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บทคดัย่อ 
กล้วยไม้สกุลหวายเป็นกล้วยไม้สกุลใหญ่ที:นิยมปลูกเลี<ยงกนัเป็นจํานวนมากและมคีวามสําคญัทาง

เศรษฐกจิ ปัจจุบนัการจาํแนกชนิดของกลว้ยไมด้ว้ยลกัษณะสณัฐานทาํไดย้ากและสามารถเกดิการผดิพลาดสงู 
จําเป็นต้องใช้ผู้เชี:ยวชาญในการจําแนก งานวิจยันี<จงึใช้ลําดบันิวคลีโอไทด์ของยนี rpoC1 และ matK เพื:อ
ประเมนิความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมและจาํแนกกลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา 17 ชนิด โดยเพิ:มปรมิาณชิ<น
ดเีอน็เอของยนี rpoC1 และ matK ดว้ยปฏกิริยิาลกูโซ่พอลเิมอเรส ตรวจสอบลาํดบันิวคลโีอไทด ์และวเิคราะห์
ดว้ยโปรแกรม ClustalW แลว้สรา้งแผนภูมคิวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมดว้ยโปรแกรม MEGA7 ผลการศกึษา
พบว่าลาํดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rpoC1 และ matK สามารถจาํแนกชนิดของกลว้ยไมส้กุลหวายหมู่แคลสิตา 8 
และ 11 ชนิด ตามลําดบั เมื:อวเิคราะห์ลําดบันิวคลโีอไทด์ของทั <ง 2 ยนี ร่วมกนั พบว่าจําแนกกล้วยไมส้กุล
หวายหมู่แคลสิตาได ้15 ชนิด 
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คาํสาํคญั : กลว้ยไมส้กุลหวาย; หมู่แคลสิตา; ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรม; ยนี rpoC1; ยนี matK 
 
Abstract 

Dendrobium is the largest genus of orchid. Currently, identification of orchid species based on 
morphology is difficult, high error and need the specialists to identify. This research, the nucleotide 
sequences of the specific sites of plastid genes were used to identify 17 species of Dendrobium Section 
Callista. The plastid genes, rpoC1 and matK were amplified and sequenced, after those nucleotide 
sequences of 17 species of Dendrobium were analyzed by ClustalW and MEGA7. The phylogenetic 
tree constructing based on the nucleotide sequences of rpoC1 and matK could distinguish 8 and 11 
out of 17 species, respectively. However, when analyzing both genes together, we found that 15 out 
of 17 species were differentiated.  
 

Keywords: Dendrobium; Callista; genetic relationship; rpoC1; matK 
 
1. คาํนํา 

กลว้ยไมม้คีวามหลากหลายทั <งสสีนัลวดลาย 
ขนาด รูปทรง และกลิ:น ทําให้เป็นไม้ตัดดอกยอด
นิยมไปทั :วโลก ขอ้มูลจากกระทรวงพาณิชย์พบว่า
กล้วยไม้เป็นพืชเศรษฐกิจที:สําคัญชนิดหนึ:งของ
ประเทศไทย สามารถทํารายได้เข้าประเทศ ซึ:ง
ปัจจุบันตลาดกล้วยไม้ขยายตัวเพิ:มขึ<นอย่างมาก 
โดยกล้วยไม้ส่งออกสําคัญของไทย ได้แก่ หวาย 
(Dendrobium) มอคคาร่า (Mokara) และแวนด้า 
(Vanda) จากการสํารวจพบว่ากล้วยไม้สกุลหวาย
เป็นกลว้ยไมส้กุลใหญ่ที:สุด เป็นที:รูจ้กัและนิยมปลกู
กนัเป็นจํานวนมาก และในประเทศไทยพบกลว้ยไม้
สกุลหวายในธรรมชาตมิากกว่า 130 ชนิด มรีูปร่าง
ลกัษณะของดอก ใบ และลาํลกูกลว้ยต่างกนัไป บาง
ชนิดมีสีและใบคล้ายกัน แต่มีดอกต่างกัน จึงมัก
สบัสนไดง้่าย (มาลนีิ, 2538) ทาํใหเ้กดิปัญหาต่อการ
สง่ออกกลว้ยไม ้ 

การจาํแนกพชืโดยใชล้กัษณะสณัฐานนั <น มกั
มคีวามยุ่งยากสบัสน เนื:องจากลกัษณะสณัฐานมกั
ผนัแปรไปตามสภาพแวดล้อม ซึ:งต้องใช้ผู้ชํานาญ
ในการจําแนก ดงันั <นจงึมแีนวคดิในการจาํแนกชนิด

ของสิ:งมชีวีติโดยใชล้าํดบันิวคลโีอไทด ์(nucleotide) 
และมีโครงการจัดทําฐานข้อมูลดีเอ็นเอบาร์โค้ด 
(DNA Barcode) ของสิ:งมีชีวิต หรือ The Barcode 
of Life Project (Hebert et al., 2003) ต่อมามคีวาม
ร่วมมอืกนัจนเกดิเป็น Consortium for the Barcode 
of Life (CBOL) ซึ:งไดศ้กึษาลําดบันิวคลโีอไทดข์อง
จโีนมในคลอโรพลาสต์ (chloroplast genome) เพื:อ
นํามาใช้เป็นดีเอ็นเอมาตรฐาน (standard DNA) 
สาํหรบัการจาํแนกสิ:งมชีวีติ 

งานวิจัยนี<ใช้ตําแหน่งมาตรฐาน 2 บริเวณ 
คือ ชิ<นดีเอ็นเอของยีน matK ซึ:งกําหนดการสร้าง
เอนไซม์ maturase สําหรับใช้ในกระบวนการตัด
แต่งชิ<นอาร์เอน็เอ (RNA splicing) (Barthet, 2006) 
และชิ<นดเีอน็เอของยนี rpoC1 ซึ:งกําหนดการสรา้ง
พอลเิพปไทด ์(polypeptide) ที:เป็นองคป์ระกอบของ
เอนไซมอ์ารเ์อน็เอพอลเิมอเรส (RNA polymerase) 
(Serino and Maliga, 1998) เพื:อศกึษาความสมัพนัธ์
ทางพนัธุกรรมและการจาํแนกชนิดของกลว้ยไมส้กุล
หวาย หมู่แคลสิตา โดยสร้างแผนภูมคิวามสมัพนัธ์
ทางพนัธุกรรม (phylogenetic tree) จากขอ้มลูลาํดบั
นิวคลโีอไทด์ที:เกดิจากงานวจิยันี< ซึ:งฝากเกบ็ไว้ใน
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ฐานขอ้มูล GenBank ของ NCBI (National Center 
for Biotechnology Information) เพื:อเป็นประโยชน์
ต่อการศกึษาและการจาํแนกชนิดกลว้ยไมท้ี:มคุีณค่า
ทางเศรษฐกิจในอนาคต โดยชิ<นดีเอ็นเอของทั <ง 2 
ยนี นี<เป็นตําแหน่งจาํเพาะ (specific site) ที:สามารถ
ใช้เป็นเครื:องหมายดเีอน็เอ (DNA marker) สําหรบั
จําแนกพืชได้ โดย Chase และคณะ (2007) เสนอ

ว่าลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 และ matK 
สามารถใชจ้าํแนกสิ:งมชีวีติไดด้ ี
 

2. อปุกรณ์และวิธีการ 
2.1 กล้วยไม้สุกลหวาย หมู่แคลิสตา  

กลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา 17 ชนิด 
แสดงดงัตารางที: 1 

 
ตารางทีN 1  ตวัอย่างกลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา 17 ชนิด ที:ใชใ้นการวจิยัครั <งนี< 
 

ลาํดบั ชื:อสามญั ชื:อวทิยาศาสตร ์
หมายเลขจาํเพาะของลาํดบันิวคลโีอไทด ์

rpoC1 matK 
1 เอื<องมจัฉา D. palpebrae Lindl. MF139711 MF409018 
2 เอื<องมจัฉานุ D. farmer Paxton MF139712 MF409019 
3 เอื<องมจัฉาเหลอืง D. griffithianum Lindl. MF139713 MF409020 
4 เอื<องม่อนไข ่ D. thyrsiflorum Rchb.f. MF139714 MF409021 
5 เอื<องม่อนไขเ่หลี:ยม D. densiflorum Lindl. MF139715 MF409022 
6 เอื<องคาํ D. chrysotoxum Lindl. MF139716 MF409023 
7 เอื<องคาํตาดาํ D. chrysotoxum var. suavissimum MF139717 MF409024 
8 เอื<องผึ<ง D. lindleyi Steud. MF139718 MF409032 
9 เอื<องจาํปาน่าน D. sulcatum Lindl. MF139719 MF409025 
10 เอื<องคาํฝอยปาย D. brymerianum Rchb.f. MF139720 MF409033 
11 เอื<องผาเวยีง D. albosanguineum Lindl. MF139721 MF409026 
12 เอื<องคาํปากไก่ DD. trigonopus Rchb.f. MF139722 MF409027 
13 เอื<องคาํป๊อก D. harveyanum Rchb.f. MF139723 MF409028 
14 เอื<องคาํผกัปราบ D. ochreatum Lindl. MF139724 MF409034 
15 เอื<องคาํฝอยอนิเดยี D. harveyanum Rchb.f. MF139725 MF409029 
16 เอื<องม่อนไขช่มพ ู D. amabile Lindl. MF139726 MF409030 
17 เอื<องผึ<งจิ xว D. jenkinsii Wall.ex Lindl. MF139727 MF409031 

 
2.2 การสกดัดีเอน็เอ 

สกัดดีเอ็นเอจากใบของกล้วยไม้สุกล
หวาย หมู่แคลสิตาดว้ยวธิทีี:ประยกุตจ์าก Doyle และ 
Doyle (1987) ตามวธิขีอง นฤมล และคณะ (2555) 
หลังจากนั <นตรวจสอบคุณภาพของดีเอ็นเอด้วย

เทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิส (electrophoresis) ในเจล 
อะกาโรส (agarose gel) 0.8 เปอร์ เซ็นต์  และ
ตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอที:ได้ด้วยวิธีวัดค่าการ
ดูดกลนืแสงที:ความยาวคลื:น 260 นาโนเมตร (nm) 
(Sambrook et al., 1989) 
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2.3 การเพิNมปริมาณชิRนดีเอ็นเอของยีน 
rpoC1 และ matK  

เจอืจางดเีอน็เอกลว้ยไมท้ี:สุกลหวาย หมู่
แคลสิตา ทั <ง 17 ชนิด ใหม้คีวามเขม้ขน้ 100 นาโน
กรมัต่อไมโครลติร (ng/µl) เพื:อเป็นดเีอน็เอแม่แบบ 
(DNA template) ในการเพิ:มปริมาณชิ<นดีเอ็นเอที:
ตําแหน่งจาํเพาะ คอื ชิ<นดเีอน็เอของยนี rpoC1 และ 
matK ด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสในบฟัเฟอร์ 
( 50 mM KCl, 10 mM Tris-HCl (pH 9.1), 0.1 % 
Triton™ X-100 และ 2.5 mM MgCl2) มนิีวคลโีอไทด ์
4 ชนิด คือ dATP, dCTP, dGTP และ dTTP ชนิด
ละ 200 ไมโครโมลาร ์(µM) โดยใชไ้พรเมอรจ์าํเพาะ
ต่อชิ<นดเีอน็เอของยนี rpoC1 (5′-GTGGATACACT 
TCTTGATAATGG-3′ กบั 5′-TGA GAAAACATAA 
GTAAACGGGC-3′) และ matK (5′-TAATTTACG 
ATCAATTCATTC-3′ กับ 5′-GTTCTAGCACAGA 
AAGTCG-3′) ปริมาณ 250 นาโนโมลาร์  (nM) 
เอนไซม์ Taq DNA polymerase (Vivantis techno-
logies Sdn Bhd., Malaysia) 1 ยูนิต (Unit) และนํ<า 
รวมปรมิาตรสุทธ ิ40 ไมโครลติร (นฤมล และคณะ, 
2558) 

2.4 การวิเคราะหผ์ล 
ผลผลติจากปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรสที:

ได้ ส่งไปตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด์โดยบริษัท 
Bioneer (ประเทศเกาหลีใต้) แล้วตรวจสอบความ
ถูกต้อง โดยนําลําดับนิวคลีโอไทด์ทั <งหมดมา
เปรียบเทียบกับข้อมูลลํ าดับนิวคลีโอไทด์ใน 
GenBank ของฐานขอ้มูล NCBI (https://www.ncbi. 
nlm.nih.gov) และฝากเกบ็ขอ้มูลไว ้หลงัจากนั <นนํา
ลาํดบันิวคลโีอไทดท์ั <งหมดมาเทยีบ (alignment) กนั
ด้วยโปรแกรม ClustalW (http://www.genome.jp/ 
tools-bin/clustalw) แ ล ะ ใ ช้ โ ป ร แ ก ร ม  MEGA7 
(Molecular Evolutionary Genetics Analysis 
version 7) วิเคราะห์ความแตกต่างทางพนัธุกรรม 
(genetic distance) ดว้ยวธิ ีmaximum likelihood  

โดยกาํหนดค่า bootstrap 1,000 รอบ 
 

3. ผลการวิจยัและวิจารณ์ 
3.1 การเพิNมปริมาณชิRนดีเอ็นเอของยีน 

rpoC1 และ matK 
การเพิ:มปริมาณชิ<นดีเอ็นเอของยีน 

rpoC1 และ  matK ในกล้วยไม้ส กุลหวาย หมู่          
แคลิสตา 17 ชนิด ด้วยไพรเมอร์จําเพาะ พบว่า
สามารถเพิ:มชิ<นดีเอ็นเอได้ทั <ง 17 ชนิด โดยแถบ    
ดเีอน็เอที:ได้มคีวามชดัเจนและมขีนาดที:ตรงตามที:
คาดไว ้กล่าวคอื ชิ<นดเีอน็เอของยนี rpoC1 มขีนาด
ประมาณ 500 คู่เบส และชิ<นดเีอน็เอของยนี matK 
มขีนาดประมาณ 900 คู่เบส 

3.2 การตรวจสอบลาํดบันิวคลีโอไทด ์
เมื:อตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด์ของ 

ยีน rpoC1 และ matK ในกล้วยไม้สกุลหวาย หมู่  
แคลสิตา ทั <ง 17 ชนิด แล้วนําลําดบันิวคลโีอไทดท์ี:
ได้ไป เปรียบเทียบกับลํ าดับ นิวคลีโอไทด์ใน
ฐานขอ้มูล NCBI พบว่าลําดบันิวคลโีอไทด์ของยีน
ทั <งสองมคีวามคลา้ยคลงึกบัลําดบันิวคลโีอไทด์ของ
ตําแหน่งจําเพาะดงักล่าวในกลว้ยไมส้กุลหวาย 94-
100 เปอร์เซ็นต์ จึงยืนยันว่าชิ<นดีเอ็นเอที:ได้นั <น
ถูกตอ้ง และไดฝ้ากเกบ็ขอ้งมลูลาํดบันิวคลโีอไทดไ์ว้
ใน GenBank ของ NCBI โดยมีหมายเลขจําเพาะ 
(accession number) ดงัตารางที: 1 

3.3 การวิเคราะหล์าํดบันิวคลีโอไทดข์อง
ยีน rpoC1 และ matK 

เมื:อเปรยีบเทยีบลําดบันิวคลโีอไทดข์อง
ทั <ง 2 บรเิวณ ในกลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตาทั <ง 
17 ชนิด พบว่ามกีารเปลี:ยนแปลงของลําดบันิวคล-ี
โอไทด์หรือการกลายระดับยีน (gene mutation) 
เกดิขึ<น โดยลาํดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rpoC1 มกีาร
กลายเกิดขึ<น 3 รูปแบบ คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน 
(pyrimidine transition) 5 ตําแหน่ง พวิรนีทรานสชินั 
(purine transition) 6 ตําแหน่ง และทรานสเวอรช์นั 
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(transversion) 3 ตําแหน่ง (ตารางที: 2) ส่วนชิ<น     
ดเีอน็เอของยนี matK มกีารเปลี:ยนแปลงของลําดบั
นิวคลโีอไทด ์4 รูปแบบ ไดแ้ก่ พวิรนีทรานสชินั 12 
ตําแหน่ง ไพรมิดินีทรานสชินั 13 ตําแหน่ง ทรานส- 
เวอรช์นั 34 ตําแหน่ง และอนิเดล (indel, insertion/ 
deletion) 41 ตําแหน่ง (ตารางที: 3) 
 
ตารางทีN 2  ลาํดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rpoC1 ที:พบ

ความแตกต่างในกล้วยไม้สกุลหวาย 
หมู่แคลสิตาแต่ละชนิด 

 

รปูแบบการกลาย 
ตําแหน่งนิวคลโีอไทด ์
ของยนี rpoC1 ที:พบ 

การเปลี:ยนแปลง  
พวิรนีทรานสชินั 24, 60, 120, 219, 360, 423 
ไพรมิดินีทรานสชินั 78, 156, 162, 291, 429 
ทรานสเวอรช์นั 279, 291, 372 

 
ตารางทีN 3  ลําดบันิวคลโีอไทดข์องยนี matK ที:พบ

ความแตกต่างในกล้วยไม้สกุลหวาย 
หมู่แคลสิตาแต่ละชนิด 

 

รปูแบบการกลาย 
ตําแหน่งนิวคลโีอไทด ์
ของยนี rpoC1 ที:พบ 

การเปลี:ยนแปลง  
พวิรนีทรานสชินั 103, 225, 446, 485, 521, 528, 

650, 662, 710, 805, 848, 905 
ไพรมิดินีทรานสชินั 33, 51, 94, 218, 229, 293, 

421, 432, 488, 606, 612, 635, 
733 

ทรานสเวอรช์นั 37, 38, 40-42, 49, 58, 106, 
111, 135, 136, 157, 167, 194, 
201, 227, 321, 388, 389, 399, 
542, 632, 657, 658, 700, 704, 
711, 716, 740, 761, 824, 833, 
836 

อนิเดล 22-29, 36, 114-126, 187, 273-
278, 762-765, 824-831 

เมื:อสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมจากลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 
ด้วยโปรแกรม MEGA7 โดยเลือกวิธีจัดกลุ่มแบบ 
maximum likelihood ได้แผนภูมคิวามสมัพนัธ์ทาง
พนัธุกรรมดงัรูปที: 1 ซึ:งจําแนกกล้วยไม้สกุลหวาย
หมู่แคลิสตาได้ 8 ชนิด คือ เอื<องผึ<งจิ xว เอื<องคําผกั
ปราบ เอื<องจําปาน่าน เอื<องคํา เอื<องคําฝอยอนิเดยี 
เอื<องคาํปากไก่ เอื<องมจัฉา และเอื<องมจัฉานุ 
 

 
 

รูปทีN  1  แผนภูมิความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของ
กล้วยไม้สกุลหวาย หมู่แคลิสตาที:ได้จาก
การวิเคราะห์ลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rpoC1 

  
เมื:อสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทาง

พันธุกรรมจากลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK 
ด้วยโปรแกรม MEGA7 โดยเลือกวิธีจัดกลุ่มแบบ 
maximum likelihood ได้แผนภูมคิวามสมัพนัธ์ทาง
พนัธุกรรมดงัรูปที: 2 ซึ:งจําแนกกล้วยไม้สกุลหวาย 
หมู่แคลสิตาได ้11 ชนิด ไดแ้ก่ เอื<องม่อนไข่เหลี:ยม 
เอื<องมจัฉาเหลือง เอื<องผึ<งจิ xว เอื<องคําผึ<ง เอื<องคํา
ปากไก่ เอื<องคําฝอยอนิเดยี เอื<องคําฝอยปาย เอื<อง
จําปาน่าน เอื<องคําป๊อก เอื<องผาเวยีง และเอื<องคํา
ผกัปราบ  
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โดยลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK 
สามารถจําแนกได้ดกีว่าลําดบันิวคลโีอไทดข์องยนี 
rpoC1 เนื:องจากพบว่าลําดบันิวคลีโอไทด์มีความ
แตกต่างมากกว่า ซึ:งอาจเป็นเพราะชิ<นดีเอ็นเอมี
ขนาดยาวกว่า 
 

 
 

รูปทีN  2  แผนภูมิความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของ
กล้วยไม้สกุลหวาย หมู่แคลิสตาที:ได้จาก
การวิเคราะห์ลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
matK 

 
เมื:อสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทาง

พันธุกรรมจากลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 
และ matK ร่วมกนั พบว่าได้แผนภูมคิวามสมัพนัธ์
ทางพันธุกรรมดังรูปที: 3 ซึ:งจําแนกกล้วยไม้สกุล
หวาย หมู่แคลสิตาได ้15 ชนิด ได้แก่ เอื<องคําป๊อก 
เอื<องผาเวียง เอื<องจําปานาน เอื<องคําฝอยอินเดยี 
เอื<องคําฝอยปาย เอื<องคํา เอื<องคําตาดํา เอื<องคํา
ปากไก่ เอื<องคําผึ<ง เอื<องผึ<งจิ xว เอื<องม่อนไข่เหลี:ยม 
เอื<องมจัฉาเหลอืง เอื<องมจัฉานุ เอื<องมจัฉา และเอื<อง
คําผกัปราบ โดยการวิเคราะห์ลําดบันิวคลีโอไทด์
ของยนีทั <งสองร่วมกนันี< ทําใหม้ปีระสทิธภิาพในการ
จําแนกสงูขึ<น เช่นเดยีวกบังานวจิยัของ นฤมล และ
คณะ (2559) ที:ประเมนิความสมัพนัธท์างพนัธุกรรม

และจําแนกชนิดของกล้วยไม้สกุลแวนด้า หมู่เขม็
โดยใชล้ําดบันิวคลโีอไทดข์องยนี matK และ rpoC1 
ร่วมกนั ซึ:งแบ่งเป็น 3 กลุ่มย่อย ตามลกัษณะความ 
สัมพันธ์ใกล้ชิดของตัวอย่าง ซึ:งสอดคล้องกับ
ลกัษณะสณัฐานและปัจจยัสภาพแวดลอ้มของแหล่ง
กระจายพนัธุ ์นอกจากนั <น ยงัมรีายงานการวจิยัอื:น
ที:แสดงประสทิธภิาพของการใชล้ําดบันิวคลโีอไทด์
ของตําแหน่งจําเพาะมากกว่าบรเิวณเดยีว สําหรบั
การวเิคราะห์ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมและการ
จําแนกพืช โดยให้ผลดีกว่าการใช้ลําดับนิวคลี-     
โอไทดเ์พยีงบรเิวณเดยีว ไดแ้ก่ กลว้ยไมส้งิโตกลอก
ตา (เกยีรตชิยั, 2557) กลว้ยไมส้กุลกุหลาบ (นฤมล 
และคณะ, 2557) มะม่วง (ปิยะดา และคณะ, 2558) 
กล้วยไม้สกุลเอื<องเทียน (นฤมล และคณะ, 2560) 
กล้วยไม้สกุลรองเท้านารีกลุ่มใบลาย (ทีปกา และ
คณะ, 2560) กล้วยไม้สกุลก้านก่อ (จุฑามาศ และ
คณะ, 2560) และกลว้ยไมส้กุลรองเทา้นารกีลุ่มใบสี
เขยีว (พรประภา และคณะ, 2560) 

 

 
 

รูปทีN  3  แผนภูมิความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของ
กล้วยไม้สกุลหวาย หมู่แคลิสตาที:ได้จาก
การวิเคราะห์ลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rpoC1 และ matK ร่วมกนั 
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4. สรปุ 
การตรวจสอบกล้วยไม้สกุลหวาย หมู่        

แคลิสตา 17 ชนิด ด้วยลําดับนิวคลีโอไทด์ของ
ตําแหน่งจําเพาะ พบว่าลําดบันิวคลโีอไทด์ของยีน 
rpoC1 และ matK สามารถจําแนกกล้วยไม้สกุล
หวาย หมู่แคลสิตา 8 และ 11 ชนิด ตามลําดบั ซึ:ง
เมื:อวิเคราะห์ลําดบันิวคลีโอไทด์ของทั <ง 2 บริเวณ 
ร่วมกนั พบว่าจําแนกได ้15 ชนิด โดยการใชล้ําดบั
นิวคลโีอไทดข์องทั <ง 2 บรเิวณ มาวเิคราะหร่์วมกนั
นั <น มีประสิทธิภาพในการจําแนกสูงกว่าใช้ลําดบั   
นิวคลโีอไทดเ์พยีงบรเิวณเดยีว 
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ทางพนัธุกรรมของกล้วยไมส้งิโตกลอกตาหมู่
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