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บทคดัย่อ 

ปัจจุบนับวัสายนิยมปลูกเป็นไม้ดอกไม้ประดบัและปรบัปรุงพนัธุ์อย่างแพร่หลาย  ส่งผลให้บวัสายมี
ความหลากหลายทางพนัธุกรรมและชนิด/พนัธุจ์ านวนมาก การจ าแนกพนัธุบ์วัสายตามลกัษณะสณัฐานจงึมี
ความยุ่งยากและสบัสน งานวจิยันี้ไดศ้กึษาความสมัพนัธข์องบวัสาย 25 พนัธุ/์สายพนัธุ ์จากปางอุบล สวนบวั 
จงัหวดันนทบุร ีดว้ยเทคนิคสก๊อต จากการใชไ้พรเมอรส์ก๊อตรวม 80 ชนิด ตรวจสอบเบือ้ต้น พบว่าคดัเลอืก
ไพรเมอร์ได้ 17 ชนิด ที่ให้ลายพมิพ์ดเีอน็เออย่างชดัเจน เมื่อเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอของบวัสายด้วยปฏกิริยิา
ลกูโซ่พอลเิมอเรส พบว่าปรากฏแถบดเีอน็เอทัง้หมด 224 แถบ ขนาดประมาณ 300-2,500 คู่เบส แถบดเีอน็เอ
ทีไ่ดม้คีวามหลากรปู 220 แถบ (98.21 เปอรเ์ซน็ต์) เมื่อสรา้งแผนภูมคิวามสมัพนัธแ์ละเลอืกการจดักลุ่มแบบ 
UPGMA ดว้ยโปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 2.01e พบว่ามคี่าดชันีความเหมอืน 0.40-0.91 และแบ่งกลุ่มบวัสาย
ได ้3 กลุ่ม โดยงานวจิยันี้สามารถใชเ้ป็นแนวทางในการอนุรกัษ์พนัธุแ์ละการปรบัปรุงพนัธุต่์อไป 
 

ค าส าคญั : บวัสาย; สก๊อต; แผนภูมคิวามสมัพนัธ;์ ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรม; การจ าแนก 
 
Abstract 

Currently, Nymphaea is widely used as ornamental flowers and for breeding, therefore the 
classification by morphology is difficult and confusing.  This research, the relationships among 25 
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Nymphaea sp.  and their hybrids from Pangubol Suan Bua in Nonthaburi province were investigated 
using start codon targeted (SCoT) technique. In the total of 80 primers used, 17 primers, which gave 
obvious amplified PCR products, were selected. Then, the selected primers were used for polymerase 
chain reaction (PCR)  and resulted in 224 DNA bands ranging from 300 to 2,500 bp.  The number of 
polymorphic bands was 220 (98.21 %). A dendrogram was constructed using UPGMA by the NTSYS-
pc ver.  2.01e program based on similarity coefficient, which ranging from 0.40-0.91, and resulting in 
three major groups.  This research could be used as a guideline for conservation and breeding in the 
future. 
 

Keywords: Nymphaea; start codon targeted (SCoT); dendrogram; genetic relationship; identification  
 
1. ค าน า 

บัวสายที่อยู่ ในสกุลนิมเฟีย  (Nymphaea) 
แบ่งเป็น 5 สกุลย่อย (subgenus) คือ Nymphaea, 
Lotos, Brachyceras, Hydrocallis และ  Anecphya 
พบการกระจายพนัธุท์ ัว่โลก 45 ชนิด (species) โดย
สามารถแบ่งตามลกัษณะภูมอิากาศที่พบได้เป็น 2 
กลุ่ม ได้แก่ (1) บัวสายเขตอบอุ่นหรือบวัสายเขต
หนาว (hardy waterlily) และ (2) บัวสายเขตร้อน 
(tropical waterlily) (ไชยา, 2547) 

บัวสายจัดเป็นพืชน ้าที่มีมูลค่ามากที่สุด มี
ศักยภาพในการผลิตเป็นไม้ตัดดอกเพื่อการค้า 
เนื่องจากมีสสีนัและรูปทรงหลากหลาย ปัจจุบนัมี
การผลิตบวัสายในเชงิพาณิชย์กนัอย่างแพร่หลาย
ทัง้ผลติเพื่อขายภายในประเทศและผลติเพื่อส่งออก
ต่างประเทศ บวัสายมแีนวโน้มเป็นสนิคา้ส่งออกทีด่ี
และตลาดต่างประเทศมคีวามตอ้งการสงู ในปี พ.ศ. 
2553 บวัสกุล Nymphaea มสีถติกิารส่งออกมากใน 
5 อันดับแรกของพันธุ์ไม้น ้ า  โดยมีการส่งออก
จ านวน 39,760 ต้น คดิเป็นมูลค่า 1,144,090 บาท 
Chomchalom (2007)  กล่าวว่ าไทยเป็นหนึ่ งใน
ประเทศทีม่ชีื่อเสยีงในการผลติบวัสาย ปัจจุบนัจงึมี
การปรับปรุงพันธุ์บัวสายให้มีสีสันสวยงามตาม
ความต้องการของตลาด ซึ่งสามารถเพิม่ศกัยภาพ
ทางการค้า พบว่ามกีารส่งออกบวัสายลูกผสมของ
ไทยไปจ าหน่ายยังต่างประเทศและยังมีความ

ต้องการของตลาดต่างประเทศเพิ่มขึ้นเรื่อย ๆ     
(ภูรินทร์, 2553) ดังนัน้บัวสายลูกผสมในประเทศ
ไทยที่ได้จากการปรับปรุงพันธุ์จึง เกิดขึ้นใหม่
มากมาย มลีกัษณะที่ด ีได้แก่ มสีสีนัสวยงาม ดอก
ซ้อนมาก กลิ่นหอม ปลูกง่าย ให้ดอกมาก มีใบ
สวยงาม เป็นต้น นอกจากนัน้ บัวสายลูกผสมใน
ประเทศไทยหลายพันธุ์ยังน าไปประกวดบัวโลก 
IWGS สมาคมไม้น ้าสากล ประเทศสหรัฐอเมริกา 
ซึง่ไดร้างวลัชนะเลศิจ านวนมากอกีดว้ย 

โดยในการจัดจ าแนกพืชในสกุลบัวสาย 
(Nymphaea) ด้วยลักษณะสณัฐาน (morphology) 
ปัจจุบันยังเป็นที่สบัสนและไม่ชัดเจนในบางสกุล 
เนื่องจากลกัษณะสณัฐานอาจมกีารผนัแปรได้จาก
สภาพแวดลอ้ม โดยสิง่มชีวีติทีอ่ยู่ในสภาพแวดลอ้ม
เดียวกันอาจพัฒนาลักษณะบางประการขึ้นมา
คลา้ยคลงึหรอืเหมอืนกนั จงึอาจเกดิความผดิพลาด
ไดง้่าย รวมทัง้ปัจจุบนัไดม้กีารปรบัปรุงพนัธุบ์วัสาย
กนัแพร่หลาย ส่งผลต่อความหลากหลายทางชนิด/
พนัธุ์/สายพนัธุ์เป็นอย่างมาก ดงันัน้การจดัจ าแนก
บวัสายแต่ละกลุ่มให้ออกจากกันอย่างชัดเจนและ
ถูกต้องนัน้ จึงจ าเป็นต้องอาศยัข้อมูลจากดีเอ็นเอ 
ซึง่เป็นวธิทีีน่ิยมทีน่ ามาใชใ้นการจดัจ าแนกกนัมาก 
เนื่ องจากให้ข้อมูลที่ละเอียดมากเพียงพอ และ
สามารถสืบหาสายสมัพันธ์ทางวิวัฒนาการได้อีก
ดว้ย (ณฐักานต,์ 2557) 
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ด้วยความส าคญัดงักล่าว จึงมีแนวคิดที่จะ
รวบรวมพันธุ์บัวสายในประเทศไทย เพื่อศึกษา
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรม (genetic relationship) 
โดยเลอืกศกึษาบวัสายในสกุล Nymphaea ซึ่งเป็น   
บัวสายที่มีความสวยงามและนิยมปลูกเพื่อ ใช้
ประดับกันอย่างแพร่หลาย โดยใช้เทคนิคสก๊อต 
(SCoT, start codon targeted) เ ป็น เครื่ อ งหมาย    
ดีเอ็นเอชนิดที่พฒันาขึ้นโดย Collard และ Mackill 
(2009) หลกัการ คือ การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วย
ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส  (polymerase chain 
reaction, PCR) เพื่อสร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอ (DNA 
fingerprint) ดว้ยไพรเมอร ์(primer) เดีย่ว ขนาด 18 
นิวคลีโอไทด์ (nucleotide) ซึ่งไพรเมอร์มีล าดับ      
นิวคลโีอไทด ์ATG ทีเ่ป็นรหสัเริม่ต้น (start codon) 
ประกอบอยู่ดว้ย เทคนิคสก๊อตใหล้ายพมิพด์เีอน็เอที่
ชัดเจนและมีความหลากรูป  (polymorphism) สูง 
นอกจากนัน้ ยงัเป็นวธิทีีส่ะดวก รวดเรว็ ใช้ดเีอน็เอ
ปรมิาณน้อย ไม่จ าเป็นตอ้งทราบขอ้มลูล าดบันิวคล-ี
โอไทด์ของดีเอ็นเอ ประหยัดค่าใช้จ่าย และให้
เครื่องหมายดเีอน็เอทีจ่ าเพาะกบัแต่ละพนัธุ์ (นฤมล 
และคณะ, 2560) 

การวิจัยนี้ มีวัต ถุประสงค์เพื่ อ คัด เลือก
เครื่องหมายสก๊อตที่สามารถจ าแนกและบ่งชีค้วาม
แตกต่างระหว่างพันธุ์บัวสาย 25 พันธุ์/สายพันธุ์ 
รวมทัง้ศึกษาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของบัว
สายซึง่จะเป็นประโยชน์ต่อการรกัษาพนัธุกรรม การ
อนุรกัษ์พนัธุ ์และการปรบัปรุงพนัธุต่์อไป 
 

2. อปุกรณ์และวิธีการ 
2.1 บวัสาย 

เก็บตัวอย่างใบบัวสายจาก ปางอุบล 
สวนบัว จังหวัดนนทบุรี (http://thaiwaterlily.com/ 
index.php) จ านวน 25 พนัธุ/์สายพนัธุ ์โดยเกบ็เป็น 
5 กลุ่มครอบครวั แสดงดงัตารางที ่1 

2.2 การสกดัดีเอน็เอ 

สกัดดีเอ็นเอจากใบบัวสายประมาณ 3 
กรมั ดว้ยวธิ ีCTAB ประยุกตจ์าก Doyle และ Doyle 
(1987) ตามวธิขีอง ปิยดา และคณะ (2558) แลว้น า
ดเีอน็เอที่สกดัได้มาตรวจสอบปรมิาณและคุณภาพ 
ดเีอน็เอด้วยการวดัค่าดูดกลนืแสงที่ความยาวคลื่น 
260 และ 280 นาโนเมตร และท าเทคนิคอิเล็ก-
โทรโฟรีซิส  (eletrophoresis) ใน เจลอะกาโรส 
(agarose gel) ความเข้มข้น 0.8 เปอร์เซนต์ ย้อม
ด้วยเอธิเดียมโบรไมด์ (ethidium bromide) ความ
เขม้ขน้ 0.5 ไมโครกรมัต่อมลิลลิติร แลว้น าไปท าให้
เกิดการเรืองแสงด้วยแสงอัลตราไวโอเลตเพื่อ
ตรวจดแูถบดเีอน็เอ (Sambrook et al., 1989) 

2.3 การเ พ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอด้วย
เทคนิคสกอ๊ต 

2.3.1 การตรวจหาไพรเมอร์ที่สามารถ
เพิม่ปรมิาณดเีอน็เอดว้ยปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรส 
โดยรวมดีเอ็นเอบวัสายและลูกผสม 25 พนัธุ์/สาย
พนัธุ ์เขา้ดว้ยกนั แลว้น าไปท าปฏกิริยิาลูกโซ่พอลิ-
เมอเรสด้วยการใช้ไพรเมอร์จ านวน 80 ชนิด ซึ่งมี
ขนาด 18 นิวคลีโอไทด์ (Luo et al., 2010; Wu et 
al., 2013) โดยปฏิกิริยาประกอบด้วยดีเอ็นเอ 100 
นาโนกรมั ในบฟัเฟอร ์1 เท่า (50 mM KCl, 10 mM 
Tris-HCl (pH 9.1), 0.1 % Triton™ X-100 และ 2.5 
mM MgCl2) และมีนิวคลีโอไทด์ทัง้  4 ชนิด คือ 
dATP, dCTP, dGTP และ  dTTP ชนิ ด ล ะ  200        
ไมโครโมลาร์ (µM) ไพรเมอร์ 250 นาโนโมลาร์ 
(nM) และเอนไซม ์Taq DNA polymerase (Vivantis 
technologies Sdn Bhd., Malaysia) 1 ยูนิต (Unit) 
ปริม าตรรวม  20 ไม โครลิต ร  (นฤมล , 2555) 
ปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรสม ี3 ขัน้ตอน คอื (1) บ่ม
ที่อุณหภูม ิ94 องศาเซลเซยีส นาน 3 นาท ีจ านวน 
1 รอบ (2) บ่มที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 
30 วินาทีอุณหภูมิ 50 องศาเซลเซียส นาน 30 
วนิาท ีและอุณหภูม ิ72 องศา เซลเซยีส นาน 1 นาท ี
จ านวน 40 รอบ และ (3) บ่มทีอุ่ณหภูม ิ72 องศา 
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ตารางท่ี 1  ตวัอย่างบวัสาย 25 พนัธุ/์สายพนัธุ ์ทีใ่ชใ้นการศกึษา 
 

No. Group  Caltivar/Line Subgenus Parental 
1 

1 

N. ‘Supranee Pink’ Nymphaea Mother 
2 N. ‘Nangkwang Fah’ Brachyceras Father 
3 N. ‘Queen sirikit’ Inter Subgeneric ISG N. ‘Supranee Pink’ x N. ‘Nangkwang Fah’ 
4 N. ‘Bua Rapee’ Nymphaea N. ‘Supranee Pink’ x _ 
5 N. ‘Sranlarp’ Nymphaea N.  ‘Supranee Pink’ x _ 
6 

2 

N. ‘LuangPoonsub’ Brachyceras Mother 
7 N. ‘Ninvaree’ Brachyceras Father 
8 N. ‘Viboonlarb’ Brachyceras N. ‘LuangPoonsub’ x N. ‘Ninvaree’ 
9 N. ‘Cherdlarb’ Brachyceras N. ‘LuangPoonsub’ x N. ‘Ninvaree’ 
10 N. ‘Varoonlarb’ Brachyceras N. ‘LuangPoonsub’ x N. ‘Ninvaree’ 
11 

3 

N. ‘Ranu’ Nymphaea Mother 
12 N. ‘Tangzanite’ Brachyceras Father 
13 N. ‘CL5826-01’ Inter Subgeneric ISG N. ‘Ranu’ x N. ‘Tangzanite’ 
14 N. ‘CL5826-02’ Inter Subgeneric ISG N. ‘Ranu’ x N. ‘Tangzanite’ 
15 N. ‘CL5826-03’ Inter Subgeneric ISG N. ‘Ranu’ x N. ‘Tangzanite’ 
16 N. ‘CL5826-05’ Inter Subgeneric ISG N. ‘Ranu’ x N. ‘Tangzanite’ 
17 

4 

N. ‘Mae Ploy’ Lotos Mother 
18 N. ‘Thongsook’ Brachyceras Father 
19 N. ‘F1-1CL5759’ Inter Subgeneric ISG N. ‘Mae Ploy’ x N. ‘Thongsook’ 
20 N. ‘F1-2CL5759’ Inter Subgeneric ISG N. ‘Mae Ploy’ x N. ‘Thongsook’ 
21 N. ‘F1-3CL5759’ Inter Subgeneric ISG N. ‘Mae Ploy’ x N. ‘Thongsook’ 
22 

5 

N. ‘Green Smoke’ Brachyceras Mother 
23 N. ‘Ampla’ Brachyceras Father 
24 N. ‘CL5805-2’ Brachyceras N. ‘Green Smoke’ X N. ‘Ampla’ 
25 N. ‘CL5805-3’ Brachyceras N. ‘Green Smoke’ X N. ‘Ampla’ 

 
เซลเซยีส นาน 5 นาท ีจ านวน 1 รอบ แลว้ตรวจสอบ
ลายพิมพ์ดีเอ็นเอด้วยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิสในเจล    
อะกาโรส 1.5 เปอรเ์ซน็ต ์และบนัทกึภาพเกบ็ไวเ้พื่อ
น าไปวิเคราะห์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอต่อไป (นฤมล, 
2555) 

2.3.2 การสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอของบวั
สายและลูกผสม 25 พันธุ์/สายพันธุ์ โดยคัดเลือก
ไพรเมอรท์ีใ่หล้ายพมิพด์เีอน็เอชดัเจนมาตรวจสอบ

กบัดีเอ็นเอบวัสายและลูกผสม 25 พนัธุ์/สายพนัธุ์ 
เพิม่ปรมิาณดเีอน็เอดว้ยปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรส 
แลว้ตรวจสอบดว้ยวธิอีเิลก็โทรโฟรซีสิในเจลอะกา-
โรส 1.5 เปอรเ์ซน็ต์ จากนัน้น าเจลไปยอ้มดว้ยเอธิ-
เดียมโบรไมด์ความเข้มข้น 0.5 ไมโครกรัมต่อ
มลิลลิติร เป็นเวลา 5 นาท ีและตรวจสอบดว้ยเครื่อง
ถ่ายและวิเคราะห์ภาพเจล  (gel documentation) 
(นฤมล, 2555) 
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ตารางท่ี 2  จ านวนแถบดเีอน็เอของไพรเมอรส์ก๊อตแต่ละชนิด 
 

No. 
SCoT 
primer 

Nucleotide Sequence 
5→3 

Total 
bands 

Polymorphic 
loci 

Monomorphic 
loci 

% 
Polymorphic 

1 SCoT13 ACGACATGGCGACCATCG 11 10 1 90.91 
2 SCoT15 ACGACATGGCGACCGCGA 15 15 0 100 
3 SCoT16 ACCATGGCTACCACCGAC 15 15 0 100 
4 SCoT18 ACCATGGCTACCACCGCC 12 12 0 100 
5 SCoT20 ACCATGGCTACCACCGCG 13 13 0 100 
6 SCoT21 ACGACATGGCGACCCACA 14 14 0 100 
7 SCoT22 AACCATGGCTACCACCAC 12 12 0 100 
8 SCoT39 ACGACATGGCGACCAGCG 14 14 0 100 
9 SCoT40 ACGACATGGCGACCACGT 11 11 0 100 
10 SCoT47 ACAATGGCTACCACTGCC 14 14 0 100 
11 SCoT67 ACCATGGCTACCAGCGGC 12 12 0 100 
12 SCoT72 CCATGGCTACCACCGCCC 17 15 2 88.23 
13 SCoT73 CCATGGCTACCACCGGCT 15 15 0 100 
14 SCoT74 CCATGGCTACCACCGGCA 12 12 0 100 
15 SCoT76 CCATGGCTACCACTACCG 14 14 0 100 
16 SCoT77 CCATGGCTACCACTACCC 13 12 1 92.31 
17 SCoT79 CCATGGCTACCACTAGCT 10 10 0 100 

Total 224 220 4 98.21 
 

2.4 การตรวจสอบลายพิมพดี์เอน็เอ  
เปรียบเทียบลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ได้กับ   

ดี เ อ็น เอมาตรฐาน  (GeneRulerTM 100 bp Plus 
DNA Ladder, Thermo Scientific™) ด้วยวิธีอิเล็ก-
โทรโฟรีซิสในเจลอะกาโรส  ความเข้มข้น 1.5 
เปอร์เซ็นต์ แล้วน าไปย้อมแถบดีเอ็นเอด้วยเอธิ- 
เดียมโบรไมด์ ความเข้มข้น 0.5 ไมโครกรัมต่อ
มลิลลิติร ตรวจสอบภายใตแ้สงอตัราไวโอเลต  

2.5 การวิเคราะหผ์ล 
หาความสมัพนัธ์โดยเปรยีบเทยีบความ

เหมอืนและความต่างของลายพมิพ์ดเีอน็เอบวัสาย
ทัง้ 25 พนัธุ์/สายพนัธุ์ ถ้าปรากฏแถบดเีอน็เอมีค่า

เท่ากบั 1 และไม่ปรากฏแถบดเีอน็เอมคี่าเท่ากบั 0 
แล้วน าผลที่ได้มาวิเคราะห์ค่าดัชนีความเหมือน 
(similarity coefficient) และสร้ า ง แผนภูมิความ 
สัมพัน ธ์  (dendrogram) ด้ ว ยก า ร จัด ก ลุ่มแบบ 
UPGMA (unweighted pair group method with 
arithmetic mean) โดยใช้โปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 
2.01e (Rohlf, 2002) 
 

3. ผลการวิจยัและวิจารณ์ 
3.1 การวิเคราะห์ความสัมพนัธ์ของบัว

สายด้วยเทคนิคสกอ๊ต 
การคดัเลอืกไพรเมอรส์ก๊อตเบือ้งตน้ โดย 
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การใชไ้พรเมอรส์ก๊อต จ านวน 80 ชนิด กบัดเีอน็เอ
ของบัวสายทัง้ 25 พันธุ์/สายพันธุ์ ด้วยปฏิกิริยา
ลูกโซ่ พอลิเมอเรส พบว่าไพรเมอร์ที่สามารถเพิม่
ปริมาณ ดีเอ็นเอของบัวสายมี 40 ชนิด คิดเป็น 
50.00 เปอร์เซน็ต์ แล้วคดัเลอืกไพรเมอร์ทีส่ามารถ
เพิ่มผลผลิตดีเอ็นเอได้ดีและให้แถบดีเอ็นเอที่มี
ความชดัเจนได ้17 ชนิด ไดแ้ก่ SCoT13, SCoT15, 
SCoT16,  SCoT18, SCoT20, SCoT21, SCoT22, 
SCoT39, SCoT40, SCoT47, SCoT67, SCoT72, 
SCoT73, SCoT74, SCoT76, SCoT77 แ ล ะ 
SCoT79 โดยน าไปสร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอและให้

แถบดเีอน็เอทัง้หมด 224 แถบ ซึง่เป็นแถบดเีอน็เอ
ที่มคีวามหลากรูปจ านวน 220 แถบ คดิเป็น 98.21 
เปอร์เซ็นต์ และแถบดีเอ็นเอที่ไม่มีความหลากรูป
จ านวน 4 แถบ คดิเป็น 1.79 เปอร์เซน็ต์ ขนาดอยู่
ระหว่าง 300-2,500 คู่เบส (ตารางที ่2) ผลการสรา้ง
ลายพิมพ์ดีเอ็นเอด้วยไพรเมอร์สก๊อตจ านวน 17 
ชนิด พบว่าไพรเมอร์ SCoT72 ให้จ านวนแถบ       
ดีเอ็นเอมากที่สุด คือ 17 แถบ (รูปที่ 1) และไพร
เมอร ์SCoT79 ใหจ้ านวนแถบดเีอน็เอน้อยทีสุ่ด คอื 
10 แถบ 

 

 
 

รปูท่ี 1  ลายพมิพด์เีอน็เอทีไ่ดจ้ากเครื่องหมายสก๊อตโดยใชไ้พรเมอร ์SCoT72 [M คอื ดเีอน็เอมาตรฐาน 100 
bp plus DNA Ladder (GeneRulerTM 100 bp Plus DNA Ladder, Thermo Scientific™) หมายเลข 
1-25 คอื (1) บวัสุปราณีพงิค์ (2) บวันางกวกัฟ้า (3) บวัควนีสริกิติต์ (4) บวัระพ ี(5) บวัสราญลาภ   
(6) บัวเหลืองพูนทรัพย์ (7) บัวนิลวารี (8) บัววิบูลย์ลาภ (9) บัวเชิดลาภ (10) บัววรุณลาภ            
(11) บวัเรณู (12) บวั Tanzanite (13) บวั CL5826-01 (14) บวั CL5826-02 (15) บวั CL5826-03 
(16) บัว CL5826-05 (17) บัวแม่พลอย (18) บัวทองสุก (19) บัว F1-1 CL5759 (20) บัว F1-2 
CL5759 (21) บัว F1-3 CL5759 (22) บัวกรีนสโมก (23) บัวแอมพา (24) บัว CL5850-2 และ        
(25) บวั CL5850-3] 

 
การวิเคราะห์ความสมัพนัธ์ของบวัสาย

และลูกผสมด้วยโปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 2.01e 
เลือกวิธีการจัดกลุ่มแบบ UPGMA พบว่าค่าดัชนี
ความเหมอืนอยู่ระหว่าง 0.40-0.91 ดงัรูปที่ 2 และ
ผลการสร้างแผนภูมิความสมัพันธ์ดังรูปที่ 3 เมื่อ
พิจารณาค่าดัชนีความเหมือนที่ต าแหน่ง 0.57 
สามารถแบ่งกลุ่มบวัสายออกเป็น 3 กลุ่ม คอื กลุ่ม

แรกมีสมาชิก 8 พนัธุ์/สายพนัธุ์ ได้แก่ บวัสุปราณี 
พิงค์ บัวระพี บัวสราญลาภ บัว  CL5826-01 บัว 
CL5826-02 บัว  CL5826-03 บัว  CL5826-04 และ 
บวัเชิดลาภ กลุ่มสองมีสมาชิก 13 พนัธุ์/สายพนัธุ์ 
ไดแ้ก่ บวันางกวกัฟ้า บวัควนีสริกิติต ์บวันิลวาร ีบวั
วิบูลย์ลาภ บัวเรณู บัว Tangzanite บัวเหลืองพูน
ทรพัย์ บวัวรุณลาภ บวัทองสุก บวั CL5805-2 บวั 
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CL5805-3 บวักรนีสโมก และบวัแอมพา กลุ่มสามมี
สมาชิก 4 พันธุ์/สายพันธุ์ ได้แก่ บัวแม่พลอย บวั 
F1-1 CL5759 บั ว F1-2 CL5759 แ ล ะ บั ว  F1-3 
CL5759 ส าหรับบัวสายที่มีความสัมพันธ์ใกล้ชิด
มากที่สุด คอื บวั F1-3 CL5759 กบับวัแม่พลอย มี

ค่ า ดัช นี ค ว าม เหมือน  0.91 ส่ ว นบัว ส ายที่ มี
ความสัมพันธ์ ใกล้ชิด น้อยที่สุด  คือ  บัว  F1-2 
CL5759 กบับวันางกวกัฟ้า มคี่าดชันีความเหมอืน 
0.40 

 

 
 

รปูท่ี 2  ค่าดชันีความเหมอืนของบวัสาย 25 พนัธุ/์สายพนัธุ ์ทีไ่ดจ้ากเทคนิคสก๊อต 
 

3.2 การอภิปรายผล  
การศกึษาความสมัพนัธข์องบวัสายด้วย

เทคนิคสก๊อตด้วยการวิเคราะห์แผนภูมิความ 
สมัพนัธ ์โดยผลการจดักลุ่มเมื่อพจิารณาทีต่ าแหน่ง 

0.57 ส ามารถแบ่ ง ก ลุ่ม ได้  3 ก ลุ่ม  ก ลุ่มแ รก
ประกอบด้วยสมาชิก 8 พนัธุ์/สายพนัธุ์ ได้แก่ บวั   
สุปราณีพงิค ์บวัระพ ีบวัสราญลาภ บวั CL5826-01 
บัวCL5826-02 บัว  CL5826-03 บัว  CL5826-04 
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และบัวเชิดลาภ จากแผนภูมิความสมัพันธ์มีการ
แยกเป็นกลุ่มย่อย ในกลุ่มย่อยแรกจะเหน็ได้ว่าบวั 
ระพแีละบวัสราญลาภมคีวามใกลช้ดิทางพนัธุกรรม
กนัเป็นอย่างมาก มีค่าดชันีความเหมือน 0.90 ซึ่ง
สอดคล้องกบัลกัษณะสณัฐาน เนื่องจากมลีกัษณะ
สณัฐานทุกอย่างเหมอืนกนั มเีพยีงสกี้านที่ต่างกนั
เท่านัน้ อกีทัง้บวัทัง้ 2 ชนิด นี้เกดิจากแม่เดยีวกนั 
คอื บวัสุปราณีพงิค ์จากแผนภูมคิวามสมัพนัธย์งัท า

ใหเ้หน็ว่าบวัระพแีละบวัสราญลาภมคีวามใกลช้ดิกบั
บวัสุปราณีพงิค์ที่เป็นต้นแม่ สอดคล้องกบัลกัษณะ
สณัฐาน ในกลุ่มย่อยที่สองพบว่าเป็นกลุ่มของบวั
ลูกผสมที่เกดิจากบวัเรณู (แม่) กบับวั Tangzanite 
(พ่อ) ทัง้หมด ได้แก่ บวั CL5826-01 บวัCL5826-
02 บวั CL5826-03 บวั CL5826-04 ซึง่บวัทัง้ 4 สาย
พนัธุน์ี้มลีกัษณะสณัฐานทีค่ลา้ยคลงึกนั 

 

 
 

รปูท่ี 3  แผนภมูคิวามสมัพนัธข์องบวัสาย 25 พนัธุ/์สายพนัธุ ์ทีไ่ดจ้ากเทคนิคสก๊อต 
 

กลุ่มทีส่องประกอบดว้ยสมาชกิ 13 พนัธุ/์
สายพนัธุ ์ไดแ้ก่ บวันางกวกัฟ้า บวัควนีสริกิติต์ บวั
นิลวารี บวัวิบูลย์ลาภ บวัเรณู บวั Tangzanite บวั
เหลืองพูนทรัพย์ บัววรุณลาภ บัวทองสุก บัว 
CL5805-2 บัว CL5805-3 บัวกรีนสโมก และบัว 
แอมพา ซึง่จากแผนภูมคิวามสมัพนัธม์กีารแยกเป็น
กลุ่มย่อย เช่น บวั CL5805-2 กบับวั CL5805-3 ซึง่
บวัทัง้สองเป็นลูกผสมทีเ่กดิจากบวักรนีสโมก (แม่) 
และ บวัแอมพา (พ่อ) จดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกนั หรอืบวั
วบิูลยล์าภกบับวัวรุณลาภ ซึง่บวัทัง้สองเป็นลกูผสม

ที่เกดิจากบวัเหลอืงพูนทรพัย์ (แม่) และบวันิลวารี 
(พ่อ) กถ็ูกจดัไวใ้นกลุ่มเดยีวกนัเช่นกนั 

กลุ่มทีส่ามประกอบดว้ยสมาชกิ 4 พนัธุ/์
สายพันธุ์ ได้แก่ บัวแม่พลอย บัว  F1-1 CL5759  
บัว F1-2 CL5759 และบัว F1-3 CL5759 โดยบัว 
F1-1 CL5759 บัว  F1-2 CL5759 และบัว  F1-3 
CL5759 ลว้นแลว้แต่เป็นบวัลกูผสมทีเ่กดิจากบวัแม่
พลอย (แม่) และบัวทองสุก (พ่อ) อย่างไรก็ตาม 
หากพิจารณาลกัษณะสณัฐานของบวัลูกผสมทัง้ 3 
สายพนัธุจ์ะพบว่ามลีกัษณะใกลเ้คยีงกบัแม่มากกว่า 
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ซึง่สอดคลอ้งกบัแผนภูมคิวามสมัพนัธ ์อกีทัง้บวั F1-
3 CL5759 กับบัวแม่พลอยมีความใกล้ชิดกันทาง
พนัธุกรรมอย่างมาก มีค่าดชันีความเหมือน 0.91 
และหากพจิารณาลกัษณะสณัฐานของบวัทัง้สองจะ
พบว่ามลีกัษณะทีใ่กลเ้คยีงกนัอย่างมาก 

งานวิจัยนี้เลือกใช้เทคนิคสก๊อตในการ
ประเมินความสมัพันธ์ทางพันธุกรรมและจ าแนก
พนัธุบ์วัสายและลูกผสมเนื่องจากเทคนิคสก๊อตนิยม
น ามาใช้ในการศึกษาพันธุกรรมพืชกันอย่ าง
แพร่หลาย ไม่ว่าจะเป็นพืชสกุลมะพลบัในมณฑล
กวางส ีประเทศจนี (Deng et al., 2015) มะเขอืเทศ 
(Armad et al., 2014) บ อ ร ะ เพ็ด  (Paliwal et al., 
2013) องุ่น (Guo et al., 2012) มะม่วง (Lou  et al., 
2015) อีกทัง้ยังสามารถใช้ศึกษาพืชลูกผสม เช่น 
ทวิลปิลกูผสม (Gao et al., 2014) ไดอ้กีดว้ย 

การศึกษาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม
ของบัวสายสามารถน าไปใช้ประโยชน์ในการ
ปรับปรุงพันธุ์บัวสายเนื่ องจากในปัจจุบันนิยม
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