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บทคดัย่อ 
ทุเรียนเป็นผลไม้เขตร้อนที6เจริญเติบโตได้ดบีรเิวณใกล้แถบเสน้ศูนย์สูตร จดัเป็นผลไม้เศรษฐกจิที6

สาํคญัของประเทศไทย สามารถสง่ออกขายภายนอกประเทศและทาํรายไดส้งู เนื6องจากทุเรยีนเป็นที6นิยมของ
ผู้บริโภค ในประเทศไทยพบว่ามีทุเรียนมากกว่า 200 พันธุ์ ดังนั Jนการจําแนกโดยเพียงลักษณะสณัฐาน
ภายนอกจงึทําได้ยากและเกิดความผดิพลาดง่าย งานวิจยันีJได้ใช้ลําดบันิวคลีโอไทด์ของตําแหน่งจําเพาะ
ประเมนิความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมและจาํแนกทุเรยีน 40 พนัธุ ์โดยเลอืกศกึษาในยนี rbcL แลว้สรา้งแผนภูมิ
ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมด้วยโปรแกรม MEGA7 ผลการวิจยัพบว่าลําดบันิวคลโีอไทด์ของยีน rbcL ไม่
สามารถแยกความแตกต่างของทุเรยีน 40 พนัธุ ์ดงันั Jนจงึควรวเิคราะหล์าํดบันิวคลโีอไทดข์องตําแหน่งจาํเพาะ
อื6นหรอืวเิคราะหร่์วมกนัหลายบรเิวณ ทั JงนีJเพื6อเพิ6มความผนัแปรของลําดบันิวคลโีอไทดแ์ละประสทิธภิาพใน
การจาํแนกใหส้งูขึJน 
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Abstract 
Durian (Durio zibethinus Murr.) is a tropical fruit that grows well near the equator. Besides being 

popular of local consumption, it is a major economic fruit of Thailand because it can be exported 
to abroad and produces enormous income. There are more than 200 cultivars of durian in Thailand, 
thus the identification by morphological characteristics is difficult and erroneous.  This research, the 
nucleotide sequence of specific gene was selected to assess the genetic relationship and to identify 
all 40 durian cultivars using DNA sequences of rbcL gene.  Then, phylogenetic tree was constructed 
by MEGA7.  The results showed that rbcL genes could not be used to identify 40 cultivars of durian. 
Therefore, the nucleotide sequences of other specific genes or more genes should be analyzed, to 
enhance a variability of the nucleotide sequences and increase the efficiency.  
 

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

ทุเรียน (Durio zibethinus Murr.) เป็นไม้
ผลเขตรอ้นที6เตบิโตไดด้ใีนบรเิวณใกลเ้สน้ศนูยส์ตูร 
และมถีิ6นกาํเนิดในแถบเอเชยีตะวนัออกเฉียงใต ้ซึ6ง
มีศูนย์กลางของความหลากหลายอยู่ ในเกาะ
บอร์เนียว (Mendoza, 1941; Lim, 1990) ทุเรียน
ถือเป็นผลไม้พืJนเมืองของประเทศอินโดนีเซีย 
มาเลเซยี และบรไูน (Orwa et al., 2009) อย่างไรก็
ตาม แม้ว่าทุเรยีนจะไม่ได้มถีิ6นกําเนิดในประเทศ
ไทย แต่ก็ปลูกได้หลายพืJนที6และถือเป็นผลไม้
เศรษฐกจิที6สาํคญั เพราะสรา้งรายไดใ้หก้บัประเทศ
อย่างมหาศาล โดยพนัธุ์ที6นิยมของผู้บริโภคและ
สามารถส่งออกไปขายยังต่างประเทศ ได้แก่ 
หมอนทอง ชะนี กา้นยาว กระดุมทอง และพวงมณี 
แมว้่าในประเทศไทยพบทุเรยีนมากกว่า 200 พนัธุ ์
กต็าม (ทรงพล, 2551) 

มีการรวบรวมพนัธุ์ทุเรียนในประเทศไทย 
และมกีารจาํแนกทุเรยีนเป็น 6 กลุ่ม ไดแ้ก่ กลุ่มกบ 
กลุ่มลวง กลุ่มก้านยาว กลุ่มกําปั 6น กลุ่มทองย้อย 
และกลุ่มเบ็ดเตล็ด (หิรัญ และคณะ, 2541) โดย
จําแนกตามลักษณะสณัฐาน (morphology) ของ
ทรงใบ ปลายใบ ฐานใบ ทรงผล และหนามผล ซึ6ง

เป็นลกัษณะค่อนขา้งคงที6 หรอืลกัษณะประจําพนัธุ ์
(สํานักคุ้มครองพันธุ์พืชแห่งชาติ, 2544) ซึ6งการ
จําแนกพนัธุใ์หต้รงตามลกัษณะทําไดย้ากและเกดิ
ความผดิพลาดไดง้่าย จงึตอ้งอาศยัความเชี6ยวชาญ
เฉพาะของบุคคล และเพื6อเพิ6มความแม่นยําจงึได้
ใช้เครื6องหมายโมเลกุลเข้ามาช่วยในการศึกษา
ลกัษณะทางพนัธุกรรมใหม้ปีระสทิธภิาพมากยิ6งขึJน 
เช่น การวเิคราะหล์ําดบันิวคลโีอไทด์ (nucleotide 
sequence) ของตําแหน่งจาํเพาะ (specific site)  

ลําดับนิวคลีโอไทด์ของตําแหน่งจําเพาะ
ช่วงสั Jน ๆ (150-800 คู่เบส) ซึ6งผ่านการประเมนิว่า
มศีกัยภาพเพยีงพอที6ใชร้ะบุ (identification) ชนิด
ของสิ6งมีชีวิต จดัเป็นเครื6องหมายดีเอ็นเอ (DNA 
marker) ที6ผสมผสานกบัเครื6องมือทางชีวสารสน
เทศศาสตร ์(bioinformatics) อาจเลอืกลาํดบันิวคลี
โอไทดข์องตําแหน่งจําเพาะเพยีงบรเิวณเดยีวหรอื
ใช้หลายบรเิวณร่วมกนั โดยเพิ6มปรมิาณชิJนดเีอน็
เอที6สนใจด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส (PCR, 
polymerase chain reaction) แลว้ตรวจสอบลําดบั
นิวคลโีอไทด ์(วุฒพิงศ,์ 2554)  

การศกึษาลําดบันิวคลโีอไทด์ของตําแหน่ง
จําเพาะ 7 บริเวณ ที6อยู่ในคลอโรพลาสต์จีโนม 
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(chloroplast genome) ประกอบดว้ย 4 ยนี และ 3 
ชิJนส่วนระหว่างยีน (spacer) ที6มีศักยภาพและ
เหมาะสําหรบันํามาเป็นดีเอ็นเอมาตรฐาน ได้แก่ 
rpoC1, rbcL, matK, rpoB, atpF-atpH, psbK-psbI 
แ ล ะ  trnH-psbA ( Kress et al., 2005; Kress and 

Erickson, 2007; Chase et al., 2007; Pennisi et 
al., 2007; Lahaye et al., 2008; Fazekas et al., 
2008; Chen et al., 2010) 

งานวจิยันีJได้ใช้ลําดบันิวคลโีอไทด์ของยีน 
rbcL ซึ6งมกีารศกึษาแลว้ว่าเหมาะสมในการจําแนก
พชื (วุฒพิงศ,์ 2554) โดยยนี ribulose-bisphosphate 
carboxylase (rbcL) อยู่ในคลอโรพลาสต์ กําหนด 
การสร้างเป็นพอลิเพปไทด์ (polypeptide) หน่วย
ย่อยขนาดใหญ่ (large subunit) ของเอนไซม์รูบสิ
โก (ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxy- 
genase,  RubisCO) ซึ6งเป็นเอนไซมท์ี6เกี6ยวขอ้งกบั
การตรึงคาร์บอนไดออกไซด์ในกระบวนการ
สงัเคราะหด์ว้ยแสงในพชื (Gielly et al., 1994) 

การประเมนิความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมและ
จําแนกพนัธุ์ทุเรยีนด้วยลําดบันิวคลโีอไทด์ของยีน 
rbcL เพื6อเปรยีบเทยีบลําดบันิวคลโีอไทด์แล้วสรา้ง 
แผนภูมคิวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรม (phylogenetic 
tree) และวิเคราะห์ผล จะเป็นประโยชน์ต่อการ
จําแนกพนัธุ์ทุเรยีนให้ชดัเจนและแม่นยํายิ6งขึJน ซึ6ง
สามารถประยุกตใ์ชใ้นการปรบัปรุงพนัธุ ์การคดัแยก
พนัธุ์เชิงการค้า รวมทั Jงตรวจสอบเพื6อระบุพนัธุ์ได้
โดยไม่ต้องรอให้ทุ เรียนออกดอกและรอให้ผล
เจรญิเตบิโตเตม็ที6 
 

2. อปุกรณ์และวิธีการ 
2.1 ตวัอย่างทุเรียน  

ทุเรยีนที6ใชใ้นงานวจิยั จํานวน 40 พนัธุ์ 
แบ่งเป็น 6 กลุ่ม (ตารางที6 1)  

2.2 การสกดัดีเอน็เอ 
สกดัดเีอน็เอจากใบทุเรยีน 40 พนัธุ ์ดว้ย 

วธิทีี6ประยุกตจ์าก Doyle และ Doyle (1978) ตามวธิี
ของ วรสิรา และคณะ (2557) แล้วนํามาตรวจสอบ
ปริมาณดีเอ็นเอด้วยการวัดค่าการดูดกลืนแสงที6
ความยาวคลื6น 260 และ 280 nm และตรวจสอบ
คุณภาพดีเอ็นเอด้วยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิส (eletro-
phoresis) ในเจลอะกาโรส (agarose gel) ความ
เขม้ขน้ 0.8 % (Sambrook et al., 1989) 

2.3 การเพิPมปริมาณชิRนดีเอ็นเอของยีน 
rbcL  

เจือจางดีเอ็นเอของทุเรียน 40 พนัธุ์ ที6
สกดัได้ให้มคีวามเขม้ขน้ 100 ng/µl แล้วนํามาเพิ6ม
ปรมิาณดเีอน็เอของยนี rbcL ดว้ยปฏกิริยิาลกูโซ่พอ
ลิเมอเรส ซึ6งประกอบด้วยดีเอ็นเอแม่แบบ (DNA 
template) 100 ng/µl ในบัฟเฟอร์ 1 เท่า (50 mM 
KCl, 10 mM Tris-HCl pH 9.1, 0.1 % Triton™      
X-100 และ 2.5 mM MgCl2) โดยมีนิวคลีโอไทด์ 4 
ชนิด (dATP, dCTP, dGTP และ dTTP) ชนิดละ 2 
mM และ ไพร เมอร์สากล  ( universal primer) ที6
จําเพาะกับยีน rbcL (rbcL-F:  5′-TCA-CCA-CAA-
ACA-GAA-ACT-AAA-GC-3′ กบั rbcL-R: 5′-GGC-
ACA-AAA-TAA-GAA-ACG-ATC-TC-3′) ป ริม าณ 
250 nM (CBOL Plant Working Group, 2009) และ
เอนไซม ์Taq DNA polymerase (Vivantis, Vivantis 
technologies Sdn. Bhd., Malaysia) 1 ยนิูต (นฤมล 
และคณะ, 2557) 

ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสมี 3 ขั Jนตอน 
ไดแ้ก่ (1) บ่มที6อุณหภูม ิ94 องศาเซลเซยีส นาน 3 
นาที จํานวน 1 รอบ (2) บ่มที6อุณหภูมิ 94 องศา
เซลเซียส นาน 30 วินาที บ่มที6อุณหภูมิ 53 องศา
เซลเซียส นาน 30 วินาที และบ่มที6อุณหภูมิ 72 
องศาเซลเซียส นาน 1 นาที จํานวน 40 รอบ และ 
(3) บ่มที6อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที 
จํานวน 1 รอบ จากนั Jนตรวจสอบการเพิ6มปรมิาณ  
ดีเอ็นเอด้วยเทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิสในเจลอะกา-
โรส ความเขม้ขน้ 1.5 % (จนิต ์และคณะ, 2558)  
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ตารางทีP 1  ทุเรยีน 40 พนัธุ ์ที6ใชใ้นการวจิยัครั JงนีJ 
 

กลุ่ม ชื6อพนัธุ ์ กลุ่ม ชื6อพนัธุ ์
กบ 
 
 
 
 
 

 

กบวดักลว้ย (Kop Watklual) ลวง 
 
 
 
 

 

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

กบหน้าศาล (Kop Nasan) 
ชะนีนํJาตาลทราย (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) 
กะเทยเนืJอขาว (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 Jน (Kansan) ทองสกุ (Thongsuk) 
กะเทยขั Jวสั Jน (Kathoei Khuasan) ตน้ใหญ่ (Tonyai)  

 
ตารางทีP 3  ลาํดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rbcL ที6พบความแตกต่างในทุเรยีน 40 พนัธุ ์
 

รปูแบบการกลาย ตําแหน่งนิวคลโีอไทดข์องยนี rbcL ที6พบการเปลี6ยนแปลง 
ทรานสเวอรช์นั 27,29,30,41,42,45 
พวิรนีทรานซชินั 33 

 
ตารางทีP 4  การเปลี6ยนแปลงลาํดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rbcL ที6มผีลต่อการสรา้งกรดอะมโิน 
 

ตําแหน่ง หมายเลขพนัธุ ์ การเปลี6ยนแปลงนิวคลโีอไทด ์ การเปลี6ยนแปลงกรดอะมโิน 
27 3,35,36,37,38,40 T เป็น G Ser เป็น Arg 
29 3,36,37 T เป็น G Val เป็น Gly 
41,42 35 C เป็น G และ T เป็น G Ala เป็น Gly 
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2.4 การวิเคราะหผ์ล 
ตรวจสอบปริมาณชิJนดีเอ็นเอของยีน 

rbcL ที6เพิ6มได้จากปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรส และ
ส่งไปตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด์ ณ บริษัท 
Bioneer (ประเทศเกาหลีใต้) แล้วนําข้อมูลลําดับ    
นิวคลโีอไทด์มาตรวจสอบความถูกต้องโดยเปรยีบ 
เทยีบกบัขอ้มลู นิวคลโีอไทดใ์นฐานขอ้มลู GenBank 
ข อ ง  NCBI ( National Center for Biotechnology 
Information, https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast. 
cgi) โดยข้อมูลลําดับนิวคลีโอไทดที6ตรจสอบได้
ทั Jงหมดฝากเกบ็ไวใ้นฐานขอ้มูล GenBank จากนั Jน
เปรยีบเทยีบลาํดบันิวคลโีอไทดข์องทุเรยีน 40 พนัธุ ์
ด้วยโปรแกรม ClustalW (http://www.genome.jp/ 
tools-bin/clustalw) เพื6อวเิคราะหค์วามแตกต่างทาง
พันธุกรรม (genetic distance) แล้วสร้างแผนภูมิ
ความสมัพันธ์ทางพันธุกรรม (phylogenetic tree) 
ด้วยโปรแกรม MEGA7 (Molecular Evolutionary 
Genetics Analysis version 7.0, http://www.mega 
software.net) โดยเลอืกการจดักลุ่มแบบ maximum 
likelihood และกําหนดค่า bootstrap เป็น 1,000 
รอบ 
  

3. ผลการวิจยัและวิจารณ์ 
3.1 การเพิPมปริมาณชิRนดีเอ็นเอของยีน 

rbcL 
เมื6อใช้ไพรเมอร์สากลสําหรับยีน rbcL 

เพิ6มปริมาณชิJนดีเอ็นเอในทุเรียน 40 พนัธุ์ พบว่า
เพิ6มปรมิาณชิJนดเีอน็เอของยนีได้ขนาด 661 คู่เบส 
ซึ6งมขีนาดตรงตามที6คาดไว ้

3.2 การตรวจสอบลาํดบันิวคลีโอไทด ์
เมื6อตรวจสอบลําดบันิวคลโีอไทดข์องยนี 

rbcL ในทุเรยีนทั Jง 40 พนัธุ ์โดยเปรยีบเทยีบขอ้มูล
ลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL ที6ได้จาก บริษัท 
Bioneer กบัขอ้มลูที6อยู่ในฐานขอ้มลู GenBank ของ 
NCBI พบว่าตรงกบัขอ้มลูลาํดบันิวคลโีอไทดข์องยนี 

rbcL ในพชือื6น จากนั Jนไดฝ้ากเกบ็ขอ้มลูลาํดบันิวคล-ี
โอไทดท์ี6ไดท้ั Jงหมดไวใ้นฐานขอ้มลู GenBank โดยมี
หมายเลขจําเพาะ (accession number) ของลําดบั   
นิวคลโีอไทดด์งัตารางที6 2 

3.3 การวิเคราะหล์าํดบันิวคลีโอไทด ์
วิเคราะห์ข้อมูลลําดับนิวคลีโอไทด์และ

สร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วย
โปรแกรม MEGA7 โดยการเปรียบเทียบลําดับ      
นิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL ในทุเรียนทั Jง 40 พันธุ์ 
พบว่าไม่สามารถจําแนกพันธุ์ทุเรียนออกจากกนั
ทั Jงหมด (รูปที6 1) โดยจําแนกได้เพียง 4 พนัธุ์ คือ 
กะเทยขั Jวสั Jน ห้าลูกไม่ถึงผัว ก้านสั Jน และเม็ดใน
กา้นยาว ซึ6งทั Jง 4 พนัธุ ์จดัอยู่ในกลุ่มเบด็เตลด็ดงัที6
สํานักคุ้มครองพันธุ์พืชแห่งชาติได้จัดกลุ่มตาม
ลกัษณะสณัฐาน เมื6อวเิคราะหข์อ้มูลลําดบันิวคลโีอ-
ไทด์ของยนี rbcL พบว่ามตีําแหน่งที6เกดิการกลาย 
(mutation) ที6ให้ความหลากรูป (polymorphism) 
จํานวน 7 ตําแหน่ง (ตารางที6 3) คิดเป็น 1.06 % 
ของลําดบันิวคลโีอไทด์ทั Jงหมด โดยพบ 2 รูปแบบ 
คอื พวิรนีทรานซชินั (purine transition) และทรานส
เวอรช์นั (transversion) 

3.4 การอภิปราย 
การประเมนิความสมัพนัธท์างพนัธุกรรม

ในทุเรยีน 40 พนัธุ์ ด้วยลําดบันิวคลโีอไทด์ของยนี 
rbcL พบว่าไม่สามารถแยกความแตกต่างของ
ทุเรยีนทั Jงหมด มเีพยีงบางพนัธุเ์ท่านั Jนที6แยกได ้คอื 
กะเทยขั Jวสั Jน ห้าลูกไม่ถึงผัว ก้านสั Jน และเม็ดใน
กา้นยาว เมื6อเปรยีบเทยีบขอ้มูลลําดบันิวคลโีอไทด์
ของยนี rbcL ในทุเรยีนทั Jง 40 พนัธุ์ พบตําแหน่งที6
แตกต่างกนั 7 ตําแหน่ง และพบการกลาย 2 รปูแบบ 
ที6ทําให้เกดิความหลากรูป ซึ6งจะเหน็ว่าการจําแนก
พนัธุ์ทุเรยีนโดยใช้ลําดบันิวคลโีอไทด์ของยนี rbcL 
นั Jนยงัไม่เหมาะสมต่อการศกึษาความสมัพนัธ์ทาง
พนัธุกรรม เนื6องจากยนี rbcL ที6นํามาใชเ้ป็นดเีอน็เอ
มาตรฐานมขีนาดสั Jน (ประมาณ 500-700 คู่เบส) ทาํ 
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รปูทีP 1  แผนภูมคิวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของทุเรยีน 40 พนัธุ ์ที6ไดจ้ากการวเิคราะหล์าํดบันิวคลโีอไทดย์นี 
rbcL 
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ให้มคีวามผนัแปรเพยีงเลก็น้อยในพชื (Kress and 
Erickson, 2007) โดย CBOL Plant Working Group 
ได้เสนอไว้ว่าควรวเิคราะหต์ําแหน่งจําเพาะร่วมกนั
หลายบริเวณ ตัวอย่างงานวิจยัที6เคยศึกษาในพืช
ชนิดอื6นแล้วพบว่ามีประสิทธิภาพมากขึJนเมื6อ
วิเคราะห์ตําแหน่งจําเพาะร่วมกันหลายบริเวณ 
ได้แก่ การจําแนกกล้วยไม้สกุลเอืJองเทียนโดยใช้
ลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK ร่วมกับลําดับ      
นิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL พบว่าจําแนกกล้วยไม้
สกุลเอืJองเทียนได้ดีขึJนกว่าการใช้เพียงยีนเดียว  
(นฤมล และคณะ, 2559) และการศกึษาลาํดบันิวคล-ี
โอไทด์ของยีน matK และ rbcL ในการระบุพันธุ์
กลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่ไนโกรเฮอรซ์ูเธ และลูกผสม 
จํานวน 21 ชนิด/พนัธุ ์เมื6อวเิคราะหล์ําดบันิวคลโีอ-
ไทดข์องยนี matK พบนิวคลโีอไทดท์ี6เกดิการกลาย 
339 ตําแหน่ง (คดิเป็น 35.53 %) ส่วนลําดบันิวคล-ี
โอไทดข์องยนี rbcL พบนิวคลโีอไทดท์ี6เกดิการกลาย
เพียง 16 ตํ าแหน่ง (คิดเ ป็น 2.41 %) และเมื6อ
วิเคราะห์ร่วมกันสามารถเพิ6มประสิทธิภาพการ
จําแนกมากถึง 71.4 % (ธีระชัย และคณะ, 2560) 
ซึ6งจะเหน็ไดว้่าตําแหน่งจาํเพาะขนาดยาวจะมคีวาม
ผนัแปรของนิวคลโีอไทดไ์ดม้ากกว่า 

ทุ เรียน 40 พันธุ์ ที6ใช้ในงานวิจัยนีJ  เป็น
ทุเรียนที6จ ัดอยู่ในกลุ่มเบ็ดเตล็ด 13 พันธุ์ พบว่า
ลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL สามารถจําแนก
ทุเรยีน 4 พนัธุ ์ในเบด็เตลด็ (คดิเป็น 30.8 %) โดย
พันธุ์ทุเรียนในกลุ่มเบ็ดเตล็ดถือว่าเป็นกลุ่มที6มี
ลกัษณะไม่แน่ชดั บางลกัษณะอาจเหมอืนในกลุ่มใด
กลุ่มหนึ6งใน 5 กลุ่ม และมลีกัษณะที6ผนัแปรออกไป 
(หิรัญ และคณะ, 2530) ซึ6งอาจเป็นไปได้ที6ลําดบั   
นิวคลโีอไทดข์องยนี rbcL ในทุเรยีนที6เกดิการกลาย
ไปส่งผลให้ลกัษณะภายนอกของทุเรียนเกดิความ
แตกต่าง เช่น ทุเรยีนพนัธุห์า้ลูกไม่ถงึผวัที6ไดช้ื6อว่า
เป็นทุเรยีนพนัธุเ์ลก็ที6มรีสชาตอิร่อย 

การเปลี6ยนแปลงลาํดบันิวคลโีอไทดท์ี6เกดิขึJน  

พบว่าเกดิการกลาย 2 รูปแบบ คอื ทรานสเวอรช์นั
และพวิรนีทรานซชินั มลีําดบันิวคลโีอไทดท์ี6เปลี6ยน 
แปลง 7 ตําแหน่ง และมีผลทําให้พอลิเพปไทด์
เปลี6ยนแปลงดว้ย (ตารางที6 4) ไดแ้ก่ 

 ลําดับนิวคลีโอไทด์เปลี6ยน 1 ตําแหน่ง ณ 
ตําแหน่งที6 27 เกดิการเปลี6ยนแปลงจากไทมนี (T) 
เป็นกวานีน (G) มผีลทาํใหพ้อลเิพปไทดเ์ปลี6ยนจาก
เซอรนี (S) เป็นอารจ์นีิน (R) โดยเซอรนีเป็นกรดอะ
มิโนที6ไม่มีประจุ ส่วนอาร์จินีนเป็นกรดอะมิโนที6มี
ประจุบวก จดัเป็นการกลายแบบไม่พอ้ง (missense 
mutation) และอาจมีผลต่อการทํางานของโปรตีน  
(ธรีะชยั, 2553) 
 ลําดบันิวคลโีอไทด์เปลี6ยน 1 ตําแหน่ง ณ 
ตําแหน่งที6 29 เกดิการเปลี6ยนแปลงจากไทมนี (T) 
เป็นกวานีน (G) มผีลทาํใหพ้อลเิพปไทดเ์ปลี6ยนจาก
จากวาลนี (V) เป็นไกลซนี (G) ซึ6งวาลนีและไกลซนี
เป็นพวกใม่มีข ั Jวทั Jงคู่ จัดเป็นการกลายแบบเป็น
กลาง (neutral mutation) และไม่มผีลต่อการทาํงาน
ของโปรตนี (ธรีะชยั, 2553)  

ลําดบันิวคลโีอไทด์เปลี6ยน 2 ตําแหน่ง ณ 
ตําแหน่งที6 41 และ 42 เกิดการเปลี6ยนแปลงจาก  
ไซโทซีน (C) เป็นกวานีน (G) และเบสไทมีน (T) 
เป็นกวานีน (G) ตามลาํดบั มผีลทาํใหพ้อลเิพปไทด์
เปลี6ยนจากอะลานีน (A) เป็นไกลซีน (G) ซึ6งทั Jง    
อะลานีนและไกลซีนเป็นพวกไม่มีข ั Jว จัดเป็นการ
กลายแบบเป็นกลางและไม่มผีลต่อการทํางานของ
โปรตนี (ธรีะชยั, 2553)  
 ปัจจุบันการศึกษาความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมด้วยลําดับนิวคลีโอไทด์ของตําแหน่ง
จําเพาะกําลังได้รับความนิยมและสามารถนําไป
ประยุกต์ใช้ศึกษาวิวัฒนาการทั Jงในสัตว์และพืช 
ได้แก่ การศึกษายีน cox1, cox2, cox3, cob และ 
ATP6 ในรา (Min and Hickey, 2007) การศกึษายนี 
matK, rbcL และ trnH-psbA ในพชืสกุลหวาย (Yang 
et al., 2012)  
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การศกึษาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมและ
การจําแนกพนัธุ์ทุเรียนโดยใช้ลําดบันิวคลีโอไทด์
ของตําแหน่งจาํเพาะนั Jน มกีารใชล้าํดบันิวคลโีอไทด์
ของยีน matK ในทุเรียนที6ปลูกต่างพืJนที6 พบว่า
ลําดบันิวคลีโอไทด์ของยีน matK มีขนาด 1509 คู่
เบส เมื6อเปรยีบเทยีบขอ้มูลลําดบันิวคลโีอไทดข์อง
ยนี matK กบัขอ้มูลลําดบันิวคลโีอไทดใ์นฐานขอ้มลู 
Genbank ของ NCBI พบว่ามีความแตกต่างกัน
เลก็น้อย มรีายงานการใชเ้ทคนิคอารเ์อพดี ี(random 
amplification polymorphic DNA, RAPD) จํ า แ นก
พนัธุ์ทุเรยีน โดยสามารถแบ่งเป็น 2 กลุ่มหลกั คอื 
ทุเรยีนพืJนเมอืงที6เป็นพนัธุ์ดั Jงเดมิ และทุเรยีนพนัธุ์
เพาะปลกู (อรอนงค,์ 2549) 

นอกจากมกีารศกึษาลําดบันิวคลโีอไทดข์อง
ตําแหน่งจําเพาะแลว้ ยงัมงีานวจิยัที6ใชเ้ครื6องหมาย
ดเีอน็เอชนิดอื6นเพื6อประเมนิความหลากหลายทาง
พนัธุกรรมของทุเรยีน เช่น การวเิคราะหพ์นัธุกรรม
ของทุเรียนพืJนบ้านในภาคใต้โดยใช้เครื6องหมาย   
ไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellite) ในทุเรียน 67 
ตน้ เมื6อวเิคราะหล์ายพมิพด์เีอน็เอ (DNA fingerprint) 
และจดักลุ่มด้วยวิธี UPGMA สามารถเป็น 6 กลุ่ม 
โดยมค่ีาดชันีความใกลช้ดิทางพนัธุกรรม 0.52-0.95 
(ฮดูา และคณะ, 2557) การวเิคราะหจ์ดัจาํแนกพนัธุ์
ทุเรยีนโดยใชเ้ทคนิคเอเอฟแอลพ ี(AFLP, amplified 
fragment length polymorphism)  ในทุ เ รียน  130 
พันธุ์ พบว่าสามารถแบ่งกลุ่มทุเรียนเป็น 2 กลุ่ม    
(ฐติาภรณ์ และคณะ, 2549) 
 ทุเรยีนที6ศกึษานั Jนเป็นพชืชนิด (species) 
เดียวกันทั Jง 40 พันธุ์ จึงมีความคล้ายคลึงกนัทาง
พนัธุกรรมสงู หรอืมคีวามแตกต่างทางพนัธุกรรมตํ6า 
การจําแนกดว้ยลําดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rbcL จงึ
ยังไม่เหมาะสม สอดคล้องกับงานวิจัยที6ประเมิน
ความความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของยนี rbcL ใน
มะม่วงพนัธุ์ต่าง ๆ (พชืชนิดเดยีวกนั) (ปิยดา และ
คณะ, 2558) ซึ6งก็พบว่ามะม่วง 18 พนัธุ์ สามารถ

แยกไดเ้พยีง 3 พนัธุ ์โดยใหผ้ลต่างจากการศกึษาใน
พชืต่างชนิด เช่น การศกึษาพชืเขตร้อนในท้องถิ6น 
436 ชนิด พบว่าลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL 
สามารถแยกความแตกต่างของพืชได้ถึง 79.8 % 
แต่เมื6อวเิคราะห์ร่วมกบัลําดบันิวคลโีอไทด์ของยีน 
matK พบว่ าจํ าแนกได้  100 % (Burgess et al., 
2011) แสดงใหเ้หน็ว่าการวเิคราะหล์ําดบันิวคลโีอ-
ไทด์ของตําแหน่งจําเพาะเหมาะสมกบัพชืต่างชนิด
หรอืต่างสกุล โดยสามารถจําแนกได้ดกีว่าพชืชนิด
เดยีวกนั และการวเิคราะห์ลําดบันิวคลโีอไทด์ของ
ตําแหน่งจําเพาะมากกว่าหนึ6งบรเิวณให้ผลได้กว่า
การใชเ้พยีงบรเิวณเดยีว 
 

4. สรปุ 
การวิเคราะห์ความสมัพันธ์ทางพันธุกรรม

ของทุเรยีน 40 พนัธุ ์โดยใชล้ําดบันิวคลโีอไทดข์อง
ยีน rbcL นั Jน เมื6อเพิ6มปริมาณชิJนดีเอ็นเอของยีน 
rbcL พบว่าได้ชิJนดีเอ็นเอขนาด 661 คู่ เบส เมื6อ
เปรียบ เทียบลําดบันิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL กบั
ลําดับนิวคลี-โอไทด์ในฐานข้อมูล GenBank ของ 
NCBI พบว่าคลา้ยคลงึกบัลาํดบันิวคลโีอไทดข์องยนี 
rbcL ในพืชอื6น เมื6อวิเคราะห์ข้อมูลลําดบันิวคลีโอ
ไทด์ของยีน rbcL และสร้างแผนภูมิความสมัพนัธ์
ทางพันธุกรรมด้วยโปรแกรม MEGA7 โดยเลือก
วธิกีารจดักลุ่มแบบ maximum likelihood พบว่าไม่
สามารถจําแนกพันธุ์ทุเรียนทั Jงหมดออกจากกัน 
จําแนกได้เพยีง 4 พนัธุ์ คอื กะเทยขั Jวสั Jน ห้าลูกไม่
ถึงผัว ก้านสั Jน และเม็ดในก้านยาว ซึ6งเป็นพันธุ์
ทุเรยีนที6จดัอยู่ในกลุ่มเบด็เตลด็ ดงันั Jนการประเมนิ
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมในทุเรยีนโดยใชล้าํดบันิ
วคลีโอไทด์ของยีน rbcL ยังไม่ เหมาะสม ควร
วเิคราะหล์าํดบันิวคลโีอไทดข์องตําแหน่งจาํเพาะอื6น 
ๆ ร่วมดว้ย หรอืใชเ้ครื6องหมาย  ดเีอน็เอที6เหมาะสม 
ทั JงนีJเพื6อเพิ6มประสทิธภิาพในการจาํแนกพนัธุท์เุรยีน
ใหด้ขีึJน 
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