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ภาพท่ี 1 ผลมะพราวแกปอกเปลือกนำเขาจากตางประเทศ จำนวน 5 ตัวอยาง 2 

ภาพท่ี 2 ตัวอยางเอมบริโอมะพราว 8 

ภาพท่ี 3 ขั ้นตอนการคนหาเครื ่องหมาย SNP ในตัวอยางมะพราวตนสูงดวยเทคนิค 

Genotyping-By-Sequencing (GBS) 
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และอินโดนีเซีย 22 ตัวอยาง โดยใชเครื่องหมาย SNP จำนวน 3,532 เครื่องหมาย 
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บทคัดยอ 
โครงการวิจัยน้ีมีวัตถุประสงค เพ่ือศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและตรวจจำแนกมะพราวตนสูงของไทยและ

ตางประเทศโดยใชเครื่องหมายโมเลกุล ไดรวบรวมตัวอยางมะพราวไทย 192 ตัวอยาง และมะพราวนำเขาจากประเทศ

เวียดนามและอินโดนีเซีย รวม 48 ตัวอยาง โดยใชเครื่องหมาย SSR จำนวน 15 คู พบวาไมสามารถแยกความแตกตางระหวาง

มะพราวของไทยและตางประเทศได จากนั้นทำการคนหาเครื่องหมาย SNP โดยใชวิธีการวิเคราะหลำดับนิวคลีโอไทดยุคใหม

ดวยเทคนิค Genotyping-By-Sequencing (GBS) พบ SNP กระจายตัวท่ัวจีโนม จำนวน 110,157 ตำแหนง คัดเลือก 3,532 

ตำแหนง สำหรับใชวิเคราะหหาความสัมพันธทางพันธุกรรมของมะพราวทั้งหมด พบวาประชากรมะพราวนี้ มีระยะหางทาง

พันธุกรรม (genetic distance) ระหวาง 0.001 ถึง 0.070 คาเฉลี ่ย 0.013 หรือแสดงวาประชากรมะพราวที่ศึกษามี

ความสัมพันธทางพันธุกรรมใกลชิดกันมาก ผลการวิเคราะหจัดกลุม (cluster analysis) ดวยวิธี neighbor-joining พบวา 

มะพราวทั้งหมด สามารถจัดกลุมที่ตางกันได 5 กลุม และในทุกกลุมมีตัวอยางมะพราวตางประเทศรวมอยูดวย จากน้ัน

วิเคราะห principle coordinate analysis (PCoA) พบวาไมสามารถแยกจีโนไทปของมะพราวที่ศึกษาออกเปนกลุมยอย 

(subgroup) ได แสดงใหเห็นวาตัวอยางมะพราวตนสูงของไทย เวียดนามและอินโดนีเซีย เปนกลุมประชากรที่มีบรรพบุรุษ 

(ancestor) รวมกัน นอกจากน้ันไดคัดเลือก SNP ท่ีมีประสิทธิภาพในการแยกความแตกตาง (polymorphism) ของมะพราว

ตางประเทศออกจากมะพราวไทยไดดี จำนวน 347 ตำแหนง ในจำนวนนี้สามารถเลือก SNP จำนวน 17 ตำแหนงที ่มี

ประสิทธิภาพสูงสุด สำหรับใชจำแนกมะพราวไทยและตางประเทศตนสูงออกจากกันได โดยแบง SNP นี้ออกเปน 3 ชุด 

ประกอบดวย ชุดเครื่องหมายหลัก 6 เครื่องหมาย ท่ีสามารถจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูงได 62.5% ของมะพราวท้ังหมด 

ออกจากมะพราวไทยตนสูง ไดแก SNP ที่มีการเปลี่ยนแปลงนิวคลีโอไทด A/G, G/A, G/A, C/T, C/G และ C/T ที่ตำแหนง 

VOII01062633.103, VOII01006507.39482, CM017887.8194831, VOII01000447.139559, CM017872.79752924 

และ CM017876.49130428 ตามลำดับ ชุดเครื่องหมายยอยท่ี 2 มี 6 เครื่องหมาย ท่ีสามารถจำแนกมะพราวตางประเทศตน

สูงได 29.2% ของมะพราวท้ังหมด ออกจากมะพราวไทยตนสูง ไดแก SNP ท่ีมีการเปลี่ยนแปลงนิวคลีโอไทด C/T, G/T, G/A, 

C/T, A/G และ A/C ที ่ตำแหนง CM017875.1452347, VOII01000282.273156, CM017873.20056828, 

CM017879.42761423, CM017877.81328843 และVOII01000282.822647 ตามลำดับ ชุดเครื่องหมายยอยที่ 3 มี 5 

เครื่องหมาย ที่สามารถจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูงได 8.3% ของมะพราวทั้งหมด ออกจากมะพราวไทยตนสูง ไดแก 

SNP ที ่ม ีการเปล ี ่ยนแปลงนิวคล ีโอไทด C/T, C/T, C/T, G/C และ G/A ที ่ตำแหนง VOII01005399.23895, 

VOII01001019.1641, CM017882.25370686, CM017876.53111902 และ CM017875.5125425 ตามลำดับ นอกจากน้ัน 

กรณีที่ตองสงสัยวาตัวอยางมะพราวมีแหลงที่มาจากประเทศอินโดนีเซีย การทดลองนี้ไดออกแบบเครื่องหมายสำหรับตรวจ

พิสูจน รวม 7 เครื่องหมาย แบงเปน ชุดเครื่องหมายหลัก จำนวน 4 เครื่องหมาย และ ชุดเครื่องหมายยอยที่ 2 จำนวน 3 

เครื่องหมาย กรณีที่ตองสงสัยวาตัวอยางมะพราวมีแหลงที่มาจากประเทศเวียดนาม การทดลองนี้ไดออกแบบเครื่องหมาย

สำหรับตรวจพิสูจนรวม 10 เครื่องหมาย แบงเปน ชุดเครื่องหมายหลัก จำนวน 5 เครื่องหมาย และ ชุดเครื่องหมายยอยที่ 2 

จำนวน 5 เครื่องหมาย จากขอมูลการศึกษาครั้งน้ีสามารถนำไปพัฒนากระบวนการตรวจจำแนกมะพราวไทยและตางประเทศ

ตนสูงได เพ่ือชวยแกปญหาการลักลอบนำเขามะพราวจากตางประเทศท่ีสงผลใหราคามะพราวในประเทศตกต่ำ  
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คำนำ 

มะพราว (Coconut) เปนพืชท่ีมีความสำคัญทางเศรษฐกิจของประเทศไทย ผลมะพราวแกเปนวัตถุดิบ

หลักของโรงงานอุตสาหกรรมตางๆ เชน อาหาร น้ำมัน เครื่องสำอาง พลังงานเชื้อเพลิง และเสนใย ในป พ.ศ. 

2539 ประเทศไทยมีพ้ืนท่ีปลูกมะพราวประมาณ 2.5 ลานไร มากเปนอันดับ 6 ของโลก โดยพ้ืนท่ีปลูกสวนใหญ

อยูในจังหวัดประจวบคีรีขันธ สุราษฎรธานี ชุมพรและนครศรีธรรมราช อยางไรก็ตามพื้นที่ปลูกมะพราวใน

ประเทศมีการลดลงอยางตอเนื่องจากปญหาภัยแลง ตนมะพราวออนแอ และแมลงศัตรูเขาทำลาย จากขอมูล

สำนักงานเศรษฐกิจการเกษตร พบวา ในป พ.ศ. 2556 ประเทศไทยมีพ้ืนท่ีใหผลผลิตมะพราวผลแก 8.49 แสน

ไร และในป พ.ศ. 2563 ลดลงเหลือ 7.77 แสนไร การลดลงของพื้นที่ปลูก สงผลใหผลผลิตมะพราวผลแกใน

ประเทศไมเพียงพอตอการผลิตและแปรรูป โดยเฉพาะการผลิตกะทิสำเร็จรูปและแปรรูปเนื้อมะพราวแหงเพ่ือ

สงออก จึงตองพ่ึงพาการนำเขามะพราวจากตางประเทศท่ีมีราคาถูกกวา ซ่ึงกระทบตอราคามะพราวในประเทศ 

มีการลักลอบนำเขามะพราวทำใหราคามะพราวภายในประเทศตกต่ำ ชวงปลายปตอเนื่องถึงตนปเปนชวงท่ี

ผลผลิตมะพราวแกในประเทศมีจำนวนนอย จึงอนุญาตใหนำเขาจากตางประเทศไดในชวงเดือนพฤศจิกายน – 

เมษายน และนำเขาผานสองดาน ไดแก ดานตรวจพืชทาเรือกรุงเทพฯ และดานตรวจพืชทาเรือแหลมฉบัง โดย

พระราชบัญญัติกักพืช พ.ศ.2507 แกไขเพิ่มเติม โดยพระราชบัญญัติกักพืช (ฉบับที่ 3) พ.ศ.2551 กำหนดให

การนำเขาในรูปของผลมะพราวแกปอกเปลือก (mature dehusked coconut) เนื้อมะพราวสด (fresh 

coconut meat) และเนื้อมะพราวแหง (copra) และตองขอใบอนุญาตนำเขาจากกรมวิชาการเกษตร ซึ่งผล

มะพราวแกปอกเปลือกที่จะนำเขา ตองปอกเปลือกหรือกาบมะพราวออกใหหมด คงเหลือเฉพาะเปลือกชั้น

กลาง (mesocarp) ของผลมะพราวบางสวน ไมมีสวนของกานใบ หนอ หรือยอดออนติดมาดวยและตองรม

ดวยเมธิลโบรไมด เพ่ือทำลายการงอกตามอัตราและระยะเวลาท่ีกำหนด (ภาพท่ี 1) 

 
ภาพท่ี 1 ผลมะพราวแกปอกเปลือกนำเขาจากตางประเทศ จำนวน 5 ตัวอยาง 

มะพราว (Coconut) มีชื่อวิทยาศาสตร Cocos nucifera Linn. ซ่ึงมีเพียงสปชีสเดียวในสกุล Cocos 

จัดอยูในพืชวงศปาลม Arecaceae (Palmae) และเปนพืชดิพลอยด (diploid) มีจำนวนโครโมโซม 2n=2x=32 

ขนาดจีโนม 2.40 จิกะเบส (Gb) (Wang et al., 2021) มะพราวมีถิ่นกำเนิดในเขตรอนแถบแปซิฟกตะวันตก

เฉียงใตและแปซิฟกตะวันตก (รวมถึงคาบสมุทรมาเลย หมู เกาะนิวกินี และหมู เกาะบิสมารก) ตอมา

แพรกระจายไปหลายประเทศเขตรอนทั่วโลก (Batugal et al., 2005) ความหลากหลายของมะพราวเกิดจาก

การกระจายตัวทางภูมิศาสตร การเจริญเติบโต รูปรางและสีผล สงผลใหจำแนกพันธุมะพราวไดเปนจำนวนมาก 
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หลักที่ใชในการจำแนกพันธุมะพราวตามความสูงของตนและการผสมพันธุ ทำใหจำแนกมะพราวออกเปน 2 

กลุมหลัก คือ มะพราวตนสูง (tall) และมะพราวตนเตี้ย (dwarf) (Ekanayake et al., 2010) ซ่ึงมะพราวตนสูง

จะเจริญเติบโตเต็มท่ีในชวงอายุ 7−10 ป สามารถสูงไดถึง 18 เมตร และผสมขามตน เนื่องจากดอกตัวผูในชอ

ดอกจะคอยๆ ทยอยบาน และรวงหลนไปหมดกอนที่ดอกตัวเมียในชอดอกนั้นจะเริ่มบาน จึงไมมีโอกาสผสม

ตัวเอง มะพราวตนสูงเปนมะพราวเศรษฐกิจสวนใหญปลูกเปนอาชีพ เพ่ือใชเนื้อจากผลแกไปประกอบอาหารหรือ

อุตสาหกรรมกะทิสำเร็จรูป และทำมะพราวแหงใชในอุตสาหกรรมน้ำมันพืช ในขณะท่ีมะพราวตนเตี้ยใชเวลาใน

การเจริญเติบโตเต็มที่ 5−6 ป ก็สามารถใหผลผลิตได และมีความสูงเต็มที่เพียง 12 เมตร โดยสวนใหญจะผสม

ตัวเองเนื่องจากดอกเพศผูและดอกเพศเมียในชอดอกเดียวกันจะบานพรอมกัน มะพราวตนเตี้ยนิยมปลูกไวเพ่ือ

รับประทานผลออน เพราะในขณะท่ีผลยังไมแก อายุประมาณ 4 เดือน เนื้อมีลักษณะออนนุม และน้ำมีรสหวาน 

บางพันธุน้ำมีคุณสมบัติพิเศษ คือ มีกลิ่นหอม 

ปญหาการลักลอบนำเขามะพราวจากตางประเทศเปนปจจัยหนึ่งท่ีสงผลใหราคามะพราวตกต่ำ จากการ

ที่ไมสามารถจำแนกมะพราวไทยและมะพราวตางประเทศไดโดยการตรวจสอบลักษณะทางสัณฐานวิทยา การ

ตรวจสอบดีเอ็นเอเพื่อจำแนกมะพราวไทยและมะพราวตางประเทศจึงเปนอีกทางเลือกหนึ่งที่สำคัญ โดยใช

เทคโนโลยีดีเอ็นเอที่เหมาะสมสำหรับการตรวจสอบแหลงที่มาของมะพราว ซึ่งเทคโนโลยีทางดานดีเอ็นเอใน

ปจจุบันสามารถตรวจสอบถิ่นกำเนิด (Finkeldey, Leinemann, & Gailing, 2010) ทั้งยังชวยในการบงชี้ความ

แตกตางของสายพันธุ (varietal identification) เพ่ือใหการจำแนกสายพันธุมีความถูกตองแมนยำมากยิ่งข้ึน

และเปนขอมูลสำคัญในการจดสิทธิบัตรพันธุพืช (plant patent) เครื่องหมายดีเอ็นเอที่ไดรับความนิยมอยาง

มากในการประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิต (genetic diversity) เชน RFLP (Restriction 

Fragment Length Polymorphisms), RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA), STS (Sequence 

Tagged Sites), AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphisms), SSR (Simple Sequence 

Repeats) หรือ microsatellites และ SNP (Single Nucleotide Polymorphisms) เปนตน การเลือกใช

เครื่องหมายดีเอ็นเอข้ึนอยูกับวัตถุประสงคและคุณสมบัติของเครื่องหมายดีเอ็นเอแตละประเภท (จุฑาพร, 2555)    

เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด SSR (Simple sequence repeat) หรือ microsatellite DNA คือ ลำดับเบสท่ี

มีลักษณะเปนชุดซ้ำสั้น ๆ ความยาว 1-6 คูเบส หรือไมเกิน 10 คูเบส เรียงตัวตอกันในทิศทางเดียวกันสวนใหญจะ

เปนชุดซ้ำ 2 คูเบส (dinucleotide) แตบางครั้งอาจพบชุดซ้ำที่เปน 3 (trinucleotide) ถึง 4 (tetranucleotide) 

คูเบส โดยลำดับเบสไมโครแซทเทลไลท มักเปนลำดับเบสจำเพาะ มีเพียงชุดเดียวในจีโนม ดังนั้นเมื่อทำการเพ่ิม

ปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิคพีซีอารจะเปนการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในตำแหนงที่จำเพาะเพียงตำแหนงเดียว ไมโค

รแซทเทลไลทเปนสวนที่มีการกลายพันธุโดยการเพิ่มขึ้นหรือลดลงของจานวนชุดซ้ำไดงาย จึงมีโอกาสไดขนาดดี

เอ็นเอที ่แตกตางกัน เนื ่องจากจำนวนชุดซ้ำที ่ ไม  เทากัน การตรวจสอบดวยเครื ่องหมาย SSR จึงพบ 

polymorphism คอนขางสูง นอกจากนี้ยังแสดงแถบดีเอ็นเอแบบขมรวมกัน (co-dominant) จึงสามารถแยก

ความแตกตางระหวาง homozygous และ heterozygous ได เครื่องหมาย SSR นั้นมีประโยชนอยางมากในการ

ใชเพ่ือการศึกษาพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิต โดยเฉพาะการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม การศึกษาดานจีโนม 

การสรางแผนท่ีจีโนม ท้ังนี้ เพราะ SSR มีอยูเปนจำนวนมากกระจายท่ัวไปในจีโนม และมีความแปรปรวนมาก อีก



 

4 

 

ทั้งจำนวนซ้ำของ SSR มีความแตกตางกันในพืชหรือสัตวตางสายพันธุในชนิด (species) เดียวกัน จึงสามารถใช

เปนเครื่องหมายโมเลกุลไดเปนอยางดีในการแยกความแตกตางของสิ่งมีชีวิต (สุรินทร, 2552)  

 การพัฒนาเครื่องหมาย SSR  เพื่อศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรมะพราว เชน 

ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของมะพราวปลูกในประเทศจีน (Liu et al., 2011; Xiao et al., 2013) 

ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของมะพราวตนสูงในประเทศศรีลังกา (Perera et al., 2001) และใน

ประเทศบราซิล (Loiola et al., 2016) จำแนกลักษณะทางพันธุกรรมของมะพราวตนเตี้ยในประเทศศรีลังกา 

(Kamaral et al., 2017) ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของมะพราวตนสูงและมะพราวตนเต้ีย 

(Dasanayaka et al., 2009; Meerow et al., 2003) และศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมของสายพันธุ

มะพราวจากประเทศตางๆ (Perera et al., 2003) อยางไรก็ตาม ในประเทศไทยมีงานวิจัยที่จำแนกมะพราว

ตนสูงและมะพราวตนเตี้ยโดยใชเครื่องหมาย RAPD (ทิพวัลย และ สุรินทร, 2016) แตเทคนิคดังกลาวมักใหผล

การทดลองซ้ำท่ีแตกตางไปจากเดิม เนื่องจาก ใชไพรเมอรท่ีมีลำดับเบสสุมสายสั้นๆ จึงไมมีตำแหนงจำเพาะบน

จีโนม ซึ่งแตกตางกับเครื่องหมาย SSR ที่เปนลำดับเบสจำเพาะในจีโนม แตทวายังไมมีงานวิจัยที่ศึกษาความ

หลากหลายทางพันธุกรรมของมะพราวในประเทศไทยโดยใชเครื่องหมาย SSR 

SNP (single nucleotide polymorphism) คือ ความหลากหลายทางพันธุกรรมระหวางสิ่งมีชีวิตท่ี

เกิดจากการเปลี่ยนแปลงนิวคลีโอไทดเพียงหนึ่งตำแหนง ปจจุบันเทคโนโลยีการวิเคราะหลำดับเบสไดกาวเขาสู

เทคโนโลยีการวิเคราะหลำดับเบสยุคใหม (NGS; next-generation sequencing) เปนเทคโนโลยีที่ใชในการ

หาลำดับเบสทั้งจีโนมของสิ่งมีชีวิต (whole genome sequencing) ซึ่งพัฒนาใหสามารถหาลำดับนิวคลีโอ

ไทดตลอดจีโนมไดอยางรวดเร็วและมีประสิทธิภาพ ประกอบกับคาใชจายในการอานลำดับนิวคลีโอไทดถูกลง

มาก ทำใหเทคโนโลยี NGS ถูกนำไปใชถอดรหัสพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตหลายชนิด และสามารถตรวจหา SNP 

ไดจำนวนมาก การพัฒนาเครื่องหมาย SNP ดวยเทคนิค GBS (Genotyping-by-Sequencing), ท่ีใชประกอบ

กับเทคโนโลยี NGS เพื่อคัดเลือกสวนของจีโนมที่มีสัดสวนของยีนสูง (gene rich region) ทำใหสามารถอาน

ลำดับเบสในสวนของยีนในสิ่งมีชีวิตไดอยางมีประสิทธิภาพและมีตนทุนต่ำในการคนหาตำแหนง SNP (SNP 

discovery) และตรวจสอบจีโนไทปของ SNP (SNP genotyping) อีกดวย  

 จากงานวิจัยที่ผานมาสามารถวิเคราะหลำดับเบสของมะพราวโดยใชเทคโนโลยี NGS แบบ Illumina 

platform ท้ังลำดับเบสนิวเคลียสจีโนม (Xiao et al., 2017) ลำดับเบสคลอโรพลาสตจีโนม (Huang et al., 2013) 

และลำดับเบสไมโตคอนเดรียจีโนม (Aljohi et al., 2016) ซ่ึงขอมูลลำดับเบสเหลานี้สามารถนำมาใชเปนลำดับเบส

จีโนมอางอิงในการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอ โดยเฉพาะเครื่องหมาย SNP  ถึงแมวาคา PIC (Polymorphic 

Information Content) ซ่ึงเปนคาท่ีแสดงถึงประสิทธิภาพและความหลากหลายของแอลลีลของเครื่องหมายดีเอ็น

เอนั้นๆ ของเครื่องหมาย SSR มีคาสูงกวาเครื่องหมาย SNP  แตทวาเครื่องหมาย SNP มีการกระจายตัวสูงมากใน

จีโนม (Singh et al., 2013) ดังนั้นการพัฒนาเครื่องหมาย SNP จึงเปนที่นิยม ในการศึกษาโครงสรางทาง

พันธุกรรมของประชากร และการหาความสัมพันธระหวางเครื่องหมายกับลักษณะท่ีสนใจ  
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ดังนั้นโครงการวิจัยนี้จึงมีวัตถุประสงคเพื่อศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและตรวจจำแนก

มะพราวไทยและมะพราวตางประเทศโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด SSR และ SNP โดยการเปรียบเทียบ

ความแตกตางทางพันธุกรรมดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอระหวางมะพราวไทยจากจังหวัดท่ีเปนแหลงปลูกมะพราว

จำนวนมากของประเทศ ไดแก ประจวบคีรีขันธ ชุมพร สุราษฎรธานี นครศรีธรรมราช ปตตานี ชลบุรี นราธิวาส 

และสมุทรสงคราม กับมะพราวนำเขาจากประเทศอินโดนีเซียและประเทศเวียดนาม เพื่อเปนแนวทางในการ

แกปญหาการลักลอบนำเขามะพราวจากตางประเทศตอไป 
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วิธีดำเนินการ 

อุปกรณ 

1. ตัวอยางมะพราวท่ีใชในการทดลอง 

1.1 ตัวอยางมะพราวไทยตนสูงจาก 8 จังหวัด ซึ ่งเปนแหลงปลูกมะพราวจำนวนมาก ไดแก 

ประจวบคีรีขันธ ชุมพร สุราษฎรธานี นครศรีธรรมราช ปตตานี ชลบุรี นราธิวาส สมุทรสงคราม จำนวน 192 

ตัวอยาง 

1.2 ตัวอยางมะพราวตางประเทศจากดานตรวจพืช กรมวิชาการเกษตร จำนวน 48 ตัวอยาง ไดแก 

ประเทศเวียดนามตนสูง 26 ตัวอยาง และ ประเทศอินโดนีเซียตนสูง 22 ตัวอยาง 

2. อุปกรณท่ีใชในหองปฏิบัติการชีวโมเลกุล  

2.1 อุปกรณและสารเคมีท่ีใชสำหรับสกัดดีเอ็นเอ ประกอบไปดวย  

− โกรงและท่ีบด  

− CTAB extraction buffer (2% CTAB, 1% PVP, 100 mM TrisHCl pH 8.0, 20 mM 

EDTA pH 8.0, 1.4 M NaCl, 0.2% 2-mercaptoethanol) 

− absolute ethanol  

− Isoamyl alcohol  

− Chloroform 

− 70% Ethanol 

− 0.2M Sodium acetate  

− 0.01M Ammonium acetate 

− Genomic DNA Purification Kit 

− TE buffer pH 8.0 

− อุปกรณเจาะเนื้อเยื่อ (cork borer) 

− เครื่องหมุนเหวี่ยง 

− เครื่องชั่งสาร 

− เครื่องวัดการดูดกลืนแสง Spectrophotometer 

− เครื่อง Agarose gel electrophoresis 

2.2 อุปกรณและสารเคมีสำหรับปฏิกิริยาพีซีอาร 

− หลอดไมโครเซนตริฟวจขนาด 1.5 มิลลิลิตร 

− หลอดพีซีอารขนาด 0.2 มิลลิลิตร 

− PCR master mix (สารละลายสำหรับทำปฏิกิริยา PCR ประกอบดวย Taq DNA 

polymerase, dNTPs, MgCl2 และ บัฟเฟอร) 

− ไพรเมอร SSR 
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− ปเปตและทิป 

− เครื่องเพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรมในหลอดทดลอง 

2.3 อุปกรณและสารเคมีสำหรับตรวจสอบดีเอ็นเอ 

− Agarose 

− TBE buffer 

− สียอมกรดนิวคลิอิก 

− เครื่องแยก DNA Electrophoresis 

− เครื่องถายและวิเคราะหภาพเจล Gel Documentation System 

− เครื่องแยกสารพันธุกรรมอัตโนมัติ QIAxcel Advanced System 

วิธีการ 

1. การสำรวจและเก็บรวบรวมตัวอยางมะพราวตนสูง  

1.1 ตัวอยางมะพราวไทย: เก็บและรวบรวมตัวอยางมะพราวไทยที่ใหผลผลิตเปนผลมะพราวแก

สำหรับคั้นกะทิ ตนสูงและมีอายุไมนอยกวา 15 ป จากแหลงปลูกมะพราวจำนวนมาก 9 จังหวัด ในประเทศ

ไทย ไดแก ประจวบคีรีขันธ ชุมพร สุราษฎรธานี นครศรีธรรมราช ปตตานี ชลบุรี นราธิวาส สมุทรสงคราม 

และยะลา โดยเก็บใบสดที่มีลักษณะไมออนหรือแกเกินไป (ใบเพสลาด) เปนใบที่สะอาด ไมมีโรคและแมลง 

จำนวนอยางนอย 3 ใบตอตน  

1.2 ตัวอยางมะพราวตางประเทศ: เก็บรวบรวมตัวอยางผลมะพราวแกปอกเปลือกที่นำเขาจาก

ตางประเทศ ไดแก อินโดนีเซียและเวียดนาม จากดานตรวจพืชทาเรือกรุงเทพฯ และดานตรวจพืชทาเรือ

แหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร 

2. การสกัดดีเอ็นเอจากตัวอยางมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง 

2.1 การสกัดดีเอ็นเอจากตัวอยางใบมะพราวไทยตนสูง  

สกัดดีเอ็นเอดวยวิธี cetyltrimethylammonium bromide (CTAB method) ตามวีธีที่ดัดแปลง

จากวิธีของ Gawel and Jarret (1991) โดยนำใบสดของมะพราวไทยตนสูง ประมาณ 300 กรัม ใสลงโกรงบด

ยา เติมไนโตรเจนเหลวและบดละเอียดจนเปนผง เติม CTAB extraction buffer ที่อุนที่อุณภูมิ 65 องศา

เซลเซียส ปริมาตร 10 มิลลิลิตร ลงในโกรงและผสมใหเขากัน เทลงในหลอดทดลองขนาด 50 มิลลิลิตร แลว

นำไปบมที่อุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส เปนเวลา 30 นาที หลังจากนั้นนำตัวอยางออกตั้งไวใหเย็น ตกตะกอน

โปรตีนดวย chloroform : isoamyl alcohol (24:1) ปริมาตร 10 มิลลิลิตร เขยาใหสารละลายผสมเปนเนื้อ

เดียวกัน นำไปปนเหวี่ยงที่ความเร็ว 6,000 รอบตอนาที ที่อุณหภูมิ 25 องศาเซลเซียส เปนเวลา 10 นาที เพ่ือ

แยกชั้นของเนื้อเยื่อและสวนใส ดูดสารละลายสวนใสใสในหลอดใหมขนาด 50 มิลลิลิตร และคอยๆเติม 99.9% 

ethanol (absolute ethanol) ท่ีเย็นจัด ปริมาตร 20 มิลลิลิตร เพ่ือตกตะกอนดีเอ็นเอ ปดฝาหลอด และพลิก

หลอดไปมาอยางชาๆ เพ่ือใหสารละลายผสมเปนเนื้อเดียวกัน จนปรากฏสายดีเอ็นเอ แยกตะกอนดีเอ็นเอใสลง

ในหลอดไมโครเซนตริฟวจขนาด 1.5 มิลลิลิตร นำดีเอ็นเอท่ีสกัดไดมาทำใหบริสุทธิ์ โดยลางตะกอนดีเอ็นเอดวย 
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70% ethanol 2 รอบ และเติมสารละลาย 0.2M sodium acetate ปริมาตร 500 ไมโครลิตร ตั ้งไวท่ี

อุณหภูมิหองเปนเวลา 10 นาที เทสารละลาย sodium acetate ท้ิง และเติมสารละลาย 0.01M ammonium 

acetate ปริมาตร 500 ไมโครลิตร ตั้งไวที ่อุณหภูมิหองเปนเวลา 10 วินาที เทสารละลาย ammonium 

acetate ทิ้ง ปลอยใหตะกอนดีเอ็นเอแหง ละลายตะกอนดีเอ็นเอดวย TE buffer pH 8.0 ปริมาตรประมาณ 

100-200 ไมโครลิตร เติม RNase A (10 มิลลิกรัม/มิลลิลิตร) 2 ไมโครลิตร บมที่อุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส 

นาน 10 นาที และตกตะกอนดีเอ็นเอดวย isopropanol 300 ไมโครลิตร (0.6 เทาของสารละลายดีเอ็นเอ) และ 

3M sodium acetate 50 ไมโครลิตร (0.1 เทาของสารละลายดีเอ็นเอ) จากนั้นนำตะกอนดีเอ็นเอท่ีไดมาละลาย

ด วย TE buffer pH 8.0 ว ัดปร ิมาณดีเอ ็นเอโดยว ัดค าการด ูดกล ืนแสงอ ัลตราไวโอเลตด วยว ิธี  

spectrophotometer ที่ความยาวคลื่น 260 และ 280 นาโนเมตร และตรวจสอบคุณภาพดีเอ็นเอโดยวัดการ

เรืองแสงของดีเอ็นเอหลังจากแยกขนาดดีเอ็นเอโดยวิธี agarose gel electrophoresis และบันทึกภาพเจล

ดวยเครื่อง Gel Documentation System เก็บรักษาสารละลายดีเอ็นเอในสภาพแชแข็ง -20 องศาเซลเซียส 

2.2 การสกัดดีเอ็นเอจากตัวอยางเอ็มบริโอมะพราวตางประเทศตนสูง  

ผาผลมะพราวแกปอกเปลือกจากตางประเทศ แกะชิ้นสวนเอ็มบริโอที ่อยูภายในเนื้อมะพราวหรือ

จาวมะพราว (ภาพท่ี 2) โดยการใชมีดเจาะหรืออุปกรณเจาะเนื้อเยื่อ (cork borer) และนำอ็มบริโอมะพราวไปสกัด

ดีเอ็นเอดวยวิธี CTAB method ตามวีธีท่ีดัดแปลงจากวิธีของ Gawel and Jarret (1991) เชนเดียวกับขอ 1.2  

 

ภาพท่ี 2 ตัวอยางเอ็มบริโอมะพราว 1) เอ็มบริโอในเนื้อมะพราว 2) จาวมะพราว (Lédo et al, 2019) 

3. การคัดเลือกเครื่องหมาย SSR ท่ีมีประสิทธิภาพในการวิเคราะหจีโนไทปมะพราวตนสูง 

เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอดวยปฏิกิริยา PCR (polymerase chain reaction) โดยใชไพรเมอร SSR จำนวน 

58 คู (Perera et al., 1999; Rivera et al., 1999; Baudouin et al., 2006; Xiao et al., 2013) ในตัวอยาง

มะพราวไทยและตางประเทศตนสูง จำนวน 12 ตัวอยาง เพ่ือตรวจสอบประสิทธิภาพของไพรเมอร SSR ในการ

จำแนกมะพราวตนสูง 
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ตารางที่ 1 ลำดับนิวคลีโอไทดของไพรเมอรชนิด SSR จำนวน 58 คู และอุณหภูมิ annealing temperature 

(Ta) ท่ีใชกับตัวอยางมะพราว 

No. Primer Repeat Motive Forward Primer (5’-3’) Reverse primer (5’-3’) 
Product 

Size 

(bp) 

Ta (ºC) 

Source of 

sequence 

information 

1 CAC02 (CA)15(AG)7 AGCTTTTTCATTGCTGGAAT  CCCCTCCAATACATTTTTCC 225~240 52 Perera et al., 

1999 & Perera 

et al., 2003 

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

2 CAC03 (CA)12(AG)14 GGCTCTCCAGCAGAGGCTTAC GGGACACCAGAAAAAGCC   176~183 52 

3 CAC04 (CA)19(AG)17 CCCCTATGCATCAAAACAAG  CTCAGTGTCCGTCTTTGTCC 185~207 55 

4 CAC06 (AG)14(CA)9 TGTACATGTTTTTTGCCCAA  CGATGTAGCTACCTTCCCC  146~164 55 

5 CAC08 (AG)10(CA)9 ATCACCCCAATACAAGGACA  AATTCTATGGTCCACCCACA 198~290 55 

6 CAC10 (AG)13(CA)9 GATGGAAGGTGGTAATGCTG  GGAACCTCTTTTGGGTCATT 156~163 55 

7 CAC11 (CA)n(TA)n GATCTTCGGCGTTCCTCA    TCTCCTCAACAATCTGAAGC 144~147 55 

8 CAC13 (CA)9(TA)5A(TA)4(CA)6 GGGTTTTTTAGATCTTCGGC CTCAACAATCTGAAGCATCG 151~153 55 

9 CAC23 (CA)8 TGAAAACAAAAGATAGATGTCAG  GAAGATGCTTTGATATGGAAC   170~179 55 

10 CAC38 (CA)13(CT)17 ACCCTACTTCTAACTGTTCACTC CAGCTTGATAAATATCATCCAT 155 55 

11 CAC39 (CA)15 AATTGAGATAAGCAGATCAGT    GTCGGTCTTTATTCAGAAGG    142~166 55 

12 CAC50 (TA)6(CA)21 CTTACTCACCCCATAACAAAG TTGTAGTTGCCCATATCTCTT  153 55 

13 CAC56 (CA)14 ATTCTTTTGGCTTAAAACATG    TGATTTTACAGTTACAAGTTTGG 138~162 50 

14 CAC65 (CA)15 GAAAAGGATGTAATAAGCTGG    TTTGTCCCCAAATATAGGTAG   150~173 52 

15 CAC68 (CA)13 AATTATTTTCTTGTTACATGCATC AACAGCCTCTAGCAATCATAG 130~146 55 

16 CAC71 (CA)17 ATAGCTCAAGTTGTTGCTAGG   ATATTGTCATGATTGAGCCTC 172~283 55 

17 CAC72 (CA)18 TCACATTATCAAATAAGTCTCACA GCTCTCTTTCTCATGCACA     124~132 55 

18 CAC77 (CA)15(CT)11 CAGAGGTCACAACCATATTG CTTTAGCTATTTGTTCCAAGG  131 55 

19 CAC84 (CA)13 TTGGTTTTTGTATGGAACTCT    AAATGCTAACATCTCAACAGC   150~163 55 

20 CNZ01 (CT)15(CA)9 ATGATGATCTCTGGTTAGGCT AAATGAGGGTTTGGAAGGATT 109~131 55 Rivera et al., 

1999 

  

  

  

  

  

  

  

  

  

21 CNZ02 (GA)15 CTCTTCCCATCATATACCAGC ACTGGGGGGATCTTATCTCTG 143~161 55 

22 CNZ03 (GA)7 CATCTTTCATCATTTAGCTCT AAACCAAAAGCAAGGAGAAGT 91~97   55 

23 CNZ04 (CT)29TT(CA)10 TATATGGGATGCTTTAGTGGA CAAATCGACAGACATCCTAAA 130‒166  55 

24 CNZ05 - CTTATCCAAATCGTCACAGAG AGGAGAAGCCAGGAAAGATTT 151-190 55 

25 CNZ06 (CT)15 ATACTCATCATCATACGACGC CTCCCACAAAATCATGTTATT 69‒97  55 

26 CNZ10 (CT)18(GT)17 CCTATTGCACCTAAGCAATTA AATGATTTTCGAAGAGAGGTC 108‒152  55 

27 CNZ29 (GT)22(GA)2CA(GA)11 TAAATGGGTAAGTGTTTGTGC CTGTCCTATTTCCCTTTCATT  135 52 

28 CNZ40 - CTTGATTGCTATCTCAAATGG CTGAGACCAAATACCATGTGT 143‒155  55 

29 CNZ44 (GA)15 CATCAGTTCCACTCTCATTTC CAACAAAAGACATAGGTGGTC 151‒170  55 

30 CNZ46 (CT)24 TTGGTTAGTATAGCCATGCAT AACCATTTGTAGTATACCCCC 101‒120  52 

31 CnCir01 - TTGGTCTATTGCATGTTC TGGCATTGAGAGGGT       150 52 Baudouin et 

al., 2006 

  

  

  

  

  

  

32 CnCirC5 - ACCACCAAAGCCAGAGC GCAGCCACTACCTAAAAAG   133 55 

33 CnCirD8 - GCTCTTGATGTGGCTGCT AGGCGTGTTGAGATTGTGA   250 52 

34 CnCir51 - TCTCGTGGATCTCGTC GCTCTTCCAGTTACGTTT    200 55 

35 CnCirA9 - AATGTTTGTGTCTTTGTGCGTGTGT TCCTTATTTTTCTTCCCCTTCCTCA 081-140 55 

36 CnCirB12 - GCTCTTCAGTCTTTCTCAA CTGTATGCCAATTTTTCTA 141-190 52 

37 CnCirC12 - ATACCACAGGCTAACAT AACCAGAGACATTTGAA 141-191 50 

38 CnCirE2 - TCGCTGATGAATGCTTGCT GGGGCTGAGGGATAAACC 110-160 55 

39 WCYZ8635 (CCT)6 AACCAAACTCCTCTCCAACCTC GATGAAGAAGCGGGTGAAGTC 210 55 Xiao et 

al.,2013 

  

  

  

  

  

  

40 WCYZ2158 (CT)6 CATCGGCCTCTTCAAACAAT TGTCAGGTGCATAAAGGTAAGG 318-390 55 

41 WCYZ1521 (CT)7 GTCTGTTTTCTGCTCTTCGCTT TCCTTTTCCCATCTCTCTGAAC 150 55 

42 WCYZ8624 (CT)8 TACGTTTCCAATATCGTCGTCA GGAAGGAATTTAGGTTTGTGGG 116-140 55 

43 WCYZ8939 (CT)9 GTTAAAAGAGGAGGTCTCGGGT TCCCAGGAGGAACTAAAGACAC 144-210 55 

44 WCYZ8947 (CTC)7 AGCTTAGATTTCATGGCTACGG AGATTGGATTTTGATGGGAGG 298-350 55 

45 WCYZ3554 (GA)8 CCCGGCTCTCTCTCTAAACTCT CTCCTCCTGCTCCTTGTTGAG 264-500 55 

46 WCYZ8774 (GCA)7 ACGAAGAAAATCTCAAACAGGC GGACTAGGCAATGGATTCAGAG 373-470 55 
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No. Primer Repeat Motive Forward Primer (5’-3’) Reverse primer (5’-3’) 
Product 

Size 

(bp) 

Ta (ºC) 

Source of 

sequence 

information 

47 WCYZ7691 (GGA)6 TTTCACTCCCGTCTTCATCTTT TTGCTGCTGTTCTTCTTGTTGT 280-305 55   

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

48 WCYZ8794 (TA)8 ATATGCTCCATTCCTCCATCTC ACCCTTCCCCTTATCGTACATT 202-210 55 

49 WCYZ5609 (TC)8 TATATCGGGCATCAAATGTCG CATGAAAGACCTGCAACGAATA 260-275 55 

50 WCYZ1721 (TCA)6 ACCGTACTTACATCCTCACCCA CACTCTTCCCTTTGCTCTTCAC 190-630 55 

51 CN11A10 (CT)30 GTTGGAGATTTAATTTTCTTG CCCAATAATATTTTATAACAG 81~119  52 

52 CN11E10 (GT)22(GA)14 AGAGAGAGTAAATGGGTAAGT CCCTTTCATTTTTCCTTATTC 99~151 52 

53 CN11E6 (CT)21 TACTTAGGCAACGTTCCATTC TAACCAGAAAGCAAAAAGATT 85~128  55 

54 CN1C6 (CT)1`TT(GT)5 AGTATGTGAGTAGGATTATGG TTCCTTGGACCCTTATCTCTT 175~184 55 

55 CN1G4 (CT)15 GTCGTCCTATACTCATCATCA GATGCGTATGAGATGTGAGAG 112~132 55 

56 CN1H2 (GA)18 TTGATAGGAGAGCTTCATAAC ATCTTCTTTAATGCTCGGAGT 230~321 55 

57 CN2A4 (CT)15TT(CT)3 CAGGATGGTTCAAGCCCTTAA GGTGGAAGAGGGAGAGATTGA 87~111  55 

58 CN2A5 (CT)12TT(CT)3 AAGGTGAAATCTATGAACACA GGCAGTAACACATTACACATG 88~121  55 

เพิ่มปริมาณชิ้นสวนดีเอ็นเอมะพราวตนสูง โดยใชองคประกอบของปฏิกิริยา PCR ในปริมาตร 20 

ไมโครลิตร ประกอบดวย 1X PCR GoTaq® Green Master Mix (Promega, USA), 0.25 µM Forward 

primer, 0.25 µM Reverse primer, sterile distilled H2O และดีเอ็นเอตนแบบ 20 นาโนกรัม (ตารางท่ี 2) 

ผสมสวนประกอบตางๆ ใหเขากันในหลอดพีซีอารขนาด 0.2 มิลลิลิตรแลวทำการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอใน

เครื่องพีซีอารซึ่งโปรแกรมที่ใชในปฏิกิริยา PCR ประกอบดวยขั้นตอนตางๆ ดังนี้ Initial denaturation ที่ 95 

°C (5 นาที) 1 รอบ denaturation ที่ 94 °C (1 นาที) annealing ของแตละไพรเมอร (1.30 นาที) และ 

extension ท่ี 72 °C (2 นาที) เปนจำนวน 35 รอบ และ final extension ท่ี 72 °C (10 นาที) 1 รอบ (ตาราง

ที่ 3) จากนั้นนำผลผลิตพีซีอารที่ไดมาตรวจผลการปรากฎของแถบดีเอ็นเอดวยวิธีอิเล็คโตรโฟรีซิสบน 2% 

ในอะกาโรสเจลที่ผสมสียอมกรดนิวคลีอิกเรืองแสง SafeView™ Classic โดยมีดีเอ็นเอมาตรฐาน (1kb DNA 

ladder marker) เปนตัวเปรียบเทียบขนาดชิ้นดีเอ็นเอ สองดูภายใตแสงอัลตราไวโอเลตและบันทึกภาพดวย

เครื่องถายและวิเคราะหภาพเจล Gel Documentation System จากนั้นนำผลผลิตพีซีอารมาตรวจสอบความ

แตกตางของขนาดชิ ้นดีเอ็นเอโดยละเอียดดวยเครื่องแยกสารพันธุกรรมอัตโนมัติ QIAxcel Advanced 

System บันทึกขอมูลขนาดชิ้นดีเอ็นเอท่ีปรากฎในแตละแอลลีล และผลจีโนไทปท่ีได  

นำขอมูลจีโนไทปในแตละไพรเมอรของตัวอยางมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง จำนวน 12 

ตัวอยาง มาวิเคราะหคา Polymorphism Information Content (PIC) ซึ่งเปนการวิเคราะหประสิทธิภาพท่ี

แสดงความหลากหลายของแอลลีลของเครื่องหมายดีเอ็นเอ จากนั้นคัดเลือกไพรเมอร SSR ที่ใหคา PIC สูงสุด 

จำนวน 15 ไพรเมอร ทำการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอดวยเทคนิคพีซีอารในตัวอยางมะพราวไทยและตางประเทศตน

สูงทั้งหมด ตรวจสอบความแตกตางของขนาดชิ้นดีเอ็นเอโดยละเอียด บันทึกผลจีโนไทปที่ได และวิเคราะห

ประสิทธิภาพของเครื่องหมาย SSR ดวยโปรแกรม PowerMarker (Liu and Muse, 2005) ที่ประกอบดวย 

จำนวนจีโนไทป (NG), จำนวนแอลลีล (NA), คายีนไดเวอรซิตี้ (GD), คาเฮทเทอรโรไซโกซิตี้ (H) และคา PIC 
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ตารางท่ี 2 ความเขมขนและปริมาตรสารท่ีใชในการทําปฏิกิริยา PCR 

สารละลาย ปริมาตร (µl) ความเขมขนสุดทาย 

2X PCR GoTaq® Green Master Mix (Promega, USA) 10 1X 

5 µM Forward Primer 1 0.25 µM 

5 µM Reverse Primer 1 0.25 µM 

DNA template (4 ng/ul) 5 20 ng 

Sterile distilled H2O 3 Add to 20 µl 

Total 20 - 
 

ตารางท่ี 3 การตั้งโปรแกรมในปฏิกิริยา PCR 

ขั้นตอน การเกิดปฏิกิริยา อุณหภูม ิ เวลา จำนวนรอบ 

1 Initial denaturation 95 ºC 5 นาที 1 

2 Denaturation 94 ºC 1 นาที 

35 Annealing 55−60 ºC 1.30 นาที 

Extension 72 ºC 2 นาที 

3 Final extension 72 ºC 10 นาที 1 

4 Hold 4 ºC ∞ - 

4. การคนหาเครื่องหมาย SNP 

คนหาเครื่องหมาย SNP ในตัวอยางมะพราวตนสูงดวยเทคนิค Genotyping-By-Sequencing (GBS) 

โดยการเตรียมดีเอ็นเอตนแบบ (DNA library) นำจีโนมิกสดีเอ็นเอที่ไดจากการสกัดมายอยดวยเอนไซมตัด

จำเพาะ (Restriction enzyme) 2 ชนิด MseI และ HaeIII_MapI คัดเลือกขนาดสายดีเอ็นเอท่ีตัดดวยเอนไซม

ตัดจำเพาะแลว (ประมาณ 200-300 เบส) ตอปลายของชิ้นสวนดีเอ็นเอท้ัง 2 ดาน ดวย adapter 2 ชนิด ซ่ึง

ถูกออกแบบใหเขาคูกับสวนปลายของชิ้นสวนดีเอ็นเอที่ตัดดวยเอนไซมตัดจำเพาะ เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวย 

Emulsion PCR (emPCR) เพ่ือสังเคราะหสายดีเอ็นเอจากดีเอ็นเอตนแบบสายเดี่ยวใหเปนดีเอ็นเอสายคู และ

หาลำดับเบสดวยเครื่องวิเคราะหลำดับเบสยุคใหม (illumina platform) (ภาพท่ี 3) 

วิเคราะหขอมูลรูปแบบความแปรผันของลำดับเบสเพ่ือคนหาตำแหนง SNP โดยเปรียบเทียบกับลำดับ

เบสของมะพราว Hainan Tall coconut (จากธนาคารยีน) เปนลำดับเบสอางอิงดวยโปรแกรม GATK version 

3.5 จากนั้นคัดกรองเครื่องหมาย SNP จากคา coverage depth ≥20 คา missing data ที่ระดับนอยกวา 

10% คา และคา minor allele frequency (MAF) ท่ีระดับ 0.01 ของแตละเครื่องหมาย SNP  
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ภาพที่ 3 ขั้นตอนการคนหาเครื่องหมาย SNP ในตัวอยางมะพราวตนสูงดวยเทคนิค Genotyping-By-

Sequencing (GBS) 

5. การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง 

 นำขอมูลจีโนไทปของเครื่องหมาย SSR และเครื่องหมาย SNP มาคำนวณคาระยะหางทางพันธุกรรม 

(genetic distance) (Nei, 1973) เพ่ือประเมินหาความสัมพันธทางพันธุกรรมของตัวอยางมะพราวตนสูง โดยการ

สรางเดนโดรแกรม (dendrogram) ดวยวิธี neighbor- joining (NJ) ดวยโปรแกรม PowerMarker (Liu and 

Muse, 2005) และวิเคราะหแผนภาพการกระจายตัวและสัมประสิมธิ์สหสัมพันธ principle coordinate analysis 

(PCoA) ดวยโปรแกรม GenAlEx 6.5 (Peakall and Smouse, 2012) 

6. การวิเคราะหหาเครื่องหมายดีเอ็นเอในการจำแนกมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง 

วิเคราะหหาเครื่องหมาย SNP ท่ีสามารถจำแนกมะพราวไทยตนสูงออกจากมะพราวตางประเทศตนสูง

ได ดังนี้ 

− คนหาจีโนไทปของเครื่องหมาย SNP ท่ีใหแตกตางในมะพราวไทยตนสูงและมะพราวตางประเทศตนสูง 

และคัดเลือกเครื่องหมาย SNP ท่ีจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูงออกจากมะพราวไทยตนสูง 

− คนหาจีโนไทปของเครื่องหมาย SNP ท่ีใหแตกตางในมะพราวไทยตนสูงและมะพราวอินโดนีเซียตนสูง  

และคัดเลือกเครื่องหมาย SNP ท่ีจำแนกมะพราวอินโดนีเซียตนสูงออกจากมะพราวไทยตนสูง 
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− คนหาจีโนไทปของเครื่องหมาย SNP ท่ีใหแตกตางในมะพราวไทยตนสูงและมะพราวเวียดนามตนสูง 

และคัดเลือกเครื่องหมาย SNP ท่ีจำแนกมะพราวเวียดนามตนสูงออกจากมะพราวไทยตนสูง 

การบันทึกขอมูล 

− บันทึกผลของเครื่องหมาย SSR จากแถบดีเอ็นเอท่ีมีขนาดความยาวมีหนวยเปนคูเบสแตกตางกัน ใน

รูปแบบจีโนไทปท่ีมี 2 แอลลีล (codominant marker) 

− บันทึกผลของเครื่องหมาย SNP จากเบสท่ีเปลี่ยนแปลงในตำแหนงนั้นๆ ในรูปแบบจีโนไทปท่ีมี 2 แอลลีล 

(codominant marker) 

สถานท่ีดำเนินงาน สำนักวิจัยพัฒนาเทคโนโลยีชีวภาพ 

ระยะเวลาดำเนินการของโครงการ เริ่มตน กรกฎาคม 2563 สิ้นสุด มิถุนายน 2565 
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ผลและการวิจารณผลการทดลอง 

1. การสำรวจและเก็บรวบรวมตวัอยางมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง 

เก็บรวบรวมตัวอยางมะพราวไทยและมะพราวตางประเทศตนสูงท้ังหมด 240 ตัวอยาง ประกอบดวย 

 1.1 ตัวอยางมะพราวไทยตนสูง  

 ตัวอยางมะพราวไทยท่ีใหผลผลิตเปนผลมะพราวแกสำหรับค้ันกะทิ ตนสูงและมีอายุไมนอยกวา 15 ป 

ใน 9 จังหวัด ซึ่งเปนจังหวัดที่เปนแหลงปลูกมะพราวจำนวนมากในประเทศไทย จำนวน 192 ตัวอยาง ไดแก 

สมุทรสงคราม จำนวน 5 ตัวอยาง ประจวบคีรีขันธ จำนวน 34 ตัวอยาง ชุมพร จำนวน 25 ตัวอยาง ชลบุรี 

จำนวน 19 ตัวอยาง นครศรีธรรมราช จำนวน 40 ตัวอยาง สุราษฎรธานี จำนวน 13 ตัวอยาง ปตตานี จำนวน 

20 ตัวอยาง ยะลา จำนวน 16 ตัวอยาง และ นราธิวาส จำนวน 20 ตัวอยาง (ตารางท่ี 4, ภาพท่ี 4) 

 
ภาพท่ี 4 การสำรวจและเก็บรวบรวมมะพราวไทยตนสูง จำนวน 192 ตัวอยาง 
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ตารางท่ี 4 รหัสตัวอยางและสถานท่ีรวบรวมมะพราวไทยตนสูง 
No. รหัส จังหวัด ที่อยูแปลง 

1 1CB ชลบุรี 170/17 หมู3 ต.ตะเคียนเต้ีย อ.บางละมุง 

2 2CB ชลบุรี 32 หมู3 ต.ตะเคียนเต้ีย อ.บางละมุง 

3 3CB ชลบุรี 40/1 หมู2 ต.ตะเคียนเต้ีย อ.บางละมุง 

4 4CB ชลบุรี 40/1 หมู2 ต.ตะเคียนเต้ีย อ.บางละมุง 

5 5CB ชลบุรี 5 หมู 3 ต.หนองปลาไหล อ.บางละมุง 

6 6CB ชลบุรี หมู1 บานหนองน้ำเตาลอย ต.โอง อ.บางละมุง 

7 7CB ชลบุรี หมู1 บานหนองน้ำเตาลอย ต.โอง อ.บางละมุง 

8 8CB ชลบุรี แหลมแทน ต.แสนสุข อ.เมืองชลบุรี 

9 9CB ชลบุรี แหลมแทน ต.แสนสุข อ.เมืองชลบุรี 

10 10CB ชลบุรี อ.บานบึง 

11 11CB ชลบุรี 6/1 หมู10 ต.ทำบุญมี อ.เกาะจันทร 

12 12CB ชลบุรี 154/1 หมู2 ต.บอใน อ.ศรีราชา 

13 13CB ชลบุรี 430/8 หมู9 ต.หนองขาม อ.ศรีราชา 

14 14CB ชลบุรี ศูนยเรียนรูการเพิ่มประสิทธิภาพการผลิตมะพราว ต.บางพระ อ.ศรีราชา 

15 15CB ชลบุรี ศูนยเรียนรูการเพิ่มประสิทธิภาพการผลิตมะพราว ต.บางพระ อ.ศรีราชา 

16 16CB ชลบุรี ซอยสงาชนม หมู9 ต.สัตหีบ อ.สัตหีบ 

17 17CB ชลบุรี ซอยเทียบแกว ต.สัตหีบ อ.สัตหีบ 

18 18CB ชลบุรี ซอยเทียบแกว ต.สัตหีบ อ.สัตหีบ 

19 19CB ชลบุรี 172/12 หมู11 ต.บางเสร อ.สัตหีบ 

20 20S สมุทรสงคราม ต.บานปราโมทย อ.บางคนที 

21 21S สมุทรสงคราม ต.บานปราโมทย อ.บางคนที 

22 22S สมุทรสงคราม หมู5 บานคลองววั ต.เหมืองใหม อ.อัมพวา 

23 23S สมุทรสงคราม ต.คลองเขิน อ.เมือง 

24 24S สมุทรสงคราม ต.คลองเขิน อ.เมือง 

25 25YL ยะลา ตรงขาม ศวส.ยะลา ต.ธารโต อ.ธารโต จ.ยะลา 

26 26YL ยะลา ตรงขาม ศวส.ยะลา ต.ธารโต อ.ธารโต จ.ยะลา 

27 27YL ยะลา ตรงขาม ศวส.ยะลา ต.ธารโต อ.ธารโต จ.ยะลา 

28 28YL ยะลา ศูนยสงเสริมและพัฒนาอาชีพการเกษตรจังหวัดยะลา ต.ปุโรง อ.กรงปนัง จ.ยะลา 

29 29YL ยะลา หมู2 ต.ปุโรง อ.กรงปนัง จ.ยะลา 

30 30YL ยะลา หมู2 ต.ปุโรง อ.กรงปนัง จ.ยะลา 

31 31Ch ชุมพร ต.ทะเลทรัพย อ.ปะทวิ 

32 32Ch ชุมพร ต.ทะเลทรัพย อ.ปะทวิ 

33 33Ch ชุมพร สวนพรนิพันธุ อ.ปะทวิ 

34 34Ch ชุมพร ต.บางสน อ.ปะทิว 

35 35Ch ชุมพร ต.บางสน อ.ปะทิว 

36 36Ch ชุมพร บานหนองปลา หมู7 ต.ทาหิน อ.สว ี

37 37Ch ชุมพร บานหนองปลา หมู7 ต.ทาหิน อ.สว ี

38 38Ch ชุมพร บานหนองปลา หมู7 ต.ทาหิน อ.สว ี

39 39Ch ชุมพร บานหนองปลา หมู7 ต.ทาหิน อ.สว ี

40 40Ch ชุมพร บานหนองปลา หมู7 ต.ทาหิน อ.สว ี

41 41Ch ชุมพร อ.สว ี
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No. รหัส จังหวัด ที่อยูแปลง 

42 42Ch ชุมพร อ.สว ี

43 43Ch ชุมพร อ.สว ี

44 44Ch ชุมพร อ.สว ี

45 45Ch ชุมพร อ.สว ี

46 46Ch ชุมพร อ.เมือง 

47 47Ch ชุมพร อ.เมือง 

48 48Ch ชุมพร อ.เมือง 

49 49Ch ชุมพร อ.เมือง 

50 50Ch ชุมพร อ.เมือง 

51 51Ch ชุมพร ต.นาชะอัง อ.เมือง 

52 52Ch ชุมพร ต.นาชะอัง อ.เมือง 

53 53Ch ชุมพร 49/1 หมู4 ต.นาชะอัง อ.เมือง 

54 54Ch ชุมพร 49/1 หมู4 ต.นาชะอัง อ.เมือง 

55 55Ch ชุมพร 49/1 หมู4 ต.นาชะอัง อ.เมือง 

56 56NST นครศรีธรรมราช 7 ต.ปาระกำ อ.ปากพนัง จ.นครศรีธรรมราช 

57 57NST นครศรีธรรมราช 7 ต.ปาระกำ อ.ปากพนัง จ.นครศรีธรรมราช 

58 58NST นครศรีธรรมราช 7 ต.ปาระกำ อ.ปากพนัง จ.นครศรีธรรมราช 

59 59NST นครศรีธรรมราช 7 ต.ปาระกำ อ.ปากพนัง จ.นครศรีธรรมราช 

60 60NST นครศรีธรรมราช หมู7 ต.หูลอง อ.ปากพนัง จ.นครศรีธรรมราช 

61 61NST นครศรีธรรมราช หมู7 ต.หูลอง อ.ปากพนัง จ.นครศรีธรรมราช 

62 62NST นครศรีธรรมราช หมู7 ต.หูลอง อ.ปากพนัง จ.นครศรีธรรมราช 

63 63NST นครศรีธรรมราช หมู7 ต.หูลอง อ.ปากพนัง จ.นครศรีธรรมราช 

64 64NST นครศรีธรรมราช หมู7 ต.หูลอง อ.ปากพนัง จ.นครศรีธรรมราช 

65 65NST นครศรีธรรมราช ต.คลองนอย อ.ปากพนัง จ.นครศรีธรรมราช 

66 66NST นครศรีธรรมราช ต.คลองนอย อ.ปากพนัง จ.นครศรีธรรมราช 

67 67NST นครศรีธรรมราช ต.คลองนอย อ.ปากพนัง จ.นครศรีธรรมราช 

68 68NST นครศรีธรรมราช ต.คลองนอย อ.ปากพนัง จ.นครศรีธรรมราช 

69 69NST นครศรีธรรมราช หมู1 ต.ทาซัก อ.เมือง จ.นครศรีธรรมราช 

70 70NST นครศรีธรรมราช หมู1 ต.ทาซัก อ.เมือง จ.นครศรีธรรมราช 

71 71NST นครศรีธรรมราช ต.ทาซัก อ.เมือง จ.นครศรีธรรมราช 

72 72NST นครศรีธรรมราช ต.ทาซัก อ.เมือง จ.นครศรีธรรมราช 

73 73NST นครศรีธรรมราช ต.สระแกว อ.ทาศาลา จ.นครศรีธรรมราช 

74 74NST นครศรีธรรมราช ต.สระแกว อ.ทาศาลา จ.นครศรีธรรมราช 

75 75NST นครศรีธรรมราช ต.สระแกว อ.ทาศาลา จ.นครศรีธรรมราช 

76 76NST นครศรีธรรมราช ต.สระแกว อ.ทาศาลา จ.นครศรีธรรมราช 

77 77NST นครศรีธรรมราช ต.สระแกว อ.ทาศาลา จ.นครศรีธรรมราช 

78 78NST นครศรีธรรมราช หมู5 ต.สระแกว อ.ทาศาลา จ.นครศรีธรรมราช 

79 79NST นครศรีธรรมราช หมู5 ต.สระแกว อ.ทาศาลา จ.นครศรีธรรมราช 

80 80NST นครศรีธรรมราช ต.สระแกว อ.ทาศาลา จ.นครศรีธรรมราช 

81 81NST นครศรีธรรมราช ต.สระแกว อ.ทาศาลา จ.นครศรีธรรมราช 

82 82NST นครศรีธรรมราช ต.สิชล อ.สิชล จ.นครศรีธรรมราช 

83 83NST นครศรีธรรมราช ต.สิชล อ.สิชล จ.นครศรีธรรมราช 

84 84NST นครศรีธรรมราช ต.สิชล อ.สิชล จ.นครศรีธรรมราช 
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No. รหัส จังหวัด ที่อยูแปลง 

85 85NST นครศรีธรรมราช ต.สิชล อ.สิชล จ.นครศรีธรรมราช 

86 86NST นครศรีธรรมราช ต.สิชล อ.สิชล จ.นครศรีธรรมราช 

87 87NST นครศรีธรรมราช ต.สิชล อ.สิชล จ.นครศรีธรรมราช 

88 88NST นครศรีธรรมราช หมู4 ต.ทุงใส อ.สิชล จ.นครศรีธรรมราช 

89 89NST นครศรีธรรมราช หมู4 ต.ทุงใส อ.สิชล จ.นครศรีธรรมราช 

90 90NST นครศรีธรรมราช 67 หมู7 ต.ขนอม อ.ขนอม จ.นครศรีธรรมราช 

91 91NST นครศรีธรรมราช 67 หมู7 ต.ขนอม อ.ขนอม จ.นครศรีธรรมราช 

92 92NST นครศรีธรรมราช 67 หมู7 ต.ขนอม อ.ขนอม จ.นครศรีธรรมราช 

93 93NST นครศรีธรรมราช 43/4 หมู7 ต.ขนอม อ.ขนอม จ.นครศรีธรรมราช 

94 94NST นครศรีธรรมราช 43/4 หมู7 ต.ขนอม อ.ขนอม จ.นครศรีธรรมราช 

95 95NST นครศรีธรรมราช 43/4 หมู7 ต.ขนอม อ.ขนอม จ.นครศรีธรรมราช 

96 96SNI สุราษฎรธาน ี ต.ดอนสัก อ.ดอนสัก จ.สุราษฎรธาน ี

97 97SNI สุราษฎรธาน ี ต.ดอนสัก อ.ดอนสัก จ.สุราษฎรธาน ี

98 98SNI สุราษฎรธาน ี ต.ดอนสัก อ.ดอนสัก จ.สุราษฎรธาน ี

99 99SNI สุราษฎรธาน ี ต.ดอนสัก อ.ดอนสัก จ.สุราษฎรธาน ี

100 100SNI สุราษฎรธาน ี ต.ดอนสัก อ.ดอนสัก จ.สุราษฎรธาน ี

101 101SNI สุราษฎรธาน ี 8 หมู6 ต.ดอนสัก อ.ดอนสัก จ.สุราษฎรธาน ี

102 102SNI สุราษฎรธาน ี 8 หมู6 ต.ดอนสัก อ.ดอนสัก จ.สุราษฎรธาน ี

103 103SNI สุราษฎรธาน ี 1/1 หมู3 ต.บางใบไม อ.เมือง จ.สุราษฎรธาน ี

104 104SNI สุราษฎรธาน ี 1/1 หมู3 ต.บางใบไม อ.เมือง จ.สุราษฎรธาน ี

105 105SNI สุราษฎรธาน ี หมู3 ต.บางใบไม อ.เมือง จ.สุราษฎรธานี 

106 106SNI สุราษฎรธาน ี หมู3 ต.บางใบไม อ.เมือง จ.สุราษฎรธานี 

107 107SNI สุราษฎรธาน ี 65/1 หมู3 ต.บางใบไม อ.เมือง จ.สุราษฎรธาน ี

108 108SNI สุราษฎรธาน ี 65/1 หมู3 ต.บางใบไม อ.เมือง จ.สุราษฎรธาน ี

109 109Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

110 110Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

111 111Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

112 112Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

113 113Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

114 114Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

115 115Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

116 116Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

117 117Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

118 118Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

119 119Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

120 120Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

121 121Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

122 122Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

123 123Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

124 124Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

125 125Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

126 126Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 

127 127Pr ประจวบคีรีขันธ บานกรูด ต.ธงชัย อ.บางสะพาน 
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128 128Pr ประจวบคีรีขันธ แปลงที่1 ต.ทับสะแก อ.ทับสะแก 

129 129Pr ประจวบคีรีขันธ แปลงที่1 ต.ทับสะแก อ.ทับสะแก 

130 130Pr ประจวบคีรีขันธ แปลงที่1 ต.ทับสะแก อ.ทับสะแก 

131 131Pr ประจวบคีรีขันธ แปลงที่1 ต.ทับสะแก อ.ทับสะแก 

132 132Pr ประจวบคีรีขันธ แปลงที่1 ต.ทับสะแก อ.ทับสะแก 

133 133Pr ประจวบคีรีขันธ แปลงที่1 ต.ทับสะแก อ.ทับสะแก 

134 134Pr ประจวบคีรีขันธ แปลงที่2 ต.ทับสะแก อ.ทับสะแก 

135 135Pr ประจวบคีรีขันธ แปลงที่2 ต.ทับสะแก อ.ทับสะแก 

136 136Pr ประจวบคีรีขันธ แปลงที่2 ต.ทับสะแก อ.ทับสะแก 

137 137Pr ประจวบคีรีขันธ แปลงที่2 ต.ทับสะแก อ.ทับสะแก 

138 138Pr ประจวบคีรีขันธ แปลงที่2 ต.ทับสะแก อ.ทับสะแก 

139 139Pr ประจวบคีรีขันธ แปลงที่2 ต.ทับสะแก อ.ทับสะแก 

140 140Pr ประจวบคีรีขันธ แปลงที่2 ต.ทับสะแก อ.ทับสะแก 

141 141Pr ประจวบคีรีขันธ แปลงที่2 ต.ทับสะแก อ.ทับสะแก 

142 142Pr ประจวบคีรีขันธ แปลงที่2 ต.ทับสะแก อ.ทับสะแก 

143 143PT ปตตานี 1 ม.1 บานลาลอ ต.ละหาร อ.สายบุรี จ.ปตตาน ี

144 144PT ปตตานี 10 ม.1 บานลาลอ ต.ละหาร อ.สายบุรี จ.ปตตาน ี

145 145PT ปตตานี ต.ปะเสยะวอ อ.สายบุรี จ.ปตตานี 

146 146PT ปตตานี ต.ปะเสยะวอ อ.สายบุรี จ.ปตตานี 

147 147PT ปตตานี 266  ม.2 ต.ปะเสยะวอ อ.สายบุรี จ.ปตตานี 

148 148PT ปตตานี 266  ม.2 ต.ปะเสยะวอ อ.สายบุรี จ.ปตตานี 

149 149PT ปตตานี 202/1  ม.5 ต.บานน้ำบอ อ.ปะนาเระ จ.ปตตาน ี

150 150PT ปตตานี 30 ม.4 ต.ปะเสยะวอ อ.สายบุรี จ.ปตตานี 

151 151PT ปตตานี 30 ม.4 ต.ปะเสยะวอ อ.สายบุรี จ.ปตตานี 

152 152PT ปตตานี 161 ม.3 ต.ปะเสยะวอ อ.สายบุรี จ.ปตตานี 

153 153PT ปตตานี 57/1 ม.1 ต.ตะโละไกรทอง อ.ไมแกน จ.ปตตาน ี

154 154PT ปตตานี 57/1 ม.1 ต.ตะโละไกรทอง อ.ไมแกน จ.ปตตาน ี

155 155PT ปตตานี 31 ม.3 ต.ไมแกน อ.ไมแกน จ.ปตตาน ี

156 156PT ปตตานี 21 ม.3 ต.ไมแกน อ.ไมแกน จ.ปตตาน ี

157 157PT ปตตานี 14/5 ม.3 ต.ไมแกน อ.ไมแกน จ.ปตตาน ี

158 158PT ปตตานี 14/5 ม.3 ต.ไมแกน อ.ไมแกน จ.ปตตาน ี

159 159PT ปตตานี 9 ม.3 ต.ไมแกน อ.ไมแกน จ.ปตตาน ี

160 160PT ปตตานี 9 ม.3 ต.ไมแกน อ.ไมแกน จ.ปตตาน ี

161 161PT ปตตานี 1 ม.3 ต.ไมแกน อ.ไมแกน จ.ปตตาน ี

162 162PT ปตตานี 1 ม.3 ต.ไมแกน อ.ไมแกน จ.ปตตาน ี

163 163N นราธิวาส ม.4 บานเชิงเขา ต.ปะลุกาสาเมาะ อ.บาเจาะ  จ.นราธวิาส 

164 164N นราธิวาส ม.4 บานเชิงเขา ต.ปะลุกาสาเมาะ อ.บาเจาะ  จ.นราธวิาส 

165 165N นราธิวาส 15/1 ม.4 บานเชิงเขา ต.ปะลุกาสาเมาะ อ.บาเจาะ  จ.นราธวิาส 

166 166N นราธิวาส 15/1 ม.4 บานเชิงเขา ต.ปะลุกาสาเมาะ อ.บาเจาะ  จ.นราธวิาส 

167 167N นราธิวาส ม.4 บานเชิงเขา ต.ปะลุกาสาเมาะ อ.บาเจาะ  จ.นราธวิาส 

168 168N นราธิวาส ม.4 บานเชิงเขา ต.ปะลุกาสาเมาะ อ.บาเจาะ  จ.นราธวิาส 

169 169N นราธิวาส 62 ม.4 บานเชิงเขา ต.ปะลุกาสาเมาะ อ.บาเจาะ  จ.นราธิวาส 

170 170N นราธิวาส 51/2  ม.10 ต.โคกเคีนย อ.เมือง จ.นราธิวาส 
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171 171N นราธิวาส 51/2  ม.10 ต.โคกเคีนย อ.เมือง จ.นราธิวาส 

172 172N นราธิวาส 197  ม.11 ต.โคกเคีนย อ.เมือง จ.นราธวิาส 

173 173N นราธิวาส 197  ม.11 ต.โคกเคีนย อ.เมือง จ.นราธวิาส 

174 174N นราธิวาส 348  ม.11 ต.โคกเคีนย อ.เมือง จ.นราธวิาส 

175 175N นราธิวาส 346  ม.11 ต.โคกเคีนย อ.เมือง จ.นราธวิาส 

176 176N นราธิวาส 346  ม.11 ต.โคกเคีนย อ.เมือง จ.นราธวิาส 

177 177N นราธิวาส 189  ม.11 ต.โคกเคีนย อ.เมือง จ.นราธวิาส 

178 178N นราธิวาส 380/1  ม.11 ต.โคกเคีนย อ.เมือง จ.นราธิวาส 

179 179N นราธิวาส ม.11 ต.โคกเคีนย อ.เมือง จ.นราธวิาส 

180 180N นราธิวาส 381/1 ม.11 ต.โคกเคีนย อ.เมือง จ.นราธิวาส 

181 181N นราธิวาส 43/1 ม.4 ต.โคกเคีนย อ.เมือง จ.นราธวิาส 

182 182N นราธิวาส 3/1 ม.4 ต.โคกเคีนย อ.เมือง จ.นราธวิาส 

183 183YL ยะลา 63 ม.5 ต.ตะโละอาลอ อ.รามัญ จ.ยะลา 

184 184YL ยะลา 63 ม.5 ต.ตะโละอาลอ อ.รามัญ จ.ยะลา 

185 185YL ยะลา 63/4 ม.4 ต.ตะโละอาลอ อ.รามัญ จ.ยะลา 

186 186YL ยะลา 68/1 ม.4 ต.ตะโละอาลอ อ.รามัญ จ.ยะลา 

187 187YL ยะลา 68/1 ม.4 ต.ตะโละอาลอ อ.รามัญ จ.ยะลา 

188 188YL ยะลา ม.4 ต.ตะโละอาลอ อ.รามัญ จ.ยะลา 

189 189YL ยะลา ม.4 ต.ตะโละอาลอ อ.รามัญ จ.ยะลา 

190 190YL ยะลา 67  ม.4 ต.ตะโละอาลอ อ.รามัญ จ.ยะลา 

191 191YL ยะลา 67  ม.4 ต.ตะโละอาลอ อ.รามัญ จ.ยะลา 

192 192YL ยะลา 63/4 ม.4 ต.ตะโละอาลอ อ.รามัญ จ.ยะลา 

1.2 ตัวอยางมะพราวตางประเทศตนสูง 

เก็บรวบรวมตัวอยางมะพราวแกปอกเปลือกที่นำเขาจากตางประเทศจากดานตรวจพืชทาเรือกรุงเทพฯ 

และดานตรวจพืชทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร จำนวน 48 ตัวอยาง ไดแก เวียดนาม 26 ตัวอยาง และ 

อินโดนีเซีย 22 ตัวอยาง (ตารางท่ี 5, ภาพท่ี 5) 
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ภาพที่ 5 การสำรวจและเก็บรวบรวมมะพราวทั้งหมด ประกอบดวย มะพราวไทยตนสูง 192 ตัวอยาง และ

มะพราวตางประเทศตนสูง จากประเทศเวียดนาม 26 ตัวอยาง และประเทศอินโดนีเซีย 22 ตัวอยาง 

ตารางท่ี 5 รหัสตัวอยางมะพราวตางประเทศตนสูง แหลงรวบรวม และขอมูลการนำเขา จำนวน 48 ตัวอยาง 
No. รหัส ประเทศ แหลงที่มา เลขรับคำรอง บริษัท 

1 193Indo อินโดนีเซีย ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39601/2563 บริษัท อำพลฟูดส โพรเซสซ่ิง จำกัด 

2 194Indo อินโดนีเซีย ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39601/2563 บริษัท อำพลฟูดส โพรเซสซ่ิง จำกัด 

3 195Viet เวียดนาม ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39755/2563 บริษัท ผลิตภัณฑอาหารเชฟชอย จำกัด 

4 196Indo อินโดนีเซีย ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB40217/2563 บริษัท สุรีย อินเตอรฟูดส จำกัด 

5 197Indo อินโดนีเซีย ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB40217/2563 บริษัท สุรีย อินเตอรฟูดส จำกัด 

6 198Indo อินโดนีเซีย ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39518/2563 บริษัท เทพผดุงพรมะพราว จำกัด 

7 199Indo อินโดนีเซีย ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB38962/2563 บริษัท ไทย อกริ ฟูดส จำกัด (มหาชน) 

8 200Indo อินโดนีเซีย ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB38671/2563 บริษัท ไทย อกริ ฟูดส จำกัด (มหาชน) 

9 201Indo อินโดนีเซีย ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39822/2563 บริษัท ไทย อกริ ฟูดส จำกัด (มหาชน) 

10 202Indo อินโดนีเซีย ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39829/2563 บริษัท ไทยแทน ฟูดส อินเตอรเนชั่นแนล จำกัด 

11 203Indo อินโดนีเซีย ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39722/2563 บริษัท ไทย อกริ ฟูดส จำกัด (มหาชน) 

12 204Indo อินโดนีเซีย ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39722/2563 บริษัท ไทย อกริ ฟูดส จำกัด (มหาชน) 

13 205Indo อินโดนีเซีย ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39725/2563 บริษัท ไทย อกริ ฟูดส จำกัด (มหาชน) 

14 206Indo อินโดนีเซีย ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39725/2563 บริษัท ไทย อกริ ฟูดส จำกัด (มหาชน) 

15 207Indo อินโดนีเซีย ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39725/2563 บริษัท ไทย อกริ ฟูดส จำกัด (มหาชน) 
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No. รหัส ประเทศ แหลงที่มา เลขรับคำรอง บริษัท 

16 208Indo อินโดนีเซีย ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39725/2563 บริษัท ไทย อกริ ฟูดส จำกัด (มหาชน) 

17 209Indo อินโดนีเซีย ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB38792/2563 บริษัท ไทย อกริ ฟูดส จำกัด (มหาชน) 

18 210Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM01990/2564 บริษัท เทพผดุงพรมะพราว จำกัด 

19 211Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM01990/2564 บริษัท เทพผดุงพรมะพราว จำกัด 

20 212Indo อินโดนีเซีย ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM01083/2564 บริษัท เทพผดุงพรมะพราว จำกัด 

21 213Indo อินโดนีเซีย ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM01207/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

22 214Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM05233/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

23 215Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM05233/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

24 216Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM06097/2564 บริษัท เทพผดุงพรมะพราว จำกัด 

25 217Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM01990/2564 บริษัท เทพผดุงพรมะพราว จำกัด 

26 218Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM05272/2564 บริษัท เทพผดุงพรมะพราว จำกัด 

27 219Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM05272/2564 บริษัท เทพผดุงพรมะพราว จำกัด 

28 220Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM05233/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

29 221Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM06097/2564 บริษัท เทพผดุงพรมะพราว จำกัด 

30 222Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM06097/2564 บริษัท เทพผดุงพรมะพราว จำกัด 

31 223Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM07846/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

32 224Viet เวียดนาม ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39755/2563 บริษัท ผลิตภัณฑอาหารเชฟชอย จำกัด 

33 225Viet เวียดนาม ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39755/2563 บริษัท ผลิตภัณฑอาหารเชฟชอย จำกัด 

34 226Viet เวียดนาม ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39451/2563 บริษัท ไทย อกริ ฟูดส จำกัด (มหาชน) 

35 227Viet เวียดนาม ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39451/2563 บริษัท ไทย อกริ ฟูดส จำกัด (มหาชน) 

36 228Indo อินโดนีเซีย ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM11073/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

37 229Indo อินโดนีเซีย ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM11073/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

38 230Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM11989/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

39 231Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM11989/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

40 232Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM11989/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

41 233Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM11914/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

42 234Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM11914/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

43 235Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM11914/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

44 236Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM07846/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

45 237Viet เวียดนาม ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM07846/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

46 238Indo อินโดนีเซีย ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM07113/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

47 239Indo อินโดนีเซีย ทาเรือกรุงเทพ กรมวิชาการเกษตร BM07113/2564 บริษัท เอเชียติค อุตสาหกรรมเกษตร จำกัด 

47 240Viet เวียดนาม ทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร LB39890/2563 บริษัท สุรีย อินเตอรฟูดส จำกัด 

2. การวิเคราะหจีโนไทปมะพราวตนสูงดวยเครื่องหมาย SSR 

2.1 การคัดเลือกเครื่องหมาย SSR  

จากการรวบรวมตัวอยางมะพราวไทยและตางประเทศตนสูงทั้งหมด 240 ตัวอยาง คัดเลือกตัวอยาง

มะพราวตนสูง 12 ตัวอยาง จากแหลงที่มาที่แตกตางกัน ประกอบดวย ตัวอยางมะพราวไทย 7 ตัวอยาง ไดแก 

ชลบุรี (5CB) สมุทรสงคราม (20S) ยะลา (29Y) ชุมพร (31Ch) นครศรีธรรมราช (57NST) สุราษฎรธานี 

(106SNI) และ ประจวบคีรีขันธ (126Pr) และตัวอยางมะพราวตางประเทศ 5 ตัวอยาง ไดแก เวียดนาม 3 

ตัวอยาง (210Viet, 217Viet และ 226Viet) และอินโดนีเซีย 2 ตัวอยาง (193Indo และ 213Indo) เพ่ือคัดเลือกไพร
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เมอร SSR จำนวน 58 คู (ตารางท่ี 1) ท่ีใหขนาดความยาวของแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกัน (polymorphic band) 

และชัดเจน ผลการคัดเลือกพบ ไพรเมอร SSR จำนวน 50 คู ที่ให polymorphism คิดเปน 86.2% และมีไพร

เมอร SSR จำนวน 8 ไพรเมอร ท่ีไมมีความตางของแถบดีเอ็นเอ (monomorphic band) จากนั้นบันทึกผลจีโน

ไทปและนำไปวิเคราะหหาเครื ่องหมาย SSR ที ่มีประสิทธิภาพสูงสุด โดยใชคา PIC (Polymorphism 

Information Content) ท่ีแสดงความหลากหลายของแอลลีลและบงบอกถึงประสิทธิภาพของเครื่องหมายดีเอ็น

เอในการจำแนก พบวา คา PIC ของเครื่องหมาย SSR จำนวน 50 เครื่องหมาย มีคาระหวาง 0.08 ถึง 0.76 

คาเฉลี่ย 0.50 ตอเครื่องหมาย โดยเครื่องหมาย CAC50 มีคา PIC สูงสุด และไดคัดเลือกเครื่องหมาย SSR ท่ีมีคา 

PIC สูง (มีคาระหวาง 0.60 ถึง 0.76) จำนวน 15 เครื่องหมาย ซึ่งเปน SSR ที่มีลำดับเบสซ้ำชนิดสองเบสทั้งหมด 

(di-nucleotide repeat) (ตารางท่ี 6) 

ตารางที่ 6 เครื่องหมาย SSR จำนวนแอลลีล ขนาดของแอลลีล และคาประสิทธิภาพของไพรเมอร (PIC) โดย

การวิเคราะหในมะพราวตนสูง 12 ตัวอยาง 
No. Marker No. allele Allele size PIC 

1 CAC23 3 174,180,182 0.63 

2 CAC50 13 142,144,146,150,152,154,156,158,160,164,166,168,176 0.76 

3 CAC77 8 132,144,146,148,150,152,154,156 0.64 

4 CNZ10 13 108,130,134,136,138,142,144,146,148,150,152,160,164 0.76 

5 CNZ40 8 134,136,140,142,150,154,158,166 0.69 

6 CNZ46 8 96,100,104,106,108,112,114,118 0.61 

7 CnCirD8 16 232,234,238,246,248,250,252,254,256,258,260,262,264,266,268,272 0.65 

8 CnCir51 9 164,166,178,180,182,184,188,192,196 0.66 

9 CnCirA9 6 88,90,92,94,96,102 0.63 

10 CnCirB12 12 138,158,164,166,168,170,174,176,180,182,184,186,190 0.72 

11 CnCirC12 9 160,162,166,170,172,174,176,180,182 0.70 

12 WCYZ1721 5 220,222,224,228,232 0.60 

13 CN11A10 13 73,81,85,87,89,91,101,103,105,107,109,115,117 0.65 

14 CN1G4 8 110,112,122,124,126,130,132,134 0.64 

15 CN1H2 16 164,178,182,184,186,188,190,192,194,196,198,200,202,204,206,208 0.75 

 

2.2 การวิเคราะหประสิทธิภาพของเครื่องหมาย SSR  

จากการคัดเลือกเครื่องหมาย SSR ที่มีประสิทธิภาพ จำนวน 15 เครื่องหมาย (ตารางที่ 6) เมื่อนำไป

วิเคราะหในตัวอยางมะพราวไทยและตางประเทศตนสูงทั้งหมด 240 ตัวอยาง ไดแก มะพราวไทย จำนวน 192 

ตัวอยาง และมะพราวตางประเทศ จำนวน 48 ตัวอยาง (เวียดนาม 26 ตัวอยาง และ อินโดนีเซีย 22 ตัวอยาง) 

ผลการทดลอง พบเครื่องหมาย CnCirD8 และเครื่องหมาย CN1H2 มีจำนวนแอลลีล (NA) สูงสุด จำนวน 16 

แอลลีล เครื่องหมาย CAC23 มีจำนวนแอลลีลต่ำสุด จำนวน 3 แอลลีล เครื่องหมาย CN1H2 มีจำนวนจีโนไทป 

(GN) และคาความหลากหลายของยีน (GD) สูงสุด สำหรับคาเฮเทอโรไซโกซิตี้นั้น มีคาระหวาง 0.44 ถึง 0.70 มี

คาเฉลี่ยเทากับ 0.58 และคา PIC มีคาระหวาง 0.47 ถึง 0.90 มีคาเฉลี่ย 0.71 ตอเครื่องหมาย โดยเครื่องหมาย 
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CN1H2 มีคา PIC สูงสุด จากคาเฉลี่ย PIC ที่สูง (ตารางที่ 7) แสดงใหเห็นวา เครื่องหมาย SSR ที่นำมาศึกษาใน

ครั้งนี้ มีประสิทธิภาพสามารถแยกความแตกตาง (polymorphism) ในมะพราวตนสูงไดเปนอยางดี ดังนั้น

เครื่องหมายขมรวมชนิด SSR (multi-allelic, co-dominant markers) จึงเหมาะสมในการใชจำแนกพันธุกรรม

มะพราวตนสูง และสอดคลองกับงานวิจัยของ Loiola et al. (2016) ท่ีพบคา PIC เฉลี่ยสูง 0.71 ตอเครื่องหมาย 

จากการวิเคราะหมะพราวตนสูงของประเทศบราซิลดวยเครื่องหมาย SSR และในตัวอยางมะพราวไทยและ

ตางประเทศตนสูงมีคาเฮเทอโรไซโกซิตี้สูงเนื่องจากมะพราวตนสูงเกิดจากการผสมขาม (cross-pollination) 

สงผลใหลักษณะทางพันธุกรรมของมะพราวเปนพันธุทางที่สูง (heterozygosity) และมีความหลากหลายทาง

พันธุกรรมสูง (Teulat et al., 2000; Riangwong et al., 2020)  

ตารางท่ี 7 เครื่องหมาย SSR 15 เครื่องหมาย จำนวนแอลลีล (NA) จำนวนจีโนไทป (GN) คาความหลากหลาย

ของยีน (GD) คาเฮเทอโรไซโกซิตี้ (H) และ คาประสิทธิภาพของเครื่องหมาย (PIC) โดยการวิเคราะหในมะพราว

ตนสูง 240 ตัวอยาง 

No. Marker NA GN GD H PIC 
1 CAC23 3 6 0.60 0.51 0.52 
2 CAC50 13 26 0.75 0.56 0.71 
3 CAC77 8 17 0.72 0.50 0.67 
4 CNZ10 13 35 0.81 0.56 0.78 
5 CNZ40 8 14 0.71 0.54 0.67 
6 CNZ46 8 19 0.72 0.60 0.68 
7 CnCirD8 16 47 0.86 0.58 0.84 
8 CnCir51 9 25 0.71 0.60 0.66 
9 CnCirA9 6 16 0.53 0.44 0.47 
10 CnCirB12 12 42 0.83 0.66 0.81 
11 CnCirC12 9 25 0.76 0.63 0.72 
12 WCYZ1721 5 13 0.66 0.56 0.62 
13 CN11A10 13 49 0.85 0.70 0.83 
14 CN1G4 8 19 0.73 0.64 0.69 
15 CN1H2 16 74 0.91 0.61 0.90 
 Mean 9.87 28.47 0.74 0.58 0.71 

NA (number of alleles) คือ จำนวนแอลลีลที่ตางกันในแตละตำแหนง  

GN (genotype number) คือ จำนวนจีโนไทป  

GD (gene diversity) คือ คาความหลากหลายของยีน  
H (heterozygosity) คือ คาเฮเทอโรไซโกซิต้ี  

PIC (polymorphism information content) คือ คาประสิทธิภาพของเคร่ืองหมาย 
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3. การคนหาเครื่องหมาย SNP ในจีโนมมะพราวตนสูง 

จากการถอดรหัสพันธุกรรมมะพราวตนสูงโดยเทคโนโลยีการวิเคราะหลำดับนิวคลีโอไทดยุคใหมดวย

เทคนิค GBS ในตัวอยางมะพราวตนสูง จำนวน 240 ตัวอยาง ไดแก มะพราวไทย จำนวน 192 ตัวอยาง และ

มะพราวตางประเทศ จำนวน 48 ตัวอยาง (เวียดนาม 26 ตัวอยาง และ อินโดนีเซีย 22 ตัวอยาง)  ไดจำนวน 

reads ท้ังหมด 2,054,831,584 reads จำนวนเบสท้ังหมด 313.96 Gb คาเฉลี่ยจำนวน reads ในแตละตัวอยาง 

8,561,798 reads โดยเปอรเซ็นตการ map เทียบกับจีโนมอางอิง Hainan Tall coconut (ASM812446v1) 

เฉลี่ยอยูท่ี 99.51% และมีจำนวน SNPs ท่ียังไมไดผานการคัดกรองเทากับ 528,197 ตำแหนง  

การตรวจคัดกรองคุณภาพของเครื่องหมายดีเอ็นเอโดยคัดเลือกเฉพาะตำแหนงที่มี Minimum minor 

allele frequency (MAF) ≥ 0.01 และ missing data ≤ 10% พบเครื่องหมายดีเอ็นเอทั้งหมด 114,749 

เครื ่องหมาย ประกอบดวย เครื ่องหมาย insertion/deletion (indel) จำนวน 4,592 เครื ่องหมาย และ 

เครื่องหมาย SNP คุณภาพดี จำนวน 110,157 เครื่องหมาย โดยมีตำแหนงอยูบนโครโมโซม 16 คู และบน 7,850 

scaffolds ของมะพราวตนสูง และพบความถี่ของการเกิด SNP ทุกๆ 16,982 เบส ซึ่งพบเครื่องหมาย SNP ใน

บริเวณสวนระหวางยีน (Intergenic region) ที่ไมมีการแปลรหัสไปเปนโปรตีน จำนวน 106,371 เครื่องหมาย 

คิดเปน 96.56% ของเครื่องหมาย SNP ทั้งหมด และพบเครื่องหมาย SNP ในบริเวณบริเวณสวนของยีน (genic 

region) ท่ีมีการแปลรหัสเปนโปรตนี จำนวน 3,786 เครื่องหมาย คิดเปน 3.56% ของเครื่องหมาย SNP ท้ังหมด 

ที่ประกอบดวย เครื่องหมาย SNP บริเวณ intron จำนวน 3,157 เครื่องหมาย บริเวณ exon จำนวน 341 

เครื่องหมาย บริเวณ 5'untranslated region (5'UTR) จำนวน 147 เครื่องหมาย และ บริเวณ 3'untranslated 

region (3'′UTR) จำนวน 141 เครื่องหมาย แสดงใหเห็นถึงสัดสวนของเครื่องหมาย indel และเครื่องหมาย SNP 

มีตำแหนงบน Intergenic region มากกวา genic region ซึ่งเปนบริเวณยีนที่มีความอนุรักษ (conserve) สูง 

(Tatarinova et al., 2016) ซึ่งสอดคลองกับงานวิจัย Muñoz-Pérez et al. (2022) ที่ศึกษาความหลากหลาย

ทางพันธุกรรมในมะพราวแถบชายฝงแอตแลนติกและแปซิฟกของประเทศโคลัมเบียดวยเทคนิค GBS และในพืช

อื่นๆ เชน มะเขือเทศ (Esposito et al., 2020) ปาลมน้ำมัน (Pootakham et al., 2015) ขาว (Roy and 

Lachagari, 2017) จากเครื ่องหมาย SNP ทั้งหมด สวนใหญพบประเภทของเครื่องหมาย SNP แบบการ

เปลี่ยนแปลงระหวางเบสภายในกลุมพิวรีน (A/G) และภายในกลุมไพริมิดีน (C/T) เดียวกัน (transitions) 

41.52% และ 41.89% ตามลำดับ และแบบการเปลี ่ยนแปลงระหวางเบสกลุ มพิวรีนและกลุ มไพริมิดีน 

(transversion) ไดแก A/C, A/T, C/G และ G/T คิดเปน 4.53%, 4.63%, 3.04% และ 4.38% ตามลำดับ 

(ตารางท่ี 8) 
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ตารางท่ี 8 ประเภทและจำนวนเครื่องหมาย indel และเครื่องหมาย SNP จากการวิเคราะหลำดับนิวคลีโอไทด

ดวยเทคนิค GBS ในตัวอยางมะพราวสูง 240 ตัวอยาง 

Type Number Percentage (%) 

Total number of polymorphisms 114,749 100.00 

Indels 4,592 4.00 

SNPs 110,157 96.00 

Intergenic 106,371 96.56 

Genic 3,786 3.44 

Intron 3,157 2.87 

Exon 341 0.31 

5'UTR 147 0.13 

3'UTR 141 0.13 

Transition 91,887 83.42 

A/G 45,742 41.53 

C/T 46,145 41.89 

Transversion 18,270 16.58 

A/C 4,992 4.53 

A/T 5,104 4.63 

C/G 3,348 3.04 

G/T 4,826 4.38 

 Indels คือ เคร่ืองหมายดีเอ็นเอที่อาศัยขอมูลการเกิดการกลายแบบ Insertion/deletion  

 SNPs คือ เคร่ืองหมายดีเอ็นเอที่เกิดจากความแตกตางของชนิดนิวคลีโอไทดเพยีงตำแหนงเดียว 

Intergenic คือ บริเวณตำแหนงระหวางยีน 

Genic คือ บริเวณตำแหนงภายในยีน 

Transition คือ การแทนที่ดวยเบสในกลุมเดียวกัน ไดแก ในกลุมพิวรีน adenine (A) เขาแทนที่ guanine (G) หรือกลับกัน และ    

ในกลุมไพริมิดีน cytocine (C) เขาแทนที่ thymine (T) หรือกลับกัน 

Transversion คือ การแทนที่เบสกลุมพิวรีนดวยเบสกลุมไพริมิดีน หรือแทนทีเ่บสกลุมไพริมดีินดวยเบสกลุมพิวรีน 
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4. การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางมะพราวไทยและตางประเทศตนสูงโดยใชเครื่องหมาย 

SSR และเครื่องหมาย SNP 

4.1 ความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางมะพราวไทยและตางประเทศตนสูงโดยใชเครื่องหมาย SSR 

 ความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางมะพราวไทยตนสูง 192 ตัวอยาง ประกอบดวย สมุทรสงคราม (S) 

5 ตัวอยาง ประจวบคีรีขันธ (Pr) 34 ตัวอยาง ชุมพร (Ch) 25 ตัวอยาง ชลบุรี (CB) 19 ตัวอยาง นครศรีธรรมราช 

(NST) 40 ตัวอยาง สุราษฎรธานี (SNI) 13 ตัวอยาง ปตตานี (PT) 20 ตัวอยาง ยะลา (YL) 16 ตัวอยาง และ

นราธิวาส (N) 20 ตัวอยาง และมะพราวตางประเทศตนสูง 48 ตัวอยาง ประกอบดวย เวียดนาม (Viet) 26 

ตัวอยาง และอินโดนีเซีย (Indo) 22 ตัวอยาง โดยใชเครื่องหมาย SSR จำนวน 15 เครื่องหมาย พบวา ระยะหาง

ทางพันธุกรรม (genetic distance) ระหวางตัวอยางมะพราวตนสูงท้ังหมด มีคาระหวาง 0.117 ถึง 0.933 โดยมี

คาเฉลี่ยเทากับ 0.227 สำหรับตัวอยางมะพราวที่มีความใกลชิดทางพันธุกรรมมากที่สุด ไดแก ตัวอยาง 134Pr 

(ประจวบคีรีขันธ) และ ตัวอยาง 135Pr (ประจวบคีรีขันธ) และตัวอยางมะพราวที่มีความใกลชิดทางพันธุกรรม

นอยที่สุด ไดแก ตัวอยาง 15CB (ชลบุรี) และ ตัวอยาง 106SNI (สุราษฎรธานี), ตัวอยาง 20S (สมุทรสงคราม) 

และ ตัวอยาง 76NST (นครศรีธรรมราช), ตัวอยาง 41Ch (ชุมพร) และ ตัวอยาง 76NST (นครศรีธรรมราช) เม่ือ

วิเคราะหการจัดกลุม (cluster analysis) ดวยวิธี neighbor- joining (NJ) ในมะพราวไทยและตางประเทศตน

สูง (ภาพที่ 6.1) พบความหลากหลายทางพันธุกรรมระหวางมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง ซึ่งสามารถแบง

ไดเปน 5 กลุมยอย (subgroup) ตามลักษณะทางพันธุกรรม (genotype) ดังนี้ 

 พันธุกรรมกลุมท่ี 1 (Ⅰ) เปนกลุมท่ีมีจำนวนประชากรมากท่ีสุด จำนวน 74 ตัวอยาง คิดเปน 30.8% ของ

ประชากรทั้งหมด ประกอบดวย มะพราวไทยตนสูง 50 ตัวอยาง (20.8%) ไดแก ประจวบคีรีขันธ (Pr) 13 

ตัวอยาง ชุมพร (Ch) 11 ตัวอยาง นครศรีธรรมราช (NST) 9 ตัวอยาง ชลบุรี (CB) 5 ตัวอยาง ยะลา (YL) 4 

ตัวอยาง ปตตานี (PT) 3 ตัวอยาง สมุทรสงคราม (S) 2 ตัวอยาง นราธิวาส (N) 2 ตัวอยาง สุราษฎรธานี (SNI) 1 

ตัวอยาง และมะพราวตางประเทศตนสูง 24 ตัวอยาง (10.0%) ไดแก เวียดนาม (Viet) 14 ตัวอยาง และ

อินโดนีเซีย (Indo) 10 ตัวอยาง  

พันธุกรรมกลุมที่ 2 (Ⅱ) เปนกลุมประชากรที่มีจำนวนรองลงมา จำนวน 72 ตัวอยาง คิดเปน 30.0% 

ของประชากรทั้งหมด ประกอบดวย มะพราวไทยตนสูง 62 ตัวอยาง (25.8%) ไดแก ประจวบคีรีขันธ (Pr) 15 

ตัวอยาง นครศรีธรรมราช (NST) 9 ตัวอยาง ยะลา (YL) 9 ตัวอยาง สุราษฎรธานี (SNI) 7 ตัวอยาง ชุมพร (Ch) 6 

ตัวอยาง นราธิวาส (N) 6 ตัวอยาง ปตตานี (PT) 6 ตัวอยาง ชลบุรี (CB) 4 ตัวอยาง และมะพราวตางประเทศตน

สูง 10 ตัวอยาง (4.2%) ไดแก เวียดนาม (Viet) 6 ตัวอยาง และอินโดนีเซีย (Indo) 4 ตัวอยาง  

พันธุกรรมกลุมที่ 3 (Ⅲ) เปนกลุมประชากรที่มีจำนวน 43 ตัวอยาง คิดเปน 17.9% ของประชากร

ทั้งหมด ประกอบดวย มะพราวไทยตนสูง 37 ตัวอยาง (15.4%) ไดแก นครศรีธรรมราช (NST) 10 ตัวอยาง 

ชุมพร (Ch) 5 ตัวอยาง ชลบุรี (CB) 5 ตัวอยาง ปตตานี (PT) 5 ตัวอยาง ประจวบคีรีขันธ (Pr) 4 ตัวอยาง 

นราธิวาส (N) 4 ตัวอยาง สมุทรสงคราม (S) 2 ตัวอยาง สุราษฎรธานี (SNI) 1 ตัวอยาง ยะลา (YL) 1 ตัวอยาง 

และมะพราวตางประเทศตนสูง 6 ตัวอยาง (2.5%) ไดแก เวียดนาม (Viet) 4 ตัวอยาง และอินโดนีเซีย (Indo) 2 

ตัวอยาง  
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พันธุกรรมกลุมที่ 4 (Ⅳ) เปนกลุมประชากรที่มีจำนวน 25 ตัวอยาง คิดเปน 10.4% ของประชากร

ทั้งหมด ประกอบดวย มะพราวไทยตนสูง 24 ตัวอยาง (10.0%) ไดแก นครศรีธรรมราช (NST) 7 ตัวอยาง 

นราธิวาส (N) 5 ตัวอยาง ชลบุร ี (CB) 4 ตัวอยาง ปตตานี (PT) 3 ตัวอยาง ชุมพร (Ch) 2 ตัวอยาง 

ประจวบคีรีขันธ (Pr) 1 ตัวอยาง ยะลา (YL) 1 ตัวอยาง สุราษฎรธานี (SNI) 1 ตัวอยาง และมะพราวอินโดนีเซีย

ตนสูง (213Indo) 1 ตัวอยาง (0.4%)  

พันธุกรรมกลุมที่ 5 (Ⅴ) เปนกลุมประชากรที่มีจำนวน 25 ตัวอยาง คิดเปน 10.4% ของประชากร

ท้ังหมด ประกอบดวย มะพราวไทยตนสูง 19 ตัวอยาง (7.9%) ไดแก นครศรีธรรมราช (NST) 4 ตัวอยาง ปตตานี 

(PT) 4 ตัวอยาง นราธิวาส (N) 3 ตัวอยาง สุราษฎรธานี (SNI) 3 ตัวอยาง ประจวบคีรีขันธ (Pr) 1 ตัวอยาง ยะลา 

(YL) 1 ตัวอยาง ชลบุรี (CB) 1 ตัวอยาง ชุมพร (Ch) 1 ตัวอยาง สมุทรสงคราม (S) 1 ตัวอยาง และมะพราว

ตางประเทศตนสูง 6 ตัวอยาง (2.5%) ไดแก เวียดนาม (Viet) 5 ตัวอยาง และอินโดนีเซีย (Indo) 1 ตัวอยาง  

ผลการจัดกลุม (cluster analysis) ดวยวิธี neighbor- joining (NJ) ในมะพราวไทยและตางประเทศ

ตนสูง โดยใชเครื่องหมาย SSR จำนวน 15 เครื่องหมาย แสดงใหเห็นวา พันธุกรรมกลุมที่ 1 (Ⅰ) มีจีโนไทปของ

มะพราวตางประเทศตนสูงมากท่ีสุด คิดเปน 10.0% ของประชากรทั้งหมด พันธุกรรมกลุมที่ 4 (Ⅳ) มีจีโนไทป

มะพราวตางประเทศตนสูงนอยท่ีสุด คิดเปน 0.4% ของประชากรทั้งหมด พันธุกรรมกลุมที่ 2 (Ⅱ) มีจีโนไทป

ของมะพราวไทยตนสูงมากท่ีสุด คิดเปน 25.8% ของประชากรทั้งหมด และพันธุกรรมกลุมที่ 5 (Ⅴ) มีจีโนไทป

ของมะพราวไทยตนสูงนอยท่ีสุด คิดเปน 7.9% ของประชากรท้ังหมด 

ผลการวิเคราะหการจัดกลุมแบบ principal coordinate analysis (PCoA) ในกลุมประชากรมะพราว

ไทยตนสูง 192 ตัวอยาง และมะพราวตางประเทศตนสูง 48 ตัวอยาง โดยใชเครื่องหมาย SSR จำนวน 15 

เครื ่องหมาย พบวา องคประกอบที่ 1 (PCoA 1) สามารถอธิบายความแปรปรวนทางพันธุกรรมของกลุม

ประชากรมะพราวไทยและตางประเทศตนสูงได 8.10% และองคประกอบท่ี 2 (PCoA 2) อธิบายได 5.16% โดย

สององคประกอบนี้สามารถอธิบายความแปรปรวนทางพันธุกรรมรวมของกลุมประชากรได 13.26% แสดงให

เห็นวา มะพราวไทยและมะพราวตางประเทศตนสูงมีการปะปนกันของกลุมประชากรที่มีจีโนไทปคลายกัน ไม

สามารถจัดแยกกลุมยอย (subgroup) ไดอยางชัดเจน ยกเวนมะพราวอินโดนีเซียตนสูง 1 ตัวอยาง (200Indo) 

และมะพราวไทยตนสูง 6 ตัวอยาง (3CB, 15CB, 20S, 24S, 32Ch และ 41Ch) ที่มีการกระจายตัวแยกออกมา 

(ภาพท่ี 6.2) โดยสอดคลองการวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมท่ีมีระยะหางทางพันธุกรรมโดยเฉลี่ยเทากับ 

0.227และการจัดกลุมแบบเดนโดรแกรมดวยวิธี neighbor- joining (NJ) (ภาพที่ 6.1) ท่ีแสดงถึงความใกลชิด

ทางพันธุกรรมระหวางมะพราวไทยกับมะพราวตางประเทศตนสูง (อินโดนีเซียและเวียดนาม) หรืออาจกลาวไดวา

มะพราวตนสูงไทย อินโดนีเซีย และเวียดนาม มีบรรพบุรุษ (ancestor) รวมกัน โดยมีการกระจายพันธุไปยัง

แหลงปลูกตางๆ ภายหลัง 
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ภาพท่ี 6 ความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางมะพราวไทยตนสูง 192 ตัวอยาง และมะพราวตางประเทศตนสูง 

48 ตัวอยาง ประกอบดวย เวียดนาม 26 ตัวอยาง และอินโดนีเซีย 22 ตัวอยาง โดยใชเครื่องหมาย SSR จำนวน 

15 เครื่องหมาย 1) เดนโดรแกรมดวยวิธี neighbor- joining 2) แผนภาพการกระจายตัวและสัมประสิทธิ์

สหสัมพันธ principle coordinate analysis (PCoA) 

1) 

2) 
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4.2 ความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางมะพราวไทยและตางประเทศตนสูงโดยใชเครื่องหมาย SNP 

ความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางมะพราวไทย 192 ตัวอยาง ประกอบดวย สมุทรสงคราม (S) 5 

ตัวอยาง ประจวบคีรีขันธ (Pr) 34 ตัวอยาง ชุมพร (Ch) 25 ตัวอยาง ชลบุรี (CB) 19 ตัวอยาง นครศรีธรรมราช 

(NST) 40 ตัวอยาง สุราษฎรธานี (SNI) 13 ตัวอยาง ปตตานี (PT) 20 ตัวอยาง ยะลา (YL) 16 ตัวอยาง และ

นราธิวาส (N) 20 ตัวอยาง และมะพราวตางประเทศ 48 ตัวอยาง ประกอบดวย เวียดนาม (Viet) 26 ตัวอยาง 

และอินโดนีเซีย (Indo) 22 ตัวอยาง โดยใชเครื่องหมาย SNP ท่ีผานการคัดกรอง missing data ท่ีระดับนอยกวา 

20% คา minor allele frequency (MAF) ที่ระดับ 0.01 และคา coverage depth ≥3 จำนวน 3,532 

เครื่องหมาย พบวา ระยะหางทางพันธุกรรม (genetic distance) ระหวางตัวอยางมะพราวตนสูงทั้งหมด มีคา

ระหวาง 0.001 ถึง 0.070 โดยมีคาเฉลี่ยเทากับ 0.013 สำหรับตัวอยางมะพราวที่มีความใกลชิดทางพันธุกรรม

มากที่สุด ไดแก ตัวอยาง 32Ch (ชุมพร) และ ตัวอยาง 15CB (ชลบุรี), ตัวอยาง 32Ch (ชุมพร) และ ตัวอยาง 

3CB (ชลบุรี) ตัวอยางมะพราวที่มีความใกลชิดทางพันธุกรรมนอยที่สุด ไดแก ตัวอยาง 40Ch (ชุมพร) และ 

ตัวอยาง 200Indo (อินโดนีเซีย) เมื่อวิเคราะหการจัดกลุม (cluster analysis) ดวยวิธี neighbor- joining (NJ) 

ในมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง (ภาพที่ 7.1) พบความหลากหลายทางพันธุกรรมระหวางมะพราวไทยและ

ตางประเทศตนสูง ซ่ึงสามารถแบงไดเปน 5 กลุมยอย (subgroup) ตามลักษณะทางพันธุกรรม (genotype) ดังนี้ 

 พันธุกรรมกลุมท่ี 1 (Ⅰ) เปนกลุมท่ีมีจำนวนประชากรมากท่ีสุด จำนวน 60 ตัวอยาง คิดเปน 25.0% ของ

ประชากรทั้งหมด ประกอบดวย มะพราวไทยตนสูง 52 ตัวอยาง (21.7%)  ไดแก นครศรีธรรมราช (NST) 15 

ตัวอยาง ประจวบคีรีขันธ (Pr) 11 ตัวอยาง ปตตานี (PT) 6 ตัวอยาง ชลบุรี (CB) 5 ตัวอยาง ยะลา (YL) 5 

ตัวอยาง นราธิวาส (N) 3 ตัวอยาง ชุมพร (Ch) 3 ตัวอยาง สมุทรสงคราม (S) 2 ตัวอยาง สุราษฎรธานี (SNI) 2 

ตัวอยาง และมะพราวตางประเทศตนสูง 8 ตัวอยาง (3.3%) ไดแก เวียดนาม (Viet) 6 ตัวอยาง และอินโดนีเซีย 

(Indo) 2 ตัวอยาง  

พันธุกรรมกลุมที่ 2 (Ⅱ) เปนกลุมประชากรที่มีจำนวนรองลงมา จำนวน 57 ตัวอยาง คิดเปน 23.7% 

ของประชากรทั้งหมด ประกอบดวย มะพราวไทยตนสูง 37 ตัวอยาง (15.4%) ไดแก ชุมพร (Ch) 8 ตัวอยาง 

นครศรีธรรมราช (NST) 7 ตัวอยาง นราธิวาส (N) 6 ตัวอยาง ประจวบคีรีขันธ (Pr) 6 ตัวอยาง ชลบุรี (CB) 3 

ตัวอยาง สุราษฎรธานี (SNI) 3 ตัวอยาง ปตตานี (PT) 2 ตัวอยาง ยะลา (YL) 2 ตัวอยาง และมะพราว

ตางประเทศตนสูง 20 ตัวอยาง (8.3%) ไดแก อินโดนีเซีย (Indo) 15 ตัวอยาง และเวียดนาม (Viet) 5 ตัวอยาง  

พันธุกรรมกลุมท่ี 3 (Ⅲ) เปนกลุมประชากรท่ีมีจำนวน 50 ตัวอยาง คิดเปน 20.8% ของประชากรท้ังหมด 

ประกอบดวย มะพราวไทยตนสูง 45 ตัวอยาง (18.7%) ไดแก นครศรีธรรมราช (NST) 11 ตัวอยาง นราธิวาส (N) 

8 ตัวอยาง ชุมพร (Ch) 5 ตัวอยางประจวบคีรีขันธ (Pr) 5 ตัวอยาง ชลบุรี (CB) 4 ตัวอยาง สุราษฎรธานี (SNI) 4 

ตัวอยาง ปตตานี (PT) 4 ตัวอยาง สมุทรสงคราม (S) 3 ตัวอยาง ยะลา (YL) 1 ตัวอยาง และมะพราวตางประเทศ

ตนสูง 5 ตัวอยาง (2.1%) ไดแก อินโดนีเซีย (Indo) 3 ตัวอยาง และเวียดนาม (Viet) 2 ตัวอยาง  

พันธุกรรมกลุมที่ 4 (Ⅳ) เปนกลุมประชากรที่มีจำนวน 44 ตัวอยาง คิดเปน 18.3% ของประชากร

ทั้งหมด ประกอบดวย มะพราวไทยตนสูง 29 ตัวอยาง (12.1%) ไดแก ประจวบคีรีขันธ (Pr) 7 ตัวอยาง ชลบุรี 

(CB) 7 ตัวอยาง ชุมพร (Ch) 5 ตัวอยาง นครศรีธรรมราช (NST) 4 ตัวอยาง ปตตานี (PT) 2 ตัวอยาง ยะลา (YL) 
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2 ตัวอยาง นราธิวาส (N) 1 ตัวอยาง สุราษฎรธานี (SNI) 1 ตัวอยาง และมะพราวตางประเทศตนสูง 15 ตัวอยาง 

(6.2%) ไดแก เวียดนาม (Viet) 12 ตัวอยาง และอินโดนีเซีย (Indo) 3 ตัวอยาง  

พันธุกรรมกลุมที่ 5 (Ⅴ) เปนกลุมประชากรที่มีตัวอยางนอยที่สุด จำนวน 29 ตัวอยาง คิดเปน 12.1% 

ของประชากรทั้งหมด ประกอบดวย มะพราวไทยตนสูง 28 ตัวอยาง (11.7%) ไดแก ปตตานี (PT) 6 ตัวอยาง 

ยะลา (YL) 6 ตัวอยาง ประจวบคีรีขันธ (Pr) 5 ตัวอยาง ชุมพร (Ch) 4 ตัวอยาง นครศรีธรรมราช (NST) 3 

ตัวอยาง นราธิวาส (N) 2 ตัวอยาง สุราษฎรธานี (SNI) 2 ตัวอยาง และมะพราวเวียดนามตนสูง (237Viet) 1 

ตัวอยาง (0.4%)  

ผลการจัดกลุม (cluster analysis) ดวยวิธี neighbor- joining (NJ) ในมะพราวไทยและตางประเทศ

ตนสูง โดยใชเครื่องหมาย SNP จำนวน 3,532 เครื่องหมาย แสดงใหเห็นวา พันธุกรรมกลุมที่ 2 (Ⅱ) มีจีโนไทป

ของมะพราวตางประเทศตนสูงมากที่สุด คิดเปน 8.3% ของประชากรทั้งหมด พันธุกรรมกลุมที่ 5 (Ⅴ) มีจีโน

ไทปมะพราวตางประเทศตนสูงนอยท่ีสุด คิดเปน 0.4% ของประชากรท้ังหมด พันธุกรรมกลุมท่ี 1 (Ⅰ) มีจีโนไทป

ของมะพราวไทยตนสูงมากที่สุด คิดเปน 25.8% ของประชากรทั้งหมด และพันธุกรรมกลุมที่ 5 (Ⅴ) มีจีโนไทป

ของมะพราวไทยตนสูงนอยท่ีสุด คิดเปน 11.7% ของประชากรท้ังหมด 

ผลการวิเคราะหการจัดกลุมแบบ principal coordinate analysis (PCoA) ในกลุมประชากรมะพราว

ไทยตนสูง 192 ตัวอยาง และมะพราวตางประเทศตนสูง 48 ตัวอยาง โดยใชเครื่องหมาย SNP จำนวน 3,532 

เครื่องหมาย พบวา องคประกอบท่ี 1 (PCoA 1) สามารถอธิบายความแปรปรวนของกลุมประชากรมะพราวไทย

และตางประเทศตนสูงได 8.36% และองคประกอบที่ 2 (PCoA 2) อธิบายได 1.73% โดยสององคประกอบนี้

สามารถอธิบายความแปรปรวนทางพันธุกรรมรวมของกลุมประชากรนี้ได 10.09% แสดงใหเห็นวา มะพราวไทย

และมะพราวตางประเทศตนสูงมีการปะปนกันของกลุมประชากรที่มีจีโนไทปคลายกัน ไมสามารถจัดแยกกลุม

ยอย (subgroup) ไดอยางชัดเจน (ภาพที่ 7.2) โดยสอดคลองกับการวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมที่มี

ระยะหางทางพันธุกรรมโดยเฉลี่ยเทากับ 0.013 และการจัดกลุมแบบเดนโดรแกรมดวยวิธี neighbor- joining 

(NJ) ท่ีแสดงถึงความใกลชิดทางพันธุกรรมระหวางมะพราวไทยกับมะพราวตางประเทศตนสูง (อินโดนีเซียและ

เวียดนาม) อีกทั ้งยังสอดคลองกับผลการวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางมะพราวไทยและ

ตางประเทศโดยใชเครื่องหมาย SSR จำนวน 15 เครื่องหมาย (ภาพท่ี 6) ท่ีมีการกระจายตัวระหวางมะพราวไทย

และตางประเทศตนสูงเปนไปในแนวทางเดียวกัน 

ผลการวิเคราะหระยะหางทางพันธุกรรม (genetic distance) ในมะพราวตนสูงทั ้งหมด โดยใช

เครื่องหมาย SNP จำนวน 3,532 เครื่องหมาย มีคาระหวาง 0.001 ถึง 0.070 ซึ่งมีคาที่มีความใกลชิดทาง

พันธุกรรมมากกวาผลการวิเคราะหระยะหางทางพันธุกรรมในมะพราวตนสูงทั้งหมด โดยใชเครื่องหมาย SSR 

จำนวน 15 เครื่องหมาย ที่มีคาระหวาง 0.117 ถึง 0.933 เนื่องจากเครื่องหมาย SNP มีตำแหนงการกระจายตัว

ท่ัวจีโนมและมีจำนวนมากกวาเครื่องหมาย SSR จึงมีความละเอียดในการจำแนกตัวอยางมะพราวตนสูง 

ผลความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางมะพราวตนสูงของไทย อินโดนีเซีย และเวียดนาม ทั ้งใน

เครื่องหมาย SSR และเครื่องหมาย SNP แสดงใหเห็นวาตัวอยางมะพราวแถบเอเชียตะวันออกเฉียงใตเปนกลุม

ประชากรเดียวกันหรือมีบรรพบุรุษ (ancestor) รวมกัน โดยเกิดจากการแพรกระจายพันธุของมะพราวไปยัง
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แหลงปลูกตางๆ ในประเทศแถบเอเชียตะวันออกเฉียงใตทั้งทางทะเลและจากมนุษย ซึ่งสอดคลองกับงานวิจัย

ของ Xiao et al., (2013) ที่พบความคลายคลึงทางพันธุกรรมระหวางมะพราวในประเทศจีนและมะพราวจาก

ประเทศแถบเอเชียตะวันออกเฉียงโดยใชเครื่องหมาย SSR ดังนั้นการจำแนกมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง

จึงจำเปนตองใชชุดเครื่องหมายดีเอ็นเอที่ประกอบไปดวยจำนวนเครื่องหมายที่มากพอที่จะสามารถจำแนก

ตัวอยางมะพราวตางประเทศตนสูงออกจากมะพราวไทยตนสูงได โดยเครื่องหมาย SNP เปนเครื่องหมายท่ี

เหมาะสมในการตรวจสอบและจำแนกมะพราวไทยและตางประเทศ เนื่องจากเครื่องหมาย SNP มีจำนวนมาก

และกระจายตัวท่ัวจีโนมของมะพราว อีกท้ังยังมีความถูกตองและแมนยำสูง 
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ภาพท่ี 7 ความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางมะพราวไทยตนสูง 192 ตัวอยาง และมะพราวตางประเทศตนสูง 

48 ตัวอยาง ประกอบดวย เวียดนาม 26 ตัวอยาง และอินโดนีเซีย 22 ตัวอยาง โดยใชเครื่องหมาย SNP จำนวน 

3,532 เครื่องหมาย 1) เดนโดรแกรมดวยวิธี neighbor- joining 2) แผนภาพการกระจายตัวและสัมประสทิธิ์

สหสัมพันธ principle coordinate analysis (PCoA) 

1) 

2) 
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5. การคัดเลือกเครื่องหมาย SNP ท่ีใหความแตกตาง (polymorphism) ในมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง 

 การใชเครื่องหมาย SSR จำนวน 15 เครื่องหมาย หรือเพียง 15 ตำแหนง (loci) บนโครโมโซม ซึ่งไม

ครอบคลุมท้ังจีโนม ดังนั้นในการศึกษานี้จึงใชเครื่องหมาย SNP ท่ีผานการคัดกรองคุณภาพและมีการกระจายตัว

ทั่วจีโนม จำนวน 110,157 เครื่องหมาย นำมาผานการคัดเลือกจีโนไทปในตัวอยางมะพราวตางประเทศตนสูง 

จำนวน 48 ตัวอยาง (อินโดนีเซีย 22 ตัวอยาง และเวียดนาม 26 ตัวอยาง) ที่มีความแตกตางและไมตรงกับจีโน

ไทปของตัวอยางมะพราวไทยตนสูง จำนวน 192 ตัวอยาง โดยคัดเครื่องหมาย SNP ที่จำแนกตัวอยางมะพราว

ตางประเทศตนสูงไดมากกวาหรือเทากับ 3 ตัวอยางขึ้นไป ซึ่งประกอบดวย เครื่องหมาย SNP ที่สามารถจำแนก

มะพราวตางประเทศตนสูง (อินโดนีเซียและเวียดนาม) ออกจากมะพราวไทยตนสูง เครื่องหมาย SNP ที่สามารถ

จำแนกมะพราวอินโดนีเซียตนสูงออกจากมะพราวไทยตนสูง และเครื่องหมาย SNP ที่สามารถจำแนกมะพราว

เวียดนามตนสูงออกจากมะพราวไทยตนสูง 

โดยการตั้งชื่อเครื่องหมาย SNP (Marker notation) จะตั้งชื่อดวยโครโมโซมหรือ scaffold ของมะพราว

ตนสูง (Hainan Tall coconut) ในฐานขอมูล NCBI (National Center for Biotechnology Information) ตาม

ดวยตำแหนงที ่อยู บนโครโมโซมหรือ scaffold นั้นๆ เชน เครื ่องหมาย CM017872.55150185 หมายถึง 

เคร ื ่ องหมาย SNP น ี ้  อย ู บนโครโมโซม CM017872 ท ี ่ ตำแหน  ง 55150185 หร ือเคร ื ่ องหมาย 

VOII01000447.139559 หมายถึง เครื่องหมาย SNP นี้ อยูบน scaffold VOII01000447 ท่ีตำแหนง 139559 

จากผลการคนหาเครื ่องหมาย SNP ทั้งหมดของจีโนมมะพราวที ่ศึกษาครั ้งนี้ จำนวน 110,157 

เครื่องหมาย พบเครื่องหมาย SNP จำนวน 347 เครื่องหมาย ท่ีสามารถจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูง จำนวน 

48 ตัวอยาง (อินโดนีเซียและเวียดนาม) ออกจากมะพราวไทยตนสูง จำนวน 192 ตัวอยาง โดยมีตำแหนงอยูบน

โครโมโซม 15 คู และบน 130 scaffolds ของจีโนมมะพราวตนสูง ประกอบดวย เครื่องหมาย SNP จำนวน 1 

เครื่องหมาย (เครื่องหมาย VOII01000447.139559) สามารถจำแนกตัวอยางมะพราวตางประเทศตนสูงไดสูงสุด 

จำนวน 7 ตัวอยาง รองลงมาเครื ่องหมาย SNP จำนวน 9 เครื ่องหมาย สามารถจำแนกตัวอยางมะพราว

ตางประเทศตนสูงได 6 ตัวอยาง เครื่องหมาย SNP จำนวน 57 เครื่องหมาย สามารถจำแนกตัวอยางมะพราว

ตางประเทศตนสูงได 5 ตัวอยาง เครื่องหมาย SNP จำนวน 99 เครื่องหมาย สามารถจำแนกตัวอยางมะพราว

ตางประเทศตนสูงได 4 ตัวอยาง และเครื่องหมาย SNP จำนวน 181 เครื่องหมาย สามารถจำแนกตวัอยางมะพราว

ตางประเทศตนสูงได 3 ตัวอยาง (ตารางท่ี 9) 
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ตาราง ท่ี  9  แอลล ีลของเคร ื ่ องหมาย SNP (Al le les )  ตำแหน  งบนโครโมโซมหร ือ scaf fold 

(Chromosome/Scaffold) จีโนไทปสำหรับการจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูง (Indonesia & Vietnam) 

และ จีโนไทปของมะพราวไทยตนสูง (Thailand) 

No. Alleles Chromosome/Scaffold Position 
Genotype of coconut 

Indonesia & Vietnam Thailand 

1 C/T CM017872.1 55150185 C/T C/C,T/T 

2 A/C CM017872.1 66083059 A/C A/A,C/C 

3 C/T CM017872.1 70622030 C/T C/C 

4 G/A CM017872.1 70765902 A/A,G/A G/G 

5 G/A CM017872.1 73055516 G/A G/G 

6 G/A CM017872.1 75279499 G/A G/G 

7 C/G CM017872.1 79752924 C/G C/C 

8 C/T CM017872.1 81709826 C/T C/C 

9 G/T CM017872.1 83845500 G/T G/G 

10 T/C CM017872.1 90029412 T/C T/T 

11 A/G CM017872.1 90029446 A/G A/A 

12 T/C CM017872.1 90029643 T/C T/T 

13 G/A CM017872.1 92404284 G/A,A/A G/G 

14 A/G CM017872.1 92404296 A/G,G/G A/A 

15 C/T CM017872.1 92404297 C/T,T/T C/C 

16 T/C CM017872.1 92404312 T/C,C/C T/T 

17 G/A CM017872.1 92404326 G/A,A/A G/G 

18 C/T CM017872.1 92404358 C/T,T/T C/C 

19 C/T CM017872.1 94597401 C/T,T/T C/C 

20 A/G CM017872.1 94597442 A/G,G/G A/A 

21 G/A CM017873.1 1148710 G/A G/G 

22 G/A CM017873.1 20056828 G/A G/G,A/A 

23 G/C CM017873.1 32577620 G/C G/G,C/C 

24 T/C CM017873.1 77327674 T/C T/T 

25 C/T CM017874.1 13436039 C/T C/C 

26 T/C CM017874.1 27933322 T/C T/T 

27 C/T CM017874.1 27933424 C/T C/C 

28 G/A CM017874.1 31651429 G/A G/G 

29 C/G CM017874.1 37412429 C/G C/C 

30 T/C CM017874.1 37412489 T/C T/T 

31 C/A CM017874.1 40124418 C/A,A/A C/C 

32 C/T CM017874.1 40124573 C/T,T/T C/C 

33 A/G CM017874.1 48485814 A/G,G/G A/A 

34 A/G CM017874.1 48485901 A/G,G/G A/A 

35 G/C CM017874.1 8276208 G/C G/G 

36 A/G CM017874.1 8276280 A/G A/A 

37 C/T CM017875.1 1452347 C/T,T/T C/C 
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No. Alleles Chromosome/Scaffold Position 
Genotype of coconut 

Indonesia & Vietnam Thailand 

38 C/T CM017875.1 19104761 C/T C/C 

39 C/T CM017875.1 3358495 C/T,T/T C/C 

40 G/A CM017875.1 3366866 G/A G/G 

41 C/T CM017875.1 456534 T/T C/C,C/T 

42 G/A CM017875.1 46834367 G/A G/G 

43 G/A CM017875.1 51254257 G/A G/G 

44 G/A CM017875.1 5525073 G/A G/G 

45 G/T CM017875.1 7891331 G/T G/G 

46 T/G CM017875.1 7927479 T/G T/T 

47 A/G CM017876.1 37625078 A/G A/A 

48 A/G CM017876.1 37656057 A/G A/A 

49 C/T CM017876.1 37782654 C/T C/C 

50 C/T CM017876.1 44584423 C/T,T/T C/C 

51 C/T CM017876.1 44584438 C/T,T/T C/C 

52 A/G CM017876.1 44584453 A/G,G/G A/A 

53 G/A CM017876.1 44584486 G/A,A/A G/G 

54 C/T CM017876.1 48958553 C/T,T/T C/C 

55 C/T CM017876.1 49072061 T/T C/C,C/T 

56 G/A CM017876.1 49072116 A/A G/G,G/A 

57 C/T CM017876.1 49130428 C/T,T/T C/C 

58 C/T CM017876.1 49130513 C/T,T/T C/C 

59 G/A CM017876.1 49130514 G/A,A/A G/G 

60 G/A CM017876.1 49130529 G/A,A/A G/G 

61 C/T CM017876.1 49456714 T/T C/C 

62 G/C CM017876.1 53111902 G/C G/G,C/C 

63 T/G CM017876.1 55134948 G/G T/T,T/G 

64 C/T CM017876.1 8695889 C/T C/C,T/T 

65 C/T CM017877.1 55787627 C/T C/C 

66 C/T CM017877.1 55787644 C/T C/C 

67 C/T CM017877.1 55969696 C/T,T/T C/C 

68 G/A CM017877.1 78013438 G/A G/G 

69 A/G CM017877.1 81328843 A/G A/A 

70 C/T CM017878.1 10578635 C/T C/C,T/T 

71 A/G CM017878.1 10578681 A/G A/A,G/G 

72 C/T CM017878.1 47206300 C/T,T/T C/C 

73 G/A CM017878.1 61114069 A/A G/G,G/A 

74 G/A CM017878.1 61116524 A/A G/G,G/A 

75 G/T CM017878.1 61116652 T/T G/G,G/T 

76 C/T CM017879.1 42712991 C/T C/C 

77 C/T CM017879.1 42761423 T/T C/C,C/T 

78 G/A CM017880.1 10104294 G/A G/G 

79 G/A CM017880.1 11370264 G/A G/G,A/A 



 

36 

 

No. Alleles Chromosome/Scaffold Position 
Genotype of coconut 

Indonesia & Vietnam Thailand 

80 C/T CM017880.1 11491701 C/T C/C,T/T 

81 C/G CM017880.1 12293543 C/G C/C 

82 G/A CM017880.1 14079993 G/A,A/A G/G 

83 C/T CM017880.1 19677550 C/T C/C,T/T 

84 G/A CM017880.1 20199429 G/A G/G 

85 A/T CM017880.1 20998800 A/T A/A 

86 A/G CM017880.1 20998915 A/G A/A 

87 T/C CM017880.1 21461152 T/C,C/C T/T 

88 A/G CM017880.1 21482107 A/G A/A,G/G 

89 T/C CM017880.1 21482150 T/C T/T,C/C 

90 C/T CM017880.1 21482235 C/T C/C,T/T 

91 C/T CM017880.1 21978933 C/T C/C 

92 C/T CM017880.1 22975646 C/T C/C 

93 G/A CM017880.1 23013340 G/A G/G 

94 G/A CM017880.1 23451183 G/A G/G 

95 C/T CM017880.1 23451193 C/T C/C 

96 G/A CM017880.1 23886019 G/A G/G 

97 A/C CM017880.1 26448825 A/C A/A,C/C 

98 G/A CM017880.1 26511914 G/A G/G 

99 C/T CM017880.1 27455527 C/T C/C 

100 G/A CM017880.1 27455585 G/A G/G 

101 T/C CM017880.1 27455635 T/C T/T 

102 C/T CM017880.1 27455696 C/T C/C 

103 T/C CM017880.1 27455727 T/C T/T 

104 G/A CM017880.1 30191230 A/A G/G,G/A 

105 A/G CM017880.1 39435312 A/G A/A 

106 T/C CM017880.1 7344896 C/C,T/C T/T 

107 C/T CM017880.1 8546850 C/T C/C,T/T 

108 G/A CM017881.1 26833108 G/A,A/A G/G 

109 C/T CM017882.1 25370686 C/T C/C,T/T 

110 G/A CM017882.1 27356723 G/A G/G 

111 C/T CM017882.1 27356755 C/T C/C 

112 T/C CM017882.1 27356871 T/C T/T 

113 T/C CM017882.1 27356900 T/C T/T 

114 A/G CM017882.1 27356903 A/G A/A 

115 G/A CM017882.1 27356933 G/A G/G 

116 G/A CM017882.1 29972366 G/A G/G 

117 A/G CM017883.1 20458290 A/G A/A 

118 G/A CM017883.1 20458372 G/A G/G 

119 A/G CM017883.1 23938823 A/G A/A 

120 T/C CM017883.1 23938886 T/C T/T 

121 G/A CM017883.1 24437150 G/A,A/A G/G 
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No. Alleles Chromosome/Scaffold Position 
Genotype of coconut 

Indonesia & Vietnam Thailand 

122 G/A CM017883.1 250499 A/A G/G,G/A 

123 C/T CM017883.1 250589 T/T C/C,C/T 

124 T/C CM017885.1 13932255 C/C T/T,T/C 

125 G/A CM017885.1 21700595 G/A G/G 

126 G/A CM017886.1 7934115 G/A G/G,A/A 

127 G/A CM017887.1 13698927 G/A,A/A G/G 

128 G/A CM017887.1 23199963 G/A G/G,A/A 

129 G/C CM017887.1 34017306 C/C G/G,G/C 

130 T/C CM017887.1 34017336 C/C T/T,T/C 

131 C/T CM017887.1 34017346 T/T C/C,C/T 

132 G/A CM017887.1 8194646 G/A G/G 

133 G/A CM017887.1 8194652 G/A G/G 

134 C/T CM017887.1 8194668 C/T C/C 

135 C/T CM017887.1 8194683 C/T C/C 

136 C/T CM017887.1 8194775 C/T C/C 

137 T/C CM017887.1 8194788 T/C T/T 

138 C/T CM017887.1 8194794 C/T C/C 

139 G/A CM017887.1 8194807 G/A G/G 

140 G/A CM017887.1 8194810 G/A G/G 

141 G/A CM017887.1 8194831 G/A G/G 

142 C/T VOII01000040.1 583007 C/T C/C 

143 A/G VOII01000122.1 1076746 A/G A/A 

144 C/T VOII01000122.1 1526121 C/T C/C 

145 G/A VOII01000122.1 1526217 G/A G/G 

146 G/A VOII01000122.1 1526220 G/A G/G 

147 T/C VOII01000122.1 1526242 T/C T/T 

148 G/A VOII01000122.1 1526263 G/A G/G 

149 G/A VOII01000122.1 1526292 G/A G/G 

150 G/A VOII01000122.1 1964031 G/A G/G 

151 C/T VOII01000122.1 688145 C/T C/C,T/T 

152 A/G VOII01000122.1 688232 A/G A/A,G/G 

153 C/T VOII01000122.1 831158 C/T C/C,T/T 

154 G/T VOII01000166.1 1315722 G/T G/G 

155 A/G VOII01000166.1 279895 G/G A/A,A/G 

156 T/C VOII01000166.1 280035 C/C T/T,T/C 

157 G/A VOII01000172.1 1382490 G/A G/G 

158 G/A VOII01000172.1 329347 G/A G/G,A/A 

159 C/T VOII01000172.1 329397 C/T,T/T C/C 

160 C/T VOII01000183.1 160134 C/T C/C 

161 G/A VOII01000183.1 707844 G/A G/G 

162 G/A VOII01000251.1 1867 G/A G/G 

163 C/T VOII01000253.1 74788 T/T C/C,C/T 
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No. Alleles Chromosome/Scaffold Position 
Genotype of coconut 

Indonesia & Vietnam Thailand 

164 T/C VOII01000282.1 145620 C/C T/T,T/C 

165 G/T VOII01000282.1 273156 G/T G/G 

166 G/A VOII01000282.1 543790 A/A G/G,G/A 

167 A/C VOII01000282.1 822647 A/C A/A 

168 G/A VOII01000315.1 7643 G/A G/G,A/A 

169 G/A VOII01000378.1 59525 G/A G/G,A/A 

170 C/T VOII01000447.1 139559 A/T C/C,T/T 

171 G/A VOII01000447.1 139604 G/A G/G,A/A 

172 C/T VOII01000461.1 209913 C/T,T/T C/C 

173 A/C VOII01000501.1 585941 A/C A/A 

174 C/T VOII01000512.1 487793 C/T,T/T C/C 

175 G/A VOII01000512.1 535253 G/A G/G 

176 C/T VOII01000578.1 1051994 T/T C/C 

177 C/T VOII01000653.1 119216 C/T C/C 

178 T/C VOII01000653.1 140608 T/C T/T 

179 C/T VOII01000653.1 214860 C/T C/C 

180 C/T VOII01000653.1 214901 C/T C/C 

181 G/A VOII01000653.1 411775 G/A G/G 

182 G/A VOII01000653.1 411776 G/A G/G 

183 G/C VOII01000653.1 411789 G/C G/G 

184 C/T VOII01000675.1 1714793 C/T C/C,T/T 

185 G/A VOII01000683.1 291752 A/A G/G,G/A 

186 C/T VOII01000683.1 56105 T/T C/C,C/T 

187 C/A VOII01000738.1 245718 C/A C/C 

188 C/T VOII01000738.1 513 C/T C/C,T/T 

189 C/T VOII01000786.1 96980 T/T C/C,C/T 

190 A/G VOII01000794.1 188238 A/G,G/G A/A 

191 C/T VOII01000904.1 466677 C/T,T/T C/C 

192 G/A VOII01000912.1 216182 G/A,A/A G/G 

193 C/T VOII01000991.1 203000 C/T C/C 

194 T/C VOII01000991.1 52651 T/C T/T 

195 T/C VOII01000991.1 52704 T/C T/T 

196 G/A VOII01000991.1 52711 G/A G/G 

197 A/G VOII01000991.1 52723 A/G A/A 

198 A/G VOII01000991.1 52740 A/G A/A 

199 G/A VOII01000991.1 52759 A/G G/G 

200 C/T VOII01000991.1 52764 C/T C/C 

201 C/T VOII01001019.1 1641 C/T,T/T C/C 

202 C/T VOII01001098.1 67445 C/T C/C,T/T 

203 G/A VOII01001112.1 388065 G/A,A/A G/G 

204 C/T VOII01001129.1 5512 C/T C/C,T/T 

205 T/C VOII01001143.1 54819 T/C T/T,C/C 
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No. Alleles Chromosome/Scaffold Position 
Genotype of coconut 

Indonesia & Vietnam Thailand 

206 T/G VOII01001143.1 54932 T/G T/T,G/G 

207 C/T VOII01001143.1 55000 C/T C/C,T/T 

208 A/G VOII01001143.1 55016 A/G A/A 

209 C/T VOII01001225.1 195792 C/T C/C,T/T 

210 A/G VOII01001228.1 545010 A/G A/A,G/G 

211 C/T VOII01001251.1 620763 C/T C/C,T/T 

212 C/T VOII01001526.1 333759 C/T C/C,T/T 

213 G/A VOII01001559.1 272063 G/A G/G 

214 G/T VOII01001571.1 1204 G/T G/G 

215 G/A VOII01001638.1 98655 A/A G/G,G/A 

216 C/T VOII01001694.1 366301 C/T C/C 

217 C/T VOII01001846.1 574345 C/T C/C 

218 C/T VOII01001917.1 167779 C/T C/C,T/T 

219 C/T VOII01001988.1 294700 C/T,T/T C/C 

220 A/T VOII01002051.1 286577 A/T A/A,T/T 

221 T/C VOII01002058.1 620480 C/C T/T,T/C 

222 C/T VOII01002058.1 658817 T/T C/C,C/T 

223 C/T VOII01002079.1 362315 T/T C/C,C/T 

224 G/A VOII01002123.1 18175 G/A,A/A G/G 

225 T/C VOII01002246.1 177703 T/C T/T 

226 A/G VOII01002405.1 403132 A/G A/A 

227 C/T VOII01002558.1 48036 C/T,T/T C/C 

228 G/A VOII01002597.1 87133 G/A G/G 

229 C/T VOII01002597.1 88180 C/T C/C,T/T 

230 C/T VOII01002719.1 1130523 C/T C/C 

231 G/A VOII01002719.1 149118 G/A G/G 

232 A/G VOII01002719.1 300600 A/G A/A 

233 G/A VOII01002730.1 89361 G/A G/G 

234 C/T VOII01002776.1 6076 C/T C/C,T/T 

235 T/C VOII01002956.1 19522 T/C T/T,C/C 

236 G/A VOII01003019.1 102247 G/A G/G 

237 T/A VOII01003043.1 138849 T/A T/T,A/A 

238 A/G VOII01003089.1 50933 A/G A/A 

239 C/T VOII01003104.1 300014 T/T C/C./C/T 

240 G/A VOII01003104.1 300137 A/A G/G,G/A 

241 T/C VOII01003104.1 4694 T/C T/T,C/C 

242 G/A VOII01003104.1 4816 G/A G/G,A/A 

243 C/T VOII01003150.1 251284 T/T C/C,C/T 

244 T/C VOII01003150.1 41618 C/C T/T,C/T 

245 T/C VOII01003150.1 41822 C/C T/T,C/T 

246 T/A VOII01003173.1 114775 T/A,A/A T/T 

247 C/T VOII01003184.1 42743 C/T C/C,T/T 
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No. Alleles Chromosome/Scaffold Position 
Genotype of coconut 

Indonesia & Vietnam Thailand 

248 C/T VOII01003222.1 168571 C/T,T/T C/C 

249 T/G VOII01003317.1 147198 G/G T/T,T/G 

250 A/G VOII01003317.1 147211 G/G A/A,A/G 

251 C/T VOII01003328.1 52569 C/T C/C 

252 A/T VOII01003344.1 138237 A/T A/A,T/T 

253 C/T VOII01003593.1 12292 C/T C/C 

254 T/A VOII01003593.1 7600 T/A T/T 

255 T/C VOII01003815.1 303202 T/C T/T,C/C 

256 G/A VOII01003877.1 27316 G/A G/G 

257 G/A VOII01003923.1 314511 G/A,A/A G/G 

258 C/T VOII01004146.1 72303 T/T C/C,C/T 

259 C/T VOII01004181.1 84272 C/T C/C 

260 C/T VOII01004181.1 89706 C/T C/C 

261 C/G VOII01004400.1 280336 G/G C/C,C/G 

262 C/T VOII01004429.1 110586 C/T C/C,T/T 

263 G/A VOII01004429.1 45204 G/A G/G 

264 C/T VOII01004475.1 89539 C/T,T/T C/C 

265 C/T VOII01004679.1 25006 C/T C/C 

266 T/C VOII01004842.1 26135 T/C,C/C T/T 

267 C/T VOII01004842.1 26366 C/T,T/T C/C 

268 G/A VOII01004968.1 10472 G/A G/G,A/A 

269 C/T VOII01005204.1 93468 C/T C/C 

270 C/T VOII01005399.1 23895 C/T,T/T C/C 

271 C/T VOII01005572.1 151352 T/T C/C,C/T 

272 G/T VOII01005645.1 15228 G/T,T/T G/G 

273 C/T VOII01005804.1 39073 T/T C/C,C/T 

274 T/C VOII01005838.1 120177 T/C T/T 

275 C/T VOII01005838.1 120197 C/T C/C 

276 C/T VOII01005838.1 77910 C/T C/C 

277 T/G VOII01005996.1 40471 T/G T/T 

278 G/A VOII01006115.1 4503 G/A G/G,A/A 

279 C/T VOII01006337.1 32068 C/T,T/T C/C 

280 C/T VOII01006507.1 39287 C/T,T/T C/C 

281 G/A VOII01006507.1 39323 G/A,A/A G/G 

282 A/G VOII01006507.1 39342 A/G,G/G A/A 

283 T/C VOII01006507.1 39422 T/C,C/C T/T 

284 G/A VOII01006507.1 39482 G/A,A/A G/G 

285 G/A VOII01006507.1 77333 G/A G/G,A/A 

286 A/G VOII01006507.1 77340 A/G A/A,G/G 

287 T/C VOII01006507.1 77491 T/C T/T,C/C 

288 C/T VOII01006595.1 24358 C/T C/C 

289 A/G VOII01006595.1 66407 A/G A/A 
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No. Alleles Chromosome/Scaffold Position 
Genotype of coconut 

Indonesia & Vietnam Thailand 

290 G/A VOII01006717.1 83689 G/A G/G 

291 G/A VOII01006733.1 3476 G/A G/G 

292 A/G VOII01007305.1 126957 A/G A/A,G/G 

293 C/T VOII01007434.1 169871 C/T C/C 

294 G/A VOII01007434.1 60211 G/A,A/A G/G 

295 C/T VOII01007625.1 131573 C/T C/C,T/T 

296 C/T VOII01007650.1 4929 T/T C/C,C/T 

297 G/C VOII01007694.1 121623 G/C G/G 

298 C/A VOII01007694.1 121843 C/A C/C 

299 G/A VOII01007719.1 9782 G/A G/G 

300 C/T VOII01008338.1 3791 C/T,T/T C/C 

301 G/A VOII01008345.1 10424 A/A G/G,G/A 

302 G/A VOII01008345.1 10540 A/A G/G,G/A 

303 T/A VOII01008345.1 10564 A/A T/T,T/A 

304 G/A VOII01008375.1 110714 A/A G/G,G/A 

305 C/T VOII01008427.1 39892 C/T C/C 

306 C/T VOII01008546.1 173955 C/T,T/T C/C 

307 A/T VOII01008692.1 124568 A/T,T/T A/A 

308 C/T VOII01008692.1 124643 C/T,T/T C/C 

309 T/C VOII01008692.1 2881 T/C T/T 

310 A/G VOII01008692.1 40973 A/G A/A,G/G 

311 G/A VOII01008853.1 47132 G/A G/G 

312 T/G VOII01008913.1 5155 G/G T/T,T/G 

313 A/T VOII01009360.1 7831 A/T,T/T A/A 

314 C/T VOII01009483.1 20443 C/T C/C,T/T 

315 T/A VOII01009655.1 79840 T/A T/T 

316 C/T VOII01009830.1 993 C/T C/C 

317 C/T VOII01010324.1 6874 C/T C/C,T/T 

318 G/A VOII01011622.1 117102 G/A G/G,A/A 

319 A/G VOII01011785.1 84886 A/G,G/G A/A 

320 T/G VOII01011785.1 84904 T/G T/T 

321 C/T VOII01011848.1 84032 C/T C/C 

322 C/A VOII01012165.1 16940 C/A C/C,A/A 

323 C/T VOII01012436.1 3131 C/T,T/T C/C 

324 G/A VOII01013142.1 5419 G/A G/G 

325 G/A VOII01016309.1 3375 G/A G/G,A/A 

326 C/T VOII01016309.1 3409 C/T C/C,T/T 

327 G/A VOII01016309.1 3481 G/A G/G,A/A 

328 A/G VOII01016309.1 3496 A/G A/A,G/G 

329 C/A VOII01017141.1 1015 A/A C/C,C/A 

330 C/T VOII01018794.1 18401 T/T C/C,C/T 

331 G/A VOII01018833.1 86048 G/A G/G 
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No. Alleles Chromosome/Scaffold Position 
Genotype of coconut 

Indonesia & Vietnam Thailand 

332 A/G VOII01020267.1 9539 A/G A/A 

333 G/A VOII01028421.1 409 G/A G/G 

334 C/T VOII01030505.1 36069 C/T C/C 

335 A/C VOII01033763.1 483 A/C A/A 

336 A/G VOII01038007.1 435 A/G A/A 

337 G/A VOII01042395.1 2021 A/A G/G,G/A 

338 G/A VOII01044421.1 6394 A/A G/G,G/A 

339 C/T VOII01047284.1 368 C/T,T/T C/C 

340 A/G VOII01047284.1 441 A/G,G/G A/A 

341 A/G VOII01047284.1 551 A/G,G/G A/A 

342 C/T VOII01051996.1 710 T/T C/C,C/T 

343 C/T VOII01058191.1 851 C/T C/C 

344 A/G VOII01062633.1 103 A/G A/A 

345 A/G VOII01062633.1 192 A/G A/A 

346 C/T VOII01079476.1 199 C/T C/C,T/T 

347 C/T VOII01081255.1 700 C/T C/C 

Alleles คือ แอลลีลของเคร่ืองหมาย SNP  

Chromosome/Scaffold คือ โครโมโซมหรือ scaffold 

Position คือ ตำแหนงที่อยูบนโครโมโซมหรือ scaffold 

Genotype of coconut คือ จีโนไทปของมะพราวตนสูง 

Indonesia & Vietnam คือ จีโนไทปสำหรับการจำแนกมะพราวอินโดนีเซียและเวียดนามตนสูง 

Thailand คือ จีโนไทปของมะพราวไทยตนสูง 

6. การคัดเลือกเครื่องหมาย SNP ท่ีมีประสิทธิภาพในการจำแนกมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง 

 จากผลความสัมพันธทางพันธุกรรมที่มีความใกลชิดระหวางตัวอยางมะพราวตนสูงไทย อินโดนีเซีย และ

เวียดนาม ดังนั้นในการจำแนกมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง ตองใชเครื่องหมาย SNP จำนวนหนึ่งที่รวมกัน

เปนชุดเครื่องหมาย SNP เพ่ือจำแนกตัวอยางมะพราวตางประเทศตนสูง (อินโดนีเซียและเวียดนาม) ท้ังหมด ออก

จากตัวอยางมะพราวไทยตนสูง โดยมีชุดเครื่องหมายหลัก (core set) ท่ีประกอบดวย เครื่องหมาย SNP หลักท่ีมี

จีโนไทปท่ีสามารถจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูงไดจำนวนมาก และชุดเครื่องหมายยอย (sub set) ท่ีสามารถ

จำแนกมะพราวตางประเทศตนสูงไดรองลงมา ดังนี้ 

6.1 ชุดเครื่องหมาย SNP ท่ีสามารถจำแนกมะพราวไทยและตางประเทศตนสูงเพ่ือการตรวจสอบ 

 การจำแนกและตรวจสอบมะพราวตางประเทศตนสูงทั้งหมด 48 ตัวอยาง (อินโดนีเซีย 22 ตัวอยาง 

และเวียดนาม 26 ตัวอยาง) ออกจากตัวอยางมะพราวไทยตนสูง จำนวน 192 ตัวอยาง โดยเครื่องหมาย SNP 

รวม 17 เครื่องหมาย โดยสามารถแบงเปนชุดเครื่องหมาย SNP จำนวน 3 ชดุ ประกอบดวย  

ชุดเครื่องหมายหลัก (ตารางท่ี 10) มีเครื่องหมาย SNP จำนวน 6 เครื่องหมาย (เครื่องหมาย SNP 

ลำดับท่ี 1 – 6) สามารถจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูง จำนวน 30 ตัวอยาง (อินโดนีเซีย 14 ตัวอยาง และ
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เวียดนาม 16 ตัวอยาง) คิดเปน 62.5% ของมะพราวตางประเทศตนสูงทั้งหมด ออกจากมะพราวไทยตนสูง 

จำนวน 192 ตัวอยาง ไดแก  

เครื่องหมาย VOII01062633.103 เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 1 (SNP No.) มีแอลลีล A/G มะพราว

ตางประเทศตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous A/G จำนวน 6 ตัวอยาง ประกอบดวย มะพราวอินโดนีเซีย

ตนสูง 1 ตัวอยาง (194Indo) และมะพราวเวียดนามตนสูง 5 ตัวอยาง (214Viet, 217Viet, 218Viet, 234Viet 

และ 235Viet) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous A/A ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย VOII01006507.39482 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 2 (SNP No.) มีแอลลีล G/A มะพราว 

ตางประเทศตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous G/A และ homozygous AA จำนวน 6 ตัวอยาง 

ประกอบดวย มะพราวอินโดนีเซียตนสูง 1 ตัวอยาง (196Indo) และมะพราวเวียดนามตนสูง 5 ตัวอยาง 

(195Viet, 211Viet, 225Viet, 234Viet และ 240Viet) มะพราวไทยตนสูงที่มีจีโนไทปแบบ homozygous 

G/G ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย CM017887.8194831 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 3 (SNP No.) มีแอลลีล G/A มะพราวอิน

โดนีซัยตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous G/A จำนวน 5 ตัวอยาง (197Indo, 207Indo, 208Indo, 228Indo 

และ 229Indo) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous G/G ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย VOII01000447.139559 เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 4 (SNP No.) มีแอลลีล C/T มะพราว

ตางประเทศตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous C/T ประกอบดวย มะพราวอินโดนีเซียตนสูง 6 ตัวอยาง 

(198Indo, 201Indo, 204Indo, 209Indo, 212Indo และ 229Indo) และมะพราวเวียดนามตนสูง 1 ตัวอยาง 

(215Viet) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous C/C และ T/T ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

เครื ่องหมาย CM017872.79752924 เครื ่องหมาย SNP ลำดับที ่ 5 (SNP No.) มีแอลลีล C/G 

มะพราวตางประเทศตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous C/G จำนวน 6 ตัวอยาง ประกอบดวย มะพราว

อินโดนีเซียตนสูง 3 ตัวอยาง (198Indo, 202Indo และ 212Indo) และมะพราวเวียดนามตนสูง 3 ตัวอยาง 

(216Viet, 227Viet และ 233Viet) มะพราวไทยตนสูงที่มีจีโนไทปแบบ homozygous C/C ทั้งหมด จำนวน 

192 ตัวอยาง 

และ เครื่องหมาย CM017876.49130428 เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 6 (SNP No.) มีแอลลีล C/T 

มะพราวตางประเทศตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous C/T และ homozygous T/T จำนวน 5 ตัวอยาง 

ประกอบดวย มะพราวอินโดนีเซียตนสูง 1 ตัวอยาง (239Indo) และมะพราวเวียดนามตนสูง 4 ตัวอยาง 

(220Viet, 224Viet, 225Viet และ 231Viet) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous C/C ท้ังหมด 

จำนวน 192 ตัวอยาง 

ชุดเครื่องหมายยอยที่ 2 (ตารางท่ี 10) มีเครื่องหมาย SNP จำนวน 6 เครื่องหมาย (เครื่องหมาย SNP 

ลำดับที ่ 7 – 12) สามารถจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูง 14 ตัวอยาง คิดเปน 29.2% ของมะพราว

ตางประเทศตนสูงทั้งหมด ประกอบดวย มะพราวอินโดนีเซียตนสูง 6 ตัวอยาง (199Indo, 200Indo, 203Indo 

205Indo, 206Indo และ 213Indo) และมะพราวเวียดนามตนสูง 8 ตัวอยาง (219Viet, 221Viet, 222Viet, 

223Viet, 226Viet, 230Viet, 236Viet และ 237Viet) ออกจากมะพราวไทยตนสูง จำนวน 192 ตัวอยาง ไดแก  
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เครื่องหมาย CM017875.1452347 เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 7 (SNP No.) มีแอลลีล C/T มะพราว

อินโดนีเซียตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous C/T และ homozygous T/T จำนวน 3 ตัวอยาง (199Indo, 

203Indo และ 206Indo) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous C/C ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย VOII01000282.273156 เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 8 (SNP No.) มีแอลลีล G/T 

มะพราวอินโดนีเซียตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous G/T จำนวน 2 ตัวอยาง (200Indo และ 205Indo) 

มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous G/G ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย CM017873.20056828 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 9 (SNP No.) มีแอลลีล G/A มะพราว

ตางประเทศตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous G/A จำนวน 3 ตัวอยาง ประกอบดวย มะพราวอินโดนีเซียตน

สูง 1 ตัวอยาง (213Indo) และมะพราวเวียดนามตนสูง 2 ตัวอยาง (223Viet และ 237Viet) มะพราวไทยตนสูง

ท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous G/G และ homozygous A/A ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย CM017879.42761423 เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 10 (SNP No.) มีแอลลีล C/T 

มะพราวเวียดนามตนสูงมีจีโนไทปแบบ homozygous T/T จำนวน 3 ตัวอยาง (219Viet, 226Viet และ 

236Viet) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous C/C และ heterozygous C/T ท้ังหมด จำนวน 

192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย CM017877.81328843 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 11 (SNP No.) มีแอลลีล A/G 

มะพราวเวียดนามตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous A/G จำนวน 2 ตัวอยาง (221Viet และ 222Viet) 

มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous A/A ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

และ เครื่องหมาย VOII01000282.822647 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 12 (SNP No.) มีแอลลีล A/C 

มะพราวเวียดนามตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous A/C จำนวน 2 ตัวอยาง (230Viet และ 237Viet) 

มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous A/A ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

ชุดเครื่องหมายยอยที่ 3 (ตารางท่ี 10) มีเครื่องหมาย SNP จำนวน 5 เครื่องหมาย (เครื่องหมาย SNP 

ลำดับท่ี 13 – 17) สามารถจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูงได 4 ตัวอยาง คิดเปน 8.3% ของมะพราว

ตางประเทศตนสูงทั้งหมด ประกอบดวย มะพราวอินโดนีเซียตนสูง 2 ตัวอยาง (193Indo 238Indo) และ

มะพราวเวียดนามตนสูง 2 ตัวอยาง (210Viet 232Viet) ออกจากมะพราวไทยตนสูง จำนวน 192 ตัวอยาง ไดแก  

เครื่องหมาย VOII01005399.23895 เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 13 (SNP No.) มีแอลลีล C/T 

มะพราวอินโดนีเซียตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous C/T และ homozygous T/T จำนวน 1 ตัวอยาง 

(193Indo) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous C/C ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย VOII01001019.1641 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 14 (SNP No.) มีแอลลีล C/T มะพราว

อินโดนีเซียตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous C/T และ homozygous T/T จำนวน 1 ตัวอยาง (238Indo) 

มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous C/C ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย CM017882.25370686 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 15 (SNP No.) มีแอลลีล C/T 

มะพราวเวียดนามตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous C/T จำนวน 1 ตัวอยาง (210Viet) มะพราวไทยตนสูง

ท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous C/C และ homozygous T/T ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 
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เครื่องหมาย CM017876.53111902 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 16 (SNP No.) มีแอลลีล G/C 

มะพราวเวียดนามตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous G/C และ homozygous C/C จำนวน 1 ตัวอยาง 

(232Viet) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous G/G ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

และ เครื่องหมาย CM017875.5125425 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 17 (SNP No.) มีแอลลีล G/A 

มะพราวเว ียดนามตนสูงมีจ ีโนไทปแบบ heterozygous G/A มะพราวไทยตนสูงที ่ม ีจ ีโนไทปแบบ 

homozygous G/G ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง
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ตารางที่ 10 ลำดับตัวอยางมะพราวตางประเทศ (Sample No.) เครื่องหมาย SNP (SNP marker) ลำดับเครื่องหมาย SNP ที่สามารถจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูง 

(SNP No.) แอลลีล (Alleles) จีโนไทปสำหรับการจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูง (Indonesia & Vietnam) และ จีโนไทปของมะพราวไทยตนสูง (Thailand) 

Sa
m

pl
e 

No
. 

SNP 

marker  

VOII0106

2633.103 

VOII01006

507.39482 

CM017887

.8194831 

VOII010004

47.139559 

CM017872.

79752924 

CM017876.

49130428 

CM017875

.1452347 

VOII010002

82.273156 

CM017873.

20056828 

CM017879.

42761423 

CM017877.

81328843 

VOII010002

82.822647 

VOII01005

399.23895 

VOII01001

019.1641 

CM017882.

25370686 

CM017876.

53111902 

CM017875.

51254257 

SNP No. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 

Alleles A/G G/A G/A C/T C/G C/T C/T G/T G/A C/T A/G A/C C/T C/T C/T G/C G/A 

Indonesia 

& Vietnam  

A/G G/A,A/A G/A C/T CG C/T,T/T C/T,T/T G/T G/A T/T A/G A/C C/T,T/T C/T,T/T C/T G/C,C/C G/A 

Thailand A/A G/G G/G C/C,T/T C/C C/C C/C G/G G/G,A/A C/C,C/T A/A A/A C/C C/C C/C,T/T G/G G/G 

1 194Indo A/G 1 G/G G/G C/C C/C C/C C/C G/G G/G C/C A/A A/A C/C T/T 1 C/C G/C 1 G/G 

2 196Indo A/A G/A 2 G/G C/C C/C C/C C/T 2 G/G NN C/C A/A A/A C/T 2 C/C C/C G/G G/G 

3 197Indo A/A G/G G/A 3 C/C C/C C/C C/C G/G G/G C/C A/A A/A C/C C/C C/C G/G G/G 

4 198Indo A/A G/G G/G C/T 4 CG 4 C/C C/C G/G G/G C/C A/A A/A C/T 4 C/C C/C G/G G/G 

5 201Indo A/A G/G G/G C/T 5 C/C C/C C/C G/G G/G C/C A/A A/A C/C C/C C/C G/G G/A 5 

6 202Indo A/A G/G G/G C/C CG 6 C/C C/C G/T 6 G/G C/C A/A A/A C/C C/T 6 C/C G/G G/G 

7 204Indo NN G/G G/G C/T 7 C/C C/C C/C G/G G/G C/C A/A NN C/C C/C C/C G/G NN 

8 207Indo A/A G/G G/A 8 C/C C/C C/C C/C G/G G/G C/C A/A A/A C/C T/T 8 C/C G/C 8 G/A 8 

9 208Indo A/A G/G G/A 9 C/C C/C C/C C/C G/G G/G C/C NN A/A C/C NN C/T 9 G/G G/G 

10 209Indo A/A G/G G/G C/T 10 C/C C/C C/C G/G G/G C/C A/A A/A NN C/C C/C G/G G/G 

11 212Indo A/A G/G G/G C/T 11 CG 11 C/C NN G/G G/G NN A/A A/A C/C NN C/C NN G/G 

12 228Indo A/A G/G G/A 12 C/C C/C C/C C/C NN NN C/C A/A A/A NN NN NN G/G G/G 

13 229Indo A/A G/G G/A 13 C/T 13 C/C C/C C/C G/G G/G C/C A/A A/A NN C/C NN G/G G/G 

14 239Indo A/A NN G/G C/C C/C C/T 14 C/C G/G G/G C/C A/A NN C/C C/C C/C G/G G/A 14 

15 195Viet A/A G/A 15 G/G C/C C/C NN C/C G/G G/G C/C A/A A/A C/C C/C C/C G/C 15 G/G 

16 211Viet A/A A/A 16 G/G C/C C/C C/C C/C G/G G/G C/C A/A A/A C/C C/C C/C G/G G/G 

17 214Viet A/G 17 G/G G/G C/C C/C C/C C/C G/G G/G C/C A/A A/A C/C C/C C/C G/C 17 G/G 

18 215Viet A/A G/G G/G C/T 18 C/C C/C C/C G/G G/G C/C A/A A/A C/C C/C C/T 18 NN G/G 

19 216Viet A/A G/G G/G C/C CG 19 C/C C/C G/G G/G C/C A/A A/A C/C C/C C/C G/G G/G 

20 217Viet A/G 20 G/G G/G C/C C/C C/C C/C G/G G/G C/C A/A A/A C/C C/C C/T 20 G/G G/G 

21 218Viet A/G 21 G/G G/G C/C C/C C/C C/C G/G G/G C/C A/A A/A C/C C/C C/C G/G G/A 21 

22 220Viet A/A G/G G/G C/C C/C C/T 22 C/C G/G G/A 22 C/C A/G 22 A/C 22 C/C C/C C/T 22 NN NN 

23 224Viet A/A G/G G/G C/C C/C T/T 23 C/C G/G A/A C/C A/A A/A C/C C/C C/C G/G NN 

24 225Viet A/A G/A 24 G/G NN C/C C/T 24 C/C G/G G/G C/C A/A A/A C/C C/C C/C G/G G/G 

25 227Viet A/A G/G G/G C/C CG 25 C/C C/C G/T 25 G/G C/C A/A A/C 25 C/C C/C C/C G/G G/G 

26 231Viet A/A G/G G/G C/C C/C C/T 26 C/C G/G G/G C/T NN A/A C/C C/C C/C G/G G/G 

27 233Viet A/A G/G G/G C/C CG 27 NN C/C G/G G/G C/C A/A A/A C/C C/C C/C G/G G/G 
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Sa
m

pl
e 

No
. 

SNP 

marker  

VOII0106

2633.103 

VOII01006

507.39482 

CM017887

.8194831 

VOII010004

47.139559 

CM017872.

79752924 

CM017876.

49130428 

CM017875

.1452347 

VOII010002

82.273156 

CM017873.

20056828 

CM017879.

42761423 

CM017877.

81328843 

VOII010002

82.822647 

VOII01005

399.23895 

VOII01001

019.1641 

CM017882.

25370686 

CM017876.

53111902 

CM017875.

51254257 

SNP No. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 

Alleles A/G G/A G/A C/T C/G C/T C/T G/T G/A C/T A/G A/C C/T C/T C/T G/C G/A 

Indonesia 

& Vietnam  

A/G G/A,A/A G/A C/T CG C/T,T/T C/T,T/T G/T G/A T/T A/G A/C C/T,T/T C/T,T/T C/T G/C,C/C G/A 

Thailand A/A G/G G/G C/C,T/T C/C C/C C/C G/G G/G,A/A C/C,C/T A/A A/A C/C C/C C/C,T/T G/G G/G 

28 234Viet A/G 28 G/A 28 G/G C/C C/C C/C C/C G/G G/G C/C NN A/C 28 C/C C/C C/C G/G G/G 

29 235Viet A/G 29 G/G G/G C/C C/C C/C C/C G/G G/G C/C A/A A/A C/C C/C C/C G/G G/G 

30 240Viet A/A G/A 30 G/G C/C C/C C/C NN NN G/G C/C A/A A/A C/C C/C C/C G/G G/G 

31 199Indo A/A G/G G/G C/C C/C C/C C/T 31 G/G G/G C/C A/A A/A C/C C/C C/C G/G G/G 

32 200Indo A/A G/G G/G C/C C/C C/C C/C G/T 32 G/G C/C A/A NN C/C C/C C/C NN G/G 

33 203Indo A/A G/G G/G C/C C/C C/C C/T 33 G/G G/G C/C A/A A/A C/C C/C C/C G/G G/G 

34 205Indo A/A G/G G/G C/C C/C C/C C/C G/T 34 G/G C/C A/A A/A C/C C/C C/C G/G G/G 

35 206Indo A/A G/G G/G C/C C/C C/C T/T 35 G/G G/G C/C A/A NN C/C C/C C/C G/G G/G 

36 213Indo A/A G/G G/G C/C NN C/C C/C G/G G/A 36 C/C A/A A/A T/T 36 C/C C/C G/G NN 

37 219Viet A/A G/G G/G C/C C/C C/C C/C G/G G/G T/T 37 A/A A/A C/C C/C C/C G/G G/A 37 

38 221Viet A/A G/G G/G C/C C/C C/C C/C G/G G/G C/C A/G 38 NN C/C C/C C/C G/G G/G 

39 222Viet A/A G/G G/G C/C C/C NN C/C G/G G/G C/C A/G 39 A/A C/C NN C/C G/G G/G 

40 223Viet A/A G/G G/G C/C C/C C/C C/C G/G G/A 40 C/C A/A NN NN NN C/C G/G G/G 

41 226Viet A/A NN G/G C/C NN NN C/C G/G G/G T/T 41 A/A A/A C/C C/C C/C G/G G/G 

42 230Viet A/A G/G G/G C/C C/C C/C C/C G/G A/A C/C A/A A/C 42 NN C/C C/C G/G G/G 

43 236Viet A/A G/G G/G C/C C/C C/C C/C G/G G/G T/T 43 NN A/A C/C C/C NN G/G NN 

44 237Viet A/A G/G G/G C/C C/C C/C C/C G/G G/A 44 C/C NN A/C 44 C/C C/C C/C G/G G/G 

45 193Indo A/A G/G G/G C/C NN C/C C/C G/G G/G C/C A/A A/A C/T 45 C/C C/C G/G NN 

46 238Indo A/A NN G/G NN C/C C/C NN G/G G/G C/C A/A A/A C/C C/T 46 C/C G/G G/G 

47 210Viet A/A G/G G/G C/C C/C C/C C/C G/G G/G C/C NN A/A C/C C/C C/T 47 G/G G/G 

48 232Viet A/A G/G G/G C/C NN C/C C/C NN A/A C/C A/A A/A C/C C/C C/C C/C 48 G/G 

แถบสีเหลือง คือ จีโนไทปของเคร่ืองหมาย SNP และลำดับตัวอยางมะพราวตางประเทศตนสูงที่สามารถจำแนกออกจากมะพราวไทยตนสูงได 

NN คือ missing data 
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6.2 ชุดเครื่องหมาย SNP ท่ีสามารถจำแนกมะพราวไทยและอินโดนีเซียตนสูงเพ่ือการตรวจสอบ 

การจำแนกและตรวจสอบมะพราวอินโดนีเซียตนสูงทั้งหมด 22 ตัวอยาง ออกจากตัวอยางมะพราว

ไทยตนสูง จำนวน 192 ตัวอยาง โดยเครื่องหมาย SNP รวม 7 เครื่องหมาย สามารถแบงเปนชุดเครื่องหมาย 

SNP จำนวน 2 ชุด ประกอบดวย 

ชุดเครื่องหมายหลัก (ตารางท่ี 11) มีเครื่องหมาย SNP จำนวน 4 เครื่องหมาย (เครื่องหมาย SNP 

ลำดับท่ี 1 – 4) สามารถจำแนกมะพราวอินโดนีเซียตนสูง จำนวน 17 ตัวอยาง คิดเปน 77.3% ของมะพราว

อินโดนีเซียตนสูงท้ังหมด ออกจากมะพราวไทยตนสูง จำนวน 192 ตัวอยาง ไดแก  

เครื่องหมาย VOII01001019.1641 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 1 (SNP No.) มีแอลลีล C/T มะพราว

อินโดนีเซียตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous C/T และ homozygous T/T จำนวน 4 ตัวอยาง (194Indo, 

202Indo, 207Indo และ 238Indo) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous C/C ท้ังหมด จำนวน 

192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย CM017875.1452347 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 2 (SNP No.) มีแอลลีล C/T มะพราว

อินโดนีเซียตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous C/T และ homozygous T/T จำนวน 4 ตัวอยาง (196Indo, 

199Indo, 203Indo และ 206Indo) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous C/C ท้ังหมด จำนวน 

192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย CM017887.8194831 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 3 (SNP No.) มีแอลลีล G/A มะพราว

อินโดนีเซียตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous G/A จำนวน 5 ตัวอยาง (197Indo, 207Indo, 208Indo, 

228Indo และ 229Indo) มะพราวไทยตนสูงที่มีจีโนไทปแบบ homozygous G/G ทั้งหมด จำนวน 192 

ตัวอยาง 

และ เครื่องหมาย VOII01000447.139559 เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 4 (SNP No.) มีแอลลีล C/T 

มะพราวอินโดนีเซียตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous C/T จำนวน 6 ตัวอยาง (198Indo, 201Indo, 

204Indo, 209Indo, 212Indo และ 229Indo) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous C/C และ 

homozygous T/T ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

ชุดเครื่องหมายยอยท่ี 2 (ตารางท่ี 11) มีเครื่องหมาย SNP จำนวน 3 เครื่องหมาย (เครื่องหมาย SNP 

ลำดับที่ 5 – 7)  ไดแก สามารถจำแนกมะพราวอินโดนีเซียตนสูง 5 ตัวอยาง (193Indo 200Indo 205Indo 

213Indo 239Indo) คิดเปน 22.7% ของมะพราวอินโดนีเซียตนสูงท้ังหมดออกจากมะพราวไทยตนสูง จำนวน 

192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย VOII01005399.23895 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 5 (SNP No.) มีแอลลีล C/T มะพราว

อินโดนีเซียตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous C/T และ homozygous T/T จำนวน 2 ตัวอยาง (193Indo 

และ 213Indo) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous C/C ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย VOII01000282.273156 เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 6 (SNP No.) มีแอลลีล G/T 

มะพราวอินโดนีเซียตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous G/T จำนวน 2 ตัวอยาง (200Indo และ 205Indo) 

มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous G/G ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 
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และ เครื่องหมาย CM017875.51254257 เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 7 (SNP No.) มีแอลลีล G/A 

มะพราวอินโดนีเซียตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous G/A จำนวน 1 ตัวอยาง (239Indo)  มะพราวไทยตน

สูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous G/G ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

ตารางท่ี 11 ลำดับตัวอยางมะพราวอินโดนีเซียตนสูง (Sample No.) เครื่องหมาย SNP (SNP marker) ลำดับ

เครื่องหมาย SNP ที่สามารถจำแนกมะพราวอินโดนีเซียตนสูง (SNP No.) แอลลีล (Alleles) จีโนไทปสำหรับ

การจำแนกมะพราวอินโดนีเซียตนสูง (Indonesia) และ จีโนไทปของมะพราวไทยตนสูง (Thailand) 

Sa
m

pl
e 

N
o.

 

SNP 

marker 

CUVOII010010

19.1641 

CUCM017875.1

452347 

CUCM017887.8

194831 

CUVOII01000447

.139559 

CUVOII0100539

9.23895 

CUVOII0100028

2.273156 

CUCM017875.5

1254257 

SNP No. 1 2 3 4 5 6 7 

Alleles C/T C/T G/A C/T C/T G/T G/A 

Indonesia C/T,T/T C/T,T/T G/A C/T C/T,T/T G/T G/A 

Thai C/C C/C G/G C/C,T/T C/C G/G G/G 

1 194Indo T/T 1 C/C G/G C/C C/C G/G G/G 

2 196Indo C/C C/T 2 G/G C/C C/T 2 G/G G/G 

3 197Indo C/C C/C G/A 3 C/C C/C G/G G/G 

4 198Indo C/C C/C G/G C/T 4 C/T 4 G/G G/G 

5 199Indo C/C C/T 5 G/G C/C C/C G/G G/G 

6 201Indo C/C C/C G/G C/T 6 C/C G/G G/A 6 

7 202Indo C/T 7 C/C G/G C/C C/C G/T 7 G/G 

8 203Indo C/C C/T 8 G/G C/C C/C G/G G/G 

9 204Indo C/C C/C G/G C/T 9 C/C G/G NN 

10 206Indo C/C T/T 10 G/G C/C C/C G/G G/G 

11 207Indo T/T 11 C/C G/A 11 C/C C/C G/G G/A 11 

12 208Indo NN C/C G/A 12 C/C C/C G/G G/G 

13 209Indo C/C C/C G/G C/T 13 NN G/G G/G 

14 212Indo NN NN G/G C/T 14 C/C G/G G/G 

15 228Indo NN C/C G/A 15 C/C NN NN G/G 

16 229Indo C/C C/C G/A 16 C/T 16 NN G/G G/G 

17 238Indo C/T 17 NN G/G NN C/C G/G G/G 

18 193Indo C/C C/C G/G C/C C/T 18 G/G NN 

19 200Indo C/C C/C G/G C/C C/C G/T 19 G/G 

20 205Indo C/C C/C G/G C/C C/C G/T 20 G/G 

21 213Indo C/C C/C G/G C/C T/T 21 G/G NN 

22 239Indo C/C C/C G/G C/C C/C G/G G/A 22 

แถบสีเหลือง คือ จีโนไทปของเคร่ืองหมาย SNP และลำดับตัวอยางมะพราวอินโดนีเซียตนสูงที่สามารถจำแนกที่มีออกจากมะพราวไทยตนสูงได 

NN คือ missing data 
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6.3 ชุดเครื่องหมาย SNP ท่ีสามารถจำแนกมะพราวไทยและเวียดนามตนสูงเพ่ือการตรวจสอบ 

 การจำแนกและตรวจสอบมะพราวเวียดนามตนสูงท้ังหมด 26 ตัวอยาง ออกจากตัวอยางมะพราวไทย

ตนสูง จำนวน 192 ตัวอยาง โดยเครื่องหมาย SNP รวม 10 เครื่องหมาย สามารถแบงเปนชุดเครื่องหมาย SNP 

จำนวน 2 ชุด ประกอบดวย 

ชุดเครื่องหมายหลัก (ตารางท่ี 12) มีเครื่องหมาย SNP จำนวน 5 เครื่องหมาย (เครื่องหมาย SNP 

ลำดับท่ี 1 – 5) สามารถจำแนกมะพราวเวียดนามตนสูง จำนวน 18 ตัวอยาง คิดเปน 69.2% ของมะพราว

เวียดนามตนสูงท้ังหมด ออกจากมะพราวไทยตนสูง จำนวน 192 ตัวอยาง ไดแก  

เครื่องหมาย VOII01006507.39482 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 1 (SNP No.) มีแอลลีล G/A มะพราว

เวียดนามตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous G/A และ homozygous A/A จำนวน 5 ตัวอยาง (195Viet, 

211Viet, 225Viet, 234Viet และ 240Viet) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous G/G ท้ังหมด 

จำนวน 192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย CM017882.25370686 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 2 (SNP No.) มีแอลลีล C/T มะพราว

เวียดนามตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous C/T จำนวน 4 ตัวอยาง (210Viet, 215Vie,t 217Viet และ 

220Viet) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous C/C และ T/T ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย VOII01062633.103 เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 3 (SNP No.) มีแอลลีล A/G มะพราว

เวียดนามตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous A/G จำนวน 5 ตัวอยาง (214Viet, 217Viet, 218Viet, 234Viet 

และ 235Viet) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous A/A ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

เครื ่องหมาย CM017872.79752924 เครื ่องหมาย SNP ลำดับที ่ 4 (SNP No.) มีแอลลีล C/G 

มะพราวเวียดนามตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous C/G จำนวน 3 ตัวอยาง (216Viet, 227Viet และ 

233Viet) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous C/C ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

และ เครื่องหมาย CM017879.42761423 เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 5 (SNP No.) มีแอลลีล C/T 

มะพราวเวียดนามตนสูงมีจีโนไทปแบบ homozygous T/T จำนวน 3 ตัวอยาง (219Viet, 226Viet และ 

236Viet) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous C/C และ heterozygous C/T ท้ังหมด จำนวน 

192 ตัวอยาง 

ชุดเครื่องหมายยอยท่ี 2 (ตารางท่ี 12) มีเครื่องหมาย SNP จำนวน 5 เครื่องหมาย (เครื่องหมาย SNP 

ลำดับท่ี 6 – 10) สามารถจำแนกมะพราวเวียดนามตนสูง 8 ตัวอยาง (221Viet 222Viet 223Viet 224Viet 

230Viet 231Viet 232Viet 237Viet) คิดเปน 30.8% ของมะพราวเวียดนามตนสูงทั้งหมด ออกจากมะพราว

ไทยตนสูง จำนวน 192 ตัวอยาง ไดแก  

เครื ่องหมาย CM017877.81328843 เครื ่องหมาย SNP ลำดับที ่ 6 (SNP No.) มีแอลลีล A/G 

มะพราวเวียดนามตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous A/G จำนวน 2 ตัวอยาง (221Viet และ 222Viet) 

มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous A/A ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 
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เครื่องหมาย CM017873.20056828 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 7 (SNP No.) มีแอลลีล G/A มะพราว

เวียดนามตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous G/A จำนวน 2 ตัวอยาง (223Viet และ 237Viet) มะพราวไทย

ตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous G/G และ homozygous A/A ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย CM017876.49130428 เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 8 (SNP No.) มีแอลลีล C/T มะพราว

เวียดนามตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous C/T และ homozygous T/T จำนวน 2 ตัวอยาง (224Viet และ 

231Viet) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous C/C ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

เครื่องหมาย VOII01000282.822647 เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 9 (SNP No.) มีแอลลีล A/C 

มะพราวเวียดนามตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous A/C จำนวน 2 ตัวอยาง (230Viet และ 237Viet) 

มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous A/A ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 

และ เครื่องหมาย CM017876.53111902 เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 10 (SNP No.) มีแอลลีล G/C 

มะพราวเวียดนามตนสูงมีจีโนไทปแบบ heterozygous G/C และ homozygous C/C จำนวน 1 ตัวอยาง 

(232Viet) มะพราวไทยตนสูงท่ีมีจีโนไทปแบบ homozygous G/G ท้ังหมด จำนวน 192 ตัวอยาง 
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ตารางที่ 12 ลำดับตัวอยางมะพราวเวียดนามตนสูง (Sample No.) เครื่องหมาย SNP (SNP marker) ลำดับ

เครื่องหมาย SNP ท่ีสามารถจำแนกมะพราวเวียดนามตนสูง (SNP No.) แอลลีล (Alleles) จีโนไทปสำหรับการ

จำแนกมะพราวเวียดนามตนสูง (Indonesia & Vietnam) และ จีโนไทปของมะพราวไทยตนสูง (Thailand) 

Sa
m

pl
e 

N
o.

 

SNP 

marker 

VOII01006

507.39482 

CM017882

.25370686 

VOII0106

2633.103 

CM017872

.79752924 

CM017879

.42761423 

CM017877

.81328843 

CM017873

.20056828 

CM017876

.49130428 

VOII010002

82.822647 

CM017876

.53111902 

SNP No. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

Alleles G/A C/T A/G C/G C/T A/G G/A C/T A/C G/C 

Vietnam  GA,AA CT AG CG TT AG GA CT,TT AC GC,CC 

Thailand GG CC,TT AA CC CC,CT AA GG,AA CC AA GG 

1 195Viet GA 1 CC AA CC CC AA GG NN AA GC 1 

2 210Viet GG CT 2 AA CC CC NN GG CC AA GG 

3 211Viet AA 3 CC AA CC CC AA GG CC AA GG 

4 214Viet GG CC AG 4 CC CC AA GG CC AA GC 4 

5 215Viet GG CT 5 AA CC CC AA GG CC AA NN 

6 216Viet GG CC AA CG 6 CC AA GG CC AA GG 

7 217Viet GG CT 7 AG 7 CC CC AA GG CC AA GG 

8 218Viet GG CC AG 8 CC CC AA GG CC AA GG 

9 219Viet GG CC AA CC TT 9 AA GG CC AA GG 

10 220Viet GG CT 10 AA CC CC AG 10 GA 10 CT 10 AC 10 NN 

11 225Viet GA 11 CC AA CC CC AA GG CT 11 AA GG 

12 226Viet NN CC AA NN TT 12 AA GG NN AA GG 

13 227Viet GG CC AA CG 13 CC AA GG CC AC 13 GG 

14 233Viet GG CC AA CG 14 CC AA GG NN AA GG 

15 234Viet GA 15 CC AG 15 CC CC NN GG CC AC 15 GG 

16 235Viet GG CC AG 16 CC CC AA GG CC AA GG 

17 236Viet GG NN AA CC TT 17 NN GG CC AA GG 

18 240Viet GA 18 CC AA CC CC AA GG CC AA GG 

19 221Viet GG CC AA CC CC AG 19 GG CC NN GG 

20 222Viet GG CC AA CC CC AG 20 GG NN AA GG 

21 223Viet GG CC AA CC CC AA GA 21 CC NN GG 

22 224Viet GG CC AA CC CC AA AA TT 22 AA GG 

23 230Viet GG CC AA CC CC AA AA CC AC 23 GG 

24 231Viet GG CC AA CC CT NN GG CT 24 AA GG 

25 232Viet GG CC AA NN CC AA AA CC AA CC 25 

26 237Viet GG CC AA CC CC NN GA 26 CC AC 26 GG 

แถบสีเหลือง คือ จีโนไทปของเคร่ืองหมาย SNP และลำดับตัวอยางมะพราวเวียดนามตนสูงที่สามารถจำแนกที่มีออกจากมะพราวไทยตนสูงได 

NN คือ missing data 
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สรุปผลการทดลองและคำแนะนำ 

สรุปผลการทดลอง 

1. ความหลากหลายทางพันธ ุกรรมของมะพราวไทยและตางประเทศ จำนวน 240 ตัวอยาง 

ประกอบดวย มะพราวไทยตนสูง 192 ตัวอยาง ไดแก สมุทรสงคราม (S) 5 ตัวอยาง ประจวบคีรีขันธ (Pr) 34 

ตัวอยาง ชุมพร (Ch) 25 ตัวอยาง ชลบุรี (CB) 19 ตัวอยาง นครศรีธรรมราช (NST) 40 ตัวอยาง สุราษฎรธานี 

(SNI) 13 ตัวอยาง ปตตานี (PT) 20 ตัวอยาง ยะลา (YL) 16 ตัวอยาง และนราธิวาส (N) 20 ตัวอยาง และ

มะพราวตางประเทศตนสูง 48 ตัวอยาง ไดแก มะพราวเวียดนามตนสูง (Viet) 26 ตัวอยาง และมะพราว

อินโดนีเซียตนสูง (Indo) 22 ตัวอยาง พบวา ความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางประชากรมะพราวท้ังหมด โดย

ใชเครื่องหมาย SNP จำนวน 3,532 เครื่องหมาย มีระยะหางทางพันธุกรรม (genetic distance) ระหวาง 0.001 

ถึง 0.070 คาเฉลี ่ย 0.013 แสดงถึงความใกลชิดทางพันธุกรรมที ่สูงระหวางประชากรมะพราวไทยและ

ตางประเทศ ผลการจัดกลุ ม (cluster analysis) ดวยวิธี neighbor- joining (NJ) และผลการวิเคราะห 

principle coordinate analysis (PCoA) พบวา มะพราวไทยและมะพราวตางประเทศตนสูงมีการปะปนกัน

ของกลุมประชากรที่มีจีโนไทปคลายกัน ไมสามารถจัดแยกกลุมยอย (subgroup) ไดอยางชัดเจน ซึ่งสอดคลอง

กับผลการวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางมะพราวไทยและตางประเทศตนสูงโดยใชเครื่องหมาย 

SSR จำนวน 15 เครื่องหมาย ท่ีมีการกระจายตัวแบบผสมระหวางมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง  

ความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางมะพราวตนสูงของไทย อินโดนีเซีย และเวียดนาม ท้ังในเครื่องหมาย 

SNP และเครื่องหมาย SSR แสดงใหเห็นวาตัวอยางมะพราวแถบเอเชียตะวันออกเฉียงใตเปนกลุมประชากร

เดียวกันหรือมีบรรพบุรุษ (ancestor) รวมกัน โดยเกิดจากการแพรกระจายพันธุของมะพราวไปยังแหลงปลูก

ตางๆ ในประเทศแถบเอเชียตะวันออกเฉียงใตท้ังทางทะเลและจากมนุษย โดยเครื่องหมาย SNP เปนเครื่องหมาย

ที่เหมาะสมในการตรวจสอบและจำแนกมะพราวไทยและตางประเทศ เนื่องจากเครื่องหมาย SNP มีจำนวนมาก

และกระจายตัวท่ัวจีโนมของมะพราว อีกท้ังยังมีความถูกตองและแมนยำสูง 

2. การคนหาเครื่องหมาย SNP ท่ีใหความแตกตาง (polymorphism) ในมะพราวไทยและตางประเทศ

ตนสูง โดยการคัดเลือกจีโนไทปของเครื่องหมาย SNP ท่ีกระจายตัวท่ัวจีโนม จำนวน 110,157 เครื่องหมาย ท่ี

ไดจากการวิเคราะหลำดับนิวคลีโอไทดยุคใหมดวยเทคนิค Genotyping-By-Sequencing (GBS) พบ

เครื่องหมาย SNP จำนวน 347 เครื่องหมาย โดยมีตำแหนงอยูบนโครโมโซม 15 คู และบน 130 scaffolds 

ของจีโนมมะพราว ท่ีสามารถจำแนกตัวอยางมะพราวตางประเทศตนสูงออกจากมะพราวไทยตนสูงไดมากกวา

หรือเทากับ 3 ตัวอยางข้ึนไป 

3. จากผลความสัมพันธทางพันธุกรรมที่มีความใกลชิดระหวางมะพราวตนสูงไทย อินโดนีเซีย และ

เวียดนาม ดังนั้นการจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูง (อินโดนีเซียและเวียดนาม) ออกจากตัวอยางมะพราวไทย

ตนสูง ตองใชเครื่องหมาย SNP จำนวนหนึ่งที่รวมกันเปนชุดเครื่องหมาย SNP โดยมีชุดเครื่องหมายหลัก (core 

set) ท่ีประกอบดวย เครื่องหมาย SNP หลักท่ีมีจีโนไทปท่ีสามารถจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูงไดจำนวนมาก 

และชุดเครื่องหมายยอย (sub set) ท่ีสามารถจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูงไดรองลงมา (ภาพท่ี 8) 
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3.1 ชุดเครื่องหมาย SNP ที่สามารถจำแนกมะพราวไทยและตางประเทศตนสูงเพื่อการตรวจสอบ 

โดยจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูงทั้งหมด 48 ตัวอยาง (อินโดนีเซียง 22 ตัวอยาง และเวียดนาม 26 

ตัวอยาง) ออกจากตัวอยางมะพราวไทยตนสูง จำนวน 192 ตัวอยาง ดวยเครื ่องหมาย SNP รวม 17 

เครื่องหมาย สามารถแบงเปนชุดเครื่องหมาย SNP จำนวน 3 ชดุ ประกอบดวย 

ชุดเครื่องหมายหลัก มีเครื่องหมาย SNP จำนวน 6 เครื่องหมาย (เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 1 – 6) 

สามารถจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูง จำนวน 30 ตัวอยาง (อินโดนีเซีย 14 ตัวอยาง และเวียดนาม 16 

ตัวอยาง) คิดเปน 62.5% ของมะพราวตางประเทศตนสูงทั้งหมด ออกจากมะพราวไทยตนสูง จำนวน 192 

ตัวอยาง ไดแก เครื่องหมาย VOII01062633.103 (SNP A/G), เครื่องหมาย VOII01006507.39482 (SNP G/A), 

เครื่องหมาย CM017887.8194831 (SNP G/A), เครื่องหมาย VOII01000447.139559 (SNP C/T), เครื่องหมาย 

CM017872.79752924 (SNP C/G), และ เครื่องหมาย CM017876.49130428 (SNP C/T) ตามลำดับ  

ชุดเครื่องหมายยอยท่ี 2 มีเครื่องหมาย SNP จำนวน 6 เครื่องหมาย (เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 7 – 

12)  สามารถจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูง 14 ตัวอยาง (อินโดนีเซีย 6 ตัวอยาง และเวียดนาม 8 ตัวอยาง) 

คิดเปน 29.2% ของมะพราวตางประเทศตนสูงท้ังหมด ออกจากมะพราวไทยตนสูง จำนวน 192 ตวัอยาง ไดแก 

เครื่องหมาย CM017875.1452347 (SNP C/T), เครื่องหมาย VOII01000282.273156 (SNP G/T), เครื่องหมาย 

CM017873.20056828 (SNP G/A), เครื ่องหมาย CM017879.42761423 (SNP C/T), เครื ่องหมาย 

CM017877.81328843 (SNP A/G) และ เครื่องหมาย VOII01000282.822647 (SNP A/C) ตามลำดับ 

ชุดเครือ่งหมายยอยท่ี 3 มีเครื่องหมาย SNP จำนวน 5 เครื่องหมาย (เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 13 – 

17) สามารถจำแนกมะพราวตางประเทศตนสูงได 4 ตัวอยาง (อินโดนีเซีย 2 ตัวอยาง และเวียดนาม 2 

ตัวอยาง) คิดเปน 8.3% ของมะพราวตางประเทศตนสูงทั้งหมด ออกจากมะพราวไทยตนสูง จำนวน 192 

ตัวอยาง ไดแก เครื่องหมาย VOII01005399.23895 (SNP C/T), เครื่องหมาย VOII01001019.1641 (SNP 

C/T), เครื่องหมาย CM017882.25370686 (SNP C/T), เครื่องหมาย CM017876.53111902 (SNP G/C) 

และ เครื่องหมาย CM017875.5125425 (SNP G/A) ตามลำดับ  

3.2 ชุดเครื่องหมาย SNP ที่สามารถจำแนกมะพราวไทยและอินโดนีเซียตนสูงเพื่อการตรวจสอบ 

โดยจำแนกมะพราวอินโดนีเซียตนสูง 22 ตัวอยาง ออกจากตัวอยางมะพราวไทยตนสูง จำนวน 192 ตัวอยาง 

ดวยเครื่องหมาย SNP รวม 7 เครื่องหมาย สามารถแบงเปนชุดเครื่องหมาย SNP จำนวน 2 ชุด ประกอบดวย 

ชุดเครื่องหมายหลัก มีเครื่องหมาย SNP จำนวน 4 เครื่องหมาย (เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 1 – 4) 

สามารถจำแนกมะพราวอินโดนีเซียตนสูง จำนวน 17 ตัวอยาง คิดเปน 77.3% ของมะพราวอินโดนีเซียตนสูง

ทั้งหมด ออกจากมะพราวไทยตนสูง จำนวน 192 ตัวอยาง ไดแก เครื่องหมาย VOII01001019.1641 (SNP 

C/T), เครื่องหมาย CM017875.1452347 (SNP C/T), เครื่องหมาย CM017887.8194831 (SNP G/A) และ 

เครื่องหมาย VOII01000447.139559 (SNP C/T) ตามลำดับ  

ชุดเครื่องหมายยอยที่ 2 มีเครื่องหมาย SNP จำนวน 3 เครื่องหมาย (เครื่องหมาย SNP ลำดับที่ 5 – 7) 

สามารถจำแนกมะพราวอินโดนีเซียตนสูง 5 ตัวอยาง คิดเปน 22.7% ของมะพราวอินโดนีเซียตนสูงทั้งหมด ออก
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จากมะพราวไทยตนสูง จำนวน 192 ตัวอยาง ไดแก เครื่องหมาย VOII01005399.23895 (SNP C/T), เครื่องหมาย 

VOII01000282.273156 (SNP G/T) และ เครื่องหมาย CM017875.51254257 (SNP G/A) ตามลำดับ  

3.3 ชุดเครื่องหมาย SNP ที่สามารถจำแนกมะพราวไทยและเวียดนามตนสูง โดยจำแนกมะพราว

เวียดนามท้ังหมด 26 ตัวอยาง ออกจากตัวอยางมะพราวไทยจำนวน 192 ตัวอยาง ดวยเครื่องหมาย SNP รวม 

10 เครื่องหมาย สามารถแบงเปนชุดเครื่องหมาย SNP จำนวน 2 ชุด ประกอบดวย 

ชุดเครื่องหมายหลัก (core set) มีเครื่องหมาย SNP จำนวน 5 เครื่องหมาย (เครื่องหมาย SNP 

ลำดับที่ 1 – 5) สามารถจำแนกมะพราวเวียดนามตนสูง จำนวน 18 ตัวอยาง คิดเปน 69.2% ของมะพราว

เว ียดนามตนส ูงท ั ้ งหมด ออกจากมะพร าวไทยต นส ูง จำนวน 192 ต ัวอย าง ได แก   เคร ื ่องหมาย 

VOII01006507.39482 (SNP G/A), เครื ่องหมาย CM017882.25370686 (SNP C/T), เครื ่องหมาย 

VOII01062633.103 (SNP A/G), เครื ่องหมาย CM017872.79752924 (SNP C/G) และ เครื ่องหมาย 

CM017879.42761423 (SNP C/T) ตามลำดับ 

ชุดเครื่องหมายยอยท่ี 2 มีเครื่องหมาย SNP จำนวน 5 เครื่องหมาย (เครื่องหมาย SNP ลำดับท่ี 6 – 10) 

สามารถจำแนกมะพราวเวียดนามตนสูง 8 ตัวอยาง คิดเปน 30.8% ของมะพราวเวียดนามตนสูงท้ังหมด ออกจาก

มะพราวไทยตนสูง จำนวน 192 ตัวอยาง ไดแก เครื่องหมาย CM017877.81328843 (SNP A/G),เครื่องหมาย 

CM017873.20056828 (SNP G/A), เครื ่องหมาย CM017876.49130428 (SNP C/T),  เครื่องหมาย 

VOII01000282.822647 (SNP A/C) และ เครือ่งหมาย CM017876.53111902 (SNP G/C) ตามลำดับ  
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ภาพท่ี 8 ข้ันตอนการจำแนกมะพราวไทยและตางประเทศตนสูงโดยใชเครื่องหมาย SNP 
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คำแนะนำและขอเสนอแนะ 

1. จากความหลากหลายทางพันธุกรรมของมะพราวมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง (อินโดนีเซีย

และเวียดนาม) ที่แสดงถึงความใกลชิดทางพันธุกรรม ในการจำแนกตัวอยางมะพราวตางประเทศตนสูงออก

จากมะพราวไทยตนสูงเพ่ือการตรวจสอบนั้น จึงจำเปนตองใชชุดเครื่องหมาย SNP ท่ีประกอบดวยเครื่องหมาย 

SNP หลายๆ ตำแหนง รวมกัน (combination) ดังนั้นชุดเครื่องหมาย SNP ท่ีสามารถจำแนกมะพราวไทยและ

ตางประเทศตนสูง ชุดเครื ่องหมาย SNP ที่สามารถจำแนกมะพราวไทยและอินโดนีเซียตนสูง และ ชุด

เครื่องหมาย SNP ท่ีสามารถจำแนกมะพราวไทยและเวียดนามตนสูง ควรไดรับการทวนสอบ (validation) เพ่ือ

เปนการประเมินความแมนยำของเครื่องหมาย SNP ที่ใชในการจำแนก รวมถึงเปนการพัฒนาวิธีการตรวจ

จำแนกมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง เพื่อลดระยะเวลาและลดตนทุน ซึ่งมีเทคนิคในการตรวจสอบ

เครื่องหมาย SNP เชน การใชเครื่องเพิ่มจำนวนสารพันธุกรรมแบบเวลาจริง (Real-Time PCR) ดวยเทคนิค 

TaqMan hybridization probes เปนการใชโพรบที่จำเพาะกับแอลลีลของเครื่องหมาย SNP และเทคนิค 

KASP Genotyping ดวยการออกแบบของไพรเมอรใหมีความจำเพาะตอ SNPs หรือ MassARRAY ซึ่งเปน

เทคนิคที่ใชสำหรับในการตรวจวิเคราะหสารพันธุกรรมดวยวิธี Multiplex PCR รวมกับ MALDI-TOF รวมถึง

การวิเคราะหเครื่องหมาย SNP แบบ haplotype หรือ เครื่องหมาย SNP ในหลายๆ ตำแหนงรวมกัน โดย

เครื่องหมาย SNP นี้มีแนวโนมที่จะถูกถายทอดไปดวยกันทั้งหมดเปนชุดและไมมีการเปลี่ยนแปลง ซึ่งหากนำ

ขอมูลตำแหนง SNP มาวิเคราะห haplotype เพิ่มเติม จะเปนการใชขอมูลใหเกิดประโยชนมากที่สุดเพื่อเพ่ิม

ประสิทธิภาพในการจำแนกและตรวจสอบมะพราวตนสูง 

2. การนำเขามะพราวจากตางประเทศผานดานตรวจพืชทาเรือกรุงเทพฯ และดานตรวจพืชทาเรือ

แหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร กำหนดใหการนำเขาในรูปของผลมะพราวแกปอกเปลือก (mature dehusked 

coconut) ในงานวิจัยนี้ไดสกัดดีเอ็นเอจากตัวอยางเอ็มบริโอมะพราวตางประเทศโดยจะตองมีการผาผล

มะพราวแกปอกเปลือกจากตางประเทศ และแกะชิ้นสวนเอ็มบริโอที่อยูภายในเนื้อมะพราวหรือจาวมะพราว จึง

ทำใหสูญเสียตัวอยางผลมะพราวแกปอกเปลือกจากตางประเทศ เพื่อเปนการลดปญหานี้ จึงควรมีการพัฒนา

วิธ ีการสกัดดีเอ็นเอในสวนกาบหรือชั ้น mesocarp ของมะพราวนำเขาจากตางประเทศ เพื ่อกำจัด

สารประกอบฟโนลิก (phenolic compound) ซ่ึงเปนตัวยับยั้งการทำปฏิกิริยา PCR และลดระยะเวลาในการ

ตรวจจำแนกมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง 

3. จากการไมสามารถจำแนกสัณฐานวิทยาของผลมะพราวแกปอกเปลือกของไทยและตางประเทศได 

ดังนั้น ชุดเครื่องหมาย SNP ที่สามารถจำแนกมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง (อินโดนีเซียและเวียดนาม) 

ชุดเครื่องหมาย SNP ท่ีสามารถจำแนกมะพราวไทยและอินโดนีเซียตนสูง และชุดเครื่องหมาย SNP ท่ีสามารถ

จำแนกมะพราวไทยและเวียดนามตนสูง เปนอีกทางเลือกหนึ่งในการชวยตรวจสอบตัวอยางมะพราวที่มีขอ

สงสัยวาเปนมะพราวจากตางประเทศ ท้ังกรณีท่ีรูแหลงท่ีมา (อินโดนีเซียและเวียดนาม) และไมรูแหลงท่ีมา จาก

ดานตรวจพืช กรมวิชาการเกษตร 
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การนำไปใชประโยชน 

ในการศึกษาครั้งนี้ ขอมูลตำแหนงและจีโนไทปของเครื่องหมาย SNP ท่ีไดจากการถอดรหัสพันธุกรรม

มะพราวตนสูง โดยเทคโนโลยีการวิเคราะหลำดับนิวคลีโอไทดยุคใหมดวยเทคนิค Genotyping-By-

Sequencing (GBS) จะเปนฐานขอมูลทางพันธุกรรมของมะพราวที่สำคัญ ซึ่งนักวิจัยสามารถนำไปพัฒนาหา

เครื่องหมายโมเลกุลที่สัมพันธกับลักษณะทางการเกษตรที่สนใจ เครื่องหมายโมเลกุลที่จำเพาะบนยีนที่ควบคุม

ลักษณะตางๆ หรือ เครื่องหมายโมเลกุลเพื่อการตรวจจำแนกพันธุมะพราว ซึ่งเปนการพัฒนาตอยอดและชวย

ในดานการปรับปรุงพันธุ การตรวจจำแนกพันธุ หรือประเด็นปญหาตางๆ ไดตอไป 

นอกจากนี ้ การใชช ุดเครื ่องหมาย SNP ที ่สามารถจำแนกมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง 

(อินโดนีเซียและเวียดนาม) เพื่อตรวจพิสูจนในกรณีที่ไมทราบแหลงที่มาของมะพราวที่ตองสงสัย การใชชุด

เครื่องหมาย SNP ที่สามารถจำแนกมะพราวไทยและอินโดนีเซียตนสูง เพื่อตรวจพิสูจนกรณีที่ตองสงสัยวา

ตัวอยางมะพราวมีแหลงที่มาจากประเทศอินโดนีเซีย และชุดเครื่องหมาย SNP ที่สามารถจำแนกมะพราวไทย

และเวียดนามตนสูง เพื่อตรวจพิสูจนกรณีที่ตองสงสัยวาตัวอยางมะพราวมีแหลงที่มาจากประเทศเวียดนาม

นับเปนอีกทางเลือกหนึ่งในการตอบสนองนโยบายของทางภาครัฐเพื่อชวยแกปญหาการลักลอบนำเขาของ

มะพราวแกปอกเปลือกที่สงผลใหราคามะพราวภายในประเทศตกต่ำ แตอยางไรก็ตามหากนำเทคโนโลยีที่ไดนี้

ไปใชจะตองมีการพัฒนาเทคนิควิธีการตรวจจำแนกมะพราวไทยและตางประเทศตนสูง รวมถึงการพัฒนา

วิธีการสกัดดีเอ็นเอจากตัวอยางมะพราวนำเขา เพื ่อใหมีความรวดเร็ว ลดระยะเวลา ลดคาใชจาย เพ่ิม

ประสิทธิภาพและความแมนยำในการตรวจพิสูจนตอไป 

คำขอบคุณ 

คณะผูดำเนินงานขอขอบคุณกรมวิชาการเกษตร ที่สนับสนุนใหมีการดำเนินงานโครงการวิจัยการ

ตรวจสอบพันธุกรรมมะพราวไทยและตางประเทศ โดยใชงบประมาณของเงินรายไดจากการดำเนินงานวิจัย

ดานการเกษตร ขอขอบคุณนายดนัย นาคประเสริฐ หัวหนาโครงการฯ ตั้งแต กรกฎาคม 2563 ถึง กันยายน 

2564 ปจจุบัน ขาราชการบำนาญ สำหรับคำแนะนำและประสานงานตางๆ ในการดำเนินงานวิจัย ขอขอบคุณ

สถาบันวิจัยพืชสวน นางวิไลวรรณ ทวิชศรี นักวิชาการเกษตรชำนาญการพิเศษ นางสุภาภรณ สาชาติ 

นักวิชาการเกษตรชำนาญการ นางสาวทิพยา ไกรทอง ผูอำนวยการศูนยวิจัยพืชสวนชุมพร และ นางสาวพร

พยุง คงสุวรรณ นักวิชาการเกษตรชำนาญการ สำหรับการเก็บตัวอยางมะพราวไทยและตางประเทศ 

ขอขอบคุณดานตรวจพืชทาเรือกรุงเทพฯ และดานตรวจพืชทาเรือแหลมฉบัง กรมวิชาการเกษตร สำหรับการ

เก็บตัวอยางมะพราวนำเขาจากอินโดนีเซียและเวียดนาม และขอขอบคุณคณะกรรมการบริหารการดำเนิน

งานวิจัยดานการเกษตร ที่ปรึกษาโครงการฯ นางปยนุช นาคะ ที่ปรึกษากรมวิชาการเกษตรดานพืชสวน

อุตสาหกรรม นางพุฒนา รุงระวี ที่ปรึกษากรมวิชาการเกษตรดานวิชาการสถิติและการประเมินผลงานวิจัย 

และนางหทัยรัตน อุไรรงค ที่ปรึกษากรมวิชาการเกษตรดานเทคโนโลยีชีวภาพทางการเกษตร ที่ใหคำแนะนำ

และคำปรึกษาตางๆ ในการดำเนินงานโครงการฯ นี้ กระท่ังโครงการฯ สามารถดำเนินงานสำเร็จไดดวยดี 
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