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ศึกษาการประยุกต์ใช้เทคนิคเครื่องหมายDNAในการวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของประชากรปาล์มน�้ามันปลูกในพื้นที่อ�าเภอหนองจิก จังหวัดปัตตานี 

Microsatellite Marker Techniques Analyzed the Oil Palm Population Genetic in 
Nongchik, Pattani Province

รอกีเยาะ เจ๊ะหลง1 ปรียา แก้วอ่อน1 และ จารุ นิคม2*
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บทคัดย่อ
	 การศึกษาวิจัยในครั้งน้ีจะท�าการค�านวณความแปรผันทางพันธุกรรมของสวนปาล์มน�้ามันเกษตรกรด้วย

การใช้เทคนิค	Microsatellite	marker	โดยท�าการทดสอบกับดีเอ็นเอตัวอย่างใบปาล์มอ่อน	10	ตัวอย่างจากกลุ่ม

ประชากรปาล์มน�้ามันจากอ�าเภอหนองจิก	จังหวัดปัตตานี	กับ	primer	จ�านวน	10	primer	(Zhoun	et	al,	2015)	

ท�าการตรวจสอบผลด้วย	Agarose	gel	electrophoresis		แล้วน�ามาวิเคราะห์ผลด้วยโปรแกรม	MEGA	Program		

โดยใช้สร้างแผนผังความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของวิธี	UPGMA	ผลคือมีการแบ่งกลุ่มประชากรเป็น	2	กลุ่มต่อมาใช้	

โปรแกรม	Arlquin	Program	ในการค�านวน	Genetic	diversity	โดยใช้ค่า	Nucleotide	diversity	และค่า	Hap-

lotype	diversity	แสดงผลว่า	ประชากรมีขนาดใหญ่คงที่และมีการเกิดวิวัฒนาการ	เกิดการแปรผันของพันธุกรรม

และการวิเคราะห์ความแตกต่างของประชากรใช้ค่า	Population	pairwise	(Fst’s)	เท่ากับ	0.66853	และค่า	Fst	

P-values	เท่ากับ	.00	แสดงว่ามีความแตกต่างกันของพันธุกรรมระดับประชากรทั้ง	2	กลุ่มจากค่าดังกล่าวอาจบ่งชี้

ได้ว่าอาจจะมีความแปรผันของพันธุกรรมในระดับประชากรอย่างน้อย	2	กลุ่มในกลุ่มประชากรปาล์มน�้ามันในพื้นที่

อ�าเภอหนองจิก	 จังหวัดปัตตานี	 จึงจะเห็นได้ว่าการใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอนี้	 สามารถที่จะใช้ในการทดสอบความ

แปรผันทางพันธุกรรมในระดับประชากรได้

ค�าส�าคัญ: ความหลากหลายทางพันธุกรรม;	ปาล์มน�้ามัน;	เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์	
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Abstract 
	 The	objective	in	this	study	that	observes	oil	palm	genetic	variation,	plants	in	Nongchik	

Pattani	with	Microsatellite	marker	technique.	10	samples	of	DNA	extraction	from	young	leaf	were	

amplified	with	10	primers	(Zhoun	et	al,	2015)	and	were	observed	by	agarose	gel	electrophoresis	

method.	The	microsatellite	fragments	were	analyzed	with	MEGA	program	and	calculated	genetic	

diversity	by	Arlquin	Program.	The	UPGMA	dendrogram	in	these	results	were	separated	genetic	

relationship	 clades	 in	 two	major	 groups	 (Nongchik1	 and	Nongchik2).	 Nucleotide	diversity	 and	

Haplotype	diversity	values	from	Nongchik1	and	Nongchik2	indicate	that	genetic	variation	in	Nong-

chik2	 is	Neutral	 Selection	but	Nongchik1	 is	 not	 seem.	 In	 Population	pairwise	 (Fst’s)	 between	

Nongchik1	and	Nongchik2	is	0.66853	and	Fst	P-values	p-value	that	show	significant.	From	these	

results	indicate	that	have	different	genetic	variation	between	population	in	Nongchik1	and	Nong-

chik2.	This	study	might	show	that	Microsatellite	marker	technique	able	to	analyze	genetic	variation	

diversity	in	oil	palm	plant	population	in	Nongchik,	Pattani.																																																		

Keyword: Genetic	diversity;	Oil	palm;	Microsatellite	Markers

บทน�า
	 การพัฒนาเชิงพื้นที่	(Area	based	approach)	เป็นทศิทางที่ส�าคัญที่รฐับาลใช้ปฏิรูปประเทศไทยไปสู่การ

พฒันาทีย่ัง่ยนื	ทางรัฐบาลปัจจบุนัได้เลง็เหน็จงัหวดัชายแดนภาคใต้ว่าเป็นพืน้ทีท่ีม่ศีกัยภาพอย่างสงูต่อการลงทนุใน

การพฒันาเศรษฐกจิของประเทศไทย	เพราะมคีวามอดุมสมบรูณ์เอือ้ยต่อปัจจยัในการผลติในด้านต่างๆ	ทัง้ทรพัยากร

ทางธรรมชาต	ิทรพัยากรมนษุย์	ลกัษณะภมูปิระเทศ	และสถาบนัการศกึษา	หน่วยงานการวจิยั	เกิดโมเดล	“สามเหลีย่ม

การพัฒนาอย่างยั่งยืน”	การเป็นเมืองต้นแบบอุตสาหกรรมเกษตร	เป็นหนึ่งในวัตถุประสงค์เพื่อพัฒนาเมืองต้นแบบ

การพัฒนาอย่างยั่งยืน	 พืชตระกูลปาล์มน�้ามัน	 	 เป็นพืชที่รัฐบาลได้สนับสนุนให้เกษตรกรน�ามาเพาะปลูกเพ่ือสร้าง

รายได้ให้กับตัวเอง	สภาพพื้นที่ที่เหมาะสมกับการปลูกพืชปาล์มน�้ามันคือ	ภาคใต้ของประเทศไทย	โดยเฉพาะอย่าง

ยิ่งสามจังหวัดชายแดนใต้ของประเทศไทย	ซึ่งเกษตรกรได้หันมาปลูกพืชตระกูลปาล์มน�้ามันกันมากขึ้น

	 พืชปาล์มน�้ามัน	(Elaeis guineensis Jacq)	เป็นสายพันธุ์พืชเศรษฐกิจใบเลี้ยงเดียวที่มีอายุยืนยาว	เติบโต

ในเขตร้อนชืน้	ซึง่เป็นพชืทีผ่ลติน�า้มนัอนัดบัหนึง่ของโลก	ผลติภณัฑ์น�า้มนัจากปาล์มน�า้มนัจงึมคีวามต้องการจ�านวน

มาก	และเป็นแหล่งของสารอาหารในการผลิตวิตามินเอในปริมาณสูง	จัดจ�าแนกอยู่วงศ์	Arecaceae	(Tranbarger,	

et	al,	2012)		ปาล์มน�้ามันเป็นพืชที่ถูกน�ามาผลิตน�้ามันมากที่สุดใน	10	ปีที่ผ่านมา	เนื่องจากปาล์มน�้ามันสามารถ

เพาะปลูกในพื้นที่ร้อนชื่นได้เท่านั้น	 จึงมีแค่	 42	ประเทศเท่านั้นที่ผลิตได้	 ประเทศมาเลเซีย	 อินโดนีเซีย	 โคลัมเบีย	

และไทย	อยูใ่นกลุม่ประเทศทีส่ามารถเพาะปลูกปาล์มน�า้มนัได้ด	ีปัจจยัหนึง่ทีม่ผีลต่อการผลิตน�า้มนัของปาล์มน�า้มนั

นอกจากสภาวะพื้นที่เพาะปลูก	ภูมิอากาศ	และสารอาหาร	คือสายพันธุ์ที่ใช้เพาะปลูก	ต้องเป็นสายพันธุ์ที่ให้ผลผลิต

น�้ามันสูง	 สายพันธุ์ที่น�ามาเพาะปลูกปัจจุบันเป็นสายพันธุ์ลูกผสม	 ซ่ึงจะแสดงความหลากหลายทางพันธุกรรมมาก

ขึ้นเมื่อน�าเมล็ดมาปลูกในรุ่นต่อไป	จะก่อให้เกิดปัญหาต่อเกษตรกรในด้านการให้ผลผลิตน�้ามันต�่ากว่าเดิม

	 เครื่องหมายทางชีวโมเลกุล	(Molecular	marker)	เป็นเครื่องหมายทางพันธุกรรม	(Genetic	marker)	ที่

ช่วยในการจัดจ�าแนกที่มีความถูกต้อง	และมีความแม่นย�าสูง	จะใช้สารชีวโมเลกุลในสิ่งมีชีวิตนั้นๆ	เป็นตัวบ่งชี้	ส่วน

เครื่องหมายทางสัณฐานวิทยา	 (morphological	markers)	 เป็นเครื่องหมายที่ใช้ในงานปรับปรุงพรรณพืชมานาน	

แต่ลักษณะดังกล่าวมักจะแปรผันไปตามสภาวะแวดล้อมที่แปรเปลี่ยนไป	ท�าให้เกิดความผิดพลาดในการจัดจ�าแนก

ความแตกต่างของสายพันธุ์	 นอกจากนี้การเปรียบเทียบลักษณะทางสัณฐานวิทยายังไม่สามารถแยกความแตกต่าง

ของสายพันธุ์พืชบางชนิดท่ีมีความใกล้ชิดทางพันธุกรรมได้	 ปัจจุบันเครื่องหมายโมเลกุลที่นิยมน�ามาใช้ในการจัด



การประชุมวิชาการระดับชาติด้านวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยีเครือข่ายภาคใต้ ครั้งที่ 3 ประจ�าปี 2561

- 430 -

จ�าแนกพืช	คือ		microsatellite	หรือ	simple	sequence	repeat	(SSR)	ซึ่งมีข้อดีคือ	มีการถ่ายทอดพันธุกรรม

แบบร่วม	มีการกระจายอยู่ทั่วทั้ง	genome	และมีอัตราการเกิด	polymorphic	ค่อนข้างสูง	พืชตระกูลปาล์มน�้ามัน

ได้มีการใช้เทคนิค	SSR	ในงานที่เกี่ยวข้องกับเครื่องหมายทางพันธุกรรมอย่างแพร่หลาย	(Zhou	et	al,	2015;	Xiao	

et	al,	2014;	Tranbarger	et	al,	2012)	การส�ารวจเครื่องหมายพันธุกรรมเป็นเครื่องมือหนึ่งในการส�ารวจการกระ

จายสายพันธุ์ของประชากรปาล์มน�้ามันที่เกษตรกรในพื้นที่สามจังหวัดชายแดนใต้เพาะปลูก	 สามารถบ่งชี้ความ

แปรปรวนของสายพนัธุท์ีจ่ะเกดิข้ึน	ความเสีย่งต่อการกลายพนัธุ	์และการสูญพนัธุข์องประชากรปาล์มน�า้มนัเพือ่เป็น

ฐานข้อมลูส�าคญัในการปรบัปรงุสายพนัธุ	์ปกป้องสายพนัธุ	์และเปรยีบเทยีบความเหมอืน	หรอืความแตกต่างกบัสาย

พนัธุอ์ืน่ๆ	เพือ่สามารถคดัเลอืกสายพนัธุท์ีผ่ลติน�า้มนัมปีรมิาณ	และคณุภาพทีด่ทีีส่ดุ	ในการแนะน�าให้เกษตรกรปลกู	

ในต่างประเทศการน�าเทคโนโลยีการใช้เครื่องหมาย	DNA	มาท�าการวิเคราะห์ความหลากหลายของพืชปาล์มน�้ามัน	

จะสามารถแยกความแตกต่างของพชืไม่ว่าจะเป็นในระดบัประชากร	(Population)	ระดบัชนดิ	(Species)	หรอื	ระดับ

สายพันธุ์	 (Breeding	Lines)	ได้อย่างถูกต้อง	และแม่นย�า	ปัจจัยด้านสภาพแวดล้อมภายนอกต่างๆ	ไม่มีผลต่อการ

วิเคราะห์	 จะช่วยประหยัดเวลา	 พื้นที่เพาะปลูก	 แรงงาน	 ค่าใช้จ่าย	 ตลอดจนลดทอนความยุ่งยากต่างๆ	 ของ

กระบวนการลง	ช่วยเพิม่รายได้แก่เกษตรกรได้	ในการศกึษาครัง้นี	้เราจะท�าการศึกษาความหลากหลายทางพนัธกุรรม

ของตวัอย่างประชากรปาล์มทีป่ลกูอยูใ่นพ้ืนสามจงัหวดัชายแดนภาคใต้	ด้วยเทคนคิการประยกุต์ใช้เครือ่งหมายทาง

ชีวโมเลกุล	 เพื่อเป็นข้อมูลพื้นฐานทางสายพันธุ์ที่ส�าคัญเพ่ือการวางแผนการปรับปรุงสายพันธุ์ให้มีการผลิตน�้ามันดี

ขึ้น	 จากการศึกษาวิจัยน�ามาซ่ึงประโยชน์ในการศึกษาลักษณะของความหลากหลายทางพันธุกรรมในพื้นที่	 อ�าเภอ

หนองจิก	จังหวัดปัตตานี	และเป็นการส่งเสริมการเพาะปลูกขยายพันธุ์ปาล์มน�้ามันซึ่งเป็นพืชเศรษฐกิจต่อไป	ดังนั้น

การพฒันาสายพันธุป์าล์มน�า้มนัและชนดิต้นกล้าทีใ่ห้ผลผลติได้มากและทนต่อสภาพแวดล้อมเพือ่ให้มนี�า้มนัเพยีงพอ

ต่อความต้องการของประชากรและเป็นผลผลิตที่มีคุณภาพ

วัตถุประสงค์ของการวิจัย
 การใช้เทคนคิเครือ่งหมาย		DNA	ในการวเิคราะห์ความหลากหลายทางพนัธกุรรมปาล์มน�า้มนัของตวัอย่าง

ประชากรปาล์มใน	อ�าเภอหนองจิก	จังหวัดปัตตานี

วิธีด�าเนินการวิจัย 

	 เก็บตวัอย่างใบปาล์มอ่อนในพืน้ทีอ่�าเภอหนองจกิ	จงัหวดัปัตตาน	ีโดยระยะห่างของต้นปาล์มแต่ละต้นห่าง

กัน	50		เมตรจากนั้นท�าความสะอาดใบปาล์มอ่อนด้วยแอลกอฮอล์	70	%	จากนั้นตัดใบปาล์มอ่อนเป็นชิ้นเล็ก	ๆ 		น�า

ไปเก็บไว้ในตู้แช่	อุณหภูมิ	-20	องศาเซลเซียส	จากนั้นสกัดดีเอ็นเอของใบปาล์มน�้ามันด้วยชุดสกัด	Plant	Genomic	

DNA	Extraction	Mini	Kit	จากนั้นน�า	Genomic	DNA	มาท�าปฏิกิริยา	PCR	ด้วย	10	primer	(CAG6,	CCT5,	TGT5,	

CAC5,	TCTT5,	TCT6,	GCC7,	ATG5,	Al4	และ	CTC5)	(Zhoun	et	al,	2015)	ดังแสดงในตารางที่	2	หลังจากนั้น

ท�าการตรวจสอบด้วยเทคนิค	agarose	gel	electropholysis	แล้ววิเคราะห์ผลจากการท�า	Gel	Electrophoresis	

ด้วยโปรแกรม	MEGA7	 (Molecular	 Evolutionary	 Genetics	 Analysis)	 และวิเคราะห์ความหลากหลายทาง

พันธุกรรมโดยใช้โปรแกรม	Arlequin
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Condition Temperature (°C) Time

Initial	activation 94 5	min

Denaturation 94 30	seconds

Annealing 58.4 30	seconds

Extension 72 1	min

Final	extention 72 5	min

ตารางที่ 1	แสดงสภาวะการท�าปฎิกิริยา	PCR

No. Primer sequences Tm (C) Size (bp)

1 F:	CGCCCTCTGCTAAGTGCTAT	

R:	TGAAAGAAAACCTTATGTGTCCA

58.4 180

2 F:	GACGGCAGCTCCCTTCTT		

R:	TGTGTCGATTGGTCCTCTTG

58.4 238

3 F:	ATTTGCAGTTGCAGGGTTCT

R:	GCAGCAGCAACAGATTCAAA

58.4 202

4 F:	ACTCCAAAACCAAACCACCA	

R:	CATAAAATCCGGATGCTGCT

58.4	 199

5 F:	GGCTGGCTTCCCTAATTTTT	

R:	CCTGCCCTGTCCATTCTTTA

58.4	 236

6 F:	TCCCTCTCACGCTCTCTGTT	

R:	CTGGTGTGCCAACCTAAACC

58.4	 202

7 F:	CCGGCTCAAGATCCAAAG	

R:	ACTAGCGAGCCACTGAGAGC

58.4	 213

8 F:	TAGAAGATGGCTTCCGACGA	

R:	TTCCTCTCCTCCTCCTCCTC

58.4	 233	

9 F:	ACCTGTTTGCATGGAACCTT	

R:	TTTCAACCGCCAAAGTCTTC

58.4	 202	

10 F:	TTCGGTTTGATTGCCGTTAT

R:	ATCTGTCCTCCCCGGTAACT

58.4	 205	

ตารางที่ 2 แสดงล�าดับเบสไพรเมอร์	10	คู่
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ผลการวิจัย
	 จากการเก็บตัวอย่างใบปาล์มอ่อนในพื้นที่อ�าเภอหนองจิก	 จังหวัดปัตตานีแล้วน�ามาสกัดดีเอ็นเอของใบ

ปาล์มน�้ามันด้วยชุดสกัด	จากนั้นน�า	Genomic	DNA	มาท�าปฏิกิริยาพีซีอาร์กับชุด	primer	และหลังจากนั้นท�าการ

ตรวจสอบด้วย	Gel	Electropholysis	แล้วน�ามาวิเคราะห์ผลด้วยโปรแกรมทางคอมพิวเตอร์	จากรูปภาพที่1	แสดง

การสร้างแผนภูมิต้นไม้ในการวิเคราะห์สร้างจากโปรแกรม	MEGA	ใช้วิธีการสร้างแผนภูมิจาก	UPGMA	Tree		และ

ใช้วิธีการสร้าง	Model	แบบ	Non	differences	ให้เห็นว่ากลุ่มประชากรปาล์มน�้ามันที่น�ามาศึกษาจะแบ่งกลุ่มออก

เป็นสองกลุ่มคือกลุ่มที่1	(Nongchik1)	จะมี	N2,	N3,	N6,	N8,	N9,	N10		และกลุ่มที่2	(Nongchik2)	มี	N1,	N4,	

N5,	N7	ซึ่งแบ่งกลุ่มตามความใกล้ชิดในแต่ละกิ่งของแผนภูมิต้นไม้

	 จากตารางที่	 3	 ดังกล่าวจะเห็นได ้ว ่าค ่า	 Haplotype	 diversity	 ในกลุ ่มหนองจิก	 1	 มีค ่า

เท่ากับ0.7333+/-0.1552	และค่า	Nucleotide	diversity	มีค่าเท่ากับ	0.08666+/-0.080921	ในกลุ่มหนองจิก	2	

มีค่า	Haplotype	diversity	เท่ากับ1.0000+/-0.1768และค่า	Nucleotide	diversity	มีค่าเท่ากับ	0.266667+/-

0.212374	จะเห็นได้ว่าค่า	Haplotype	diversity	และค่า	Nucleotide	diversity	ในกลุ่มหนองจิก	1	มีค่าที่ต�่ากว่า	

กลุ่มหนองจิก	2		ดังนั้นความแปรผันทางพันธุกรรมภายในประชากรในกลุ่มนั้นน่าจะเป็นแบบ	Non	Neutral	Se-

lection	มีความหลากหลายทางพันธุกรรมที่คล้ายคลึงกัน	และกลุ่มหนองจิก	2	มีค่าที่สูงกว่าหนองจิก	1	ดังนั้นความ

แปรผันทางพันธุกรรมภายในประชากรในกลุ่มนั้นน่าจะเป็นแบบเบี่ยงเบนเข้าสู่		Neutral	Selection	มีความหลาก

หลายทางพันธุกรรมที่แตกต่างกัน

	 จากตารางที่	4	แสดงค่า	Population	pairwise	(Fst’s)	เท่ากับ	0.66853	และค่า	Fst	P-values	เท่ากับ	

.00	ซึ่งแสดงให้เห็นถึงความแตกต่าง	จากผลการวิเคราะห์สามารถบ่งชี้ได้ว่ากลุ่มประชากร	Nongchik1และ	Nong-

chik2	มีความแปรผันทางพันธุกรรมระหว่างประชากรแตกต่างกันในระดับค่าความเชื่อมั่นที่	95%	

Nongchik	1

Nongchik	2

รูปที่	1	ภาพแผนภูมิต้นไม้	Dedrogram	จากโปรแกรมMEGA
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สรุปผลการวิจัย
	 การศึกษาตัวอย่างใบอ่อนของปาล์มน�้ามัน	 มีวัตถุประสงค์เพื่อศึกษาการใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอในการ

วิเคราะห์ความหลากหลายของประชากรปาล์มน�้ามันในพ้ืนที่	 อ�าเภอหนองจิก	 จังหวัดปัตตานี	 การศึกษาการใช้

เครื่องหมายดีเอ็นจากตัวอย่างใบปาล์มอ่อนในประชากรปาล์มน�้ามันในพื้นที่อ�าเภอหนองจิก	 จังหวัดปัตตานี	 ด้วย

การท�าข้อมูลลายพิมพ์ดีเอ็นเอ	ด้วย	primer	10	 	แบบสามารถแยกกลุ่มตัวอย่างได้	2	กลุ่มอย่างชัดเจน	พบว่าค่า		

Haplotype	diversity	และค่า	Nucleotide	diversity	บ่งชี้ว่ารูปแบบความแปรผันภายในประชากรทั้ง	2	กลุ่มนั้น

มคีวามแตกต่างกนั	ส่วนค่า	Population	pairwise	(Fst’s)	ค่า	p-value	อยูท่ี	่.00	บ่งชีว่้าความแปรผันทางพนัธกุรรม

มีความแตกต่างระหว่างประชากร	2	กลุ่ม	จากผลการทดลองสามารถกล่าวสรุปได้ว่าผลการวิจัยนี้แสดงให้เห็นการ

ใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอสามารถทดสอบความแปรผันของประชากร	 ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและความแตกต่าง

ของกลุ่มตัวอย่างประชากรได้

การอภิปรายผล
	 การวเิคราะห์ความแปรผนัทางพนัธกุรรมของสิง่มชีวีติตัง้แต่ระดบัสายพนัธุจ์นถงึประชากรมรีายงานเกีย่ว

กบัการประยกุต์ใช้ของเทคนคิ	Microsatellite	หรอื	SSR	ในสิง่มชีวีติหลากหลายชนดิ	เช่นในปลากะพงขาวมรีายงาน

การน�าเทคนคิเครือ่งหมาย	Microsatellite	น�ามาวเิคราะห์ความแปรปรวนทางพนัธกุรรมในประชากรท่ีเลีย้งในแหล่ง

เพาะพันธุ์เปรียบเทียบจากแหล่งธรรมชาติ	(Sodsuk	et	al,	2012)	ในกลุ่มของสายพันธุ์พืช	มีรายงานการตรวจสอบ

โดยการประยกุต์ใช้เครือ่งหมาย	Microsatellite	ในกลุม่สายพันธุพ์ชืทีม่คุีณสมบติัในการผลติน�า้มนัเหมอืนพชืตระกลู

ปาล์มน�้ามัน	เศรษฐา	และมัลลิกา	(Siripin	and	Jindasing,	2012)	ได้น�าเครื่องหมาย	SSR	มาท�าการวิเคราะห์ความ

หลากหลายทางพนัธุกรรมของพนัธุถ์ัว่เหลอืงฝักสด	ในปีเดยีวกนัมรีายงานการวเิคราะห์ความสมัพนัธ์ทางพนัธกุรรม

ของสายพันธุ์มะพร้าวด้วยเทคนิค	 ISSR	(Inter-Simple	Sequence	Repeat)	 (นภาพร	และอนุชิรา,	2012)	ส่วน

ของพืชตระกูลปาล์มน�้ามันมีการน�าเทคนิค	SSR	มาประยุกต์ใช้ในงานวิจัยมากมาย	Billotte	และคณะ	 (2005)	มี

การสร้างแผนที่	genome	ของลูกผสมระหว่างปาล์มน�้ามันสายพันธุ์	Tenera	และ	Dura	ด้วยเทคนิค	AFLP	และ	

SSR	ในงานวจิยัของชญานย์ี	และสมปอง	(Sangwan	และ	Te-chato,	2015) ท�าการศึกษาการประเมินความแปรปรวน

ทางพนัธกุรรมของต้นกล้าปาล์มน้ามนัในหลอดทดลองทีพ่ฒันาจากโซมาตกิเอม็บรโิอด้วยการทรตีด้วยเอธลิมเีทนซลั

โฟเนต	(EMS)	ด้วยเครื่องหมาย	SSR	จากการศึกษาพบว่า	EMS	ที่ความเข้มข้นสูงส่งผลต่อการออกดอกของต้นกล้า	

และท�าให้รูปแบบของดีเอ็นเปล่ียนแปลงไปเม่ือตรวจสอบด้วยเทคนิค	 SSR	 ปีค.ศ.	 2014	 มีการศึกษาเกี่ยวกับการ

พฒันา	และการประยกุต์ใช้เครือ่งหมาย	SSR	บ่งบอกลกัษณะจ�าเพาะทางพันธกุรรมของปาล์มน�า้มนัทีส่ามารถเจรญิ

Haplotype	diversity Nucleotide	diversity

Nongchik	1 Nongchik	2 Nongchik	1 Nongchik	2

0.7333+/-0.1552 1.0000+/-0.1768 0.08666+/-0.080921 0.266667+/-0.212374

ตารางที่ 3	แสดงความแปรผันของพันธุกรรภายในกลุ่มตัวอย่างประชากรปาล์มน�้ามัน	อ.หนองจิก	จ.ปัตตานี	ด้วย

โปรแกรม	Arlequin

Population Fst’s Fst’s	p-value	(0.05)

Nongchik	1,	Nongchik2 0.66853 0.00000

ตารางท่ี 4	แสดงความแปรผนัของพนัธกุรรมระหว่างกลุม่ตวัอย่างประชากรปาล์มน�า้มนั	อ.หนองจิก	จ.ปัตตาน	ีด้วย

โปรแกรม	Arlequin
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ในพื้นที่ภูมิอากาศหนาวเย็นจากผลการศึกษาพบว่าเทคนิค	 เครื่องหมาย	 SSR	 นั้นสามารถบ่งบอกลักษณะทาง

พันธุกรรมที่แตกต่างของปาล์มน�้ามันที่สามารถเจริญในพื้นที่ภูมิอากาศหนาวเย็นเม่ือเปรียบเทียบกับปาล์มน�้ามันที่

เจรญิในเขตร้อนชืน้	(Xiao	et	al,	2014)	ต่อมาได้มกีารศกึษาความแตกต่างระหว่างสายพนัธุภ์ายในสายพนัธุข์องพชื

ตระกูลปาล์มด้วยเทคนิคเครื่องหมาย	 SSR	 ซึ่งสามารถบ่งช้ีลักษณะทางพันธุกรรมที่แตกต่างระหว่างสายพันธุ์	 E.

guineensis	 และสายพันธุ์	P.dactylifera	 (Xiao	 et	 al,	 2015)	 มีรายงานการวิจัยที่ใช้เครื่องหมาย	 SSR	 ในการ

วเิคราะห์การจัดจ�าแนกทางพนัธกุรรม	และลกัษณะโครงสร้างพนัธกุรรมของประชากรปาล์มน�า้มนั	(Elaeis guineen-

sis)	 เปรียบเทียบระหว่างพื้นที่ในประเทศจีน	และมาเลเซีย	 (Zhoun	et	al,	2015)	จากงานที่กล่าวมาจะแสดงให้

เห็นได้ว่าการใช้เครื่องหมาย	Microsatellite	 สามรถน�ามาใช้ในการวิเคราะห์ความแปรผันทางพันธุกรรม	 ความ

สัมพันธ์ทางพันธุกรรมและความแตกต่างภายในกลุ่มประชากรของปาล์มน�้ามันได้	ควรที่จะมีการศึกษาเพิ่มเติมเพื่อ

ที่จะสามารถน�าไปใช้เป็นเครื่องหมายแสดงความแตกต่างของสายพันธุ์ปาล์มน�้ามันในประเทศไทยได้

ข้อเสนอแนะ 

	 ควรมกีารศกึษาเพิม่เตมิด้วยการเพิม่พืน้ทีข่องศกึษา	และจ�านวนตวัอย่างให้มาขึน้เพือ่บ่งชีถ้งึความแปรผัน

ของประชากรปาล์มน�้ามันได้อย่างใกล้เคียงที่สุด
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