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บทคัดย่อ 
การใช้เทคโนโลยีเครื่องหมายโมเลกุลช่วยคัดเลือกลักษณะความหนืดของแป้งเป็นเป้าหมายสำคัญในการพัฒนา           

สายพันธุ์มันสำปะหลัง (Manihot esculenta Crantz) เพื่อตอบสนองต่อภาคอุตสาหกรรมการผลิตแป้งมัน โดยมี
วัตถุประสงค์เพื่อประเมินเครื่องหมายโมเลกุลที่สัมพันธ์กับลักษณะความหนืดของแป้ง (Starch pasting viscosity) ใน
ประชากรลูกผสมช่ัวรุ่นที่ 1 ที่ได้จากคู่ผสมจำนวน 13 คู่ จากการศึกษาจีโนไทป์ในมันสำปะหลังลูกผสมจำนวน 54 สายพันธุ์ 
พบว่าแถบดีเอ็นเอที่ได้จากการวิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุล MeES959 MeES1019 SSRY13 และ EME81 ให้จำนวน  
อัลลีล 4 7 8 และ 2 อัลลีล ตามลำดับ ส่วนค่าความหนืดของแป้งในมันสำปะหลังลูกผสมช่ัวรุ่นที่ 1 มีความแตกต่างกันอย่าง           
มีนัยสำคัญทางสถิติ (p<0.01) โดยมีค่าเฉลี่ยของความหนืดสูงสุด  (Peak viscosity, PV) ความหนืดต่ำสุด (Holding 
strength, HS) ความหนืดสุดท้าย (Final viscosity, FV) อุณหภูมิที่เกิดความหนืด (Pasting temperature, PT) เวลาที่ทำให้
เกิดความหนืด (Pasting time, PTi) ค่าการแตกตัวของแป้งสุก (Breakdown, BD) และค่าคืนตัวกลับ (Setback, SB) เท่ากับ 
200.9  cP 56.0 cP 104.6 cP 68.6oC 210.6 วินาที  145.0 cP และ 48.6 cP ตามลำดับ ทดสอบประสิทธิภาพของ
เครื่องหมายโมเลกุลด้วยการวิเคราะห์รีเกรสช่ันแบบเส้นตรงเชิงเดี่ยวและวิเคราะห์ความแปรปรวน พบความสัมพันธ์ระหว่าง         
จีโนไทป์และค่าความหนืดของแป้ง โดยที่เครื่องหมาย EME81 มีประสิทธิภาพมากที่สุดในการเป็นเครื่องหมายโมเลกุลช่วย
คัดเลือกลูกผสมที่มีคุณสมบัติด้านความหนืดของแป้งสูงหรือต่ำ โดยอัลลีล 1 เป็นอัลลีลที่ให้ลักษณะ PT ต่ำ และสามารถ              
จัดกลุ่มมันสำปะหลังเป็น 3 กลุ่มตามลักษณะของจีโนไทป์ (1/1 1/2 และ 2/2) ได้  
 
คำสำคัญ : การคัดเลือก  เครื่องหมายโมเลกุล  ความหนืดของแป้ง  มันสำปะหลัง 
 
Abstract  
 Marker assisted selection (MAS) technology used for assisting selection of starch pasting 
viscosity traits is an important goal for breeding of cassava (Manihot esculenta Crantz)  to support the 
tapioca starch industry. This research aimed to evaluate the molecular markers linked to starch pasting 
viscosity in F1 population derived from 13 crosses. The genotyping results showed that the band pattern 
of 54 F1 lines revealed 4, 7, 8 and 2 alleles for MeES959, MeES1019, SSRY13 and EME81 markers, 
respectively. Starch pasting viscosity values showed statistically significant difference (p<0.01) among F1 
lines. The average phenotypic values of PV, HS, FV, PT, PTi, BD and SB were 200.9 cP, 56.0 cP, 104.6 cP, 
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68.6oC, 210.6 seconds, 145.0 cP and 48.6 cP, respectively. The marker-trait efficiency was validated in F1 
population using simple linear regression and ANOVA test. It was found the relationship between 
genotypic class and starch pasting viscosity. Among four markers, EME81 was the most effective marker for 
selecting the F1 lines consisted of low- and high-pasting viscosity. The allele 1 contributed to the lower 
PT. The PT was classified into 3 classes depending on the genotypic class (1/1, 1/2 and 2/2).  
 
Keywords: Selection, Molecular marker, Starch pasting viscosity, Cassava 
 
บทนำ 
 มันสำปะหลัง (Manihot esculenta Crantz) เป็นพืชที่ให้แหล่งอาหารประเภทคาร์โบไฮเดรตที่สำคัญสำหรับการ
บริโภค ใช้เป็นอาหารสัตว์ และใช้ประโยชน์ในอุตสาหกรรมประเภทต่าง  ๆ โดยมีแหล่งปลูกในประเทศแถบเอเชีย อาฟริกา 
และลาตินอเมริกา (Udoh et al., 2017, pp. 123-134) แป้งมันสำปะหลังเป็นแหล่งวัตถุดิบแป้งที่ไม่มีสี ไม่มีกลิ่น เป็นผง
ละเอียด และมีความบริสุทธิ์สูง (Toae et al., 2019, pp. 447-460) ซึ่งสามารถนำไปใช้ประโยชน์ได้อย่างกว้างขวางทั้งใน
อุตสาหกรรมอาหารและอื่น ๆ เช่น อุตสาหกรรมสิ่งทอ ยา กระดาษ เครื่องสำอาง และเคมีภัณฑ์ รวมถึงอุตสาหกรรมต่อเนื่อง 
คุณสมบัติด้านกายภาพและเคมีเชิงฟิสิกส์ของแป้งเป็นปัจจัยสำคัญในการกำหนดคุณภาพของผลิตภัณฑ์ (Nuwamanya  
et al., 2010, pp. 8-15) ความหนืดเป็นคุณสมบัติที่สำคัญและเป็นประโยชน์มากที่สุดของแป้ง ซึ่งเกิดจากการเปลี่ยนแปลง
ทางกายภาพของแป้งเมื่อได้รับความร้อน ทำให้เม็ดแป้งเกิดการพองตัวและมีความหนืดมากขึ้น ค่าอุณหภูมิที่เกิดความหนืด 
(Pasting temperature, PT) เป็นอุณหภูมิที่ทำให้ความหนืดของแป้งเพิ่มขึ้นอย่างรวดเร็ว โดยแป้งที่มีค่า PT ต่ำสามารถเกิด
เป็นแป้งเปียกได้ง่ายกว่าแป้งที่มีค่า PT สูง ซึ่งทำให้ประหยัดพลังงานในกระบวนการแปรรูปแป้งในอุตสาหกรรมต่าง ๆ ได้ เช่น 
อุตสาหกรรมอาหารต้องการแป้งที่มีค่าความหนืดเมื่อแป้งคืนตัว (Setback) ต่ำ ความหนืดเมื่อแป้งเย็นตัว (Final viscosity) 
สูง และอุณหภูมิกับเวลาทำให้แป้งเกิดความหนืดต่ำ เป็นต้น (Mufumbo et al., 2011, pp. 195-202) ซึ่งพฤติกรรมความ
หนืดเป็นคุณสมบัติเฉพาะตัวและแตกต่างกันไปตามชนิดและสายพันธุ์ของมันสำปะหลัง ดังนั้นการพัฒนาพันธุ์มันสำปะหลังให้
มีลักษณะ PT ต่ำจึงเป็นเป้าหมายสำคัญในโครงการปรับปรุงพันธุ์ระดับโมเลกุลเพื่อให้ได้มันสำปะหลังที่มีคุณสมบัติของแป้งที่
ต้องการ เช่น งานวิจัยของ Thanyasiriwat et al. (2014, pp. 197-207) พบตำแหน่งยีน (QTL) ที่ควบคุมความหนืดของแป้ง
มันสำปะหลังลูกผสมชั่วรุ่นที่ 1 จำนวน 15 ตำแหน่ง ซึ่งกระจายตัวอยู่บนโครโมโซมทั้ง 19 Linkage groups (LG) โดยที่ QTL 
ที่ควบคุมลักษณะ PT มีความสัมพันธ์กับลักษณะทางพันธุกรรม (Genotype) มากที่สุด และวางตัวอยู่ใกล้กับเครื่องหมาย
โมเลกุล MeES959 MeES1019 SSRY13 และ EME81 บน LG ที่ 1 จากผลการวิจัยนี้พบว่า เครื่องหมายโมเลกุลที่มี
ความสัมพันธ์กับลักษณะ PT มีแนวโน้มในการเป็นเครื่องหมายโมเลกุลช่วยคัดเลือก  

นอกจากกนี้ Srisawad et al. (2018, pp. 493-510) ได้พัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลชนิดไมโครแซทเทลไลท์ และ
สร้างแผนที่ทางกายภาพ (Physical map) ให้ครอบคลุมบริเวณที่พบ QTL ที่สัมพันธ์กับลักษณะ PT ที่ค้นพบโดย 
Thanyasiriwat et al. (2014, pp. 197-207) เมื่อทำการวิเคราะห์หาตำแหน่ง QTL ในประชากรมันสำปะหลังลูกผสมชั่วรุ่นที่ 
1 พบว่าเครื่องหมายโมเลกุล EME81 มีความสัมพันธ์กับค่า PT มากที่สุด และเสนอแนะว่าเครื่องหมายโมเลกุล EME81 
สามารถใช้เป็นเครื่องหมายช่วยคัดเลอืกได ้ในขณะที่ Pootakham et al. (2014, p. e116028) ได้พัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล
ชนิด SNP ในมันสำปะหลัง 16 สายพันธุ์ โดยหาลำดับนิวคลีโอไทด์ในอาร์เอ็นเอ และใช้เครื่องหมายโมเลกุลดังกล่าวสร้างแผน
ที่พันธุกรรม และหาตำแหน่งยีนที่ควบคุมลักษณะความหนืดของแป้ง พบว่าตำแหน่ง QTL อยู่ที่เดียวกับที่ Thanyasiriwat  
et al. (2014, pp. 197-207) เคยรายงานไว ้ถึงแม้จะมีรายงานว่าเครื่องหมายโมเลกุลที่สัมพันธ์กับลักษณะ PT สามารถนำมา
ประยุกต์ใช้เพื่อช่วยในการปรับปรุงพันธุ์พืชให้เร็วขึ้นด้วยเทคนิค Marker assisted selection (MAS) ได้ แต่ยังไม่มีรายงาน
เกี่ยวกับการประเมินประสิทธิภาพของเครื่องหมายดังกล่าวสำหรับใช้เป็นเครื่องหมายช่วยคัดเลือกลักษณะคุณภาพแป้งในมัน
สำปะหลัง  

ยังมี งานวิจัยที่ ใช้เทคนิค MAS เพื่ อการคัด เลือกลักษณะต้านทานโรค Cassava mosaic disease (CMD)  
(Okogbenin et al., 2012, pp. 2576–2586) คัดเลือกพันธุ์ไซยาไนด์ต่ำ การเพิ่มน้ำหนักแห้ง และการเพิ่มคุณค่าทาง
โภชนาการ เช่น ปริมาณสารแคโรทีนอยด์ (Udoh et al., 2017, pp. 123-134.) เป็นต้น การใช้เครื่องหมายโมเลกุลช่วย
คัดเลือกเป็นวิธีการคัดเลือกลักษณะที่สนใจจากจีโนไทป์ที่สัมพันธ์กับยีนที่ควบคุมลักษณะดั งกล่าวโดยตรง ทำให้มี
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ประสิทธิภาพและความเที่ยงตรงในการคัดเลือกมากยิ่งขึ้น (Oliveira et al., 2018, pp. 3853-3869) เนื่องจากสามารถ
คัดเลือกลักษณะที่สนใจได้ตั้งแต่พืชอยู่ในระยะต้นกล้าโดยติดตามเครื่องหมายโมเลกุลที่สัมพันธ์กับลักษณะนั้น ๆ โดยต้นพืชที่
ไม่มียีนหรือลักษณะเป้าหมายจะถูกคัดออกจากประชากรเพื่อลดจำนวนตัวอย่างท่ีต้องการวิเคราะห์ลง ทำให้ประหยัดเวลาและ
ค่าแรงงานสำหรับการประเมินลักษณะในแปลงทดลอง (Orazaly et al., 2018, pp. 71-89) ซึ่งก่อนที่จะนำเครื่องหมาย
โมเลกุลมาใช้เพื่อเป็นเครื่องหมายช่วยคัดเลือก จำเป็นต้องทำการประเมินประสิทธิภาพของเครื่องหมายโมเลกุลนั้น ๆ ที่
สัมพันธ์กับลักษณะที่สนใจก่อน โดยใช้ประชากรอื่น ๆ ที่มีฐานพันธุกรรมแตกต่างไปจากเดิม (Li et al., 2013, pp. 1039–
1052) เช่น งานวิจัยของ Tembo et al. (2017, pp. 1061-1068) ประเมินเครื่องหมายโมเลกุลชนิดไมโครแซเทลไลท์เพื่อ
เป็นเครื่องหมายช่วยคัดเลือกข้าวสาลีต้านทานโรค Bipolaris sorokiniana โดยใช้ประชากรลูกผสมช่ัวรุ่นที่ 2  และ Li et al. 
(2013, pp. 1039–1052) ได้ทดสอบเครื่องหมายโมเลกุลที่สัมพันธ์กับยีนในวิถีการสังเคราะห์คาร์โบไฮเดรตในประชากรมัน
ฝรั่งลูกผสมเตตราพลอยด์เพื่อคัดเลือกลักษณะคุณภาพของหัวมันฝรั่ง เป็นต้น นอกจากนี้เครื่องหมายโมเลกุลนั้นจะต้อง
สามารถแยกลักษณะที่สนใจออกเป็นกลุ่มตามลักษณะของจีโนไทป์ของประชากรที่ใช้ศึกษา 

 
วัตถุประสงค์ของการวิจัย 

เพื่อประเมินประสิทธิภาพของเครื่องหมายโมเลกุล MeES959 MeES1019 SSRY13 และ EME81 ที่มีความสัมพันธ์
กับลักษณะความหนืดของแป้ง สำหรับเป็นเครื่องหมายโมเลกุลช่วยคัดเลือกสายพันธุ์มันสำปะหลังที่ค่าอุณหภูมิที่ทำให้เกิด
ความหนืดต่ำ  

 
วิธีดำเนินการวิจัย  

1. แหล่งพันธุกรรมมันสำปะหลัง 
ได้รับความอนุเคราะห์เช้ือพันธุกรรมมันสำปะหลังลูกผสมชั่วรุ่นที่ 1 ที่พัฒนาโดย ดร.โอภาษ บุญเส็ง สำหรับประเมิน

เครื่องหมายโมเลกุล จำนวน 54 สายพันธุ์ ที่เกิดจากคู่ผสมจำนวน 13 คู่ ได้แก่ (1) HN x MVEN200 (2) HN x มันม่วง (PC) 
(3) B126 x MCOL1684 (4) R60 x MBRA77 (5) R60 x MBRA337 (6) R90 x MBRA279 (7) R90 x MBRA18 (8) R90 x 
MBRA887 (9) HB60 x MCOL1684 (10) HB60 x MCOL1466 (11) HB60 x MVEN200 (12) HB60 x MCOL585 และ 
(13) HB60 x MPAL103  

2. การสกัดดีเอ็นเอจากตัวอย่างมันสำปะหลัง 
 สกัดดีเอ็นเอจากใบมันสำปะหลังลูกผสมช่ัวรุ่นที่ 1 ระยะเพสลาด (ตำแหน่งใบที่ 1 นับจากยอด) ด้วยชุดสกัด            
ดีเอ็นเอสำเร็จรูป Wizard® Genomic DNA Purification Kit (Promega, USA) โดยดำเนินการตามขั้นตอนที่ระบุไว้ในคู่มือ 
จากนั้นตรวจสอบคุณภาพและความบริสุทธิ์ของดีเอ็นด้วยเทคนิคอะกาโรสเจลอิเล็คโตรโฟริซีส โดยใช้อะกาโรสเข้มข้น 0.8% 
และวัดปริมาณดีเอ็นเอที่สกัดได้โดยใช้เครื่อง Nanodrop ND-1000 (Thermo Fisher Scientific, USA)  

3. การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอและวิเคราะหจ์ีโนไทป์ 
วิเคราะห์จีโนไทป์ในมันสำปะหลังลูกผสมช่ัวรุ่นที่ 1 โดยเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายด้วยไพรเมอร์ 4 คู่ ได้แก่ 

MeES959 (Forward: 5’-GATTGTGTGATCATGGCTGG-3’ Reverse: 5’-GAATCCATCGCGTGATTTG-3’) MeES1019 
(Forward: 5’-AGAATGGATGCAGGAGTGCT-3’ Reverse: 5’-AAGTTGGATGCTTGATGGAA-3’) SSRY13 (Forward: 5’-
AGCATAGGAACCTGCGTCTC-3’ Reverse: 5’-TCCAGCTGTAGCTGTTGTGG-3’) แ ล ะ  EME81 (Forward: 5’- 
GTGATGGAGACAGCTGAGG-3’ Reverse: 5’-CACATAATGCCCAAAACCTAACC-3’) โดยเตรียมปฏิกิริยาพีซีอาร์ปริมาตร 
20 ไมโครลิตร ซึ่งประกอบด้วยดีเอ็นเอต้นแบบเข้มข้น 50 นาโนกรัม บัฟเฟอร์สำหรับปฏิกิริยาพีซีอาร์เข้มข้น 1 เท่า (1X PCR 
buffer) dNTPs เข้มข้น 0.3 มิลลิโมลาร์ (Vivantis, Malaysia) MgCl2 เข้มข้น 3 มิลลิโมลาร์ ไพรเมอร์ชนิด Forward และ 
Reverse เข้มข้น 1 ไมโครโมลาร์ และเอ็นไซม์ Taq DNA polymerase เข้มข้น 2 ยูนิต/ไมโครลิตร (Vivantis, Malaysia)         
ทำปฏิกิริยาพีซีอาร์ในเครื่อง PCR (PCRmax Alpha Cyler, UK) ตามโปรแกรมที่ตั้งไว้ ดังนี้  (1) Pre-denaturation ด้วย
อุณหภูมิ 95oC เป็นเวลา 5 นาที (2) ขั้นตอนการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมาย จำนวน 35 รอบ ประกอบด้วย 3 ข้ันตอนย่อย 
ได้แก่ Denaturation ด้วยอุณหภูมิ 95oC เป็นเวลา 30 วินาที Annealing ด้วยอุณหภูมิ 55oC เป็นเวลา 45 วินาที และ 
Extension ด้วยอุณหภูมิ 72oC เป็นเวลา 1 นาที และ (3) ขั้นตอน Final extension ที่อุณหภูมิ 72oC เป็นเวลา 7 นาที 
จากนั้นนำผลผลิตพีซีอาร์ที่ได้มาแยกขนาดด้วยเทคนิคโพลีอะคริลาไมด์เจลอิเล็คโตรโฟริซีส โดยใช้โพลีอะคริลาไมด์เจลเข้มข้น 
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5% แล้วย้อมแถบดีเอ็นเอด้วยสารละลายซิลเวอร์ไนเตรต นำลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ได้มาวิเคราะห์ผล โดยพิจารณาตามขนาดของแถบดี
เอ็นเอ และกำหนดให้แถบดีเอ็นเอทีม่ีขนาดใหญ่ที่สุดมีรหัสเป็น 1 หรืออัลลีล 1 ตามลำดับไปจนถึงแถบดีเอ็นเอที่มีขนาดเล็กที่สุด 

4. การวิเคราะห์คุณสมบัติด้านความหนืดของแป้ง 
4.1 เตรียมตัวอย่างแป้งมันสำปะหลัง สุ่มขุดหัวมันสำปะหลังลูกผสมช่ัวรุ่นที่ 1 อายุ 12 เดือน สายพันธุ์ละ 3 ต้น 

และช่ังหัวมันให้ได้น้ำหนัก 5 กิโลกรัม แล้วปอกเปลือกและบดหยาบโดยใช้เครื่องโม่ จากนั้นบดละเอียดโดยใช้เครื่องปั่น 
(Waring Lab Blenders รุ่น E8000) ด้วยความเร็ว 16000 rpm เป็นเวลา 10 นาที แล้วกรองน้ำแป้งด้วยผ้าขาวบาง จำนวน 
2 ครั้ง แยกเส้นใยออกจากแป้งโดยใช้ตะแกรงร่อนขนาดความถี่ของตา 90 ไมโครเมตร ตั้งทิ้งไว้ให้แป้งตกตะกอนที่
อุณหภูมิห้องเป็นเวลา 12 ช่ัวโมง จากนั้นล้างตะกอนแป้งด้วยน้ำและตั้งท้ิงไว้ให้ตกตะกอนต่ออีก 4 ช่ัวโมง เทน้ำท้ิงแล้วอบแป้ง
ที่สกัดได้ที่อุณหภูมิ 55oC เป็นเวลา 48 ช่ัวโมง จากนั้นทำการบดตัวอย่างแป้งให้ละเอียดโดยใช้โกร่ง แล้วร่อนด้วยตะแกรง
ขนาดความถี่ของตา 90 ไมโครเมตร และหาความช้ืนของแป้ง ก่อนนำไปใช้วิเคราะห์คุณสมบัติด้านความหนืดต่อไป โดยเตรียม
ตามวิธีการของ Toae et al. (2019, pp. 447-460) 

4.2 วิเคราะห์ความชื้นแป้ง เริ่มต้นจากอบภาชนะสำหรับหาความช้ืนในตู้อบไฟฟ้าที่อุณหภูมิ 105oC เป็นเวลา               
3 ช่ัวโมง นำออกจากตู้อบใส่ไว้ในโถดูดความช้ืน ปล่อยทิ้งไว้จนกระทั่งอุณหภูมิของภาชนะลดลงเท่ากับอุณหภูมิห้อง แล้ว               
ช่ังน้ำหนักอีกครั้ง จากนั้นช่ังตัวอย่างแป้งให้ได้น้ำหนัก 2.00xx กรัม ใส่ลงในภาชนะท่ีทราบน้ำหนักแน่นอน นำไปอบท่ีอุณหภูมิ 
105oC เป็นเวลา 5-6 ช่ัวโมง นำออกจากตู้อบใส่ไว้ในโถดูดความช้ืน ปล่อยทิ้งไว้จนกระทั่งอุณหภูมิของภาชนะลดลงเท่ากับ
อุณหภูมิห้อง ช่ังน้ำหนักภาชนะพร้อมตัวอย่าง ดำเนินการตามวิธีการของ Chukwu & Abdullahi (2015, pp. 753-763) แล้ว
คำนวณหาปริมาณความช้ืน ตามสูตร (1)  

 

ปริมาณความช้ืน(%) = [ผลต่างของน้ำหนักแป้งก่อนอบและหลังอบ (กรัม)/น้ำหนักตัวอย่างเริ่มต้น] x 100        (1) 
 

4.3 วิเคราะห์คุณสมบัติด้านความหนืดของแป้ง ช่ังตัวอย่างแป้งให้ได้น้ำหนัก 2.3000 กรัม ด้วยเครื่องช่ังแบบ
ละเอียด (ทศนิยม 4 ตำแหน่ง) ตัวอย่างละ 3 ซ้ำ ลงในถ้วยแล้วเติมน้ำกลั่นจนได้น้ำหนักรวมเท่ากับ 25 กรัม จากนั้นนำเข้า
เครื่อง Rheometer (Physica MCR51, Anton Paar, Austria) เพื่อวิเคราะห์ความหนืดโดยใช้โปรแกรม ReoPlus ด้วย
วิธีการ “Starch STD1” ดังนี้ เริ่มต้นให้ความร้อนแก่น้ำแป้งด้วยอุณหภูมิ 50oC เป็นเวลา 1 นาที แลว้เพิม่อุณหภูมิในอัตราเร็ว 
12oC/นาที จนถึงอุณหภูมิ 95oC เป็นเวลา 3 นาที และให้อุณหภูมิคงที่ต่ออีก 3.4 นาที แล้วลดอุณหภูมิลงเป็น 50oC เป็นเวลา 
4.2 นาที และคงที่ต่อเนื่องอีก 2 นาที กำหนดความเร็วในการกวนน้ำแป้ง 960 rpm เป็นเวลา 10 วินาที และเพิ่มเป็น                
160 rpm จนเสร็จกระบวนการ บันทึกค่าพารามิเตอร์ ดังนี้ (1) ความหนืดสูงสุด (Peak viscosity, PV) (2) ความหนืดต่ำสุด 
(Holding strength, HS) (3) ความหนืดสุดท้าย (Final viscosity, FV) (4) อุณหภูมิที่เกิดความหนืด (Pasting temperature, 
PT) (5) เวลาที่ทำให้เกิดความหนืด (Pasting time, PTi) (6) ค่าการแตกตัวของแป้งสุก (Breakdown, BD) และ(7) ค่าคืนตัว
กลับ (Setback, SB) เนื่องจากความช้ืนแปง้มันสำปะหลังไม่เท่ากับ 14% จึงคำนวณหาน้ำหนักแป้งตามความช้ืนจริงจากสูตร (2)  

 

S =  (86 x A)/(100-M)             (2) 
 

โดยที่ S = น้ำหนักแป้งตามความช้ืนจริง  A = น้ำหนักแป้งที่ความช้ืน 14% (สำหรับแป้งมันสำปะหลัง = 2.5 กรัม) 
และ M = ความช้ืนจริงจากแป้ง 

 

 4.4 การวิเคราะห์ข้อมูลทางสถิติ วิเคราะห์ความแปรปรวน (Analysis of variance, ANOVA) ของข้อมูลลักษณะ
ความหนืดของแป้ง และเปรียบเทียบค่าเฉลี่ยโดยวิธี Duncan’s Multiple Range Test (DMRT) ที่ระดับความเช่ือมั่น 99% 
(p<0.01)  

5. การวิเคราะห์ประสิทธิภาพของเคร่ืองหมายโมเลกุลในการเป็นเคร่ืองหมายช่วยคัดเลือก 
วิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างค่าพารามิเตอร์ของความหนืดแป้งและข้อมูลจีโนไทป์ของมันสำปะหลังลูกผสมชั่วรุ่นที่ 

1 ด้วยวิธีการวิเคราะห์รีเกรสช่ันแบบเส้นตรงเชิงเดี่ยว (Simple Linear Regression Analysis) ด้วยวิธี Single marker 
analysis (SMA) และทดสอบความแปรปรวน (ANOVA) 
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การเปรียบเทียบวธิีการพยากรณ์ราคาขายทองค าแทง่ 
A Comparison of the Forecasting for the Sale Price of Gold Bar  

 

ผลและอภิปรายผลการวิจัย  
1. ลักษณะจีโนไทป์ของมันสำปะหลังลูกผสมชั่วรุ่นที่ 1 

 วิเคราะห์จีโนไทป์โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุล MeES959 MeES1019 SSRY13 และ EME81 แล้วตรวจสอบแถบดี
เอ็นเอ (อัลลีล) ในลูกผสมช่ัวรุ่นที่  1 จำนวน 54 สายพันธุ์  พบจำนวนอัลลีลรวมจากการใช้เครื่องหมายโมเลกุลทั้ง                  
4 เครื่องหมาย เท่ากับ 4 7 8 และ 2 อัลลีล ตามลำดับ และพบว่ามีจำนวนอัลลีลมากกว่าเมื่อเปรียบเทียบกับจำนวนอัลลีลที่ได้
จากการทดลองของ Thanyasiriwat et al. (2014, pp. 197-207) เครื่องหมายโมเลกุล EME81 แสดงรูปแบบของจีโนไทป์          
3 แบบ ได้แก่ 1/1 1/2 และ 2/2 (ตารางที่ 1) จากผลการทดลองช้ีให้เห็นว่าจำนวนอัลลีลที่เพิ่มขึ้นในประชากรลูกผสมชั่วรุ่นที่ 
1 เมื่อเปรียบเทียบกับอัลลีลที่ได้จากประชากรของคู่ผสมระหว่าง HB60 และ HN (ตารางที่ 1) อาจจะเกิดเนือ่งมาจากความถี่
ในการเกิดรีคอมบิเนชันของอัลลีลในประชากรแต่ละคู่ผสมมีความแตกต่างกัน (Chhabra et al., 2019, pp. 258-265) 
นอกจากนี้จะเห็นได้ว่าเครื่องหมาย EME81 ให้จำนวนอัลลีลเท่ากับ 2 อัลลีล แต่แสดงรูปแบบของจีโนไทป์ 3 แบบ โดยพบ       
จีโนไทป์แบบ 2/2 เพิ่มขึ้นมาจากลูกผสมของประชากรเดิมซึ่งมีจีโนไทป์เป็น ll (1/1) และ lm (1/2) จากงานวิจัยของ 
Thanyasiriwat et al. (2014, pp. 197-207) ที่เป็นเช่นนี้เนื่องมาจากจีโนไทป์ของคู่ผสม R90 x MPER279 R90 x MBRA18 
และ R90 x MBRA887 แสดงจีโนไทป์เป็นแบบ 2/2 ในมันสำปะหลังพันธุ์ระยอง 90 (R90) และแบบ 1/2 ในมันสำปะหลัง
สายพันธุ์ MPER279 MBRA18 และ MBRA887 ทำให้ได้ลูกผสมที่มีจีโนไทป์เป็นแบบ 1/2 และ 2/2 ส่วนคู่ผสม HB60 x 
MVEN200 แสดงจีโนไทป์แบบ Heterozygous (1/2) ทั้งคู่ ทำให้ลูกผสมที่เกิดขึ้นมีจีโนไทป์แบบ 2/2 ซึ่งถ่ายทอดมาจาก 
ทั้งฝ่ายพ่อและแม่ 
 

ตารางท่ี 1 จำนวนอัลลีล และรูปแบบของแถบดีเอ็นเอของมันสำปะหลังลูกผสมช่ัวรุ่นท่ี 1 ที่ได้จากการใช้เครื่องหมายโมเลกุล 
              MeES959 MeES1019 SSRY13 และ EME81 

Molecular 
marker 

In this study Thanyasiriwat et al. (2014, pp. 197-207) 

Detected  
alleles 

DNA pattern of F11  
(13 crosses) 

Detected 
alleles 

Genotype of F12  

(HB60 x HN) 
MeES959 4 

(Designated as 1, 2, 3 and 4) 
1/1 1/2 1/3 1/4 2/2 2/4 3/3 2 

(l and m) 
ll, lm  

(1/1 and 1/2) 
MeES1019 7 

(Designated as  
1, 2, 3, 4, 5, 6 and 7) 

1/1 1/2 1/3 1/4 1/5 1/7 2/2 
2/5 3/7 4/4 4/5 4/7 5/5 5/6 
5/7 7/7 

4 
(a, b, c and d) 

ac, ad, bc, bd 
(1/3 1/4 2/3 and 2/4) 

SSRY13 8 
(Designated as 1, 2, 3, 4, 5, 6, 

7 and 8) 

1/3 1/7 1/8 2/3 2/5 2/6 2/7 
2/8 3/3 3/4 3/5 3/7 3/8 4/3 
4/4 4/5 4/7 4/8 5/8 7/8 8/8 

4 
(a, b, c and d) 

ac, ad, bc, bd 
(1/3 1/4 2/3 and 2/4) 

EME81 2 
(Designated as 1 and 2) 

1/1 1/2 2/2 2 
(l and m) 

ll, lm 
(1/1 and 1/2) 

1 ตัวเลข 1 2 3 4 5 6 7 และ 8 แทนอัลลีลที่พบและประกอบกันเป็นรูปแบบจีโนไทป์ของลูก F1 เช่น 1/1 1/2 หรือ 2/2 
2 ชนิดของจีโนไทป์ที่เกิดจากรูปแบบของแถบดีเอ็นเอโดยใช้รหสั CP (CP codes) ได้แก่ <abxcd> และ <lmxll> 
(Thanyasiriwat et al., (2014, pp. 197-207) 
 

2. คุณสมบัติด้านความหนืดของแป้ง  
 จากการวิเคราะห์คุณสมบัติด้านความหนืดของแป้งมันสำปะหลังลูกผสมช่ัวรุ่นที่ 1 จำนวน 54 สายพันธุ์ พบว่า
ตัวอย่างทั้งหมดมีค่าความหนืด PV HS FV BD SB PTi และ PT แตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ (p<0.01) โดยที่มัน
สำปะหลังลูกผสมช่ัวรุ่นที่ 1 ต้นที่ 40 จากคู่ผสม HB60 x MVEN200 มีค่าเฉลี่ยของความหนืด PV HS FV และ BD สูงที่สุด 
ส่วนลูกผสมต้นที่ 35 ที่เกิดจากคู่ผสม R90 x MBRA887 มีค่าเฉลี่ยของความหนืด HS FV และ SB ต่ำที่สุด และลูกผสมช่ัวรุ่น
ที่ 1 ต้นท่ี 10 ที่ได้จากคู่ผสม R60 x MBRA77 มีค่า PT ต่ำที่สุด (53.6oC) (ตารางที่ 2) นอกจากนี้ยังพบว่าลูกผสมชั่วรุ่นท่ี 1 มี
การกระจายตัวของคุณสมบัติด้านความหนืดของแป้งเป็นแบบต่อเนื่อง (ไม่แสดงข้อมูล) ซึ่งสอดคล้องกับงานวิจัยของ Tembo 
et al. (2017, pp. 1061-1068) ที่รายงานว่าประชากรที่เหมาะสมสำหรับใช้ประเมินประสิทธิภาพของเครื่องหมายโมเลกุลใน
การเป็นเครื่องหมายช่วยคัดเลือกลักษณะควรเป็นประชากรที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรม และจากผลการทดลองแสดง
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ใหเ้ห็นว่าค่าความหนืดของแป้งในมันสำปะหลังลูกผสมชั่วรุ่นที่ 1 มีความหลากหลายเช่นกัน อาจเนื่องมาจากประชากรลูกผสม
มีพันธุกรรมแตกต่างกัน นอกจากน้ีลักษณะความหนืดของแป้งมีการกระจายตัวแบบต่อเนื่องบ่งช้ีว่าลักษณะความหนืดของแป้ง
มียีนควบคุมหลายคู่ (Polygenes) โดยที่แต่ละอัลลีลที่ควบคุมลักษณะได้รับการถ่ายทอดมาจากพันธุ์พ่อและพันธุ์แม่ 
(Thanyasiriwat et al., 2014, pp. 197-207) 
 
ตารางที่ 2 ค่าเฉลี่ยความหนืดแป้งมันสำปะหลังลูกผสมชั่วรุ่นที่ 1 ที่เกิดจากคู่ผสมของมันสำปะหลัง 13 คู ่

Parents (n)1 F1 lines 
Starch pasting viscosity 

PV (cP) HS (cP) FV (cP) BD (cP) SB (cP) PTi (s) PT (oC) 

HN x MVEN200 (1) 1 248.1de 81.3cd 178.4b 166.7cde 97.1b 221.0b-e 70.7abc 
HN x PC (3) 2 191.3k-p 52.6n-q 95.3n-q 138.7j-s 42.7p-t 213.9d-j 69.5a-d 

3 203.2f-m 53.8m-p 93.3p-s 149.4f-m 39.5s-v 211.8f-m 63.1a-d 
4 193.3i-o 64.6ghi 111.6hij 128.7p-u 47.0m-q 220.8b-e 71.1abc 

B126 x MCOL1684 (2) 5 178.5o-r 50.1p-t 93.8p-s 128.4q-u 43.7o-t 207.3j-r 66.1a-d 
6 198.9h-n 74.9e 145.6d 123.9s-v 70.7e 219.0b-g 69.7a-d 

R60 x MBRA77 (7) 7 174.8o-r 40.1vw 73.7v 134.8l-t 33.7v-y 199.0r-u 69.2a-d 
8 199.1h-n 66.0ghi 117.9gh 133.2m-t 52.0j-n 212.2f-l 72.5ab 
9 275.4b 89.4ab 176.1b 186.0b 86.8c 209.8h-o 64.9a-d 
10 215.4fgh 62.4hij 116.0ghi 153.0e-j 53.6jkl 200.1q-u 53.6d 
11 204.6f-m 59.2jkl 104.9j-m 145.3g-p 45.7 o-r 212.1f-l 57.3bcd 
12 211.9f-i 56.3k-o 98.5l-p 155.6d-i 42.3p-t 209.2h-p 61.7a-d 
13 218.0fg 68.5fg 131.5e 149.5f-m 63.0fg 203.2m-t 61.2a-d 

R60 x MBRA337 (10) 14 212.5fgh 73.7ef 129.2ef 138.8i-s 55.5ijk 200.6p-u 55.0cd 
15 205.8f-m 51.2o-r 92.2p-t 154.6d-j 41.0q-u 196.7stu 63.5a-d 
16 176.5o-r 27.5zA 51.8zA 149.1f-n 24.3 ABC 192.4u 65.2a-d 
17 205.4f-m 34.0xy 62.1wxy 171.4bcd 28.1yzAB 194.9tu 68.4a-d 
18 216.0fgh 66.7gh 120.2gh 149.3f-n 53.5jkl 199.8q-u 69.7a-d 
19 244.8e 73.5ef 141.5d 171.3 bcd 68.0ef 198.1stu 67.4a-d 
20 221.2f 59.2jkl 103.6j-n 162.0c-g 44.4o-t 194.9tu 69.8a-d 
21 153.0t-w 24.6AB 46.5AB 128.5q-u 22.0BC 201.5o-t 69.4a-d 
22 206.2f-l 61.5ijk 106.8jkl 144.8h-q 45.4o-s 201.9o-t 68.5a-d 
23 207.1f-l 56.0l-o 98.6l-p 151.1e-l 42.5p-t 203.8l-s 70.4a-d 

R90 x MBRA279 (4) 24 155.1s-v 27.3zA 54.1yzA 127.9r-u 26.8 zABC 204.4k-s 66.1a-d 
25 179.2o-r 46.7rst 85.3stu 132.5n-t 38.6t-w 220.1b-f 67.5a-d 
26 205.9f-m 59.0jkl 106.9jkl 146.9f-o 47.9l-p 215.4d-j 70.7abc 
27 264.4bcd 86.3abc 191.4a 178.1bc 105.0a 229.8a 72.7ab 

R90 x MBRA18 (3) 28 270.5bc 85.3bc 163.5c 185.2b 78.3d 225.1ab 70.0a-d 
29 173.2p-s 32.5xyz 62.9wx 140.7h-r 30.4xyzA 209.6h-o 72.7ab 
30 136.5vw 27.6zA 53.2zA 108.9v 25.6 ABC 209.2h-p 73.0ab 

R90 x MBRA887 (5) 31 171.5q-t 37.0wx 69.7vw 134.4l-t 32.6w-z 210.7g-n 70.1a-d 
32 190.5l-p 45.1tuv 84.4tu 145.4g-p 39.4s-v 208.2j-q 69.7a-d 
33 187.4m-q 41.2uvw 76.8uv 146.2g-o 35.6u-x 217.0b-i 73.1ab 
34 134.8w 25.4AB 51.2zAB 109.4v 25.8ABC 208.1j-q 67.6a-d 
35 144.3uvw 21.4B 42.9B 122.9s-v 21.5C 207.2j-r 66.6a-d 

HB60 x MCOL1684 (1) 36 220.0f 56.7k-n 102.9k-o 163.3c-f 46.2n-r 203.1n-t 57.2bcd 
HB60 x MCOL1466 (2) 37 253.4cde 86.0bc 164.4c 167.4cde 78.5d 214.1d-j 69.1a-d 

38 211.7f-i 72.7ef 132.6e 139.0i-s 59.9ghi 215.6c-j 69.2a-d 
HB60 x MVEN200 (3) 39 209.9f-k 52.5n-q 96.3m-q 157.4d-h 43.8o-t 212.2f-l 71.9abc 

40 296.0a 91.3a 193.8a 204.7a 102.5ab 217.1b-i 70.7abc 



54  
 

 ปีที ่5 ฉบับที่ 1 มกราคม-มิถนุายน 2563                                                        Vol.5 No.1 January-June 2020 

การเปรียบเทียบวธิีการพยากรณ์ราคาขายทองค าแทง่ 
A Comparison of the Forecasting for the Sale Price of Gold Bar  

 

ตารางที่ 2 (ต่อ) 

Parents (n)1 F1 lines 
Starch pasting viscosity 

PV (cP) HS (cP) FV (cP) BD (cP) SB (cP) PTi (s) PT (oC) 

41 155.2s-v 31.7yz 58.8xyz 123.4s-v 27.1zABC 208.8i-p 71.5abc 
HB60 x MCOL585 (8) 42 209.1f-l 76.2de 132.7e 132.9m-t 56.6hij 224.1abc 74.1ab 

43 183.6n-q 48.4q-t 89.2q-t 135.2k-t 40.8r-u 214.5d-j 73.3ab 
44 210.4f-j 62.5hij 112.2g-j 147.9f-n 49.6k-o 216.8b-i 72.5ab 
45 212.3fgh 50.4p-s 91.4 161.9c-g 41.0q-u 207.7j-q 67.8a-d 
46 179.9opq 49.3p-t 90.7p-t 130.6o-u 41.4q-u 215.7c-j 74.2ab 
47 214.9fgh 67.4gh 120.8fg 147.5f-n 53.4jkl 214.4d-j 71.1abc 
48 199.9g-n 58.9j-m 108.2ijk 141.0h-r 49.3k-o 213.2d-j 71.7abc 
49 205.4f-m 53.8m-p 98.7l-p 151.6e-k 45.0o-s 212.9e-k 73.9ab 

HB60 x MPAL103 (5) 50 214.2fgh 69.2fg 131.6e 145.0h-q 62.4fgh 215.2d-j 70.1a-d 
51 170.9q-t 52.5n-q 94.6o-r 118.4tuv 42.1p-t 221.5a-d 73.0ab 
52 175.2o-r 48.9p-t 90.8p-t 126.3r-u 41.9p-t 219.3b-g 75.1a 
53 193.0j-o 66.2ghi 119.2gh 126.8r-u 53.1j-m 217.4b-h 70.0a-d 
54 160.5r-u 45.7stu 86.1rst 114.8uv 40.4r-u 220.8b-e 72.0abc 

Grand mean 
±S.D. 

200.9 
±33.3 

56.0 
±17.7 

104.6 
±36.1 

145.0 
±19.4 

48.6 
±19.0 

210.6 
±8.4 

68.6 
±4.8 

P-value (p<0.01) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 
1 จำนวนสายพันธุ์ของมันสำปะหลังลูกผสมช่ัวรุ่นที่ 1 (ตัวอักษรภาษาอังกฤษที่แตกต่างกันแสดงถึงความแตกต่างกันอย่างมี
นัยสำคัญทางสถิติที่ p<0.01 และตัวอักษร a b c แตกต่างจากตัวอักษร A B C) 
 

3. การทดสอบประสิทธิภาพของเคร่ืองหมายโมเลกุล 
จากการวิเคราะห์รีเกรสช่ันแบบเส้นตรงเชิงเดี่ยวและทดสอบความแปรปรวน พบความสัมพันธ์ระหว่างจีโนไทป์ท่ีได้

จากเครื่องหมายโมเลกุลและค่าความหนืดของแป้ง โดยที่เครื่องหมายโมเลกุล MeES959 มีความสัมพันธ์กับลักษณะ PTi และ 
PT ซึ่งมีค่า R2 เท่ากับ 2.61 และ 2.43% ตามลำดับ ส่วนเครื่องหมายโมเลกุล MeES1019 สัมพันธ์กับลักษณะ PT และมีค่า 
R2 เท่ากับ 4.63% สำหรับเครื่องหมายโมเลกุล SSRY13 มีความสัมพันธ์กับลักษณะ PTi และ PT มีค่า R2 เท่ากับ 9.58 และ 
2.89% ตามลำดับ และเครื่องหมายโมเลกุล EME81 มีความสัมพันธ์กับลักษณะ HS FV SB และ PT ด้วยค่า R2 เท่ากับ 6.84 
5.60 4.17 และ 3.17% ตามลำดับ (ตารางที่ 3) ผลการวิเคราะห์ความแปรปรวน เพื่อทดสอบประสิทธิภาพของเครื่องหมาย
โมเลกุลในการใช้แยกกลุ่มของลักษณะความหนืดของแป้ง พบว่าเครื่องหมายโมเลกุล EME81 สามารถจัดแบ่งกลุ่มค่าเฉลี่ยของ
ลักษณะความหนืดแป้งตามกลุ่มของจีโนไทป์ (Genotypic class) ได้ โดยที่จีโนไทป์แบบ 1/1 และ 1/2 มีค่า PV HPV CPV 
และ SB สูงกว่ากลุ่มที่มีจีโนไทป์เป็นแบบ 2/2 อย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ (p<0.05) (อัลลีล 1 เป็นอัลลีลที่ให้ลักษณะ PV HPV 
CPV และ SB สูง) ส่วนกลุ่มที่มีค่า PT และ PTi ต่ำ มีจีโนไทป์เป็นแบบ 1/1 และ 1/2 (อัลลีล 1 เป็นอัลลีลที่ให้ลักษณะ PT 
และ PTi ต่ำ) (ภาพที่ 1) สำหรับเครื่องหมาย MeES959 MeES1019 และ SSRY13 ไม่สามารถแยกกลุ่มความหนืดของแป้ง
ตามลักษณะจีโนไทป์ได้ จากการทดสอบประสิทธิภาพของเครื่องหมายโมเลกุล พบว่าเครื่องหมาย MeES959 MeES1019 
และ SSRY13 ให้จำนวนอัลลีล 4 7 และ 8 อัลลีล ตามลำดับ ทำให้ไม่เหมาะสมในการเป็นเครื่องหมายดีเอ็นเอช่วยคัดเลือก 
เนื่องจากอัลลีลแต่ละแบบไม่สามารถแยกกลุ่มของฟีโนไทป์ได้ ซึ่งแตกต่างจากเครื่องหมาย EME81 ที่ให้จำนวนอัลลีลเท่ากับ     
2 อัลลีล และมีจีโนไทป์ 3 แบบ สามารถแยกกลุ่มของลักษณะความหนืดแป้งตามกลุ่มของจีโนไทป์ได้ ซึ่งจะเห็นได้ว่าอัลลีล 1  
ที่ปรากฏในรุ่นลูกเป็นอัลลีลที่กำหนดลักษณะความหนืดของแป้งสูงหรือต่ำ เช่น เมื่อต้องการคัดเลือกมันสำปะหลังลูกผสมที่มี
ค่า PT ต่ำ ควรเลือกต้นที่ปรากฏอัลลีล 1 เสมอ (ภาพที่ 1) ซึ่งสอดคล้องกับงานวิจัยของ Srisawad et al. (2018, pp.  
493-510) ที่ได้ยืนยันผลการวิเคราะห์ QTL ที่เกี่ยวข้องกับลักษณะ PT ในมันสำปะหลังช่ัวรุ่นที่ 1 ที่เกิดจากคู่ผสมระหว่างพันธุ์
ห้วยบง 60 และพันธุ์ห้านาที โดยพบเครื่องหมาย EME81 มีความสัมพันธ์กับค่า PT อย่างมีนัยสำคัญยิ่งทางสถิติ (p<0.0001) 
โดยจีโนไทป์ nn และ np ให้ลักษณะ PT ต่ำ และ PT สูง ตามลำดับ อย่างไรก็ตาม เมื่อวิเคราะห์รีเกรสช่ันแบบเส้นตรง
เชิงเดี่ยวด้วยวิธี SMA ระหว่างเครื่องหมายโมเลกุลและค่าความหนืดของแป้ง พบว่าเครื่องหมายโมเลกุลที่ใช้ในการทดลองครั้ง
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นี้มีความสัมพันธ์กับลักษณะ HS FV SB PTi และ PT อย่างมีนัยสำคัญยิ่ง แต่มีค่า R2 ค่อนข้างต่ำ (2.40-9.58%) ทั้งนี้อาจ
เนื่องมาจากประชากรลูกผสมชั่วรุ่นที่ 1 แต่ละคู่ผสมมีจำนวนน้อย (54 ต้น) ซึ่งต่างจากงานวิจัยของ Udoh et al. (2017, pp. 
123-134) ท่ีใช้ประชากรมันสำปะหลังจำนวน 650 สายพันธุ์สำหรับประเมินประสิทธิภาพของเครื่องหมาย SNP ที่สัมพันธ์กับ
ปริมาณแคโรทีนอยด์ นอกจากนี้ลักษณะความหนืดของแป้งมันสำปะหลังมีค่าอัตราพันธุกรรม (Heritability) ต่ำ 
(Thanyasiriwat et al., 2014, pp. 197-207)  จึงทำให้เครื่องหมายโมเลกุลดังกล่าวอธิบายความแปรปรวนของลักษณะ
ความหนืดของแป้งได้น้อย อย่างไรก็ตาม ถึงแม้เครื่องหมาย EME81 จะให้ค่า R2 ต่ำ แต่ยังคงมีศักยภาพในการเป็น
เครื่องหมายช่วยคัดเลือกลักษณะความหนืดของแป้งได้ 
 

ตารางที่ 3 การวิเคราะห์รีเกรสช่ันแบบเส้นตรงเชิงเดี่ยวระหว่างเครื่องหมายโมเลกุลและค่าความหนืดของแป้ง 

Molecular marker Trait P-value R2 (%) 
Significant 
(p<0.05) 

MeES959 PV 0.272 0.75 ns 
 HS 0.394 0.45 ns 
 FV 0.162 1.21 ns 
 BD 0.271 0.76 ns 
 SB 0.064 2.13 ns 
 PTi 0.039 2.61 * 
 PT 0.049 2.40 * 
MeES1019 PV 0.933 0.00 ns 
 HS 0.874 0.02 ns 
 FV 0.641 0.14 ns 
 BD 0.996 0.00 ns 
 SB 0.462 0.34 ns 
 PTi 0.121 1.49 ns 
 PT 0.005 4.63 * 
SSRY13 PV 0.535 0.24 ns 
 HS 0.174 1.15 ns 
 FV 0.160 1.23 ns 
 BD 0.864 0.02 ns 
 SB 0.164 1.21 ns 
 PTi 0.000 9.58 * 
 PT 0.031 2.89 * 
EME81 PV 0.095 4.13 ns 
 HS 0.001 6.84 * 
 FV 0.002 5.60 * 
 BD 0.165 1.20 ns 
 SB 0.009 4.17 * 
 PTi 0.115 1.54 ns 
 PT 0.023 3.17 * 
ns: เครื่องหมายโมเลกุลและลักษณะความหนืดของแป้งไม่มีความแตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ  ที่ระดับความเชื่อมั่น 
95% (p<0.05) 
* เครื่องหมายโมเลกุลและลักษณะความหนืดของแป้งมีความแตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ ท่ีระดับความเช่ือมั่น 95% 
(p<0.05) 
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ภาพที่ 1 การจัดแบ่งกลุ่มค่าเฉลี่ยของลักษณะความหนืดแป้ง ได้แก ่ค่า PV (A) ค่า HS (B) ค่า FV (C) ค่า BD (D) ค่า SB (E) 
PTi (F) และค่า PT (G) ตามกลุ่มของจีโนไทป์ (Genotypic class) 1/1 1/2 และ 2/2 โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุล EME81 

(ตัวอักษรภาษาอังกฤษ a ab และ b ทีแ่ตกต่างกัน แสดงถึงความแตกต่างกันอย่างมีนัยสำคญัทางสถิตทิี่ p<0.05 โดย DMRT) 
 
สรุปผลการวิจัย  
 จากการประเมินเครื่องหมายโมเลกุล MeES959 MeES1019 SSRY13 และ EME81 ที่มีความสัมพันธ์กับลักษณะ 
PT ของมันสำปะหลังลูกผสมช่ัวรุ่นที่ 1 ที่ได้จากคู่ผสม 13 คู่ จำนวน 54 สายพันธุ์ โดยวิเคราะห์แถบดีเอ็นเอ พบว่ามัน
สำปะหลังลูกผสมช่ัวรุ่นที่ 1 มีจำนวนอัลลีล 2-8 อัลลีล ซึ่งอัลลีลที่เพิ่มขึ้นถ่ายทอดมาจากพ่อและแม่ที่ใช้เป็นคู่ผสม (อัลลีลที่
เพิ่มขึ้นแตกต่างจากอัลลีลของพันธุ์ห้วยบง 60 และพันธุ์ห้านาทีที่ใช้เป็นคู่ผสมเพื่อสร้างลูกผสมในการพัฒนาเครื่องหมาย
โมเลกุลทั้ง 4 เครื่องหมาย) ส่วนคุณสมบัติด้านความหนืดของแป้งในมันสำปะหลังลูกผสมช่ัวรุ่นท่ี 1 มีความแตกต่างกันอย่างมี
นัยสำคัญทางสถิติ และแสดงลักษณะการกระจายตัวแบบต่อเนื่อง นอกจากนี้เครื่องหมายโมเลกุล EME81 มีประสิทธิภาพมาก
ที่สุดในการเป็นเครื่องหมายโมเลกุลช่วยคัดเลือกลูกผสมที่มีคุณสมบัติด้านความหนืดของแป้งสูงหรือต่ำ เนื่องจากมีอัลลีลเพียง 
2 แบบ โดยอัลลีล 1 เป็นอัลลีลที่ให้ลักษณะ PT ต่ำ และสามารถจัดกลุ่มมันสำปะหลังเป็น 3 กลุ่มตามลักษณะของจีโนไทป์ 
(1/1 1/2 และ 2/2) ได้ 
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