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บทคัดย่อ 
ไผ่เป็นพืชตระกูลหญ้าและเป็นพืชเศรษฐกิจที่ส าคัญของประเทศไทย มีลักษณะทางสัณฐานวิทยาภายนอกที่

คล้ายคลึงกัน จึงจ าเป็นต้องอาศัยเครื่องมือที่มีความแม่นย าในการจ าแนก ซึ่งเครื่องหมายเอสเอสอาร์เป็นเครื่องมือที่น่าสนใจ
และให้ผลที่แม่นย า ดังนั้นงานวิจัยครั้งนี้เป็นการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไผ่ในจังหวัดเพชรบูรณ์ ได้แก่ ไผ่ซาง 
ไผ่บง ไผ่เป๊าะ ไผ่ด า ไผ่ไร่ ไผ่เหลือง ไผ่บงด า ไผ่สีสุก ไผ่หลอด ไผ่คายด า ไผ่น้ าเต้า ไผ่หนาม และไผ่จีน โดยใช้เครื่องหมาย
โมเลกุลชนิดเอสเอสอาร์จ านวน 3 คู่ จากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยใช้ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส (Polymerase Chain 
Reaction) แสดงแถบดีเอ็นที่มีความแตกต่างกัน (Polymorphism) เกิดขึ้นทั้งหมด 10 แถบ มีค่าความคล้ายคลึงทาง
พันธุกรรม (Similarity Coefficient) อยู่ระหว่าง 0.55-1.00 สามารถจ าแนกไผ่ออกเป็น 2 กลุ่ม แสดงให้เห็นว่าเครื่องหมาย
โมเลกุลชนิดเอสเอสอาร์สามารถบ่งบอกความหลากหลายทางพันธุกรรมของไผ่ 13 ชนิดพันธ์ุได้ 

ค าส าคัญ : ไผ่ ความหลากหลายทางพันธุกรรม เครื่องหมายโมเลกลุเอสเอสอาร ์
 
 

Abstract 
The bamboo is Gramineae commercially important crop of Thailand and have similar externalities. 

Therefore, it is necessary to use an instrument that is accurate to classify. The SSR marker is an interesting 
and accurate tool. Therefore, this research is to study the genetic diversity of bamboo in Phetchabun 
Province, such as Bambusa Bambos, Giganochloa albociliata, Bambusa vulgaris, Bambusa tulda, 
Dendrocalamus strictus., Bambusa vulgaris., Bambusa oldhamii., Bambusa nutans., Dendrocalamus 
giganteus, Bambusa vulgaris, Bambusa blumeana, Neohouzeaus mekongensis and Gigintochloa compressa 
by using three SSRs markers.  From the increase in DNA content using the Polymerase Chain Reaction, 1 0 
polymorphisms were shown with a genetic similarity. Coefficient was between 0.55-1.00. It can be divided 
into two groups clearly and indicating that the SSR molecular markers were able to identify the genetic 
diversity of thirteen bamboo species. 
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                                                                วารสารวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยี มหาวิทยาลัยราชภฏัเชียงราย 

                                                                                       ปีที่ 1 ฉบับท่ี 2 (กรกฎาคม – ธันวาคม 2565) 

บทน า  

 ไผ่เป็นพืชใบเลี้ยงเดี่ยวอยู่ในวงศ์ Poacea และวงศ์ย่อย Bambusoideae ซึ่งเป็นพืชที่สามารถ
เจริญเติบโตได้อย่างรวดเร็วทั้งในเขตอบอุ่นและเขตร้อน มีความส าคัญทางเศรษฐกิจ เป็นอย่างมาก มีการน า
ส่วนต่าง ๆ ของไผ่มาใช้ประโยชน์ได้อย่างหลากหลาย เช่น นิยมน าหน่อมาบริโภค อีกทั้งยังมีความส าคัญใน
อุตสาหกรรมอาหารกระป๋องแปรรูป เนื้อไม้หรือส่วนของล าไผ่ เป็นส่วนของล าต้นนิยมใช้ผลิตเฟอร์นิเจอร์ ราก
ไผ่มีส่วนช่วยป้องกันการพังทลายของดิน [1] ส าหรับ ประเทศไทยได้มีการส ารวจและค้นพบไผ่ทั้งหมด 12 สกุล 
82 ชนิดพันธุ์ [2] และพบมากที่สุดในภาคเหนือ ปัจจุบันพ้ืนที่ป่าไผ่เหลือเพียงร้อยละ 30 ของพ้ืนที่ในประเทศ 
[3] การจ าแนกไผ่นั้นสามารถท าได้โดยการดูลักษณะทางสัณฐานวิทยา เช่น ลักษณะใบ ล าต้น เส้นรอบวง      
สีของล าต้น ความหนาของล าต้น เป็นต้น หรือการจ าแนกโดยลักษณะทางพฤกษศาสตร์ของไผ่  เช่น เหง้า    
กาบล า ดอก และช่อดอก เป็นต้น [1] อย่างไรก็ตาม การจ าแนกสายพันธุ์ของไผ่ชนิดต่าง ๆ ด้วยลักษณะทาง
สัณฐานวิทยา หากขาดประสบการณ์และไม่มีความเชี่ยวชาญมากพออาจท าให้การระบุชนิดพันธุ์ของไผ่ เกิด
ความผิดพลาดได้ ดังนั้น จ าเป็นต้องน าเครื่องหมายโมเลกุล (Molecular marker) หรือเครื่องหมายดีเอ็นเอ 
(DNA marker) เข้ามาใช้ เนื่องจากมีความสามารถในการจ าแนกลักษณะเฉพาะของสิ่งมีชีวิตได้ในระดับ
โมเลกุลโดยการตรวจสอบในระดับดีเอ็นเอโดยตรง จึงมีความแม่นย าสูงและมีประสิทธิภาพในการบ่งชี้ลักษณะ
และความแตกต่างทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิต ในปัจจุบันเครื่องหมายดีเอ็นเอหรือเครื่องหมายโมเลกุล มี
บทบาทเป็นอย่างมากในงานด้านพันธุศาสตร์การปรับปรุงพันธุ์พืชเนื่องจากมีอิทธิพลของสภาพแวดล้อมที่น้อย
เป็นผลท าให้การคัดเลือกหรือการจัดจ าแนกสิ่ งมีชีวิตแม่นย ามากขึ้น [4] เทคนิคเอสเอสอาร์ (Simple 
Sequence Repeat) หรือเทคนิค Microsatellite คือล าดับดีเอ็นเอที่ซ้ ากันเป็นชุด ๆ แม้จะไม่ใช่การ
เปรียบเทียบล าดับดีเอ็นเอทั้งหมดของจีโนมแต่ล าดับดีเอ็นเอดังกล่าวนั้นจะมีความจ าเพาะสูง ( Unique 
sequence) ในแต่ละชนิดพันธุ์ของสิ่งมีชีวิตจึงเป็นหนึ่งในเครื่องหมายโมเลกุลที่นิยมใช้กันอย่างแพร่หลาย 
เนื่องจากเทคนิคนี้เมื่อเปรียบเทียบกับเทคนิคอ่ืนแล้วนับเป็นวิธีที่ท าได้ง่าย ให้ข้อมูลมีความแม่นย าสูง  มีความ
แตกต่างทางพันธุกรรมในล าดับเบสของดีเอ็นเอหรือระดับโพลีมอฟิซึมสูง (Polymorphism) ด้วยเหตุนี้จึงถูก
น ามาใช้ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของ ไผ่  ได้แก่  ไผ่หนาม (Bambusa Bambos) ไผ่ ไร่  
(Giganochloa albociliata) ไ ผ่ เ ห ลื อ ง  (Bambusa vulgaris) ไ ผ่ บ ง ด า  (Bambusa tulda) ไ ผ่ ซ า ง 
(Dendrocalamus strictus) ไ ผ่ น้ า เ ต้ า  (Bambusa vulgaris) ไ ผ่ จี น  (Bambusa oldhamii) ไ ผ่ บ ง 
(Bambusa nutans) ไ ผ่ เ ป๊ า ะ  (Dendrocalamus giganteus) ไ ผ่ ด า  (Bambusa vulgaris)  ไ ผ่ สี สุ ก 
(Bambusa blumeana) ไ ผ่ ห ลอด  (Neohouzeaus mekongensis) แ ล ะ  ไ ผ่ ค า ยด า  (Gigintochloa 
compressa) โดยการน าข้อมูลที่ได้มาจัดกลุ่มด้วยวิธีวิธี UPGMA (Unweighted pair group method using 
arithmetic average) ซึ่ งเป็นวิธีการทางอัลกอริทึม (Algorithm) ที่มีการค านวณค่าความคล้ายคลึง 
(Similarity) หรือระยะห่าง (Distance) ของตัวอย่างที่ท าการศึกษาจากนั้นน ามาจับกลุ่มที่มีความคล้ายคลึง
สูงสุดหรือระยะห่างต่ าสุด วิธีการ Distance matrix method สามารถแสดงผลการวิเคราะห์ได้เพียง 
dendrogram เท่านั้น จากนั้นเปรียบเทียบประสิทธิภาพการจัดกลุ่มโดยใช้วิธีการะประเมินค่า Cophenetic 
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correlation coefficient (r)  ซึ่งเป็นค่าที่ตรวจสอบ dendrogram บ่งบอกผลของการจัดกลุ่มว่าดีมากน้อย
เพียงใด พิจารณาจากค่า goodness of fit  โดยที่ถ้าหาก r มีค่ามากกว่า 0.9 ถือว่าจัดกลุ่มได้ดีมาก, r มีค่าอยู่
ระหว่าง 0.8-0.9 ถือว่าจัดกลุ่มได้ดี, r มีค่าอยู่ระหว่าง 0.7-0.8 ถือว่าจัดกลุ่มได้ปานกลาง, r มีค่าน้อยกว่า 0.7 
ถือว่าจัดกลุ่มได้ไม่ดี [5] งานวิจัยนี้จึงมีวัตถุประสงค์เพ่ือการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไผ่ด้วย
เครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์เพ่ือให้เห็นถึงความใกล้ชิดทางพันธุกรรมและการจ าแนกสายพันธุ์เพ่ือเป็น
ฐานข้อมูลในการวางแผนการพัฒนาสายพันธุ์และการอนุรักษ์พันธุกรรมต่อไป 
 
วิธีการด าเนินการวิจัย  

 เก็บรวบรวมตัวอย่างไผ่จากสวนไผ่เฉลิมพระเกียรติจังหวัดเพชรบูรณ์ ทั้ง 13 ชนิดพันธุ์ ได้แก่ ไผ่ซาง 
ไผ่บง ไผ่เป๊าะ ไผ่ด า ไผ่ไร่ ไผ่เหลือง ไผ่บงด า ไผ่สีสุก ไผ่หลอด ไผ่คายด า ไผ่น้ าเต้า ไผ่หนาม และไผ่จีน โดยตัด
เอาช่วงใบอ่อนมาเก็บรักษาไว้ที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส น ามาสกัดดีเอ็นเอโดยใช้ชุดสกัดดีเอ็นเอส าเร็จรูป 
(Genomic DNA Extraction Kit Mini) No. YGP50 ของบริษัท RBC Bioscience, Taiwan โดยใช้ใบอ่อน
ปริมาณ 100 มิลลิกรัม บดร่วมกับไนโตรเจนเหลวจนเป็นผงละเอียด และเติมสารละลายตามวิธีที่ผู้ผลิตแนะน า
จนเสร็จกระบวนการ และน าไปเก็บรักษาไว้ที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียสเพ่ือใช้งานต่อไป  

เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยวิธีการปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส (Polymerase chain reaction; PCR) ด้วย
เครื่องหมายโมเลกุลชนิดเอสเอสอาร์ (Simple Sequence Repeat) ดังแสดงในตารางที่ 1 ท าปฏิกิริยากับดี
เอ็นเอของไผ่ทั้ง 13 ชนิดพันธุ์ ซึ่งใช้ส่วนประกอบของสารละลายมีดังนี้ nuclease-free water ปริมาตร 19 
ไมโครลิตร 2x taq master mix 25 ไมโครลิตร primer 2 ไมโครลิตร และดีเอ็นเอต้นแบบความเข้มข้น 10 
นาโนกรัมต่อไมโครลิตร ปริมาตร 2 ไมโครลิตร โดยขั้นตอนมีดังนี้ Inital denaturation 95 องศาเซลเซียส 
เป็นเวลา 15 นาที จากนั้นท าปฏิกิริยาเป็นรอบ ตั้งแต่ขั้นตอน denaturation 94 องศาเซลเซียส, annealing 
60 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 1 นาที และ extension 72 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 1 นาที ทั้งหมด 35 รอบ 
และข้ันตอน final extention 72 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 5 นาที  

ตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอที่ได้จากปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสด้วยการแยกชิ้นส่วนดีเอ็นเอบน 1% 
agarose gel โดยอาศัยเทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิส (Gel electrophoresis) และเครื่อง gel documentation 
เพ่ือวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไผ่ซึ่งวิเคราะห์ข้อมูลจากการปรากฏและไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอ
ของไผ่ในแต่ละชนิดพันธุ์และเปรียบเทียบขนาดของชิ้นส่วนดีเอ็นเอซึ่งเป็นผลมาจากผลผลิตพีซีอาร์โดยใช้  
ดีเอ็นเอมาร์กเกอร์ 1 kp ใช้ระบบตัวเลขบันทึกผลโดยการปรากฏแถบดีเอ็นเอในสัญลักษณ์เป็น 1 และไม่
ปรากฏแถบดีเอ็นเอให้สัญลักษณ์เป็น 0 บันทึกข้อมูลทุกต าแหน่งของแถบดีเอ็นเอน าข้อมูลที่ได้ไปวิเคราะห์
ข้อมูลทางคอมพิวเตอร์ด้วยโปรแกรมส าเร็จส ารูป NTSYS pc version 2.11a ด้วยวิธี UPGMA (Unweighted 
Pair-Group Method with Arithmetic Averaging) เพ่ือวิเคราะห์ความสัมพันธ์และจัดกลุ่มแบบล าดับชั้น
(Hierarchical Clustering) ของไผ่แบบ Dendrogram และวิเคราะห์ค่าความคล้ายคลึงทางพันธุกรรม 
(Similarity Coefficient) ด้วยโปรแกรมส าเร็จส ารูป NTSYS pc version 2.11a 
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ตารางที่ 1. ไพรเมอร์ SSR ที่ใช้ในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอไผ่ในการทดลอง 

ผลการวิจัย  

 จากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไผ่ทั้งหมด 13 ชนิดพันธุ์ในสวนไผ่เฉลิมพระเกียรติ
จังหวัดเพชรบูรณ์ เมื่อน าจีโนมิกส์ดีเอ็นเอที่ได้จากการสกัดดีเอ็นเอ มาเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่
พอลิเมอเรส (Polymerase chain reaction) โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลชนิดเอสเอสอาร์จ านวน 3 คูไ่พรเมอร์ 
ท าให้เกิดแถบดีเอ็นเอที่มีความแตกต่างกัน (Polymorphism) จ านวน 1 ไพรเมอร์ คือ Sasa500 [6] ไพรเมอร์
เอสเอสอาร์ดังกล่าวแสดงแถบดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นได้ทั้งหมด 61 แถบ (ภาพที่ 1) มีค่าความคล้ายคลึงทาง
พันธุกรรม (Similarity Coefficient) อยู่ระหว่าง 0.55-1.00 (ภาพที่ 2) มีค่าเฉลี่ยความคล้ายคลึงทาง
พันธุกรรมเท่ากับ 0.63 แสดงให้เห็นว่าเครื่องหมายโมเลกุลชนิดเอสเอสอาร์สามารถบ่งบอกความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมของไผ่ทั้ง 13 ชนิดพันธุ์ได้ มีค่า r เท่ากับ 0.8 เมื่อน าข้อมูลที่ได้จากการปรากฏและไม่ปรากฏ
แถบดีเอ็นเอของไผ่ในแต่ละชนิดพันธุ์มาวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไผ่ด้วยวิธี UPGMA เพ่ือ
วิเคราะห์ความสัมพันธ์และจัดกลุ่มแบบล าดับชั้นของไผ่แบบ Dendrogram โดยใช้โปรแกรมส าเร็จรูป NTSYS 
pc version 2.11a  สามารถจัดกลุ่มความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไผ่ออกเป็น 2 กลุ่ม (ภาพที่ 2) ดังนี้ กลุ่ม
ที่  1 ประกอบด้ วย  ไผ่ ซ า ง  (Dendrocalamus strictus)  ไผ่ สี สุ ก  (Bambusa blumeana) ไผ่ หลอด 
(Neohouzeaus mekongensis) ไผ่คายด า (Gigintochloa compressa) ไผ่น้ าเต้า (Bambusa vulgaris) 
และไผ่จีน (Bambusa oldhamii) และกลุ่มที่  2 ประกอบด้วย ไผ่บง (Bambusa nutans)  ไผ่ เป๊าะ 
(Dendrocalamus giganteus) ไ ผ่ ด า  (Bambusa vulgaris) ไ ผ่ ห น า ม  (Bambusa Bambos) ไ ผ่ ไ ร่  
(Giganochloa albociliata) ไผ่เหลือง (Bambusa vulgaris) และไผ่บงด า (Bambusa tulda)  
 

 

No. Name Sequence Reference 
1 Sasa500 F GCAGATTGCCGGTTGTTTAG (Kitamura et al., 2009) [6] 

Sasa500 R GGAGGGCCAAGAGGTTACA 
2 Aar05 F GGGGCTCATAGAGGATTGC ( Aluana G  et al., 2011) [7] 

Aar05 R GGGGTAGGTTGTGACATCC 
3 Aar12 F CATTGCTCATTGGACATTGG ( Aluana G  et al., 2011) [7] 

Aar12 R TGACATTGTAAGAGTCCCCATT 
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ภาพที่ 1 รูปแบบอัลลีลของไผ่ในสวนไผ่เฉลิมพระเกียรติจากจังหวัดเพชรบูรณ์ จากการใช้เครื่องหมายโมเลกุล
ชนิดเอสเอสอาร์ของไพรเมอร์ Sasa500; lane M คือ DNA ladder 1 kb, 1-13 คือ ไผ่ซาง (Dendrocalamus 
strictus) ไผ่บง (Bambusa nutans)  ไผ่เป๊าะ (Dendrocalamus giganteus) ไผ่ด า (Bambusa vulgaris) 
ไผ่ไร่ (Giganochloa albociliata) ไผ่เหลือง (Bambusa vulgaris)  ไผ่บงด า (Bambusa tulda)  ไผ่สีสุก 
(Bambusa blumeana)  ไผ่หลอด (Neohouzeaus mekongensis) ไผ่คายด า (Gigintochloa compressa) 
ไ ผ่ น้ า เ ต้ า  (Bambusa vulgaris) ไ ผ่ หน าม  (Bambusa Bambos) แ ล ะ ไผ่ จี น  (Bambusa oldhamii) 
ตามล าดับ 
 

 

ภาพที่ 2 การจัดกลุ่มความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไผ่ในสวนไผ่เฉลิมพระเกียรติจากจังหวัดเพชรบูรณ์ โดยใช้

วิธี UPGMA โดย 1 = ไผ่ซาง (Dendrocalamus strictus) 2 = ไผ่บง (Bambusa nutans) 3 = ไผ่เป๊าะ 

(Dendrocalamus giganteus) 4 = ไผ่ด า (Bambusa vulgaris) 5 = ไผ่ไร่ (Giganochloa albociliata) 6 

= ไผ่เหลือง (Bambusa vulgaris)  7 = ไผ่บงด า (Bambusa tulda) 8 =  ไผ่สีสุก (Bambusa blumeana)  

9 = ไผ่หลอด (Neohouzeaus mekongensis) 10 = ไผ่คายด า (Gigintochloa compressa) 11 = ไผ่น้ าเต้า 

(Bambusa vulgaris) 12 = ไผ่หนาม (Bambusa Bambos) และ 13 = ไผ่จีน (Bambusa oldhamii) 

ตามล าดับ 
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สรุปผลการวิจัยและวิจารณ์ 

จากการศึกษาพบว่า การใช้เครื่องหมายโมเลกุล SSR ให้ผลในการจ าแนกไผ่ออกเป็นกลุ่มได้ 2 กลุ่ม 
โดยไผ่กลุ่มที่ 1 ประกอบด้วย ไผ่ซาง (Dendrocalamus strictus)  ไผ่สีสุก (Bambusa blumeana) ไผ่
หลอด (Neohouzeaus mekongensis) ไผ่คายด า  (Gigintochloa compressa) ไผ่น้ า เต้ า  (Bambusa 
vulgaris) และไผ่จีน (Bambusa oldhamii) และกลุ่มที่ 2 ประกอบด้วย ไผ่บง (Bambusa nutans)  ไผ่เป๊าะ 
(Dendrocalamus giganteus) ไ ผ่ ด า  (Bambusa vulgaris) ไ ผ่ ห น า ม  (Bambusa Bambos) ไ ผ่ ไ ร่  
(Giganochloa albociliata) ไผ่เหลือง (Bambusa vulgaris) และไผ่บงด า (Bambusa tulda) ซึ่งจะเห็นได้
ว่า ทั้งในกลุ่มที่  1 มีตัวอย่างการจ าแนกไผ่ในสกุล Bambusa ไว้ในกลุ่มนี้  ได้แก่ ไผ่สีสุก (Bambusa 
blumeana) ไผ่น้ าเต้า (Bambusa vulgaris) และ ไผ่จีน (Bambusa oldhamii) แต่ก็พบว่าไผ่ในสกุลนี้ถูก
จัดไว้ในกลุ่มที่  2 ด้วยเช่นกัน ได้แก่ ไผ่บง (Bambusa nutans) ไผ่ด า (Bambusa vulgaris) ไผ่หนาม 
(Bambusa Bambos) ไผ่เหลือง (Bambusa vulgaris) และไผ่บงด า (Bambusa tulda) ด้วยเช่นกัน ซึ่ง
ให้ผลไปในลักษณะเดียวกันในสกุล Dendrocalamus และ Gigintochloa ซึ่งพบการถูกจัดจ าแนกอยู่ในทั้ง 2 
กลุ่ม แม้การใช้เครื่องหมายโมเลกุลจะให้ผลในการจ าแนกท่ีอาจยังมีประสิทธิภาพในการจ าแนกได้ในระดับหนึ่ง 
อย่างไรก็ตาม ยังสามารถจ าแนกไผ่สายพันธุ์ต่าง ๆ ออกจากกันได้อย่างชัดเจน ตัวอย่างการวิจัยของ สุจิตรา 
จางตระกูล (2553) [8] ได้มีการศึกษาเกี่ยวกับไผ่ซางนวลจาก 4 สถานที่ที่ต่างกันพบว่ามีการแบ่งออกถึงสอง
กลุ่ม กล่าวได้ว่า ไผ่ที่ใช้ท าการศึกษาในงานวิจัยนี้อาจมีลักษณะที่แตกต่างทางพันธุกรรมกันไปตามสถานที่เก็บ
ตัวอย่าง หรือการศึกษาของ อนุชสา บุญชาญ และ กิตติพัฒน์ อุโฆษกิจ (2555) [9] ได้ศึกษาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมของไผ่ในประเทศไทยโดยใช้เครื่องหมาย EST-SSR จากการศึกษาไผ่ 11 สกุล 32 สปีชีส์ 
เครื่องหมายโมเลกุลดังกล่าว สามารถจ าแนกไผ่ออกเป็น 5 กลุ่ม โดยแต่ละสกุลมีการกระจายตัวอยู่ในกลุ่ม  
ต่าง ๆ เนื่องจากไผ่มีความแปรปรวนทางพันธุกรรมค่อนข้างสูง เครื่องหมายโมเลกุลชนิดนี้ช่วยแยกความ
แตกต่างของจีโนไทป์ (genotype) ให้ค่า polymorphic สูงและง่ายต่อการวิเคราะห์ผล [10] การศึกษา
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของข้าวในประเทศอินเดีย 15 ชนิด โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลชนิดเอสเอสอาร์
จ านวน 30 ไพรเมอร์ บนต าแหน่งโครโมโซมที่ 7-12 สามารถจัดกลุ่มชนิดพันธ์ของข้าวได้เป็น 11 กลุ่ม ด้วยวิธี 
UPGMA [11] และจากการศึกษาความหลากหลายของกาแฟ (Coffee arabica) ในพื้นที่อ าเภอเขาค้อ จังหวัด
เพชรบูรณ์โดยใช้เทคนิคเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ โดยน ากาแฟทั้งหมด 10 สายต้น (clonal 
plantation) มาสกัดดีเอ็นเอและเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสซึ่งในปฏิกิริยานี้ใช้เอส
เอสอาร์จ านวน 9 คู่ไพรเมอร์และพบลักษณะความแตกต่างทางพันธุกรรมในล าดับเบสของดีเอ็นเอ 
(polymorphism) 3 ไพรเมอร์คือ Sat172, Sar227, M24 จากการศึกษาพบว่า SSR  จ าแนกความแตกต่าง
ทางพันธุกรรมของกาแฟออกเป็นกลุ่มได้ทั้งหมด 3 กลุ่มดังนี้ กลุ่มที่หนึ่งประกอบด้วยสายต้น  (7-1,7), (5-
6,63), (5-3,63), (5-3,104), (5-4,104), (5-2,74), (5-2,87), (4-1,1), (4-1,53) กลุ่มที่สองและกลุ่มที่สามคือ
สายต้น (7-4,5) และ (4-1,35) ตามล าดับ [12] จากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวัน
โดยใช้เครื่องมือโมเลกุลชนิดเอสเอสอาร์และอาร์เอพีดี ผลจากการเปรียบเทียบด้วยเครื่องหมายเอสเอสอาร์
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และอาร์เอพีดีในการประเมินความแตกต่างทางพันธุกรรมของทานตะวันพบว่า เครื่องหมายเอสเอสอาร์ตรวจ
พบความแตกต่างทางพันธุกรรมหรือให้ค่า PIC เท่ากับ 0.64 ซึ่งให้ค่าที่สูงกว่าเครื่องหมายอาร์เอพีดีค่า PIC 
เท่ากับ 0.4 นอกจากนี้ยังให้ค่าความเหมือนทางพันธุกรรมเฉลี่ย (genetic similarity) เท่ากับ 0.31 สูงกว่าค่า
จากเครื่องหมายอาร์เอพีดีเท่ากับ 0.22 [10] จากการศึกษาในครั้งนี้ เครื่องหมายโมเลกุล SSR สามารถใช้
ตรวจสอบเพ่ือระบุความแตกต่างทางพันธุกรรมและจ าแนกไผ่ออกเป็นกลุ่มได้ ซึ่งเป็นการเพ่ิมเครื่องมือในการ
คัดเลือกทางพันธุกรรมเพ่ือใช้ในการระบุเอกลักษณ์สายพันธุ์ การจ าแนกความแตกต่าง รวมไปถึงเป็นประโยชน์
ต่อการวางแผนในการปรับปรุงพันธุ์ไผ่ และการอนุรักษ์พันธุกรรมของไผ่ต่อไป 

 
กิตติกรรมประกาศ  
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