2-4-2, AGL2-2-1, GLO1-4, GLO2-4 

และ AGL2-2-3 ของ MADS box มีโพลิมอร์ฟิซึม และ

มีการกระจายตัวสอดคล้องตามกฏของเมนเดล ดังนั้น

จึงมีศักยภาพที่จะน าไปสร้างแผนที่พันธุกรรมได้ โดย

น าไปสร้างแผนที่ร่วมกับแผนที่พันธุกรรมที่เคยสร้างไว้

ก่อนนี้ [9] ซึ่งใช้ลูกผสมประชากรเดียวกัน ดังนั้น

เครื่องหมาย ILP ในแผนที่พันธุกรรมที่พัฒนาจากยีน 

MADS box ซึ่งเป็นยีนที่เกี่ยวข้องกับการพัฒนาเป็น

ดอกตัวผู้และตัวเมียของปาล์มน้ ามัน อาจมีศักยภาพใน

การมีความสัมพันธ์เมื่อน าไปวิเคราะห์ QTL กับ

ลักษณะที่เกี่ยวข้องกับผลผลิต เช่น อัตราส่วนเพศ และ

น้ าหนักทลาย 

 

5. สรุป 
การพัฒนาเครื่องหมาย ILP เป็นเทคนิคที่ไม่

ยุ่งยากในการพัฒนาเครื่องหมายยีน สามารถพัฒนาได้

จากข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ EST และจีโนม ทั้งจาก

สิ่งมีชีวิตชนิดเดียวกันหรือสิ่งมีชีวิตที่มีวิวัฒนาการ

ใกล้เคียงกัน ประสิทธิภาพของเครื่องหมาย ILP อาจมี

ค่า PIC ใกล้เคียงหรือน้อยกว่าเครื่องหมายยีนอื่น เช่น 

EST-SSR แต่สามารถพัฒนาจากยีนใดก็ได้ ในการวิจัย

นี้เครื่องหมาย ILP สามารถพัฒนาได้จากยีนทุกยีนใน 

MADS box และสามารถน าไปใช้ในการศึกษาความ

หลากหลายทางพันธุกรรมของปาล์มน้ ามันได้อย่างมี

ประสิทธิภาพ โดยเครื่องหมาย ILP 6 ยีน ของ MADS 

box มีศักยภาพที่จะน าไปสร้างแผนที่พันธุกรรมได้ ซึ่ง

จะเป็นประโยชน์อย่างมากส าหรับการวิเคราะห์ QTL 

ที่สัมพันธ์กับผลผลติ 
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