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บทคดัย่อ 
ปาลม์เป็นพชืทีใ่หผ้ลผลติน ้ามนัในปรมิาณทีส่งูมาก และใชพ้ืน้ทีใ่นการเพาะปลูกน้อย เมื่อเทยีบกบัพชื

น ้ามนัชนิดอื่น ๆ จงึเป็นพชืน ้ามนัที่เกษตรกรนิยมปลูก ปัจจุบนัความต้องการปาลม์น ้ามนัในทางเศรษฐกจิมี
เพิม่ขึน้อย่างรวดเรว็ ปาลม์น ้ามนัเป็นพชืผสมขา้มตน้ เมลด็ทีไ่ดจ้งึมกีารกระจายตวัของพนัธุกรรม ท าใหต้น้ลกู
ทีไ่ดม้โีอกาสไม่ใช่ตน้ทีเ่ป็นพนัธุด์ ีจงึมกีารใชเ้ทคนิคของการเพาะเลีย้งเนื้อเยื่อเขา้มาช่วย เพื่อใหไ้ดต้น้ลูกทีม่ี
ลกัษณะเหมือนต้นพนัธุ์ดี ในการเพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อปาล์มน ้ามนั พบว่ากระบวนการพฒันาเป็นเอม็บริโอใช้
ระยะเวลายาวนานถงึ 7-8 เดอืน ดงันัน้การศกึษายนีทีเ่กีย่วขอ้งกบัการควบคุมกระบวนการพฒันาเอม็บรโิอใน
ปาล์มน ้ามนัจงึมคีวามส าคญั ยนี BABY BOOM (BBM) เกี่ยวขอ้งกบัการพฒันาเป็นเอม็บรโิอของพชืหลาย
ชนิด การวจิยัครัง้นี้ไดศ้กึษาระดบัการแสดงออกของยนี BBM ในเนื้อเยื่อระยะต่าง ๆ ของการพฒันาเอม็บรโิอ 
เริ่มต้นจากระยะ callus, globular, torpedo, cotyledon และ plantlet โดยใช้เทคนิค semi-quantitative RT-
PCR จากนัน้โคลนยนี BBM เพื่อศกึษาโครงสรา้งยนี และศกึษาความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการของยนี BBM ใน
ปาล์มน ้ามันกบัพืชชนิดอื่น ๆ พบว่ายีน BBM มีการแสดงออกในช่วงการพัฒนาเอ็มบริโอ โครงสร้างยีน
ประกอบด้วย 1,437 คู่เบส สงัเคราะห์สายพอลเิพปไทด์ได้ 479 กรดอะมโิน และยนี BBM ในปาล์มน ้ามนัมี
ความใกล้ชดิกบั Phoenix dactylifera (date palm) ซึ่งจดัอยู่ในกลุ่มพชืใบเลี้ยงเดี่ยวเหมอืนกนั จากผลการ
ทดลองทีไ่ดแ้สดงใหเ้หน็ว่ายนี BBM ในปาลม์น ้ามนัเกีย่วขอ้งกบักระบวนการพฒันาเอม็บรโิอในปาลม์น ้ามนั 

ค าส าคญั : ปาลม์น ้ามนั; กระบวนการพฒันาเอม็บรโิอ; BABY BOOM 

Abstract 
Oil palm is an oil crop that produced high oil yield and used the area for cultivation less than 

other oil crops. Current demand of oil palm in the economy has increased rapidly. Naturally oil palm 

DOI: 10.14456/tjst.2017.25



ปีที ่6  ฉบบัที ่1 • มกราคม - เมษายน 2560                                        Thai Journal of Science and Technology 

 45 

is a cross pollinated plant, seed propagation will lead to segregation in progeny. Therefore, tissue 
culture was used to produce the true-to-type seedling in the propagation of oil palm. We found that in 
the process of embryo development take up to 7-8 months, so we are interested in the gene that 
involved in the oil palm embryogenesis. From previous studied, BABY BOOM gene (BBM) was found 
that involved in the embryogenesis of several plant species. In this study, the expression level of BBM 
gene in different stages of oil palm embryogenesis (callus, globular, torpedo, cotyledon and plantlet) 
was examined using semi-quantitative RT-PCR. BBM gene of oil palm was cloned to study gene 
structure and study the evolutionary relationships of oil palm BBM gene with other plant species. BBM 
gene was expressed strongest in the globular stage of embryogenesis. The structure consists of 1,437 
bp and encodes 479 amino acid residuals. For genetic relationship, BBM gene of oil palm was closely 
related to Phoenix dactylifera (date palm), which were monocotyledon plants. The results from our 
finding suggested that BBM gene involved in oil palm embryogenesis.  
 

Keywords: oil palm; embryogenesis; BABY BOOM  
 
1. ค าน า 

ปาล์มน ้ามนัเป็นพืชเศรษฐกิจที่ส าคัญของ
ประเทศไทย มีผู้น าปาล์มน ้ ามันเข้ามาปลูกใน
ประเทศไทยเป็นครัง้แรกเมื่อปี พ.ศ. 2472 ที่สถานี
ทดลองยางคอหงส ์จงัหวดัสงขลา และสถานีกสกิร
รมพลิว้ จงัหวดัจนัทบุร ีโดยปลูกเป็นปาล์มประดบั 
สว่นการสง่เสรมิการปลูกเป็นพืน้ทีใ่หญ่นัน้เริม่เมื่อปี             
พ.ศ. 2511 ทีจ่งัหวดัสตูล และกระบี ่หลงัจากนัน้จงึ
ขยายพื้นที่ปลูกมากขึน้ในหลายจงัหวดัทางภาคใต้ 
และมีการกระจายไปยังภาคอื่น ๆ อีกด้วย (ธีระ, 
2554) การใช้ประโยชน์น ้ามนัปาล์มมีเพิ่มมากขึ้น
อย่างรวดเร็ว ท าให้มีความต้องการต้นกล้าปาล์ม
น ้ามนัจ านวนมากในการเพิม่ปรมิาณต้นกล้าปาล์ม
น ้ามันให้เพียงพอต่อความต้องการทางเศรษฐกิจ
โดยการเพาะเมล็ด เกษตรกรมกัพบปัญหาว่าต้น
ปาล์มน ้ามนัที่ได้ มกัไม่ตรงตามพนัธุท์ี่ต้องการ ซึ่ง
กว่าจะทราบกใ็ชเ้วลาเพาะปลกูเป็นเวลาหลายปี จงึ
มีการใช้เทคนิคเพาะเลี้ยงเนื้ อเยื่อเข้ามาช่วย
ขยายพนัธุ์ปาล์มน ้ามันให้มีลักษณะตรงตามพันธุ์  
โดยเริม่ต้นจากการเพาะเลีย้งเอม็บรโิอ แลว้กระตุ้น

ให้มีการสร้างแคลลัส (callus) โดยใช้ระยะเวลา
ป ร ะ ม า ณ  2-4 เ ดื อ น  จ า ก นั ้ น เ ข้ า สู่
กระบวนการพฒันาเอม็บรโิอใชร้ะยะเวลาประมาณ 
7-8 เดอืน ซึ่งแบ่งออกเป็น 3 ระยะ คอื ระยะโกลบู
ลา (globular) ระยะทอรปิ์โด (torpedo) และระยะใบ
เลี้ยง (cotyledon) จนกระทัง่พัฒนาเป็นต้นอ่อน 
(plantlet) ซึ่งพบว่าในขัน้ตอนการพฒันาเอ็มบริโอ
ของปาล์มน ้ามันใช้ระยะเวลานาน (Thuzar et al., 
2011) ดังนั ้นจึงสนใจศึกษายีนที่ เกี่ยวข้องกับ
กระบวนการพฒันาเอ็มบริโอในปาล์มน ้ามัน โดย
การศึกษาก่อนหน้านี้ พบว่ ายีน  BABY BOOM 
(BBM) เ ป็ น ยี น ที่ แ ป ล ร หั ส ไ ด้  AP2 domain 
transcription factor และมีหน้าที่เกี่ยวข้องกับการ
พฒันาของเอม็บรโิอและเมลด็ในพชืหลายชนิด เช่น 
Arabidopsis thaliana, Brassica napus (Boutilier et 
al., 2002), Capsicum annuum (Irikova et al., 
2012) แ ล ะ  Theobroma cacao (Florez et al., 
2015) การศึกษาครัง้นี้จึงสนใจศึกษายีน BBM ใน
เนื้อเยื่อปาล์มน ้ามนัที่ได้จากการเพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อ 
เพื่อศึกษาระดับการแสดงออกของยีนในระยะที่
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แตกต่างกนั ศกึษาโครงสร้างของยนี และวเิคราะห์
ความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการของยนี BBM ในปาลม์
น ้ามันเปรียบเทียบกับพืชชนิด อื่น ๆ ซึ่งหวังว่า
การศกึษาในครัง้นี้จะช่วยท าให้เขา้ใจยนี BBM ที่มี
ผลต่อการควบคุมการพัฒนาเอ็มบริโอในปาล์ม
น ้ามนั และสามารถน าขอ้มลูทีไ่ดไ้ปใชพ้ฒันาการย่น
ระยะเวลาขัน้ตอนการพัฒนาเอ็มบริโอในการ
เพาะเลีย้งเน้ือเยื่อปาลม์น ้ามนัไดใ้นอนาคต 
 

2. อปุกรณ์และวิธีการ 
2.1 ตวัอย่างเน้ือเยื่อปาลม์น ้ามนั 

ตัวอย่างที่ใช้ในการศึกษาครัง้นี้ เ ป็น
เนื้อเยื่อปาล์มน ้ามันในระยะต่าง ๆ ที่ได้จากการ
เพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อ โดยแบ่งออกเป็น 5 ระยะ คือ 
callus, globular, torpedo, cotyledon และ plantlet 
โดยเนื้อเยื่อดงักล่าวไดร้บัความอนุเคราะหจ์าก Dr. 
Mya Thuzar (Thuzar et al., 2011) 

2.2 การสกัดอาร์เอ็นเอและสังเคราะห์
สาย cDNA 

น าตวัอย่างปาลม์น ้ามนัปรมิาณ 2-3 กรมั 
มาบดในโกร่งโดยใช้ไนโตรเจนเหลว เพื่อสกัด        
อ า ร์ เ อ็ น เ อ โ ด ย ใ ช้ ชุ ด ส กัด  Spin Plant RNA 
(STRATEC Molecular, Germany) น าอาร์เอ็นเอที่
สกัดได้ไปวัดปริมาณความเข้มข้นของอาร์เอ็นเอ 
และตรวจสอบด้วยวธิีอเิลก็โทรโฟรีซสิในเจลอะกา
โ รส  1 % แล ะย้อมด้ ว ย  gel red หลัง จ ากนั ้น
สงัเคราะห์สาย cDNA จากอาร์เอน็เอต้นแบบ โดย
ใชป้รมิาณอารเ์อน็เอ 2 ไมโครกรมั ในการสงัเคราะห์
โ ดย ใ ช้ ชุ ด  Verso cDNA kit (Thermo Scientific, 
USA) 

2.3 การตรวจสอบระดบัการแสดงออก
ของยีนด้วยเทคนิค semi-quantitative RT-PCR 

น า cDNA ที่ได้มาท าปฏิกิริยา semi-
quantitative RT-PCR ด้วยไพรเมอร์ EgBBM_F 
(5-GCTTTCTTTCTCCTCAACTCC-3) แ ล ะ 

EgBBM_R (5-CATCACCTCCCATGGTCTCT-3) 
โดยมีส่วนประกอบของสารเคมีดังนี้  cDNA 1 
ไมโครลิตร ไพรเมอร์ EgBBM_F และ EgBBM_R 
ชนิดละ 0.2 µM, 0.2 mM dNTP mix, 10x ViBuffer 
A และ 2.5 mM MgCl2 ปรมิาตรรวม 10 ไมโครลติร 
โดยใช ้Taq DNA polymerase 0.2 ยูนิต (Vivantis, 
USA) ท าปฏกิริยิาพซีอีาร ์โดยเริม่ต้นทีอุ่ณหภูม ิ95 
ºC นาน 5 นาท ีจ านวน 1 รอบ หลงัจากนัน้ 95 ºC 
นาน 30 วนิาท,ี 58 ºC นาน 30 วนิาท ีและ 72 ºC 
นาน 1 นาท ีจ านวน 35 รอบ และสิน้สุดทีอุ่ณหภูม ิ
72 ºC นาน 5 นาที ตรวจสอบผลิตภัณฑ์พีซีอาร์
ด้วยวธิีอิเลก็โทรโฟรซีิสในเจลอะกาโรส 1 % โดย
เปรยีบกบัการแสดงออกของยนี EF1 ซึง่เป็นยนีที่
มีการแสดงออกในทุกเนื้อเยื่อพืชด้วยไพรเมอร์ 
EgEF1_F (5-TATCAAAGGATGGGCAGACC-
3) และ EgEF1_R (5-TCCAAGGCAAGGTAT 
GATGA-3) โดยท าปฎกิริยิาพซีอีารจ์ านวน 25 รอบ  
โดยทดลองซ ้าอย่างน้อย 2 ครัง้ 

2.4 การโคลนยีน EgBBM จากเน้ือเยื่อ
ปาลม์น ้ามนั 

การศึกษาระดับการแสดงออกของยีน 
EgBBM ในเนื้อเยื่อปาล์มน ้ามนัทัง้ 5 ระยะ พบว่า
เนื้อเยื่อในระยะ globular มกีารแสดงออกมากทีสุ่ด 
จงึไดเ้ลอืก cDNA ของเนื้อเยื่อระยะ globular มาใช้
ในการโคลนยนี โดยไพรเมอร์ที่ใช้ในการโคลนยีน
เป็นไพรเมอรค์ู่เดยีวกบัที่ใชใ้นการศกึษาระดบัการ
แสดงออก คือ EgBBM_F และ EgBBM_R โดยมี
ส่วนประกอบของสารเคมี ดงันี้ cDNA 2.5 ไมโคร 
ลติร ไพรเมอร ์EgBBM_F และ EgBBM_R ชนิดละ 
0. 5 µM, 2 mM dNTP mix, 5x Buffer Q และ  5x 
Enhancer ปรมิาตรรวม 50 ไมโครลติร โดยใช้ Q5 
DNA polymerase 0.2 ยู นิ ต  ( New England 
Biolabs®, UK) ท าปฏิกิริยาพีซีอาร์ โดยเริ่มต้นที่
อุณหภูมิ  98 ºC นาน 5 นาที จ านวน 1 รอบ 
หลงัจากนัน้ 98 ºC นาน 30 วนิาท,ี 58 ºC นาน 30 
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วนิาท ีและ 72 ºC นาน 15 วนิาท ีจ านวน 35 รอบ 
และสิน้สดุทีอุ่ณหภูม ิ72 ºC นาน 5 นาท ีตรวจสอบ
ผลิตภัณฑ์พีซีอาร์ด้วยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิสในเจล   
อะกาโรส 1 % จากนัน้ตดัเจลบรเิวณแถบดเีอน็เอที่
เพิม่ปรมิาณได้ แล้วท าให้เจลบรสิุทธิด์ว้ยชุด GF-1 
AmbiClean Kit (Gel & PCR) (Vivantis, USA) 
ต่อจากนัน้โคลนชิ้นยนี EgBBM เขา้ไปในเวคเตอร์ 
pGEM®-T Easy vector (Promega, Wisconsin, 
USA) และถ่ายเวคเตอร์เขา้ไปในแบคทเีรยี E. coli 
สายพนัธุ ์DH5 ดว้ยวธิ ีheat shock คดัเลอืกโคลน
บ น อ า ห า ร แ ข็ ง ที่ มี ย า ป ฏิ ชี ว น ะ  50 mg/ml 
carbenicillin, 0.1 M IPTG แ ล ะ  20 mg/ml X-Gal 
ตรวจสอบโคลนที่ได้ด้วยการท าปฏิกิริยาพีซีอาร์ 
โดยใชไ้พรเมอร ์T7 (5-AATACGACTCACTATAG 
-3) และ SP6 (5-ATTTAGGTGACACTATAG-3) 
แล้วส่งโคลนไปตรวจสอบล าดับนิวคลีโอไทด์  
(Macrogen, South Korea) หลังจากนัน้น าข้อมูล
ล าดบันิวคลโีอไทดท์ีไ่ดไ้ปเปรยีบเทยีบกบัขอ้มูลใน
ฐานข้อมูล NCBI (Altschul et al., 1997) เพื่อสร้าง
โครงสรา้งยนี EgBBM  

2.5 การ วิ เคราะห์ความสัมพันธ์ เ ชิ ง
วิวฒันาการ 
น า coding sequence ของยีน EgBBM ที่ได้จาก
การสง่วเิคราะหล์ าดบันิวคลโีอไทด ์มาท า         การ
เปรยีบเทยีบกบัล าดบันิวคลโีอไทดข์องยนี BBM ใน
พชืชนิดอื่น ๆ โดยดาวน์โหลดล าดบันิวคลโีอไทด์
จากฐานข้อมูล NCBI (Table 1) และเปรียบเทียบ
ล าดบัเบสโดยใชโ้ปรแกรม ClustalW2 (http://www. 
ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/) จ า ก นั ้ น ส ร้ า ง 
phylogenetic tree ดว้ยโปรแกรม MEGA 6.06 (http: 
//www.megasoftware.net/) (Tamura et al., 2013) 
โดยวเิคราะห์ความสมัพนัธ์เชงิววิฒันาการด้วยวธิี 
maximum likelihood และทดสอบดว้ยค่า bootstrap 
1,000 ครัง้ (Felsenstein, 1985) 

3. ผลการวิจยัและวิจารณ์ 
การตรวจสอบระดบัการแสดงออกของยีน 

EgBBM ในเนื้อเยื่อระยะต่าง ๆ จากการเพาะเลี้ยง
เนื้อเยื่อปาล์มน ้ามนั พบว่ามกีารแสดงออกของยนี 
EgBBM ในเนื้อเยื่อระยะ callus, globular, torpedo 
และ cotyledon โดยเฉพาะในระยะ globular มรีะดบั
การแสดงออกสูงที่สุด ซึ่งเป็นเนื้อเยื่อที่อยู่ในระยะ
การพัฒนาเอ็มบริโอ ส่วนใน plantlet ไม่พบการ
แสดงออกของยนี EgBBM (Figure 1) จากผลที่ได้
สอดคล้องกบังานวจิยัก่อนหน้านี้ที่พบว่ายีน BBM 
ใ น  Arabidopsis แ ล ะ  Brassica napus มี ก า ร
แสดงออกในระยะการพฒันาเอ็มบริโอ และเมล็ด 
(Boutilier et al., 2002) และพบว่ายนี EgAP2-1 ใน
ปาล์มน ้ามนั ซึ่งเป็นยนีที่จดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกันกบั
ยนี BBM มกีารแสดงออกในเนื้อเยื่อระยะการพฒันา
เอม็บรโิอปาลม์น ้ามนั (Morcillo et al., 2007) ต่อมา 
Heidmann และคณะ (2011) ไดศ้กึษาการแสดงออก
ของยนี BBM ของ rapeseed (Brassica napus) โดย
กา ร ถ่ า ยยีน เ ข้ า ใ น  sweet pepper (Capsicum 
annuum) พบว่ามีการกระตุ้นให้เกิดการสร้าง
โครงสรา้งที่คลา้ยเอม็บรโิอบนใบอ่อน เช่นเดยีวกบั
งานวจิยัของ Florez และคณะ (2015) ที่ได้ถ่ายยนี 
BBM ของ Arabidopsis เขา้ใน cacao (Theobroma 
cacao) 

การโคลนยีน EgBBM จากเนื้อเยื่อระยะ 
globular และตรวจสอบล าดับนิวคลีโอไทด์กับ
ฐานข้อมูลจีโนมปาล์มน ้ ามัน พบว่ายีน BBM มี
ต าแหน่งอยู่บนโครโมโซมที ่2 บนจโีนมปาลม์น ้ามนั          
มลี าดบันิวคลโีอไทด ์1,437 คู่เบส โดยประกอบดว้ย 
8 แอกซอน และ 7 อินทรอน (Figure 2A) และ
สงัเคราะห์สายโพลีเปปไทด์ที่ประกอบด้วย 479 
กรดอะมิโน ซึ่งมีองค์ประกอบของ AP2/ERF 
domain (Figure 2B) ซึง่สอดคลอ้งกบังานวจิยัก่อน
หน้าทีพ่บว่ายนี BBM ในพชืชนิดอื่น ๆ  มอีงคป์ระกอบ
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Table 1 Information of the sequences used in the evolutionary relationship analysis of BBM gene 
from 18 plant species. 

   

No. Common name Science Name Accession No. 
1 Arabidopsis Arabidopsis thaliana NM_121749.2 
2 purple false brome Brachypodium distachyon XM_003563300.3 
3 rapeseed Brassica napus AB519821.1 
4 oil palm Elaeis guineensis LC107815 
5 rose gum Eucalyptus grandis XM_010050343.1 
6 strawberry Fragaria vesca XM_011464031.1 
7 physic nut Jatropha curcas XM_012218656.1 
8 tobacco Nicotiana sylvestris XM_009771981.1 
9 rice Oryza sativa HQ858843.1 
10 date palm Phoenix dactylifera XM_00880537.1 
11 castor bean Ricinus communis XM_002530982.2 
12 sesame Sesamum indicum XM_011071620.1 
13 foxtail millet Setaria italic XM_004965625.2 
14 tomato Solanum lycopersicum XM_010325107.1 
15 sorghum  Sorghum bicolor XM_002437349.1 
16 cacao Theobroma cacao XM_007014189.1 
17 grape Vitis vinifera XM_002268647.3 
18 corn Zea mays NM_001112598.2 

 

 
 

Figure 1 Semi-quantitative RT-PCR analysis of EgBBM transcription levels in oil palm tissue 
samples including; callus, globular, torpedo, cotyledon and plantlet. Oil palm 
elongation factor alpha gene, EgEf1, was used as internal control. 
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Figure 2 Characteristic of EgBBM gene. (A) Gene structure of EgBBM gene contains 8 open 
reading frames of 1,437 bp and (B) Coding sequence and amino acid sequence of 
EgBBM gene. Blue color highlight indicates the first AP2/ERF domain. Red color highlight 
indicates the second AP2/ERF domain. Asterisk (*) refers to stop codon. 

 
ของ AP2/ERF domain เป็นส่วนส าคัญ เช่น ใน 
Arabidopsis (Jofuku et al., 1994) แ ล ะ  Brassica 
napus (Okamuro et al., 1997) 

การวเิคราะห์ความสมัพนัธ์เชิงววิฒันาการ
ล าดบันิวคลโีอไทดข์องยนี BBM จากพชืทัง้หมด 18 
ชนิด รวมทัง้ปาล์มน ้ามนัด้วย พบว่าสามารถแบ่ง
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ความสมัพันธ์ได้ 2 กลุ่ม คือ Group A เป็นพืชใบ
เลี้ยงคู่ ซึง่ประกอบด้วย Arabidopsis (Arabidopsis 
thaliana), castor bean (Ricinus communis), 
physic nut (Jatropha curcas), cacao (Theobroma 
cacao), tobacco (Nicotiana sylvestris), tomato 
(Solanum lycopersicum), strawberry (Fragaria 
vesca), grape (Vitis vinifera), sesame (Sesamum 
indicum), rapeseed (Brassica napus) และ  rose 
gum (Eucalyptus grandis) ส่วน Group B เป็นพืช 
ใบเลี้ยงเดี่ยว ซึ่งประกอบด้วย oil palm (Elaeis 
guineensis), date palm (Phoenix dactylifera), 

purple false brome (Brachypodium distachyon), 
rice (Oryza sativa), foxtail millet (Setaria italic), 
corn (Zea mays) และ sorghum (Sorghum bicolor) 
โดยจะพบว่าปาลม์น ้ามนัถูกจดักลุ่มอยู่ในกลุ่มพชืใบ
เลี้ยงเดี่ยวและมีความคล้ายคลงึทางพนัธุกรรมกบั 
date palm (Phoenix dactylifera) ถงึ 99 % (Figure 
3) จากผลที่ได้แสดงว่าการเปลี่ยนแปลงของล าดบั 
นิวคลีโอไทด์ของยีน BBM ในพืชทัง้ 18 ชนิด มี
ความแตกต่างกนัอย่างเพยีงพอทีจ่ะจดักลุ่มของพชื
ได้อย่ าง น่าเชื่ อถือ  และตรงตามระบบการจัด
หมวดหมู่สิง่มชีวีติทางอนุกรมวธิาน 

 

 
 

Figure 3 The phylogenetic relationship of 18 plant species based on nucleotide sequences of BBM 
gene using maximum likelihood methods with the MEGA version 6.06 software program. 
The number below each line represents the robustness of the nodes by bootstrapping of 
1,000 replicates. The species names and the GenBank accession numbers are as follows 
(Table 1). 
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4. สรปุ 
ผลงานวจิยัครัง้นี้พบว่ายนี EgBBM ในปาลม์

น ้ามันมีการระดับการแสดงออกในเนื้อเยื่อระยะ 
globular สูงที่สุด ซึ่งเป็นเนื้อเยื่อที่อยู่ในระยะการ
พัฒนาเอ็มบริโอ การโคลนยีน EgBBM พบว่ามี
ต าแหน่งอยู่บนโครโมโซมที ่2 บนจโีนมปาลม์น ้ามนั 
มลี าดบันิวคลโีอไทด ์1,437 คู่เบส โดยประกอบดว้ย 
8 แอกซอน และ 7 อินทรอน และสงัเคราะห์สาย   
โพลเีปปไทด์ที่ประกอบด้วย 479 กรดอะมโิน ซึ่งมี
องค์ประกอบของ AP2/ERF domain และจากการ
วิเคราะห์ความสัมพันธ์ เชิงวิวัฒนาการด้วย        
ล าดบันิวคลโีอไทดข์องยนี BBM จากพชืทัง้หมด 18 
ชนิด พบว่าปาลม์น ้ามนัถูกจดักลุ่มอยู่ในกลุ่มพชืใบ
เลี้ยงเดี่ยว และมคีวามคล้ายคลงึทางพนัธุกรรมกบั 
date palm (Phoenix dactylifera) การศึกษาในครัง้
นี้แสดงให้เห็นว่ายนี EgBBM มคีวามเกี่ยวขอ้งกบั
การควบคุมการพฒันาเอม็บรโิอในปาลม์น ้ามนั และ
ในอนาคตสามารถน าข้อมูลที่ได้ไปเป็นข้อมูล
เบื้องต้นในการศึกษาการย่นระยะเวลาการพฒันา
เป็นเอม็บรโิอในการเพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อปาลม์น ้ามนั
ต่อไป 
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