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บทคดัย่อ 
ประเทศไทยมทีุเรยีนมากกว่า 200 พนัธุ ์พนัธุท์ี6นิยมปลูกในเชงิการคา้ส่วนใหญ่จะเป็นหมอนทองและ

ชะนี เพราะให้ผลผลติสูงและรสชาติอร่อย แต่ปัจจุบนัเริ6มมกีารปลูกทุเรยีนพนัธุ์อื6น ๆ ในเชงิการค้ามากขึEน 
ได้แก่ ก้านยาว หลงลบัแล หลนิลบัแล พวงมณี เป็นต้น ดงันั Eนการจําแนกพนัธุ์ทุเรยีนด้วยลกัษณะสณัฐาน
ภายนอกจงึมคีวามยุ่งยากมากขึEน งานวจิยันีEได้ใช้ลําดบันิวคลโีอไทด์ของยนี rpoC1 เพื6อจําแนกทุเรยีน 40 
พนัธุ ์ที6นํามาจากสวนบา้นเรา จงัหวดัระยอง แลว้หาความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมดว้ยโปรแกรม MEGA7 ซึ6ง
ผลการวจิยัพบว่าไม่สามารถแยกพนัธุท์ุเรยีน 40 พนัธุ ์ออกจากกนัอย่างสมบูรณ์ แสดงว่าลําดบันิวคลโีอไทด์
ของยนีนีEไม่เหมาะสมสาํหรบัการจาํแนกทุเรยีน ควรเลอืกใชล้าํดบันิวคลโีอไทดข์องตําแหน่งจาํเพาะอื6น หรอืใช้
เครื6องหมายดเีอน็เออื6น ทั EงนีEเพื6อใหก้ารจาํแนกพนัธุท์ุเรยีนมปีระสทิธภิาพยิ6งขึEน 
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Abstract 
There are more than 200 durian ( Durio zibethinus Murr. )  cultivars in Thailand.  Most of the 

commercial cultivars are Monthong and Chani because of their high yield and good taste.  At the 
present, more cultivars such as Kanyao, Longlap- lae, Linlap- lae, and Phuang Mani were sold on the 
market. The identification of durian varieties/cultivars by morphology was frustrated. This research, the 
nucleotide sequence of rpoC1 genes was used for identification of 40 durian cultivars, collected from 
Suan Ban Rao, Rayong province.  Then, phylogenetic tree were constructed by MEGA7.  The results 
showed that 40 durian cultivars could not be completely distinguished. It indicated that this nucleotide 
sequence of specific gene is not suitable for durian identification.  The nucleotide sequence of other 
specific genes should be studied or using other DNA markers to increase the ability for an effective 
durian varieties/cultivars identification.  
 

Keywords: durian; Durio zibethinus; rpoC1; identification; genetic relationship 
 
1. คาํนํา 

ทุเรยีน (Durio zibethinus Murr.) เป็นผลไม้
เศรษฐกจิที6สาํคญัของไทย จดัเป็นผลไมเ้ขตรอ้นที6มี
เฉพาะในภูมิภาค และมีศกัยภาพในการผลิตเพื6อ
การบริโภคภายในประเทศและส่งออกไปจําหน่าย
ภายนอกประเทศ ซึ6งสร้างรายได้ให้เกษตรกร
ค่อนขา้งสูง (ชวลติ และคณะ, 2551) สําหรบัพืEนที6
ปลกูทุเรยีนพบไดเ้กอืบทุกภาคของประเทศไทย แต่
แหล่งปลูกที6สําคัญในเชิงการค้าจะอยู่ ในภาค
ตะวันออก ภาคกลาง และภาคใต้ โดยจังหวัดที6
ใหผ้ลผลติปรมิาณมาก ไดแ้ก่ จนัทบุร ีระยอง ชุมพร 
และตราด (พทิกัษ์, 2550) 

ทุเรยีนที6นิยมปลูกในเชงิการค้าส่วนใหญ่จะ
เป็นพันธุ์หมอนทองและชะนี เพราะให้ผลผลิตสูง
และรสชาติอร่อย แต่ปัจจุบนัเริ6มมกีารปลูกทุเรยีน
พันธุ์อื6น ๆ ในเชิงการค้ามากขึEน ได้แก่ ก้านยาว 
หลงลับแล หลินลับแล สาลิกา พวงมณี ก้านยาว 
เป็นต้น ซึ6งจะเหน็ไดว้่ามคีวามหลากหลายของพนัธุ์
ทุเรยีนในท้องตลาดมากขึEน หากไม่ใช่ผู้เชี6ยวชาญ
ด้านทุ เรียนโดยตรง การมองด้วยตาเปล่านั Eน 
บางครั Eงอาจไม่สามารถจะระบุพนัธุท์ุเรยีนอย่างแน่

ชัด โดยในประเทศไทยพบทุเรียนพันธุ์พืEนเมือง
มากกว่า 200 พันธุ์ ดังนั Eนการจําแนกด้วยการใช้
เพยีงลกัษณะสณัฐาน (morphology) ภายนอกนั Eนจงึ
ทาํไดย้าก หากไม่มคีวารมชาํนาญเพยีงพอ  

ผูเ้ชี6ยวชาญดา้นทุเรยีนไดจ้ดัแบ่งทุเรยีนเป็น 
6 กลุ่ม ไดแ้ก่ กลุ่มกบ กลุ่มลวง กลุ่มกา้นยาว กลุ่ม
กําปั 6น กลุ่มทองยอ้ย และกลุ่มเบด็เตลด็ (หริญั และ
คณะ, 2541) โดยจําแนกจากลักษณะสัณฐาน
ภายนอกที6ปรากฏ ได้แก่ ทรงใบ ปลายใบ ฐานใบ 
ทรงผล และหนามผล ซึ6งจดัเป็นลกัษณะเฉพาะพนัธุ ์
(สาํนกัคุม้ครองพนัธุพ์ชืแห่งชาต,ิ 2544) การจดักลุ่ม
ทุเรยีนแบบนีEเป็นแนวทางที6ดแีละทําใหง้่ายต่อการ
จาํแนกพนัธุท์ุเรยีนมากขึEน แต่กย็งัไม่ชดัเจน  

การนําความรูท้างชวีวทิยาระดบัโมเลกุลมา
ช่วยในการจาํแนกสิ6งมชีวีติเริ6มแพร่หลายากขึEน และ
วิธีการหนึ6งที6นิยม คือ การใช้ลําดับนิวคลีโอไทด์ 
(nucleotide) ของตําแหน่งจาํเพาะ ซึ6งเป็นเครื6องมอื
ที6ใชศ้กึษาอนุกรมวธิานของสิ6งมชีวีติที6ผสมผสานกบั
เครื6องมอืทางชวีสารสนเทศศาสตร ์(bioinformatics) 
โดยเลอืกใชล้ําดบันิวคลโีอไทดใ์นบรเิวณที6ผ่านการ
ประเมนิแล้วว่ามศีกัยภาพเพยีงพอที6จะใชร้ะบุชนิด
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ของสิ6งมีชีวิต  นั 6นคือ ลําดับนิวคลีโอไทด์ของ
ตําแหน่งจําเพาะ ซึ6งควรมขีนาดไม่ยาวนักและพบ
ไดใ้นทุกส่วนของพชื ไดแ้ก่ ลําดบันิวคลโีอไทดข์อง
ไมโทคอนเดรยีจโีนม (mitochondrial genome) เชน่ 
ยีน Cytochrome c oxidase I (COI) (Hebert et al., 
2003) ซึ6งนิยมใช้ในการจําแนกสัตว์และพบว่ามี
ประสทิธภิาพด ี 

สําหรบัลําดบันิวคลโีอไทด์ในคลอโรพลาสต์ 
จโีนม (chloroplast genome) ไดแ้ก่ matK , rpoC1, 
rbcL, rpoB, trnH-psbA, atpF-atpH และ psbK-psbI 
(Kress et al., 2005; Kress and Erickson, 2007; 
Fazekas et al., 2008; Newmaster et al., 2008; 
Wang et al., 2010) ซึ6งประกอบด้วย 4 ยีน และ 
ชิEนส่วนระหว่างยีน (spacer) 3 บริเวณ โดยเคยมี
งานวิจัยที6ใช้ศึกษาเพื6อการจําแนกสิ6งมีชีวิตและ
พบว่ามศีกัยภาพและเหมาะที6จะนํามาเป็นดเีอน็เอ
มาตรฐาน (DNA standard) นอกจากนีEยงัพบบรเิวณ
อื6น ๆ  เช่น trnL (UAA) (Taberlet et al., 2007) accD 
(Sass et al., 2007) ndhJ และ ycf5 (Lahaye et al., 
2008) ซึ6งใชเ้ป็นดเีอน็เอมาตรฐานได้เช่นกนั แต่ไม่
นิยมเพราะประสทิธภิาพในการระบุชนิดของพชืยงั
ไม่ดพีอ (Hollingsworth, 2008) 

การใช้ลําดับนิวคลีโอไทด์ของตําแหน่ง
จําเพาะในการจําแนกพชืและสตัว์ประสบผลสําเรจ็
มาแลว้ ดงัเหน็ไดจ้ากงานวจิยัหลายเรื6อง (วุฒพิงศ,์ 
2554) ดงันั EนงานวิจยันีEจึงเลือกยีน rpoC1 ที6เคยมี
การศกึษามาแลว้ว่ามคีวามเหมาะสมในการจําแนก
พืช เพื6อประเมินความสัมพันธ์และจําแนกพันธุ์
ทุเรยีน ซึ6งจะเป็นประโยชน์ต่อการแยกพนัธุท์ุเรยีน
ใหม้คีวามแม่นยาํมากขึEน 

ยีน rpoC1 กําหนดการสร้างพอลิเพปไทด์ 
(polypeptide) ที6เป็นองค์ประกอบหนึ6งของเอนไซม์
อาร์เอ็นเอพอลิเมอเรส (RNA polymerase) ซึ6งพบ
ในพลาสติด (plastid) (Serino and Maliga, 1998) 
โดยชิEนดเีอน็เอนีEสามารถเพิ6มปรมิาณดว้ยปฏิกริยิา

ลูกโ ซ่พอริเมอเรส (polymerase chain reaction, 
PCR) แล้วตรวจสอบลําดบันิวคลโีอไทด์ไดง้่ายและ
ชดัเจน  
 

2. อปุกรณ์และวิธีการ 
2.1 พนัธุท์ุเรียน 

ทุเรยีนที6ใชใ้นงานวจิยันีE จาํนวน 40 พนัธุ ์
แบ่งเป็น 6 กลุ่ม ไดแ้ก่ กลุ่มกบ 7 พนัธุ ์กลุ่มลวง 6 
พนัธุ ์กลุ่มทองยอ้ย 5 พนัธุ ์กลุ่มกาํปั 6น 4 พนัธุ ์กลุ่ม
ก้านยาว 5 พนัธุ์ และกลุ่มเบด็เตล็ด 13 พนัธุ์ โดย
เก็บตัวอย่างใบทุเรียนที6ปลูกไว้ในสวนบ้านเรา 
ตําบลกระแสบน อําเภอแกลง จงัหวดัระยอง(ตาราง
ที6 1) 

2.2 การสกดัดีเอน็เอ 
สกดัดเีอน็เอจากตวัอย่างใบทุเรยีนด้วย

วิธีประยุกต์จาก Doyle และ Doyle (1978) (นฤมล 
และคณะ, 2555) แลว้ตรวจสอบปรมิาณและคุณภาพ
ของดเีอน็เอด้วยการวดัค่าการดูดกลืนแสงที6ความ
ยาวคลื6น  260 และ 280 นาโนเมตร (nm) และ
เทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิส (eletrophoresis) ในเจล  
อะกาโรส (agarose gel) ความเขม้ขน้ 0.8 เปอรเ์ซน็ต ์
(Sambrook et al., 1989) 

2.3 การเพิNมปริมาณชิPนดีเอ็นเอของยีน 
rpoC1  

เจอืจางดเีอน็เอทุเรยีนใหม้คีวามเขม้ขน้ 
100 นาโนกรมัต่อไมโครลิตร แล้วเพิ6มปริมาณชิEน   
ดีเอ็นเอของยีน rpoC1 ด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิ- 
เมอเรส ซึ6งประกอบด้วยดีเอ็นเอแม่แบบ (DNA 
template) 100 นาโนกรัม ในบัฟเฟอร์ 1 เท่า (50 
มิลลิโมลาร์ KCl, 10 มิลลิโมลาร์ Tris-HCl pH 9.1, 
0.1 % Triton™ X-100 และ 2.5 มลิลโิมลาร ์MgCl2) 
โดยมีนิวคลีโอไทด์ 4 ชนิด (dATP, dCTP, dGTP 
และ dTTP) ชนิดละ 2 มลิลโิมลาร)์ โดยใชไ้พรเมอร์
ที6จําเพาะกบัยีน rpoC1 ปริมาณ 250 นาโนโมลาร์ 
(ตารางที6 2) และเอนไซม ์Taq DNA poymerase
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ตารางทีN 1  ทุเรยีน 40 พนัธุ ์ที6ใชใ้นการวจิยัครั EงนีE 
 

กลุ่ม ชื6อพนัธุ ์ กลุ่ม ชื6อพนัธุ ์
กบ 
 
 
 
 
 

 

กบวดักลว้ย (Kop Watklual) ลวง 
 
 
 
 

 

ลวงทอง (Luang Thong) 
กบเจา้คุณ (Kop Choakhun) ยํ6ามะหวาด (Yammawat) 
กบชายนํEา (Kop Chainam) ชะนี (Chani) 

กบหน้าศาล (Kop Nasan) 
ชะนีนํEาตาลทราย (Chani 
Namtansai) 

กบรศัม ี(Kop Ratsami)  ชมพพูาน (Chomphu Phan) 
กบพกุิล (Kop Phikun) ชมพศูร ี(Chompu Sri) 
กบสวุรรณ (Kop Suwan) ทองยอ้ย 

 
 

 

นกหยบิ (Nokyip) 
เบด็เตลด็ หา้ลกูไม่ถงึผวั (Haluk 

Maithuengphua) 
ทองยอ้ยฉตัร (Thongyoichat) 

ทองแดง (Thongdeang) ฉตัรสทีอง (Chat Sithong) 
พวงมณี (Phuang Mani) ธรณีไหว (Thoraniwai) 
หลงลบัแล (Longlap-lae) ทบัทมิ (Taptim) 
สาลกิา (Salika) กาํปั 6น 

 
 

กาํปั 6นเหลอืง (Kampan Lueang) 
หลนิลบัแล (Linlap-lae)  กาํปั 6นเดมิ (Kampan Doem) 
กะเทยเนืEอขาว (Kathoei Nueakhao) หมอนทอง (Monthong) 
อลีบีนายทพิย ์(E-Lipnaithip) กาํปั 6นพวง (Kampan  Phuang) 
เมด็ในกา้นยาว (Metnai Kanyao) กา้นยาว กา้นยาววดัสกั (Kanyao Watsak) 
จอกลอย (Chok-loi) กา้นยาวสนีาค (Kanyao Si-nak) 
เมลด็อารยี ์(Malet Ar-ri) กา้นยาว (Kanyao) 
กา้นสั Eน (Kansan) ทองสกุ (Thongsuk) 
กะเทยขั Eวสั Eน (Kathoei Khuasan) ตน้ใหญ่ (Tonyai)  

 
ตารางทีN 2  ไพรเมอรส์าํหรบัเพิ6มปรมิาณชิEนดเีอน็เอของยนี rpoC1 

 

 
(Vivantis, Vivantis technologies Sdn. Bhd., 
Malaysia) � ยูนิต (นฤมล และคณะ, ����) สภาวะ
การทําปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสมี 3 ขั Eนตอน 

ไดแ้ก่ (1) บ่มที6อุณหภูม ิ94 องศาเซลเซยีส นาน 3 
นาที จํานวน 1 รอบ (2) บ่มที6อุณหภูมิ 94 องศา
เซลเซียส นาน 30 วินาที บ่มที6อุณหภูมิ 53 องศา

ตําแหน่งจาํเพาะ ไพรเมอร ์ ลาํดบันิวคลโีอไทด ์(5′→3′) เอกสารอา้งองิ 

ยนี rpoC1 
rpoC1-F 5′-GTG GAT ACA CTT CTT GAT AAT GG-3′ CBOL Plant Working 

Group, 2009 rpoC1-R 5′-TGA GAA AAC ATA AGT AAA CGG GC-3′ 
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เซลเซียส นาน 30 วินาที และบ่มที6อุณหภูมิ 72 
องศาเซลเซียส นาน 1 นาที จํานวน 40 รอบ และ 
(3) บ่มที6อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที 
จํานวน 1 รอบ แล้วนําผลผลติจากปฏกิริยิาลูกโซ่-
พอลิเมอเรสนํามาตรวจสอบดีเอ็นเอด้วยเทคนิค 
อิเล็กโทรโฟรีซิสในเจลอะกาโรสความเข้มขน้ 1.5 
เปอรเ์ซน็ต ์(ปิยดา และคณะ, 2558) 

2.4 การตวจสอบลาํดบันิวคลีโอไทด ์
ส่งชิEนดีเอ็นเอของยีน rpoC1 ที6 เพิ6ม

ปริมาณได้ไปตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด์ ณ 
บริษัท Bioneer (ประเทศเกาหลีใต้) เมื6อได้ข้อมูล
ลําดบันิวคลีโอไทด์แล้วจึงตรวจสอบความถูกต้อง
โดยเปรียบเทียบกับข้อมูลลําดับนิวคลีโอไทด์ใน
ฐานขอ้มูล GenBank ของ NCBI (National Center 
for Biotechnology Information, https://blast.ncbi. 
nlm.nih.gov/Blast.cgi) แล้วฝากเก็บข้อมูลลําดับ    
นิวคลโีอไทดท์ี6ไดไ้วใ้นฐานขอ้มลู GenBank  

2.5 การวิเคราะหผ์ล 
นําขอ้มูลลําดบันิวคลโีอไทด์ของของยนี 

rpoC1 ในทุเรยีน 40 พนัธุ์ มาเปรยีบเทยีบกนัด้วย

โปรแกรม ClustalW (http://www.genome.jp/tools-
bin/clustal w) เพื6อวิเคราะห์ความแตกต่างทาง
พันธุกรรม (genetic distance) แล้วสร้างแผนภูมิ
ความสมัพันธ์ทางพันธุกรรม (phylogenetic tree) 
ด้วยโปรแกรม Molecular Evolutionary Genetics 

Analysis version 7.0 (MEGA7) โดยเลือกวิธีจัด
ก ลุ่มแบบ maximum likelihood และกําหนดค่า 
bootstrap เป็น 1,000 รอบ  

การเลือกข้อมูลลําดบันิวคลีโอไทด์ของ
ยนี rpoC1 ในสิ6งมชีวีติอื6น ๆ เพื6อเปรยีบเทยีบและ
วเิคราะหน์ั Eน จะเลอืกจากการนําขอ้มูลลําดบันิวคล-ี
โอไทด์ของทุเรียนไปเปรียบเทียบกบัข้อมูลลําดับ   
นิวคลีโอไทด์ในฐานข้อมูล GenBank ของ NCBI 
โดยใช้โปรแกรม Nucleotide-Nucleotide BLAST 
(blastn, https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?P 
ROGRAM=blastn) แล้วเลือกข้อมูลลําดับนิวคลี-  
โอไทดข์องยนี rpoC1 ในสิ6งมชีวีติอื6นที6มเีปอรเ์ซน็ต์
ความเหมอืน (% identity) ใกลเ้คยีงกบัขอ้มูลลําดบั
นิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 ในทุเรียนสูงสุด 10 
ชนิด 

  

 
 

รูปทีN  1  แผนภูมิความสมัพนัธ์
ทางพันธุ กรรมของ
ทุเรยีน (Durio zibethi-
nus Murr.) ที6สรา้งจาก
ข้อมูลลําดับนิวคลีโอ-
ไทดข์องยนี rpoC� ใน
ทุรียนเปรยีบเทยีบกบั
สิ6งมชีวีติที6มเีปอรเ์ซน็ต์
ความเหมือนกัน 10 
ชนิด โดยใช้โปรแกรม 
MEGA7 แ ล ะ เ ลื อ ก
วิธีก ารจัดก ลุ่มแบบ 
maximum likelihood 
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3. ผลการวิจยัและวิจารณ์ 
3.1 การเพิNมปริมาณชิPนดีเอ็นเอของยีน 

rpoC1  
เมื6 อ เพิ6มปริมาณชิEนดีเอ็นเอของยีน 

rpoC1 ในทุเรยีน 40 พนัธุ ์ดว้ยปฏกิริยิาลูกโซ่พอล-ิ
เมอเรส โดยใช้ไพรเมอร์ที6มลีําดบัสากล (universal 
primer) ของยนี rpoC1 พบว่าสามารถเพิ6มปรมิาณ
ชิEนดเีอน็เอขนาด 566 คู่เบส  

3.2 การตรวจสอบลาํดบันิวคลีโอไทด ์
 เมื6อไดร้บัขอ้มูลลําดบันิวคลโีอไทดข์องยนี 
rpoC1 ในทุเรยีน 40 พนัธุ ์จากบรษิทั Bioneer แลว้ 
นําไปเปรยีบเทยีบกบัขอ้มูลลําดบันิวคลโีอไทดท์ี6อยู่
ในฐานข้อมูล GenBank ของ NCBI พบว่าตรงกบั
ขอ้มูลลําดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rpoC1 ในสิ6งมชีวีติ
อื6น จากนั Eนไดฝ้ากเกบ็ขอ้มลูลาํดบันิวคลโีอไทดท์ี6ได้
ไวใ้นฐานขอ้มลู GenBank และไดห้มายเลขจาํเพาะ
ของลําดบันิวคลีโอไทด์ (accession number) โดย
ตัวอย่างหมายเลขจําเพาะของทุเรียนพนัธุ์กบวดั
กลว้ย คอื MF139630 

3.3 การวิเคราะหล์าํดบันิวคลีโอไทด ์
เมื6อวิเคราะห์ข้อมูลลําดับนิวคลีโอไทด์

ของยนี rpoC1 ในทุเรยีน 40 พนัธุ ์แลว้สรา้งแผนภมูิ
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมดว้ยโปรแกรม MEGA7 
พบว่าไม่สามารถจําแนกพันธุ์ทุเรียนออกจากกนั 
เนื6 องจากลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 ใน
ทุเรยีนทุกพนัธุเ์หมอืนกนั 100 เปอรเ์ซน็ต ์ 

เมื6อเปรียบเทียบข้อมูลลําดับนิวคลี-     
โอไทด์ของยีน rpoC1 ในทุเรียนกับข้อมูลลําดับ     
นิวคลโีอไทดข์องยนี rpoC1 ในสิ6งมชีวีติอื6น 10 ชนิด 
ได้แก่ Tilia oliveri (KT894774.1), Tilia mandshu-
rica (KT894773. 1) , Tilia amurensis (KT894 
772. 1) , Gossypium harknessii (KP221927. 1) , 
Gossypium davidsonii (KP170501. 1) , Theobro-
ma cacao (KY085907. 1) , Hibiscus syriacus 
(KR259989. 1) , Gossypium australe (KP221 

928. 1) , Gossypium populifolium (KP221924. 1) 
แ ล ะ  Talipariti hamabo (KR259988. 1)  พ บ ว่ า
ทุเรียน (Durio zibethinus) มีความสมัพนัธ์ใกล้ชิด
กับ  Theobroma cacao และ Tilia spp. มากที6สุด 
(รปูที6 1) 

3.4 การอภิปราย 
การเพิ6มปริมาณชิEนดีเอ็นเอที6ใช้เป็น      

ดีเอ็นเอมาตรฐาน ควรเลือกดีเอ็นเอมาตรฐานที6ดี
และเหมาะสมกบังาน เพราะลําดบันิวคลโีอไทดข์อง
ตําแหน่งจําเพาะนั Eนเป็นสิ6งสําคญัมาก และมผีลต่อ
การนําไปใช้ระบุชนิดของสิ6งมีชีวิตให้มีความ
น่าเชื6อถือและถูกต้อง มีงานวิจยัที6เลือกศึกษายีน 
COI ในการจําแนกสตัวแ์ล้วประสบความสําเรจ็ ทํา
ให้การใช้ลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน COI ได้รับ
ความนิยมแพร่หลายในสัตว์ แต่กลับไม่ประสบ
ความสาํเรจ็ในพชื เนื6องจากยนีนีEมอีตัราการเปลี6ยน 
แปลงของลําดับนิวคลีโอไทด์ตํ6ามาก จึงไม่เพียง
พอที6จะนํามาใช้แยกและระบุชนิดพืชที6มีความ 
สมัพนัธ์ทางววิฒันาการห่างไกลกนั (ต่างสกุลหรือ
ต่างวงศ์) (Ford et al., 2009) ดังนั Eนจึงต้องค้นหา   
ดเีอน็เอมาตรฐานที6มคีวามเหมาะสมกบัสิ6งมชีวีตินั Eน 
เพื6อเพิ6มประสทิธิภาพต่อการระบุและจําแนกชนิด
ของสิ6งมชีวีติ 

เมื6อวเิคราะห์แผนภูมคิวามสมัพนัธ์ทาง
พนัธุกรรมดว้ยโปรแกรม MEGA7 จากขอ้มูลลําดบั
นิวคลโีอไทดข์องยนี rpoC1 ของทุเรยีน 40 พนัธุ ์จะ
เหน็ได้ว่าลําดบันิวคลโีอไทด์ไม่มคีวามแตกต่างกนั 
ทําให้ไม่สามารถแยกพันธุ์ทุ เรียนออกจากกัน 
เนื6องจากลําดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rpoC1 มขีนาด
สั Eนมาก (ประมาณ 500 คู่เบส) เมื6อเปรยีบเทยีบกบั
ขนาดของจโีนมพชื อกีทั Eงเป็นยนีที6กาํหนดการสร้าง
พอลิเพปไทด์และสามารถแปลรหัส (translation) 
เป็นกรดอะมิโนได้ทั Eงหมด จึงมีความอนุรักษ์สูง 
(high conservation) และมโีอกาสผนัแปรของนิวคล-ี
โอไทด์ตํ6ามาก (Wynns and Lange, 2014) โอกาส
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การกลาย (mutation) ของลําดบันิวคลีโอไทด์นีEจึง
ตํ6ากว่าลําดบันิวคลโีอไทด์ของยนีที6มขีนาดยาว อกี
ทั Eงทุเรียนที6เลือกศึกษานั Eนเป็นพืชชนิด (species) 
เดยีวกนัทั Eงหมด จงึมคีวามใกลช้ดิทางพนัธุกรรมสงู 
ดังนั Eนจึงควรเลือกศึกษาลําดับนิวคลีโอไทด์ของ
ตําแหน่งจาํเพาะอื6นที6เหมาะสมกว่า 

เมื6อสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทาง
พนัธุกรรมของทุเรยีนกบัสิ6งมชีวีติอื6น 10 ชนิด โดย
เลือกจากข้อมูลลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 
ในสิ6งมีชีวิตอื6นที6อยู่ในฐานข้อมูล GenBank ของ 
NCBI ด้วยโปรแกรม blastn พบว่า Theobroma 
cacao มีความสมัพันธ์ใกล้ชิดกับทุเรียนมากที6สุด 
ซึ6งสิ6งมชีวีติชนิดนีE คอื โกโก้ ซึ6งเป็นพชืยนืต้นและ
เจรญิได้ดใีนสภาพภูมอิากาศเขตร้อนเช่นเดยีวกบั
ทุ เรียน (ผานิต, 2548) ส่วน Tilia spp. จัดเป็น
สิ6งมีชีวิตที6อยู่ในวงศ์ (family) เดียวกันกับทุเรียน 
เมื6อเปรยีบเทยีบลําดบันิวคลโีอไทด์ของทุเรียนกบั
สิ6งมชีวีติทั Eง 2 ชนิด คอื โกโก ้และ Tilia spp. พบว่า
ลําดับนิวคลีโอไทด์ต่างกัน 21 และ 19 ตําแหน่ง 
ตามลาํดบั 

ปัจจุบนัลําดบันิวคลโีอไทดข์องตําแหน่ง
จําเพาะกําลงัได้รบันิยมสําหรบัใช้เป็นเครื6องหมาย  
ดีเอ็นเอ (DNA maker) โดยนําไปประยุกต์ใช้เพื6อ
ศึกษาวิวัฒนาการและประเมินความสมัพันธ์ของ
สิ6งมีชีวิตทั Eงพืชและสตัว์ งานวิจัยที6ศึกษาในสตัว์ 
เช่น การศึกษาดีเอ็นเอบาร์โค้ดในปลาวงศ์เสอืตอ
โดยใชล้ําดบันิวคลโีอไทด์ของยนี COI (ดุจฤด ีและ
นนทรี, 2557) ส่วนงานวิจัยที6ศึกษาในพืช เช่น 
การศกึษาความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมในมะม่วงโดย
ใช้ลําดบันิวคลโีอไทด์ของยนี rpoB และชิEนดเีอน็เอ
ที6อยู่ระหว่างยนี trnH กบั psbA (นฤมล และคณะ, 
2559) การศึกษาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของ
กล้วยไม้สกุลกุหลาบโดยใชล้ําดบันิวคลโีอไทดข์อง
ยนี matK และชิEนส่วนของดเีอน็เอระหว่างยนี trnH 
กบั psbA (นฤมล และคณะ, 2557) 

เนื6องจากพนัธุ์ทุเรยีนที6นํามาศกึษาเป็น
พชืชนิดเดยีวกนั คอื Durio Zibethinus ดงันั Eนความ
ใกลช้ดิทางพนัธุกรรมจงึมมีากกว่าพชืต่างชนิดกนั มี
งานวิจัยที6ศึกษาในพืชชนิดเดียวกนั เช่น ข้าวมีสี 
(Oryza sativa) โดยวเิคราะหล์าํดบันิวคลโีอไทดข์อง
ยีน  rpoC1 พบว่ามีตําแหน่งที6ให้ความหลากรูป 
(polymorphism) เพียง 6 ตําแหน่ง (คิดเป็น 1.16 
เปอร์เซ็นต์) (นฤมล และคณะ, 2557) และยังมี
การศึกษาในมะม่วง (Mangifera indica) พบว่า
ลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC มีตําแหน่งที6ให้
ความหลากรูปเพียง 13 ตําแหน่ง (คิดเป็น 0.54 
เปอร์เซ็นต์) (ปิยดา และคณะ, 2558) นอกจากนั Eน
ยังมีการศึกษาในพืชต่างชนิด ได้แก่ ศึกษาใน
กล้วยไม้ส กุล  Dendrobium และกล้วยไม้ส กุล 
Coelogyne พบตําแหน่งที6เกดิความหลากรูป 4.32 
และ 29 เปอร์เซ็นต์ ตามลําดบั (นฤมล และคณะ, 
2560a; นฤมล และคณะ, 2560b) ศกึษาในกลว้ยไม้
สกุลก้านก่อ 30 ชนิด พบว่าจําแนกได้ 12 ชนิด มี
ตําแหน่งที6เกิดการกลายและให้ความหลากรูป 61 
ตําแหน่ง (คดิเป็น 9.2 เปอร์เซน็ต์) (จุฑามาศ และ
คณะ, 2560) ศึกษาในกล้วยไม้สกุลรองเท้านารี 
กลุ่มใบสเีขยีว 20 ชนิด พบว่าจําแนกได้ 3 ชนิด มี
ตํ าแหน่งการกลาย 4 ตํ าแหน่ง  (คิด เ ป็น 0.7 
เปอรเ์ซน็ต)์ (พรประภา และคณะ, 2560) และศกึษา
ในกล้วยไม้สกุลรองเท้านารี กลุ่มใบลาย 20 ชนิด 
พบว่าจําแนกได้ 5 ชนิด มีตําแหน่งการกลาย 16 
ตําแหน่ง (คดิเป็น 2.9 เปอรเ์ซน็ต)์ (ทปีกา และคณะ, 
2560) 

จากข้อมูลดังกล่าวข้างต้นจะเห็นว่า
ประสทิธภิาพในการจําแนกพชืชนิดเดยีวกนัโดยใช้
ลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน  rpoC1 ตํ6 ากว่าการ
จําแนกพชืต่างชนิดมาก ดงันั Eนจงึไม่ควรเลอืกลาํดบั
นิวคลโีอไทด์ของตําแหน่งจําเพาะเพื6อวิเคราะห์ใน
พชืชนิดเดยีวกนั แต่ควรใช้เครื6องหมายดเีอน็เออื6น 
ได้แก่ อาร์เอพีดี (RAPD, random amplified poly-
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morphic DNA) ไอเอสเอสอาร์ (ISSR, inter-simple 
sequence repeat) หรอืสก๊อต (SCoT, start codon 
targeted) เป็นต้น (Gorji et al., 2011) ซึ6งจะช่วยให้
การวเิคราะหเ์พื6อจําแนกหรอืระบุชนิดของสิ6งมชีวีติ
ใหม้ปีระสทิธภิาพมากขึEน 

นอกจากนั Eน มงีานวจิยัที6ใชล้ําดบันิวคล-ี
โอไทด์ของตําแหน่งจําเพาะอื6นวเิคราะห์ในทุเรยีน 
เช่น ลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK (อรอนงค์, 
2549) และมีงานวิจยัที6ใช้เครื6องหมายดีเอ็นเออื6น
วิเคราะห์ในทุเรียน ได้แก่ เอเอฟแอลพี (AFLP, 
amplified fragment length polymorphisms) (ฐิ ต า
ภรณ์ และคณะ, 2549) เอสเอสอาร์ (SSR, simple 
sequence repeat) หรอืไมโครแซทเทลไลต ์(micro-
satellite) (เอมอร และคณะ, 2556; ฮูดา และคณะ, 
2557) อารเ์อพดี ี(Ismi et al., 2009) 
  

4. สรปุ 
การตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 

rpoC1 เพื6อประเมนิความสมัพนัธท์างพนัธกุรรมของ
ทุเรียน 40 พนัธุ์ พบว่าเพิ6มปริมาณชิEนดีเอ็นเอได้
ขนาด 566 คู่เบส และขอ้มูลลําดบันิวคลโีอไทดท์ี6ได้
คล้ายคลึงกับข้อมูลลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rpoC1 ในพืชชนิดอื6น เมื6อวิเคราะห์ข้อมูลลําดับ     
นิวคลีโอไทด์และสร้างแผนภูมิความสมัพันธ์ทาง
พนัธุกรรมดว้ยโปรแกรม MEGA7 โดยเลอืกการจดั
กลุ่มแบบ maximum likelihood พบว่าไม่สามารถ
จําแนกพันธุ์ทุเรียนออกจากกัน เนื6องจากลําดับ     
นิวคลโีอไทด์ของยนี rpoC1 ในทุเรยีนทั Eง 40 พนัธุ์ 
มีความเหมือนกัน 100 เปอร์เซ็นต์ ดังนั Eนการใช้
ลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 เพื6อประเมิน
ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของทุเรยีนนั Eนยงัไม่มี
ความเหมาะสม และไม่ควรใชศ้กึษาในตวัอย่างพชืที6
จดัเป็นชนิดเดยีวกนั  
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