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การใช้เครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ส�ำหรับความหลากหลายทางพนัธุกรรม
ของมะละกอ

The use of ISSR markers for genetic diversity of papaya cultivars

สุทวัฒน์ สินธีรโรจน์1, ปิยะวดี เจริญวัฒนะ1*, ค�ำรพ รัตนสุต2 และ อรุโณทัย ซาววา3
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บทคัดย่อ: การศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของมะละกอจ�ำนวน 32 สายพันธุ์ ด้วยเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์  
จากการทดสอบไพรเมอร์ 60 สายไพร์เมอร์ พบว่า 57 ไพร์เมอร์ สามารถเพิ่มปริมาณได้ด้วยวิธีพีซีอาร์ จึงได้น�ำมาศึกษา
ความสมัพนัธ์ทางพนัธกุรรม โดยให้แถบดเีอน็เอทัง้หมด 612 แถบ มแีถบทีแ่สดงความแตกต่างกนั จ�ำนวน 240 แถบ (39%) 
ชิ้นส่วนของดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นมีขนาด 160-3,000 คู่เบส ค่าดัชนีความเหมือนอยู่ระหว่าง 0.47 ถึง 0.98 เมื่อวิเคราะห์ความ
สัมพันธ์ทางพันธุกรรมของมะละกอด้วยวิธี unweighted pair group method with arithmetic mean (UPGMA) โดยใช้
ค่าดัชนีความเหมือน (similarity index) สามารถจัดมะละกอออกเป็น 3 กลุ่ม ซึ่งสอดคล้องกับแหล่งก�ำเนิดของมะละกอ 
จากการศกึษาความสมัพนัธ์ทางพนัธกุรรมของมะละกอ โดยใช้เครือ่งหมายไอเอสเอสอาร์สามารถช่วยในการประเมนิและ
ปรับปรุงพันธุ์มะละกอได้ต่อไป
ค�ำส�ำคัญ: ไอเอสเอสอาร์, มะละกอ, ความหลากหลายทางพันธุกรรม

ABSTRACT: Inter-simple sequence repeat (ISSR) markers were used for genetic diversity analysis of 32 papaya 
cultivars (Carica papaya L). Fifty-seven selected ISSR primers amplified 612 bands ranging in size from 160-3,000 
bp and 240 bands were polymorphic (39%). The similarity index ranged from 0.47 to 0.98. Cluster analysis using 
unweighted pair group method arithmetic mean (UPGMA) method based on genetic similarity indexes indicated 
that the 32 cultivars were clustered into three major groups. These clusters are in accordance with their geographical 
locations. The ISSR marker system is useful for identification and analysis of genetic diversity of papaya cultivars, 
and also for papaya breeding in future. 

Keywords: ISSR markers, papaya, genetic diversity
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บทน�ำ

มะละกอ (Carica papaya L.) เป็นไม้ผลเขตร้อน

ชนิดหนึ่งที่มีคุณค่าทางอาหารสูง เป็นพืชที่ปลูกง่าย 

เจริญเติบโตเร็วและให ้ผลผลิตตลอดทั้ งป ี  ใน

ประเทศไทยมีพื้นที่ปลูกมะละกอในเชิงการค้าขนาด

ใหญ่ของประเทศอยู่ในภาคต่างๆ ทั่วประเทศ ซึ่งการ

ผลิตมะละกอมีทั้งเพื่อการบริโภคภายในประเทศ และ

เพื่อการส่งออก สามารถท�ำรายได้ปีละหลายล้านบาท 

ผลผลติมะละกอเฉลีย่ต่อปีมจี�ำนวนทัง้สิน้ 134,443 ตนั 

ผลผลติเฉลีย่ 2,633 กโิลกรมั/ไร่ โดยประเทศไทยได้ส่ง

ออกมะละกอสดจ�ำนวน 1,600 ตนั คดิเป็นมลูค่า 19.40 

ล้านบาท และมะละกอบรรจุภาชนะอัดลม 2,348 ตัน 

มูลค่าการส่งออก 76.10 ล้านบาท (กระทรวงเกษตร

และสหกรณ์, 2550)  นอกจากนั้นยังมีการผลิต

มะละกอเพื่อกรีดน�้ำยางไปใช้ในทางอุตสาหกรรม 

(พิภพ และสิริรัตน์, 2552) และมีการศึกษาคุณสมบัติ

ของน�้ำมันเมล็ดมะละกอเพื่อพัฒนาเป็นน�้ำมันพืชเพื่อ

การบรโิภคได้ (ปิยวด,ี 2551) มะละกอจงึกลายเป็นพชื

ทีม่คีวามส�ำคญัทางเศรษฐกจิทีม่ผีูน้ยิมปลกูกนัมากขึน้ 

มีการพัฒนาสายพันธุ์ และ การสร้างพันธุ์ลูกผสมเพื่อ

ให้ได้พนัธุม์ะละกอทีม่คีณุภาพ ส�ำหรบัมะละกอพนัธุท์ี่

นิยมปลูกในปัจจุบันมีความหลากหลายของสายพันธุ์ 

การจ�ำแนกแหล่งที่มาและความเกี่ยวข้องกันทาง

พันธุกรรมค่อนข้างยาก บางครั้งมีการเปลี่ยนแปลงไป

ตามสภาพแวดล้อม และมกีารตัง้ชือ่พนัธุม์ะละกอเป็น

พันธุ์ใหม่ไปเรื่อยๆ ตามถิ่นที่ปลูกหรือตามลักษณะที่

เปลี่ยนไป ท�ำให้เกิดความสับสนในการเรียกชื่อพันธุ์ 

การซื้อเมล็ดพันธุ ์ ตลอดจนการผลิตเมล็ดพันธุ ์ใน

อนาคต ซึ่งจะส่งผลโดยตรงต่อคุณภาพผลผลิตของ

มะละกอที่ไม่ได้มาตรฐานตรงตามพันธุ์ (Janthasri  

et al., 2007)

การน�ำเทคนิคเครื่องหมายโมเลกุลมาใช้ในการ

ศกึษาและบนัทกึข้อมลูพนัธกุรรมของมะละกอ เป็นอกี

แนวทางหนึ่งในการจัดจ�ำแนกสายพันธุ์มะละกอให้มี

ความถูกต้องและแม่นย�ำยิ่งขึ้น ในประเทศไทยได้มี

การน�ำเอาเครื่องหมาย

เอเอฟแอลพี (amplified fragment length poly-

morphisms) มาใช้ในการศึกษาความสัมพันธ์ทาง

พันธุกรรมของมะละกอ (Janthasri et al., 2007) แต่

เนื่องจากวิธีดังกล่าวมีข้อเสียคือ ค่าใช่จ่ายสูง วิธีการ

ใช้ค่อนข้างซับซ้อน  และไม่เหมาะส�ำหรับใช้เปรียบ

เทียบสิ่งมีชีวิตที่มีความแตกต่าง หรือเหมือนกันมากๆ 

(สุรินทร์, 2545) นอกจากนี้มีการน�ำเครื่องหมาย

ไมโครแซทเทลไลท์ช่วยในการคดัเลอืกเพือ่พฒันาสาย

พันธุ์ใหม่ (Oliveira et al., 2010) การใช้เครื่องหมาย

ไอเอสเอสอาร์เพื่อศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม

ของพืชในวงศ์ Caricaceae และการจ�ำแนกเพศของ

มะละกอ (Costa et al., 2011) และการประเมินค่า 

genetic distance ในมะละกอผสมกลบัรุน่ลกู (Ramos 

et al., 2012) ในการศกึษาครัง้นีจ้งึได้ท�ำการศกึษาโดย

การใช้เครื่องหมายไอ เอสเอสอาร์ (inter-simple  

sequence repeats) ซึ่งเป็นเทคนิคที่ไม่จ�ำเป็นต้อง

ทราบข้อมลูล�ำดบัเบสในจโีนมของสิง่มชีวีติทีจ่ะศกึษา 

จึงไม่มีข้อจ�ำกัดในการใช้งาน (Godwin et al., 2001) 

มีความสามารถในการท�ำซ�้ำ (reproducibility) เกิด

ความแตกต่าง (polymorphism) สูง ใช้เวลาน้อย  

วิธีการไม่ยุ่งยากซับซ้อน (อรวรรณ, 2547) ข้อมูลเชื่อ

ถอืได้ จดุประสงค์ของงานวจิยันีเ้พือ่ศกึษาความหลาก

หลายทางพนัธกุรรมและการจ�ำแนกหมวดหมูม่ะละกอ

จ�ำนวน 32 สายพันธุ์ ที่รวบรวมไว้ในศูนย์วิจัยพืชสวน

ศรีสะเกษโดยใช้เครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ ซึ่งข้อมูลที่

ได ้สามารถน�ำไปใช ้ในการพัฒนาปรับปรุงพันธุ ์

มะละกอต่อไป

วิธีการทดลอง

ตัวอย่างพืช

พันธุ ์มะละกอจากศูนย์วิจัยพืชสวนศรีสะเกษ

จ�ำนวน 32 พันธุ์ดังนี้ Forida, HO, HOSno.1, HOS-

no.2, HOSno.3, KDDNs, KDLS1, KDLS2, KD-Si, 

KK80, KN(SR), KNLS1, LN, MA, MI, Maradol, MIR, 

SEW58, SK001, SK002, SK003, SK004, Taiwan, 

Khaek Dum, Khaek Nuan, Khrang, Tha Phra3, 
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Number 12, Pak Chong, Hybrid Australia, Si Tong 

และ Hawaii โดยเก็บตัวอย่างใบอ่อนจากต้นกล้าอายุ 

2 เดือนจ�ำนวนต้นละ 1-2 ใบ เพื่อน�ำมาสกัดดีเอ็นเอ

การสกัดดีเอ็นเอ

สกัดดีเอ็นเอจากใบอ่อนของมะละกอด้วยวิธีที่

ดัดแปลงมาจาก Kang et al. (1998) แล้วตรวจสอบ

ปริมาณดีเอ็นเอด้วยการวัดค่าการดูดกลืนแสงที่

ความยาวคลื่น 260 และ 280 นาโนเมตร (nm) และ

ตรวจสอบคุณภาพดีเอ็นเอด้วยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิส ใน

เจลอะกาโรส 0.8 เปอร์เซ็นต์ 

การเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอด้วยเทคนคิไอเอสเอสอาร์

การตรวจสอบไพรเมอร ์ที่ เหมาะสมในการ

สังเคราะห์ดีเอ็นเอ โดยการเตรียมปฏิกิริยาการ

สังเคราะห์ดีเอ็นเอดังนี้ ในปริมาตร 25 ไมโครลิตร 

ประกอบด้วย 1xPCR buffer 0.4 mM dNTP 2 mM 

MgCl
2
 0.6 mM primer 0.5 unit Taqpolymerase 

(Fermentas) และดีเอ็นเอต้นแบบ 50 ng ท�ำการ

สงัเคราะห์ดเีอน็เอในเครือ่ง PCR โดยตัง้โปรแกรม PCR 

ดังนี้ ขั้นที่ 1 ที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส เป็นเวลา

นาน 3 นาที ขั้นที่ 2 อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส เป็น

เวลานาน 30 วินาที อุณหภูมิ 50-55 องศาเซลเซียส 

เป็นเวลานาน 30 วินาที และอุณหภูมิ 72 องศา

เซลเซียส เป็นเวลานาน 1 นาที โดยท�ำซ�้ำในขั้นตอนที่ 

2 จ�ำนวน 35 รอบ ขั้นสุดท้าย ที่อุณหภูมิ 72 องศา

เซลเซียส เป็นเวลานาน 7 นาที หลังจากนั้นน�ำผลผลิต

ดีเอ็นเอที่ได้มาตรวจสอบด้วยเทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซีส

ในเจลอะกาโรส ความเข้มข้น 2.0 เปอร์เซ็นต์ ใน TBE 

buffer ความเข้มข้น 1 เท่า แล้วย้อมด้วยเอธิเดียม

โบรไมด์ ส่องดูภายใต้แสงอัลตราไวโอเลต ด้วยเครื่อง

ถ่ายภาพสารพนัธกุรรม (Gel documentation) เปรยีบ

เทียบกับดีเอ็นเอมาตรฐาน 1kb DNA ladder plus 

และ100 bp DNA ladder plus (Fermentas) คดัเลอืก

ไพรเมอร์ที่สามารถเพิ่มปริมาณ และให้แถบดีเอ็นเอที่

มีความแตกต่างชัดเจน

การบันทึกผลและวิเคราะห์ข้อมูล
ในการศึกษาความแตกต่างทางพันธุกรรมของ

มะละกอแต่ละสายพันธุ์ ได้ท�ำการเปรียบเทียบความ
เหมือนและความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอที่เป็น
ผลผลติจากปฏกิริยิาไอเอสเอสอาร์-พซีอีาร์โดยให้แถบ
ดีเอ็นเอที่ปรากฏมีค่าเท่ากับ 1 และไม่ปรากฏมีค่า
เท่ากับ 0 ค�ำนวณหาค่าดัชนีความเหมือน (similarity 
index, S.I.) จากสูตร S.I. = 2n

ab
/(n

a
+n

b
)(Lynch, 

1991) เมือ่ n
a
 และ n

b
 แทนจ�ำนวนแถบดเีอน็เอทัง้หมด

ที่พบในตัวอย่าง a และ b ตามล�ำดับ และ n
ab

 คือ 
จ�ำนวนแถบดีเอ็นเอที่พบเหมือนกันทั้ง 2 ตัวอย่าง 
วิเคราะห์ด้วยวิธี unweighted pair group method 
with arithmetic mean (UPGMA) ก่อนน�ำมาจัดกลุ่ม
ทางพันธุกรรม เพื่อวิ เคราะห์ความสัมพันธ ์ทาง
พันธุกรรมของมะละกอทั้ง 32 สายพันธุ์ ด้วยโปรแกรม
ส�ำเร็จรูป NTSYS-pc รุ่น 2.1 (Rohlf, 1998)

ผลการศึกษา

การเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอของมะละกอ 32 สายพนัธุ์ 
ด้วยเครือ่งหมายไอเอสเอสอาร์โดยใช้ไพรเมอร์แบบสุม่ 
60 ไพรเมอร์ พบว่าไพรเมอร์ 57 ไพรเมอร์หรือคิดเป็น 
95 เปอร์เซ็นต์ สามารถเพิ่มปริมาณได้ด้วยวิธีพีซีอาร์ 
(Table 1) โดยให้แถบดเีอน็เอทัง้หมด 612 แถบ มแีถบ
ทีแ่สดงความแตกต่างกนั จ�ำนวน 240 แถบ (39%) ชิน้
ส่วนของดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นมีขนาดประมาณ 160-3,000 
คู่เบส โดยแถบดีเอ็นเอจากการใช้ไพรเมอร์ (GT)

7
AG 

มีขนาดประมาณ 270-1,300 คู่เบส (Figure 1) จาก
การวเิคราะห์ค่าดชันคีวามเหมอืน พบว่าความสมัพนัธ์
ทางพนัธกุรรมระหว่างสายพนัธุ ์Florida กบั HOSno.3 
มีค่าต�่ำที่สุด (0.47) ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม
ระหว่างสายพันธุ์ Tha Phra3 กับสายพันธุ์ KK80 มีค่า
สูงที่สุด (0.98) เมื่อวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทาง
พนัธกุรรมของมะละกอด้วยวธิ ีUPGMA โดยใช้ค่าดชันี
ความเหมือน และสร้างแผนภาพ แสดงความสัมพันธ์
ทางพนัธกุรรม (dendrogram) ของมะละกอทัง้ 32 สาย
พันธุ ์  สามารถจัดเป็น 3 กลุ ่มที่แตกต่างกันทาง
พันธุกรรม โดยกลุ่มที่ 1 อยู่ในเขตอเมริกาเหนือ กลุ่มที่ 
2 และ  3 อยู่ในเขตแปซิฟิก (Figure 2)
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วิจารณ์

จากการทดลองพบว่ามะละกอสายพันธุ ์ Tha 
Phra3 กับ KK80 มีค่าดัชนีความเหมือนเท่ากับ 0.98 
(98%) ซึ่งสอดคล้องกับความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม 
เนื่องจากมะละกอ KK80 เป็นมะละกอที่พัฒนาสาย
พนัธุม์าจากมะละกอTha Phra3 (วไิล และคณะ, 2551) 
เมือ่น�ำมาหาความสมัพนัธ์ทางพนัธกุรรมของมะละกอ 
32 สายพนัธุ ์ด้วยวธิ ีUPGMA และน�ำมาสร้างแผนภาพ
แสดงความสมัพนัธ์ทางพนัธกุรรมของมะละกอ 32 สาย
พนัธุ ์พบว่ามะละกอสายพนัธุ ์Florida Tha Phra3 และ 
KK80 ถูกแยกออกมาจากกลุ ่มอื่นอย่างเห็นได้ชัด 
สอดคล้องกับข้อมูลการปรับปรุงพันธุ์มะละกอ โดย 
F lor ida เป ็นมะละกอที่มีถิ่นก�ำ เนิดอยู ่ ในเขต
อเมรกิาเหนอื  ส่วน Tha Phra3 และ KK80 เป็นลกูผสม
ที่เกิดจากการผสมระหว่าง Florida กับแขกด�ำ (วิไล 
และคณะ, 2551) นอกจากนี้เมื่อวิเคราะห์แผนภาพ
แสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของมะละกอทั้ง 32 
สายพันธุ์ ค่าดัชนีความเหมือนที่ได้จากการจัดกลุ่ม

ความสัมพันธ์ มีค่าอยู่ระหว่าง 0.63  ถึง 0.98 ซึ่งมีช่วง
ความเหมอืนทางพนัธกุรรมกว้างกว่าความเหมอืนทาง
พันธุกรรมของการศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม
มะละกอที่ปลูกในประเทศไทยจ�ำนวน 30 พันธุ์ โดยใช้
เทคนิคเอเอฟเอลพี จากการใช้ไพรเมอร์ จ�ำนวน 12 คู่ 
พบว่าค่าดัชนีความเหมือนที่ได้จากการจัดกลุ่มความ
สัมพันธ์ มีค่าอยู่ระหว่าง 0.726 ถึง 0.92 และจ�ำแนก
เป็น 6 กลุ่ม (Janthasri et al., 2007) ซึ่งอาจมีสาเหตุ
ม า จ า ก ส า ย พั น ธุ ์ ม ะ ล ะ ก อ ที่ น� ำ ม า ศึ ก ษ า แ ล ะ
เครื่องหมายโมเลกุลที่ใช้ในการหาความสัมพันธ์มี
ความแตกต่างกัน ไอเอสเอสอาร์เป็นเครื่องหมายที่
สามารถใช้ไพรเมอร์เพียงชนิดเดียวในการตรวจสอบ
ครั้งละหลายต�ำแหน่งพร้อมกัน (สุรินทร์, 2552) ใน
ขณะที่เอสเอสอาร์เป็นเครื่องหมายแบบ codominant 
สามารถแยกความแตกต่างระหว่าง homozygote และ 
heterozygote และใช้เป็นเครื่องหมายช่วยในการคัด
เลือกสายพันธุ์แท้เพื่อการปรับปรุงพันธุ์มะละกออย่าง
มีประสิทธิภาพและรวดเร็ว (Oliveira et al., 2010)   

Phra3 (วิไล และคณะ, 2551) เมื�อนํามาหาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของมะละกอ 32 สายพนัธุ์ ด้วยวิธี UPGMA และ

นํามาสร้างแผนภาพแสดงความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของมะละกอ 32 สายพนัธุ์ พบว่ามะละกอสายพนัธุ์ Florida Tha 

Phra3 และ KK80 ถกูแยกออกมาจากกลุม่อื�นอย่างเห็นได้ชดั สอดคล้องกบัข้อมูลการปรับปรุงพนัธุ์มะละกอ โดย Florida 

เป็นมะละกอที�มีถิ�นกําเนิดอยู่ในเขตอเมริกาเหนือ  สว่น Tha Phra3 และ KK80 เป็นลกูผสมที�เกิดจากการผสมระหว่าง 

Florida กบัแขกดํา (วิไล และคณะ, 2551) นอกจากนี �เมื�อวิเคราะห์แผนภาพแสดงความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของ

มะละกอทั �ง 32 สายพนัธุ์ ค่าดชันีความเหมือนที�ได้จากการจดักลุ่มความสมัพนัธ์ มีค่าอยู่ระหว่าง 0.63  ถงึ 0.98 ซึ�งมีช่วง

ความเหมือนทางพนัธุกรรมกว้างกว่าความเหมือนทางพนัธุกรรมของการศกึษาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมมะละกอที�ปลกู

ในประเทศไทยจํานวน 30 พนัธุ์ โดยใช้เทคนิคเอเอฟเอลพี จากการใช้ไพรเมอร์ จํานวน 12 คู่ พบว่าค่าดชันีความเหมือนที�

ได้จากการจดักลุม่ความสมัพนัธ์ มีค่าอยู่ระหว่าง 0.726 ถงึ 0.92 และจําแนกเป็น 6 กลุม่ (Janthasri et al., 2007) ซึ�งอาจ

มีสาเหตุมาจากสายพนัธุ์มะละกอที�นํามาศกึษาและเครื�องหมายโมเลกุลที�ใช้ในการหาความสมัพนัธ์มีความแตกต่างกนั ไอ

เอสเอสอาร์เป็นเครื�องหมายที�สามารถใช้ไพรเมอร์เพียงชนิดเดียวในการตรวจสอบครั �งละหลายตําแหน่งพร้อมกนั (สริุนทร์, 

2552) ในขณะที�เอสเอสอาร์เป็นเครื�องหมายแบบ codominant สามารถแยกความแตกต่างระหว่าง homozygote และ 

heterozygote และใช้เป็นเครื�องหมายช่วยในการคดัเลอืกสายพันธุ์แท้เพื�อการปรับปรุงพนัธุ์มะละกออย่างมีประสทิธิภาพ

และรวดเร็ว (Oliveira et al., 2010)    

Table 1 Total number of DNA bands and polymorphic bands from ISSR analysis of thirty-two papaya cultivars   

              using 60 primers. 
Primer Number of DNA 

bands 

Ta* Primer Number of DNA 

bands 

Ta* Primer Number of DNA bands Ta* 

 total  polymorphic (° C)  total polymorphic (° C)  total polymorphic (° C) 

(AG)8T 12 6 50 (GACA)4 14 13 55 (CA)8G 11 6 55 

(GA)8T 12 3 50 (CAA)5 12 3 50 (AC)8G 13 8 50 

(CT)8A 9 5 55 (GA)8A 13 3 50 (CA)8RT 9 4 50 

(GT)8YT 6 4 55 (GT)8A 11 7 50 (CA)8RG 14 10 55 

(AG)8YA 6 0 50 (TC)8A 7 1 50 (GT)8YC 14 5 55 

(CAC)3GC 9 0 55 (TC)8G 6 2 50 (AC)8YG 16 8 50 

(CT)8RC 5 4 50 (TG)8C 6 0 50 (ATG)6 12 3 50 

(AC)8YA 15 10 55 (GA)8YT 6 3 50 (GAA)6 13 6 50 

(ACC)6 9 2 50 (CTC)6 13 4 55 (GGAGA)3 13 5 50 

DBD(AC)7 18 5 55 (GA)8C 15 9 55 DVD(TC)7 17 8 55 

(CAG)5 6 0 55 (CT)8T 8 4 55 BDB(CA)7 10 2 55 

(AGC)5GR 8 0 55 (CT)8G 8 0 50 VHV(GT)7 17 6 55 

(AGC)5AY 14 5 55 (TC)8C 12 3 50 HVH(TG)7 15 8 50 

CA(GA)8 11 4 50 (AGC)6 8 1 55 A(CA)8G 4 2 50 

(GAG)3GC 9 4 55 (CCG)6 8 1 50 (ATG)6G 17 7 55 

GC(GA)8 12 6 55 (CA)6GT 9 7 55 CT(CCT)3CAC 9 3 50 

(AGC)5Y 19 0 55 (GA)6CC 5 0 55 (GT)7AG 7 5 55 

GGGT(GGGGT)2G    9 2 55 (CCCT)4 11 3 50 (CA)7TC 0 0 - 

(GA)8YC 9 2 55 (AG)8C 10 8 55  (GATA)4 0 0 - 

(CAGA)4 10 5 50 (AG)8G 14 7 55  (AT)8G 0 0 - 

B=(C,G,T), D=(A,G,T), Y=(C,T), R=(A,G), V=(A,C,G), H=(A,C,T) 

*Ta = annealing temperatures 
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สรุป

เครื่องหมายไอเอสเอสอาร์เป ็นเครื่องหมาย

โมเลกุลที่มีความสามารถในการจ�ำแนกความสัมพันธ์

ทางพันธุกรรมของมะละกอในระดับหนึ่ง โดยสามารถ

จ�ำแนกความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของมะละกอ

จ�ำนวน 32 สายพันธุ์ออกเป็น 3 กลุ่ม สอดคล้องกับ

แหล่งก�ำเนิดของมะละกอ และมีค่าดัชนีความเหมือน

อยู่ระหว่าง 0.47 ถึง 0.98 ซึ่งงานวิจัยนี้ยังแสดงถึง

ศกัยภาพของเครือ่งหมายไอเอสเอสอาร์ ในการจ�ำแนก

สายพันธุ ์มะละกอได้เช่นเดียวกับพืชชนิดอื่น เช่น 

มะกอกน�้ำมัน (Gomes et al.,  2009) ถั่วลิสง (Raina 

et al., 2001) และ ชา (Lai et al., 2001) เป็นต้น ซึ่ง

งานวิจัยในครั้งนี้จะเป็นประโยชน์ในการประเมินสาย

พันธุ์มะละกอจากแหล่งต่างๆ มาใช้ในการปรับปรุง

พนัธุม์ะละกอ เพือ่ให้ได้พนัธุท์ีม่คีณุภาพและให้ผลผลติ

สูง
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Figure 1 ISSR patterns of thirty-two papaya cultivars (using primer (GT)7AG Lane M1, 1kb DNA ladder plus;   

               Lane 1-32, Forida, HO, HOSno.1, HOSno.2, HOSno.3, KDDNs, KDLS1, KDLS2, KD-Si, KK80,  

               KN(SR), KNLS1, LN, MA, MI, Maradol, MIR, SEW58, SK001, SK002, SK003, SK004, Taiwan, 

               Khaek Dum, Khaek Nuan, Khrang, Tha Phra3, Number 12, Pak Chong, Hybrid Australia, Si Tong and   

               Hawaii; Lane M2,100 bp DNA ladder plus. 

 
Figure 2 Dendrogram of thirty-two papaya cultivars based on ISSR data using 57 primers  

               with UPGMA cluster analysis. 

สรุป 

เครื�องหมายไอเอสเอสอาร์เป็นเครื�องหมายโมเลกุลที�มีความสามารถในการจําแนกความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม

ของมะละกอในระดบัหนึ�ง โดยสามารถจําแนกความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของมะละกอจํานวน 32 สายพนัธุ์ออกเป็น 3 

กลุม่ สอดคล้องกบัแหลง่กําเนิดของมะละกอ และมีค่าดชันีความเหมือนอยู่ระหว่าง 0.47 ถึง 0.98 ซึ�งงานวิจัยนี �ยงัแสดงถงึ

ศกัยภาพของเครื�องหมายไอเอสเอสอาร์ ในการจําแนกสายพนัธุ์มะละกอได้เช่นเดียวกบัพืชชนิดอื�น เช่น มะกอกนํ �ามนั 

(Gomes et al.,  2009) ถั�วลิสง (Raina et al., 2001) และ ชา (Lai et al., 2001) เป็นต้น ซึ�งงานวิจัยในครั �งนี �จะเป็น

ประโยชน์ในการประเมินสายพนัธุ์มะละกอจากแหลง่ต่างๆ มาใช้ในการปรับปรุงพนัธุ์มะละกอ เพื�อให้ได้พนัธุ์ที�มีคุณภาพ

และให้ผลผลิตสงู 
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