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บทคดัย่อ 
การศกึษาความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของทุเรยีนจาํนวน 30 พนัธุ ์ที9รวบรวมจากสวนบา้นเรา จงัหวดั

ระยอง ดว้ยเครื9องหมายสก๊อต ซึ9งขอ้ดขีองเครื9องหมายนี@ คอื สะดวก รวดเรว็ ราคาถูก มคีวามหลากรปู และมี
ประสทิธภิาพสงู เมื9อคดัเลอืกไพรเมอร ์80 ชนิด พบว่าไพรเมอร ์19 ชนิด สามารถเพิ9มปรมิาณดเีอน็เอแลว้ให้
ลายพมิพด์เีอน็เออย่างชดัเจน จาํนวนแถบดเีอน็เอทั @งหมดที9ปรากฏรวม 277 แถบ มขีนาดประมาณ 200-2,750 
คู่เบส เป็นแถบดเีอน็เอที9ใหค้วามหลากรปู 219 แถบ คดิเป็น 79.06 เปอรเ์ซน็ต ์เมื9อสรา้งแผนภูมคิวามสมัพนัธ์
จากขอ้มูลแถบดเีอน็เอและจดักลุ่มแบบ UPGMA ดว้ยโปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 2.01e พบว่ามคี่าดชันีความ
เหมือน 0.67-0.89 สามารถแบ่งทุเรียนเป็น 2 กลุ่ม แต่ไม่สอดคล้องกับการจดักลุ่มด้วยลักษณะสณัฐาน
ภายนอก และเมื9อวเิคราะหแ์ผนภูมคิวามสมัพนัธท์ี9ไดจ้ากเครื9องหมายสก๊อต แสดงใหเ้หน็ถงึความใกลช้ดิทาง
พนัธุกรรมของทุเรยีนในประเทศไทย แมว้่ามคีวามหลากหลายทางพนัธุกรรมสงูกต็าม 
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Abstract 
Study on the genetic relationship of 30 durian cultivars/varieties collected from Suanbanrao 

durian garden in Rayong province was conducted using start codon targeted (SCoT) markers. The 
advantages included these markers were simple, fast and inexpensive, with high polymorphism and 
high efficiency. Selection of primers revealed that 19 out of 80 primers were able to amplify DNA, and 
giving clear amplified products to construct DNA fingerprints. The total of 277 amplified bands were 
found ranging in sizes from approximately 200 to 2750 bp. The amount of polymorphic bands were 
219 bands (79.06 %). In addition, a dendogram construction based on polymorphic bands using 
UPGMA by the NTSYS-pc version 2.01e, showed similarity coefficient ranging from 0.67to 0.89. The 
durian samples were divided into 2 groups which were not consistent with the morphological grouping 
in Thailand. From this analysis, the dendogram using SCoT markers showed that although the durians 
had high genetic diversity, they were still closely related.  
 

Keywords: durian; genetic relationship; start codon targeted marker; SCoT; dendogram; similarity 
coefficient  

 
1. คาํนํา 

ทุเรยีน (Durio zibethinus Murr.) เป็นผลไม้
เขตร้อนที9มีความสําคัญทางเศรษฐกิจ สําหรับ
ประเทศไทย ทุเรียนได้รับการขนานนามว่าเป็น
ราชาผลไม ้ดว้ยลกัษณะภายนอกที9เป็นหนามคลา้ย
มงกุฎของพระราชาและเนื@อภายในมรีสชาติอร่อย 
แม้ว่าราคาของทุเรยีนจะสูงกว่าผลไมช้นิดอื9น แต่ก็
ยงัเป็นที9นิยมรบัประทานกนัทั 9วไป ในประเทศไทย 
แหล่งปลูกทุเรยีนที9สาํคญัในเชงิการคา้จะอยู่บรเิวณ
เขตภาคตะวนัออก ภาคใต้ และภาคกลาง โดยพนัธุ์
ที9 นิยมปลูก ได้แ ก่  หมอนทอง ชะนี  ก้านยาว       
พวงมณี และกระดุมทอง (พทิกัษ์, 2550) 

พันธุ์ทุเรียนในประเทศไทยที9รวบรวมได้มี
มากกว่า 200 พันธุ์ (ทรงพล, 2551) สาเหตุที9มี
หลากหลายพนัธุ์เพราะชาวสวนมกัปลูกทุเรียนต้น
ใหม่จากเมล็ด เนื9 องจากขาดแคลนกิ9งตอนหรือ     
กิ9งทาบจากยอดพนัธุ์เดิมที9หายากและมรีาคาแพง 
ซึ9งทําใหต้้นทุเรยีนใหม่ ๆ มลีกัษณะที9เปลี9ยนแปลง
ไปจากพันธุ์ดั @งเดิม และเกิดเป็นทุเรียนพันธุ์ใหม่

ขึ@นมามากมาย (ฐติาภรณ์ และคณะ, 2549) แล้วมี
การตั @งชื9อทุเรยีนพนัธุ์ใหม่ตามลกัษณะต่าง ๆ เช่น 
ตั @งตามเจา้ของตน้ ตวัอย่าง เช่น พนัธุห์ลงลบัแล ตั @ง
โดยเจ้าของต้นทุเรียนชื9อหลง อยู่ในอําเภอลบัแล 
จงัหวดัอุตรดติถ ์ 

การปลูกทุเรียนด้วยเมล็ดทําให้ทุเรียนมี
ความหลายหลายทางพนัธุกรรมค่อนขา้งสูง มกีาร
จดักลุ่มทุเรยีนในประเทศไทยเป็น 6 กลุ่ม คอื กลุ่ม
กบ กลุ่มลวง กลุ่มกา้นยาว กลุ่มกาํปั 9น กลุ่มทองยอ้ย 
และกลุ่มเบ็ดเตล็ด (หิรัญ และคณะ, 2542) โดย
จําแนกจากลกัษณะสณัฐาน (morphology) ของทรง
ใบ บริเวณปลายใบ ฐานใบ ทรงผล และหนามผล 
ซึ9งเป็นลกัษณะค่อนข้างคงที9 (สํานักคุ้มครองพนัธุ์
พชืแห่งชาต,ิ 2544) 

การศึกษาความสมัพนัธ์ของสิ9งมีชีวิตชนิด
ต่าง ๆ ด้วยเครื9องหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) 
โดยเปรียบเทียบจากลายพิมพ์ดีเอ็นเอ (DNA 
fingerprinting) ที9มรีูปแบบของแถบดเีอน็เอจําเพาะ
ต่อสิ9งมชีวีติ จะช่วยในการจําแนกและบ่งบอกความ
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แตกต่างของสิ9งมชีวีติที9ต้องการตรวจสอบได้ โดย
เครื9องหมายดเีอน็เอแบ่งตามเทคนิคการทําเป็น 2 
ประเภท คือ (1) เครื9องหมายที9ใช้การไฮบริไดซ์ 
(hybridization-based marker) เช่น อาร์เอฟแอลพี 
(RFLP, restriction fragment length polymorphism) 
(Tanksley et al., 1989) และ (2) เครื9องหมายที9ใช้
ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส (PCR-based marker) 
เช่น อาร์เอพีดี (RAPD, random amplified poly-
morphic DNA)  ( Zebrowska et al., 2003)  ส ก๊ อต 

(SCoT, start codon targeted) (Satya et al., 2015) 
เอสเอสอาร ์(SSR, simple sequence repeat) (Eric 
and John, 2005) (สรุพีร, 2546) 

เครื9องหมายสก๊อตใช้ไพรเมอร์ขนาด 18     
นิวคลีโอไทด์ ซึ9งออกแบบให้มีรหัสพันธุกรรม 
(genetic code) เริ9มตน้ในการแปลรหสั (translation) 
หรอื ATG อยู่ดว้ย โดยอุณหภูมสิาํหรบัใหไ้พรเมอร์
เข้าจับกับดีเอ็นเอแม่แบบ (DNA template) หรือ 
annealing temperature (Ta) คอื 50 องศาเซลเซยีส 
(Collard and Mackill, 2009) มรีายงานการวจิยัที9ใช้
เครื9องหมายสก๊อตในสิ9งมชีวีติต่าง ๆ ซึ9งส่วนใหญ่
เป็นพชื เช่น มะม่วง (Lou et al., 2010) องุ่น (Guo 
et al., 2012)  บ อ ร ะ เพ็ด  ( Paliwal et al., 2013) 
มะเขอืเทศ (Admad et al., 2014) พืชสกุลมะพลบั 
(Deng et al., 2015) ฯลฯ ข้อดีของเครื9องหมาย 
สก๊อต คอื เป็นเครื9องหมายที9สามารถทําได้สะดวก 
รวดเร็ว ค่าใช้จ่ายไม่สูงมาก ให้ความหลากรูป 
(polymorphism) และมปีระสทิธภิาพ 

เนื9องจากทุเรียนมีความหลากหลายทาง
พัน ธุ ก ร รมสู ง แ ละ ยัง ไม่ มีก า รศึกษา โดย ใช้
เครื9 องหมายสก๊อต ดังนั @นงานวิจัยนี@ จึงศึกษา
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของทุ เรียนด้วย
เครื9องหมายสก๊อต โดยใช้ตวัอย่างพนัธุ์ทุเรยีนจาก
สวนบ้านเรา จงัหวดัระยอง เพื9อให้ทราบถึงความ
ใกล้ชดิระหว่างพนัธุ์ทุเรยีนจากการใช้เครื9องหมาย  
ดเีอน็เอ 

2. อปุกรณ์และวิธีการ 
2.1 ตวัอย่างทุเรียน  

พันธุ์ทุเรียนที9ใช้ในงานวิจัย 30 พันธุ์ 
ไดแ้ก่ (1) กบวดักลว้ย (2) กบเจา้คุณ (3) หา้ลูกไม่-
ถึงผวั (4) ลวงทอง (5) นกหยิบ (6) กําปั 9นเหลือง  
(7) กําปั 9นเดิม (8) ทองแดง (9) ทองย้อยฉัตร     
( 10)  พวงมณี  (11)  หลงลับแล  (12)  ทองสุก         
(13) ต้นใหญ่ (14) ก้านยาว (15) ชะนี (16) ชะนี-
นํ@ าตาลทราย (17) หลินลับแล (18) ฉัตรสีทอง    
(19) ชมพูพาน (20) กะเทยเนื@อขาว (21) ชมพูศรี 
(22) กําปั 9นพวง (23) ธรณีไหว (24) อลีบีนายทพิย ์
(25) กบพกุิล (26) ทบัทมิ (27) กบรศัม ี(28) เมด็-
ในกา้นยาว (29) กา้นสั @น และ (30) กบสุวรรณ โดย
เกบ็ตวัอย่างใบทุเรยีนจากสวนบา้นเรา ซึ9งเป็นสวน
ทุเรียนในตําบลกระแสบน อําเภอแกลง จังหวัด
ระยอง 

2.2 การสกดัดีเอน็เอ 
สกดัดีเอ็นเอทั @งหมดจากใบทุเรียนด้วย

วิธีประยุกต์จาก Doyle และ Doyle (1987) โดยใช้
ใบทุเรียนประมาณ 3 กรัม และสกัดตามวิธีของ 
วรสิรา และคณะ (2557) 

2.3 การตรวจสอบคุณภาพและปริมาณ
ของดีเอน็เอ 

วัดค่าการดูดกลืนแสงของสารละลาย    
ดเีอน็เอที9ความยาวคลื9น 260 และ 280 นาโนเมตร 
แลว้เปรยีบเทยีบค่าการดดูกลนืแสง โดยสารละลาย
ดีเอ็นเอที9บริสุทธิ }จะมีค่าอัตราส่วน OD260/OD280 
ประมาณ 1.7-1.8 หลงัจากนั @นจงึทาํอเิลก็โตรโฟรซีสิ 
(electrophoresis) ในเจลอะกาโรส (agarose gel) 
ความเขม้ขน้ 0.8 เปอรเ์ซน็ต ์และยอ้มดว้ยเอธเิดยีม-
โบรไมด์ (ethidium bromide) ความเข้มข้น 0.5 
ไมโครกรมัต่อมลิลิลิตร แล้วนําไปตรวจดูการเรอืง
แสงของแถบดีเอ็นเอภายใต้แสงอัลตราไวโอเลต 
(ultraviolet) และถ่ายภาพเพื9อนําไปวิเคราะห์ผล
ต่อไป (Sambrook et al., 1989) 
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2.4 การคดัเลือกไพรเมอร ์ 
คดัเลอืกไพรเมอรท์ี9สามารถเพิ9มปรมิาณ

ดเีอน็เอและใหแ้ถบดเีอน็เออย่างชดัเจน โดยเจอืจาง
ดเีอน็เอทุเรยีน 30 พนัธุ ์ใหม้คีวามเขม้ขน้ 100 นาโน
กรมัต่อไมโครลติร แลว้นําดเีอน็เอทุเรยีนแต่ละพนัธุ์
ผสมลงในหลอดเดยีวกนัเพื9อใชเ้ป็นดเีอน็เอแม่แบบ 
สาํหรบัทําปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรส (polymerase 
chain reaction, PCR) ด้วยไพรเมอร์ 80 ชนิด โดย
ไพรเมอร์ 1-45 อ้างอิงจากงานวิจัยของ Wu และ
คณะ (2013) และไพรเมอร์ 47-80 อ้างอิงจากงาน 
วจิยัของ Luo และคณะ (2010) 

2.5 การสรา้งลายพิมพดี์เอน็เอ 
คดัเลือกไพรเมอร์สก๊อตที9สามารถเพิ9ม

ปริมาณดีเอ็นเอและให้แถบดีเอ็นเออย่างชัดเจน 
นํามาสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอในทุเรยีน 30 พนัธุ ์ซึ9งมี
ข ั @นตอนของปฏกิริยิาลกูโซ่พอลเิมอเรสดงัตารางที9 1 
จากนั @นทําอิเล็กโทรโฟรีซิสในเจลอะกาโรส ความ
เข้มข้น 1.5 เปอร์เซ็นต์ แล้วย้อมแถบดเีอ็นเอด้วย
เอธเิดยีมโบรไมด ์และตรวจสอบภายใตแ้สงอตัราไว
โอเลต โดยเปรยีบเทยีบขนาดดเีอน็เอกบัดเีอน็เอที9
ท ราบขนาด (DNA ladder) ซึ9 ง ใ ช้ เ ป็นดี เ อ็น เอ
มาตรฐาน (DNA standard)  

2.6 การวิเคราะหผ์ล 
ตรวจสอบความสมัพนัธ์ของทุเรียน 30 

พนัธุ ์ดว้ยการเปรยีบเทยีบความเหมอืน และความ 
 
ตารางที, 1  อุณหภูม ิเวลา และจาํนวนรอบในแต่ละ

ขั @นตอนของปฏกิริยิาลกูโซ่พอลเิมอเรส 
 

ขั @นตอน 
อุณหภมู ิ
(° C) 

เวลา 
(นาท)ี 

จาํนวน
รอบ 

Initial denaturation 94 3.00 1 
Denaturation 94 0.30 

40 Annealing 46 0.40 
Extension 72 1.00 
Final extension 72 5.00 1 

ต่างของแถบดีเอ็นเอในลายพิมพ์ดีเอ็นเอ โดยถ้า
ปรากฏแถบดเีอน็เอจะให้สญัลกัษณ์เป็น 1 และถ้า
ไม่ปรากฏแถบดเีอน็เอจะให้สญัลกัษณ์เป็น 0 แล้ว
คํานวณดัชนีความเหมือน (similarity coefficient) 
และสรา้งแผนภูมคิวามสมัพนัธ ์(dendrogram) ดว้ย
โปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 2.01e เลือกการจดักลุ่ม
แบบ UPGMA (unweighted pair group method with 
arithmetic mean) (Rohlf, 2002)  
 

3. ผลการวิจยัและวิจารณ์ 
การคดัเลอืกไพรเมอร์สําหรบัเทคนิคสก๊อต 

จากไพรเมอร์ 80 ชนิด พบไพรเมอร์ที9สามารถเพิ9ม
ปริมาณดีเอ็นเอของทุเรียน 46 ชนิด คิดเป็น 57.5 
เปอร์เซน็ต์ และคดัเลอืกไพรเมอร์ที9เพิ9มดเีอน็เอได้
ในปรมิาณสูงและให้แถบดเีอน็เอที9ชดัเจน รวม 19 
ชนิด ไดแ้ก่ SCoT22, SCoT23, SCoT31, SCoT35, 
SCoT46, SCoT47, SCoT48, SCoT52, SCoT53, 
SCoT54, SCoT66, SCoT67, SCoT68, SCoT71, 
SCoT72 SCoT73, SCoT74, SCoT76 แ ล ะ 
SCoT77 และเมื9อสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอของทุเรยีน 
30 พนัธุ ์จากไพรเมอร ์19 ชนิด พบว่าปรากฏแถบ
ดีเอ็นเอทั @งหมด 277 แถบ มีขนาดประมาณ 200-
2,750 คู่เบส และพบแถบดีเอ็นเอที9ให้ความหลาก
รูป  219 แถบ  คิดเป็น  79.06 เปอร์เซ็นต์ โดยไพร
เมอร ์SCoT68 ใหจ้ํานวนแถบดเีอน็เอมากที9สุด คอื 
32 แถบ และไพรเมอร์ SCoT23, SCoT46 และ 
SCoT47 ให้จํานวนแถบดีเอ็นเอน้อยที9สุด คือ 9 
แถบ ซึ9งตัวอย่างลายพิมพ์ดีเอ็นเอของไพรเมอร์ 
SCoT71 แสดงดงัรปูที9 1  

การวิเคราะห์ความสมัพันธ์ทางพันธุกรรม
ของทุเรียน 30 พนัธุ์ โดยใช้โปรแกรม NTSYS-pc 
รุ่น 2.01e และเลอืกการจดักลุ่มแบบ UPGMA แลว้
สร้างแผนภูมิความสมัพนัธ์ พบว่ามีค่าดชันีความ
เหมือน 0.67-0.89 (รูปที9 2) และได้แผนภูมิความ 
สมัพนัธด์งัรปูที9 3 เมื9อพจิารณาค่าดชันีความเหมอืน
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ที9 0.745 สามารถแยกทุเรียนออกเป็น 2 กลุ่ม คือ 
กลุ่ม 1 เป็นกลุ่มใหญ่ ไดแ้ก่ กบวดักลว้ย กบเจา้คุณ 
ทองแดง ต้นใหญ่ กําปั 9นเดิม ลวงทอง นกหยิบ   

พวงมณี กะเทยเนื@อขาว ธรณีไหว กําปั 9นพวง อลีบี
นายทพิย์ กบพกุิล กบรศัม ีทบัทมิ เมด็ในก้านยาว 
กบสวุรรณ กา้นสั @น หลนิลบัแล ชะนี ชะนีนํ@าตาลทราย             

 

 

รูปที,  1  ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที9ได้จากเทคนิคสก๊อตโดยใช้ไพรเมอร์ SCoT71 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 
GeneRulerTM 100 bp Plus DNA Ladder, Thermo Scientific™), หมายเลข 1-30 คือ (1) กบวัด-
กล้วย (2) กบเจ้าคุณ (3) ห้าลูกไม่ถงึผวั (4) ลวงทอง (5) นกหยบิ (6) กําปั 9นเหลอืง (7) กําปั 9นเดมิ  
(8) ทองแดง (9) ทองย้อยฉัตร (10) พวงมณี (11) หลงลับแล (12) ทองสุก (13) ต้นใหญ่              
(14) ก้านยาว (15) ชะนี (16) ชะนีนํ@าตาลทราย (17) หลินลบัแล (18) ฉัตรสทีอง (19) ชมพูพาน  
(20) กะเทยเนื@อขาว (21) ชมพูศร ี(22) กําปั 9นพวง (23) ธรณีไหว (24) อลีบีนายทพิย ์(25) กบพกุิล 
(26) ทบัทมิ (27) กบรศัม ี(28) เมด็ในกา้นยาว (29) กา้นสั @น และ (30) กบสวุรรณ] 

 

 

รปูที, 2  ค่าดชันีความเหมอืนของทุเรยีน 30 พนัธุ ์ที9ไดจ้ากเทคนิคสก๊อต 
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รปูที, 3  แผนภูมคิวามสมัพนัธข์องทุเรยีน 30 พนัธุ ์ที9ไดจ้ากเทคนิคสก๊อต 
 
ชมพูพาน กําปั 9นเหลือง ทองย้อยฉัตร ก้านยาว 
ชมพูศรี และฉัตรสทีอง ส่วนกลุ่มที9 2 มีสมาชิก 3 
พันธุ์ คือ ทองสุก หลงลับแล และห้าลูกไม่ถึงผัว 
สาํหรบัพนัธุท์ุเรยีนที9มคีวามสมัพนัธใ์กลช้ดิกนัมาก
ที9สุด คอื กบพกุิลกบักบรศัม ีมค่ีาดชันีความเหมอืน 
0.89 ส่วนพนัธุ์ทุเรียนที9มีความสมัพนัธ์ใกล้ชิดกัน
น้อยที9สดุ คอื ฉตัรสทีองกบักา้นยาว มค่ีาดชันีความ
เหมอืน 0.67 

ผลการจดักลุ่มของทุเรียนที9ได้จากแผนภูมิ
ความสมัพนัธ์นั @น จะเห็นว่าแบ่งกลุ่มทุเรียนเป็น 2 
กลุ่ม โดยกลุ่ม 1 เป็นกลุ่มใหญ่ที9มีกลุ่มย่อย ๆ 
ภายใน แต่บางพนัธุไ์ม่มกีารจดักลุ่ม เช่น พนัธุห์ลนิ-
ลับแล ซึ9งเป็นพันธุ์ทุ เรียนที9มีความสําคัญของ
จงัหวดัอุตรดติถ ์มลีกัษณะพเิศษ คอื เปลอืกผลบาง 
เนื@อละเอียดมาก แห้ง มีสีเหลืองอ่อน กลิ9นอ่อน 
รสชาติหวานมัน เมล็ดเล็กและลีบ (มนัส, 2545; 
พชิยั, 2556; พชิยั, 2558) เป็นทุเรยีนพนัธุก์ลายที9มี
ลักษณะแปลกกว่าทุเรียนพนัธุ์อื9น ส่วนทุเรียนใน

กลุ่มย่อยของกลุ่ม 1 ได้แก่ ชะนี ชะนีนํ@าตาลทราย 
และชมพูพาน จดัว่ามคีวามใกลช้ดิกนั ถ้าพจิารณา
การจัดก ลุ่มทุ เรียนในประเทศไทยของสํานัก
คุ้มครองพนัธุ์พชืแห่งชาติ ถือว่าอยู่ในกลุ่มลวง ซึ9ง
สอดคล้องกับลักษณะใบ รูปทรงผล และลักษณะ
หนาม กล่าวคอื หากมลีกัษณะสณัฐานเหมอืนกนัจะ
จดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกนั แต่กพ็บว่าทุเรยีนบางพนัธุ์มี
ลกัษณะสณัฐานต่างกนั แต่ในแผนภูมคิวามสมัพนัธ์
แสดงความใกลเ้คยีงกนั เช่น กา้นยาวกบัชมพูศร ีมี
ค่าดชันีความเหมอืน 0.80 โดยก้านยาวอยู่ในกลุ่ม
ก้านยาว และชมพูศรีอยู่ในกลุ่มลวง ซึ9งแสดงว่า
แผนภูมคิวามสมัพนัธท์ี9ได้ไม่สอดคล้องกบัลกัษณะ
สณัฐานทั @งหมด  

กลุ่ม 2 มสีมาชกิ 3 พนัธุ ์คอื ทองสกุ หลงลบัแล 
และห้าลูกไม่ถึงผวั มลีกัษณะสณัฐานต่างจากกลุ่ม
แรก เมื9อพจิารณาแต่ละพนัธุ ์พบว่าพนัธุท์องสกุเป็น
ทุเรยีนพนัธุด์ทีี9เหมาะสาํหรบัเพาะปลกู แต่เกษตรกร
หากิ9งพนัธุไ์ม่ได ้จงึใชก้ารปลูกจากเมลด็แทน ทําให้
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เกดิทุเรยีนพนัธุก์ลายขึ@นมากมาย (หริญั และคณะ, 
2531) ซึ9งในความเป็นจรงิพนัธุท์ุเรยีนแตกต่างกนัที9
เกดิขึ@น ไม่ไดเ้กดิจากการกลายพนัธุ ์(mutation) แต่
เกดิจากการผสมขา้มเกสร (cross pollination) เมลด็
จงึมกีารกระจายตวัต่างจากพนัธุพ์่อแม่ และยงัแสดง
ใหเ้หน็ว่าพนัธุท์ุเรยีนที9ปลูกกนัทั 9วไปส่วนใหญ่ไม่ใช่
พนัธุ์แท้ โดยนิยมปลูกจากเมลด็ เพราะจะทําใหไ้ด้
ลกัษณะที9ไม่เหมอืนตน้เดมิ สว่นพนัธุห์ลงลบัแลเป็น
พันธุ์ทุเรียนที9มีรสชาติโดดเด่นและมีเอกลักษณ์
เฉพาะตวั เป็นพนัธุ์เฉพาะถิ9นที9สรา้งชื9อเสยีงใหก้บั
จังหวัดอุตรดิตถ์ และพันธุ์ห้าลูกไม่ถึงผัว จัดเป็น
ทุเรยีนพนัธุเ์ลก็ และมรีสชาตอิร่อย ซึ9งจากเหตุผลที9
กล่าวขา้งตน้จงึอาจเป็นสาเหตุที9ทาํใหทุ้เรยีนในกลุ่ม 
2 มลีกัษณะแตกต่างจากกลุ่ม 1 

อย่างไรก็ตาม การจดักลุ่มทุเรียน 30 พนัธุ์ 
ด้วยเครื9องหมายสก๊อต เป็นไปในแนวทางเดยีวกนั
กบังานวจิยัเรื9องการจําแนกทุเรยีนจากการรวบรวม
พนัธุ์ของศูนย์วิจยัพืชสวนจนัทบุรี จงัหวดัจนัทบุรี 
จํานวน 130 ตัวอย่าง ด้วยเทคนิคเอเอฟเอลพี 
( AFLP, amplified fragment length polymorphism 
DNA) ซึ9งจดัทุเรยีนได ้2 กลุ่ม โดยกลุ่ม 1 และกลุ่ม 
2 เป็นกลุ่มใหญ่ที9แบ่งได้หลายกลุ่มย่อย และบาง
พันธุ์ไม่มีการจับกลุ่ม แสดงว่าทุ เรียนมีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมค่อนข้างสูง แต่ก็ยังมี
ความใกลช้ดิกนัทางพนัธุกรรม และไดใ้หเ้หตุผลว่า
ชาวสวนมกัจะนําเมลด็ทุเรยีนมาปลูกใหม่ เนื9องจาก
กิ9งพนัธุด์หีายาก การปลกูทุเรยีนจากเมลด็ทาํใหเ้กดิ
ลกัษณะใหม่ ๆ ของทุเรยีนและมกีารตั @งชื9อเป็นพนัธุ์
ใหม่ขึ@นมา (ฐิตาภรณ์ และคณะ, 2549) ดังนั @นใน
ประเทศไทยจงึพบพนัธุท์ุเรยีนมากกว่า 200 พนัธุ ์

นอกจากนี@พบว่ามีงานวิจัยทุ เรียนด้วย
เครื9องหมายดีเอ็นเออื9น เช่น วิเคราะห์พนัธุกรรม
ของทุเรียนพื@นบ้านในภาคใต้โดยใช้เครื9องหมาย   
ไมโครแซทเทลไลท ์(microsatellite) 67 ต้น โดยใช้
โปรแกรม NTSYS และจัดกลุ่มด้วยวิธี UPGMA 

สามารถแบ่งกลุ่มทุเรยีนพื@นบา้นภาคใต้เป็น 6 กลุ่ม 
มีค่าดัชนีความเหมือน 0.52-0.95 และแผนภูมิ
ความสมัพนัธ์ที9ได้แยกแต่ละกลุ่มที9มคีวามสมัพนัธ์
กบัแหล่งที9มาของตวัอย่าง กล่าวคอื ทุเรยีนที9มาจาก
พื@นที9เดียวกันจะอยู่ในกลุ่มเดียวกัน แต่ก็มีบาง
ตัวอย่างที9กระจายตัวออกไป โดยจดัไปรวมอยู่ใน
กลุ่มพื@นที9อื9น (ฮูดา และคณะ, 2557) การศึกษา
ความหลากหลายของพนัธุท์ุเรยีนพื@นเมอืงในจงัหวดั
นนทบุรดีว้ยเครื9องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร ์(SSR, 
simple sequence repeat) 47 ตั ว อ ย่ า ง  ด้ ว ย       
ไพรเมอร ์20 ชนิด พบว่าไพรเมอร ์16 ชนิด สามารถ
เพิ9มปรมิาณดเีอน็เอขนาด 142-274 คู่เบส และผล
การจดักลุ่มด้วยวธิี UPGMA สามารถจําแนกพนัธุ์
ทุเรียนเป็นกลุ่มใหญ่ ๆ แต่ไม่สอดคล้องกับการ
จําแนกด้วยลกัษณะสณัฐานที9เคยรายงานมาก่อน 
(เอมอร และคณะ, 2556) 

งานวจิยัที9เคยมรีายงานมาก่อนนั @น มกีารใช้
เครื9องหมายสก๊อตในพชืชนิดหรอืสปีชสี ์(species) 
เดยีวกนั ไดแ้ก่ การศกึษาความสมัพนัธใ์นกลว้ย 25 
พนัธุ ์โดยคดัเลอืกไพรเมอร ์15 ชนิด ที9สามารถเพิ9ม
ปริมาณดีเอ็นเออย่างชัดเจน เมื9อสร้างแผนภูมิ
ความสมัพนัธ์พบว่ามค่ีาดชันีความเหมอืน 0.427-
0.854 และแบ่งกล้วยได้ 2 กลุ่ม ซึ9งสอดคล้องกับ
จโีนมของกล้วย โดยกลุ่ม 1 เป็นจโีนม AAB, ABB, 
BBB และ ABBB มีลกัษณะ คือ มีจีโนม B อยู่ด้วย 
ส่วนกลุ่ม 2 เป็นจโีนม AA และ AAA ลกัษณะคอื มี
เฉพาะจีโนม A (พรประภา และคณะ, 2560) การ 
ศกึษาความสมัพนัธใ์นขา้วพนัธุ์ปลูก 24 พนัธุ์ โดย
คดัเลอืกไพรเมอร์ 22 ชนิด ที9สามารถเพิ9มปรมิาณ  
ดเีอน็เออย่างชดัเจน เมื9อสรา้งแผนภูมคิวามสมัพนัธ์
พบว่ามีค่าดัชนีความเหมือน 0.60-0.91 และแบ่ง
ข้าวพันธุ์ปลูกได้ 3 กลุ่ม โดยข้าวพันธุ์ปลูกที9เกิด
จากการผสมกนัของพ่อแม่เดยีวกนัจะจดัอยู่ในกลุ่ม
เดียวกนั ส่วนข้าวพนัธุ์ปลูกที9เกดิจากการผสมกนั
ของพ่อแม่ต่างกนัจะจดัอยู่กนัคนละกลุ่ม (ทศันีย ์และ 
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คณะ, 2560)  
งานวจิยัที9ศกึษาในต่างชนิดหรอืสปีชีส์ด้วย

เครื9องหมายสก๊อต เช่น การศกึษาในกล้วยไม้สกุล
ต่าง ๆ เช่น กลว้ยไมส้กุลกา้นก่อ (Eria) (นฤมล และ
คณะ, 2560) กล้วยไม้รองเท้านารี สกุล Paphio-
pedilum ส กุ ลย่ อ ย  Brachypetalum ห มู่  Brachy-
petalum (ธีระชัย และคณะ, 2560) กล้วยไม้สกุล
รองเท้านารี กลุ่มใบเขียว สกุล Paphiopedilum     
(ธรีะชยั และคณะ, 2560) ฯลฯ 
 

4. สรปุ 
งานวิจยันี@ คดัเลือกไพรเมอร์ได้ 9 จาก 80 

ชนิด ที9สามารถเพิ9มดีเอ็นเอในปริมาณสูงและให้
แถบดเีอน็เอที9ชดัเจน เพื9อประเมนิความสมัพนัธข์อง
ทุเรยีน 30 พนัธุ ์เมื9อสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอ พบแถบ
ดเีอน็เอรวม 277 แถบ มขีนาดประมาณ 200-2,750 
คู่เบส เป็นแถบดีเอ็นเอที9ให้ความหลากรูปจํานวน 
219 แถบ คดิเป็น 79.06 เปอร์เซน็ต์ โดยไพรเมอร์ 
SCoT68 ใหจ้าํนวนแถบดเีอน็เอมากที9สดุ (32 แถบ) 
และไพรเมอร ์SCoT23, SCoT46 และ SCoT47 ให้
จาํนวนแถบดเีอน็เอน้อยที9สดุ (9 แถบ) เมื9อวเิคราะห์
ด้วยโปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 2.01e และจัดกลุ่ม
แบบ UPGMA พบว่ามีค่าดชันีความเหมอืน 0.67-
0.89 เมื9อพิจารณาค่าดัชนีความเหมือนที9 0.745 
สามารถแบ่งทุเรียนเป็น 2 กลุ่ม กลุ่ม 1 เป็นกลุ่ม
ใหญ่ที9มกีลุ่มย่อยหลายกลุ่ม และบางพนัธุไ์ม่จดัเป็น
กลุ่ม และกลุ่ม 2 ประกอบด้วย ทองสุก หลงลบัแล 
และห้าลูกไม่ถึงผวั แสดงให้เห็นว่าทุเรียนมีความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมสูง แต่ก็มีความใกล้ชดิ
ทางพนัธุกรรมด้วยเช่นกนั สําหรบัพนัธุ์ทุเรยีนที9มี
ความสมัพนัธ์ใกล้ชิดกนัมากที9สุด คือ กบพิกุลกบั
กบรัศมี มีค่าดัชนีความเหมือน 0.89 ส่วนพันธุ์
ทุ เ รียนที9มีความสัมพันธ์ใกล้ชิดกัน น้อยที9สุด         
คือ ฉัตรสทีองกบัก้านยาว มีค่าดชันีความเหมือน 
0.67 

5. กิตติกรรมประกาศ 
ขอขอบคุณ คุณขจร พฤฒสิขุนิรนัดร ์เจา้ของ
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