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บทคัดย่อ 
ปาล์มน  ามัน (Elaeis guineensis Jacq) เป็นหนึ่งในพืชเศรษฐกิจที่ส าคัญของประเทศไทย เพราะปัจจุบัน

อุตสาหกรรมปาล์มน  ามันในประเทศไทยมีก าลังผลิตค่อนข้างสูง การศึกษาเกี่ยวกับสายพันธ์ุจึงมีความส าคัญอย่างมาก เพื่อเป็น
การศึกษาความแปรปรวนของสายพันธุ์ปาล์มน  ามันที่ปลูกในพื นที่จังหวัดยะลา และนราธิวาส การศึกษาวิจัยในครั งนี จะใช้
เทคนิคเครื่องหมาย SSR (Simple Sequence Repeats) ในการวิเคราะห์ความแปรปรวนทางพันธุกรรมปาล์มน  ามันของ
ตัวอย่างประชากรปาล์มในจังหวัดยะลา และนราธิวาส ท าการเก็บตัวอย่างใบปาล์มอ่อน 20 ตัวอย่าง จากสวนปาล์มน  ามัน                 
2 จังหวัด น ามาสกัด Genomic DNA จากนั นท าปฏิกิริยาพีซีอาร์ โดยมีการใช้ไพรเมอร์ 10 คู่ เพื่อเพิ่มจ านวนส่วน SSR ที่
ต้องการ จากนั นท าการตรวจสอบผลด้วยวิธี Agarose Gel Electrophoresis แล้วน ามาวิเคราะห์ผลด้วยโปรแกรม MEGA X 
ด้วยการใช้วิธีค านวณแบบ UPGMA เพื่อให้ได้แผนผัง Dendogram จากนั นใช้โปรแกรม Arlequin เพื่อค านวณหาความ
แปรปรวนทางพันธุกรรมภายในประชากรและระหว่างกลุ่มประชากร จากผลการค านวณด้วยโปรแกรม Arlequin แสดงค่า 
Haplotype Diversity และค่า Nucleotide Diversity เท่ากับ 0.8222 และ 0.1780055 ตามล าดับ พบว่า มคีวามแปรปรวน
ทางพันธุกรรมภายในกลุ่มตัวอย่างประชากรปาล์มน  ามันทั งในพื นที่จังหวัดยะลา และนราธิวาสค่ อนข้างสูง ส่วนความ
แปรปรวนทางพันธุกรรมระหว่างกลุ่มตัวอย่างประชากรแสดงด้วยค่า Pairwise FST Value และ FST p-Values พบว่า ความ
แปรปรวนทางพันธุกรรมระหว่างกลุ่มตัวอย่างประชากรในทั งสองพื นที่มีความแตกต่างอย่างมีนัยส าคัญ จากผลการศึกษา
ดังกล่าวแสดงให้เห็นว่าเทคนิค Microsatellite สามารถท่ีจะน าไปพัฒนาเป็นเครื่องหมายทางชีวโมเลกุลในการวิเคราะห์ความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรปาล์มได้ 
 
ค้าส้าคัญ : ความหลากหลายทางพันธุกรรม ปาล์มน  ามัน เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์  
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Abstract 
 Oil palm (Elaeis guineensis Jacq) is one of the most important economic crops in Thailand due 
to continuously increment in palm oil production, thus genetic diversity study of oil palm is crucial. In this 
study, we used Simple Sequence Repeats (SSR) markers technique to analyze genetic variation of oil palm 
population located in Yala and Narathiwat province. Genomic DNA of twenty young leaves sampled from 
the locations were extracted and amplified with 10 primers for specific SSR. Afterward, UPGMA 
dendrogram were constructed from SSR fragments by MEGA X program. Genetic variation within and 
between population was computed by Arlequin program. Calculated haplotype diversity and nucleotide 
diversity were 0.822 and 0.178, respectively. The results revealed a high genetic variation within oil palm 
samples collected from the same province. Genetic variation between oil palm groups (Yala and 
Narathiwat) was statistically significant as indicated by pairwise FST value and FST p-values.  Out research 
suggested that microsatellite technique has good potential as a marker for genetic variation analysis in oil 
palm population.  
 
Keywords: Genetic diversity, Oil palm, Microsatellite marker 
 
บทน้า  

ปาล์มน  ามันเป็นพืชใบเลี ยงเดี่ยวยืนต้นและเป็นพืชผสมข้ามที่สามารถให้ผลผลิตได้ตลอดทั งปี เริ่มให้ผลผลิตเมื่อ
ปาล์มมีอายุได้ประมาณ 2 ปีครึ่งหลังจากการปลูก โดยเฉลี่ยแต่ละต้นควรให้ทะลายได้อย่างน้อยหนึ่งทะลายต่อต้นต่อเดือน 
และสามารถเก็บเกี่ยวผลผลิตได้นานกว่า 20 ป ีสายพันธ์ุที่นิยมปลูกเป็นการค้าคือ ชนิด Elaeis guineensis Jacq มีถิ่นก าเนิด
อยู่ทางด้านตะวันตกทวีปแอฟริกา (Ting et al., 2014)  ซึ่งต่อมานิยมปลูกบริเวณเอเชียใต้ ปาล์มน  ามันสายพันธุ์ดังกล่าว                 
มีลักษณะบางประการที่แสดงออกถึงความแตกต่างซึ่งถูกควบคุมด้วยยีนแบบ Co-Dominant นั นคือ การแสดงออกของกะลา
ภายในผล คือสายพันธ์ุดูรา มียีนควบคุมลักษณะเด่น (Homozygous Dominance, Sh+Sh+) ลักษณะผลมีกะลาหนา นิยมใช้
เป็นต้นแม่พันธุ์ คือ Deli dura ส่วนสายพันธุ์พิสิเฟอรา มียีนควบคุมลักษณะผลเป็นลักษณะด้อย (Homozygous Recessive, 
Sh-Sh-) ผลไม่มีกะลา ไม่ปลูกเป็นการค้าแต่ใช้เป็นต้นพ่อพันธุ์ และสายพันธุ์เทเนอรา เป็นพันธุ์ทาง (Heterozygous, Sh+Sh-) 
เกิดจากการผสมข้ามระหว่างสายพันธุ์ดูราและสายพันธุ์พิสิเฟอรา ลักษณะผลมีกะลาบาง เป็นปาล์มน  ามันที่ใช้ปลูกเป็นการค้า
เนื่องจากใหเ้ปอร์เซ็นต์น  ามันสูงกว่าชนิดอื่น (หทัยรัตน ์อุไรรงค์ และคณะ, 2560) 
 ผลจากการเป็นเมืองต้นแบบอุตสาหกรรมเกษตรเป็นหนึ่งในโมเดล “สามเหลี่ยมการพัฒนาอย่างยั่งยืน” ที่มี
วัตถุประสงค์เพื่อพัฒนาให้เป็นเมืองต้นแบบการพัฒนาอย่างยั่งยืน ซึ่งเป็นส่วนหนึ่งของการพัฒนาเชิงพื นที่ (Area Based 
Approach) ที่รัฐบาลใช้เป็นทิศทางที่ส าคัญในการปฏิรูปประเทศไทยไปสู่การพัฒนาที่ยั่งยืน ปัจจุบันทางรัฐบาลได้เล็งเห็น
ความส าคัญของจังหวัดชายแดนภาคใต้ว่าเป็นพื นท่ีที่มีศักยภาพอย่างสูงต่อการลงทุนเพื่อการพัฒนาเศรษฐกิจของประเทศไทย
เพราะมีความอุดมสมบูรณ์เอื อยต่อปัจจัยในการผลิตในด้านต่าง ๆ ได้แก่ ทรัพยากรทางธรรมชาติ ทรัพยากรมนุษย์ ลักษณะ  
ภูมิประเทศ และสถาบันการศึกษา หน่วยงานการวิจัย ท าให้พืชตระกูลปาล์มน  ามันเป็นพืชที่รัฐบาลได้สนับสนุนให้เกษตรกร
น ามาเพาะปลูกเพื่อสร้างรายได้ให้กับตัวเอง สภาพพื นที่ที่เหมาะสมกับการปลูกพืชปาล์มน  ามัน คือ ภาคใต้ของประเทศไทย 
โดยเฉพาะอย่างยิ่งสามจังหวัดชายแดนใต้ของประเทศไทย ซึ่งเกษตรกรได้หันมาปลูกพืชตระกูลปาล์มน  ามันกันมากขึ น 

เนื่องจากมีการน ากล้าปาล์มน  ามันที่เกิดจากเมล็ดที่ไม่ได้มาตรฐาน หรือเมล็ดเก็บจากโคนต้นไปจ าหน่ายให้เกษตรกร ซึ่งเมล็ด
เหล่านั นอาจจะเป็นของต้นปาล์มชนิดดูรา หรือพิสิเฟอรา ซึ่งเป็นพันธุ์ที่ให้ผลผลิตต่ า ซึ่งเกษตรกรจะทราบว่าพันธุ์ปาล์มที่
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ตนเองปลูกนั นไม่ได้มาตรฐานต้องใช้เวลานานประมาณ 3 ปี ท าให้เกษตรกรต้องเสียเวลาปลูกทดแทนใหม่ ดังนั นการพัฒนา
เทคนิคตรวจสอบความตรงตามพันธุ์ และชนิดของปาล์มน  ามัน จึงเป็นเรื่องที่จ าเป็นอย่างยิ่ง เพื่อช่วยในการควบคุมคุณภาพ
ของต้นกล้าปาล์มน  ามันตามพระราชบัญญัติพันธุ์พืช พ.ศ. 2518 (ฉบับท่ี 2 พ.ศ. 2541) (หทัยรัตน ์อุไรรงค์ และคณะ, 2560)  
 ในปัจจุบันมีการศึกษาเกี่ยวกับเครื่องหมายโมเลกุลเพื่ อศึกษาความแปรผันทางพันธุ์กรรม ด้วยเทคนิค 
Microsatellite ซึ่งเป็นเทคนิคท่ีสามารถใช้เป็นเครื่องหมายทางพันธุกรรม (Genetic Marker) เพื่อช่วยในการจัดจ าแนกพืชให้
มีประสิทธิภาพในด้านความถูกต้อง และมีความแม่นย า (จุฑาพร แสงประจักษ์, 2555; นภาพร แก้วดวงดี และอนุชิรา แซ่ตั ง, 
2555; เศรษฐา ศิริพินทุ์ และมัลลิกา จินดาชิงห์, 2555 และฮูดา แก้วศรีสม, 2557) เทคนิคนี ได้รับการปรับปรุงและพัฒนาใน
หลาย ๆ ด้าน จนกระทั่งได้รับการยอมรับว่าเป็นเทคโนโลยีที่ส าคัญมากต่องานด้านชีววิทยา พันธุศาสตร์ และสามารถน าไปใช้
ประโยชน์ได้กับงานวิจัยทางด้านต่าง ๆ รวมทั งได้รับการยอมรับว่าเป็นเทคนิคที่มีประสิทธิภาพที่สามารถประเมินถึงความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรปาล์มน  ามันได้ (Zhou et al., 2015) มีรายงานวิจัยของจารุ นิคม และคณะ (2561) 
ศึกษาการใช้เทคนิคเครื่องหมายดีเอ็นเอในการวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมของปาล์มน  ามันที่ปลูกในพื นท่ี อ าเภอ
โคกโพธิ์ จังหวัดปัตตานีพบว่า ประชากรจากตัวอย่างที่น ามาทดสอบด้วยวิธีการ Microsatellite จัดอยู่ในกลุ่มเดียวกัน 
นอกจากนี ยังมีรายงานของรอกีเยาะ เจ๊ะหลง และคณะ (2560) เปรียบเทียบความใกล้ชิดทางพันธุกรรมและการคัดแยก               
สายพันธุ์โดยการสกัดดีเอ็นเอจากกลุ่มประชากรปาล์มน  ามัน จากอ าเภอหนองจิกจังหวัดปัตตานีพบว่า สามารถแบ่งกลุ่ม
ประชากรเป็น 2 กลุ่มที่แตกต่างกัน ดังนั นงานวิจัยนี มีวัตถุประสงค์เพื่อวิเคราะห์ความแปรปรวนของประชากรปาล์มน  ามัน
พื นที่จังหวัดยะลา และนราธิวาส โดยการใช้เทคนิคเครื่องหมาย Microsatellite เพื่อเป็นข้อมูลในการส่งเสริมการเพาะปลูก
ขยายพันธุ์ปาล์มน  ามันในพื นที่เขตสามจังหวัดชายแดนใต้ใหเ้ป็นพืชเศรษฐกิจก่อให้เกดิรายได้แก่คนในพื นท่ีต่อไป 
 
วัตถุประสงค์ของการวิจัย 
 เพื่อใช้เทคนิคเครื่องหมาย SSR วิเคราะห์ความหลากหลายของประชากรปาล์มน  ามันทีป่ลูกในพื นที่จังหวัดยะลา 
และนราธิวาส 
 
วิธีด้าเนินการวิจัย  
 เก็บตัวอย่างใบปาล์มน  ามันอ่อนจากประชากรปาล์มน  ามันจากสวนพื นที่อ าเภอเมือง จังหวัดยะลา และสวนใน
พื นที่อ าเภอรือเสาะ จังหวัดนราธิวาส จ านวนสวนละ 10 ตัวอย่าง ท าความสะอาดใบปาล์มน  ามันอ่อนด้วย 70% แอลกอฮอลล์ 
แล้วท าการตัดใบปาล์มน  ามันอ่อนเป็นชิ นเล็ก ๆ และเก็บที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส 1 คืน จากนั นบดใบปาล์มน  ามัน               
ให้ละเอียดด้วยโกร่งบดยา แล้วสกัด genomic DNA ด้วยชุดสกัด Plant Genomic DNA Extraction Mini Kit (Favorgen, 
Taiwan) ไพรเมอร์ที่ใช้เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในการศึกษาครั งนี ดัดแปลงมาจากงานวิจัยของ Zhou และคณะ (2015) ทั งหมด 
10 คู่  ดังแสดงในตารางที่  1 โดยที่ ไพรเมอร์ที่น าไปเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในหลอดทดลองมี ส่วนผสมและ Taq DNA 
Polymerase (Apsalagen, Thailand) ดังแสดงในตารางที่ 2 ในการท าปฏิกิริยาพีซีอาร์ จากนั นน าเข้าใส่เครื่องเพิ่มปริมาณ
สารพันธุกรรมที่สภาวะดังตารางที่  3 จากนั นน า PCR Product ที่ได้มาตรวจสอบด้วย Agarose Gel Electrophoresis                  
น าแถบดีเอ็นเอที่ได้จากการวิเคราะห์ผลด้วย Gel Electrophoresis มาวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการด้วยวิธี UPGMA 
(Unweighted Pair Group Method with Arithmatic Mean) ด้วยโปรแกรม MEGA X ver.10.1 (Kumar et al., 2018) 
และวิเคราะห์ความแปรปรวนทางพันธุกรรมโดยใช้โปรแกรม Arlequin ver 3.5.2.2 (Excoffier & Lischer, 2010) 
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ตารางที่ 1 ไพรเมอร์ที่ใช้ในการท าปฏิกิริยา PCR (Zhou et al., 2015) 

 
 

ตารางที่ 2 ส่วนผสมในการท าปฏกิิริยา PCR 
Component Concentration 

Reaction Buffer 1X 
MgCl2 2 mM 
dNTP  200 µM 
Primers (each) 1 µM 
Template DNA 1 µg 
Taq DNA Polymerase 2.5 U 

 

 
 
 
 

Primer sequences Motif Tm (C) Size (bp) 

F: CGCCCTCTGCTAAGTGCTAT  
R: TGAAAGAAAACCTTATGTGTCCA 

tct(6) 58.4 180 

F: GACGGCAGCTCCCTTCTT   
R: TGTGTCGATTGGTCCTCTTG 

gcc(7) 58.4 238 

F: ATTTGCAGTTGCAGGGTTCT 
R: GCAGCAGCAACAGATTCAAA 

tgt(5) 58.4 202 

F: ACTCCAAAACCAAACCACCA  
R: CATAAAATCCGGATGCTGCT 

cac(5) 58.4  199 

F: GGCTGGCTTCCCTAATTTTT  
R: CCTGCCCTGTCCATTCTTTA 

tctt(5) 58.4  236 

F: TCCCTCTCACGCTCTCTGTT  
R: CTGGTGTGCCAACCTAAACC 

cct(5) 58.4  202 

F: CCGGCTCAAGATCCAAAG  
R: ACTAGCGAGCCACTGAGAGC 

cag(6) 58.4  213 

F: TAGAAGATGGCTTCCGACGA  
R: TTCCTCTCCTCCTCCTCCTC 

atg(5) 58.4  233  

F: ACCTGTTTGCATGGAACCTT  
R: TTTCAACCGCCAAAGTCTTC 

ctc(5) 58.4  202  

F: TTCGGTTTGATTGCCGTTAT 
R: ATCTGTCCTCCCCGGTAACT 

a(14) 58.4  205  
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ตารางที่ 3 สภาวะในการท าปฏิกริิยาด้วยเทคนิค PCR 
 Temperature (C) Time (second) Cycles 

Intitial denaturation 94 120 1 
Denaturation 94 30  
Annealing 58.4 30 35 
Extension 72 60  
Intitial denaturation 72 300 1 

 
ผลและอภิปรายผล 
 ผลจากการวิเคราะห์ความแปรปรวนทางพันธุกรรมของปาล์มน  ามันในพื นที่อ าเภอเมือง จังหวัดยะลา (YL) และ
อ าเภอรือเสาะ จังหวัดนราธิวาส (RS) ด้วยโปรแกรม MEGA X ท าการประมวลผลด้วยวิธีค านวณแบบ UPGMA เพื่อให้ได้
แผนผัง Dendogram ดังแสดงในภาพที่ 1 แสดงให้เห็นว่ากลุ่มประชากรปาล์มน  ามันที่น ามาศึกษาแบ่งกลุ่มออกเป็น 4 กลุ่ม 
คือกลุ่ม A ประกอบไปด้วย YL1, YL6, RS1, RS2, RS4, RS8 และ RS10 กลุ่ม B ประกอบไปด้วย RS3, RS5 และ RS7 กลุ่ม C 
ประกอบไปด้วย YL3, YL4, YL5, YL7 และ YL9 กลุ่มสุดท้ายคือ กลุ่ม D ประกอบไปด้วย YL2, RS6 และ RS9 จากการ
พิจารณาในแผนผัง Dendogram พบว่า ตัวอย่างของพันธุกรรมทั งสองพื นที่มีการรวมกลุ่มกันของตัวอย่างทั งสองพื นที่ แสดง
ถึงความหลากหลายของสายพันธุ์ปาล์มน  ามันของทั งสองพื นที่มีความคล้ ายคลึงกันอยู่บางส่วน (กลุ่ม A และกลุ่ม D) แต่มี
บางส่วนท่ีกลุ่มตัวอย่างแยกออกมาจับกลุ่มกันเองในพื นที่ของตัวเอง (กลุ่ม B และกลุ่ม C)  

จากการค านวณหาความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในกลุ่มตัวอย่าง และระหว่างกลุ่มตัวอย่างของแต่ละพื นท่ีโดย
ใช้โปรแกรม Arlequin จากตารางที่ 4 แสดงให้เห็นว่ากลุ่มตัวอย่างจากจังหวัดยะลามีค่า Haplotype Diversity เท่ากับ 
0.8444 ± 0.1029 และค่า Nucleotide Diversity เท่ากับ 0.225641 ± 0.145866 และกลุ่มตัวอย่างจากจังหวัดนราธิวาสมี
ค่า Haplotype Diversity เท่ากับ 0.8000 ± 0.1001 และค่า Nucleotide Diversity เท่ากับ 0.130370 ± 0.091012 และ 
มีค่าเฉลี่ย Haplotype Diversity เท่ากับ 0.8000 ± 0.1001 และค่าเฉลี่ย Nucleotide Diversity เท่ากับ 0.1780055 ± 
0.118439 ซึ่งแสดงให้เห็นว่ามีความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในกลุ่มตัวอย่างทั งสองพื นที่นั นมีลักษณะคล้ายกันคือมีค่า 
Haplotype Diversity สูง แต่มีค่า Nucleotide Diversity ต่ า มีรายงานการศึกษาก่อนหน้าเกี่ยวกับการใช้เทคนิค SSR 
Marker ในการวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมประชากรของปาล์มน  ามันในพื นที่จังหวัดปัตตานีซึ่งพบว่ามีค่า 
Haplotype Diversity สูง แต่มีค่า Nucleotide Diversity ต่ า เช่นเดียวกัน (จารุ นิคม และคณะ, 2561; รอกีเยาะ เจะหลง 
และคณะ, 2561) ซึ่งอาจจะบ่งชี ได้ว่าพันธุกรรมของตัวอย่างประชากรก าลังมีความหลากหลายทางพันธุกรรมมากขึ น (Avise 
et al., 1984; Rogers,1995; จุฑามาศ ศุภพันธ์, 2558; วีระเกียรติ ทรัพย์มี, 2558) แสดงให้เห็นว่าตัวอย่างที่น ามาศึกษาครั ง
นี มีอาจจะความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในกลุ่มประชากรภายในสวนปาล์มน  ามันทั งสองพื นที่ เมื่อเปรียบเทียบกับผล
ของการสร้าง Dendrogram ในรูปภาพที่ 1 พบว่าตัวอย่างในกลุ่ม A และกลุ่ม D มีการรวมกลุ่มของตัวอย่างที่ต่างพื นที่กัน 
แสดงให้เห็นถึงการเกิดความแปรปวนทางพันธุกรรมภายในกลุ่มตัวอย่างประชากรในแต่ละพื นที่ ส่วนผลการวิเคราะห์ค่า 
Pairwise FST (ตารางที่ 5) พบว่ากลุ่มตัวอย่างประชากรของปาล์มน  ามันจากจังหวัดยะลา และนราธิวาส มีค่าเท่ากับ 0.13928 
มีค่า FST p-Values เท่ากับ 0.00901 ± 0.0091 บ่งชี ว่าความหลากหลายทางพันธุกรรมของกลุ่มประชากรทั งสองพื นที่นี มี
ความแตกต่างอย่างมีนัยส าคัญ (p< 0.05) เมื่อน าไปเปรียบเทียบกับ Dendrogram ในรูปภาพที่ 3 พบว่า ตัวอย่างในกลุ่ม B 
และกลุ่ม C มีการแยกกลุ่มของตัวอย่างในต่างพื นที่  (กลุ่ม B: พื นที่ในจังหวัดยะลา และกลุ่ม C: พื นที่ในจังหวัดนราธิวาส) 
แสดงให้เห็นถึงการเกิดความแปรปรวนทางพันธุกรรมระหว่างกลุ่มตัวอย่างประชากรที่ต่างพื นท่ี   
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 นอกจากนี ยังมีงานวิจัยที่น าเทคนิคทางด้านชีวโมเลกุลมาการวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมและการ
จ าแนกชนิดพันธุ์ปาล์มน  ามันโดยหทัยรัตน์ อุไรรงค์ และคณะ (2560) ได้น าตัวอย่างของตัวอย่างปาล์มน  ามันจ านวน 10 สายพันธุ์ 
มาศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใช้ SSR Markers จ านวน 32 ต าแหน่ง สามารถจ าแนกกลุ่มพันธุ์ทั งหมดออกจาก
กันได้ ต่อมางานวิจัยของ Zhou และคณะ (2015) ที่ท าการวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรปาล์ม
น  ามันที่ปลูกในประเทศจีนและประเทศมาเลเซียด้วยเทคนิค SSR ผลจาการศึกษาด้วยการสร้าง dendrogram ด้วยวิธี 
UPGMA จากโปรแกรม MEGA 4 และการวิเคราะห์ Principal Component Analysis (PCA) ด้วยโปรแกรม NTsys 2.1 
พบว่า ตัวอย่างจากปาล์มน  ามันทั ง 2 ประเทศนั นมาจากแหล่งเดียวกัน การศึกษาในครั งนี ได้น าชุด  primer จากงานวิจัยของ 
Zhou และคณะ (2015) จ านวน 10 คู่ จาก 21 คู่ จากผลการศึกษาพบว่า สามารถบ่งชี ความหลากหลายทางพันธุกรรมของ    
2 พื นท่ีที่ศึกษาได้   

 
ภาพที ่1 แผนผัง Dendogram จากโปรแกรม MEGA X  

 
ตารางที่ 4 ผลลัพธ์ความหลากหลายทางพันธุกรรมที่ได้จากโปรแกรม Arlequin  

Local Code No. No. Haplotypes 
No. 

Polymorphic Sites 
Haplotype 

Diversity (h) 
Nucleotide 

Diversity (π) 

Yala YL 10 6 10 
0.8444 
(0.1029) 

0.225641 
(0.145866) 

Narathiwas RS 10 5 6 
0.8000 
(0.1001) 

0.130370 
(0.091012) 

  20 11 16 
0.8222 
(0.1015) 

0.1780055 
(0.118439) 

หมายเหตุ : ค่าในวงเล็บคือค่าเบี่ยงเบนมาตรฐาน 
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ตารางที่ 5  ผลลัพธ์ความแปรปรวนทางพันธุกรรมระหว่างกลุ่มประชากรที่ได้จากโปรแกรม Arlequin 

 YALA NARATHIWAS 

YALA *  

NARATHIWAS 
0.13928 

(0.00901±0.0091) 
* 

หมายเหตุ : ค่าในวงเล็บคือ FST p-Values  มีความแตกต่างอย่างมนีัยส าคญั (p < 0.05) 
 
สรุป  
 จากการศึกษาการใช้เทคนิค SSR Markersวิเคราะห์ความแปรปรวนทางพันธุกรรมของตัวอย่างประชากรปาล์ม
น  ามันพื นที่จังหวัดยะลา และนราธิวาส จังหวัดละ 10 ตัวอย่าง พบว่ามีความแปรปรวนทางพันธุกรรมภายในกลุ่มตัวอย่าง
ประชากรในทั งสองพื นที่ และเมื่อเปรียบเทียบความแปรปรวนทางพันธุกรรมระหว่างกลุ่มตัวอย่างประชากรพบว่ามีความ
แปรปรวนทางพันธุกรรมระหว่างกลุ่มประชากรสูง ซึ่งจากการศึกษาครั งนี แสดงให้เห็นว่าสามารถทดสอบความแปรปรวนทาง
พันธุกรรมทั งภายในกลุ่มประชากร และระหว่างกลุ่มประชากรได้ ดังนั นการใช้เทคนิคเครื่องหมาย SSR Markers อาจจะเป็น
เครื่องมืออีกชนิดหนึ่งสามารถวัดความแปรปรวนทางพันธุกรรมภายในประชากร และระหว่างประชากรได้  
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