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การประเมินค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมของเมลอนโดยเทคนิค
เครื่องหมายโมเลกุล เอส เอส อาร์

Evaluation of genetic variation in melon by SSR marker technique
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บทคัดย่อ: การประเมินค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมของเมลอนโดยอาศัยเทคนิคเครื่องหมายโมเลกุล เอส เอส อาร์ 
พบว่า เครื่องหมายโมเลกุล เอส เอส อาร์ จ�ำนวน 50 ชุดไพรเมอร์ มี 9 ชุดไพรเมอร์ สามารถจ�ำแนกความแตกต่างทาง
พนัธกุรรมของเมลอน 15 สายพนัธุไ์ด้ โดยมจี�ำนวนแถบดเีอน็เอทีมี่ความแตกต่างกนัเกดิขึน้ทัง้หมด 9 แถบ มค่ีาสมัประสทิธิ์
ความคล้ายคลึงทางพันธุกรรมของเมลอนอยู่ในช่วง 0.29-1.00 จากการวิเคราะห์จัดกลุ่มด้วยวิธี UPGMA สามารถแบ่ง 
เมลอนออกเป็น 3 กลุ่ม ซ่ึงสอดคล้องกับลักษณะทางสัณฐานวิทยา ในด้านลักษณะผิวผลและสีเนื้อผล ข้อมูลความ 
หลากหลายทางพนัธกุรรมของเมลอนโดยเทคนคิเครือ่งหมายโมเลกลุ เอส เอส อาร์ จงึเป็นประโยชน์ส�ำหรบัฐานข้อมลูทาง
พนัธุกรรมเมลอน สามารถช่วยในการประเมนิค่าความหลากหลายทางพนัธุกรรม ส�ำหรบัใช้ในงานปรบัปรงุพนัธุเ์มลอนต่อไป
ค�ำส�ำคัญ: เมลอน, ดีเอ็นเอ, เอส เอส อาร์, ความหลากหลายทางพันธุกรรม

ABSTRACT: Evaluation of genetic variation in melon by SSR marker technique was reported. A total of 50 
SSR primer pairs were applied in this study, 9 SSR primer pairs detected polymorphisms which showed a total of  
9 polymorphic DNA bands with a genetic similarity coefficient in the range of 0.29-1.00 among all cultivars. By 
UPGMA cluster analysis, the dendrogram could be separated into 3 groups that related with the morphological  
characteristics in term of fruit skin and flesh color. Data of genetic variation of melon by SSR markers will be useful 
to melon genetic database for evaluation and use in melon breeding program further. 
Keywords: melon, DNA, SSR, genetic variation
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บทน�ำ

เมลอน (Cucumis melo L.) เป็นพชืทีอ่ยูใ่นตระกลู 

Cucurbitaceae จัดเป็นพืชที่มีความส�ำคัญทาง

เศรษฐกิจชนิดหนึ่งในพืชตระกูลนี้ มีการปลูกในหลาย

ประเทศทั้งในเขตอบอุ ่นและเขตร้อน รวมท้ังใน

ประเทศไทย เมลอนเป็นพืชที่มีรสชาติดี หวาน มีกลิ่น

หอม และอดุมไปด้วยโปรตีน แร่ธาต ุและวติามนิต่างๆ  

(Lorenz and Maynard,1988) จงึถกูน�ำมาใช้ประโยชน์

ท้ังเป ็นอาหารและแปรรูปในอุตสาหกรรมต่างๆ  

มากมาย เนื่องจากเมลอนมีความหลากหลายทาง

พนัธกุรรมทัง้ในด้านรปูร่างผล ส ีกลิน่ รสชาต ิตลอดจน

ความต้านทานโรค (Whitaker and Davis, 1962) 

นอกจากลักษณะทางสณัฐานวทิยาทีใ่ช้ในการจดักลุม่

สายพันธุ์พืชแล้ว การใช้เทคนิคเครื่องหมายโมเลกุล

เป็นอีกวิธีการหน่ึงท่ีมีการใช้อย่างแพร่หลาย การใช้

ดีเอ็นเอซึ่งเป็นสารพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตในการ

จ�ำแนกพันธุ์พืชนั้น สามารถใช้ได้กับสิ่งมีชีวิตทุกชนิด 
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(Begum et al., 2013) ถือเป็นวิธีการที่มีความแม่นย�ำ

สูง อีกทั้งไม่มีอิทธิพลของสิ่งแวดล้อมและข้อจ�ำกัด 

ปัจจบุนัจึงมกีารใช้เทคนคิชวีโมเลกลุในการจ�ำแนกและ

ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของพืชต่างๆ  

เช่น แตงกวา ฟักทอง แตงโม (Katzir et al., 1996) 

มะม่วง (Singh et al., 2009) องุ่น (Zdunic et al., 

2009; Meneghetti et al., 2011) เป็นต้น งานวิจัยนี้จึง

ได้น�ำเทคนคิทางด้านชวีโมเลกลุมาช่วยในการจดักลุม่

สายพันธุ์เมลอน ท�ำการประเมินค่าความหลากหลาย

ทางพันธุกรรมของเมลอนโดยใช้เทคนิคเคร่ืองหมาย

โมเลกลุ เอส เอส อาร์ ข้อมลูทีไ่ด้จะเป็นประโยชน์อย่าง

มากส�ำหรับฐานข้อมูลทางพันธุกรรมเมลอนเพ่ือใช้ใน

การปรับปรุงพันธุ์เมลอนต่อไป 

วิธีการศึกษา

การประเมินค่าความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของเมลอนโดยเทคนิคเคร่ืองหมายโมเลกุล เอส เอส 

อาร์ นั้น ท�ำการเก็บตัวอย่างใบเมลอนสายพันธุ์ต่างๆ  

ที่รวบรวมและปลูกในโรงเรือนจ�ำนวน 15 สายพันธุ์ 

(Table 1)  มาวิ เคราะห ์พันธุกรรมด้วยเทคนิค

เครื่องหมายโมเลกุล เอส เอส อาร์ ท�ำการสกัดดีเอ็นเอ 

และใช้วิธีการรวมดีเอ็นเอเมลอนตามสายพันธุ์ ซึ่งจะ

ได้ดีเอ็นเอเมลอนทั้งหมด 15 สายพันธุ์ (สายพันธุ์ละ 5 

ตวัอย่างรวม) น�ำดเีอน็เอทีไ่ด้มาท�ำปฏกิริยิาพซีอีาร์กบั

ไพรเมอร์ SSR จ�ำนวน 50 ชุดไพรเมอร์ (Katzir et al., 

1996; Danin-Poleg et al., 2001; Naoki et al., 2003; 

Patricia et al., 2004) น�ำส่วนผสมของดีเอ็นเอที่ผ่าน

การท�ำปฏิกิริยาพีซีอาร์แล้วไปแยกแถบดีเอ็นเอด้วย

ไฟฟ้า (electrophoresis) ในแผ่นเจลอะกาโรส 2 

เปอร์เซ็นต์ โดยใช้กระแสไฟฟ้า 90 โวลต์ เป็นเวลา

ประมาณ 40 นาที ย้อมสีแถบดีเอ็นเอด้วย ethidium 

bromide ส่องดูภายใต้แสงอัลตร้าไวโอเลตด้วยเครื่อง 

UV Transiluminator และบนัทกึภาพแถบดเีอน็เอทีไ่ด้ 

การประเมินความแตกต่างของแถบดเีอน็เอในกลุม่

ตัวอย่างโดยการวิเคราะห์ข้อมูลค่าดัชนีความเหมือน 

(similarity index) ด้วยโปรแกรมส�ำเร็จรูป NTSYS-pc 

รุน่ 2.2 และสร้างแผนภมูคิวามสมัพนัธ์ (Dendrogram) 

ด้วยวิธีการจัดกลุ่มแบบ UPGMA (Unweighted Pair 

Group Method with Arithmetic mean)

Table 1 Description of melon to analysis by SSRs

Code Name Flesh color Fruit skin
ME01

ME02

ME03

ME04

ME05

ME06

ME07

ME08

ME09

ME10

ME11

ME12

ME13

ME14

ME15

Yellow Honey dew Cream 

Honey dew

Cream Honey dew

Musk melon

Yellow Honey dew 

Hami

Galia

Yellow canary

Western shipper

Yellow Honey dew 

-

-

-

-

-

Orange

White

Orange

Green

Orange

Orange

Green

Green

Orange

White

Green

Green

Green

Green

Green

Smooth 

Smooth

Smooth

Netted

Smooth

Netted

Netted

Smooth

Netted

Smooth

Netted

Netted

Netted

Netted

Netted
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ผลการศึกษาและวิจารณ์

	 การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของเมลอน 15 สายพันธุ์ 

ด้วยเครื่องหมายโมเลกุล เอส เอส อาร์ จ�ำนวน 50 ชุด

ไพรเมอร์ เพ่ือประเมินค่าความหลากหลายทาง

พันธุกรรม พบว่า มีเครื่องหมายโมเลกุล เอส เอส อาร์ 

จ�ำนวน 21 ชุดไพรเมอร์ ที่สามารถเพิ่มปริมาณได้ด้วย

วิธีพีซีอาร์ โดยให้แถบดีเอ็นเอทั้งหมด 28 แถบ มีแถบ

ที่แสดงความแตกต่างกัน (Polymorphisms) ทั้งหมด 

9 แถบ คดิเป็น 32.14 เปอร์เซ็นต์ ซึง่ได้จากเครือ่งหมาย

โมเลกุล เอส เอส อาร์ จ�ำนวน 9 ชุดไพรเมอร์ ได้แก่ 

CMACC146, CMAGN68, CMBR53, CMCCA145, 

CMCTT144, CMTC160a+b, CMTC168, CSAT425 

และ CSCTTT15a แถบดีเอ็นเอที่แสดงความแตกต่าง

กนัทัง้ 9 แถบนี ้แสดงแถบดเีอน็เอหลกัทีม่คีวามเฉพาะ

เจาะจงในแต่ละชุดไพรเมอร์นั้นๆ  (Table 2; Figure 

1) จากการวเิคราะห์ค่าดชันคีวามเหมอืน พบว่า ความ

สัมพันธ์ทางพันธุกรรมระหว่างเมลอนตัวอย่าง ME14 

และ ME15 มีค่า 0.56 ส่วนความสัมพันธ์ระหว่าง 

ME01, ME05 และ ME11 มีค่าสูงสุด 1.0 รวมทั้งใน

กลุ่มตัวอย่างเมลอน ME02, ME04, ME06, ME07, 

ME09 และ ME12 ด้วยเช่นกัน (Figure 2)

	 เมื่อวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของ

ตัวอย่างเมลอนด้วยวิธี UPGMA โดยใช้ค่าดัชนีความ

เหมือนและสร้างแผนภาพแสดงความสัมพันธ์ทาง

พนัธกุรรม (Dendrogram) ของเมลอนท้ัง 15 สายพนัธุ์ 

สามารถจัดเป็น 3 กลุ่ม โดยกลุ่มที่ 1 คือ ME14 และ 

ME15 มีลักษณะผิวผลและสีเนื้อผลที่เหมือนกัน กลุ่ม

ท่ี 2 คือ ME03 และ ME10 ซึ่งเป็นเมลอนในกลุ่ม 

Honey drew มีลักษณะผิวผลที่เหมือนกัน ส่วนกลุ่มที่ 

3 คือ ME01, ME05, ME11, ME02, ME04, ME06, 

ME07,ME09, ME12, ME08 และ ME13 (Figure 2) 

ทั้งนี้ สามารถใช้เครื่องหมายโมเลกุล เอส เอส อาร์ 

CMTC168, CMAGN68 และ CMACC146 ร่วมกันใน

การคัดเลือกลักษณะผิวผลเรียบ สีเนื้อผลเขียว ออก

จากกลุ่มท่ีมีลักษณะผิวผลเรียบ สีเนื้อผลขาวหรือส้ม

ได้

Table 2 List of SSR primers and their characteristics based on genetic analysis of melon

Primer Sequence (5’-3’) Allele size (bp)
CMACC146

CMAGN68

CMBR53

CMCCA145

CMCTT144

CMTC160a+b

CMTC168

CSAT425

CSCTTT15a

F = CAACCACCGACTACTAAGTC
R = CGACCAAACCCATCCGATAA
F = GGAAGGAAATTAGCATGCAC
R = GCCACTCTGTCTTTCTTCC
F = GCCTTTTGTGATGCTCCAAT
R = AAACAAACATGGAAATAGCTTTCA
F = GAGGGAAGGCAGAAACCAAAG
R = GCTACTTTTGTGGTGGTGG
F = CAAAAGGTTTCGATTGGTGGG
R = AAATGGTGGGGGTTGAATAGG
F = GTCTCTCTCCCTTATCTTCCA
R = GATGGTGCCTTAGTTGTTCCG
F = ATCATTGGATGTGGGATTCTC
R = ACAGATGGATGAAACCTTAGG
F = TAGGGCAGGTATTATTTCAG
R = ACGGACTGATTTAGTATAGGC
F = GTTTGATAATGGCGGATTGT
R = GTAGAAATGAAGGTATGGTGG

152

190

134

142

192

215

200

93

198
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CMAGN68 และ CMACC146 ร่วมกันในการคัดเลือกลักษณะผิวผลเรียบ สีเนื้อผลเขียว ออกจากกลุ่มที่มีลักษณะผิวผล
เรียบ สีเนื้อผลขาวหรือส้มได้ 

 
Table 2 List of SSR primers and their characteristics based on genetic analysis of melon 

Primer Sequence (5’ – 3’) Allele size (bp) 
CMACC146 
 
CMAGN68 
 
CMBR53 
 
CMCCA145 
 
CMCTT144 
 
CMTC160a+b 
 
CMTC168 
 
CSAT425 
 
CSCTTT15a 
 

F = CAACCACCGACTACTAAGTC 
R = CGACCAAACCCATCCGATAA 
F = GGAAGGAAATTAGCATGCAC 
R = GCCACTCTGTCTTTCTTCC 
F = GCCTTTTGTGATGCTCCAAT 
R = AAACAAACATGGAAATAGCTTTCA 
F = GAGGGAAGGCAGAAACCAAAG 
R = GCTACTTTTGTGGTGGTGG 
F = CAAAAGGTTTCGATTGGTGGG 
R = AAATGGTGGGGGTTGAATAGG 
F = GTCTCTCTCCCTTATCTTCCA 
R = GATGGTGCCTTAGTTGTTCCG 
F = ATCATTGGATGTGGGATTCTC 
R = ACAGATGGATGAAACCTTAGG 
F = TAGGGCAGGTATTATTTCAG 
R = ACGGACTGATTTAGTATAGGC 
F = GTTTGATAATGGCGGATTGT 
R = GTAGAAATGAAGGTATGGTGG 

152 
 

190 
 

134 
 

142 
 

192 
 

215 
 

200 
 

93 
 

198 

 
  

 

 

 

 

 

 

Figure 1 Sample of simple sequence repeat (SSR) profile of melon genotypes using CMTC168,  
               Lane M: Molecular weight marker, Lane 1-15: melon samples Figure 1 Sample of simple sequence repeat (SSR) profile of melon genotypes using CMTC168, Lane M: Mo-

lecular weight marker, Lane 1-15: melon samples 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figure 2 UPGMA dendrogram of 15 melon genetic materials based on SSRs 

จากการศึกษาพบว่า เครื่องหมายโมเลกุล เอส เอส อาร์ เป็นเครื่องหมายโมเลกุลท่ีสามารถแยกความแตกต่าง
ทางพันธุกรรมของเมลอนจ านวน 15 สายพันธุ์  ออกเป็น 3 กลุ่ม ซึ่งสอดคล้องกับลักษณะทางสัณฐานวิทยา  ในด้าน
ลักษณะผิวผลและสีเนื้อผลเป็นส่วนใหญ่   และมีค่าดัชนีความเหมือนอยู่ระหว่าง 0.29-1.00  แม้ตัวอย่างเมลอนที่น ามา
ศึกษาจะมีความแตกต่างกันในกลุ่มชนิดของเมลอน รวมทั้งลักษณะทางสั ณฐานวิทยาที่แตกต่างกัน แต่พบว่า มีความ
แตกต่างกันทางพันธุกรรมไม่มาก เช่นเดียวกับการศึกษาของ  Nhi et al. (2010) ที่พบว่า ถึงแม้เมลอนในเวียดนามที่น ามา
ศึกษาจะมีชนิดที่แตกต่างกัน และมีความแตกต่างกันทางด้านสัณฐานวิทยา แต่กลับมีความแปรปรวนทางด้านพันธุกรรมที่
ต่ า ซึ่งการวิจัยนี้แสดงให้เห็นว่าเครื่องหมายโมเลกุล เอส เอส อาร์ สามารถน ามาใช้ประโยชน์ในการประเมินค่ าลักษณะ
ทางพันธุกรรมของเมลอนเพื่อใช้ในงานปรับปรุงพันธุ์ต่อไปได้  อย่างไรก็ตาม หากมีการศึกษาเพิ่มเติม  ใช้เครื่องหมาย
โมเลกุล เอส เอส อาร์ จ านวนเพิ่มมากขึ้น เพื่อให้เกิดแถบดีเอ็นเอที่แสดงความแตกต่างกันมาก ยิ่งขึ้น หรือใช้ เครื่องหมาย
โมเลกุลอื่นมาร่วมมากขึ้น  ตลอดจ นการเลือกใช้เทคนิคการตรวจสอบผลในการแยกแถบดีเอ็นเอด้วยไฟฟ้าโดยวิธี 
polyacrylamide gel electrophoresis เพื่อให้แสดงผลได้ชัดเจนยิ่งขึ้น จะท าให้เพิ่มประสิทธิภาพในการประเมินค่าความ
หลากหลายทางพันธุกรรมได้ดียิ่งขึ้น 

สรุป 

 การประเมินค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมของเ มลอนโดยเทคนิคเครื่องหมายโมเลกุล เอส เอส อาร์ 
สามารถแยกความแตกต่างทางพันธุกรรมของเมลอนจ านวน 15 สายพันธุ์ ออกเป็น 3 กลุ่ม สอดคล้องกับลักษณะทาง
สัณฐานวิทยา  ในด้านลักษณะผิวผลและสีเนื้อผล  แสดงให้เห็นถึงเครื่องหมายโมเลกุล เอส เอส อาร์  สามารถน ามาใช้ใน
การประเมินลักษณะทางพันธุกรรมของเมลอน    ข้อมูลท่ีได้จะเป็นประโยชน์ในการจัดจ าแนกลักษณะทางพันธุกรรมของ
เมลอนส าหรับการปรับปรุงพันธุ์ต่อไป  

Figure 2 UPGMA dendrogram of 15 melon genetic materials based on SSRs

จากการศกึษาพบว่า เครือ่งหมายโมเลกลุ เอส เอส 

อาร์ เป็นเครื่องหมายโมเลกุลที่สามารถแยกความแตก

ต่างทางพันธกุรรมของเมลอนจ�ำนวน 15 สายพนัธุ ์ออก

เป็น 3 กลุม่ ซึง่สอดคล้องกับลกัษณะทางสณัฐานวิทยา 

ในด้านลักษณะผิวผลและสีเนื้อผลเป็นส่วนใหญ่ และ

มีค่าดัชนีความเหมือนอยู่ระหว่าง 0.29-1.00 แม้

ตัวอย่างเมลอนที่น�ำมาศึกษาจะมีความแตกต่างกันใน

กลุ่มชนิดของเมลอน รวมท้ังลักษณะทางสัณฐานวิทยา

ท่ีแตกต่างกัน แต่พบว่ามีความแตกต่างกันทาง

พนัธุกรรมไม่มาก เช่นเดียวกับการศึกษาของ Nhi et al. 

(2010) ท่ีพบว่า ถงึแม้เมลอนในเวยีดนามท่ีน�ำมาศึกษา

จะมชีนดิท่ีแตกต่างกนั และมีความแตกต่างกนัทางด้าน

สัณฐานวิทยา แต่กลับมีความแปรปรวนทางด้าน

พนัธกุรรมท่ีต�ำ่ ซึง่การวจิยัน้ีแสดงให้เห็นว่าเคร่ืองหมาย
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โมเลกลุ เอส เอส อาร์ สามารถน�ำมาใช้ประโยชน์ในการ

ประเมินค่าลกัษณะทางพนัธกุรรมของเมลอนเพือ่ใช้ใน

งานปรับปรุงพันธุ์ต่อไปได้ อย่างไรก็ตาม หากมีการ

ศึกษาเพ่ิมเติม ใช้เครื่องหมายโมเลกุล เอส เอส อาร์ 

จ�ำนวนเพิ่มมากขึ้น เพื่อให้เกิดแถบดีเอ็นเอที่แสดง

ความแตกต่างกนัมากยิง่ขึน้ หรอืใช้เครือ่งหมายโมเลกลุ

อื่นมาร่วมมากขึ้น ตลอดจนการเลือกใช้เทคนิคการ

ตรวจสอบผลในการแยกแถบดีเอ็นเอด้วยไฟฟ้าโดยวิธี 

polyacrylamide gel electrophoresis เพือ่ให้แสดงผล

ได้ชัดเจนยิ่งขึ้น จะท�ำให้เพิ่มประสิทธิภาพในการ

ประเมินค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมได้ดียิ่งขึ้น

สรุป

	 การประเมินค่าความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของเมลอนโดยเทคนิคเคร่ืองหมายโมเลกุล เอส เอส 

อาร์ สามารถแยกความแตกต่างทางพันธุกรรมของเม

ลอนจ�ำนวน 15 สายพันธุ์ ออกเป็น 3 กลุ่ม สอดคล้อง

กับลักษณะทางสัณฐานวิทยา ในด้านลักษณะผิวผล

และสีเนื้อผล แสดงให้เห็นถึงเครื่องหมายโมเลกุล เอส 

เอส อาร์ สามารถน�ำมาใช้ในการประเมินลักษณะทาง

พันธุกรรมของเมลอน ข้อมูลที่ได้จะเป็นประโยชน์ใน

การจัดจ�ำแนกลักษณะทางพันธุกรรมของเมลอน

ส�ำหรับการปรับปรุงพันธุ์ต่อไป 

ค�ำขอบคุณ

	 งานวิจัยน้ีได้รับการสนับสนุนทุนอุดหนุนการวิจัย

จากศูนย์ความเป็นเลิศด้านเทคโนโลยีชีวภาพเกษตร 

ส�ำนักพัฒนาบัณฑิตศึกษาและวิจัยด้านวิทยาศาสตร์

และเทคโนโลย ีส�ำนกังานคณะกรรมการการอดุมศกึษา 

ผู ้วิจัยขอขอบพระคุณ คณะผลิตกรรมการเกษตร 

มหาวทิยาลยัแม่โจ้ บรษิทั ฮอทิเจนเนตคิส์ รเีสิร์ช (เอส.

อี.เอเชีย) จ�ำกัด ตลอดจนผู้ให้ความช่วยเหลือในการ

ด�ำเนินงานต่างๆ  ทุกท่าน
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