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บทคัดยอ 

 
  ถั่วเหลืองฝกสดเปนพืชที่มีความสําคัญเพราะมีองคประกอบโปรตีนและน้ํามันใน

เมล็ดสูง อยางไรก็ตามความสัมพันธในทางตรงกันขามของโปรตีนและน้ํามันทําใหการปรับปรุง

พันธุทั้งสองลักษณะเปนไปไดยาก การใชเครื่องหมายโมเลกุลอาจจะชวยใหการเพิ่มอัลลีลที่

ควบคุมลักษณะตองการได งานวิจัยครั้งนี้มีวัตถุประสงคเพื่อศึกษาการถายทอดลักษณะและ

จําแนกเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารที่ เชื่อมโยงกับลักษณะเชิงปริมาณที่ควบคุม

องคประกอบน้ํามันและกรดไขมันในเมล็ดของประชากรสายพันธุแทที่ใชทําแผนที่โครโมโซม 

(mapping population) จากคูผสมระหวางถั่วเหลืองฝกสดพันธุ AGS292 กับถั่วเหลืองสายพันธุ

(G8891xG7945) 31-3-5-5 หรือ ‘K3’ปลูกทดสอบพันธุพอแมและประชากรสายพันธุแท 92 สาย

พันธุ ในฤดูฝน ป 2551 วางแผนการทดลองแบบสุมในบลอคสมบูรณ (randomized complete 

block design, RCBD) จํานวน 2 ซ้ํา การประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบโดยใชคาเฉลี่ยของ

องคประกอบน้ํามันในเมล็ด กรดไขมัน palmitic (16:0), stearic (18:0), oleic (18:1), linoleic 

(18:2) และ linolenic (18:3) มีคารอยละ 65.5, 60.0, 70.0, 71.9, 74.2 และ 59.7 ตามลําดับ 

สํารวจความแตกตางทางพันธุกรรมโดยใชเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารทั้งหมด 333 

เครื่องหมาย พบความแตกตางทางพันธุกรรมในสายพันธุแท 101 เครื่องหมาย สามารถสรางกลุม

ลิงเกจได 13 กลุม มี 58 เครื่องหมายที่ไมสามารถจัดกลุมลิงเกจได การวิเคราะหความแปรปรวน



2

 
ปจจัยเดียว (Single-Factor Analysis of Variance, SF-ANOVA) เพื่อหาความเชื่อมโยงกับกลุม

ของยีนที่ควบคุมลักษณะเชิงปริมาณ และยืนยันความเชื่อมโยงโดยวิเคราะหสมการถดถอยหลาย

ตําแหนง (multiple-locus regression) ในเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความแตกตาง พบ

เครื่องหมายโมเลกุล Satt179, Satt443, Sat_218, Satt239 และ Satt055 บนกลุมลิงเกจ D1a+Q, 

D2, H, I, และ K ตามลําดับ เชื่อมโยงกับกลุมยีนที่ควบคุมองคประกอบน้ํามัน เครื่องหมายโมเลกุล 

Sat_217 (กลุมลิงเกจ A1) Satt425 (กลุมลิงเกจ F) และ Sat_315 (กลุมลิงเกจ G) เชื่อมโยงกับ

กลุมยีนที่ควบคุมองคประกอบกรดไขมัน stearic เครื่องหมายโมเลกุล Sat_217 บนกลุมลิงเกจ A1 

เชื่อมโยงกับกลุมยีนที่ควบคุมองคประกอบกรดไขมัน oleic เครื่องหมายโมเลกุล Sat_217 (กลุมลิง

เกจ A1) Satt063 (กลุมลิงเกจ B2) และ Satt009 (กลุมลิงเกจ N) เชื่อมโยงกับกลุมยีนที่ควบคุม

องคประกอบกรดไขมัน linoleic เครื่องหมายโมเลกุล Satt179 (กลุมลิงเกจ D1a) และ Satt613 

(กลุมลิงเกจ N) เชื่อมโยงกับกลุมยีนที่ควบคุมกรดไขมัน linolenic กลุมยีนแตละกลุมสามารถ

อธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดรอยละ 4.8-14.7, 4.0-14.2, 8.7-17.9, 13.6, 4.0-15.4 และ 

4.6-12.0 ขององคประกอบน้ํามัน กรดไขมัน palmitic, stearic, oleic, linoleic, และ linoleic 

ตามลําดับ ดังนั้นจึงสามารถจําแนกกลุมยีนหลักสําหรับการปรับปรุงคุณภาพเมล็ดถั่วเหลืองฝกสด    

   

   

 

 

 

 

 
 

 

 

 
 

 

 

 



3

 
ABSTRACT 

 
  Vegetable soybean [Glycine max (L.)] is an important crop because of 

its high oil and protein concentration. However, there is an inverse relationship between 

seed protein and oil concentration, making it difficult to improve both traits 

simultaneously. Molecular breeding may be helpful to facilitate a balanced accumulation 

of desirable alleles. Objectives of this study were to investigate the inheritance and 

identify simple sequence repeat (SSR) markers associated with quantitative trait loci 

(QTL) for seed oil content and fatty acids in recombinant inbred lines (RILs) derived 

from a cross between the vegetable soybean cultivar ‘AGS292’ and experimental line 

(G8891xG7945) 31-3-5-5 (or ‘K3’). Parents and 92 RILs were grown in rainy season of 

2008. Experiments were conducted on randomized complete block design with two 

replications. Narrow-sense heritability estimates on an entry mean basis for seed oil 

content, palmitic acid (16:0) stearic acid (18:0), oleic acid (18:1), linoleic acid (18:2) and 

linolenic acid (18:3) were 65.5, 60.0, 70.0, 71.9, 74.2 and 59.7 % respectively. A total of 

333 SSR molecular genetic markers were screened and 101 were polymorphic in the 

RIL. Thirteen linkage groups were constructed while 58 markers were found unlinked. 

Single factor ANOVA was used to identify candidate QTL, which were then confirmed by  

multiple-locus regression analysis of significant marker loci. The results revealed that 

molecular marker Satt179, Satt443, Sat_218, Satt239 and Satt055 on molecular linkage 

group (MLG) D1a+Q, D2, H, I, and K respectively associated with oil QTL were 

detected. Molecular markers Sat_217 (MLG A1), Satt425 (MLG F) and Sat_315 (MLG G) 

associated with stearic acid QTL, Sat_217 on MLG A1 associated with oleic acid QTL, 

Sat_217 (MLG A1) Satt063 (MLG B2) and Satt009 (MLG N) associated with linoleic acid 

QTL, Satt179 (MLG D1a) and Satt631 (MLG N) associated with linolenic acids QTL were 

verified. The individual QTL explained 4.8-14.7, 4.0-14.2, 8.7-17.9, 13.6, 4.0-15.4 and 

4.6 to 12.0% of the phenotypic variation for oil, palmitic acid stearic acid, oleic acid, 

linoleic acid and linolenic acid content in the seed, respectively. Thus, we identified 

major loci for improving vegetable soybean seed quality. 

.  
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คํานํา 

(Introduction) 
 

ถั่วเหลืองฝกสด (vegetable soybean) ปจจุบนัมีผูนยิมบริโภคมากขึ้น เพราะวา

มีคุณคาทางโภชนาการสูง  จัดวาเปนอาหารที่เปนประโยชนตอสุขภาพ  เปนแหลงพลงังานรวมทั้ง

ใหวิตามินเอ บี ซี และเกลือแรที่รางกายตองการ คุณภาพของถั่วเหลืองฝกสดขึน้อยูกับความพึง

พอใจของผูบริโภคและองคประกอบทางเคมีในเมล็ด และมีรูปทรงของฝกที่สวยงาม สีเขียวสดใส 

เมล็ดมีขนาดใหญ รสชาติดี หวาน และมีคณุคาทางดานโภชนาการสูง องคประกอบหลักของเมล็ด

ถั่วเหลืองประกอบดวยโปรตนีประมาณ รอยละ 41 น้ํามันรอยละ 20  สามารถนําเมล็ดถั่วเหลือง

มาแปรรูปผลิตภัณฑตางๆ เชน สกัดน้ํามนัพืช อาหารสตัว เครื่องสําอาง สี น้ํามันหลอลื่น และ

พลังงานทดแทน เปนตน กลุมของยนีที่ควบคุมลักษณะองคประกอบโปรตนีและน้ํามันในเมล็ดถั่ว

เหลืองซึ่งจากรายงานของ Tajuddin et al. (2003) พบวาเปนลักษณะเชงิปริมาณ (quantitative 

trait loci,QTL) และไดมีการจําแนกเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับองคประกอบน้ํามนัและกรด

ไขมันในเมล็ดบนกลุมลิงเกจ (molecular linkage group, MLG) ตางๆ เพื่อใชประโยชนในการ

ชวยคัดเลือก (marker-assisted selection, MAS)  

การวิจัยครั้งนี้ เนนการศึกษาความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอส

เอสอาร (simple sequence repeat, SSR) กับลักษณะเชงิปริมาณที่ควบคุมลักษณะองคประกอบ

น้ํามันและกรดไขมันในเมล็ดในประชากรสายพนัธุแท (recombinant inbred lines, RILs) ที่มีการ

กระจายตัว (segregating population) จากคูผสมระหวางถั่วเหลืองฝกสดพันธุที่ใชปลกูเปน

การคาพันธุ AGS292 ที่มีคุณภาพของเมล็ดตรงตอความตองการของผูบริโภค และปรับตัวเขากับ

สภาพแวดลอมของประเทศไทยไดดี ผสมกับถั่วเหลืองที่ไดจากการทดลอง (experimental line) 

สายพันธุ (G8891 x G7945) 31-3-5-5 หรือ K3 ที่มีองคประกอบของโปรตีนในเมล็ดสูง และ

องคประกอบน้ํามันในเมล็ดต่ํา 
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วัตถุประสงคของการวิจัย 
 

  1. เพื่อศึกษาการถายทอดลักษณะเชิงปริมาณที่สําคัญ (quantitative trait loci, 

QTL) ของถั่วเหลืองฝกสดในประชากรสายพันธุแท (recombinant inbred lines, RILs) ที่มีการ

กระจายตัวจากคูผสมระหวางถั่วเหลืองฝกสดพันธุ AGS292 กับถั่วเหลืองสายพันธุที่ไดจากการ

ทดลอง (experimental line) สายพันธุ (G8891 x G7945) 31-3-5-5 หรือ K3 ที่มีองคประกอบของ

โปรตีนในเมล็ดสูง และองคประกอบน้ํามันในเมล็ดต่ํา 

  2. เพื่อสรางแผนที่โครโมโซมและศึกษาความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุล

แบบเอสเอสอาร (SSR) กับลักษณะเชิงปริมาณที่สําคัญทีค่วบคุมลักษณะทางคณุภาพของเมล็ด  

ไดแก  องคประกอบของน้ํามันและกรดไขมันในเมล็ด 

  3. เพื่อใชชวยคัดเลือกสายพันธุถั่วเหลืองฝกสดของไทยที่สามารถปรับตัวไดดีทีใ่ช

ปลูกสําหรับการสงออกและบริโภคภายในประเทศ 

  

ประโยชนท่ีคาดวาจะไดรับ 

 

  1. สามารถประเมินคาอัตราพันธุกรรมลักษณะเชิงปริมาณที่สําคัญในถั่วเหลือง   

ฝกสด ไดแก องคประกอบของน้ํามันและกรดไขมันในเมล็ด 

  2. ทราบตําแหนงเครื่องหมายโมเลกุลทีเ่ชื่อมโยง  หรือวางอยูใกลกบักลุมยนีที่

ควบคุมลักษณะเชิงปริมาณ ไดแก องคประกอบน้ํามันและกรดไขมันในเมล็ด 

  3. ไดวิธีการคัดเลือกพันธุที่รวดเร็วขึ้นสําหรับถั่วเหลืองฝกสดโดยใชเครื่องหมาย

โมเลกุลแบบเอสเอสอาร 

 

การตรวจเอกสาร 

(Literature review) 

 

  ถั่วเหลืองฝกสด (vegetable soybean) มีชื่อวิทยาศาสตรวา Glycine max (L.) 

Merrill ชื่อสามัญคือ Vegetable soybean,  Sweet bean,  Eda mame (Japan),  Mao tou 

(China) อยูในวงศ Leguminosae และตระกูลยอย (sup-family) Papilionidae (อาคม,  2546) 

ถั่วเหลืองฝกสดเปนพืชชนิดเดียวกับถั่วเหลืองทั่วๆ ไป แตฝกมีขนาดใหญ สีเขียวสด รสหวาน

เล็กนอย แตกตางจากถั่วเหลืองธรรมดาอยางชัดเจน (สิริกุล,  2533) ถั่วเหลืองอาจถูกจําแนกออก
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ตามลักษณะของการเจริญเติบโต (growth habit) ได 2 แบบ คือ พันธุที่มีการเจริญเติบโตแบบไม

ทอดยอด (determinate growth habit) จะหยุดการเจริญเติบโตทางลําตน เมื่อเริ่มออกดอกหรือ

เริ่มติดฝก และเกิดชอดอกหรือชอฝกที่ตายอด สวนพันธุที่มีการเจริญเติบโตแบบทอดยอด 

(indeterminate growth habit)      จะเจริญเติบโตไปพรอมกับการพัฒนาของเมล็ด ทําใหปลาย

ยอดสรางเปนใบออนไมใชชอดอกหรือชอฝก พันธุที่ใชปลูกในเขตอบอุนมักเปนพวก determinate 

growth habit (กรมวิชาการเกษตร,  2547) 

ฝกและเมล็ด เกิดเปนกลุม ฝกอาจมีลักษณะตรง หรือโคงเล็กนอย ฝกของ          

ถั่วเหลืองมีความยาวตั้งแต 2-7 เซนติเมตร หรือมากกวา เมื่อแกมีสีเหลืองฟาง น้ําตาล หรือดํา 

แตกตางกันไปตามพันธุ มีเมล็ดประมาณ 1-5 เมล็ด แตโดยมากมักจะมี 3 เมล็ด จํานวนฝกสด          

1 กิโลกรัม ตองมีนอยกวา 350 ฝก น้ําหนักเมล็ดแหง 100 เมล็ด ตองมากกวา 30 กรัม (สิริกุล,  

2533)     ฝกที่เกิดกอนมีจํานวนเมล็ดตอฝกมากกวาฝกที่เกิดทีหลัง ถั่วเหลืองบางพันธุเมื่อฝกแกอาจ

แตก (shattering) ตามรอยแตก (suture) ทําใหเมล็ดรวง แตพันธุที่นิยมปลูกเมล็ดมักไมรวง (non- 

shattering) โดยทั่วๆ ไปแลวฝกจะแตกมากขึ้นถาถั่วเหลืองแกในฤดูแลง เมล็ดสวนมากมีรูปราง

กลมรีเปนรูปไข มีขนาดและน้ําหนักแตกตางกันไปตามพันธุ เมล็ดสวนใหญมีสีเหลืองฟาง แตบาง

พันธุอาจมีเมล็ดสีเหลืองอมเขียว น้ําตาลหรือดํา การเจริญเติบโตของเมล็ดในฝกจะไมพรอมกัน เมล็ด

ตอนปลายฝก (apical seed) จะเจริญกอนเมล็ดที่อยูตอนโคน (basal seed) และเมล็ดตอนกลาง

ของฝกตามลําดับ  

เมล็ดถั่วเหลือง (Glycine max (L.) Merrill) สามารถแบงออกตามการใช

ประโยชนได  2 รูปแบบ คือ เมล็ดแหงและเมล็ดสด กรณีของเมล็ดแหง ถามีคุณภาพดีใชทําเปน

ผลิตภัณฑอาหาร สําหรับคุณภาพรองใชสกัดน้ํามันไดกากถั่วเหลืองใชทําอาหารสัตว หรือใชเมล็ด

แหงทําอาหารสัตวโดยตรง สําหรับกรณีของการบริโภคเมล็ดสดหรือถั่วเหลืองฝกสด คนไทย

เรียกวา “ถั่วแระ” โดยจะเก็บเกี่ยวในขณะที่ฝกมีเมล็ดเตงเต็มที่ แตยังไมเปลี่ยนจากสีเขียวเปน

เหลือง เพื่อใชบริโภคเปนอาหารวาง โดยการตมทั้งตนและฝก แตถั่วเหลืองฝกสด (vegetable 

soybean) ที่มีคุณภาพสูง ผลิตเพื่อการสงออกไปยังประเทศญี่ปุนจะอยูในรูปฝกสดแชแข็ง หรืออีก

รูปแบบเปนการสงออก เมล็ดสดที่แกะออกจากเปลือกฝก (shelled eda mame) สวนใหญเปน

ความตองการของตลาดในยุโรป การผลิตถั่วเหลืองฝกสดของโลก มีการผลิตและใชรับประทานกัน

มากในประเทศแถบเอเชีย เชน ญี่ปุน จีน ไตหวัน ไทย อินโดนีเซีย และเวียดนาม ประเทศที่ผลิต

และสงออกมากขณะนี้คือ จีน ไตหวัน และไทย โดยที่จีนสงออกเพิ่มขึ้น สวนไตหวัน ไทย และ

อินโดนีเซีย สงออกลดลงเล็กนอย ขณะนี้ประเทศอินเดียเริ่มมีการผลิตและสงออกถั่วเหลืองฝกสด

เปนปแรกเพิ่มอีกประเทศหนึ่ง และดานการตลาดญี่ปุนเปนตลาดเปาหมายสําคัญที่สุด เพราะ
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บริโภคถั่วเหลืองฝกสดมากปหนึ่งๆ ไมนอยกวา 1.5 แสนตัน แตการผลิตภายในประเทศไมพอ จึง

นําเขาจากจีน ไตหวัน ไทย อินโดนีเซีย เวียดนาม และสหรัฐอเมริกา        ซึ่งแนวโนมการสงออกถั่ว

เหลืองฝกสดของไทยคาดวาจะเพิ่มขึ้น ทั้งนี้เพราะถั่วเหลืองฝกสดของไทยมีคุณภาพดีกวาเมื่อ

เทียบกับแหลงอื่น ๆ ซึ่งตลาดใหญที่สุดในขณะนี้คือ ประเทศญี่ปุน ประเทศไทยสงออกไปญี่ปุน

ประมาณ 9,000 ตันตอป เปนอันดับ 3 ของการนําเขาของญี่ปุน รองจากจีนและไตหวัน แมตลาด

ของถั่วเหลืองฝกสดในตางประเทศจะคอนขางเล็กเมื่อเปรียบเทียบกับผลิตภัณฑอาหารสงออกอื่น 

ๆ แตก็มีแนวโนมเพิ่มมากขึ้นอยางตอเนื่องจากเพียง 866 ตันในป 2533 เพิ่มขึ้นเปน 11,160 ตันใน

ป 2549 ทั้งนี้ เพราะกระแสของอาหารสุขภาพที่ผูบริโภคปจจุบันใหความสําคัญเพิ่มมากขึ้น ทําให

เกษตรกรไทยมีโอกาสที่จะผลิตอาหารทางเลือกนี้ใหกับชาวโลกตอไป และในขณะเดียวกัน ก็ยังใช

เปนอาหารที่บํารุงสุขภาพสําหรับคนในประเทศไดดีอีกดวย จึงสมควรอยางยิ่งที่จะตองมีการวิจัย

และพัฒนาทั้งดานพันธุและเทคโนโลยีการผลิตถั่วเหลืองฝกสดเพื่อการสงออก  (นรีลักษณ และ

คณะ, 2550) นอกจากนี้ยังพบวาในเมล็ดของถั่วเหลืองฝกสดมี phytosterols  (Mohamed,  

2001) ทําใหความนิยมบริโภคถั่วเหลืองฝกสดมีมากขึ้นตามลําดับ โดยเฉพาะอยางยิ่งใน

สหรัฐอเมริกา  

  องคประกอบที่สําคัญของเมล็ดถั่วเหลืองคือ โปรตีนและน้ํามัน ซึ่งมีสหสัมพันธ

ในทางลบซึ่งกันและกัน กลาวคือ พันธุที่มีโปรตีนสูงจะมีน้ํามันต่ํา และพันธุที่มีโปรตีนต่ําจะมีน้ํามัน

สูง (กรมวิชาการเกษตร,  2547) 

  โปรตีนเปนสารประกอบที่มีในพืชเล็กนอย แตใชวาจะไมมี โดยโปรตีนสวนใหญ

จะเปนสารประกอบของไกลโคโปรตีนและลิโปโปรตีนซึ่งอยูในผนังเซลล แตพืชบางชนิดเชนถั่วและ

พืชเคี้ยวมัน (nut) อาจสะสมโปรตีนไวไดมากในโปรตีโนพลาส (protenoplast) โดยปกติโปรตีนจะ

มีกลิ่นออนๆ แตเมื่อไดรับความรอนจะเกิดกลิ่นหอม (สมโภชน,  ม.ป.ป.) 

  การพัฒนาและการปรับปรุงถั่วเหลืองฝกสดในประเทศไทศไทยไดเริ่มตนในป 

2529 มีการนําเขาถั่วเหลืองฝกสด จากศูนยวิจัยและพัฒนาพืชผักแหงเอเซีย (AVRDC) หรือใน

ปจจุบันเรียกวา The World Vegetable Center และประเทศญี่ปุน มาทดสอบจนกระทั่งไดพันธุ      

ถั่วเหลืองฝกสด 2 พันธุ คือ พันธุ AGS292 (Kaohsiung #1) สําหรับสงออก และพันธุรับรอง 

เชียงใหม 1 สําหรับบริโภคภายในประเทศ ตอมาไดนําพันธุถั่วเหลืองฝกสดอีกพันธุหนึ่งมาแนะนํา

ใหเกษตรกรปลูกเพื่อสงออก คือ พันธุ No.75 (Rhyokkoh) ปจจุบันทั้งถั่วเหลืองฝกสดที่ใชสงออก

และบริโภคภายในประเทศ เกษตรกรสนใจที่จะปลูกมาก (Chotiyanwong and Chotiyanwong, 

1997) 
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ลักษณะของถ่ัวเหลืองฝกสดที่ตลาดญีปุ่นตองการ 

ขนาดและรูปรางของฝก ความกวางของฝกอยางนอย 1.4 เซนติเมตร ความยาว

ของฝกอยางนอย 4.5 เซนตเิมตร ความหนาอยางนอย 1.4 เซนติเมตร ฝกตองมี 2 เมล็ดขึ้นไป และ

เมล็ดติดตอกันไมเวนชอง น้ําหนักฝก 1 กิโลกรัม ควรมีจํานวนฝกต่ํากวา 340 ฝก (สมศักดิ,์  2547) 

  ลักษณะเปลือกฝก มีขนสีขาว เปลือกฝกสีเขียวหรือเขียวเขม ไมมีรอยตําหนิใด ๆ 

จากการเขาทําลายของโรคและแมลง หรือการปฏิบัติใด ๆ 

  รสชาติ เมล็ดสดเมื่อสุกแลวมีรสหวานเล็กนอย ออนนุม และปจจุบันถามีกลิ่น

หอม จะเปนตลาดใหมที่ไดราคาดี 

  ความปลอดภัยทางดานอาหาร ไมมีสารพิษตกคาง มีความปลอดภัยตอผูบริโภค              

ตามมาตรฐานที่ระบุโดยตลาดตางประเทศ 

 

การผลติถั่วเหลืองฝกสดในตางประเทศ 

 

ประเทศไทยสงออกถั่วเหลืองฝกสดสวนใหญไปยังประเทศญี่ปุน และเริ่มมีการ

สงออกไปยังประเทศสหรัฐอเมริกา อังกฤษ และแคนนาดา ใน 4 ประเทศดังกลาวถือเปนประเทศ    

คูคาที่สําคัญที่ควรใหความสนใจ โดยเฉพาะอยางยิ่งประเทศญี่ปุน และสหรัฐอเมริกา (สมศักดิ์,  

2547) คนญี่ปุนมีประวัติการบริโภคถั่วเหลืองฝกสดมาเปนเวลานาน ประมาณ 1,000 ป ตาม

หลักฐาน คนญี่ปุนเริ่มบริโภคถั่วเหลืองฝกสดในพิธีทางศาสนา ตั้งแตป พ.ศ. 1470 ความนิยมมี

มากขึ้น จนปจจุบันมีการบริโภคถั่วเหลืองฝกสดแชแข็ง (ทั้งเปลือก) ปละประมาณ 140,000 ตัน 

เปนการผลิตไดเองปละประมาณครึ่งหนึ่งจึงตองนําเขาจากตางประเทศ (Kitamura, 2001) ถั่ว

เหลืองฝกสดแชแข็งเปนที่นิยมมาก เนื่องจากอยูในสภาพพรอมรับประทาน มีคุณภาพดี และ

รสชาติดี   (ทั้งหวาน มัน และเค็มเล็กนอย) ญี่ปุนนําเขาถั่วเหลืองฝกสดแชแข็งจากไทยประมาณ

รอยละ 13 ของปริมาณนําเขาเปนอันดับที่ 3 รองจากจีน และไตหวัน การผลิตถั่วเหลืองฝกสด

ภายใน     ประเทศญี่ปุน ที่นิยมมาก คือ cha mame (brown edamame) เปนพวกที่มีเปลือก

เมล็ดแกสีน้ําตาล   อีกพวกหนึ่ง คือ kuromame (black edamame) เปนพวกที่มีเปลือกเมล็ดแกสี

ดํา ทั้ง cha mame และ kuro mame การผลิตปละประมาณรอยละ 10 ของปริมาณการผลิตใน

ประเทศญี่ปุน นอกจากนี้พวก dada chamame และ cha kaori เปนกลุมพันธุถั่วเหลืองฝกสดที่มี

กลิ่นหอม พันธุและเมล็ดพันธุของถั่วเหลืองฝกสดดังกลาวผลิตโดยภาคเอกชน ในอนาคต

ภาคเอกชนของไทยอาจเจาะตลาดกลุมนี้ได (สมศักดิ์,  2547) 
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ประเทศสหรัฐอเมริกาเริ่มนําเขาถั่วเหลืองฝกสดในชวงป 2523-2538 เนื่องจากคน

อเมริกันที่มีเชื้อสายเอเชีย (Lin, 2001) มีความตองการบริโภคถั่วเหลืองฝกสด ตอมาในป 2540 

องคการอาหารและยาแหงสหรัฐอเมริกา (FDA) ประกาศความมีคุณคาทางอาหารของถั่วเหลือง 

ชวยลดความเสี่ยงตอการเปนโรคหัวใจ ทําใหชาวอเมริกันใหความสนใจการบริโภคถั่วเหลืองกัน

มาก ในชวงป 2538-2542 การบริโภคถั่วเหลืองฝกสดขยายตัวปละรอยละ 20 สงผลใหมีการนําเขา

ถั่วเหลืองฝกสดเพิ่มขึ้นถึงประมาณ 10,000 ตัน (ในป 2543) เปนการนําเขาจากไทยประมาณ 800 

ตัน เปนอันดับ 3 ของประเทศนําเขาถั่วเหลืองฝกสดคาดวาการนําเขาถั่วเหลืองฝกสดของ

สหรัฐอเมริกาจะสูงขึ้นถึง 25,000 ตัน ในชวงป 2548-2550 การบริโภคถั่วเหลืองฝกสดของ

ประชาชนอเมริกันมีหลากหลาย    มีทั้งฝกสดและเมล็ดสดแชแข็ง หรือในรูปเมล็ดสด (ไมแชแข็ง) 

นอกจากนี้มีจําหนายในรูปของเมล็ดสดบรรจุกระปองและในรูปเมล็ดสดอบแหง (roasted 

soynuts) ความนิยมบริโภคเมล็ด         ถั่วเหลืองฝกสดมีมากขึ้นเรื่อยๆ ในรูปของการประกอบ

อาหาร เชน ขาวผัด โรยบนขาว โรยบน   ice cream, ice candy สลัด และ soft drink และความ

นิยมบริโภคถั่วเหลืองฝกสดอินทรียมีมากขึ้นตามลําดับ (สมศักดิ์,  2547) 

 

ลักษณะเชิงปริมาณ (quantitative trait loci , QTL) 
 

การศึกษาลักษณะทางปริมาณ (quantitative trait loci , QTL) ลักษณะที่

แสดงออกที่ปรากฏสวนใหญในพืชจะเปนลักษณะทางปริมาณ คือ มียีนหลายตัว (polygene) 

ควบคุมการแสดงออกทางลักษณะ และสภาพแวดลอมจะมีผลตอการแสดงออกสูง การทํา QTL 

mapping       จะทําใหทราบตําแหนงของยีนแตละตัววาอยูบนโครโมโซมใด และมีผลตอการ

แสดงออกของลักษณะนั้นอยางไร (มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร,  2551) และความสําคัญของ QTL 

ในแงการปรับปรุงพันธุมีสวนเกี่ยวของใกลชิดกับการทําแผนที่ (mapping) และกําหนดจุด 

(marking) ซึ่งหากเราทราบถึงหมูของหนวยพันธุกรรมที่มีผลตอการแสดงผลทางลักษณะดาน

ตางๆไดเราก็สามารถเคลื่อนยายหมูยีนเหลานี้ไปใชประโยชนไดโดยใชวิทยาการทางพันธุวิศวกรรม 

(Bloggang,  2550) 

 

อัตราพันธกุรรม (heritability) 
 

  การถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมของลักษณะเชิงคุณภาพและลักษณะเชิง

ปริมาณจากพอแมสูลูกนั้น จะเกิดขึ้นไดเมื่อมีการผสมพันธุ  ทั้งผสมขามและผสมตัวเอง              
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และสามารถวัดคาไดจากสัดสวนความแปรปรวนที่เนื่องมาจากอัตราพันธุกรรม (2
G) ของ

ลักษณะนั้น กับสัดสวนของความแปรปรวนทั้ งหมดที่ เกิดขึ้นเนื่องจากพันธุกรรมรวมกับ

สภาพแวดลอม             ที่แสดงออกรวมกันในลักษณะที่ปรากฏ (2
P) สัดสวนนี้คือ อัตรา

พันธุกรรม หรือ Heritability      ซึ่งเปนคาบงชี้ถึงการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมของลักษณะ

นั้นๆ จากพอแมไปยังลูก แสดงไดทั้งในรูปสัดสวนและในรูปของเปอรเซ็นตที่แตกตางกันไปตาม

ประชากรที่ศึกษาและลักษณะบางลักษณะมีคาสูง โดยเฉพาะอยางยิ่งลักษณะที่สังเกตเห็นได

ชัดเจน เชน ลักษณะของดอกถั่วเหลืองเชียงใหม 60 ซึ่งมีสีขาว เมื่อปลูกพันธุนี้แลวปลอยใหผสม

ตัวเอง จากชั่วที่ 2 เปนชั่วที่ 3 (F2-F3)      ลูกชั่วที่ 3 ก็ยังคงมีดอกสีขาวเห็นเดนชัด ถึงแมวาจะนําไป

ปลูกในสภาพแวดลอมที่แตกตางกันไป แสดงวา ลักษณะนี้ถายทอดไปไดมาก เห็นชัดเจนทําให

คัดเลือกงายและอิทธิพลของสิ่งแวดลอมมีผลตอลักษณะนี้นอย ในทางตรงกันขาม ถาวัดลักษณะ

ของผลผลิตตอตนของลูกชั่วที่ 3 ก็จะไดผลผลิตไมเทากับพอแมชั่วที่ 2 สวนใหญมักจะใหผลผลิต

ลดลง เพราะอิทธิพลของสภาพแวดลอม ดิน น้ํา และอุณหภูมิ ที่แตกตางกัน ซึ่งมีผลตอ

องคประกอบทางพันธุกรรม แสดงวา ลักษณะนี้ถายทอดพันธุกรรมไปไดนอย ไมชัดเจนทําให

คัดเลือกยากและอิทธิพลของสภาพแวดลอมมีผลตอลักษณะนี้คอนขางมาก ดังนั้น อัตรา

พันธุกรรมจึงเปนตัวกําหนดความสําเร็จในการปรับปรุงพันธุของประชากรศึกษาของลักษณะนั้นๆ 

วามีโอกาสเพิ่มหรือลดลักษณะนั้นๆ โดยการคัดเลือกใหมีความกาวหนาไปไดมากนอยเพียงไร ใน

การวัดคาอัตราพันธุกรรม จําเปนตองทราบคาความแปรปรวนที่เนื่องจากพันธุกรรมและความ

แปรปรวนเนื่องจากสภาพแวดลอม ตลอดจนความแปรปรวนทั้งหมด ซึ่งหาไดจากแผนการผสม

พันธุและการปลูกทดสอบรุนลูก ในแผนการทดลองที่มีซ้ํา แลววิเคราะหความแปรปรวน (analysis 

of variance) (ประวิตร,  2548) อัตราพันธุกรรม (heritability) แบงได 2 แบบ ตามที่มาของความ

แปรปรวนทางพันธุกรรม ไดแก อัตราพันธุกรรมแบบกวาง (broad sense heritability) เปนอัตรา

พันธุกรรมที่เกิดจากสัดสวนของความแปรปรวนทางพันธุกรรมทั้งหมดโดยไมไดแยกรายละเอียด 

วาเปนแบบบวกสะสมหรือเปนแบบผลขมตอความแปรปรวนของลักษณะนั้นที่สังเกตไดทั้งหมด 

หากเปนการทดลองเปรียบเทียบลักษณะของรุนลูกในสภาพแวดลอมเดียว คาอัตราพันธุกรรมก็จะ

คํานวณได ดังนี้ 

 

h2 = 2
G/

2
P 

        = 2
G/ (

2
G + 2

E) 
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อัตราพันธุกกรมอีกแบบหนึ่งคือ อัตราพันธุกรรมแบบแคบ (narrow sense 

heritability) เปนอัตราพันธุกรรมที่เกิดจากสัดสวนของความแปรปรวนเนื่องจากยีนแบบบวกสะสม 

ตอความแปรปรวนของลักษณะนั้นที่สังเกตไดทั้งหมด หากเปนการทดลองเปรียบเทียบลักษณะ

ของรุนลูกในสภาพแวดลอมเดียว คาอัตราพันธุกรรมก็จะคํานวณได ดังนี้ 

 

h2 = 2
A/

2
P 

         = 2
A/ (

2
G + 2

E) 

 

อัตราพันธุกรรมแบบแคบนี้มีประโยชนมากในการปรับปรุงพันธุ เพราะความ

แปรปรวนเนื่องมาจากปฏิกิริยาของยีนแบบบวกสะสม (2
A) ควบคุมการถายทอดลักษณะ          

เชิงปริมาณไปสูลูกหลาน ซึ่งสวนใหญเปนลักษณะที่มีความสําคัญทางเศรษฐกิจ ซึ่ง Additive 

gene action เปนคุณสมบัติของยีนที่ถายทอดไปสูลูกหลาน หรือเรียกอีกอยางหนึ่งวา คุณคาการ

ผสมพันธุ (breeding value) สวน 2
D และ 2

I เปนคุณสมบัติของจีโนไทป (genotype) ซึ่ง

เปลี่ยนแปลงไดเมื่อมีการแยกแกมีท (gamete) ในการแบงเซลล และมีผลทําให 2
G โดยรวม

เปลี่ยนไป (ประวิตร,  2548) 

Fehr (1987) พบวาในการประเมินคาอัตราพันธุกรรมของประชากรสายพันธุแท 

(recombinant inbred line , RIL) ควรใชอัตราพันธุกรรมแบบแคบ (narrow sense heritability) 

เนื่องจากประชากรสายพันธุแทมีลักษณะพันธุกรรมเขาสูสภาวะโฮโมไซโกซิติ้ (homozygozity) 

ทั้งหมด ซึ่งคาอัตราพันธุกรรมก็จะคํานวณได ดังนี้ 

 

Narrow sense heritability  h2 = 2
g/ [

2
g + (2

ge/e) + 2
e/re) 

 
เครื่องหมายโมเลกลุและการใชประโยชน 
 

  ขอมูลทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตรูจักในชื่อวา ยีน (gene) คือ หนวยพันธุกรรม 

หรือหนวยควบคุมลักษณะ เปนสวนของดีเอ็นเอที่มีการเรียงตัวแบบเฉพาะตั้งอยูบนโครโมโซม 

ประกอบดวยสวนที่ควบคุมการแสดงออก (promoter) และสวนโครงสราง (structural) ความ

แตกตางของยีนเกิดขึ้นจากการเรียงตัวของลําดับของนิวคลีโอไทด (nucleotide) ที่แตกตางกัน      

การแสดงออกของยีนจะแสดงออกในรูปของลักษณะทางฟโนไทป (phenotype) ขอมูลทาง
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พันธุกรรมเหลานี้มีการแสดงออกผานทางอารเอ็นเอ ซึ่งเกี่ยวของกับขบวนการสรางโปรตีนที่มี

ความจําเพาะตอลําดับนิวคลีโอไทดนั้นๆ ลักษณะตางๆ ที่ปรากฏในสิ่งมีชีวิตเกิดจากผลรวมของ

การทํางานรวมกันของโปรตีนตางๆ นั่นเอง กระบวนการปรับปรุงพันธุเปนกระบวนการที่

ทําการศึกษาและนําเอาลักษณะทางพันธุกรรมตางๆ ที่ตองการในสิ่งมีชีวิตมาใช จึงมีความจําเปน

ที่ตองใชเครื่องมือที่มีความแมนยําในการแยกความแตกตางของลักษณะที่แสดงออกในสิ่งมีชีวิต

ในสายพันธุที่แตกตางกันได (อภิชาติ,  2550) 

เครื่องหมาย (marker) คือตัวบงชี้ที่มีความจําเพาะเจาะจงในดานตางๆ ใน

กระบวนการปรับปรุงพันธุไดนําเอาเครื่องหมายที่เปนเครื่องบงชี้ลักษณะทางดานการเกษตรตางๆ 

มาใชเพื่อเพิ่มประสิทธิภาพในการปฏิบัติใหสูงขึ้น ซึ่งเครื่องหมายที่ใชสามารถแบงออกเปน           

3 ประเภท ดังนี้ (มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร,  2550) 

  เครื่องหมายทางสัณฐานวิทยา (morphological markers) เปนตัวบงชี้ทาง

สัณฐานวิทยา ลักษณะทางสัณฐานวิทยาคือ ลักษณะที่ปรากฏโดยทั่วไปที่สามารถสังเกตได ไม

จําเปนตองใชเครื่องมือใดๆ เปนตัวบงชี้ เปนลักษณะที่แสดงออกภายนอก เชน ลักษณะความสูง

ของตนพืชลักษณะสีของดอก ลักษณะความแตกตางของใบ เปนตน 

  เครื่องหมายทางชีวเคมี (biochemical markers) คือการใชโมเลกุลทางชีวเคมี

เปนตัวระบุถึงความแตกตางในพืชที่ทําการศึกษา เชน การใชไอโซไซม (isozyme) หรือโปรตีนใน

การศึกษาพืชตางชนิดหรือตางพันธุ 

  เครื่องหมายทางโมเลกุล (molecular markers) คือ การใชดีเอ็นเอมาเปน

เครื่องหมายในการตรวจสอบถึงความแตกตางในระดับของยีน หรือดีเอ็นเอในพืชที่ เรา

ทําการศึกษา ซึ่งมีความถูกตองแมนยํา และมีความจําเพาะมากกวาเครื่องหมายชนิดอื่น 

  เครื่องหมายโมเลกุล หรือเครื่องหมายดีเอ็นเอ คือ ลําดับเบสชวงหนึ่งบน

โครโมโซมซึ่งสามารถบงบอกตําแหนงใดตําแหนงหนึ่งบนโครโมโซมที่ตรวจสอบได และมีการ

ถายทอดไปสูรุนลูกได ซึ่งสามารถตรวจสอบไดโดยอาศัยเทคนิคการเพิ่มขยายดีเอ็นเอในหลอด

ทดลองหรือเทคนิคพีซีอาร 

  การศึกษาทางดานพันธุศาสตรระดับโมเลกุล (molecular genetics) ซึ่งเปน

การศึกษาลึกลงไปถึงความแตกตางระดับโมเลกุลของยีนที่ทําหนาที่เปนสวนควบคุมการแสดงออก

ของลักษณะตางๆในสิ่งมีชีวิต จึงมีประโยชนที่จะนํามาใชในการปรับปรุงพันธุ การใชเครื่องหมาย

ระดับโมเลกุล (molecular markers) เปนการใชดีเอ็นเอเพื่อเปนเครื่องหมายในการตรวจสอบใน

ระดับของยีน หรือดีเอ็นเอ ถูกนํามาใชในการปรับปรุงพันธุพืชในหลายๆ ดาน เชน  
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  นํามาใชในการแยกสายพันธุพืช (varietal identification) เปนการนําเอา

เครื่องหมายโมเลกุลมาใชเปนตัวกําหนดสายพันธุ หรือแยกสายพันธุ ซึ่งสามารถนํามาใชในการ

ตรวจสอบความบริสุทธิ์ของสายพันธุไดอยางรวดเร็ว และมีประสิทธิภาพถูกตองแมนยํา นอกจากนี้

ยังสามารถนํามาใชในการรวบรวมสายพันธุ และใชศึกษาถึงความสัมพันธระหวางสายพันธุ  

  การนําเอาเครื่องหมายโมเลกุลมาใชในการทําแผนที่ทางพันธุกรรม (genetic 

mapping) และการหาตําแหนงของยีน (gene tagging) เปนการกําหนดตําแหนงบนจีโนม เพื่อ

เปนการวางแผนผังในจีโนม และนําขอมูลที่ไดมาใชในการหาตําแหนงของยีนที่ควบคุมลักษณะ

ตามที่ตองการวาอยูบนตําแหนงใดของโครโมโซม นํามาใชในการแยกยีน และเพิ่มจํานวน (clone) 

ใหไดปริมาณตามที่ตองการ เพื่อประโยชนในการนํามาใชในการสงถายเขาสูพืชที่ปราศจากยีน ซึ่ง

เปนวิธีในการปรับปรุงพันธุอีกวิธีหนึ่ง (มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร,  2550) 

  การเพิ่มประสิทธิภาพของการปรับปรุงพันธุ แบบดั้ง เดิม  (conventional 

breeding) โดยที่เครื่องหมายโมเลกุลจะวางตัวอยูในบริเวณที่มียีนที่เราตองการ ทําใหสามารถลด

ขั้นตอนในการคัดเลือก จึงทําการคัดเลือกตนพืชที่มียีนที่แสดงลักษณะตามที่ตองการ โดยไมตอง

รอการแสดงออกทางฟโนไทปที่จะนํามาใชในการคัดเลือก เพราะเครื่องหมายโมเลกุลจะไมถูก

ควบคุมการแสดงออกโดยสภาพแวดลอม ไมขึ้นกับระยะการเจริญของพืช ทําใหสามารถทําการ

ตรวจสอบไดในทุกระยะเวลาของการเจริญเติบโต จึงทําใหสามารถลดระยะเวลา ลดคาใชจาย 

แ ล ะ เ ป น ก า ร เ พิ่ ม ป ร ะ สิ ท ธิ ภ า พ ที่ จ ะ ใ ช ใ น แ ผ น ก า ร ป รั บ ป รุ ง พั น ธุ แ บ บ ดั้ ง เ ดิ ม  

(มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร,  2550) การทําพันธุวิศวกรรม เพื่อหายีนที่ควบคุมลักษณะที่

สนใจ นํามาเพิ่มปริมาณ และทําการใสยังพืชที่ตองการ จะทําใหพืชแสดงออกในลักษณะที่ถูก

ควบคุมโดยยีนที่ทําการใสเขาไป รวมถึงการใชกลไกการทํางานของ antisence RNA ในการยับยั้ง

การแสดงออกของยีนในพืชที่ทําการปรับปรุงพันธุ โดยใสยีนที่มีการกลับทิศทางกับยีนที่ตองการ

ยับยั้งการแสดงออก ทําใหพืชมีการผลิตอารเอ็นเอที่เปนสายคูสมกับอารเอ็นเอของยีนที่ตองการ

ยับยั้งการแสดงออก ทําใหเกิดการเขาคูกันของอารเอ็นเอ ไมเกิดการสรางโปรตีน พืชจึงไมสามารถ

แสดงลักษณะนั้นๆได จึงถูกนํามาใชเปนการปรับปรุงพันธุพืชอีกในวิธีหนึ่ง (อภิชาติ,  2550) 

 
เครื่องหมายโมเลกลุแบบเอสเอสอาร (simple sequence repeat) 

   

เครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร หรือ Microsatellite หมายถึง ขนาดชิ้นดีเอ็น

เอที่มีขนาดแตกตางกันของจํานวนชุดของลําดับเบสซ้ําๆ เรียงตอกันหัวสลับหาง ซึ่งพบกระจายอยู

ภายในสารพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตชนิดยูคาริโอต ชนิดของเบสซ้ําไดแก ซ้ําสองเบส (di-nucleotide 
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repeat) เชน AT ซ้ําสามเบส (tri- nucleotide repeat) เชน AAC และ ซ้ําสี่เบส (tetra-nucleotide 

repeat) เชน GTAC เปนตน โดยทั่วไปเบสซ้ําเหลานี้มักมีลําดับเบสที่จําเพาะอยูบริเวณรอบๆ ซึ่ง

เราสามารถสรางชิ้นดีเอ็นเอรหัสเริ่มตนจําลองตัวที่เขาคูไดกับเบสจําเพาะเหลานี้ ผลจากปฏิกิริยา

ลูกโซจําลองตัวเพื่อเพิ่มปริมาณของลําดับเบสซ้ําเหลานั้นคือชิ้นดีเอ็นเอขนาดตางๆ ซึ่งแสดงถึง

ความแตกตางระหวางสายพันธุได เครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารนับเปนเครื่องหมาย

โมเลกุล       ที่ไดรับการพัฒนาลาสุด สามารถตรวจสอบความหลากหลายไดมากกวาเครื่องหมาย

โมเลกุลแบบอารเอฟแอลพี (restriction fragment length polymorphism ;  RFLP) ทั้งยังตรวจสอบ

ผลไดงาย และใชสารพันธุกรรมเริ่มตนเพียงปริมาณนอย ดังนั้นจึงนับเปนเครื่องหมายโมเลกุลที่มี

ความเหมาะสมที่สุดในการทําเอกลักษณพันธุกรรมโดยใชหลักการพีซีอาร (polymerase chain 

reaction) ผลผลิตของการทําพีซีอารนั้นจะนําไปแยกขนาดโดยใช  polyacrylamide gel 

electrophoresis ซึ่งความแตกตางแตละตนในประชากรนั้นเกิดจากความแตกตางของจํานวนเบส

ซ้ําในแตละตน คุณสมบัติที่สําคัญของโมเลกุลเครื่องหมายชนิดนี้ก็คือ ความจําเพาะเจาะจงของ

ตําแหนงโมเลกุลเครื่องหมายบนจีโนม และจํานวนของ alleleic form ที่สามารถตรวจสอบได 

นอกจากนั้นโมเลกุลเครื่องหมายชนิดนี้ยังเปนชนิดขมรวม (codominant) จึงสามารถตรวจสอบ

ตําแหนงที่เปนพันธุทาง (heterozygous) ได (อภิชาติ,  2550) 

  เครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารไดถูกนํามาใชในการทําแผนที่ยีน การ

จําแนกพันธุพืช และการศึกษาทางดานพันธุศาสตรประชากร เนื่องจากเปนเครื่องหมายโมเลกุลทีม่ี

ระดับของความแปรปรวนสูง พบการกระจายอยูทั่วไปในจีโนมของสิ่งมีชีวิตชั้นสูง สามารถ

ตรวจสอบไดงาย Cregan et al. (1999) ไดทําแผนที่เครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารซึ่ง

ปจจุบันมีมากกวา 700 ตําแหนงบน 20 กลุมลิงเกจของจีโนมถั่วเหลือง จากรายงานของ Brummer 

et al. (1997) จําแนกและติดตามเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับลักษณะองคประกอบโปรตีน

และน้ํามันในเมล็ดถั่วเหลือง พบวา มี QTL 10 ตําแหนง ที่ควบคุมน้ํามันในเมล็ด ซึ่งตั้งอยูบนกลุม

ลิงเกจ A2 B1 D1 F G และ H และพบ QTL 13 ตําแหนง ที่ควบคุมลักษณะองคประกอบโปรตีนใน

เมล็ดถั่วเหลือง      ซึ่งตั้งอยูบนกลุมลิงเกจ A1 A2 B2 C2 E G I J และ L Maughan  et al. (2000) 

ไดจําแนกเครื่องหมายโมเลกุลแบบอารเอฟแอลพี เอสเอสอาร และ อารเอพีดี ที่วางอยูใกลกับกลุม

ของยีนที่ควบคุมองคประกอบของน้ําตาลซูโครสของเมล็ดซึ่งเปนลักษณะเชิงปริมาณ พบวา 

สามารถอธิบายความแปรปรวนของเครื่องหมายไดรอยละ 6.1 ถึง 12.4 และคาผลรวมของความ

แปรปรวนทั้งหมดมีคารอยละ 53.0 
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อุปกรณและวิธีการวิจัย 

(Materials and Methods) 
 

ประชากรท่ีใชทําแผนที่โครโมโซม (mapping population) 

 

ประชากรที่ใชทําแผนที่โครโมโซม (mapping population) ใชประชากรสายพันธุแท  

(recombinant inbred lines, RILs) ที่มีการกระจายตัว จํานวน 92 สายพันธุ จากคูผสมระหวาง       

ถั่วเหลืองฝกสดพันธุที่ใชปลูกเปนการคาซึ่งปรับตัวเขากับสภาพแวดลอมของประเทศไทยไดดี ไดแก 

พันธุ AGS292 กับสายพันธุที่ไดจากการทดลอง (experimental line) สายพันธุ (G8891 x G7945) 

31-3-5-5 หรือ K3 ที่มีองคประกอบโปรตีนในเมล็ดสูง องคประกอบน้ํามันในเมล็ดต่ํา สราง

ประชากรสายพันธุแทโดยใชวิธีการประยุกต single seed descent 

 
เครื่องมืออุปกรณและสารเคม ี

 

เครื่องมือและอุปกรณที่ใชในการวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร 

ไดแก เครื่องอิเล็คโตรโฟรีซีส เครื่องเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรม (PCR) เครื่องสองแถบดีเอ็นเอ

ภายใตแสงอุลตราไวโอเลต เครื่องหมุนเหวี่ยง เครื่องชั่งละเอียด กลองดิจิตอล กระบอกตวง โกรง 

ไมโครปเปตต บีกเกอร ปากคีบ ทิป เปนตน  

สารเคมีที่ใชในการสกัดดีเอ็นเอและทําปฏิกิริยา ไดแก 2xCTAB chloroform-

isoamyl alcohol, isopropanol, 75% ethanol with 10 mM ammonium acetate, 75% ethanol,       

TE buffer, 0.5 EDTA (pH 8.0), TE-dye, TAE buffer, Taq DNA polymerase, dNTPs, MgCl2, 

Forward primer, Reverse primer, PCR buffer, Loading dye, Ethidium bromide และน้ํากลั่น      

เปนตน  

 

การศึกษาลักษณะทางการเกษตร 

 

   ปลูกทดสอบประชากรและพันธุพอแมในแปลงทดลอง สาขาพืชสวนประดับ คณะ

ผลิตกรรมการเกษตร มหาวิทยาลัยแมโจ อ.สันทราย จ.เชียงใหม   เพื่อศึกษาลักษณะทางการ

เกษตรที่สนใจในฤดูฝน ป 2551 ระหวางวันที่ 16 เดือน สิงหาคม พ.ศ. 2551 ถึง วันที่ 20 เดือน 

ธันวาคม พ.ศ.2551 โดยวางแผนการทดลองแบบสุมในบลอคสมบูรณ (randomized complete 
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block design, RCBD) จํานวน    2 ซ้ํา ใชประชากรสายพันธุแท 92 สายพันธุ ขนาดแปลงทดลอง

กวาง 1 เมตร ยาว 3 เมตร ระยะหางระหวางแปลง 50 เซนติเมตร ระยะปลูก 20x50 เซนติเมตร 

จํานวน 1 แถว/พันธุ 

  การปลูก หยอดเมล็ดพันธุหลุมละ 2 - 3 เมล็ด หยอดเมล็ดพันธุลึกประมาณ 2 – 3 

เซนติเมตร แลวกลบบาง ๆ หลังปลูก 14 วัน ถอนตนถั่วใหเหลือเพียง 1 ตนตอหลุม 

  การใหปุย แบงการใสปุยเปน 3 ครั้ง คือ ครั้งแรกใสปุยสูตร 46-0-0 อัตรา 25 

กิโลกรัมตอไร หลังปลูก 14 วัน ใสปุยสูตร 15-15-15 ผสมกับปุยสูตร 46-0-0 อัตรา 50  กิโลกรัมตอ

ไร หลังปลูก 28 วัน และครั้งที่ 3 ใสปุยสูตร 15-15-15 ผสมกับปุยสูตร 46-0-0 อัตรา 50  กิโลกรัม

ตอไร หลังปลูก 45 วัน โดยโรยขางแถวปลูกแลวพรวนดินกลบ 

  การใหน้ํา ใหน้ําหลังจากหยอดเมล็ดทันที และใหน้ําอยางสม่ําเสมอ 7-10 วันตอครั้ง 

ใหน้ําทุกครั้งหลังการใหปุย และตองไมใหถั่วเหลืองฝกสดขาดน้ําในระยะติดฝก เพราะวาชวงนี้ถา

ถั่วเหลืองฝกสดขาดน้ําจะทําใหฝกและเมล็ดมีคุณภาพผลผลิตที่ต่ํา การใหน้ําจะใหแบบตามรอง 

  การกําจัดวัชพืช พนสารกําจัดวัชพืชแบบกอนงอก และการกําจัดวัชพืชดวยมือ      

3 ครั้ง คือ ครั้งแรกหลังปลูก 14 วัน ครั้งที่ 2 หลังปลูก 28 วัน และครั้งที่ 3 หลังปลูก 45 วัน          

การปองกันและกําจัดแมลง พนสารฆาแมลงเมื่อมีการระบาดของแมลงในแตละระยะการ

เจริญเติบโต 

 

การบันทึกขอมลู 
   

1. องคประกอบน้ํามันในเมล็ด (oil content) 

2. องคประกอบกรดไขมัน (fatty acid) palmitic (16:0), Stearic (18:0), 

Oleic(18:1),   Linoleic(18:2),   และ Linolenic (18:3),    

 

การวเิคราะหองคประกอบน้าํมันและกรดไขมันในเมล็ด 

 

วิเคราะหองประกอบน้ํามันและกรดไขมันในเมล็ดแหงที ่ มหาวิทยาลัยฮอกไกโด 

ประเทศญี่ปุน โดยเกบ็ตัวอยางเมลด็แหงสายพนัธุแท จํานวน 92 สายพันธุและพนัธุพอแมที่ปลกู

ทดสอบในแปลงทดลองสาขาพชืสวนประดบั มหาวิทยาลยัแมโจ สายพนัธุละ 5 ตนๆ ละ 1 เมล็ด 

จํานวน 2 ซ้ํา โดยใชบริเวณสวนกลางของเมล็ดแตละเมลด็บดละเอียดเปนผงแลวนํามารวมกนัเพื่อ

วิเคราะหองคประกอบน้ํามันในเมล็ด 
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  การประเมินคาอัตราพันธุกรรม (heritability, h2)   
 

  วิเคราะหหาคาเฉลี่ย คาเบี่ยงเบนมาตรฐาน และการกระจายตัวของลักษณะใน

ประชากร และประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ (narrow-sense heritability, h2) เนื่องจาก

ประชากรที่ใชศึกษาในครั้งนี้เปนประชากรสายพันธุแทที่อยูในสภาพ homozygous แลว ซึ่งแสดง

ถึงอัตราสวนระหวางความแปรปรวนอันเนื่องมาจากปฏิกิริยาของยีนแบบบวกสะสม (additive genetic 

variance, 2
a) ซึ่งไมมีความแปรปรวนเนื่องจากการขมของยีน (dominant genetic variation, 

2
d) ซึ่งสามารถประเมินคาไดจากสมการ Fehr (1987) ดังนี้ 

 

h2 = 2
g/[

2
g+(2

e/r)] 

 

โดยกําหนดให 2
g = ความแปรปรวนทางพันธุกรรม   

2
e = ความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนของการทดลอง 

r    = จํานวนซ้ํา 

 

 

การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุล (molecular marker analysis) 

 

สกัดดีเอ็นเอพันธุพอแมและประชากรสายพันธุแทดวยวิธีการประยุกตของ Doyle 

and Doyle (1987) การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร  (simple sequence 

repeat, SSR) โดยสํารวจความแตกตางของเครื่องหมายโมเลกุลในพันธุพอแม และนําเครื่องหมาย

โมเลกุลที่แสดงความแตกตางในพันธุพอแมมาวิเคราะหลักษณะทางพันธุกรรมกับประชากรสาย

พันธุแท 

   

การทําปฏิกิริยาพีซีอาร  

 

ทําปฏิกิริยาพีซีอารโดยเตรียมสารละลายในหลอดทดลองปริมาตร 25 ไมโครลิตร 

โดยมีสวนประกอบดังนี้ คือ ดีเอ็นเอแมพิมพ 3 ไมโครลิตร (30 นาโนกรัม) forward primer       

1.25 ไมโครลิตร (0.25 ไมโครโมลลาร) reverse primer 1.25 ไมโครลิตร (0.25 ไมโครโมลลาร) 

Master mix (Taq DNA polymerase, dNTPs, MgCl2 buffer และ dye) 12.5 ไมโครลิตร และน้ํา
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กลั่น 7 ไมโครลิตร อุณหภูมิที่ใชในการทําปฏิกิริยาพีซีอาร ระยะแรกใชอุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส     

เปนเวลา 2 นาที 1 รอบ ตอดวยระยะ denaturation ใชอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส เปนเวลา 30 

วินาที ระยะ annealing ใชอุณหภูมิ 48 องศาเซลเซียส เปนเวลา 30 วินาที ระยะ extension ใช

อุณหภูมิ     68 องศาเซลเซียส เปนเวลา 30 วินาที จํานวน 32 รอบ ระยะสุดทายใชอุณหภูมิ 68 

องศาเซลเซียส เปนเวลา 1 นาที 1 รอบ 

  การวิเคราะหลายพิมพดี เอ็นเอโดยอิเล็คโตโฟรีซีส โดยนําผลผลิต (PCR 

products) มาทําอิเล็คโตรโฟรีซีสบนอะกาโรสเจล ความเขมขน 3 เปอรเซ็นต ใชกระแสไฟฟา 100 

โวลต เปนเวลา 30 นาที ยอมดวยเอธิเดียมโบรไมด (ethidium bromide) บันทึกภาพภายใต

แสงอัลตราไวโอเล็ต   เพื่อตรวจหาความแตกตาง (polymorphisms) ของขนาดอัลลีลและการ

กระจายตัวในประชากร    สายพันธุแท บันทึกผลโดยใหสายพันธุแทที่มีอัลลีลที่เหมือนพันธุแม 

AGS292 เปนอัลลีล A และอัลลีลที่เหมือนสายพันธุพอ K3 เปนอัลลีล B 

  การสืบคนความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะที่สนใจ โดยใช

โปรแกรมวิเคราะหทางสถิติ เพื่อวิเคราะหความแปรปรวน (ANOVA) และวิเคราะหความเชื่อมโยง

ระหวางลักษณะกับเครื่องหมายโมเลกุลดวยวิธี Single Factor Analysis of Variance (SF-

ANOVA) และการวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression) 

ใชเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร บน 20 กลุมลิงเกจ (molecular linkage 

group) ที่มีการทําแผนที่ไวโดย Cregan et al. (1999) โดยทําการสุมคัดเลือกเครื่องหมายดีเอ็นเอ

แบบเอสเอสอารในแตละกลุมลิงเกจ ใหกระจายทั่วทั้งจีโนม บางสวนของเครื่องหมายดีเอ็นเอแบบ

เอสเอสอาร ไดมีการวิเคราะหหาขนาดของอัลลีล (allele size) ของพันธุพอแมไวแลว โดยใชเครื่อง

วิเคราะหลําดับเบสอัตโนมัติ (DNA sequencer) เครื่องหมายดีเอ็นเอที่แสดงความแตกตางของอัล

ลีลในแตละตําแหนง (locus) ในพันธุพอแมก็จะนําไปใชวิเคราะหความเชื่อมโยงของลักษณะตาง ๆ  

ในประชากรสายพันธุแทตอไป 

 
การสบืคนความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุลกบัลักษณะที่สนใจ 

 

  สืบคนความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะองคประกอบน้ํามันและ

กรดไขมันโดยใชวิเคราะหการกระจายตัวของประชากรในลักษณะองคประกอบน้ํามันและกรด

ไขมันในเมล็ด จากการปลูกทดสอบในฤดูฝน ป 2551 นําสายพันธุแทจํานวน 92 สายพันธุ รวมกับ

พันธุพอแม มาวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร โดยใชเครื่องหมายที่แสดงความ

แตกตาง (polymorphisms) ในพันธุพอแมแลววิเคราะหความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุลกับ
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ลักษณะดังกลาวดวยวิธี Single-Factor Analysis of Variance (SF-ANOVA) และยืนยันความ

เชื่อมโยงโดยวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression) ของ

เครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับลักษณะที่ศึกษา 

 

การวเิคราะหขอมูล 
 

  สรางแผนที่โครโมโซมโดยใชโปรแกรม GMENDEL ในการจัดกลุมลิงเกจ โดยใช

คา LOD score 3 และหาระยะทางระหวางเครื่องหมายโมเลกุล ใชโปรแกรม Mapchart ในการ

สรางแผนที่โครโมโซม 

  ใชโปรแกรมวิเคราะหทางสถิติ วิเคราะหความแปรปรวน (ANOVA) คาสหสัมพันธ 

(correlation) วิเคราะหความเชื่อมโยงระหวางลักษณะกับเครื่องหมายโมเลกุลดวยวิธี Single 

Factor Analysis of variance (SF-ANOVA) และการวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง 

(multiple-locus regression) 
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ผลการวิจัย 

(Results) 
 
การวเิคราะหองคประกอบน้าํมัน กรดไขมันในเมล็ดและอัตราพันธุกรรม 

 

 องคประกอบน้าํมันในเมลด็ 

       

จากการวิเคราะหความแปรปรวนขององคประกอบน้ํามันในเมล็ด ในฤดูฝนป 

2551 พบวา พันธุพอแมและประชากรสายพันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง 

(P<0.01) ระหวางพันธุพอแมมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญ (P<0.05) และภายใน

ประชากรสายพันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง (P<0.01) ดังแสดงในตาราง

ที่ 1 เมื่อนํามาวิเคราะหการกระจายตัวของประชากรในฤดูฝนป 2551 พบวา ประชากรมีการ

กระจายตัวแบบปกติ (P=0.7489) ดังแสดงในภาพที่ 1 มีคาพิสัยอยูระหวางรอยละ 36.35 ถึง 

58.85 ประชากรมีคาเฉลี่ยรอยละ 49.26 พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ยรอยละ 54.65 และสายพันธุ K3 

มีคาเฉลี่ยรอยละ 42.90 ดังแสดงในตารางที่ 3 การประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบของ

องคประกอบน้ํามันในเมล็ดของประชากรสายพันธุแท พบวา มีคารอยละ 65.5 

 

กรดไขมัน Palmitic 

 

จากการวิเคราะหความแปรปรวนกรดไขมัน palmiticในเมล็ด ในฤดูฝนป 2551 

พบวา พันธุพอแมและประชากรสายพันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง 

(P<0.01) ระหวางพันธุพอแมไมมีความแตกตางกันทางสถิติ (P>0.05) และภายในประชากรสาย

พันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง (P<0.01) ดังแสดงในตารางที่ 1 เมื่อ

นํามาวิเคราะหการกระจายตัวของประชากรในฤดูฝนป 2551 พบวา ประชากรมีการกระจายตัว

แบบปกติ (P=0.9595) ดังแสดงในภาพที่ 2 มีคาพิสัยอยูระหวางรอยละ 9.95  ถึง 12.90 ประชากร

มีคาเฉลี่ยรอยละ 11.50 พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ยรอยละ 12.00 และสายพันธุ K3 มีคาเฉลี่ยรอย

ละ 11.40 ดังแสดงในตารางที่ 3 การประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบของกรดไขมัน palmitic

ในเมล็ดของประชากรสายพันธุแท พบวา มีคารอยละ 60.0 
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   กรดไขมัน Stearic 

 

จากการวิเคราะหความแปรปรวนกรดไขมัน stearicในเมล็ด ในฤดูฝนป 2551 

พบวา พันธุพอแมและประชากรสายพันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง 

(P<0.01) ระหวางพันธุพอแมไมมีความแตกตางกันทางสถิติ (P>0.05) และภายในประชากรสาย

พันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง (P<0.01) ดังแสดงในตารางที่ 1 เมื่อ

นํามาวิเคราะหการกระจายตัวของประชากรในฤดูฝนป 2551 พบวา ประชากรมีการกระจายตัว

แบบปกติ (P=0.4749) ดังแสดงในภาพที่ 3 มีคาพิสัยอยูระหวางรอยละ 2.00  ถึง 3.70 ประชากรมี

คาเฉลี่ยรอยละ 2.72 พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ยรอยละ 2.70 และสายพันธุ K3 มีคาเฉลี่ยรอยละ 

2.65 ดังแสดงในตารางที่ 3 การประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบของกรดไขมัน stearic ใน

เมล็ดของประชากรสายพันธุแท พบวา มีคารอยละ 70.4 

 

กรดไขมัน Oleic 

 

จากการวิเคราะหความแปรปรวนกรดไขมัน oleicในเมล็ด ในฤดูฝนป 2551 

พบวา พันธุพอแมและประชากรสายพันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง 

(P<0.01) ระหวางพันธุพอแมไมมีความแตกตางกันทางสถิติ (P>0.05) และภายในประชากรสาย

พันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง (P<0.01) ดังแสดงในตารางที่ 2 เมื่อ

นํามาวิเคราะหการกระจายตัวของประชากรในฤดูฝนป 2551 พบวา ประชากรมีการกระจายตัวไม

ปกติ (P=0.0013) เฉียงไปทางดานขวา ดังแสดงในภาพที่ 4 มีคาพิสัยอยูระหวางรอยละ 17.75  ถึง 

58.10 ประชากรมีคาเฉลี่ยรอยละ 30.68 พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ยรอยละ 27.15 และสายพันธุ K3 

มีคาเฉลี่ยรอยละ 27.50 ดังแสดงในตารางที่ 3 การประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบของกรด

ไขมัน oleicในเมล็ดของประชากรสายพันธุแท พบวา มีคารอยละ 71.9 

 

กรดไขมัน Linoleic 

 

จากการวิเคราะหความแปรปรวนกรดไขมัน linoleicในเมล็ด ในฤดูฝนป 2551 

พบวา พันธุพอแมและประชากรสายพันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง 

(P<0.01) ระหวางพันธุพอแมไมมีความแตกตางกันทางสถิติ (P>0.05) และภายในประชากรสาย

พันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง (P<0.01) ดังแสดงในตารางที่ 2 เมื่อ
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นํามาวิเคราะหการกระจายตัวของประชากรในฤดูฝนป 2551 พบวา ประชากรมีการกระจายตัวไม

ปกติ (P=0.0014) เฉียงไปทางดานซาย ดังแสดงในภาพที่ 5 มีคาพิสัยอยูระหวางรอยละ 25.05  

ถึง 58.80 ประชากรมีคาเฉลี่ยรอยละ 48.16 พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ยรอยละ 51.70 และสายพันธุ 

K3 มีคาเฉลี่ยรอยละ 50.30 ดังแสดงในตารางที่ 3 การประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบของ

กรดไขมัน linoleicในเมล็ดของประชากรสายพันธุแท พบวา มีคารอยละ 74.2 

 

กรดไขมัน Linolenic 

 

จากการวิเคราะหความแปรปรวนกรดไขมัน linolenic ในเมล็ด ในฤดูฝนป 2551 

พบวา พันธุพอแมและประชากรสายพันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง 

(P<0.01) ระหวางพันธุพอแมไมมีความแตกตางกันทางสถิติ (P>0.05) และภายในประชากรสาย

พันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง (P<0.01) ดังแสดงในตารางที่ 2 เมื่อ

นํามาวิเคราะหการกระจายตัวของประชากรในฤดูฝนป 2551 พบวา ประชากรมีการกระจายตัว

แบบปกติ (P=0.7162) ดังแสดงในภาพที่ 6 มีคาพิสัยอยูระหวางรอยละ 3.95  ถึง 9.20 ประชากรมี

คาเฉลี่ยรอยละ 6.98 พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ยรอยละ 6.50 และสายพันธุ K3 มีคาเฉลี่ยรอยละ 

8.20 ดังแสดงในตารางที่ 3 การประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบของกรดไขมัน linolenicใน

เมล็ดของประชากรสายพันธุแท พบวา มีคารอยละ 59.7 
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ตารางท่ี 1 การวิเคราะหความแปรปรวนองคประกอบน้ํามัน กรดไขมัน Palmitic และกรดไขมัน 

Stearic ในเมลด็ของประชากรสายพันธุแทและพันธุพอแม  ปลูกทดสอบในฤดูฝน ป 

2551  

 

SOV      df Mean square 

  องคประกอบ

น้ํามันในเมล็ด 

กรดไขมัน 

Palmitic 

กรดไขมัน 

Stearic 

Blocks        1 22.06 1.36 0.04 

Genotypes      93 40.56** 0.75** 0.22** 

        Parents vs RILs          1 0.93 0.15 0.11 

        Between Parents          1 138.06* 0.36        0.0025 

        Between RILs        91 39.92** 0.76** 0.23** 

Error      93 16.62 0.38 0.08 

Variance components 2 e  =  15.80 0.29 0.10 

 2 g  =  8.31 0.19 0.04 

 

หมายเหต ุ * หมายความวา  มีความแตกตางทางสถิติอยางมนีัยสําคัญ 

  ** หมายความวา  มีความแตกตางทางสถิติอยางมนีัยสําคัญยิ่ง 
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ตารางท่ี 2 การวิเคราะหความแปรปรวนกรดไขมัน Oleic, Linoleic และกรดไขมัน Linolenic  

ในเมลด็ของประชากรสายพันธุแทและพันธุพอแม  ปลกูทดสอบในฤดูฝน ป 2551  

 

SOV      df Mean square 

  กรดไขมัน  

Oleic 

กรดไขมัน 

Linoleic 

กรดไขมัน 

Linolenic 

Blocks        1 105.30 60.22 2.21 

Genotypes      93 128.17** 89.90** 2.39** 

        Parents vs RILs          1 44.19 32.50 0.57 

        Between Parents          1 0.12 1.96        2.89 

        Between RILs        91 130.50** 91.49** 2.40** 

Error      93 42.67 27.16 1.21 

Variance components 2 e  =  54.58 38.95 0.90 

 2 g  =  21.34 13.58 0.60 
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ตารางท่ี 3 แสดงคาพิสัย คาเฉลี่ยประชากรสายพนัธุแท  คาเฉลี่ยพนัธุพอแม และคาอัตรา

พันธุกรรมแบบแคบของประชากรถั่วเหลืองฝกสด  ในฤดูฝนป 2551  

 

ลักษณะ ประชากรสายพนัธุแท  พันธุพอแม คาอัตรา

พันธุกรรม 

แบบแคบ 

(%) 

  คาพิสัย คาเฉลี่ย± 

คาเบี่ยงเบน

มาตรฐาน 

 AGS292 K3 

องคประกอบน้ํามนั

ในเมลด็ (%) 

36.35-58.85 49.26±4.47  54.65 42.90 65.5 

กรดไขมัน (Fatty Acids,%) 

Palmitic  Acid 

(16:0) 

9.95-12.90 11.50±0.61  12.00 11.40 60.0 

Stearic Acid 

(18:0) 

2.00-3.70 2.72±0.34  2.70 2.65 70.4 

Oleic Acid  

(18:1) 

17.75-58.10 30.68±8.08  27.15 27.50 71.9 

Linoleic Acid 

(18:2) 

25.05-58.8 48.16±6.74  51.70 50.30 74.2 

Linolenic Acid 

(18:3) 

3.95-9.20 6.98±1.09  6.50 8.20 59.7 

 



 26 

 
 

ภาพที่ 1 การกระจายตัวขององคประกอบน้ํามันใน เมล็ดของประชากรถั่วเหลืองสายพนัธุแทปลกู

ทดสอบฤดูฝนป 2551 (ตําแหนงที่ลกูศรชี้แสดงคาเฉลี่ยของประชากรและพนัธุพอแม)   

 

 
 

ภาพที่ 2 การกระจายตัวขององคประกอบกรดไขมัน Palmitic ใน เมล็ดของประชากรถั่วเหลือง

สายพันธุแทปลกูทดสอบฤดูฝนป 2551 (ตําแหนงที่ลูกศรชีแ้สดงคาเฉลี่ยของประชากร

และพันธุพอแม)   

 

P = 0.7489 คาเฉลี่ย 
K3 AGS292 

P = 0.9595 คาเฉลี่ย K3 AGS292 
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ภาพที่ 3 การกระจายตัวขององคประกอบกรดไขมัน Stearic ในเมลด็ของประชากรถั่วเหลืองสาย

พันธุแทปลกูทดสอบฤดูฝนป 2551 (ตําแหนงที่ลูกศรชี้แสดงคาเฉลี่ยของประชากรและ

พันธุพอแม)   

 
 

 
 

ภาพที่ 4 การกระจายตัวขององคประกอบกรดไขมัน Oleic ในเมล็ดของประชากรถั่วเหลืองสาย

พันธุแทปลกูทดสอบฤดูฝนป 2551 (ตําแหนงที่ลูกศรชี้แสดงคาเฉลี่ยของประชากรและ

พันธุพอแม)   

 

 

P = 0.4749 คาเฉลี่ย 
K3 AGS292 

P = 0.0013 
คาเฉลี่ย 

K3 
AGS292 
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ภาพที่ 5 การกระจายตัวขององคประกอบกรดไขมัน Linoleic ในเมล็ดของประชากรถั่วเหลืองสาย

พันธุแทปลกูทดสอบฤดูฝนป 2551 (ตําแหนงที่ลูกศรชี้แสดงคาเฉลี่ยของประชากรและ

พันธุพอแม)   

 
 

 
 
 

ภาพที่ 6 การกระจายตัวขององคประกอบกรดไขมัน Linolenic ในเมล็ดของประชากรถั่วเหลือง

สายพันธุแทปลกูทดสอบฤดูฝนป 2551 (ตําแหนงที่ลูกศรชี้แสดงคาเฉลีย่ของประชากร

และพันธุพอแม)   

 

P = 0.0014 
คาเฉลี่ย 

K3 AGS292 

P = 0.7162 

คาเฉลี่ย K3 AGS292 
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สหสัมพันธระหวางองคประกอบน้าํมันและกรดไขมนัในเมล็ด 

 

  คาสหสัมพันธในประชากรสายพนัธุแทระหวางองคประกอบน้ํามันและกรดไขมัน

ในเมลด็ ดังแสดงในตารางที่ 4 ดังนี้ องคประกอบน้าํมันในเมล็ดมีสหสัมพันธทางบวกอยางมี

นัยสําคัญยิ่งทางสถิติกับกรดไขมัน palmitic, oleic และกรดไขมัน linoleic แตมีสหสัมพันธทางลบ

อยางมีนัยสําคัญยิ่งทางสถิติกบักรดไขมัน stearic  กรดไขมัน palmitic มีสหสัมพันธทางบวกอยาง

มีนัยสําคัญยิ่งทางสถิติกับกรดไขมัน oleic แตมีสหสัมพันธทางลบอยางมีนยัสําคัญยิ่งทางสถติิกับ

กรดไขมัน stearic   กรดไขมัน stearic มีสหสัมพันธทางลบอยางมีนัยสําคญัยิ่งกับกรดไขมัน oleic 

และ linoleic กรดไขมัน oleic มีสหสัมพันธทางบวกอยางมีนัยสําคัญยิ่งกับกรดไขมัน linoleic  

 

ตารางท่ี 4 คาสัมประสิทธิ์สหสัมพนัธระหวางองคประกอบน้ํามันและกรดไขมันในเมล็ดของ

ประชากรถั่วเหลืองสายพนัธุแท ปลกูในฤดูฝนป 2551 

 

ลักษณะ องคประกอบ

น้ํามัน 

กรดไขมัน

Palmitic  

กรดไขมัน

Stearic 

กรดไขมัน

Oleic  

กรดไขมัน

Linoleic  

กรดไขมัน

Linolenic  

องคประกอบ

น้ํามัน 

 0.31** -0.64** 0.57** 0.46** -0.14 

กรดไขมัน

Palmitic  

  -0.43** 0.41** 0.11 -0.19 

กรดไขมัน

Stearic 

   -0.99** -0.74** -0.02 

กรดไขมัน

Oleic 

    0.69** 0.07 

กรดไขมัน

Linoleic 

     -0.14 

 

หมายเหต ุ * หมายความวา  มีสหสัมพันธที่ระดับความเปนไปได 0.05 

  ** หมายความวา  มีสหสัมพันธที่ระดับความเปนไปได 0.01 
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การสาํรวจความแตกตางทางพันธกุรรมพันธุพอแมและการสรางกลุมลิงเกจ 

  

  การสํารวจความแตกตางทางพันธุกรรมของพันธุแม AGS292 และสายพันธุพอ 

K3เพื่อหาความแตกตางทางพันธุกรรม (polymorphisms)  โดยใชเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอส

เอสอารที่เลือกใหกระจายทั่วทั้งจีโนมทั้งหมด 333 เครื่องหมาย บน 20 กลุมลิงเกจ (molecular 

linkage group, MLG) ทําการวิเคราะหขนาดของอัลลีลโดยใชเครื่องวิเคราะหลําดับเบสอัตโนมัติ 

จํานวน 161 เครื่องหมาย พบวามีขนาดของอัลลีลพันธุ AGS292 อยูระหวาง 110-294 คูเบส  สวน

สายพันธุ K3 มีคาอยูระหวาง 76-302 คูเบส ในเครื่องหมายโมเลกุล Satt055 และ Satt394 ดัง

แสดงในตารางที่ 5 และการตรวจสอบโดยใชอะกาโรสเจลความเขมขน 3 เปอรเซ็นต จํานวน 172 

เครื่องหมาย พบวามี 101  เครื่องหมายที่แสดงความแตกตางระหวางพันธุพอแม จากนั้นนํา

เครื่องหมายโมเลกุลเหลานี้มาวิเคราะหลายพิมพดีเอ็นเอกับประชากรสายพันธุแท จํานวน 92 สาย

พันธุ  บันทึกผลโดยใหสายพันธุแทที่มีอัลลีลที่เหมือนพันธุแม AGS292 เปนอัลลีล A และอัลลีลที่

เหมือนสายพันธุพอ K3 เปนอัลลีล B และสรางแผนที่โครโมโซม จากการใชเครื่องหมายโมเลกุล

แบบเอสเอสอารที่แสดงความแตกตางจํานวน 101 เครื่องหมาย พบวาสามารถสรางกลุมลิงเกจได 

13 กลุม มี 58 เครื่องหมาย ไมสามารถจัดกลุมได (unlinked) ดังแสดงในภาพที่ 7 และตารางที่ 6  

 

การทดสอบคาไคสแควรในประชากรสายพันธุแทที่มีการกระจายตัวของอัลลีล บน

เครื่องหมายโมเลกุลในแตละตําแหนงจํานวน 101 เครื่องหมาย โดยมีอัตราสวนตามทฤษฏี คือ 1:1  

ซึ่งจากคาสังเกตเมื่อวิเคราะหแลวพบวา เครื่องหมายโมเลกุลสวนใหญมีการกระจายตัวเปนไปตาม

อัตราสวน 1:1 มีจํานวน 13 เครื่องหมาย ที่ไมเปนไปตามอัตราสวน 1:1 ไดแก เครื่องหมายโมเลกุล

ในตําแหนง Sat_347 และ Satt589 บนกลุมลิงเกจ A2 Satt277 Satt307 และ Satt316 บนกลุมลิง

เกจ C2 Sat_069 บนกลุมลิงเกจ D1b+W Satt514 บนกลุมลิงเกจ D2  Satt720 บนกลุมลิงเกจ E 

Satt394 บนกลุมลิงเกจ G Satt571บนกลุมลิงเกจ I Satt242 บนกลุมลิงเกจ K  Satt166 บนกลุม

ลิงเกจ L Satt477 บนกลุมลิงเกจ O ดังแสดงในตารางที่ 7 
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ตารางท่ี 5 เครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร  กลุมลิงเกจและขนาดของอัลลีล (คูเบส) ในพันธุ

พอแม 

 

ตําแหนง กลุมลิงเกจ ‘AGS292’ ‘K3’ 

Satt236 A1 223 238 

Satt197 B1 134 182 

Satt063 B2 127 106 

Satt565 C1 163 190 

Satt277 C2 226 180 

Satt307 C2 179 168 

Satt316 C2 163 204 

Satt184 D1a+Q 169 188 

Satt005 D1b+W 151 163 

Satt546 D1b+W 218 248 

Satt350 D1b+W 242 257 

Satt041 D1b+W 181 225 

Satt141 D1b+W 162 141 

Satt157 D1b+W 223 211 

Satt045 E 124 137 

Satt212 E 139 152 

Satt335 F 151 166 

Satt516 F 221 255 

Satt288 G 246 199 

Satt394 G 294 302 

Satt568 H 237 246 

Satt253 H 145 133 

Satt367 I 220 196 

Satt354 I 182 235 

Satt431 J 224 205 
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ตารางท่ี 5 (ตอ) 

 

ตําแหนง กลุมลิงเกจ ‘AGS292’ ‘K3’ 

Satt183 J 242 250 

Satt055 K 110 76 

Satt373 L 223 268 

Satt463 M 126 114 

Satt009 N 218 181 

Satt387 N 201 210 

Satt262 O 255 240 

Satt477 O 150 137 
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ภาพที่ 7 กลุมลิงเกจของเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารในประชากรถั่วเหลืองสายพันธุแท

จากคูผสมถั่วเหลืองฝกสดพันธุ  AGS292 กับสายพนัธุ K3  

  D1b                    C2                       I                       N                      M                      A1                

   F                    L                    G                 D1a                  D2                F                    E              

 A2                               N                     D2                       L                       C2  
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ตารางท่ี  6 การจัดกลุมลิงเกจของเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารในประชากรสายพันธุแท

จากคูผสมถั่วเหลืองฝกสดพันธุ  AGS292 กับสายพนัธุ K3 

กลุมลิงเกจ ชื่อกลุมลิงเกจที่

อางอิง 

เครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร 

1 D1b Sat_069, Satt546, Satt350, Sat_135, Satt189, 

Satt604, Satt506, Satt141, Satt282, Satt412 

2 C2 Satt307, Satt316, Satt277, Satt432 

3 I Satt049, sat_105, Satt354, Satt239, Satt367 

4 N Satt631, Satt009, Satt549, Satt387 

5 M Satt540, Satt463 

6 A1 Satt511, Satt236, Sat_217 

7 F Satt425, Satt516, Satt510, Satt335 

8 L Satt166, Satt229, Satt373, Satt523, Satt284 

9 G Satt199, Satt288 

10 D1a Sat_332 

11 D2 Satt514, Satt372, Satt486, Satt458 

12 O Satt231, Satt563 

13 A2 GMENOD2B, Satt187 

Unlinked  Sat_022,  Sat_038,  Sat_039,  Sat_064,  Sat_093,  

Sat_112,  Sat_138,  Sat_160,  Sat_218,  Sat_267,  

Sat_294,  Sat_315,  Sat_330,  Sat_347,  Sat_415,  

Satt045,  Satt055,  Satt063,  Satt132,  Satt147,  

Satt157,  Satt179,  Satt183,  Satt184,  Satt197,  

Satt199,  Satt212, Satt230,   Satt242,  Satt253,  

Satt262,  Satt282,  Satt326, Satt341,   Satt357,  

Satt372,  Satt394,  Satt403,  Satt431, Satt442,   

Satt443,  Satt459,  Satt477,  Satt486,  Satt523, 

Satt561,   Satt565,  Satt567,  Satt568,  Satt569,  

Satt571,  Satt585,   Satt589,  Satt595,  Satt618,  

Satt656,  Satt693, Satt720 
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ตารางที่  7  การกระจายตัวของเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร 101 เครื่องหมาย ใน

ประชากร   ถั่วเหลืองสายพันธุแท ในการทดสอบคาไคสแควร 

 

เครื่องหมาย

โมเลกุล กลุมลิงเกจ ความถี่อัลลีลของคาสังเกต คา (2) 1A:1B คา p-value 

    AGS 292 (A)        K3 (B)     

Sat_217 A1 45 47 0.0435 0.8348 

Sat_267 A1 39 52 3.7143 0.0539 

Satt236 A1 47 45 0.0435 0.8348 

Satt511 A1 44 51 0.5158 0.4726 

GMENOD2B A2 46 48 0.0426 0.8366 

Sat_138 A2 44 44 0.0000 1.0000 

Sat_294 A2 53 40 1.8172 0.1776 

Sat_347 A2 58 35 11.3763 0.0007 

Satt187 A2 39 54 2.4194 0.1198 

Satt341 A2 38 57 3.8000 0.0513 

Satt589 A2 37 58 4.6421 0.0312 

Satt197 B1 50 44 0.3830 0.5360 

Sat_064 B2 44 52 0.6667 0.4142 

Satt063 B2 44 49 0.2688 0.6041 

Satt565 C1 43 49 0.3913 0.5316 

Satt277 C2 36 57 4.7419 0.0294 

Satt307 C2 31 55 6.6977 0.0097 

Satt316 C2 34 53 4.1494 0.0416 

Satt357 C2 48 48 0.0000 1.0000 

Satt432 C2 38 52 2.1778 0.1400 

Sat_160 D1a+Q 41 42 0.0120 0.9126 
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ตารางท่ี 7 (ตอ) 

 

เครื่องหมาย

โมเลกุล กลุมลิงเกจ ความถี่อัลลีลของคาสังเกต คา (2) 1A:1B คา p-value 

    AGS 292 (A)       K3 (B)     

 Sat_332     D1a+Q      49      47 0.0417 0.8383 

 Satt147     D1a+Q      44       51 0.5158 0.4726 

Satt179 D1a+Q 45 39 0.4286 0.5127 

Satt184 D1a+Q 52 42 1.0638 0.3023 

Sat_069 D1b+W 59 36 5.5684 0.0183 

Sat_135 D1b+W 48 46 0.0426 0.8366 

Sat_415 D1b+W 42 54 1.5000 0.2207 

Satt141 D1b+W 43 46 0.1011 0.7505 

Satt157 D1b+W 47 46 0.0108 0.9174 

Satt189 D1b+W 43 48 0.2747 0.6002 

Satt282 D1b+W 46 47 0.0108 0.9174 

Satt350 D1b+W 44 43 0.0115 0.9146 

Satt412 D1b+W 45 46 0.0110 0.9165 

Satt459 D1b+W 51 45 0.3750 0.5403 

Satt506 D1b+W 41 52 1.3011 0.2540 

Satt546 D1b+W 54 40 2.0851 0.1487 

Satt604 D1b+W 48 47 0.0105 0.9183 

Sat_022 D2 50 42 0.6957 0.4042 

Satt372 D2 52 43 0.8526 0.3558 

Satt443 D2 48 41 0.5506 0.4581 

Satt458 D2 54 39 2.4194 0.1198 

Satt486 D2 51 43 0.6809 0.4093 

Satt514 D2 59 37 5.0417 0.0247 
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ตารางท่ี 7 (ตอ) 

 

เครื่องหมาย

โมเลกุล กลุมลิงเกจ ความถี่อัลลีลของคาสังเกต คา (2) 1A:1B คา p-value 

     AGS 292 (A)       K3 (B)     

Sat_112 E 47 45 0.0435 0.8348 

Satt045 E 44 45 0.0112 0.9156 

Satt212 E 45 48 0.0968 0.7557 

Satt230 E 45 49 0.1702 0.6799 

Satt403 E 46 47 0.0108 0.9174 

Satt553 E 49 46 0.0947 0.7582 

Satt561 E 49 46 0.0947 0.7582 

Satt720 E 59 35 6.1277 0.0133 

Sat_039 F 46 43 0.1011 0.7505 

Satt231 F 45 45 0.0000 1.0000 

Satt335 F 48 46 0.0426 0.8366 

Satt425 F 57 38 3.8000 0.0513 

Satt510 F 51 44 0.5158 0.4726 

Satt516 F 50 41 0.8901 0.3454 

Satt569 F 50 45 0.2632 0.6080 

Satt595 F 50 43 0.5269 0.4679 

Satt656 F 51 43 0.6809 0.4093 

Sat_315 G 40 51 1.3297 0.2489 

Satt199 G 49 43 0.3913 0.5316 

Satt288 G 39 45 0.4286 0.5127 

Satt394 G 57 36 4.7419 0.0294 
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ตารางท่ี 7 (ตอ) 

 

เครื่องหมาย

โมเลกุล กลุมลิงเกจ ความถี่อัลลีลของคาสังเกต คา (2) 1A:1B คา p-value 

    AGS 292 (A)     K3 (B)   

Sat_218 H 52 35 3.3218 0.0684 

Satt253 H 46 49 0.0947 0.7582 

Satt442 H 51 44 0.5158 0.4726 

Satt568 H 44 50 0.3830 0.5360 

Sat_105 I 50 41 0.8901 0.3454 

Satt049 I 49 41 0.7111 0.3991 

Satt239 I 52 43 0.8526 0.3558 

Satt354 I 46 43 0.1011 0.7505 

Satt367 I 45 46 0.0110 0.9165 

Satt571 I 47 27 10.8108 0.0010 

Sat_093 J 43 50 0.5269 0.4679 

Satt183 J 52 43 0.8526 0.3558 

Satt431 J 46 48 0.0426 0.8366 

Satt693 J 44 43 0.0115 0.9146 

Satt055 K 49 44 0.2688 0.6041 

Satt242 K 50 24 18.2703 <.0001 

Satt326 K 46 47 0.0108 0.9174 

Satt166 L 33 54 5.0690 0.0244 

Satt229 L 42 50 0.6957 0.4042 

Satt284 L 52 43 0.8526 0.3558 

Satt373 L 42 52 1.0638 0.3023 

Satt523 L 52 40 1.5652 0.2109 

Sat_330 M 45 51 0.3750 0.5403 
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ตารางท่ี 7 (ตอ) 

 

เครื่องหมาย

โมเลกุล กลุมลิงเกจ ความถี่อัลลีลของคาสังเกต 

คา (2) 

1A:1B 

คา p-

value 

    AGS 292 (A)         K3 (B)   

Satt463 M 44 48 0.1739 0.6767 

Satt540 M 43 53 1.0417 0.3074 

Satt567 M 52 43 0.8526 0.3558 

Satt618 M 43 52 0.8526 0.3558 

Satt009 N 47 44 0.0989 0.7532 

Satt387 N 49 45 0.1702 0.6799 

Satt549 N 23 51 0.6809 0.4093 

Satt631 N 50 45 0.2632 0.6080 

Sat_038 O 48 43 0.2747 0.6002 

Satt132 O 38 57 3.8000 0.0513 

Satt262 O 47 44 0.0989 0.7532 

Satt477 O 59 28 11.046 0.0009 

Satt585 O 48 44 0.1739 0.6767 

 

 

การวเิคราะหกลุมยีนท่ีควบคมุลกัษณะเชิงปรมิาณ 

 

  ไดทําการศึกษาลักษณะเชิงปริมาณที่สําคัญ (quantitative trait loci, QTL) ของ    

ถั่วเหลืองฝกสดในประชากรสายพันธุแท (recombinant inbred lines, RILs) ที่มีการกระจายตัว   

จากคูผสมระหวางถั่วเหลืองฝกสดพันธุที่ใชปลูกเปนการคาซึ่งปรับตัวเขากับสภาพแวดลอมของ

ประเทศไทยไดดี ไดแก พันธุ AGS292 กับสายพันธุทดลอง (experimental line) สายพันธุ(G8891 

x G7945) 31-3-5-5 หรือ K3 ที่มีองคประกอบโปรตีนในเมล็ดสูง (seed protein content) โดยทํา

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับ



 40 

องคประกอบน้ํามันและกรดไขมัน       การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus 

regression) ของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความเชื่อมโยงกับลักษณะที่สนใจ ดังนี้ 

 

องคประกอบน้าํมันในเมลด็ 

 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นต

องคประกอบน้ํามันในเมล็ดกับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร ดังแสดงในตารางที่ 8 พบวา 

มีความเชื่อมโยงกับกลุมลิงเกจ 7 กลุม ไดแก B2 D1a+Q D1b D2 H I และ K  เครื่องหมาย

โมเลกุล 9 ตําแหนง ที่มีความแตกตางทางสถิติ (P<0.05) แสดงความเชื่อมโยงระหวางเครื่องหมาย

โมเลกุลกับลักษณะ ไดแก  Sat_064 Satt179 Sat_069 Satt443 Sat_218 Sat_105 Satt239 

Satt367 และ Satt055 ลักษณะที่แสดงออกในแตละตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอย

ละ 4.5 ถึง 11.1 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression)  ดัง

แสดงในตารางที่ 14  พบวามี 5 ตําแหนง ไดแก Satt179 Satt443 Sat_218 Satt239 และ Satt055 

ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบน้ํามันในเมล็ด เครื่องหมายโมเลกุล Sat_218 บนกลุมลิงเกจ H 

สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 14.7 ไมพบคาเฉลี่ยอัลลีลของ

พันธุ K3 ที่แสดงคาองคประกอบน้ํามันในเมล็ด มากกวาอัลลีลของสายพันธุ AGS292 ดังแสดงใน

ตารางที่ 8 

 
กรดไขมัน Palmitic 

 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นตกรดไขมัน 

paimitic กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร ดังแสดงในตารางที่ 9 พบวา มีความเชื่อมโยงกับ

กลุมลิงเกจ 4 กลุม ไดแก D1b E I และ J เครื่องหมายโมเลกุล 6 ตําแหนง ที่มีความแตกตางทาง

สถิติ (P<0.05) แสดงความเชื่อมโยงระหวางเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะ ไดแก  Satt459 

Satt045 Satt720 Satt239 Satt367 และ Satt693 ลักษณะที่แสดงออกในแตละตําแหนงมีคา

ความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 5.4 ถึง 10.4 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง 

(multiple-locus regression)  ดังแสดงในตารางที่ 15  พบวามี 3 ตําแหนง ไดแก Satt459 

Satt239 และ Satt367 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมันในเมล็ด เครื่องหมายโมเลกุล Satt367 

บนกลุมลิงเกจ I สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 14.2 พบคาเฉลี่ย 

อัลลีลของพันธุ AGS292 ที่แสดงคาองคประกอบกรดไขมัน palmitic มากกวาอัลลีลของสายพันธุ 
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K3 ในตําแหนง Satt459 Satt720 และ Satt693 สวนคาเฉลี่ยอัลลีลของพันธุ AGS292 ที่แสดงคา

องคประกอบกรดไขมัน palmitic นอยกวาอัลลีลของสายพันธุ K3 ในตําแหนง Satt045 Satt239 

และ Satt367 ดังแสดงในตารางที่ 9 

 

กรดไขมัน Stearic 
 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นตกรดไขมัน 

stearic กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร ดังแสดงในตารางที่ 10 พบวา มีความเชื่อมโยง

กับกลุมลิงเกจ 6 กลุม ไดแก A1 C2 E F G และ I เครื่องหมายโมเลกุล 10 ตําแหนง ที่มีความ

แตกตางทางสถิติ (P<0.05) แสดงความเชื่อมโยงระหวางเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะ ไดแก  

Sat_217 Satt236 Satt511 Satt357 Satt403 Satt720 Satt425 Sat_315 Satt239 และ Satt367 

ลักษณะที่แสดงออกในแตละตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 4.3 ถึง 10.6 เมื่อ

วิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression)  ดังแสดงในตารางที่ 16  

พบวามี 3 ตําแหนง ไดแก Sat_217 Satt425 และ Sat_315 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน 

stearic ในเมล็ด เครื่องหมายโมเลกุล Sat_217 บนกลุมลิงเกจ A1 สามารถอธิบายความแปรปรวน

ของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 17.9 พบคาเฉลี่ยอัลลีลของพันธุ AGS292 ที่แสดงคาองคประกอบ

กรดไขมัน stearic มากกวาอัลลีลของสายพันธุ K3 ในตําแหนง Sat_217 Satt236 Satt511 

Satt357 และ Satt720 สวนคาเฉลี่ยอัลลีลของพันธุ AGS292 ที่แสดงคาองคประกอบกรดไขมัน 

stearic นอยกวาอัลลีลของสายพันธุ K3 ในตําแหนง Satt403 Satt425 Sat_315 Satt239 และ 

Satt367 ดังแสดงในตารางที่ 10 

 
กรดไขมัน Oleic 

 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นตกรดไขมัน 

oleic กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร ดังแสดงในตารางที่ 11 พบวา มีความเชื่อมโยงกับ

กลุมลิงเกจ 8 กลุม ไดแก A1 A2 B2 C2 D2 E I และ N เครื่องหมายโมเลกุล 11 ตําแหนง ที่มีความ

แตกตางทางสถิติ (P<0.05) แสดงความเชื่อมโยงระหวางเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะ ไดแก  

Satt511 Sat_217 Satt063 Satt432 Satt372 Satt458 Satt489 Satt720 Satt239 Satt367 และ 

Satt009  ลักษณะที่แสดงออกในแตละตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 4.1 ถึง 

12.3 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression)  ดังแสดงในตาราง
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ที่ 17  พบวามี 1 ตําแหนง ไดแก Sat_217  บนกลุมลิงเกจ A1 ที่ เชื่อมโยงกับองคประกอบกรด

ไขมัน oleic ในเมล็ด และสามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดรอยละ 13.6 พบ

คาเฉลี่ยอัลลีลของพันธุ AGS292 ที่แสดงคาองคประกอบกรดไขมัน oleic มากกวาอัลลีลของสาย

พันธุ K3 ในตําแหนง  Satt432 Satt372 Satt458 Satt489 Satt239 Satt367 และ Satt009 สวน

คาเฉลี่ยอัลลีลของพันธุ AGS292 ที่แสดงคาองคประกอบกรดไขมัน oleic นอยกวาอัลลีลของสาย

พันธุ K3 ในตําแหนง Satt511 Sat_217 Satt063 และ Satt720 ดังแสดงในตารางที่ 11 

 

กรดไขมัน Linoleic 
 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นตกรดไขมัน 

linoleic กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร ดังแสดงในตารางที่ 12 พบวา มีความเชื่อมโยง

กับกลุมลิงเกจ 7 กลุม ไดแก A1 A2 B2 C2 D2 I และ N เครื่องหมายโมเลกุล 9 ตําแหนง ที่มีความ

แตกตางทางสถิติ (P<0.05) แสดงความเชื่อมโยงระหวางเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะ ไดแก  

Satt511 Sat_217 Satt063 Satt432 Satt372 Satt458 Satt486 Satt239 และ Satt009 ลักษณะที่

แสดงออกในแตละตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 4.8 ถึง 15.7 เมื่อวิเคราะห

สมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression)  ดังแสดงในตารางที่ 18  พบวามี 3 

ตําแหนง ไดแก Sat_217 Satt063 และ Satt009 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมันในเมล็ด 

เครื่องหมายโมเลกุล Sat_217 บนกลุมลิงเกจ A1 สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะ

ไดมากที่สุดรอยละ 15.4 พบคาเฉลี่ยอัลลีลของพันธุ AGS292 ที่แสดงคาองคประกอบกรดไขมัน 

linoleic มากกวาอัลลีลของสายพันธุ K3 ในตําแหนง Satt511 Sat_217 และ Satt063 สวน

คาเฉลี่ยอัลลีลของพันธุ AGS292 ที่แสดงคาองคประกอบกรดไขมัน stearic นอยกวาอัลลีลของ

สายพันธุ K3 ในตําแหนง Satt432 Satt372 Satt458 Satt486 Satt239 และ Satt009 ดังแสดงใน

ตารางที่ 12 

 

กรดไขมัน Linolenic 
 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นตกรดไขมัน 

linolenic กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร ดังแสดงในตารางที่ 13 พบวา มีความเชื่อมโยง

กับกลุมลิงเกจ 4 กลุม ไดแก A1 C2 D1a และ N เครื่องหมายโมเลกุล 5 ตําแหนง ที่มีความ

แตกตางทางสถิติ (P<0.05) แสดงความเชื่อมโยงระหวางเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะ ไดแก  
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Satt236 Satt432 Satt179  Satt009 และ Satt631 ลักษณะที่แสดงออกในแตละตําแหนงมีคา

ความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 4.4 ถึง 14.4 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง 

(multiple-locus regression)  ดังแสดงในตารางที่ 19  พบวามี 2 ตําแหนง ไดแก Satt179 และ 

Satt631 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน linolenic ในเมล็ด เครื่องหมายโมเลกุล Satt631 

บนกลุมลิงเกจ N สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 12.9 พบ

คาเฉลี่ยอัลลีลของพันธุ K3 ที่แสดงคาองคประกอบกรดไขมัน linolenic มากกวาอัลลีลของสาย

พันธุ AGS292 ในตําแหนง Satt236 Satt432 Satt179 Satt009 และ Satt631 ดังแสดงในตารางที่ 

13 
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ตารางท่ี 8 การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลทีเ่ชื่อมโยงกบัองคประกอบน้ํามนัในเมล็ดของ

ประชากรถั่วเหลืองสายพนัธุแท  จากคูผสมระหวางพนัธุ AGS292 และสายพันธุ K3  

ปลูกในฤดูฝน ป 2551  

 

เครื่องหมาย กลุมลิงเกจ P R2 คาเฉลี่ยอัลลีล 

โมเลกุล    AGS292 K3 

Sat_064 B2 0.0385 4.5 50.3 48.4 

Satt179 D1a+Q 0.0067 10.7 50.6 47.7 

Sat_069 D1b 0.0218 11.1 50.9 48.0 

Satt443 D2 0.0043 9.0 50.5 47.8 

Sat_218 H 0.0097 7.6 50.1 47.7 

Sat_105 I 0.0390 6.7 50.1 48.0 

Satt239 I 0.0057 7.8 50.4 47.9 

Satt367 I 0.0043 8.7 50.6 48.0 

Satt055 K 0.0183 5.9 50.3 48.2 

 
 

ตารางท่ี 9 การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลทีเ่ชื่อมโยงกรดไขมัน Palmitic ในเมล็ดของ

ประชากรถั่วเหลืองสายพนัธุแท  จากคูผสมระหวางพนัธุ AGS292 และสายพันธุ K3  

ปลูกในฤดูฝน ป 2551  

 

เครื่องหมาย กลุมลิงเกจ P R2 คาเฉลี่ยอัลลีล 

โมเลกุล    AGS292 K3 

Satt459 D1b 0.0204 5.6 11.64 11.35 

Satt045 E 0.0417 6.9 11.34 11.62 

Satt720 E 0.0022 9.7 11.63 11.25 

Satt239 I 0.0031 8.9 11.34 11.70 

Satt367 I 0.0017 10.4 11.29 11.68 

Satt693 J 0.0308 5.4 11.66 11.39 
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ตารางท่ี 10  การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลทีเ่ชื่อมโยงกับกรดไขมัน Stearic น้ํามันในเมล็ด

ของประชากรถั่วเหลืองสายพนัธุแท  จากคูผสมระหวางพนัธุ AGS292 และสาย

พันธุ K3  ปลูกในฤดูฝน ป 2551  

 

เครื่องหมาย กลุมลิงเกจ P R2 คาเฉลี่ยอัลลีล 

โมเลกุล    AGS292 K3 

Sat_217 A1 0.0060 10.6 2.81 2.62 

Satt236 A1 0.0090 7.3 2.81 2.62 

Satt511 A1 0.0134 6.3 2.82 2.65 

Satt357 C2 0.0029 9.0 2.83 2.63 

Satt403 E 0.0459 4.3 2.67 2.81 

Satt720 E 0.0060 7.9 2.79 2.60 

Satt425 F 0.0317 4.8 2.67 2.82 

Sat_315 G 0.0333 4.9 2.64 2.79 

Satt239 I 0.0335 4.7 2.66 2.80 

Satt367 I 0.0299 5.1 2.65 2.79 
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ตารางท่ี 11 การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลทีเ่ชื่อมโยงกับกรดไขมัน Oleic ในเมล็ดของ

ประชากรถั่วเหลืองสายพนัธุแท  จากคูผสมระหวางพันธุ AGS292 และสายพันธุ 

K3  ปลูกในฤดูฝน ป 2551  

 

เครื่องหมาย กลุมลิงเกจ P R2 คาเฉลี่ยอัลลีล 

โมเลกุล    AGS292 K3 

Satt511 A1 0.0389 4.5 28.74 32.08 

Sat_217 A2 0.0025 12.3 27.76 32.97 

Satt063 B2 0.0364 4.7 28.69 32.08 

Satt432 C2 0.0190 6.1 32.90 28.93 

Satt372 D2 0.0040 4.4 32.08 28.75 

Satt458 D2 0.0105 9.3 32.55 28.27 

Satt489 D2 0.0167 6.0 32.39 28.49 

Satt720 E 0.0489 4.1 29.42 32.75 

Satt239 I 0.0415 6.2 32.37 28.42 

Satt367 I 0.0456 4.4 32.51 29.91 

Satt009 N 0.0155 9.1 32.99 28.16 
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ตารางท่ี 12   การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับกรดไขมัน Linoleic ในเมล็ดของ

ประชากรถั่วเหลืองสายพนัธุแท  จากคูผสมระหวางพนัธุ AGS292 และสายพันธุ 

K3  ปลูกในฤดูฝน ป 2551  

 

เครื่องหมาย กลุมลิงเกจ P R2 คาเฉลี่ยอัลลีล 

โมเลกุล    AGS292 K3 

Satt511 A1 0.0160 6.0 50.03 46.78 

Sat_217 A2 0.0004 15.7 50.91 45.98 

Satt063 B2 0.0112 6.8 50.15 46.75 

Satt432 C2 0.0184 6.2 46.29 49.62 

Satt372 D2 0.0323 4.8 46.95 49.84 

Satt458 D2 0.0094 9.5 46.60 50.16 

Satt486 D2 0.0165 6.0 46.73 49.98 

Satt239 I 0.0186 5.8 46.82 49.98 

Satt009 N 0.0207 8.0 46.37 50.15 

 
 

ตารางท่ี 13 การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับกรดไขมัน Linolenic ในเมล็ดของ

ประชากรถั่วเหลืองสายพนัธุแท  จากคูผสมระหวางพนัธุ AGS292 และสายพันธุ K3  

ปลูกในฤดูฝน ป 2551  

 

เครื่องหมาย กลุมลิงเกจ P R2 คาเฉลี่ยอัลลีล 

โมเลกุล    AGS292 K3 

Satt236 A1 0.0424 4.4 6.76 7.22 

Satt432 C2 0.0404 4.5 6.76 7.22 

Satt179 D1a 0.0193 8.6 6.91 7.26 

Satt009 N 0.0024 12.1 6.61 7.35 

Satt631 N 0.0001 14.4 6.59 7.43 
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ตารางท่ี 14 การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความ

แตกตางทางสถติิทีเ่ชื่อมโยงกับองคประกอบน้ํามันในเมลด็ของประชากรถั่วเหลือง

สายพันธุแท  ปลกูในฤดูฝน ป 2551   

 

เครื่องหมาย 

โมเลกุล 

กลุมลิงเกจ P Partial R2  

(%)a 

Satt179 D1a+Q 0.0070 7.4 

Satt443 D2 0.0047 9.1 

Sat_218 H 0.0016 14.7 

Satt239 I 0.0021 12.1 

Satt055 K 0.0234 4.8 

Total variation explained 48.1 

 

Partial R2 (%)a   =   คาประมาณการเปอรเซน็ตความแปรปรวนของลักษณะบางสวน 

 

 

ตารางท่ี 15 การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความ

แตกตางทางสถติิทีเ่ชื่อมโยงกับกรดไขมัน Palmitic ในเมล็ดของประชากรถั่ว

เหลืองสายพนัธุแท  ปลูกในฤดูฝน ป 2551   

 

เครื่องหมาย 

โมเลกุล 

กลุมลิงเกจ P Partial R2   

(%)a 

Satt459 D1b 0.0049 8.8 

Satt239 I 0.0492 4.0 

Satt367 I 0.0007 14.2 

Total variation explained 27.0 

 

Partial R2 (%)a   =   คาประมาณการเปอรเซน็ตความแปรปรวนของลักษณะบางสวน 
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ตารางท่ี 16 การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความ

แตกตางทางสถติิทีเ่ชื่อมโยงกับกรดไขมัน Stearic ในเมลด็ของประชากรถั่วเหลือง

สายพันธุแท  ปลกูในฤดูฝน ป 2551   

 

เครื่องหมาย 

โมเลกุล 

กลุมลิงเกจ P Partial R2   

(%)a 

Sat_217 A1 0.0059 17.9 

Satt425 F 0.0360 9.1 

Sat_315 G 0.0310 8.7 

Total variation explained 35.7 

 

Partial R2 (%)a   =   คาประมาณการเปอรเซน็ตความแปรปรวนของลักษณะบางสวน 

 
 

 

ตารางท่ี 17 การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความ

แตกตางทางสถติิทีเ่ชื่อมโยงกับกรดไขมัน Oleic ในเมลด็ของประชากรถั่วเหลือง

สายพันธุแท  ปลกูในฤดูฝน ป 2551   

 

เครื่องหมาย 

โมเลกุล 

กลุมลิงเกจ P Partial R2   

(%)a 

Sat_217 A1 0.0008 13.6 

Total variation explained 13.6 

 

Partial R2 (%)a   =   คาประมาณการเปอรเซน็ตความแปรปรวนของลักษณะบางสวน 
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ตารางท่ี 18 การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความ

แตกตางทางสถติิทีเ่ชื่อมโยงกับกรดไขมัน Linoleic ในเมล็ดของประชากรถั่ว

เหลืองสายพนัธุแท  ปลูกในฤดูฝน ป 2551   

 

เครื่องหมาย 

โมเลกุล 

กลุมลิงเกจ P Partial R2   

(%)a 

Sat_217 A1 0.0002 15.4 

Satt063 B2 0.0378 4.0 

Satt009 N 0.0119 6.3 

Total variation explained 25.7 

 

Partial R2 (%)a   =   คาประมาณการเปอรเซน็ตความแปรปรวนของลักษณะบางสวน 

 
 

ตารางท่ี 19 การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความ

แตกตางทางสถติิทีเ่ชื่อมโยงกับกรดไขมัน Linolenic ในเมล็ดของประชากรถั่ว

เหลืองสายพนัธุแท  ปลูกในฤดูฝน ป 2551   

 

เครื่องหมาย 

โมเลกุล 

กลุมลิงเกจ P Partial R2   

(%)a 

Satt179 D1a 0.0414 4.6 

Satt631 N 0.0010 12.9 

Total variation explained 17.5 

 

Partial R2 (%)a   =   คาประมาณการเปอรเซน็ตความแปรปรวนของลักษณะบางสวน 
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วิจารณผลการทดลอง 

(Discussion) 
 

การวเิคราะหองคประกอบน้าํมัน กรดไขมันในเมล็ดและอัตราพันธุกรรม 

       

การกระจายตัวของประชากรสายพันธุแทขององคประกอบน้ํามันในเมล็ด ในฤดู

ฝนป 2551 พบวามีการกระจายตัวแบบตอเนื่องดังแสดงในภาพที่ 1 แสดงใหเห็นวาเปนลักษณะ

ทางปริมาณสอดคลองกับรายงานของ Tajuddin et al. (2003) ประชากรกระจายตัวแบบปกติ 

(P=0.7489) มีการกระจายตัวที่ดีเดนและดอยกวาพันธุพอแม (transgressive segregation) 

ชี้ใหเห็นวาพันธุพอแมมีอัลลีลที่นําลักษณะสูงและต่ําตรงขามกัน การประเมินคาอัตราพันธุกรรม

แบบแคบขององคประกอบน้ํามันในเมล็ดในประชากรสายพันธุแท พบวา มีคารอยละ 65.5 

ในขณะที่ Tajuddin et al. (2003) ประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบกวาง (broad sense 

heritability) มีคาคอนขางสูงรอยละ 73-78 

การกระจายตัวของประชากรสายพันธุแทของกรดไขมัน  palmitic, stearic, oleic, 

linoleic และ linolenic ในเมล็ด ในฤดูฝนป 2551 พบวามีการกระจายตัวแบบตอเนื่องดังแสดงใน

ภาพที่ 2 ถึง 6 แสดงใหเห็นวาลักษณะดังกลาวเปนลักษณะทางปริมาณ  องคประกอบกรดไขมัน 

palmitic, stearic และ  linolenic ในเมล็ดของประชากรกระจายตัวแบบปกติ (P>0.05) สวนกรด

ไขมัน oleic และ linoleic ประชากรกระจายตัวไมปกติ (P<0.05) การกระจายตัวขององคประกอบ

ไขมันในประชากรสายพันธุแทดีเดนและดอยกวาพันธุพอแม (transgressive segregation) การ

ประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบขององคประกอบกรดไขมันในเมล็ดในประชากรสายพันธุแท 

พบวา มีคาระหวางรอยละ 59.7-74.2 (ตารางที่ 3) อัตราพันธุกรรมในประชากรนี้คอนขางสูง แสดง

ใหเห็นวา มีกลุมของยีน QTL ที่ควบคุมลักษณะดังกลาวและสามารถถายทอดไดงายไปสูลูกหลาน 

สายพันธุที่ตองการปรับปรุงใหมีลักษณะองคประกอบน้ํามันและกรดไขมันตามตองการสามารถใช

วิธีการ single seed descent หรือวิธีจดประวัติ (pedigree selection) และวิธีการผสมกลับ 

(backcross) นอกจากนี้ยังสามารถใชเครื่องหมายโมเลกุลชวยคัดเลือก (marker-assisted 

selection) เพื่อคัดเลือกอัลลีลที่นําลักษณะที่ตองการ 
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สหสัมพันธระหวางองคประกอบน้าํมันและกรดไขมนัในเมล็ด 
 

  องคประกอบน้ํามันในเมล็ดมีสหสัมพันธทางบวกกับกรดไขมัน palmitic, oleic 

และกรดไขมัน linoleic แตมีสหสัมพนัธทางลบกับกรดไขมัน stearic  และไดมีการยืนยนัโดย 

Tajudddin et al. (2003) องคประกอบน้ํามนัมีสหสัมพนัธทางลบกับองคประกอบโปรตนีในเมล็ด 

แตมีสหสัมพันธในทางบวกกบัองคประกอบน้ําตาลในเมลด็ (Openshaw and Hadley, 1981; 

Hymowitz et al., 1972) ในขณะที่องคประกอบกรดไขมัน palmitic มีสหสัมพันธทางบวกกับกรด

ไขมัน oleic แตมีสหสัมพนัธทางลบกับกรดไขมัน stearic   เชนเดียวกนักับกรดไขมัน stearic ที่มี

สหสัมพันธทางลบกับกรดไขมัน oleic และ linoleic แตองคประกอบกรดไขมนั oleic มีสหสัมพันธ

ทางบวกกบักรดไขมัน linoleic  

การตรวจสอบลายพิมพดีเอ็นเอกับประชากรโดยใชอะกาโรสเจลความเขมขน 3 

เปอรเซ็นต จํานวน 101 ตําแหนง พบวาสามารถสรางกลุมลิงเกจได 13 กลุม มี 58 เครื่องหมาย ไม

สามารถจัดกลุมได และเครื่องหมายโมเลกุลที่วางอยูบนโครโมโซมในแตละกลุมลิงเกจสอดคลอง

กับที่แผนที่โครโมโซมที่สรางไวโดย Cregan et al.(1999) 

 

การวเิคราะหกลุมยีนท่ีควบคมุลกัษณะเชิงปรมิาณ 

 

การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression)  พบวา

มี 5 ตําแหนง ไดแก Satt179 Satt443 Sat_218 Satt239 และ Satt055 บนกลุมลิงเกจ D1a+Q  

D2 H I และ K ตามลําดับ ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบน้ํามันในเมล็ด เคร่ืองหมายโมเลกุล Sat_218 

บนกลุมลิงเกจ H สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สดุรอยละ 14.7 สอดคลอง

กับ Brummer et al.(1997) ที่พบวาบนกลุมลิงเกจนี้มียีนอยางนอย 3 ตําแหนงที่ควบคุม

องคประกอบน้ํามันในเมล็ดและเปนกลุมของยีนหลัก (major QTL) ที่จะนํามาใชในการชวย

คัดเลือกใหมีองคประกอบน้ํามันสงูขึ้น 

พบวามีเครื่องหมายโมเลกุล 3 ตําแหนง ไดแก Satt459 Satt239 และ Satt367 

บนกลุมลิงเกจ D1a และ I ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน palmitic ในเมล็ด เครื่องหมาย

โมเลกุล Satt367 บนกลุมลิงเกจ I สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 

14.2 ในขณะที่ Diers and Shoemakers (1992) พบวามีกลุมลิงเกจ 3 กลุม ไดแก B2 J และ D2 

ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน palmitic ในเมล็ด  
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เครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร 3 ตําแหนงไดแก Sat_217 Satt425 และ 

Sat_315 บนกลุมลิงเกจ A1 F G ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน stearic ในเมล็ด 

เครื่องหมายโมเลกุล Sat_217 บนกลุมลิงเกจ A1 สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะ

ไดมากที่สุดรอยละ 17.9 ในขณะที่ Spencer et al. (2003) พบเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอส

เอสอาร 3 ตําแหนงบนกลุมลิงเกจ B2 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน stearic ในเมล็ดและ

สามารถนํามาใชประโยชนในการชวยคัดเลือกสายพันธุถั่วเหลืองใหมีองคประกอบกรดไขมัน 

stearic ในเมล็ดใหสูงขึ้นได  

พบเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารตําแหนง Sat_217  บนกลุมลิงเกจ A1 ที่ 

เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน oleic ในเมล็ด และสามารถอธิบายความแปรปรวนของ

ลักษณะไดรอยละ 13.6 สอดคลองกับรายงานของ Diers and Shoemakers (1992) 

การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression)  พบวา

มี 3 ตําแหนง ไดแก Sat_217 Satt063 และ Satt009 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน linoleic

ในเมล็ด บนกลุมลิงเกจ A1 B2 และ N ตามลําดับ เครื่องหมายโมเลกุล Sat_217 สามารถอธิบาย

ความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 15.4 จากรายงานของ Diers and Shoemakers 

(1992) พบกลุมลิงเกจหลายกลุมที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน linoleicในเมล็ด แตสวน

ใหญอยูที่กลุมลิงเกจ A1 B1 และ E 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นตกรดไขมัน 

linolenic กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร พบวา มีความเชื่อมโยงกับกลุมลิงเกจ 4 กลุม 

ไดแก A1 C2 D1a และ N เครื่องหมายโมเลกุล 5 ตําแหนง โดยเฉพาะกลุมลิงเกจ C2 จากรายงาน

ของ Grant et al. (2004) พบวาสามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะรอยละ 27  เมื่อ

วิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression) พบวามี 2 ตําแหนง ไดแก 

Satt179 และ Satt631 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน linolenic ในเมล็ด เครื่องหมาย

โมเลกุล Satt631 บนกลุมลิงเกจ N สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สุดรอย

ละ 12.9 และ Brummer et al.(1995) จําแนกเครื่องหมายโมเลกุล บนกลุมลิงเกจ B2 เชื่อมโยงกับ

องคประกอบกรดไขมัน linolenic ที่นาจะสามารถนํามาใชชวยในการคัดเลือกสายพันธุถั่วเหลือง

เพื่อลดปริมาณของกรดไขมันชนิดนี้ในเมล็ด 
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สรุปผลการทดลอง 

(Summary) 
 

การกระจายตัวขององคประกอบน้ํามัน กรดไขมันในเมล็ดของประชากรสายพันธุ

แทจากคูผสมระหวางพันธุ AGS292 กับสายพันธุ K3 สวนใหญมีการกระจายตัวแบบปกติ (P > 

0.05) ยกเวนองคประกอบของกรดไขมัน oleic และ linoleic การกระจายตัวไมเปนแบบปกติ 

(P<0.05) ลักษณะทั้ งหมดที่ ศึกษามีการกระจายตัวที่ ดี เดนและดอยกวาพันธุพอแม 

(transgressive segregation)  

การประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบขององคประกอบน้ํามันในเมล็ด กรด

ไขมัน palmitic, stearic, oleic, linoleic และ linolenic มีคารอยละ 65.5, 60.0, 70.4, 71.9, 74.2 

และ 59.7 ตามลําดับ พบวาองคประกอบน้ํามันในเมล็ดมีสหสัมพันธทางบวกกับกรดไขมัน 

palmitic, oleic และกรดไขมัน linoleic แตมีสหสัมพันธทางลบกับกรดไขมัน stearic  องคประกอบ

กรดไขมัน palmitic มีสหสัมพันธทางบวกกับกรดไขมัน oleic แตมีสหสัมพันธทางลบกับกรดไขมัน 

stearic องคประกอบกรดไขมัน stearic มีสหสัมพันธทางลบกับกรดไขมัน oleic และ linoleic 

องคประกอบกรดไขมัน oleic มีสหสัมพันธทางบวกกรดไขมัน linoleic 

การตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมของพันธุพอแม  โดยใชเครื่องหมาย

โมเลกุลแบบเอสเอสอารที่เลือกใหกระจายทั่วทั้งจีโนมจํานวน 333 เครื่องหมาย พบ 101 

เครื่องหมาย  ที่แสดงความแตกตางระหวางพันธุพอแม จากนั้นนําเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดง

ความแตกตางมาวิเคราะหลายพิมพดีเอ็นเอกับประชากรสายพันธุแทจํานวน 92 สายพันธุ ทําการ

สรางกลุมลิงเกจได13 กลุม   

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นต

องคประกอบน้ํามันในเมล็ดกับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร พบวา มีความเชื่อมโยง 9 

ตําแหนงบนกลุมลิงเกจ 7 กลุม ไดแก B2 D1a+Q D1b D2 H I และ K ลักษณะที่แสดงออกในแต

ละตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 4.5 ถึง 11.1 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลาย

ตําแหนง (multiple-locus regression) ของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความเชื่อมโยง พบวามี 5 

ตําแหนง ไดแก Satt179 Satt443 Sat_218 Satt239 และ Satt055 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบ

น้ํามันในเมล็ด เครื่องหมายโมเลกุล Sat_218 บนกลุมลิงเกจ H สามารถอธิบายความแปรปรวน

ของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 14.7  

พบความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุลกับองคประกอบกรดไขมัน palmitic 

ใน 6 ตําแหนง บนกลุมลิงเกจ 4 กลุม ไดแก D1b E I และ J มีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 
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5.4 ถึง 10.4 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression) ของ

เครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความเชื่อมโยง พบวามี 3 ตําแหนง ไดแก Satt459 Satt239 และ 

Satt367 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน palmitic ในเมล็ด เครื่องหมายโมเลกุล Satt367 บน

กลุมลิงเกจ I สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 14 

พบมีความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุลกับองคประกอบกรดไขมัน stearic 

ใน 10 ตําแหนง บนกลุมลิงเกจ 6 กลุม ไดแก A1 C2 E F G และ I ลักษณะที่แสดงออกในแตละ

ตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 4.3 ถึง 10.6 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลาย

ตําแหนง (multiple-locus regression)ของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความเชื่อมโยง พบวามี 3 

ตําแหนง ไดแก Sat_217 Satt425 และ Sat_315 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน stearic ใน

เมล็ด เครื่องหมายโมเลกุล Sat_217 บนกลุมลิงเกจ A1 สามารถอธิบายความแปรปรวนของ

ลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 17.9 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นตกรดไขมัน 

oleic กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร พบวา มีความเชื่อมโยง11 ตําแหนงบนกลุมลิงเกจ 8 

กลุม ไดแก A1 A2 B2 C2 D2 E I และ N ลักษณะที่แสดงออกในแตละตําแหนงมีคาความ

แปรปรวนอยูระหวางรอยละ 4.1 ถึง 12.3 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-

locus regression) ของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความแตกตาง พบวามี 1 ตําแหนง ไดแก 

Sat_217  บนกลุมลิงเกจ A1 ที่ เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน oleic ในเมล็ด และสามารถ

อธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดรอยละ 13.6 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของกรดไขมัน linoleic 

กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร พบวา มีความเชื่อมโยงกับเครื่องหมายโมเลกุล 9 

ตําแหนง บนกลุมลิงเกจ 7 กลุม ไดแก A1 A2 B2 C2 D2 I มีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 

4.8 ถึง 15.7 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression) ของ

เครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความแตกตาง พบวามี 3 ตําแหนง ไดแก Sat_217 Satt063 และ 

Satt009 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน linoleic ในเมล็ด เครื่องหมายโมเลกุล Sat_217 บน

กลุมลิงเกจ A1 สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 15.4  

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นตกรดไขมัน 

linolenic กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร พบวา มีเครื่องหมายโมเลกุล 5 ตําแหนง บน

กลุมลิงเกจ 4 กลุม ไดแก A1 C2 D1a และ N แสดงความเชื่อมโยงระหวางเครื่องหมายโมเลกุลกับ

ลักษณะ มีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 4.4 ถึง 14.4 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลาย

ตําแหนง (multiple-locus regression) ของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความแตกตาง พบวามี 2 
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ตําแหนง ไดแก Satt179 และ Satt631 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน linolenic ในเมล็ด 

เครื่องหมายโมเลกุล Satt631 บนกลุมลิงเกจ N สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะ

ไดมากที่สุดรอยละ 12.9  
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ตารางผนวกที่ 1 เปอรเซ็นตองคประกอบน้ํามนัและกรดไขมันในเมล็ดถั่วเหลืองของประชากร

สายพันธุแทปลกูทดสอบในฤดูฝน ป 2551 

RIL No. 

 

องคประกอบ

น้ํามัน 

กรดไขมัน

Palmitic 

กรดไขมัน 

Stearic 

กรดไขมัน 

Oleic 

กรดไขมัน 

Linoleic 

กรดไขมัน

Linolenic 

1 57.85 11.30 3.20 27.35 51.60 6.55 

2 48.2 12.15 2.55 27.00 49.90 8.40 

3 53.7 11.25 2.70 30.30 47.95 7.85 

5 43.65 12.45 2.80 30.30 47.30 7.15 

6 42.45 12.35 2.85 20.00 57.50 7.2 

7 50.05 10.55 2.70 39.55 41.15 6.10 

9 47.75 11.40 2.90 23.60 52.85 9.2 

10 53.45 11.75 2.35 29.00 50.35 6.55 

13 45.85 11.40 3.10 23.35 55.05 7.15 

14 48.7 11.85 2.85 26.00 52.05 7.30 

19 50.2 11.50 2.60 38.30 41.80 5.8 

20 52.6 12.80 3.00 23.20 53.40 7.65 

22 52.55 11.60 2.70 30.30 48.55 6.85 

23 51.9 11.25 2.30 41.50 39.20 5.75 

27 49.75 11.25 3.15 22.80 55.90 6.9 

29 50.35 10.50 2.50 36.70 44.20 6.10 

31 49.65 11.15 2.75 39.70 41.30 5.15 

33 47.2 11.35 2.60 37.35 42.80 7.50 

36 48.35 10.40 2.35 37.55 46.10 7.5 

37 49.05 11.20 2.25 33.30 47.10 6.20 

40 49.35 12.65 2.60 23.55 53.40 7.75 

42 56.75 11.05 2.90 38.55 42.55 4.95 

44 49.55 11.05 2.25 38.65 41.40 6.6 

50 49.3 11.45 2.85 25.70 53.10 6.95 

52 44.05 10.65 2.60 34.60 43.70 8.45 
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ตารางผนวกที่ 1 (ตอ) 

RIL No. 

 

องคประกอบ

น้ํามัน 

กรดไขมัน

Palmitic 

กรดไขมัน 

Stearic 

กรดไขมัน 

Oleic 

กรดไขมัน 

Linoleic 

กรดไขมัน

Linolenic 

53 43.95 11.90 2.90 24.65 53.95 6.60 

61 48.45 12.00 2.90 22.25 56.00 6.90 

62 52.05 11.90 2.80 32.70 46.35 6.2 

65 49.45 10.85 2.65 21.85 57.20 7.40 

67 51.1 12.40 2.85 22.85 52.75 9.2 

68 45.45 10.05 2.30 58.10 25.05 4.55 

74 44.3 11.35 3.50 30.55 48.30 6.25 

75 51.85 11.30 2.65 34.45 44.90 6.65 

76 54.05 10.30 2.15 49.30 33.00 5.3 

77 55.3 11.00 2.75 35.05 45.70 5.50 

78 53.35 11.35 2.20 34.10 46.35 6 

80 52.65 12.05 2.70 25.15 52.25 7.75 

83 52.3 12.15 3.00 17.75 58.40 8.75 

84 50.8 10.80 2.25 40.40 41.25 5.00 

85 55.6 11.55 3.20 29.45 49.50 6.25 

87 52.2 11.10 2.45 31.20 48.25 7.00 

88 58.85 10.70 2.30 27.15 51.85 8.00 

89 44.25 11.40 2.45 29.85 48.55 7.85 

90 54.75 11.10 2.30 49.55 31.45 5.55 

91 49.6 11.00 2.60 34.10 46.45 5.85 

92 43.35 12.15 3.05 22.40 53.95 8.55 

94 45.6 11.35 3.30 24.95 52.60 7.75 

95 47.65 11.85 2.70 20.25 56.75 8.45 

96 57.65 11.00 2.85 22.25 56.40 7.50 

97 45.6 11.35 2.30 34.45 44.20 7.70 

98 46.4 10.95 2.05 37.70 42.35 6.90 
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ตารางผนวกที่ 1 (ตอ) 

RIL No. 

 

องคประกอบ

น้ํามัน 

กรดไขมัน

Palmitic 

กรดไขมัน 

Stearic 

กรดไขมัน 

Oleic 

กรดไขมัน 

Linoleic 

กรดไขมัน

Linolenic 

99 52.6 12.10 2.45 26.35 51.30 7.85 

100 47.35 11.45 2.80 26.65 51.25 7.90 

103 45.65 11.00 2.85 35.45 44.95 5.80 

106 43.9 12.05 3.70 31.40 47.10 5.75 

108 47.35 10.90 2.30 43.70 36.45 6.60 

112 52.5 11.70 3.00 17.90 58.80 8.60 

114 43.4 11.85 3.00 30.55 47.10 7.55 

118 42.15 11.15 3.25 32.00 46.80 6.85 

123 48.35 11.60 2.95 24.45 53.40 7.60 

126 43.6 11.80 2.75 30.85 46.90 7.70 

129 48.8 11.90 3.45 21.95 55.55 7.15 

131 47.7 11.80 2.65 28.80 50.60 6.15 

133 53.2 12.70 2.45 34.35 44.20 6.30 

134 46.3 11.75 2.60 27.40 50.55 7.80 

138 36.35 11.55 2.00 41.55 37.80 7.10 

140 50.5 10.75 2.50 31.30 47.90 7.50 

144 46.7 11.75 2.95 33.80 44.65 6.85 

149 44.1 11.50 2.70 39.80 40.70 5.30 

150 55.7 11.80 3.05 20.55 56.90 7.65 

151 41.95 12.50 3.15 24.40 51.05 8.90 

152 50.15 9.95 2.35 46.45 35.85 5.45 

153 46 11.30 3.00 29.10 49.70 6.85 

154 51.75 11.35 2.60 36.15 43.70 6.20 

158 54.95 11.45 2.40 41.25 37.95 6.85 

159 48.55 11.65 2.45 26.55 52.00 7.30 

162 46.3 10.65 2.90 28.40 50.05 7.95 
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ตารางผนวกที่ 1 (ตอ) 

RIL No. 

 

องคประกอบ

น้ํามัน 

กรดไขมัน

Palmitic 

กรดไขมัน 

Stearic 

กรดไขมัน 

Oleic 

กรดไขมัน 

Linoleic 

กรดไขมัน

Linolenic 

164 40.2 11.10 3.45 50.55 31.00 3.95 

165 52.3 11.20 2.50 34.35 45.65 6.30 

168 52.45 10.75 2.60 42.50 38.70 5.50 

171 45.75 12.30 2.75 22.20 54.20 8.60 

176 47.9 12.55 2.70 20.95 56.65 7.20 

177 56.75 12.00 2.85 26.95 50.70 7.55 

178 55.8 11.75 2.75 23.05 55.15 7.30 

180 49.2 12.90 2.45 19.95 56.75 8.00 

181 57.95 10.95 2.45 29.50 50.35 6.70 

183 50.5 12.20 3.20 31.75 46.65 6.10 

185 42.45 11.55 3.10 22.65 53.60 9.10 

186 48.65 11.90 2.40 26.15 51.85 7.70 

187 44.3 12.50 2.65 21.55 54.85 8.50 

188 55 11.70 2.85 24.70 53.45 7.20 

190 48.4 11.70 3.20 24.45 54.20 6.50 

 


