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บทคัดย่อ 

        งานวจิยันี%ขยายแผนที(พนัธุกรรมและเพิ(มความหนาแน่นของเครื(องหมายในแผนที(พนัธุกรรมที(สร้างดว้ย
เครื(องหมาย f-AFLP เครื(องหมาย gSSR และเครื(องหมายจาํเพาะต่อยีน sucrose synthase (SuS) ที(สร้างขึ%นก่อน
หนา้นี%  โดยการเติมเครื(องหมาย EST-SSRs จาํนวน 212 คู่ไพรเมอร์ โดยใชป้ระชากรลูกผสม F1 จาํนวน 283 สาย
พนัธ์ุที(ได้จากการผสมข้ามสปีชีส์ระหว่างอ้อยพนัธ์ุปรับปรุง Phil6607 กับอ้อยสายพันธ์ุป่า Saccharum 

spontaneum พนัธ์ุ S6 เครื(องหมายทั%งหมดที(ใชใ้นการวิเคราะห์แผนที(ประกอบดว้ย เครื(องหมาย simplex และ 
double simplex จาํนวน 1,511 และ 238 เครื(องหมาย ตามลาํดบั ในการสร้างแผนที(พนัธุกรรมกาํหนดค่า LOD 
score ตั%งแต่  4.0  ถึง 15   ค่า recombination fraction  เท่ากบั 0.35 วเิคราะห์ลิงคเ์กจได ้ทั%งหมด 232 ลิงคเ์กจ มี 219 
ลิงเกจที(สามารถนําไปวิเคราะห์กลุ่มโฮโมโลกสัลิงค์เกจได้ 11 กลุ่มโฮโมโลกสัลิงค์เกจ  แผนที(ประกอบด้วย
เครื(องหมายจาํนวน 791 เครื(องหมาย แบ่งเป็นเครื(องหมาย EST-SSRs จาํนวน 537 เครื(องหมาย เครื(องหมาย gSSR 
จาํนวน 5 ,เครื(องหมาย, เครื(องหมาย f-AFLP จาํนวน 246 เครื(องหมาย และเครื(องหมาย SuS จาํนวน 3 เครื(องหมาย 
รวมความยาวกลุ่มลิงเกจทั%งหมดได ้ 3,984  cM ความยาวของกลุ่มลิงคเ์กจมีความยาวตั%งแต่  0.4  cM ถึง  100 cM มี
ความหนาแน่นของเครื(องหมายเท่ากบั 7.13 cM แผนที(พนัธุกรรมที(สร้างไดค้าดว่าจะครอบคลุมประมาณ 52.1- 
58.8 % ของทั%งจีโนม ในแผนที(พบเครื(องหมาย EST-SSRs ที(เกี(ยวขอ้งกบัยีนที(สนใจศึกษา เป็นยีนที(เกี(ยวขอ้งกบั
กระบวนการเมตาบอลิซึมของนํ% าตาล (Sugarcane metabolism) จาํนวน 6 EST-SSRs  , ยีนที(เกี(ยวขอ้งกบัการ
ตา้นทานโรค (Disease response)  จาํนวน 7 EST-SSRs    และยีนที(เกี(ยวขอ้งกบัการทนต่อสภาพแวดลอ้มที(ไม่
เหมาะสม (Abiotic stress response) จาํนวน 8 EST-SSRs แผนที(พนุักรรมที(สร้างไดจ้ะมีประโยชน์อยา่งมากในการ
เครื(องหมายกาํกับหน้าที( (functional markers) ที(สัมพนัธ์กับ QTLs ของลกัษณะที(สนใจซึ( งสามารถนําไป
ประยกุตใ์ชก้บัการปรับปรุงพนัธ์ุออ้ยโดยใชเ้ครื(องหมายโมเลกลุ 

คาํสําคญั: แผนที(พนัธุกรรม, เครื(องหมาย EST-SSRs, เครื(องหมาย SSR, เครื(องหมาย f-AFLP,เครื(องหมาย SuS 
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Abstract  
 To extent the density of a previous sugarcane linkage map constructed from f-AFLP gSSRs and 

sucrose synthase (SuS) markers, 212 EST-SSRs were employed for integration of the markers using 283 F1 

progenies derived from  an interspecific cross between a cultivated sugarcane and the wild relative Saccharum 

spontaneum. With the markers already analyzed in the previous map, 1,511 and 238 markers of simplex and 

double simplex markers were constructed using a LOD score ≥ 4.0 and a recombination fraction of 0.35. The 

integrated genetic linkage map comprised 791 linked markers, including 537 EST-SSRs, 5 gSSRs, 246 f-AFLPs 

and 3 SuS markers that were assigned to 232 linkage groups forming 11 putative homologous linkage groups. 

All linkage groups represented a total map length of 3,984 cM, ranging from 0.4 cM to 100 cM with with a 

marker density of 7.13 cM. The expected proportion of a genome covered by the linkage map with 791 markers 

randomly placed was 52.1 - 58.8%. Based on high nucleotide homology searched 6, 7 and 8 EST-SSR showing 

putative functions of sucrose metabolism, disease response and abiotic stress response, respectively, were 

scattered in 5 homologous linkage groups.  The integrated genetic linkage map of sugarcane constructed in this 

experiment can provide useful information to develop functional markers associated with QTLs of interest of 

which they can further applied in marker assisted breeding in sugarcane. 
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1. บทนํา 
 ออ้ย เป็นวตัถุดิบของอุตสาหกรรมนํ% าตาลที(
มีความสาํคญัต่อระบบเศรษฐกิจของประเทศ อีกทั%งยงั
เป็นวตัถุดิบที(สาํคญัของการผลิตเอทานอล แต่ปัญหา
ที( สําคัญ คือความหวานของอ้อยตํ( า  ดังนั% นการ
ปรับปรุงพนัธ์ุออ้ยให้มีระดบัความหวานเพิ(มขึ%น จึงมี
ความสําคญั แต่วิธีการคดัเลือกพนัธ์ุแบบมาตรฐาน
ตอ้งอาศยัระยะเวลายาวนาน เพื(อให้แน่ใจวา่ลูกผสมมี
คุณสมบัติเด่นดังที(ตอ้งการ การนาํความรู้ทางพนัธุ
ศาสตร์มาใช้ควบคู่กับการคัด เลือกพันธ์ุด้วยวิ ธี
มาตรฐาน ก็จะเป็นประโยชน์ต่อการปรับปรุงพนัธ์ุ
ออ้ย ในงานวิจยันี%  เป็นการศึกษาพนัธุศาสตร์พื%นฐาน
ของออ้ยโดยการสร้างแผนที(เครื(องหมายโมเลกุล โดย
ใช้เครื( องหมาย expressed sequence tags-simple 

sequence repeat (EST-SSR) และครื(องหมาย genomic 
simple sequence repeat (gSSR) เติมลงในแผนที( 
เครื(องหมาย fluorescent-amplified fragment length 
polymorphism (f-AFLP) และ เครื(องหมายจาํเพาะต่อ
ยีน sucrose synthase (SuS) ที(สร้างก่อนหน้านี% แลว้ 
เพื(อเป็นการสร้างแผนที(พนัธุกรรมของออ้ยที(มีความ
หนาแน่นของเครื( องหมายมากขึ% น ข้อมูลแผนที(
พนัธุกรรมที(ได ้จะเป็นขอ้มูลพื%นฐานที(สําคญัในการ
ประยุกต์ใช้เพื(อการสืบหาเครื( องหมายโมเลกุลที( มี
ความสมัพนัธ์กบัความหวานของออ้ยต่อไป 



วารสารวทิยาศาสตร์และเทคโนโลย ีปีที� 18 ฉบับที� 2 เม.ย.-มิ.ย. 53  

 58 

2. อุปกรณ์และวธีิการ 
ประชากรลูกผสมสําหรับทําแผนที� เครื� องหมาย

โมเลกลุ 
ในการวิจัย นี% ใช้ปร ะชากรลู กผสม  F1 

จาํนวน 283 ตน้ที(เกิดจากการผสมขา้มสปีชีส์ระหวา่ง
ออ้ยปลูกพนัธ์ุ     Phil6607 และออ้ยป่า S. spontaneum 
(S6) ตวัอย่างใบออ้ยทั% งหมดได้รับความอนุเคราะห์
จาก รศ ประเสริฐ ฉตัรวชิระวงษ์  ภาควิชาพืชไร่ คณะ
เกษตรมหาวยิาลยัเกษตรศาสตร์ วทิยาเขตกาํแพงแสน 
นครปฐม   ตวัอยา่งใบอ่อนจากลูกผสม  F1 ทั%งหมด 
รวมทั% ง Phil6607 และ S6 มาสกัดดีเอ็นเอด้วยวิธี 
cetyltrimethylammonium bromide (CTAB) ขั%นตอน
การสกดั ทาํตามวิธีของ Gawel and Jarnet [1] โดยดี
เอ็นเอทั%งหมดไดจ้ากการทดลองของกลัยารัตน์  ภู่สุด
แสวง [2]   
 

เครื�องหมาย EST-SSR 
เครื(องหมาย EST-SSR พฒันาและออกแบบ

จากงานวิจยัของ  เพญ็จนัทร์ ทิพยม์งคลเจริญ [3]   ที(
ใชฐ้านขอ้มูล SUCEST (the Sugarcane Expressed 
Sequence Tag project) จาํนวน 212 คู่ไพรเมอร์ การ
ทาํ PCR ปฏิบัติตามงานวิจัยของ เพ็ญจันทร์ ทิพย์
มงคลเจริญ [3]   ตรวจสอบผลเบื%องตน้ดว้ยการแยก
แถบดี เอ็น เอด้วยกระแสไฟฟ้า agarose gel 
eletrophoresis แลว้นาํไปวิเคราะห์หาโพลีมอฟิซึมใน 
6% polyacrylamide gel eletrophoresis   จากนั%นอ่าน
ผลและวเิคราะห์การกระจายตวัในประชากรลูกผสม  
 

แผนที�พันธุกรรม f-AFLP, gSSR และเครื�องหมาย 

ยนี sucrose synthase 
แผนที(พนัธุกรรม f-AFLP, gSSR และ

เครื(องหมาย ยีน sucrose synthase ไดถู้กสร้างไวก่้อน

หนา้นี% แลว้ โดยกลัยารัตน์  ภู่สุดแสวง [2]  ขอ้มูลการ
วิเคราะห์การกระจายตัวในประชากรลูกผสมของ
เครื(องหมาย gSSR, f-AFLP และเครื(องหมาย ยีน 
sucrose synthase (SuS) จาํนวน 28, 675 และ 7 
ตามลาํดบั ถูกนาํมาวิเคราะห์แผนที(รวมกบัขอ้มูลการ
วิเคราะห์การกระจายเครื(องหมาย EST-SSR ที(ไดจ้าก
ทดลองนี%   
 

การวิเคราะห์การกระจายตัวและการวิเคราะห์จีโน

ไทป์ของเครื�องหมายโมเลกลุ  
การกระจายตัวของเครื( องหมายโมเลกุล  

จาํแนกไดจ้ากการอ่านค่าการกระจายตวัในประชากร
ลูกทั% ง  283 ต้น การกระจายตัวของเครื( องหมาย 
simplex และ double simplex คือ อตัราส่วน 1:1  และ 
3:1 ต า ม ลํ า ดั บ ( มี แ ถ บ  DNA:ไ ม่ มี แ ถ บ DNA)    
วเิคราะห์อตัราส่วนทางสถิติ ดว้ยการทดสอบทางสถิติ 

ไค-สแควร์ (χ2)  
 

การวเิคราะห์ลงิค์เกจและการสร้างแผนที�พนัธุกรรม 
วเิคราะห์ลิงคเ์กจและสร้างแผนที(พนัธุกรรม

เครื(องหมายโมเลกุลชนิด  simplex และ double 
simplex ดว้ยโปรแกรม JoinMap Version 3.0 [4] โดย
กาํหนดค่า LOD score ตํ(าสุดที( 4.0  recombination 
fraction (r) ที(  0.35 ระยะทางระหว่างเครื( องหมาย
โมเลกลุใช ้mapping function แบบ Kosambi function      
พิจารณารูปแบบลิงคเ์กจทั%ง coupling และ  repulsion 
ขั%นตอนการจดัลาํดบัเครื(องหมายโมเลกลุ กาํหนดค่าที(
ใชใ้นการวิเคราะห์ดงันี%  LOD มากกวา่ 4.0, r นอ้ยกวา่ 
0.45, jump นอ้ยกวา่ 5, ripple มากกวา่ 1คาํนวณหา
ขนาดประมาณของจีโนมดว้ยวิธีของ Hulbert และ
คณะ [5] 
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การวเิคราะห์กลุ่มโฮโมโลกสัลงิค์เกจ 
เครื(องหมาย simplex และ double simplex 

ที(ไดจ้ากเครื(องหมาย gSSR, EST-SSR และ SuS ซึ( ง
เป็นเครื(องหมายโมเลกุลที(มีตาํแหน่งจาํเพาะในจีโนม 
สามารถช่วยในการวิเคราะห์กลุ่มลิงเกจที( เป็นโฮ
โมโลกสักนัโดยพิจารณาจากกลุ่มลิงเกจ 2 กลุ่ม หรือ
มากกวา่ 2 กลุ่มลิงเกจ ที(มีเครื(องหมาย  simplex  หรือ 

double simplex ที(เกิดจากคู่ไพรเมอร์เดียวกนัปรากฏ
อยู่ ในการวิเคราะห์กลุ่มลิงเกจที(เป็นโฮโมโลกสักัน
โดยใชเ้ครื(องหมายโมเลกุลที(มีตาํแหน่งจาํเพาะในจี-
โนม อยู่บนสมมุติฐานที(ว่า กลุ่มลิงเกจที( เป็นโฮ-
โมโลกัสกันต้องอยู่บนชิ%นโครโมโซมที( เ ป็นโฮ-
โมโลกสักนั 

 

3. ผลและวจิารณ์ผลการทดลอง 

ตารางที� 1 เครื(องหมายโมเลกลุ simplex และ double simplex ที(สามารถวเิคราะห์ลิงเกจได ้ 
Markers No of markers  No of  linked markers  No of unlinked markers 

 EST-SSRs SSR f-AFLP SuS  EST-SSRs SSR f-AFLP SuS  EST-SSRs SSR f-AFLP SuS 

Simplex 

    Phil6607 

    S6 

              
478 15 321 4  256 5 112 0  222 9 209 4 
377 12 301 3  196 0 99 3  181 12 202 0 

Double simplex 184 1 53 0  85 0 35 0  99 1 18 0 

Sum 1,039 28 675 7  537 5 246 3  502 22 429 4 

Total 1,749(100%)  791(45.2%)  958(54.7%) 

 

ในงานวิจัยนี% เครื( องหมายทั%งหมดที(ได้จาก
เครื(องหมายทั%ง 4 ชนิด  มี จาํนวน 1,749 เครื(องหมาย 
(ตารางที( 1)  แยกเป็นเครื(องหมาย gSSR, EST-SSR, f-
AFLP และเครื(องหมาย SuS จาํนวน 27, 1,039, 675  
และ 7  ตามลาํดบั แยกเป็นเครื(องหมาย simplex ได ้
1,511 เครื(องหมาย (86.3%) , เครื(องหมาย double 
simplex ได ้238 เครื(องหมาย (13.6.%) มีเครื(องหมาย
ที(วิเคราะห์ลิงค์เกจได้จํานวน 791 เครื( องหมายจาก
ทั%งหมด 1,749 เครื(องหมาย คิดเป็นอตัราส่วน 45.2% 
ของ เครื( องหมายทั% งหมด   ซึ( ง มีอัตราส่วนของ
เครื(องหมายที(วิเคราะห์ลิงเกจไดเ้พิ(มขึ%น จากงานวิจยั
ของ กัลยารัตน์  ภู่สุดแสวง [1]  ที( วิเคราะห์
เครื( องหมายโมเลกุลทั% งหมด 701 เครื( องหมาย มี
เครื(องหมายโมเลกลุที(วเิคราะห์ลิงคเ์กจไดจ้าํนวน 230 

เครื(องหมายโมเลกุลคิดเป็น 32.81% ของเครื(องหมาย
ทั%งหมด จากงานวิจยัของ Grivet  และคณะ [6] Ming 
และคณะ [7] Garcia และคณะ [8] Oliveira และคณะ 
[9] มีอตัราส่วนของเครื(องหมายโมเลกุลที(วิเคราะห์
ลิงคเ์กจประมาณ 30 - 50% ของเครื(องหมายโมเลกุล
ทั% งหมดที(นํามาวิเคราะห์    ในงานวิจัยนี%  ได้
เครื( องหมายโมเลกุลที(วิเคราะห์ลิงค์เกจได้จํานวน   
791 เครื( องหมาย   คิดเป็นอัตราส่วน 45.2% ของ
เครื(องหมายทั%งหมด  ซึ( งมีอตัราส่วนของเครื(องหมาย
โมเลกุลที(วิเคราะห์ลิงค์เกจได้ใกลเ้คียงกับงานวิจัย
ดงักล่าวขา้งตน้ เนื(องจากในงานวิจัยนี% และงานวิจัย
ดงักล่าวขา้งตน้ใชป้ระชากรลูกผสมที(เกิดจากการผสม
ขา้มสปีชีส์ ทาํให้ออ้ยพนัธ์ุพ่อแม่มีความแตกต่างทาง
พื%นฐานพนัธุกรรมมาก   การเข้าคู่ของโฮโมโลกัส
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โครโมโซมจึงมีความยากมากกว่าการเข้าคู่ของ
โครโมโซมที(เกิดจาก การผสมตวัเองหรือผสมขา้ม
ระหวา่งพ่อแม่ที(มีพื%นฐานพนัธุกรรมใกลเ้คียงกนัเช่น 
การผสมระหว่างอ้อยพันธ์ุปรับปรุงเครื( องหมาย
โมเลกุลที(วิเคราะห์ลิงคเ์กจไดจึ้งมีจาํนวนนอ้ย ส่งผล
ให้โอกาสของการตรวจสอบลิงค์ เกจระหว่าง
เครื( องหมายโมเลกุลลดลง ส่วนงานวิจัยที( มี
เครื(องหมายโมเลกุลที(วิเคราะห์ลิงเกจไดจ้าํนวนมาก  
ซึ(งมีอตัราส่วนเครื(องหมายโมเลกลุที(วเิคราะห์ลิงคเ์กจ
ประมาณ 60 - 90% ของเครื(องหมายโมเลกลุทั%งหมดที(

นาํมาวิเคราะห์ (Al-Janabi และคณะ [10]  Da Silva 
และคณะ [11] Hoarau และคณะ [12] Aitken และ
คณะ [13]) เนื(องจากประชากรลูกผสมที(ใช้เป็น
ประชากรลูกผสมที(เกิดจากการผสมตวัเองหรือผสม
ขา้มระหวา่งพ่อแม่ที(มีพื%นฐานพนัธุกรรมใกลเ้คียงกนั 
ในงานวิจัย นี% สามารถเ พิ(มจํานวนลิงค์ เกจแล ะ  
กลุ่มโฮโมโลกสัลิงค์เกจจากเดิม 70 ลิงค์เกจมี 6 กลุ่ม
โ ฮ โ ม โ ล กั ส ลิ ง ค์ เ ก จ  เ ป็ น  232 ลิ ง ค์ เ ก จ มี  11   
กลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจ (รูปที( 1) 
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ลิงคเ์กจที(ไม่สามารถจดักลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจได ้

(Unassigned linkage) 

 
รูปที� 1 แผนที(พนัธุกรรมออ้ยที(สร้างจากประชากรลูกผสม F1 จาํนวน 283 สายพนัธ์ุที(เกิดจากการผสมระหว่างออ้ยปรับปรุง
พนัธ์ุ Phil6607 และ S6 (S. spontaneum) ประกอบดว้ย 791 เครื(องหมายโมเลกุลของเครื(องหมาย simplex และ double 
simplex ระยะห่างในแผนที(มีหน่วยเป็น centi-Morgans (cM) โดยใช ้Kosambi function; เครื(องหมายของ Phil6607 นาํหน้า
ดว้ยอกัษร p; เครื(องหมายของ S6 นาํหน้าดว้ยอกัษร s; เครื(องหมาย double simplex ใชสั้ญญลกัษณ์ xดา้นหน้า ; ตวัเลข
โรมนัหมายถึง  หมายเลขกลุ่มโฮโมโลกสัลิงเกจของกลุ่มลิงเกจ;   HG หมายถึงกลุ่มโฮโมโลกสัลิงเกจ ;กรอบสี(เหลี(ยมแสดง
กลุ่มโฮโมโลกสัลิงเกจ ; เส้นปะกรอบสี(เหลี(ยมแสดงลิงคเ์กจแยกตามชนิดของอลัลีลเครื(องหมาย 
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จากการวิเคราะห์กลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจ 
พบวา่เครื(องหมายที(มีตาํแหน่งจาํเพาะ gSSR , EST-
SSR และ SUS สามารถจดักลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจได้
ทั% งหมด 11 กลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจ ประกอบด้วย
กลุ่มลิงเกจทั%งหมด  219 ลิงคเ์กจ   แบ่งเป็นกลุ่มลิงค์
เกจที(เป็น Phil6607 จาํนวน 101 ลิงคเ์กจ, กลุ่มลิงคเ์กจ
ที(เป็น S6 จาํนวน 84 ลิงคเ์กจ และกลุ่มลิงคเ์กจที(เป็น
ลิงเกจผสมระหว่าง Phil6607, S6 และ double 
simplex จาํนวน 34 ลิงคเ์กจ ในแต่ละกลุ่มโฮโมโลกสั
ลิงค์เกจประกอบดว้ยลิงคเ์กจตั%งแต่ 4 - 45 ลิงค์เกจ  
กลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจที(ใหญ่ที(สุดประกอบดว้ย 43  
ลิงคเ์กจมีเครื(องหมายจาํนวน 160 เครื(องหมาย (HG-
IV)  กลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจที(เล็กที(สุดประกอบดว้ย 
4 ลิงคเ์กจ มีเครื(องหมายจาํนวน 9 เครื(องหมาย (HG-
XI)   ซึ( งมีเพียงกลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจเดียว และมี
ลิงค์เกจที(ไม่สามารถจัดกลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจได้
จาํนวน 13 ลิงคเ์กจ  (รูปที( 1) 

ก ลุ่ ม โ ฮ โ ม โ ล กัส ลิ ง ค์ เ ก จ  ข อ ง แ ผ น ที(
พนัธุกรรมอ้อยที(วิเคราะห์ได้จากงานวิจัยที(ผ่านมา 
([6] [8] [9] [14] [15]) สามารถวิเคราะห์กลุ่มโฮ-
โมโลกสัลิงคเ์กจได ้10, 7, 8,  8, 12 และ 14  กลุ่มโฮ-
โมโลกัสลิงค์เกจ ตามลาํดับ  ซึ( งในแต่ละงานวิจัย
วเิคราะห์กลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจจากออ้ยที(มีสายพนัธ์ุ
พ่อแม่แตกต่างกนั ทาํให้ชุดของโครโมโซมพื%นฐาน
ต่างกันลูกผสมที(ได้ จึงมีโครโมโซมอนิวพลอยด์ดี
เกิดขึ%นขณะการเข้าคู่กันในการแบ่งเซลล์ไมโอซิส 
[16] ในงานวจิยันี%วเิคราะห์กลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจได้
จาํนวน 11 กลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจ ซึ( งเพิ(มขึ%นจาก
แผนที(พนัธุกรรมเดิมในงานวิจยัของ กลัยารัตน์  ภู่สุด
แสวง [2] ที(วิเคราะห์กลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจได้
จาํนวน 6 กลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจ แสดงให้เห็นว่า
จาํนวนเครื(องหมายที( เพิ(มขึ% นในแผนที(พนัธุกรรมที(

สร้างได ้ ช่วยในการวเิคราะห์กลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจ
ให้มีจํานวนใกลเ้คียงกับกลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจที(
ควรจะเป็นคือ ตั%งแต่ 8 กลุ่มโฮโมโลกสัลิงค์เกจ ขึ%น
ไป  (ภายใตส้มมุติฐานของ autooctaploid)  โดยการ
วิเคราะห์กลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจในงานวิจัยนี% ใช้
เครื(องหมายที(มีตาํแหน่งจาํเพาะ (gSSR , EST-SSR 
และ SuS) ในการวิเคราะห์ซึ( งเป็นวิธีการเดียวกับ
งานวิจยัของ Oliveira และคณะ[9] ซึ( งวิเคราะห์กลุ่ม
โฮโมโลกัสลิงค์เกจได้จาํนวน 14 กลุ่มโฮโมโลกัส
ลิงคเ์กจ 

 

หน้าที�คาดหมายของ EST-SSR  ในแผนที�พนัธุกรรม 
การพฒันาเครื(องหมายโมเลกุลจาก EST 

(expressed sequence tag) เป็นการใชข้อ้มูลจากลาํดบั
เบสของยีนที(มีการแสดงออกมาออกแบบไพรเมอร์ 
เพื(อวางเครื(องหมายโมเลกลุที(คาดวา่เป็นยนีลงในแผน
ที(พนัธุกรรม คุณสมบติัที(สาํคญัของเครื(องหมาย EST-
SSR คือ ความจาํเพาะเจาะจงของตาํแหน่งเครื(องหมาย
โมเลกุลต่อยีนที(ใชอ้อกแบบไพรเมอร์  พบว่า ลาํดับ
เบส EST-SSRs ทั%งหมด 212  EST-SSRs มีลาํดบัเบส 
EST-SSRs จาํนวน 186 EST-SSRs ที(วิเคราะห์ลิงคเ์ก
จและกลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจได้, มี EST-SSRs 
จาํนวน 5 EST-SSRs ที(สามารถกวิเคราะห์ลิงคเ์กจแต่
ไม่สามารถวิเคราะห์กลุ่มโฮโมโลกสัลิงคเ์กจ และอีก 
21 EST-SSRs ไม่สามารถวิเคราะห์ลิงคเ์กจได ้  จาก
ลาํดับเบส EST-SSRs จาํนวน 186  EST-SSRs ที(
วิเคราะห์ลิงค์เกจและกลุ่มโฮโมโลกัสลิงค์เกจได ้
พบวา่แบ่งเป็น EST-SSRs ที(ไม่มีความคลา้ยคลึงกบั
ฐานขอ้มูลจาํนวน 40 EST-SSRs, โปรตีนสมมุติฐาน 
(hypothetical protein) จาํนวน  23 EST-SSRs และ
เป็น EST-SSRs ที(ทราบหน้าที(คาดหมาย (putative 
function) จาํนวน 123 EST-SSRs ซึ( งในจาํนวนนี%พบ
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เครื(องหมาย EST-SSR จาํนวน 43 เครื(องหมาย ที(มี
ลาํดบัเบส EST-SSRs ที(เกี(ยวขอ้งกบัยีนที(สนใจศึกษา 
21 EST-SSRs (ตารางที( 2) โดยแบ่งตามหนา้ที(ของยีน
ไดแ้ก่ ยนีที(เกี(ยวขอ้งกบักระบวนการเมตาบอลิซึมของ
นํ% าตาลซูโครส (sucrose metabolism) จาํนวน 6 EST-
SSRs, ยีนที(เกี(ยวขอ้งกับการตา้นทานโรค (disease 
response)  จาํนวน 7 EST-SSRs และยนีที(เกี(ยวขอ้งกบั
การทนต่อสภาพแวดล้อมที(ไม่เหมาะสม (abiotic 
stress response) จํานวน 8 EST-SSRs ซึ( งพบ
เครื(องหมาย EST-SSR ที(เกี(ยวขอ้งกับยีนเหล่านี%
กระจายอยูใ่นกลุ่มโฮโมโลกสัลิงเกจที( HG-II, HG-III, 
HG-IV, HG-VI และ HG-VII จาํนวน 14 , 16 ,7 ,3 

และ 3 เครื(องหมาย ตามลาํดบั ดงัแสดงในตารางที( 2 
และ รูปที( 1 

กล่าวโดยสรุปแผนที(พนัธุกรรมที(วิเคราะห์
ไดจ้ากการทดลองนี%ประกอบดว้ยเครื(องหมายโมเลกุล
ที(วิเคราะห์ลิงเกจไดจ้าํนวน 791 เครื(องหมาย ไดก้ลุ่ม
ลิงเกจ 219 กลุ่มลิงเกจและสามารถวิเคราะห์กลุ่มโฮ
โมโลกัสได้ 11 กลุ่มโฮโมโลกัส ซึ( งข้อมูลที(ได้จาก
งานวจิยันี%  สามารถใชเ้ป็นเครื(องมือสาํหรับการพฒันา
เครื(องหมายโมเลกุลที(แสดงความสัมพนัธ์กบัลกัษณะ 
QTLs ที(เกี(ยวขอ้งกบัองคป์ระกอบผลผลิตและความ
หวานของออ้ยได ้

 

ตารางที� 2 EST-SSRs ที(เกี(ยวขอ้งกบัยนีที(สนใจศึกษา 
Group of 

gene function 
Cluster 

 

HG-LG 
Motif  Putative  function  E-value  

Sugarcane 
metabolism 

SCSFAD1070E12.g  II-84 (gcc)5  Fructose-1,6-bisphosphatase 2.00E-26 

SCVPAM1059C01.g  III-65 (at)5 Sugar transporter family protein 1.00E-14 

SCRUSB1064F09.g   II-28,II-53,II-70 (cgg)5 putative sucrose synthase 7.00E-40 

SCJLST1019B07.g   VI-15 (gc)6 Sugar transporter family protein 3.00E-70 

SCSBST3094H07.g   IV-72 (cga)6 putative diphosphate-fructose-6-phosphate 1-phosphotransferase  3.00E-42 

AY302083.1 VII-98,VII-163 (tgc)6 soluble acid invertes Saccharum mRNA 

Disease 
response 

SCEZLB1007E12.g III-16,III-65 (ta)7 disease resistance protein (TIR-NBS-LRR class), putative 8.00E-07 

SCJLRT1021D04.g   III-85,III-127 (tcc)5 disease resistance response protein-related 6.00E-45 

SCQSRT2031C10.g II-43,II-170 (tc)5 NBS-LRR disease resistance protein homologue 2.00E-16 

SCACSB1117C07.g   II-64,II-68,II-69,II-
73,II-114 

(cgg)6 putative Pathogenesis-related protein PR-1 2.00E-19 

SCSFSB1097B02.g IV-71,IV-115 (ta)8 putative disease resistance protein I2  2.00E-14 

SCACSD1018E05.g III-1,III-58,III-67 (gac)5 disease resistance-responsive family protein 2.00E-24 

SCMCST1057C10.g   IV-79,IV-130 (gct)5 putative disease resistance protein  4.00E-49 

SCQGLR1041A05.g   III-174,VI-15,VI-104 (ga)5 putative stress-induced protein sti1 1.00E-31 

SCRLAD1040D08.g III-40,III-65,III-186 (at)5 early-responsive to dehydration protein 6.00E-59 

SCRLAD1043B06.g III-40,III-108 (ggt)7 dehydration responsive element binding protein 9.00E-13 

SCBGAD1027C03.g  IV-48,IV-50 (ggc)7 Dehydration-responsive element-binding protein 2D  9.00E-15 

Abiotic stress  
response 

SCCCCL3001D10.b  VII-86 (ccg)5 putative cold shock protein-1  1.00E-29 

SCEZFL5083C02.g  III-16,III-40 (gc)5 low temperature and salt responsive protein-like 4.00E-12 

SCEZLB1006B07.g  II-28,II-38 (gcc)5 Heat shock protein 81-1  5.00E-99 

SCBFRZ2045E11.g   II-69 (ggc)5 cold induced protein-like  4.00E-26 



วารสารวทิยาศาสตร์และเทคโนโลย ีปีที� 18 ฉบับที� 2 เม.ย.-มิ.ย. 53  

 67 

5. เอกสารอ้างองิ 
 [1]   Gawel NL and Jaret RL.  A modified CTAB 

DNA extraction procedure of Musa and 
Ipomoea,  Plant Mol Bio. Rpt, Vol. 9 , 
pp.262-266,1991. 

[2]  กัลยารัตน์  ภู่สุดแสวง, การวิเคราะห์แผนที( 
พันธุกรรมอ้อย ด้วยเครื( องหมายโมเลกุล, 
วิท ย า นิ พ น ธ์ ป ริ ญ ญ า โ ท , ม ห า วิ ท ย า ลัย 
ธรรมศาสตร์, กรุงเทพฯ, 2550. 

[3]    เพ็ญจันทร์  ทิพย์มงคลเจ ริญ, การพัฒนา
เครื(องหมาย EST-SSR ของออ้ยจากเหมือง
ข้อมูล ESTs, วิทยานิพนธ์ปริญญาโท, 
มหาวทิยาลยัธรรมศาสตร์, กรุงเทพฯ, 2551.  

[4]    Ooijen, J.W. van, Voorrips, R.E. JOINMAP 
3.0. Software for the calculation of genetic 
linkage maps. Plant Research International, 
Wageningen, 2001. 

[5]  Hulbert SH., Ilott TW., Legg EJ., Lincoln 
SE., Lander ES., Michelmore.RW., Genetic 
analysis of the fungus Bremia lactucae using 
restriction fragment length polymorphisms. 
Genetics Vol. 148; pp.479–494, 1988. 

[6]  Grivet, L., D’Hont, A.,Roques, D., 
Feldmann, P.,  Lanaud, C., and Glaszmann, 
J.C.RFLP Mapping in Cultivated   Sugarcane     
(Saccharumspp.), Genetic, Vol.142, pp.987-
1000,1996. 

[7]  Ming, R., Liu, S.C., Bowers, J.E., Moore, 
P.H., Irvine, M.J., and Paterson  A.H. 
Construction of a Saccharum  consensus 
genetic map from two interspecific crosses. 
Crop Sci Vol. 42, pp. 570 – 583, 2002. 

[8]   Garcia, A.A.F., Kido, E.A., Meza, A.N., 
Souza, H.M.B., Pinto, L.R., Pastina, C.S., da 
Silva, J.A.G., Ulian, E.C., Figueira, A., 
Souza, A.P. Development of an Integrated 
Genetic Map of a Sugarcane (Saccharum 
Spp.) Commercial Cross, Based on a 
Maximum-Likelihood Approach for 
Estimation of Linkage and Linkage Phases, 
Theor Appl Genet, Vol.112 , pp. 298-
314,2006. 

[9]   Oliveira, K.M., Pinto, L.R.,  Marconi, T.G., 
Margarido, G.R.A, Pastina, M.M.,  Teixeira, 
L.H.M., Figueira, A.V., Ulian, E.C., Garcia, 
A.A.F., Souza, A.P. Functional integrated 
genetic linkage map based on ESTmarkers 
for a sugarcane (Saccharum spp.) 
commercial cross, Mol Breeding Vol.20, pp. 
189–208, 2007.   

[10]   Al-Janabi, S.M., Honeycutt, R.J., McClelland, M., 

Sobral, B.W.S. A genetic linkagemap of Saccharum 
spontaneum L, ‘SES 208’.  Genetics Vol.134, pp. 
1249-1260, 1993. 

[11] Da Silva, J.A.G., Honeycutt, R.J., Burnquist, 
W.L., Al-Janabi ,S.M., Sorrels, M.E., 
Tanksley, S.D. and Sobral B.W.S. 
Saccharum spontaneum L. ‘SES208’ genetic 
linkage map containing RFLP and PCR-
based markers.  Mol Breed. Vol1, pp. 165-
169, 1995. 

[12]  Hoarau, J.Y., Offmann, B., D’ Hont, A., 
Risterucci, A.M., Roques, D., Glaszmann, 
J.C.  and Grivet, L. Genetics dissection of a 



วารสารวทิยาศาสตร์และเทคโนโลย ีปีที� 18 ฉบับที� 2 เม.ย.-มิ.ย. 53  

 68 

modern sugarcane cultivar   (Saccharum 
spp.). I. Genome mapping with AFLP 
markers. Theor.Appl.Grenet.Vol.103, pp. 84-
97, 2001. 

[13]   Aitken, K.S., Jackson, P.A., McIntyre, C.L. 
A Combination of AFLP and SSR Markers 
Provides Extensive Map Coverage and 
Identification of Homologous Linkage 
Groups in Sugarcane Cultivar,Theor Appl 
Genet, Vol.110 , pp. 789-801,2005.   

[14]    Rossi, M., Araujo, PG., Paulet, F., Farsmeur, 
O., Dias, VM., Chen, H., Van Sluys, MA., 
D’Hont, AD. Genomic Distribution and 
Characterization of EST-derived Resistance 

Gene Analogs (RGAs) in Sugarcane. Mol 
Gen Genomics, Vol.269, pp. 406-419,2003.  

[15]    Reffay N, Jackson PA, Aitken KS, Hoarau J-
Y, D’HontA, Besse P, McIntyre CL 
,Characterisation of Genome Regions 
Incorporated from an Important Wildrelative 
into Australian sugarcane,Mol Breed, Vol. 
15, pp.367–381,2005. 

[16]   Jannoo, N., Grivet, L., D’Hont, A., 
Glaszmann, JC. Differential Chromosome 
Pairing Affinities at Meiosis in Polyploidy 
Sugarcane Revealed by Molecular Markers, 
Heredity, Vol.93, pp. 460-467,2004. 

 


