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การวิเคราะหพันธุกรรมของไหมพื้นเมืองพันธุนางนอย 
ศรีสะเกษ 1 โดยเทคนิค RAPD-PCR 

Genetic Analysis of Native Silkworm, Nangnoi  
Si Sa Ket 1 Variety, by RAPD-PCR Technique 
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Abstract: Thai native silkworm (Bombyx  mori L.), Nangnoi Si Sa Ket 1, one of the certified varieties from 
Department of Agriculture, has been extensively distributed to others research stations in Thailand for sericulture 
promotion at farm level. Due to rapid multiplication rate, the genetically alteration and contamination within the 
variety presumably occurred. Accordingly, genetic analysis of native silkworm, Nangnoi variety based on 
Random Amplified Polymorphic DNA-Polymerase Chain Reaction (RAPD-PCR) Technique was carried out to 
determine variation of this variety collected from various sericulture stations including Chiang Mai, Mukdahan, 
Nong Khai, Roi Et, Sakon Nakhon, Si Sa Ket, Ubon Ratchathani, and Udon Thani. Three native silkworm varieties 
including Kiewsakon, Nanglai, and Nangluang and also one wild silkworm (Samia ricini Boisduval) variety were 
selected and assigned as corresponding referenced band patterns. DNAs of those silkworms were extracted 
from haemolymph and 18 RAPD primers were applied to random amplification. RAPD products were spreaded 
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คํานํา 

 
ไหม (Bombyx mori Linnaeus) เปนแมลงที่มี

ความสําคัญทางเศรษฐกิจของไทย ในชวงเวลาที่ผานมา 
รัฐบาลไดใหความสําคัญโดยสงเสริมการเพาะเลี้ยง 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
สนับสนุนการปรับปรุงและพัฒนาพันธุไหมเพื่อใหไดเสน
ไหมที่มีคุณภาพดีขึ้นมาโดยตลอด ปจจุบันพันธุไหมที่
นิยมเพาะเลี้ยงในประเทศไทยมีทั้ง ไหมพื้นเมือง ไหมพันธุ
ไทยลูกผสม และไหมพันธุลูกผสมตางประเทศ (สมโพธิ, 
2539) ไหมไทยพื้นเมืองพันธุหลักที่เกษตรกรนิยมเล้ียงกัน

on agarose gel-electrophoresis and polyacrylamide gel-electrophoresis to generate polymorphisms of DNA 
band pattern. RAPD primers OPO-07 and OPD-11 produced specific bands at 430 and 100 bp that specified 
Nangnoi Ubon obtained from Roi Et from others. Meanwhile, RAPD primer, OPN-02, also produced 2 specific 
bands. First band, 985 bp in size, differentiated between Nangnoi Si Sa Ket from Nong Khai from others and 
second band, 434 bp in size, separated Nangnoi  into 2 groups: Nangnoi Ubon and Nangnoi Si Sa Ket. The 
combined analysis of band pattern generated by all those 3 primers supported that Nangnoi Ubon and Nangnoi 
Si Sa Ket was genetically related and recently diverged from each other perhaps caused mainly by the 
screening process during mass rearing of Nangnoi Si Sa Ket 1 in various research stations. 

Keywords: Genetic analysis, Thai native silkworm, Nangnoi Si Sa Ket 1, RAPD-PCR  

 

คําสําคัญ:  การวิเคราะหพันธุกรรม ไหมไทยพื้นเมือง พันธุนางนอยศรีสะเกษ 1 RAPD-PCR 

 

บทคัดยอ: ไหมพันธุนางนอยศรีสะเกษ 1 เปนไหมไทยพื้นเมืองพันธุหนึ่งที่ไดรับการรับรองพันธุจากกรมวิชาการเกษตร 
และมีการแพรขยายพันธุไปยังสถานีทดลองหมอนไหมอื่น ๆ ทั่วประเทศไทยอยางรวดเร็ว เพื่อสงเสริมใหเกษตรกรเลี้ยง
อยางกวางขวาง  ทําใหมีปญหาความไมบริสุทธิ์ภายในสายพันธุเกิดขึ้น ดังนั้นจึงไดดําเนินการวิเคราะหลักษณะทาง
พันธุกรรมของไหมพันธุนางนอยศรีสะเกษ 1 ขึ้น ดวยเทคนิค Random Amplified Polymorphic DNA-Polymerase Chain 
Reaction (RAPD-PCR) เพื่อศึกษาความแปรปรวนของไหมพันธุนางนอยศรีสะเกษ 1 ที่กระจายอยูตามศูนยวิจัยหรือสถานี
ทดลองหมอนไหมตาง ๆ ไดแก เชียงใหม มุกดาหาร หนองคาย รอยเอ็ด สกลนคร ศรีสะเกษ  อุบลราชธานี  และอุดรธานี  
โดยใชไหมพื้นเมือง 3 พันธุ คือ เขียวสกล นางลาย และนางเหลือง และไหมปา 1 พันธุ คือ Samia  ricini Boisduval  เปน
ตัวเปรียบเทียบนอกกลุม ดีเอ็นเอจากหนอนไหมสามารถสกัดไดจากเลือด และจากการใช RAPD ไพรเมอร  จํานวน 18   
ไพรเมอร เพื่อเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอแบบสุม แลวตรวจสอบแบบลายพิมพดีเอ็นเอดวยอิเล็คโตรโฟรีซีสในอะกาโรสเจล และ 
โพลีอะคริลาไมดเจล ไดแถบดีเอ็นเอที่มีความหลากหลาย พบวาไพรเมอร OPO-07 และ OPD-11  มีแถบดีเอ็นเอที่
เฉพาะเจาะจงขนาด 430 และ 100 คูเบส ตามลําดับ สามารถใชจําแนกความแตกตางระหวางไหมพันธุนางนอยอุบลที่ได
จากรอยเอ็ดออกจากไหมพันธุนางนอยศรีสะเกษที่มาจากแหลงอื่น ๆ ได และไพรเมอร OPN-02 พบแถบดีเอ็นเอจําเพาะ    
2 แถบ มีขนาด 985 และ 434 คูเบส โดยแถบแรกสามารถใชจําแนกไหมพันธุนางนอยศรีสะเกษจากหนองคายออกจากไหม
พันธุนางนอยจากแหลงอื่น ๆ ได และแถบดีเอ็นที่สองมีขนาดเล็กกวาสามารถใชจําแนกไหมพันธุนางนอยไดเปน 2 กลุม คอื 
กลุมนางนอยศรีสะเกษและกลุมนางนอยอุบลได ผลการวิเคราะห dendrogram จากการรวมขอมูลของทั้ง 3 ไพรเมอร
พบวา ไหมพันธุนางนอยศรีสะเกษมีความใกลชิดทางพันธุกรรมกับไหมนางนอยที่ไดจากอุบลราชธานีมาก และมีแนวโนม
ของการแยกตัวไดไมนาน ซึ่งเปนผลมาจากกระบวนการคัดเลือกในระหวางการเพาะเลี้ยงขยายพันธุของนางนอยศรีสะเกษ 1 
ของศูนยหรือสถานีวิจัยหมอนไหมในสถานที่ตาง ๆ 
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อยางแพรหลาย คือ พันธุนางนอยศรีสะเกษ 1 ซึ่งไดรับ
การรับรองพันธุโดยกรมวิชาการเกษตร ปรับปรุงพันธุครั้ง
แรกที่ศูนยวิจัยหมอนไหมศรีสะเกษ และไดแพรขยายไป
ยังสถานีหมอนไหมอื่น ๆ ทั่วประเทศไทยอยางรวดเร็ว 
เนื่องจากมีการสงเสริมใหเกษตรกรเลี้ยงอยางกวางขวาง 
จนทําให ไมสามารถผลิตไข เพื่อการแจกจายไปยัง
เกษตรกรผูเล้ียงไดอยางพอเพียง สถานีหมอนไหมแหง   
อื่น ๆ รวมทั้งเกษตรกรจึงผสมพันธุไหมขึ้นเอง ทําใหเกิด
ปญหาในเรื่องของความบริสุทธิ์ภายในสายพันธุขึ้น เกิด
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของสายพันธุไหมดังกลาว
เปนอยางมาก และยากลําบากตอการคัดเลือกและ
ปรับปรุงสายพันธุซึ่งจําเปนตองใชสายพันธุแทเปนพอ
พันธุและแมพันธุเพื่อกําหนดสายเลือดไดอยางถูกตอง
และชัดเจน โดยเฉพาะอยางยิ่งในกรณีของสายพันธุนาง
นอยศรีสะเกษ 1 และนางนอยอุบล ซึ่งการจัดจําแนกโดย
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาหรือสรีรวิทยา ของไหมพันธุ
นางนอยศรีสะเกษ 1 ที่กระจายตามแหลงเพาะเลี้ยงตาง ๆ 
กระทําไดยาก จําเปนตองใชผูที่มีความชํานาญเปนพิเศษ 
(สุรินทร, 2545) 

ปจจุบันมีวิธีที่สามารถชวยในการจําแนกสาย
พันธุไดอยางรวดเร็วและมีความแมนยํามาก คือ วิธีการ
ทางชีวโมเลกุล (กฤษณะ, 2545) โดยเฉพาะอยายิ่ง การ
ตรวจสอบความแตกตางของขนาดหรือลําดับนิวคลีโอไทด
ในโมเลกุลของดีเอ็นเอเปาหมาย (สุรินทร, 2545) โดยการ
วิเคราะหพันธุกรรมโดยวิธี Random Amplified 
Polymorphic DNA-Polymerase Chain Reaction 
(RAPD-PCR) และเปนวิธีที่สามารถใชจําแนกพันธุ 
ประเมินความแปรปรวนทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิต
ภายในกลุมประชากรเดียวกันไดอยางมีประสิทธิภาพ 
สามารถวิเคราะหผลไดรวดเร็ว และไมจําเปนตองใช
เอ็นไซมตัดจําเพาะ (restriction enzyme) ตนทุนต่ํากวา
วิธีอื่น ๆ (Hoy, 2003; Hadrys et al., 1992) ดังนั้นมีความ
เปนไปไดในการนําเทคนิค RAPD มาใชวิเคราะหลักษณะ
ทางพันธุกรรมของไหมพื้นเมืองพันธุนางนอยศรีสะเกษ 1 
โดยการสรางแบบแผนลายพิมพดีเอ็นเอ และตรวจหาแถบ
ดีเอ็นที่มีความเฉพาะเจาะจง (specific band) ของไหม
พื้นเมืองพันธุนางนอยศรีสะเกษ 1 ที่ไดจากแหลงตาง ๆ 
ซึ่งมีความใกลชิดทางสายพันธุมากได โดยขอมูลที่ไดรับ

นอกจากชวยในการจัดจําแนกสายพันธุแลวยังเปน
จุดเริ่มตนที่สําคัญในการสราง probes หรือ primers หรือ
โมเลกุลเครื่องหมายอื่น ๆ เพื่อใชตรวจสอบและรับรอง
พันธุตอไปในอนาคต (Nagaraja and Nagaraju,1995; 
Promboon et al., 1995) 
 

อุปกรณและวิธกีาร 
 

1. ทําการรวบรวมหนอนไหมพื้นเมืองพันธุนาง
นอยศรีสะเกษ 1 จากศูนยวิจัยหมอนไหมศรีสะเกษ 
ศูนยวิจัยหมอนไหมอุดรธานี สถานีทดลองหมอนไหม
หนองคาย สถานีทดลองหมอนไหมสกลนครและพันธุนาง
นอยอุบล จากสถานีทดลองหมอนไหมเชียงใหม สถานี
ทดลองหมอนไหมมุกดาหาร ศูนยวิจัยหมอนไหมศรีสะเกษ 
และสถานีทดลองหมอนไหมรอยเอ็ด สวนพันธุนางเหลือง 
จากศูนยวิจัยหมอนไหมศรีสะเกษ พันธุเขียวสกลและพันธุ
นางลายจากสถานีทดลองหมอนไหมเชียงใหม และไหม 
ปา (Samia ricini Boisduval) จากศูนยบริหารศัตรูพืช
จังหวัดเชียงใหม 

2. ทํ า ก า ร เ ก็ บ ตั ว อ ย า ง ดี เ อ็ น เ อ จ า ก 
haemolymph ของหนอนไหม โดยตัดขาเทียมดวยกรรไกร
สะอาด รองรับ haemolymph ที่ไหลออกมาลงในหลอด 
1.5 มิลลิลิตร เติม 2 เทา ของ ultrapure water นําไปปน
จนสังเกตเห็นกลุมของเสนใยในสารละลาย ใช pipette tip 
เกี่ยวเอากลุมเสนใยออกมาและยายใสในหลอด 1.5 
มิลลิลิตรหลอดใหมซึ่งมี  TE buffer pH 8.0 ปริมาตร 50 
ไมโครลิตร จากนั้นนําไปเก็บไวที่ –80 องศาเซลเซียส 
จนกวานําไปสกัดดีเอ็นเอตอไป 

3. การสกัดดีเอ็นเอไดดัดแปลงจากวิธีการของ 
Sambrook and Russell (2001) และประทีป และคณะ 
(2545) โดยนําหลอดจากขอ 2 เติม  Proteinase-K  5 
มิลลิกรัมตอมิลลิลิตร 50ไมโครลิตร ผสมใหเขากัน แลว
นําไปแชในน้ําที่อุณหภูมิ 45 องศาเซลเซียส เปนเวลา 2-6 
ชั่ วโมง  เขยาหลอดอยางตอเนื่ องตลอดเวลา  เติม  
phenol/chloroform/isoamyl alcohol (25 : 24 :1) 1 เทา
ของปริมาตร  ผสมให เข ากันโดยคว่ํ าหลอดไปมา 
(inversion)  แลวนําไปหมุนเหวี่ยงที่ความเร็ว  8,000 รอบ
ตอนาที เปนเวลา 5 นาที ดูดสารละลายใสชั้นบน 
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(supernatant) ใสหลอด 1.5 มิลลิลิตรหลอดใหม จากนั้น 
ทําขั้นตอนนี้ 2 ครั้ง จากนั้นเติม chloroform/isoamyl 
alcohol (24 :1) 1 เทาของปริมาตร ผสมสารใหเขากันโดย
คว่ําหลอดไปมา แลวนําไปหมุนเหวี่ยงที่ความเร็ว 8,000 
รอบตอนาที เปนเวลา 5 นาที และตกตะกอนดีเอ็นเอ ดวย 
5 M NaCl ในปริมาตร 1 ตอ 10 เทาของปริมาตร และ 
absolute ethanol ที่แชเย็น 1 เทาของปริมาตร เก็บไวที่ 4 
องศาเซลเซียส ขามคืน จากนั้นนําไปหมุนเหวี่ยงที่
ความเร็ว 12,000 รอบตอนาที เปนเวลา 20 นาที เท
สารละลายออก และลางตะกอนดีเอ็นเอดวยเอธานอล 70 
เปอรเซ็นตที่เย็น  นําไปหมุนเหวี่ยงที่ความเร็ว 12,000 
รอบตอนาที เปนเวลา 20 นาที เทสารละลายออก นําไป
อบที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส จนตะกอนดีเอ็นเอแหง 
จึงละลายดวย TE buffer pH 8.0 เก็บไวที่ 4 องศา
เซลเซียส ทําการตรวจสอบคุณภาพดวยวิธีอะกาโรส-
เจลอิ เ ล็ คโตรโฟรี ซี ส  และวั ดปริ มาณด วยเครื่ อ ง 
Spectrophotometer ที่ความยาวคลื่น 260 นาโมเมตร 
แลวคํานวณหาความเขมขนและปรับใหไดปริมาณที่
พอเหมาะกับการทํา PCR ตอไป 

4. การสรางลายพิมพดี เอ็นเอดวยเทคนิค 
RAPD-PCR ดวย arbitary primers ความยาว 10 นิวคลี-
โอไทด จากบริษัท Operon Technology, Alamada US  
จํานวน 18 ชนิด โดยปฏิกิริยา PCR ใชปริมาตร 10 
ไมโครลิตร ประกอบดวย น้ํากลั่นนึ่งฆาเชื้อแลว 2.0 
ไมโครลิตร, Q solution 2.0 ไมโครลิตร, dNTPs (1mM) 
2.0 ไมโครลิตร, 10X QIAGEN PCR 1.0 ไมโครลิตร, 
RAPD primer (0.4mM) 0.8 ไมโครลิตร, 0.5 ยูนิตของ 
Taq DNA polymerase 1.2 ไมโครลิตร, ดีเอ็นเอตนแบบ 
(DNA template) 1.0 ไมโครลิตร นําหลอด PCR ใสใน
เครื่อง PCR (AB Applied Biosystems รุน GeneAmp 
PCR system 2400) โดยเงื่อนไขของปฏิกิริยา PCR  (PCR 
condition) ประกอบดวย predenaturation ที่อุณหภูมิ 96 
องศาเซลเซียส เวลา  1 นาที 30 วินาที จํานวน 1 รอบ 
จากนั้น denaturation ที่อุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส 45 
วินาที primer annealing ที่อุณหภูมิ 35 องศาเซลเซียส 
45 วินาที extension ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 2 นาที 
30 วินาที จํานวน 45 รอบ และ primer extension ที่
อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 5 นาที ขั้นตอนสุดทาย ชิ้นดี

เอ็นเอที่เพิ่มปริมาณโดยอารเอพีดีตรวจสอบไดโดยวิธี
อิเล็คโตรโฟรีซีสบนอะกาโรสเจล ใชอะกาโรสเจลเขมขน 
0.8 เปอรเซ็นต ยอมดวยเอทธิเดียมโบรไมดเขมขน 0.5 
ไม โค รก รั มต อ มิ ล ลิ ลิ ต ร  ส อ งดู เ จลภาย ใต แ ส ง
อัลตราไวโอเลตดวยเครื่อง UV Transilluminator ถายภาพ
ดวยเครื่องถายภาพ (Gel Documentation  บริษัท 
Syngene) หรือ ตรวจสอบผลผลิตของ RAPD โดยใชวิธี
อิเล็คโตรโฟรีซีสในอะคริลาไมดเจลเขมขน 4 เปอรเซ็นต 
ดวยเครื่อง Mini-Protean 3 Electrophoresis ยอมใน      
เอทธิเดียมโบรไมดเขมขน 0.5 ไมโครกรัมตอมิลลิลิตร 
นาน 5 นาที สองดูแถบดีเอ็นเอภายใตแสงอัลตราไวโอเลต 
ดวยเครื่อง UV Transilluminator ถายภาพดวยเครื่อง
ถายภาพเจล (Gel documentation) พรอมบันทึกเพื่อนํา
แบบลายพิมพดีเอ็นเอไปวิเคราะหตอไป 

5. การวิ เคราะหขอมูลความสัมพันธทาง
พันธุกรรมระหวางหนอนไหมพันธุนางนอยศรีสะเกษ 1 
นางเหลือง นางลาย เขียวสกล และไหมปา ดวยวิธี 
UPGMA (unweighted pair group method using 
arithmatic average) ของ Dice และสราง dendrogram 
โดยโชโปรแกรม Gene Tools และ Gene Directory ของ
บริษัท Syngene 

 
ผลการทดลองและวิจารณ 

 
ลายพิมพดีเอ็นเอ ของไหมพื้นเมืองพันธุนาง

นอยศรีสะเกษ 1 และนางนอยอุบล จากแหลงตาง ๆ ที่
สรางดวย arbitary primer ขนาดความยาว 10 นิวคลีโอไทด 
จํานวนทั้งหมด 18 ชนิด โดยเทคนิค RAPD-PCR นั้น พบวา
มีไพรเมอร 9 ชนิด คือ K-09,  OPA-02,  OPA-15,      
OPL-11, OPO-07, OPR-06, OPR-11, OPS-03, และ 
OPW-01 ใหลายพิมพดี เอ็นเอที่สามารถแยกความ
แตกตางระหวางสายพันธุที่มาจากแหลงเพาะเลี้ยงตาง ๆ 
ได โดยจําแนกไหมพันธุนางนอยอุบลจากสถานีทดลอง
หมอนไหมรอยเอ็ดออกจากไหมที่เล้ียงในสถานีอื่น ๆ แต
ลายพิมพที่ใหความแตกตางมากที่สุดและสามารถพบ
แถบดีเอ็นเอจําเพาะหลายที่สามารถใชประโยชน ใน
การพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอตอไปในอนาคตไดคือ
ลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดรับจากไพรเมอร OPO-07 (ภาพที่ 1)  
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OPD-11 (ภาพที่ 2) และ OPN-02 (ภาพที่ 3) โดยไพรเมอร 
OPO-07 และ OPD-11 พบแถบดีเอ็นเอจําเพาะขนาด 
430 และ 100 คูเบส ตามลําดับ ซึ่งสามารถใชจําแนกไหม
พันธุนางนอยอุบลที่ ไดจากสถานีทดลองหมอนไหม
รอยเอ็ดออกจากไหมพันธุนางนอยที่ไดมาจากแหลงอื่น ๆ 
ไดอยางชดัเจน 

สวน ไพรเมอร OPN-02 พบแถบดีเอ็นเอจําเพาะ 
2 ขนาด คือ 985 และ 434 คูเบส จากลายพิมพดีเอ็นเอ 
โดยแถบดีเอ็นเอขนาด 985 คูเบส สามารถใชจําแนก
ระหวางไหมพันธุนางนอยศรีสะเกษที่ไดจากสถานีทดลอง
หมอนไหมหนองคายออกจากไหมพันธุนางนอยที่มาจาก
แหลงอื่น ๆ ได และแถบดีเอ็นเอขนาด 434 คูเบส สามารถ 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

จําแนกไหมพันธุนางนอยไดเปน 2 กลุม คือ กลุมไหมพันธุ
นางนอยศรีสะเกษ และกลุมไหมพันธุนางนอยอุบลได 
อยางไรก็ตามแถบดีเอ็นเอชิ้นเล็กนี้สามารถพบไดในไหม
พันธุเขียวสกล และนางลายดวยเชนกัน ดังนั้นการนําแถบ
ดีเอ็นเอนี้มาใชประโยชนจําเปนตองมีการจัดการอยาง
เหมาะสม และควรมีการศึกษาในรายละเอียดเพิ่มเติมจน
มีขอมูลที่ชัดเจนเพียงพอกอน 

เมื่อนําลายพิมพดีเอ็นเอที่สรางจากไพรเมอรแต
ละชนิดจากทั้ง 3 ไพรเมอรขางตนมาวิเคราะห
ความสัมพันธทางพันธุกรรม พบวาสายพันธุไหมจาก
แหลงตาง ๆ มีความสัมพันธในระดับตาง ๆ แตกตางไป
ตามชนิดของไพรเมอร       เนื่องจากความหลากหลายของ 
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Figure 1 Genome fingerprinting of silkworms, Nangnoi Si Sa Ket group, 
Nangnoi Ubon group, and out group composed of Nangluang, 
Nanglai, Kiewsakon, and wild silkworm based on primer OPO-07 of 
RAPD technique and specific band at 430 bp for identifying Nangnoi 
Si Sa Ket : M = 100 bp DNA ladder, Promega, 0 = Negative control,  
1 = Nangnoi Ubon from Chiang Mai, 2 = Nangnoi Si Sa Ket from   
Si Sa Ket, 3 = Nangnoi Si Sa Ket from Udon Thani, 4 = Nangnoi   
Si Sa Ket from Nong Khai, 5 = Nangnoi Si Sa Ket from Sakon 
Nakhon, 6 = Nangnoi Ubon from Mukdahan, 7 = Nangnoi Ubon from 
Si Sa Ket, 8 = Nangnoi Ubon from Roi Et, 9 = Nangluang, 10 = wild 
silkworm (Samia ricini Boisduval), 11 = Nanglai,12 = Kiewsakon. 
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แถบดีเอ็นเอที่สรางขึ้นจากไพรเมอรแตละชนิดนั้นมี
จํานวนนอย ทําใหการวิเคราะหไมชัดเจนแมวาผลที่ไดรับ
สามารถแสดงความสัมพันธระหวางพันธุไหมที่เปนกลุม
หลักไดก็ตาม ดังนั้นเพื่อสรางความหลากหลายของขอมูล
ใหมากขึ้น จึงไดทําการวิ เคราะหความสัมพันธทาง
พันธุกรรมของไหมพันธุนางนอยศรีสะเกษ 1 ในลักษณะ
ของการรวมขอมูลจากลายพิมพทั้ง 3 ชนิดเขาดวยกัน 
(Muyan et al., 2001)  พบวาสามารถใหคาความแตกตาง
ทางพันธุกรรม (genetic distance) อยูในชวงตั้งแต      
0.0-0.78 (ตารางที่ 1) โดยไหมพันธุนางนอยศรีสะเกษที่ได
จากศูนยวิจัยหมอนไหมศรีสะเกษ ไมมีความแตกตางทาง
พันธุกรรมกับไหมพันธุนางนอยศรีสะเกษ ที่มาจาก
ศูนยวิจัยหมอนไหมอุดรธานี มีคา genetic distance เปน  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
0 และไหมพันธุนางนอยศรีสะเกษจากทั้งสองแหลงนี้ ยังมี
ความใกลชิดกับไหมพันธุนางนอยศรีสะเกษที่ไดจาก
สถานีทดลองหมอนไหมหนองคายและสกลนคร มาก โดย
มีคา  genet ic distance เท ากับ  0.14 และ  0.16 
ตามลําดับ และไหมในกลุมนางนอยที่มีคาความแตกตาง
มากที่สุดคือไหมนางนอยศรีสะเกษจากหนองคายและนาง
นอยอุบลจากศรีสะเกษ โดยมีคา genetic distance 
เทากับ 0.39 

เมื่ อนําขอมูลของ  genetic distance มา
ประมวลและสรางความสัมพันธในรูป dendrogram (ภาพ
ที่ 4) พบวาสามารถจําแนกไหมพันธุนางนอยศรีสะเกษ 1 
ไดเปน 2 กลุมใหญ ๆ คือ กลุมแรก ประกอบดวย ไหมพันธุ
นางนอยศรีสะเกษที่ไดจาก  4  แหลง  คือ  ศูนยวิจัยหมอน 
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Figure 2 Genome fingerprinting of silkworms, Nangnoi Sri Sa Kate group, 
Nangnoi Ubon group, and out group composed of Nangluang, 
Nanglai, Kiewsakon, and wild silkworm based on primer OPD-11 of 
RAPD technique and specific band at 100 bp for identifying Nangnoi 
Si Sa Ket : M = 100 bp DNA ladder, Promega, 0 = Negative control,  
1 = Nangnoi Si Sa Ket from Si Sa Ket, 2 = Nangnoi Si Sa Ket from 
Udon Thani, 3 = Nangnoi Si Sa Ket from Nong Khai, 4 = Nangnoi   
Si Sa Ket from Sakon Nakhon, 5 = Nangnoi Ubon from Chiang Mai   
6 = Nangnoi Ubon from Mukdahan, 7 = Nangnoi Ubon from Si Sa Ket, 
8 = Nangnoi Ubon from Roi Et, 9 = Nangluang, 10 = Kiewsakon, 11 = 
Nanglai, 12 = wild silkworm (Samia ricini Boisduval). 
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ไหมศรีสะเกษ  ศูนยวิจัยหมอนไหมอุดรธานี สถานีทดลอง
หมอนไหมหนองคาย  และสถานีทดลองหมอนไหม
สกลนคร กลุมที่ 2 ประกอบดวย ไหมพันธุนางนอยอุบลที่
ไดจาก สถานีทดลองหมอนไหมเชียงใหม สถานีทดลอง
หมอนไหมมุกดาหาร ศูนยวิจัยหมอนไหมศรีสะเกษ และ 
สถานีทดลองหมอนไหมรอยเอ็ด และสามารถแยกออก
จากไหมพันธุเปรียบเทียบ ประกอบดวย ไหมพันธุนาง
เหลือง นางลาย เขียวสกล และไหมปา ออกจากกลุมไหม
พันธุนางนอยไดอยางชัดเจน 

ในกลุมไหมพันธุนางนอยศรีสะเกษ นั้นพบวา 
พันธุกรรมของไหมพันธุนางนอยศรีสะเกษ 1 ที่ไดจาก    
ศรีสะเกษ ซึ่งจัดเปนพันธุดั้งเดิม มีความใกลชิดกับสาย
พันธุที่มีแหลงจากอุดรธานีมากที่สุด ตามดวยสายพันธุที่
มีแหลงจากหนองคาย และสกลนครตามลําดับ สวนกลุม
ไหมพันธุนางนอยอุบลจากแหลงเชียงใหม  มีความใกลชิด 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

กบัพันธุที่มีแหลงจากมุกดาหารมากที่สุดตามดวยพันธุที่มี
แหลงจากศรีสะเกษตามลําดับ โดยพันธุไหมทั้งสองกลุม
ขางตนมีสายพันธุนางนอยอุบลจากรอยเอ็ดเปนตัว
เชื่อมตอความสัมพันธ     ความแปรปรวนหรือความ
หลากหลายที่เกิดขึ้นในสายพันธุรวมกับการมีสวนของ
ความใกลชิดกันอยางมากระหวางทั้งสองกลุมสายพันธุ 
บงบอกถึงการมีแหลงสายพันธุตนกําเนิดเดียวกัน และ
การแบงแยกของสายพันธุยังอยูในระยะเริ่มตนเทานั้น 
ทั้งนี้การแบงแยกที่ปรากฏพบนี้อาจมีสาเหตุหลักจาก
กระบวนการคัดเลือกในขณะที่มีการเพาะเลี้ยงเพิ่มจํานวน
เพื่อแจกจายและเผยแพรพันธุไหมแกเกษตรกรซึ่งสาย
พันธุที่แปรปรวนเหลานั้นไดรับการคัดเลือกอยางตอเนื่อง
ในแตละแหลงจนทําใหเกิดการขับเคลื่อนของกระบวนการ
แยกตัวของสายพันธุขึ้นในที่สุด  
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Figure 3 Genome fingerprinting of silkworms, Nangnoi Si Sa Ket group, 
Nangnoi Ubon group, and out group composed of Nangluang, 
Nanglai, Kiewsakon, and wild silkworm based on primer OPN-02 of 
RAPD technique and specific band at 985 and 434 bps for identifying 
Nangnoi Si Sa Ket : M = 100 bp DNA ladder, Promega, 0 = Negative 
control, 1 = Nangnoi Si Sa Ket from Si Sa Ket, 2 = Nangnoi Si Sa Ket 
from Udon Thani, 3 = Nangnoi Si Sa Ket from Nong Khai, 4 = 
Nangnoi Si Sa Ket from Sakon Nakhon, 5 = Nangnoi Ubon from 
Chiang Mai, 6 = Nangnoi Ubon from Mukdahan, 7 = Nangnoi Ubon 
from Si Sa Ket, 8 = Nangnoi Ubon from Roi Et, 9 = Nangluang, 10 =  
Kiewsakon, 11 = Nanglai, 12 = wild silkworm (Samia ricini Boisduval). 
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Table 1 Genetic distance among Thai silkworm: Nangnoi Si Sa Ket group, Nangnoi Ubon and out group 
composed of Nangluang, Nanglai, Kiewsakon, and wild silkworm calculated from combined data of 
RAPD genome fingerprint generated from primers: OPO-07, OPD-11, and OPN-02.  

Varieties 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 
1 0.00  
2 0.00 0.00  
3 0.14 0.14 0.00  
4 0.16 0.16 0.18 0.00  
5 0.29 0.29 0.30 0.33 0.00  
6 0.22 0.22 0.24 0.26 0.30 0.00  
7 0.30 0.30 0.39 0.24 0.26 0.30 0.00  
8 0.36 0.36 0.29 0.23 0.33 0.36 0.26 0.00  
9 0.60 0.60 0.64 0.54 0.50 0.52 0.41 0.44 0.00  
10 0.45 0.45 0.52 0.39 0.62 0.64 0.50 0.45 0.31 0.00  
11 0.33 0.33 0.42 0.36 0.50 0.52 0.48 0.43 0.50 0.28 0.00  
12 0.67 0.67 0.72 0.68 0.65 0.78 0.60 0.60 0.76 0.73 0.62 0.00 

Remarks:  1 = Nangnoi Si Sa Ket from Si Sa Ket, 2 = Nangnoi Si Sa Ket from Udon Thani, 3 = Nangnoi    Si Sa Ket from Nong 

Khai, 4 = Nangnoi Si Sa Ket from Sakon Nakhon, 5 = Nangnoi Ubon from Chiang Mai, 6 = Nangnoi Ubon from 

Mukdahan, 7 = Nangnoi Ubon from Si Sa Ket, 8 = Nangnoi Ubon from Roi Et, 9 = Nangluang, 10 = Kiewsakon, 11 = 

Nanglai, 12 =  wild silkworm (Samia ricini Boisduval). 

Nangnoi Si Sa Ket from Udon Thani 

Nangnoi Si Sa Ket from Nong Khai 

Nangnoi Si Sa Ket from Sakon Nakhon 

Nangnoi Ubon from Chiang Mai 

Nangnoi Ubon from Mukdahan 

Nangnoi Ubon from Si Sa Ket 

Nangnoi Ubon from Roi Et 

Kiewsakon 

Nanglai 

Nangluang  

Figure 4 Dendrogram showed the relationship among Nangnoi Si Sa Ket group, Nangnoi Ubon and out 
group composed of Nangluang, Nanglai, Kiewsakon, and wild silkworm (Samia ricini Boisduval). 

wild silkworm 

0.1 
Nangnoi Si Sa Ket from Si Sa Ket 

วารสารเกษตร 23(1): 39–47 (2550) 
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สรุปผล 
  

การวิเคราะหพันธุกรรมของไหมพันธุนางนอย 
ศรีสะเกษ 1 ครั้งนี้ ทําใหเกิดความชัดเจนของสายพันธุ
ไหมนางนอยศรีสะเกษที่เพาะเลี้ยงอยูตามสถานีทดลอง
หรือศูนยวิจัยหมอนไหมของจังหวัดตาง ๆ ในประเทศไทย
นั้นไดเกิดกระบวนการคัดเลือกในระหวางการเพาะเลี้ยง
ขึ้นจนทําใหสามารถจําแนกไดเปน 2 กลุม คือ กลุมไหม
พันธุนางนอยศรีสะเกษ และกลุมไหมพันธุนางนอยอุบล 
และสามารถอธิบายถึงความเกี่ยวพันทางพันธุกรรม
ระหวางกลุมและภายในกลุมได ซึ่งขอมูลที่ไดรับนี้จะเปน
ประโยชนตอการพัฒนาสายพันธุไหมนางนอยใหมีความ
เหมาะสมกับสภาพพื้นที่เพาะเลี้ยงและการตรวจสอบสาย
พันธุหรือรับรองสายพันธุตอไปในอนาคต  
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