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บทคดัย่อ 
กล้วยไม้สกุลหวายเป็นกล้วยไมส้กุลใหญ่ที5นิยมปลูกเลี7ยงกนัเป็นจํานวนมาก และมคีวามสําคญัทาง

เศรษฐกจิ ปัจจุบนัการจาํแนกชนิดของกลว้ยไมด้ว้ยลกัษณะสณัฐานทาํไดย้าก และสามารถเกดิความผดิพลาด
สงู ซึ5งจําเป็นตอ้งใชผู้เ้ชี5ยวชาญในการจาํแนก งานวจิยันี7จงึใชล้ําดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rbcL และชิ7นดเีอน็เอ
ระหว่างยนี trnH กบั psbA ประเมนิความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมและจําแนกกล้วยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา 
จาํนวน 17 ชนิด โดยการเพิ5มปรมิาณชิ7นดเีอน็เอของยนี rbcL และชิ7นดเีอน็เอระหว่างยนี trnH กบั psbA ดว้ย
ปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรส แล้วตรวจสอบลําดบันิวคลโีอไทด์และวเิคราะหด์้วยโปรแกรม ClustalW จากนั 7น
สรา้งแผนภูมคิวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมดว้ยโปรแกรม MEGA7 ผลการศกึษาพบว่าลําดบันิวคลโีอไทดข์อง
ยนี rbcL และชิ7นดเีอน็เอระหว่างยนี trnH กบั psbA สามารถจําแนกชนิดของกลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา 
7 และ 15 ชนิด ตามลําดบั เมื5อวเิคราะหล์ําดบันิวคลโีอไทดข์องทั 7ง 2 ยนี ร่วมกนั พบว่าจําแนกกลว้ยไมส้กุล
หวายหมู่แคลสิตาไดท้ั 7ง 17 ชนิด 
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trnH กบั psbA 

 
Abstract 

Dendrobium is the largest genus of orchid.  Besides requiring the specialists, morphological 
identification of orchid species is quite difficult with high error. Therefore, the nucleotide sequences of 
the specific sites of plastid genes were used to identify 17 species of Dendrobium Section Callista. 
The plastid genes, rbcL gene and trnH-psbA intergenic spacer region were amplified and sequenced. 
All sequences were aligned by ClustalW and analyzed genetic relationship using MEGA7.  The 
phylogenetic tree constructing based on the nucleotide sequences of rbcL gene and trnH- psbA 
intergenic spacer region could distinguish 7 and 15 out of 17 species, respectively.  However, when 
analyzing both genes together, we found that all of 17 species were distinguished.  
 

Keywords: Dendrobium; Callista; genetic relationship; rbcL; trnH-psbA 

 
1. คาํนํา 

กลว้ยไมม้คีวามหลากหลายทั 7งสสีนั ลวดลาย 
ขนาด รูปทรง และกลิ5น จงึเป็นไมต้ดัดอกยอดนิยม
ไปทั 5วโลก โดยขอ้มูลจากกระทรวงพาณิชย์ระบุว่า
กล้วยไม้เป็นพืชเศรษฐกิจที5สําคัญชนิดหนึ5งของ
ประเทศไทย ทํารายได้เข้าประเทศหลายพันล้าน
บาทต่อปี และตลาดกล้วยไม้ยังสามารถขยายตัว
เพิ5มขึ7นไดอ้กีมาก ซึ5งจากการสาํรวจกลว้ยไมส้ง่ออก
ที5สาํคญัของประเทศไทย พบว่ากลว้ยไมส้กุลหวาย
เป็นกล้วยไม้สกุลใหญ่ที5สุด และนิยมปลูกกนัเป็น
จํานวนมาก ประเทศไทยสํารวจพบกล้วยไม้สกุล
หวายในธรรมชาติมากกว่า 130 ชนิด มีรูปร่าง
ลกัษณะทั 7งดอก ใบ และลําลูกกลว้ยต่างกนัไป บาง
ชนิดมสีแีละใบคลา้ยกนั แต่มดีอกแตกต่างกนั ดงันั 7น
จงึมกัสบัสนไดง้่าย (มาลนีิ, 2538) ทําใหเ้กดิปัญหา
ต่อการสง่ออกกลว้ยไม ้ 

ปัจจุบนัการจําแนกสิ5งมชีวีติโดยใช้ลกัษณะ
สัณฐานมักมีความยากลําบาก จําเป็นต้องอาศัย
ผู้เชี5ยวชาญในการจําแนก นอกจากนั 7นลักษณะ
สณัฐานยงัขึ7นกบัสภาพแวดลอ้ม ดงันั 7นจงึมแีนวคดิ

ในการจําแนกชนิดของสิ5งมชีวีติโดยใชล้ําดบันิวคล-ี
โอไทด์ (nucleotide sequence) และมีโครงการ
จัดทําฐานข้อมูลดีเอ็นเอบาร์โค้ด (DNA barcode) 
ของสิ5งมชีวีติ (Hebert et al., 2003) เพื5อใชร้ะบุชนิด
ของสิ5งมชีวีติไดใ้นทุกระยะของการเจรญิเตบิโตและ
ไม่ขึ7นกบัสภาพแวดลอ้ม ซึ5งจะเป็นประโยชน์ต่อนัก
อนุกรมวธิานและบุคคลทั 5วไปที5ไม่มคีวามชาํนาญใน
การจําแนกดว้ยลกัษณะสณัฐาน ต่อมามกีารร่วมมอื
กันมากขึ7นและเกิดเป็นองค์กรทางวิชาการชื5อว่า 
Consortium for the Barcode of Life (CBOL) ซึ5งจะ
ศึกษาลําดบันิวคลีโอไทด์ของคลอโรพลาสต์จโีนม 
(chloroplast genome) เพื5อใชเ้ป็นดเีอน็เอมาตรฐาน 
(standard DNA) สาํหรบัจาํแนกสิ5งมชีวีติ  

ในคลอโรพลาสต์มีตําแหน่งมาตรฐาน 2 
บรเิวณ คอื ยนี rbcL ซึ5งกําหนด การสร้างเอนไซม์ 
ribulose 1,5-bisphosphate carboxylase/oxygen-
nase (RubisCO) หน่วยย่อยใหญ่ (large subunit) 
ของเอนไซม์ RubisCO และเมื5อรวมกบัหน่วยย่อย
เลก็แล้วจะทําหน้าที5เป็นตวัเร่งปฏกิริยิาการรวมตวั
ของ RuBP กับ CO2 ในวัฏจักรคาลวิน (Calvin’s 
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cycle) (Soltis and Soltis, 1998) และชิ7นดีเอ็นเอ
ระหว่างยีน trnH กบั psbA เป็นส่วนปลายของยีน 
trnH ที5กําหนดการสร้าง tRNAhis (GUG) ซึ5งจบักบั
กรดอะมโินฮสีทดินี (histidine, H) และส่วนต้นของ
ยีน psbA ที5กําหนดการสร้างพอลิเพปไทด์ (poly-
peptide) ที5เป็นองค์ประกอบของ photosystem II 
โดยชิ7นดีเอ็นเอระหว่างยีน trnH กับ psbA เป็น
บริเวณที5นิยมนํามาพสิูจน์เอกลกัษณ์ของสิ5งมชีวีติ 
ซึ5งมีความผันแปรของลําดับนิวคลีโอไทด์สูงกว่า
ตําแหน่งอื5น ๆ ในคลอโรพลาสต์จโีนมประมาณ 3-4 
เ ท่ า  ( Kress et al., 2005; Kress and Erickson, 
2007) 

การใช้ดีเอ็นเอมาตรฐานเพยีงบริเวณเดยีว 
(single locus) เพื5อระบุชนิดพชืชนิดต่าง ๆ ใหผ้ลไม่
ดนีกั อย่างไรกต็าม กลุ่มนกัวจิยัต่าง ๆ พบว่าการใช้
ดเีอน็เอมาตรฐานมากกว่า 1 บรเิวณ (multi loci) มี
ความเหมาะสมต่อการนําไปใช้ระบุพืชกลุ่มต่าง ๆ 
ได้ดีกว่า ดังนั 7นจึงเสนอให้ใช้ดีเอ็นเอมาตรฐาน
ร่วมกันเ ป็น 2-3 บริเวณ (Kress and Erickson, 
2007; Newmaster et al., 2008; CBOL Plant 
WorkingGroup, 2009) 

การวิจัยครั 7งนี7ได้ศึกษาความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมและการจําแนกชนิดของกล้วยไม้สกุล
หวาย หมู่แคลสิตา โดยใชล้าํดบันิวคลโีอไทดข์องยนี 
rbcL และชิ7นดเีอน็เอระหว่างยนี trnH กบั psbA มา
สร้ า ง แผ นภู มิค ว ามสัมพัน ธ์ท า งพันธุ ก รรม 
(phylogenetic tree) ซึ5งข้อมูลลําดบันิวคลีโอไทด์ที5
ไดน้ั 7นฝากเกบ็ไวใ้นฐานขอ้มลู GenBank ของ NCBI 
(National Center for Biotechnology Information) 
เพื5อเป็นประโยชน์ต่อการศกึษาและการจาํแนกชนิด
กลว้ยไมใ้นอนาคต  
 
2. อปุกรณ์และวิธีการ 

1.1 ตวัอย่างกล้วยไม้ทีSใช้ในการศึกษา 
กลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา จาํนวน  

17 ชนิด ที5ใชใ้นการวจิยัครั 7งนี7แสดงดงัตารางที5 1 
1.2 การสกดัดีเอน็เอ 

สกัดดีเอ็นเอจากใบกล้วยไม้ด้วยวิธีที5
ประยุกตจ์าก Doyle และ Doyle (1987) ตามวธิขีอง 
นฤมล และคณะ (2555) จากนั 7นตรวจสอบคุณภาพ
ของดเีอน็เอด้วยเทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซสิ (electro-
phoresis) ใ น เ จ ลอ ะ ก า โ ร ส  ( agarose gel) 0. 8 
เปอรเ์ซน็ต ์ตรวจสอบปรมิาณดเีอน็เอที5ไดด้ว้ยวธิวีดั
ค่าการดูดกลืนแสงที5ความยาวคลื5น 260 และ 280 
นาโนเมตร (nm) (Sambrook et al., 1989) 

1.3 การเพิSมปริมาณชิ5นดีเอ็นเอของยีน 
rbcL และชิ5นดีเอน็เอระหว่างยีน trnH กบั psbA 

เจอืจางดเีอน็เอของกลว้ยไมท้ี5สกดัไดท้ั 7ง 
17 ชนิด ใหม้คีวามเขม้ขน้ 100 นาโนกรมัต่อไมโคร 
ลิตร (ng/µl) เพื5อใช้เป็นดีเอ็นเอแม่แบบ (DNA 
template) สาํหรบัเพิ5มปรมิาณชิ7นดเีอน็เอที5ตําแหน่ง
จาํเพาะ คอื ชิ7นดเีอน็เอของยนี rbcL และชิ7นดเีอน็เอ
ระหว่างยีน trnH กบั psbA โดยทําปฏิกิริยาลูกโซ่
พอลิเมอเรส (PCR, polymerase chain reaction) 
ในบฟัเฟอร์ 1 เท่า (50 mM KCl, 10 mM Tris-HCl 
(pH 9. 1) , 0. 1 %  Triton™ X-100 และ  2.5 mM 
MgCl2) มนิีวคลโีอไทดท์ั 7ง 4 ชนิด คอื dATP, dCTP, 
dGTP และ dTTP ชนิดละ 200 ไมโครโมลาร์ (µM) 
ไพรเมอร์สากล (universal primer) ที5จําเพาะ 250 
นาโนโมลาร์ (nM) โดยใช้ไพรเมอร์จําเพาะต่อยีน 
rbcL  (rbcL-F: 5′-TCACCACAAACAGAAACTAA 
AGC-3′, rbcL-R: 5′-GGCACAAAATAAGAAACG 
ATCTC -3′) และชิ7นดีเอ็นเอระหว่างยีน trnH กับ 
psbA ( trnH: 5′-CGCGCATGGTGGATTCACAAT 
CC-3′, psbA: 5′-  GTTATGCATGAACGTAATGC 
TC-3′) ปรมิาณ 250 นาโนโมลาร ์(nM) เอนไซม ์Taq 
DNA polymerase (Vivantis Technologies Sdn 
Bhd., Malaysia) 1 ยนิูต (Unit) และนํ7า รวมปรมิาตร
สทุธ ิ40 ไมโครลติร (นฤมล และคณะ, 2558) 

1.3 การวิเคราะหผ์ล
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ตารางทีS 1  ตวัอย่างกลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา 17 ชนิด ที5ใชใ้นการวจิยัครั 7งนี7 
 

ลาํดบั ชื5อสามญั ชื5อวทิยาศาสตร ์
หมายเลขจาํเพาะของลาํดบันิวคลโีอไทด ์

rbcL trnH-psbA 
1 เอื7องมจัฉา D. palpebrae Lindl. KU574243 MF437021 
2 เอื7องมจัฉานุ D. farmer Paxton KU574244 MF437022 
3 เอื7องมจัฉาเหลอืง D. griffithianum Lindl. KU574245 MF437023 
4 เอื7องม่อนไข ่ D. thyrsiflorum Rchb.f. KU574246 MF579381 
5 เอื7องม่อนไขเ่หลี5ยม D. densiflorum Lindl. KU574247 MF579382 
6 เอื7องคาํ D. chrysotoxum Lindl. KU574248 MF437024 
7 เอื7องคาํตาดาํ D. chrysotoxum var. suavissimum KU574249 MF437025 
8 เอื7องผึ7ง D. lindleyi Steud. KU574250 MF437026 
9 เอื7องจาํปาน่าน D. sulcatum Lindl. KU574251 MF579383 
10 เอื7องคาํฝอยปาย D. brymerianum Rchb.f. KU574252 MF579384 
11 เอื7องผาเวยีง D. albosanguineum Lindl. KU574253 MF579385 
12 เอื7องคาํปากไก่ DD. trigonopus Rchb.f. KU574254 MF579386 
13 เอื7องคาํป๊อก D. harveyanum Rchb.f. KU574255 MF437027 
14 เอื7องคาํผกัปราบ D. ochreatum Lindl. KU574256 MF437028 
15 เอื7องคาํฝอยอนิเดยี D. harveyanum Rchb.f. KU574257 MF579387 
16 เอื7องม่อนไขช่มพ ู D. amabile Lindl. KU574258 MF437029 
17 เอื7องผึ7งจิ �ว D. jenkinsii Wall.ex Lindl. MF579380 MF579388 

 
ตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด์ของชิ7น     

ดีเอ็นเอที5 เพิ5มปริมาณได้โดย บริษัท Bioneer 
(ประเทศเกาหลใีต้) และตรวจสอบความถูกตอ้งโดย
นําข้อมูลลําดับนิวคลีโอไทด์ไปเปรียบเทียบกับ
ข้อมูลในฐานข้อมูล GenBank ของ NCBI (https:// 
www.ncbi.nlm.nih.gov) แล้วฝากเก็บข้อมูลลําดับ      
นิวคลโีอไทด์ที5ได้ไวใ้น GenBank จากนั 7นนําขอ้มูล
ลําดบันิวคลโีอไทด์ทั 7งหมดมาเปรยีบเทยีบกนัด้วย
โปรแกรม ClustalW (http://www.genome.jp/tools-
bin/clustalw) และวเิคราะห์ด้วยโปรแกรม MEGA7 
(molecular evolutionary genetics analysis version 
7.0) วเิคราะหค์วามแตกต่างทางพนัธุกรรม (genetic 
distance) ของกลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตาแต่ละ

ชนิด เลอืกวธิกีารจดักลุ่มแบบ maximum likelihood 
และกาํหนดค่า bootstrap 1,000 รอบ 
 

3. ผลการวิจยัและวิจารณ์ 
3.1 การเพิSมปริมาณชิ5นดีเอ็นเอของยีน 

rbcL และชิ5นดีเอน็เอระหว่างยีน trnH กบั psbA 
การเพิ5มชิ7นดีเอ็นเอของยีน rbcL และชิ7น  

ดเีอน็เอระหว่างยนี trnH กบั psbA ในกลว้ยไมส้กุล
หวาย หมู่แคลิสตา 17 ชนิด ด้วยไพรเมอร์สากล
พบว่าเพิ5มชิ7นดเีอน็เอระหว่างยนี trnH กบั psbA ใน
กลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา ไดท้ั 7ง 17 ชนิด โดย
แถบดีเอ็นเอที5ได้มีความชัดเจนและมีขนาดตรง
ตามที5คาดไว ้กล่าวคอื ชิ7นดเีอน็เอของยนี rbcL ขนาด  
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ประมาณ 600 คู่เบส และชิ7นดีเอ็นเอระหว่างยีน 
trnH กบั psbA ขนาดประมาณ 700-800 คู่เบส 

3.2 การตรวจสอบลาํดบันิวคลีโอไทด ์
เมื5อตรวจสอบลําดบันิวคลโีอไทดข์องยนี 

rbcL และชิ7นดเีอน็เอระหว่างยนี trnH กบั psbA ใน
กล้วยไม้สกุลหวาย หมู่แคลสิตา ทั 7ง 17 ชนิด แล้ว
นําขอ้มูลลําดบันิวคลโีอไทดท์ี5ไดไ้ปเปรยีบเทยีบกบั
ข้อมูลลําดับนิวคลีโอไทด์ในฐานข้อมูล GenBank 
ของ NCBI  พบว่าลาํดบันิวคลโีอไทดข์องยนีทั 7งสอง
คล้ายคลึงกับลําดับนิวคลีโอไทด์ของตําแหน่ง
จําเพาะดังกล่าวในกล้วยไม้สกุลหวาย 94-100 
เปอรเ์ซน็ต ์จงึยนืยนัไดว้่าชิ7นดเีอน็เอที5ไดน้ั 7นถูกตอ้ง 
จากนั 7นไดฝ้ากเกบ็ขอ้มลูลําดบันิวคลโีอไทดท์ั 7งหมด
ไว้ในฐานขอ้มูล GenBank ของ NCBI มีหมายเลข
จาํเพาะ (accession number) ดงัตารางที5 1 

3.3 การวิเคราะหล์าํดบันิวคลีโอไทดข์อง
ยีน rbcL และชิ5นดีเอ็นเอระหว่างยีน trnH กับ
psbA 

เมื5อเปรยีบเทยีบลําดบันิวคลโีอไทดข์อง
ทั 7ง 2 บรเิวณ ในกลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา ทั 7ง 
17 ชนิด พบว่ามกีารกลายระดบัยนี (gene mutation)  
 
ตารางทีS 2  ลําดบันิวคลโีอไทด์ของยนี rbcL ที5พบ

ความแตกต่างในกล้วยไม้สกุลหวาย 
หมู่แคลสิตาแต่ละชนิด 

 

รปูแบบการกลาย 
ตําแหน่งนิวคลโีอไทด ์
ของยนี rbcL ที5พบ 
การเปลี5ยนแปลง  

พวิรนีทรานสชินั 222, 262, 388, 395, 414, 
426, 567 

ไพรมิดินีทรานสชินั 245, 402, 404, 407, 414, 
477, 480 

ทรานสเวอรช์นั 53, 57, 244, 250, 261, 341, 
371, 383, 432, 438, 448, 
479, 488, 501, 506, 552 

ตารางทีS  3  ลําดับนิวคลีโอไทด์ของชิ7นดีเอ็นเอ
ระหว่างยนี trnH กบั psbA ที5พบความ
แตกต่างในกล้วยไม้สกุลหวาย หมู่  
แคลสิตาแต่ละชนิด 

 

รปูแบบการกลาย 
ตําแหน่งนิวคลโีอไทดข์องชิ7น 
ดเีอน็เอระหวา่งยนี trnH กบั 
psbA ที5พบการเปลี5ยนแปลง  

พวิรนีทรานสชินั 24, 29, 35, 77, 78, 132, 
173, 177, 178, 206, 713, 
715, 721, 722, 726, 735, 
737, 748, 774, 818, 834, 
835  

ไพรมิดินีทรานสชินั 27, 28, 30, 33, 41, 45, 47, 
50, 59, 60, 66, 68, 83, 84, 
111, 131, 156, 219, 221, 
604, 608, 633, 718, 824, 
827, 828 

ทรานสเวอรช์นั 29, 34-40, 42-49, 51-54, 
75, 103, 108-110, 127, 
129, 134, 135, 139, 141, 
165, 170, 171, 188, 195, 
428, 518, 522, 526, 558, 
606, 612, 622, 626, 695, 
711, 712, 719, 720, 730, 
731, 733, 734, 742, 745-
747, 756, 766, 774, 795, 
800, 802, 819, 831, 834, 
844 

อนิเดล 24-57, 65, 82, 85-103, 121, 
122, 132, 133, 145, 148, 
164, 170, 177, 180-182, 
198, 217, 218, 257, 316, 
320, 501-505, 519-554, 
624-769, 786, 807, 821, 
822, 826, 846, 853, 858, 
866, 873-880 
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เกดิขึ7น โดยลําดบันิวคลโีอไทด์ของยนี rbcL มกีาร
กลายเกิดขึ7น 3 รูปแบบ คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน 
(pyrimidine transition) 7 ตําแหน่ง พวิรนีทรานสชินั 
(purine transition) 7 ตําแหน่ง และทรานสเวอรช์นั 
(transversion) 16 ตําแหน่ง (ตารางที5 2) 

ส่วนลําดบันิวคลีโอไทด์ของชิ7นดีเอ็นเอ
ระหว่างยีน trnH กับ psbA มีการกลายเกิดขึ7น 4 
รปูแบบ ไดแ้ก่ พวิรนีทรานสชินั 22 ตําแหน่ง ไพรมิ-ิ
ดีนทรานสิชัน 26 ตําแหน่ง ทรานสเวอร์ชัน 68 
ตํ าแหน่ง และอินเดล (indel, insertion/deletion) 
277 ตําแหน่ง (ตารางที5 3) 

เมื5อสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทาง
พนัธุกรรมจากลําดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rbcL ดว้ย
โปรแกรม MEGA รุ่น 7.0 โดยเลอืกการจดักลุ่มแบบ 
maximum likelihood ได้แผนภูมคิวามสมัพนัธ์ทาง
พนัธุกรรมดงัรูปที5 1 ซึ5งจําแนกกล้วยไม้สกุลหวาย 
หมู่แคลิสตา ได้ 7 ชนิด คือ เอื7องคําฝอยอินเดีย 
เอื7องคําผกัปราบ เอื7องม่อนไข่ เอื7องคําปากไก่ เอื7อง
ม่อนไขเ่หลี5ยม เอื7องมจัฉาเหลอืง และเอื7องมจัฉา 

การสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทาง
พนัธุกรรมจากลําดบันิวคลีโอไทด์ของชิ7นดีเอ็นเอ
ระหว่างยีน  trnH กบั psbA ด้วยโปรแกรม MEGA 
รุ่น 7.0 โดยเลือกวิธีการจัดกลุ่มแบบ maximum 
likelihood ได้แผนภูมิความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม
ดงัรปูที5 2 ซึ5งจาํแนกในกลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิ-
ตา ได ้15 ชนิด ไดแ้ก่ เอื7องคําฝอยปาย เอื7องมจัฉา
เหลือง เอื7องคําตาดํา เอื7องคํา เอื7องมจัฉานุ เอื7อง
ม่อนไข่เหลี5ยม เอื7องคําผักปราบ เอื7องคําปากไก่ 
เอื7องผึ7งจิ �ว เอื7องคําป๊อก เอื7องผาเวยีง เอื7องม่อนไข่ 
เอื7องจําปาน่าน เอื7องคําผึ7ง และเอื7องคําฝอยอนิเดยี 
ซึ5งจะเห็นได้ว่าลําดบันิวคลีโอไทด์ของชิ7นดีเอ็นเอ
ระหว่างยีน trnH กับ psbA จําแนกได้ดีกว่าลําดบั   
นิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL เนื5 องจากชิ7นดีเอ็นเอ
ระหว่างยนี trnH กบั psbA มคีวามยาวมากกว่าและ
เป็นชิ7นดเีอน็เอที5อยู่ระหว่างยนี trnH กบั psbA ซึ5งมี
ความผนัแปรของลําดบันิวคลโีอไทดค่์อนขา้งสงู จงึ
ใชจ้าํแนกและระบุชนิดของพชืไดด้กีว่า 

 

 
 

รปูทีS 1  แผนภูมคิวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของกลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา ที5ไดจ้ากการวเิคราะหล์าํดบั
นิวคลโีอไทดข์องยนี rbcL 
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รปูทีS 2  แผนภูมคิวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของกลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา ที5ไดจ้ากการวเิคราะหล์าํดบั
นิวคลโีอไทดข์องชิ7นดเีอน็เอระหว่างยนี trnH กบั psbA 

 
เมื5อสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทาง

พนัธุกรรมจากลําดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rbcL และ
ชิ7นดีเอ็นเอระหว่างยีน trnH กับ psbA ร่วมกัน 
พบว่าไดแ้ผนภูมคิวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมดงัรูป
ที5 3 ซึ5งจําแนกกล้วยไม้ได้ทั 7ง 17 ชนิด แต่ก็มีบาง
ชนิดที5แยกออกจากกนัได้ไม่ดีนัก เนื5องจากลําดบั  
นิวคลโีอไทด์ที5ได้มกีารเปลี5ยนแปลงน้อยมาก บาง
ชนิดไม่มีความแตกต่างกันเลย จึงทําให้ผลการ
วิเคราะห์มีค่าบูทสแตรปตํ5า อย่างไรก็ตาม การใช้
ลําดับนิวคลีโอไทด์ของ 2 บริเวณ มาวิเคราะห์
ร่วมกนันี7 ทําให้มปีระสทิธภิาพในการจําแนกสงูขึ7น 
เช่นเดยีวกบังานวจิยัของ จนิต ์และคณะ (2558) ซึ5ง
ศกึษาความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของกลว้ยไม้สกุล
แวนด้า หมู่เข็ม ที5พบในภูมิภาคเอเชียตะวนัออก
เฉียงใต ้โดยใชล้าํดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rbcL และ
ชิ7นดีเอ็นเอระหว่างยีน trnH กับ psbA ซึ5งพบว่า
แผนภูมคิวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมที5ไดจ้ากลําดบั
นิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL มีประสิทธิภาพตํ5ากว่า
แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมที5ได้ลําดับ      

นิวคลีโอไทด์ของชิ7นดีเอ็นเอระหว่างยีน trnH กบั 
psbA กล่าวคอื จําแนกชนิดกลว้ยไมไ้ดน้้อยกว่า ซึ5ง
เกดิจากมอีตัราการแทนที5ของลําดบันิวคลโีอไทดต์ํ5า
กว่า และเมื5อใชล้าํดบันิวคลโีอไทดข์องทั 7ง 2 บรเิวณ
ร่วมกนั สามารถจาํแนกชนิดกลว้ยไมเ้ป็น 3 กลุ่ม ที5
มีความสัมพันธ์กันภายในกลุ่ม ซึ5งสอดคล้องกับ
แหล่งแพร่กระจายพนัธุ ์นอกจากนี7ยงัมกีารวจิยัอื5นที5
แสดงประสทิธิภาพของการใช้ลําดบันิวคลีโอไทด์
ตําแหน่งจําเพาะร่วมกนัมากกว่าบริเวณเดียว ใน
การวเิคราะห์ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมและการ
จําแนกพืช ซึ5งพบว่าได้ผลดีกว่าการใช้ตําแหน่ง
จําเพาะเพียงบริเวณเดียว ได้แก่ กล้วยไม้สิงโต
กลอกตา (เกียรติชยั, 2557) กล้วยไม้สกุลกุหลาบ 
(นฤมล และคณะ, 2557) มะม่วง (ปิยะดา และคณะ, 
2558) กล้วยไม้สกุลเอื7องเทียน (นฤมล และคณะ, 
2560) กลว้ยไมส้กุลรองเทา้นาร ีกลุ่มใบลาย (ทปีกา 
และคณะ, 2560) กล้วยไม้สกุลก้านก่อ (จุฑามาศ 
และคณะ, 2560) และกลว้ยไมส้กุลรองเทา้นาร ีกลุ่ม
ใบสเีขยีว (พรประภา และคณะ, 2560)
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รปูทีS 3  แผนภูมคิวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของกลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา ที5ไดจ้ากการวเิคราะหล์าํดบั
นิวคลโีอไทดข์องยนี rbcL และชิ7นดเีอน็เอระหว่างยนี trnH กบั psbA ร่วมกนั 

 
4. สรปุ 

การตรวจสอบกลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิ-
ตาด้วยลําดับนิวคลีโอไทด์ของตําแหน่งจําเพาะ 
พบว่าลําดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rbcL และชิ7นดเีอน็
เอระหว่างยนี trnH กบั psbA จําแนกกล้วยไม้สกุล
หวายหมู่แคลสิตาได ้7 และ 15 ชนิด ตามลําดบั ซึ5ง
เมื5อนําลําดับนิวคลีโอไทด์ของทั 7ง 2 บริเวณมา
วเิคราะหร่์วมกนั สามารถจําแนกไดท้ั 7ง 17 ชนิด ซึ5ง
สามารถสรุปว่าการใช้ชิ7นดเีอน็เอทั 7ง 2 บรเิวณ มา
วิเคราะห์ร่วมกนั มีประสทิธิภาพในการจําแนกสูง
กว่า 
 

5. รายการอ้างอิง 
เกียรติชัย แซ่ไต่, นฤมล ธนานันต์ และธีระชัย 

ธนานันต์, 2557, การวิเคราะห์ความสมัพนัธ์
ทางพนัธุกรรมของกลว้ยไมส้งิโตกลอกตา หมู่

สงิโตสยามโดยใช้ลําดบันิวคลีโอไทด์ของยนี
จําเพาะ, ว.วิทยาศาสตร์และเทคโนโลยี 22: 
523-530. 

จินต์ ทองสม, ภัทรพร คุ้มภัย, ธีระชัย ธนานันต์ 
และนฤมล ธนานันต์, 2558, การวิเคราะห์
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของกลว้ยไมส้กุล
แวนด้า หมู่เขม็โดยใชล้ําดบันิวคลโีอไทดข์อง
ยนี rbcLและชิ7นดเีอน็เอที5อยู่ระหว่างยนี trnH 
กบั psbA, ว. วทิยาศาสตรแ์ละเทคโนโลย ี23: 
994-1005. 
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