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บทคดัย่อ 

ปัจจุบนัการจ าแนกชนิดของกล้วยไมด้้วยลกัษณะสณัฐานท าได้ยาก สามารถเกดิความผดิพลาดง่าย
และจ าเป็นตอ้งใชผู้เ้ชีย่วชาญในการจ าแนก งานวจิยันี้จงึไดป้ระยุกตใ์ชเ้ครื่องหมายสก๊อตในการสรา้งลายพมิพ์
ดเีอน็เอเพื่อวเิคราะหค์วามสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของกล้วยไมส้กุลหวายหมู่แคลสิตา 14 ชนิด โดยคดัเลอืก
ไพรเมอรส์ก๊อต 80 ชนิด และได ้12 ชนิด ทีใ่หแ้ถบดเีอน็เอทีช่ดัเจน แลว้จงึสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอของกลว้ยไม้
สกุลหวายหมู่แคลสิตาทัง้หมด จากนัน้จงึวเิคราะหค์วาหลากหลายทางพนัธุกรรม พบว่าสามารถแยกความ
แตกต่างระหว่างพนัธุ์ด้วยแถบดีเอ็นเอที่มีความจ าเพาะกบัตัวอย่าง และเมื่อวิเคราะห์ความสมัพันธ์ทาง
พันธุกรรมพบว่าสามารถจัดกลุ่มกล้วยไม้สกุลหวายหมู่แคลิสตาทัง้ 14 ตัวอย่าง เป็น 8 กลุ่ม โดยมีค่า
สมัประสทิธิค์วามเหมอืน 0.14-0.63 
 

ค าส าคญั : กลว้ยไมส้กุลหวาย; หมู่แคลสิตา; ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรม; สก๊อต 
 
Abstract 

The identification of orchid species based on morphology is difficult and may have a high error 
rate as the specialist is needed.  Therefore, this research used start codon targeted (SCoT)  markers 
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to analyze the genetic relationship of 14 species in the genus Dendrobium section Callista.  The total 
of 80 primers was used for screening. Then 12 primers were selected and used to identify all samples. 
A dendrogram based on polymorphic bands was constructed and used to analyze the relationship 
among these orchids. The results showed 8 groups of similarity coefficients ranging from 0.14 to 0.63.  
 

Keywords: Dendrobium; Callista; genetic relationship; start codon targeted (SCoT) 
 
1. ค าน า 

กล้วยไม้เป็นพชืใบเลี้ยงเดี่ยว จดัอยู่ในวงศ์ 
Orchidaceae เป็นพืชที่มีอายุยืนนานหลายปี มี
จ านวนชนิดมากที่สุดในบรรดาไม้ดอก และยงัเป็น
พชืที่มวีวิฒันาการและการปรบัตวัอย่างสงูในหลาย
รูปแบบ ดงันัน้จงึกระจายพนัธุอ์ยู่ทัว่ทุกภูมภิาคของ
โลก ดอกกล้วยไม้มีความหลากหลายทัง้สีสัน 
ลวดลาย ขนาด รูปทรง และกลิ่น ท าให้เป็นไม้ตดั
ดอกที่ได้รับความนิยมทัว่โลก กล้วยไม้เป็นพืชที่
ส าคัญชนิดหนึ่งของประเทศไทย สามารถสร้าง
รายได้เขา้ประเทศเป็นจ านวนมาก โดยมกีารผลิต
กลว้ยไมส้กุลหวายมากกว่าสกุลอื่น (สมศกัดิ,์ 2540)  

กล้วยไม้สกุลหวายเป็นกล้วยไม้สกุลใหญ่
ที่สุด เป็นที่รู้จ ักและนิยมปลูกกนัเป็นจ านวนมาก 
พบกลว้ยไมส้กุลนี้ตามธรรมชาตมิากกว่า 150 ชนิด 
มีรูปร่างลักษณะแตกต่างกันไป (อบฉันท์, 2543) 
นักพฤกษศาสตร์จดัจ าแนกกล้วยไมส้กุลหวายเป็น 
4 หมู่ ไดแ้ก่ หมู่ฟาแลนแนนเธ (Phalaenanthe) หมู่
เ ซอรา โท เบียม  (Ceratobium) หมู่ แ คลลิสต า 
(Callista) และหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธ (Nigrohirsutae) 
(Baker and Baker, 1996) ซึ่ ง แ ต่ละหมู่ มีรูป ร่ าง
ลกัษณะทัง้ดอก ใบ และล าลูกกลว้ยต่างกนัไป บาง
ชนิดมีสีและใบคล้ายกัน แต่มีดอกต่างกัน จึงมัก
สบัสนไดง้่าย (มาลนิี, 2538) 

ดว้ยเหตุผลดงักล่าวขา้งตน้ ผูว้จิยัจงึตอ้งการ
วเิคราะห์ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมและการระบุ
พนัธุก์ลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา 14 ชนิด ดว้ย
เครื่องหมายสก๊อต (SCoT, start codon targeted 
marker) โดยเครื่องหมายสก๊อตนัน้เป็นเครื่องหมาย

โมเลกุลแบบหนึ่ง ซึ่งพัฒนาขึ้นโดย Collard และ 
Mackill (2009) โ ดย ใช้ ไพร เมอร์ สก๊ อต  (SCoT 
primer) ขนาด 18 นิวคลโีอไทด์ ที่มลี าดบันิวคลโีอ
ไทด์ ATG (รหสัพนัธุกรรมเริ่มต้นในการสร้างสาย  
นิวคลโีอไทด์) อยู่ดว้ย และเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอดว้ย
ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส (polymerase chain 
reaction, PCR) โดยใช้อุณหภูมสิ าหรบัการจบัของ
ไพรเมอร์กบัดเีอน็เอแม่แบบ (annealing tempera-
ture)  50 องศาเซลเซยีส แลว้ตรวจสอบผลผลติดว้ย
การท าอิเล็กโทรโฟรีซิส (electrophoresis) ในเจล 
อะกาโรส (agarose gel) 

ไพรเมอร์สก๊อตจะเขา้จบักบัดเีอน็เอแม่แบบ
บรเิวณที่มลี าดบัเบสคู่สมกนั สามารถตรวจสอบได้
หลายต าแหน่งพรอ้มกนั หากการเขา้คู่นัน้เกดิขึน้ใน
ทศิทางทีเ่หมาะสม จะมกีารเพิม่ปรมิาณชิน้ดเีอน็เอ
ทีอ่ยู่ระหว่างไพรเมอรท์ัง้สอง โดยในทางปฏบิตัจิรงิ
ต้องทดลองใชไ้พรเมอรห์ลาย ๆ ชนิด เพื่อคดัเลอืก
ไพรเมอรท์ีส่ามารถเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอทุกตวัอย่าง 
แลว้น ามาสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอ (DNA fingerprint) 
และตรวจสอบความแตกต่างกนั โดยอาศยัหลกัการ
ว่ าดีเอ็นเอของสิ่งมีชีวิตแต่ละชนิดจะมีความ
แตกต่างกันในการเรียงล าดับของนิวคลีโอไทด์ 
ดงันัน้หากสิง่มชีวีติมลี าดบันิวคลโีอไทดต่์างกนัย่อม
มลีายพมิพด์เีอน็เอต่างกนั และหากสิง่มชีวีติมคีวาม
ใกล้ชิดกันมากย่อมมีลายพิมพ์ดีเอ็นเอคล้ายกัน 
(สรุนิทร,์ 2552)  

ข้อมูลที่ได้จากงานวิจยันี้สามารถระบุชนิด
ของกล้วยไม้สกุลหวาย หมู่แคลิสตา และแสดงถึง
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรม (genetic relationship) 
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ของกล้วยไม้ทัง้ 14 ชนิด เพื่อประยุกต์ใช้ในการ
วางแผนอนุรกัษ์และปรบัปรุงพนัธุต่์อไป 
 

2. อปุกรณ์และวิธีการ 
2.1 ตวัอย่างกล้วยไม้  

กลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา จ านวน 
14 ชนิด ทีใ่ชใ้นงานวจิยันี้ ไดแ้ก่ (1) เอือ้งมจัฉา (D. 
palpebrae Lindl. )  (2)  เอื้องมัจฉานุ  (D. farmer 
Paxton) (3) เอื้องมัจฉาเหลือง (D. griffithianum 
Lindl.) (4) เอื้องม่อนไข่ (D. thyrsiflorum Rchb.f.) 
(5) เอื้องม่อนไข่เหลี่ยม (D. densiflorum Lindl.)   
(6) เอือ้งค า (D. chrysotoxum Lindl.) (7) เอือ้งค าตา
ด า (D. chrysotoxum var. suavissimum) (8) เอือ้งผึง้ 
(D. lindleyi Steud.) (9) เอื้องค าฝอยอินเดีย (D. 
brymerianum Rchb.f.) (10) เอื้องจ าปาน่าน (D. 
sulcatum Lindl.) (11) เอือ้งผาเวยีง (D. albosangui-
neum Lindl.) (12) เอื้องค าปากไก่ (D. trigonopus 
Rchb.f. )  (13)  เ อื้ อ ง ค า ป๊ อก  (D. harveyanum 
Rchb.f.) และ (14) เอือ้งค าผกัปราบ (D. ochreatum 
Lindl.) 

2.2 การสกดัดีเอน็เอ 
สกัดดีเอ็นเอจากใบกล้วยไม้ด้วยวิธี

ประยุกตจ์าก Doyle และ Doyle (1987) ตามวธิขีอง 
นฤมล และคณะ (2555) จากนัน้ตรวจสอบคุณภาพ
ของดเีอน็เอดว้ยวธิอีเิลก็โทรโฟรซีสิในเจลอะกาโรส 
0.8 เปอร์เซน็ต์ และตรวจสอบปรมิาณดเีอน็เอดว้ย
วธิวีดัค่าการดูดกลนืแสงทีค่วามยาวคลื่น 260 และ 
280 นาโนเมตร (nm) (Sambrook et al., 1989) 

2.3 การตรวจสอบลายพิมพดี์เอน็เอ 
เทคนิคสก๊อตมี 2 ขัน้ตอน คือ (1) การ

ตรวจหาไพรเมอร์สก๊อตที่ตอบสนองต่อปฏิกิริยา
ลูกโซ่พอลิเมอเรส โดยรวมดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุล
หวาย หมู่แคลสิตา ทัง้ 14 ชนิด ในปรมิาณเท่ากนั
เขา้ด้วยกนั จากนัน้ท าปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอรเ์รส
โดยใชไ้พรเมอร ์80 ชนิด (Luo et al., 2010; Wu et 

al., 2013) แล้วคัดเลือกไพรเมอร์ที่ให้ลายพิมพ์      
ดีเอ็นเออย่างชดัเจน และ (2) การสร้างลายพิมพ์    
ดเีอน็เอของกล้วยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา แต่ละ
ชนิดดว้ยไพรเมอรท์ีค่ดัเลอืกได ้ 

การท าปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสเพื่อ
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอประกอบด้วยดีเอ็นเอ 100 นา
โนกรมั (ng) บฟัเฟอร ์1 เท่า (50 mM KCl, 20 mM 
Tris-HCl pH 8.4 และ 2.5 mM MgCl2) ซึ่งมีนิวคลี
โอไทด์ 4 ชนิด (dATP, dCTP, dGTP และ dTTP) 
ชนิดละ 200 ไมโครโมลาร์ (µM) ไพรเมอร์สก๊อต 
250 นาโนโมลาร์ (nM) และเอนไซม์ Taq DNA 
polymerase (Vivantis technologies Sdn Bhd., 
Malaysia) 1 ยูนิต (Unit) โดยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิ
เมอเรสม ี3 ขัน้ตอน คอื (1) บ่มทีอุ่ณหภูม ิ94 องศา
เซลเซียส นาน 3 นาที จ านวน 1 รอบ (2) บ่มที่
อุณหภูมิ  94 องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที , 
อุณหภูมิ 50 องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที และ
อุณหภูม ิ72 องศาเซลเซยีส นาน 1 นาท ีจ านวน 40 
รอบ และ (3) บ่มทีอุ่ณหภูม ิ72 องศาเซลเซยีส นาน 
5 นาท ีจานวน 1 รอบ (นฤมล และคณะ, 2555) แลว้
ตรวจสอบลายพิมพ์ดีเอ็นเอในเจลอะกาโรสความ
เขม้ขน้ 1.5 เปอรเ์ซน็ต ์ดว้ยเทคนิคอเิลก็โทรโฟรซีสิ 

2.4 การวิเคราะหผ์ล 
เปรยีบเทยีบแถบดเีอน็เอทีเ่กดิขึน้จากการ

สร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมายสก๊อตใน
กล้วยไม้สกุลหวาย หมู่แคลิสตา ทัง้ 14 ชนิด โดย
บนัทึกรูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่ได้จากไพรเมอร์ 
แต่ละชนิด และผลรวมที่ได้จากไพรเมอร์ทัง้หมด 
เพื่อใช้แยกชนิดกล้วยไม้สกุลหวาย หมู่แคลิสตา 
และวิเคราะห์ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมระหว่าง
กลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา แต่ละชนิด โดยการ
เปรียบเทียบความเหมือนและความแตกต่างของ
แถบดีเอ็นเอที่เกิดขึ้น พันธุ์ที่พบแถบดีเอ็นเอที่
ต าแหน่งหนึ่งจะให้สญัลกัษณ์เป็น 1 ส่วนพนัธุ์ที่ไม่
พบแถบ  ดเีอน็เอทีต่ าแหน่งเดยีวกนัจะใหส้ญัลกัษณ์
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เป็น 0 แล้วเปรียบเทียบแถบดีเอ็นเอที่เกิดขึ้น
ทัง้หมดจากทุกพันธุ์โดยใช้โปรแกรม NTSYS-pc 
2.01e (Rohlf, 2002) จากนัน้ค านวณค่าสมัประสทิธิ ์
ความเหมือนและสร้างแผนภูมิความสมัพันธ์ทาง
พัน ธุ ก ร รมด้ ว ย วิ ธี  UPGMA (unweighted pair 
group method with arithmetic mean) 
 

3. ผลการวิจยัและวิจารณ์ 
การตรวจสอบเบื้องต้นโดยการใช้ไพรเมอร์ 

สก๊อต 80 ชนิด เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุล
หวาย หมู่แคลิสตา 14 ชนิด พบว่ามไีพรเมอร์ 50 
ชนิด สามารถเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอหรอืคดิเป็น 62.5 
เปอรเ์ซน็ต ์ 

เมื่อคดัเลอืกไพรเมอรท์ี่เพิม่ปรมิาณดเีอน็เอ
ไดป้รมิาณสงูอย่างชดัเจนและใหแ้ถบดเีอน็เอหลาย
แถบ 12 ชนิด ได้แก่ SCoT12, SCoT20, SCoT21, 
SCoT22, SCoT40, SCoT50, SCoT51, SCoT60, 

SCoT67, SCoT68, SCoT71 และ SCoT77 น ามา
สร้างลายพมิพ์ดเีอน็เอของกล้วยไม้สกุลหวาย หมู่
แคลสิตา ปรากฏแถบดเีอน็เอรวมทัง้สิน้ 284 แถบ 
ขนาดประมาณ 210-3,000 คู่เบส และมคีวามหลาก
รูปของแถบดีเอ็นเอ 99.6 เปอร์เซ็น (ตารางที่ 1) 
โดยไพรเมอร์ทัง้ 12 ชนิด ทีเ่ลอืกมาสรา้งลายพมิพ์ 
ดีเอ็นเอนัน้ สามารถแยกกล้วยไม้สกุลหวาย หมู่  
แคลิสตา ออกจากกันทัง้ 14 ชนิด รูปที่ 1 เป็น
ตวัอย่างแถบดเีอน็เอทีไ่ดจ้ากไพรเมอร ์SCoT51 ซึง่
ให้แถบดเีอน็เอที่มคีวามหลากรูปมากที่สุด คอื 28 
แถบ 

เมื่อวิเคราะห์แถบดีเอ็นเอด้วยโปรแกรม 
NTSYS-pc 2.0e1 ค านวณค่าสัมประสิทธิค์วาม
เหมอืนได ้0.14-0.63 (รปูที ่2) เมื่อพจิารณาแผนภูมิ
ความสมัพันธ์ที่ค่าสมัประสิทธิค์วามเหมือน 0.37 
สามารถแบ่งกลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตาทัง้ 14 
ชนิด เป็น 8 กลุ่ม คอื กลุ่ม 1 ไดแ้ก่ เอือ้งมจัฉา เอือ้ง  

 
ตารางท่ี 1  ไพรเมอรส์ก๊อต 12 ชนิด ทีใ่ชส้รา้งลายพมิพด์เีอน็เอของกลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา 14 ชนิด 
 

ชื่อ 
ไพรเมอร ์

ล าดบันิวคลโีอไทด ์(5→3) 
จ านวนแถบ
ดเีอน็เอ
ทัง้หมด 

จ านวนแถบ 
ดเีอน็เอทีม่ี

ความหลากรปู 

จ านวนแถบ 
ดเีอน็เอทีไ่ม่มี
ความหลากรปู 

เปอรเ์ซน็ต์
ความหลากรปู 

SCoT12 ACGACATGGCGACCAACG 21 21 0 100.0 
SCoT20 ACCATGGCTACCACCGCG 20 20 0 100.0 
SCoT21 ACGACATGGCGACCCACA 23 23 0 100.0 
SCoT22 AACCATGGCTACCACCAC 20 19 1   95.0 
SCoT40 ACGACATGGCGACCACGT 26 26 0 100.0 
SCoT50 ACAATGGCTACCACTGGG 21 21 0 100.0 
SCoT51 ACAATGGCTACCACTGTC 28 28 0 100.0 
SCoT60 ACAATGGCTACCACCACA 22 22 0 100.0 
SCoT67 ACCATGGCTACCAGCGGC 23 23 0 100.0 
SCoT68 ACCATGGCTACCAGCGTC 28 28 0 100.0 
SCoT71 CCATGGCTACCACCGCCG 24 24 0 100.0 
SCoT77 CCATGGCTACCACTACCC 28 28 0 100.0 
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รปูท่ี 1  ลายพมิพด์เีอน็เอทีไ่ดจ้ากการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอกลว้ยไม้สกุลหวาย หมู่แคลสิตา โดยใชไ้พรเมอร์ 
SCoT51 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 100 bp plus DNA Ladder (GeneRulerTM 100 bp Plus DNA 
Ladder, Thermo Scientific™), 1-14 คอื กลว้ยไมส้กุลหวาย หมู่แคลสิตา 14 ชนิด] 

 

 
 

รปูท่ี 2  แผนภมูคิวามสมัพนัธข์องกลว้ยไมส้กุลหวาย หมูแ่คลสิตา 14 ชนิด 
  
มจัฉานุ เอื้องมจัฉาเหลือง เอื้องม่อนไข่ และเอื้อง
ม่อนไข่เหลี่ยม กลุ่ม 2 ได้แก่ เอื้องค า และเอื้องค า
ตาด า กลุ่มที่ 3 ได้แก่ เอื้องผาเวียง กลุ่ม 4 ได้แก่ 
เอือ้งจ าปาน่าน และเอือ้งคาป๊อก กลุ่ม 5 ไดแ้ก่ เอือ้ง
ค าปากไก่ กลุ่ม 6 ไดแ้ก่ เอือ้งค าผึง้ กลุ่มที ่7 ไดแ้ก่ 

เอือ้งค าฝอยอนิเดยี และกลุ่มที ่8 ไดแ้ก่ เอือ้งค าผกั
ปราบ  

เมื่อพิจารณาค่าสัมประสิทธิค์วามเหมือน
ของกล้วยไม้สกุลหวาย หมู่แคลสิตา 14 ชนิด ที่ได้
จากเครื่องหมายสก๊อต พบว่าเอื้องมัจฉาและเอื้อง
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มจัฉานุมคีวามสมัพนัธใ์กลช้ดิกนัมากทีสุ่ด คอื 0.63 
ในขณะทีเ่อือ้งม่อนไข่เหลีย่มและเอือ้งค าผกัปราบมี
ความแกต่างกนัมากทีสุ่ด คอื 0.14  (รูปที ่3) ซึง่ผล
ที่ได้เป็นไปในทางเดียวกับงานวิจัยก่อนหน้านี้ที่

วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและการ
จ าแนกกล้วยไม้สกุลหวายหมู่แคลิสตาโดยใช้
เครื่องหมายแฮตอารเ์อพดี ี(ฐติาพร, 2560)  

 

 
 

รปูท่ี 3  ค่าสมัประสทิธิค์วามเหมอืนของกลว้ยไมส้กุลหวาย หมูแ่คลสิตา 14 ชนิด 
 

งานวจิยันี้แสดงใหเ้หน็ว่าเครื่องหมายสก๊อต
มีประสิทธิภาพในการวิเคราะห์ความผันแปรทาง
พันธุกรรม (genetic variation) ของกล้วยไม้สกุล
หวาย หมู่แคลสิตา ไดเ้ช่นเดยีวกบักลว้ยไมส้กุลกา้น
ก่อ (นฤมล และคณะ, 2560)  กล้วยไม้รองเทา้นารี
สกุล Paphiopedilum สกุลย่อย Brachypetalum หมู่ 
Brachypetalum (ธีระชัย และคณะ, 2560a) และ
กลว้ยไมส้กุลรองเทา้นารกีลุ่มใบเขยีว (ธรีะชยั และ
คณะ, 2560c) หรือพืชอื่น เช่น รักแกนมอ (กรอง
ทอง และคณะ, 2557) ลลิลี ่(Gao et al., 2014) อนิท
ผาลมั (Al-Qurainy et al., 2015) ข้าว (ทศันีย์ และ

คณะ, 2560) พรกิ (ทปีกา และคณะ, 2560) กล้วย 
(พรประภา และคณะ, 2560) กระทอ้น (ธรีะชยั และ
คณะ , 2560b) ทุเรียน (ทัศนีย์ และคณะ , 2561) 
นอกจากนัน้เครื่องหมายสก๊อตยงัมปีระสทิธภิาพใน
การประเมนิความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของกลว้ย 
ไม้ได้ไม่ต่างจากเครื่องหมายดีเอน็เอชนิดอื่น เช่น 
การใช้เครื่องหมายแฮตอาร์เอพดีแีละเครื่องหมาย    
ไอเอสเอสอาร์เพื่อจ าแนกกล้วยไม้สกุลหวาย กลุ่ม
เอื้องสาย (ฐิติพร และคณะ, 2557) กล้วยไม้สกุล
สิงโตกลอกตาหมู่สิงโตสยาม (เกียรติชัย , 2557) 
กลว้ยไมส้กุลกุหลาบ (วรสิรา, 2557) 
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4. สรปุ 
การตรวจสอบเบือ้งตน้โดยใชไ้พรเมอรส์ก๊อต 

80 ชนิด พบไพรเมอรท์ีส่ามารถเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอ
และใหแ้ถบดเีอน็เออย่างชดัเจน 12 ชนิด เมื่อสรา้ง
ลายพิมพ์ดีเอ็นเอของกล้วยไม้สกุลหวาย หมู่        
แคลิสตา 14 พนัธุ์ พบแถบดีเอ็นเอรวม 284 แถบ 
เมื่อวเิคราะหด์ว้ยโปรแกรม NTSYS-pc 2.01e และ
เลอืกวธิกีารจดักลุ่มแบบ UPGMA ค านวณค่าดชันี
ความเหมือนได้ 0.14-0.63 และเมื่อพิจารณาที่ค่า
สมัประสทิธิค์วามเหมอืน 0.37 สามารถจดักลว้ยไม้
สกุลหวาย หมู่แคลสิตา 14 ชนิด เป็น 8 กลุ่ม 
 

5. รายการอ้างอิง 
กรองทอง ใจแกว้แดง, วชิาญ เอยีดทอง และสรุนิทร ์

ปิยะโชคณากุล, 2556, การวเิคราะหค์วามผนั
แปรทางพันธุกรรมของต้นรักแกนมอใน
ประเทศไทยโดยใชเ้ครื่องหมาย Start Codon 
Targeted (SCoT), Thai J. For. 33(2): 19-27. 
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