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ABSTRACT

	 The genetic variation study among 96 samples of wax tree (Rhus succedanea L.) was used 
five suitable primers of Start Codon Targeted (SCoT) markers; SCoT46, SCoT47, SCoT48, SCoT52 
and SCoT55.  It could be generated 36 bands of 800 to 3,000 bp.  Thirty-four bands (94.44) were 
polymorphic.  Heterozygosity (H) ranged from 0.21 to 0.39 with the average of 0.28.  Polymorphic 
information content (PIC) ranged from 0.299 to 0.375.  The coefficient of genetic differentiation 
(Gst) average was 0.275. The dendrogram was constructed using unweighted pair group method 
with arithmetic average (UPGMA) based on Jaccard’s similarity coefficients that were 0.130 to 
0.923 and classified into 10 groups.  This result demonstrated that genetic variation of wax tree 
L. was high.  It could be used as a genetic database for wax tree improvement, domestication and 
genetic resource conservation in the future. 

Keywords:  Genetic variation, Wax tree, SCoT marker

บทคัดย่อ

	 การศึกษาความผันแปรทางพันธุกรรมของต้นรักแกนมอจ�ำนวน 96 ตัวอย่าง  โดยใช้เครื่องหมาย Start

Codon Targeted (SCoT)  พบไพรเมอร์ท่ีมีความเหมาะสมจ�ำนวน 5 ไพรเมอร์  คือ SCoT46  SCoT47  SCoT48  SCoT52 

และ SCoT55  สามารถให้แถบดีเอ็นเอทั้งหมด 36 แถบ  มีขนาดอยู่ในช่วง 800-3,000 คู่เบส  โดย 34 แถบเป็นแถบ
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ดีเอ็นเอที่ให้โพลีมอร์ฟิก  คิดเป็น 94.44 เปอร์เซ็นต์ของแถบดีเอ็นเอท้ังหมด  ค่าเฮเตอโรไซโกซิตีมีค่าอยู่ในช่วง 

0.21-0.39  เฉลี่ยเท่ากับ 0.28  ค่า polymorphic information content  มีค่าอยู่ในช่วง 0.299-0.375 และค่า coefficient 

of genetic differentiation  มีค่าเฉลีย่เท่ากบั 0.275  ผลการจดักลุม่ด้วยวธีิ unweighted pair group method with arithmetic 

average  พบว่าค่าสัมประสิทธิ์ความคล้ายคลึงทางพันธุกรรมที่ค�ำนวณด้วยสูตรของ Jaccard  อยู่ในช่วง 0.130-0.923  

สามารถแบ่งตัวอย่างต้นรกัแกนมอทีท่�ำการศึกษาออกเป็น 10 กลุ่ม  การศึกษาครัง้นีแ้สดงให้เหน็ว่าตัวอย่างต้นรกัแกนมอ

มีความผันแปรทางพันธุกรรมสูง  สามารถใช้เป็นข้อมูลพื้นฐานในการปรับปรุงพันธุ์และอนุรักษ์แหล่งพันธุกรรมใน

ประเทศไทยต่อไป

ค�ำส�ำคัญ: ความผันแปรทางพันธุกรรม  ต้นรักแกนมอ  เครื่องหมาย SCoT

ค�ำน�ำ

	 ยางรกัเป็นวสัดุธรรมชาติท่ีเป็นกลุม่สารโพลเีมอร์ 

มีคุณลักษณะเป็นชันเหนียว  สามารถเคลือบพื้นผิวให้

เป็นเงามนัคงความใหม่แก่วสัดุได้นาน  ทนต่อความร้อน 

ความชื้น กรดหรือด่างอ่อนๆ  อีกทั้งยังใช้เชื่อมติดและ

ปรับผวิวสัดุให้เรยีบได้เป็นอย่างดี (จลุทรรศน์, 2551) จาก

หลกัฐานทางโบราณคดีพบว่าในประเทศไทยรูจ้กัการน�ำ

ยางรักมาใช้ประโยชน์นานกว่า 4,000 ปี ด้วยการน�ำมา

ใช้เคลอืบผวิภาชนะต่างๆ ให้มีความสวยงามและคงทน 

จนกลายเป็นมรดกทางวัฒนธรรมอีกแขนงหนึ่งของ

ไทย มีความเป็นเอกลักษณ์ทางวัฒนธรรมเฉพาะตัวใน

ระดับท้องถิ่นและระดับชาติของเอเชีย (วีระชัย, 2551)  

	 รกัแกนมอเป็นไม้ต้นขนาดเลก็ถงึขนาดกลาง  

นเิวศแหล่งกระจายพนัธ์ุพบในป่าดิบแล้งและป่าดิบเขา 

ในเขตภูมิอากาศทุ่งหญ้าเขตร้อนและมรสุมเขตร้อนท่ี

ระดับความสูงจากระดับน�้ำทะเลปานกลาง 600-2,000 

เมตร  ในประเทศไทยมีการส�ำรวจพบทีจ่งัหวดันครนายก  

นครราชสีมา  ชัยภูมิ  เพชรบูรณ์  พิษณุโลก  เชียงใหม่  

ล�ำปาง  เชยีงราย  และน่าน (วิชาญ และคณะ,  2555)  น�ำ้ยาง

ของต้นรักแกนมอมีคุณสมบัติคล้ายกับต้นรักใหญ่ 

(Gluta usitata (Wall.) Ding Hou) และรักน�้ำเกลี้ยง 

(Gluta laccifera (Pierre) Ding Hou) (วิชาญ, 2554) 

ช่างฝีมือช่างรักในประเทศเวียดนามและไต้หวัน น�ำ

น�ำ้ยางจากต้นรกัแกนมอมาใช้ประโยชน์กนัอย่างแพร่หลาย 

(Niimura et al., 1996; Wu et al., 2002)  การใช้ยางรกัแกนมอ

ในประเทศเวยีดนาม  พบว่าส่วนใหญ่น�ำไปประกอบงาน

ประณีตศิลป์ประเภทงานเขยีนรกัลงสี และใช้ยางรกัทา

เคลอืบผวิภาชนะทีเ่ป็นพืน้ไม้ ได้แก่  ถ้วย ชาม แจกนัไม้ 

และเครือ่งเรือน (วชิาญ และคณะ, 2555)  ในประเทศไทย

ยังไม่มีรายงานการน�ำน�้ำยางของรักต้นแกนมอมาใช้

ประโยชน์ในงานหัตถกรรมมาก่อน การศึกษาครั้งน้ี

คาดว่าผลทีไ่ด้จากการศึกษาจะช่วยให้ช่างรกัไทยน�ำยางรกั

ดิบจากต้นรักแกนมอมาใช้เพื่อทดแทนยางรักจากต้น

รักใหญ่และรักน�้ำเกลี้ยง  ท่ีปัจจุบันงานเครื่องรักไทย

ต้องประสบภาวะการขาดแคลนยางรักดิบท่ีได้จากต้น

รักใหญ่และรักน�้ำเกลี้ยงเป็นอย่างมาก  การศึกษาความ

ผันแปรทางพันธุกรรมของต้นรักแกนมอจะเป็นข้อมูล

พืน้ฐานเพือ่หาพนัธุกรรมท่ีดีและเหมาะสมต่อการน�ำไป

ปรบัปรงุพนัธ์ุและการปลูกสร้างสวนป่าเพือ่ผลิตน�ำ้ยาง

ใช้ในอนาคต  ทั้งนี้เนื่องจากการเก็บเกี่ยวน�้ำยางรักดิบ

ของต้นรกัแกนมอหลงัจากการปลกูมีอายสุัน้กว่าต้นรกั

ใหญ่และรักน�้ำเกลี้ยง (วิชาญ, 2554)

  	 Start Codon Targeted (SCoT)  เป็นเคร่ืองหมาย

ทางโมเลกลุถกูพฒันาขึน้โดย Collard and Mackill (2009)  

โดยใช้ไพรเมอร์ ขนาด 18 นิวคลโีอไทด์เพยีงชนิดเดียว เพือ่

เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยวิธี polymerase chain reaction 

(PCR)  แล้วแยกขนาดดีเอน็เอโดยวธีิอะกาโรสเจลอเิลก็โตร

โฟเรซิส  เป็นเทคนิคทีป่ฏบิติัการได้ง่าย  ค่าใช้จ่ายไม่สงู  

ไพรเมอร์ที่ใช้เป็น universal primer  ผลการตรวจสอบ
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มีความน่าเชือ่ถอื  เกิดโพลมีอร์ฟิซึมและมีประสิทธิภาพ

ต่อการระบุความแตกต่างทางพนัธุกรรมของพชืได้  (Collard 

and Mackill, 2009)

	 การน�ำเครื่องหมายทางโมเลกุลมาใช้ศึกษา

ความผันแปรทางพันธุกรรมของต้นรักแกนมอเป็น

วิธีที่มีความถูกต้องน่าเชื่อถือ  มีความแม่นย�ำสูง  และ

สามารถวเิคราะห์ผลได้อย่างรวดเรว็  ในการศึกษาครัง้น้ี

จึงเลือกใช้เครื่องหมาย SCoT เพื่อศึกษาความผันแปร

ทางพันธุกรรมของต้นรักแกนมอ เพราะจะช่วยท�ำให้

ทราบความแตกต่างทางพันธุกรรมได้อย่างแท้จริง 

ประกอบกบัข้อมูลทางพนัธุกรรมของต้นรกัแกนมอใน

ประเทศไทยยังไม่มีการศึกษามาก่อน การศึกษาความ

ผันแปรทางพันธุกรรมของต้นรักแกนมอจึงเป็นข้อมูล

พืน้ฐานทีจ่ะเป็นประโยชน์อย่างยิง่ต่อการปรบัปรงุพนัธ์ุ

และอนุรักษ์แหล่งพันธุกรรมต้นรักแกนมอในอนาคต

อุปกรณ์และวิธีการ

ตัวอย่างพืชและการสกัดดีเอ็นเอ

	 น�ำตัวอย่างใบรกัแกนมอจาก 6 แหล่งประชากร

ในประเทศไทย จ�ำนวน 96 ตัวอย่าง (Table 1) สกัดดีเอน็เอ

จากใบรักแกนมอตามวิธีที่ประยุกต์มาจากวิธีการสกัด

ของ Agrawal et al. (1992) ตรวจสอบคุณภาพและวัด

ปริมาณดเีอน็เอ ด้วยวธิอีะกาโรสเจลอเิล็กโตรโฟเรซิส 

โดยใช้เจลอะกาโรสที่มีความเข้มข้น 1% น�ำแผ่นเจลที่

ได้ไปส่องดูภายใต้แสงอลัตราไวโอเลต และบันทึกภาพ

Table 1	 Sample sources of Rhus succedanea L. used in this study.

No. Sources Number of samples
1
2
3
4
5
6

Nakhon Nayok (NN)
Phitsanulok (PL)
Phetchabun (PB)
Chiang Mai (CM)
Kamphaeng Phet (KP)
Nakhon Ratchasima (NR)

8
12
8
9
3
56

การตรวจสอบดีเอน็เอโดยใช้เครือ่งหมาย SCoT

	 ท�ำการเพิม่ปรมิาณดีเอน็เอเป้าหมายด้วยปฏกิิรยิา

พซีอีาร์ โดยสุม่ตัวอย่างดีเอน็เอทีส่กดัได้มาทดสอบกับ

ไพรเมอร์ทีไ่ด้จากการศึกษาของ Luo et al. (2010)  จ�ำนวน 

24 ไพรเมอร์ ได้แก่ SCoT37 ถงึ SCoT60  ปฏกิริยิาประกอบ

ด้วย สารละลายดีเอ็นเอ (25 นาโนกรัม/ไมโครลิตร), 

10X PCR buffer, 5 mM dNTP, 15 mM MgCl
2 
, 0.25 µM 

primer, 1.25 unit Taq DNA polymerase  และเติมน�ำ้กล่ัน

ให้มปีรมิาตรรวม 20 ไมโครลติร  โดยใช้เครือ่งควบคมุ

อณุหภมิูอตัโนมัติ C1000™ Thermal Cycler (BIORAD)  

โปรแกรมทีใ่ชใ้นการท�ำปฏกิิรยิาพีซอีารค์อื ขัน้ที่ 1  94 

องศาเซลเซียส 3 นาที  ขั้นที่ 2  94 องศาเซลเซียส 50 

วินาที  ขั้นที่ 3  50 องศาเซลเซียส 1 นาที  ขั้นที่ 4  72 

องศาเซลเซียส 2 นาท ี ท�ำซ�ำ้ข้ันท่ี 2-4 36 รอบ  และข้ันที ่5 

72 องศาเซลเซียส 5 นาที  ตรวจสอบผลผลติพซีีอาร์  ด้วย

วิธีอะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟเรซิส ที่ความเข้มข้น 2%  

ใช้ 100 bp plus DNA ladder (Fermentas)  เป็นดีเอ็นเอ

มาตรฐานเปรยีบเทียบ ย้อมด้วยเอธิเดียมโบรไมด์  ตรวจ

ดูแถบดีเอ็นเอภายใต้แสงอัลตราไวโอเลต  และบันทึก

ภาพเก็บไว้เป็นข้อมูลในการวิเคราะห์
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Table 2 List and sequences of each primer used in this study.  

Primer ID Sequences (5′-3′)  Annealing 
temperature (°C) % G/C

SCoT46 ACAATGGCTACCACTGAG 50 50
SCoT47 ACAATGGCTACCACTGCC 50 56
SCoT48 ACAATGGCTACCACTGGC 50 56
SCoT52 ACAATGGCTACCACTGCA 50 50
SCoT55 ACAATGGCTACCACTACC 50 50

การวิเคราะห์ข้อมูล
	 วเิคราะห์ข้อมูลหาความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรม

ของต้นรักแกนมอ โดยใช้ข้อมูลจากแถบดีเอ็นเอท่ี

สังเคราะห์ขึน้เปรยีบเทียบแถบดีเอน็เอท่ีต�ำแหน่งเดียวกัน

ของทุกตัวอย่าง  ต�ำแหน่งที่ปรากฏแถบดีเอ็นเอให้ค่า

เป็น 1  ถ้าไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอให้ค่าเป็น 0  ค�ำนวณ

ค่าเฮเตอโรไซโกซิตี (heterozygosity; H) (Nei’s gene 

diversity)  ค่า polymorphic information content (PIC)  

ค่าสัมประสิทธ์ิความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่าง

ประชากร (coefficient of genetic differentiation; Gst) 

โดยใช้โปรแกรมคอมพิวเตอร์ส�ำเร็จรูป POPGENE 

version 1.31 (Yeh et al., 1999)  ค่าสัมประสิทธิ์ความ

คล้ายคลงึทางพนัธุกรรมด้วยสตูรของ Jaccard และสร้าง

แผนภมูคิวามสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรม (dendrogram) ด้วย

วิธี unweighted pair group method with arithmetic 

average (UPGMA)  โดยใช้โปรแกรมคอมพิวเตอร์

ส�ำเร็จรูป NTSYS-pc version 2.10m (Rohlf, 2000)

ผลและวิจารณ์

	 ผลการศึกษาลายพมิพ์ดีเอน็เอของต้นรกัแกนมอ

จ�ำนวน 96 ตัวอย่าง  ด้วยเครื่องหมาย SCoT  จากการ

คัดเลือกไพรเมอร์จ�ำนวน 24 ไพรเมอร์  พบไพรเมอร์

ที่มีความเหมาะสมจ�ำนวน 5 ไพรเมอร์ คือ SCoT46  

SCoT47  SCoT48  SCoT52 และ SCoT55  (Table 2) ท่ีให้

แถบดีเอ็นเอชัดเจนและสามารถใช้แยกความแตกต่าง

ของตัวอย่างทัง้หมดได้  โดยแถบดีเอน็เอมีขนาดประมาณ 

800-3,000 คู่เบส  จ�ำนวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด 36 แถบ  

มีค่าเฉลีย่เท่ากบั 7.2 แถบต่อไพรเมอร์  เป็นแถบดีเอน็เอ

ท่ีให้โพลมีอร์ฟิก 34 แถบ  คิดเป็น 94.44 เปอร์เซ็นต์ของ

แถบดีเอ็นเอทั้งหมด  แสดงว่าตัวอย่างต้นรักแกนมอ

ที่ท�ำการศึกษามีความผันแปรทางพันธุกรรมสูง  โดย

ไพรเมอร์ SCoT46 ให้จ�ำนวนแถบดีเอ็นเอมากที่สุด 10 

แถบ  และไพรเมอร์ SCoT52 ให้จ�ำนวนแถบดีเอ็นเอ

น้อยที่สุด 5 แถบ  ค�ำนวณค่า H พบว่าค่าที่ได้อยู่ในช่วง 

0.21-0.39  เฉลี่ยเท่ากับ 0.28  โดยเครื่องหมายที่มีค่า H 

สูงสุดคือเครื่องหมาย SCoT48  และที่มีค่า H ต�่ำสุดคือ

เครื่องหมาย SCoT46 และ SCoT47  ส่วนค่า PIC เป็น

ค่าท่ีใช้วดัความแตกต่างทางพนัธุกรรมของเครือ่งหมาย

ดีเอ็นเอแต่ละต�ำแหน่ง  พบว่าค่าที่ได้อยู่ในช่วง 0.299-

0.375  โดยเครื่องหมาย SCoT48  และ SCoT52 มีค่า 

PIC สูงที่สุดคือ 0.375  และเครื่องหมาย SCoT46 มีค่า 

PIC ต�่ำที่สุดคือ 0.299  โดยมีค่า PIC เฉลี่ยเท่ากับ 

0.345 แสดงว่าโอกาสที่จะพบตัวอย่างที่สุ่มมาแบบสุ่ม 

2 ตัวอย่างมีความแตกต่างกัน  โดยค่า H และ PIC ของ 

dominant marker จะมีค่าต�่ำกว่า co-dominant marker  

ซ่ึงมีค่าสูงสุดเท่ากบั 0.5  ค�ำนวณค่า Gst พบว่ามีค่าเฉลีย่

เท่ากบั 0.275 แสดงว่าแหล่งประชากรมีความแตกต่างทาง

พันธุกรรมระหว่างแหล่งประชากรมากที่สุด (Table 3)



วารสารวนศาสตร์ 33 (2) : 19-27 (2557) 23

  
Figure 1  Amplification products generated by primer SCoT48 with thirteen DNA templates.   

Lanes 1-13; NN6, PL4, PL5, PL6, KP1, KP2, NR1, NR2, NR26, NR34, NR36,           
NR47, NR56 and M for 100 bp plus DNA ladder. 

 

Figure 1	Amplification products generated by primer SCoT48 with thirteen DNA templates.  
Lanes 1-13; NN6, PL4, PL5, PL6, KP1, KP2, NR1, NR2, NR26, NR34, NR36,          
NR47, NR56 and M for 100 bp plus DNA ladder.

Table 3	 Polymorphisms, H, PIC and Gst values in 96 samples of Rhus succedanea as revealed 
by SCoT markers.

Primer 
ID
 

Size of 
bands
(bp)

No. of 
scoreable

bands

No.of 
polymorphic

bands

% of 
polymorphic

bands

 
H
 

 
PIC

 

 
Gst
 

SCoT46
SCoT47
SCoT48
SCoT52
SCoT55
Total
Average

850-3,000
800-3,000
900-2,500

1,200-2,700
800-3,000

-
-

10
9
6
5
6
36
7.2

10
7
6
5
6
34
6.8

100.00
77.78
100.00
100.00
100.00

-
94.44

0.21
0.21
0.39
0.33
0.27

-
0.28

0.299
0.303
0.375
0.375
0.374

-
0.345

-
0.275

	 เม่ือวิเคราะห์การจัดกลุ่มและสร้างแผนภูมิ

ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยวิธี UPGMA ด้วยค่า

สัมประสิทธ์ิความคล้ายคลึงทางพันธุกรรมท่ีค�ำนวณ

ด้วยวิธีของ Jaccard อยู่ในช่วง 0.130-0.923 สามารถ

จัดกลุ่มตัวอย่างต้นรักแกนมอออกเป็น 10 กลุ่ม โดย

กลุ่มที่ 1 และ 2 แบ่งที่ระดับความคล้ายคลึงเท่ากับ 0.43  

กลุ่มที่ 3 และ 4 แบ่งที่ระดับความคล้ายคลึงเท่ากับ 0.50  

กลุ่มที่ 5 และ 6 แบ่งที่ระดับความคล้ายคลึงเท่ากับ 0.49  

กลุ่มที่ 7 และ 8 แบ่งที่ระดับความคล้ายคลึงเท่ากับ 0.40  

กลุ่มที่ 9 และ 10 แบ่งที่ระดับความคล้ายคลึงเท่ากับ 

0.36 (Figure 2)

	 กลุ่มที่ 1 ประกอบด้วยตัวอย่างมาจากแหล่ง

ประชากร จังหวัดนครนายก 5 ตัวอย่าง (NN1, NN2, 

NN3, NN7, NN8)  ตัวอย่างมาจากแหล่งประชากรจงัหวดั

พิษณุโลก 11 ตัวอย่าง (PL1, PL2, PL3, PL4, PL5, PL7, 

PL8, PL9, PL10, PL11, PL12)  ตัวอย่างมาจากแหล่ง

ประชากรจงัหวดัเพชรบูรณ์ 6 ตัวอย่าง (PB1, PB2, PB4, 

PB5, PB6, PB8)  ตัวอย่างมาจากแหล่งประชากรจงัหวดั

เชียงใหม่ 3 ตัวอย่าง (CM3, CM5, CM9)  ตัวอย่างมา

จากแหล่งประชากรจงัหวดัก�ำแพงเพชร 3 ตัวอย่าง (KP1, 

KP2, KP3)  และตัวอยา่งมาจากแหล่งประชากรจังหวดั

นครราชสีมา 5 ตัวอย่าง (NR24, NR26, NR28, NR45, 
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NR56)  ซึ่งเป็นกลุ่มที่มีบางตัวอย่างจากทั้ง 6 แหล่ง

ประชากร  ในกลุ่มนี้พบว่าตัวอย่าง PL5 และ PL8  มี

ความใกล้ชดิทางพนัธุกรรมมากทีส่ดุ  มีค่าความเหมือน

ทางพันธุกรรมเท่ากับ 0.905  

	 กลุ่มท่ี 2	 มีเพียงตัวอย่างเดียวมาจากแหล่ง

ประชากร จังหวัดเชียงใหม่ (CM1)

	 กลุ่มที่ 3	 ประกอบด้วยตัวอย่างมาจากแหล่ง

ประชากร จังหวัดนครนายก 2 ตัวอย่าง (NN4, NN5)  

ตัวอย่างมาจากแหล่งประชากรจังหวัดเพชรบูรณ์ 1 

ตัวอย่าง (PB7)  และตัวอย่างมาจากแหล่งประชากร

จังหวัดนครราชสีมา 24 ตัวอย่าง (NR1, NR3, NR4, 

NR6, NR7, NR8, NR11, NR12, NR15, NR16, NR25, 

NR31, NR36, NR37, NR38, NR39, NR40, NR41, 

NR47, NR48, NR49, NR50, NR51, NR55)  

	 กลุ่มที่ 4	 ประกอบด้วยตัวอย่างมาจากแหล่ง

ประชากรจงัหวดันครราชสีมา 19 ตัวอย่าง (NR9, NR14, 

NR17, NR18, NR19, NR20, NR21, NR22, NR23, 

NR29, NR30, NR33, NR34, NR35, NR42, NR43, 

NR44, NR53, NR54)  ในกลุ่มนี้พบว่าตัวอย่าง NR18 

และ NR30  กับ  NR14 และ NR23  มีความใกล้ชิดทาง

พันธุกรรมมากที่สุด  มีค่าความเหมือนทางพันธุกรรม

เท่ากับ 0.923  

	 กลุ่มที่ 5	 ประกอบด้วยตัวอย่างมาจากแหล่ง

ประชากร จังหวดันครราชสีมา 3 ตัวอย่าง (NR27, NR32, 

NR46)

	 กลุ่มท่ี 6	 มีเพียงตัวอย่างเดียวมาจากแหล่ง

ประชากร จังหวัดนครราชสีมา (NR10)

	 กลุ่มที่ 7	 ประกอบด้วยตัวอย่างมาจากแหล่ง

ประชากร จังหวัดนครนายก 1 ตัวอย่าง (NN6) และ

ตัวอย่างมาจากแหล่งประชากรจังหวดัเชยีงใหม่ 5 ตัวอย่าง 

(CM2, CM4, CM6, CM7, CM8)  

	 กลุ่มท่ี 8	 มีเพียงตัวอย่างเดียวมาจากแหล่ง

ประชากร จังหวัดนครราชสีมา (NR52) 

	 กลุ่มที่ 9	 ประกอบด้วยตัวอย่างมาจากแหล่ง

ประชากร จงัหวดันครราชสมีา 3 ตัวอย่าง (NR2, NR13, 

NR5)  

	 กลุม่ท่ี 10  ประกอบด้วยตัวอย่างมาจากแหล่ง

ประชากร จงัหวดัพษิณุโลก 1 ตัวอย่าง (PL6) และตัวอย่าง

มาจากแหล่งประชากร จงัหวดัเพชรบูรณ์ 1 ตัวอย่าง (PB3) 

	 ผลการสร้างแผนภมูคิวามสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม

ด้วยค่าสัมประสิทธ์ิความคล้ายคลงึทางพนัธุกรรมท่ีอยูใ่น

ช่วง 0.130-0.923  พบว่าตัวอย่างต้นรกัแกนมอส่วนใหญ่

ในแต่ละกลุม่ไม่มีความสัมพนัธ์กับแหล่งท่ีมาของแต่ละ

แหล่งประชากร เม่ือพจิารณาแหล่งประชากรพบว่า แหล่ง

ประชากร จังหวดันครราชสีมา มีการกระจายของตัวอย่าง

ในกลุม่ต่างๆ มากทีสุ่ด เนื่องจากแหล่งประชากรนีเ้ป็น

แปลงปลกูรวบรวมพนัธ์ุท่ีน�ำเมลด็รกัแกนมอมาจากหลาย

แหล่งในประเทศเวยีดนาม จึงมีความผนัแปรทางพนัธุกรรม

มากจากผลการศึกษาของ Hiraoka and Watanabe (2010)  

ตรวจสอบหาแหล่งก�ำเนดิ และสร้างแผนภมิูความสมัพนัธ์

ทางพนัธุกรรมของต้นรกัแกนมอในประเทศญ่ีปุ่น  ด้วย

เครือ่งหมายไมโครแซตเทลไลท์ 12 ต�ำแหน่ง วเิคราะห์

ด้วยวธีิ principal coordinate analysis (PCA)  ค�ำนวณค่า

สัมประสิทธ์ิความคล้ายคลึงทางพันธุกรรมและค่า 

pairwise Fst  พบว่าแหล่งประชากรจากภาคตะวันตก

และแหล่งประชากร จังหวัดชิบะ มีความใกล้ชิดทาง

พนัธุกรรมมากกว่าแหล่งประชากร จงัหวัดโอะกนิะวะ  

ดังน้ันแหล่งประชากร จงัหวดัโอะกนิะวะ จงึเป็นแหล่งท่ี

เหมาะสมต่อการคัดเลอืกพนัธ์ุต้นรักแกนมอ  เน่ืองจากค่า

ความคล้ายคลงึทางพนัธุกรรมน้อยกว่าแหล่งประชากร

จากภาคตะวันตกกับแหล่งประชากร จังหวัดชิบะ  

	 จากการศึกษาครั้งน้ีสามารถใช้เครื่องหมาย 

SCoT ในการแยกความแตกต่างทางพันธุกรรมของต้น

รักแกนมอได้ และยงัเป็นข้อมูลพืน้ฐานส�ำหรับการศึกษา

วจัิยด้านความผนัแปรทางพนัธุกรรมให้กว้างขวางยิง่ขึน้  

ท่ีจะน�ำไปสู่การวางแผนอนุรกัษ์แหล่งพนัธุกรรม  ตลอด

จนการปลกูสร้างสวนป่าต้นรกัแกนมอต่อไป ในอนาคต

หากได้เพิ่มจ�ำนวนไพรเมอร์  รวมทั้งใช้เครื่องหมาย

ไมโครแซตเทลไลท์ท่ีสามารถจ�ำแนกความแตกต่าง

ระหว่างเฮเตอโรไซโกตและโฮโมไซโกตในการตรวจสอบ

ความผันแปรทางพันธุกรรม  อาจท�ำให้ได้ข้อมูลความ

ผันแปรทางพันธุกรรมของต้นรักแกนมอมากยิ่งขึ้น 
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สรุป

	 การศึกษาความผนัแปรทางพนัธุกรรมของต้น

รักแกนมอจ�ำนวน 96 ตัวอย่าง  ด้วยเครื่องหมาย SCoT  

ที่เหมาะสมจ�ำนวน 5 ไพรเมอร์ คือ SCoT46  SCoT47  

SCoT48  SCoT52  และ SCoT55  ท่ีให้แถบดีเอน็เอชดัเจน

และสามารถใช้จ�ำแนกความแตกต่างของตัวอย่างทัง้หมด

ได้  พบว่าแถบดีเอน็เอมขีนาดอยูใ่นช่วง 800-3,000  คู่เบส  

จ�ำนวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด 36 แถบ  มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 

7.2 แถบต่อไพรเมอร์  เป็นแถบดเีอ็นเอทีใ่ห้โพลมีอร์ฟิก 

34 แถบ  คิดเป็น 94.44 เปอร์เซน็ต์ของแถบดีเอน็เอท้ังหมด  

แสดงว่าตัวอย่างต้นรกัแกนมอท่ีท�ำการศึกษามีความผนัแปร

ทางพนัธุกรรมสูง  ค่า H มีค่าอยูใ่นช่วง 0.21-0.39  เฉลีย่

เท่ากับ 0.28  ค่า PIC มีค่าอยู่ในช่วง 0.299-0.375  ของ

เครือ่งหมายดีเอน็เอแต่ละต�ำแหน่ง  และค่า Gst เฉลีย่เท่ากบั 

0.275  เมื่อวิเคราะหค่์าสมัประสทิธิค์วามคล้ายคลึงทาง

พนัธุกรรมด้วยสตูรของ Jaccard  มค่ีาอยูใ่นช่วง 0.130-0.923  

สามารถจัดกลุ่มตัวอย่างต้นรักแกนมอได้เป็น 10 กลุ่ม  

จากการศึกษาครัง้นีพ้บว่าสามารถใช้เครือ่งหมาย SCoT 

ในการตรวจสอบความผนัแปรทางพนัธุกรรมของต้นรัก

แกนมอได้  และใช้เป็นข้อมูลพืน้ฐานในการวางแผนการ

อนุรกัษ์แหล่งพนัธุกรรมและการปลูกสร้างสวนป่าของ

ต้นรักแกนมอต่อไป

ค�ำนิยม

	 ขอขอบคุณมูลนธิิโครงการหลวง รหสัโครงการ 

30353927 ทีส่นับสนุนทุนวจัิย และขอขอบคณุหวัหน้า

ภาควชิาชวีวทิยาป่าไม้ ทีใ่ห้ความอนเุคราะห์ใช้ห้องปฏบิติั
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