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บทคดัย่อ 

พชืครามสกุล Indigofera เป็นไมพุ้่มขนาดเลก็ซึ่งภายในล าต้นและใบมสีารอนิดแิคน (indican) ทีใ่ชท้ า
สีย้อมผ้าธรรมชาติด้วยกระบวนการแช่น ้า และใช้เป็นสมุนไพร งานวิจัยนี้ ได้ประเมินความสัมพันธ์ทาง
พนัธุกรรมของพชืครามสกุล Indigofera 15 ตวัอย่าง ดว้ยเทคนิคแฮตอาร์เอพดี ีเมื่อเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอดว้ย
ไพรเมอร์แบบสุ่ม 72 ชนิด พบว่าไพรเมอร์ 12 ชนิด เพิม่ปรมิาณดเีอน็เอไดอ้ย่างชดัเจน ปรากฏแถบดเีอน็เอ
รวมทัง้หมด 204 แถบ ขนาด 330-3,000 คู่เบส โดยเป็นแถบดีเอ็นเอที่ให้ความหลากรูปทัง้หมด (100 
เปอรเ์ซน็ต)์ เมื่อสรา้งแผนภูมคิวามสมัพนัธด์ว้ยโปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 2.01e โดยเลอืกวธิกีารจดักลุ่มแบบ 
UPGMA พบว่ามคี่าดชันีความเหมอืน 0.24-0.69 และสามารถจดัพชืครามสกุล Indigofera 15 ตวัอย่าง เป็น 7 
กลุ่ม ซึง่ผลการวจิยันี้สามารถน าไปใชใ้นการวางแผนการอนุรกัษ์และปรบัปรุงพนัธุต์่อไป 
 

ค าส าคญั : พชืคราม; สกุล Indigofera; ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรม; แฮตอารเ์อพดี ี
 
Abstract 

Indigo plant ( Indigofera L. )  as a small shrub that has indican substance in trunks and leaves. 
Besides using as a herb, the indican can form natural dye through the process of soaking in the water. 
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This research assessed the genetic relationship of 15 Indigofera samples using high annealing 
temperature random amplified polymorphic DNA (HAT-RAPD) technique. Seventy-two random primers 
were screened, and 12 primers could clearly increase the DNA amplification product. The total of 204 
DNA bands appeared in sizes ranging from 320 to 3,000 base pairs, resulting in all polymorphism (100 
% ) .  In addition, a dendrogram using NTSYS-pc version 2. 01e was constructed by unweighted pair 
group method with arithmetic mean (UPGMA). The coefficients of similarity were between 0.24-0.69, 
and could separate 15 Indigofera samples into 7 groups.  The results of this research can be used to 
plan for further conservation and plant breeding.  
 

Keywords: indigo plant; Indigofera; genetic relationship; HAT-RAPD  
 
1. ค าน า 

พชืครามสกุล Indigofera (Linn.) เป็นไมพุ้่ม
ขนาดเลก็ จดัอยู่ในวงศ์ Leguminosae มถีิน่ก าเนิด
ในเขตร้อนและกึ่งเขตร้อน มคีวามหลากหลายของ
ชนิดและพนัธุส์งู มฝัีก 2 ลกัษณะ คอื ฝักตรงและฝัก
งอ ใบเรยีงประกอบกนัแบบขนนก รูปร่างของใบมี
หลายแบบ เช่น ใบกลม ใบกลมรี ใบเล็ก ใบใหญ่  
ล าต้นมีสีเขียว สีน ้าตาล บางชนิดมีก้านสีด าหรือ    
สีม่วง ดอกมีลักษณะเป็นช่อ มีสีสันสดใส ได้แก่      
สีชมพู สีม่วง และสีเขยีวอ่อน (พีรศกัดิ,์ 2544) ใน
ภาคเหนือและภาคตะวันออกเฉียงเหนือของ
ประเทศไทยนิยมน าล าต้นและใบมาท าเป็นสยีอ้มผา้
ธรรมชาต ิ(สคีราม) 

ภายในล าตันและใบของพืชครามสกุล 
Indigofera มีสารอินดิแคน ( indican) ซึ่งเมื่อผ่าน
กระบวนการหมกัดว้ยการแช่น ้า สารน้ีจะเปลีย่นเป็น
อินดอกซิล (indoxyl) และเมื่อสัมผัสกับอากาศจะ
เปลี่ยนเป็นอนิดโิกบลู (indigo blue) ใหส้คีรามโทน
ฟ้า (นิ่มนวล , 2560) ในปี ค.ศ. 2012 มีการจัด
จ าแนกพชืครามสกุล Indigofera ในประเทศไทย 30 
ชนิด ด้วยใช้ลักษณะสัณฐาน พบว่าบางชนิดมี
รูปร่างลกัษณะสณัฐานทีค่ล้ายคลงึกนัมากและแยก 
กนัไดย้าก (Mattapha, 2012) 

ปัจจุบนัมกีารน าเครื่องหมายดเีอ็นเอ (DNA 
marker) มาใช้เป็นเครื่องมือในการจดัจ าแนกและ

ประเมินความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของสิง่มชีวีติ
ทัง้พืชและสตัว์ จึงมีประโยชน์ต่อการศึกษาความ 
สมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม เพื่อการปรบัปรุงพนัธุ์ การ
ขยายพนัธุ์ การคดัเลอืกพนัธุ์ และการอนุรกัษ์พนัธุ์ 
โดยเทคนิคการสร้างเครื่องหมายดีเอ็นเอ ได้แก่  
อาร์เอพีดี (random amplified polymorphic DNA, 
RAPD) (Williams et al., 1990) สก๊อต (start codon 
targeted, SCoT)  ( Collard and Mackill, 2009)       
ไอเอสเอสอาร์  ( inter simple sequence repeat, 
ISSR) (Zhang et al., 2010) เป็นตน้ 

เทคนิคแฮตอาร์เอพีดี (HAT-RAPD, high 
annealing temperature -  random amplified poly 
morphic DNA) ปรับปรุงมาจากเทคนิคอาร์เอพีดี 
โดยการท าปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรส (polymerase 
chain reaction, PCR) มกีารเปลี่ยนแปลงอุณหภูมิ
ในขัน้ตอน annealing ซึง่จะใชอุ้ณหภูม ิ46-62 องศา
เซลเซยีส (Anuntalabhochai et al., 2002) ขอ้ดขีอง
เทคนิคนี้ คือ สะดวก รวดเร็ว ใช้ปริมาณดีเอ็นเอ
น้อย ไม่จ าเป็นต้องทราบขอ้มูลล าดบัดเีอ็นเอ และ
ประหยดัค่าใชจ้่ายกว่าเครื่องหมายดเีอน็เอชนิดอื่น 
(สุรนิทร,์ 2552) 

งานวิจัยนี้ มีวัตถุประสงค์ เพื่ อประเมิน
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของพืชครามสกุล 
Indigofera 15 ตัวอย่าง ที่เก็บรวบรวมจากจงัหวดั
สกลนครและอุดรธาน ี
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2. อปุกรณ์และวิธีการ 
2.1 พืชครามสกลุ Indigofera 

พืชครามสกุล Indigofera 15 ตัวอย่าง 
เกบ็รวบรวมเมลด็จาก 4 แหล่ง (หมายเลขตวัอย่าง 
1-15) ดงันี้ 

2.1.1 สถาบันเทคโลยีราชมงคลอีสาน 
วิทยาเขตสกลนคร ได้แก่ (1) ครามฝักงอ (ราช
มงคลอสีาน) 

2.1.2 กลุ่มทอผา้ยอ้มครามบา้นดอนกอย 
ไดแ้ก่ (2) ครามฝักงอ (ดอนกอย) 

2.1.3 อ้วนกลมแฮปป้ีฟาร์ม  ได้แก่        
(3) ครามน ้าฝักงอ (อว้นกลมแฮปป้ีฟารม์) (4) คราม
สกลฝักตรง (อ้วนกลมแฮปป้ีฟาร์ม) (5) ครามฝักงอ 
(อ้วนกลมแฮปป้ีฟาร์ม) (6) ครามลาวฝักงอ (อ้วน
กลมแฮปป้ีฟาร์ม) (7) ครามแดงฝักงอ (อ้วนกลม
แฮปป้ีฟาร์ม) (8) ครามบงักลาเทศก้านม่วงฝักงอ 
(อ้วนกลมแฮปป้ีฟาร์ม) (9) ครามบงักลาเทศกา้นด า
ฝักงอ (อ้วนกลมแฮปป้ีฟาร์ม) (10) ครามใบแหลม
ฝักตรง (อว้นกลมแฮปป้ีฟาร์ม) (11) ครามขนป่าฝัก
ตรง (อว้นกลมแฮปป้ีฟารม์) (12) ครามอนิเดยีฝักงอ 
(อว้นกลมแฮปป้ีฟารม์) (13) ครามฝักตรง (อว้นกลม
แฮปป้ีฟาร์ม) และ (14) ครามขนฝักตรง (อ้วนกลม
แฮปป้ีฟารม์) 

2.1.4 ณรงค์เดชฟาร์ม ไดแ้ก่ (15) คราม
ฝักงอ (ณรงคเ์ดชฟารม์) 

น าเมล็ดของพืชครามสกุล Indigofera 
ทัง้ 15 ตวัอย่าง มาเพาะปลูก ณ บรเิวณลานโล่ง ชัน้ 
4 อาคารเรยีนและปฏบิตักิาร คณะวทิยาศาสตรแ์ละ
เทคโนโลยี มหาวิทยาลัยธรรมศาสตร์ ศูนย์รงัสิต 
อ าเภอคลองหลวง จงัหวดัปทุมธานี เพื่อตรวจสอบ
ลกัษณะสณัฐาน และเกบ็ใบเพื่อสกดัดเีอน็เอ 

2.2 การสกดัดีเอน็เอ 
สกดัดเีอน็เอจากใบครามดว้ยวธิปีระยุกต์

จาก Doyle และ Doyle (1987) ตามวิธีการของ    
นฤมล และคณะ (2555) ตรวจสอบปรมิาณดเีอ็นเอ

ดว้ยการวดัค่าการดูดกลนืแสงทีค่วามยาวคลื่น 260 
นาโนเมตร (A260) แล้วค านวนความเขม้ขน้ดเีอ็นเอ
จากสูตร ความเข้มข้นของสารละลายดีเอ็นเอ 
(µg/mL) = A260 x dilution factor x 50  

ตรวจสอบคุณภาพของดีเอ็นเอด้วยวิธี 
อเิลก็โทรโฟรซีสิ (electrophoresis) ในเจลอะกาโรส 
(agarose gel) ความเข้มข้น 0.8 % จากนัน้ย้อม
ด้วยเอธิเดียมโบรไมด์ (ethidium bromide) แล้ว
น าไปตรวจสอบการเรอืงแสงอลัตราไวโอเลต (ultra-
violet) 

2.3 การสร้างลายพิมพดี์เอน็เอ 
2.3.1 การคัดเลือกไพรเมอร์แบบสุ่ม 

(random primer) ที่สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ
ดว้ยปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรส โดยรวมดเีอน็เอของ
พืชครามสกุล Indigofera แต่ละตัวอย่างที่เจือจาง
เป็น 100 ng/µL แล้ว ตัวอย่างละ 10 µL ในหลอด
เดียวกัน เพื่อใช้เป็นดีเอ็นเอแม่แบบส าหรับท า
ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส โดยไพรเมอร์ที่ใช้เป็น
ไพรเมอรแ์บบสุ่มทีม่ขีนาด 12 นิวคลโีอไทด ์จ านวน 
72 ชนิด คอื ไพรเมอรช์ุด A2, B2, C2, D2, E2 และ 
F2 ของบรษิทั Wako Company (Japan) 

ปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรสมปีรมิาตร
รวม 20 µL ประกอบด้วยดีเอ็นเอแม่แบบ 100 ng 
ในบฟัเฟอร ์1 เท่า [ddH2O 10.825 µL, 50 mM MgCl2, 
5 pmol/µL primer, นิวคลีโอไทด์ 4 ชนิด (dATP, 
dCTP, dGTP และdTTP) ชนิดละ 200 µM และ Taq 
DNA polymerase 1 Unit (Vivantis Technologies 
Sdn. Bhd., Malaysia)] (นฤมล และคณะ, 2555) 

ปฏิกิรยิาลูกโซ่พอลเิมอเรสประกอบ 
ด้วย 3 ขัน้ตอน คือ (1) บ่มที่อุณหภูม ิ94 ºC เป็น
เวลา 5 min จ านวน 1 รอบ (2) บ่มทีอุ่ณหภูม ิ94 ºC 
เป็นเวลา 45 sec, บ่มที่อุณหภูมิ 46 ºC เป็นเวลา 
45 sec, บ่มที่อุณหภูมิ 72 ºC เ ป็นเวลา 1 min 
จ านวน 35 รอบ และ (3) บ่มทีอุ่ณหภูม ิ72 ºC เป็น
เวลา 5 min จ านวน 1 รอบ (นฤมล และคณะ, 2555) 
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เมื่อท าปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส
เสรจ็แล้ว ตรวจสอบลายพมิพด์เีอน็เอด้วยวธิอีิเล็ก-
โทรโฟรซีสิในเจลอะกาโรสความเขม้ขน้ 1.5 % แลว้
น าไปตรวจสอบการเรืองแสงอลัตราไวโอเลตและ
บนัทกึภาพดว้ยเครื่อง gel documentation system 
จากนัน้จงึคดัเลอืกไพรเมอร์ที่เพิม่ปรมิาณดเีอ็นเอ
ของพชืครามสกุล Indigofera ไดอ้ย่างชดัเจน 

2.3.2 การสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอ 
น าไพรเมอร์ที่เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ

ของพชืครามสกุล Indigofera ไดอ้ย่างชดัเจน (จาก
ขอ้ 2.3.1) จ านวน 12 ชนิด มาสรา้งลายพมิพ์ดเีอน็
เอของพชืครามสกุล Indigofera แต่ละตวัอย่าง (15 
ตวัอย่าง) เพื่อเปรยีบเทยีบขนาดของแถบดเีอน็เอที่
ปรากฏ โดยแต่ละปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสจะ
ท าซ ้า 3 ครัง้  

2.4 การวิเคราะห์ลายพิมพดี์เอน็เอ 
บันทึกผลขนาดของแถบดีเอ็นเอที่

เกิดขึ้น โดยให้คะแนนแถบดเีอ็นเอที่ปรากฏเป็น 1 
และแถบดเีอน็เอทีไ่ม่ปรากฏเป็น 0 และวเิคราะหค์่า
ดัชนีความเหมือน (similarity coefficient)  ด้วย
โปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 2.01e แล้วสร้างแผนภูมิ
ความสัมพนัธ์ (dendrogram) โดยเลือกวิธีการจดั
กลุ่มแบบ UPGMA (unweighted pair group method 
with arithmetic mean) (Rohlf, 2002) 
 

3. ผลการวิจยัและวิจารณ์ 
3.1 ผลการตรวจสอบลายพิมพดี์เอน็เอ 

การคดัเลือกไพรเมอร์แบบสุ่ม 72 ชนิด 
พบว่ามไีพรเมอร์ 12 ชนิด ทีเ่พิม่ปรมิาณดเีอน็เอได้
อย่างชดัเจนและใหค้วามหลากรูป (polymorphism) 
ของแถบดีเอ็นเอสูง ได้แก่ ไพรเมอร์ A21, A23, 
A27, A29, A30, A31, B22, B23, B32, C27, E32 
และ F31  

เมื่อน าไพรเมอร์แบบสุ่ม 12 ชนิด ที่
คดัเลือกได้มาตรวจสอบลายพิมพ์ดีเอ็นเอของพืช

ครามสกุล Indigofera 15 ตวัอย่าง พบแถบดเีอน็เอ
รวมทัง้หมด 204 แถบ ซึ่งมขีนาด 330 ถงึ 3,000 คู่
เบส โดยเป็นแถบดเีอน็เอหลากรปู (polymorphism) 
ทัง้หมด (คิดเป็น 100 เปอร์เซ็นต์) ตัวอย่างลาย
พมิพด์เีอน็เอทีไ่ดจ้ากไพรเมอร ์A21 แสดงดงัรปูที ่1 
ซึ่งมแีถบดเีอน็เอที่ปรากฏชดัเจน 24 แถบ มขีนาด 
440 ถงึ 3,000 คู่เบส พบรปูแบบลายพมิพด์เีอน็เอที่
ต่างกนั 14 แบบ โดยไพรเมอรน์ี้ใหล้ายพมิพด์เีอน็เอ
ทีม่คีวามหลากรปู 100 เปอรเ์ซน็ต ์(ตารางที ่1) 

ลายพมิพด์เีอน็เอทีไ่ดจ้ากไพรเมอร ์A23 
ปรากฏแถบดเีอน็เอ 21 แถบ มขีนาด 720 ถงึ 3,000 
คู่เบส พบรปูแบบลายพมิพด์เีอน็เอทีต่่างกนั 14 แบบ 
(ตารางที ่1) 

ลายพมิพด์เีอน็เอทีไ่ดจ้ากไพรเมอร ์A27 
ปรากฏแถบดเีอน็เอ 19 แถบ มขีนาด 400 ถงึ 3,000 
คู่เบส พบรปูแบบลายพมิพด์เีอน็เอทีต่่างกนั 12 แบบ 
(ตารางที ่1) 

ลายพมิพด์เีอน็เอทีไ่ดจ้ากไพรเมอร ์A29 
ปรากฏแถบดเีอน็เอ 16 แถบ มขีนาด 455 ถงึ 1,780 
คู่เบส พบรปูแบบลายพมิพด์เีอน็เอทีต่่างกนั 14 แบบ 
(ตารางที ่1) 

ลายพมิพด์เีอน็เอทีไ่ดจ้ากไพรเมอร ์A30 
ปรากฏแถบดเีอน็เอ 17 แถบ มขีนาด 440 ถงึ 2,540 
คู่เบส พบรปูแบบลายพมิพด์เีอน็เอทีต่่างกนั 12 แบบ 
(ตารางที ่1) 

ลายพมิพด์เีอน็เอทีไ่ดจ้ากไพรเมอร ์A31 
ปรากฏแถบดเีอน็เอ 11 แถบ มขีนาด 500 ถงึ 2,000 
คู่เบส พบรปูแบบลายพมิพด์เีอน็เอทีต่่างกนั 10 แบบ 
(ตารางที ่1) 

ลายพมิพด์เีอน็เอทีไ่ดจ้ากไพรเมอร ์B22 
ปรากฏแถบดเีอน็เอ 15 แถบ มขีนาด 760 ถงึ 2,920 
คู่เบส พบรปูแบบลายพมิพด์เีอน็เอทีต่่างกนั 12 แบบ 
(ตารางที ่1) 

ลายพมิพด์เีอน็เอทีไ่ดจ้ากไพรเมอร ์B23 
ปรากฏแถบดเีอน็เอ 22 แถบ มขีนาด 430 ถงึ 1,910 
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รูปท่ี 1 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอของพืชครามสกุล Indigofera 15 ตัวอย่าง ที่ได้จากเทคนิคแฮตอาร์เอพีดโีดยใช้   
ไพรเมอร์  A21 [M คือ DNA marker VC 100 bp plus DNA Ladder (Vivantis technologies Sdn. 
Bhd., Malaysia); (1) ครามฝักงอ (ราชมงคลอสีาน); (2) ครามฝักงอ (ดอนกอย); (3) ครามน ้าฝักงอ 
(อว้นกลมแฮปป้ีฟารม์); (4) ครามสกลฝักตรง (อว้นกลมแฮปป้ีฟารม์); (5) ครามฝักงอ (อว้นกลมแฮป
ป้ีฟาร์ม); (6) ครามลาวฝักงอ (อ้วนกลมแฮปป้ีฟาร์ม); (7) ครามแดงฝักงอ (อ้วนกลมแฮปป้ีฟาร์ม);     
(8) ครามบงักลาเทศก้านม่วงฝักงอ (อ้วนกลมแฮปป้ีฟาร์ม); (9) ครามบงักลาเทศก้านด าฝักงอ (อ้วน
กลมแฮปป้ีฟารม์); (10) ครามใบแหลมฝักตรง (อ้วนกลมแฮปป้ีฟาร์ม); (11) ครามขนป่าฝักตรง (อ้วน
กลมแฮปป้ีฟาร์ม); (12) ครามอินเดียฝักงอ (อ้วนกลมแฮปป้ีฟาร์ม); (13) ครามฝักตรง (อ้วนกลม   
แฮปป้ีฟารม์); (14) ครามขนฝักตรง (อว้นกลมแฮปป้ีฟารม์); (15) ครามฝักงอ (ณรงคเ์ดชฟารม์)] 

 
ตารางท่ี 1 ลายพมิพด์เีอน็เอของพชืครามสกุล Indigofera ทัง้ 15 ตวัอย่าง ทีไ่ดจ้ากไพรเมอร ์12 ชนิด 
 

ไพรเมอร ์
จ านวนแถบดเีอน็เอ 
ทีป่รากฏ (แถบ) 

ขนาดของแถบดเีอน็เอ  
(คู่เบส) 

รปูแบบลายพมิพด์เีอน็เอ 
ทีแ่ตกต่างกนั (แบบ) 

A21 24 440-3,000 14 
A23 21 720-3,000 14 
A27 19 400-3,000 12 
A29 16 455-1,780 14 
A30 17 440-2,540 12 
A31 11 500-2,000 10 
B22 15 760-2,920 12 
B23 22 430-1,910 14 
B32 15 500-1,750 11 
C27 11 455-1,640 11 
E32 16 645-2,500 14 
F31 22 330-2,450 14 



Vol. 9 • No. 2 • March - April 2020                                                         Thai Journal of Science and Technology 

 383 

 

 
 

รปูท่ี 2 ค่าดชันีความเหมอืนของพชืครามสกุล Indigofera 15 ตวัอย่าง ทีไ่ดเ้ทคนิคแฮตอารเ์อพดี ี
            
คู่เบส พบรปูแบบลายพมิพด์เีอน็เอทีต่่างกนั 14 แบบ  
(ตารางที ่1) 

ลายพมิพด์เีอน็เอทีไ่ดจ้ากไพรเมอร ์B32 
ปรากฏแถบดเีอน็เอ 15 แถบ มขีนาด 500 ถงึ 1,750 
คู่เบส พบรปูแบบลายพมิพด์เีอน็เอทีต่่างกนั 11 แบบ 
(ตารางที ่1) 

ลายพมิพด์เีอน็เอทีไ่ดจ้ากไพรเมอร ์C27 
ปรากฏแถบดเีอน็เอ 11 แถบ มขีนาด 455 ถงึ 1,640 
คู่เบส พบรปูแบบลายพมิพด์เีอน็เอทีต่่างกนั 11 แบบ 
(ตารางที ่1) 

ลายพมิพด์เีอน็เอทีไ่ดจ้ากไพรเมอร ์E32 
ปรากฏแถบดเีอน็เอ 16 แถบ มขีนาด 645 ถงึ 2,500 
คู่เบส พบรปูแบบลายพมิพด์เีอน็เอทีต่่างกนั 14 แบบ 
(ตารางที ่1) 

และลายพมิพ์ดเีอ็นเอที่ได้จากไพรเมอร์ 
F31 ปรากฏแถบดเีอน็เอ 22 แถบ มขีนาด 330 ถงึ 
2,450 คู่เบส พบรูปแบบลายพมิพด์เีอน็เอทีต่่างกนั 
14 แบบ (ตารางที ่1) 

3.2 ผลการวิเคราะห์ข้อมูล 
เมื่อวิเคราะห์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอของพืช

ครามสกุล Indigofera 15 ตวัอย่าง ทีไ่ดจ้ากเทคนิค
แฮตอาร์เอพีดีด้วยโปรแกรม NTSYS-pc 2.01e 
พบว่ามคี่าดชันีความเหมอืน 0.24-0.69 (รปูที ่2) ซึง่
ถ้าพิจารณาที่ค่าดชันีความเหมือน 0.53 สามารถ
แบ่งกลุ่มพชืครามสกุล Indigofera 15 ตวัอย่าง เป็น 
7 กลุ่ม คอื 

3.2.1 กลุ่มที่ 1 ได้แก่ (1) ครามฝักงอ 
(ราชมงคลอีสาน) (2) ครามฝักงอ (ดอนกอย)       
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(3) ครามน ้ าฝักงอ (อ้วนกลมแฮปป้ีฟาร์ม) และ    
(4) ครามสกลฝักตรง (อว้นกลมแฮปป้ีฟารม์) 

3.2.2 กลุ่มที ่2 ไดแ้ก่ (12) ครามอนิเดยี
ฝักงอ (อว้นกลมแฮปป้ีฟารม์) และ (15) ครามฝักงอ 
(ณรงคเ์ดชฟารม์) 

3.2.3 กลุ่มที่ 3 ได้แก่ (5) ครามฝักงอ 
(อ้วนกลมแฮปป้ีฟาร์ม) (6) ครามลาวฝักงอ (อ้วน
กลมแฮปป้ีฟาร์ม) (7) ครามแดงฝักงอ (อ้วนกลม
แฮปป้ีฟาร์ม) (8) ครามบงักลาเทศก้านม่วงฝักงอ 
(อ้วนกลมแฮปป้ีฟาร์ม) และ (9) ครามบงักลาเทศ
กา้นด าฝักงอ (อว้นกลมแฮปป้ีฟารม์) 

3.2.4 กลุ่มที่ 4 ได้แก่ (11) ครามขนป่า
ฝักตรง (อว้นกลมแฮปป้ีฟารม์) 

3.2.5 กลุ่มที่  5 ได้แก่  (10) ครามใบ
แหลมฝักตรง (อว้นกลมแฮปป้ีฟารม์) 

3.2.6 กลุ่มที่ 6 ได้แก่ (14) ครามขนฝัก
ตรง (อว้นกลมแฮปป้ีฟารม์) 

3.2.7 กลุ่มที ่7 ไดแ้ก่ ครามฝักตรง (อว้น
กลมแฮปป้ีฟารม์) 

เมื่อพิจารณาแผนภูมคิวามสมัพนัธ์ของ
พืชครามสกุล Indigofera 15 ตัวอย่าง ที่ได้จาก
เทคนิคแฮตอาร์เอพีดี (รูปที่ 3) พบว่าตัวอย่าง     

(5) ครามฝักงอ (ฟาร์มอ้วนกลม) กับตัวอย่าง       
(6) ครามลาว ฝักงอ มคีวามใกล้ชดิกนัมากที่สุด มี
ค่าดัชนีความเหมือน 0.69 ส่วนพืชครามสกุล 
Indigofera ทีม่คีวามแตกต่างต่างจากกลุ่มมากทีสุ่ด 
คือ ตัวอย่าง (13) ครามฝักตรง (อ้วนกลมแฮปป้ี
ฟาร์ม) มลีกัษณะฟีโนไทป์ที่ต่างจากพชืครามสกุล 
Indigofera ชนิดอื่นอย่างชัดเจน รองลงมา คือ 
ตวัอย่าง (10) ครามใบแหลมฝักตรง (อ้วนกลมแฮป
ป้ีฟาร์ม) และตวัอย่าง (14) ครามขนฝักตรง (อ้วน
กลมแฮปป้ีฟาร์ม )  โดยการจัดพืชครามสกุล 
Indigofera 15 ตวัอย่าง เป็น 7 กลุ่ม สอดคล้องกับ
ลกัษณะสณัฐาน ได้แก่ ใบ ดอก ฝัก เมล็ด ทรงพุ่ม 
เป็นตน้ 

3.3 วิจารณ์ 
ผลการวจิยันี้แสดงใหเ้หน็ว่าเทคนิคแฮต

อาร์เอพดีสีามารถใชก้ารประเมนิความสมัพนัธ์ทาง
พนัธุกรรมของพืชครามสกุล Indigofera เช่นเดียว 
กบัพชืชนิดอื่น ไดแ้ก่ พู่จอมพล (Calliandra Benth.) 
(Mattagajasingh et.al., 2006) เฟ่ืองฟ้า (Bougain-
villea)  (Srivastava et al. , 2009)  แบล็ กทอ ร์น 
( Blackthorn ห รื อ  Sloe)  ( Prunus spinosa L. ) 
(Leinemann et al., 2014) ขา้วพืน้เมอืง (นรารตัน์ 

 

 
 

รปูท่ี 3 แผนภูมคิวามสมัพนัธข์องพชืครามสกุล Indigofera 15 ทีไ่ดจ้ากเทคนิคแฮตอารเ์อพดี ี
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และวุฒชิยั, 2561) กล้วยจโีนม AAA (ศริญิยา และ
คณะ, 2019) รองเท้านารี (Paphiopedilum spp.) 
(Meesangiem et al. , 2018; Siritheptawee et al. , 
2018) ขมิน้ (วรสิรา และคณะ, 2557) เป็นตน้ 

 นอกจากนี้ยังสามารถน าเทคนิคแฮต
อารเ์อพดีไีปใชค้วบคู่กบัเทคนิคเครื่องหมายดเีอ็นเอ
ชนิดอื่น เพื่อให้ได้ผลการวิจัยที่มีความถูกต้อง 
แม่นย า และมปีระสทิธิภ์าพมากขึน้ เช่น ใช้เทคนิค
แฮตอารเ์อพดีคีวบคู่กบัเทคนิคไอเอสเอสอารใ์นการ
จ าแนกพันธุ์และการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมในข้าวมีสี (จาตุรงค์ และคณะ , 2557) 
และกล้วยไม้ชนิดต่าง ๆ (เกียรติชัย และคณะ, 
2557; ฐิติพร และคณะ, 2557; วริสรา และคณะ, 
2557; จนิต ์และคณะ, 2558) 

เทคนิคแฮตอาร์เอพีดีสามารถน าไป
พัฒนาเป็นเครื่องหมายสการ์ (SCAR, sequence 
characterized amplified region) เช่น พืชวงศ์ขิง 
(Zingiberaceae) (Suksathan et.al., 2013) สามารถ
จ าแนกมหาหงส์เหลือง (Hedychium Flavescens 
Carey ex Roscoe) ซึ่งเป็นพชืสวนที่มคีวามส าคญั
ทางเศรษฐกิจออกจากพนัธุ์อื่นภายในวงศ์เดยีวกนั 
โดยไม่สามารถจ าแนกดว้ยลกัษณะสณัฐานของเหงา้ 
แสดงถึงศกัยภาพของเทคนิคแฮตอาร์เอพดีใีนการ
น าไปพฒันาเป็นเครื่องหมายดเีอน็เอชนิดอื่นได ้
 

4. สรปุ 
การประเมนิความสมัพนัธท์างพนัธกุรรมของ

พืชครามสกุล Indigofera 15 ตัวอย่าง ด้วยเทคนิค
แฮตอาร์เอพีดี โดยใช้ไพรเมอร์แบบสุ่ม 72 ชนิด 
เพิม่ปรมิาณดเีอน็เอดว้ยปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรส 
พบว่ามไีพรเมอร์ 12 ชนิด ทีเ่พิม่ปรมิาณดเีอน็เอได้
อย่างชดัเจน ปรากฏแถบดเีอน็เอทีม่คีวามหลากรูป
ทัง้หมด 204 แถบ (100 เปอรเ์ซน็ต)์ มคี่าดชันีความ
เหมอืน 0.24-0.69 และน ามาวเิคราะหค์วามสมัพนัธ์
โดยเลอืกวธิกีารจดักลุ่มแบบ UPGMA แสดงผลใน

รูปแบบ dendrogram เมื่อพิจารณาค่าดัชนีความ
เหมือน  0.53 สามารถจัดก ลุ่มพืชครามสกุล 
Indigofera เป็น 7 กลุ่ม ซึ่งผลการวิจัยนี้สามารถ
น าไปใช้ในการวางแผนการอนุรักษ์และปรับปรุง
พนัธุต์่อไป 
 

5. กิตติกรรมประกาศ 
การวิจัยนี้ได้รับทุนสนับสนุนงานวิจยัแผน

บูรณาการพฒันาศกัยภาพ วทิยาศาสตร ์เทคโนโลย ี
วิจัยและนวัตกรรม ประจ าปี 2562 เลขที่ 8/2562 
และไดร้บัความอนุเคราะห์ในการเกบ็ตวัอย่างคราม
จากมหาวทิยาลยัเทคโนโลยรีาชมงคลอีสาน วทิยา
เขตสกลนคร กลุ่มแม่บา้นยอ้มผา้บา้นดอยกอย อว้น
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