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ABSTRACT 

 The research and development of pineapple varieties in order to obtain good yield 

and quality, resistance to disease and insects, breeders need to have sufficient information 

about breed varieties and their genetic diversity to make a decision on selecting appropriate 

parents. This research aimed to assess the genetic diversity and analyse a cluster of 57 

pineapple cultivars/lines from DOA germplasm collection using 20 fluorescent-labeled SSR 

markers, was conducted from October 2021 to September 2023. Results showed that all 20 

SSR markers were able to differentiate genetically among pineapple cultivars/lines used in this 

experiment, generating a polymorphic allele in total of 105 alleles varying from 3 to 9 alleles 

per locus, with an average of 5.3 alleles per locus. All of 105 alleles showed that the 

polymorphic bands accounted for 100%. The sizes of DNA fragments ranged from 94 to 400 base 

pairs. The Polymorphism Information Content (PIC) value ranged from 0.44 to 0.67, with an 

average of 0.59. Cluster analysis based on UPGMA and genetic relationships using NTSYSpc 

version 2.10e showed similarity coefficient value in range of 0.50 to 1.00, and revealed 5 

distinct groups, consistent with pedigree and the grouping of cultivars/lines based on 

morphological characteristics, with a cophenetic correlation (r) of 0.85. Therefore, SSR markers 

used in this study were appropriate to identify the genetic differences between pineapple 

cultivars/lines and the uniqueness of the cultivars in this experiment. Besides, the genetic 

diversity database of pineapples is useful for parental selection in pineapple breeding 

programs. 
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บทคัดยอ 

 การวิจัยและพัฒนาพันธุสับปะรดเพื่อใหได

พันธุที่มีผลผลิตและคุณภาพที่ดี ทนทานตอโรคและ

แมลงนักปรับปรุงพันธุจําเปนตองทราบขอมูลดาน

พันธุ และขอมูลความหลากหลายทางพันธุกรรมใน

ระดับดีเอ็นเอ เพื่อการตัดสินใจคัดเลือกพอแมพันธุ

ที่เหมาะสม งานวิจัยน้ีมีวัตถุประสงคเพื่อประเมิน

ความหลากหลายทางพันธุกรรมในระดับดีเอ็นเอ

และจัดกลุ มความสัมพันธทางพันธุกรรมของ 

พันธุสับปะรดของกรมวิชาการเกษตร จํานวน 57 

สายพันธุ/พันธุ ดําเนินการวิจัยระหวางเดือน ต.ค. 

2564 – ก.ย. 2566 โดยการใชเครื่องหมายโมเลกุล 

ชนิด SSR (simple sequence repeat) ที่ติดฉลากสี

ฟลูออเรสเซนต จํานวน 20 คูไพรเมอร ผลการทดลอง

พบวา ไพรเมอรทั้ง 20 คูไพรเมอร สามารถจําแนก

ความแตกตางทางพันธุกรรมของพันธุสับปะรดไดดี 

พบอัลลีลที่เกิดข้ึนทั้งหมด 105 อัลลีล มีอัลลีลตอ

ตําแหนง 3 – 9 อัลลีล มีคาเฉลี่ย 5.3 อัลลีล/ตําแหนง 

อัลลีลที่พบทั้งหมดแสดงความแตกตางกันคิดเปน 

100% แถบดีเอ็นเอ มีขนาดต้ังแต 94 – 400 คูเบส 

มีคา PIC (polymorphism information content) 

อยูระหวาง 0.44 – 0.67 หรือเฉลี่ย 0.59 เมื่อนํา

ขอมูลที่ไดมาจัดกลุมความสัมพันธทางพันธุกรรม 

ดวยวิธี unweighted pair group method with 

arithmetic mean และวิเคราะหความสัมพันธทาง

พันธุกรรมดวยโปรแกรม NTSYSpc version 2.10e 

พบวา คาสัมประสิทธ์ิความเหมือนทางพันธุกรรม 

อยูระหวาง 0.50 – 1.00 สามารถจัดกลุมความสัมพันธ

ทางพันธุกรรมของสับปะรดไดเปน 5 กลุม ซึ่งสอดคลอง

กับประวัติพันธุและการจัดกลุมพันธุตามลักษณะ

สัณฐานวิทยา โดยมีคา cophenetic correlation 

(r) 0.85 แสดงวา มีการจัดกลุมไดในระดับที่ดีและมี

ความแตกตางอยางชัดเจน จากการศึกษาแสดงให

เห็นวา เครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR มีความ

เหมาะสมสําหรับนําไปใชจําแนกความแตกตางทาง

พันธุกรรมระหวางพันธุสับปะรด เพื่อระบุเอกลักษณ

ประจําพันธุ สามารถใชเปนขอมูลประกอบการ

ตัดสินใจคัดเลือกพอแมพันธุในงานดานการปรับปรุง

พันธุสับปะรดตอไป 
 

คําสําคัญ: สับปะรด; ความหลากหลายทางพันธุกรรม; 

เครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR; ลายพิมพดีเอ็นเอ 
 

บทนํา 

สับปะรด (Ananas comosus (L.) Merr.) 

เปนพืชอุตสาหกรรมที่สําคัญของประเทศไทย แหลง

ปลูกสับปะรดที่สําคัญ ไดแก จ. ประจวบคีรีขันธ 

เพชรบุรี ระยอง ฉะเชิงเทรา จันทบุรี ตราด ภูเก็ต 

พังงา และชุมพร ป พ.ศ. 2565 มีพื้นที่เก็บเกี่ยว

สับปะรด 457,255 ไร  ผลผลิต 1.17 ล านตัน 

ผลผลิตเฉลี่ย 3,875 กก./ไร (สํานักงานเศรษฐกิจ

การเกษตร, 2565) ประเทศไทยเปนผูผลิตและสงออก

สับปะรดรายใหญของโลก ผลิตภัณฑสับปะรด

สงออกที่สําคัญ คือ สับปะรดกระปอง นํ้าสับปะรด

เขมขน และสับปะรดกวน ป พ.ศ. 2565 มีมูลคา

การสงออกผลิตภัณฑสับปะรด 23,700 ลานบาท 

การสงออกในรูปสับปะรดผลสดนอย สวนใหญ

เกษตรกรจะปลูกพัน ธุปตตาเ วียสํ าหรับใช ใน

อุตสาหกรรมแปรรปู และใชกันมานาน จึงจําเปนตอง

มีการวิจัยและพัฒนาพันธุสับปะรดใหม ๆ ทั้งพันธุ 

ที่เหมาะตออุตสาหกรรมแปรรูป และพันธุสําหรับ

การบริโภคผลสด เพื่อใหมีทางเลือกดานพันธุเพิ่มข้ึน 

แตการปรับปรุงพันธุสับปะรดเพื่อใหไดพันธุที่มี

คุณภาพดีน้ัน การคัดเลือกพอแมพันธุเปนข้ันตอน

แรกที่มีความสําคัญ การคัดเลือกจากลักษณะ

ภายนอกเพียงอยางเดียว ไมสามารถจําแนกชนิด
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หรือระบุพันธุของสับปะรดออกจากกันไดอยาง

ชัดเจน เ น่ืองจากลักษณะภายนอกมัก ข้ึนกับ

สภาพแวดลอม ทําใหไมสามารถบงบอกลักษณะ

ทางพันธุกรรมที่ถูกตองแมนยําได จึงจําเปนตองมี

ขอมูลลักษณะประจําพันธุทั้งลักษณะภายนอก 

ที่ปรากฏ (phenotype) และลักษณะทางพันธุกรรม

ในระดับดีเอ็นเอ (genotype) เพื่อเปนขอมูลประกอบ 

การตัดสินใจคัดเลือกพันธุที่ ถูกตอง นอกจากน้ี 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมของพันธุสับปะรด 

ยังเปนอีกหน่ึงปจจัยที่มีความสําคัญในการปรับปรุง

พันธุเชนกัน เน่ืองจากสามารถบงบอกถึงความ 

หางหรือความใกล ชิดทางพันธุกรรมได  ทําให 

นักปรับปรุงพันธุมีขอมูลในการคัดเลือกพอแมพันธุ 

ที่เหมาะสม มีความแมนยําและมีประสิทธิภาพโดย

ไมข้ึนกับสภาพแวดลอม 

การนําเทคนิคทางชีวโมเลกุลโดยการใช

เครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR (simple sequence 

repeat) เข ามาชวยในการจําแนกความแตกตาง

ระหวางพันธุในระดับดีเอ็นเอ สามารถจําแนกความ

แตกตางแบบขมรวม (co-dominant) ได ทําใหแยก

ความแตกตางระหวางลักษณะที่เปนโฮโมไซกัส 

(homozygous) และเฮทเทอโรไซกัส (heterozygous) 

ออกจากกันไดอยางชัดเจน จึงเหมาะที่จะนํามาใชใน

การจําแนกความแตกตางระหวางพันธุ การวิเคราะห

ความสัมพันธและวิวัฒนาการของพืชไดเปนอยางดี 

(Hokanson et al., 1998) อีกทั้งยังเปนเทคนิคที่

นิยมนํามาใชในการประเมินความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของพืชหลายชนิด เชน มันสําปะหลัง 

(Manihot esculenta Crantz) (Costa et al., 2013) 

และมันฝรั่ง (Solanum tuberosum L.) (Yanfeng 

et al., 2019) สําหรับในสับปะรดมีรายงานวิจัย 

ของ Abdalah et al. (2018)  ไดศึกษาความ

หลากหลายทางพันธุกรรมและจาํแนกความแตกตาง

ทางพันธุกรรมในสับปะรดที่ปลูกในแทนซาเนีย 

7 พันธุ โดยใชเครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR จํานวน 

18 เครื่องหมาย พบวา มี 10 เครื่องหมาย ที่ให

ความแตกตางระหวางพันธุไดดี สามารถใหแถบ 

ดีเอ็นเอ 22 อัลลีล มีคาเฉลี่ย 2.2 อัลลีล/ไพรเมอร 

มีคา polymorphism information content (PIC) 

อยูระหวาง 0.17 – 0.79 เฉลี่ย 0.41 โดยไพรเมอรที่ให 

คา PIC สูงสุด คือ TsuAC010 และสามารถแบงกลุม

พันธุกรรมสับปะรดออกไดเปน 4 กลุมหลัก  

กรมวิชาการเกษตร โดยศูนยวิจัยและพัฒนา 

การเกษตรเพชรบุรี ไดเก็บรวบรวมพันธุสับปะรดจาก

ภายในประเทศและพันธุที่นําเขาจากตางประเทศ

เพื่อการปรับปรุงพันธุ แตยังขาดขอมูลดานความ

หลากหลายทางพันธุกรรมและลายพิมพดีเอ็นเอ 

ดังน้ัน จึงดําเนินการประเมินความหลากหลายทาง

พันธุกรรมและจัดทําลายพิมพดีเอ็นเอของพันธุ

สับปะรดที่เก็บรวบรวมไวน้ี โดยใชเครื่องหมาย

โมเลกุลชนิด SSR สําหรับนําไปใชเปนขอมูลพื้นฐาน

ในการจําแนกความแตกตางระหวางพันธุ การบงช้ี

ลักษณะประจําพันธุ สรางเอกลักษณทางพันธุกรรม

ของพันธุสับปะรด และพัฒนาการปรับปรุงพันธุ

สับปะรดของประเทศไทยตอไป 
 

อุปกรณและวิธีการ 

1. การเตรียมตัวอยางพืชและการสกัดดีเอ็นเอ

จากสับปะรด 

เก็บตัวอยางใบสับปะรดจากแปลงรวบรวม

พันธุของศูนยวิจัยและพัฒนาการเกษตรเพชรบุรี 

จํานวน 57 สายตน/พันธุ ประกอบดวย กลุมพันธุ 

queen กลุมพันธุ smooth cayenne กลุ มพันธุ 

Spanish กลุมพันธุ maipure หรือ perolera กลุม

พันธุไมระบุชนิด และกลุมพันธุลูกผสม (Table 1) 

นํามาสกัดดีเอ็นเอ โดยวิธี CTAB ดัดแปลงจาก 
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Dellaporta et al. (1983) ตรวจสอบคุณภาพของ 

ดีเอ็นเอที่ได โดยวัดคาความเขมขน (optical density, 

O.D.) ของดีเอ็นเอ ดวยเครื่อง spectrophotometer 

ที่ชวงคลื่น 260 – 280 นาโนเมตร และนํามา เจือจาง

ดวย TE (Tris-EDTA) buffer หรือ นํ้า ใหไดความ

เขมขน 40 นาโนกรัม/ไมโครลิตร เพื่อนําไปทํา

ปฏิกิริยาพีซีอาร  (polymerase chain reaction, 

PCR) ตอไป 
 

2. การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอของสับปะรดดวย

เครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR 

ทําการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของสับปะรด 

จํานวน 57 ตัวอยางพันธุ ดวยเครื่องหมายโมเลกุล

ชนิด SSR ที่ ติดฉลากดวยสารเรืองแสง 4 ชนิดสี 

ไดแก FAM (blue), HEX (green), TAMRA (yellow) 

และ ROX (red) จํานวน 20 คูไพรเมอร (Table 2) 

โดยใชชุด GoTaq® Green Master Mix (Promega, 

USA) ในปริมาตรทั้งหมด 20 ไมโครลิตร ประกอบดวย 

สารละลายดีเอ็นเอ 60 – 100 นาโนกรัม, 1X GoTaq® 

Green Master Mix, 0.5 µM upstream primer, 

0.5 µM downstream primer ปรับปริมาตรใหครบ

ดวยนํ้า โดยต้ังโปรแกรมอุณหภูมิ pre-denature 

95๐ ซ. 2 นาที จํานวน 1 รอบ และต้ังรอบใหเครื่อง

ทํางาน 3 ข้ันตอน ดังน้ี denature 94๐ ซ. 30 วินาที 

annealing 52 – 60๐ ซ. 45 วินาที extension 70๐ ซ. 

1 นาท ีจํานวน 35 รอบ ตามดวยข้ันตอน Extension 

72๐ ซ. 10 นาที อีก 1 รอบ และตรวจวิเคราะหผล

ดวยวิธี 2% agarose gel electrophoresis เทียบ

ขนาดของแถบดีเอ็นเอกับดีเอ็นเอมาตรฐาน 50 bp 

DNA ladder marker (Fermentas, USA) พรอม

บันทึกภาพดวยเครื่อง Gel-Doc Transluminator 

(Bio-Rad Laboratories, CA, USA) 
 

Table 1 Pineapple accessions (Ananas sp.) used in this study 

Accession 
number 

Cultivar Group Scientific name Source 

PA1 Tradsithong Queen A. comosus var. comosus PB ARDC* 
PA2 Homsuwan Smooth Cayenne (Hybrid) A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA3 Pattavia Smooth Cayenne A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA4 Sawi Queen A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA5 Phuket Queen A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA6 Intrachit Khaw Spanish A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA7 Intrachit Dang Spanish A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA8 Nanglae Smooth Cayenne A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA9 Phetchaburi Queen ‘Tainan 41’ A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA10 Phetchaburi2 Smooth Cayenne A. comosus var. comosus PB ARDC 
PA11 Australia Smooth Cayenne A. comosus var. comosus Australia 
PA12 Brazil Ananas sp. A. comosus var. lucidus Brazil 
PA13 Clone13 Smooth Cayenne A. comosus var. comosus Australia 
PA14 Clone30 Smooth Cayenne A. comosus var. comosus Australia 
PA15 F 180 Smooth Cayenne ‘Abacaxi’ A. comosus var. comosus Australia 
PA16 HANA17 Queen A. comosus var. comosus Hawaii 
PA17 HANA119 Smooth Cayenne A. comosus var. comosus Hawaii 
PA18 HANA25 Queen A. comosus var. comosus Hawaii 
PA19 HANA58 Intra-specific hybrid A. hybrids wild Brazil × Lot520 Hawaii 
PA20 HANA64 Ananas sp. A. comosus var. bracteatus 'CB 5' Hawaii 
PA21 HANA100 Smooth cayenne A. comosus var. comosus  

'Cayenne #59 4N' 
Hawaii 
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Table 1 (continued) 

Accession 
number 

Cultivar Group Scientific name Source 

PA22 HANA114 Smooth cayenne A. comosus var. comosus  
'Cayenne Bottleneck' 

Hawaii 

PA23 HANA133 Smooth cayenne A. comosus var. comosus 'Kew' Hawaii 
PA24 MD2-1 Smooth Cayenne (Hybrid) A. comosus var. comosus Hawaii 
PA25 White Jewel Maipure / Perolera A. comosus var. comosus Hawaii 
PA26 MD2-2 Smooth Cayenne (Hybrid) A. comosus var. comosus Fair Trade Group 
PA27 MG3 Smooth Cayenne (Hybrid) A. comosus var. comosus Fair Trade Group 
PA28 Sawi6 Queen A. comosus var. comosus Clone Selection Year 59-63 
PA29 Sawi18 Queen A. comosus var. comosus Clone Selection Year 59-63 
PA30 SWPV#34 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection Year 59-63 
PA31 SWPV#35 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection Year 59-63 
PA32 PVIR#70 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection Year 59-63 
PA32 PVIR#70 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection Year 59-63 
PA33 SPPV#51 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection Year 59-63 
PA34 PNPV#61 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection Year 59-63 
PA35 Amornchan1 Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA36 Amornchan3 Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA37 Amornchan5 Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA38 Amornchan13 Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA39 Amornchan15 Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA40 Amornchan17 Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA41 Amornchan19 Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA42 Phuchawa Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA43 Tubtim Siam Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA44 Thainan17 Hybrid A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA45 Thong Rayong Queen A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA46 Pattavia-2 Smooth Cayenne A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA47 MD2-3 Smooth Cayenne (Hybrid) A. comosus var. comosus Amornchan Farm 
PA48 PB49-07-024 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection T1/6.1 
PA49 PB49-07-037 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection T2/6.1 
PA50 PB49-07-224 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection T5/6.1 
PA51 PB49-13-186 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection 

T14/6.1 
PA52 PB49-13-251 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection 

T16/6.1 
PA53 PB49-14-046 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection 

T18/6.1 
PA54 PB49-14-168 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection 

T21/6.1 
PA55 PB49-12-041 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection 

T10/6.1 
PA56 PB49-07-045 Hybrid A. comosus var. comosus Clone Selection T3/6.1 
PA57 Srivichai Hybrid A. comosus var. comosus Rajamangala University  

of Technology Srivijaya 

*PB ARDC : Petchaburi Agricultural Research and Development Center 
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Table 2 List of 20 fluorescent-labeled SSR primers used in the study of genetic diversity of 
57 pineapple cultivars 

Primer name 
Sequence (5'  3') 

Size of alleles (bp) Temperature (°C) 
Forward primer Reverse primer 

Acom_9.9 HEX-TTTAATCGGGTGGAGTAAGGA GCCAATATGAACAGGGGAAA 144 – 186 60 

Acom_78.4 HEX-GCAAATGAGGCCACAAACTT GGGTGGTGTGGACTTTCTCT 188 – 215 55 

AJ845033 FAM-TCCACAGTGGGCGCAAAC AAAGGACATGAGGTAGGCC 134 – 170 58 

AJ845038 ROX-TGATCATGGCGACGACCCAG TCATTGTCGCGGCACCATG 340 – 389 55 

AJ845039 FAM-TTGGAGCCGATATTATCGTCC ACGATCTCACAATGCTCCTCG 141 – 168 58 

AJ845048 TAMRA-TCATCACCCCGCGCCTTTGC TGCCAAGCCATCCTCAGACG 206 – 224 52 

AJ845052 FAM-CAGTGGTGATTGAAGCCATGC TTCACACCGAGAAAGCCCGG 96 – 131 52 

AJ845056 ROX-TGCTGGCTCTGTGGGATG TTAGGTTTTCAGTGGAGAGAG 294 – 316 52 

AJ845069 ROX-TCCCCCTAATCATCGGAAGCC GGATGATGATGGTCACCTCTG 257 – 277 52 

AJ845076 ROX-ACCCAGCCATTGTCGTGCCTG AGTTTACAAGGCGCATAGG 361 – 403 52 

AJ845081 HEX-ACATTCCTCAGAGTGACCAGC CACTAATCCTTGACCCAGACC 202 – 236 52 

EP-05 TAMRA-CAGCCAATAACAACCTCAAG TCCATACACACAGTACGTCG 254 – 301 58 

EP-11 FAM-AGCGAGATAGCAGAGATAGG TAGAGCGATGTTCGGATG 173 – 184 52 

EP-12 TAMRA-TTAACACATGCACGGAGTAC CTAAGAGACAACCCAGGAAG 232 – 239 54 

EP-13 TAMRA-GCCAATAACAACCTCAAGC TCCATACACACAGTACGTCG 251 – 341 58 

EP-16 HEX-TAGTGAGTCAGGAGGAGAATG CAAATAAACGGAGCGGAT 205 – 228 52 

EP-20 HEX-TAATCGGGTGGAGTAAGG GCTCACATAGGCCAATATG 152 – 195 55 

EP-23 FAM-ATGGTGGTTCACTTATCAGC AGACATTCAAAGCGGAGAG 102 – 126 55 

EP-24 ROX-GCTGCTCTTGCTGCCAT AAGCCATAGGACCACCAC 168 – 262 55 

TsuAC010 TAMRA-TGAGTTGTGTCATTGTGTGTCA  GGGGGTCTCCATACATTTTT 211 – 236 52 

     

3. การวิเคราะหขนาดของดีเอ็นเอ (fragment 

analysis) ดวยเครื่องวิเคราะหอัตโนมัติ 

 นําผลผลิตพีซีอารที่ เพิ่มปริมาณไดจาก 

ดีเอ็นเอของสับปะรด (ขอ 2) ไปเขาเครื่องวิเคราะห

ขน าด ขอ ง ดี เ อ็ น เ อ แบ บอั ต โ นมั ติ  ( Applied 

Biosystems™ 3730XL DNA analyzer, Foster City, 

CA) โดยการแยกขนาดช้ินดี เอ็นเอดวยเทคนิค 

capillary electrophoresis ซึ่งสามารถบอกความ

แตกตางของแถบดีเอ็นเอที่ไดในระดับความหาง 

ไมนอยกวา 2 – 3 คูเบส แสดงผลในรูปแบบของ

กราฟ (eletropherograms) และขนาดของแถบ 

ดีเอ็นเอที่ได เพื่อนําขอมูลมาใชในการวิเคราะห 

ความแตกตางทางพันธุกรรมในระดับดีเอ็นเอของ

ตัวอยางสับปะรดตอไป 
 

 

 

4. การวิเคราะหขอมูล 

  บันทึกขอมูลขนาดแถบดีเอ็นเอของแตละ

พันธุจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยไพรเมอร 

แตละคู ลงในตาราง ใหคะแนนแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏ

มีคา 1 และไมปรากฏแถบดีเอ็นเอมีคา 0 แลวนํามา

วิเคราะหหาคา polymorphic information content 

(PIC) จากข อมู ล genotype เป นการวิ เคราะห

ประสิทธิภาพของเครื่ องหมายที่ ไดจากแตละ

เครื่องหมายดีเอ็นเอในการแสดงพอลิเมอรฟซึม 

ซึ่งเปนฟงกชันของทั้งจํานวนและความถ่ีอัลลีล 

เปนคาที่อธิบายถึงโอกาสที่จีโนไทปเฮเทอโรไซกัส 

ซึ่งมีสองอัลลีลที่แสดงความหลากหลายของอัลลีล 

ที่แตกตางกันจะสามารถถายทอดอัลลีลใหแกรุนลูก 

 (transmission informativeness) (กิตติพัฒน, 2564)  
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จากสูตร 

 

กําหนดใหคา pi, pj เปนความถ่ีของอัลลีล 

i และ j ตามลํา ดับ และ n เปนจํานวนอัลลีล 

(Botstein et al., 1980) ซึ่ งสูตร น้ีถูกพัฒนาข้ึน 

เพื่อลดขอบกพรองในกรณีที่มีความเปนไปไดที่ 

เฮทเทอโรไซโกตจะไมใหขอมูลเน่ืองจากมีพอแม 

ที่มีจีโนไทปเฮทเทอรโรไซกัสที่เหมือนกัน 

ทําการคํานวณคาสังเกตเฮทเทอโรไซโกซิต้ี 

(observed heterozygosity: Ho) และคาคาดหมาย 

(expected heterozygosity: He) ดวยวิธีของ Nei 

(1978) การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรม 

(genetic relationships) ดวยโปรแกรมสําเร็จรูป 

NTSYS-pc 2 . 01e โดยอา ศั ยการ วิ เ คร าะห ค า

สัมประสิทธ์ิความเหมือนทางพันธุกรรม (similarity 

coefficient) ดวยวิธี Jaccard’s similarity coefficients 

และการจัดกลุมความสัมพันธทางพัน ธุกรรม 

(cluster analysis) ดวยวิธี unweighted pair group 

method with arithmetic mean (UPGMA) การ

วิเคราะหขอมูลและแสดงผลในรูปแบบ dendrogram 

และการวิเคราะหความถูกตองของการจัดกลุม โดยการ

วิเคราะห cophenetic correlation (r) (Rohlf, 2000)  
 

ผลการทดลองและวิจารณ 

1. ความหลากหลายทางพันธุกรรมและการจัด

ทําลายพิมพดีเอ็นเอของพันธุสับปะรด 

  ไพรเมอร SSR ทุกคูไพรเมอร สามารถเพิ่ม

ปริมาณไดดวยเทคนิคพีซีอาร  และแยกความ

แตกตางระหวางพันธุสับปะรดไดดี ใหแถบดีเอ็นเอ 

ที่ชัดเจน และมีแถบดีเอ็นเอจํานวนหลายแถบหรือ

หลายอัลลีล (3 – 9 อัลลีล/เครื่องหมาย) (Figure 1) 

แตการตรวจสอบขนาดดีเอ็นเอดวยวิธี agarose gel 

electrophoresis ยังไมสามารถแยกความแตกตาง

ระหวางแถบดีเอ็นเอของพันธุสับปะรดที่มีขนาด

ใกลเคียงกันได จึงนําผลผลิตพีซีอารไปวิเคราะห

ขนาดของดีเอ็นเอดวยเครื่องวิเคราะหอัตโนมัติ 

ABI3730XL สามารถจําแนกความแตกตางของแถบ

ดีเอ็นเอในสับปะรดแตละพันธุไดในระดับที่แตกตาง

กันเพียง 2 – 3 คูเบส ซึ่งแสดงคาขนาดของแถบ 

ดีเอ็นเอที่ไดจากไพรเมอรคูตาง ๆ ไดอยางชัดเจน

และมีความจําเพาะกับพันธุสับปะรด มีความแมนยํา

และนาเช่ือถือ โดยขอมูลขนาดดีเอ็นเอที่ไดมีจํานวน

ทั้งสิ้น 1 ,140 ขอมูล ทั้งน้ีขอมูลทางพันธุกรรมที่ 

ไดสามารถนําไปใชในการจําแนกความแตกตาง

ระหวางพันธุเพื่อการตรวจสอบพันธุการรับรองพันธุ 

การคุมครองพันธุใหมีความถูกตองตรงตามพันธุได 
 

2.  การวิเคราะหขอมูลและการจัดกลุมความสัมพันธ

ทางพันธุกรรมของพันธุสับปะรด 

การวิเคราะหขอมูลขนาดดีเอ็นเอของ

สับปะรดที่ไดจากไพรเมอรแตละคู พบวา อัลลีลที่

เกิดข้ึนทั้งหมด จํานวน 105 อัลลีล มีจํานวนอัลลีล 

ตอตําแหนงต้ังแต 3 – 9 อัลลีล มีคาเฉลี่ย 5.3 อัลลีล

ตอตําแหน ง มีอัลลีลที่ แสดงความแตกตางกัน 

(polymorphic) จํานวน 105 อัลลีล คิดเปน 100% 

โดยไพรเมอรที่พบอัลลีลมากที่สุด จํานวน 9 อัลลีล 

คือ EP-24 สวนไพรเมอรที่พบอัลลีลนอยที่สุด 

จํานวน 3 อัลลีล คือ AJ845039 EP-11 และ EP-12  

ซึ่งขนาดของแถบดีเอ็นเอที่ไดมีขนาดต้ังแต 94 – 400 

คูเบส คาสังเกตเฮทเทอโรไซโกซิต้ี (Ho) อยูระหวาง 

0.40 – 0.89 มีคาเฉลี่ย 0.70 คาคาดหมายเฮทเทอโร

ไซโกซิต้ี หรือ คาความหลากหลายของยีน (gene 

diversity, He) อยูระหวาง 0.51 – 0.72 เฉลี่ย 0.65 

การวิเคราะหคา PIC พบวา มีคาอยูระหวาง 0.44 – 0.67  
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Figure 1 PCR amplification profiles of 18 pineapple cultivars using 20 fluorescent-labeled SSR 
primers separated by 2% agarose gel electrophoresis, Lane M = 50 bp DNA Ladder, 
Lane 1 = Trad Sithong, Lane 2 = Homsuwan, Lane 3 = Pattavia, Lane 4 = Sawi, Lane 5 
= Phuket, Lane 6 = Intrachit Khaw, Lane 7 = Intrachit Dang, Lane 8 = Nanglae, Lane 9 
= Phetchaburi, Lane 10 = Phetchaburi2, Lane 11 = Australia, Lane 12 = Brazil, Lane 
13 = Clone13, Lane 14 = Clone30, Lane 15 = F180, Lane 16 = HANA17, Lane 17 = 
HANA119, Lane 18 = HANA25 
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Table 3 Results of genetic diversity analysis of 57 pineapple cultivars using 20 SSR markers 
 

Primer/ 

(Locus) 

Number 

of alleles 

Number of 

polymorphic 

%  

Polymorphic 

Size of 

alleles (bp)  

Mean of 

alleles 

(bp) 

Observed 

heterozygosity 

(Ho) 

Expected 

heterozygosity 

(He) 

Polymorphic 

information  

content (PIC) 

Acom_9.9 7 7 100 144-184 155 0.65 0.68 0.63 
Acom_78.4 5 5 100 184-201 193 0.77 0.67 0.60 
AJ845033 7 7 100 130-164 146 0.81 0.71 0.66 
AJ845038 7 7 100 338-400 359 0.67 0.68 0.63 
AJ845039 3 3 100 137-161 148 0.49 0.65 0.57 
AJ845048 5 5 100 207-235 213 0.81 0.67 0.60 
AJ845052 4 4 100 94-122 115 0.79 0.63 0.57 
AJ845056 5 5 100 300-325 306 0.74 0.62 0.56 
AJ845069 6 6 100 250-285 271 0.81 0.67 0.60 
AJ845076 4 4 100 365-392 374 0.68 0.60 0.54 
AJ845081 5 5 100 196-230 220 0.63 0.58 0.53 
EP-05 5 5 100 253-297 273 0.81 0.72 0.67 
EP-11 3 3 100 173-184 178 0.51 0.51 0.44 
EP-12 3 3 100 232-239 235 0.70 0.66 0.58 
EP-13 5 5 100 251-295 271 0.81 0.72 0.67 
EP-16 4 4 100 205-228 210 0.40 0.53 0.44 
EP-20 8 8 100 146-192 164 0.70 0.68 0.63 
EP-23 5 5 100 104-135 114 0.74 0.67 0.61 
EP-24 9 9 100 168-262 208 0.89 0.64 0.58 
TsuAC010 5 5 100 206-234 218 0.56 0.66 0.59 

Mean 5.35   100   218.60 0.70 0.65 0.59 

 
เฉลี่ย 0.59 โดยไพรเมอรที่มีคา PIC สูงสุดคือ 

EP-05 และ  EP-13 และ ไพรเมอรที่ มี ค า  PIC 

ตํ่าสุด คือ EP-11 และ EP-16 ตามรายงานของ 

Yu et al. (2012) ระบุวาคา PIC > 0.50 แสดงถึง

ความสามารถในการจําแนกความแตกตางใน

ระดับสูง ถามีคาอยูระหวาง 0.25 < PIC < 0.50 

ใหความสามารถในการจําแนกความแตกตางระดับ

ปานกลาง และคา PIC < 0.25 ใหความสามารถใน

การจําแนกความแตกตางในระดับที่ตํ่า ซึ่งจาก 

ผลการวิเคราะหคา PIC ของไพรเมอรที่คัดเลือก

และนํามาศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของพันธุสับปะรดมีคาอยูระหวาง 0.44 – 0.67 

แสดงใหเห็นถึงประสิทธิภาพของเครื่องหมาย

โมเลกุลที่คัดเลือกใหความสามารถในการจําแนก

ความแตกตางระหวางพันธุสับปะรดไดอยูในระดับ

ปานกลางจนถึงระดับสูง (Table 3) 

การวิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิความเหมือน

ทางพันธุกรรม พบวา มีคาต้ังแต 0.50 – 1.00 โดย

พันธุที่มีคา similarity coefficient สูงสุด 1.00 

คือ 1) กลุมพันธุตราดสีทอง สวี สวี6 สวี18 ภูเก็ต 

HANA17 HANA25 ทองระยอง และ PNPV#61 

2) กลุมพันธุ SWPV#34 และ SWPV#35 3) กลุม

พันธุหอมสุวรรณ MD2-1 MD2-2 MD2-3 และ 

MG3 4) กลุมพันธุปตตาเวีย นางแล เพชรบุรี2 

Australia Clone13 Clone30 F180 HANA133 

และ ปตตาเวีย-2 และพันธุที่มีคา similarity 

coefficient ตํ่าสุด 0.50 คือ 1) PB49-07-224 กับ 

HANA58 2) HANA64 กับ Brazil และ 3) White  
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Jewel กับ HANA64 เมื่อนําคา similarity matrix 

ที่ไดมาวิเคราะหเพื่อจัดกลุมความสัมพันธทาง

พัน ธุกรรม (cluster analysis) และวิเคราะห

ความสัมพันธทางพันธุกรรม (genetic relationships) 

พบวา สามารถจัดกลุมความสัมพันธทางพันธุกรรม

ของสับปะรดทั้ง 57 สายพันธุ/พันธุ แบงออกได

เปน 5 กลุม (Figure 2) ดังน้ี 

กลุมท่ี 1 จั ด อ ยู ใ น ก ลุ ม พั น ธุ  queen 

ประกอบดวย พันธุตราดสีทอง สวี สวี6 สวี18  

ภูเก็ต HANA17 HANA25 ทองระยอง เพชรบุรี 

และกลุมพันธุลูกผสมซึ่งมีฐานพันธุกรรมมาจาก

ประชากรพันธุพอหรือพันธุแมที่อยูภายในกลุม

ประชากรเดียวกัน ประกอบดวย ภูชวา (ปตตาเวีย 

x ภูเ ก ็ต )  อมรจันทร15 (ปตตาเว ีย  x MD2) 

อมรจันทร19 (MD2 x ภูชวา)  PB49-07-024 

PB49-07-037 PB49-07-045 PB49-07-224 

(ป ตตา เ ว ีย  x สว ี)  PB49-13-251 SWPV#34 

SWPV#35 (สวี x ปตตาเวีย) และ PNPV#61 

(ปตตานี (Queen) x ปตตาเวีย) 

กลุมท่ี 2 ประกอบดวย 2 กลุมยอย ไดแก 

กลุมยอยที่ 1 จัดอยูในกลุมพันธุ smooth cayenne 

ประกอบดวย พันธุปตตาเวีย ปตตาเวีย-2 นางแล  

เพชรบุรี2 ออสเตรเลีย Clone13 Clone30 F180  

HANA100 HANA114 HANA119 HANA133 และ

กลุมพันธุลูกผสมซึ่งมีฐานพันธุกรรมมาจากประชากร

พันธุพอหรือพันธุแมที่อยูภายในกลุมประชากร

เดียวกัน ประกอบดวย อมรจันทร1 อมรจันทร3 

(ปตตาเวีย x MD2) SPPV#51 (สิงคโปรปตตาเวีย 

x ปตตาเวีย) PVIR#70 (ปตตาเวีย x อินทรชิต) 

PB49-13-186 (สวี x ปตตาเวีย) PB49-14-046 

PB49-14-168 (ตราดสีทอง x ปตตาเวีย) PB49-12-041 

(ภูเก็ต x ปตตาเวีย) ในขณะที่พันธุ White jewel 

ซึ่งเปนกลุมพันธุ maipure หรือ perolera ก็จัดอยู

ในกลุมน้ีดวย และกลุมยอยที่ 2 เปนกลุมพันธุ

ลูกผสมระหวาง smooth cayenne กับ smooth 

cayenne ไดแก พันธุหอมสุวรรณ MD2-1 MD2-2 

MD2-3 MG3 (58-1184 x 59-443) ไทนาน17 

อมรจันทร5 อมรจันทร13 (ปตตาเวีย x MD2) 

และ smooth cayenne กับ queen คือ พันธุ 

อมรจันทร17 (สิงคโปรปตตาเวีย x MD2)   

กลุมท่ี 3 สําหรับประชากรในกลุมที่ 3 ซึ่ง

เปนกลุมขนาดเล็ก ประกอบดวย พันธุทับทิบสยาม 

ซึ่งเปนพันธุลูกผสมระหวางกลุมพันธุ queen กับ 

พันธุปา (wild) และ พันธุ Brazil เปนกลุมพันธุ 

Ananas sp. ซึ่งเปนพันธุที่นําเขาจากบราซิล มีช่ือ

พันธุทางพฤกษศาสตร (variety) เปน A. comosus 

var. lucidus  

กลุมท่ี 4 ประกอบดวย พันธุอินทรชิตขาว 

อินทรชิตแดง ศรีวิชัย และ HANA64 สําหรับ พันธุ

อินทรชิตขาว และ อินทรชิตแดง จัดอยูในกลุม 

พัน ธุ  Spanish สํ าหรับพัน ธุศรี วิ ชัย  เปนพัน ธุ

ลูกผสมระหวางพันธุภูเก็ต และ ปตตาเวีย และ

พันธุ HANA64 เปนกลุมพันธุ Ananas sp. ซึ่งเปน

พันธุที่นําเขาจากฮาวาย โดยพันธุ HANA64 มีช่ือ

พัน ธุ ทางพฤกษศาสตร เป น  A. comosus var. 

bracteatus ในขณะที่สับปะรดทั้ง 3 พันธุที่กลาว

มาขางตน เปน A. comosus var. comosus 

กลุมท่ี 5 ประกอบดวย พันธุ HANA58 

จัดเปน outgroup ไดแก พันธุ HANA58 (Ananas 

hybrid, wild Brazil x Lot 520) เปนกลุมพันธุ 

intra-specific hybrid  
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Figure 2 Dendrogram of 57 pineapple cultivars generated by UPGMA clustering using 20 SSR 

markers 
 

เมื่อวิเคราะหความถูกตองของการจัดกลุม 

โดยการวิเคราะหคา cophenetic correlation  

พบวา มีคา 0.85 ซึ่งเปนคาบวก หมายความวา คา 

correlation coefficient และคา similarity coefficient 

มีความสัมพันธกันแบบทางเดียวอยางสมบูรณ 

มีความนาเช่ือถืออยูในระดับดี (Sirithunya et al., 

2001) จากผลการจัดกลุมความสัมพันธทางพันธุกรรม 

พบวา เครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR ทั้ง 20 คูไพรเมอร 

สามารถจําแนกความแตกตางทางพันธุกรรมของพันธุ

สับปะรดไดดี แตมีบางพันธุที่ยังไมสามารถจําแนก

ความแตกตางออกจากกันได  เน่ืองจากผลการ

วิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนทางพันธุกรรม

มีคา 1 ซึ่งอาจแปลผลไดวา พันธุสับปะรดดังกลาว

อาจจะเปนพันธุเดียวกัน แตมีการกระจายพันธุไปยัง

พื้นที่ตาง ๆ อาจมีการปรับตัวและกลายลักษณะโดย

ธรรมชาติทําใหลักษณะฟโนไทปแตกตางกันไปบาง 

และมีการเรียกช่ือพันธุแตกตางกันตามพื้นที่ปลูก 

เชน พันธุปตตาเวีย มีการนําเขามานาน เมื่อนําไป

ปลูกในพื้นที่ อ. ศรีราชา จ. ชลบุร ีเรียกวา พันธุศรีราชา 

หรือปลูกใน ต. หวยมุน อ. นํ้าปาด จ. อุตรดิตถ 

เรียกวา พันธุหวยมุน (สาวบางแค 22, 2565) 

สําหรับพันธุหอมสุวรรณ พบวา เปนพันธุเดียวกับ

พันธุ  MD2 ซึ่ ง เปนสับปะรดลูกผสมจากฮาวาย 

สหรัฐอเมริกา (มนตร,ี 2560) และพันธุ MG3 พบวา 

เปนพันธุที่ไดมาจากคูผสมพอแมเดียวกันกับพันธุ 

MD2 นําเขามาจากประเทศฟลิปปนส โดยบริษัท 
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โดล ประเทศไทย จํากัด (มนตรี, 2563) หรือเปน

พันธุที่มีพันธุกรรมใกลชิดกันสูงมาก เชน พันธุ 

SWPV#34 และ SWPV#35 เปนลูกผสมชุดเดียวกัน

ที่มาจากคูผสมระหวางพันธุสวีกับปตตาเวีย  

อยางไรก็ตาม ผลการจัดกลุมดังกลาว

นอกจากจะมีความสอดคลองกับประวัติพันธุแลว 

ยังสอดคลองกับวิธีการจัดจําแนกกลุมพันธุสับปะรด 

โดย Py et al. (1987) ที่ใชลักษณะสัณฐานวิทยา

เปนเกณฑเบื้องตน ไดแก ทรงตน การมีหนาม

บริเวณขอบใบ ทรงผล และเน้ือผล สามารถจัดกลุม

สับปะรดที่พบปลูกในประเทศไทย ไดเปน 3 กลุม 

ไดแก 1) กลุม smooth cayenne มีลักษณะทรง

ตนเปนพุมขนาดใหญ ขอบใบเรียบมีหนามเฉพาะ

ปลายใบ หนอมีนอย ผลขนาดใหญทรงกระบอก 

ตาแบนกวาง ผลสุกสีเหลืองปนสม เน้ือสีเหลืองออน 

รสหวาน-อมเปรี้ยว เย่ือใยนอย 2) กลุม queen มี

ลักษณะทรงตนเปนพุมขนาดปานกลาง ขอบใบมี

หนาม หนอมีมาก ผลขนาดเล็ก ทรงกรวยกระบอก 

ตาพองนูน ผลสุกสีเหลือง เน้ือสีเหลืองใส รสหวาน 

กรอบ เย่ือใยนอย และ 3) กลุม spanish มีลักษณะ

ทรงตนเปนพุมขนาดใหญ ขอบใบมีหนาม หนอมี

นอย ผลขนาดปานกลาง ทรงกลม ตานูนกวาง ผล

สุกสีเหลืองปนแดง เน้ือสีเหลืองออน-ขาว รสหวาน

ออน เย่ือใยมาก ทั้งน้ียังพบกลุมพันธุอีก 1 กลุม ที่

นําเขามาจากตางประเทศ ไดแก พันธุ White Jewel 

จัดอยูในกลุมพันธุ maipure หรือ perolera เปน

พันธุที่นําเขามาจากฮาวาย มีลักษณะทรงตนเปนพุม

ขนาดใหญ ขอบใบเรียบไมมีหนาม เปนแบบ piping 

หนอมีนอย ผลขนาดใหญ ทรงกระบอก ตาแบน

กวางไมสม่ําเสมอ ผลสุกสีเหลืองปนแดง เน้ือสี

เหลืองใส-เหลืองซีด รสหวาน-อมเปรี้ยว มีกลิ่น

เฉพาะตัว เย่ือใยนอย และยังมีกลุมพันธุที่ไมระบุชนิด 

ไดแก พันธุ Brazil เปนกลุมพันธุ Ananas sp. มีช่ือ

วิทยาศาสตร A. comosus var. lucidus เปนพันธุ

ที่นําเขามาจากประเทศบราซิล มีลักษณะทรงตน

เปนพุมขนาดเล็ก ใบเล็กแคบต้ังตรง ขอบใบไมมี

หนาม ใบเปนมันเงาสีมวงปนแดง ผลขนาดเล็ก 

ทรงกระบอก ผลสุกสีชมพูปนแดง เน้ือสีเหลืองขาว-

ขาวครีม และ พันธุ HANA64 เปนกลุมพันธุ Ananas 

sp. มีช่ือวิทยาศาสตร A. comosus var. bracteatus 

มีลักษณะทรงตนเปนพุมขนาดคอนขางใหญ ใบใหญ

มีลักษณะออนสีเขียวสด ขอบใบมีหนามแข็งขนาด

ใหญโคงงอไปหาปลายใบ ผลมีขนาดเล็กทรงกระบอก 

เน้ือสีขาว-ขาวครีม (Figure 3) โดยทั้ง 2 กลุมพันธุน้ี 

มีลักษณะเน้ือแข็ง รสชาติไมดี ไมเหมาะกับการ

นํามาบริโภค มักจะใชเปนไมประดับหรือไมตัดดอก 

หรืออาจนํามาใชประโยชนเปนเช้ือพันธุกรรมในการ

ปรับปรุงพันธุ เน่ืองจากสับปะรดกลุมพันธุดังกลาวมี

ลักษณะความตานทานตอโรคเหี่ยวไดดี (ทวีศักด์ิ, 

2560)  

ขอมูลที่ไดจากการจัดกลุมความสัมพันธ

ทางพันธุกรรมของสับปะรดทั้ง 57 สายพันธุ/พันธุ 

นับเปนขอมูลที่มีความสําคัญตองานดานการ

ปรับปรุงพันธุอยางมาก เน่ืองจาก สามารถบงบอก

ถึงความหางหรือความใกลชิดทางพันธุกรรม เพื่อให

นักปรับปรุงพันธุมีขอมูลประกอบการตัดสินใจใน

การคัดเลือกพอแมพันธุ และสามารถจับคูผสมใน

โครงการปรับปรุงพันธุสับปะรดไดอยางเหมาะสม 

โดยการจับคูผสมระหวางพันธุพอและพันธุแมที่มี

ความแตกตางกันทางพันธุกรรมมาผสมพันธุกัน ทํา

ใหสามารถเพิ่มโอกาสที่จะไดพันธุที่มีลักษณะดีเดน

และลูกผสมที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมมาก

ย่ิงข้ึน และเปนประโยชนตอการบริหารจัดการ

ทรัพยากรเช้ือพันธุกรรมเพื่อการปรับปรุงพันธุ

สับปะรดในอนาคต  
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A : Smoot cayenne B : Queen C : Spanish D : Maipure E : Ananas sp. F : Ananas sp. 

      

      

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 3 Morphological characteristics of pineapple cultivars representative of each group 
and Ananas sp. used in this study. The cultivars include Pattavia (smoot cayenne), 
Tradsithong (queen), Intrachit Khaw (spanish), White Jewel (maipure), Brazil (Ananas 
sp., A. comosus var. lucidus) and HANA64 (Ananas sp., A. comosus var. bracteatus), 
as shown in column A, B, C, D, E and F respectively, a - f, rosette shape; g - l, leaf 
shape; m - r, fruit shape and color 

 

สรุปผลการทดลอง 

การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม

ในระดับดีเอ็นเอและการจัดทาํลายพิมพดีเอ็นเอของ

พันธุสับปะรดที่เก็บรวบรวมไวของกรมวิชาการเกษตร 

ประกอบดวย กลุมพันธุที่รวบรวมภายในประเทศ 

กลุ มพัน ธุที่ นํา เขาจากตางประเทศ และกลุม 

พันธุลูกผสม จํานวน 57 สายพันธุ/พันธุ  โดยใช

เครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR ที่ติดฉลากดวยสาร

เรืองแสง 20 คูไพรเมอร พบวา เครื่องหมายโมเลกุล

ที่ใชมีประสิทธิภาพในการตรวจสอบความหลากหลาย

ทางพันธุกรรมของสับปะรดกลุมพันธุตาง ๆ และ

เปนวิธีการที่สามารถจําแนกความแตกตางทาง

พันธุกรรมของพันธุสับปะรดไดเปนอยางดี รวดเร็ว 

และมีความแมนยําสูง ไดขอมูลความหลากหลาย

ทางพันธุกรรมในระดับดีเอ็นเอของพันธุสับปะรด 

a b c d e f 

g h i j k l 

m n p q 

r o 
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ทั้งสิ้น 1,140 ขอมูล พบอัลลีลที่ เกิดข้ึนทั้งหมด 

105 อัลลีล มีอัลลีลตอตําแหนง 3 – 9 อัลลีล มี

คาเฉลี่ย 5.3 อัลลีล/ตําแหนง อัลลีลที่พบทั้งหมด

แสดงความแตกตางกันคิดเปน 100% แถบดีเอ็นเอ

มีขนาดต้ังแต 94 – 400 คูเบส มีคา PIC อยูระหวาง 

0.44 – 0.67 หรือเฉลี่ย 0.59 เมื่อนํามาจัดกลุม

ความสัมพันธทางพันธุกรรม สามารถแบงกลุมออก

ไดเปน 5 กลุม ที่แสดงความแตกตางกันอยางชัดเจน 

ซึ่งสอดคลองกับประวัติพันธุและการจัดจําแนกกลุม

พันธุสับปะรดตามลักษณะสัณฐานวิทยาเปนเกณฑ 

ขอมูลทางพันธุกรรมที่ไดจากงานวิจัยน้ีสามารถใช

เปนขอมูลในการบงช้ี และสรางเอกลักษณทาง

พันธุกรรมของพันธุสับปะรด เพื่อการระบุ ตรวจสอบ 

และจําแนกพันธุ รวมทั้งยังใชเปนขอมูลสําหรับการ

คัดเลือกพอแมพันธุในงานปรับปรุงพันธุสับปะรด 

เพื่ อสร า งลูกผสมใหมี ความหลากหลายทาง

พันธุกรรมมากย่ิงข้ึน  
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