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ABSTRACT 

 The aim of this study was to develop a screening technique in order to identify different 

genetically modified (GM) papaya events by polymerase chain reaction (PCR) with specific primers. 

Experiments were conducted at the laboratory of GMO detection and analysis, the department of 

Agriculture from year 2012 to 2015. Nucleotide sequences of cp gene encoded the coat protein (AUS-

PRSV-CP, Hawaii-PRSV-CP, Taiwan-PRSV-CP-YK, THAI-DOA-PRSV-CP and THAI-KU-PRSV-

CP-CM2) of the papaya ring spot virus (PRSV) and glucuronidase gene (uidA) were fetched from a 

genebank and compared using Blast. Three pair of specific primers (CP_F-all/CP_R-all, 

CP_FTT/CP_R2, CP_FHA/CP_R2) was designed on the cp gene, while a pair of specific primer 

(GUS_F/GUS_R) was designed on uidA. All specific primer pairs were then used to screen GM 

papaya and identify its event by PCR. Felidity of the specific primers and the method were 

reconfirmed by Real-time PCR. Result showed that the specific primer pair (CP_F-all/CP_R-all) 

could screen all GM papaya events. The specific pair of primers (CP_FTT/CP_R2) could screen only 

Thai events (PRSV-KU and PRSV-DOA), while the specific primer pair (CP_FHA/CP_R2) could 

screen only one Hawaii event (PRSV HA-55-1) and the primers (GUS_F/GUS_R) could screen both 

Hawaii and Thai events (PRSV HA-55-1 and PRSV-DOA). Next, surveying and sampling papaya 

from farmer fields of registered good agriculture practice (GAP) and of non-registered GAP and 

farmer fields of growing papaya for export were done. Papaya samples were screened and identified 

with these four pairs of specific primers and the method previously described. It was found that 

PRSV-KU were the most abundant which took in an account of 40.7%, while PRSV-DOA, PRSV 
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HA-55-1, the hybrid of PRSV-KU x PRSV HA-55-1 and unidentified events were 13.67, 1.17, 0.08 

and 46.37%, respectively. Phylogenetic analysis of cp sequences of all GM papaya samples and those 

of all GM papaya events from the gene bank revealed that GM papaya events could be divided into     

4 clades; PRSV-KU, PRSV-DOA, PRSV-YK and PRSV-Hawaii.  

Key words : genetically modified papaya, screening, DNA, PCR 

 

บทคดัย่อ 

งานวจิยัน้ีมีวตัถุประสงคเ์พื่อพฒันาวธีิการตรวจคดักรองเพื่อจ าแนกสายพนัธ์ุมะละกอดดัแปร
พนัธุกรรมดว้ยปฏิกิริยาลูกโซ่โดยใชคู้่ไพรเมอร์จ าเพาะ การทดลองด าเนินการท่ีห้องปฏิบติัการตรวจ
วเิคราะห์พืชจีเอม็โอ กรมวชิาการเกษตร ระหวา่งปี พ.ศ. 2555 ถึง 2558 สืบคน้ล าดบันิวคลีโอไทด์ของ
ยีน cp ซ่ึงเป็นรหัสของโปรตีนห่อหุ้มอนุภาคไวรัสโรคใบด่างจุดวงแหวน (PRSV) จากมะละกอ       
ดดัแปรพนัธุกรรม 5 สายพนัธ์ุ (AUS-PRSV-CP, Hawaii-PRSV-CP, Taiwan-PRSV-CP-YK, THAI-

DOA-PRSV-CP และ THAI-KU-PRSV-CP-CM2) และยีนกลูโคโลนิเดส น าล าดบันิวคลีโอไทด์ของ
ยีนมาเปรียบเทียบดว้ยโปรแกรมบลาสทเ์พื่อออกแบบและสังเคราะห์คู่ไพรเมอร์จ าเพาะจ านวน 3 คู่ 
(CP_F-all/CP_R-all, CP_FTT/CP_R2 และ CP_FHA/CP_R2) จากยีน cp ของไวรัสฯ ขณะท่ีคู่ไพรเมอร์
จ าเพาะอีก 1 คู่ (GUS_F/GUS_R) ออกแบบจากยีนกลูโคโลนิเดส จากนั้นน าคู่ไพรเมอร์ทั้งหมดมาใช้
ตรวจคดักรองตวัอยา่งมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมดว้ยวิธี PCR และตรวจยืนยนัดว้ยวิธี Real-time PCR 

ผลการตรวจพบวา่คู่ไพรเมอร์ (CP_F-all/CP_R-all) สามารถตรวจคดัแยกมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมได้
ทุกสายพนัธ์ุ ส าหรับคู่ไพรเมอร์ (CP_FTT/CP_R2) สามารถตรวจคดัแยกมะละกอฯไดเ้ฉพาะสายพนัธ์ุ
ไทย (PRSV-KU และ PRSV-DOA), ส่วนคู่ไพรเมอร์ (CP_FHA/CP_R2) ตรวจคดัแยกไดเ้พียงสายพนัธ์ุ
ฮาวาย (PRSV HA-55-1) สายพนัธ์ุเดียวและคู่ไพรเมอร์ (GUS_F/GUS_R) ตรวจคดัแยกไดท้ั้งสายพนัธ์ุ
ฮาวายและไทย (PRSV HA-55-1 และ PRSV-DOA) ล าดบัต่อมาส ารวจและเก็บตวัอยา่งมะละกอจาก
แปลงเกษตรกรท่ีข้ึนและไม่ข้ึนทะเบียน GAP และแปลงผูส่้งออก น าตวัอยา่งมะละกอฯมาตรวจจ าแนก
สายพนัธ์ุด้วยคู่ไพรเมอร์จ าเพาะจ านวน 4 คู่และท าตามวิธีการดังท่ีได้กล่าวมาเบ้ืองต้น พบว่าเป็น
มะละกอดดัแปรพนัธุกรรมสายพนัธ์ุ PRSV-KU มากท่ีสุด คิดเป็นร้อยละ 40.70, รองลงมา คือ สายพนัธ์ุ 
PRSV-DOA ร้อยละ 13.67 สายพนัธ์ุ PRSV HA-55-1 ร้อยละ 1.17, สายพนัธ์ุผสมระหวา่ง PRSV-KU x 

PRSV HA-55-1 ร้อยละ 0.08 และไม่สามารถระบุสายพนัธ์ุแหล่งท่ีมาไดคิ้ดเป็นร้อยละ 46.37 จากการ
วเิคราะห์หาความสัมพนัธ์ระหวา่งตวัอยา่งมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมกบัมะละกอฯสายพนัธ์ุอา้งอิงจาก
ธนาคารยนีโดยการเปรียบเทียบล าดบัเบสของยนี cp พบวา่ตวัอยา่งมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมแบ่งออก
ไดเ้ป็น 4 clades; PRSV-KU, PRSV-DOA, PRSV-YK และ PRSV-Hawaii  

ค าหลกั : มะละกอดดัแปรพนัธุกรรม  การตรวจคดักรอง  ดีเอ็นเอ  ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส 
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ค าน า 

 มะละกอจดัเป็นผลไม้เศรษฐกิจท่ีส าคญัในเขตร้อนและร้อนช้ืน รวมถึงประเทศไทยด้วย  

(จริงแท,้ 2552) แต่การปลูกมะละกอในบริเวณน้ีและทัว่โลกมกัพบกบัความสูญเสียและเสียหายอนั
เน่ืองมาจากการเขา้ท าลายของโรคใบด่างจุดวงแหวนของมะละกอ (Papaya ringspot Virus; เรียกยอ่ๆ
วา่ PRSV) ซ่ึงมีสาเหตุมาจากไวรัสช่ือวา่ Papaya ringspot virus (PRSV) ไวรัสชนิดน้ีสามารถแพร่กระจาย
และถ่ายทอดโรคไดภ้ายในเวลาสั้นๆโดยเพล้ียอ่อนเป็นพาหะในลกัษณะ non-persistent (วิไลและ
คณะ, 2525) ดงันั้นการใชส้ารเคมีก าจดัแมลงพาหะจึงไม่ไดผ้ลในการควบคุมการแพร่ระบาดของโรค 

ถึงแมจ้ะมีรายงานวา่มีมะละกอบางสายพนัธ์ุท่ีค่อนขา้งตา้นทานต่อโรคน้ีไดแ้ต่ก็ไม่สามารถผสมขา้ม
กบัมะละกอพนัธ์ุปลูกชนิด Carica papaya L. ได ้ดงันั้นการควบคุมโรคน้ีโดยการปรับปรุงพนัธ์ุ
ตา้นทานโรคจึงเป็นไปไดย้าก (Tennant et al., 1994) การปลูกมะละกอโดยใช้มะละกอดดัแปร
พนัธุกรรมจึงก าลงัไดรั้บความนิยมจากผูป้ลูกมากข้ึน 

 มะละกอดดัแปรพนัธุกรรม หรือท่ีเรียกกนัวา่ ‚มะละกอจีเอม็โอ‛ แสดงความตา้นทานต่อโรค
ใบจุดวงแหวนได้ เน่ืองจากมะละกอดัดแปรพนัธุกรรมได้รับการถ่ายยีนรหัสของโปรตีนห่อหุ้ม
อนุภาค (coat protein gene; cp) ของเช้ือไวรัสใบด่างจุดวงแหวน (Papaya Ring Spot Virus; PRSV) 

เขา้ไปในจีโนมของมะละกอเพื่อให้ตา้นทานต่อไวรัสใบด่างจุดวงแหวน (Benfey, 1990) ปัจจุบนั
ประเทศต่าง ๆ จึงไดพ้ฒันามะละกอดดัแปรพนัธุกรรมสายพนัธ์ุต่างๆข้ึนมาหลายพนัธ์ุ อยา่งเช่น สาย
พนัธ์ุ 55-1 (Fitch et al., 1992), Sun up (55-1 x 55-1) และ Rainbow (sun up x Kapoho) (Manshardt, 

1998), GCP 16-0, GCP 17-0 และ GCP 17-1 (Cheng et al., 1996) เป็นตน้ ส าหรับในประเทศไทยก็
ไดมี้การพฒันาสายพนัธ์ุมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมข้ึนมาดว้ยเช่นกนั เช่น มะละกอดดัแปรพนัธุกรรม
พนัธ์ุแขกนวล 3 สายพนัธ์ุและพนัธ์ุแขกด า 1 สายพนัธ์ุ (Mendoza et al., 2008) เม่ือสังเกตจาก
รูปลกัษณะภายนอกแลว้ มะละกอดดัแปรพนัธุกรรมสายพนัธ์ุต่าง ๆ เหล่าน้ี ไม่มีความแตกต่างจาก
มะละกอพนัธ์ุปกติ แต่ระหว่างสายพนัธ์ุมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมจะมีความแตกต่างกันของยีน
โปรตีนห่อหุ้มอนุภาคของเช้ือไวรัส PRSV ช้ินดีเอ็นเอของโปรโมเตอร์และเทอร์มิเนเตอร์ซ่ึงน ามาใช้
ควบคุมการแสดงออกของยีนโปรตีนห่อหุ้มอนุภาคของเช้ือไวรัส PRSV เและยีนคดัเลือก ซ่ึงเป็น
องคป์ระกอบของโครงสร้างของพาหะน ายนี โดยเฉพาะยนีโปรตีนห่อหุ้มอนุภาคของเช้ือไวรัส PRSV 

แต่ละไอโซเลทจะมีความผนัแปรของล าดบัเบสของยีนแตกต่างกนัไป การตรวจหาและจ าแนกสาย
พนัธ์ุมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมจึงท าไดย้าก เม่ือมีการปลูกมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมมากข้ึน การ
ปะปนของมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมเขา้มาในประเทศไทยจึงส่งผลกระทบต่อการส่งออกมะละกอ
ของไทย และยงัอาจส่งผลโดยทางออ้มต่อความบริสุทธ์ิของสายพนัธ์ุมะละกอปกติของไทย  

 ดงันั้นงานวิจยัน้ีจึงมีวตัถุประสงค์เพื่อพฒันาวิธีการตรวจคดักรองเพื่อเฝ้าระวงัสายพนัธ์ุ
มะละกอดดัแปรพนัธุกรรม 
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อปุกรณ์และวธีิการ 

1. ยนีโปรตีนห่อหุ้มอนุภาคของเช้ือไวรัส PRSV 

 ล าดบัเบสของยีนโปรตีนห่อหุ้มอนุภาคของเช้ือไวรัส PRSV (PRSV HA-55-1 accession no.  

FJ467933.1; PRSV-DOA accession no. AY010714.1; PRSV-KU accession no. DQ085856; PRSV-

AUS accession no. U14736 และ PRSV-YK accession no. X97251.1) และยีนนกลูโคโลนิเดสซ่ึงใช้
เป็นองคป์ระกอบของพาหะน ายีนในการสร้างมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมสืบคน้จากฐานขอ้มูลดีเอ็นเอ
ในธนาคารยีน ส่วนจีโนมิคดีเอ็นเอของมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมสายพนัธุ์ PRSV-DOA ซ่ึงใชเ้ป็น  

ดีเอน็เออา้งอิงไดรั้บความอนุเคราะห์จากธนาคารเช้ือพนัธุกรรม กรมวชิาการเกษตร 

2. มะละกอดัดแปรพนัธุกรรม 

 ตัวอย่างมะละกอซ่ึงใช้ในการทดลองน้ีเก็บจากด่านตรวจพืช แปลงปลูกมะละกอของ
เกษตรกรท่ีข้ึนทะเบียน GAP และไม่ข้ึนทะเบียน GAP ตามแปลงปลูกมะละกอทัว่ประเทศ และแปลง
ปลูกมะละกอของผูส่้งออก ระหวา่งปี พ.ศ. 2555 ถึง พ.ศ. 2558 

3. เปรียบเทียบล าดับเบสของยีนโปรตีนห่อหุ้มอนุภาค (cp) ของเช้ือไวรัส PRSV จากมะละกอ GMO 

สายพนัธ์ุต่าง ๆ และออกแบบคู่ไพรเมอร์จ าเพาะ 

น าล าดบันิวคลีโอไทดข์องมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมทั้ง 5 หมายเลขทะเบียนล าดบันิวคลีโอไทด์ 
(5 Accession number) ไดแ้ก่ AUS-PRSV-CP (มะละกอดดัแปรพนัธุกรรมสายพนัธุ์จากประเทศ
ออสเตรเลีย) Hawaii-PRSV-CP (สายพนัธ์ุจากฮาวาย ประเทศสหรัฐอเมริกา) Taiwan_PRSV-CP-YK 

(จากประเทศไต้หวัน) THAI-DOA-PRSV-CP และ THAI-KU-PRSV-CP_CM2 (สายพันธ์ุจาก
ประเทศไทยซ่ึงพฒันาข้ึนมาโดยกรมวิชาการเกษตร และโดยมหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร์ร่วมกบัศูนย์
พนัธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพตามล าดบั) มาเปรียบเทียบและวิเคราะห์เฉพาะบริเวณของยีน
(cp) ซ่ึงเป็นรหสัของโปรตีนห่อหุ้มอนุภาคของเช้ือไวรัส PRSV และยีน uidA (เป็นยีนสร้างเอนไซม ์
b-glucuronidase; GUS) ดว้ยโปรแกรมบลาสท์ จากนั้นออกแบบและสังเคราะห์คู่ไพรเมอร์จ าเพาะ
จ านวน 4 คู่ เพื่อใชจ้  าแนกมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมสายพนัธ์ุต่าง ๆ (Table 1) 

Table 1 Specific primers used for identification of different lines of genetically modified papaya  

ช่ือคู่ไพรเมอร์จ าเพาะ 
ล าดบันิวคลโิอไทด์ของคู่ไพรเมอร์จ าเพาะ 

(5’         3’ ) 

ขนาดของช้ินดี
เอน็เอคาดหวงั 

(bp) 

สายพนัธ์ุมะละกอ
ดดัแปรพนัธุกรรม

ซ่ึงถูกจ าแนก 

CP_F-all/CP_R-all 5’-GCTTTCGACTTCTATGAGGTGA-3’ 

5’-ACATCTTCCACTGTGTGTCTCT-3’ 107 

PRSV-KU, PRSV-

DOA และ PRSV 

HA-55-1 

CP_FTT/CP_R2 5’-GAGAGAGATAGAGATGTCAATGCC-3’ 

5’-CCATCCATCATCACCCAGAC-3’ 
325 

 

PRSV-KU และ
PRSV-DOA 
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ช่ือคู่ไพรเมอร์จ าเพาะ 
ล าดบันิวคลโิอไทด์ของคู่ไพรเมอร์จ าเพาะ 

(5’         3’ ) 

ขนาดของช้ินดี
เอน็เอคาดหวงั 

(bp) 

สายพนัธ์ุมะละกอ
ดดัแปรพนัธุกรรม

ซ่ึงถูกจ าแนก 

CP_FHA/CP_R2 5’-GAGAGAGATAGAGATGTCAATGTT-3’ 

5’-CCATCCATCATCACCCAGAC-3’ 
325 PRSV HA-55-1 

(GUS_F/GUS_R 5’-CAGTCTGGATCGCGAAAACT-3’ 

5’-CTTTTTCTTGCCGTTTTCGT-3’ 
409 

PRSV HA-55-1 

และ PRSV-DOA 

 

ส าหรับคู่ไพรเมอร์ซ่ึงใช้ส าหรับการตรวจคดักรองมะละกอดัดแปรพนัธุกรรมออกจาก
มะละกอปกติใชคู้่ไพรเมอร์เพื่อตรวจหายีน CaMV 35S Promoter และ Nos terminator ดว้ยวิธีเรียล-
ไทม ์พีซีอาร์ ตามมาตราฐานการตรวจคดักรองของ (ISO 21571: 2005) 

4.การทดสอบการเพิม่ปริมาณช้ินดีเอน็เอของยนี cp และ uidA จากมะละกอดัดแปรพนัธุกรรมสาย
พนัธ์ุต่างๆด้วยวธีิ PCR และ Real-time PCR 

4.1 การทดสอบคู่ไพรเมอร์จ าเพาะเพือ่จ าแนกมะละกอดัดแปรพนัธุกรรมสายพนัธ์ุต่าง ๆ 

น าดีเอ็นเอตน้แบบของมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมจ านวน 3 สายพนัธ์ุ ไดแ้ก่ สายพนัธ์ุของไทย 
PRSV-KU (สายพนัธ์ุของมหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร์ร่วมกบัศูนยพ์นัธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพ) 

และ PRSV-DOA (ของกรมวิชาการเกษตร) และสายพนัธ์ุฮาวาย PRSV HA-55-1 (ของประเทศ
สหรัฐอเมริกา (ส าหรับสายพนัธ์ุ PRSV-YK และ PRSV-Aus ไม่สามารถทดสอบไดเ้น่ืองจากไม่มี
ตวัอยา่งอา้งอิง) มาเพิ่มปริมาณช้ินดีเอน็เอขนาด 107, 325 และ 325 คู่เบส ของยีน cp ตามล าดบัโดยใช้
คู่ไพรเมอร์จ าเพาะ (Table 1) ดว้ยวิธี PCR โดยมีส่วนผสมในปฏิกิริยาต่อ 1 หลอด ดงัน้ี; กรีน โก แท็ก
เฟลซี บฟัเฟอร์ (ความเขม้เขน้ 1. 5 เท่า) ปริมาณ 5 ไมโครลิตร แมกนีเซียมคลอไรด์ (ความเขม้ขน้ 25 

มิลลิโมลาร์) ปริมาณ 1.5 ไมโครลิตร ดีเอ็นทีพี (10 มิลลิโมลาร์) ปริมาณ 0.5 ไมโครลิตร คู่ไพรเมอร์    

โฟเวิร์ดและรีเวิร์ด (50 พิโคโมล/ไมโครลิตร) อยา่งละ 0.5 ไมโครลิตร เอ็นไซมแ์ทก็ ดีเอ็นเอโพลีเมอเรส 

(5 ยนิูต/ไมโครลิตร) ปริมาณ 0.13ไมโครลิตร สารละลายดีเอน็เอตน้แบบ (50 นาโนกรัม/ไมโครลิตร) 

ปริมาณ 5 ไมโครลิตร และเติมน ้ ากลัน่น่ึงฆ่าเช้ือปริมาณ 11.87 ไมโครลิตร เพื่อให้มีปริมาตรรวมครบ 
25 ไมโครลิตร จากนั้นน าหลอดเข้าเคร่ืองเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยใช้อุณหภูมิและระยะเวลาท่ี
เหมาะสมในการท าปฏิกิริยาพีซีอาร์ของแต่ละคู่ไพรเมอร์ เม่ือท าปฏิกิริยาเสร็จ ตรวจสอบผลจาก
ปฏิกิริยา PCR โดยน าผลผลิต PCR ท่ีสังเคราะห์ไดไ้ปวเิคราะห์ดว้ยเจลอีเล็กโตรโฟรีซีส 

4.2 การทดสอบความไวของการตรวจ (LOD) มะละกอดัดแปรพันธุกรรมสายพันธ์ุต่างๆโดยใช้คู่  
ไพรเมอร์จ าเพาะ 

น าจีโนมิคดีเอ็นเอของมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมทั้ง 3 สายพนัธ์ุ คือ PRSV-KU, PRSV-DOA 

และ PRSV HA-55-1 มาเพิ่มปริมาณช้ินดีเอน็เอของยนี cp ดว้ยวธีิ PCR โดยใชคู้่ไพรเมอร์ท่ีมีความจ าเพาะ
เจาะจงต่อมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมแต่ละสายพนัธ์ุ (Table 1) ตามวิธีการในขอ้ 4.1 โดยเจือจางความ
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เขม้ขน้ของจีโนมิคดีเอน็เอซ่ึงใชเ้ป็นดีเอ็นเอตน้แบบให้ไดค้วามเขม้ขน้ท่ีระดบั 10, 1, 0.1, 0.01, 0.001 
นาโนกรัมต่อไมโครลิตร ตามล าดับ ดังนั้ นความเข้มข้นสุดท้ายของดีเอ็นเอต้นแบบ (final 

concentration) ท่ีใช้ในการทดสอบน้ีอยู่ท่ีระดบั 50, 5, 0.5, 0.05, 0.005 นาโนกรัม ตามล าดบั ท า
ปฏิกิริยา PCR ในแต่ละความเขม้ขน้จ านวน 10 ซ ้ า หลงัจากนั้นผลผลิต PCR ท่ีสังเคราะห์ไดไ้ป
วเิคราะห์ดว้ยเจลอีเล็กโตรโฟรีซีส 

4.3 การยนืยนัการตรวจจ าแนกมะละกอดัดแปรพนัธุกรรมสายพนัธ์ุต่างๆด้วยวธีิ Real-time PCR 

น าจีโนมิคดีเอ็นเอของมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมสายพนัธ์ุ PRSV-KU, PRSV-DOA และ
PRSV HA-55-1 ในขอ้ 4.1 มาตรวจยืนยนัจ าแนกสายพนัธ์ุอีกคร้ังดว้ยวิธี Real-time PCR โดยใชคู้่ไพรเมอร์
จ าเพาะและท าตามวธีิการตรวจของ (Anonymous, 2015) และ (Nakamura et al., 2013) 

5 การส ารวจและจ าแนกสายพนัธ์ุมะละกอดัดแปรพนัธุกรรมในประเทศไทย 

การส ารวจและจ าแนกสายพนัธ์ุมะละกอดัดแปรพนัธุกรรมกระท าโดยสุ่มเก็บตัวอย่าง
มะละกอจากแปลงเกษตรกรท่ีข้ึนทะเบียน GAP แปลงเกษตรกรไม่ข้ึนทะเบียน GAP และแปลงผู ้
ส่งออกตามแหล่งปลูกมะละกอทัว่ประเทศและมะละกอส่งออกจากด่านท่าอากาศยานสุวรรณภูมิ 
ระหว่างปี พ.ศ. 2555-2558 ตวัอย่างมะละกอมีทั้งใบสด ผลสด และเมล็ดพนัธ์ุ ต่อมาน าตวัอย่าง
มะละกอมาสกดัดีเอ็นเอ และตรวจคดักรองเบ้ืองตน้ โดยการตรวจหายีน 35S CaMV Promoter และ 
Nos Terminator ดว้ยวธีิ เรียล-ไทม ์พีซีอาร์ เพื่อคดักรองมะละกอดดัแปรพนัธุกรรม หลงัจากนั้นน ามา
ตรวจจ าแนกสายพนัธ์ุมะละกอดดัแปรพนัธุกรรม ดว้ยคู่ไพรเมอร์จ าเพาะ (Table 1) ตามวิธีการในขอ้ 
4.1 แลว้ตดัแถบผลผลิตพีซีอาร์ซ่ึงมีขนาดตามท่ีคาดหวงัออกจากเจลและท าให้ดีเอ็นเอให้บริสุทธ์ิ เพื่อ
น าช้ินดีเอน็เอไปวเิคราะห์หาล าดบัการเรียงตวัของเบสดว้ยเคร่ืองวิเคราะห์อตัโนมติั และน าล าดบัเบส
ของช้ินดีเอ็นเอเป้าหมายมาวิเคราะห์เปรียบเทียบความเหมือน (identity) กบัล าดบัเบสของยีน cpจาก
สายพันธ์ุมะละกอดัดแปรพันธุกรรมสายพันธ์ุต่างๆในฐานข้อมูลดีเอ็นเอ เพื่อวิ เคราะห์หา
ความสัมพนัธ์ของยีน cp ซ่ึงเป็นรหสัของโปรตีนห่อหุ้มอนุภาคของไวรัส PRSV ในมะละกอดดัแปร
พนัธุกรรมสายพนัธ์ุต่าง ๆ ท่ีสุ่มเก็บมา 

 

ผลการทดลองและวจิารณ์ 

1. ความเหมือนและความต่างของล าดับนิวคลโิอไทด์ของยนี cp และการออกแบบไพรเมอร์ 

เม่ือน าล าดบันิวคลิโอไทด์ของยีน cp ซ่ึงเป็นรหสัของโปรตีนห่อหุ้มอนุภาคของไวรัส PRSV 

มาเปรียบเทียบกนัเพื่อหาความเหมือนและความคลา้ยกนัเพื่อออกแบบไพรเมอร์จ าเพาะไวใ้ชส้ าหรับ
การตรวจจ าแนกสายพนัธ์ุมะละกอดดัแปรพนัธุกรรม พบวา่ ล าดบันิวคลิโอไทด์ของยีน cp ของไวรัส
PRSV ทั้ง 5 ไอโซเลทมีความเหมือนกนัถึงร้อยละ 98 (Figure 1) จึงไดเ้ลือกออกแบบไพรเมอร์เป็น 4 คู่   
คู่แรกเพื่อใช้จ  าแนกมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมไดทุ้กสายพนัธ์ุไม่วา่จะไดมี้การถ่ายยีน cp ของไวรัส
PRSV ไอโซเลทใดก็ตาม บริเวณท่ีออกแบบอยูร่ะหวา่งนิวคลิโอไทด์ท่ี 719 ถึง 740 (เป็น forward 
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primer ช่ือ CP_F-all) และนิวคลิโอไทด์ท่ี 863 ถึง 885 (เป็น reverse primer ช่ือ CP_R-all) (แสดงดว้ย
แถบสีขาว, Figure 1) เม่ือใชไ้พรเมอร์คู่น้ีสามารถเพิ่มช้ินดีเอ็นเอของยีน cp ไดข้นาดประมาณ 170 คู่เบส 
ไพรเมอร์คู่แรกไดถู้กออกแบบบริเวณดงักล่าวเพราะบริเวณน้ีล าดบันิวคลิโอไทด์ของทุกไอโซเลทจะ
มีความเหมือนกนัสูงมาก ไพรเมอร์คู่ท่ี 2 ออกแบบอยูร่ะหว่างนิวคลิโอไทด์ท่ี 208 ถึง 231 (เป็น 
forward primer ช่ือ CP_FTT) และนิวคลิโอไทด์ท่ี 515 ถึง 534 (เป็น reverse primer ช่ือ CP_R2) 

(แสดงดว้ยแถบสีเหลือง, Figure 1) ไพรเมอร์คู่น้ีสามารถเพิ่มช้ินดีเอ็นเอของยีน cp ไดข้นาดประมาณ 
325 คู่เบส เฉพาะสายพนัธ์ุไทย คือ PRSV-KU และ PRSV-DOA เน่ืองจากล าดบันิวคลิโอไทด์บริเวณ
ท่ีออกแบบไพรเมอร์คู่น้ีมีความเหมือนกนัระหวา่งสายพนัธ์ุไทยมากท่ีสุดส่วนไพรเมอร์คู่ท่ี 3 (forward 

primer ช่ือ CP_FHA และ reverse primer ช่ือ CP_R2) ถูกออกแบบบริเวณเดียวกนักบัคู่ไพรเมอร์คู่ท่ี 2 
ซ่ึงจะสามารถเพิ่มช้ินดีเอ็นเอของยีน cp ไดข้นาดประมาณ 325 คู่เบสเช่นเดียวกนั (Figure 1) แต่ไพรเมอร์
คู่ท่ี 3 น้ีใชจ้  าแนกไดเ้ฉพาะสายพนัธ์ุจากฮาวาย (PRSV HA-55-1) เท่านั้น เน่ืองจากเบส 2 ตวัทางดา้น
ปลาย 3’ ของ forward primer (CP_FHA) แตกต่างจาก forward primer (CP_FTT) ของคู่ท่ี 2 แต่ไพรเมอร์
คู่ท่ี 3 น้ี ไม่สามารถจ าแนกสายพนัธ์ุจากออสเตรเลีย (AUS-PRSV-CP) ไดเ้น่ืองจากสายพนัธ์ุจาก
ฮาวายและสายพนัธ์ุจากออสเตรเลียมีองคป์ระกอบของโครงสร้างของพลาสมิดท่ีใชถ่้ายยีน cp ต่างกนั 

แต่ล าดบันิวคลิโอไทดข์องยนี cp บริเวณน้ีมีความเหมือนกนั 

ส่วนไพรเมอร์คู่ท่ี 4 (forward primer ช่ือ GUS_F และ reverse primer ช่ือ GUS_R) เป็นคู่ไพรเมอร์
เดียวในงานวิจยัน้ีซ่ึงไม่ไดอ้อกแบบจากยีน cp ของไวรัส PRSV แต่ออกแบบมาจาก glucuronidase 

gene (uidA) และใชส้ าหรับจ าแนกเฉพาะสายพนัธ์ุ PRSV HA-55-1 (จากฮาวาย) และ PRSV-DOA 

(สายพนัธ์ุไทย กรมวิชาการเกษตร) เน่ืองจากทั้ง 2 สายพนัธ์ุน้ีมีองค์ประกอบของโครงสร้างของพ
ลาสมิดท่ีใชถ่้ายยนี cp เหมือนกนั คือมี uidA เป็นองคป์ระกอบเหมือนกนัแต่ใชไ้วรัสPRSV ต่างไอโซ
เลทกนั ไพรเมอร์คู่ท่ี 4 (forward primer ช่ือ GUS_F และ reverse primer ช่ือ CP_R2) ออกแบบอยู่
ระหวา่งนิวคลิโอไทด์ท่ี 268 ถึง 287 และ 658 ถึง 677 ตามล าดบั ซ่ึงสามารถเพิ่มช้ินดีเอ็นเอของยีน 
uidA ไดข้นาดประมาณ 409 คู่เบส 

2. การทดสอบการเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอของยีน cp และ uidA จากมะละกอดัดแปรพันธุกรรมสาย
พนัธ์ุต่าง ๆ ด้วยวธีิ PCR และ Real-time PCR 

เม่ือน าคู่ไพรเมอร์จ าเพาะซ่ึงถูกออกแบบและสังเคราะห์ข้ึนมา (Table 1) มาทดสอบเพื่อเพิ่ม
ปริมาณช้ินดีเอ็นเอของยีน cp และ uidA กบัดีเอ็นเอตน้แบบของมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมจ านวน    
3 สายพนัธ์ุ ไดแ้ก่ สายพนัธ์ุ PRSV HA-55-1, PRSV-DOA และ PRSV-KU ซ่ึงใชเ้ป็นสายพนัธ์ุอา้งอิง 
(ส าหรับสายพนัธ์ุ PRSV-YK และ PRSV-Aus ไม่สามารถทดสอบไดเ้น่ืองจากไม่มีดีเอ็นเอตน้แบบของ 2 

สายพนัธ์ุน้ี) พบว่าคู่ไพรเมอร์จ าเพาะทั้ง 4 คู่ (CP_F-all/CP_R-all, CP_FTT/CP_R2, CP_FHA/CP_R2 

และ GUS_F/GUS_R) สามารถเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอของยีน cp ขนาด 170, 325, 325 ตามล าดบั และ
ยนี uidA ขนาด 409 คู่เบสไดต้ามท่ีคาดหวงั (Figure 2) 
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Figure 1 Comparison of nucleotide sequences of cp among different isolates of PRSV. 

indicates the position of the primers (CP_F-all/CP_R-all) designed.  

indicates the position of the primers (CP_FTT/CP_R2 and CP_FHA/CP_R2 ) designed. 
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ผลผลิตพีซีอาร์ของยีนโปรตีนห่อหุ้มอนภุาคของเช้ือไวรัสที่สังเคราะห์ด้วยคู่ไพรเมอร์ CP_F-all/CP_R-all ในตัวอย่างมะละกอมีขนาดยีน
คาดหวังประมาณ 170 คู่เบสแถวที่ 1 ดีเอ็นเอมาตรฐาน ; 100+1,500 คู่เบสดีเอ็นเอแลดเดอร์, แถวที่ 2-14 ตัวอย่างมะละกอ, แถวที ่15 

มะละกอดัดแปรพันธุกรรมสายพันธุ์ PRSV HA-5-1, แถวที ่ 16 มะละกอดัดแปรพันธุกรรมสายพันธุ์ PRSV-DOA, แถวที่ 17 มะละกอดัด
แปรพันธุกรรมสายพันธุ์ PRSV-KU, แถวที่ 18 มะละกอปกต,ิ แถวที ่19 น้้ากลัน่นึ่งฆ่าเช้ือ 
 

 
 
 

 
 

ผลผลิตพีซีอาร์ของยีนโปรตีนห่อหุ้มอนภุาคของเช้ือไวรัสที่สังเคราะห์ด้วยคู่ไพรเมอร์ CP-FTT/CP- R2 จากตัวอย่างมะละกอ มขีนาดยีน
คาดหวังประมาณ 325 คู่เบสแถวที่ 1 ดีเอ็นเอมาตรฐาน; 100+1,500 คู่เบสดีเอ็นเอแลดเดอร์, แถวที ่1-12 ตัวอย่างมะละกอ, แถวที ่13 

มะละกอดัดแปรพันธุกรรมสายพันธุ์ PRSV-DOA, แถวที1่4มะละกอดัดแปรพันธุกรรมสายพันธุ์ PRSV HA-55-1, แถวที่ 15 มะละกอดัด
แปรพันธุกรรมสายพันธุ์ PRSV-KU, แถวที่ 16 มะละกอปกต,ิ แถวที ่17 น้้ากลัน่นึ่งฆ่าเช้ือ 

 

 

 

 

 

 

ผลผลิตพีซีอาร์ของยีนโปรตีนห่อหุ้มอนภุาคของเช้ือไวรัสที่สังเคราะห์ด้วยคู่ไพรเมอร์ CP-FHA/CP-R2 จากตวัอยา่งมะละกอ มีขนาดยีน
คาดหวังประมาณ 325 คู่เบสแถวที่ 1 ดีเอ็นเอมาตรฐาน ; 100+1,500คู่เบสดีเอ็นเอแลดเดอร์, แถวที ่2-16 ตัวอย่างมะละกอ, แถวที ่17 

มะละกอดัดแปรพันธุกรรมสายพันธุ์ PRSV-KU, แถวที ่18 มะละกอดัดแปรพันธุกรรมสายพันธุ์ PRSV HA-5-1, แถวที ่19 มะละกอดัดแปร
พันธุกรรมสายพันธุ ์PRSV-DOA, แถวที ่20 มะละกอปกต,ิ แถวที ่21 น้้ากลั่นนึ่งฆ่าเช้ือ 
 

 
 
 

 

 

ผลผลิตพีซีอาร์ของยีน uidA ที่สังเคราะห์ด้วยคู่ไพรเมอร ์ GUS_F/GUS_R จากตัวอย่างมะละกอมีขนาดยีนคาดหวังประมาณ 409 คู่เบส
แถวที1่ดีเอ็นเอมาตรฐาน; 100+1,500 คู่เบสดีเอ็นเอแลดเดอร์, แถวที ่ 2-14ตัวอยา่งมะละกอ, แถวที ่ 15-16 มะละกอดัดแปรพันธกุรรม
สายพันธุ์ PRSV HA-55-1, แถวที ่ 17 มะละกอดัดแปรพันธุกรรมสายพันธุ ์ PRSV-DOA, แถวที ่ 18 มะละกอดัดแปรพันธุกรรมสายพันธุ ์
PRSV-KU, แถวที ่19 มะละกอปกต,ิ แถวที่ 20 น้้ากลั่นนึ่งฆ่าเช้ือ 

Figure 2 Eletrophoresis of cp and uidA amplified with the four specific primers 
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จากนั้นเม่ือน าคู่ไพรเมอร์จ าเพาะทั้ง 4 คู่น้ีไปทดสอบความไวของคู่ไพรเมอร์ถึงความสามารถ
ในการตรวจวิเคราะห์มะละกอดดัแปรพนัธุกรรมสายพนัธ์ุทั้ง 3 สายพนัธ์ุ (PRSV HA-55-1, PRSV-

DOA และ PRSV-KU) ต่อปริมาณความเขม้ขน้ต ่าสุดของดีเอ็นเอตน้แบบ (LOD) พบว่าคู่ไพรเมอร์
CP_F-all/CP_R-all) สามารถตรวจสอบยีน cp ของไวรัส PRSV ในมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมทั้ง 3 

สายพนัธ์ุไดค้่า LOD ต ่าสุดเม่ือเทียบกบัคู่ไพรเมอร์จ าเพาะทั้ง 4 คู่ (Table 2) 

Table 2 Sensitivity of detection of 3 genetically modified papaya events by PCR on the lowest of 

detection (LOD ) 

คู่ไพรเมอร์ 
ค่า LOD การตรวจสอบมะละกอ GMOs แต่ละสายพนัธ์ุ 

PRSV-KU 

(นาโนกรัม) 

PRSV-DOA 

(นาโนกรัม) 

PRSV HA-55-1 

(นาโนกรัม) 

Papain_5F/Papain_3R 0.5 0.5 0.5 

CP_F-all/CP_R-all 0.5 0.5 5 

CP_FTT/CP_R2 5 5 - 

CP_FHA/CP_R2 - - 5 

Gus_F/Gus_R - 5 5 

 

แมว้า่คู่ไพรเมอร์ (Papain_5F/Papain_3R) มีค่า LOD ต ่าสุดก็ตาม แต่คู่ไพรเมอร์คู่น้ีเป็นคู่ไพร
เมอร์ซ่ึงใช้ตรวจสอบยีน papain ซ่ึงเป็นยีนของมะละกอ (endogenous gene) ไม่ใช่ยีนของไวรัสซ่ึง
เป็นยนีเป้าหมายท่ีตอ้งการตรวจหา  

เพื่อเป็นการยนืยนัวา่คู่ไพรเมอร์จ าเพาะทั้ง 4 คู่น้ีมีความจ าเพาะต่อมะละกอดดัแปรพนัธุกรรม
สายพนัธ์ุอา้งอิงทั้ง 3 สายพนัธ์ุอยา่งแทจ้ริง ดีเอน็เอตน้แบบของมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมทั้ง 3 สาย
พนัธ์ุอา้งอิงน้ีจึงไดถู้กน าไปใช้เป็นดีเอ็นเอตน้แบบกบัชุดไพรเมอร์จ าเพาะของ Anonymous, 2015 

และ Nakamura et al., 2013 และท าการตรวจวิเคราะห์ตามวิธีการของ Anonymous, 2015 และ 
Nakamura et al., 2013 ดว้ยวิธี Real-time PCR เพื่อตรวจจ าแนกสายพนัธ์ุของมะละกอดดัแปร
พนัธุกรรม ผลการตรวจพบวา่ ชุดไพรเมอร์จ าเพาะของ Anonymous, 2015 และ Nakamura et al., 

2013 ตรวจจ าแนกสายพนัธ์ุไดต้รงกบัชุดไพรเมอร์ของคณะผูว้ิจยั ผลงานวิจยัของ Anonymous, 2015 

และ Nakamura et al., 2013 เป็นการยนืยนัวา่ชุดไพรเมอร์ซ่ึงถูกออกแบบและสังเคราะห์ข้ึนมาและท า
การตรวจตามวิธีการของคณะผูว้ิจยัสามารถตรวจจ าแนกสายพนัธ์ุของมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมทั้ง  

3 สายพนัธ์ุอา้งอิงไดอ้ยา่งถูกตอ้ง แม่นย  า 

3. การส ารวจและจ าแนกสายพนัธ์ุมะละกอดัดแปรพนัธุกรรมในประเทศไทย 

 คู่ไพรเมอร์จ าเพาะทั้ง 4 คู่และวธีิการตรวจซ่ึงคณะผูว้ิจยัไดพ้ฒันาข้ึนมาน้ีไดถู้กน ามาใชต้รวจ
จ าแนกสายพนัธ์ุมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมจากตวัอยา่งมะละกอซ่ึงถูกสุ่มเก็บตามแปลงปลูกมะละกอ
ประเภทต่างๆและด่านกกักนัพืชท่าอากาศยานสุวรรณภูมิ ระหว่างปี พ.ศ. 2555-2558 จ านวนทั้งส้ิน 
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11,135 ตัวอย่าง  พบว่ามะละกอดัดแปรพันธุกรรมมีการแพร่กระจายอยู่ในภาคเหนือ  ภาค
ตะวนัออกเฉียงเหนือ ภาคตะวนัออก และภาคกลาง แต่ยงัไม่พบการแพร่กระจายในภาคใต ้ภาคท่ีพบ
การแพร่กระจายของมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมมากท่ีสุดคือภาคกลาง (Table 3) และมีร้อยละของ
มะละกอดดัแปรพนัธุกรรมซ่ึงแพร่กระจายอยูใ่นแต่ละจงัหวดั (Table 3) 
 

Table 3 Dispersal of genetically modified papaya in different parts of Thailand during year 2012 to 2015 

 

ล าดบัที ่ จงัหวดั จ านวนตวัอย่างทีส่ ารวจ 

จ านวนตวัอย่างทีต่รวจ
พบมะละกอดดัแปร

พนัธุกรรม 

% ตวัอย่างทีต่รวจ
พบมะละกอดดัแปร

พนัธุกรรม 

ภาคเหนือ 

1 ก าแพงเพชร 14 1 7.1 

2 เชียงราย 109 5 4.6 

3 เชียงใหม่ 40 1 2.5 

4 ตาก 101 5 5.0 

5 นครสวรรค ์ 8 6 75.0 

6 พิษณุโลก 10 3 30.0 

7 ล าพนู 3 1 33.3 

ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ 

8 กาฬสินธ์ุ 1,760 24 1.4 

9 นครราชสีมา 33 1 3.0 

10 มุกดาหาร 2,361 157 6.6 

11 ศรีสะเกษ 430 275 64.0 

ภาคกลาง 

12 กรุงเทพฯ 7 1 14.3 

13 กาญจนบุรี 695 76 10.9 

14 ชยันาท 137 41 29.9 

15 นครปฐม 1,541 24 1.6 

16 นนทบุรี 74 7 9.5 

17 ปทุมธานี 686 39 5.7 

18 ประจวบคีรีขนัธ ์ 673 289 42.9 

19 เพชรบุรี 276 128 46.4 

20 ราชบุรี 387 55 14.2 

21 ลพบุรี 452 29 6.4 

22 สระบุรี 296 6 2.0 
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 KP1

 4391

 5833

 5538

 5925

 5426

 PRSV-KU

 6018

 KP7

 4980

 KP6

 DOA

 PRSV-DOA

 PRSV-YK

 PRSV-Hawaii

ล าดบัที ่ จงัหวดั จ านวนตวัอย่างทีส่ ารวจ 

จ านวนตวัอย่างทีต่รวจ
พบมะละกอดดัแปร

พนัธุกรรม 

% ตวัอย่างทีต่รวจ
พบมะละกอดดัแปร

พนัธุกรรม 

23 สุพรรณบุรี 695 32 4.6 

24 อ่างทอง 216 21 9.7 

ภาคตะวนัออก 

25 ฉะเชิงเทรา 131 34 26.0 

 

เม่ือน ามะละกอดดัแปรพนัธุกรรมท่ีตรวจพบมาตรวจจ าแนกสายพนัธ์ุโดยใช้คู่ไพรเมอร์และ
วิธีการตรวจตามท่ีกล่าวมาพบว่ามีมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมสายพนัธ์ุ PRSV-KU แพร่กระจายและ
ปะปนอยู่มากท่ีสุด คิดเป็นร้อยละ 40.70 รองลงมา คือ สายพนัธ์ุ PRSV-DOA จ านวนร้อยละ 13.67    

สายพนัธ์ุ PRSV HA-55-1 จ านวนร้อยละ 1.17 สายพนัธ์ุผสมระหวา่ง PRSV-KU x PRSV-55-1 จ านวน
ร้อยละ 0.08 และไม่สามารถระบุสายพนัธ์ุแหล่งท่ีมาไดจ้  านวนร้อยละ 46.37 เม่ือสุ่มตวัอยา่งมะละกอ
ดดัแปรพนัธุกรรมมาจ านวน 10 ตวัอยา่งซ่ึงมีรหสัดงัน้ี KP1, KP7, KP6, 4391, 4980, 5833, 5925, 6018, 

5426 และ 5538 และน าเอาล าดบัเบสของยีน cp ของตวัอย่างเหล่าน้ีไปเทียบกบัล าดบัเบสของยีน cp 
ของมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมสายพนัธ์ุ PRSV-DOA, PRSV-KU, PRSV-YK และ PRSV-Hawaii ซ่ึง
ใชเ้ป็นสายพนัธ์ุอา้งอิงและวเิคราะห์หาความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการโดยวิธี Poission correlation พบวา่
ตัวอย่างมะละกอดัดแปรพนัธุกรรมมาจ านวน 10 ตัวอย่างน้ีมีความสัมพนัธ์กับมะละกอดัดแปร
พนัธุกรรมสายพนัธ์ุอา้งอิงทั้ง 4 สายพนัธ์ุ (Figure 3) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 3 Phylogenetic analysis of 10 samples of genetically modified papaya with 4 reference 

events of PRSV by comparison of nucleotide sequences of cp. Distance calculation using Poission 

correction by Neibor-Joining with boot strap 1000 
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จากผลการวเิคราะห์ความสัมพนัธ์แสดงให้เห็นวา่มะละกอดดัแปรพนัธุกรรมซ่ึงแพร่กระจาย
และปะปนอยูใ่นแปลงปลูกมะละกอในประเทศไทยโดยส่วนใหญ่มีความสัมพนัธ์ใกลชิ้ดกบัมะละกอ
ดดัแปรพนัธุกรรมสายพนัธ์ุ PRSV-KU มากกวา่สายพนัธ์ุอ่ืนๆ 

 

สรุปผลการทดลอง 

คู่ไพรเมอร์ (CP_F-all/CP_R-all) สามารถตรวจคดัแยกมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมไดทุ้กสาย
พนัธ์ุ ส าหรับคู่ไพรเมอร์ (CP_FTT/CP_R2) สามารถตรวจคดัแยกมะละกอฯไดเ้ฉพาะสายพนัธ์ุไทย
(PRSV-KU และ PRSV-DOA) ส่วนคู่ไพรเมอร์ (CP_FHA/CP_R2) ตรวจคดัแยกไดเ้พียงสายพนัธ์ุ
ฮาวาย (PRSV HA-55-1) สายพนัธ์ุเดียวและคู่ไพรเมอร์ (GUS_F/GUS_R) ตรวจคดัแยกไดท้ั้งสาย
พนัธ์ุฮาวายและไทย (PRSV HA-55-1 และ PRSV-DOA) 

มะละกอดดัแปรพนัธุกรรมพบว่ามีแพร่การกระจายและปะปนอยูใ่นแหล่งปลูกทุกภาคของ
ประเทศไทย ยกเวน้ภาคใต ้และภาคท่ีพบว่ามีมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมแพร่กระจายและปะปนอยู่
มากท่ีสุด คือ ภาคกลาง 

มะละกอดดัแปรพนัธุกรรมสายพนัธ์ุ PRSV-KU พบว่ามีการแพร่กระจายและปะปนอยูม่าก
ท่ีสุด คิดเป็นร้อยละ 40.70 ของสายพนัธ์ุมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมท่ีถูกตรวจพบ 

 

การน าไปใช้ประโยชน์ 

1. เพื่อใช้ตรวจสอบความบริสุทธ์ิของเช้ือพนัธ์ุมะละกอ ไม่ให้ปนเป้ือนมะละกอดดัแปร
พนัธุกรรมทั้งในสภาพแปลงปลูก และเก็บรักษาเมล็ดพนัธ์ุในธนาคารเช้ือพนัธ์ุ  

2. วิธีการตรวจจ าแนกสายพนัธ์ุมะละกอดดัแปรพนัธุกรรมยงัใชเ้ป็นขอ้มูลเพื่อการคุม้ครอง
พนัธ์ุพืช ในกรณีการเกิดขอ้พิพาทกนัทางกฎหมาย 

3. ใชป้ระโยชน์ในการก ากบัดูแลสินคา้เกษตรตามพระราชบญัญติักกัพืช และสร้างมาตรการ
ควบคุม และตรวจสอบการแพร่กระจายมะละกอดดัแปรพนัธุกรรม ซ่ึงกรมวชิาการเกษตรเป็นผูก้  ากบัดูแล  

4.  สามารถน าวธีิการจ าแนกสายพนัธุกรรม โดยวธีิวเิคราะห์ทางดา้นโมเลกุลเคร่ืองหมาย มา
ใชจ้  าแนกสายพนัธ์ุพืช หรือคน้หายนีท่ีมีความส าคญัและมีประโยชน์ทางการเกษตร เพื่อเพิ่มมูลค่าของ
ทรัพยากรแหล่งพนัธุกรรมพืชและจุลินทรียส์ายพนัธ์ุต่างๆ  

 

ค าขอบคุณ 

 คณะผูว้ิจยัขอขอบคุณกรมวิชาการเกษตรซ่ึงให้การสนับสนุนเงินทุนวิจัยด่านกักกันพืช
สุวรรณภูมิและส านกัวจิยัพฒันาการเกษตรเขต 1-8 ซ่ึงช่วยเก็บตวัอยา่งส่วนหน่ึง 
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