
รายงานผลงานเรื่องเต็มการทดลองท่ีสิ้นสุด  
1. ชุดโครงการวิจัย   :       - 

2. โครงการวิจัย   :  วิจัยและพัฒนาพันธุ์มันส าปะหลังเพ่ือเพ่ิมประสิทธิภาพการผลิต 
กิจกรรม   :  วิจัยและพัฒนาพันธุ์มันส าปะหลังเพ่ือบริโภค 

3. ชื่อการทดลอง (ภาษาไทย)  :  การปรับปรุงพันธุ์มันส าปะหลังเพ่ือบริโภค : การคัดเลือกปีท่ี 2    
                                                       (ลูกผสมปี 2562 ) 

     ชื่อการทดลอง (ภาษาอังกฤษ)    : Cassava Varietal Improvement for Edible :  
                                                Cassava Second Selection (2019 Hybrids) 
4. คณะผู้ด าเนินงาน 

หัวหน้าการทดลอง           : นางธนาวดี  ค  าชู1         
     ผู้ร่วมงาน                           :  นางสุวลักษณ์  อะมะวัลย์1 นางสาวอัจฉราพรรณ  ใจเจริญ2 
 นางสาวกุสุมา  รอดแผ้วพาล1         นายกุลชาต  นาคจันทึก1  
                                                นางสาววันปิติ  บัวขาว1 

5.  บทคัดย่อ 
การศึกษาเครื่องหมายโมเลกุล SNPs ของยีน PSY2 และยีน PDS ทีเ่กี่ยวข้องกับการสร้างเบต้าแคโรทีนใน

หัวมันส าปะหลัง ที่พัฒนาและคัดเลือกเครื่องหมายโมเลกุลจากขั นตอนการผสมพันธุ์ จ านวน 13 ต าแหน่ง (SNPs) 
กับมันส าปะหลังเพ่ือบริโภคลูกผสมปี 2562 จ านวน 109 สายพันธุ์ โดยใช้เทคนิค PCR-RFLP พบความผันแปรทาง
พันธุกรรมของล าดับนิวคลีโอไทด์ทุกต าแหน่ง เมื่อวิเคราะห์ประสิทธิภาพของเครื่องหมายโมเลกุล SNPs แต่ละ
ต าแหน่ง พบว่า ค่า PIC อยู่ระหว่าง 0.10-0.50 ค่าเฉลี่ย 0.30 โดย ต าแหน่ง SNP PSY2 g.24155522 มีค่า PIC 
สูงสุด คือ 0.50 และวิเคราะห์ความแม่นย าในการจ าแนกลักษณะสีเนื อหัวสดสีขาวออกจากสีเหลืองครีมของ
ตัวอย่างมันส าปะหลัง พบว่า ค่าความแม่นย าอยู่ระหว่าง 35.85-59.43 ค่าเฉลี่ย 47.86 โดย ต าแหน่ง SNPs PSY2 
g.24156495 มีค่าความแม่นย าสูงสุด คือ 59.43 ซึ่งสามารถน ามาใช้คัดเลือกและจัดจ าแนกกลุ่มลักษณะสีเนื อ   
หัวสดของมันส าปะหลัง เพ่ือใช้ในขั นตอนการเปรียบเทียบเบื องต้นต่อไป   

การคัดเลือกพันธุ์มันส าปะหลังเพ่ือบริโภคปีที่ 2 (ลูกผสมปี 2562) ด าเนินการทดลองในปี 2563 เป็น
ขั นตอนปรับปรุงพันธุ์ที่ต่อเนื่องมาจากการคัดเลือกพันธุ์มันส าปะหลังเพ่ือบริโภคปีที่ 1 โดยปลูกเมื่อวันที่ 23 มกราคม 
2563 ในแปลงสายพันธุ์ละ 1 แถว จ านวน 109 สายพันธุ์ เป็นพันธุ์ลูกผสมข้าม (CMRE) จ านวน 50 สายพันธุ์ และ
พันธุ์ลูกผสมเปิด (OMRE) จ านวน 59 สายพันธุ์ ใช้พันธุ์ห้านาทีและระยอง 2 เป็นพันธุ์เปรียบเทียบ โดยปลูกสลับ
ทุก 20 แถว และเก็บเกี่ยวผลผลิตเพื่อบันทึกลักษณะที่ส าคัญต่าง ๆ ที่อายุ 9 เดือน  เมื่อวันที่ 2 พฤศจิกายน 2563 

                                       . 
รหัสการทดลอง  01-61-59-01-02-00-07-63   
1 ศูนย์วิจัยพืชไร่ระยอง ต าบลห้วยโป่ง อ าเภอเมือง จังหวัดระยอง 21150 

2 ส านักวจิัยพัฒนาเทคโนโลยีชวีภาพ อ าเภอธัญบุรี จังหวัดปทุมธานี 12110 
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ซึ่งสามารถคัดเลือกมันส าปะหลังเพ่ือบริโภคลูกผสมสายพันธุ์ดีและมีคุณสมบัติเหมาะต่อการบริโภค คือ ทรงต้นดี 
ให้ผลผลิตสูง มีปริมาณไซยาไนด์ต่ า ไม่อ่อนแอต่อโรคและแมลง มีเนื อสัมผัสและรสชาติเหมาะต่อการบริโภค 
ส าหรับปลูกในขั นตอนการเปรียบเทียบเบื องต้นในปีต่อไป ได้ 28 สายพันธุ์ เป็นลูกผสมข้าม จ านวน 7 สายพันธุ์ 
และลูกผสมเปิด จ านวน 21 สายพันธุ์  ให้ผลผลิตหัวสด 1.17-6.33 กิโลกรัมต่อต้น โดยสายพันธุ์ OMRE62-09-01 
ให้ผลผลิตหัวสดสูงสุด ในขณะที่พันธุ์ห้านาทีและระยอง 2 ให้ผลผลิต 0.72 และ 2.16 กิโลกรัมต่อต้น  ให้ปริมาณ
แป้งในหัวสด 19.6-31.0 เปอร์เซ็นต์ โดยสายพันธุ์ OMRE62-04-17 ให้ปริมาณแป้งในหัวสดสูงสุด ส่วนพันธุ์      
ห้านาทีและระยอง 2 ให้ปริมาณแป้งในหัวสด 15.1 และ 16.3 เปอร์เซ็นต์  มีปริมาณไซยาไนด์ 14.55-88.52 
มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม โดยสายพันธุ์ CMRE62-24-80 มีปริมาณไซยาไนด์ต่ าสุด ในขณะที่พันธุ์ห้านาทีและระยอง 2 
มีปริมาณไซยาไนด์เท่ากับ 31.23 และ 52.78 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม  มีค่าความหวานในหัวสด 4.8-8.3 บริกซ์ โดย
สายพันธุ์ CMRE62-24-34 มีค่าความหวานในหัวสดสูงสุด ในขณะที่พันธุ์ห้านาทีและระยอง 2 มีค่าความหวานใน
หัวสดสูงสุด 4.8 และ 7.0 บริกซ์ และมีค่าดัชนีเก็บเกี่ยว 0.34-0.73 โดยสายพันธุ์ OMRE62-01-54 มีค่าดัชนี    
เก็บเก่ียวสูงสุด ส่วนพันธุ์ห้านาทีและระยอง 2 มีค่าดัชนีเก็บเก่ียว 0.33 และ 0.37  

 
ค าส าคัญ:  การปรับปรุงพันธุ์, มันส าปะหลังเพ่ือบริโภค, การคัดเลือกปีที่ 2, เครื่องหมายโมเลกุล SNPs, ยีน PSY2,  

ยีน PDS 

 

 6.  ค าน า 
ประเทศไทยมีพันธุ์มันส าปะหลังเพ่ือการบริโภคที่ส าคัญ ได้แก่ พันธุ์ห้านาที ซึ่งเป็นพันธุ์พื นเมือง และพันธุ์

ระยอง 2 ซึ่งเป็นพันธุ์รับรองของกรมวิชาการเกษตร ที่ผ่านการปรับปรุงพันธุ์ โดยศูนย์วิจัยพืชไร่ระยอง สถาบันวิจัย
พืชไร่และพืชทดแทนพลังงาน ซ่ึงแต่ละพันธุ์มีลักษณะสีเนื อหัวสดและเนื อสัมผัสของเนื อมันสุกแตกต่างกัน จึงมีการ
ปรับปรุงพันธุ์มันส าปะหลังเพ่ือบริโภคท่ีมีลักษณะส าคัญ เช่น คุณสมบัติเหมาะต่อการบริโภค ผลผลิตสูง เปอร์เซ็นต์ 
แป้งสูง คุณค่าทางโภชนาการสูง เพื่อเป็นทางเลือกส าหรับผู้บริโภคแต่ละกลุ่ม แต่ ขั นตอนการปรับปรุงพันธุ์       
มันส าปะหลังแบบมาตรฐาน (conventional method) จะใช้ระยะเวลานานประมาณ 7-10 ปี จึงมีการน าความรู้
ทางด้านเทคโนโลยีชีวภาพมาช่วยในขั นตอนการปรับปรุงพันธุ์ เพ่ือเพ่ิมความถูกต้องแม่นย า และลดระยะเวลาของ
กระบวนการปรับปรุงพันธุ์ให้รวดเร็วยิ่งขึ น เช่น การน าเครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอมาใช้ในการจัดจ าแนกและ
คัดเลือกพันธุ์/สายพันธุ์มันส าปะหลัง เพ่ือน ามาใช้เป็นคู่ผสมพ่อ-แม่พันธุ์ ส าหรับสร้างลูกผสมมันส าปะหลังให้มี
ลักษณะส าคัญทางเศรษฐกิจ และใช้ในการคัดเลือกลูกผสมมันส าปะหลังที่มีลักษณะที่ต้องการ นอกจากจะเป็น
ทางเลือกในการเลือกใช้พันธุ์เพ่ือบริโภคภายในประเทศแล้ว ยังเป็นการเพ่ิมมูลค่าและเพ่ิมรายได้ให้แก่เกษตรกร 
รวมทั งเป็นการเพ่ิมโอกาสในการผลิตเพ่ือส่งออกส าหรับการบริโภค และจากปัญหาเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศ
ของโลก และการระบาดของศัตรูพืชชนิดใหม่ๆ ที่รุนแรงเพ่ิมมากขึ น ท าให้คาดการว่าในอนาคตจะประสบภาวะ
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วิกฤติด้านอาหารที่ผลิตได้ไม่เพียงพอต่อจ านวนประชากร มันส าปะหลังพันธุ์บริโภคซึ่งเป็นอาหารหลักและให้
พลังงานสูง จะเป็นพืชที่เพ่ิมความยั่งยืนและความม่ันคงด้านอาหารของประชากรโลกในอนาคต 
 เบต้า-แคโรทีน (Beta-carotene หรือ β-carotene) เป็นกลุ่มรงควัตถุสีส้ม สีเหลือง ซึ่งอยู่ในกลุ่มแคโร  
ทีนอยด์ (carotenoid) ที่เป็นสารตั งต้นของวิตามินเอ (pro vitamin A) เนื่องจากสามารถเปลี่ยนรูปเป็นเรตินอล 
(retinol) ได้ที่เยื่อบุผนังล าไส้เล็กและตับ โดยเมื่อผ่านเข้าสู่กลไกการท างานของตับจะเปลี่ยนเบต้าแคโรทีนให้กลาย
เป็นวิตามินเอ ซึ่งเบต้าแคโรทีน 1 โมเลกุล จะเปลี่ยนเป็นวิตามินเอ 2 โมเลกุล โดยเบต้าแคโรทีน มีบทบาทส าคัญ
ในการรักษาสุขภาพ ช่วยเพ่ิมระบบภูมิคุ้มกันให้แข็งแรง และให้ระบบภูมิคุ้มกันโดยรวมของร่างกายท างานได้อย่าง
มีประสิทธิภาพ นอกจากนั นเบต้าแคโรทีนยังเป็นสารต้านอนุมูลอิสระ และช่วยลดความเสี่ยงของการเกิดโรคหัวใจ
และหลอดเลือด การเกิดโรคมะเร็ง และเม่ือเปลี่ยนเป็นวิตามินเอจะช่วยการท างานของการมองเห็น ให้มองเห็นใน
ที่มืดได้ดี ลดความเสื่อมสภาพของเซลล์ของลูกตา เยื่อบุตา กระจกตา ซึ่งสารเบต้าแคโรทีน พบมากในผักผลไม้ที่มี
สีเขียวเข้ม สีเหลือง สีส้ม หรือสีแดง (พิมพ์เพ็ญและนิธิยา, ม.ป.ป.; วรัทยาและมาริสา, 2557; มูลนิธิหัวใจแห่ง
ประเทศไทยในพระบรมราชูปถัมภ์, 2561) โดยสารเบต้าแคโรทีนจะถูกสังเคราะห์ขึ นในกระบวนการสังเคราะห์  
แคโรทีนอยด์ของพืช ซึ่งมียีนที่เกี่ยวข้องกับการสังเคราะห์ เช่น ยีน phytoene synthase (PSY)  ยีน phytoene 
desaturase (PDS)  ยีน z-carotene desaturase (ZDS)  ยีน carotene isomerase (CRTISO) และยีน lycopene 
β-cyclase (LCYB) เป็นต้น  
 โดยมีการศึกษาปริมาณสารเบต้าแคโรทีนและสารในกลุ่มแคโรทีนอยด์ในหัวสดมันส าปะหลังที่มีลักษณะ  
สีเนื อหัวสดต่าง ๆ กัน เช่น สีขาว สีครีม สีเหลือง และสีส้ม (Maziya-Dixon and Dixon, 2015; Carvalho et al., 
2016; Belalcazar et al., 2016) และมีการศึกษาการแสดงออกของยีนที่เกี่ยวข้องกับการสังเคราะห์และการ
สะสมแคโรทีนอยด์ในหัวมันส าปะหลังพันธุ์พื นเมือง (landrace) จ านวน 23 พันธุ์ โดยแบ่งตามสีเนื อหัวสดเป็น     
5 กลุ่ม โดยใช้เทคนิค microarray และ qRT-PCR (Carvalho et al., 2016) นอกจากนั นมีการศึกษาจ านวนและ
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของต าแหน่ง Single nucleotide polymorphisms (SNPs) ที่เกี่ยวข้องกับการ
สังเคราะห์แคโรทีนอยด์ pro vitamin A ของยีนต่าง ๆ โดย Welsch et al. (2010) ศึกษาปริมาณสารกลุ่มแคโร 
ทีนอยด์ การแสดงออกของยีน และความผันแปรทางพันธุกรรมของล าดับนิวคลีโอไทด์ (SNPs) ของยีน PSY 
เปรียบเทียบระหว่างพันธุ์มันส าปะหลังที่มีสีเนื อหัวสด สีขาวกับสีเหลือง พบว่า พันธุ์ MBRA 253 (หัวสดสีเหลือง)  
มีปริมาณสารเบต้าแคโรทีนสูงกว่าพันธุ์ CM 2772-3 (หัวสดสีครีม) และพันธุ์ CM 3306-4 (หัวสดสีขาว) และมี
ความแตกต่างของนิวคลีโอไทด์ระหว่าง SNPs 3 ต าแหน่ง คือ SNP1 (521), SNP2 (572) และ SNP3 (819) ใน  
หัวสด มันส าปะหลังสีขาวกับสีเหลือง และ Udoh et al. (2017) ศึกษายีนที่เกี่ยวกับการสังเคราะห์แคโรทีนอยด์
ในมันส าปะหลังทั งหมด 4 ยีน (crtRB, PSY2, lcyE และ lcyB) จาก IITA จ านวน 167 accessions โดยวิเคราะห์
ปริมาณแคโรทีนอยด์และล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน พบว่า มี 37 SNPs ที่สามารถน ามาพัฒนาเป็นเครื่องหมาย
โมเลกุลในการคัดเลือกตัวอย่างมันส าปะหลังส าหรับปรับปรุงพันธุ์ และ de Albuquerque et al. (2018) ศึกษา
ความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) ของมันส าปะหลังจ านวน 1,580 accessions ในประเทศ
บราซิล โดยใช้เทคนิค genotyping-by-sequencing (GBS) รวมทั งมีการศึกษาความสัมพันธ์ระหว่างล าดับเบสที่
แตกต่างกันของจีโนมกับลักษณะฟีโนไทป์ (Genome-wide association study: GWAS) ในมันส าปะหลังพันธุ์/
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http://www.foodnetworksolution.com/wiki/word/1228/carotenoid-%E0%B9%81%E0%B8%84%E0%B9%82%E0%B8%A3%E0%B8%97%E0%B8%B5%E0%B8%99%E0%B8%AD%E0%B8%A2%E0%B8%94%E0%B9%8C
http://www.foodnetworksolution.com/wiki/word/2027/vitamin-a-%E0%B8%A7%E0%B8%B4%E0%B8%95%E0%B8%B2%E0%B8%A1%E0%B8%B4%E0%B8%99%E0%B9%80%E0%B8%AD
http://www.foodnetworksolution.com/wiki/word/5811/retinol
http://www.foodnetworksolution.com/wiki/word/2027/vitamin-a-%E0%B8%A7%E0%B8%B4%E0%B8%95%E0%B8%B2%E0%B8%A1%E0%B8%B4%E0%B8%99%E0%B9%80%E0%B8%AD


สายพันธุ์ต่าง ๆ จากแหล่งต่าง ๆ เช่น International Center for Tropical Agriculture (CIAT), International 
Institute for Tropical Agriculture (IITA) และ Chinese Academy of Tropical Agricultural Sciences ส าหรับ
เป็นฐานข้อมูลทางพันธุกรรมในมันส าปะหลัง และเปรียบเทียบความผันแปรทางพันธุกรรมของ SNPs แต่ละต าแหน่ง
ในจีโนม ซึ่งสามารถน าข้อมูลความหลากหลายทางพันธุกรรมของ SNPs มาพัฒนาเป็นเครื่องหมายโมเลกุล ช่วยใน
การคัดเลือก (Marker Assisted Selection: MAS) เพ่ือน ามาใช้ตรวจสอบและจัดจ าแนกกลุ่มมันส าปะหลังที่มีสาร
ในกลุ่มแคโรทีนอยด์ที่แตกต่างกัน ส าหรับการปรับปรุงพันธุ์มันส าปะหลัง (Esuma et al., 2016; Luo et al., 2018) 

ดังนั น งานวิจัยนี มีวัตถุประสงค์เพ่ือปรับปรุงพันธุ์มันส าปะหลังเพ่ือบริโภค ให้มีคุณสมบัติเหมาะต่อการ
บริโภคและให้ผลผลิตสูงกว่าพันธุ์ห้านาที ไม่น้อยกว่าร้อยละ 10 โดยใช้วิธีการปรับปรุงพันธุ์แบบมาตรฐานร่วมกับ
การใช้เครื่องหมายโมเลกุลของยีน PSY2 และยีน PDS ที่เกี่ยวข้องกับการสร้างเบต้าแคโรทีนในหัวมันส าปะหลัง 
ที่พัฒนาและคัดเลือกเครื่องหมายโมเลกุลจากขั นตอนการผสมพันธุ์   ซึ่งการคัดเลือกพันธุ์มันส าปะหลังปีที่ 2 เป็น
ขั นตอนการปรับปรุงพันธุ์ที่ต่อเนื่องมาจากการคัดเลือกพันธุ์มันส าปะหลังปีที่ 1 โดยได้คัดเลือกลูกผสมมันส าปะหลัง
เพ่ือบริโภคที่มาจากการผสมข้าม ซึ่งมีการก าหนดพันธุ์แม่ พันธุ์พ่อ และลูกผสมมันส าปะหลังเพ่ือบริโภคที่มาจาก
การผสมเปิด ซึ่งทราบเฉพาะพันธุ์แม่แต่ไม่ทราบพันธุ์พ่อ แล้วน าต้นพันธุ์ที่ได้มาปลูกคัดเลือกในแปลง โดย 1 สายพันธุ์ 
จะปลูกทั งหมด 10 ต้น เมื่อครบ 8-10 เดือน ท าการเก็บเกี่ยวผลผลิต แล้วคัดเลือกต้นที่มีลักษณะที่ดี ทั งการให้
ผลผลิต ลักษณะหัว ทรงต้น สีเนื อหัวสด ปริมาณไซยาไนด์ต่ า และไม่แสดงอาการเข้าท าลายของโรคและแมลงใน
แปลงปลูก รวมทั งมีคุณสมบัติเหมาะต่อการบริโภค เช่น ไม่มีรสขมเมื่อน าไปนึ่ง มีความร่วนซุยของเนื อและมีเนื อ
เหนียว รสชาติหวานและหวานเล็กน้อย เพ่ือคัดเลือกไปปลูกในขั นตอนการเปรียบเทียบเบื องต้นต่อไป 
 
      7.  วิธีด าเนินการ 

ด าเนินการ 2 ขั นตอน 
 ขั้นตอนที่ 1 การศึกษาเครื่องหมายโมเลกุลของยีนที่เกี่ยวข้องกับการสร้างสารเบต้าแคโรทีนใน               
                         มันส าปะหลังเพ่ือบริโภค ลูกผสม ปี 2562 

- วิธีการ 
สิ่งที่ใช้ในการทดลอง : 
1. มันส าปะหลังเพ่ือบริโภค ลูกผสม ปี 2562 ที่ได้จากการคัดเลือกพันธุ์ปีที่ 1 จ านวน 106 สายพันธุ์ 

และลูกผสมที่มีลักษณะดี เหมาะส าหรับการบริโภค จ านวน 3 สายพันธุ์ รวมทั งหมด 109 สายพันธุ์   
2. วัสดุอุปกรณ์วิทยาศาสตร์ที่ใช้ในการตรวจวิเคราะห์ในระดับดีเอ็นเอ 
3. สารเคมีที่ใช้ในการตรวจวิเคราะห์ในระดับดีเอ็นเอ 
แผนการทดลอง  : การทดลองนี ไม่ได้ใช้แผนการทดลองทางสถิติ 
กรรมวิธี  : มันส าปะหลังเพ่ือบริโภค ลูกผสม ปี 2562 ที่ได้จากการคัดเลือกพันธุ์ปีที่ 1 จ านวน 106    

สายพันธุ์ และลูกผสมที่มีลักษณะดี เหมาะส าหรับการบริโภค จ านวน 3 สายพันธุ์ รวม
ทั งหมด 109 สายพันธุ์   
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- วิธีปฏิบัติการทดลอง   
1. เก็บตัวอย่างใบอ่อนมันส าปะหลังพันธุ์เพ่ือบริโภค ลูกผสมปี 2562 จ านวน 109 สายพันธุ์ น ามาสกัด   

ดีเอ็นเอ  
1.1 การสกัดดีเอ็นเอมันส าปะหลัง โดยใช้ชุดสกัดดีเอ็นเอพืชส าเร็จรูป DNAsecure Plant Kit (Tiangen, 

China) ซึ่งมีขั นตอนดังนี  
1) บดตัวอย่างใบอ่อนมันส าปะหลังปริมาณ 100 มิลลิกรัม ในไนโตรเจนเหลวให้ละเอียด ย้ายมาใส่ใน

หลอดทดลองขนาด 1.5 มิลลิลิตร จากนั  นเติมสารละลาย Buffer LP1 ปริมาตร 400 ไมโครลิตร และเติม 
RNase A (10 มิลลิกร ัมต่อมิลลิล ิตร ) ปริมาตร 6 ไมโครลิตร ผสมให้เข้ากันเป็นเวลา 1 นาที และที ่บ ่ม
อุณหภูมิห้อง (15-25 °C) เป็นเวลา 10 นาที 

2) เติมสารละลาย Buffer LP2 ปริมาตร 130 ไมโครลิตร ผสมให้เข้ากันเป็นเวลา 1 นาที 
3) ปั ่นเหวี ่ยงที ่ความเร็ว 12,000 rpm (~13,400 x g) เป็นเวลานาน 5 นาที ดูดส่วนใสด้านบน 

(supernatant) ใส่ในหลอดทดลองขนาด 1.5 มิลลิลิตร หลอดใหม่ 
4) เติม 1.5 เท่าของสารละลาย Buffer LP3 (เช่น เติม Buffer LP3 ปริมาตร 750 ไมโครลิตร ต่อ

ส่วนใสด้านบน 500 ไมโครลิตร) (ที่เติม ethanol แล้ว) และผสมให้เข้ากันเป็นเวลา 15 วินาที 
5) ดูดสารละลายจากข้อ 4) มาใส่ในหลอด Spin Column CB3 (ประกอบหลอด Spin Column 

CB3 เข้ากับหลอด Collection Tube) ปั ่นเหวี่ยงที ่ความเร็ว 12,000 rpm (~13,400 x g) เป็นเวลานาน 30 
วินาที ทิ งส่วนใสด้านล่าง และน า หลอด Spin Column CB3 มาประกอบเข้ากับหลอด Collection Tube อีก
ครั ง 

6) เติมสารละลาย Buffer PW ปริมาตร 600 ไมโครลิตร ในหลอด Spin Column CB3 (ที ่เติม 
ethanol แล้ว) ปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 12,000 rpm (~13,400 x g) เป็นเวลานาน 30 วินาที ทิ งส่วนใสด้านล่าง 
และน าหลอด Spin Column CB3 มาประกอบเข้ากับหลอด Collection Tube อีกครั ง 

7) ท าซ  า ข้อ 6)         
8) ปั ่นเหวี ่ยงหลอด Spin Column CB3 ที ่ประกอบเข้ากับหลอด Collection Tube ที ่ความเร็ว 

12,000 rpm (~13,400 x g) เป็นเวลานาน 2 นาที จากนั นเปิดฝาหลอด Spin Column CB3 และวางไว้ที่
อุณหภูมิห้อง (15-25 °C) เป็นเวลา 5 นาที  

9) ทิ งหลอด Collection Tube และน าหลอด Spin Column CB3 มาประกอบเข้ากับหลอดทดลอง
ขนาด 1.5 มิลลิลิตร หลอดใหม่ และเติมสารละลาย TE ปริมาตร 150 ไมโครลิตร ใส่ในบริเวณแผ่นกรองของ
หลอด Spin Column CB3 จากนั นบ่มที่อุณหภูมิห้อง (15-25 °C) เป็นเวลา 5 นาที และปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 
12,000 rpm (~13,400 x g) เป็นเวลานาน 2 นาที 

  2. น าสารละลายดีเอ็นเอที่สกัดได้ มาตรวจสอบคุณภาพและวัดปริมาณของดีเอ็นเอ โดยใช้เครื่อง  UV-
Vis spectrophotometer เพ่ือวัดค่าการดูดกลืนแสง (optical density : OD) ที่ความยาวคลื่นแสง 260 nm 
และ 280 nm จากนั นเจือจางสารละลายดีเอ็นเอให้มีความเข้มข้นประมาณ 50-100 ng/ml ด้วยสารละลาย TE 
buffer และตรวจสอบดีเอ็นเอบน agarose gel electrophoresis 
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     3. ท าการเพิ่มปริมาณชิ นส่วนดีเอ็นเอของเครื่องหมายโมเลกุล SNPs ของยีนที่เกี่ยวข้องกับการสร้างสาร
เบต้าแคโรทีนในมันส าปะหลัง ที่คัดเลือกได้จากขั นตอนการผสมพันธุ์ กับตัวอย่างมันส าปะหลังเพ่ือบริโภคลูกผสม 
และน าผลผลิต PCR ที่ได้มาตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะบริเวณต าแหน่ง SNPs เพ่ือตรวจสอบความผันแปรทาง
พันธุกรรม โดยใช้เทคนิคพีซีอาร์ -อาร์เอฟแอลพี (PCR-RFLP : polymerase chain reaction-restriction 
fragment length polymorphism)  

  4. ตรวจสอบผลผลิต PCR ที่ตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะบน polyacrylamide gel electrophoresis จากนั น
ตรวจสอบแถบลายพิมพ์ดีเอ็นเอท่ีได้ โดยการส่องภายใต้แสงรังสีอัลตราไวโอเลต (ultraviolet) ด้วยเครื่องวิเคราะห์
เจล (gel documentation)  
 5. บันทึกข้อมูลความผันแปรทางพันธุกรรมของต าแหน่ง SNPs และขนาดของแถบลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ได้
ในแต่ละตัวอย่างของเครื่องหมายโมเลกุล SNPs น ามาวิเคราะห์แถบลายพิมพ์ดีเอ็นเอของมันส าปะหลังเพ่ือบริโภค
ลูกผสม เพ่ือวิเคราะห์ความถี่จีโนไทป์และความถี่อัลลีล รวมทั งตรวจสอบประสิทธิภาพของเครื่องหมายโมเลกุล 
SNPs โดยวิเคราะห์จากค่า polymorphic information content (PIC) ซึ่งใช้บอกความสามารถในการจ าแนก
ความแตกต่างของเครื่องหมายโมเลกุล และตรวจสอบความแม่นย าของเครื่องหมายโมเลกุล SNPs ของยีนที่
เกี่ยวข้องกับการสร้างสารเบต้าแคโรทีนกับตัวอย่างดีเอ็นเอของมันส าปะหลังเพ่ือบริโภคลูกผสม ส าหรับใช้ในการ
คัดเลือกและจัดจ าแนกกลุ่มลักษณะสีเนื อของหัวสดมันส าปะหลัง เพ่ือใช้ในขั นตอนการเปรียบเทียบเบื องต้นของ
โครงการปรับปรุงพันธุ์มันส าปะหลังเพ่ือบริโภคต่อไป 

สูตรค านวณความถี่จีโนไทป์  f (AA) = AA / N 
f (AB) = AB / N 
f (BB) = BB / N 

เมื่อ   f (AA)  คือ ความถี่ของจีโนไทป์แบบ homozygous AA 
f (AB)  คือ ความถี่ของจีโนไทป์แบบ heterozygous AB 
f (BB)  คือ ความถี่ของจีโนไทป์แบบ homozygous BB 
 

สูตรค านวณความถี่อัลลีล   f (A) = [2 (AA) +AB] / 2N 
f (B) = [2 (BB) +AB] / 2N 

เมื่อ   f (A)  คือ ความถี่อัลลีล A 
f (B)  คือ ความถี่อัลลีล B 

AA, AB และ BB   คือ จ านวนมันส าปะหลังที่มีจีโนไทป์แบบ AA, AB และ BB ตามล าดับ 
และ N   คือ จ านวนมันส าปะหลังทั งหมด 
 

สูตรค านวณค่า    PIC = 1 – pi2 
   pi คือ ความถี่ของแต่ละอัลลีล (อัลลีล 1 - i) 

 

- การบันทึกข้อมูล 
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1. ปริมาณและคุณภาพของดีเอ็นเอที่สกัดได้ 
2. จ านวนและต าแหน่งของ SNPs  
3. เครื่องหมายโมเลกุล SNPs 
4. เอนไซม์ตัดจ าเพาะเพ่ือใช้ตัดบริเวณต าแหน่ง SNPs 
5. แถบลายพิมพ์ดีเอ็นเอของมันส าปะหลังเพ่ือบริโภค ลูกผสมปี 2562 
6. ความผันแปรทางพันธุกรรมบริเวณต าแหน่ง SNPs  
7. ความถี่จีโนไทป์และความถี่อัลลีล 
8. ค่า polymorphic information content (PIC) 
9. ความแม่นย าของเครื่องหมายโมเลกุล SNPs 
- เวลาและสถานที่ เริ่มต้น   ธันวาคม 2562   สิ นสุด  มิถุนายน 2564 

           ณ ศูนย์วิจัยพืชไร่ระยอง ต.ห้วยโป่ง อ.เมือง จ.ระยอง 

 

ขั้นตอนที่ 2 การคัดเลือกปีที่ 2 ในแปลงทดลอง 
   - วิธีการ 

  สิ่งที่ใช้ในการทดลอง : 
  1. มันส าปะหลังพันธุ์เพ่ือบริโภค ลูกผสมปี 2562  ที่ได้จากการคัดเลือกพันธุ์ปีที่ 1 จ านวน 106 สายพันธุ์ 

และลูกผสมที่มีลักษณะดี เหมาะส าหรับการบริโภค จ านวน 3 สายพันธุ์ รวมทั งหมด 109 สายพันธุ์  
  2. มันส าปะหลังพันธุ์เปรียบเทียบ 2 พันธุ์ ได้แก่ พันธุ์ห้านาที และระยอง 2 
  3. ปุ๋ยเคม ีเกรด 15-7-18 
  4. สารเคมีป้องกันก าจัดวัชพืช โรค และแมลง 
  5. เครื่องวัดเปอร์เซ็นต์แป้ง แบบ Reimann scale 

   6. อุปกรณ์ส าหรับนึ่งหัวมัน 
  7. อุปกรณ์และสารเคมีตรวจวัดปริมาณไซยาไนด์  
  8. Brix refractometer 
- แบบและวิธีการทดลอง 
  แผนการทดลอง  : การทดลองนี ไม่ได้ใช้แผนการทดลองทางสถิติ 

            กรรมวิธี : มันส าปะหลังพันธุ์เพ่ือบริโภค ลูกผสมปี 2562 ที่ได้จากการคัดเลือกพันธุ์ปีที่ 1 จ านวน 106 
สายพันธุ์ และลูกผสมที่มีลักษณะดี เหมาะส าหรับการบริโภค จ านวน 3 สายพันธุ์ รวมทั งหมด 
109 สายพันธุ์ และพันธุ์เปรียบเทียบ คือ พันธุ์ห้านาที และระยอง 2 

- วิธีปฏิบัติการทดลอง  
  ปลูกมันส าปะหลังพันธุ์เพ่ือบริโภค ลูกผสมปี 2562 ที่ผ่านการคัดเลือกปีที่ 1 จ านวน 106 สายพันธุ์ และ

ลูกผสมที่มีลักษณะดี เหมาะส าหรับการบริโภค จ านวน 3 สายพันธุ์ รวมทั งหมด 109 สายพันธุ์ โดยปลูกแบบต้นต่อ
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แถว แถวละ 10 ต้น ใช้ระยะระหว่างแถว 1 เมตร ระหว่างต้น 1 เมตร ปลูกพันธุ์ห้านาที และระยอง 2 เป็นพันธุ์
ตรวจสอบสลับทุก 20 แถว หลังจากปลูกประมาณ 1-1.5 เดือน ก าจัดวัชพืชด้วยจอบ และใส่ปุ๋ยเคมี เกรด 15-7-
18 โดยขุดหลุมใส่ 2 ข้างล าต้นบริเวณชายพุ่มใบแล้วพรวนดินกลบ ตรวจแปลงทดลองสม่ าเสมอ เพ่ือระวังการ
ระบาดของโรค แมลง และวัชพืช หากพบ รีบท าการก าจัดโดยวิธีกล หรือใช้สารเคมีป้องกันก าจัดศัตรูมันส าปะหลัง
ตามความเหมาะสม เก็บเกี่ยวผลผลิตเมื่ออายุครบ 9 เดือน น าผลผลิตที่ได้ไปนึ่ง เพ่ือดูคุณสมบัติด้านการบริโภค 
คัดเลือกพันธุ์ที่ดี คือ ลักษณะทรงต้นดี ตั งตรงไม่แตกกิ่ง หรือแตกกิ่งเล็กน้อย ผลผลิตดี สีเนื อหัวสีขาวหรือสีเหลือง 
ปริมาณไซยาไนด์ต่ า ไม่แสดงอาการอ่อนแอต่อการเข้าท าลายของโรคและแมลง มีความร่วนซุยของเนื อและมีเนื อ
เหนียว รสชาติหวานและหวานเล็กน้อย เหมาะต่อการบริโภค เพ่ือน าไปปลูกทดลองในขั นตอนการเปรียบเทียบ
เบื องต้นต่อไป 

วิธีการวิเคราะห์ปริมาณไซยาไนด์ในหัวสดมันส าปะหลัง มีขั นตอน ดังนี  
1. การเก็บตัวอย่างจากหัวมันส าปะหลังสด 
ขุดหัวสดมันส าปะหลังเพ่ือบริโภคและพันธุ์เปรียบเทียบ ที่อายุครบ 9 เดือน สายพันธุ์ละ 4 ต้น ๆ ละ 1 หัว 

จากนั นใช้ cork borer ขนาดเส้นผ่านศูนย์กลาง 50 มิลลิเมตร เจาะบริเวณกลางของหัวมันส าปะหลัง ความลึก
ประมาณครึ่งหนึ่งของหัวมันส าปะหลัง ตัดชิ นส่วนมันส าปะหลังจากส่วนในให้มีน  าหนักเท่ากับ 100 มิลลิกรัม  

2. การวิเคราะห์ปริมาณไซยาไนด์ด้วยวิธี picrate paper ตามวิธีดัดแปลงของ Haque and Bradbury 
(1999) ดังนี  

เตรียม picric acid paper โดยชั่ง picric acid 1.4 กรัม ละลายใน 100 มิลลิลิตร 2.5% (w/v) sodium 
carbonate จากนั นจุ่มกระดาษ Whatman #1 ลงในสารละลาย picric acid ปล่อยให้แห้ง ตัด picric acid 
paper ขนาด 1 x 3 ตารางเซนติเมตร ติดบนฝาของหลอดทดลองขนาด 15 มิลลิลิตร เก็บที่ -20 องศาเซลเซียส 
น ามันส าปะหลัง (จากข้อ 1) หนัก 100 มิลลิกรัม ใส่ในหลอดขนาด 15 มิลลิลิตร เติม 0.1 M phosphate buffer 
pH 8.0 ปริมาตร 0.5 มิลิลิตร บดให้ละเอียด ปิดฝาที่มี picric acid paper บ่มไว้ที่อุณหภูมิห้อง นานข้ามคืน น า 
picric acid paper จุ่มในน  า ปริมาตร 5 มิลลิลิตร น าไปวัดค่าการดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 510 นาโนเมตร  

3. การเตรียมมาตรฐานของปริมาณไซยาไนด์ 
เตรียมสารละลายมาตรฐาน hydrogen cyanide (HCN) ที่ระดับ 0, 0.1, 0.25, 0.5, 1.0, 2.5, 5.0, 7.5, 

10.0, 20.0 และ 40.0 ไมโครกรัมต่อหลอด โดยเติม 0.1 M phosphate buffer  pH 8.0  ปริมาตร 0.5 มิลิลิตร 
ลงในหลอดทดลองขนาด 15 มิลลิลิตร จากนั นเติมสารละลาย HCN ความเข้มข้น 0.1 ไมโครกรัมต่อไมโครลิตร 
ลงในแต่ละหลอด ปริมาตร 0, 1, 2.5, 5, 10 และ 25 ไมโครลิตร ส าหรับสารละลายมาตรฐานที่ระดับ 0, 0.1, 
0.25, 0.5, 1.0 และ 2.5 ไมโครกรัมต่อหลอด ตามล าดับ ส าหรับสารละลายมาตรฐานที่ระดับ 5.0, 7.5, 10.0, 20.0 
และ 40.0 ไมโครกรัมต่อหลอด ให้เติมสารละลาย HCN ความเข้มข้น 1 ไมโครกรัมต่อไมโครลิตร ลงในแต่ละหลอด 
ปริมาตร 5, 7.5, 10, 20 และ 40 ไมโครลิตร ตามล าดับ ปิดฝาที่มี picric acid paper บ่มไว้ที่อุณหภูมิห้อง นาน
ข้ามคืน น า picric acid paper จุ่มในน  า ปริมาตร 5 มิลลิลิตร น าไปวัดค่าการดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 510 
นาโนเมตร น าไปสร้างกราฟสารมาตรฐาน 

วิธีการวัดค่าความหวานในหัวสดมันส าปะหลัง มีขั นตอน ดังนี  

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร



1. ขุดหัวสดมันส าปะหลังเพื่อบริโภคและพันธุ์เปรียบเทียบ ที่อายุครบ 9 เดือน สายพันธุ์ละ 1 ต้น ๆ 
ละ 1 หัว น ามาปอกเปลือกและล้างน  าให้สะอาด จากนั นหั่นหัวมันส าปะหลังเป็นชิ นเล็ก ๆ ประมาณ 100 กรัม 

2. น าหัวมันส าปะหลังไปปั่นให้ละเอียดด้วยเครื่องปั่น เมื่อได้น าใส่ในผ้าขาวบางเพื่อคั นน  าจากหัวสด  
จากนั นน าน  ามันส าปะหลังปริมาตร 1 มิลลิลิตร ใส่ในหลอดทดลองขนาด 1.5 มิลลิลิตร ไปปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 
12,000 rpm (~13,400 x g) เป็นเวลานาน 1 นาที และดูดส่วนใสด้านบน (supernatant) ใส่ในหลอดทดลอง
ขนาด 1.5 มิลลิลิตร หลอดใหม่ 

3. ดูดส่วนใสจากหลอดทดลอง ปริมาตร 0.3 มิลลิลิตร หยดลงบนช่องวัดของเครื่องวัดความหวาน รุ่น 
PAL-1 Digital Hand-held “Pocket” Refractometer (Atago, Japan) จากนั  นอ่านค่าความหวาน ซึ ่งจะ
แสดงผลเป็น เปอร์เซ็นต์บริกซ์ (%Brix) 

- การบันทึกข้อมูล 
ความงอกและจ านวนต้นอยู่รอดถึงเก็บเกี่ยว การเจริญเติบโต ลักษณะทรงต้น การแตกกิ่ง ลักษณะหัว 

จ านวนหัวต่อต้น น  าหนักหัวต่อต้น น  าหนักต้นและใบ ค่าดัชนีเก็บเกี่ยว (Harvest index) ผลผลิตหัวสด เปอร์เซ็นต์ 
แป้ง (โดยใช้เครื่องวัดเปอร์เซ็นต์แป้งแบบ Reimann scale) ปริมาณไซยาไนด์ในหัวมันสด (โดยใช้วิธี picrate 
paper ตามวิธีดัดแปลงของ Haque and Bradbury (1999)) ค่าความหวาน (โดยวัดความหวานจากปริมาณสารที่
ละลายได้ทั งหมด (Total soluble solids) ในน  าคั นจากหัวสดของมันส าปะหลัง โดยใช้เครื่องมือ Hand 
refractometer) ลักษณะเนื อสัมผัส สี และรสชาติของเนื อมันหลังนึ่ง (โดยการชิม) ระดับการท าลายของโรคและ
แมลงที่ส าคัญ 

- เวลาและสถานที่ เริ่มต้น   ธันวาคม 2562   สิ นสุด  พฤศจิกายน 2563 
           ณ ศูนย์วิจัยพืชไร่ระยอง ต.ห้วยโป่ง อ.เมือง จ.ระยอง 

 
8.  ผลการทดลองและวิจารณ์ 

ขั นตอนที่ 1   
1. ผลการสกัดดีเอ็นเอจากใบอ่อนมันส าปะหลังพันธุ์เพ่ือบริโภค จากแปลงทดลองของศูนย์วิจัยพืชไร่

ระยอง ลูกผสมปี 2562 จ านวน 109 สายพันธุ์ ประกอบด้วย ลูกผสมข้าม (CMRE) จ านวน 50 สายพันธุ์ และ
ลูกผสมเปิด (OMRE) จ านวน 59 สายพันธุ์ โดยใช้ชุดสกัดดีเอ็นเอพืชส าเร็จรูป จากนั นน ามาตรวจสอบคุณภาพและ
ปริมาณของดีเอ็นเอ ด้วยเครื่อง NanoDrop One UV-Vis Spectrophotometer เพ่ือวัดค่าการดูดกลืนแสง (OD) 
ที่ความยาวคลื่น A260/A280 นาโนเมตร และ A260/A230 นาโนเมตร (Table 1, 2) ท าการเจือจางดีเอ็นเอด้วย 
TE buffer ให้มีความเข้มข้นประมาณ 50-100 นาโนกรัม/ไมโครลิตร และตรวจสอบผลบน 1% agarose gel 
electrophoresis (Figure 1, 2)  

2. ผลการเพ่ิมปริมาณชิ นส่วนดีเอ็นเอของเครื่องหมายโมเลกุล SNPs ของยีน PSY2 และยีน PDS ที่
คัดเลือกได้จากการผสมพันธุ์ จ านวน 8 คู่ไพรเมอร์ (13 ต าแหน่ง) (Table 3) กับตัวอย่างมันส าปะหลังเพ่ือบริโภค
ลูกผสม โดยการท าปฏิกิริยา PCR (polymerase chain reaction) ปริมาตรรวม 20 ไมโครลิตร ประกอบด้วย
สารละลายดีเอ็นเอ 50-100 นาโนกรัม, Green PCR Master Mix (2x) (Biotech rabbit, Germany), forward 
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primer (10 pmol), reverse primer (10 pmol) และ UltraPure Distilled Water และตั งโปรแกรมอุณหภูมิ 
Pre-Denaturation 94 องศาเซลเซียส นาน 3 นาที จ านวน 1 รอบ และตั งรอบให้เครื่องท างาน 3 ขั นตอน ดังนี  
Denaturation 94 องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที, Annealing 52 องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที, Extension     
72 องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที จ านวน 40 รอบ และ Final extension 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาท ีจ านวน      
1 รอบ และตรวจสอบผลผลิต PCR บน 6% polyacrylamide gel electrophoresis จากนั นตรวจสอบแถบ   
ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ได้ โดยการส่องภายใต้แสงรังสีอัลตราไวโอเลต ด้วยเครื่องวิเคราะห์เจล พบว่า สามารถเพ่ิม
ปริมาณดีเอ็นเอของคู่ไพรเมอร์ทั งหมดกับตัวอย่างมันส าปะหลังเพ่ือบริโภคลูกผสม ได้ครบทั ง 109 สายพันธุ์ 
(Figure 3) 
 3. ผลการน าผลผลิต PCR ของทั งหมด 8 คู่ไพรเมอร์ มาตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะบริเวณต าแหน่ง SNPs 
เพ่ือตรวจสอบความผันแปรทางพันธุกรรม โดยใช้เทคนิค PCR-RFLP จากนั นตรวจสอบผลผลิต PCR ที่ตัดด้วย
เอนไซม์ตัดจ าเพาะบน 8% polyacrylamide gel electrophoresis และตรวจสอบแถบลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ได้ 
โดยการส่องภายใต้แสงรังสีอัลตราไวโอเลต (ultraviolet) ด้วยเครื่องวิเคราะห์เจล (gel documentation) พบว่า 
ทั ง 13 ต าแหน่ง (SNPs) แสดงลักษณะ polymorphism (Figure 4) 
 4. ผลการวิเคราะห์แถบลายพิมพ์ดีเอ็นเอและความผันแปรทางพันธุกรรมบริเวณต าแหน่ง SNPs ของ
เครื่องหมายโมเลกุล SNPs จ านวนทั งหมด 13 ต าแหน่ง ประกอบด้วย ยีน PSY2 จ านวน 7 ต าแหน่ง และยีน PDS 
จ านวน 6 ต าแหน่ง ในมันส าปะหลังเพ่ือบริโภคลูกผสม ทั งหมด 109 สายพันธุ์ โดยใช้เทคนิค PCR-RFLP เพ่ือ
ตรวจสอบจีโนไทป์ พบว่า ยีน PSY2 และยีน PDS มีความผันแปรของล าดับนิวคลีโอไทด์ทุกต าแหน่ง โดยที่ SNPs 
ต าแหน่ง PSY2 g.24155522 และ g.24155894 มีความผันแปรทางพันธุกรรมสอดคล้องกับรายงานทางวิชาการ
ของ Welsch et al. (2010) ซึ่งพบความผันแปรของล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณ SNPs ระหว่างมันส าปะหลังที่มี
ลักษณะสีเนื อหัวสดสีขาว (พันธุ์ CM3306-4) และสีเหลือง (พันธุ์ MBRA253) ทั งหมด 3 ต าแหน่ง คือ SNP1: 521 
G/C (g.24155417), SNP2: 572 C/A (g.24155522) แล ะ  SNP3: 819 A/T (g.24155894) ส า ห รั บ ผลก า ร
วิเคราะห์แถบลายพิมพ์ดีเอ็นเอโดยใช้เอนไซม์ตัดจ าเพาะ พบว่า เครื่องหมายโมเลกุล SNPs แต่ละต าแหน่ง ให้แถบ
ลายพิมพ์ดีเอ็นเอท่ีมีขนาดขนาดแตกต่างกัน (Table 4) 
 5. ผลการวิเคราะห์ความถี่จีโนไทป์และความถี่อัลลีลของเครื่องหมายโมเลกุล SNPs ของยีน PSY2 และ 
ยีน PDS จ านวนทั งหมด 13 ต าแหน่ง (SNPs) ในตัวอย่างมันส าปะหลังเพ่ือบริโภคลูกผสม จ านวน 109 สายพันธุ์ 
(Table 5) 

6. ผลการตรวจสอบประสิทธิภาพของเครื่องหมายโมเลกุล SNPs โดยวิเคราะห์จากค่า polymorphic 
information content (PIC) ซึ่งใช้บอกความสามารถในการจ าแนกความแตกต่างของ SNP แต่ละต าแหน่ง และ
วิเคราะห์ค่าความแม่นย าของเครื่องหมายโมเลกุล SNPs ของยีน PSY2 และยีน PDS จ านวนทั งหมด 13 ต าแหน่ง 
พบว่า เครื่องหมายโมเลกุล SNPs ของยีน PSY2 จ านวน 7 ต าแหน่ง มีค่า PIC อยู่ระหว่าง 0.10 - 0.50 โดย SNP 
PSY2 g.24155522 มีค่าสูงสุดเท่ากับ 0.50 และมีค่าความแม่นย าในการจ าแนกลักษณะสีเนื อหัวสดสีขาวออกจาก
สีเหลืองครีมของตัวอย่างมันส าปะหลังเพ่ือบริโภคลูกผสม ทั งหมด 109 ตัวอย่าง ได้ถูกต้อง 35.85 - 59.43 
เปอร์เซ็นต์ โดย SNP PSY2 g.24156495 มีค่าความแม่นย าสูงสุดเท่ากับ 59.43 เปอร์เซ็นต์  ในขณะที่เครื่องหมาย
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โมเลกุล SNPs ของยีน PDS จ านวน 6 ต าแหน่ง มีค่า PIC อยู่ระหว่าง 0.28 - 0.48 โดย SNP PDS g.26662057 มี
ค่าสูงสุดเท่ากับ 0.48 และมีค่าความแม่นย าในการจ าแนกลักษณะสีเนื อหัวสดได้ถูกต้อง 37.74 - 54.72 เปอร์เซ็นต์ 
โดย SNP PDS g.26674193 มีค่าความแม่นย าสูงสุดเท่ากับ 54.72 เปอร์เซ็นต์ (Table 6) 
 

ขั นตอนที่ 2 
 ท าการปลูกมันส าปะหลังพันธุ์เพ่ือบริโภค ลูกผสมปี 2562 ที่ผ่านการคัดเลือกปีที่ 1 จ านวน 109 สายพันธุ์ 
โดยเป็นลูกผสมข้าม (CMRE) จ านวน 50 สายพันธุ์ และเป็นลูกผสมเปิด (OMRE) จ านวน 59 สายพันธุ์ เมื่อวันที่ 
23 มกราคม 2563 โดยปลูกแบบต้นต่อแถว แถวละ 10 ต้น ใช้ระยะระหว่างแถว 1 เมตร ระหว่างต้น 1 เมตร ปลูก
พันธุ์ห้านาที และระยอง 2 เป็นพันธุ์ตรวจสอบสลับทุก 20 แถว หลังจากปลูก 1 เดือน ท าการตรวจเช็คการอยู่รอด 
พบว่า ลูกผสม CMRE มีจ านวนต้นที่อยู่รอดหลังปลูก 1 เดือน จ านวน 443 ต้น จากจ านวนทั งหมด 480 ต้น คิด
เป็น 92.29 เปอร์เซ็นต์ และลูกผสม OMRE มีจ านวนต้นที่อยู่รอดหลังปลูก 1 เดือน จ านวน 575 ต้น จากจ านวน 
ทั งหมด 590 ต้น คิดเป็น 97.46 เปอร์เซ็นต์ ท าการวัดความสูงที่ 3 เดือน พบว่า ลูกผสม CMRE มีความสูงเฉลี่ย 
อยู่ระหว่าง 57.00 - 106.80 เซนติเมตร และลูกผสม OMRE มีความสูงเฉลี่ย อยู่ระหว่าง 51.80 - 109.80 
เซนติเมตร และท าการวัดความสูงที่ 6 เดือน พบว่า ลูกผสม CMRE มีความสูงเฉลี่ย อยู่ระหว่าง 120.00 - 270.60 
เซนติเมตร และลูกผสม OMRE มีความสูงเฉลี่ย อยู่ระหว่าง 73.60 - 279.00 เซนติเมตร ท าการเก็บเกี่ยวผลผลิต
มันส าปะหลังเมื่ออายุครบ 9 เดือน เพ่ือบันทึกลักษณะที่ส าคัญต่าง ๆ เมื่อวันที่ 2 พฤศจิกายน 2563 ผลการ
คัดเลือกสายพันธุ์ พบว่า สามารถคัดเลือกมันส าปะหลังเพ่ือบริโภคลูกผสมสายพันธุ์ดี จ านวน 28 สายพันธุ์ 
แบ่งเป็น ลูกผสมข้าม (CMRE) จ านวน 7 สายพันธุ์ ได้แก่ CMRE62-02-07, CMRE62-19-19, CMRE62-22-01, 
CMRE62-24-11, CMRE62-24-34, CMRE62-24-58 และ CMRE62-24-80 และเป็นลูกผสมเปิด (OMRE) จ านวน 
21 สายพันธุ์ ได้แก่ OMRE62-01-54, OMRE62-01-67, OMRE62-01-96, OMRE62-01-104, OMRE62-01-121, 
OMRE62-03-16, OMRE62-03-19, OMRE62-03-21, OMRE62-03-23, OMRE62-03-27, OMRE62-04-02, 
OMRE62-04-10, OMRE62-04-11, OMRE62-04-15, OMRE62-04-17, OMRE62-04-20, OMRE62-04-23, 
OMRE62-04-28, OMRE62-04-54, OMRE62-05-45 และ OMRE62-09-01 เพ่ือปลูกในขั นตอนการเปรียบเทียบ
เบื องต้นในปี 2564/2565 ต่อไป 
 โดยคู่ผสมที่ให้ลูกผสมที่มีลักษณะดีและมีคุณสมบัติเหมาะต่อการบริโภค ที่ได้รับการคัดเลือกมากท่ีสุด คือ 
คู่ผสมเปิดของพันธุ์ Nep คัดเลือกไว้ได้ 8 สายพันธุ์ ให้ผลผลิตหัวสด 1.28-4.50 กิโลกรัมต่อต้น ปริมาณแป้งในหัว
สด 22.2-31.0 เปอร์เซ็นต์ ปริมาณไซยาไนด์ 16.84-50.48 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม และมีดัชนีเก็บเกี่ยว 0.36-0.69 
รองลงมาคือ คู่ผสมเปิดของพันธุ์ Batrang คัดเลือกไว้ได้ 5 สายพันธุ์ ให้ผลผลิตหัวสด 1.48-3.30 กิโลกรัมต่อต้น 
ปริมาณแป้งในหัวสด 20.5-24.5 เปอร์เซ็นต์ ปริมาณไซยาไนด์ 33.80-54.95 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม และมีดัชนีการ
เก็บเก่ียว 0.36-0.73 คู่ผสมเปิดของพันธุ์ห้านาที คัดเลือกไว้ได้ 5 สายพันธุ์ ให้ผลผลิตหัวสด 1.17-3.12 กิโลกรัมต่อ
ต้น ปริมาณแป้งในหัวสด 20.4-26.1 เปอร์เซ็นต์ ปริมาณไซยาไนด์ 20.96-84.70 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม และมีดัชนี
เก็บเกี่ยว 0.34-0.67 คู่ผสมข้ามระหว่างพันธุ์ระยอง 2 x ระยอง 5 คัดเลือกไว้ได้ 4 สายพันธุ์ ให้ผลผลิตหัวสด 
2.04-3.55 กิโลกรัมต่อต้น ปริมาณแป้งในหัวสด 20.9-26.2 เปอร์เซ็นต์ ปริมาณไซยาไนด์ 14.55-88.52 มิลลิกรัม
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ต่อกิโลกรัม และมีดัชนีเก็บเกี่ยว 0.44-0.66 คู่ผสมข้ามระหว่างพันธุ์ Batrang x ระยอง 11 คัดเลือกไว้ได้ 1 สายพันธุ์ 
ให้ผลผลิตหัวสด 1.65 กิโลกรัมต่อต้น ปริมาณแป้งในหัวสด 30.6 เปอร์เซ็นต์ ปริมาณไซยาไนด์ 70.96 มิลลิกรัมต่อ
กิโลกรัม และมีดัชนีเก็บเกี่ยว 0.47 คู่ผสมข้ามระหว่างพันธุ์ Nep x เกษตรศาสตร์ 50 คัดเลือกไว้ได้ 1 สายพันธุ์ ให้
ผลผลิตหัวสด 3.13 กิโลกรัมต่อต้น ปริมาณแป้งในหัวสด 26.1 เปอร์เซ็นต์ ปริมาณไซยาไนด์ 43.64 มิลลิกรัมต่อ
กิโลกรัม และมีดัชนีเก็บเกี่ยว 0.65 คู่ผสมข้ามระหว่างพันธุ์ระยอง 2 x Mcol 2331 คัดเลือกไว้ได้ 1 สายพันธุ์ ให้
ผลผลิตหัวสด 1.75 กิโลกรัมต่อต้น ปริมาณแป้งในหัวสด 21.8 เปอร์เซ็นต์ ปริมาณไซยาไนด์ 46.28 มิลลิกรัมต่อ
กิโลกรัม และมีดัชนีเก็บเกี่ยว 0.55 คู่ผสมเปิดของพันธุ์ระยอง 2 คัดเลือกไว้ได้ 1 สายพันธุ์ ให้ผลผลิตหัวสด 2.52 
กิโลกรัมต่อต้น ปริมาณแป้งในหัวสด 19.6 เปอร์เซ็นต์ ปริมาณไซยาไนด์ 40.82 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม และมีดัชนี
เก็บเกี่ยว 0.54 และคู่ผสมเปิดของพันธุ์ระยอง 3 S1 P1 คัดเลือกไว้ได้ 1 สายพันธุ์ ให้ผลผลิตหัวสด 6.33 กิโลกรัม
ต่อต้น ปริมาณแป้งในหัวสด 26.2 เปอร์เซ็นต์ ปริมาณไซยาไนด์ 54.33 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม และมีดัชนีเก็บเกี่ยว 
0.63  (Table 7) 
 ความสูงทรงต้น พบว่า สายพันธุ์มันส าปะหลังที่คัดเลือกไว้ทั งหมด มีความสูงทรงต้นระหว่าง 160-327
เซนติเมตร เฉลี่ย 234 เซนติเมตร โดยสายพันธุ์ CMRE62-24-58 มีความสูงทรงต้นสูงสุด คือ 327 เซนติเมตร
รองลงมา คือ สายพันธุ์ OMRE62-04-02 และ OMRE62-04-28 มีความสูงทรงต้น 313 และ 312 เซนติเมตร 
ในขณะที่พันธุ์ห้านาทีและระยอง 2 มีความสูงทรงต้น 228 และ 196 เซนติเมตร ซึ่งทั ง 3 สายพันธุ์มีความสูงทรง
ต้นสูงกว่าพันธุ์ห้านาที ร้อยละ 43 37 และ 37 ตามล าดับ และสูงกว่าพันธุ์ระยอง 2 ร้อยละ 67 60 และ 59 
ตามล าดับ (Table 7) 
 ทรงต้นและการแตกกิ่ง พบว่า สายพันธุ์มันส าปะหลังที่คัดเลือกไว้ ส่วนใหญ่มีทรงต้นแบบ v-shape 
รองลงมา คือ แบบ u-shape และส่วนใหญ่มีการแตกกิ่ง 2/3 ของความสูงล าต้น รองลงมา คือ แตกกิ่งปลายยอด 
และไม่แตกกิ่ง ในขณะที่พันธุ์ห้านาที มีทรงต้นแบบ v-shape มีการแตกกิ่งปลายยอด และระยอง 2 แตกกิ่ง 2/3 
ของความสูงล าต้น (Table 7) 
 ผลผลิตหัวสด พบว่า สายพันธุ์มันส าปะหลังลูกผสมปี 2562 ส่วนใหญ่ให้ผลผลิตหัวสดน้อยกว่าการ
คัดเลือกปีที่ 1 (ปี 2562/2563) เนื่องจากปี 2563 มีปริมาณน  าฝนสะสมในดินมาก ท าให้เมื่อเก็บเกี่ยวผลผลิต พบ   
หัวสดมันส าปะหลังเน่าเป็นส่วนใหญ่ โดยสายพันธุ์มันส าปะหลังที่คัดเลือกไว้ ให้ผลผลิตหัวสด ระหว่าง 1.17-6.33 
กิโลกรัมต่อต้น เฉลี่ย 2.53 กิโลกรัมต่อต้น สายพันธุ์ที่ให้ผลผลิตหัวสดสูงสุด คือ สายพันธุ์  OMRE62-09-01 
รองลงมา คือ OMRE62-04-28 และ CMRE62-24-58 ให้ผลผลิตหัวสด 6.33 4.50 และ 3.55 กิโลกรัมต่อต้น 
ในขณะที่พันธุ์ห้านาทีและระยอง 2 ให้ผลผลิตหัวสด 0.72 และ 2.16 กิโลกรัมต่อต้น ซึ่งทั ง 3 สายพันธุ์ ให้ผลผลิต
หัวสดสูงกว่าพันธุ์ห้านาที ร้อยละ 779 500 และ 373 ตามล าดับ และสูงกว่าพันธุ์ระยอง 2 ร้อยละ 193 108 และ 
64 ตามล าดับ (Table 7) 
 ปริมาณแป้งในหัวสด พบว่า สายพันธุ์มันส าปะหลังที่คัดเลือกไว้ทั งหมด ให้ปริมาณแป้งในหัวสดสูงกว่า
พันธุ์ห้านาทีและระยอง 2 โดยสายพันธุ์มันส าปะหลังให้ปริมาณแป้งในหัวสด ระหว่าง 19.6-31.0 เปอร์เซ็นต์ เฉลี่ย 
24.5 เปอร์เซ็นต์ สายพันธุ์ที่ให้ปริมาณแป้งในหัวสดสูงสุด คือ สายพันธุ์ OMRE62-04-17 รองลงมา คือ CMRE62-
02-07 และ OMRE62-04-11 ให้ปริมาณแป้งในหัวสด 31.0  30.6 และ 29.2 เปอร์เซ็นต์ ในขณะที่พันธุ์ห้านาทีและ
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ระยอง 2 ให้ปริมาณแป้งในหัวสด 15.1 และ 16.3 เปอร์เซ็นต์ ซึ่งทั ง 3 สายพันธุ์ ให้ปริมาณแป้งในหัวสดสูงกว่า
พันธุ์ห้านาที ร้อยละ 100 102 และ 93 ตามล าดับ และสูงกว่าพันธุ์ระยอง 2 ร้อยละ 90 88 และ 79 ตามล าดับ 
(Table 7) 
 ปริมาณไซยาไนด์ พบว่า สายพันธุ์มันส าปะหลังลูกผสม ปี 2562 ส่วนใหญ่มีปริมาณไซยาไนด์น้อยกว่าการ
คัดเลือกปีที่ 1 (ปี 2562/2563) เนื่องจากปี 2563 มีปริมาณน  าฝนสะสมในดินมาก ท าให้เกิดการเจือจางของ
ไซยาไนด์ในหัวสดมันส าปะหลัง จึงมีปริมาณไซยาไนด์ลดลง โดยสายพันธุ์มันส าปะหลังที่คัดเลือกไว้ มีปริมาณ
ไซยาไนด์ ระหว่าง 14.55-88.52 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม เฉลี่ย 46.58 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม สายพันธุ์มีปริมาณ
ไซยาไนด์ต่ าสุด คือ สายพันธุ์  CMRE62-24-80 ถัดมา คือ OMRE62-04-20 และ OMRE62-04-11 มีปริมาณ
ไซยาไนด์ 14.55 16.36 และ 16.84 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม ในขณะที่พันธุ์ห้านาทีและระยอง 2 มีปริมาณไซยาไนด์ 
31.23 และ 52.78 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม ซึ่งทั ง 3 สายพันธุ์ มีปริมาณไซยาไนด์ต่ ากว่าพันธุ์ห้านาที ร้อยละ 53 48 
และ 46 ตามล าดับ และต่ ากว่าพันธุ์ระยอง 2 ร้อยละ 72 69 และ 68 ตามล าดับ (Table 7) 
 ดัชนีเก็บเกี่ยว พบว่า สายพันธุ์มันส าปะหลังที่คัดเลือกไว้ทั งหมด มีค่าดัชนีเก็บเกี่ยวระหว่าง 0.34-0.73 
เฉลี่ย 0.55 โดยสายพันธุ์มันส าปะหลังที่มีค่าดัชนีเก็บเกี่ยวสูงสุด คือ สายพันธุ์ OMRE62-01-54 รองลงมา คือ 
OMRE62-01-54, OMRE62-04-20 และ OMRE62-03-23, OMRE62-04-17 มีค่าดัชนีเก็บเกี่ยว 0.73 0.69 และ 
0.67 ในขณะที่พันธุ์ห้านาทีและระยอง 2 มีค่าดัชนีเก็บเกี่ยว 0.33 และ 0.37 ซึ่งทั ง 3 สายพันธุ์ มีค่าดัชนีเก็บเกี่ยว
สูงกว่าพันธุ์ห้านาที ร้อยละ 121 109 และ 103 ตามล าดับ และสูงกว่าพันธุ์ระยอง 2 ร้อยละ 97 86 และ 81 
ตามล าดับ (Table 7) 
 ความหวานของมันส าปะหลัง พบว่า สายพันธุ์มันส าปะหลังที่คัดเลือกไว้ทั งหมด มีค่าความหวานในหัวสด 
ระหว่าง 4.8-8.3 บริกซ์ เฉลี่ย 6.7 บริกซ์ โดยสายพันธุ์ที่มีค่าความหวานในหัวสดสูงสุด คือ CMRE62-24-34 
รองลงมา คือ OMRE62-03-23 และ CMRE62-02-07 มีค่าความหวาน 8.3 8.2 และ 7.9 บริกซ์ ในขณะที่พันธุ์  
ห้านาทีและระยอง 2 มีค่าความหวานในหัวสดสูงสุด 4.8 และ 7.0 บริกซ์ ซึ่งทั ง 3 สายพันธุ์ มีค่าความหวานใน   
หัวสดสูงกว่าพันธุ์ห้านาที ร้อยละ 73 71 และ 65 ตามล าดับ และสูงกว่าพันธุ์ระยอง 2 ร้อยละ 19 17 และ 13 
ตามล าดับ (Table 8) 

รสชาติของหัวมันส าปะหลังนึ่ง พบว่า สายพันธุ์มันส าปะหลังที่คัดเลือกไว้ทั งหมด มีคะแนนรสชาติของ
หัวมันส าปะหลังหลังนึ่งมีรสชาติไม่แตกต่างกัน โดยทุกสายพันธุ์มีคะแนนความหวานอยู่ระหว่าง 0-2 คะแนน 
คะแนนความขมอยู่ระหว่าง 0-2 คะแนน คะแนนเนื อสัมผัสร่วนซุยอยู่ระหว่าง 0-3 คะแนนเนื อสัมผัสเหนียวอยู่
ระหว่าง 0-3 คะแนน ในขณะที่พันธุ์ห้านาที มีคะแนนความหวาน 0 คะแนน คะแนนความขม 0 คะแนน คะแนน
เนื อสัมผัสร่วนซุย 3 คะแนน และเนื อสัมผัสเหนียว 0 คะแนน และพันธุ์ระยอง 2 มีคะแนนความหวาน 1 คะแนน 
คะแนนความขม 0 คะแนน คะแนนเนื อสัมผัสร่วนซุย 0 คะแนน และเนื อสัมผัสเหนียว 2 คะแนน (Table 8) 
 

9.  สรุปผลการทดลองและข้อเสนอแนะ 
ขั นตอนที่ 1 
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การศึกษาเครื่องหมายโมเลกุล SNPs ของยีน PSY2 และยีน PDS  ซึ่งเกี่ยวข้องกับการสร้างสารเบต้าแคโรทีน 
ในหัวมันส าปะหลัง จ านวน 13 ต าแหน่ง กับมันส าปะหลังเพ่ือบริโภคลูกผสมของการคัดเลือกปีที่ 2 จ านวน 109 
สายพันธุ์ พบความผันแปรทางพันธุกรรมของล าดับนิวคลีโอไทด์ (SNPs) ของทั ง 13 ต าแหน่ง เมื่อน ามาวิเคราะห์
จากค่า PIC ซึ่งใช้บอกความสามารถในการจ าแนกความแตกต่าง และค่าความแม่นย าของเครื่องหมายโมเลกุล 
SNP แต่ละต าแหน่งของทั งสองยีน พบว่า ทั งสองค่ามีความสอดคล้องและไปในทิศทางเดียวกัน โดย เครื่องหมาย
โมเลกุล SNP ของยีน PSY2 ต าแหน่ง g.24155522 มีค่า PIC สูงสุด และเครื่องหมายโมเลกุล SNPs ของยีน PSY2 
ต าแหน่ง g.24156495 มีค่าความแม่นย าสูงสุด โดยมีค่าความแม่นย ามากกว่า 50 เปอร์เซ็นต์ ซึ่งเป็นเครื่องหมาย
โมเลกุลที่สามารถน าไปใช้คัดเลือกมันส าปะหลังเพ่ือบริโภคลูกผสมได้ แต่จากการทดลองไม่พบเครื่องหมายโมเลกุล
ที่มีความแม่นย ามากกว่า 80 เปอร์เซ็นต์ ดังนั นจึงควรพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล SNPs เพ่ิมเติม โดยการส่ง
วิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน PSY2 และยีน PDS ในตัวอย่างมันส าปะหลังที่มีลักษณะสีเนื อหัวสดสีขาวและ
สีเหลือง เพ่ือน ามาศึกษาความผันแปรทางพันธุกรรมของต าแหน่ง SNPs เปรียบเทียบระหว่างตัวอย่างที่มีลักษณะ 
สีเนื อหัวสดแตกต่างกัน จากนั นท าการออกแบบคู่ไพรเมอร์ให้ครอบคลุมต าแหน่ง SNPs ที่แตกต่างกันและน ามา
ทดสอบความแม่นย า เพ่ือให้ได้เครื่องหมายโมเลกุล SNPs ที่มีความแม่นย าสูง ส าหรับใช้ในการคัดเลือกและจ าแนก
กลุ่มลักษณะสีเนื อหัวสดของมันส าปะหลังลูกผสมในโครงการปรับปรุงพันธุ์มันส าปะหลังเพ่ือบริโภคต่อไป  

ขั นตอนที่ 2 
ปี 2563/2564 ศูนย์วิจัยพืชไร่ระยอง ได้ด าเนินการทดลอง การคัดเลือกปีที่ 2 มันส าปะหลังเพ่ือการ

บริโภค ลูกผสมปี 2562 ที่คัดเลือกได้จากการคัดเลือกปีที่ 1 จ านวน 109 สายพันธุ์ ซึ่งเป็นลูกผสมข้าม (CMRE) 
จ านวน 50 สายพันธุ์ และลูกผสมเปิด (OMRE) จ านวน 59 สายพันธุ์ และสามารถคัดเลือกมันส าปะหลังเพ่ือบริโภค
ลูกผสมปี 2562 ที่มีลักษณะที่ดี และมีคุณสมบัติเหมาะต่อการบริโภค ส าหรับปลูกในขั นตอนเปรียบเทียบเบื องต้น 
ในปี 2564/2565 ได้จ านวน 28 สายพันธุ์ โดยเป็นลูกผสมข้าม จ านวน 7 สายพันธุ์ และลูกผสมเปิด จ านวน 21 
สายพันธุ์ โดยสายพันธุ์ที่คัดเลือก ให้ผลผลิตหัวสด ระหว่าง 1.17-6.33 กิโลกรัมต่อต้น ปริมาณแป้งในหัวสดอยู่
ระหว่าง 19.1-31.0 เปอร์เซ็นต์ ปริมาณไซยาไนด์อยู่ระหว่าง 14.55-88.52 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม ค่าความหวานใน
หัวสด 4.8-8.3 บริกซ์ และดัชนีเก็บเกี่ยวอยู่ระหว่าง 0.34-0.73  ในขณะที่พันธุ์เปรียบเทียบ ได้แก่ พันธุ์ห้านาที
และระยอง 2 ให้ผลผลิตหัวสด 0.72 และ 2.16 กิโลกรัมต่อต้น ปริมาณแป้งในหัวสด 15.1 และ 16.3 เปอร์เซ็นต์ 
ปริมาณไซยาไนด์ 31.23 และ 52.78 มิลลิกรัมต่อกิโลกรัม ค่าความหวานในหัวสดสูงสุด 4.8 และ 7.0 บริกซ์ และ
ดัชนีเก็บเก่ียว 0.33 และ 0.37  
 

10.  การน าผลงานไปใช้ประโยชน์ 
1. น าเครื่องหมายโมเลกุล SNPs ของยีน PSY2 และยีน PDS ที่มีความแม่นย ามากกว่า 50 เปอร์เซ็นต์ ไป

ใช้ในการคัดเลือกและจัดจ าแนกกลุ่มลักษณะสีเนื อหัวสดของมันส าปะหลังลูกผสมเพ่ือบริโภค ในโครงการปรับปรุง
พันธุ์มันส าปะหลังเพ่ือบริโภคต่อไป และสามารถน าเครื่องหมายโมเลกุล SNPs ที่ได้ ไปทดสอบกับตัวอย่างมันส าปะหลัง 
ในกลุ่มประชากรอ่ืน เพ่ือใช้เป็นเครื่องหมายโมเลกุลที่ช่วยในการคัดเลือก (Marker Assisted Selection, MAS) 
ของลักษณะสีเนื อหัวสดของมันส าปะหลัง  
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2. เป็นข้อมูลความผันแปรทางพันธุกรรมของล าดับนิวคลีโอไทด์ (SNPs) ของยีน PSY2 และยีน PDS ซึ่ง
เป็นยีนส าคัญในการสร้างสารเบต้าแคโรทีนของมันส าปะหลัง ส าหรับน าไปศึกษาต่อยอดทางด้านพันธุศาสตร์โมเลกุล
ต่อไป 

3. น าท่อนพันธุ์ทีได้ไปปลูกในการทดลองเปรียบเทียบเบื องต้นต่อไป 
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12.  ภาคผนวก 
 

ขั้นตอนที่ 1 
Table 1  DNA quantification and DNA purity of edible cassava second selection (2019 Hybrids)  
             (CMRE) at Rayong Field Crops Research Center 

Parent 
 
 

 

Code 
 

 
 

Nucleic acid 
concentration 

(ng/μL) 
 

Ratio of 
absorbance at 

260 and 280 nm 
(A260/A280) 

Ratio of 
absorbance at 

260 and 230 nm 
(A260/A230) 

Batrang x Rayong 5 CMRE62-01-05 311.10 1.85 2.20 
Batrang x Rayong 5 CMRE62-01-12 190.10 1.84 2.09 
Batrang x Rayong 5 CMRE62-01-19 301.40 1.84 1.96 
Batrang x Rayong 5 CMRE62-01-21 209.80 1.83 2.14 
Batrang x Rayong 5 CMRE62-01-22 314.60 1.84 2.14 
Batrang x Rayong 5 CMRE62-01-29 162.70 1.84 1.92 
Batrang x Rayong 5 CMRE62-01-31 157.50 1.84 2.29 
Batrang x Rayong 11 CMRE62-02-04 135.30 1.84 2.14 
Batrang x Rayong 11 CMRE62-02-07 184.00 1.84 2.07 
Batrang x Rayong 11 CMRE62-02-09 164.80 1.83 2.06 
Batrang x Rayong 11 CMRE62-02-11 136.90 1.83 1.98 
Huay Bong 80 x CM 3299-15 CMRE62-03-09 178.90 1.82 1.87 
Huay Bong 80 x CM 3299-15 CMRE62-03-10 172.60 1.83 1.91 
Huay Bong 80 x CM 3299-15 CMRE62-03-12 208.90 1.85 2.17 
Huay Bong 80 x CM 3299-15 CMRE62-03-30 253.20 1.85 2.21 
Huay Bong 80 x CM 3299-15 CMRE62-03-31 222.70 1.84 2.13 
Huay Bong 80 x CM 3299-15 CMRE62-03-35 193.70 1.84 2.15 
Huay Bong 80 x CM 3299-15 CMRE62-03-36 154.30 1.84 2.17 
Huay Bong 80 x OMR26-14-9 CMRE62-06-07 122.20 1.83 2.05 
Huay Bong 80 x OMR26-14-9 CMRE62-06-11 217.70 1.82 1.86 
Huay Bong 80 x OMR26-14-9 CMRE62-06-16 172.30 1.82 1.82 
Huay Bong 80 x OMR26-14-9 CMRE62-06-65 54.40 1.95 0.99 
Huay Bong 80 x OMR29-20-118 CMRE62-07-09 54.80 1.96 1.05 
Huay Bong 80 x OMR29-20-118 CMRE62-07-18 118.00 1.83 2.00 
Huay Bong 80 x OMR29-20-118 CMRE62-07-21 181.40 1.84 2.05 
Huay Bong 80 x OMR29-20-118 CMRE62-07-25 130.80 1.84 2.08 
Huay Bong 80 x OMR29-20-118 CMRE62-07-41 213.30 1.83 1.95 
Huay Bong 80 x OMR29-20-118 CMRE62-07-68 213.00 1.85 2.02 
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Huay Bong 80 x OMR29-20-118 CMRE62-07-93 207.50 1.86 2.21 
       
       

 
 
 
Table 1  (continued) 

 

   
Parent 

 
 
 

Code 
 

 
 

Nucleic acid 
concentration 

(ng/μL) 
 

Ratio of 
absorbance at 

260 and 280 nm 
(A260/A280) 

Ratio of 
absorbance at 

260 and 230 nm 
(A260/A230) 

Hanatee x Rayong 11 CMRE62-09-03 265.20 1.84 1.84 
Pirun 1 x KU 50 CMRE62-14-04 233.80 1.84 1.98 
Pirun 1 x KU 50 CMRE62-14-06 179.80 1.86 2.12 
Nep x CM 3299-15 CMRE62-18-09 254.60 1.82 1.77 
Nep x CM 3299-15 CMRE62-18-17 258.30 1.83 1.99 
Nep x KU 50 CMRE62-19-19 315.30 1.82 2.05 
Rayong 2 x Mcol 2331 CMRE62-22-01 268.50 1.84 2.11 
Rayong 2 x Mcol 2331 CMRE62-22-03 420.80 1.85 2.18 
Rayong 2 x Mcol 2331 CMRE62-22-05 258.90 1.85 2.14 
Rayong 2 x Mcol 2331 CMRE62-22-10 194.50 1.86 2.26 
Rayong 2 x Mcol 2331 CMRE62-22-23 345.40 1.84 1.97 
Rayong 2 x Mcol 2331 CMRE62-22-42 173.30 1.85 1.99 
Rayong 2 x Rayong 5 CMRE62-24-11 315.20 1.85 2.08 
Rayong 2 x Rayong 5 CMRE62-24-23 639.60 1.80 2.03 
Rayong 2 x Rayong 5 CMRE62-24-34 165.80 1.87 2.31 
Rayong 2 x Rayong 5 CMRE62-24-45 232.60 1.84 1.89 
Rayong 2 x Rayong 5 CMRE62-24-51 553.10 1.84 1.83 
Rayong 2 x Rayong 5 CMRE62-24-58 815.90 1.81 2.06 
Rayong 2 x Rayong 5 CMRE62-24-73 477.90 1.85 2.13 
Rayong 2 x Rayong 5 CMRE62-24-80 285.30 1.84 1.99 
Rayong 2 x Rayong 5 CMRE62-24-87 503.70 1.86 2.13 
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Table 2  DNA quantification and DNA purity of edible cassava second selection (2019 Hybrids)   
             (OMRE) at Rayong Field Crops Research Center 

Parent 
 
 
 

Code 
 
 
 

Nucleic acid 
concentration 

(ng/μL) 
 

Ratio of 
absorbance at 260 

and 280 nm 
(A260/A280) 

Ratio of 
absorbance at 260 

and 230 nm 
(A260/A230) 

Batrang OMRE62-01-06 414.40 1.85 1.99 
Batrang OMRE62-01-08 385.60 1.85 2.06 
Batrang OMRE62-01-10 452.80 1.84 1.88 
Batrang OMRE62-01-16 331.40 1.84 2.01 
Batrang OMRE62-01-20 212.30 1.83 1.81 
Batrang OMRE62-01-21 172.00 1.83 1.83 
Batrang OMRE62-01-23 175.60 1.83 1.95 
Batrang OMRE62-01-37 152.20 1.83 1.84 
Batrang OMRE62-01-54 271.60 1.82 1.87 
Batrang OMRE62-01-67 170.70 1.83 1.96 
Batrang OMRE62-01-77 129.80 1.83 1.85 
Batrang OMRE62-01-96 142.00 1.85 2.16 
Batrang OMRE62-01-104 200.00 1.82 1.79 
Batrang OMRE62-01-121 112.70 1.81 2.01 
Batrang OMRE62-01-123 166.40 1.83 2.11 
Huay Bong 80 OMRE62-02-29 277.80 1.82 1.90 
Huay Bong 80 OMRE62-02-32 143.80 1.83 2.08 
Huay Bong 80 OMRE62-02-45 241.60 1.82 1.83 
Huay Bong 80 OMRE62-02-69 105.60 1.82 1.93 
Hanatee OMRE62-03-16 191.30 1.82 1.82 
Hanatee OMRE62-03-19 255.10 1.85 2.18 
Hanatee OMRE62-03-20 229.70 1.84 2.04 
Hanatee OMRE62-03-21 191.70 1.83 2.10 
Hanatee OMRE62-03-23 199.10 1.84 2.10 
Hanatee OMRE62-03-27 252.40 1.83 2.19 
Nep OMRE62-04-02 205.10 1.83 2.10 
Nep OMRE62-04-04 292.70 1.83 1.94 
Nep OMRE62-04-06 234.80 1.83 2.09 
Nep OMRE62-04-10 192.60 1.82 1.86 
Nep OMRE62-04-11 273.40 1.84 2.19 
Nep OMRE62-04-15 205.90 1.85 2.09 
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Nep OMRE62-04-17 241.70 1.84 2.10 
Nep OMRE62-04-20 306.80 1.84 2.04 
Nep OMRE62-04-23 206.30 1.83 2.12 
Nep OMRE62-04-25 267.00 1.84 2.12 
Nep OMRE62-04-26 117.70 1.84 2.03 
Nep OMRE62-04-28 149.20 1.85 2.01 

Table 2  (continued)    
Parent 

 
 

 

Code 
 
 

 

Nucleic acid 
concentration 

(ng/μL) 
 

Ratio of 
absorbance at 260 

and 280 nm 
(A260/A280) 

Ratio of 
absorbance at 260 

and 230 nm 
(A260/A230) 

Nep OMRE62-04-37 182.50 1.84 1.97 
Nep OMRE62-04-40 136.90 1.83 1.88 
Nep OMRE62-04-44 240.60 1.85 2.15 
Nep OMRE62-04-46 182.50 1.85 2.06 
Nep OMRE62-04-48 216.50 1.83 1.97 
Nep OMRE62-04-54 213.40 1.83 2.14 
Nep OMRE62-04-63 247.30 1.84 2.04 
Rayong 2 OMRE62-05-01 194.20 1.85 2.19 
Rayong 2 OMRE62-05-08 120.50 1.85 2.02 
Rayong 2 OMRE62-05-09 145.70 1.83 1.87 
Rayong 2 OMRE62-05-16 184.20 1.84 2.20 
Rayong 2 OMRE62-05-21 155.40 1.84 2.18 
Rayong 2 OMRE62-05-26 168.30 1.84 2.04 
Rayong 2 OMRE62-05-32 266.50 1.82 1.62 
Rayong 2 OMRE62-05-38 250.80 1.82 1.78 
Rayong 2 OMRE62-05-43 221.50 1.82 1.97 
Rayong 2 OMRE62-05-45 148.50 1.88 2.26 
Rayong 2 OMRE62-05-51 181.50 1.88 2.34 
Yodkum OMRE62-08-21 208.70 1.87 2.30 
Yodkum OMRE62-08-23 268.50 1.85 2.34 
Rayong 3 S1 P1 OMRE62-09-01 176.90 1.90 2.28 
Rayong 3 S1 P1 OMRE62-09-15 136.00 2.06 2.17 
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Table 3  Primer, sequence, position, PCR product size and restriction enzyme of SNPs PSY2 and   
             PDS genes in cassava  

Primer Sequence (5’ → 3’) Position PCR product 
size (bp) 

Restriction 
enzyme 

PSY2 1up/1dw F: ATGACTGTAGCATTACTATGG 
R: GTAGCTTGCGTCCGCTAC 

g.24154113 
g.24154231 

223 TaqI 
RsaI 

PSY2 4up/4dw F: TGATGTACTCTGCAAATGTAG 
R: CTTGATTTAATAATGGCTAACC 

g.24155522 
g.24155561 

215 AluI 
TaqI 

PSY2 5up/5dw F: CCATTCAAAGATATGATTGAAG 
R: CTTACTCCTCTCCGACATC 

g.24155819 
g.24155894 

241 TaqI 
HpyCH4V 

PSY2 7up/7dw F: TTGTGGACATTGCAGGTATG 
R: GATGTTCATGGTTTGCACATA 

g.24156495 
 

216 AluI 
 

PDS 1up/1dw F: ATGACTTTGTACGGGAGTGTT 
R: CTGCAAAGATCTGCTAGCAG 

g.26662057 
 

216 AluI 
 

PDS 7up/7dw F: CACCTTCTATTTGTTAGGGAG 
R: GAAATATTTTATATGTCAAGGGG 

g.26669387 
 

188 NlaIII 
 

PDS 8up/8dw F: GAGAAACATGGTTCAAAGATG 
R: GACCTGGAGTAGCAAACAC 

g.26671620 
 

217 BsmI 
 

PDS 12up/12dw F: TTCACCATTCATTGTTGAGGC 
R: GGATGGCCTCAAAGTCTAAC 

g.26674187 
g.26674193 
g.26674238 

224 AluI 
TaqI 
MluCI 
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Table 4  Genetic variation of SNPs PSY2 and PDS markers in cassava by using PCR-RFLP  
             technique 

SNP Marker Variation PCR product 
size (bp) 

Restriction 
enzyme 

Genotype PCR fragment size 
(bp) 

PSY2 g.24154113 A/G 223 TaqI AA 148, 75 
    AG 223, 148, 75 
    GG 223 
PSY2 g.24154231 A/C 223 RsaI AA 159, 36, 28 
    AC 187, 159, 36, 28 
    CC 187, 36 
PSY2 g.24155522 C/A 215 AluI CC 131, 44, 40 
    CA 171, 131, 44, 40 
    AA 171, 44 
PSY2 g.24155561 G/A 215 TaqI GG 122, 93 
    GA 215, 122, 93 
    AA 215 
PSY2 g.24155819 T/C 241 TaqI TT 241 
    TC 241, 179, 62 
    CC 179, 62 
PSY2 g.24155894 A/T 241 HpyCH4V AA 136, 105 
    AT 241, 136, 105 
    TT 241 
PSY2 g.24156495 A/T 216 AluI AA 190, 26 
    AT 190, 121, 69, 26 
    TT 121, 69, 26 
PDS g.26662057 C/A 216 AluI CC 89, 69, 58 
    CA 127, 89, 69, 58 
    AA 127, 89 
PDS g.26669387 C/A 188 NlaIII CC 106, 55, 27 
    CA 161, 106, 55, 27 
    AA 161, 27 
PDS g.26671620 T/A 217 BsmI TT 217 
    TA 217, 195, 22 
    AA 195, 22 
PDS g.26674187 A/G 224 AluI AA 224 
    AG 224, 128, 103 
    GG 128, 103 
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PDS g.26674193 G/C 224 TaqI GG 132, 99 
    GC 224, 132, 99 
    CC 224 
PDS g.26674238 G/A 224 MluCI GG 224 
    GA 224, 178, 53 
    AA 178, 53 

Table 5  Genotype frequencies and allele frequencies of SNPs PSY2 and PDS markers in edible  
              cassava second selection (2019 Hybrids) 

SNP Marker Edible cassava 
second selection 

Genotype frequencies Allele frequencies 
AA AB BB A* B 

PSY2 g.24154113 CMRE62 0.00 0.13 0.87 0.06 0.94 
 OMRE62 0.00 0.22 0.78 0.11 0.89 
 Total 0.00 0.18 0.82 0.09 0.91 
PSY2 g.24154231 CMRE62 0.00 0.13 0.87 0.06 0.94 
 OMRE62 0.00 0.22 0.78 0.11 0.89 
 Total 0.00 0.18 0.82 0.09 0.91 
PSY2 g.24155522 CMRE62 0.04 0.96 0.00 0.52 0.48 
 OMRE62 0.02 0.98 0.00 0.51 0.49 
 Total 0.03 0.97 0.00 0.51 0.49 
PSY2 g.24155561 CMRE62 0.00 0.13 0.87 0.06 0.94 
 OMRE62 0.00 0.22 0.78 0.11 0.89 
 Total 0.00 0.18 0.82 0.09 0.91 
PSY2 g.24155819 CMRE62 0.98 0.02 0.00 0.99 0.01 
 OMRE62 0.76 0.24 0.00 0.88 0.12 
 Total 0.86 0.14 0.00 0.93 0.07 
PSY2 g.24155894 CMRE62 0.00 0.11 0.89 0.05 0.95 
 OMRE62 0.00 0.10 0.90 0.05 0.95 
 Total 0.00 0.10 0.90 0.05 0.95 
PSY2 g.24156495 CMRE62 0.74 0.21 0.05 0.85 0.15 
 OMRE62 0.59 0.27 0.14 0.73 0.27 
 Total 0.66 0.25 0.09 0.78 0.22 
PDS g.26662057 CMRE62 0.21 0.68 0.11 0.55 0.45 
 OMRE62 0.39 0.51 0.10 0.64 0.36 
 Total 0.31 0.58 0.11 0.60 0.40 
PDS g.26669387 CMRE62 0.07 0.46 0.47 0.29 0.71 
 OMRE62 0.04 0.25 0.71 0.16 0.84 
 Total 0.05 0.34 0.61 0.22 0.78 
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PDS g.26671620 CMRE62 0.43 0.52 0.05 0.70 0.30 
 OMRE62 0.52 0.41 0.07 0.73 0.27 
 Total 0.48 0.46 0.06 0.71 0.29 
PDS g.26674187 CMRE62 0.77 0.23 0.00 0.88 0.12 
 OMRE62 0.28 0.66 0.07 0.60 0.40 
 Total 0.49 0.47 0.04 0.73 0.27 
PDS g.26674193 CMRE62 0.70 0.30 0.00 0.85 0.15 
 OMRE62 0.63 0.37 0.00 0.81 0.19 
 Total 0.66 0.34 0.00 0.83 0.17 

 
Table 5  (continued) 

SNP Marker Edible cassava 
second selection 

Genotype frequencies Allele frequencies 
AA AB BB A* B 

PDS g.26674238 CMRE62 0.09 0.61 0.30 0.39 0.61 
 OMRE62 0.11 0.47 0.42 0.34 0.66 
 Total 0.09 0.54 0.37 0.36 0.64 
* Allele A represents wild type alleles of PSY2 g. 24154113G, g. 24154231C, g. 24155522A, g.24155561A, 
g.24155819T, g.24155894T, g.24156495A, PSD g.26662057A, g.26669387A, g.26671620T, g.26674187A, 
g.26674193C and g.26674238G for each marker and allele B represent mutate alleles of PSY2 
g.24154113A, g.24154231A, g.24155522C, g.24155561G, g.24155819C, g.24155894A, g.24156495T,  PDS 
g.26662057C, g.26669387C, g.26671620A, g.26674187G, g.26674193G and g.26674238A for each 
marker. 

 
Table 6  Polymorphic Information Contents (PICs) and percent accuracies of SNPs PSY2 and  
             PDS markers in edible cassava second selection (2019 Hybrids) 

SNP marker Edible cassava 
second selection 

Number of 
phenotype 

Polymorphic 
Information Content 

(PIC) 

Percent accuracy 
(%) 

 
PSY2 g.24154113 CMRE62 50 0.12 55.32 
 OMRE62 59 0.20 58.62 
 Total 109 0.16 57.14 
PSY2 g.24154231 CMRE62 50 0.12 55.32 
 OMRE62 59 0.20 58.62 
 Total 109 0.16 57.14 
PSY2 g.24155522 CMRE62 50 0.50 48.94 
 OMRE62 59 0.50 25.86 
 Total 109 0.50 36.19 
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PSY2 g.24155561 CMRE62 50 0.12 55.32 
 OMRE62 59 0.20 58.62 
 Total 109 0.16 57.14 
PSY2 g.24155819 CMRE62 50 0.02 46.81 
 OMRE62 59 0.21 47.46 
 Total 109 0.13 47.17 
PSY2 g.24155894 CMRE62 50 0.10 51.06 
 OMRE62 59 0.10 23.73 
 Total 109 0.10 35.85 
PSY2 g.24156495 CMRE62 50 0.25 63.83 
 OMRE62 59 0.40 55.93 
 Total 109 0.34 59.43 
PDS g.26662057 CMRE62 50 0.49 46.81 
 OMRE62 59 0.46 30.51 
 Total 109 0.48 37.74 
PDS g.26669387 CMRE62 50 0.41 41.30 
 OMRE62 59 0.27 38.98 
 Total 109 0.34 40.00 
PDS g.26671620 CMRE62 50 0.42 58.70 
 OMRE62 59 0.40 49.15 
 Total 109 0.41 53.33 
PDS g.26674187 CMRE62 50 0.21 53.19 
 OMRE62 59 0.48 43.10 
 Total 109 0.40 47.62 
PDS g.26674193 CMRE62 50 0.25 63.83 
 OMRE62 59 0.30 47.46 
 Total 109 0.28 54.72 
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Table 6  (continued) 
SNP marker Edible cassava 

second selection 
Number of 
phenotype 

Polymorphic 
Information Content 

(PIC) 

Percent accuracy 
(%) 

 
PDS g.26674238 CMRE62 50 0.48 48.94 
 OMRE62 59 0.45 30.51 
 Total 109 0.46 38.68 
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ขั้นตอนที่ 2 
Table 7  Code, Parent, Plant type, Plant height, Pulp color, Fresh root weight, Starch content, Cyanide content, Harvest Index and Relative check 

of CMRE62 and OMRE62 that were selected from Edible Cassava Second selection (2019 Hybrids) at Rayong Field Crops Research Center  
Code Parent Plant type 

 
Plant 

height (cm) 
Pulp color Fresh root 

weight  
(kg/10 m2) 

Fresh root 
weight  

(kg/plant) 

Starch 
content 
(%) 1/ 

Cyanide 
content 

(mgHCN/kg) 

Harvest 
Index 
(HI) 

Relative 
check 2/ 
(Yield) 

CMRE62-02-07 Batrang x Rayong 11 v-shape, 
branching on top 

211 white 16.50 1.65 30.6 70.96 0.47 229 

CMRE62-19-19 Nep x KU 50 v-shape,  
no branch 

253 white 28.20 3.13 26.1 43.64 0.65 392 

CMRE62-22-01 Rayong 2 x Mcol 2331 v-shape, 
branching 

195 yellow 14.00 1.75 21.8 46.28 0.55 194 

CMRE62-24-11 Rayong 2 x Rayong 5 v-shape, 
branching 

224 yellow 20.40 2.04 23.7 57.74 0.66 283 

CMRE62-24-34 Rayong 2 x Rayong 5 v-shape, 
branching 

226 yellow 18.30 2.29 26.2 88.52 0.56 254 

CMRE62-24-58 Rayong 2 x Rayong 5 u-shape, 
branching 

327 white 35.50 3.55 20.9 39.67 0.51 493 

CMRE62-24-80 Rayong 2 x Rayong 5 v-shape, 
branching 

242 yellow 21.10 2.34 25.3 14.55 0.44 293 

OMRE62-01-54 Batrang   v-shape, 
branching on top 

193 white 33.00 3.30 22.5 43.18 0.73 458 

OMRE62-01-67 Batrang   v-shape, 
branching on top 

239 white 13.30 1.48 20.5 64.19 0.36 185 
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OMRE62-01-96 Batrang   v-shape, 
branching 

246 white 29.40 2.94 21.0 50.71 0.57 408 

OMRE62-01-104 Batrang   v-shape, 
branching 

201 white 24.00 2.67 21.9 33.80 0.69 333 

Table 7  (continued) 
Code Parent Plant type 

 
Plant 

height (cm) 
Pulp color Fresh root 

weight  
(kg/10 m2) 

Fresh root 
weight  

(kg/plant) 

Starch 
content 
(%) 1/ 

Cyanide 
content 

(mgHCN/kg) 

Harvest 
Index 
(HI) 

Relative 
check 2/ 
(Yield) 

OMRE62-01-121 Batrang   v-shape, 
branching on top 

218 white 22.60 3.23 24.5 54.95 0.65 314 

OMRE62-03-16 Hanatee   v-shape, 
branching 

224 white 27.60 2.76 26.0 84.70 0.51 383 

OMRE62-03-19 Hanatee   v-shape, 
branching on top 

245 white 11.70 1.17 25.7 20.96 0.34 163 

OMRE62-03-21 Hanatee   v-shape, 
branching 

217 white 31.20 3.12 26.1 79.34 0.58 433 

OMRE62-03-23 Hanatee   v-shape, 
branching on top 

209 white 25.70 2.57 24.9 74.54 0.67 357 

OMRE62-03-27 Hanatee   v-shape,  
no branch 

225 white 13.90 1.39 20.4 49.62 0.60 193 

OMRE62-04-02 Nep   v-shape, 
branching on top 

313 white 25.60 2.56 28.9 50.48 0.57 356 

OMRE62-04-10 Nep   v-shape, 
branching on top 

285 white 24.80 2.48 27.9 40.99 0.52 344 
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OMRE62-04-11 Nep   v-shape, 
branching 

160 white 19.80 1.98 29.2 16.84 0.65 275 

OMRE62-04-15 Nep   v-shape,  
no branch 

219 white 22.60 2.26 24.7 28.69 0.51 314 

OMRE62-04-17 Nep   v-shape, 
branching 

192 white 24.60 2.73 31.0 29.09 0.67 342 

OMRE62-04-20 Nep   v-shape, 
no branch 

196 white 25.20 2.52 29.5 16.36 0.69 350 

 
Table 7  (continued) 

Code Parent Plant type 
 

Plant 
height (cm) 

Pulp color Fresh root 
weight  

(kg/10 m2) 

Fresh root 
weight  

(kg/plant) 

Starch 
content 
(%) 1/ 

Cyanide 
content 

(mgHCN/kg) 

Harvest 
Index 
(HI) 

Relative 
check 2/ 
(Yield) 

OMRE62-04-23 Nep   u-shape, 
branching 

236 white 12.80 1.28 28.7 40.73 0.36 178 

OMRE62-04-28 Nep   v-shape, 
branching on top 

312 white 45.00 4.50 22.2 49.94 0.54 625 

OMRE62-04-54 Nep   v-shape, 
branching on top 

295 white 26.20 2.62 26.2 27.81 0.48 364 

OMRE62-05-45 Rayong 2   u-shape, 
branching 

238 white 25.20 2.52 19.6 40.82 0.54 350 

OMRE62-09-01 Rayong 3 S1 P1   v-shape, 
branching 

249 white 50.60 6.33 26.2 54.33 0.63 703 

Rayong 2  Mcol 113 x Mcol 22 v-shape, 
branching 

196 yellow 10.80 2.16 16.3 52.78 0.37 150 
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Hanatee     v-shape, 
branching on top 

228 white 7.20 0.72 15.1 31.23 0.33 100 

1/ Harvesting in November, 2020 
2/ Relative check is Hanatee  
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Table 8  Code, Parent, Sweetness, Pulp color, Sweetness level, Bitterness level, Texture (Friable and Sticky) after steaming of CMRE62 and OMRE62 
that were selected from Edible Cassava Second Selection (2019 Hybrids) at Rayong Field Crops Research Center  

Code Parent Sweetness Steamed cassava 
  (Brix) Pulp color Sweetness level Bitterness level Friable Sticky 

CMRE62-02-07 Batrang x Rayong 11 7.9 white 1 0 1 2 
CMRE62-19-19 Nep x KU 50 7.1 white 0 0 0 2 
CMRE62-22-01 Rayong 2 x Mcol 2331 6.6 yellow 0 0 1 1 
CMRE62-24-11 Rayong 2 x Rayong 5 7.9 yellow 0 1 0 2 
CMRE62-24-34 Rayong 2 x Rayong 5 8.3 yellow 1 0 0 2 
CMRE62-24-58 Rayong 2 x Rayong 5 6.4 white 0 1 1 1 
CMRE62-24-80 Rayong 2 x Rayong 5 7.8 yellow 1 0 0 3 
OMRE62-01-54 Batrang   6.4 cream 0 2 3 0 
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OMRE62-01-67 Batrang   6.8 white 2 0 0 2 
OMRE62-01-96 Batrang   5.4 white 1 0 0 2 
OMRE62-01-104 Batrang   6.3 cream 1 0 0 2 
OMRE62-01-121 Batrang   6.2 white 0 1 0 3 
OMRE62-03-16 Hanatee   6.2 cream 0 0 1 1 
OMRE62-03-19 Hanatee   6.3 white 0 0 3 1 
OMRE62-03-21 Hanatee   7.5 white 0 0.5 2 1 
OMRE62-03-23 Hanatee   8.2 white 1 0 0 3 
OMRE62-03-27 Hanatee   6.8 white 0 0 3 0 
OMRE62-04-02 Nep   7.8 cream 1 0 0 2 
OMRE62-04-10 Nep   6.6 white 0 0 0 2 
OMRE62-04-11 Nep   5.9 white 0 0 0 3 
OMRE62-04-15 Nep   6.9 white 1 0 0 3 
OMRE62-04-17 Nep   7.7 white 0 0 0 2 
OMRE62-04-20 Nep   7.8 white 1 0 0 2 

 
Table 8  (continued) 

Code Parent Sweetness Steamed cassava 
  (Brix) Pulp color Sweetness level Bitterness level Friable Sticky 

OMRE62-04-23 Nep   7.0 white 0 0 3 1 
OMRE62-04-28 Nep   6.5 white 0 0 2 1 
OMRE62-04-54 Nep   5.7 white 0 0 1 1 
OMRE62-05-45 Rayong 2   4.8 white 0 0 0 2 
OMRE62-09-01 Rayong 3 S1 P1   5.3 white 0 0 3 0 
Rayong 2  Mcol 113 x Mcol 22 7.0 yellow 1 0 0 2 
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Hanatee     4.8 white 0 0 3 0 
Remark 
Texture friable and sticky 
Sweetness marks 1 = Less and 3 = More 
Bitterness marks 1 = Less and 3 = More 
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ขั้นตอนที่ 1 
 
                     M   1     2     3     4    5     6    7     8     9   10   11   12   13   14   15 

 

Figure 1  Genomic DNA of edible cassava second selection (2019 Hybrids) (CMRE) 
Lane M = 1 Kb DNA Ladder Lane 1 = CMRE62-01-05 Lane 2 = CMRE62-01-12 
Lane 3 = CMRE62-01-19 Lane 4 = CMRE62-01-21 Lane 5 = CMRE62-01-22 
Lane 6 = CMRE62-01-29 Lane 7 = CMRE62-01-31      Lane 8 = CMRE62-02-04  
Lane 9 = CMRE62-02-07 Lane 10 = CMRE62-02-09 Lane 11 = CMRE62-02-11         
Lane 12 = CMRE62-03-09                Lane 13 = CMRE62-03-10           Lane 14 = CMRE62-03-12 
Lane 15 = CMRE62-03-30   

 
 
 
                       M    1     2    3     4     5     6    7     8     9   10   11   12   13   14   15 

 

Figure 2  Genomic DNA of edible cassava second selection (2019 Hybrids) (OMRE) 
Lane M = 1 Kb DNA Ladder Lane 1 = OMRE62-01-06 Lane 2 = OMRE62-01-08 
Lane 3 = OMRE62-01-10 Lane 4 = OMRE62-01-16 Lane 5 = OMRE62-01-20 
Lane 6 = OMRE62-01-21 Lane 7 = OMRE62-01-23      Lane 8 = OMRE62-01-37  
Lane 9 = OMRE62-01-54 Lane 10 = OMRE62-01-67 Lane 11 = OMRE62-01-77         
Lane 12 = OMRE62-01-96                Lane 13 = OMRE62-01-104           Lane 14 = OMRE62-01-121 
Lane 15 = OMRE62-01-123   
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(A) PCR product of SNPs PSY2 1up/1dw primer (223 bp) 
              M    1     2     3     4      5     6     7     8     9            

   
   

(B) PCR product of SNPs PSY2 4up/4dw primer (215 bp) 
              M     1     2     3     4      5     6     7     8     9          

  
 

(C) PCR product of SNPs PSY2 5up/5dw primer (241 bp) 
               M     1     2     3     4      5     6     7     8     9           

           
 

(D) PCR product of SNPs PSY2 7up/7dw primer (216 bp) 
               M     1     2     3     4      5     6      7     8     9          
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(E) PCR product of SNPs PDS 1up/1dw primer (216 bp) 
               M     1     2     3     4      5     6     7     8     9          

           
 

(F) PCR product of SNPs PDS 7up/7dw primer (188 bp) 
             M     1     2     3     4      5     6     7      8     9          

           
 

(G) PCR product of SNPs PDS 8up/8dw primer (217 bp) 
             M      1     2     3     4     5     6     7     8     9         

           
 

(H) PCR product of SNPs PDS 12up/12dw primer (224 bp) 
             M     1     2     3     4      5      6     7     8     9          
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Figure 3  PCR product of SNPs PSY2 (A, B, C, D) and PDS primers (E, F, G, H) 
Lane M = 100 bp DNA Ladder   Lane 1 = CMRE62-01-05          Lane 2 = CMRE62-01-12 
Lane 3 = CMRE62-01-19                   Lane 4 = CMRE62-01-21        Lane 5 = CMRE62-01-22      
Lane 6 = CMRE62-01-29                    Lane 7 = CMRE62-01-31   Lane 8 = CMRE62-02-04 
Lane 9 = CMRE62-02-07      

(A) PCR product of SNPs PSY2 1up/1dw primer cut restriction enzymes 
- SNP g.24154113 cut TaqI 
  M    1     2    3    4     5    6     7    8   UN       M    9   10   11   12   13   14   15  16  UN 

    
 
- SNP g.24154231 cut RsaI 
  M    1     2    3    4     5    6     7    8   UN       M    9   10   11   12   13   14   15  16  UN 

    
 
(B) PCR product of SNPs PSY2 4up/4dw primer cut restriction enzymes 
- SNP g.24155522 cut AluI 
   M    1     2    3    4     5    6     7    8   UN       M    9   10   11   12  13   14   15  16  UN   
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- SNP g.24155561 cut TaqI 
  M    1     2    3    4     5    6     7    8   UN       M    9    10   11   12  13   14   15   16  UN     

    
 
 
 
 
(C) PCR product of SNPs PSY2 5up/5dw primer cut restriction enzymes 
- SNP g.24155819 cut TaqI  
   M   1     2    3    4     5    6     7    8   UN       M    9    10   11   12  13   14   15   16  UN     

    
 
- SNP g.24155894 cut HpyCH4V  
  M    1     2    3     4     5    6     7    8   UN     M    9    10   11   12   13   14  15   16   UN       
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(D) PCR product of SNP PSY2 7up/7dw primer cut restriction enzyme 
- SNP g.24156495 cut AluI  
   M    1    2    3    4     5    6     7    8   UN       M    9   10   11  12  13   14   15   16  UN        

    
 
(E) PCR product of SNPs PDS 1up/1dw primer cut restriction enzymes 
- SNP g.26662057 cut AluI  
  M    1     2    3    4     5    6     7    8   UN      M    9   10   11  12   13   14   15  16  UN        

    
 
 
 
(F) PCR product of SNPs PDS 7up/7dw primer cut restriction enzymes 
- SNP g.26669387 cut NlaIII 
  M    1     2    3    4     5    6    7    8   UN      M    9   10   11   12  13   14  15  16  UN 
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(G) PCR product of SNP PDS 8up/8dw primer cut restriction enzyme 
- SNP g.26671620 cut BsmI 
  M    1     2    3    4     5    6     7    8   UN     M    9   10   11  12  13   14   15  16  UN 

    
 
(H) PCR product of SNPs PDS 12up/12dw primer cut restriction enzymes 
- SNP g.26674187 cut AluI 
  M    1     2    3    4     5    6     7    8   UN       M   9   10   11  12  13   14   15  16  UN 

    
 
- SNP g.26674193 cut TaqI 
 M    1     2    3    4    5    6    7    8   UN       M    9    10   11  12   13   14  15   16  UN 
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- SNP g.26674238 cut MluCI 
  M    1     2    3    4     5    6    7    8   UN       M    9   10  11   12  13   14  15   16  UN  

    
 
Figure 4  PCR product of SNPs PSY2 (A, B, C, D) and PDS primers (E, F, G, H) cut  
              restriction enzymes 
              Lane M = 50 bp DNA Ladder   Lane 1-8 = CMRE62   Lane 9-16 = OMRE62   
              Lane UN = Uncut         

 
 
 
 

 

 178 bp 
 224 bp 

กร
มว
ิชาก
ารเ
กษ
ตร


