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บทคดัย่อ 
ทุเรยีนจดัเป็นราชาของผลไมแ้ละเป็นผลไมท้ี8มคีวามสาํคญัทางเศรษฐกจิของประเทศไทย งานวจิยันี>ได้

ศึกษาความสมัพนัธ์ของทุเรียน 30 พนัธุ์ จากสวนบ้านเรา จงัหวดัระยอง ด้วยเทคนิคแฮตอาร์เอพีดี เมื8อ
ตรวจสอบไพรเมอร์แบบสุ่ม 72 ชนิด พบว่าสามารถคดัเลอืกไพรเมอร์ 20 ชนิด ที8ให้ลายพมิพด์เีอน็เออย่าง
ชดัเจน เมื8อสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอพบว่าปรากฏแถบดเีอน็เอรวม 240 แถบ ขนาดประมาณ 300-2,500 คู่เบส 
ซึ8งเป็นแถบดเีอน็เอที8ใหค้วามหลากรูป 205 แถบ (85.42 เปอรเ์ซน็ต)์ และเมื8อสรา้งแผนภูมคิวามสมัพนัธด์ว้ย
โปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 2.01e โดยเลอืกวธิกีารจดักลุ่มแบบ UPGMA พบว่ามคี่าดชันีความเหมอืน 0.59-
0.89 และสามารถแบ่งทุเรยีนเป็น 2 กลุ่ม โดยผลการวจิยันี>สามารถใชป้ระโยชน์ในทางการคา้และการปรบัปรุง
พนัธุท์ุเรยีน 

คาํสาํคญั : ทุเรยีน; ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรม; การจาํแนก; แฮตอารเ์อพดี ี

Abstract 
Durian is the king of fruits and a major economic fruit of Thailand. This research investigated 

the relationships among 30 durian cultivars from Suanbanrao durian orchard in Rayong province using 
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high annealing temperature-random amplified polymorphic DNA (HAT-RAPD) technique. The total of 
72 primers used, 20 primers which gave obvious amplified PCR products were selected. Then, the 
selected primers were used for DNA fingerprinting and resulted in 240 DNA bands ranging from 300 
to 2500 bp. The number of polymorphic bands was 205 (85.42 %). In addition, a dendrogram was 
constructed using UPGMA by the NTSYS-pc ver. 2.01e program based on similarity coefficient ranging 
from 0.59-0.89 and resulted in two major groups. This research could be useful as a guideline for 
trading and plant breeding. 
 

Keywords: durian; genetic relationship; identification; HAT-RAPD 
 
1. คาํนํา 

ทุเรยีน (durian) เป็นผลไมเ้ขตรอ้น จดัอยู่ใน
อนัดบั Mavales วงศ ์Bombacaceae สกุล Durio มี
ถิ8นกําเนิดในบรเิวณเอเชยีตะวนัออกเฉียงใต้ โดยมี
ศูนย์กลางความหลากหลายอยู่ในเกาะบอร์เนียว
(Mendoza, 1941; Macmillan, 1949; Lim, 1990)  

พืชในสกุล Durio มีเพียง Durio zibethinus 
Murr. (ทุเรยีนบ้าน) เพยีงชนิดเดยีวเท่านั >นที8ได้รบั
ความนิยม เพราะเป็นไมผ้ลพนัธุป์ลูกที8ใหผ้ลผลติดี
และมรีสชาตอิร่อย ทุเรยีนชนิดนี>มคีวามหลากหลาย
ทางพันธุกรรม (genetic diversity) สูง โดยสีของ
เปลอืกผลมคีวามผนัแปรจากเขยีวถึงเหลอืงแดง สี
ของเนื>อผนัแปรจากขาวถึงเหลอืงเขม้ เปลอืกผลมี
หนามแหลม เนื>อผลมรีสชาตหิวานมนัและมกีลิ8นแรง 
เมลด็สนํี>าตาลมขีนาดเลก็ถงึใหญ่ (ทรงพล, 2551)  

ในอดตี พบทุเรยีนในประเทศไทยประมาณ 
480 พันธุ์ เป็นพันธุ์ปลูกทางการค้าประมาณ 60 
พนัธุ์ แต่ปัจจุบนั เหลือพนัธุ์ปลูกทางการค้าเพียง
ไม่กี8พันธุ์ที8ผู้บริโภคนิยม ได้แก่ หมอนทอง ชะนี 
ก้านยาว กระดุมทอง และพวงมณี (พทิกัษ์, 2550) 
ทําให้ทุเรียนพันธุ์โบราณค่อย ๆ มีปริมาณลดลง
อย่างมาก และมีแนวโน้มว่าจะสูญพนัธุ์ อย่างไรก็
ตาม หน่วยงานรฐัและเกษตรกรผู้ปลูกทุเรียนบาง
รายได้เกบ็รวบรวมและอนุรกัษ์พนัธุท์ุเรยีนไว้ เพื8อ
ไม่ใหส้ญูหายไป  

ปัจจุบันพบพันธุ์ทุ เรียนในประเทศไทย
มากกว่า 200 พันธุ์ แบ่งเป็น 6 กลุ่ม คือ กลุ่มกบ 
กลุ่มลวง กลุ่มก้านยาว กลุ่มกําปั 8น กลุ่มทองย้อย 
และกลุ่มเบ็ดเตล็ด โดยใช้เกณฑ์การจําแนกจาก
ลกัษณะสณัฐานของทรงใบ ปลายใบ ฐานใบ ทรงผล 
และหนามผล (หริญั และคณะ, 2541; สาํนกัคุม้ครอง
พนัธุพ์ชืแห่งชาต,ิ 2544) เนื8องจากเกษตรกรในอดตี
มักปลูกและขยายพันธุ์ทุเรียนด้วยเมล็ด จึงเกิด
ความผันแปรทางพันธุกรรม (genetic variation) 
จากการผสมพนัธุ ์ทั >งการผสมภายในพนัธุแ์ละการ
ผสมข้ามพันธุ์  รวมทั >งอาจการเกิดการกลาย 
(mutation) ขึ>น จงึทาํใหทุ้เรยีนมลีกัษณะประจาํพนัธุ์
ไม่คงที8 อกีทั >งมกีารนําทุเรยีนไปปลูกในหลากหลาย
สถานที8 คนปลกูต่างคน และมกีารตั >งชื8อพนัธุท์ุเรยีน
ใหม่ ๆ ขึ>นมากมาย อย่างไรก็ตาม ในระยะต่อมา 
เมื8อพบพันธุ์ที8มีลักษณะที8ดี เกษตรกรจะหันมา
ขยายพนัธุ์ดว้ยการเสยีบยอดหรอืการทาบกิ8งใหไ้ด้
ต้นที8มลีกัษณะเหมอืนเดมิปรมิาณมาก ๆ เพื8อปลูก
ทางการคา้ 

การใช้เครื8องหมายดีเอ็นเอ (DNA maker) 
เพื8อจําแนกสิ8งมีชีวิตทั >งพืชและสตัว์จะช่วยให้การ
จาํแนกความแตกต่างของสิ8งมชีวีตินั >นมคีวามชดัเจน
มากยิ8งขึ>น ดังนั >นการศึกษาความสัมพันธ์ทาง
พนัธุกรรม (genetic relationship) ด้วยเทคนิคทาง
พนัธุศาสตรโ์มเลกุลในพชืนั >น สามารถใชป้ระโยชน์
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ด้านการปรบัปรุงพนัธุ์ ขยายพนัธุ์ และการอนุรกัษ์ 
โดยเครื8องหมายดเีอน็เอเหล่านี> ไดแ้ก่ อารเ์อฟแอลพ ี
(RFLP, restriction fragment length polymorphism) 
(Tanksley et al., 1989) เ อ เ อฟ แ อลพี  ( AFLP, 
amplified fragment length polymorphism) (Vos et 
al., 1995) อาร์ เอพีดี (RAPD, random amplified 
polymorphic DNA) (William et al., 1990) ส ก๊ อต 
(SCoT, start codon targeted) (Collard and Mackill, 
2009) เป็นตน้    

แฮตอารเ์อพดี ี(HAT-RAPD, high annealing 
temperature - random amplified polymorphic 
DNA) ดัดแปลงมาจากอาร์เอพีดี (Weising et al., 
2005) โดยเพิ8มอุณหภูมขิ ั >นตอนไพรเมอรเ์ขา้จบักบั
ดีเอ็นเอแม่แบบ (DNA template) จากเดิม 35-42 
เป็น 46-62 องศาเซลเซยีส ทําใหล้ายพมิพ์ดเีอน็เอ 
(DNA fingerprint) มีความหลากรูป (polymorphic) 
สูงขึ>น และแถบดีเอ็นเอมีความชัดเจนมากขึ>น 
(Anuntalabhochai et al., 2000) โดยไพรเมอร์ที8ใช้
เป็นไพรเมอรแ์บบสุม่ (random primer) ขนาด 8-12 
นิวคลีโอไทด์ (nucleotide) เมื8อเปรียบเทียบกับ
เครื8องหมายดีเอ็นเอชนิดอื8น พบว่าแฮตอาร์เอพดีี
เป็นเครื8องหมายดเีอน็เอที8ทาํไดง้่าย สะดวก รวดเรว็ 
และราคาไม่แพงนัก ซึ8งมรีายงานการใชใ้นพชืหลาย
ชนิด ได้แก่ ผักกาด (จาตุรงค์ และคณะ, 2557) 
กล้วยไม้สกุลกุหลาบ (วริสรา และคณะ, 2557) 
กล้วยไม้สกุลเอื>องเทียน (นฤมล และคณะ, 2559) 
กลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่ไนโกรเฮอรซ์ูเธ และลูกผสม 
(จุฑาทพิย ์และคณะ, 2559) กลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่
แคลสิตา  (ฐติาพร และคณะ, 2560) เป็นตน้ 

งานวิจัยนี>มีจุดประสงค์เพื8อศึกษาความ 
สมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมและการจําแนกพนัธุ์ทุเรียน 
โดยศึกษาในตัวอย่างทุเรียนที8เก็บรวมรวมไว้ ณ 
สวนบ้านเรา ซึ8งเป็นสวนทุเรยีนของเอกชนที8อยู่ใน
จงัหวดัระยอง 
 

2. อปุกรณ์และวิธีการ 
2.1 ทุเรียน  

ตวัอย่างใบทุเรยีน 30 พนัธุ ์ซึ8งนํามาจาก
สวนบ้านเรา จงัหวดัระยอง ได้แก่ (1) กบวดักลว้ย 
(2) กบเจ้าคุณ (3) ห้าลูกไม่ถึงผัว (4) ลวงทอง      
(5) นกหยิบ  (6) กํ า ปั 8น เหลือง  (7) กํ า ปั 8น เดิม         
(8) ทองแดง  (9) ทองย้อยฉัตร  (10) พวงมณี       
( 11) ห ล ง ลับ แ ล  ( 12) ท อ ง สุ ก  ( 13) ต้ น ให ญ่           
(14) ก้านยาว (15) ชะนี (16) ชะนีนํ> าตาลทราย  
(17) หลินลับแล (18) ฉัตรสีทอง (19) ชมพูพาน         
(20) กะเทยเนื>อขาว (21) ชมพูศร ี(22) กําปั 8นพวง 
(23) ธรณีไหว (24) อีลีบนายทิพย์ (25) กบพิกุล        
(26) ทับทิม (27) กบรัศมี (28) เม็ดในก้านยาว   
(29) กา้นสั >น และ (30) กบสวุรรณ 

2.2 การสกดัดีเอน็เอ 
สกดัดเีอน็เอจากใบทุเรยีนดว้ยวธิ ีCTAB 

ซึ8งประยุกต์จาก Doyle และ Doyle (1987) ตามวธิี
ของ ปิยดา และคณะ (2558) แลว้ตรวจสอบปรมิาณ
ดเีอน็เอด้วยการวดัค่าดูดกลนืแสงที8ความยาวคลื8น 
260 และ 280 นาโนเมตร และทําอเิลก็โทรโฟรีซิส 
(eletrophoresis) ในเจลอะกาโรส (agarose gel) 
ความเขม้ขน้  0.8 % และยอ้มดว้ยเอธเิดยีมโบรไมด ์
(ethidium bromide) แล้วนําไปตรวจดูการเรอืงแสง
อลัตราไวโอเลต (ultraviolet) เพื8อตรวจสอบคุณภาพ
ดเีอน็เอ (Sambrook et al., 1989) 

2.3 การสรา้งลายพิมพดี์เอน็เอ 
2.3.1 การคดัเลอืกไพรเมอร ์
นําดเีอน็เอทุเรยีน 30 พนัธุ ์มาเจอืจางให้

มีความเข้มข้น 100 นาโนกรมัต่อไมโครลิตร และ
นํามาผสมรวมกนัเพื8อใช้เป็นดีเอน็เอแม่แบบ แล้ว
เพิ8มปรมิาณดเีอน็เอดว้ยปฏกิริยิาลูกโซ่พอรเิมอเรส 
(polymerase chain reaction) ด้วยไพรเมอร์แบบ
สุ่ม จํานวน 6 ชุด รวม 72 ชนิด (Wako Company, 
Japan) ความเข้มข้น 250 นาโนโมลาร์ (nM) ใน
บฟัเฟอร ์[50 mM KCl, 10 mM Tris-HCl (pH 9.1), 
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0.1 % Triton™ X-100 และ 2.5 mM MgCl2] ที8มี   
นิวคลีโอไทด์ 4 ชนิด (dATP, dCTP, dGTP และ 
dTTP) ชนิดละ 200 ไมโครโมลาร ์(µM) และเอนไซม ์
Taq DNA polymerase (Vivantis technologies 

Sdn. Bhd., Malaysia) 1 ยนิูต (unit) ปรมิาตรรวม 20 
ไมโครลติร (นฤมล และคณะ, 2555) ภายใต้สภาวะ
ของปฏกิริยิา 3 ขั >นตอน ไดแ้ก่ (1) บ่มที8อุณหภูม ิ94 
องศาเซลเซียส เป็นเวลา 3 นาที จํานวน 1 รอบ   
(2) บ่มที8 94 องศาเซลเซยีส เป็นเวลา 30 วนิาท ีบ่ม

ที8 46 องศาเซลเซยีส เป็นเวลา 30 วนิาท ีและบ่มที8 
72 องศาเซลเซยีส เป็นเวลา 1 นาท ีจาํนวน 40 รอบ 
และ (3) บ่มที8 72 องศาเซลเซยีส เป็นเวลา 5 นาท ี
จํานวน 1 รอบ แล้วตรวจสอบด้วยวธิอีเิลก็โทรโฟ-  
รซีสิในเจลอะกาโรส 1.5 เปอร์เซนต์ และย้อมด้วย
เอธเิดยีมโบรไมด์ ความเขม้ขน้ 0.5 ไมโครกรมัต่อ
มิลลิลิตร แล้วตรวจดูภายใต้แสงอัตราไวโอเลต  
(Sambrook et al., 1989) 

 
ตารางที, 1  จํานวนแถบดเีอน็เอในลายพมิพด์เีอน็เอของทุเรยีนที8ไดจ้ากแฮตอาร์เอพดี ีซึ8งเกดิจากไพรเมอร์

แบบสุม่ 20 ชนิด 
 

ลําดบั 
ชนิด 

ไพรเมอร ์
ลําดบันิวคลโีอไทด ์

(5′→3′) 
จาํนวนแถบดเีอน็เอ เปอรเ์ซน็ต์ 

ความหลากรปู ทั >งหมด ที8มคีวามหลากรปู ที8ไมม่คีวามหลากรปู 
1 A22 GCCTGCCTCACG 11 9 2 81.82 
2 A24 CTCCTGCTGTTG 10 3 7 30.00 
3 A30 GACCTGCGATCT 1 - 1 0.00 
4 A31 AAGGCGCGAACG 19 19 - 100.00 
5 A32 TTGCCGGGACCA 12 11 1 91.67 
6 B22 GGTGACTGGTGG 11 8 3 72.73 
7 B23 GGTGCCGGAGCA 14 12 2 85.71 
8 B32 ATCGCGGCTTAT 11 10 1 90.91 
9 C21 GGAGAGCGGACG 20 20 - 100.00 
10 C22 GGTCACCGATCC 12 10 2 83.33 
11 C28 GTCGACGCATCA 10 7 3 70.00 
12 C31 TCTGCTGACCGG 10 8 2 80.00 
13 D31 GGAGGTCGACCA 13 9 4 69.23 
14 E22 GGAATGGAACCG 9 7 2 77.78 
15 E23 AGGTACGCCGCA 17 17 - 100.00 
16 E24 CCGGAGTGGATG 17 17 - 100.00 
17 E26 CTGCCTGTACCA 9 9 - 100.00 
18 E31 GAGGACAGCAA 10 9 1 90.00 
19 E32 CAGGAACAGCAA 10 7 3 70.00 
20 F31 ATCGTGACGCCG 14 13 1 92.86 

 รวม 240 205 33  
 



ปีที � 7 • ฉบบัที � 1 • มกราคม - เมษายน 2561                                        Thai Journal of Science and Technology 

 93

2.3.2 การสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอ  
คดัเลอืกไพรเมอรท์ี8สามารถเพิ8มปรมิาณ

ดเีอน็เอและใหแ้ถบดเีอน็เออย่างชดัเจน นํามาสรา้ง
ลายพมิพด์เีอน็เอของทุเรยีนทั >ง 30 พนัธุ ์โดยเปรยีบ 
เทียบขนาดของแถบดีเอน็เอกบัดีเอน็เอมาตรฐาน 
(DNA ladder) (GeneRulerTM 100 bp Plus DNA 
Ladder, Thermo Scientific™) 

2.4 การวิเคราะหผ์ล 
ตรวจสอบความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม

ดว้ยการเปรยีบเทยีบความเหมอืนและความต่างของ

แถบดเีอน็เอในลายพมิพ์ดเีอน็เอของทุเรยีนทั >ง 30 
พันธุ์ ถ้าปรากฏแถบดีเอ็นเอให้ค่าเป็น 1 และไม่
ปรากฏแถบดีเอ็นเอให้ค่าเป็น 0 และนําผลรวมที8
ได้มาวิเคราะห์ค่าดัชนีความเหมือน (similarity 
coefficient) แล้วสร้างเป็นแผนภูมิความสัมพันธ์ 
(dendrogram) ดว้ยโปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 2.01e 
(Rohlf, 2002) โดยเลือกการจดักลุ่มแบบ UPGMA 
(unweighted pair group method with arithmetic 
mean) 

 

 
 

รปูที, 1  ลายพมิพ์ดเีอน็เอของทุเรยีนที8ได้จากแฮตอาร์เอพดีโีดยใช้ไพรเมอร์ F31 [M คอื ดเีอน็เอมาตรฐาน 
(GeneRulerTM 100 bp Plus DNA Ladder, Thermo Scientific™), หมายเลข 1-30 คือ พนัธุ์ทุเรยีน
ต่าง ๆ ไดแ้ก่ (1) กบวดักลว้ย (2) กบเจา้คุณ (3) หา้ลูกไม่ถงึผวั (4) ลวงทอง (5) นกหยบิ (6) กําปั 8น
เหลือง (7) กําปั 8นเดิม (8) ทองแดง (9) ทองย้อยฉัตร (10) พวงมณี (11) หลงลบัแล (12) ทองสุก   
(13) ต้นใหญ่ (14) ก้านยาว (15) ชะนี (16) ชะนีนํ> าตาลทราย (17) หลินลับแล (18) ฉัตรสีทอง      
(19) ชมพพูาน (20) กะเทยเนื>อขาว (21) ชมพศูร ี(22) กาํปั 8นพวง (23) ธรณีไหว (24) อลีบีนายทพิย ์
(25) กบพกุิล (26) ทบัทมิ (27) กบรศัม ี(28) เมด็ในกา้นยาว (29) กา้นสั >น และ (30) กบสวุรรณ] 

 
3. ผลการวิจยัและวิจารณ์ 

3.1 ผลการวิจยั 
เมื8อเพิ8มปริมาณดีเอ็นเอของทุเรียนทั >ง 

30 พันธุ์ ด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส โดยใช้ 
ไพรเมอร์แบบสุ่ม 72 ชนิด พบไพรเมอร์ที8ให้ผลิต
ผลติ 26 ชนิด คดิเป็น 36.11 เปอรเ์ซน็ต ์

เมื8อคัดเลือกไพรเมอร์ที8ให้ลายพิมพ์      
ดีเอ็นเออย่างชัดเจน 20 ชนิด ได้แก่ A22, A24, 
A30, A31, A32, B22, B23, B32, C21, C22, C28, 
C31, D31, E22, E23, E24, E26, E31, E32 แ ละ 

F31 นํามาสร้างลายพมิพด์เีอน็เอของทุเรยีนทั >ง 30 
พนัธุ ์พบว่าปรากฏแถบดเีอน็เอรวม 240 แถบ เป็น
แถบดีเอ็นเอที8มีความหลากรูป 205 แถบ (85.42 
เปอรเ์ซน็ต์) และเป็นแถบดเีอน็เอที8ไม่มคีวามหลาก
รูป 33 แถบ (14.58 เปอร์เซ็นต์) มีขนาดประมาณ 
300-2,500 คู่เบส (ตารางที8 1) โดยไพรเมอร์ C21 
ให้จํานวนแถบดีเอ็นเอมากที8สุด คือ 20 แถบ และ
ไพรเมอร ์A30 ใหจ้ํานวนแถบดเีอน็เอน้อยที8สุด คอื 
1 แถบ โดยตวัอย่างลายพมิพ์ดเีอน็เอของทุเรยีนที8
ไดจ้ากไพรเมอร ์F31 แสดงในรปูที8 1 
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เมื8อการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทาง
พนัธุกรรมของทุเรยีนดว้ยโปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 
2.01e โดยเลอืกวธิกีารจดักลุ่มแบบ UPGMA พบว่า 
มค่ีาดชันีความเหมอืน 0.59-0.89 (รปูที8 2) และสรา้ง
แผนภูมคิวามสมัพนัธไ์ดด้งัรูปที8 3 ซึ8งเมื8อพจิารณา
ที8ค่าดัชนีความเหมือน 0.69 สามารถแบ่งทุเรียน
เป็น 2 กลุ่ม คอื กลุ่มแรกเป็นกลุ่มเลก็ ประกอบดว้ย
ทุเรยีน 4 พนัธุ์ ได้แก่ หลงลบัแล ทองสุก ต้นใหญ่ 
แ ล ะ ก้ า นย า ว  ส่ ว นก ลุ่ ม สอ ง เ ป็ น ก ลุ่ ม ใ ห ญ่  
ประกอบด้วยทุเรียน 26 พนัธุ์ ได้แก่ กบวดักล้วย 

กบเจา้คุณ กบพกุิล กบรศัม ีกบสุวรรณ หลนิลบัแล 
อลีบีนายทพิย ์ฉัตรสทีอง ธรณีไหว ทบัทมิ เมด็ใน-
กา้นยาว กา้นสั >น ลวงทอง กําปั 8นเหลอืง กําปั 8นเดมิ 
ทองแดง นกหยบิ กะเทยเนื>อขาว กําปั 8นพวง ชะนี 
ชะนีนํ>าตาลทราย ชมพูศร ีชมพูบาน หา้ลูกไม่ถงึผวั 
พวงมณี และทองย้อยฉัตร โดยทุเรียนที8มีความ 
สมัพนัธใ์กลช้ดิกนัมากที8สดุ คอื กบเจา้คุณกบักบวดั
กล้วย มค่ีาดชันีความเหมอืน 0.89 ส่วนทุเรยีนที8มี
ความสมัพนัธ์ใกล้ชดิกนัน้อยที8สุด คอื ก้านยาวกบั
กบพกุิล มค่ีาดชันีความเหมอืน 0.59 

 

 

รปูที, 2  ค่าดชันีความเหมอืนของทุเรยีน 30 พนัธุ ์ที8ไดจ้ากแฮตอารเ์อพดี ี
 

3.2 การอภิปรายผล  
การศึกษาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม

ของทุเรียนด้วยเทคนิคแฮตอาร์เอพีดีและสร้าง
แผนภูมคิวามสมัพนัธ ์เมื8อพจิารณาที8ค่าดชันีความ
เหมอืน 0.69 พบว่าสามารถแบ่งทุเรยีนเป็น 2 กลุ่ม 
กลุ่มแรกเป็นกลุ่มเลก็ (ไดแ้ก่ หลงลบัแล ทองสกุ ตน้
ใหญ่ และก้านยาว) และกลุ่มสองเป็นกลุ่มใหญ่ ซึ8ง

ภายในกลุ่มใหญ่สามารถแบ่งเป็นกลุ่มย่อย โดยมี
ทุเรยีนบางพนัธุแ์ยกอยู่เดี8ยว ๆ ไม่มคีวามใลช้ดิกบั
ทุเรยีนพนัธุอ์ื8นเลย  

เมื8อเปรียบเทียบกับการจัดแบ่งกลุ่ม
ทุเรียนด้วยลักษณะสัณฐาน ซึ8งแบ่งเป็น 5 กลุ่ม 
พบว่ากลุ่มแรกที8เป็นกลุ่มเล็กนั >น ประกอบด้วย
ทุเรยีนพนัธุ์หลงลบัแลซึ8งอยู่ในกลุ่มเบด็เตลด็ ส่วน
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ทุเรยีนพนัธุ์ทองสุก ต้นใหญ่ และก้านยาวจดัอยู่ใน
กลุ่มก้านยาว มีค่าดัชนีความเหมือนภายในกลุ่ม 
0.75-0.79 โดยทุเรยีนกลุ่มเบด็เตลด็นั >นจะมลีกัษณะ
ของทรงใบบริเวณปลายใบ ฐานใบ ทรงผล และ
หนามผลไม่ชดัเจน บางลกัษณะอาจเหมอืนทุเรยีน
ในกลุ่มอื8น และมกัมลีกัษณะที8ผนัแปรออกไป (หริญั 
และคณะ, 2530) โดยการจัดกลุ่มของกลุ่มเล็กนี>
แสดงให้เห็นว่าทุ เรียนพันธุ์หลงลับแลมีความ 
สมัพนัธใ์กลช้ดิกบัทุเรยีนกลุ่มกา้นยาว 

กลุ่มสองเป็นกลุ่มใหญ่ แบ่งไดห้ลายกลุ่ม
ย่อย และบางพนัธุไ์ม่มคีวามสมัพนัธใ์กลช้ดิกบัพนัธุ์
อื8นเลย ในกลุ่มย่อย เช่น กลุ่มย่อยของกลุ่มกบ 
ไดแ้ก่ กบวดักลว้ย กบเจา้คุณ กบพกุิล กบรศัม ีและ
กบสวุรรณ มค่ีาดชันีความเหมอืนภายในกลุ่ม 0.79-
0.89 กลุ่มย่อยของกลุ่มลวง ได้แก่ ชมพูศรี ชะนี 
ชะนีนํ> าตาลทราย และชมพูบาน มีค่าดัชนีความ
เหมอืนภายในกลุ่ม 0.73-0.81 สว่นพนัธุท์ี8ไม่มคีวาม
ใกลช้ดิกบัพนัธุอ์ื8นเลย เช่น พนัธุห์า้ลูกไม่ถงึผวั ซึ8ง
จดัอยู่ในกลุ่มเบด็เตลด็ 

ในแผนภูมคิวามสมัพนัธจ์ะเหน็ว่าทุเรยีน
ที8จ ัดอยู่ในกลุ่มที8มีลักษณะสณัฐานเดียวกัน ส่วน
ใหญ่มีความสมัพนัธ์ใกล้ชดิกนั แต่มีบางพนัธุ์ที8ไม่
เป็นไปตามการจดักลุ่มด้วยลักษณะสณัฐาน เช่น 
ลวงทอง ที8อยู่ในกลุ่มลวง ซึ8งอยู่ในกลุ่มย่อยเดยีวกบั
กลุ่มกําปั 8น จากงานวิจยัก่อนหน้าเรื8องการศึกษา
ความสัมพันธ์ทุเรียนในจังหวัดนนทบุรี 14 พันธุ์ 
ดว้ยเครื8องหมายอารเ์อพดี ีสามารถแบ่งกลุ่มเป็น 2 
กลุ่ม ไดแ้ก่ กลุ่มแรก คอื กลุ่มกบทั >งหมด และกลุ่ม
สอง ประกอบด้วยกลุ่มย่อย 2 กลุ่ม คือ กลุ่มย่อย
แรก มีกลุ่มลวงและกลุ่มทองย้อย ส่วนกลุ่มย่อยที8
สอง มกีลุ่มก้านยาว กลุ่มทองย้อย และกลุ่มกําปั 8น 
ซึ8งพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มลวงกบักลุ่มกําปั 8นเป็นกลุ่ม
ย่อยที8จดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกนั (Vanijajiva, 2011) โดย
ผลการวิจัยสอดคล้องกับงานวิจัยนี> คือ กลุ่มลวง 
กลุ่มกําปั 8น และกลุ่มทองย้อยจัดอยู่ในกลุ่มใหญ่

เดยีวกนั แต่ที8ไม่สอดคลอ้งกนั คอื ทุเรยีนในจงัหวดั
นนทบุรีที8อยู่ในกลุ่มกบ จะจดัอยู่กนัคนละกลุ่มกบั
กลุ่มลวง กลุ่มทองยอ้ย และกลุ่มกําปั 8น ซึ8งต่างจาก
ผลงานวจิยันี>ที8กลุ่มก้านยาวทั >งหมดเป็นกลุ่มเลก็ที8
แยกออกจากกลุ่มใหญ่ 

การศึกษาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม
ของทุเรยีน 30 พนัธุ ์ดว้ยเครื8องหมายแฮตอารเ์อพดีี
ในครั >งนี>ให้ผลสอดคล้องกับงานวิจัยของ ฐิตาพร 
และคณะ (2549) ที8จําแนกทุเรียนในศุนย์วิจยัพืช
สวนจนัทบุร ีจงัหวดัจนัทบุร ีจํานวน 130 ตวัอย่าง 
ด้วยเครื8องหมายเอเอฟแอลพ ีซึ8งสามารถแบ่งกลุ่ม
ทุเรยีนเป็น 2 กลุ่ม และทั >ง 2 กลุ่ม สามารถแบ่งเป็น
กลุ่มย่อยไดห้ลายกลุ่ม และบางพนัธุไ์ม่มไีม่มคีวาม 
สมัพนัธใ์กลช้ดิกบัพนัธุอ์ื8นเลย โดยการจดักลุ่มย่อย
นั >นไม่ได้จัดตามลักษณะสัณฐาน อย่างไรก็ตาม 
แมว้่าแผนภูมคิวามสมัพนัธแ์สดงใหเ้หน็ว่าทุเรยีนมี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง แต่ก็ยังคงมี
ความใกล้ชิดทางพันธุกรรมค่อนข้างสูงเช่นกัน 
นอกจากนั >น มีรายงานการใช้เครื8องหมายดเีอน็เอ
ชนิดอื8นกับทุ เรียน เช่น ดีเอเอฟ (DAF, DNA 
amplification fingerprinting) (ทรงพล และคณะ, 
2548) เ อ ส เ อ ส อ า ร์  ( SSR, simple sequence 
repeat) หรือไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellite) 
(เอมอร และคณะ, 2556; ฮดูา และคณะ, 2557) 

งานวจิยัที8ใช้เครื8องหมายแฮตอาร์เอพดีี
พบมีทั >งในสตัว์และพืช ตัวอย่างการศึกษาในสตัว์ 
เช่น การวเิคราะหล์กัษณะเฉพาะทางพนัธุกรรมของ
พยาธจิากกระเพาะอาหารในกระบอืโดยใชไ้พรเมอร์
แบบสุ่ม 4 ชนิด ซึ8งผลการวิจัยแสดงให้เห็นแถบ    
ดเีอน็เอที8จาํเพาะกบัพยาธแิต่ละชนิด ทาํใหส้ามารถ
จําแนกความแตกต่างกันของพยาธิในกระเพาะ
อาหารและเป็นประโยชน์ต่อการตรวจวินิจฉัยโรค 
( Puttalakshmamma et al., 2014) ก า รต ร ว จ หา
พยาธิใบไม้วงศ์ Heterophyidae บางชนิดในระยะ
ตวัเตม็วยัและระยะเมตาเซอรค์าเรยี (metacercaria) 
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ในประเทศไทยดว้ยไพรเมอร ์9 ชนิด พบว่าไพรเมอร์
8 ชนิด เพิ8มปรมิาณดเีอน็เอได้ ซึ8งพบแถบดเีอน็เอ
รวมทั >งหมด 180 แถบ ขนาดประมาณ 160-2,865 คู่
เบส โดยผลการวิจัยนี>สามารถจําแนกสายพันธุ์
พยาธใิบไมไ้ดท้ั >ง 2 ระยะ และเครื8องหมายดเีอน็เอนี>
ใชต้รวจสอบไดทุ้กสายพนัธุ ์แมว้่าในแต่ละระยะของ
พยาธใิบไม้นั >นเจรญิเติบโตในโฮสต์ (host) ต่างกนั 
แต่รูปแบบของดเีอน็เอสามารถยนืยนัไดว้่าเป็นสาย
พันธุ์ เ ดีย วกัน  (Wongsawad and Wongsawad, 
2007)  

ส่วนตวัอย่างการศกึษาในพชื ไดแ้ก่ การ
ตรวจสอบพนัธุล์ิ>นจี8ลกูผสมโดยใชไ้พรเมอร ์10 ชนิด 
ซึ8งมีการเปรียบเทียบแถบดีเอ็นเอของพนัธุ์พ่อแม่
กับลูกผสม เพื8อศึกษาว่าลิ>นจี8ลูกผสมสายพนัธุ์ใด
ได้รบัการถ่ายทอดลกัษณะที8ดทีี8สุดจากทั >งพนัธุพ์่อ
และพันธุ์แม่  (Chundet et al., 2007) การศึกษา
รู ป แ บ บ ข อ ง  DNA methylation ที8 มี ผ ล ต่ อก าร
เ ป ลี8 ย น แ ป ล ง ฟี โ น ไ ท ป์ ใ น ลํ า ไ ย แ ล ะ ผัก ข ม 
(Anuntalabhochai et al., 2009) เป็นตน้  

จากที8กล่าวมาจะเหน็ได้ว่าเครื8องหมาย
แฮตอาร์เอพดีสีามารถใชป้ระโยชน์ในด้านการระบุ
ชนิด/พนัธุข์องสิ8งมชีวีติ และใชจ้าํแนกความแตกต่าง
ระหว่างสิ8งมีชีวิตให้ชัดเจนยิ8งขึ>น รวมถึงใช้ใน
การศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม เพื8 อ
ประโยชน์ในการการวางแผนปรบัปรุงพนัธุป์รบัปรุง
พนัธุด์ว้ยการผสม และคดัเลอืกลกูผสมที8มลีกัษณะด ี
เพื8อให้ได้ลูกผสมพันธุ์ใหม่ที8มีคุณภาพดีกว่าเดิม 
และตรงตามความต้องการของตลาด ทั >งนี>เพื8อเป็น
ประโยชน์ต่อการคา้ในอนาคต  
 
4. สรปุ 

เทคนิคแฮตอารเ์อพดีมีปีระสทิธภิาพในการ
เพิ8มปริมาณดีเอ็นเอของทุเรียนด้วยไพรเมอร์ 20 
ชนิด ที8ไดจ้ากการคดัเลอืก โดยพบแถบดเีอน็เอรวม
ทั >งหมด 240 แถบ ขนาด 300-2,500 คู่เบส ซึ8งเป็น

แถบดเีอน็เอที8มคีวามหลากรูป 205 แถบ เมื8อสรา้ง
แผนภูมคิวามสมัพนัธด์ว้ยโปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 
2.01e และเลอืกการจดักลุ่มแบบ UPGMA สามารถ
แบ่งทุเรยีนเป็น 2 กลุ่ม มค่ีาดชันีความเหมอืน 0.59-
0.89 อย่างไรกต็าม ผลการจดักลุ่มไม่ได้สอดคลอ้ง
กบัการจดักลุ่มทุเรียนในประเทศไทยด้วยลกัษณะ
สัณฐาน เนื8องจากงานวิจัยครั >งนี>ใช้เครื8องหมาย      
ดีเอ็นเอ ซึ8งเป็นการวิเคราะห์โดยใช้เทคนิคทาง    
ชีวโมเลกุล โดยผลการวจิยันี>สามารถใช้ประโยชน์
ในทางการคา้และการปรบัปรุงพนัธุท์ุเรยีน 
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