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  ถั่วเหลืองฝกสดเปนพืชที่มีความสําคัญเพราะมีองคประกอบโปรตีนและน้ํามันใน

เมล็ดสูง อยางไรก็ตามความสัมพันธในทางตรงกันขามของโปรตีนและน้ํามันทําใหการปรับปรุง

พันธุทั้งสองลักษณะเปนไปไดยาก การใชเครื่องหมายโมเลกุลอาจจะชวยใหการเพิ่มอัลลีลที่

ควบคุมลักษณะตองการได งานวิจัยครั้งนี้มีวัตถุประสงคเพื่อศึกษาการถายทอดลักษณะและ

จําแนกเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารที่ เชื่อมโยงกับลักษณะเชิงปริมาณที่ควบคุม

องคประกอบน้ํามันและกรดไขมันในเมล็ดของประชากรสายพันธุแทที่ใชทําแผนที่โครโมโซม 

(mapping population) จากคูผสมระหวางถั่วเหลืองฝกสดพันธุ AGS292 กับถั่วเหลืองสายพันธุ

(G8891xG7945) 31-3-5-5 หรือ ‘K3’ปลูกทดสอบพันธุพอแมและประชากรสายพันธุแท 92 สาย

พันธุ ในฤดูฝน ป 2551 วางแผนการทดลองแบบสุมในบลอคสมบูรณ (randomized complete 

block design, RCBD) จํานวน 2 ซ้ํา การประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบโดยใชคาเฉลี่ยของ

องคประกอบน้ํามันในเมล็ด กรดไขมัน palmitic (16:0), stearic (18:0), oleic (18:1), linoleic 

(18:2) และ linolenic (18:3) มีคารอยละ 65.5, 60.0, 70.0, 71.9, 74.2 และ 59.7 ตามลําดับ 

สํารวจความแตกตางทางพันธุกรรมโดยใชเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารทั้งหมด 333 

เครื่องหมาย พบความแตกตางทางพันธุกรรมในสายพันธุแท 101 เครื่องหมาย สามารถสรางกลุม

ลิงเกจได 13 กลุม มี 58 เครื่องหมายที่ไมสามารถจัดกลุมลิงเกจได การวิเคราะหความแปรปรวน
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ปจจัยเดียว (Single-Factor Analysis of Variance, SF-ANOVA) เพื่อหาความเชื่อมโยงกับกลุม

ของยีนที่ควบคุมลักษณะเชิงปริมาณ และยืนยันความเชื่อมโยงโดยวิเคราะหสมการถดถอยหลาย

ตําแหนง (multiple-locus regression) ในเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความแตกตาง พบ

เครื่องหมายโมเลกุล Satt179, Satt443, Sat_218, Satt239 และ Satt055 บนกลุมลิงเกจ D1a+Q, 

D2, H, I, และ K ตามลําดับ เชื่อมโยงกับกลุมยีนที่ควบคุมองคประกอบน้ํามัน เครื่องหมายโมเลกุล 

Sat_217 (กลุมลิงเกจ A1) Satt425 (กลุมลิงเกจ F) และ Sat_315 (กลุมลิงเกจ G) เชื่อมโยงกับ

กลุมยีนที่ควบคุมองคประกอบกรดไขมัน stearic เครื่องหมายโมเลกุล Sat_217 บนกลุมลิงเกจ A1 

เชื่อมโยงกับกลุมยีนที่ควบคุมองคประกอบกรดไขมัน oleic เครื่องหมายโมเลกุล Sat_217 (กลุมลิง

เกจ A1) Satt063 (กลุมลิงเกจ B2) และ Satt009 (กลุมลิงเกจ N) เชื่อมโยงกับกลุมยีนที่ควบคุม

องคประกอบกรดไขมัน linoleic เครื่องหมายโมเลกุล Satt179 (กลุมลิงเกจ D1a) และ Satt613 

(กลุมลิงเกจ N) เชื่อมโยงกับกลุมยีนที่ควบคุมกรดไขมัน linolenic กลุมยีนแตละกลุมสามารถ

อธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดรอยละ 4.8-14.7, 4.0-14.2, 8.7-17.9, 13.6, 4.0-15.4 และ 

4.6-12.0 ขององคประกอบน้ํามัน กรดไขมัน palmitic, stearic, oleic, linoleic, และ linoleic 

ตามลําดับ ดังนั้นจึงสามารถจําแนกกลุมยีนหลักสําหรับการปรับปรุงคุณภาพเมล็ดถั่วเหลืองฝกสด    
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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) 
 

ถั่วเหลืองฝกสด (vegetable soybean) ปจจุบนัมีผูนยิมบริโภคมากขึ้น เพราะวา

มีคุณคาทางโภชนาการสูง  จัดวาเปนอาหารที่เปนประโยชนตอสุขภาพ  เปนแหลงพลงังานรวมทั้ง

ใหวิตามินเอ บี ซี และเกลือแรที่รางกายตองการ คุณภาพของถั่วเหลืองฝกสดขึน้อยูกับความพึง

พอใจของผูบริโภคและองคประกอบทางเคมีในเมล็ด และมีรูปทรงของฝกที่สวยงาม สีเขียวสดใส 

เมล็ดมีขนาดใหญ รสชาติดี หวาน และมีคณุคาทางดานโภชนาการสูง องคประกอบหลักของเมล็ด

ถั่วเหลืองประกอบดวยโปรตนีประมาณ รอยละ 41 น้ํามันรอยละ 20  สามารถนําเมล็ดถั่วเหลือง

มาแปรรูปผลิตภัณฑตางๆ เชน สกัดน้ํามนัพืช อาหารสตัว เครื่องสําอาง สี น้ํามันหลอลื่น และ

พลังงานทดแทน เปนตน กลุมของยนีที่ควบคุมลักษณะองคประกอบโปรตนีและน้ํามันในเมล็ดถั่ว

เหลืองซึ่งจากรายงานของ Tajuddin et al. (2003) พบวาเปนลักษณะเชงิปริมาณ (quantitative 

trait loci,QTL) และไดมีการจําแนกเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับองคประกอบน้ํามนัและกรด

ไขมันในเมล็ดบนกลุมลิงเกจ (molecular linkage group, MLG) ตางๆ เพื่อใชประโยชนในการ

ชวยคัดเลือก (marker-assisted selection, MAS)  

การวิจัยครั้งนี้ เนนการศึกษาความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอส

เอสอาร (simple sequence repeat, SSR) กับลักษณะเชงิปริมาณที่ควบคุมลักษณะองคประกอบ

น้ํามันและกรดไขมันในเมล็ดในประชากรสายพนัธุแท (recombinant inbred lines, RILs) ที่มีการ

กระจายตัว (segregating population) จากคูผสมระหวางถั่วเหลืองฝกสดพันธุที่ใชปลกูเปน

การคาพันธุ AGS292 ที่มีคุณภาพของเมล็ดตรงตอความตองการของผูบริโภค และปรับตัวเขากับ

สภาพแวดลอมของประเทศไทยไดดี ผสมกับถั่วเหลืองที่ไดจากการทดลอง (experimental line) 

สายพันธุ (G8891 x G7945) 31-3-5-5 หรือ K3 ที่มีองคประกอบของโปรตีนในเมล็ดสูง และ

องคประกอบน้ํามันในเมล็ดต่ํา 
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วัตถุประสงคของการวิจัย 
 

  1. เพื่อศึกษาการถายทอดลักษณะเชิงปริมาณที่สําคัญ (quantitative trait loci, 

QTL) ของถั่วเหลืองฝกสดในประชากรสายพันธุแท (recombinant inbred lines, RILs) ที่มีการ

กระจายตัวจากคูผสมระหวางถั่วเหลืองฝกสดพันธุ AGS292 กับถั่วเหลืองสายพันธุที่ไดจากการ

ทดลอง (experimental line) สายพันธุ (G8891 x G7945) 31-3-5-5 หรือ K3 ที่มีองคประกอบของ

โปรตีนในเมล็ดสูง และองคประกอบน้ํามันในเมล็ดต่ํา 

  2. เพื่อสรางแผนที่โครโมโซมและศึกษาความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุล

แบบเอสเอสอาร (SSR) กับลักษณะเชิงปริมาณที่สําคัญทีค่วบคุมลักษณะทางคณุภาพของเมล็ด  

ไดแก  องคประกอบของน้ํามันและกรดไขมันในเมล็ด 

  3. เพื่อใชชวยคัดเลือกสายพันธุถั่วเหลืองฝกสดของไทยที่สามารถปรับตัวไดดีทีใ่ช

ปลูกสําหรับการสงออกและบริโภคภายในประเทศ 

  

ประโยชนท่ีคาดวาจะไดรับ 

 

  1. สามารถประเมินคาอัตราพันธุกรรมลักษณะเชิงปริมาณที่สําคัญในถั่วเหลือง   

ฝกสด ไดแก องคประกอบของน้ํามันและกรดไขมันในเมล็ด 

  2. ทราบตําแหนงเครื่องหมายโมเลกุลทีเ่ชื่อมโยง  หรือวางอยูใกลกบักลุมยนีที่

ควบคุมลักษณะเชิงปริมาณ ไดแก องคประกอบน้ํามันและกรดไขมันในเมล็ด 

  3. ไดวิธีการคัดเลือกพันธุที่รวดเร็วขึ้นสําหรับถั่วเหลืองฝกสดโดยใชเครื่องหมาย

โมเลกุลแบบเอสเอสอาร 

 

การตรวจเอกสาร 

(Literature review) 

 

  ถั่วเหลืองฝกสด (vegetable soybean) มีชื่อวิทยาศาสตรวา Glycine max (L.) 

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

(China) อยูในวงศ Leguminosae และตระกูลยอย (sup-family) Papilionidae (อาคม,  2546) 

ถั่วเหลืองฝกสดเปนพืชชนิดเดียวกับถั่วเหลืองทั่วๆ ไป แตฝกมีขนาดใหญ สีเขียวสด รสหวาน

เล็กนอย แตกตางจากถั่วเหลืองธรรมดาอยางชัดเจน (สิริกุล,  2533) ถั่วเหลืองอาจถูกจําแนกออก
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ตามลักษณะของการเจริญเติบโต (growth habit) ได 2 แบบ คือ พันธุที่มีการเจริญเติบโตแบบไม

ทอดยอด (determinate growth habit) จะหยุดการเจริญเติบโตทางลําตน เมื่อเริ่มออกดอกหรือ

เริ่มติดฝก และเกิดชอดอกหรือชอฝกที่ตายอด สวนพันธุที่มีการเจริญเติบโตแบบทอดยอด 

(indeterminate growth habit)      จะเจริญเติบโตไปพรอมกับการพัฒนาของเมล็ด ทําใหปลาย

ยอดสรางเปนใบออนไมใชชอดอกหรือชอฝก พันธุที่ใชปลูกในเขตอบอุนมักเปนพวก determinate 

growth habit (กรมวิชาการเกษตร,  2547) 

ฝกและเมล็ด เกิดเปนกลุม ฝกอาจมีลักษณะตรง หรือโคงเล็กนอย ฝกของ          

ถั่วเหลืองมีความยาวตั้งแต 2-7 เซนติเมตร หรือมากกวา เมื่อแกมีสีเหลืองฟาง น้ําตาล หรือดํา 

แตกตางกันไปตามพันธุ มีเมล็ดประมาณ 1-5 เมล็ด แตโดยมากมักจะมี 3 เมล็ด จํานวนฝกสด          

1 กิโลกรัม ตองมีนอยกวา 350 ฝก น้ําหนักเมล็ดแหง 100 เมล็ด ตองมากกวา 30 กรัม (สิริกุล,  

2533)     ฝกที่เกิดกอนมีจํานวนเมล็ดตอฝกมากกวาฝกที่เกิดทีหลัง ถั่วเหลืองบางพันธุเมื่อฝกแกอาจ

แตก (shattering) ตามรอยแตก (suture) ทําใหเมล็ดรวง แตพันธุที่นิยมปลูกเมล็ดมักไมรวง (non- 

shattering) โดยทั่วๆ ไปแลวฝกจะแตกมากขึ้นถาถั่วเหลืองแกในฤดูแลง เมล็ดสวนมากมีรูปราง

กลมรีเปนรูปไข มีขนาดและน้ําหนักแตกตางกันไปตามพันธุ เมล็ดสวนใหญมีสีเหลืองฟาง แตบาง

พันธุอาจมีเมล็ดสีเหลืองอมเขียว น้ําตาลหรือดํา การเจริญเติบโตของเมล็ดในฝกจะไมพรอมกัน เมล็ด

ตอนปลายฝก (apical seed) จะเจริญกอนเมล็ดที่อยูตอนโคน (basal seed) และเมล็ดตอนกลาง

ของฝกตามลําดับ  

เมล็ดถั่วเหลือง (Glycine max (L.) Merrill) สามารถแบงออกตามการใช

ประโยชนได  2 รูปแบบ คือ เมล็ดแหงและเมล็ดสด กรณีของเมล็ดแหง ถามีคุณภาพดีใชทําเปน

ผลิตภัณฑอาหาร สําหรับคุณภาพรองใชสกัดน้ํามันไดกากถั่วเหลืองใชทําอาหารสัตว หรือใชเมล็ด

แหงทําอาหารสัตวโดยตรง สําหรับกรณีของการบริโภคเมล็ดสดหรือถั่วเหลืองฝกสด คนไทย

เรียกวา “ถั่วแระ” โดยจะเก็บเกี่ยวในขณะที่ฝกมีเมล็ดเตงเต็มที่ แตยังไมเปลี่ยนจากสีเขียวเปน

เหลือง เพื่อใชบริโภคเปนอาหารวาง โดยการตมทั้งตนและฝก แตถั่วเหลืองฝกสด (vegetable 

soybean) ที่มีคุณภาพสูง ผลิตเพื่อการสงออกไปยังประเทศญี่ปุนจะอยูในรูปฝกสดแชแข็ง หรืออีก

รูปแบบเปนการสงออก เมล็ดสดที่แกะออกจากเปลือกฝก (shelled eda mame) สวนใหญเปน

ความตองการของตลาดในยุโรป การผลิตถั่วเหลืองฝกสดของโลก มีการผลิตและใชรับประทานกัน

มากในประเทศแถบเอเชีย เชน ญี่ปุน จีน ไตหวัน ไทย อินโดนีเซีย และเวียดนาม ประเทศที่ผลิต

และสงออกมากขณะนี้คือ จีน ไตหวัน และไทย โดยที่จีนสงออกเพิ่มขึ้น สวนไตหวัน ไทย และ

อินโดนีเซีย สงออกลดลงเล็กนอย ขณะนี้ประเทศอินเดียเริ่มมีการผลิตและสงออกถั่วเหลืองฝกสด

เปนปแรกเพิ่มอีกประเทศหนึ่ง และดานการตลาดญี่ปุนเปนตลาดเปาหมายสําคัญที่สุด เพราะ
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บริโภคถั่วเหลืองฝกสดมากปหนึ่งๆ ไมนอยกวา 1.5 แสนตัน แตการผลิตภายในประเทศไมพอ จึง

นําเขาจากจีน ไตหวัน ไทย อินโดนีเซีย เวียดนาม และสหรัฐอเมริกา        ซึ่งแนวโนมการสงออกถั่ว

เหลืองฝกสดของไทยคาดวาจะเพิ่มขึ้น ทั้งนี้เพราะถั่วเหลืองฝกสดของไทยมีคุณภาพดีกวาเมื่อ

เทียบกับแหลงอื่น ๆ ซึ่งตลาดใหญที่สุดในขณะนี้คือ ประเทศญี่ปุน ประเทศไทยสงออกไปญี่ปุน

ประมาณ 9,000 ตันตอป เปนอันดับ 3 ของการนําเขาของญี่ปุน รองจากจีนและไตหวัน แมตลาด

ของถั่วเหลืองฝกสดในตางประเทศจะคอนขางเล็กเมื่อเปรียบเทียบกับผลิตภัณฑอาหารสงออกอื่น 

ๆ แตก็มีแนวโนมเพิ่มมากขึ้นอยางตอเนื่องจากเพียง 866 ตันในป 2533 เพิ่มขึ้นเปน 11,160 ตันใน

ป 2549 ทั้งนี้ เพราะกระแสของอาหารสุขภาพที่ผูบริโภคปจจุบันใหความสําคัญเพิ่มมากขึ้น ทําให

เกษตรกรไทยมีโอกาสที่จะผลิตอาหารทางเลือกนี้ใหกับชาวโลกตอไป และในขณะเดียวกัน ก็ยังใช

เปนอาหารที่บํารุงสุขภาพสําหรับคนในประเทศไดดีอีกดวย จึงสมควรอยางยิ่งที่จะตองมีการวิจัย

และพัฒนาทั้งดานพันธุและเทคโนโลยีการผลิตถั่วเหลืองฝกสดเพื่อการสงออก  (นรีลักษณ และ

คณะ, 2550) นอกจากนี้ยังพบวาในเมล็ดของถั่วเหลืองฝกสดมี phytosterols  (Mohamed,  

2001) ทําใหความนิยมบริโภคถั่วเหลืองฝกสดมีมากขึ้นตามลําดับ โดยเฉพาะอยางยิ่งใน

สหรัฐอเมริกา  

  องคประกอบที่สําคัญของเมล็ดถั่วเหลืองคือ โปรตีนและน้ํามัน ซึ่งมีสหสัมพันธ

ในทางลบซึ่งกันและกัน กลาวคือ พันธุที่มีโปรตีนสูงจะมีน้ํามันต่ํา และพันธุที่มีโปรตีนต่ําจะมีน้ํามัน

สูง (กรมวิชาการเกษตร,  2547) 

  โปรตีนเปนสารประกอบที่มีในพืชเล็กนอย แตใชวาจะไมมี โดยโปรตีนสวนใหญ

จะเปนสารประกอบของไกลโคโปรตีนและลิโปโปรตีนซึ่งอยูในผนังเซลล แตพืชบางชนิดเชนถั่วและ

พืชเคี้ยวมัน (nut) อาจสะสมโปรตีนไวไดมากในโปรตีโนพลาส (protenoplast) โดยปกติโปรตีนจะ

มีกลิ่นออนๆ แตเมื่อไดรับความรอนจะเกิดกลิ่นหอม (สมโภชน,  ม.ป.ป.) 

  การพัฒนาและการปรับปรุงถั่วเหลืองฝกสดในประเทศไทศไทยไดเริ่มตนในป 

2529 มีการนําเขาถั่วเหลืองฝกสด จากศูนยวิจัยและพัฒนาพืชผักแหงเอเซีย (AVRDC) หรือใน

ปจจุบันเรียกวา The World Vegetable Center และประเทศญี่ปุน มาทดสอบจนกระทั่งไดพันธุ      

ถั่วเหลืองฝกสด 2 พันธุ คือ พันธุ AGS292 (Kaohsiung #1) สําหรับสงออก และพันธุรับรอง 

เชียงใหม 1 สําหรับบริโภคภายในประเทศ ตอมาไดนําพันธุถั่วเหลืองฝกสดอีกพันธุหนึ่งมาแนะนํา

ใหเกษตรกรปลูกเพื่อสงออก คือ พันธุ No.75 (Rhyokkoh) ปจจุบันทั้งถั่วเหลืองฝกสดที่ใชสงออก

และบริโภคภายในประเทศ เกษตรกรสนใจที่จะปลูกมาก (Chotiyanwong and Chotiyanwong, 

1997) 
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ลักษณะของถ่ัวเหลืองฝกสดที่ตลาดญีปุ่นตองการ 

ขนาดและรูปรางของฝก ความกวางของฝกอยางนอย 1.4 เซนติเมตร ความยาว

ของฝกอยางนอย 4.5 เซนตเิมตร ความหนาอยางนอย 1.4 เซนติเมตร ฝกตองมี 2 เมล็ดขึ้นไป และ

เมล็ดติดตอกันไมเวนชอง น้ําหนักฝก 1 กิโลกรัม ควรมีจํานวนฝกต่ํากวา 340 ฝก (สมศักดิ,์  2547) 

  ลักษณะเปลือกฝก มีขนสีขาว เปลือกฝกสีเขียวหรือเขียวเขม ไมมีรอยตําหนิใด ๆ 

จากการเขาทําลายของโรคและแมลง หรือการปฏิบัติใด ๆ 

  รสชาติ เมล็ดสดเมื่อสุกแลวมีรสหวานเล็กนอย ออนนุม และปจจุบันถามีกลิ่น

หอม จะเปนตลาดใหมที่ไดราคาดี 

  ความปลอดภัยทางดานอาหาร ไมมีสารพิษตกคาง มีความปลอดภัยตอผูบริโภค              

ตามมาตรฐานที่ระบุโดยตลาดตางประเทศ 

 

การผลติถั่วเหลืองฝกสดในตางประเทศ 

 

ประเทศไทยสงออกถั่วเหลืองฝกสดสวนใหญไปยังประเทศญี่ปุน และเริ่มมีการ

สงออกไปยังประเทศสหรัฐอเมริกา อังกฤษ และแคนนาดา ใน 4 ประเทศดังกลาวถือเปนประเทศ    

คูคาที่สําคัญที่ควรใหความสนใจ โดยเฉพาะอยางยิ่งประเทศญี่ปุน และสหรัฐอเมริกา (สมศักดิ์,  

2547) คนญี่ปุนมีประวัติการบริโภคถั่วเหลืองฝกสดมาเปนเวลานาน ประมาณ 1,000 ป ตาม

หลักฐาน คนญี่ปุนเริ่มบริโภคถั่วเหลืองฝกสดในพิธีทางศาสนา ตั้งแตป พ.ศ. 1470 ความนิยมมี

มากขึ้น จนปจจุบันมีการบริโภคถั่วเหลืองฝกสดแชแข็ง (ทั้งเปลือก) ปละประมาณ 140,000 ตัน 

เปนการผลิตไดเองปละประมาณครึ่งหนึ่งจึงตองนําเขาจากตางประเทศ (Kitamura, 2001) ถั่ว

เหลืองฝกสดแชแข็งเปนที่นิยมมาก เนื่องจากอยูในสภาพพรอมรับประทาน มีคุณภาพดี และ

รสชาติดี   (ทั้งหวาน มัน และเค็มเล็กนอย) ญี่ปุนนําเขาถั่วเหลืองฝกสดแชแข็งจากไทยประมาณ

รอยละ 13 ของปริมาณนําเขาเปนอันดับที่ 3 รองจากจีน และไตหวัน การผลิตถั่วเหลืองฝกสด

ภายใน     ประเทศญี่ปุน ที่นิยมมาก คือ cha mame (brown edamame) เปนพวกที่มีเปลือก

เมล็ดแกสีน้ําตาล   อีกพวกหนึ่ง คือ kuromame (black edamame) เปนพวกที่มีเปลือกเมล็ดแกสี

ดํา ทั้ง cha mame และ kuro mame การผลิตปละประมาณรอยละ 10 ของปริมาณการผลิตใน

ประเทศญี่ปุน นอกจากนี้พวก dada chamame และ cha kaori เปนกลุมพันธุถั่วเหลืองฝกสดที่มี

กลิ่นหอม พันธุและเมล็ดพันธุของถั่วเหลืองฝกสดดังกลาวผลิตโดยภาคเอกชน ในอนาคต

ภาคเอกชนของไทยอาจเจาะตลาดกลุมนี้ได (สมศักดิ์,  2547) 
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ประเทศสหรัฐอเมริกาเริ่มนําเขาถั่วเหลืองฝกสดในชวงป 2523-2538 เนื่องจากคน

อเมริกันที่มีเชื้อสายเอเชีย (Lin, 2001) มีความตองการบริโภคถั่วเหลืองฝกสด ตอมาในป 2540 

องคการอาหารและยาแหงสหรัฐอเมริกา (FDA) ประกาศความมีคุณคาทางอาหารของถั่วเหลือง 

ชวยลดความเสี่ยงตอการเปนโรคหัวใจ ทําใหชาวอเมริกันใหความสนใจการบริโภคถั่วเหลืองกัน

มาก ในชวงป 2538-2542 การบริโภคถั่วเหลืองฝกสดขยายตัวปละรอยละ 20 สงผลใหมีการนําเขา

ถั่วเหลืองฝกสดเพิ่มขึ้นถึงประมาณ 10,000 ตัน (ในป 2543) เปนการนําเขาจากไทยประมาณ 800 

ตัน เปนอันดับ 3 ของประเทศนําเขาถั่วเหลืองฝกสดคาดวาการนําเขาถั่วเหลืองฝกสดของ

สหรัฐอเมริกาจะสูงขึ้นถึง 25,000 ตัน ในชวงป 2548-2550 การบริโภคถั่วเหลืองฝกสดของ

ประชาชนอเมริกันมีหลากหลาย    มีทั้งฝกสดและเมล็ดสดแชแข็ง หรือในรูปเมล็ดสด (ไมแชแข็ง) 

นอกจากนี้มีจําหนายในรูปของเมล็ดสดบรรจุกระปองและในรูปเมล็ดสดอบแหง (roasted 

soynuts) ความนิยมบริโภคเมล็ด         ถั่วเหลืองฝกสดมีมากขึ้นเรื่อยๆ ในรูปของการประกอบ

อาหาร เชน ขาวผัด โรยบนขาว โรยบน   ice cream, ice candy สลัด และ soft drink และความ

นิยมบริโภคถั่วเหลืองฝกสดอินทรียมีมากขึ้นตามลําดับ (สมศักดิ์,  2547) 

 

ลักษณะเชิงปริมาณ (quantitative trait loci , QTL) 
 

การศึกษาลักษณะทางปริมาณ (quantitative trait loci , QTL) ลักษณะที่

แสดงออกที่ปรากฏสวนใหญในพืชจะเปนลักษณะทางปริมาณ คือ มียีนหลายตัว (polygene) 

ควบคุมการแสดงออกทางลักษณะ และสภาพแวดลอมจะมีผลตอการแสดงออกสูง การทํา QTL 

mapping       จะทําใหทราบตําแหนงของยีนแตละตัววาอยูบนโครโมโซมใด และมีผลตอการ

แสดงออกของลักษณะนั้นอยางไร (มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร,  2551) และความสําคัญของ QTL 

ในแงการปรับปรุงพันธุมีสวนเกี่ยวของใกลชิดกับการทําแผนที่ (mapping) และกําหนดจุด 

(marking) ซึ่งหากเราทราบถึงหมูของหนวยพันธุกรรมที่มีผลตอการแสดงผลทางลักษณะดาน

ตางๆไดเราก็สามารถเคลื่อนยายหมูยีนเหลานี้ไปใชประโยชนไดโดยใชวิทยาการทางพันธุวิศวกรรม 

(Bloggang,  2550) 

 

อัตราพันธกุรรม (heritability) 
 

  การถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมของลักษณะเชิงคุณภาพและลักษณะเชิง

ปริมาณจากพอแมสูลูกนั้น จะเกิดขึ้นไดเมื่อมีการผสมพันธุ  ทั้งผสมขามและผสมตัวเอง              
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และสามารถวัดคาไดจากสัดสวนความแปรปรวนที่เนื่องมาจากอัตราพันธุกรรม (2
G) ของ

ลักษณะนั้น กับสัดสวนของความแปรปรวนทั้ งหมดที่ เกิดขึ้นเนื่องจากพันธุกรรมรวมกับ

สภาพแวดลอม             ที่แสดงออกรวมกันในลักษณะที่ปรากฏ (2
P) สัดสวนนี้คือ อัตรา

พันธุกรรม หรือ Heritability      ซึ่งเปนคาบงชี้ถึงการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมของลักษณะ

นั้นๆ จากพอแมไปยังลูก แสดงไดทั้งในรูปสัดสวนและในรูปของเปอรเซ็นตที่แตกตางกันไปตาม

ประชากรที่ศึกษาและลักษณะบางลักษณะมีคาสูง โดยเฉพาะอยางยิ่งลักษณะที่สังเกตเห็นได

ชัดเจน เชน ลักษณะของดอกถั่วเหลืองเชียงใหม 60 ซึ่งมีสีขาว เมื่อปลูกพันธุนี้แลวปลอยใหผสม

ตัวเอง จากชั่วที่ 2 เปนชั่วที่ 3 (F2-F3)      ลูกชั่วที่ 3 ก็ยังคงมีดอกสีขาวเห็นเดนชัด ถึงแมวาจะนําไป

ปลูกในสภาพแวดลอมที่แตกตางกันไป แสดงวา ลักษณะนี้ถายทอดไปไดมาก เห็นชัดเจนทําให

คัดเลือกงายและอิทธิพลของสิ่งแวดลอมมีผลตอลักษณะนี้นอย ในทางตรงกันขาม ถาวัดลักษณะ

ของผลผลิตตอตนของลูกชั่วที่ 3 ก็จะไดผลผลิตไมเทากับพอแมชั่วที่ 2 สวนใหญมักจะใหผลผลิต

ลดลง เพราะอิทธิพลของสภาพแวดลอม ดิน น้ํา และอุณหภูมิ ที่แตกตางกัน ซึ่งมีผลตอ

องคประกอบทางพันธุกรรม แสดงวา ลักษณะนี้ถายทอดพันธุกรรมไปไดนอย ไมชัดเจนทําให

คัดเลือกยากและอิทธิพลของสภาพแวดลอมมีผลตอลักษณะนี้คอนขางมาก ดังนั้น อัตรา

พันธุกรรมจึงเปนตัวกําหนดความสําเร็จในการปรับปรุงพันธุของประชากรศึกษาของลักษณะนั้นๆ 

วามีโอกาสเพิ่มหรือลดลักษณะนั้นๆ โดยการคัดเลือกใหมีความกาวหนาไปไดมากนอยเพียงไร ใน

การวัดคาอัตราพันธุกรรม จําเปนตองทราบคาความแปรปรวนที่เนื่องจากพันธุกรรมและความ

แปรปรวนเนื่องจากสภาพแวดลอม ตลอดจนความแปรปรวนทั้งหมด ซึ่งหาไดจากแผนการผสม

พันธุและการปลูกทดสอบรุนลูก ในแผนการทดลองที่มีซ้ํา แลววิเคราะหความแปรปรวน (analysis 

of variance) (ประวิตร,  2548) อัตราพันธุกรรม (heritability) แบงได 2 แบบ ตามที่มาของความ

แปรปรวนทางพันธุกรรม ไดแก อัตราพันธุกรรมแบบกวาง (broad sense heritability) เปนอัตรา

พันธุกรรมที่เกิดจากสัดสวนของความแปรปรวนทางพันธุกรรมทั้งหมดโดยไมไดแยกรายละเอียด 

วาเปนแบบบวกสะสมหรือเปนแบบผลขมตอความแปรปรวนของลักษณะนั้นที่สังเกตไดทั้งหมด 

หากเปนการทดลองเปรียบเทียบลักษณะของรุนลูกในสภาพแวดลอมเดียว คาอัตราพันธุกรรมก็จะ

คํานวณได ดังนี้ 

 

h2 = 2
G/

2
P 

        = 2
G/ (

2
G + 2

E) 

 



 11

อัตราพันธุกกรมอีกแบบหนึ่งคือ อัตราพันธุกรรมแบบแคบ (narrow sense 

heritability) เปนอัตราพันธุกรรมที่เกิดจากสัดสวนของความแปรปรวนเนื่องจากยีนแบบบวกสะสม 

ตอความแปรปรวนของลักษณะนั้นที่สังเกตไดทั้งหมด หากเปนการทดลองเปรียบเทียบลักษณะ

ของรุนลูกในสภาพแวดลอมเดียว คาอัตราพันธุกรรมก็จะคํานวณได ดังนี้ 

 

h2 = 2
A/

2
P 

         = 2
A/ (

2
G + 2

E) 

 

อัตราพันธุกรรมแบบแคบนี้มีประโยชนมากในการปรับปรุงพันธุ เพราะความ

แปรปรวนเนื่องมาจากปฏิกิริยาของยีนแบบบวกสะสม (2
A) ควบคุมการถายทอดลักษณะ          

เชิงปริมาณไปสูลูกหลาน ซึ่งสวนใหญเปนลักษณะที่มีความสําคัญทางเศรษฐกิจ ซึ่ง Additive 

gene action เปนคุณสมบัติของยีนที่ถายทอดไปสูลูกหลาน หรือเรียกอีกอยางหนึ่งวา คุณคาการ

ผสมพันธุ (breeding value) สวน 2
D และ 2

I เปนคุณสมบัติของจีโนไทป (genotype) ซึ่ง

เปลี่ยนแปลงไดเมื่อมีการแยกแกมีท (gamete) ในการแบงเซลล และมีผลทําให 2
G โดยรวม

เปลี่ยนไป (ประวิตร,  2548) 

Fehr (1987) พบวาในการประเมินคาอัตราพันธุกรรมของประชากรสายพันธุแท 

(recombinant inbred line , RIL) ควรใชอัตราพันธุกรรมแบบแคบ (narrow sense heritability) 

เนื่องจากประชากรสายพันธุแทมีลักษณะพันธุกรรมเขาสูสภาวะโฮโมไซโกซิติ้ (homozygozity) 

ทั้งหมด ซึ่งคาอัตราพันธุกรรมก็จะคํานวณได ดังนี้ 

 

Narrow sense heritability  h2 = 2
g/ [

2
g + (2

ge/e) + 2
e/re) 

 
เครื่องหมายโมเลกลุและการใชประโยชน 
 

  ขอมูลทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตรูจักในชื่อวา ยีน (gene) คือ หนวยพันธุกรรม 

หรือหนวยควบคุมลักษณะ เปนสวนของดีเอ็นเอที่มีการเรียงตัวแบบเฉพาะตั้งอยูบนโครโมโซม 

ประกอบดวยสวนที่ควบคุมการแสดงออก (promoter) และสวนโครงสราง (structural) ความ

แตกตางของยีนเกิดขึ้นจากการเรียงตัวของลําดับของนิวคลีโอไทด (nucleotide) ที่แตกตางกัน      

การแสดงออกของยีนจะแสดงออกในรูปของลักษณะทางฟโนไทป (phenotype) ขอมูลทาง
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พันธุกรรมเหลานี้มีการแสดงออกผานทางอารเอ็นเอ ซึ่งเกี่ยวของกับขบวนการสรางโปรตีนที่มี

ความจําเพาะตอลําดับนิวคลีโอไทดนั้นๆ ลักษณะตางๆ ที่ปรากฏในสิ่งมีชีวิตเกิดจากผลรวมของ

การทํางานรวมกันของโปรตีนตางๆ นั่นเอง กระบวนการปรับปรุงพันธุเปนกระบวนการที่

ทําการศึกษาและนําเอาลักษณะทางพันธุกรรมตางๆ ที่ตองการในสิ่งมีชีวิตมาใช จึงมีความจําเปน

ที่ตองใชเครื่องมือที่มีความแมนยําในการแยกความแตกตางของลักษณะที่แสดงออกในสิ่งมีชีวิต

ในสายพันธุที่แตกตางกันได (อภิชาติ,  2550) 

เครื่องหมาย (marker) คือตัวบงชี้ที่มีความจําเพาะเจาะจงในดานตางๆ ใน

กระบวนการปรับปรุงพันธุไดนําเอาเครื่องหมายที่เปนเครื่องบงชี้ลักษณะทางดานการเกษตรตางๆ 

มาใชเพื่อเพิ่มประสิทธิภาพในการปฏิบัติใหสูงขึ้น ซึ่งเครื่องหมายที่ใชสามารถแบงออกเปน           

3 ประเภท ดังนี้ (มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร,  2550) 

  เครื่องหมายทางสัณฐานวิทยา (morphological markers) เปนตัวบงชี้ทาง

สัณฐานวิทยา ลักษณะทางสัณฐานวิทยาคือ ลักษณะที่ปรากฏโดยทั่วไปที่สามารถสังเกตได ไม

จําเปนตองใชเครื่องมือใดๆ เปนตัวบงชี้ เปนลักษณะที่แสดงออกภายนอก เชน ลักษณะความสูง

ของตนพืชลักษณะสีของดอก ลักษณะความแตกตางของใบ เปนตน 

  เครื่องหมายทางชีวเคมี (biochemical markers) คือการใชโมเลกุลทางชีวเคมี

เปนตัวระบุถึงความแตกตางในพืชที่ทําการศึกษา เชน การใชไอโซไซม (isozyme) หรือโปรตีนใน

การศึกษาพืชตางชนิดหรือตางพันธุ 

  เครื่องหมายทางโมเลกุล (molecular markers) คือ การใชดีเอ็นเอมาเปน

เครื่องหมายในการตรวจสอบถึงความแตกตางในระดับของยีน หรือดีเอ็นเอในพืชที่ เรา

ทําการศึกษา ซึ่งมีความถูกตองแมนยํา และมีความจําเพาะมากกวาเครื่องหมายชนิดอื่น 

  เครื่องหมายโมเลกุล หรือเครื่องหมายดีเอ็นเอ คือ ลําดับเบสชวงหนึ่งบน

โครโมโซมซึ่งสามารถบงบอกตําแหนงใดตําแหนงหนึ่งบนโครโมโซมที่ตรวจสอบได และมีการ

ถายทอดไปสูรุนลูกได ซึ่งสามารถตรวจสอบไดโดยอาศัยเทคนิคการเพิ่มขยายดีเอ็นเอในหลอด

ทดลองหรือเทคนิคพีซีอาร 

  การศึกษาทางดานพันธุศาสตรระดับโมเลกุล (molecular genetics) ซึ่งเปน

การศึกษาลึกลงไปถึงความแตกตางระดับโมเลกุลของยีนที่ทําหนาที่เปนสวนควบคุมการแสดงออก

ของลักษณะตางๆในสิ่งมีชีวิต จึงมีประโยชนที่จะนํามาใชในการปรับปรุงพันธุ การใชเครื่องหมาย

ระดับโมเลกุล (molecular markers) เปนการใชดีเอ็นเอเพื่อเปนเครื่องหมายในการตรวจสอบใน

ระดับของยีน หรือดีเอ็นเอ ถูกนํามาใชในการปรับปรุงพันธุพืชในหลายๆ ดาน เชน  
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  นํามาใชในการแยกสายพันธุพืช (varietal identification) เปนการนําเอา

เครื่องหมายโมเลกุลมาใชเปนตัวกําหนดสายพันธุ หรือแยกสายพันธุ ซึ่งสามารถนํามาใชในการ

ตรวจสอบความบริสุทธิ์ของสายพันธุไดอยางรวดเร็ว และมีประสิทธิภาพถูกตองแมนยํา นอกจากนี้

ยังสามารถนํามาใชในการรวบรวมสายพันธุ และใชศึกษาถึงความสัมพันธระหวางสายพันธุ  

  การนําเอาเครื่องหมายโมเลกุลมาใชในการทําแผนที่ทางพันธุกรรม (genetic 

mapping) และการหาตําแหนงของยีน (gene tagging) เปนการกําหนดตําแหนงบนจีโนม เพื่อ

เปนการวางแผนผังในจีโนม และนําขอมูลที่ไดมาใชในการหาตําแหนงของยีนที่ควบคุมลักษณะ

ตามที่ตองการวาอยูบนตําแหนงใดของโครโมโซม นํามาใชในการแยกยีน และเพิ่มจํานวน (clone) 

ใหไดปริมาณตามที่ตองการ เพื่อประโยชนในการนํามาใชในการสงถายเขาสูพืชที่ปราศจากยีน ซึ่ง

เปนวิธีในการปรับปรุงพันธุอีกวิธีหนึ่ง (มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร,  2550) 

  การเพิ่มประสิทธิภาพของการปรับปรุงพันธุ แบบดั้ง เดิม  (conventional 

breeding) โดยที่เครื่องหมายโมเลกุลจะวางตัวอยูในบริเวณที่มียีนที่เราตองการ ทําใหสามารถลด

ขั้นตอนในการคัดเลือก จึงทําการคัดเลือกตนพืชที่มียีนที่แสดงลักษณะตามที่ตองการ โดยไมตอง

รอการแสดงออกทางฟโนไทปที่จะนํามาใชในการคัดเลือก เพราะเครื่องหมายโมเลกุลจะไมถูก

ควบคุมการแสดงออกโดยสภาพแวดลอม ไมขึ้นกับระยะการเจริญของพืช ทําใหสามารถทําการ

ตรวจสอบไดในทุกระยะเวลาของการเจริญเติบโต จึงทําใหสามารถลดระยะเวลา ลดคาใชจาย 

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 และทําการใสยังพืชที่ตองการ จะทําใหพืชแสดงออกในลักษณะที่ถูก

ควบคุมโดยยีนที่ทําการใสเขาไป รวมถึงการใชกลไกการทํางานของ antisence RNA ในการยับยั้ง

การแสดงออกของยีนในพืชที่ทําการปรับปรุงพันธุ โดยใสยีนที่มีการกลับทิศทางกับยีนที่ตองการ

ยับยั้งการแสดงออก ทําใหพืชมีการผลิตอารเอ็นเอที่เปนสายคูสมกับอารเอ็นเอของยีนที่ตองการ

ยับยั้งการแสดงออก ทําใหเกิดการเขาคูกันของอารเอ็นเอ ไมเกิดการสรางโปรตีน พืชจึงไมสามารถ

แสดงลักษณะนั้นๆได จึงถูกนํามาใชเปนการปรับปรุงพันธุพืชอีกในวิธีหนึ่ง (อภิชาติ,  2550) 

 
เครื่องหมายโมเลกลุแบบเอสเอสอาร (simple sequence repeat) 

   

เครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร หรือ Microsatellite หมายถึง ขนาดชิ้นดีเอ็น

เอที่มีขนาดแตกตางกันของจํานวนชุดของลําดับเบสซ้ําๆ เรียงตอกันหัวสลับหาง ซึ่งพบกระจายอยู

ภายในสารพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตชนิดยูคาริโอต ชนิดของเบสซ้ําไดแก ซ้ําสองเบส (di-nucleotide 
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repeat) เชน AT ซ้ําสามเบส (tri- nucleotide repeat) เชน AAC และ ซ้ําสี่เบส (tetra-nucleotide 

repeat) เชน GTAC เปนตน โดยทั่วไปเบสซ้ําเหลานี้มักมีลําดับเบสที่จําเพาะอยูบริเวณรอบๆ ซึ่ง

เราสามารถสรางชิ้นดีเอ็นเอรหัสเริ่มตนจําลองตัวที่เขาคูไดกับเบสจําเพาะเหลานี้ ผลจากปฏิกิริยา

ลูกโซจําลองตัวเพื่อเพิ่มปริมาณของลําดับเบสซ้ําเหลานั้นคือชิ้นดีเอ็นเอขนาดตางๆ ซึ่งแสดงถึง

ความแตกตางระหวางสายพันธุได เครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารนับเปนเครื่องหมาย

โมเลกุล       ที่ไดรับการพัฒนาลาสุด สามารถตรวจสอบความหลากหลายไดมากกวาเครื่องหมาย

โมเลกุลแบบอารเอฟแอลพี (restriction fragment length polymorphism ;  RFLP) ทั้งยังตรวจสอบ

ผลไดงาย และใชสารพันธุกรรมเริ่มตนเพียงปริมาณนอย ดังนั้นจึงนับเปนเครื่องหมายโมเลกุลที่มี

ความเหมาะสมที่สุดในการทําเอกลักษณพันธุกรรมโดยใชหลักการพีซีอาร (polymerase chain 

reaction) ผลผลิตของการทําพีซีอารนั้นจะนําไปแยกขนาดโดยใช  polyacrylamide gel 

electrophoresis ซึ่งความแตกตางแตละตนในประชากรนั้นเกิดจากความแตกตางของจํานวนเบส

ซ้ําในแตละตน คุณสมบัติที่สําคัญของโมเลกุลเครื่องหมายชนิดนี้ก็คือ ความจําเพาะเจาะจงของ

ตําแหนงโมเลกุลเครื่องหมายบนจีโนม และจํานวนของ alleleic form ที่สามารถตรวจสอบได 

นอกจากนั้นโมเลกุลเครื่องหมายชนิดนี้ยังเปนชนิดขมรวม (codominant) จึงสามารถตรวจสอบ

ตําแหนงที่เปนพันธุทาง (heterozygous) ได (อภิชาติ,  2550) 

  เครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารไดถูกนํามาใชในการทําแผนที่ยีน การ

จําแนกพันธุพืช และการศึกษาทางดานพันธุศาสตรประชากร เนื่องจากเปนเครื่องหมายโมเลกุลทีม่ี

ระดับของความแปรปรวนสูง พบการกระจายอยูทั่วไปในจีโนมของสิ่งมีชีวิตชั้นสูง สามารถ

ตรวจสอบไดงาย Cregan et al. (1999) ไดทําแผนที่เครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารซึ่ง

ปจจุบันมีมากกวา 700 ตําแหนงบน 20 กลุมลิงเกจของจีโนมถั่วเหลือง จากรายงานของ Brummer 

et al. (1997) จําแนกและติดตามเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับลักษณะองคประกอบโปรตีน

และน้ํามันในเมล็ดถั่วเหลือง พบวา มี QTL 10 ตําแหนง ที่ควบคุมน้ํามันในเมล็ด ซึ่งตั้งอยูบนกลุม

ลิงเกจ A2 B1 D1 F G และ H และพบ QTL 13 ตําแหนง ที่ควบคุมลักษณะองคประกอบโปรตีนใน

เมล็ดถั่วเหลือง      ซึ่งตั้งอยูบนกลุมลิงเกจ A1 A2 B2 C2 E G I J และ L Maughan  et al. (2000) 

ไดจําแนกเครื่องหมายโมเลกุลแบบอารเอฟแอลพี เอสเอสอาร และ อารเอพีดี ที่วางอยูใกลกับกลุม

ของยีนที่ควบคุมองคประกอบของน้ําตาลซูโครสของเมล็ดซึ่งเปนลักษณะเชิงปริมาณ พบวา 

สามารถอธิบายความแปรปรวนของเครื่องหมายไดรอยละ 6.1 ถึง 12.4 และคาผลรวมของความ

แปรปรวนทั้งหมดมีคารอยละ 53.0 
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อุปกรณและวิธีการวิจัย 

(Materials and Methods) 
 

ประชากรท่ีใชทําแผนที่โครโมโซม (mapping population) 

 

ประชากรที่ใชทําแผนที่โครโมโซม (mapping population) ใชประชากรสายพันธุแท  

(recombinant inbred lines, RILs) ที่มีการกระจายตัว จํานวน 92 สายพันธุ จากคูผสมระหวาง       

ถั่วเหลืองฝกสดพันธุที่ใชปลูกเปนการคาซึ่งปรับตัวเขากับสภาพแวดลอมของประเทศไทยไดดี ไดแก 

พันธุ AGS292 กับสายพันธุที่ไดจากการทดลอง (experimental line) สายพันธุ (G8891 x G7945) 

31-3-5-5 หรือ K3 ที่มีองคประกอบโปรตีนในเมล็ดสูง องคประกอบน้ํามันในเมล็ดต่ํา สราง

ประชากรสายพันธุแทโดยใชวิธีการประยุกต single seed descent 

 
เครื่องมืออุปกรณและสารเคม ี

 

เครื่องมือและอุปกรณที่ใชในการวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร 

ไดแก เครื่องอิเล็คโตรโฟรีซีส เครื่องเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรม (PCR) เครื่องสองแถบดีเอ็นเอ

ภายใตแสงอุลตราไวโอเลต เครื่องหมุนเหวี่ยง เครื่องชั่งละเอียด กลองดิจิตอล กระบอกตวง โกรง 

ไมโครปเปตต บีกเกอร ปากคีบ ทิป เปนตน  

สารเคมีที่ใชในการสกัดดีเอ็นเอและทําปฏิกิริยา ไดแก 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      

เปนตน  

 

การศึกษาลักษณะทางการเกษตร 

 

   ปลูกทดสอบประชากรและพันธุพอแมในแปลงทดลอง สาขาพืชสวนประดับ คณะ

ผลิตกรรมการเกษตร มหาวิทยาลัยแมโจ อ.สันทราย จ.เชียงใหม   เพื่อศึกษาลักษณะทางการ

เกษตรที่สนใจในฤดูฝน ป 2551 ระหวางวันที่ 16 เดือน สิงหาคม พ.ศ. 2551 ถึง วันที่ 20 เดือน 

ธันวาคม พ.ศ.2551 โดยวางแผนการทดลองแบบสุมในบลอคสมบูรณ (randomized complete 
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block design, RCBD) จํานวน    2 ซ้ํา ใชประชากรสายพันธุแท 92 สายพันธุ ขนาดแปลงทดลอง

กวาง 1 เมตร ยาว 3 เมตร ระยะหางระหวางแปลง 50 เซนติเมตร ระยะปลูก 20x50 เซนติเมตร 

จํานวน 1 แถว/พันธุ 

  การปลูก หยอดเมล็ดพันธุหลุมละ 2 - 3 เมล็ด หยอดเมล็ดพันธุลึกประมาณ 2 – 3 

เซนติเมตร แลวกลบบาง ๆ หลังปลูก 14 วัน ถอนตนถั่วใหเหลือเพียง 1 ตนตอหลุม 

  การใหปุย แบงการใสปุยเปน 3 ครั้ง คือ ครั้งแรกใสปุยสูตร 46-0-0 อัตรา 25 

กิโลกรัมตอไร หลังปลูก 14 วัน ใสปุยสูตร 15-15-15 ผสมกับปุยสูตร 46-0-0 อัตรา 50  กิโลกรัมตอ

ไร หลังปลูก 28 วัน และครั้งที่ 3 ใสปุยสูตร 15-15-15 ผสมกับปุยสูตร 46-0-0 อัตรา 50  กิโลกรัม

ตอไร หลังปลูก 45 วัน โดยโรยขางแถวปลูกแลวพรวนดินกลบ 

  การใหน้ํา ใหน้ําหลังจากหยอดเมล็ดทันที และใหน้ําอยางสม่ําเสมอ 7-10 วันตอครั้ง 

ใหน้ําทุกครั้งหลังการใหปุย และตองไมใหถั่วเหลืองฝกสดขาดน้ําในระยะติดฝก เพราะวาชวงนี้ถา

ถั่วเหลืองฝกสดขาดน้ําจะทําใหฝกและเมล็ดมีคุณภาพผลผลิตที่ต่ํา การใหน้ําจะใหแบบตามรอง 

  การกําจัดวัชพืช พนสารกําจัดวัชพืชแบบกอนงอก และการกําจัดวัชพืชดวยมือ      

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

การปองกันและกําจัดแมลง พนสารฆาแมลงเมื่อมีการระบาดของแมลงในแตละระยะการ

เจริญเติบโต 

 

การบันทึกขอมลู 
   

1. องคประกอบน้ํามันในเมล็ด (oil content) 

2. องคประกอบกรดไขมัน (fatty acid) palmitic (16:0), Stearic (18:0), 

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

 

การวเิคราะหองคประกอบน้าํมันและกรดไขมันในเมล็ด 

 

วิเคราะหองประกอบน้ํามันและกรดไขมันในเมล็ดแหงที ่ มหาวิทยาลัยฮอกไกโด 

ประเทศญี่ปุน โดยเกบ็ตัวอยางเมลด็แหงสายพนัธุแท จํานวน 92 สายพันธุและพนัธุพอแมที่ปลกู

ทดสอบในแปลงทดลองสาขาพชืสวนประดบั มหาวิทยาลยัแมโจ สายพนัธุละ 5 ตนๆ ละ 1 เมล็ด 

จํานวน 2 ซ้ํา โดยใชบริเวณสวนกลางของเมล็ดแตละเมลด็บดละเอียดเปนผงแลวนํามารวมกนัเพื่อ

วิเคราะหองคประกอบน้ํามันในเมล็ด 
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  การประเมินคาอัตราพันธุกรรม (heritability, h2)   
 

  วิเคราะหหาคาเฉลี่ย คาเบี่ยงเบนมาตรฐาน และการกระจายตัวของลักษณะใน

ประชากร และประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบ (narrow-sense heritability, h2) เนื่องจาก

ประชากรที่ใชศึกษาในครั้งนี้เปนประชากรสายพันธุแทที่อยูในสภาพ homozygous แลว ซึ่งแสดง

ถึงอัตราสวนระหวางความแปรปรวนอันเนื่องมาจากปฏิกิริยาของยีนแบบบวกสะสม (additive genetic 

variance, 2
a) ซึ่งไมมีความแปรปรวนเนื่องจากการขมของยีน (dominant genetic variation, 

2
d) ซึ่งสามารถประเมินคาไดจากสมการ Fehr (1987) ดังนี้ 

 

h2 = 2
g/[

2
g+(2

e/r)] 

 

โดยกําหนดให 2
g = ความแปรปรวนทางพันธุกรรม   

2
e = ความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนของการทดลอง 

r    = จํานวนซ้ํา 

 

 

การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุล (molecular marker analysis) 

 

สกัดดีเอ็นเอพันธุพอแมและประชากรสายพันธุแทดวยวิธีการประยุกตของ Doyle 

and Doyle (1987) การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร  (simple sequence 

repeat, SSR) โดยสํารวจความแตกตางของเครื่องหมายโมเลกุลในพันธุพอแม และนําเครื่องหมาย

โมเลกุลที่แสดงความแตกตางในพันธุพอแมมาวิเคราะหลักษณะทางพันธุกรรมกับประชากรสาย

พันธุแท 

   

การทําปฏิกิริยาพีซีอาร  

 

ทําปฏิกิริยาพีซีอารโดยเตรียมสารละลายในหลอดทดลองปริมาตร 25 ไมโครลิตร 

โดยมีสวนประกอบดังนี้ คือ ดีเอ็นเอแมพิมพ 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 อุณหภูมิที่ใชในการทําปฏิกิริยาพีซีอาร ระยะแรกใชอุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส     

เปนเวลา 2 นาที 1 รอบ ตอดวยระยะ denaturation ใชอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส เปนเวลา 30 

วินาที ระยะ annealing ใชอุณหภูมิ 48 องศาเซลเซียส เปนเวลา 30 วินาที ระยะ extension ใช

อุณหภูมิ     68 องศาเซลเซียส เปนเวลา 30 วินาที จํานวน 32 รอบ ระยะสุดทายใชอุณหภูมิ 68 

องศาเซลเซียส เปนเวลา 1 นาที 1 รอบ 

  การวิเคราะหลายพิมพดี เอ็นเอโดยอิเล็คโตโฟรีซีส โดยนําผลผลิต (PCR 

products) มาทําอิเล็คโตรโฟรีซีสบนอะกาโรสเจล ความเขมขน 3 เปอรเซ็นต ใชกระแสไฟฟา 100 

โวลต เปนเวลา 30 นาที ยอมดวยเอธิเดียมโบรไมด (ethidium bromide) บันทึกภาพภายใต

แสงอัลตราไวโอเล็ต   เพื่อตรวจหาความแตกตาง (polymorphisms) ของขนาดอัลลีลและการ

กระจายตัวในประชากร    สายพันธุแท บันทึกผลโดยใหสายพันธุแทที่มีอัลลีลที่เหมือนพันธุแม 

AGS292 เปนอัลลีล A และอัลลีลที่เหมือนสายพันธุพอ K3 เปนอัลลีล B 

  การสืบคนความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะที่สนใจ โดยใช

โปรแกรมวิเคราะหทางสถิติ เพื่อวิเคราะหความแปรปรวน (ANOVA) และวิเคราะหความเชื่อมโยง

ระหวางลักษณะกับเครื่องหมายโมเลกุลดวยวิธี Single Factor Analysis of Variance (SF-

ANOVA) และการวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression) 

ใชเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร บน 20 กลุมลิงเกจ (molecular linkage 

group) ที่มีการทําแผนที่ไวโดย Cregan et al. (1999) โดยทําการสุมคัดเลือกเครื่องหมายดีเอ็นเอ

แบบเอสเอสอารในแตละกลุมลิงเกจ ใหกระจายทั่วทั้งจีโนม บางสวนของเครื่องหมายดีเอ็นเอแบบ

เอสเอสอาร ไดมีการวิเคราะหหาขนาดของอัลลีล (allele size) ของพันธุพอแมไวแลว โดยใชเครื่อง

วิเคราะหลําดับเบสอัตโนมัติ (DNA sequencer) เครื่องหมายดีเอ็นเอที่แสดงความแตกตางของอัล

ลีลในแตละตําแหนง (locus) ในพันธุพอแมก็จะนําไปใชวิเคราะหความเชื่อมโยงของลักษณะตาง ๆ  

ในประชากรสายพันธุแทตอไป 

 
การสบืคนความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุลกบัลักษณะที่สนใจ 

 

  สืบคนความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะองคประกอบน้ํามันและ

กรดไขมันโดยใชวิเคราะหการกระจายตัวของประชากรในลักษณะองคประกอบน้ํามันและกรด

ไขมันในเมล็ด จากการปลูกทดสอบในฤดูฝน ป 2551 นําสายพันธุแทจํานวน 92 สายพันธุ รวมกับ

พันธุพอแม มาวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร โดยใชเครื่องหมายที่แสดงความ

แตกตาง (polymorphisms) ในพันธุพอแมแลววิเคราะหความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุลกับ
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ลักษณะดังกลาวดวยวิธี Single-Factor Analysis of Variance (SF-ANOVA) และยืนยันความ

เชื่อมโยงโดยวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression) ของ

เครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับลักษณะที่ศึกษา 

 

การวเิคราะหขอมูล 
 

  สรางแผนที่โครโมโซมโดยใชโปรแกรม GMENDEL ในการจัดกลุมลิงเกจ โดยใช

คา LOD score 3 และหาระยะทางระหวางเครื่องหมายโมเลกุล ใชโปรแกรม Mapchart ในการ

สรางแผนที่โครโมโซม 

  ใชโปรแกรมวิเคราะหทางสถิติ วิเคราะหความแปรปรวน (ANOVA) คาสหสัมพันธ 

(correlation) วิเคราะหความเชื่อมโยงระหวางลักษณะกับเครื่องหมายโมเลกุลดวยวิธี Single 

Factor Analysis of variance (SF-ANOVA) และการวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง 

(multiple-locus regression) 
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ผลการวิจัย 

(Results) 
 
การวเิคราะหองคประกอบน้าํมัน กรดไขมันในเมล็ดและอัตราพันธุกรรม 

 

 องคประกอบน้าํมันในเมลด็ 

       

จากการวิเคราะหความแปรปรวนขององคประกอบน้ํามันในเมล็ด ในฤดูฝนป 

2551 พบวา พันธุพอแมและประชากรสายพันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง 

(P<0.01) ระหวางพันธุพอแมมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญ (P<0.05) และภายใน

ประชากรสายพันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง (P<0.01) ดังแสดงในตาราง

ที่ 1 เมื่อนํามาวิเคราะหการกระจายตัวของประชากรในฤดูฝนป 2551 พบวา ประชากรมีการ

กระจายตัวแบบปกติ (P=0.7489) ดังแสดงในภาพที่ 1 มีคาพิสัยอยูระหวางรอยละ 36.35 ถึง 

58.85 ประชากรมีคาเฉลี่ยรอยละ 49.26 พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ยรอยละ 54.65 และสายพันธุ K3 

มีคาเฉลี่ยรอยละ 42.90 ดังแสดงในตารางที่ 3 การประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบของ

องคประกอบน้ํามันในเมล็ดของประชากรสายพันธุแท พบวา มีคารอยละ 65.5 

 

กรดไขมัน Palmitic 

 

จากการวิเคราะหความแปรปรวนกรดไขมัน palmiticในเมล็ด ในฤดูฝนป 2551 

พบวา พันธุพอแมและประชากรสายพันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง 

(P<0.01) ระหวางพันธุพอแมไมมีความแตกตางกันทางสถิติ (P>0.05) และภายในประชากรสาย

พันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง (P<0.01) ดังแสดงในตารางที่ 1 เมื่อ

นํามาวิเคราะหการกระจายตัวของประชากรในฤดูฝนป 2551 พบวา ประชากรมีการกระจายตัว

แบบปกติ (P=0.9595) ดังแสดงในภาพที่ 2 มีคาพิสัยอยูระหวางรอยละ 9.95  ถึง 12.90 ประชากร

มีคาเฉลี่ยรอยละ 11.50 พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ยรอยละ 12.00 และสายพันธุ K3 มีคาเฉลี่ยรอย

ละ 11.40 ดังแสดงในตารางที่ 3 การประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบของกรดไขมัน palmitic

ในเมล็ดของประชากรสายพันธุแท พบวา มีคารอยละ 60.0 
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   กรดไขมัน Stearic 

 

จากการวิเคราะหความแปรปรวนกรดไขมัน stearicในเมล็ด ในฤดูฝนป 2551 

พบวา พันธุพอแมและประชากรสายพันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง 

(P<0.01) ระหวางพันธุพอแมไมมีความแตกตางกันทางสถิติ (P>0.05) และภายในประชากรสาย

พันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง (P<0.01) ดังแสดงในตารางที่ 1 เมื่อ

นํามาวิเคราะหการกระจายตัวของประชากรในฤดูฝนป 2551 พบวา ประชากรมีการกระจายตัว

แบบปกติ (P=0.4749) ดังแสดงในภาพที่ 3 มีคาพิสัยอยูระหวางรอยละ 2.00  ถึง 3.70 ประชากรมี

คาเฉลี่ยรอยละ 2.72 พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ยรอยละ 2.70 และสายพันธุ K3 มีคาเฉลี่ยรอยละ 

2.65 ดังแสดงในตารางที่ 3 การประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบของกรดไขมัน stearic ใน

เมล็ดของประชากรสายพันธุแท พบวา มีคารอยละ 70.4 

 

กรดไขมัน Oleic 

 

จากการวิเคราะหความแปรปรวนกรดไขมัน oleicในเมล็ด ในฤดูฝนป 2551 

พบวา พันธุพอแมและประชากรสายพันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง 

(P<0.01) ระหวางพันธุพอแมไมมีความแตกตางกันทางสถิติ (P>0.05) และภายในประชากรสาย

พันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง (P<0.01) ดังแสดงในตารางที่ 2 เมื่อ

นํามาวิเคราะหการกระจายตัวของประชากรในฤดูฝนป 2551 พบวา ประชากรมีการกระจายตัวไม

ปกติ (P=0.0013) เฉียงไปทางดานขวา ดังแสดงในภาพที่ 4 มีคาพิสัยอยูระหวางรอยละ 17.75  ถึง 

58.10 ประชากรมีคาเฉลี่ยรอยละ 30.68 พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ยรอยละ 27.15 และสายพันธุ K3 

มีคาเฉลี่ยรอยละ 27.50 ดังแสดงในตารางที่ 3 การประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบของกรด

ไขมัน oleicในเมล็ดของประชากรสายพันธุแท พบวา มีคารอยละ 71.9 

 

กรดไขมัน Linoleic 

 

จากการวิเคราะหความแปรปรวนกรดไขมัน linoleicในเมล็ด ในฤดูฝนป 2551 

พบวา พันธุพอแมและประชากรสายพันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง 

(P<0.01) ระหวางพันธุพอแมไมมีความแตกตางกันทางสถิติ (P>0.05) และภายในประชากรสาย

พันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง (P<0.01) ดังแสดงในตารางที่ 2 เมื่อ
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นํามาวิเคราะหการกระจายตัวของประชากรในฤดูฝนป 2551 พบวา ประชากรมีการกระจายตัวไม

ปกติ (P=0.0014) เฉียงไปทางดานซาย ดังแสดงในภาพที่ 5 มีคาพิสัยอยูระหวางรอยละ 25.05  

ถึง 58.80 ประชากรมีคาเฉลี่ยรอยละ 48.16 พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ยรอยละ 51.70 และสายพันธุ 

K3 มีคาเฉลี่ยรอยละ 50.30 ดังแสดงในตารางที่ 3 การประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบของ

กรดไขมัน linoleicในเมล็ดของประชากรสายพันธุแท พบวา มีคารอยละ 74.2 

 

กรดไขมัน Linolenic 

 

จากการวิเคราะหความแปรปรวนกรดไขมัน linolenic ในเมล็ด ในฤดูฝนป 2551 

พบวา พันธุพอแมและประชากรสายพันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง 

(P<0.01) ระหวางพันธุพอแมไมมีความแตกตางกันทางสถิติ (P>0.05) และภายในประชากรสาย

พันธุแทมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญยิ่ง (P<0.01) ดังแสดงในตารางที่ 2 เมื่อ

นํามาวิเคราะหการกระจายตัวของประชากรในฤดูฝนป 2551 พบวา ประชากรมีการกระจายตัว

แบบปกติ (P=0.7162) ดังแสดงในภาพที่ 6 มีคาพิสัยอยูระหวางรอยละ 3.95  ถึง 9.20 ประชากรมี

คาเฉลี่ยรอยละ 6.98 พันธุ AGS292 มีคาเฉลี่ยรอยละ 6.50 และสายพันธุ K3 มีคาเฉลี่ยรอยละ 

8.20 ดังแสดงในตารางที่ 3 การประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบของกรดไขมัน linolenicใน

เมล็ดของประชากรสายพันธุแท พบวา มีคารอยละ 59.7 
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ตารางท่ี 1 การวิเคราะหความแปรปรวนองคประกอบน้ํามัน กรดไขมัน Palmitic และกรดไขมัน 

Stearic ในเมลด็ของประชากรสายพันธุแทและพันธุพอแม  ปลูกทดสอบในฤดูฝน ป 

2551  

 

SOV      df Mean square 

  องคประกอบ

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 ุ * หมายความวา  มีความแตกตางทางสถิติอยางมนีัยสําคัญ 

  ** หมายความวา  มีความแตกตางทางสถิติอยางมนีัยสําคัญยิ่ง 
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ตารางท่ี 2 การวิเคราะหความแปรปรวนกรดไขมัน Oleic, Linoleic และกรดไขมัน Linolenic  

ในเมลด็ของประชากรสายพันธุแทและพันธุพอแม  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 แสดงคาพิสัย คาเฉลี่ยประชากรสายพนัธุแท  คาเฉลี่ยพนัธุพอแม และคาอัตรา

พันธุกรรมแบบแคบของประชากรถั่วเหลืองฝกสด  ในฤดูฝนป 2551  

 

ลักษณะ ประชากรสายพนัธุแท  พันธุพอแม คาอัตรา

พันธุกรรม 

แบบแคบ 

(%) 

  คาพิสัย คาเฉลี่ย± 

คาเบี่ยงเบน

มาตรฐาน 

 AGS292 K3 

องคประกอบน้ํามนั

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 การกระจายตัวขององคประกอบน้ํามันใน เมล็ดของประชากรถั่วเหลืองสายพนัธุแทปลกู

ทดสอบฤดูฝนป 2551 (ตําแหนงที่ลกูศรชี้แสดงคาเฉลี่ยของประชากรและพนัธุพอแม)   

 

 
 

ภาพที่ 2 การกระจายตัวขององคประกอบกรดไขมัน Palmitic ใน เมล็ดของประชากรถั่วเหลือง

สายพันธุแทปลกูทดสอบฤดูฝนป 2551 (ตําแหนงที่ลูกศรชีแ้สดงคาเฉลี่ยของประชากร

และพันธุพอแม)   

 

P = 0.7489 คาเฉลี่ย 
K3 AGS292 

P = 0.9595 คาเฉลี่ย K3 AGS292 
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ภาพที่ 3 การกระจายตัวขององคประกอบกรดไขมัน Stearic ในเมลด็ของประชากรถั่วเหลืองสาย

พันธุแทปลกูทดสอบฤดูฝนป 2551 (ตําแหนงที่ลูกศรชี้แสดงคาเฉลี่ยของประชากรและ

พันธุพอแม)   

 
 

 
 

ภาพที่ 4 การกระจายตัวขององคประกอบกรดไขมัน Oleic ในเมล็ดของประชากรถั่วเหลืองสาย

พันธุแทปลกูทดสอบฤดูฝนป 2551 (ตําแหนงที่ลูกศรชี้แสดงคาเฉลี่ยของประชากรและ

พันธุพอแม)   

 

 

P = 0.4749 คาเฉลี่ย 
K3 AGS292 

P = 0.0013 
คาเฉลี่ย 

K3 
AGS292 



 28 

 
 

ภาพที่ 5 การกระจายตัวขององคประกอบกรดไขมัน Linoleic ในเมล็ดของประชากรถั่วเหลืองสาย

พันธุแทปลกูทดสอบฤดูฝนป 2551 (ตําแหนงที่ลูกศรชี้แสดงคาเฉลี่ยของประชากรและ

พันธุพอแม)   

 
 

 
 
 

ภาพที่ 6 การกระจายตัวขององคประกอบกรดไขมัน Linolenic ในเมล็ดของประชากรถั่วเหลือง

สายพันธุแทปลกูทดสอบฤดูฝนป 2551 (ตําแหนงที่ลูกศรชี้แสดงคาเฉลีย่ของประชากร

และพันธุพอแม)   

 

P = 0.0014 
คาเฉลี่ย 

K3 AGS292 

P = 0.7162 

คาเฉลี่ย K3 AGS292 
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สหสัมพันธระหวางองคประกอบน้าํมันและกรดไขมนัในเมล็ด 

 

  คาสหสัมพันธในประชากรสายพนัธุแทระหวางองคประกอบน้ํามันและกรดไขมัน

ในเมลด็ ดังแสดงในตารางที่ 4 ดังนี้ องคประกอบน้าํมันในเมล็ดมีสหสัมพันธทางบวกอยางมี

นัยสําคัญยิ่งทางสถิติกับกรดไขมัน palmitic, oleic และกรดไขมัน linoleic แตมีสหสัมพันธทางลบ

อยางมีนัยสําคัญยิ่งทางสถิติกบักรดไขมัน stearic  กรดไขมัน palmitic มีสหสัมพันธทางบวกอยาง

มีนัยสําคัญยิ่งทางสถิติกับกรดไขมัน oleic แตมีสหสัมพันธทางลบอยางมีนยัสําคัญยิ่งทางสถติิกับ

กรดไขมัน stearic   กรดไขมัน stearic มีสหสัมพันธทางลบอยางมีนัยสําคญัยิ่งกับกรดไขมัน oleic 

และ linoleic กรดไขมัน oleic มีสหสัมพันธทางบวกอยางมีนัยสําคัญยิ่งกับกรดไขมัน linoleic  

 

ตารางท่ี 4 คาสัมประสิทธิ์สหสัมพนัธระหวางองคประกอบน้ํามันและกรดไขมันในเมล็ดของ

ประชากรถั่วเหลืองสายพนัธุแท ปลกูในฤดูฝนป 2551 

 

ลักษณะ องคประกอบ

น้ํามัน 

กรดไขมัน

Palmitic  

กรดไขมัน

Stearic 

กรดไขมัน

Oleic  

กรดไขมัน

Linoleic  

กรดไขมัน

Linolenic  

องคประกอบ

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 ุ * หมายความวา  มีสหสัมพันธที่ระดับความเปนไปได 0.05 

  ** หมายความวา  มีสหสัมพันธที่ระดับความเปนไปได 0.01 
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การสาํรวจความแตกตางทางพันธกุรรมพันธุพอแมและการสรางกลุมลิงเกจ 

  

  การสํารวจความแตกตางทางพันธุกรรมของพันธุแม AGS292 และสายพันธุพอ 

K3เพื่อหาความแตกตางทางพันธุกรรม (polymorphisms)  โดยใชเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอส

เอสอารที่เลือกใหกระจายทั่วทั้งจีโนมทั้งหมด 333 เครื่องหมาย บน 20 กลุมลิงเกจ (molecular 

linkage group, MLG) ทําการวิเคราะหขนาดของอัลลีลโดยใชเครื่องวิเคราะหลําดับเบสอัตโนมัติ 

จํานวน 161 เครื่องหมาย พบวามีขนาดของอัลลีลพันธุ AGS292 อยูระหวาง 110-294 คูเบส  สวน

สายพันธุ K3 มีคาอยูระหวาง 76-302 คูเบส ในเครื่องหมายโมเลกุล Satt055 และ Satt394 ดัง

แสดงในตารางที่ 5 และการตรวจสอบโดยใชอะกาโรสเจลความเขมขน 3 เปอรเซ็นต จํานวน 172 

เครื่องหมาย พบวามี 101  เครื่องหมายที่แสดงความแตกตางระหวางพันธุพอแม จากนั้นนํา

เครื่องหมายโมเลกุลเหลานี้มาวิเคราะหลายพิมพดีเอ็นเอกับประชากรสายพันธุแท จํานวน 92 สาย

พันธุ  บันทึกผลโดยใหสายพันธุแทที่มีอัลลีลที่เหมือนพันธุแม AGS292 เปนอัลลีล A และอัลลีลที่

เหมือนสายพันธุพอ K3 เปนอัลลีล B และสรางแผนที่โครโมโซม จากการใชเครื่องหมายโมเลกุล

แบบเอสเอสอารที่แสดงความแตกตางจํานวน 101 เครื่องหมาย พบวาสามารถสรางกลุมลิงเกจได 

13 กลุม มี 58 เครื่องหมาย ไมสามารถจัดกลุมได (unlinked) ดังแสดงในภาพที่ 7 และตารางที่ 6  

 

การทดสอบคาไคสแควรในประชากรสายพันธุแทที่มีการกระจายตัวของอัลลีล บน

เครื่องหมายโมเลกุลในแตละตําแหนงจํานวน 101 เครื่องหมาย โดยมีอัตราสวนตามทฤษฏี คือ 1:1  

ซึ่งจากคาสังเกตเมื่อวิเคราะหแลวพบวา เครื่องหมายโมเลกุลสวนใหญมีการกระจายตัวเปนไปตาม

อัตราสวน 1:1 มีจํานวน 13 เครื่องหมาย ที่ไมเปนไปตามอัตราสวน 1:1 ไดแก เครื่องหมายโมเลกุล

ในตําแหนง Sat_347 และ Satt589 บนกลุมลิงเกจ A2 Satt277 Satt307 และ Satt316 บนกลุมลิง

เกจ C2 Sat_069 บนกลุมลิงเกจ D1b+W Satt514 บนกลุมลิงเกจ D2  Satt720 บนกลุมลิงเกจ E 

Satt394 บนกลุมลิงเกจ G Satt571บนกลุมลิงเกจ I Satt242 บนกลุมลิงเกจ K  Satt166 บนกลุม

ลิงเกจ L Satt477 บนกลุมลิงเกจ O ดังแสดงในตารางที่ 7 
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ตารางท่ี 5 เครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร  กลุมลิงเกจและขนาดของอัลลีล (คูเบส) ในพันธุ

พอแม 

 

ตําแหนง กลุมลิงเกจ ‘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 (ตอ) 

 

ตําแหนง กลุมลิงเกจ ‘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 กลุมลิงเกจของเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารในประชากรถั่วเหลืองสายพันธุแท

จากคูผสมถั่วเหลืองฝกสดพันธุ  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 การจัดกลุมลิงเกจของเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารในประชากรสายพันธุแท

จากคูผสมถั่วเหลืองฝกสดพันธุ  AGS292 กับสายพนัธุ K3 

กลุมลิงเกจ ชื่อกลุมลิงเกจที่

อางอิง 

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   ถั่วเหลืองสายพันธุแท ในการทดสอบคาไคสแควร 

 

เครื่องหมาย

โมเลกุล กลุมลิงเกจ ความถี่อัลลีลของคาสังเกต คา (2) 1A:1B คา 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 (ตอ) 

 

เครื่องหมาย

โมเลกุล กลุมลิงเกจ ความถี่อัลลีลของคาสังเกต คา (2) 1A:1B คา 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 (ตอ) 

 

เครื่องหมาย

โมเลกุล กลุมลิงเกจ ความถี่อัลลีลของคาสังเกต คา (2) 1A:1B คา 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 (ตอ) 

 

เครื่องหมาย

โมเลกุล กลุมลิงเกจ ความถี่อัลลีลของคาสังเกต คา (2) 1A:1B คา 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 (ตอ) 

 

เครื่องหมาย

โมเลกุล กลุมลิงเกจ ความถี่อัลลีลของคาสังเกต 

คา (2) 

1A:1B 

คา 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 

 

 

การวเิคราะหกลุมยีนท่ีควบคมุลกัษณะเชิงปรมิาณ 

 

  ไดทําการศึกษาลักษณะเชิงปริมาณที่สําคัญ (quantitative trait loci, QTL) ของ    

ถั่วเหลืองฝกสดในประชากรสายพันธุแท (recombinant inbred lines, RILs) ที่มีการกระจายตัว   

จากคูผสมระหวางถั่วเหลืองฝกสดพันธุที่ใชปลูกเปนการคาซึ่งปรับตัวเขากับสภาพแวดลอมของ

ประเทศไทยไดดี ไดแก พันธุ AGS292 กับสายพันธุทดลอง (experimental line) สายพันธุ(G8891 

x G7945) 31-3-5-5 หรือ K3 ที่มีองคประกอบโปรตีนในเมล็ดสูง (seed protein content) โดยทํา

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับ
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องคประกอบน้ํามันและกรดไขมัน       การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus 

regression) ของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความเชื่อมโยงกับลักษณะที่สนใจ ดังนี้ 

 

องคประกอบน้าํมันในเมลด็ 

 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นต

องคประกอบน้ํามันในเมล็ดกับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร ดังแสดงในตารางที่ 8 พบวา 

มีความเชื่อมโยงกับกลุมลิงเกจ 7 กลุม ไดแก B2 D1a+Q D1b D2 H I และ K  เครื่องหมาย

โมเลกุล 9 ตําแหนง ที่มีความแตกตางทางสถิติ (P<0.05) แสดงความเชื่อมโยงระหวางเครื่องหมาย

โมเลกุลกับลักษณะ ไดแก  Sat_064 Satt179 Sat_069 Satt443 Sat_218 Sat_105 Satt239 

Satt367 และ Satt055 ลักษณะที่แสดงออกในแตละตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอย

ละ 4.5 ถึง 11.1 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression)  ดัง

แสดงในตารางที่ 14  พบวามี 5 ตําแหนง ไดแก Satt179 Satt443 Sat_218 Satt239 และ Satt055 

ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบน้ํามันในเมล็ด เครื่องหมายโมเลกุล Sat_218 บนกลุมลิงเกจ H 

สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 14.7 ไมพบคาเฉลี่ยอัลลีลของ

พันธุ K3 ที่แสดงคาองคประกอบน้ํามันในเมล็ด มากกวาอัลลีลของสายพันธุ AGS292 ดังแสดงใน

ตารางที่ 8 

 
กรดไขมัน Palmitic 

 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นตกรดไขมัน 

paimitic กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร ดังแสดงในตารางที่ 9 พบวา มีความเชื่อมโยงกับ

กลุมลิงเกจ 4 กลุม ไดแก D1b E I และ J เครื่องหมายโมเลกุล 6 ตําแหนง ที่มีความแตกตางทาง

สถิติ (P<0.05) แสดงความเชื่อมโยงระหวางเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะ ไดแก  Satt459 

Satt045 Satt720 Satt239 Satt367 และ Satt693 ลักษณะที่แสดงออกในแตละตําแหนงมีคา

ความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 5.4 ถึง 10.4 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง 

(multiple-locus regression)  ดังแสดงในตารางที่ 15  พบวามี 3 ตําแหนง ไดแก Satt459 

Satt239 และ Satt367 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมันในเมล็ด เครื่องหมายโมเลกุล Satt367 

บนกลุมลิงเกจ I สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 14.2 พบคาเฉลี่ย 

อัลลีลของพันธุ AGS292 ที่แสดงคาองคประกอบกรดไขมัน palmitic มากกวาอัลลีลของสายพันธุ 
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K3 ในตําแหนง Satt459 Satt720 และ Satt693 สวนคาเฉลี่ยอัลลีลของพันธุ AGS292 ที่แสดงคา

องคประกอบกรดไขมัน palmitic นอยกวาอัลลีลของสายพันธุ K3 ในตําแหนง Satt045 Satt239 

และ Satt367 ดังแสดงในตารางที่ 9 

 

กรดไขมัน Stearic 
 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นตกรดไขมัน 

stearic กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร ดังแสดงในตารางที่ 10 พบวา มีความเชื่อมโยง

กับกลุมลิงเกจ 6 กลุม ไดแก A1 C2 E F G และ I เครื่องหมายโมเลกุล 10 ตําแหนง ที่มีความ

แตกตางทางสถิติ (P<0.05) แสดงความเชื่อมโยงระหวางเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะ ไดแก  

Sat_217 Satt236 Satt511 Satt357 Satt403 Satt720 Satt425 Sat_315 Satt239 และ Satt367 

ลักษณะที่แสดงออกในแตละตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 4.3 ถึง 10.6 เมื่อ

วิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression)  ดังแสดงในตารางที่ 16  

พบวามี 3 ตําแหนง ไดแก Sat_217 Satt425 และ Sat_315 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน 

stearic ในเมล็ด เครื่องหมายโมเลกุล Sat_217 บนกลุมลิงเกจ A1 สามารถอธิบายความแปรปรวน

ของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 17.9 พบคาเฉลี่ยอัลลีลของพันธุ AGS292 ที่แสดงคาองคประกอบ

กรดไขมัน stearic มากกวาอัลลีลของสายพันธุ K3 ในตําแหนง Sat_217 Satt236 Satt511 

Satt357 และ Satt720 สวนคาเฉลี่ยอัลลีลของพันธุ AGS292 ที่แสดงคาองคประกอบกรดไขมัน 

stearic นอยกวาอัลลีลของสายพันธุ K3 ในตําแหนง Satt403 Satt425 Sat_315 Satt239 และ 

Satt367 ดังแสดงในตารางที่ 10 

 
กรดไขมัน Oleic 

 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นตกรดไขมัน 

oleic กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร ดังแสดงในตารางที่ 11 พบวา มีความเชื่อมโยงกับ

กลุมลิงเกจ 8 กลุม ไดแก A1 A2 B2 C2 D2 E I และ N เครื่องหมายโมเลกุล 11 ตําแหนง ที่มีความ

แตกตางทางสถิติ (P<0.05) แสดงความเชื่อมโยงระหวางเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะ ไดแก  

Satt511 Sat_217 Satt063 Satt432 Satt372 Satt458 Satt489 Satt720 Satt239 Satt367 และ 

Satt009  ลักษณะที่แสดงออกในแตละตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 4.1 ถึง 

12.3 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression)  ดังแสดงในตาราง
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ที่ 17  พบวามี 1 ตําแหนง ไดแก Sat_217  บนกลุมลิงเกจ A1 ที่ เชื่อมโยงกับองคประกอบกรด

ไขมัน oleic ในเมล็ด และสามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดรอยละ 13.6 พบ

คาเฉลี่ยอัลลีลของพันธุ AGS292 ที่แสดงคาองคประกอบกรดไขมัน oleic มากกวาอัลลีลของสาย

พันธุ K3 ในตําแหนง  Satt432 Satt372 Satt458 Satt489 Satt239 Satt367 และ Satt009 สวน

คาเฉลี่ยอัลลีลของพันธุ AGS292 ที่แสดงคาองคประกอบกรดไขมัน oleic นอยกวาอัลลีลของสาย

พันธุ K3 ในตําแหนง Satt511 Sat_217 Satt063 และ Satt720 ดังแสดงในตารางที่ 11 

 

กรดไขมัน Linoleic 
 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นตกรดไขมัน 

linoleic กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร ดังแสดงในตารางที่ 12 พบวา มีความเชื่อมโยง

กับกลุมลิงเกจ 7 กลุม ไดแก A1 A2 B2 C2 D2 I และ N เครื่องหมายโมเลกุล 9 ตําแหนง ที่มีความ

แตกตางทางสถิติ (P<0.05) แสดงความเชื่อมโยงระหวางเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะ ไดแก  

Satt511 Sat_217 Satt063 Satt432 Satt372 Satt458 Satt486 Satt239 และ Satt009 ลักษณะที่

แสดงออกในแตละตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 4.8 ถึง 15.7 เมื่อวิเคราะห

สมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression)  ดังแสดงในตารางที่ 18  พบวามี 3 

ตําแหนง ไดแก Sat_217 Satt063 และ Satt009 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมันในเมล็ด 

เครื่องหมายโมเลกุล Sat_217 บนกลุมลิงเกจ A1 สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะ

ไดมากที่สุดรอยละ 15.4 พบคาเฉลี่ยอัลลีลของพันธุ AGS292 ที่แสดงคาองคประกอบกรดไขมัน 

linoleic มากกวาอัลลีลของสายพันธุ K3 ในตําแหนง Satt511 Sat_217 และ Satt063 สวน

คาเฉลี่ยอัลลีลของพันธุ AGS292 ที่แสดงคาองคประกอบกรดไขมัน stearic นอยกวาอัลลีลของ

สายพันธุ K3 ในตําแหนง Satt432 Satt372 Satt458 Satt486 Satt239 และ Satt009 ดังแสดงใน

ตารางที่ 12 

 

กรดไขมัน Linolenic 
 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นตกรดไขมัน 

linolenic กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร ดังแสดงในตารางที่ 13 พบวา มีความเชื่อมโยง

กับกลุมลิงเกจ 4 กลุม ไดแก A1 C2 D1a และ N เครื่องหมายโมเลกุล 5 ตําแหนง ที่มีความ

แตกตางทางสถิติ (P<0.05) แสดงความเชื่อมโยงระหวางเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะ ไดแก  



 43 

Satt236 Satt432 Satt179  Satt009 และ Satt631 ลักษณะที่แสดงออกในแตละตําแหนงมีคา

ความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 4.4 ถึง 14.4 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง 

(multiple-locus regression)  ดังแสดงในตารางที่ 19  พบวามี 2 ตําแหนง ไดแก Satt179 และ 

Satt631 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน linolenic ในเมล็ด เครื่องหมายโมเลกุล Satt631 

บนกลุมลิงเกจ N สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 12.9 พบ

คาเฉลี่ยอัลลีลของพันธุ K3 ที่แสดงคาองคประกอบกรดไขมัน linolenic มากกวาอัลลีลของสาย

พันธุ AGS292 ในตําแหนง Satt236 Satt432 Satt179 Satt009 และ Satt631 ดังแสดงในตารางที่ 

13 
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ตารางท่ี 8 การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลทีเ่ชื่อมโยงกบัองคประกอบน้ํามนัในเมล็ดของ

ประชากรถั่วเหลืองสายพนัธุแท  จากคูผสมระหวางพนัธุ AGS292 และสายพันธุ K3  

ปลูกในฤดูฝน ป 2551  

 

เครื่องหมาย กลุมลิงเกจ P R2 คาเฉลี่ยอัลลีล 

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 การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลทีเ่ชื่อมโยงกรดไขมัน Palmitic ในเมล็ดของ

ประชากรถั่วเหลืองสายพนัธุแท  จากคูผสมระหวางพนัธุ AGS292 และสายพันธุ K3  

ปลูกในฤดูฝน ป 2551  

 

เครื่องหมาย กลุมลิงเกจ P R2 คาเฉลี่ยอัลลีล 

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  การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลทีเ่ชื่อมโยงกับกรดไขมัน Stearic น้ํามันในเมล็ด

ของประชากรถั่วเหลืองสายพนัธุแท  จากคูผสมระหวางพนัธุ AGS292 และสาย

พันธุ K3  ปลูกในฤดูฝน ป 2551  

 

เครื่องหมาย กลุมลิงเกจ P R2 คาเฉลี่ยอัลลีล 

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 การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลทีเ่ชื่อมโยงกับกรดไขมัน Oleic ในเมล็ดของ

ประชากรถั่วเหลืองสายพนัธุแท  จากคูผสมระหวางพันธุ AGS292 และสายพันธุ 

K3  ปลูกในฤดูฝน ป 2551  

 

เครื่องหมาย กลุมลิงเกจ P R2 คาเฉลี่ยอัลลีล 

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   การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับกรดไขมัน Linoleic ในเมล็ดของ

ประชากรถั่วเหลืองสายพนัธุแท  จากคูผสมระหวางพนัธุ AGS292 และสายพันธุ 

K3  ปลูกในฤดูฝน ป 2551  

 

เครื่องหมาย กลุมลิงเกจ P R2 คาเฉลี่ยอัลลีล 

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 การวิเคราะหเครื่องหมายโมเลกุลที่เชื่อมโยงกับกรดไขมัน Linolenic ในเมล็ดของ

ประชากรถั่วเหลืองสายพนัธุแท  จากคูผสมระหวางพนัธุ AGS292 และสายพันธุ K3  

ปลูกในฤดูฝน ป 2551  

 

เครื่องหมาย กลุมลิงเกจ P R2 คาเฉลี่ยอัลลีล 

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 การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความ

แตกตางทางสถติิทีเ่ชื่อมโยงกับองคประกอบน้ํามันในเมลด็ของประชากรถั่วเหลือง

สายพันธุแท  ปลกูในฤดูฝน ป 2551   

 

เครื่องหมาย 

โมเลกุล 

กลุมลิงเกจ 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   =   คาประมาณการเปอรเซน็ตความแปรปรวนของลักษณะบางสวน 

 

 

ตารางท่ี 15 การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความ

แตกตางทางสถติิทีเ่ชื่อมโยงกับกรดไขมัน Palmitic ในเมล็ดของประชากรถั่ว

เหลืองสายพนัธุแท  ปลูกในฤดูฝน ป 2551   

 

เครื่องหมาย 

โมเลกุล 

กลุมลิงเกจ 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   =   คาประมาณการเปอรเซน็ตความแปรปรวนของลักษณะบางสวน 



 49 

ตารางท่ี 16 การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความ

แตกตางทางสถติิทีเ่ชื่อมโยงกับกรดไขมัน Stearic ในเมลด็ของประชากรถั่วเหลือง

สายพันธุแท  ปลกูในฤดูฝน ป 2551   

 

เครื่องหมาย 

โมเลกุล 

กลุมลิงเกจ 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   =   คาประมาณการเปอรเซน็ตความแปรปรวนของลักษณะบางสวน 

 
 

 

ตารางท่ี 17 การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความ

แตกตางทางสถติิทีเ่ชื่อมโยงกับกรดไขมัน Oleic ในเมลด็ของประชากรถั่วเหลือง

สายพันธุแท  ปลกูในฤดูฝน ป 2551   

 

เครื่องหมาย 

โมเลกุล 

กลุมลิงเกจ P Partial R2   

(%)a 

Sat_217 A1 0.0008 13.6 

Total variation explained 13.6 

 

Partial R2 (%)a   =   คาประมาณการเปอรเซน็ตความแปรปรวนของลักษณะบางสวน 
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ตารางท่ี 18 การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความ

แตกตางทางสถติิทีเ่ชื่อมโยงกับกรดไขมัน Linoleic ในเมล็ดของประชากรถั่ว

เหลืองสายพนัธุแท  ปลูกในฤดูฝน ป 2551   

 

เครื่องหมาย 

โมเลกุล 

กลุมลิงเกจ 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   =   คาประมาณการเปอรเซน็ตความแปรปรวนของลักษณะบางสวน 

 
 

ตารางท่ี 19 การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความ

แตกตางทางสถติิทีเ่ชื่อมโยงกับกรดไขมัน Linolenic ในเมล็ดของประชากรถั่ว

เหลืองสายพนัธุแท  ปลูกในฤดูฝน ป 2551   

 

เครื่องหมาย 

โมเลกุล 

กลุมลิงเกจ P Partial R2   

(%)a 

Satt179 D1a 0.0414 4.6 

Satt631 N 0.0010 12.9 

Total variation explained 17.5 

 

Partial R2 (%)a   =   คาประมาณการเปอรเซน็ตความแปรปรวนของลักษณะบางสวน 
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วิจารณผลการทดลอง 

(Discussion) 
 

การวเิคราะหองคประกอบน้าํมัน กรดไขมันในเมล็ดและอัตราพันธุกรรม 

       

การกระจายตัวของประชากรสายพันธุแทขององคประกอบน้ํามันในเมล็ด ในฤดู

ฝนป 2551 พบวามีการกระจายตัวแบบตอเนื่องดังแสดงในภาพที่ 1 แสดงใหเห็นวาเปนลักษณะ

ทางปริมาณสอดคลองกับรายงานของ Tajuddin et al. (2003) ประชากรกระจายตัวแบบปกติ 

(P=0.7489) มีการกระจายตัวที่ดีเดนและดอยกวาพันธุพอแม (transgressive segregation) 

ชี้ใหเห็นวาพันธุพอแมมีอัลลีลที่นําลักษณะสูงและต่ําตรงขามกัน การประเมินคาอัตราพันธุกรรม

แบบแคบขององคประกอบน้ํามันในเมล็ดในประชากรสายพันธุแท พบวา มีคารอยละ 65.5 

ในขณะที่ Tajuddin et al. (2003) ประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบกวาง (broad sense 

heritability) มีคาคอนขางสูงรอยละ 73-78 

การกระจายตัวของประชากรสายพันธุแทของกรดไขมัน  palmitic, stearic, oleic, 

linoleic และ linolenic ในเมล็ด ในฤดูฝนป 2551 พบวามีการกระจายตัวแบบตอเนื่องดังแสดงใน

ภาพที่ 2 ถึง 6 แสดงใหเห็นวาลักษณะดังกลาวเปนลักษณะทางปริมาณ  องคประกอบกรดไขมัน 

palmitic, stearic และ  linolenic ในเมล็ดของประชากรกระจายตัวแบบปกติ (P>0.05) สวนกรด

ไขมัน oleic และ linoleic ประชากรกระจายตัวไมปกติ (P<0.05) การกระจายตัวขององคประกอบ

ไขมันในประชากรสายพันธุแทดีเดนและดอยกวาพันธุพอแม (transgressive segregation) การ

ประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบขององคประกอบกรดไขมันในเมล็ดในประชากรสายพันธุแท 

พบวา มีคาระหวางรอยละ 59.7-74.2 (ตารางที่ 3) อัตราพันธุกรรมในประชากรนี้คอนขางสูง แสดง

ใหเห็นวา มีกลุมของยีน QTL ที่ควบคุมลักษณะดังกลาวและสามารถถายทอดไดงายไปสูลูกหลาน 

สายพันธุที่ตองการปรับปรุงใหมีลักษณะองคประกอบน้ํามันและกรดไขมันตามตองการสามารถใช

วิธีการ single seed descent หรือวิธีจดประวัติ (pedigree selection) และวิธีการผสมกลับ 

(backcross) นอกจากนี้ยังสามารถใชเครื่องหมายโมเลกุลชวยคัดเลือก (marker-assisted 

selection) เพื่อคัดเลือกอัลลีลที่นําลักษณะที่ตองการ 

 

 

 

 



 52 

สหสัมพันธระหวางองคประกอบน้าํมันและกรดไขมนัในเมล็ด 
 

  องคประกอบน้ํามันในเมล็ดมีสหสัมพันธทางบวกกับกรดไขมัน palmitic, oleic 

และกรดไขมัน linoleic แตมีสหสัมพนัธทางลบกับกรดไขมัน stearic  และไดมีการยืนยนัโดย 

Tajudddin et al. (2003) องคประกอบน้ํามนัมีสหสัมพนัธทางลบกับองคประกอบโปรตนีในเมล็ด 

แตมีสหสัมพันธในทางบวกกบัองคประกอบน้ําตาลในเมลด็ (Openshaw and Hadley, 1981; 

Hymowitz et al., 1972) ในขณะที่องคประกอบกรดไขมัน palmitic มีสหสัมพันธทางบวกกับกรด

ไขมัน oleic แตมีสหสัมพนัธทางลบกับกรดไขมัน stearic   เชนเดียวกนักับกรดไขมัน stearic ที่มี

สหสัมพันธทางลบกับกรดไขมัน oleic และ linoleic แตองคประกอบกรดไขมนั oleic มีสหสัมพันธ

ทางบวกกบักรดไขมัน linoleic  

การตรวจสอบลายพิมพดีเอ็นเอกับประชากรโดยใชอะกาโรสเจลความเขมขน 3 

เปอรเซ็นต จํานวน 101 ตําแหนง พบวาสามารถสรางกลุมลิงเกจได 13 กลุม มี 58 เครื่องหมาย ไม

สามารถจัดกลุมได และเครื่องหมายโมเลกุลที่วางอยูบนโครโมโซมในแตละกลุมลิงเกจสอดคลอง

กับที่แผนที่โครโมโซมที่สรางไวโดย Cregan et al.(1999) 

 

การวเิคราะหกลุมยีนท่ีควบคมุลกัษณะเชิงปรมิาณ 

 

การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression)  พบวา

มี 5 ตําแหนง ไดแก Satt179 Satt443 Sat_218 Satt239 และ Satt055 บนกลุมลิงเกจ D1a+Q  

D2 H I และ K ตามลําดับ ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบน้ํามันในเมล็ด เคร่ืองหมายโมเลกุล Sat_218 

บนกลุมลิงเกจ H สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สดุรอยละ 14.7 สอดคลอง

กับ Brummer et al.(1997) ที่พบวาบนกลุมลิงเกจนี้มียีนอยางนอย 3 ตําแหนงที่ควบคุม

องคประกอบน้ํามันในเมล็ดและเปนกลุมของยีนหลัก (major QTL) ที่จะนํามาใชในการชวย

คัดเลือกใหมีองคประกอบน้ํามันสงูขึ้น 

พบวามีเครื่องหมายโมเลกุล 3 ตําแหนง ไดแก Satt459 Satt239 และ Satt367 

บนกลุมลิงเกจ D1a และ I ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน palmitic ในเมล็ด เครื่องหมาย

โมเลกุล Satt367 บนกลุมลิงเกจ I สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 

14.2 ในขณะที่ Diers and Shoemakers (1992) พบวามีกลุมลิงเกจ 3 กลุม ไดแก B2 J และ D2 

ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน palmitic ในเมล็ด  
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เครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร 3 ตําแหนงไดแก Sat_217 Satt425 และ 

Sat_315 บนกลุมลิงเกจ A1 F G ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน stearic ในเมล็ด 

เครื่องหมายโมเลกุล Sat_217 บนกลุมลิงเกจ A1 สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะ

ไดมากที่สุดรอยละ 17.9 ในขณะที่ Spencer et al. (2003) พบเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอส

เอสอาร 3 ตําแหนงบนกลุมลิงเกจ B2 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน stearic ในเมล็ดและ

สามารถนํามาใชประโยชนในการชวยคัดเลือกสายพันธุถั่วเหลืองใหมีองคประกอบกรดไขมัน 

stearic ในเมล็ดใหสูงขึ้นได  

พบเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอารตําแหนง Sat_217  บนกลุมลิงเกจ A1 ที่ 

เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน oleic ในเมล็ด และสามารถอธิบายความแปรปรวนของ

ลักษณะไดรอยละ 13.6 สอดคลองกับรายงานของ Diers and Shoemakers (1992) 

การวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression)  พบวา

มี 3 ตําแหนง ไดแก Sat_217 Satt063 และ Satt009 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน linoleic

ในเมล็ด บนกลุมลิงเกจ A1 B2 และ N ตามลําดับ เครื่องหมายโมเลกุล Sat_217 สามารถอธิบาย

ความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 15.4 จากรายงานของ Diers and Shoemakers 

(1992) พบกลุมลิงเกจหลายกลุมที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน linoleicในเมล็ด แตสวน

ใหญอยูที่กลุมลิงเกจ A1 B1 และ E 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นตกรดไขมัน 

linolenic กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร พบวา มีความเชื่อมโยงกับกลุมลิงเกจ 4 กลุม 

ไดแก A1 C2 D1a และ N เครื่องหมายโมเลกุล 5 ตําแหนง โดยเฉพาะกลุมลิงเกจ C2 จากรายงาน

ของ Grant et al. (2004) พบวาสามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะรอยละ 27  เมื่อ

วิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression) พบวามี 2 ตําแหนง ไดแก 

Satt179 และ Satt631 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน linolenic ในเมล็ด เครื่องหมาย

โมเลกุล Satt631 บนกลุมลิงเกจ N สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สุดรอย

ละ 12.9 และ Brummer et al.(1995) จําแนกเครื่องหมายโมเลกุล บนกลุมลิงเกจ B2 เชื่อมโยงกับ

องคประกอบกรดไขมัน linolenic ที่นาจะสามารถนํามาใชชวยในการคัดเลือกสายพันธุถั่วเหลือง

เพื่อลดปริมาณของกรดไขมันชนิดนี้ในเมล็ด 
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สรุปผลการทดลอง 

(Summary) 
 

การกระจายตัวขององคประกอบน้ํามัน กรดไขมันในเมล็ดของประชากรสายพันธุ

แทจากคูผสมระหวางพันธุ AGS292 กับสายพันธุ K3 สวนใหญมีการกระจายตัวแบบปกติ (P > 

0.05) ยกเวนองคประกอบของกรดไขมัน oleic และ linoleic การกระจายตัวไมเปนแบบปกติ 

(P<0.05) ลักษณะทั้ งหมดที่ ศึกษามีการกระจายตัวที่ ดี เดนและดอยกวาพันธุพอแม 

(transgressive segregation)  

การประเมินคาอัตราพันธุกรรมแบบแคบขององคประกอบน้ํามันในเมล็ด กรด

ไขมัน palmitic, stearic, oleic, linoleic และ linolenic มีคารอยละ 65.5, 60.0, 70.4, 71.9, 74.2 

และ 59.7 ตามลําดับ พบวาองคประกอบน้ํามันในเมล็ดมีสหสัมพันธทางบวกกับกรดไขมัน 

palmitic, oleic และกรดไขมัน linoleic แตมีสหสัมพันธทางลบกับกรดไขมัน stearic  องคประกอบ

กรดไขมัน palmitic มีสหสัมพันธทางบวกกับกรดไขมัน oleic แตมีสหสัมพันธทางลบกับกรดไขมัน 

stearic องคประกอบกรดไขมัน stearic มีสหสัมพันธทางลบกับกรดไขมัน oleic และ linoleic 

องคประกอบกรดไขมัน oleic มีสหสัมพันธทางบวกกรดไขมัน linoleic 

การตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมของพันธุพอแม  โดยใชเครื่องหมาย

โมเลกุลแบบเอสเอสอารที่เลือกใหกระจายทั่วทั้งจีโนมจํานวน 333 เครื่องหมาย พบ 101 

เครื่องหมาย  ที่แสดงความแตกตางระหวางพันธุพอแม จากนั้นนําเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดง

ความแตกตางมาวิเคราะหลายพิมพดีเอ็นเอกับประชากรสายพันธุแทจํานวน 92 สายพันธุ ทําการ

สรางกลุมลิงเกจได13 กลุม   

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นต

องคประกอบน้ํามันในเมล็ดกับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร พบวา มีความเชื่อมโยง 9 

ตําแหนงบนกลุมลิงเกจ 7 กลุม ไดแก B2 D1a+Q D1b D2 H I และ K ลักษณะที่แสดงออกในแต

ละตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 4.5 ถึง 11.1 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลาย

ตําแหนง (multiple-locus regression) ของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความเชื่อมโยง พบวามี 5 

ตําแหนง ไดแก Satt179 Satt443 Sat_218 Satt239 และ Satt055 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบ

น้ํามันในเมล็ด เครื่องหมายโมเลกุล Sat_218 บนกลุมลิงเกจ H สามารถอธิบายความแปรปรวน

ของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 14.7  

พบความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุลกับองคประกอบกรดไขมัน palmitic 

ใน 6 ตําแหนง บนกลุมลิงเกจ 4 กลุม ไดแก D1b E I และ J มีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 
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5.4 ถึง 10.4 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression) ของ

เครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความเชื่อมโยง พบวามี 3 ตําแหนง ไดแก Satt459 Satt239 และ 

Satt367 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน palmitic ในเมล็ด เครื่องหมายโมเลกุล Satt367 บน

กลุมลิงเกจ I สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 14 

พบมีความเชื่อมโยงของเครื่องหมายโมเลกุลกับองคประกอบกรดไขมัน stearic 

ใน 10 ตําแหนง บนกลุมลิงเกจ 6 กลุม ไดแก A1 C2 E F G และ I ลักษณะที่แสดงออกในแตละ

ตําแหนงมีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 4.3 ถึง 10.6 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลาย

ตําแหนง (multiple-locus regression)ของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความเชื่อมโยง พบวามี 3 

ตําแหนง ไดแก Sat_217 Satt425 และ Sat_315 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน stearic ใน

เมล็ด เครื่องหมายโมเลกุล Sat_217 บนกลุมลิงเกจ A1 สามารถอธิบายความแปรปรวนของ

ลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 17.9 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นตกรดไขมัน 

oleic กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร พบวา มีความเชื่อมโยง11 ตําแหนงบนกลุมลิงเกจ 8 

กลุม ไดแก A1 A2 B2 C2 D2 E I และ N ลักษณะที่แสดงออกในแตละตําแหนงมีคาความ

แปรปรวนอยูระหวางรอยละ 4.1 ถึง 12.3 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-

locus regression) ของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความแตกตาง พบวามี 1 ตําแหนง ไดแก 

Sat_217  บนกลุมลิงเกจ A1 ที่ เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน oleic ในเมล็ด และสามารถ

อธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดรอยละ 13.6 

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของกรดไขมัน linoleic 

กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร พบวา มีความเชื่อมโยงกับเครื่องหมายโมเลกุล 9 

ตําแหนง บนกลุมลิงเกจ 7 กลุม ไดแก A1 A2 B2 C2 D2 I มีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 

4.8 ถึง 15.7 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-locus regression) ของ

เครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความแตกตาง พบวามี 3 ตําแหนง ไดแก Sat_217 Satt063 และ 

Satt009 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน linoleic ในเมล็ด เครื่องหมายโมเลกุล Sat_217 บน

กลุมลิงเกจ A1 สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะไดมากที่สุดรอยละ 15.4  

การวิเคราะหความแปรปรวนปจจัยเดียว (SF-ANOVA) ของเปอรเซ็นตกรดไขมัน 

linolenic กับเครื่องหมายโมเลกุลแบบเอสเอสอาร พบวา มีเครื่องหมายโมเลกุล 5 ตําแหนง บน

กลุมลิงเกจ 4 กลุม ไดแก A1 C2 D1a และ N แสดงความเชื่อมโยงระหวางเครื่องหมายโมเลกุลกับ

ลักษณะ มีคาความแปรปรวนอยูระหวางรอยละ 4.4 ถึง 14.4 เมื่อวิเคราะหสมการถดถอยหลาย

ตําแหนง (multiple-locus regression) ของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความแตกตาง พบวามี 2 
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ตําแหนง ไดแก Satt179 และ Satt631 ที่เชื่อมโยงกับองคประกอบกรดไขมัน linolenic ในเมล็ด 

เครื่องหมายโมเลกุล Satt631 บนกลุมลิงเกจ N สามารถอธิบายความแปรปรวนของลักษณะ

ไดมากที่สุดรอยละ 12.9  
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ตารางผนวกที่ 1 เปอรเซ็นตองคประกอบน้ํามนัและกรดไขมันในเมล็ดถั่วเหลืองของประชากร

สายพันธุแทปลกูทดสอบในฤดูฝน ป 2551 

RIL No. 

 

องคประกอบ

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 (ตอ) 

RIL No. 

 

องคประกอบ

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 (ตอ) 

RIL No. 

 

องคประกอบ

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 (ตอ) 

RIL No. 

 

องคประกอบ

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 

 


