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การประเมินความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของฟักทองไทย 29 สายพันธุ์
ด้วยเครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP

Assessment of Genetic Relationship in 29 Thai pumpkin cultivars  
using AFLP markers
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บทคดัย่อ: ฟักทองพนัธุก์ารค้าของไทยมจี�ำนวนมากแต่ลกัษณะทางสณัฐานวทิยาของฟักทองเหล่านัน้มลีกัษณะใกล้เคยีง
กนัทัง้ทรงผล สผีล ลกัษณะผวิ ซึง่มาจากความต้องการของผูบ้รโิภค ดงันัน้จงึท�ำการศกึษาความสมัพนัธ์ทางพนัธกุรรมของ
ฟักทองพันธุ์การค้าของไทย และพันธุ์พื้นเมืองบางพันธุ์ ประกอบด้วยฟักทอง 29 พันธุ์ (พันธุ์ผสมเปิด 5 พันธุ์ พันธุ์ลูกผสม 
20 พนัธุ)์ และพนัธุพ์ืน้เมอืง 4 พนัธุ ์เพือ่ใช้เป็นข้อมลูในการปรบัปรงุพนัธุต่์อไป โดยใช้เทคนคิ AFLP (Amplified Fragment  
Length Polymorphisms) จากไพรเมอร์จ�ำนวน 28 คู่ไพรเมอร์ พบว่ามีเพียง 7 คู่ไพรเมอร์ ที่พบความแตกต่างของแถบ
ดีเอ็นเอโดยมีทั้งหมด 168 แถบ วิเคราะห์ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือน Dice Similarity coefficient และจัดกลุ่มด้วยวิธี 
UPGMA (Unweighted pair group method with arithmetic average) พบว่ามีค่าความเหมือนระหว่าง 0.21-0.96  
ที่ค่าดัชนีความเหมือนเฉลี่ย 0.81 สามารถจัดกลุ่มฟักทองได้ 2 กลุ่ม กลุ่มที่ 1 ประกอบด้วยฟักทองจ�ำนวน 23 พันธุ์ ซึ่งเป็น
ฟักทองพนัธุก์ารค้าและพนัธุพ์ืน้เมอืงบางพนัธุ ์กลุม่ที ่2 ประกอบด้วยฟักทองเพยีง 2 พนัธุ ์และม ี4 พนัธุท์ีไ่ม่สามารถจดักลุม่
ได้ และเมื่อจัดกลุ่มด้วยวิธี Neighbor-joining method บนพื้นฐานของ Nei’s (1972) Standard genetic distance (Ds) 
สามารถจัดฟักทองได้ 3 กลุ่ม และมี 6 พันธุ์ที่ไม่สามารถจัดกลุ่มได้ จากการศึกษาครั้งนี้ ท�ำให้ทราบว่าฟักทองพันธุ์การค้า
ของไทยในปัจจบุนัมคีวามใกล้เคยีงกนัทางพนัธรุรมสงู และสามารถคดัเลอืกฟักทองได้ 5 พนัธุ ์ทีม่คีวามห่างทางพนัธกุรรม
กับฟักทองส่วนใหญ่ คือ พันธุ์ Tung K-Tone KPS-1 CM-1 และ EP เพื่อใช้ส�ำหรับเป็นพ่อแม่พันธุ์ในการปรับปรุงพันธุ์และ
สร้างความหลากหลายทางพันธุกรรมของฟักทองไทยต่อไป
ค�ำส�ำคัญ: การปรับปรุงพันธุ์ฟักทอง, ความหลากหลายทางพันธุกรรม, เครื่องหมายโมเลกุล

ABSTRACT: There are several commercial pumpkin cultivars that were selected for similar characteristics such 
as fruit shape, fresh color, and skin type, and skin color. The hypothesis of this experiment was pumpkin cultivars 
including commercial cultivar and landrace cultivar in Thailand that are similar of genetic base. The objective of 
the study is to evaluate genetic diversity of 29 pumpkin cultivars including 25 commercial cultivars (five open 
pollinated cultivars and 20 F1 hybrid cultivars) and four landrace cultivars using Amplified Fragment Length  
Polymorphisms (AFLP) markers. From 28 AFLP primers, seven primers were able to amplify 168 polymorphic bands. 
All cultivars were clustered using UPGMA (Unweighted pair group method with arithmetic average) method based 
on dice similarity coefficient. Dice similarity coefficients are between 0.21 and 0.96 with the average 0.81. Twenty 
nine pumpkin cultivars were grouped into 2 groups which group 1 included 23 cultivars that were both commercial 
and landrace cultivars. Group 2 included two cultivars and four cultivars were out group. When Neighbor-joining 
clustering method based on standard genetic distance was used, 29 pumpkin cultivars were grouped into 3 groups and 
six pumpkin cultivars were out group. From two clustering methods, Thai commercial pumpkin cultivars currently 
was similarity genetic base and five pumpkin cultivars that are Tung, K-Tone, KPS-1, CM-1, and EP selected for 
parent line in pumpkin breeding program.
Keywords: pumpkin breeding, genetic diversity, commercial cultivars, Landrace
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บทน�ำ

	 พืชในสกุล Cucurbita (2n = 2x = 40) ที่มีความ

ส�ำคัญต่อเศรษฐกิจ คือ C. pepo C. moschata และ 

C. maxima ฟักทองส่วนใหญ่ทีป่ลกูในประเทศไทยคอื 

C. moschata จากข้อมลูของ AVRDC (2007) รายงาน

ว่า มีพื้นที่ปลูกฟักทองในประเทศไทยประมาณ 

112,500 ไร่ คิดเป็น 2.3 เปอร์เซ็นต์ ของพื้นที่ปลูกผัก

ทั้งหมดในประเทศ ความนิยมบริโภคฟักทองมีมากขึ้น

เนือ่งจากฟักทองมปีรมิาณสารเบต้าแคโรทนีสงูซึง่เป็น

ประโยชน์ต่อร่างกาย แต่พบว่าฟักทองในตลาดของไทย

ม ีขนาด รปูร่าง และสขีองผล ทีค่ล้ายคลงึกนัเนือ่งจาก

นักปรับปรุงพันธุ์พัฒนาฟักทองให้มีรูปทรงตามความ

ต้องการของตลาด ดังนั้น การศึกษาความสัมพันธ์ทาง

พันธุกรรมฟักทองจึงเป ็นสิ่งส�ำคัญของโครงการ

ปรับปรุงพันธุ์ เนื่องจากฟักทองพันธุ์การค้าของไทยมี

ความใกล้เคียงกันทางสัณฐานวิทยา ซึ่งอาจเกี่ยว

เนื่องจากการใช้เชื้อพันธุกรรมที่มีความสัมพันธ์ทาง

พนัธกุรรมทีใ่กล้เคยีงกนั มฐีานพนัธกุรรมแคบและไม่มี

ความหลากหลายของเชื้อพันธุกรรม ดังนั้น จึงมีผลต่อ

การคัดเลือกพันธุ ์ได้ การศึกษาความสัมพันธ์ทาง

พันธุกรรมเพื่อใช้เป็นข้อมูลเบื้องต้นในการเลือกใช้เชื้อ

พนัธกุรรม ส�ำหรบัโครงการปรบัปรงุพนัธุฟั์กทองร่วมกบั

การใช้เครือ่งหมายโมเลกลุ ช่วยให้เกดิความแม่นย�ำใน

การปรับปรุงพันธุ ์มากขึ้น ซึ่งปัจจุบันเครื่องหมาย

โมเลกุลมีอยู่หลายชนิด Vos et al. (1995) ได้พัฒนา

เครื่องหมายดีเอ็นเอที่เรียกว่า Amplified fragment 

length polymorphism (AFLP) ขึ้นและมีการน�ำไป

ประยุกต์ใช้อย่างแพร่หลายโดยเฉพาะอย่างยิ่งการ

ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม เช ่น ใน  

Cucumis melo (Garcia et al., 2000) มะพร้าว  

(Teulat et al., 2000) Ipomoea batatas (Zhang  

et al., 2000) apricot (Hurtada et al., 2002) แตงโม 

(Levi et al., 2006) ส่วนในพืชกลุ่มฟักทอง Ferriol  

et al. (2004) ทําการศึกษาความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของ C. moschata พบว่า ลักษณะทาง

สณัฐานวทิยาหลกัทีใ่ช้ในการจดักลุม่ฟักทองได้ชดัเจน

ในการศึกษา คือ รูปร่างผล น�ำ้หนักผล ความยาวผล 

และความยาวเมลด็ ส่วนเครือ่งหมายโมเลกลุสองชนดิ 

คือ AFLP และ SRAP (sequence related amplified 

polymorphism) สามารถแยกกลุม่ C. moschata ตาม

แหล่งที่มาของพันธุ์คือ อเมริกา อเมริกาใต้ และสเปน 

อย่างไรก็ตาม ไม่พบความสัมพันธ์ของลักษณะทาง

สัณฐานวิทยาและเครื่องหมายโมเลกุลดังกล่าว  

Gwanama et al. (2000) ใช้เครื่องหมายโมเลกุลชนิด 

RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) เพือ่

ศึกษาฐานพันธุกรรมของ C. moschata จากอัฟริกา

กลางตอนใต ้  การศึกษาความหลากหลายทาง

พันธุกรรมด้วยเครื่องหมายดีเอ็นเอในฟักทองไทยยังมี

รายงานไม่มากนัก อีกทั้งพันธุ ์ฟ ักทองของไทยที่

เกษตรกรนิยมปลูกเป็นการค้า มีแหล่งที่มาของเมล็ด

พันธุ์ทั้งจากพันธุ์พื้นเมืองที่คัดเลือกและเก็บพันธุ์ไว้ใช้

โดยเกษตรกรเอง และเมล็ดพันธุ์จากบริษัทผลิตเมล็ด

พันธุ์ เชิงการค้าที่มีทั้ง พันธุ์ผสมเปิด และพันธุ์ลูกผสม

ซึ่งข้อดีของพันธุ์ลูกผสมคือให้ผลผลิต คุณภาพดี และ

มีความสมํ่าเสมอ แตกต่างจากพันธุ์ผสมเปิด ฟักทอง

จึงเป็นพืชที่น่าสนใจในการศึกษา เนื่องจากฟักทองใน

ตลาดเป็นจากบริษัทเอกชนต่างๆ ที่ได้รับการปรับปรุง

พันธุ ์เพื่อสนองความต้องการของผู ้บริโภค รูปทรง

ฟักทองมีลักษณะคล้ายคลึงกัน ซึ่งแต่ละพันธุ ์จาก

แต่ละบริษัทมีข้อดีและข้อเสียแตกต่างกัน การศึกษา

ความหลากหลายทางพันธุกรรมจะช่วยให้ทราบถึง

ความใกล้ชดิทางพนัธกุรรมของฟักทองพนัธุก์ารค้าไทย

ได้ ดงันัน้การศกึษาครัง้นีจ้งึมวีตัถปุระสงค์เพือ่รวบรวม

ฟักทองพันธุ์การค้า พันธุ์พื้นเมือง มาประเมินความ

สัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยเครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP 

ข้อดขีองการใช้เครือ่งหมายดเีอน็เอ คอื สามารถศกึษา

ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมได้ทั้งยีโนม และไม่มี

อทิธพิลของสิง่แวดล้อมมาเกีย่วข้อง เพือ่น�ำข้อมลูทีไ่ด้

มาใช้ประโยชน์ในการคัดเลือกพ่อแม่พันธุ์เพื่อสร้าง

ความหลากหลายทางพันธุกรรมและปรับปรุงพันธุ ์

ฟักทองต่อไป
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วิธีการศึกษา

ตัวอย่างฟักทอง

ฟักทอง 29 สายพันธุ์ ประกอบด้วยฟักทองพันธุ์

การค้า 25 สายพันธุ์ ได้แก่ พันธุ์ผสมเปิด 5 พันธุ์ คือ 

F-A OL K-GD T-A และ NP พันธุ์ลูกผสม 20 พันธุ์ คือ 

FT-764 EP SC-TA040 Tum-342 TK-443 KT-573 

MK-35 Baby BK JD-2003 Tum-346 CP K-019  

KK-207 TT-9 LN-052 Khan RC-80 Tung และ TNK 

พันธุ ์พื้นเมือง 4 พันธุ ์  คือ K-Tone จากจังหวัด

กาญจนบุรี Srisaket จากจังหวัดศรีสะเกษ CM-1 จาก

จังหวัดเชียงใหม่ และ KPS-1 จากจังหวัดนครปฐม 

การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของ

ฟักทองด้วยเครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP

สกัดดีเอ็นเอฟักทองจากใบอ่อน ที่ท�ำการเพาะใน

จานแก้ว ด้วยวิธีประยุกต์จากวิธี CTAB ของ Agrawal 

et al. (1992) วิเคราะห์ดีเอ็นเอด้วยเทคนิค AFLP เริ่ม

จากการท�ำ Digestion ด้วยเอนไซม์ตดัจ�ำเพาะสองชนดิ 

คือ EcoRI และ MseI เชื่อมต่อชิ้น DNA ที่ตัดแล้วด้วย 

EcoRI adapters และ MseI adapters และการท�ำ 

Preselective amplification ที่ 94 องศาเซลเซียส เป็น

เวลา 30 วินาที 1 รอบ จากนั้นเพิ่มปริมาณด้วย 94 

องศาเซลเซียส 30 วินาที 56 องศาเซลเซียส 1 นาที 72 

องศาเซลเซียส 1 นาที จ�ำนวน 20 รอบ จากนั้นท�ำ  

Selective amplification โดยมีการใช้ไพรเมอร์ที่มี

ล�ำดับเบสในการคัดเลือกเพิ่มขึ้นที่ปลาย 3’ คือ ไพรเม

อร์ EcoRI primer+3/MseI primer+2 และ EcoRI 

primer+3/MseI primer+3 ที ่95 องศาเซลเซยีส 3 นาที 

94 องศาเซลเซียส 30 วินาที 65 องศาเซลเซียส  

30 วินาที 72 องศาเซลเซียส 1 นาที ลดอุณหภูมิ  

annealing ลงรอบละ 1 องศาเซลเซียส นาน 12 รอบ 

และต่อด้วยปฏกิริยิา 30 รอบทีอ่ณุหภมู ิannealing 56 

องศาเซลเซียส ด้วยเครื่อง PCR (Bio rad T100TM 

Thermal cycle) ตรวจสอบ DNA ด้วย 6% denaturing 

polyacrylamide gel electrophoresis ใช้ความ 

ต่างศักย์ 400 โวลต์ เป็นเวลา 4 ชั่วโมง ท�ำการตรวจ

สอบผลด้วย silver nitrate staining 

ท�ำการจัดกลุ่ม 2 วิธี คือ UPGMA (Unweighted 

pair group method with arithmetic average) และ 

Neighbor-joining ด้วยการนับแถบดีเอ็นเอที่ปรากฎ

จากเครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP เลือกเฉพาะแถบ

ดีเอ็นเอที่เห็นชัดเจน โดยการให้คะแนนแถบดีเอ็นเอ 

คือ ตัวอย่างใดเกิดแถบดีเอ็นเอจะให้ 1 คะแนน 

ตวัอย่างใดไม่เกดิแถบดเีอน็เอให้ 0 คะแนน ให้คะแนน

แถบดีเอ็นเอให้ครบทุกไพรเมอร์และน�ำไปค�ำนวณหา

ค่า Dice similarity (Nei and Li, 1979) จัดกลุ่มด้วย

วิธี UPGMA และน�ำไปค�ำนวณหาค่า Distance ด้วย

วิธีของ Nei’s (1972) Standard genetic distance 

(Ds) จากนั้นน�ำไปจัดกลุ่มด้วยวิธี Neighbor-joining 

clustering 

ผลการศึกษาและวิจารณ์

จากการศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของ

ฟักทองพันธุ ์การค้าของไทย 29 สายพันธุ ์  ด ้วย

เครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP เพื่อเป็นการทดสอบว่า

ตัวอย่างฟักทองพันธุ ์การค้าของไทยมีความหลาก

หลายมากหรือน้อยเพียงใด หลังจากการท�ำปฏิกิริยา 

Selective amplification ด้วยไพรเมอร์ จ�ำนวน 28 คู่

ไพรเมอร์ ประกอบด้วย EcoRI+3/Mse+2 จ�ำนวน 20 

คู ่ไพรเมอร์ คือ E-AAC/M-CA, E-AAC/M-CG,  

E-AAC/M-CT, E-ACA/M-CG, E-AAC/M-CC,  

E-ACA/M-CA, E-ACA/M-CT, E-AGG/M-CT,  

E-AGG/M-CA, E-AGG/M-CG, E-ACA/M-CC,  

E-AGG/M-CC, E-ACC/M-CA, E-ACC/M-CG,  

E-ACC/M-CT, E-ACC/M-CC, E-ACT/M-CA, E-

ACT/M-CG, E-ACT/M-CT, E-ACT/M-CC และใช ้

ไพรเมอร์ EcoRI+3/Mse+3 จ�ำนวน 8 คู่ไพรเมอร์ คือ 

E-ACT/M-CAC, E-ACT/M-CAT, E-ACA/M-CAC, 

E-ACA/M-CAT, E-AGG/M-CAC, E-AGG/M-CAT, 

E-AAC/M-CAC, E-AAC/M-CAT พบว่า ไพรเมอร์ 

selective amplification ที่เป็น EcoRI+3 / MseI+3 

เมื่อท�ำปฏิกิริยาแล้ว ได้แถบดีเอ็นเอหรือเพิ่มปริมาณ
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ดเีอน็เอได้จ�ำนวนชิน้ทีน้่อยหรอืไม่สามารถเพิม่ปรมิาณ

ได้เลย เนื่องจาก C. moschata มีขนาดยีโนม เท่ากับ 

416 Mbp (MD et al., 1982) ซึ่งในพืชที่มียีโนมขนาด

เล็กนั้น มีขนาดยีโนมเป็น 50-500 Mbp (Thermo 

Fisher Scientific Inc., 2015) ส�ำหรบัการท�ำ AFLP ใน

สิง่มชีวีติทีม่ยีโีนม ขนาดเลก็ควรใช้ไพรเมอร์ทีม่กีารเพิม่

ล�ำดบัเบสในการคดัเลอืกจ�ำนวนน้อย เพราะจ�ำนวนชิน้

ดีเอ็นเอที่ได้จากการตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ�ำเพาะมี

จ�ำนวนน้อย ในขณะที่การตรวจสอบดีเอ็นเอของสิ่งมี

ชีวิตที่มียีโนมขนาดใหญ่ ต้องใช้ไพรเมอร์ในการคัด

เลือกที่มีการเพิ่มล�ำดับเบสจ�ำนวนมากขึ้น เพื่อปรับ

จ�ำนวนชิ้นดี เอ็นเอที่จะเพิ่มปริมาณให้มีจ�ำนวน 

พอเหมาะ (สุรินทร์, 2552) และจากการศึกษาของ 

Ferriol et al. (2003) ท�ำการศึกษาความหลากหลาย

ทางพันธุกรรมของ C. pepo โดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ

ชนิด AFLP พบว่าคู่ไพรเมอร์ที่น�ำมาใช้ในการตรวจ

สอบและให้แถบดีเอ็นเอที่เกิดความแตกต่างจ�ำนวน

มากคอื E-ACA/M-CG, E-ACA/M-CT, E-AAC/M-CG, 

E-AAC/M-CC, E-AGG/M-CA และ E-AGG/M-CT 

และสอดคล้องกับการศึกษาครั้งนี้ที่ใช้ไพรเมอร์มีเบส

คัดเลือก EcoRI+3/Mse+2 เพื่อคัดเลือกชิ้นดีเอ็นเอ

หลังจากท�ำการเพิ่มปริมาณแบบ Preselective  

amplification และสามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้ดี

กว่า EcoRI+3/Mse+3

จากไพรเมอร์ทั้งหมด 28 คู่ไพรเมอร์ มีเพียง 7 คู่

ไพรเมอร์เท่านัน้ ทีใ่ห้แถบดเีอน็เอทีม่คีวามแตกต่างกนั 

โดยเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้ทั้งหมด 480 แถบ แถบ

ดเีอน็เอทีเ่กดิความแตกต่างมจี�ำนวน 168 แถบ คดิเป็น 

35 เปอร์เซ็นต์ ชี้ให้เห็นว่าตัวอย่างฟักทองพันธุ์การค้า

ของไทยที่น�ำมาศึกษามีความใกล้เคียงทางพันธุกรรม

สูง จึงท�ำให้มีคู่ไพรเมอร์ที่สามารถบอกความแตกต่าง

ได้น้อย อีกทั้งคู่ไพรเมอร์ที่สามารถให้แถบดีเอ็นเอที่มี

ความแตกต่างส่วนใหญ่คือ EcoRI+3/Mse+2 หาก

พิจารณาถึงการใช้เทคนิค AFLP ในพืชชนิดอื่น อาทิ 

การศึกษาของ Zhang et al. (2007) ได้ใช้เครื่องหมาย

ดีเอ็นเอ AFLP จ�ำนวน 4 คู่ไพรเมอร์ ท�ำการศึกษาใน

ฝ้าย 8 พันธุ์ จาก 2 สปีชี่ส์ ได้แก่ สปีชี่ส์ Gossypium 

hirsutum และ G. barbadense สามารถเพิ่มแถบ

ดเีอน็เอได้ทัง้หมด 92 แถบ พบแถบดเีอน็เอทีเ่กดิความ

แตกต่าง 57 แถบ คิดเป็น 62 เปอร์เซ็นต์ ส่วน Du  

et al. (2009) ได้วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม

ของ Diospyros spp. (Ebenaceae) 28 accessions 

ด้วยเครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP 6 คู่ไพรเมอร์ พบแถบ

ดีเอ็นเอทั้งหมด 403 แถบ มีแถบดีเอ็นเอที่เกิดความ

แตกต่าง 370 แถบ คิดเป็น 91.8 เปอร์เซ็นต์ และจาก

การศึกษาของ Creste et al. (2010) ได้ศึกษาความ

สัมพันธ์ทางพันธุกรรมของอ้อย 82 สายพันธุ์ โดยใช้

เครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP จ�ำนวน 5 คู่ไพรเมอร์ พบ

แถบดเีอน็เอทีเ่พิม่ปรมิาณได้ทัง้หมด 182 แถบ มแีถบ

ดีเอ็นเอที่เกิดความแตกต่าง 145 แถบ คิดเป็น 79.67 

เปอร์เซ็นต์ ซึ่งเทคนิค AFLP สามารถน�ำมาตรวจสอบ

ความหลากลายทางพันธุกรรมได้ดีและสามารถ

ประยุกต์ใช้กับพืชได้หลายชนิด

เมื่อน�ำแถบดีเอ็นเอที่ เกิดความแตกต่างมา

วิเคราะห์ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนด้วยวิธี Dice 

Similarity และจดักลุม่ด้วยวธิ ีUPGMA แสดงผลในรปู

ของ Dendrogram พบว่ามีค่าดัชนีความเหมือน 

ระหว่าง 0.21-0.96 ที่ค่าดัชนีความเหมือนเฉลี่ย 0.81 

สามารถจัดกลุ ่มฟักทองได้ 2 กลุ ่ม โดยกลุ ่มที่ 1 

ประกอบด้วยฟักทอง 23 สายพันธุ์ กลุ่มที่ 2 ประกอบ

ด้วยฟักทอง 2 สายพันธุ์ 

กลุ่มที่ 1 ประกอบด้วย F-A OL Tum-342 Khan 

RC-80 TNK JD-2003 Tum-346 CP NP Srisaket 

CM-1 TK-443 SC-TA040 T-A K-019 KK-207 TT-9 

KT-573 Baby BK EP และ MK-35 และพบว่ามีพันธุ์

ทีม่คีวามใกล้เคยีงกนัทางพนัธกุรรมสงู 3 คู ่ได้แก่ พนัธุ์ 

F-A กับ OL พันธุ์ JD-2003 กับ Tum-346 และ พันธุ์ 

CP กับ NP ดังนี้

1.	 พนัธุ ์F-A และ OL มคีวามใกล้ชดิกนัสงู มค่ีา

ดัชนีความเหมือนเท่ากับ 0.963 ซึ่งทั้งสองพันธุ์มีที่มา

จากบริษัทเดียวกัน และเป็นพันธุ ์ที่มีผลทรงแป้น  

มพีชูดัเจน มผีวิขรขุระและเป็นพนัธุผ์สมเปิดเหมอืนกนั 

2.	 พันธุ์ JD-2003 และ Tum-346 มีค่าดัชนี

ความเหมือนเท่ากับ 0.962 แสดงว่ามีความใกล้เคียง
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กันทางพันธุกรรมสูงเช่นกัน มีลักษณะภายนอกที่

เหมือนกันคือ ทรงผลมีทรงแป้น ผิวเป็นผิวคางคก 

ฟักทอง 2 สายพันธุ์นี้แม้ว่าจะมีที่มาต่างบริษัทกัน แต่

ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมที่ใกล้เคียงกันนี้อาจเกิด

จากการคัดเลือกเพื่อให้ได้ลักษณะภายนอกที่เป็น

ความต้องการของตลาดที่เหมือนกัน

3.	 พันธุ์ CP และ NP มีค่าดัชนีความเหมือน

เท่ากับ 0.962 พันธุ์ CP เป็นพันธุ์ลูกผสม ผลมีขนาด

กลาง ทรงแป้น ผวิขรขุระและมพีไูม่ชดัเจน แต่พนัธุ ์NP 

เป็นพนัธุผ์สมเปิด ผลมขีนาดใหญ่ ทรงแป้น ผวิคางคก

และมีพูชัดเจน แต่เมื่อท�ำการศึกษาแล้วพบว่าทั้งสอง

พันธุ์มีค่าดัชนีความเหมือนสูง แสดงว่าฟักทองทั้งสอง

พันธุ์มีฐานพันธุกรรมที่ใกล้เคียงกัน

จากการจัดกลุ่มแบบ UPGMA ฟักทองในกลุ่ม 1 

ทีม่ค่ีาดชันคีวามเหมอืนระหว่าง 0.844-0.955 และแบ่ง

ภายในกลุ่มออกเป็นกลุ่มย่อยได้ 5 กลุ่มย่อย คือ 1A 

1B 1C 1D และ 1E โดย

กลุม่ 1A ฟักทองในกลุม่นีม้ผีลขนาดปานกลางถงึ

ใหญ่ เนื้อหนาสีเหลืองส้มประกอบด้วย F-A OL  

Tum-342 Khan RC-80 และ TNK

กลุ่ม 1B ประกอบด้วยฟักทองพันธุ์พื้นเมือง คือ 

Srisaket และ CM-1 และพันธุ์การค้า คือ JD-2003 

Tum-346 CP และ NP โดยฟักทอง JD-2003 Tum-346 

CP และ NP เป็นพันธุ์การค้าที่มีผลขนาดปานกลาง  

ผิวมีลักษณะเป็นผิวขรุขระคล้ายผิวคางคก เนื้อมีสี

เหลืองเข้ม แต่ส�ำหรับฟักทองพันธุ ์พื้นเมือง พันธุ ์  

Srisaket ผลมีขนาดปานกลาง ผิวเรียบ มีสีเนื้อเป็นสี

เหลืองส้ม และ CM-1 รูปทรงผลจะมีลักษณะเป็นทรง

ร ีผวิเรยีบและมเีนือ้เป็นสเีหลอืงซดี แต่ถกูจดัอยูใ่นกลุม่

เดยีวกนั อาจเนือ่งมาจากมกีารน�ำฟักทองพนัธุพ์ืน้เมอืง

เหล่านี้ไปใช้เป็นเชื้อพันธุกรรมในการปรับปรุงพันธุ์ 

กลุ่ม 1C ประกอบด้วย K-019 และ KK-207 

ฟักทองในกลุ่มนี้มีผลขนาดใหญ่ ทรงแป้น มีพูชัดเจน 

สีเนื้อมีสีเหลืองส้ม และมีที่มาจากบริษัทเดียวกันจึงมี

ความชิดทางพันธุกรรม ฟักทองทั้งสองพันธุ์นิยมปลูก

ในแถบภาคเหนอืของไทย ดงันัน้การจดักลุม่อยูใ่นกลุม่

ย่อยเดียวกันนั้นเกิดจากการคัดเลือกเพื่อให้สามารถ

ทนทานต่อสภาพแวดล้อมเดียวกัน

กลุ่ม 1D ประกอบด้วย KT-573 Baby และ BK 

ฟักทองในกลุ่มนี้เป็นฟักทองพันธุ์ลูกผสม ฟักทองพันธุ์ 

KT-573 เป็นฟักทองสีผิวเป็นลายข้าวตอก ผลมีขนาด

ปานกลาง ผลขรุขระเล็กน้อย ทรงผลเป็นทรงแป้น มีพู

ขนาดใหญ่ เนื้อหนาสีเหลือง พันธุ์ Baby เป็นฟักทอง

ผวิเรยีบแต่มลีกัษณะผวิคางคกเลก็น้อย ผลมขีนาดเลก็ 

เนื้อมีสีเหลืองส้ม พันธุ์ BK เป็นฟักทองผิวคางคก มี

ขนาดเล็ก เนื้อมีสีเหลืองส้ม ฟักทองทั้งสามสายพันธุ์นี้

ถูกจัดอยู่ในกลุ่มเดียวกันซึ่งสอดคล้องกับการศึกษา

ของ ปณาลี และคณะ (2555) ท�ำการศึกษาความ

สมัพนัธ์ทางพนัธกุรรมของฟักทองพนัธุก์ารค้าของไทย 

11 สายพนัธุแ์ละฟักทองพนัธุพ์ืน้เมอืง 2 สายพนัธุ ์ด้วย

เครื่องหมายดีเอ็นเอ SRAP จ�ำนวน 8 คู่ไพรเมอร์ พบ

ว่ามีแถบดีเอ็นเอที่มีความแตกต่าง 43 แถบ ค่า Dice 

similarity coefficient อยูร่ะหว่าง 0.425 ถงึ 0.925 จาก

การจัดกลุ่มโดยวิธี UPGMA สามารถจัดกลุ่มฟักทอง

ทั้ง 13 สายพันธุ์ได้ 3 กลุ่ม และพบว่า ฟักทองพันธุ์ 

KT-573 Baby และ BK ถูกจัดอยู่ในกลุ่มเดียวกันเช่น

กนั แม้ว่าทัง้สามสายพนัธุจ์ะมาจากต่างบรษิทักนัผลที่

ได้แสดงให้เห็นว่า ฟักทองทั้ง 3 พันธุ์ มีฐานพันธุกรรม

ที่ใกล้เคียงกัน เพียงแต่ท�ำการคัดเลือกให้มีบาง

ลกัษณะโดยเฉพาะลกัษณะภายนอกทีแ่ตกต่างกนัออก

ไปเพื่อเป็นทางเลือกให้กับผู้บริโภค

กลุม่ 1E ประกอบด้วยฟักทอง 2 พนัธุ ์คอื EP และ 

MK-35 มีค่าดัชนีความเหมือนเท่ากับ 0.867 ฟักทอง

พันธุ์ EP ผลมีลักษณะเป็นพูชัดเจน ผลมีขนาดกลาง 

เนื้อหนามีสีเหลืองส้ม ทรงผลเป็นแบบ blocky และมี

ผิวเรียบ แต่ MK-35 มีทรงผลเป็นทรงแป้น และมีผิว

ขรุขระ และสีผิวผลมีสีเขียวเข้มด�ำ

กลุ่มที่ 2 ประกอบด้วยฟักทอง 2 สายพันธุ์ ได้แก่ 

K-GD และ KPS-1 ฟักทองสองสายพันธุ์นี้มีค่าดัชนี

ความเหมอืนเท่ากบั 0.815 K-GD เป็นฟักทองพนัธุผ์สม

เปิดและเป็นพันธุ์การค้า ส่วน KPS-1 เป็นฟักทอง 

พื้นเมืองจาก อ�ำเภอก�ำแพงแสน จังหวัดนครปฐม ซึ่ง

ฟักทองทั้งสองสายพันธุ์เป็นฟักทองที่มีผลขนาดปาน

กลาง มพี ูเนือ้หนาสเีหลอืงเข้ม แต่ทรงผลจะมลีกัษณะ
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ทีแ่ตกต่างกนั คอื K-GD มทีรงผลเป็นลกัษณะคล้ายรปู

หัวใจ แต่ KPS-1 มีทรงผลเป็นแบบ blocky 

นอกจากนี้ยังมีฟักทองอีก 4 สายพันธุ ์  ที่ไม่

สามารถจัดกลุ่มได้ ได้แก่ Tung K-Tone LN-052 และ 

FT-764 เนื่องจาก พันธุ์ Tung มีทรงผลเป็นลักษณะ

คล้ายน�้ำเต้า ผิวเรียบ ไม่มีพู เนื้อมีสีส้ม พันธุ์ K-Tone 

มลีกัษณะเป็นทรงรยีาว คล้ายลกูรกับี ้ผวิเรยีบ เนือ้บาง

สีเหลืองเหลืองซีด มีโพรงภายในขนาดใหญ่ ทนโรคได้

ดี พันธุ์ LN-052 ผลมีขนาดใหญ่ เป็นทรงแป้น มีพู

ชัดเจน เนื้อหนามีสีเหลืองส้ม และพันธุ์ FT-764 เป็น

ฟักทองญี่ปุ่น จัดอยู่ในสปีชี่ร์ C. maxima Duchesne. 

ซึ่งแตกต่างกับฟักทองอีก 28 สายพันธุ์ที่น�ำมาศึกษา 

ซึง่ส่วนใหญ่คอื C. moschata Duchesne. จงึท�ำให้ถกู

จัดแยกกลุ่มออกมาอย่างชัดเจน และมีฐานพันธุกรรม

ที่ห่างจากฟักทองสายพันธุ์อื่นที่น�ำมาศึกษา (Figure 1) 

เครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP ที่ใช้ศึกษามีความน่า

เชื่อถือ เพราะสามารถจัดกลุ่มฟักทองพันธุ์การค้าของ

ไทยได้และสามารถแยกฟักทองที่อยู่ต่างสปีชีส์ออก

จากกลุ ่มได้ ยังแสดงให้เห็นว่าฐานพันธุกรรมของ

ตัวอย่างฟักทองพันธุ์การค้าของไทยที่น�ำมาศึกษามี

ความใกล้เคียงกันสูง ซึ่งจากการศึกษาของ Ferriol  

et al. (2004) ได้ท�ำการศึกษาความหลากหลายทาง

พนัธกุรรมของ C. moschata จ�ำนวน 250 accessions 

ซึ่งมีลักษณะทางสัณฐานวิทยาที่แตกต่างกันถึง 47 

ลกัษณะ แสดงให้เหน็ถงึความแปรปรวนสงู เมือ่ท�ำการ

วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายดีเอ็นเอ SRAP และ AFLP 

พบว่า สามารถจัดกลุ่มออกเป็นสองกลุ่ม คือกลุ่มที่มี

แหล่งก�ำเนิดอยู่ที่อเมริกาใต้และสเปน 

Wu et al. (2011) ได้ศึกษาความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของ C. moschata จ�ำนวน 89 accession 

ในประเทศจีน โดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP 

จ�ำนวน 9 คู่ไพรเมอร์ พบแถบดีเอ็นเอที่สามารถเพิ่ม

ปรมิาณได้ทัง้หมด 500 แถบ มแีถบดเีอน็เอทีเ่กดิความ

แตกต่าง 371 แถบ คิดเป็น 75.57 % ท�ำการจัดกลุ่ม

ด้วยวธิ ีUPGMA สามารถจดัได้ 5 กลุม่ ตามแหล่งทีม่า

คือ จากประเทศเม็กซิโก กัวเตมาลา ฮอนดูรัส 

เอกวาดอร์และกลุ่มที่มีพันธุกรรมอยู่ในประเทศทาง

เอเชีย ส ่งผลให้เกิดประโยชน์ส�ำหรับการศึกษา

พนัธกุรรม การเลอืกสายพนัธุท์ีม่คีวามแตกต่างกนั เพือ่

น�ำมาใช้ในงานปรับปรุงพันธุ์

จากการจดักลุม่ด้วยวธิ ีUPGMA สามารถจดักลุม่

ฟักทองทั้ง 29 สายพันธุ์ได้เพียง 2 กลุ่มเท่านั้น แต่ไม่

สามารถแยกฟักทองพนัธุก์ารค้าของไทยส่วนใหญ่ออก

จากกันได้ชัดเจนนัก ดังนั้นจึงท�ำการจัดกลุ่มอีกวิธีคือ 

วธิ ีNeighbor-joining วธิกีารจดักลุม่แบบนีเ้ป็นวธิกีาร

ใหม่ ที่ถูกเสนอขึ้นเพื่อแก้ไข phylogenetic tree จาก

ข้อมูลที่มีความห่างทางวิวัฒนาการ หลักการของวิธี

การนี ้คอื การใช้ดชันขีองระยะห่าง (distance) การจบั

คู ่ส�ำหรับการจัดหมวดหมู่ (OTUs = operational  

taxonomic units) เพื่อลดความยาวของกิ่งก้านสาขา 

ในแต่ละ OTUs เริ่มต้นเหมือนแผนภาพต้นไม้ ความ

ยาวของสาขาเหมือนกับโครงสร้างของต้นไม้ วิธีการนี้

สามารถจดักลุม่ได้อย่างรวดเรว็และสามารถอธบิายได้

ดีกว่าเมื่อเปรียบเทียบกับการจัดกลุ่มวิธีอื่นๆ (Saitou 

and Nei, 1987) ซึ่งสอดคล้องกับการศึกษาของ  

Tamura et al. (2004) พบว่าวธิ ีNeighbor-joining เป็น

วิธีที่ใช้บ่อยเพราะมีความถูกต้องสูงส�ำหรับข้อมูลที่มี

จ�ำนวนน้อยและสามารถค�ำนวณได้อย่างรวดเรว็ ดงันัน้

ในการศึกษาครั้งนี้จึงท�ำการจัดกลุ ่มอีกวิธีคือ วิธี 

Neighbor-joining พบว่ามีค่าความต่าง (distance) 

เท่ากับ 0.139 สามารถจัดกลุ่มฟักทองได้ 3 กลุ่ม และ

มี 6 พันธุ์ที่ไม่สามารถจัดกลุ่มได้ (Figure 2)

กลุ่มที่ 1 ประกอบด้วยฟักทอง 15 พันธุ์ ได้แก่ 

F-A(5) OL(8) Tum-342(21) Khan(40) RC-80(41) 

JD-2003(31) Tum-346(32) CP(34) Srisaket(52) 

TK-443(22) KT-573(25) Baby(27) BK(25) T-A(13) 

และ NP(35) การจดักลุม่นีค้ล้ายคลงึกบัการจดัด้วยวธิี 

UPGMA ฟกัทองในกลุม่นีเ้ป็นกลุ่มใหญ่ มีทัง้พนัธุ์การ

ค้าทั้งที่เป็นพันธุ์ผสมเปิด พันธุ์ลูกผสมและพันธุ์พื้น

เมืองถูกจัดกลุ่มอยู่ด้วยกัน ในการศึกษาครั้งนี้ได้น�ำ

ฟักทองพันธุ์พื้นเมืองมาท�ำการศึกษาทั้งหมด 4 พันธุ์ 

ได้แก่ K-Tone(20) Srisaket(52) CM-1(53) และ  

KPS-1(58) แต่มีเพียงพันธุ์ Srisaket(52) เท่านั้นที่ถูก

จัดรวมอยู่ในกลุ่มที่ 1 พันธุ์ Srisaket เป็นฟักทองพันธุ์
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พื้นเมืองที่รวบรวมมาจากจังหวัดศรีสะเกษ เหตุผลที่

ท�ำให้ถูกจัดอยู่ในกลุ่มนี้ เนื่องจากพันธุ์ Srisaket(52) 

มทีีม่าจากพนัธุก์ารค้า เมือ่เกษตรกรเกบ็เมลด็พนัธุเ์พือ่

ใช้ต่อและคดัเลอืกลกัษณะปรากฏทีเ่หมอืนกบัฟักทอง

พันธุ์การค้า คือ ผลมีขนาดกลาง ทรงแป้น มีพูชัดเจน 

ผิวขรุขระ หลังจากน�ำมาคัดเลือกให้มีลักษณะผิวและ

เนื้อผลให้แตกต่างไป คือ เนื้อมีสีแดงส้ม และผิวเรียบ 

มีพูไม่ชัดเจน แต่ยังถูกจัดอยู่ในกลุ่มเดียวกับฟักทอง

พนัธุก์ารค้าอืน่ๆ ส่วนฟักทองพนัธุก์ารค้าอกี 14 พนัธุ ์มี

ลักษณะที่ปรากฏที่ใกล้เคียงกัน คือ ผิวขรุขระ เป็นทรง

แป้น และเนื้อเป็นสีเหลืองเข้ม ลักษณะดังกล่าวเป็น

ลักษณะที่ผ่านการคัดเลือกจากโปรแกรมการปรับปรุง

พันธุ์ เพื่อให้ตรงตามความต้องการของผู้บริโภคใน

ประเทศไทย ส่งผลให้ฟักทองพันธุ์การค้าส่วนใหญ่จึง

ถูกจัดอยู่ในกลุ่มเดียวกัน 

กลุ่มที่ 2 ประกอบด้วยฟักทอง 5 พันธุ์ ซึ่งสามารถ

แบ่งออกเป็น 2 กลุ่มย่อย 2A ประกอบด้วยฟักทอง  

3 พันธุ์ ได้แก่ KPS-1(58) K-GD(10) และ CM-1(53) 

พนัธุ ์KPS-1(58) มกีิง่แขนงทีแ่ยกออกไปไกล แต่ยงัพบ

ความสมัพนัธ์กบักบัพนัธุ ์K-GD(10) คล้ายคลงึกบัการ

จดักลุม่แบบ UPGMA และนอกจากนีย้งัพบว่า มคีวาม

ใกล้เคียงกันของฟักทอง CM-1(53) เป็นพันธุ์พื้นเมือง

ที่เก็บรวบรวมมากจากจังหวัดเชียงใหม่ กับพันธุ ์ 

K-GD(10) เป็นพันธุ์การค้าที่เก็บรวบรวมพันธุ์มาจาก

จังหวัดแพร่ มีค่าความต่างเท่ากับ 0.113

กลุ่ม 2B ประกอบด้วยฟักทอง 2 พันธุ์ ได้แก่ 

TNK(64) และ SC-TA040(19) ทั้งสองพันธุ์มีที่มาจาก

คนละบริษัทกัน แม้ว่าขนาดผลจะแตกต่างกันคือ  

SC-TA040 ผลจะมขีนาดกลาง แต่ TNK ผลจะมขีนาด

ใหญ่ แต่มีลักษณะที่เหมือนกันคือ ทรงแป้น ผิวขรุขระ 

เนือ้หนามสีเีหลอืง และเป็นฟักทองพนัธุล์กูผสมเหมอืน

กัน จึงคาดว่ามีฐานพันธุกรรมที่ใกล้เคียงกัน

กลุ ่ม 3 ประกอบด้วยฟักทอง 3 พันธุ ์ ได้แก่ 

K-019(36) KK-207(37) และ TT-9(39) มีความ

สัมพันธ์ทางพันธุกรรมใกล้เคียงกันเนื่องจากทั้งสาม

สายพันธุ์มีที่มาจากบริษัทเดียวกัน มีลักษณะเหมือน

กันคือ ผลมีขนาดใหญ่ เป็นทรงแป้น มีพูชัดเจน และ

เนื้อมีเหลืองส้ม ทั้ง 3 พันธุ์ยังอยู่ในกิ่งแขนงเดียวกับ

พันธุ์ LN-052(38) และ Tung(62) แต่จากความยาว

ของแขนงจึงจัดให้ทั้ง LN-052(38) และ Tung(62)  

ถูกจัดแยกห่างออกมาอย่างชัดเจนเป็น out group

จากแขนงของ dendrogram พบว่า ฟักทองที่มี

ความห่างทางพันธุกรรมมากที่สุดยังเป็นฟักทองต่าง

ชนิด คือ พันธุ์ FT-764(17) และฟักทองพันธุ์อื่นที่ไม่

สามารถจัดกลุ ่มได้ คือ พันธุ ์  LN-052(38) และ 

Tung(62) มีกิ่งแขนงเดียวกับฟักทองในกลุ่มที่ 3 ซึ่ง

กล ่าวมาข ้างต ้นแล ้ว พันธุ ์  EP(18) และพันธุ ์  

MK-35(26) แม้จะพบว่าทั้งสองพันธุ์มีความสัมพันธ์

ทางพันธุกรรม แต่ความยาวของแขนงยังแสดงความ

ห่าง เมื่อเปรียบเทียบกับแขนงของฟักทองในกลุ่มที่ 1 

ฟักทองพันธุ์ EP(18) เป็นพันธุ์ที่รวบรวมมาจากต่าง

ประเทศ สามารถปรับตัวได้ดีในประเทศไทย มีรูปทรง

แตกต่างกบัฟักทองไทย ส่วนพนัธุ ์MK-35(26) เป็นพนัธุ์

ลูกผสมการค้า ผลมีขนาดกลางเหมือนฟักทองไทย

ทัว่ไป และพนัธุ ์K-Tone(20) เป็นฟักทองพนัธุพ์ืน้เมอืง

ที่มาจากจังหวัดกาญจนบุรี ที่คัดเลือกให้มีผลทรงรี 

คล้ายลกูรกับี ้ขนาดกลาง เนือ้บางและมสีเีหลอืงซดี ซึง่

มีลักษณะแตกต่างกับฟักทองพันธุ ์การค้าของไทย  

จึงส ่งผลให้ถูกจัดแยกออกไปไม่เข ้ากลุ ่มใดเลย  

(Figure 2, Table 1)

จากการจัดกลุ่มด้วยสองวิธีการ ท�ำให้ทราบว่า

ฟักทองพันธุ ์การค้าของไทยที่น�ำมาศึกษามีความ 

ใกล้เคียงกันทางพันธุกรรมสูง เนื่องจากโปรแกรมการ

ปรบัปรงุพนัธุฟั์กทองในประเทศไทย คดัเลอืกฟักทองที่

มีรูปทรงผล สีเนื้อ และรสชาติ ให้เป็นไปตามความ

ต้องการของผู้บริโภคที่นิยมฟักทองทรงผลแป้น เนื้อสี

เหลอืงและมเีนือ้เหนยีว ดงันัน้ ฟักทองการค้าไทยส่วน

ใหญ่จงึถกูจดักลุม่อยูด้่วยกนั มเีพยีงฟักทองทีม่ทีรงผล

แปลกจากฟักทองไทยทั่วๆ ไป ถูกแยกออกมาจาก

ฟักทองกลุ่มใหญ่ และนอกจากนี้ฟักทองต่างชนิดถูก

จัดแยกออกมาอย่างชัดเจน ดังนั้น ฟักทองที่มีความ

ห่างทางพันธุกรรมกับฟักทองพันธุ ์การค้าของไทย 

สามารถน�ำมาใช้เป็นเชือ้พนัธกุรรมในการปรบัปรงุพนัธุ์

ฟักทอง เพื่อเพิ่มความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
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Table 1 	Group of 29 pumpkin cultivars using UPGMA and Neighbor joining clustering

UPGMA Neighbor-joining
Group 1 F-A, OL, Tum-342, Khan, RC-80, 

TNK, JD-2003, Tum-346, CP, CM-1, 

TK-443, SC-TA040, T-A, K-019, NP, 

Srisaket, KK-207, TT-9, KT-573, 

Baby, BK, EP, MK-35

F-A, OL, Tum-342, Khan, RC-80, 

JD-2003, Tum-346, CP, Srisaket, 

TK-443, KT-573, Baby, BK, T-A, NP

Group 2 K-GD, KPS-1 2A : KPS-1, K-GD, CM-1
2B : SC-TA040, TNK

Group 3 - K-019, KK-207, TT-9

Out group Tung, K-Tone, LN-052, FT-764 EP, Tung, K-Tone, LN-052,  

FT-764, MK-35

Figure 1	 dendrogram of 29 pumpkin cultivars by UPGMA clustering method

พันธุ์ฟักทองไทยต่อไปได้ แต่หากน�ำฟักทองพันธุ์การ

ค้าของไทยในปัจจุบันมาเป็นเชื้อพันธุกรรมในการ

ปรับปรุงพันธุ์ แม้จะท�ำให้ได้พันธุ์ที่มีความคล้ายคลึง

กับพันธุ์เดิมทั้ง รูปทรง ขนาด สี หรือพู จะส่งผลในงาน

ปรับปรุงพันธุ์ไม่เกิดความก้าวหน้า คณะผู้วิจัยเสนอ

แนะว่า ควรรวบรวมเชือ้พนัธกุรรมทีม่คีวามหลากหลาย 

มีความแตกต่างจากสายพันธุ ์เดิมโดยเฉพาะการ

รวบรวมพันธุ์พื้นเมือง ซึ่งเป็นอีกทางเลือกหนึ่งในการ

ใช้เป็นเชื้อพันธุกรรมในการปรับปรุงพันธุ์ เพื่อสร้าง

ความหลากหลายทางพันธุกรรมของฟักทองไทย
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สรุป

จากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของฟักทองทั้ง 29 สายพันธุ์ ด้วยเครื่องหมาย AFLP 

จดักลุม่ด้วยวธิ ีUPGMA ได้ 2 กลุม่ และวธิ ีNeighbor-

joining ได้ 3 กลุ่ม พบว่าฟักทองพันธุ์การค้าของไทย

ในปัจจุบันมีความใกล้เคียงกันทางพันธุกรรมที่สูงหรือ

อาจกล่าวอีกนัยหนึ่งคือมีฐานพันธุกรรมที่แคบ จึงไม่

สามารถจัดกลุ่มได้หลากหลายและชัดเจน ฟักทองที่

แยกกลุม่ออกจากฟักทองกลุม่ใหญ่ ได้แก่ ฟักทองต่าง

ชนดิ ฟักทองพนัธุพ์ืน้เมอืงและฟักทองการค้าทีม่รีปูทรง

แตกต่างจากฟักทองไทยส่วนใหญ่ ในการศึกษาครั้งนี้ 

สามารถคัดเลือกฟักทองเพื่อใช้เป็นเชื้อพันธุกรรมใน

การเพิ่มความหลากหลายทางพันธุกรรมของฟักทอง

ไทยได้จ�ำนวน 5 พันธุ์คือ พันธุ์ Tung K-Tone KPS-1 

CM-1 และ EP 

ค�ำขอบคุณ

ขอขอบคุณ สถาบันวิ จั ยและพัฒนาแห ่ ง

มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์ ภาควิชาพืชสวน คณะ

เกษตร กําแพงแสน มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์  

วิทยาเขตกําแพงแสน ที่ให้ทุนสนับสนุนในการวิจัย
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