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บทคัดยอ 
 บรรพบุรุษของกลวยปลูกหลายชนิดที่ขึ้นอยู

ในประเทศไทยเกิดจากกลวยปาสองชนิดคือ Musa 

acuminata Colla และ Musa balbisiana Colla การจัด

ชนิดของจีโนมกลวยแบงได 4 ชนิด คือจีโนม A, B, S 

และ T การจำแนกจีโนมกลวยไดนำวิธีการใหมและ 

มีประสิทธิภาพอยาง suppression subtractive 

hybridization (SSH) มาใชในการสรางเครื่องหมายดี

เอ็นเอในกลวยปลูกหรือกลวยกินได จากการศึกษานี้

พบไพรเมอร 4 คู ไดแก SSH14, SSH21, SSH23 และ 

SSH255 ที่จำเพาะตอจีโนม A1 โดยใหขนาดของแถบ

ดีเอ็นเอ 250, 228, 572 และ 376 คูเบส ตามลำดับ และ

ไพรเมอรอีก 4 คู ไดแก SSH20, SSH26, SSH66 และ 

SSH214 ที่จำเพาะตอจีโนม A2 โดยใหขนาดของแถบ

ดีเอ็นเอ 540, 473, 393 และ 534 คูเบส ตามลำดับ 

นอกจากนี้ยังพบไพรเมอร SSH10 ที่ใหแถบดีเอ็นเอ

ในจีโนม A และ B ขนาด 433 และ 700 คูเบส ตาม

ลำดับ จากผลที่ไดนี้แสดงวาเทคนิค SSH เปนเทคนิค

ที่สามารถใชบงชี้สิ่งมีชีวิตที่มีความใกลชิดกันไดเปน

อยางดี 
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ABSTRACT 
 Musa acuminata Colla and Musa balbisiana 

Colla are expected to be ancestors of cultivated 

bananas which are highly variable throughout 

Thailand. Four genome types of Musa are reported 

as A, B, S and T. A new and highly effective 

method, suppression subtractive hybridization  

(SSH), has been introduced to develop markers for 

edible banana genome identification. Four primer 

pairs, SSH14, SSH21, SSH23 and SSH255, are 

specific to A1 genome with the size of 250, 228, 572 

and 376 bp, respectively, 4 primer pairs, SSH20, 

SSH26, SSH66 and SSH214, are specific to A2 

genome with the size of 540, 473, 393 and 534 bp, 

respectively. Moreover, one primer pair, SSH10, 

could identify the common A and B genomes with 

the size of 433 and 700 bp, respectively. This 

proved that SSH is an effective technique for 

identification of closely related organism. 

 

คำสำคัญ: กลวย Musa เครื่องหมายดีเอ็นเอ SSH  

Keywords: banana, Musa, DNA marker, SSH  

 

บทนำ 
 กล วย เปนพื ชที่ ขึ้ น ใน เขตร อนชื้ นแนว

เสนศูนยสูตร แถบอเมริกากลาง อเมริกาใต แอฟริกา 

และเอเชยี โดยเฉพาะเอเชยีตอนใตรวมถงึประเทศไทย

จัดเปนแหลงกำเนิดกลวยดวย (เบญจมาศ, 2545) 

กลวยที่มีคุณภาพและรสชาติเปนที่ตองการของตลาด

แถบยุโรป จะเปนกลวยหอมกลุมคาเวนดิช ลักษณะ

ทา งพฤกษศาสตร ขอ งกล ว ย จั ดอยู ใ นอั นดั บ 

Zingiberales ในอันดับนี้ทั้งหมดตองการอากาศรอน

ช้ืน มีลำตนใตดินที่เรียกวาเหงา (rhizome) กลวยจัด

เปนหนึ่งใน 8 วงศ ของ Musaceae ประกอบดวย 2 

สกุล สกุลแรกคือ Ensete ประกอบดวย 2 ชนิดยอย 

คือ กลวยผา (E. superba) และกลวยนวล (E. glauca) 

สกุลที่สองคือ Musa แบงไดอีก 5 กลุม (section) คือ 

Australimusa, Callimusa, Eumusa, Rhodochlamys 

และ Ingentimusa ซึ่ง Eumusa เปนกลุมใหญที่สุด เกิด

จากการผสมขามของกลวยปาสองชนิดหรือชนิดยอย 

คือ M. acuminata และ M. balbisiana (Simmonds 

and Shepherd, 1955) จนไดลักษณะที่ดีและมนุษยได

คัดเลือกมาปลูก กลวยมีจีโนม 4 ชนิดคือ A, B, S และ 

T ซึ่งจีโนม A, B และ S อยูในกลุม Eumusa  

(Cheesman, 1948) กลวยจีโนม A มีรสชาติหวาน

หอม เชน กลวยหอม กลวยไข สวนกลวยน้ำวาเปน

ลูกผสมมีจีโนม B อยูมากจึงมีแปงมากกวากลวยหอม

และกลวยไข การจัดจำแนกกลวยกินไดนั้น ใชการให

คะแนนตามหลักการของ Simmonds and Shepherd  

(1955) โดยการใหคะแนนจาก 15 ลักษณะและจัด

กลุมจีโนมไดเปน AA, AAA, AAB, ABB  และ 

ABBB ตอมาไดมีการเพิ่มกลุมของ BBB  

 กลวยเปนพืชเศรษฐกิจ งานวิจัยเกี่ยวกับกลวย

จงึมทีัง้งานดานเซลลพนัธศุาสตรและพนัธศุาสตรโมเลกลุ 

แตละจีโนมถูกกำหนดโดยชุดของโครโมโซมที่เปน

แฮพลอยด (Lincoln et al., 1982) ในการบอกความ

แตกตางระหวางจีโนมในสกุล Musa มีหลากหลายวิธี

ทั้งทางตรงและทางออม Osuji et al. (1997) จำแนก

กลวยจีโนม A และ B ตอมา D’ Hont et al. (2000) ได

จำแนกกลวยจีโนม A, B, S และ T ซึ่งงานวิจัยทั้งสอง

ใชวิธี genomic in situ hybridization (GISH) แยก

ความแตกตางของโครโมโซม ในประเทศไทยมีการ

ตรวจสอบดเีอน็เอกลวยโดยใชวธิ ี suppression subtractive 

hybridization (SSR) รวมกับเทคนิค genomic in situ 

hybridization (GISH) ในกลวยปาแพรและกลวยปา

พัทลุง ทำใหทราบวากลวยปาแพรมีจีโนมเปน A1A1  

(Musa acuminata ssp. burmanica) และกลวยปา

พัทลุงมีจีโนมเปน A2A2 (Musa acuminata ssp. 

malaccensis) (อัญมณี, 2544) 

 การพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอจากเทคนิค 

SSH ทำโดยการนำดีเอ็นเอของสิ่งมีชีวิตสองชนิดที่มี

ความแตกตางกัน กำหนดใหดีเอ็นเอชนิดที่ตองการ

หาความแตกตางเปน tester สวนดีเอ็นเออีกชนิดหนึ่ง
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เปน driver เปนตัวใชดึงสวนที่เหมือนกันใหแยกออก

โดยการไฮบรไิดซ ดเีอน็เอสวนทีต่างนีจ้ะนำไปวเิคราะห

หาลำดับนิวคลีโอไทดเพื่อออกแบบไพรเมอร และใช

ตรวจสอบกับสิ่งมีชีวิตนั้น (Diatchenko et al., 1996) 

SSH เปนวิธีที่มีประสิทธิภาพในการจำแนกสิ่งมีชีวิต

ที่มีความ สัมพันธใกลชิดกัน และสามารถใชหาความ

หลากหลายทางชีวภาพได สามารถใชดีเอ็นเอตัวอยาง

ในรูปของ cDNA หรือ genomic DNA ก็ได เชน การ

แยกเชื้อ Mycoplasma agalactiae และ Mycoplasma 

bovis ซึง่เปนเชือ้กอโรคในสตัวเคีย้วเอือ้ง ซึง่เชือ้ทัง้สอง

แยกออกจากกันไดยาก แตสามารถแยกโดยเทคนิคนี้

ได (Marenda et al., 2005) นอกจากนี้มีการนำเทคนิค 

SSH มาใชรวมกับ DNA microarray ในการศึกษา 

พอลมิอรฟซมึของ genomic DNA โดยใชโพรบ genomic 

DNA ชนิดที่มีความแตกตางกันทำไฮบริไดซกัน เพื่อ

หาชิ้นสวนที่มีความจำเพาะในชนิดใดชนิดหนึ่ง

เทานั้น ตัวอยางเชน การนำขอมูลพอลิมอรฟซึมของ

กลวยไมสกุลหวาย 6 ชนิด ที่มีความสัมพันธใกลชิด

กัน มาสรางเดนโดแกรมที่สามารถแยกความแตกตาง

และแสดงความสัมพันธได (Li et al., 2006) 

 การสรางเครื่องหมายดีเอ็นเอสำหรับบงชี้จี

โนม A1 และ A2 ของกลวยและสรางลายพิมพดีเอ็นเอ

เพื่อตรวจสอบความสัมพันธทางพันธุกรรมของกลวย

จีโนม A ซึ่งสามารถนำไปใชเปนขอมูลพื้นฐานใน

การคัดเลือกสายพันธุพอแมของนักปรับปรุงพันธุ 

เพื่อใหไดลูกผสมที่มีจีโนมตามตองการ เครื่องหมาย 

ดีเอ็นเอที่จำเพาะตอจีโนม สามารถนำมาใชในการ

คัดเลือกลูกผสม ทำใหประหยัดเวลาในการคัดเลือก

พันธุ เพราะตนกลวยในจีโนม A มีลักษณะใกลเคียง

กันมาก การที่จะระบุวาเปนกลวยชนิดใดนั้น บางครั้ง

ตองดลูกัษณะผลจงึบอกได งานวจิยันีจ้งึเลอืกใชเทคนคิ 

SSH ในการสรางเครื่องหมายดีเอ็นเอ 

 

อุปกรณและวิธีการ 
การสกัดดีเอ็นเอกลวย 

 สกดัดเีอน็เอจากตวัอยางใบออนกลวย ทีร่วบรวม

จากสถานีวิจัยพืชสวนปากชองจำนวน 20 ตัวอยาง 

ไดแก กลวยปาแพร (A1A1) กลวยหอมจำปาหรือ

กลวยปาพัทลุง (A2A2) กลวยไขเกษตรศาสตร กบ.2  

(A1A2) กลวยไขกำแพงเพชร (A1A2) กลวยสา (A1A2) 

กลวยหอมจันทน (A1A2) กลวยปาระยอง M3 (AA) 

กลวยปาระยอง M10 (AA) กลวยหอมทอง (A1A2A2) 

1กลวยหอมแกรนดเนน (A1A2A2) กลวยนำ้วาปากชอง 

50 (A2BB) กลวยน้ำวาคอม (A2BB) กลวยน้ำวาเงิน  

(A2BB) กลวยน้ำวาไสเหลือง (A2BB) กลวยรอยหวี  

(A1A2B) กลาย (A1A2B) กลวยงาชาง (A1A2B) กลวย

ตานดีำ (BB) กลวยตานใีต (BB) และ กลวยตานอีสีาน  

(BB) ดวยวิธีประยุกตจาก Agrawal et al. (1992) แลว

ตรวจสอบคณุภาพของดเีอน็เอดวยวธิอีเิลก็โทรโฟรซีสี  

ในเจลอะกาโรส 0.8 เปอรเซ็นตและยอมดวยเอธิเดียม

โบรไมด หลงัจากนัน้ตรวจสอบปรมิาณดเีอน็เอดวยวธิี

วัดคาการดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 260 และ 280 

นาโนเมตร 

 

ก า ร ส ร า ง เ ค รื่ อ ง หม า ย ดี เ อ็ น เ อ ด ว ย เ ท คนิ ค 

suppression subtractive hybridization (SSH) 

 นำดีเอ็นเอของกลวยปาแพรและกลวยหอม

จำปามาเจือจางใหมีความเขมขน 200 นาโนกรัมตอ

ไมโครลิตร มาตัดดวยเอนไซมตัดจำเพาะ MseI แลว

บมที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส ขามคืน ตรวจสอบ

การตัดของ เอนไซมโดยวิธี อิ เล็ กโทรฟอรีซิส 

ในเจลอะกาโรส 1.5 เปอรเซ็นต แลวนำชิ้นดีเอ็นเอ

ของกลวยปาแพร (tester) มาเชือ่มตอกบั MseI adapter 

โดยใชเอนไซม T4 DNA ligase และทำปฏกิริยิาพซีอีาร

เพื่อเพิ่มปริมาณ จากนั้นตรวจสอบปฏิกิริยาพีซีอาร

โดยวธิอีเิลก็โทรฟอรซีสิในเจลอะกาโรส สวนดเีอน็เอ

ของกลวยหอมจำปา (driver) ที่ตัดดวยเอนไซมแลว

นำมาติดฉลากดวยวิธี random prime labeling ตก

ตะกอนดวยไอโซโพรพานอล หลงัจากนัน้ละลายตะกอน

ดวยน้ำกลั่นนึ่งฆาเชื้อปริมาตร 9 ไมโครลิตร บมที่

อุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส นาน 10 นาที แลวยายใส

น้ำแข็งทันที เติมสารละลาย 10X hexanucleotide 

primer 2 ไมโครลิตร dATP (0.33 มิลลิโมลลาร) 2 

ไมโครลิตร dCTP (0.33 มิลลิโมลลาร) 2 ไมโครลิตร 
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dGTP (0.33 มิลลิโมลลาร) 2 ไมโครลิตร dTTP  

(1 มิลลิโมลลาร) 0.8 ไมโครลิตร Biotin-16 dUTP 1.2 

ไมโครลิตร และ Klenow enzyme 1 ไมโครลิตร บมที่

อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส ขามคืน ทำใหบริสุทธิ์ดวย

การตกตะกอน แลวละลายดวยนำ้กลัน่นึง่ฆาเชือ้ปรมิาตร 

50 ไมโครลิตร หลังจากนั้นตรวจสอบการติดฉลาก 

โดยทำ dot blot hybridization  ตรวจสอบผลดวยวิธี 

chemiluminescence นำดเีอน็เอของกลวยทัง้สองชนดิมา

ไฮบรไิดซกนั โดยนำดเีอน็เอกลวยปาแพร 8 ไมโครลติร 

และดีเอ็นเอกลวยหอมจำปา 52 ไมโครลิตร ใส 

hybridization buffer 40 ไมโครลิตร บมที่อุณหภูมิ  

95 องศาเซลเซียส นาน 15 นาที และบมที่อุณหภูมิ 65 

องศาเซลเซียส ขามคืน แยกชิ้นดีเอ็นเอที่เหมือนกัน

ออกโดย magnetic beads ที่เคลือบดวย streptavidin 

ทำใหดีเอ็นเอที่เหลือจากการแยกกลับเปนสายคู และ

เพิ่มปริมาณโดยวิธีพีซีอารซึ่งมี 3 ขั้นตอน คือ 1) 94 

องศาเซลเซียส เปนเวลา 5 นาที 2) 94 องศาเซลเซียส 

เปนเวลา 30 วินาที 50 องศาเซลเซียส เปนเวลา 30 

วินาที และ 72 องศาเซลเซียส เปนเวลา 1 นาที 

จำนวน 35 รอบ และ 3) 72 องศาเซลเซียส เปนเวลา  

5 นาที จากนั้นเชื่อมตอชิ้นดีเอ็นเอที่สนใจกับเวคเตอร

และถายเขาสู E.coli DH5  โดยวธิ ีheat shock คดัเลอืก

โคโลนีสีขาวที่มีชิ้นดีเอ็นเอแทรกอยูโดยวิธีพีซีอาร

และตรวจสอบผลดวยวิธี dot blot hybridization  

โดยใช driver เปนโพรบ คัดเลือกโคลนที่ตองการนำ

มาเลี้ยงและสกัดพลาสมิดดวยชุดสำเร็จรูป Invitek  

(เยอรมนี) แลวนำไปหาลำดับนิวคลีโอไทด และ

เปรยีบเทยีบกบัฐานขอมลู GenBank จากนัน้ออกแบบ

ไพรเมอร โดยใชโปรแกรม FastPCR (Kalendar et al., 

2009) และ Oligonucleotide Properties Calculator  

(Kibbe, 2007) 

 

การตรวจสอบกลวยดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอ SSH  

 ตรวจสอบไพรเมอรดวยการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอ

ตวัอยางดวยวิธพีซีอีารในบฟัเฟอร 1 เทา ประกอบดวย 

ดีเอ็นเอ (50 นาโนกรัมตอไมโครลิตร) 3 ไมโครลิตร 

ไพรเมอรคูตางๆ ดัง Table 1 (5 พิโคโมลตอ

ไมโครลิตร) 3 ไมโครลิตร 2 มิลลิโมลลาร dNTP 3 

ไมโครลิตร Taq DNA polymerase (5 ยูนิตตอ

ไมโครลิตร) 0.15 ไมโครลิตร ปรับดวยน้ำกลั่นนึ่งฆา

เชื้อใหมีปริมาตรรวม 30 ไมโครลิตร เพิ่มปริมาณโดย

วิธีพีซีอารซึ่งมี 3 ขั้นตอน คือ 1) 94 องศาเซลเซียส 

เปนเวลา 3 นาที 2) 94 องศาเซลเซียส เปนเวลา 30 

วินาที 50 องศาเซลซียส เปนเวลา 30 วินาที และ 72 

องศาเซลเซียสเปนเวลา 1 นาที จำนวน 30 รอบ และ  

3) 72 องศาเซลเซียส เปนเวลา 5 นาที หลังจากนั้น

ตรวจสอบพีซีอารดวยวิธีอิ เล็กโทรฟอรีซิสใน 

เจลอะกาโรส 1.5 เปอรเซ็นต 

 

ผลการทดลองและวิจารณ 
 การแยกดีเอ็นเอโดยเทคนิค SSH ไดโคลน

ทั้งหมดจำนวน 500 โคลน และตรวจสอบโคลนที่มี

ชิ้นดีเอ็นเอสอดแทรกดวยวิธีพีซีอาร พบวามี 391 

โคลน ที่มีช้ินดีเอ็นเอสอดแทรก และตรวจสอบอีก

ครั้งดวยการทำ dot blot hybridization โดยเลือก

โคลนที่มีขนาดแถบดีเอ็นเอ 600 ถึง 900 คูเบส จาก

โคลนที่นำไปวิเคราะหลำดับนิวคลีโอไทด 94 โคลน 

โดยเปรียบเทียบกับฐานขอมูล GenBank ซึ่งตรงกับ

ขอมูลยีน 23S rRNA 7 โคลน 16S rRNA 16 โคลน 

ซึ่งทั้งสองเปนยีนในคลอโรพลาสต ลำดับนิวคลีโอ

ไทดที่ไดตรงกับลำดับในฐานขอมูลของของ Musa 

acuminate 26 โคลน M. balbisiana 7 โคลน ลำดับ

ของนิวคลีโอไทดของยีนในคลอโรพลาสต 7 โคลน 

และลำดับนิวคลีโอไทดอื่นๆ อีก 31 โคลน จากนั้นนำ

ไปออกแบบไพรเมอรได 34 คู และนำไปตรวจสอบ

กับกลวยปา กลวยปลูก และกลวยลูกผสมจำนวน  

20 ตัวอยาง (อุปกรณและวิธีการ) ผลจากการตรวจ

สอบดวยวิธีพีซีอารไดไพรเมอรที่จำเพาะตอจีโนม A1 

จำนวน 4 คู คือ SSH14, SSH21, SSH23 และ SSH

255 โดยใหขนาดของแถบดีเอ็นเอ 250, 288, 572 และ 

376 คูเบส ตามลำดับ (Table 1, Figure 1) จำเพาะตอ 

จีโนม A2 จำนวน 4 คู คือ SSH20, SSH26, SSH66 
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Table 1 Primer sequences 

 Primer Sequence 5’’→ 3’ PCR product (bp) Ta ( C)

SSH14 SSH14F AGCTAGGACGAAAGCGAG 165 55 

 SSH14R GTTACCCTCTGTCTTTGTTG   

SSH21 SSH21F GCTCCATTAGAGACGAGTTG 228 57 

 SSH21R ACCTACTGAGGGCAGAAAGA   

SSH23 SSH23F ACTTGGGTCAGTAGGCAAACTCCA 572 63 

 SSH23R AGAAG CTGGTTACACTACGCCAG   

SSH255 SSH255F GCTCCATTAGAGACGAGTTGCT 376 63 

 SSH255R GCAGTTCCAAAGTCCAAAGTGCT   

SSH20 SSH20F GCAAGTCTAAGCTGCAGTGTC 559 55 

 SSH20R GTTGAAGTCCTTTTGTACAGG   

SSH26 SSH26F GGCGGAATTGAGCTAGTGCT 473 55 

 SSH26R GGGGTTCCGTTTCCGTTTCA   

SSH66 SSH66F TGGCGGAATTGAGCTAGTGCT 393 63 

 SSH66R CAGACTCAAGTGCTAGGTGTT   

SSH214 SSH214F CCTTTTCGCAAGTCTAAGCTGCA 534 55 

 SSH214R TTTCTACAGGGGGTAATGCTCGAT   

SSH10 SSH10F GTTTCTCGGGGTCGACTAATTT 433 57 

 SSH10R GGCAAATCTTCAGCAAATGCTC 

และ SSH214 โดยใหขนาดของแถบดเีอน็เอ 549, 473, 

393 และ 534 คูเบส ตามลำดับ (Table 1, Figure 2) 

และจำเพาะตอจีโนม A และ B 1 คู คือไพรเมอร SSH

10 ที่ใหขนาดของแถบดีเอ็นเอที่ 433 และ 700 คูเบส 

ตามลำดับ (Figure 3) 

 ไพรเมอร SSH14, SSH21 และ SSH255 ที่

จำเพาะตอจโีนม A1  เมือ่ตรวจสอบกบักลวยตาน ี (BB) 

พบแถบดีเอ็นเอขนาด 165, 400 และ 450 คูเบส ตาม

ลำดับ ซึ่งสอดคลองกับการทดลองของอัญมณี (2544) 

ที่ไดศึกษาดีเอ็นเอโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด 

simple sequence repeat (SSR) รวมกับเทคนิค GISH 

ในกลวยปาจีโนม A และ B และลูกผสมบางตัวอยาง 

พบวามีความใกลเคียงกันมาก แสดงใหเห็นวาจีโนม 

A1  และจีโนม B อาจเปนผลของการเกิดการกลาย

ระหวางวิวัฒนาการ 

 ความแตกตางของจีโนม A และ B โดยใช

เครื่องหมายดีเอ็นเอนี้ สอดคลองกับการทดลองของ 

Boonruangrod et al. (2009) ที่ศึกษา express 

sequence taq (EST) โดยใชวิธี single nucleotide 

polymorphism (SNP) ปรากฏวาสามารถแบงกลวยปา

จีโนม A ออกเปน 4 กลุม คือ A1 (M. acuminata ssp. 

zerbrina), A2 (M. acuminata ssp. maleccensis), A3  

(M. acuminata ssp. burmanica, M. acuminata ssp. 

Burmanicoides และ M. acuminata ssp. siamea) และ 

A4 (M. acuminata ssp. microcapa, M. acuminata ssp. 

Errans และ M. acuminata ssp. banksii) จากไพรเมอร

ที่จำเพาะตอจีโนม A2  คือไพรเมอร SSH20, SSH26, 

SSH66 และ SSH214 นั้น ไมสามารถเพิ่มปริมาณ 

ดีเอ็นเอดวยวิธีพีซีอารในจีโนม A  ของกลวยปา

ระยอง M3 และ M10ได ซึ่งอาจเปนไปไดวาตัวอยาง
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Figure 1 Electrophoretic analysis of PCR specific fragments from A1 genome using primers SSH14 (A), 

SSH21 (B), SSH23 (C) and SSH255 (D). M, 1 kb marker; Lane 1, Kluai Pa-Phrae; 2, Kluai 

Homchumpa; 3, Kluai Khai Kasetsart 2; 4, Kluai Khai Kham Phangphaet; 5, Kluai Sa; 6, Kluai 

Homchan; 7, Kluai Pa Rayong (M3); 8, Kluai Pa Rayong (M10); 9, Kluai Hom Thong; 10, Kluai 

Hom Grand Naine; 11, Kluai Namwa Pakchong 50; 12, Kluai Namwa Khom; 13, Kluai Namwa 

Ngoen; 14, Kluai Namwa Sai Laung; 15, Kluai Roiwi; 16, Kluai Klai; 17, Kluai Nga Chang; 18, 

Kluai Tani Dum; 19, Kluai Tani Esan; 20, Kluai Tani Tai   
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Figure 2 Electrophoretic analysis of PCR specific fragments from A2 genome using primers SSH20 (A), 

SSH26 (B), SSH66 (C) and SSH214 (D). M, 1 kb marker; Lane 1, Kluai Pa-Phrae; 2, Kluai 

Homchumpa; 3, Kluai Khai Kasetsart 2; 4, Kluai Khai Kham Phangphaet; 5, Kluai Sa; 6, Kluai 

Homchan; 7, Kluai Pa Rayong (M3); 8, Kluai Pa Rayong (M10); 9, Kluai Hom Thong; 10, Kluai 

Hom Grand Naine; 11, Kluai Namwa Pakchong 50; 12, Kluai Namwa Khom; 13, Kluai Namwa 

Ngoen; 14, Kluai Namwa Sai Laung; 15, Kluai Roiwi; 16, Kluai Klai; 17, Kluai Nga Chang; 18, 

Kluai Tani Dum; 19, Kluai Tani Esan; 20, Kluai Tani Tai   
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ที่มีจีโนมตามตองการ และสามารถนำมาใชในการ

คัดเลือกลูกผสม ทำใหประหยัดเวลาในการคัดเลือก

พันธุ  
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Figure 3 Electrophoresis analysis of PCR specific fragments from primer SSH10. 

 M, 1 kb marker; Lane 1, Kluai Pa-Phrae; 2, Kluai Homchumpa; 3, Kluai Khai Kasetsart 2; 4, 

Kluai Khai Kham Phangphaet; 5, Kluai Sa; 6, Kluai Homchan; 7, Kluai Pa Rayong (M3); 8, Kluai 

Pa Rayong (M10); 9, Kluai Hom Thong; 10, Kluai Hom Grand Naine; 11, Kluai Namwa 

Pakchong 50; 12, Kluai Namwa Khom; 13, Kluai Namwa Ngoen; 14, Kluai Namwa Sai Laung;  

15, Kluai Roiwi; 16, Kluai Klai; 17, Kluai Nga Chang; 18, Kluai Tani Dum; 19, Kluai Tani Esan; 

20, Kluai Tani Tai 

ทั้งสองอาจมีจีโนม A3 หรือเปน M. acuminata ssp. 

siamea สวนตัวอยางในกลุมจีโนม B นั้นไมมีความ

แตกตางในบริเวณดังกลาว กลวยปา M. acuminata 

ssp. maleccensis บริเวณ EST นี้ยังมี 2 แอลลีล ซึ่ง

ตำแหนงหนึ่งอยูในกลุม A1 และอีกตำแหนงอยูใน

กลุม A4 ในกลวยลูกผสมจีโนม ABB 2 พันธุ คือ 

กลวยทิพรสและกลวย Simili Radjah จากการจำแนก

ดวยการวิเคราะหเอมไซม pyruvate decarboxylase 

พบวาไมมีจีโนม A พบเพียงจีโนม B ซึ่งแตกตางจาก

การตรวจสอบของ Nwakanma et al. (2003) ซึ่ง

วิเคราะหความสัมพันธดวยวิธี PCR-RFLP พบวา

กลวยทั้งสองพันธุมีจีโนม A โดยในสวนของจีโนม A 

นั้นมีลำดับดีเอ็นเอที่ไมสมบูรณในกลวยลูกผสม 

ABB อื่นๆ  

 

สรุป 
 จากเทคนิค SSH ทำใหไดไพรเมอรที่สามารถ

ตรวจสอบกลวยจีโนม A1, A2 และ B การสราง

เครือ่งหมายดเีอน็เอสำหรบับงชีจ้โีนมของกลวยจโีนม 

A สามารถนำไปใชเปนขอมูลพื้นฐานในการคัดเลือก
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