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บทคัดย่อ 

การทดลองนี้มีวัตถุประสงค์เพ่ือ เพ่ือทดสอบเครื่องหมายโมเลกุลที่ควบคุมการให้ผลผลิตและการ

เจริญเติบโตของยางพารา    ที่ได้จากการท าแผนที่พันธุกรรมของคู่ผสม RRIM600 x PB217    เริ่มจากการ

ตรวจสอบความถูกต้องของพันธุ์ยางลูกผสมในแปลงเปรียบเทียบพันธุ์ยางขั้นต้นชุด  RRI-CH-36/1/3 ใน

ศูนย์วิจัยยางหนองคาย  มีลูกผสมจ านวน 167 สายพันธุ์ จ านวน 3,199 ต้น และพันธุ์ยางลูกผสมในแปลง

เปรียบเทียบพันธุ์ยางขั้นต้นชุด RRI-CH-39/1/1 จ านวน 1,610 ต้น ในศูนย์วิจัยยางหนองคาย  มีลูกผสมจ านวน 

97 สายพันธุ์ โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลชนิด Simple sequence repeats (SSRs) จ านวน 4 คู่ไพรเมอร์ ได้แก่ 

ไพร์เมอร์  M574  Ma179  Ma17  Mt65  จากผลการทดลองพบว่าเครื่องหมายไมโครแซทเทิลไลท์ทั้ง 4 คู่ไพร

เมอร์ สามารถใช้ในการตรวจสอบการผิดพันธุ์ได้ดี โดยสามารถแยกความแตกต่างของยางพาราที่ผิดพันธุ์ได้

อย่างชัดเจน จากการตรวจสอบยางพาราลูกผสม RRI-CH-36 จากศูนย์วิจัยยางหนองคาย   พบยางพาราที่ผิด

พันธุ์จ านวน 552 ต้น คิดเป็นร้อยละ 19.62 จาก และยางพาราพันธุ์ลูกผสม RRI-CH-39 พบยางพาราผิดพันธุ์

จ านวน 52 ต้น คิดเป็นร้อยละ 3.23 ซึ่งยางพาราที่ผิดพันธุ์ทั้งหมดจะพิจารณาคัดออกจากการทดลอง เพ่ือ

ป้องกันการผิดพลาดจากการน าแม่-พ่อพันธุ์ที่ผิดพันธุ์มาผสมพันธุ์  น ากิ่งตาจากต้นที่ผิดพันธุ์ไปขยาย และการ

คลาดเคลื่อนของข้อมูลที่ใช้ในการประเมินพันธุ์จากการเก็บข้อมูลในแปลงเปรียบเทียบพันธุ์ ยางขั้นต้น   จาก

การศึกษาสามารถใช้ลายพิมพ์ดีเอ็นเอจ าแนกพันธุ์ยางพาราและพันธุ์ยางพาราลูกผสมได้อย่างถูกต้อง  

นอกจากนี้ยังสามารถน ามาใช้ประโยชน์ทางด้านการจดสิทธิบัตรพันธุ์พืช หรือการรับรองพันธุ์ และน ามาใช้

ประโยชน์ทางด้านการปรับปรุงพันธุ์   และเมื่อตรวจความถูกต้องของพันธุ์ด้วยไพร์เมอร์ทั้ง 4 คู่แล้ว ก็จะ
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สามารถน าเครื่องหมายโมเลกุล g16a131 และga312   มาตรวจสอบลูกผสม เพ่ือทดสอบเครื่องหมาย

เครื่องหมายโมเลกุล g16a131 และ g3a312 ต่อไป 

---------------------------------------- 
1/ศูนย์วิจัยยางหนองคาย    2/สถาบันวิจัยยาง  กรมวิชาการเกษตร       3/ศูนย์วิจัยยางฉะเชิงเทรา 

 

ค าน า 

ยางพาราเป็นพืชที่มีความส าคัญทางเศรษฐกิจ สามารถน ารายได้เข้าสู่ประเทศได้มากพืชหนึ่ง  

และเพ่ือเป็นการรักษาสภาพการผลิตและการส่งออกไม่ให้ลดต่ ากว่าที่เป็นอยู่ในปัจจุบัน พันธุ์ยางใหม่ที่มีการ

เจริญเติบโตดีและมีผลผลิตสูงจึงเป็นสิ่งที่ส าคัญ นอกจากนี้ยังเป็นการเพ่ิมรายได้ให้แก่เกษตรกรผู้ปลูกยาง  

ปัจจุบันนี้การปรับปรุงพันธุ์ยางพาราส่วนใหญ่ยังใช้วิธีการปรับปรุงพันธุ์โดยวิธีดั้งเดิม (Conventional 

Breeding) ซึ่งใช้เวลาประมาณ 25 -30 ปี  เพ่ือเป็นการลดระยะเวลาในการปรับปรุงพันธุ์ การใช้เทคนิคทาง

เครื่องหมายโมเลกุล (Molecular Marker) จึงเป็นวิธีการหนึ่งที่จะเพ่ิมประสิทธิภาพของการปรับปรุงพันธุ์

แบบดั้งเดิม โดยสามารถน ามาใช้เป็นเครื่องหมายโมเลกุลในการคัดเลือกลักษณะของต้นพืชตามที่ต้องการได้ 

โดยไม่ต้องรอการแสดงออกของลักษณะที่จะน ามาใช้ในการคัดเลือก เพราะเครื่องหมายโมเลกุลจะไม่ถูก

ควบคุมการแสดงออกโดยสภาพแวดล้อม ไม่ขึ้นกับระยะการเจริญเติบโตของพืช จึงสามารถตรวจสอบได้ตั้งแต่

ในระยะแรกของการเจริญเติบโต ท าให้ลดระยะเวลาและค่าใช้จ่ายในการจัดการ  ดังนั้นการหาโมเลกุล

เครื่องหมายที่สัมพันธ์กับการแสดงออกของการเจริญเติบโตและผลผลิต จะเป็นการช่วยลดระยะเวลาในการ

คัดเลือกพันธุ์ยางพาราที่มีคุณสมบัติของการเจริญเติบโตที่ดีและผลผลิตสูง ในโครงการปรับปรุงพันธุ์ได้ 

การศึกษาลักษณะเชิงปริมาณที่ควบคุมลักษณะการเจริญเติบโตและการให้ผลผลิตของยางพารา 
ที่ผ่านมาจะเป็นการท า QTL (Quantitative Trait Loci) Mapping (Rattanawong et al. 2009) ข้อจ ากัด
ของ QTL Mapping คือ QTL ที่ได้จะมีความเฉพาะเจาะจงกับเฉพาะประชากรที่ท าการทดสอบ ซึ่งบางครั้ง
อาจไม่แสดงออกในประชากรกลุ่มอ่ืน และการสร้างประชากรเพ่ือท า QTL Mapping มีค่าใช้จ่ายที่สูง
เนื่องจากต้องสร้างประชากรที่เป็น biparental และใช้เวลานานส าหรับพืชที่เป็นไม้ยืนต้น ถึงแม้จะได้ยีนที่
ควบคุมลักษณะการให้ผลผลิตยาง (Hbg16a131) ที่อยู่บนต าแหน่งโครโมโซมคู่ที่ 16 แล้ว แต่ก็ได้เพียง
ต าแหน่งเดียว เนื่องจากยีนที่ควบคุมการแสดงออกทั้งสองลักษณะเป็นกลุ่มของยีน จึงมีความจ าเป็นต้อง
ตรวจสอบว่ายังมียีนที่ควบคุมการเจริญเติบโตและผลผลิตที่ต าแหน่งอ่ืนอีกหรือไม่ ดังนั้นการท า Association 
mapping อาจจะเป็นวิธีหนึ่งในการค้นหายีนควบคุมการเจริญเติบโตและการให้ผลผลิต การท า Association 
mapping เป็นการศึกษาความสัมพันธ์ของลักษณะทาง Phenotype กับพันธุกรรม โดยไม่ต้องอาศัยการสร้าง
ประชากร ซึ่งสามารถใช้ข้อมูลของยีนตรวจสอบลักษณะเป้าหมายได้โดยตรงหรือใช้โมเลกุลเครื่องหมายมาหา
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ความสัมพันธ์กับลักษณะทาง Phenotype และสามารถตรวจสอบ alleles per locus ได้หลาย alleles ใน
เวลาเดียวกัน 

จากงานวิจัยของ Rattanawong et al. 2009 ในการศึกษายีนที่ควบคุมการแสดงออกของ
ลักษณะภายนอก (QTL analysis)   ลักษณะทางปริมาณ (QTL) ที่ศึกษาเป็นผลการแสดงออกของยีนที่
ควบคุมลักษณะการเจริญเติบโต (ขนาดรอบล าต้น และความสูง) และการให้ผลผลิตน้ ายาง พบ QTL ที่ส าคัญ 
2 ลักษณะคือ 1) ยีนหรือกลุ่มยีนที่ควบคุมการให้ผลผลิตน้ ายางอยู่ที่ ต าแหน่ง 5.8 บน linkage group 16 ซึ่ง
อยู่ใกล้กับต าแหน่งของเครื่องหมายโมเลกุล g16a131 บน group 16 เรียก QTL นี้ว่า Hbg16a131 และมี
ความสัมพันธ์กับลักษณะที่เกี่ยวข้องกับการสร้างน้ ายาง - การหยุด ไหลของน้ ายาง ได้แก่ค่า Pi (R2=52%), 
DRC (R2=52%) และ PI (R2 =64%) การกระจายตัวของข้อมูล  ลักษณะพันธุกรรม  (genotype) ของ
ลักษณะการให้ผลผลิตควรเป็น “ab x cd” และ 2) ยีนหรือกลุ่มยีนที่ ควบคุมการเจริญเติบโตของต้นยาง 
(ขนาดรอบล าต้น และความสูง) อยู่ที่ต าแหน่ง 60.2 บน linkage group 3 และอยู่ใกล้กับต าแหน่งของ
เครื่องหมายโมเลกุล g3a312 บน group 3 เรียก QTL นี้ว่า Hbg3a312 มี ความสัมพันธ์อย่างมากกับขนาด
รอบล าต้นของต้นยาง ซึ่งพบว่ากระจายตัวในรูปแบบ genotype “ef x eg” ผลจากการท าแผนที่พันธุกรรม
และทราบต าแหน่งเครื่องหมายโมเลกุลบนโครโมโซมท่ีสัมพันธ์กับลักษณะที่ แสดงออก สามารถประยุกต์มาใช้
ในการคัดเลือกพันธุ์ยาง  โดยน าเอา QTL Hbg3a312 และ Hbg16a131 มาใช้ เป็น  marker assisted 
selection (MAS)   จากข้อมูลที่มีการศึกษาถึงต าแหน่งของยีนไว้อย่างละเอียดรวมถึงดีเอ็นเอเครื่องหมายที่มี
อยู่ ท าให้สามารถแยกสกัดยีนนี้โดยอาศัยแผนที่โครโมโซมยางพารา (Map based gene cloning)ได้    การ
แยกสกัดยีนควบคุมการให้ผลผลิตโดยอาศัยข้อมูลจากแผนที่โครโมโซมยางพาราที่ได้ท าการศึกษามาแล้ว จะ
เป็นประโยชน์ต่อการน าไปใช้ในการพัฒนาเป็นดีเอ็นเอเครื่องหมายเพื่อช่วยในการคัดเลือก (Marker Assisted 
Selection)  และเป็นเครื่องมือช่วยในการปรับปรุงพันธุ์ต่อไป    และเพ่ือเป็นการตรวจสอบต าแหน่งของ
เครื่องหมายโมเลกุลว่าสัมพันธ์กับลักษณะที่ต้องการหรือไม่   จึงควรที่จะน าเครื่องหมายโมเลกุลทั้งสอง 2 
ต าแหน่ง ไปทดสอบกับพันธุ์ยางลูกผสมคู่อ่ืนๆ เพ่ือเป็นการตรวจสอบความแน่นอนของต าแหน่งเครื่องหมาย
โมเลกุลกับลักษณะที่ต้องการ และน าไปใช้ในโครงการปรับปรุงพันธุ์ยางต่อไป 
  

วิธีด าเนินการและอุปกรณ์ 

มีข้ันตอนการด าเนินงานดังนี้ 

1.  ตรวจสอบความถูกต้องของพันธุ์ลูกผสม  

  1.1  ประชากรลูกผสมและไพร์เมอร์ที่ใช้ในการทดลองนี้  ประกอบด้วย 

1) ประชากรของพันธุ์ยางลูกผสมในแปลงเปรียบเทียบพันธุ์ยางขั้นต้นชุด RRI-CH-36/1/3 ใน

ศูนย์วิจัยยางหนองคาย  มีลูกผสมจ านวน 167 สายพันธุ์ (ตารางที่ 1) 
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2) ประชากรของพันธุ์ยางลูกผสมในแปลงเปรียบเทียบพันธุ์ยางขั้นต้นชุด RRI-CH-39/1/1 ใน

ศูนย์วิจัยยางหนองคาย  มีลูกผสมจ านวน 97 สายพันธุ์  (ตารางที่ 2) 

3) สารเคมีและอุปกรณ์ที่ใช้ในการเตรียมดีเอ็นเอ การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค PCR และ 

การตรวจสอบดีเอ็นเอที่ได้ 

4) ไมโครแซทเทิลไลท์ ไพรเมอร์ (Microsatellite Primer)  สืบค้นจากฐานข้อมูลยีนสากล 

(National Center for Biotechnology Information, NCBI) ตารางที่ 3  และไพร์เมอร์ 

g16a131 และ g3a312 ตารางที่ 4 

1.2   การสกัดดีเอ็นเอ 

 สกัดดีเอ็นเอโดยประยุกต์ใช้ตามวิธีการของ  Doyle และ Doyle (1987) บดใบยางพาราใน
ไนโตรเจนเหลวด้วยโกร่งให้ละเอียด น ามาใส่หลอดขนาด 1.5 มิลลิลิตร เติมสารละลาย Extraction buffer  
(2% CTAB, 1.4 M NaCl, 1% PVP,  0.1% Sodiummetabisulfite, 20 mM EDTA (pH8.0) และ 100 
mM Tris-HCL (pH8)) ปริมาตร 750 ไมโครลิตร น ามาบ่มที่อุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 1 ชั่วโมง 
เติมสารละลาย  Chloroform-isoamyl alcohol (24:1) ปริมาตร 750 ไมโครลิตร เขย่าเบาๆ กลับไปกลับมา
ประมาณ 200 ครั้ง น าไปปั่นเหวี่ยงด้วยความเร็ว 12,000 รอบต่อนาทีเป็นเวลา 10 นาที ดูดส่วนใสใส่หลอด
ใหม่ ตกตะกอนดีเอ็นเอด้วยสารละลาย  Isopropanol ปริมาตร 1 เท่าของสารละลายที่มีอยู่ ล้างก้อนดีเอ็นเอ
ด้วย 70% Ethanol น าไปผึ่งจนแห้ง เติมสารละลาย 1xTE buffer (10mM Tris-HCL (pH8), 1mM EDTA) 
100 ไมโครลิตร เพ่ือละลายตะกอนดีเอ็นเอ 

1.3  การตรวจสอบปริมาณของดีเอ็นเอ 

 ตรวจสอบปริมาณของดีเอ็นเอที่ได้จากการสกัด ด้วยการวัดความเข้มข้นของดีเอ็นเอที่ได้ น าไป
เปรียบเทียบกับ DNA ที่มีความเข้มข้นมาตรฐาน (Lambda DNA Standard) โดยน ามาวัดด้วยเครื่องสเปค
โตรโฟโตรมิเตอร์ แล้วค านวณหาความเข้มข้นของดีเอ็นเอโดยใช้สูตร 

 
ความเข้มข้น = ค่าการดูดกลืนแสงที่ 260 นาโนเมตร (Absorbance, ABS) x 500 

 
เมื่อได้ความเข้มข้นของดีเอ็นเอตัวอย่างแล้ว ปรับความเข้มข้นของดีเอ็นเอที่ได้ ให้มีความเข้มข้น 100  

นาโนกรัม/ ไมโครลิตร เก็บรักษาดีเอ็นเอไว้ที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส  
 

1.4  การท าปฏิกิริยาลูกโซ่เพ่ือเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ (Polymerase Chain Reaction, PCR)  โดยใช้ ไมโคร
แซทเทิลไลท์ไพรเมอร์ 

http://www.google.co.th/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=1&cts=1331535017252&ved=0CCwQFjAA&url=http%3A%2F%2Fwww.ncbi.nlm.nih.gov%2F&ei=mpxdT5v8CsbYrQem3t2-CA&usg=AFQjCNEtxijk1bbk_J3zghYe8TRBijQ4rw
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น าดีเอ็นเอความเข้มข้น 100 นาโนกรัม มาท าการเพ่ิมปริมาณ DNA  โดยวิธี Polymerase Chain 
Reaction (PCR) โดยใช้ไมโครแซทเทิลไลท์ไพรเมอร์ (ตารางที่ 3) ในปฏิกิริยาประกอบด้วย 50 mM KCl , 
1.5 mM MgCl2 , 10 mM Tris-HCl pH 9.0, 0.2 mM dNTPs และ Taq DNA polymerase  0.3 unit ใน
ปริมาตรรวม 10 ไมโครลิตร ท าปฏิกิริยาลูกโซ่ด้วยเครื่องควบคุมอุณหภูมิอัตโนมัติ 9700 thermal cycler 
(บริษัท Gene Systems จ ากัด) มีรายละเอียดของอุณหภูมิดังนี้  

 
Denaturation  94 oC  5 นาท ี

  Denaturation  94 oC  5 นาท ี
  Annealing 50-58 oC 45 วินาที 30 รอบ 

Extension  70-72 oC 1 นาที 
Extension  70 oC  7 นาท ี

จากนั้ น น ามาเติ ม  loading dye (95% formamide, 10 mM NaOH, 0.05% Bromophenol 
Blue และ 0.05% xylene cyanol) ปริมาตร 10 ไมโครลิตร 

1.5  การตรวจสอบผลโดยวิธีอิเล็คโตรโฟลิซิส 

  น าดีเอ็นเอที่ได้จากการเพ่ิมปริมาณด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่ มาแยกความแตกต่าง ในเจลอะคลิลาไมด์ 6 
เปอร์ เซ็นต์   {6% (acrylamide:bis-acrylamide = 19:1),  7.5 M urea, 1xTBE Buffer [0.045 M Tris-
Borate, 0.001M EDTA (pH8)]} โดยวิธีเจลอิเลคโตรโฟลิซิส  โดยใช้กระแสไฟฟ้า 50 วัตต์ ที่อุณหภูมิ 50 
องศาเซลเซียส นาน 2 ชั่วโมง ย้อมแถบดีเอ็นเอด้วยซิลเวอร์ไนเตรท (Benbouza et al. (2006) น าแผ่นเจล
แช่และเขย่า ใน 10% Absolute ethanol, 0.5% acetic acid ปริมาตร 1 ลิตร 5 นาที แล้วน ามาย้อมด้วย
สารละลายซิลเวอร์ไนเตรท (1.5 g AgNO3, 1.5 ml 37% HCOH, 22-24 องศาเซลเซียส) 7 นาที น าเจลผ่าน
น้ าสะอาดแล้วท าให้เจลปรากฎแถบดีเอ็นเอด้วย Developer  Solution (15 g NaOH, 2 ml 37% HCOH) 
ที่อุณหภูมิประมาณ 22-24 องศาเซลเซียส ปริมาตร 1 ลิตร เขย่าจนปรากฏแถบดีเอ็นเอ จึงหยุดปฏิกิริยาด้วย 
10% Absolute ethanol, 0.5% acetic ปริมาตร 1 ลิตร ล้างเจลด้วยน้ าสะอาด 3 นาที แล้วผึ่งเจลให้แห้ง 
เพ่ือตรวจสอบผลต่อไป 

1.6  การตรวจสอบความถูกต้องของพันธุ์ 

  เพ่ือเป็นการประหยัดเวลาและค่าใช้จ่ายในการตรวจสอบจึงท าการตรวจสอบความถูกต้องของพันธุ์
เบื้องต้นแบบวิธีรวมดีเอ็นเอ (Bulk DNA analysis) โดยน าเอาใบของทุกต้นที่เป็นพันธุ์หรือสายพันธุ์เดียวกัน
มาบดรวมกัน และสกัดดีเอ็นเอตามข้ันตอนสกัดดีเอ็นเอที่กล่าวมาแล้วข้างต้น น ามาตรวจสอบเปรียบเทียบกับ
ตัวอย่างอ้างอิงของแต่ละพันธุ์ โดยดูจากแถบดีเอ็นเอ ถ้าพันธุ์ที่มีต้นที่ผิดพันธุ์ปนอยู่จะมีแถบดีเอ็นเอที่
แตกต่างจากตัวอย่างอ้างอิง คัดเลือกพันธุ์นั้นมาตรวจสอบโดยสกัดดีเอ็นเอแต่ละต้น และน ามาตรวจสอบด้วย
ลายพิมพ์ดีเอ็นเอโดยแยกแต่ละต้นเพ่ือตรวจสอบหาต้นที่ผิดพันธุ์ 
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2. ทดสอบเครื่องหมายโมเลกุล g16a131 และ g3a312  

 น าดีเอ็นเอที่ได้จากการตรวจสอบลูกผสมในขั้นตอนที่ 1 มาสายพันธุ์ละ 1 ตัวอย่าง   ท าลายพิมพ์ดี

เอ็นเอโดยใช้วิธีการท าปฏิกิริยา  Polymerase Chain Reaction (PCR)  ใช้เครื่องหมาย  g16a131 และ 

g3a312   เป็นไพร์เมอร์   และตรวจผล PCR ด้วย วิธ ีelectrophoresis และน ามาย้อมสีด้วยวิธี Silver 

staining 

ระยะเวลา (เริ่มต้น – สิ้นสุด) 

 เริ่มต้น   ตุลาคม พ.ศ. 2555     สิ้นสุด  กันยายน พ.ศ. 2556   

 

สถานที่ด าเนินการ 

 ด าเนินการที่  ศูนย์วิจัยยางหนองคาย และ ห้องปฏิบัติการศูนย์วิจัยยางฉะเชิงเทรา  

 

ผลการทดลองและวิจารณ์ 

1.  ตรวจสอบความถูกต้องของพันธุ์ลูกผสม  

 1.1  การตรวจสอบยางพาราลูกผสม RRI-CH-36 ในศูนย์วิจัยยางหนองคาย   

  ผลการใช้เครื่องหมายโมเลกุลไมโครแซเทิลไลท์ จ านวน 4 คู่ไพรเมอร์ ได้แก่ M574, Ma179, mT65 

และ mA17  ในการตรวจสอบความถูกต้องเบื้องต้นของพันธุ์ยางพารา  ใช้วิธีการรวมดีเอ็นเอโดยแยกเป็นซ้ า 

จ านวน 167 พันธุ์ จากศูนย์วิจัยยางหนองคาย 2,813 ต้น  พบยางพาราที่ผิดพันธุ์มีแถบดีเอ็นเอที่ไม่เหมือนกับ

ตัวอย่างอ้างอิง 138 พันธุ์  ไพรเมอร์ที่สามารถตรวจสอบความถูกต้องของพันธุ์ได้ดีที่สุดคือ ไพร์เมอร์ mA17 

ตรวจพบพันธุ์ยางพาราที่ผิดพันธุ์จ านวน 102 พันธุ์  ได้แก่ RRI-CH-36-73 RRI-CH-36-81  RRI-CH-36-96 

RRI-CH-36-101,  RRI-CH-36-105,RRI-CH-36-110, RRI-CH-36-116, RRI-CH-36-119, RRI-CH-36-122, 

RRI-CH-36-123, RRI-CH-36-132, RRI-CH-36-133, RRI-CH-36-144, RRI-CH-36-146, RRI-CH-36-172, 

RRI-CH-36-174, RRI-CH-36-193, RRI-CH-36-194,   RRI-CH-36-255, RRI-CH-36-257, RRI-CH-36-258, 

RRI-CH-36-300, RRI-CH-36-303, RRI-CH-36-324, RRI-CH-36-328, RRI-CH-36-336, RRI-CH-36-371, 

RRI-CH-36-373, RRI-CH-36-385, RRI-CH-36-387, RRI-CH-36-389, RRI-CH-36-408, RRI-CH-36-414, 

RRI-CH-36-441, RRI-CH-36-455, RRI-CH-36-504, RRI-CH-36-508, RRI-CH-36-605, RRI-CH-36-607, 

RRI-CH-36-613, RRI-CH-36-666, RRI-CH-36-688, RRI-CH-36-696, RRI-CH-36-702, RRI-CH-36-711, 

RRI-CH-36-713, RRI-CH-36-716, RRI-CH-36-722, RRI-CH-36-727, RRI-CH-36-835, RRI-CH-36-838, 
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RRI-CH-36-841, RRI-CH-36-847, RRI-CH-36-849, RRI-CH-36-868, RRI-CH-36-888, RRI-CH-36-897, 

RRI-CH-36-898, RRI-CH-36-925, RRI-CH-36-928, RRI-CH-36-945, RRI-CH-36-959, RRI-CH-36-960, 

RRI-CH-36-961, RRI-CH-36-962, RRI-CH-36-966, RRI-CH-36-973,RRI-CH-36-979, RRI-CH-36-980, 

RRI-CH-36-98, RRI-CH-36-994, RRI-CH-36-1025, RRI-CH-36-1030, RRI-CH-36-1035, RRI-CH-36-

1039, RRI-CH-36-1057, RRI-CH-36-1079, RRI-CH-36-1125, RRI-CH-36-1177, RRI-CH-36-1181, RRI-

CH-36-1187, RRI-CH-36-1190, RRI-CH-36-1224, RRI-CH-36-1248, RRI-CH-36-1276, RRI-CH-36-

1282, RRI-CH-36-1286, RRI-CH-36-1292, RRI-CH-36-1308, RRI-CH-36-1387, RRI-CH-36-1390, RRI-

CH-36-1395, RRI-CH-36-1399, RRI-CH-36-1446, RRI-CH-36-1453, RRI-CH-36-1456, RRI-CH-36-

1475, RRI-CH-36-1515, RRI-CH-36-1521, RRI-CH-36-1522, RRI-CH-36-1539, RRI-CH-36-1542,   

รองลงมาคือ ไพรเมอร์ Ma179 ตรวจพบพันธุ์ยางพาราที่ผิดพันธุ์จ านวน 95 พันธุ์ ได้แก่ ลูกผสมพันธุ์ 

RRI-CH-36-59, RRI-CH-36-67ม RRI-CH-36-101, RRI-CH-36-123, RRI-CH-36-132, RRI-CH-36-133, 

RRI-CH-36-144, RRI-CH-36-146, RRI-CH-36-172, RRI-CH-36-174, RRI-CH-36-187, RRI-CH-36-193, 

RRI-CH-36-194, RRI-CH-36-255, RRI-CH-36-257, RRI-CH-36-258, RRI-CH-36-269, RRI-CH-36-300, 

RRI-CH-36-303, RRI-CH-36-324, RRI-CH-36-328, RRI-CH-36-336, RRI-CH-36-371, RRI-CH-36-373, 

RRI-CH-36-382, RRI-CH-36-384,  RRI-CH-36-385, RRI-CH-36-387, RRI-CH-36-389, RRI-CH-36-408, 

RRI-CH-36-414, RRI-CH-36-416, RRI-CH-36-426, RRI-CH-36-441, RRI-CH-36-455, RRI-CH-36-504, 

RRI-CH-36-508, RRI-CH-36-595, RRI-CH-36-605, RRI-CH-36-607, RRI-CH-36-613, RRI-CH-36-646, 

RRI-CH-36-666, RRI-CH-36-688, RRI-CH-36-711, RRI-CH-36-722, RRI-CH-36-835, RRI-CH-36-838, 

RRI-CH-36-841, RRI-CH-36-847, RRI-CH-36-849, RRI-CH-36-878, RRI-CH-36-897, RRI-CH-36-925, 

RRI-CH-36-928, RRI-CH-36-957, RRI-CH-36-959, RRI-CH-36-960, RRI-CH-36-961, RRI-CH-36-966, 

RRI-CH-36-973, RRI-CH-36-979, RRI-CH-36-980, RRI-CH-36-990, RRI-CH-36-994, RRI-CH-36-1007, 

RRI-CH-36-1025, RRI-CH-36-1032, RRI-CH-36-1035, RRI-CH-36-1079, RRI-CH-36-1125, RRI-CH-36-

1177, RRI-CH-36-1181, RRI-CH-36-1187, RRI-CH-36-1190, RRI-CH-36-1248, RRI-CH-36-1276, RRI-

CH-36-1282, RRI-CH-36-1286, RRI-CH-36-1289, RRI-CH-36-1290, RRI-CH-36-1292, RRI-CH-36-

1308, RRI-CH-36-1390, RRI-CH-36-1395, RRI-CH-36-1399, RRI-CH-36-1446, RRI-CH-36-1453, RRI-

CH-36-1456, RRI-CH-36-1475, RRI-CH-36-1515, RRI-CH-36-1521, RRI-CH-36-1525, RRI-CH-36-

1539 และ RRI-CH-36-1542  
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ไพรเมอร์ mT65 ตรวจพบพันธุ์ยางลูกผสมที่ผิดพันธุ์จ านวน 90 สายพันธุ์ ได้แก่ RRI-CH-36-53,   

RRI-CH-36-59,  RRI-CH-36-61,  RRI-CH-36-67, RRI-CH-36-73,  RRI-CH-36-76,  RRI-CH-36-110,   

RRI-CH-36-123, RRI-CH-36-132, RRI-CH-36-133, RRI-CH-36-144, RRI-CH-36-146, RRI-CH-36-172, 

RRI-CH-36-174, RRI-CH-36-187, RRI-CH-36-194, RRI-CH-36-255, RRI-CH-36-269, RRI-CH-36-273, 

RRI-CH-36-303, RRI-CH-36-324, RRI-CH-36-328, RRI-CH-36-373, RRI-CH-36-385, RRI-CH-36-389, 

RRI-CH-36-408, RRI-CH-36-414,  RRI-CH-36-426, RRI-CH-36-441, RRI-CH-36-455, RRI-CH-36-501, 

RRI-CH-36-595, RRI-CH-36-607, RRI-CH-36-610, RRI-CH-36-613, RRI-CH-36-646, RRI-CH-36-688, 

RRI-CH-36-696, RRI-CH-36-702, RRI-CH-36-711, RRI-CH-36-713, RRI-CH-36-716, RRI-CH-36-719, 

RRI-CH-36-722, RRI-CH-36-727, RRI-CH-36-841, RRI-CH-36-847, RRI-CH-36-848, RRI-CH-36-851, 

RRI-CH-36-868, RRI-CH-36-878, RRI-CH-36-888, RRI-CH-36-890, RRI-CH-36-897, RRI-CH-36-899, 

RRI-CH-36-925, RRI-CH-36-928, RRI-CH-36-959, RRI-CH-36-973, RRI-CH-36-979, RRI-CH-36-980, 

RRI-CH-36-994, RRI-CH-36-1007, RRI-CH-36-1033, RRI-CH-36-1035, RRI-CH-36-1039, RRI-CH-36-

1079,  RRI-CH-36-1105, RRI-CH-36-1125, RRI-CH-36-1151, RRI-CH-36-1181, RRI-CH-36-1187, RRI-

CH-36-1190, RRI-CH-36-1248, RRI-CH-36-1276, RRI-CH-36-1282, RRI-CH-36-1286, RRI-CH-36-

1290, RRI-CH-36-1292, RRI-CH-36-1308, RRI-CH-36-1399, RRI-CH-36-1446, RRI-CH-36-1453, RRI-

CH-36-1456, RRI-CH-36-1515, RRI-CH-36-1521, RRI-CH-36-1522, RRI-CH-36-1525, RRI-CH-36-

1539 และ RRI-CH-36-1542  

และไพรเมอร์ M574 ตรวจพบพันธุ์ยางลูกผสมที่ผิดพันธุ์จ านวน 86 สายพันธุ์ ได้แก่ RRI-CH-36-67, 

RRI-CH-36-101, RRI-CH-36-123, RRI-CH-36-132, RRI-CH-36-144, RRI-CH-36-146, RRI-CH-36-172, 

RRI-CH-36-174, RRI-CH-36-187, RRI-CH-36-194, RRI-CH-36-257, RRI-CH-36-258, RRI-CH-36-269, 

RRI-CH-36-300, RRI-CH-36-324, RRI-CH-36-328, RRI-CH-36-336, RRI-CH-36-358, RRI-CH-36-371, 

RRI-CH-36-373, RRI-CH-36-384, RRI-CH-36-385, RRI-CH-36-389, RRI-CH-36-408, RRI-CH-36-414, 

RRI-CH-36-416, RRI-CH-36-440, RRI-CH-36-441, RRI-CH-36-455, RRI-CH-36-501, RRI-CH-36-504, 

RRI-CH-36-508, RRI-CH-36-605, RRI-CH-36-607, RRI-CH-36-610, RRI-CH-36-613, RRI-CH-36-666, 

RRI-CH-36-688, RRI-CH-36-696, RRI-CH-36-702, RRI-CH-36-838, RRI-CH-36-847, RRI-CH-36-849, 

RRI-CH-36-878, RRI-CH-36-897, RRI-CH-36-925, RRI-CH-36-928, RRI-CH-36-945, RRI-CH-36-959, 

RRI-CH-36-960, RRI-CH-36-961, RRI-CH-36-962, RRI-CH-36-966, RRI-CH-36-973, RRI-CH-36-979, 

RRI-CH-36-980, RRI-CH-36-994, RRI-CH-36-1007, RRI-CH-36-1030, RRI-CH-36-1035, RRI-CH-36-

1057, RRI-CH-36-1079, RRI-CH-36-1177, RRI-CH-36-1187, RRI-CH-36-1190, RRI-CH-36-1248, RRI-
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CH-36-1249, RRI-CH-36-1276, RRI-CH-36-1282, RRI-CH-36-1286, RRI-CH-36-1290, RRI-CH-36-

1292, RRI-CH-36-1308, RRI-CH-36-1390, RRI-CH-36-1394, RRI-CH-36-1395, RRI-CH-36-1399, RRI-

CH-36-1446, RRI-CH-36-1456, RRI-CH-36-1457, RRI-CH-36-1475, RRI-CH-36-1515, RRI-CH-36-

1521, RRI-CH-36-1522, RRI-CH-36-1539 และ RRI-CH-36-1542 น าตัวอย่างดีเอ็นเอของพันธุ์ยางพารา 

138 พันธุ์ ที่มีการตรวจสอบพบการผิดพันธุ์มาตรวจสอบให้ละเอียดยิ่งขึ้น โดยการน าดีเอ็นของพันธุ์ยางจาก

แต่ละต้นมาตรวจสอบอีกครั้งว่า ต้นไหนที่ไม่ใช่พันธุ์แท้จริง เพ่ือคัดออกจากแปลงปลูก ผลของการใช้

เครื่องหมายโมเลกุลไมโครแซทเทิลไลท์ 4ไพรเมอร์ ตรวจสอบยางพาราที่ผิดพันธุ์ 138 พันธุ์ พบยางพาราที่ผิด

พันธุ์จ านวน 552 ต้น คิดเป็นร้อยละ 35.82   (ภาพท่ี 1) 

1.2  การตรวจสอบยางพาราลูกผสม RRI-CH-39  

 ผลการใช้เครื่องหมายโมเลกุลไมโครแซเทิลไลท์ จ านวน 4 คู่ไพรเมอร์ ได้แก่ M574, Ma179, mT65 

และ mA17  ในการตรวจสอบความถูกต้องเบื้องต้นของพันธุ์ยางลูกผสม RRI-CH-39/1/1  ใช้วิธีการรวมดีเอ็น

เอภายในแต่ละซ้ า และแยกเป็นซ้ า  จ านวน 97 พันธุ์ จากศูนย์วิจัยยางหนองคาย 1,610 ต้น  พบยางพาราที่

ผิดพันธุ์มีแถบดีเอ็นเอที่ไม่เหมือนกับตัวอย่างอ้างอิง 20 พันธุ์  ไพรเมอร์ที่สามารถตรวจสอบความถูกต้องของ

พันธุ์ได้ดีที่สุดคือ  ไพร์เมอร์ mT65 ตรวจพบพันธุ์ยางพาราที่ผิดพันธุ์จ านวน 13 สายพันธุ์ ได้แก่ ลูกผสมพันธุ์ 

RRI-CH-39-24,  RRI-CH-39-34,  RRI-CH-39-137,  RRI-CH-155,  RRI-CH-39-254,  RRI-CH-39-348,  

RRI-CH-39-383, RRI-CH-39-2078, RRI-CH-39-2093, RRI-CH-39-2101, RRI-CH-39-2176, RRI-CH-39-

2194, RRI-CH-39-2200  (ภาพที่ 2) 

รองลงมาคือ ไพรเมอร์ mA17 ตรวจพบพันธุ์ยางลูกผสมที่ผิดพันธุ์จ านวน 11 สายพันธุ์ ได้แก่ ลูกผสม

พันธุ์ RRI-CH-39-34,  RRI-CH-39-62,  RRI-CH-39-74,  RRI-CH-39-155,  RRI-CH-39-253, RRI-CH-39-

307, RRI-CH-39-377, RRI-CH-39-2078, RRI-CH-39-2093, RRI-CH-39-2176 และ RRI-CH-39-2200   

(ภาพที่ 3) 

ไพรเมอร์ M574 ตรวจพบพันธุ์ยางลูกผสมที่ผิดพันธุ์จ านวน 9 สายพันธุ์ ได้แก่ ลูกผสมพันธุ์ RRI -CH-

39-62, RRI -CH-39-74, RRI -CH-39-137, RRI -CH-39-348, RRI -CH-39-2078, RRI -CH-39-2093, RRI -

CH-39-2176, RRI -CH-39-2192 และ RRI -CH-39-2200  (ภาพที่ 4) 

ไพรเมอร์ Ma179 ตรวจพบพันธุ์ยางลูกผสมที่ผิดพันธุ์จ านวน 7 สายพันธุ์ ได้แก่พันธุ์ RRI -CH-39-34, 

RRI -CH-39-74, RRI -CH-39-348, RRI -CH-39-480, RRI-CH-39-2078, RRI -CH-39-2093 และ RRI -CH-

39-2176  (ภาพที่ 5) 
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  น าตัวอย่างดีเอ็นเอของพันธุ์ยางพารา 20 พันธุ์ ที่มีการตรวจสอบพบการผิดพันธุ์มาตรวจสอบให้

ละเอียดยิ่งขึ้น โดยการน าดีเอ็นของพันธุ์ยางจากแต่ละต้นมาตรวจสอบอีกครั้งว่า ต้นไหนที่ไม่ใช่พันธุ์แท้จริง 

เพ่ือคัดออกจากแปลงปลูก ผลของการใช้เครื่องหมายโมเลกุลไมโครแซทเทิลไลท์ 4ไพรเมอร์ ตรวจสอบ

ยางพาราที่ผิดพันธุ์ 20 พันธุ์ พบยางพาราที่ผิดพันธุ์จากศูนย์วิจัยยางหนองคายจ านวน 52 ต้น คิดเป็นร้อยละ 

16.25  

2. ทดสอบเครื่องหมายโมเลกุล g16a131 และ g3a312  

  เมื่อตรวจความถูกต้องของพันธุ์ด้วยไพร์เมอร์ทั้ง 4 คู่แล้ว  สามารถน าเครื่องหมายโมเลกุล g16a131 

และga312   มาตรวจสอบลูกผสมสายพันธุ์ที่ถูกต้อง  เพ่ือทดสอบเครื่องหมายเครื่องหมายโมเลกุล g16a131 

และ g3a312 เปรียบเทียบกับลักษณะที่ควบคุมผลผลิตของน้ ายาง และการเจริญเติบโตของล าต้นต่อไป 

สรุปผลการทดลองและข้อเสนอแนะ 

 

  ผลจากการใช้เครื่องหมายโมเลกุลไมโครแซทเทิลไลท์ในการตรวจสอบความถูกต้องของพันธุ์ยาง
ลูกผสม  RRI-CH-36/1/3  และ RRI-CH-39/1/1 ในแปลงเปรียบเทียบพันธุ์ขั้นต้น ศูนย์วิจัยยางหนองคาย  
พบว่า เครื่องหมายไมโครแซทเทิลไลท์สามารถใช้ในการตรวจสอบดีเอ็นเอ และวิเคราะห์ความถูกต้องของพันธุ์
ยางลูกผสมได้ดี  โดยสามารถแยกความแตกต่างของยางพาราที่ ไม่ถูกต้องตามแม่-พ่อพันธุ์ได้อย่างชัดเจน   
จากการตรวจสอบยางพาราลูกผสม RRI-CH-36/1/3  จ านวน 167 สายพันธุ์ จ านวน 3,199 ต้น  พบว่ามี
ยางพาราที่มีแถบดีเอ็นเอที่แตกต่างจากแม่-พ่อพันธุ์จ านวน  138 สายพันธุ์ จ านวน 552 ต้น คิดเป็นร้อยละ 
35.82    และพันธุ์ยางลูกผสม RRI-CH-39/1/1   จ านวน 97 สายพันธุ์ จ านวน 1,610 ต้น  พบลูกผสมที่มี
แถบไม่เหมือนกับแม่-พ่อพันธุ์เท่ากับ  20 สายพันธุ์ จ านวน 52 ต้น คิดเป็นร้อยละ 16.25   ซึ่งลูกผสมที่ผิด
พันธุ์ทั้งหมดจะคัดออกจากการทดลอง  เพ่ือน าลูกผสมที่ถูกต้องมาตรวจสอบอีกครั้งด้วยเครื่องหมายโมเลกุล 
ga131 และ ga312 ต่อไป และเพ่ือป้องกันการผิดพลาดจากการน าแม่-พ่อพันธุ์ที่ผิดพันธุ์มาขยายในแปลงกิ่ง
ตา หรือน าไปใช้เป็นแม่-พ่อพันธุ์ต่อไป และป้องกันการคลาดเคลื่อนของข้อมูลที่ใช้ในการประเมินพันธุ์จากการ
เก็บข้อมูลในแปลงเปรียบเทียบพันธุ์ขั้นต้น 

 

การน าผลงานวิจัยไปใช้ประโยชน์ 

 
1. สามารถน ามาใช้เป็นข้อมูลพื้นฐานในการประเมินลักษณะประจ าพันธุ์ โครงสร้างความหลากหลาย

ทางพันธุกรรม และใช้เป็นข้อมูลในการอนุรักษ์พันธุกรรมยางพารา 
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2. สามารถน าเครื่องหมายโมเลกุลไปใช้ตรวจสอบพันธุ์ที่ปลูกอยู่ในแปลงรวบรวมพันธุ์ แปลงลูกผสม

ขั้นต้น และแปลงลูกผสมใหม่ให้ถูกต้องตรงตามพันธุ์  เนื่องจากพันธุ์เหล่านี้ยังไม่มีการศึกษาทางลักษณะ

สัณฐานวิทยา จึงเป็นการยากที่จะตรวจสอบพันธุ์โดยใช้ลักษณะภายนอก ซึ่งการตรวจสอบโดยใช้ลายพิมพ์ดี

เอ็นเอ เป็นวิธีที่สามารถใช้ตรวจสอบพันธุ์ได้อย่างรวดเร็วและแม่นย าในลูกผสมใหม่ 

    3. สามารถน าเอาเครื่องหมายโมเลกุล Hbg3a312 และ Hbg16a131 ที่พบว่ามีความสัมพันธ์กับการ

ให้ผลผลิตและการเจริญเติบโตมาใช้เป็น marker assisted selection (MAS)   ตรวจสอบลูกผสม RRI-CH-

36  และ ลูกผสมRRI-CH-39  เพ่ือตรวจสอบต าแหน่งของเครื่องหมายโมเลกุลว่าสัมพันธ์กับลักษณะที่ต้องการ

หรือไม่     เพ่ือเป็นการตรวจสอบความแน่นอนของต าแหน่งเครื่องหมายโมเลกุลกับลักษณะที่ต้องการ  และ

น าไปใช้ในโครงการปรับปรุงพันธุ์ยางต่อไป 
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ตารางที่ 1  รายชื่อพันธุ์ยางลูกผสม RRI-CH-36/1/3 ที่ใช้ในการตรวจสอบดีเอ็นเอ 

ล าดับ พันธุ ์ ล าดับ พันธุ ์ ล าดับ พันธุ ์ ล าดับ พันธุ ์
1 RRI-CH-36-0053 46 RRI-CH-36-0373 91 RRI-CH-36-0873 136 RRI-CH-36-1248 
2 RRI-CH-36-0059 47 RRI-CH-36-0382 92 RRI-CH-36-0878 137 RRI-CH-36-1249 
3 RRI-CH-36-0060 48 RRI-CH-36-0384 93 RRI-CH-36-0880 138 RRI-CH-36-1276 
4 RRI-CH-36-0061 49 RRI-CH-36-0385 94 RRI-CH-36-0888 139 RRI-CH-36-1282 
5 RRI-CH-36-0067 50 RRI-CH-36-0387 95 RRI-CH-36-0890 140 RRI-CH-36-1286 
6 RRI-CH-36-0073 51 RRI-CH-36-0389 96 RRI-CH-36-0897 141 RRI-CH-36-1288 
7 RRI-CH-36-0076 52 RRI-CH-36-0408 97 RRI-CH-36-0898 142 RRI-CH-36-1289 
8 RRI-CH-36-0081 53 RRI-CH-36-0414 98 RRI-CH-36-0899 143 RRI-CH-36-1290 
9 RRI-CH-36-0083 54 RRI-CH-36-0416 99 RRI-CH-36-0925 144 RRI-CH-36-1292 
10 RRI-CH-36-0096 55 RRI-CH-36-0426 100 RRI-CH-36-0928 145 RRI-CH-36-1308 
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11 RRI-CH-36-0101 56 RRI-CH-36-0440 101 RRI-CH-36-0945 146 RRI-CH-36-1324 
12 RRI-CH-36-0105 57 RRI-CH-36-0441 102 RRI-CH-36-0950 147 RRI-CH-36-1387 
13 RRI-CH-36-0106 58 RRI-CH-36-0455 103 RRI-CH-36-0955 148 RRI-CH-36-1390 
14 RRI-CH-36-0110 59 RRI-CH-36-0501 104 RRI-CH-36-0957 149 RRI-CH-36-1394 
15 RRI-CH-36-0116 60 RRI-CH-36-0502 105 RRI-CH-36-0959 150 RRI-CH-36-1395 
16 RRI-CH-36-0119 61 RRI-CH-36-0504 106 RRI-CH-36-0960 151 RRI-CH-36-1399 
17 RRI-CH-36-0122 62 RRI-CH-36-0505 107 RRI-CH-36-0961 152 RRI-CH-36-1446 
18 RRI-CH-36-0123 63 RRI-CH-36-0508 108 RRI-CH-36-0962 153 RRI-CH-36-1453 
19 RRI-CH-36-0132 64 RRI-CH-36-0595 109 RRI-CH-36-0966 154 RRI-CH-36-1457 
20 RRI-CH-36-0133 65 RRI-CH-36-0605 110 RRI-CH-36-0973 155 RRI-CH-36-1463 
21 RRI-CH-36-0144 66 RRI-CH-36-0607 111 RRI-CH-36-0979 156 RRI-CH-36-1475 
22 RRI-CH-36-0146 67 RRI-CH-36-0610 112 RRI-CH-36-0980 157 RRI-CH-36-1515 
23 RRI-CH-36-0172 68 RRI-CH-36-0613 113 RRI-CH-36-0987 158 RRI-CH-36-1519 
24 RRI-CH-36-0174 69 RRI-CH-36-0646 114 RRI-CH-36-0990 159 RRI-CH-36-1521 
25 RRI-CH-36-0187 70 RRI-CH-36-0652 115 RRI-CH-36-0994 160 RRI-CH-36-1522 
26 RRI-CH-36-0189 71 RRI-CH-36-0666 116 RRI-CH-36-1007 161 RRI-CH-36-1525 
27 RRI-CH-36-0193 72 RRI-CH-36-0688 117 RRI-CH-36-1019 162 RRI-CH-36-1536 
28 RRI-CH-36-0194 73 RRI-CH-36-0694 118 RRI-CH-36-1025 163 RRI-CH-36-1539 
29 RRI-CH-36-0255 74 RRI-CH-36-0696 119 RRI-CH-36-1030 164 RRI-CH-36-1540 
30 RRI-CH-36-0257 75 RRI-CH-36-0702 120 RRI-CH-36-1032 165 RRI-CH-36-1541 
31 RRI-CH-36-0258 76 RRI-CH-36-0711 121 RRI-CH-36-1033 166 RRI-CH-36-1542 
32 RRI-CH-36-0269 77 RRI-CH-36-0713 122 RRI-CH-36-1035 167 RRI-CH-36-1558 
33 RRI-CH-36-0273 78 RRI-CH-36-0716 123 RRI-CH-36-1039 

  34 RRI-CH-36-0300 79 RRI-CH-36-0719 124 RRI-CH-36-1042 
  35 RRI-CH-36-0301 80 RRI-CH-36-0722 125 RRI-CH-36-1055 
  36 RRI-CH-36-0303 81 RRI-CH-36-0726 126 RRI-CH-36-1057 
  37 RRI-CH-36-0324 82 RRI-CH-36-0727 127 RRI-CH-36-1079 
  38 RRI-CH-36-0327 83 RRI-CH-36-0835 128 RRI-CH-36-1105 
  39 RRI-CH-36-0328 84 RRI-CH-36-0838 129 RRI-CH-36-1151 
  40 RRI-CH-36-0336 85 RRI-CH-36-0841 130 RRI-CH-36-1177 
  41 RRI-CH-36-0357 86 RRI-CH-36-0847 131 RRI-CH-36-1181 
  42 RRI-CH-36-0358 87 RRI-CH-36-0848 132 RRI-CH-36-1184 
  43 RRI-CH-36-0360 88 RRI-CH-36-0849 133 RRI-CH-36-1187 
  44 RRI-CH-36-0361 89 RRI-CH-36-0851 134 RRI-CH-36-1190 
  45 RRI-CH-36-0371 90 RRI-CH-36-0868 135 RRI-CH-36-1224 
  

ตารางที่ 2  รายชื่อพันธุ์ยางลูกผสม RRI-CH-39/1/1 ที่ใช้ในการตรวจสอบดีเอ็นเอ 

ล าดับ ลูกผสม ล าดับ ลูกผสม ล าดับ ลูกผสม 
1 RRI-CH-39-0007 46 RRI-CH-39-0308 94 RRI-CH-39-2185 
2 RRI-CH-39-0008 47 RRI-CH-39-0318 95 RRI-CH-39-2191 
3 RRI-CH-39-0010 48 RRI-CH-39-0322 96 RRI-CH-39-2192 
4 RRI-CH-39-0017 49 RRI-CH-39-0323 97 RRI-CH-39-2194 
5 RRI-CH-39-0023 50 RRI-CH-39-0333 98 RRI-CH-39-2195 



 14 

6 RRI-CH-39-0024 51 RRI-CH-39-0334 99 RRI-CH-39-2200 
7 RRI-CH-39-0029 52 RRI-CH-39-0343 100 RRI-CH-39-2202 
8 RRI-CH-39-0033 53 RRI-CH-39-0344 

  9 RRI-CH-39-0034 54 RRI-CH-39-0348 
  10 RRI-CH-39-0040 55 RRI-CH-39-0349 
  11 RRI-CH-39-0057 56 RRI-CH-39-0354 
  12 RRI-CH-39-0062 57 RRI-CH-39-0357 
  13 RRI-CH-39-0065 58 RRI-CH-39-0362 
  14 RRI-CH-39-0067 59 RRI-CH-39-0372 
  15 RRI-CH-39-0072 60 RRI-CH-39-0377 
  16 RRI-CH-39-0074 61 RRI-CH-39-0378 
  17 RRI-CH-39-0082 62 RRI-CH-39-0383 
  18 RRI-CH-39-0089 63 RRI-CH-39-0398 
  19 RRI-CH-39-0090 64 RRI-CH-39-0404 
  20 RRI-CH-39-0127 65 RRI-CH-39-0405 
  21 RRI-CH-39-0130 66 RRI-CH-39-0409 
  22 RRI-CH-39-0132 67 RRI-CH-39-0434 
  23 RRI-CH-39-0137 68 RRI-CH-39-0450 
  24 RRI-CH-39-0139 69 RRI-CH-39-0454 
  25 RRI-CH-39-0142 70 RRI-CH-39-0477 
  26 RRI-CH-39-0144 71 RRI-CH-39-0480 
  27 RRI-CH-39-0147 72 RRI-CH-39-0483 
  28 RRI-CH-39-0148 73 RRI-CH-39-2076 
  29 RRI-CH-39-0153 74 RRI-CH-39-2077 
  30 RRI-CH-39-0155 75 RRI-CH-39-2078 
  31 RRI-CH-39-0162 76 RRI-CH-39-2079 
  32 RRI-CH-39-0164 77 RRI-CH-39-2084 
  33 RRI-CH-39-0165 78 RRI-CH-39-2085 
  34 RRI-CH-39-0205 79 RRI-CH-39-2091 
  35 RRI-CH-39-0215 80 RRI-CH-39-2092 
  36 RRI-CH-39-0253 81 RRI-CH-39-2093 
  37 RRI-CH-39-0254 82 RRI-CH-39-2095 
  38 RRI-CH-39-0264 83 RRI-CH-39-2100 
  39 RRI-CH-39-0269 84 RRI-CH-39-2101 
  40 RRI-CH-39-0270 85 RRI-CH-39-2103 
  41 RRI-CH-39-0278 86 RRI-CH-39-2164 
  42 RRI-CH-39-0299 87 RRI-CH-39-2174 
  43 RRI-CH-39-0300 88 RRI-CH-39-2175 
  44 RRI-CH-39-0303 89 RRI-CH-39-2176 
  45 RRI-CH-39-0307 90 RRI-CH-39-2184 
  ตารางที่ 3  ชนิดของคู่ไพรเมอร์ที่คัดเลือกและล าดับเบสของไมโครแซทเทิลไลท์ไพรเมอร์ที่ใช้ในปฏิกิริยาลูกโซ่ 

Primer Sequence (5' to 3') จ านวนเบสของไพรเมอร์ 
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M574 (F) TGT GTC CTC TAC TTG TCT TCA TTT G 25 

 (R) GCC TCT ACT TTT CTT TCT CCT TTA T 25 

Ma179 (F) CAA AGT TGA AAA TGT TAA AGG GAA 24 

 (R) CAT ATC AAG AAA CAC AGC AAA AAA 24 

mA17 (F) AAA CAT GCA CAC ACA CAA ACC T 22 

 (R) CTT GCT CTT ACC CCT TCC TG 20 

mT65 (F) ATA ATT CCA GGC CAG TTC AAA G 22 

 (R) GCT CAA AGC AAC GAA AAC AAG 21 

 

ตารางที่ 3  ชนิดของคู่ไพรเมอร์ที่คัดเลือกและล าดับเบสของไมโครแซทเทิลไลท์ไพรเมอร์ที่ใช้ในปฏิกิริยาลูกโซ่ 

Primer Sequence (5' to 3') จ านวนเบสของไพรเมอร ์

a131 F CCT ATA TTG AAT TGG GCT TTT GA 23 

a131 R AAG ATG AAG TGA TGG AAG ACA ACA 24 

a312 F GGG GTC CTG TAT TCC TTT CA 20 

a312 R TGC CTC TTG CTG GAT GCT AT 20 
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 31 

 

 

 



 32 

 

 

รูปท่ี 1 การตรวจสอบพนัธ์ุท่ีศูนยว์จิยัยางหนองคายและฉะเชิงเทราดว้ยไพรเมอร์ M574, Ma179, mt65 และ 
mA17 โดยการรวมดีเอ็นเอ (bulk) เปรียบเทียบกบัขอ้มูลลายพิมพดี์เอน็เอมาตรฐาน 
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รูปท่ี 2  การตรวจสอบพนัธ์ุยางลูกผสม RRI-CH-39/1/1  ท่ีศูนยว์จิยัยางหนองคายดว้ยไพรเมอร์ mT65    

โดยการรวมดีเอน็เอ (bulk)     เปรียบเทียบกบัขอ้มูลลายพิมพดี์เอน็เอมาตรฐาน 
 
 
 
 
 

NO.216

4 

NO.29 NO.348 NO.215 NO.2103 NO.378 NO.127 NO.2174 NO.2076 

mT65 

mT65 

NO.357 NO.398 NO.477 NO.354 NO.323 

NO.208
5 

NO.74 NO.253 NO.67 NO.142 NO.409 NO. 7 NO.2200 

mT65 
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รูปท่ี 3 การตรวจสอบพนัธ์ุยางลูกผสม RRI-CH-39/1/1  ท่ีศูนยว์จิยัยางหนองคายดว้ยไพรเมอร์ mA17    

โดยการรวมดีเอน็เอ (bulk)   เปรียบเทียบกบัขอ้มูลลายพิมพดี์เอน็เอมาตรฐาน 
 

 

 

 

 

 

No.483 No.33 No.404 No.383 No.2079 No.34 No.2093 No.344 No.343 No.333 No.2084 

mA17 

No.349 

No.2093 No.318 No.2084 No.333 No.2092 No.2195 No.2077 No.349 

mA17 

mA17 

NO.67 NO.142 NO.2200 NO.2202 NO.57 NO.253 NO.74 
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รูปท่ี 4 การตรวจสอบพนัธ์ุยางลูกผสม RRI-CH-39/1/1  ท่ีศูนยว์จิยัยางหนองคายดว้ยไพรเมอร์ M574     

โดยการรวมดีเอน็เอ (bulk)    เปรียบเทียบกบัขอ้มูลลายพิมพดี์เอน็เอมาตรฐาน 
 

 

 

 

 

 

No.2093 No.318 No.2084 No.333 No.2092 No.2195 No.2077 No.349 

M574 

NO.378 NO.2164 NO.29 NO.348 NO.215 NO.300 NO.2103 NO.10 NO.127 

M574 

NO.210

1 

NO.2175 NO.2184 NO.2192 NO.2194 NO.477 NO.278 NO.24 NO.130 NO.253 

M574 
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รูปท่ี 5  การตรวจสอบพนัธ์ุยางลูกผสม RRI-CH-39/1/1  ท่ีศูนยว์จิยัยางหนองคายดว้ยไพรเมอร์ Ma179   

โดยการรวมดีเอน็เอ (bulk)    เปรียบเทียบกบัขอ้มูลลายพิมพดี์เอน็เอมาตรฐาน 
 

 

 
 

NO.144 NO.405 NO.409 NO.450 NO.65 NO.205 NO.2191 NO.2191 

Ma179 

NO.89 NO.7 NO.409 NO.2085 NO.74 NO.23 NO.17 NO.253 

Ma179 


	4) ไมโครแซทเทิลไลท์ ไพรเมอร์ (Microsatellite Primer)  สืบค้นจากฐานข้อมูลยีนสากล (National Center for Biotechnology Information, NCBI) ตารางที่ 3  และไพร์เมอร์ g16a131 และ g3a312 ตารางที่ 4

