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บทคดัย่อ 
 แตงกวาจดัเป็นหน่ึงในพืชท่ีมีความส าคญัทางเศรษฐกิจและมีการเพาะปลูกกนัอยา่งกวา้งขวาง โดยเฉพาะอยา่ง
ยิง่ในทวปีเอเชีย แตงกวากล่ินหอมใบเตยเป็นลกัษณะใหม่และก าลงัไดรั้บความสนใจในกลุ่มผูบ้ริโภค กล่ินหอมใบเตย
ในแตงกวามีความเก่ียวข้องกับ fragrance gene (fgr)ท่ีควบคุมการสร้างเอนไซม์ Betaine aldehyde dehydrogenase 
(BADH) โดยมีบทบาทในการสังเคราะห์สาร 2 -acetyl-1-pyrroline (2AP) ซ่ึงพบในใบเตยและข้าวหอมมะลิ 
วตัถุประสงค์เพื่อพฒันาเคร่ืองหมายโมเลกุล SNP ของยีนควบคุมกล่ินหอมในแตงกวา และออกแบบเคร่ืองหมาย
โมเลกลุ SNP เพื่อใชใ้นการตรวจหายนี fgr ในแตงกวา จากการสืบคน้เพ่ือหาต าแหน่งและโครงสร้างยนี fgr ในแตงกวา
จากฐานขอ้มูล Cucumber Genome Database พบวา่ยนี fgr ในแตงกวามีต าแหน่งอยูบ่นโครโมโซมแท่งท่ี 1 ประกอบไป
ดว้ย 15 exons ขอ้มูลล าดบัเบสของยนี fgr ท่ีไดจ้ากการสืบคน้จากฐานขอ้มูล Cucumber Genome Database และ NCBI 
สามารถน าไปใชใ้นการออกแบบและพฒันาเคร่ืองหมายโมเลกุลแบบ SNP เพื่อใชต้รวจหายีน fgr ท่ีควบคุมลกัษณะ
กล่ินหอมใบเตยในแตงกวา พบวา่มีเคร่ืองหมายโมเลกุล SNP จ านวน 2 คู่ จากทั้งหมด 4 คู่ สามารถแยกความแตกต่าง
ระหวา่งแตงกวาท่ีมีกล่ินหอมออกจากแตงกวาท่ีไม่มีกล่ินหอมได ้ ซ่ึงเคร่ืองหมายโมเลกลุดงักล่าวจะเป็นประโยชน์ช่วย
คดัเลือกยนี fgr ในการปรับปรุงพนัธ์ุแตงกวาใหมี้กล่ินหอมได ้ 
 

ABSTRACT 
 Cucumber is one of economically important crops and widely cultivated, especially in Asia. Pandanus-like aroma 
cucumber is a new trait and gaining popularity among consumers. Pandanus-like aroma in cucumber is associated with fgr 
gene which encoded the Betaine aldehyde dehydrogenase (BADH) that involves in the synthesis of 2-acetyl-1-pyrroline 
(2AP), which founded in pandanus and jasmine rice. The objective of this study is to develop the SNP marker for aroma 
gene in cucumber and design the SNP markers to detect fgr gene in cucumber. Investigation of fgr gene from Cucumber 
Genome Database, indicated that the fgr gene is located on chromosome 1 covering 15 exons in the region. The fgr 
sequence recieved from Cucumber Genome Database will be further applied for the development of SNP markers specific 
for aroma gene in cucumber. It was found 2 of 4 SNP markers shows as polymorphism that can be used to distinguishable 
between aroma and non-aroma cucumber. These markers will be used in marker assisted selection of fgr gene in the aroma 
cucumber breeding program. 
 
ค าส าคญั:  แตงกวา ยนี fgr  เคร่ืองหมายโมเลกลุ SNP  
Keywords: Cucumber, fgr gene, SNP marker 
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บทน า 
 แตงกวา (Cucumis sativus L.)จัดเป็นหน่ึงในพืชผกัท่ีมีความส าคญัทางเศรษฐกิจ มีการเพาะปลูกกันอย่าง
แพร่หลาย โดยเฉพาะในทวีปเอเชีย (Swiader et al., 1992, Plader et al., 2007) จากการเก็บขอ้มูลของ FAOSTAT ในปี 
2013 พบว่า มีผลผลิตของแตงกว่าทั่วโลกรวมกันถึง 62.7 ลา้นตนั (http: // faostat. fao.org) ดั้ งนั้ นเพื่อให้ได้ผลผลิต
แตงกวาท่ีมีคุณภาพ กระบวนการปรับปรุงพนัธ์ุของแตงกวาจึงเขา้มามีบทบาทส าคญัในการสร้างสายพนัธ์ุแตงกวาท่ีมี
ลกัษณะทางการคา้ท่ีแตกต่างไปจากเดิม ลกัษณะกล่ินหอมใบเตย เป็นหน่ึงในลกัษณะท่ีนกัปรับปรุงพนัธ์ุให้ความสนใจ
และเป็นลกัษณะใหม่ท่ียงัไม่พบในทอ้งตลาด ในปัจจุบนักระบวนการปรับปรุงพนัธ์ุพืชในประเทศไทยยงัอาศยัวิธีการ
แบบดั้งเดิม ซ่ึงใชเ้วลานานในการปรับปรุงพนัธ์ุพืชเพื่อให้ไดล้กัษณะใหม่ ปัจจุบนัมีการน าเคร่ืองหมายโมเลกลุดีเอน็เอ
เขา้มาช่วยในการคดัเลือก (marker-assisted selection) ในการปรับปรุงพนัธ์ุพืช ซ่ึงสามารถคดัเลือกจีโนไทป์ท่ีตอ้งการ
จากพืชโดยตรง วิธีการน้ีจึงมีความถูกตอ้งแม่นย  าสูง ช่วยร่นระยะเวลาในการปรับปรุงพนัธ์ุพืชให้สั้นลง (Singh et al., 
2010, 2014) เพราะฉะนั้น การพฒันาเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีมีความจ าเพาะต่อยีนควบคุมลกัษณะกล่ินหอมใน
แตงกวา จึงเป็นหน่ึงในทางเลือกท่ีเป็นประโยชน์ในการคดัเลือกยนีในกระบวนการปรับปรุงพนัธ์ุแตงกวา  
 

วตัถุประสงค์การวจิยั 
 เพื่อพฒันาเคร่ืองหมายโมเลกลุ SNP ท่ีมีความจ าเพาะต่อยนีควบคุมกล่ินหอมในแตงกวา  

วธีิการวจิยั 
 พืชทดลอง 
 แตงกวาในประชากรรุ่น F2 จากโปรแกรมปรับปรุงพนัธ์ุแตงกวากล่ินหอม ของบริษทั ฮอร์ทิเจนเนติคส์ รีเสิร์ช 
(เอส.อี.เอเชีย) จ ากดั จงัหวดัเชียงใหม่ จ านวน 21 ตวัอยา่ง ประกอบไปดว้ยแตงกวาท่ีมีลกัษณะกล่ินหอมใบเตย จ านวน 
14 ตวัอยา่ง และแตงกวาท่ีไม่มีลกัษณะกล่ินหอมใบเตย จ านวน 7 ตวัอยา่ง แสดงในดงัตารางท่ี 1 
  การสืบค้น gene sequence ของยนี fgr ในแตงกวา 
 การศึกษาเก่ียวกับยีนควบคุมลกัษณะกล่ินหอมของแตงกวา ได้ใช้โปรแกรมทางคอมพิวเตอร์และข้อมูลทาง 
ชีวสารสนเทศศาสตร์ (bioinformatics) เป็นเคร่ืองมือในการศึกษา โดยใชข้อ้มูลของยีนควบคุมลกัษณะกล่ินหอมในขา้วหอม
มะลิเป็นตน้แบบเพื่อสืบคน้หาล าดบัเบสของยีน fgr ในแตงกวา ซ่ึงการศึกษาไดใ้ชข้อ้มูลจากฐานขอ้มูลแบบออนไลน์ของ 
 NCBI Database (https://blast.nbi.nlm.nih.gov) Cucumber Genome Database (http://cucumber.genomics.org.cn/page/ 
cucumber/index.jsp) และ Rice Genome Annotation (http://rice.plantbiology.msu.edu/) และการวิเคราะห์เปรียบเทียบขอ้มูล
ของยีนด้วยเคร่ืองมือ Blast ใน NCBI Database (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) และ Multiple sequences alignment 
ใน MUSCLE online program (http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/muscle/)  

การออกแบบเคร่ืองหมายโมเลกลุแบบ SNP  
  ในการออกแบบเคร่ืองหมายโมเลกุลแบบ single nucleotide polymorphism หรือ SNP  จะน าขอ้มูลล าดบัเบสของ
ยีนท่ีเก่ียวขอ้งกบัลกัษณะกล่ินหอมในแตงกวาท่ีมีลกัษณะกล่ินหอมใบเตยและแตงกวาท่ีไม่มีลกัษณะกล่ินหอมใบเตยไป
เปรียบเทียบเพ่ือหาต าแหน่งท่ีเกิดความต่างบนยีนหรือจุดกลายพนัธ์ุโดย Multiple sequences alignment ใน MUSCLE online 
program แล้วน าขอ้มูลท่ีได้ไปใช้ในการออกแบบเคร่ืองหมายโมเลกุลแบบ SNP การออกแบบเคร่ืองหมายโมกุลจะใช้
โปรแกรม HGR-In House Primer Software (พฒันาโดย บริษทั ฮอร์ทิเจนเนติคส์ รีเสิร์ช (เอส.อี.เอเชีย) จ ากดั) โดยโปรแกรม
จะหาต าแหน่งของ primer ท่ีเหมาะสม ความยาวท่ีเหมาะสม รวมถึงวเิคราะห์ปริมาณ GC  ค่า Tm และความเป็นไปไดใ้นการ
เกิดโครงสร้าง hair-pin ของไพรเมอร์ เป็นตน้ ซ่ึงเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีไดจ้ากโปรแกรม HGR-In House Primer Software 1 
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เคร่ืองหมาย จะประกอบไปดว้ย forward primer จ านวน 2 เส้น ท่ีมีเบสตวัสุดทา้ยดา้นปลาย 3’ แตกต่างกนั ข้ึนอยู่กบัเบสท่ี
เป็นต าแหน่ง SNP และ reverse primer จ านวน 1 เส้น และตรงปลาย 5’ ของ primer จะถูกติดฉลากด้วยสารเรืองแสงท่ี
สามารถใช้กับระบบ high throughput SNP genotyping system จากขอ้มูลขา้งตน้สามารถออกแบเคร่ืองหมายโมเลกุลแบบ 
SNP ไดจ้ านวน 4 คู่ ดงัแสดงในตารางท่ี 2 
 
ตารางที ่1 ตวัอยา่งแตงกวาท่ีใชใ้นการทดสอบกบัเคร่ืองหมายโมเลกลุดีเอน็เอท่ีไดจ้ากการออกแบบ 

Sample ID Phenotype Sample ID Phenotype Sample ID Phenotype 
AR-001 Aroma AR-008 Aroma NA-001 Non-aroma 
AR-002 Aroma AR-009 Aroma NA-002 Non-aroma 
AR-003 Aroma AR-010 Aroma NA-003 Non-aroma 
AR-004 Aroma AR-011 Aroma NA-004 Non-aroma 
AR-005 Aroma AR-012 Aroma NA-005 Non-aroma 
AR-006 Aroma AR-013 Aroma NA-006 Non-aroma 
AR-007 Aroma AR-014 Aroma NA-007 Non-aroma 

 
ตารางที ่2 เคร่ืองหมายโมเลกลุแบบ SNP ท่ีไดจ้ากออกแบบเพ่ือใชแ้ยกลกัษณะกล่ินหอมใบเตยของแตงกวา 
Primer name Target gene Description 
CUC-SNP-AROMA-01-001 fgr Forward 1: linked with aroma 

Forward 2: linked with non-aroma 
Reverse 1 

CUC-SNP-AROMA-01-002 fgr Forward 1: linked with non-aroma 
Forward 2: linked with aroma 
Reverse 2 

CUC-SNP-AROMA-01-003 fgr Forward 1: linked with aroma 
Forward 2: linked with non-aroma 
Reverse 3 

CUC-SNP-AROMA-01-004 fgr Forward 1: linked with non-aroma 
Forward 2: linked with aroma 
Reverse 4 

 
การสกดัดเีอน็เอจากตวัอย่างพืช 

 เก็บตวัจากใบแตงกวาสดจากโรงเรือนของบริษทั ฮอร์ทิเจนเนติคส์ รีเสิร์ช (เอส.อี.เอเชีย) จ ากดั และน าไปสกดั
ดีเอ็นเอด้วยวิธี CTAB (Doyle and Doyle 1990) จากนั้ นน าดีเอ็นเอท่ีได้ไปวัดความเข้มข้นด้วยเคร่ือง nanodrop 
spectrophotometer รุ่น ND-8000 (Thermo Fisher Scientific) และปรับความเขม้ขน้ของดีเอ็นเอให้ได ้15 นาโนกรัมต่อ
ไมโครลิตร เพ่ือใชใ้นปฏิกิริยา polymerase chain reaction (PCR)  
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 ปฏิกริิยา polymerase chain reaction (PCR)  
 เคร่ืองหมายโมเลกุลแบบ SNP ทั้ง 4 คู่ จะถูกน าไปทดสอบกบัตวัอยา่งดีเอ็นเอของแตงกวาทั้ง 21 ตวัอยา่ง ซ่ึง
ไดท้ าการทดสอบ 2 ซ ้ า โดยปฏิกิริยา PCR ท่ีใชใ้นการศึกษาในคร้ังน้ีเป็นแบบ high throughput SNP genotyping system 
(Douglas Scientific) ซ่ึงการเตรียมส่วนประกอบของ PCR ส าหรับ high throughput SNP genotyping system 1 ปฏิกิริยา
จะปริมาตร 1.62 ไมโครลิตร ประกอบด้วย genomic DNA ความเข้มข้น 15 นาโนกรัมต่อไมโครลิตร ปริมาตร 0.8 
ไมโครลิตร 2x KASP PCR master mix (GLC) ปริมาตร 0.8 ไมโครลิตร และ primer mix ความเขม้ขน้ 1 ไมโครโมลาร์ 
ปริมาตร 0.02 ไมโครลิตร โดยส่วนประกอบของ PCR จะถูกเตรียมลงในแผ่น array tape ดว้ยเคร่ือง high throughput 
liquid handling machine (Douglas Scientific)  และเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยา PCR ด้วยเคร่ือง high throughput 
PCR machine (Douglas Scientific) ด้วยโปรแกรม HGR-In House Touch Down PCR (พัฒนาโดย บริษัท ฮอร์ทิเจน
เนติคส์ รีเสิร์ช (เอส.อี.เอเชีย) จ ากดั) ขั้นตอนเร่ิมจาก pre-denaturing step ท่ี 94 องศาเซลเซียส 15 นาที denaturing step ท่ี 
94 องศาเซลเซียส 20 วินาที touch down-annealing step ท่ี 65-57 องศาเซลเซียส (อุณหภูมิจะเร่ิมลดจาก 65 องศา
เซลเซียส จนถึง 57 องศาเซลเซียส) 1 นาที จ านวน 10 รอบ denaturing step ท่ี 94 องศาเซลเซียส 20 วนิาที และ annealing 
step ท่ี 57 องศาเซลเซียส 1 นาที จ านวน 36 รอบ PCR product จะถูกน าไปตรวจวดัค่าการเรืองแสงด้วยเคร่ือง high 
throughput fluorescence scanning machine (Douglas Scientific) และค่าท่ีได้จะน าไปแปลผลด้วยโปรแกรม HGR-In 
House Araya Software (พฒันาโดย บริษทั ฮอร์ทิเจนเนติคส์ รีเสิร์ช (เอส.อี.เอเชีย) จ ากดั) ซ่ึงจะแปลผลออกมาในรูปแบบ 
dot plot และ scoring dot plot data ในรูปแบบของไฟลท่ี์เปิดใชง้านดว้ยโปรแกรม Microsoft exel (Microsoft) 
 

สถานทีแ่ละระยะเวลาในท าการทดลอง 
    ห้องปฏิบัติการทางอณูพนัธุศาสตร์ บริษัท ฮอร์ทิเจนเนติคส์ รีเสิร์ช (เอส.อี.เอเชีย) จ ากัด อ าเภอสันทราย 
จงัหวดัเชียงใหม่ 
 
ผลการวจิยั 
 โครงสร้างและหน้าทีข่องยนีควบคุมลกัษณะกลิน่หอมในแตงกวา 
 กล่ินหอมใบ เตยในแตงกวามีความเก่ียวข้องกับยีน ท่ีควบ คุมการสร้างเอนไซม์  betaine aldehyde 
dehydrogenase (BADH) หรือ fragrance gene (fgr) โดยมีบทบาทในการสังเคราะห์สาร 2-acetyl-1-pyrroline (2AP) ซ่ึง
พบในใบเตยและขา้วหอมมะลิ ในการศึกษาโครงสร้างของยนี fgr ในแตงกวา ขอ้มูลล าดบัเบสของยีน fgr ของแตงกวา 
ไดจ้ากการสืบคน้จากฐานขอ้มูลของ NCBI แลว้น าขอ้มูลล าดบัเบสของยนี fgr ของแตงกวาไปสืบคน้เพ่ือหาต าแหน่งของ
ยีนในฐานข้อมูลของ Cucumber Genome Database พบว่ายีน fgr ในแตงกวามีต าแหน่งอยู่บนโครโมโซมแท่งท่ี 1 
ประกอบไปด้วย 15 exons และมีขนาด 4.6 kb เม่ือศึกษาโปรตีนท่ีได้จาการแปลรหัสจากยีนดังกล่าว พบว่าโปรตีน
ประกอบไปดว้ยกรดแอมิโนจ านวน 503 ตวั ซ่ึงล าดบัของกรดแอมิโนมีความคลา้ยคลึงกบัล าดบักรดแอมิโนของโปรตีน
ท่ีพบในขา้วหอมมะลิร้อยละ 74.35 และไดน้ าขอ้มูลท่ีไดไ้ปเปรียบเทียบกับยีน fgr ในขา้วหอมมะลิ โดยผลของการ
เปรียบระหวา่งยนี fgr  ในขา้วหอมมะลิและแตงกวาไดแ้สดงดงัในตารางท่ี 3 
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ตารางที ่3 การเปรียบเทียบระหวา่งยนี fgr ในขา้วหอมมะลิและแตงกวา 

Category Crops 

Jasmine rice Cucumber 
Size (included intron) 4.8 kb 4.6 kb 
Size (only exon) 1,509 bps 1,509 bps 
Number of exons 15 exons 15 exons 
Encoded protein BADH2 BADH 
Size of protein 503 amino acids 503 amino acids 
 

ความสามารถในการแยกลกัษณะแตงกวาของเคร่ืองหมายโมเลกลุแบบ SNP 
การศึกษาการใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุลแบบ SNP ทั้ง 4 คู่ กบัตวัอยา่งดีเอน็เอท่ีสกดัไดจ้ากตวัอยา่งแตงกวาทั้ง 21  

ตวัอยา่ง แลว้ท าการวเิคราะห์ขอ้มูลดว้ยโปรแกรม HGR-In House Araya Software ซ่ึงเคร่ืองหมายโมเลกลุดีเอน็เอทั้ง 4 คู่ 
มีความสมารถในการแยกความแตกต่างของลกัษณะแตงกวาไดแ้ตกต่างกนั ดงัแสดงในภาพท่ี 1 และตารางท่ี 2 

เคร่ืองหมายโมเลกลุ CUC-SNP-AROMA-01-001 และ CUC-SNP-AROMA-01-002 เป็นเคร่ืองหมายโมเลกุล
แบบ SNP ท่ีมีประสิทธิภาพในการแยกความแตกต่างของลกัษณะแตงกวา ซ่ึงสามารถแยกแตงกวาออกตาม genotype ได ้
3 กลุ่มคือ homozygous recessive (aroma) homozygous dominant (non-aroma) และ heterozygous (non-aroma) และผล
ของ genotype ท่ีได้จากเคร่ืองหมายโมเลกุลทั้ ง 2 คู่ มีความสอดคลอ้งกับ phenotype ร้อยละ 100 ดังนั้ นเคร่ืองหมาย
โมเลกลุทั้ง 2 คู่ จึงมีความจ าเพาะต่อยนีในต าแหน่งท่ีสนใจ  
 เคร่ืองหมายโมเลกุล CUC-SNP-AROMA-01-003 ไม่สามารถแยกความแตกต่างของลักษณะแตงกวาตาม 
genotype ทั้ ง 3 กลุ่ม ซ่ึงเค ร่ืองหมายโมเลกุลคู่ น้ี  ให้ผลเป็น  homozygous dominant (non-aroma) ทั้ งหมด ดังนั้ น 
เคร่ืองหมายโมเลกลุคู่น้ีจึงไม่มีความจ าเพาะต่อยนีในต าแหน่งท่ีสนใจ ไม่สามารถน าไปใชแ้ยกความแตกต่างของลกัษณะ
แตงกวาได ้
 เคร่ืองหมายโมเลกุล CUC-SNP-AROMA-01-004 เป็นเคร่ืองหมายโมเลกลุท่ีไม่สามารถเขา้จบักบัต าแหน่งยีน
ท่ีสนใจได ้จึงไม่ PCR product ดงันั้นเคร่ืองหมายโมเลกุลคู่น้ี จึงไม่สามารถน าไปใชแ้ยกความแตกต่างของลกัษณะ
แตงกวาได ้ 
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(ก)       (ข) 
 

(ค)         (ง) 
ภาพที ่1 Dot plot ของตวัอยา่งแตงกวาท่ีไดจ้ากปฏิกิริยา PCR ท่ีทดสอบกบัเคร่ืองหมายโมเลกลุแบบ SNP ทั้ง 4 คู่ 
ก: Dot plot ของตวัอยา่งแตงกวาท่ีไดจ้ากปฏิกิริยา PCR ท่ีทดสอบกบัเคร่ืองหมายโมเลกลุ CUC-SNP-AROMA-01-001 
ข: Dot plot ของตวัอยา่งแตงกวาท่ีไดจ้ากปฏิกิริยา PCR ท่ีทดสอบกบัเคร่ืองหมายโมเลกลุ CUC-SNP-AROMA-01-002 
ค: Dot plot ของตวัอยา่งแตงกวาท่ีไดจ้ากปฏิกิริยา PCR ท่ีทดสอบกบัเคร่ืองหมายโมเลกลุ CUC-SNP-AROMA-01-003 
ง: Dot plot ของตวัอยา่งแตงกวาท่ีไดจ้ากปฏิกิริยา PCR ท่ีทดสอบกบัเคร่ืองหมายโมเลกลุ CUC-SNP-AROMA-01-004 
 

- 490 -



 
 

  

BMP8-7 
Marker_code CUCSNP-AROMA-01-001 CUCSNP-AROMA-01-002 CUCSNP-AROMA-01-003 CUCSNP-AROMA-01-004
Aroma control V F V -

Non-aroma control F V F -

AR-001-1 V F F -
AR-001-2 V F F -
AR-002-1 V F F -
AR-002-2 V F F -
AR-003-1 V F F -
AR-003-2 V F F -
AR-004-1 V F F -
AR-004-2 V F F -
AR-005-1 V F F -
AR-005-2 V F F -
AR-006-1 V F F -
AR-006-2 V F F -
AR-007-1 V F F -
AR-007-2 V F F -
AR-008-1 V F F -
AR-008-2 V F F -
AR-009-1 V F F -
AR-009-2 V F F -
AR-010-1 V F F -
AR-010-2 V F F -
AR-011-1 V F F -
AR-011-2 V F F -
AR-012-1 V F F -
AR-012-2 V F F -
AR-013-1 V F F -
AR-013-2 V F F -
AR-014-1 V F F -
AR-014-2 V F F -
NA-001-1 F V F -
NA-001-2 F V F -
NA-002-1 F V F -
NA-002-2 F V F -
NA-003-1 F V F -
NA-003-2 F V F -
NA-004-1 H H F -
NA-004-2 H H F -
NA-005-1 F V F -
NA-005-2 F V F -
NA-006-1 F V F -
NA-006-2 F V F -
NA-007-1 H H F -
NA-007-2 H H F -  

ภาพที ่2  ผลจากการ scoring data ดว้ยโปรแกรม HGR-In House Araya Software ของเคร่ืองหมายโมเลกลุแบบ SNP ทั้ง 
4 เคร่ืองหมาย 
หมายเหตุ ส าหรับเคร่ืองหมายโมเลกลุ CUC-SNP-AROMA-01-001 และ CUC-SNP-AROMA-01-003 
V = aroma (homozygous recessive) F = non-aroma (homozygous dominant) H = non-aroma (heterozygous)  

 ส าหรับเคร่ืองหมายโมเลกลุ CUC-SNP-AROMA-01-002 และ CUC-SNP-AROMA-01-004 
V = non-aroma (homozygous dominant) F = aroma (homozygous recessive) H = non-aroma (heterozygous)  

 
อภิปรายและสรุปผลการวจิยั 
 ยีน fgr เป็นยีนท่ีควบคุมลกัษณะกล่ินหอมใบเตยในแตงกวาท่ีจดัเป็นแบบ single recessive gene ประกอบไป
ดว้ย 2 อลัลีล คือ Fgr และ fgr  ซ่ึงยนี fgr มีความเก่ียวขอ้งกบัการควบคุมการสร้างเอนไซม ์BADH  ท่ีมีความเก่ียวขอ้งใน 
pathway กระบวนการสังเคราะห์ gamma-aminobutyric acid หรือ GABA แต่พบว่าในแตงกวาท่ีมีลักษณะกล่ินหอม
ใบเตย ยีน fgr จะเกิดการกลายพนัธ์ุในต าแหน่งของ exon ส่งผลเอนไซม์ BADH ท่ีได้จากยีนกลายพนัธ์ุขา้งตน้จะมี
ความผิดปกติและไม่สามารถช่วยเร่งปฏิกิริยาในการสงัเคราะห์ GABA ได ้ท าให ้pathway ของการสงัเคราะห์ GABA ถูก
เปล่ียนไปเป็นการสงัเคราะห์ 2AP ซ่ึงเป็นสารประกอบท่ีเก่ียวขอ้งกบักล่ินหอมใบเตยในแตงกวา ท าใหแ้ตงกวามีลกัษณะ
กล่ินหอมใบเตย และยีน fgr ในแตงกวามีลกัษณะท่ีคลา้ยคลึงกบัยีน fgr  ในขา้วหอมมะลิ ยีน fgr จึงจดัอยู่ในกลุ่มของ 
orthologous gene  
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 ต  าแหน่ง SNP ท่ีตรวจพบจากการสืบคน้ เป็นต าแหน่งเดียวกนักบังานศึกษาของ Yundaeng และคณะ คือพบ
ต าแหน่ง SNP บน exon ท่ี 1 4 5 และ 8 ซ่ึงจากรายงานของ Yundaeng และคณะ พบวา่ มีเพียงต าแหน่ง SNP บน exon ท่ี 
5 เท่านั้น ท่ีมีผลท าให้เกิดลกัษณะกล่ินหอมใบเตยในแตงกวา โดยต าแหน่ง SNP บน exon เกิดจากการแทนท่ีของเบส
จาก adenine (A) เป็น guanine (G) ท าให้เกิดการเปล่ียนแปลงของกรดแอมิโนท่ีต าแหน่ง codon ดงักล่าว จาก tyrosine 
เป็น cytosine ส่งผลให้เอนไซม ์BADH เกิดความผิดปกติ และจากความผิดปกติของเอนไซมข์า้งตน้ ท าให้เกิดลกัษณะ
กล่ินหอมในแตงกวาข้ึน และจากงานวจิยัของ Yundaeng และคณะ ไดอ้อกแบบไพรเมอร์ท่ีจ าเพาะกบัต าแหน่ง SNP บน 
exon ท่ี 5 แต่การศึกษาในคร้ังน้ีไดอ้อกแบบไพรเมอร์ท่ีจ าเพาะกบัต าแหน่ง SNP บน exon ท่ี 1 และ exon ท่ี 4    
 เคร่ืองหมายโมเลกลุ CUC-SNP-AROMA-01-001 และ CUC-SNP-AROMA-01-002 เป็นเคร่ืองหมายโมเลกุล
แบบ SNP ท่ีมีประสิทธิภาพในการแยกความแตกต่างของลกัษณะแตงกวา ซ่ึงสามารถแยกแตงกวาออกตาม genotype ได ้
3 ก ลุ่ ม คื อ  homozygous recessive (aroma) homozygous dominant (non-aroma) แ ล ะ  heterozygous (non-aroma)   
เคร่ืองหมายโมเลกลุ CUC-SNP-AROMA-01-003 ไม่สามารถแยกความแตกต่างของลกัษณะแตงกวาตาม genotype ทั้ง 3 
กลุ่ม ดังนั้นเคร่ืองหมายโมเลกุลทั้ ง 2 คู่ จึงมีความจ าเพาะต่อยีนในต าแหน่งท่ีสนใจ เคร่ืองหมายโมเลกุล CUC-SNP-
AROMA-01-004 เป็นเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีไม่สามารถเขา้จับกับต าแหน่งยีนท่ีสนใจได้ จึงไม่ PCR product ดังนั้ น
เคร่ืองหมายโมเลกลุคู่น้ี จึงไม่สามารถน าไปใชแ้ยกความแตกต่างของลกัษณะแตงกวาได ้ 
 ดงันั้น มีเคร่ืองหมายโมเลกุล SNP จ านวน 2 คู่ จากทั้งหมด 4 คู่ ท่ีสามารถแยกความแตกต่างระหวา่งแตงกวาท่ี
มีกล่ินหอมออกจากแตงกวาท่ีไม่มีกล่ินหอมได ้ ซ่ึงเคร่ืองหมายโมเลกุลดงักล่าวจะเป็นประโยชน์ในการคดัเลือกยนี fgr 
ในกระบวนการปรับปรุงพนัธ์ุแตงกวา  
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