
บทความวิจยั (Research Article)

*Corresponding author: thana@tu.ac.th

การประเมินความสมัพนัธท์างพนัธกุรรมและการระบชุนิดของ
กล้วยไม้สกลุก้านก่อด้วยเครื่องหมายสกอ๊ต 

Genetic Relationship Assessment and Identification of 
Orchids in the Genus Eria Using SCoT Markers 

นฤมล ธนานนัต์ 
คณะวทิยาศาสตรแ์ละเทคโนโลย ีมหาวทิยาลยัราชภฏัวไลยอลงกรณ์ ในพระบรมราชูปถมัภ์ 

ต าบลคลองหนึง่ อ าเภอคลองหลวง จงัหวดัปทุมธานี 13180 

จฑุามาศ เจยีมเจอืจนัทร ์และธรีะชยั ธนานันต*์ 
สาขาวชิาเทคโนโลยชีวีภาพ คณะวทิยาศาสตรแ์ละเทคโนโลย ีมหาวทิยาลยัธรรมศาสตร ์

ศูนยร์งัสติ ต าบลคลองหนึง่ อ าเภอคลองหลวง จงัหวดัปทุมธานี 12120 

Narumol Thanananta 
Faculty of Science and Technology, Valaya Alongkorn Rajabhat University under Royal Patronage, 

Khlong Nueng, Khlong Luang, Pathum Thani 13180 

Jutamas  Jiemjuejun and Theerachai Thanananta* 
Department of Biotechnology, Faculty of Science and Technology, Thammasat University, 

Rangsit Centre, Khlong Nueng, Khlong Luang, Pathum Thani 12120 

บทคดัย่อ 
งานวจิยันี้ไดป้ระเมนิความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมและระบุชนิดของกลว้ยไมส้กุลกา้นก่อ 15 ชนิด ดว้ย

เครื่องหมายสก๊อต (SCoT) จากการตรวจสอบดเีอน็เอของกลว้ยไมส้กุลกา้นก่อดว้ยไพรเมอร์สก๊อต 80 ชนิด 
พบว่าไพรเมอร ์35 ชนิด สามารถเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอได ้หลงัจากนัน้จงึเลอืกไพรเมอร ์21 ชนิด ทีใ่หล้ายพมิพ์
ดเีอน็เออย่างชดัเจนมาวเิคราะหข์อ้มูลทางพนัธุกรรม พบว่าสามารถแยกความแตกต่างของกลว้ยไมส้กุลกา้น
ก่อทัง้ 15 ชนิด ได้ด้วยแถบดเีอน็เอที่จ าเพาะกบัชนิด เมื่อวเิคราะห์ความหลากหลายทางพนัธุกรรมโดยใช้
โปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 2.0 พบว่าสามารถแบ่งกล้วยไม้สกุลก้านก่อทัง้ 15 ชนิด เป็น 3 กลุ่ม ซึ่งมีค่า
สมัประสทิธิค์วามเหมอืนอยู่ระหว่าง 0.37 ถงึ 0.64 

ค าส าคญั : กลว้ยไม;้ สกุลกา้นก่อ; ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรม; การระบุชนิด; เครื่องหมายสก๊อต 

Abstract 
Start codon targeted (SCoT) markers were used to study the genetic relationships of 15 Eria 

species. Thirty-five from 80 SCoT primers could be used for DNA amplification. Twenty-one primers 
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which gave clear amplified products were used to generate DNA fingerprint for genetic analysis. The 
results showed significant difference among 15 Eria species, giving specific fragments for each species. 
A dendrogram, which was constructed based on polymorphic bands using the NTSYS-pc version 2.0 
program, showed genetic similarities among 15 Eria species, resulting in their classification into 3 
groups with similarity coefficients ranging from 0.37 to 0.64.

Keywords: orchid; Eria; genetic relationship; identification; SCoT marker 

1. ค าน า
กล้วยไม้เป็นไม้ตัดดอกที่นิยมใช้กันอย่าง

แพร่หลายและเป็นพืชดอกเศรษฐกิจที่ส าคญัของ
ประเทศไทย เนื่องจากดอกกล้วยไมม้สีสีนัสวยงาม 
มีความหลากหลายของสสีนั รูปร่างของดอก และ
ชนิดพนัธุ์ รวมถงึดอกกลว้ยไมส้ามารถใชป้ระโยชน์
ในงานต่าง ๆ เช่น จดัเป็นช่อดอกไม ้ปักแจกนั จดั
กระเช้าดอกไม้ จึงท าให้ผู้บริโภคมโีอกาสเลือกใช้
ได้มาก และที่ส าคญั คอื ดอกกล้วยไม้มอีายุการใช้
งานไดน้านกว่าดอกไมช้นิดอื่น 

ปัจจุบันกล้วยไม้ถือเป็นพืชเศรษฐกิจที่
ส าคญัชนิดหนึ่งของไทย อุตสาหกรรมกลว้ยไมข้อง
ประเทศไทยไดเ้จรญิกา้วหน้ามาก จงึท าใหป้ระเทศ
ไทยสามารถส่งทัง้ดอกและต้นกล้วยไมไ้ปจ าหน่าย
ยังต่างประเทศ น ารายได้เข้าประเทศในแต่ละปี
มูลค่าหลายล้านบาท (คณะกรรมการกล้วยไม้
แห่งชาติ, 2553) นอกจากนี้ประเทศไทยยังได้รับ
การยกย่องให้เป็นแหล่งผลิตกล้วยไม้เมืองร้อนที่
ส าคัญที่สุดของโลกอีกด้วย ซึ่งปัจจุบันการผลิต
กล้วยไม้ในประเทศไทยจงึเป็นการผลติเพื่อการคา้
มากขึ้น โดยมีการศึกษาหาวิธีลดต้นทุนการผลิต 
การเพิม่ผลผลติและคุณภาพ รวมถงึมกีารผสมพนัธุ์
เพื่อให้ได้พนัธุ์ใหม่ ๆ และคดัเลอืกต้นที่กลายพนัธุ์
ดว้ยวธิต่ีาง ๆ 

กลว้ยไมส้กุลกา้นก่อ (Eria) พบครัง้แรกเมื่อ
ปี ค.ศ. 1825 โดยชื่อสกุลมีรากศพัท์มาจากภาษา 
กรีกว่า “Erion” แปลว่า “ขนแกะ” ซึ่งหมายถึงขน

อ่อนนุ่มทีก่ลบีเลีย้ง (สลลิ, 2549) ลกัษณะโดยทัว่ไป
ของกล้วยไม้สกุลก้านก่อ เป็นกล้วยไม้อิงอาศัยที่ 
เจริญทางด้านขา้ง ล าลูกกล้วยมีขนาดเล็กจนถึงมี
ขนาดใหญ่ มหีลายขอ้ปลอ้งและมหีลายรูปทรง มทีัง้
ชนิดขึน้ชดิกนัเป็นกอและขึน้ห่าง ๆ กนับนเหงา้ ใบ
มหีลายรปูทรง ออกทีข่อ้หรอืออกทีใ่กลย้อด มหีลาย
ใบเรยีงสลบั โคนใบมกัเป็นกาบ ใบอ่อนพบัตามแนว
ยาว ช่อดอกเป็นช่อกระจะ ออกด้านขา้งหรอืที่ใกล้
ยอด มีตัง้แต่ช่อเดียวจนถึงหลายช่อ ตัง้ตรงหรือ
ทอดเอยีง ดอกมจี านวนน้อยจนถงึมาก (วชิา, 2543) 
กล้วยไม้สกุลนี้มกีารกระจายพนัธุ์ในเขตอบอุ่นและ
เขตร้อนของภูมภิาคเอเชยีตะวนัออกเฉียงใต้ โดย
พบประมาณ 500 ชนิด แต่ประเทศไทยพบเพยีง 63 
ชนิด ทัง้ในป่าผลดัใบและไม่ผลดัใบ พบได้ทัว่ทุก
ภาคของประเทศไทย (อาภรณ์, 2552) 

ปัจจุบนักล้วยไม้สกุลก้านก่อเป็นกล้วยไม้ที่
ได้รบัความนิยมและมีราคาค่อนข้างสูง เนื่องจาก
กล้วยไม้ชนิดนี้จดัเป็นกล้วยไม้ป่าหายาก และพบ
จ านวนน้อยในธรรมชาติ อีกทัง้ดอกกล้วยไม้สกุล
กา้นก่อมลีกัษณะโดดเด่นแตกต่างจากกลว้ยไมช้นิด
อื่น ๆ จงึท าใหเ้ป็นทีต่้องการของตลาดเพิม่มากขึน้ 
อย่างไรกต็าม มปัีญหาเกี่ยวกบัการการจ าแนกดว้ย
ลกัษณะสณัฐาน (morphology) ภายนอก เช่น ดอก 
ใบ ราก โดยมีความยากล าบากและอาจท าให้เกดิ
ข้อผิดพลาดได้ง่าย ดังนั ้นเทคโนโลยีเกี่ยวกับ
เครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) ซึ่งใช้จ าแนก
สิ่งมีชีวิตจึงมีประโยชน์อย่างยิ่งต่อการวิเคราะห์
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ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรม (genetic relationship) 
และการจ าแนก (identification) พนัธุ์กล้วยไม้สกุล
กา้นก่อ 

รายงานการวิจยักล้วยไม้ที่เคยมมีาก่อนนี้  
พบว่ามีนักวิจัยประยุกต์ใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอ
หลายชนิดในกลว้ยไมห้ลายสกุล ไดแ้ก่ กลว้ยไมช้า้ง
และลูกผสม (นฤมล และคณะ, 2556) กลว้ยไมส้กุล
หวาย กลุ่มเอื้องสาย (นฤมล และคณะ, 2557) 
กล้วยไม้สกุลกุหลาบ (วริสรา และคณะ, 2557) 
กลว้ยไมส้กุลสงิโตกลอกตา หมู่สงิโตสยาม (เกยีรติ
ชยั และคณะ, 2557) เป็นต้น นอกจากนี้ยงัสามารถ
ประยุกตใ์ชก้บัพชือื่น ไดแ้ก่ พชืในวงศจ์ าปา (วรสิรา 
และคณะ, 2556) กลว้ยสกุลมวิซา (ฐติพิร และคณะ, 
2556) แพรเซี่ยงไฮ้ (เกียรติชัย และคณะ, 2556) 
หม้อข้าวหม้อแกงลิง (เกียรติชยั และคณะ, 2557) 
ผักกาด (จาตุรงค์ และคณะ, 2557) ข้าวพันธุ์ขาว
ดอกมะล ิ105 และขา้วสายพนัธุก์ลายของพนัธุ์ขาว
ดอกมะลิ 105 (ฐิติพร และคณะ, 2557) ข้าวมีสี 
(จาตุรงค ์และคณะ, 2557) ขมิน้ (วรสิรา และคณะ, 
2557) เป็นต้น อย่างไรกต็าม ยงัไม่พบรายงานการ
ใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอเพื่อการจ าแนกชนิดของ
กลว้ยไมส้กุลกา้นก่อ 

จากความส าคญัดงักล่าว ผู้วจิยัจงึได้ศกึษา
ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของกล้วยไมส้กุลก้าน
ก่อด้วยเครื่องหมายสก๊อต (SCoT, start codon 
targeted) ซึ่งเป็นเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดหนึ่งที่
พัฒนาขึ้นโดย Collard และ Mackill (2009) โดย
เพิม่ปรมิาณดเีอน็เอดว้ยปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรส 
(polymerase chain reaction, PCR) เพื่อสร้างลาย
พิมพ์ดีเอ็นเอ (DNA fingerprint) ด้วยไพรเมอร์ 
(primer) ขนาด 18 นิวคลโีอไทด ์(nucleotide)  เพยีง
ชนิดเดยีว ซึง่ไพรเมอรม์ลี าดบันิวคลโีอไทด ์ATG ที่
เป็นรหสัเริม่ต้น (start codon) ดว้ย ซึง่ใหล้ายพมิพ์
ดีเอ็นเอที่มีความชัดเจนและมีความหลากรูป 
(polymorphism) อกีทัง้เป็นวธิทีีส่ะดวก รวดเรว็ ใช้

ดีเอ็นเอปริมาณน้อย ไม่จ าเป็นต้องทราบข้อมูล
ล าดบัเบสของดีเอ็นเอ ประหยดัค่าใช้จ่าย และให้
เครื่องหมายดเีอน็เอทีจ่ าเพาะกบัแต่ละพนัธุ ์
 

2. อปุกรณ์และวิธีการ 
2.1 ตวัอย่างกล้วยไม้สกลุก้านก่อ 

กล้วยไม้สกุลก้านก่อที่ใช้ในงานวจิยันี้มี 
15 ชนิด ได้แก่ (1) เอื้องดาวเรียง [Eria javanica 
(SW.) Blume] (2) เอื้องนิ่มดอกน้อย (Eria eriopsi-
dobulbon C.S.P. Parish & Rchb.f.) (3) เอือ้งค าหนิ 
[Eria lasiopetala (Willd.) Ormerod] (4) เอือ้งเต่าทอง 
[Eria ornata (Blume) Lindl.] (5) เอือ้งนิ้วนาง (Eria 
pannea Lindl.) (6) เอื้องหนวดปลาหมกึ (Eria sar-
cophylla Schltr.) (7) เอือ้งอนิจนั [Eria biflora (Griff.) 
Lindl.] (8) เอื้องนิ่มดอยสุ เทพ (Eria sutepensis 
Rolfe ex Downie) (9) เอือ้งศรปีระภา (Eria cristata 
Rolfe) (10) เอื้ อ งนิ่ มมา เลย์  (Eria xanthocheila 
Ridl.) (11) โรบัสตา [Eria robusta (Blume) Lindl.] 
(12) เอื้องช่อเงินยวง (Eria globulifera Seidenf.) 
(13) เอื้องกระ เพาะปลา (Eria acervata Lindl.)   
(14) เ อื้ อ ง ต าลหิน  (Eria discolor Lindl.) แ ล ะ       
(15) เอือ้งนิ่มปากตดั (Eria truncata Lindl.) 

2.2 การสกดัดีเอน็เอ 
สกดัดเีอน็เอจากใบกลว้ยไมส้กุลกา้นก่อ

ทัง้ 15 ชนิด ดว้ยวธิปีระยุกตจ์าก Doyle และ Doyle 
(1987) ตามวธิขีอง นฤมล และคณะ (2555) จากนัน้
ตรวจสอบปรมิาณดเีอน็เอดว้ยการวดัค่าการดูดกลนื
แสงทีค่วามยาวคลื่น 260 และ 280 นาโนเมตร (nm) 
และตรวจสอบคุณภาพดเีอน็เอดว้ยวธิอีเิลก็โทรโฟร-ี
ซิส (electrophoresis) ในเจลอะกาโรส (agarose 
gel) 0.8 เปอรเ์ซน็ต์ และค านวณอตัราส่วนระหว่าง
ค่าการดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 260 และ 280 
นาโนเมตร (Sambrook et al., 1989) 

2.3 การตรวจสอบลายพิมพดี์เอน็เอด้วย
เครือ่งหมายสกอ๊ต 
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2.3.1 การตรวจหาไพรเมอร์ที่สามารถ
เพิม่ปรมิาณดเีอน็เอดว้ยปฏกิริยิาลกูโซ่พอลเิมอเรส  

โดยรวมดเีอน็เอกลว้ยไมส้กุลกา้นก่อ
ทัง้ 15 ชนิด เขา้ดว้ยกนั แลว้น าไปท าปฏกิริยิาลกูโซ่
พอลิเมอเรสด้วยการใช้ไพรเมอร์จ านวน 80 ชนิด 
ซึง่มขีนาด 18 นิวคลโีอไทด ์(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 ) และมนีิวคลโีอไทด์ทัง้ 4 ชนิด คอื 
dATP, dCTP, dGTP แ ล ะ  dTTP ชนิ ด ล ะ  200        
ไมโครโมลาร์ (µM) ไพรเมอร์ 250 นาโนโมลาร์ 
(nM) และเอนไซม ์Taq DNA polymerase (Vivantis 
technologies Sdn Bhd., Malaysia) 1 ยูนิต (Unit) 
ปรมิาตรรวม 20 ไมโครลติร (นฤมล, 2555) 

ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสมี 3 
ขัน้ตอน คือ (1) บ่มที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 
นาน 3 นาที จ านวน 1 รอบ (2) บ่มที่อุณหภูมิ 94 
องศาเซลเซยีส นาน 30 วนิาท ีอุณหภูม ิ50 องศา
เซลเซียส นาน 30 วินาที และอุณหภูมิ 72 องศา
เซลเซยีส นาน 1 นาท ีจ านวน 40 รอบ และ (3) บ่ม
ทีอุ่ณหภูม ิ72 องศาเซลเซยีส นาน 5 นาท ีจ านวน 
1 รอบ แลว้ตรวจสอบลายพมิพด์เีอน็เอดว้ยวธิอีเิลก็-
โทรโฟรซีสิในเจลอะกาโรส 1.5 เปอรเ์ซน็ต์ (นฤมล, 
2555) 

2.3.2 การสร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอของ
กลว้ยไมส้กุลกา้นก่อทัง้ 15 ชนิด 

โดยคดัเลอืกไพรเมอร์ที่ให้ลายพมิพ์
ดเีอน็เอชดัเจนมาตรวจสอบกบัดเีอน็เอกลว้ยไมส้กุล
ก้านก่อทัง้หมด และเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วย
ปฏกิริยิาลกูโซ่พอลเิมอเรสซ ้าอย่างน้อย 3 ครัง้ เพื่อ
ยืนยันผลลายพิมพ์ดีเอ็นเอ แล้วตรวจสอบด้วย     
วธิอีเิลก็โทรโฟรซีสิในเจลอะกาโรส 1.5 เปอรเ์ซน็ต์ 
จากนัน้น าเจลไปย้อมด้วยเอธิเดียมโบรไมด์ความ
เขม้ขน้ 0.5 ไมโครกรมัต่อมลิลลิติร เป็นเวลา 5 นาท ี

และตรวจสอบดว้ยเครื่องถ่ายและวเิคราะหภ์าพเจล 
(gel documentation) (นฤมล, 2555) 

2.4 การวิเคราะหผ์ล 
เปรียบเทียบลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้

สกุลกา้นก่อทัง้ 15 ชนิด ทีไ่ดจ้ากเครื่องหมายสก๊อต 
มาตรวจสอบการปรากฏของแถบดีเอ็นเอ โดยถ้า
ปรากฏแถบดีเอ็นเอจะให้ค่าเท่ากับ 1 และถ้าไม่
ปรากฏแถบดีเอ็นเอจะให้ค่าเท่ากับ 0 จากนั ้น
เปรียบเทียบความเหมือนและความแตกต่างของ
แถบดเีอน็เอทีไ่ดท้ัง้หมด แลว้วเิคราะหค์่าดชันีความ
เหมือน  ( similarity coefficient) ด้ ว ย โปรแกรม
ส าเร็จรูป NTSYS-pc รุ่น 2.0 และสร้างแผนภูมิ
ความสมัพันธ์ (dendrogram) โดยเลือกวิธีการจดั
กลุ่มแบบ UPGMA (unweighted pair group method 
with arithmetic mean) (Rohlf, 2002) 
 

3. ผลการวิจยัและวิจารณ์ 
3.1 การตรวจหาไพรเมอรท่ี์สามารถเพ่ิม

ปริมาณดีเอน็เอด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส 
การ เพิ่มปริม าณดี เ อ็น เ อ รวมขอ ง

กล้วยไม้สกุลก้านก่อทัง้ 15 ชนิด ด้วยเครื่องหมาย 
สก๊อตด้วยการใช้ไพรเมอร์จ านวน 80 ชนิด พบว่า
ไพรเมอร ์35 ชนิด (หรอืคดิเป็น 43.75 เปอรเ์ซน็ต์) 
สามารถเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอได ้

3.2 การสร้างลายพิมพ์ดี เอ็นเอของ
กล้วยไม้สกลุก้านก่อ 

เมื่อคดัเลือกไพรเมอร์ 21 ชนิด (ได้แก่ 
SCoT30, SCoT35, SCoT47, SCoT50, SCoT52, 
SCoT53, SCoT54, SCoT55, SCoT59, SCoT60, 
SCoT61, SCoT63, SCoT65, SCoT66, SCoT70, 
SCoT71, SCoT72, SCoT73, SCoT74, SCoT76 
และ SCoT77) ที่สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้
อย่างชดัเจนมาสร้างลายพมิพ์    ดเีอน็เอกล้วยไม้
สกุลก้านก่อแต่ละชนิด จ านวน 15 ชนิด (รูปที่ 1) 
ด้วยเครื่องหมายสก๊อต ปรากฏว่าพบแถบดเีอ็นเอ
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รวมทัง้สิ้น 399 แถบ ขนาดประมาณ 250-3,000    
คู่เบส (base pairs, bp) ซึ่งเป็นแถบดีเอ็นเอที่พบ
เหมือนกันทุกชนิด (monomorphic band) 3 แถบ 
(หรอืคดิเป็น 0.75 เปอรเ์ซน็ต)์ และเป็นแถบดเีอน็เอ
ทีพ่บต่างกนัในแต่ละชนิด (polymorphic band) 396 
แถบ (หรอืคดิเป็น 99.25 เปอร์เซน็ต์) เครื่องหมาย 
สก๊อตเป็นเครื่องหมายที่ใช้ไพรเมอร์ขนาด 18        
นิวคลโีอไทด์ เพยีงชนิดเดยีว ซึ่งไพรเมอร์มลี าดบั  
นิวคลโีอไทด์ ATG อยู่ด้วย โดยไพรเมอร์จะเขา้จบั

กบัดเีอน็เอแม่แบบในต าแหน่งทีแ่ตกต่างกนั จงึท า
ให้ลายพมิพ์ดเีอน็เอของพชืแต่ละชนิดแตกต่างกนั 
(สุรนิทร์, 2552) ท าให้สามารถจ าแนกและประเมิน
ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของกล้วยไมส้กุลก้าน
ก่อได้ นอกจากนี้ยังพบว่าลายพิมพ์ดีเอ็นเอของ
กล้วยไม้สกุลก้านก่อแต่ละชนิดมคีวามแตกต่างกนั 
จึงสามารถจ าแนกกล้วยไม้สกุลก้านก่อแต่ละชนิด
ออกจากกนัดว้ยการใชไ้พรเมอรเ์พยีงชนิดเดยีว 

 

 
 

รปูท่ี 1 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ได้จากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของกล้วยไม้สกุลก้านก่อโดยใช้ไพรเมอร์ 
SCoT60 [M คือ  ดี เ อ็น เ อม าต ร ฐ าน  (GeneRuler™ 100 bp Plus DNA Ladder, Thermo 
Scientific™), 1-15 คอื (1) เอือ้งดาวเรยีง (2) เอือ้งนิ่มดอกน้อย (3) เอือ้งค าหนิ (4) เอือ้งเต่าทอง        
(5) เอื้องนิ้วนาง (6) เอื้องหนวดปลาหมึก (7) เอื้องอินจัน (8) เอื้องนิ่มดอยสุเทพ (9) เอื้อง         
ศรีประภา (10) เอื้องนิ่มมาเลย์ (11) โรบสัตา (12) เอื้องช่อเงินยวง (13) เอื้องกระเพาะปลา     
(14) เอือ้งตาลหนิ และ (15) เอือ้งนิ่มปากตดั] 

  
3.3 การวิเคราะหล์ายพิมพดี์เอน็เอ 

เมื่ อวิเคราะห์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอโดย
บนัทกึการปรากฏของแถบดเีอน็เอ แลว้ใหค้่าเทา่กบั 
1 และไม่ปรากฏแถบให้ค่าเท่ากบั 0 จากนัน้น าไป
หาค่าสมัประสทิธิค์วามเหมือน และสร้างแผนภูมิ
ความสัมพันธ์ด้วยวิธีการจัดกลุ่มแบบ UPGMA 
พบว่าค่าสมัประสทิธิค์วามเหมอืนของกลว้ยไมส้กุล
ก้านก่อที่ใช้ในงานวจิยันี้ 15 ชนิด มคี่าสมัประสทิธิ ์
ความเหมอืน 0.37-0.64 โดยเอือ้งอนิจนักบัเอือ้งนิ่ม

ดอยสุเทพมีค่าสมัประสทิธิค์วามเหมือนมากที่สุด 
คอื 0.64 ในขณะทีเ่อือ้งตาลหนิกบัเอือ้งนิ่มมาเลย์มี
ค่าสมัประสทิธิค์วามเหมอืนน้อยที่สุด คอื 0.37 ซึ่ง
สามารถแบ่งกล้วยไมส้กุลก้านก่อทีใ่ชใ้นงานวจิยันี้ 
15 ชนิด เป็น 3 กลุ่ม คอื กลุ่มที ่1 ไดแ้ก่ เอือ้งตาล
หิน กลุ่มที่ 2 ได้แก่ เอื้องนิ่มปากตัด กลุ่มที่ 3 
แบ่งเป็น 2 กลุ่มย่อย คอื กลุ่มที ่3.1 ไดแ้ก่ เอือ้งค า
หิน เอื้องเต่าทอง เอื้องอินจนั เอื้องนิ่มดอยสุเทพ  
เอือ้งศรปีระภา เอือ้งนิ่มมาเลย ์โรบสัตา เอือ้งหนวด
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ปลาหมกึ เอื้องช่อเงนิยวง เอื้องกระเพาะปลา และ
เอื้องนิ้วนาง และกลุ่มที่ 3.2 ได้แก่ เอื้องดาวเรียง 
และเอือ้งนิ่มดอกน้อย (รปูที ่2) 

3.4 อภิปรายผล 
เครื่องหมายสก๊อตนัน้เป็นเครื่องหมาย  

ดีเอ็น เอที่พัฒนาขึ้น โดย Collard และ Mackill 
(2009) โดยใช้ไพรเมอร์ขนาด 18 นิวคลีโอไทด์ 

เพยีงชนิดเดยีวทีม่ลี าดบันิวคลโีอไทด ์ATG อยู่ดว้ย 
ใช้อุณหภูมิส าหรับ annealing 50 องศาเซลเซียส 
ซึง่สามารถใชศ้กึษาความหลากหลายทางพนัธุกรรม 
สมบตัขิองเครื่องหมายสก๊อต คอื เป็นเครื่องหมายที่
ท าไดง้่าย ค่าใชจ้่ายไม่สงูมากนัก ผลการตรวจสอบ
มีความน่าเชื่อถือ และมีประสิทธิภาพต่อการระบุ
ความแตกต่างทางพนัธุกรรมของพชืได ้

 

 
 

รปูท่ี 2 แผนภูมคิวามสมัพนัธข์องกลว้ยไมส้กุลกา้นก่อทัง้ 15 ชนิด ทีไ่ดจ้ากเครื่องหมายสก๊อต 
 

ในงานวิจยันี้ เมื่อสกดัแยกดีเอ็นเอและ
น ามาเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมายสก๊อต 
ซึง่เป็นเครื่องหมายทีใ่หไ้พรเมอรเ์ขา้จบักบัดเีอ็นเอ
แม่แบบ (DNA template) โดยสุม่ แลว้วเิคราะหแ์ถบ
ดีเอ็นเอจากลายพิมพ์ดีเอ็นเอ พบว่าเครื่องหมาย 
สก๊อตสามารถจ าแนกกล้วยไม้สกุลก้านก่อทัง้ 15 
ชนิด ออกเป็น 3 กลุ่ม ซึ่งสอดคล้องกับลักษณะ
สัณฐาน (morphology) ของกล้วยไม้สกุลก้านก่อ 
เมื่อพจิารณาแผนภูมคิวามสมัพนัธพ์บว่าเอือ้งอนิจนั
และเอื้อง น่ิมดอยสุเทพมีค่าสัมประสิทธิค์วาม
เหมอืนกนัมากทีสุ่ด คอื 0.64 (รูปที ่3) แสดงใหเ้หน็
ว่าเอือ้งอนิจนัและเอือ้งนิ่มดอยสุเทพมคีวามสมัพนัธ์
ทางพนัธุกรรมใกล้กนัมากที่สุด ในขณะที่เอื้องตาล

หนิมค่ีาสมัประสทิธิค์วามเหมอืนกบัชนิดอื่น ๆ น้อย
ที่สุด และถูกจัดกลุ่มแยกออกจาก 2 กลุ่ม ดังนัน้
งานวิจัยนี้จึงแสดงประสิทธิภาพของเครื่องหมาย 
สก๊อตที่สามารถใช้ในการจ าแนกและประเมิน
ความสมัพนัธ์ของกล้วยไม้สกุลก้านก่อ นอกจากนี้
ยงัสามารถประยุกตใ์ชก้บัพชือื่น เช่น ต้นรกัแกนมอ 
(กรองทอง และคณะ, 2557) 
  

4. สรปุ 
เมื่อประเมนิความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของ

กล้วยไม้สกุลก้านก่อทัง้ 15 ชนิด ด้วยเครื่องหมาย 
สก๊อต โดยใชไ้พรเมอร ์21 ชนิด พบแถบดเีอน็เอที่
ใหค้วามแตกต่างสงู และเมื่อวเิคราะหด์ว้ยโปรแกรม
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ส าเร็จรูป NTSYS-pc รุ่น 2.0 และจัดกลุ่มแบบ 
UPGMA พบว่ากลว้ยไมส้กุลกา้นก่อมคีวามแตกต่าง
ทางพันธุกรรม สามารถจ าแนกออกเป็น 3 กลุ่ม 
นอกจากนี้ยังพบว่าเอื้องอินจันและเอื้องนิ่มดอย     

สุเทพมีความใกล้ชิดกนัมากที่สุด และพบว่าเอื้อง
ตาลหนิมคีวามแตกต่างจากกลว้ยไมส้กุลกา้นก่ออื่น
มากทีสุ่ด ซึง่คาดว่าอาจเป็นบรรพบุรุษของกลว้ยไม้
สกุลกา้นก่อ 

 

 
 

รปูท่ี 3 ค่าสมัประสทิธิค์วามเหมอืนของกลว้ยไมส้กุลกา้นก่อทัง้ 15 ชนิด ทีไ่ดจ้ากเครื่องหมายสก๊อต 
 
5. รายการอ้างอิง 
กรองทอง ใจแกว้แดง, วชิาญ เอยีดทอง และสรุนิทร ์

ปิยะโชคณากุล, 2557, การวเิคราะหค์วามผนั
แปรทางพันธุกรรมของต้นรักแกนมอใน
ประเทศไทยโดยใชเ้ครื่องหมาย Start Codon 
Targeted (SCoT), Thai J. Forest. 33(2): 19-27. 

เกียรติชยั แซ่ไต่, เปรมณัช ขุนปักษี, ธีระชยั ธนา 
นนัต ์และนฤมล ธนานนัต,์ 2556, การประเมนิ
ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของแพรเซีย่งไฮ้ 

(Portulaca grandiflora) ดว้ยเครื่องหมายแฮต
อารเ์อพดี,ี Thai J. Genet. 1: 226-229. 

เกยีรตชิยั แซ่ไต่, ธรีะชยั ธนานันต์ และนฤมล ธนา 
นันต์, 2557, การจ าแนกและวิเคราะห์ความ 
สมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของกลว้ยไมส้กุลสงิโต
กลอกตาหมู่สงิโตสยามด้วยเครื่องหมายแฮต
อาร์เอพีดีและไอเอสเอสอาร์ , Thai J. Sci. 
Technol. 3: 92-101. 

เกยีรตชิยั แซ่ไต่, เปรมณชั ขนุปักษ,ี ธรีะชยั ธนา  
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 นนัต ์และนฤมล ธนานนัต,์ 2557, การประเมนิ
ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมและการจ าแนก
หมอ้ขา้วหมอ้แกงลงิดว้ยเทคนิคแฮตอาร์เอพดีี, 
ว.วทิยาศาสตรแ์ละเทคโนโลย ี22: 237-242. 

คณะกรรมการกล้วยไม้แห่งชาติ, ยุทธศาสตร์การ
แข่งขนักล้วยไมไ้ทยในตลาดโลก พ.ศ. 2554-
2559, แหล่งทีม่า : http://www.agriman.doae. 
go.th/home/agri1/agri1.3/strategics_2554/0
6_orchid2554-2559.pdf, 10 กุมภาพนัธ ์2559.  

จาตุรงค ์สมัฤทธิ,์ ธรีะชยั ธนานันต์ และนฤมล ธนา 
นนัต,์ 2557, การจ าแนกพนัธุแ์ละการวเิคราะห์
ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของขา้วมสีดี้วย
เทคนิคแฮตอารเ์อพดีแีละไอเอสเอสอาร์, Thai 
J. Sci. Technol. 3: 113-122. 

จาตุรงค์ สมัฤทธิ,์ เปรมณัช ขุนปักษี, ธีระชยั ธนา 
นั นต์  แ ล ะนฤมล  ธนานั นต์ , 2557, ก า ร
วเิคราะหค์วามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมและการ
จ าแนกผักกาดด้วยเทคนิคแฮตอาร์เอพีดี , 
Thai J. Sci. Technol. 3: 23-28.  

ฐิติพร โท้มโสภา, เปรมณัช ขุนปักษี, ธีระชยั ธนา 
นันต์ และนฤมล ธนานันต์, 2556, การศกึษา
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของกล้วย
สกุลมวิซาด้วยเทคนิคแฮตอาร์เอพดีี, Thai J. 
Genet. 1: 201-205. 

ฐติพิร โทม้โสภา, ธรีะชยั ธนานันต์, บุญหงษ์ จงคดิ 
และนฤมล ธนานนัต,์ 2557, ความสมัพนัธท์าง
พนัธุกรรมของขา้วพนัธุข์าวดอกมะล ิ105 และ
ข้าวสายพันธุ์กลายพันธุ์ขาวดอกมะลิ 105 
ด้วยเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี, Thai J. Sci. 
Technol. 3: 36-44. 

นฤมล ธนานันต์, วิภาวรรณ ประสทิธิ ์และธีระชยั 
ธนานนัต,์ 2555, การจ าแนกขา้วพนัธุข์าวดอก
มะล ิ105 และพนัธุป์รบัปรุงจากพนัธุข์าวดอก
มะลิ 105 ด้วยเทคนิคแฮตอาร์เอพีดี, Thai J. 
Sci. Technol. 1: 169-188.  

นฤมล ธนานันต์, สุรยีพ์ร พุ่มเอีย่ม และธรีะชยั ธนา 
นันต์ , 2556, การจ าแนกพันธุ์ แ ละความ 
สมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของกล้วยไม้ช้างและ
ลูกผสมด้วยเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี , ว.
วทิยาศาสตรแ์ละเทคโนโลย ี21: 360-370.  

นฤมล ธนานันต์, ฐติพิร โทม้โสภา และธรีะชยั ธนา 
นันต์, 2557, การประเมินความสมัพันธ์ทาง
พนัธุกรรมในกลว้ยไมส้กุลหวายกลุ่มเอือ้งสาย
ด้วยเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี , ว.วิทยา 
ศาสตรแ์ละเทคโนโลย ี22: 99-108. 

วริสรา แทนสง่า, เปรมณัช ขุนปักษี, ธีระชยั ธนา 
นันต์ และนฤมล ธนานันต์, 2556, การศึกษา
ความหลากหลายทางพนัธุกรรมของพชืในวงศ์
จ าปาด้วยเทคนิคแฮตอาร์เอพีดี , Thai J. 
Genet. 1: 196-200.  

วรสิรา แทนสง่า, ธรีะชยั ธนานันต์ และนฤมล ธนา 
นันต์, 2557, การจ าแนกพันธุ์และวิเคราะห์
ความสมัพนัธข์องกลว้ยไม้สกุลกุหลาบ (Aeri-
des) ด้วยเทคนิคแฮตอาร์เอพีดีและไอเอส
เอสอาร,์ Thai J. Sci. Technol. 3: 102-112.  

วรสิรา แทนสง่า, ธรีะชยั ธนานันต์, บุญหงษ์ จงคดิ 
และนฤมล ธนานันต์ , 2557, การวิเคราะห์
ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมและการจ าแนก
ขมิ้นด้วยเทคนิคแฮตอาร์เอพีดี, Thai J. Sci. 
Technol. 3: 29-35.  

วชิา ธติิประเสรฐิ, 2543, คู่มอืจ าแนกกล้วยไม้ไทย 
(Manual for Identification of Thai Orchids), 
ส านักคุ้มครองพนัธุ์พชืแห่งชาติ กรมวชิาการ
เกษตร, กรุงเทพฯ. 

สลิล สิทธิสัจธรรม, 2549, กล้วยไม้ป่าเมืองไทย, 
ส านกัพมิพบ์า้นและสวน, กรุงเทพฯ.  

สุรนิทร ์ปิยะโชคณากุล, 2552, เครื่องหมายดเีอน็เอ 
: จากพื้นฐานสู่การประยุกต์ , ส านักพิมพ์
มหาวทิยาลยัเกษตรศาสตร,์ กรุงเทพฯ.  

อาภรณ์ อุดมศลิป์ และคณะ, 2552, กลว้ยไมป่้าเขต 



Thai Journal of Science and Technology                                       ปีที ่6  ฉบบัที ่2 • พฤษภาคม - สิงหาคม 2560 

 160 

 รกัษาพนัธุ์สตัว์ป่าภูหลวง, กองคุ้มครองพนัธุ์
สตัว์ป่าและพชืป่าตามอนุสญัญา กรมอุทยาน
แห่งชาตสิตัวป่์าและพนัธุพ์ชื, กรุงเทพฯ.  

Collard, B.C.Y. and Mackill, D.J., 2009, Start 
codon targeted (SCoT) polymorphism: a 
simple novel DNA marker technique for 
generating gene-targeted markers in 
plants, Plant Mol. Biol. Rep. 27: 86-93. 

Doyle, J.J. and Doyle, J.L., 1978, A rapid DNA 
isolation procedure for small quantities of 
fresh leaf tissue, Phytochem. Bull. 19: 11-15.  

Luo, C., Hea, X.H., Chena, H., Oua, S.J. and 
Gaoa, M.P., 2010, Analysis of diversity and 
relationships among mango cultivars using 
start codon targeted (SCoT) markers,  

 Biochem. Syst. Ecol. 6: 1176-1184. 
Rohlf, F.J., 2002, NTSYSpc Numerical Taxo-

nomy and Multivariate Analysis System, 
Applied Biostatistics, Inc., New York.  

Sambrook, J., Fritsch, E.F. and Maniatis, T., 
1989, Molecular Cloning: A Laboratory 
Manual, 2nd Ed., Cold Spring Harbor 
Laboratory, New York. 

Wu, J.M., Li, Y.R., Yang, L.T., Fang, F.X., Song, 
H.Z., Tang, G.Q., Wang, M. and Weng, 
M.L., 2013, cDNA-SCoT: A novel rapid 
method for analysis of gene differential 
expression in sugarcane and other plants, 
Aust. J. Crop Sci. 7: 659-664. 

 




