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ABSTRACT 

 Molecular marker analysis was conducted for yield component characteristics: stem number per 
stool, weight per stem, stem length, and stem diameter, using AFLP technique with 10 pairs of selection 
primer in 170 hybrid clones obtained from cross between Kamphaeng Saen 94-13 and K 84-200 at 
Cane and Sugar Research and Development Center, Kasetsart University, Nakhon Pathom. It was 
carried out using RCBD with 2 replications and 1 row of 3 stools per plot having 1.5 m. of row spacing 
and 0.5 m. of spacing between stools. All of yield component characters showed a significance among 
clones with normal distribution. Based on molecular marker evaluation, 228 polymorphic molecular 
markers were observed, in which the highest number of 31 markers were from AAG/CAT and ATT/CAG 
primers. The lowest number of 13 markers was observed from AAC/CGG primers. The highest 
percentage of markers was observed in multiplex distribution (41.23 percentage) and the lowest 
percentage of markers was observed in simplex distribution (14.47 percentage), while duplex and triplex 
distribution were presented at the same percentage (22.81 and 21.49 percentage). When the simplex 
distribution was observed in every pair of primers used in the study, the highest number of 6 markers 
was observed from AAC/CTC primers. When the effect of simplex distribution markers to yield 
component characters was evaluated, the acgg7 marker had effect in 3 characters: positive effect on 
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weight per stem and stem diameter; negative effect on stem number per stool, while markers of acta6 
and cgaa11 had positive effect only on stem number per stool. Moreover, the marker of ttaa9 was 
observed to have positive effect on 2 characters: stem number per stool and weight per stem, while 
markers of ctgg4 and acta10 had effect only on stem length. Other effects on yield component 
characteristics were not found. 
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บทคดัย่อ 

 งานวจิยันี้เป็นการตรวจสอบเครื่องหมายโมเลกุลในลกัษณะองค์ประกอบผลผลติ ไดแ้ก่ จ านวนล าต่อกอ 
น ้าหนักต่อล า ความยาวล า และเส้นผ่านศูนย์กลางล า โดยวิธี AFLP ในพนัธุ์อ้อยลูกผสมจ านวน 170 พนัธุ์
ร ะ ห ว่ า ง คู่ ผ ส ม ก า แ พ ง แ ส น  94- 13 กั บ  K 84-200 ที่ ศู น ย์ วิ จั ย แ ล ะ พัฒ น า อ้ อ ย แ ล ะ น ้ า ต า ล 
มหาวทิยาลยัเกษตรศาสตร ์จ.นครปฐม โดยวางแผนการทดลองแบบ RCBD ทีม่จี านวนการท าซ ้า 2 ครัง้ ใหแ้ต่
ละแปลงย่อยมี 1 แถว จ านวน 3 กอ ระยะระหว่างแถว 1.5 เมตร ระยะระหว่างกอ 0.5 เมตร เมื่อใช้คู่ primer 
จ านวน 10 คู่ พบว่าทุกลักษณะที่ศึกษา มีความแตกต่างทางพนัธุกรรมและมีการกระจายตัวแบบ normal  
จากการตรวจสอบเครื่องหมายโมเลกุล ได้เครื่องหมายโมเลกุลที่เป็น polymorphic จ านวน 228 เครื่องหมาย 
โดยคู่  primer AAG/CAT และ ATT/CAG พบจ านวนมากที่สุดเท่ากับ 31 เครื่องหมาย และคู่ไพรเมอร์ 
AAC/CGG พบจ านวนน้อยที่สุดเท่ากบั 13 เครื่องหมาย ทัง้นี้เครื่องหมายโมเลกุลทีม่กีารกระจายตวัมากที่สุด
เป็นแบบ multiplex (41.23%) และน้อยที่สุดเป็นแบบ simplex (14.47%) ขณะที่เครื่องหมายโมเลกุลที่มีการ
กระจายตวัแบบ duplex และ triplex มเีปอร์เซน็ต์ทีใ่กลเ้คยีงกนั (22.81 และ 21.49%) พบเครื่องหมายโมเลกุล
ทีม่กีารกระจายตวัแบบ simplex ในทุกคู่ primer โดยเครื่องหมายโมเลกุล AAC/CTC มเีครื่องหมายโมเลกุลที่
เป็น simplex มากทีสุ่ดจ านวน 6 เครื่องหมาย เมื่อตรวจสอบเครื่องหมายโมเลกุลทีม่กีารกระจายแบบ simplex 
และมีอิทธิพลต่อลักษณะองค์ประกอบผลผลิต พบเครื่องหมายโมเลกุล acgg7 มีอิทธิพลต่อลักษณะถึง  
3 ลกัษณะ ไดแ้ก่อทิธพิลเชงิบวกต่อน ้าหนักต่อล าและเสน้ผ่านศูนย์กลางล า และมอีทิธพิลเชงิลบต่อจ านวนล า
ต่อกอ ในขณะทีเ่ครื่องหมายโมเลกุล acta6 และ cgaa11 มอีทิธพิลต่อลกัษณะจ านวนล าต่อกอในเชงิบวกเพยีง
อย่างเดยีว นอกจากนี้ยงัพบเครื่องหมายโมเลกุล ttaa9 ที่มอีทิธพิลทางบวกต่อ 2 ลกัษณะ ได้แก่ จ านวนล า 
ต่อกอและน ้าหนักต่อล า และเครื่องหมายโมเลกุล ctgg4 และ acta10 มผีลต่อความยาวล า โดยไม่พบอทิธพิล 
ต่อลกัษณะองคป์ระกอบผลผลติลกัษณะอื่น 

ค าส าคญั: ออ้ย  องคป์ระกอบผลผลติ  เอเอฟแอลพ ี เครื่องหมายโมเลกุล  ควิทแีอล 

บทน า 

 อ้ อ ย  (Saccharum species hybrids) เ ป็ น
พชืที่มีความซบัซ้อนของพนัธุกรรมมากที่สุดชนิด
หนึ่ง โดยพนัธุ์ทีป่ลูกเป็นการคา้มทีัง้เป็น polyploid 
และ aneuploid และมกัไดจ้ากการผสมขา้มระหว่าง 
species ทีม่แีหล่งก าเนิดต่างกนั ท าใหก้ารปรบัปรุง
พัน ธุ์ อ้ อ ย ท า ไ ด้ ย า ก  (Hogarth, 1987) อ้ อ ยมี   
80-140 โครโมโซม บางชนิดมีโครโมโซม 8 หรือ 
10 ชุด (x = 8 หรือ x = 10) (D'Hont et al., 1998;  

Ha et al., 1999; Irvine, 1999) การตรวจสอบความ
แปรปรวนทางพนัธุกรรม บนพื้นฐานของดีเอ็นเอ 
โดยเฉพาะลักษณะปรากฏที่ถูกควบคุมโดยยีน
หลายต าแหน่ง (quantitative trait loci : QTLs) เช่น 
ผลผลติ และลกัษณะทีค่วบคุมองคป์ระกอบผลผลติ 
(Hoarau et al., 2002) จะช่วยให้ได้ขอ้มูลเบื้องต้น 
ที่เอื้อให้การปรบัปรุงพนัธุ์อ้อยสามารถด าเนินการ
ไดอ้ย่างมปีระสทิธภิาพมากขึน้  
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 เพื่อใหไ้ดข้อ้มูลทางดา้นพนัธุกรรมมเีทคนิค
ทางดีเอ็นเอที่หลากหลาย มาใช้ในการตรวจสอบ
เครื่องหมายดเีอน็เอ เช่น เทคนิค AFLP (amplified 
fragment length polymorphism) ซึ่ ง เ ป็นวิธีการ  
ที่เริ่มจากการตัดดีเอ็นเอทัง้หมดโดยใช้เอนไซม์
จ าเพาะ ให้เป็นชิ้นส่วนต่างๆ ก่อนเชื่อมด้วย 
primer adaptor จากนัน้จงึคดัเลอืกชิน้สว่นผ่านการ
เพิม่ปรมิาณชิน้สว่นโดยเทคนิค PCR (polymerase 
chain reaction) โดยใช้คู่ primer เฉพาะ วิธีการนี้
จะให้เครื่องหมายโมเลกุลจ านวนมากต่อการ
ทดลอง ท าให้สามารถตรวจสอบความหลากหลาย
ทางพนัธุกรรมได้อย่างมปีระสทิธภิาพ (Ana et al., 
2005) จึ ง น า ม าศึกษา เค รื่ อ งหมาย โม เล กุล  

ที่เกี่ยวข้องกับลักษณะองค์ประกอบผลผลิตใน 
ครัง้นี้ 

อปุกรณ์และวิธีการ 

การเกบ็ข้อมูลทางการเกษตร 
 ได้ปลูกพนัธุ์อ้อยลูกผสมจากคู่ผสมระหว่าง
พัน ธุ์  K 84-200 กับก า แพงแสน  (Kps) 94-13 
จ านวน 171 พนัธุ์ พร้อมทัง้พนัธุ์แม่และพนัธุ์พ่อ 
วางแผนการทดลองแบบ RCBD 2 ซ ้า การท าซ ้า
แต่ละครัง้ม ี1 แถวจ านวน 3 กอ ระยะระหว่างแถว 
1.5 เมตร ด าเนินการทีศู่นยว์จิยัและพฒันาออ้ยและ
น ้าตาล คณะเกษตร ก าแพงแสน มหาวิทยาลัย 
เกษตรศาสตร์  จ .นครปฐม ตรวจวัดลักษณะ
องคป์ระกอบผลผลติดงันี้ 

 ผลผลติออ้ย  = น ้าหนักต่อล า x จ านวนล าต่อกอ x 1,600 
                 1.5 x 0.5 
 จ านวนล าต่อกอ  = จ านวนล าต่อแถว  
                     จ านวนกอ 
 น ้าหนักต่อล า  = สุม่ตวัอย่างออ้ยจ านวน 3 ล าต่อแถว 
                   3 
 ความสงูของล า  = ความสงูเฉลีย่ของออ้ย 3 ล าทีสุ่ม่ต่อแถว 
 เสน้ผ่านศูนยก์ลางล า = เสน้ผ่านศูนยก์ลางเฉลีย่ของออ้ย 3 ล าทีสุ่ม่ต่อแถว 

การวิเคราะห์ AFLP (amplified fragment 
length polymorphism)  
 สกดัดเีอ็นเอของอ้อยตวัอย่างจากใบม้วนที่
สด โดยใช ้genomic DNA Purificaition Kit # 5012 
(Fermentas; Vilnius, Lithuania) น าดีเอ็นเอที่ได้
ไปวเิคราะห์ด้วยเทคนิค AFLP โดยใช้วธิดีดัแปลง
ของ Vos et al. (1995) ย้อมเจล AFLP fingerprint 
ด้ ว ย เทคนิ ค  silver nitrate staining คัด เ ลื อ ก
เครื่องหมายโมเลกุล AFLP (AFLP markers) จาก
การใช้ primer combination จ านวน 10 คู่  โดย
ก าหนดชื่ อ เครื่ อ งหมายโม เล กุล  AFLP เ ป็น  
4 ตัวอักษรพร้อมตัวเลขล าดับของเครื่องหมาย 
ทั ้ง นี้ ตั ว อั ก ษ ร  2 ตั ว แ ร ก ไ ด้ จ า ก  selective 
nucleotide ของ EcoRI และตวัอกัษร 2 ตวัหลงัได้
จาก selective nucleotide ของ MseI  

การตรวจสอบ QTLs (quantitative trait loci) 
 ตรวจสอบเครื่องหมายโมเลกุล ที่มีความ
ชัดเจน โดยให้คะแนน 1 เมื่อไม่ปรากฏแถบ 
ดเีอ็นเอ และให้คะแนน 2 เมื่อปรากฏแถบดเีอน็เอ 
ส าหรับตัวอย่างพันธุ์อ้อยแต่ละพันธุ์  วิเคราะห์
เครื่องหมายโมเลกุลเฉพาะทีม่กีารกระจายตวัแบบ 
simplex ที่มีส ัดส่วนการปรากฏและไม่ปรากฏ 
ในตวัอย่างพนัธุ์อ้อย เท่ากบั 1:1 ตรวจสอบความ
น่าเชื่อถือโดย chi square test ที่ระดับนัยส าคญั
ทางสถิติ  95% จากนั ้นวิเคราะห์อิทธิพลของ
เครื่องหมายโมเลกุลแต่ละเครื่องหมาย ต่อความ
แปรปรวนของลกัษณะต่างๆ และหาค่าสมัประสทิธิ ์
ของเครื่องหมายโมเลกุลนั ้น  (R2: coefficient of 
determination)  
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ผลการทดลอง 

 พบลกัษณะทีท่ าการศกึษามคีวามแปรปรวน
อย่างมนีัยส าคญัทางสถติทิีร่ะดบั 0.01 ทุกลกัษณะ
ขององค์ประกอบของผลผลติที่ไดศ้กึษา (Table 1) 
ซึ่งแสดงให้เห็นว่าระดบัความแปรปรวน สามารถ
น า ไป ใช้ ในการศึกษา เครื่ อ งหมายโมเล กุล  
โดยองค์ประกอบผลผลิตแรก ได้แก่ ผลผลิตอ้อย  
มีค่าสูงสุดและต ่าสุดเท่ากบั 21.52 และ 4.55 ตนั 
ต่อไร่ จ านวนล าต่อกอมค่ีาสูงสุดและต ่าสุดเท่ากบั 
8.50 และ 2.50 ล าต่อกอ น ้าหนักต่อล ามีค่าสูงสุด

และต ่าสุดเท่ากบั 10.60 และ 2.62 กก.ต่อล า ความ
สงูล ามค่ีาสงูสุดและต ่าสุดเท่ากบั 312.3 และ 124.5 
ซม.และเส้นผ่านศูนย์กลางล ามค่ีาสูงสุดและต ่าสุด
เท่ากบั 3.70 และ 1.77 ซม. ส่วนค่าเฉลีย่ของพนัธุ์
แม่และพันธุ์พ่อ พบว่าพันธุ์ K 84-200 มีผลผลิต
อ้อย น ้ าหนักต่อล า ความยาวล า และเส้นผ่าน
ศูนย์กลางล า  สูงกว่าพันธุ์ก าแพงแสน 94-13 
(Table 2) ทัง้นี้ เมื่อพิจารณาการกระจายตัวของ
ลกัษณะในพนัธุ์อ้อยต่างๆ พบว่าเกอืบทุกลกัษณะ 
มกีารกระจายตวัแบบ normal (Figure 1) 

Table 1 Mean squares and significant levels of cane yield and yield component characters of 169 
hybrid sugarcane clones and their parental varieties 

Source of  variation Mean square 
 Cane yield Stem number 

per rai 
Weight per stem Stem length Stem diameter 

Clones          22.08*           2.59**         3.617**        1670.1**            0.139** 
Blocks 732.37 14.12 84.990 8097.0 1.110 
Error  17.04 1.70 1.875 918.1 0.087 
C.V.(%) 35.85 27.05 49.61 12.90 5.01 

Note: ns = not significant, *= significant at P< 0.05 **= significant at P< 0.01 

Table 2 Cane yield and yield component characters of 169 hybrid sugarcane clones and their parental 
varieties 

Sugarcane groups Cane yield Yield component characters 
 (tons/rai) Stem per stool Weight per stem 

(kg.) 
Stem length 

(cm.) 
Stem diameter 

(cm.) 
Parental varieties      
     K 84-200 12.44 4.50 6.50 274.0 2.70 
     Kps 94-13 8.34 4.75 5.50 238.0 2.58 
Hybrid clones      
     Maximum  21.52 8.50 10.60 312.3 3.70 
     Minimum  4.55 2.50 2.62 124.5 1.77 
     Average       11.54 4.83 5.93 235.2 2.76 
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Figure 1 Distribution of cane yield (a) and yield component characteristics (weight per stem (b), 
stem length (c), stem diameter (d), and stem number per stool (e) 
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เมื่อพจิารณาความสมัพนัธข์องผลผลติและลกัษณะ
องค์ประกอบผลผลติ (Table 3) พบว่าในประชากร
พันธุ์อ้อยลูกผสม ซึ่ งยังไม่ ผ่านการคัด เลือก 
ลกัษณะองค์ประกอบผลผลิตที่มีความสมัพนัธ์สูง 
กับผลผลิต  โดยมีค่าสัมประสิทธิส์หสัมพันธ์
ทางบวกทีม่นีัยส าคญัทางสถติิ ไดแ้ก่ จ านวนล าต่อ
กอ (0.3980 ที่ระดับนัยส าคัญ 0.01) รองลงมา
ได้แก่ น ้ าหนักต่อล า (0.1914 ที่ระดับนัยส าคัญ 
0.05) โดยทีค่วามยาวของล าและเสน้ผ่านศูนยก์ลาง

ล าซึ่งเป็นลักษณะที่มีความสัมพันธ์ทางบวกกับ
น ้ าหนักต่อล า (0.5539 และ 0.6409 ตามล าดับ  
ที่ระดบันัยส าคญั 0.01) กลบัไม่พบความสมัพนัธ์
กบัผลผลิต นอกจากนี้พบว่าจ านวนล าต่อกอมีค่า
สัมประสิทธิส์หสัมพันธ์ทางลบที่มีนัยส าคัญทาง
ส ถิ ติ กั บ เ ส้ น ผ่ า น ศู น ย์ ก ล า ง ล า  แ ต่ ไ ม่ พ บ
ความสมัพนัธก์บัน ้าหนักต่อล าและความยาวของล า 
ส่วนความยาวของล าและเส้นผ่านศูนย์กลางล า 
กไ็ม่พบความสมัพนัธก์นัเช่นกนั 

Table 3 Correlation coefficient among cane yield and yield component characters in 169 hybrid 
sugarcane clones and their parental varieties.  

Traits Stem per stool Weight per stem Stem length Stem diameter 
Cane yield 0.3980**  0.1914* 0.1230ns   0.0549ns 

Stem per stool  -0.0757ns 0.0613ns   -0.2084** 
Weight per stem    0.5539**    0.6409** 
Stem height        0.1521ns 

Note: ns = not significant, *= significant at P< 0.05 **= significant at P< 0.01 

 จากการตรวจสอบเครื่องหมายโมเลกุลของ
พนัธุ์อ้อยลูกผสมจ านวน 170 พนัธุ์ที่ได้จากคู่ผสม
พันธุ์ก าแพงแสน 94-13 กับ K 84-200 พร้อมทัง้
พนัธุ์พ่อแม่ โดยวิธี AFLP ด้วยคู่ไพรเมอร์ 10 คู่ 
(Table 4) ไ ด้ เ ค รื่ อ ง ห ม า ย โ ม เ ล กุ ล ที่ เ ป็ น 
polymorphic จ านวน 228 เครื่องหมาย มค่ีาเฉลี่ย
ต่อคู่ primer เท่ากบั 22.8 เครื่องหมาย ซึง่มากกว่า
ที่ Anusonpornpurm et al. (2008) และ Wenworn 
et al. (2013) ได้ศกึษาที่มค่ีาเฉลี่ยเท่ากนัคอื 15.8 
เครื่องหมาย ทัง้นี้คู่ primer ทีม่จี านวน polymorphic 
สงูสุด ไดแ้ก ่ATT/CAG และ AAG/CAT เท่ากบั 31 
เครื่องหมาย รองลงมาได้แก่  ACG/CAA และ 
ACT/CGG จ านวน 29 เครื่องหมาย ส่วนคู่ primer 
ที่มีจ านวนเครื่องหมายที่เป็น polymorphic ที่ต ่า 

ไ ด้ แ ก่  AAC/CGG AAC/CTA AAC/CTTT แ ล ะ 
ATT/CAA มีจ านวนเท่ากับ 13, 16, 16 และ 17 
เครื่องหมาย ตามล าดบั และเมื่อตรวจสอบลกัษณะ
การกระจายตวัของแต่ละเครื่องหมายโมเลกุล โดย
วิธี Chi square ที่ระดับนัยส าคัญเท่ากับ  95% 
พบว่า เครื่องหมายโมเลกุลมีการกระจายตวัแบบ 
multiplex ม า ก ที่ สุ ด เ ท่ า กั บ  41. 23%  แ ล ะ
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีการกระจายตัวแบบ 
simplex น้ อ ย ที่ สุ ด เ ท่ า กั บ  14. 47%  ส่ ว น
เครื่องหมายโมเลกุลทีม่กีารกระจายตวัแบบ duplex 
และ triplex มีค่าใกล้เคียงกันเท่ากับ 22.81 และ 
21.49% ตามล าดับ  โดยทุกคู่  primer พบการ
กระจายตวัของเครื่องหมายโมเลกุลทุกแบบ 

  



   วารสารวทิยาศาสตรแ์ละเทคโนโลย ีมหาวทิยาลยัเกษตรศาสตร ์ปีที ่8 ฉบบัที ่2 2562                18 

Table 4 Polymorphic band and segregation of 10 amphified fragment length polymorphism primer   
combination at P ≤ 0.05 

Primer combination Number of Segregation 
 Polymorphic  Simplex Duplex Triplex Multiplex 
 bands 1:1 11:3 13:1 > 13:1 

AAC/CGG 13 3 4 2 4 
AAC/CTA 16 3 3 4 6 
AAC/CTC 24 6 3 9 6 
AAC/CTT 16 2 9 1 4 
AAG/CAT 31 1 5 7 18 
ACC/CAC 22 4 6 5 7 
ACG/CAA 29 3 10 7 9 
ACT/CGG 29 4 2 5 18 
ATT/CAA 17 3 4 3 7 
ATT/CAG 31 4 6 6 15 

Total 228 33 52 49 94 
Average 22.8 3.3 5.2 4.9 9.4 

Percentage 100 14.47 22.81 21.49 41.23 
Note: A = Adenine, C=Cytosine, G=Guanine and T=Thymine 

 ผลการวเิคราะห์ QTLs เฉพาะเครื่องหมาย
โมเลกุลทีเ่ป็น simplex ทีม่จี านวน 33 เครื่องหมาย 
(Table 5) พบว่ามเีพยีง 6 เครื่องหมายโมเลกุลที่มี
อิทธิพลต่อลกัษณะองค์ประกอบผลผลิต โดยพบ
เครื่องหมายโมเลกุลทีส่มัพนัธก์บัลกัษณะจ านวนล า
ต่อกอ จ านวน 4 เครื่องหมาย แต่ละเครื่องหมาย
สามารถอธิบายการกระจายตัวของลักษณะได้
ใกลเ้คยีงกนั คอื 3.3-3.4% โดยทัง้นี้มเีครื่องหมาย
โมเลกุลที่มีอิทธิพลทางบวก 3 เครื่องหมายและมี
อทิธพิลทางลบ 1 เครื่องหมาย ลกัษณะน ้าหนักต่อ
ล ามี 2 เครื่องหมาย อธิบายการกระจายตัวได้  
2.5 และ  3.7% โดยเป็นอิทธิพลทางบวกทั ้ง  
2 เครื่ องหมาย  ลักษณะความยาวของล ามี   
2 เครื่องหมาย อธบิายการกระจายตวัได้ 1.8 และ 
2.4% โดยเป็นอทิธพิลทางบวกทัง้ 2 เครื่องหมาย 
ส่ วนลักษณะ เส้น ผ่ านศูนย์กลางล า  มี เพียง  

1 เครื่องหมาย อธบิายการกระจายตวัได ้2.9% และ
เป็นอทิธพิลทางบวก 
 เมื่อพิจารณาแต่ละเครื่องหมายโมเลกุล 
พบว่า เครื่องหมายโมเลกุล acgg7 มีอิทธิพลถึง  
3 ลกัษณะ ได้แก่ จ านวนล าต่อกอ น ้าหนักต่อล า 
และเสน้ผ่านศูนยก์ลางล า โดยทีอ่ทิธพิลต่อจ านวน
ล าต่อกอเป็นทางลบ ส่วนอทิธพิลต่อน ้าหนักต่อล า
และเส้นผ่านศูนย์กลางล าเป็นทางบวก นอกจากนี้
ย ังพบเครื่องหมายโมเลกุล ttaa9 ที่มีอิทธิพลต่อ
ลักษณะ 2 ลักษณะ ได้แก่ จ านวนล าต่อกอและ
น ้าหนักต่อล า ส่วนเครื่องหมายโมเลกุล ctgg4 และ 
acta10 มีอิทธิพลต่อลักษณะ 1 ลักษณะ ได้แก่ 
ความยาวของล า และเครื่องหมายโมเลกุล acta6 
และ cgaa11 มีอิทธิพลต่อลักษณะ 1 ลักษณะ 
ไดแ้ก ่จ านวนล าต่อกอ 
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Table 5 Marker effect and significant associations between simplex markers and traits at P ≤ 0.05 

Markers Parental 
variety 

Stem no.  
per rai 

 Weight per 
stem 

 Stem length  Stem 
diameter 

  R2 Effect  R2 Effect  R2 Effect  R2 Effect 
acgg7 - 3.3 -0.412    2.5 0.407  - -  2.9 0.090 
acta 10 Kps 94-13 - -  - -  1.8 9.996  - - 
acta 6 * 3.4 0.423  - -  - -  - - 
cgaa11 * 3.3 0.416  - -  - -  - - 
ctgg 4 - - -  - -  2.4 8.906  - - 
ttaa9 * 3.4 0.097  3.7 0.495  - -  - - 

Note: * = present in both Kps 94-13 and K 84-200   
        - = not present in either Kps 94-13 nor K 84-200 
       A = Adenine, C=Cytosine, G=Guanine and T=Thymine 

สรปุ 

 ผลการตรวจสอบเครื่องหมายโมเลกุลโดยวธิ ี
AFLP โดยใช้คู่  primer 10 คู่กับตัวอย่างดีเอ็นเอ 
ที่ได้จากคู่ผสมก าแพงแสน 94-13 กับ K 84-200 
จ านวน 170 พนัธุ์ ได้เครื่องหมายโมเลกุลที่เป็น 
polymorphic จ านวน 228 เครื่องหมาย โดยเป็น
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีการกระจายตัวแบบ 
multiplex มากที่สุด (41.23%) และแบบ simplex 
น้อยที่สุด (14.47%) ส่วนเครื่องหมายโมเลกุลที่มี
ก า ร ก ร ะ จ า ย ตั ว แ บ บ  duplex แ ล ะ  triplex  
มี เปอร์ เซ็นต์ที่ ใ กล้ เ คียงกัน  เมื่ อตรวจสอบ
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีการกระจายตัวแบบ 
simplex ที่มีอิทธิพลต่อลักษณะองค์ประกอบ
ผลผลติ พบเครื่องหมายโมเลกุล acgg7 มอีทิธพิล
สมัพนัธ์กบัลกัษณะถึง 3 ลกัษณะ ได้แก่ อิทธิพล
ทางบวกต่อน ้าหนักต่อล าและเสน้ผ่านศูนยก์ลางล า 
และมอีทิธพิลทางลบต่อจ านวนล าต่อกอ ในขณะที่
เครื่องหมายโมเลกุล acta6 และ cgaa11 มอีทิธพิล
ทางบวกต่อจ านวนล าต่อกอเพียงลักษณะเดียว 
นอกจากนี้ย ังพบเครื่องหมายโมเลกุล ttaa9 ที่มี
อทิธพิลใน 2 ลกัษณะ ได้แก่ จ านวนล าต่อกอและ
น ้ าหนักต่อล า ส่วนความยาวล ามีอิทธิพลจาก
เครื่องหมายโมเลกุล ctgg4 และ acta10 ซึ่งไม่พบ
อทิธพิลต่อลกัษณะองคป์ระกอบผลผลติลกัษณะอื่น 
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