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บทคดัย่อ 
กล้วยจดัอยู่ในวงศ์ Musaceae มถีิAนกําเนิดในบรเิวณเอเชยีและเอเชยีตะวนัออกเฉียงใต้ มกีารปลูก

อย่างแพร่หลาย กล้วยเป็นผลไม้ทีAประชาการโลกนิยมบริโภคเป็นอาหาร มีคุณค่าทางอาหารสูง ปัจจุบนั
ประเทศไทยมกีารผลติกลว้ยเพืAอส่งออก จนเป็นสนิคา้ส่งออกทีAสรา้งรายไดใ้หก้บัประเทศ เนืAองจากกลว้ยเป็น
พชืทีAมวีวิฒันาการมายาวนานและมกีารผสมกนัเองในธรรมชาต ิและอาจมกีารกลายพนัธุเ์กดิขึOนได้ ซึAงการ
เปลีAยนแปลงลกัษณะพนัธุกรรมนีO ทําใหเ้กดิกลว้ยพนัธุต่์าง ๆ ดงันั OนงานวจิยันีOจงึไดป้ระเมนิความสมัพนัธท์าง
พนัธุกรรมและจาํแนกกลว้ยดว้ยเครืAองหมายสก๊อต โดยคดัเลอืกไพรเมอร ์จาํนวน 80 ชนิด พบว่าไพรเมอร ์15 
ชนิด สามารถเพิAมปรมิาณดเีอน็เอกลว้ยและใหแ้ถบดเีอน็เอทีAชดัเจน เมืAอสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอของกลว้ย 25 
พนัธุ์ พบว่าปรากฏแถบดีเอ็นเอทีAให้ความหลากรูป  220 แถบ เมืAอนําข้อมูลแถบดีเอ็นเอไปสร้างแผนภูมิ
ความสมัพนัธด์ว้ยวธิกีารจดักลุ่มแบบ UPGMA โดยใชโ้ปรแกรม NTSYS พบว่ามคี่าสมัประสทิธิ ]ความเหมอืน 
0.427-0.854 และสามารถจําแนกกล้วยเป็น 2 กลุ่ม ซึAงผลการวิจัยนีOสามารถใช้ในการวางแผนอนุรักษ์
พนัธุกรรมและปรบัปรุงพนัธุก์ลว้ยต่อไป 
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Abstract 
Banana belongs to the family Musaceae which is native to Asia and Southeast Asia, and later widely 
grows in most countires. With a high nutrition value, it becomes one of the most popular fruits for 
consumption. In Thailand, it has been currently produced for export to many countries.  Naturally, 
banana has been evolved for a long time. Natural hybrids together with mutation might create many 
cultivars. Therefore, Start codon targeted ( SCoT)  marker was used to identify and investigate the 
genetic relationship of 25 banana cultivars.The total of 80 primers was screened and 15 primers could 
be used for DNA amplification giving clear amplified products to construct DNA fingerprints.  The total 
of 220 polymorphic bands was found.  A dendrogram, which constructed base on polymorphic bands 
using UPGMA by the NTSYS program, showed genetic similarities among 25 cultivars with similarity 
coefficients ranging from 0.427 to 0.854 and divided these bananas into 2 clusters.  These results 
indicated that the SCoT markers are capable to specify banana, and can be used in the breeding 
program for genetic resource conservation in the future. 

 

Keywords: banana; start codon targeted (SCoT); genetic relationship; identification; DNA marker 
 
1. คาํนํา 

กลว้ย (Musa spp.) จดัอยู่ในวงศ ์Musaceae 
มีถิAนกําเนิดในบริเวณเอเชียและเอเชียตะวนัออก
เฉียงใต้ ซึAงปัจจุบนัมกีารปลูกอย่างแพร่หลาย โดย
ประเทศอนิเดยีปลูกกล้วยมากทีAสุดในโลก กล้วยมี
ลกัษณะทางพฤกษศาสตร ์คอื เป็นพชืใบเลีOยงเดีAยว 
ลําต้นอยู่ใต้ดิน ไม่มีลําต้นทีAแท้จรงิบนดิน ลําต้นทีA
เห็นบนดินเป็นลําต้นเทียม แผ่นใบเรียว มีเส้นใบ
มาก ช่วงทีAมีการเกิดลําต้นใหม่ก้านใบจะมีขนาด
ใหญ่และใบจะม้วนแน่นในช่วงแรกและค่อย ๆ คลีA
ออก และเมืAอโตเตม็ทีAกลว้ยจะมดีอกหรอืปลเีรยีงกนั
ตามความยาว ด้านบนเป็นดอกตัวเมีย ตรงกลาง
เป็นดอกกะเทย ตอนล่างเป็นดอกตวัผู ้และดอกจะมี
การเจรญิไล่จากดอกตวัเมยีลงมา เมืAอเป็นผลหรือ
หวี เนืOอผลจะนุ่มเมืAอสุก เมล็ดมีขนาดเล็กและ
ลักษณะกลม ๆ แต่ค่อนข้างหากล้วยทีAมีเมล็ดได้
ยาก ( เบญจมาศ, 2545) เ นืA องจากคนไม่ นิยม

รับประทานกล้วยทีAมีเมล็ด ดังนั Oนจึงไม่ปลูกเพืAอ
การคา้ทั Aวไป 

กลว้ยเป็นผลไมท้ีAประชาการโลกนิยมบรโิภค
เป็นอาหาร และคนไทยนิยมนํามาบดให้ทารกและ
คนชรารบัประทาน เนืAองจากสามารถกลนืและย่อย
ไดง้่าย มคุีณค่าทางอาหารสงู ปัจจุบนัประเทศไทยมี
การผลติกลว้ยเพืAอสง่ออกจนกลายเป็นสนิคา้ส่งออก
ทีAสร้างรายได้ให้กับประเทศ (กรมส่งเสริมการค้า
ระหว่างประเทศ, 2559) นอกจากจะใช้ผลเพืAอ
รบัประทานแลว้ สว่นอืAนๆ ของกลว้ยกย็งัสามารถใช้
ประโยชน์ได้หลากหลาย ทั Oงส่วนก้านใบหรอืลําต้น
เทยีม (pseudostem) ใบ ปล ีและราก จงึทาํใหก้ลว้ย
เป็นพชืทีAมคุีณประโยชน์นานาประการ 

เนืAองจากกล้วยเป็นพืชทีAมีวิวัฒนาการมา
ยาวนาน จงึมคีวามผนัแปรทางพนัธุกรรม (genetic 
variation) สงู และอาจเกดิการกลายพนัธุข์ ึOนไดจ้าก
การเปลีAยนแปลงลกัษณะพนัธุกรรมเมืAอขดุยา้ยหน่อ
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ไปปลูกตามแหล่งต่าง ๆ ทําให้มกีล้วยพนัธุ์ต่าง ๆ 
มากมาย พบว่าในประเทศอนิเดยีมพีนัธุ์กลว้ยมาก
ทีAสุด ปัจจุบนัวธิกีารจําแนกกล้วยทําได้ด้วยการใช้
ลกัษณะภายนอกร่วมกบัการนับจํานวนโครโมโซม 
โดยกลว้ยทีAบรโิภคในปัจจุบนันั Oนมบีรรพบุรุษมาจาก 
กล้วยป่าและกล้วยตานี ซึAงมีจีโนมทีAแตกต่างกัน 
และลูกผสมทีAเกดิจากทั Oง 2 พนัธุ ์นีOกม็จีโีนมต่างกนั
ดว้ย (เบญจมาศ, 2548) ส่วนประเทศไทยมรีายงาน
ว่าสามารถรวบรวมพนัธุก์ลว้ยไดถ้งึ 323 พนัธุ ์และ
เมืA อจําแนกตามระบบพบว่ามีเพียง 53 พันธุ์  
(เบญจมาศ, 2545) อย่างไรกต็าม ปัจจุบนัเริAมมกีาร
นําเครืAองหมายโมเลกุล (molecular marker) มาใช้
ในการประเมินความสัมพันธ์และการจําแนกพืช
อย่างหลากหลาย ซึAงสามารถจําแนกหรอืระบุพนัธุ์
ของพชืไดด้ยีิAงขึOน และยงัสามารถนําขอ้มูลไปใช้ใน
การวางแผนอนุรกัษ์และปรบัปรุงพนัธุไ์ดด้ว้ย 

ดว้ยเหตุนีO ผูว้จิยัจงึไดป้ระเมนิความสมัพนัธ์
ทางพนัธุกรรมและจําแนกกล้วยด้วยเครืAองหมาย 
ส ก๊ อ ต  ( SCoT, start codon targeted) ซึA ง เ ป็ น
เครืAองหมายดเีอน็เอ (DNA marker) ทีAเพิAมปรมิาณ
ดเีอน็เอดว้ยปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรสหรอืพซีีอาร์ 
(PCR, polymerase chain reaction) ด้วยไพรเมอร์
ทีAมีลําดับนิวคลีโอไทด์ (nucleotide) ATG [รหัส
เริAมต้นของการแปลรหัส (translation)] อยู่ด้วย 
(Collard and Mackill, 2009) โดยเครืAองหมายสก๊อต
มีข้อดี คือ สามารถทําได้ง่าย ค่าใช้จ่ายไม่สูงนัก 
และผลการตรวจสอบมคีวามน่าเชืAอถอื 
 

2. อปุกรณ์และวิธีการ 
2.1 กล้วย 

กล้วยทีAใช้ในการวิจัย 25 พันธุ์ ได้แก่   
(1) กลว้ยเทพรส (2) กลว้ยไขชุ่มแพ (3) กลว้ยตะกุย 
(4) กล้วยหักมุกนวล (5) กล้วยข้างกุฏิไส้ลาย       
(6) กล้วยนํO าว้ากาบขาว (7) กล้วยนิO วมือนาง        
(8) กล้วยตานีกิAวจนัทร์ (9) กล้วยจีน (10) กล้วย

ทองแขก (11) กล้วยหักมุกทอง (12) กล้วยหอม
ทองค่อม (13) กล้วยมาฮอย (14) กล้วยนาก      
( 15)  กล้วยหอมทิพย์  ( 16)  กล้วยหอมจันทร์         
(17) กล้วยหอมกระเหรีAยง (18) กล้วยกุ้งเขียว    
(19) กล้วยหอมทองคอคต (20) กล้วยนํOาหมาก  
(21) กล้วยหอมทองกาบดํา (22) กล้วยหวาน     
(23) กล้วยเนืOอทอง (24) กล้วยหอมหนองบวัลําภู 
และ (25) กลว้ยหอมทอง โดยเกบ็ตวัอย่างใบกลว้ย
จากสวนสมเด็จพระนางเจ้าสริิกิตต์ฯ ถนนกําแพง 
เพชร 2 แขวงลาดยาว เขตจตุจกัร กรุงเทพมหานคร 

2.2 การสกดัแยกดีเอน็เอ 
สกดัแยกดีเอ็นเอจากใบของกล้วยด้วย

วธิปีระยุกต์จาก Doyle และ Doyle (1987) ตามวธิี
ของ นฤมล และคณะ (2555) แลว้ตรวจสอบปรมิาณ
ดีเอ็นเอด้วยวิธีการวดัค่าการดูดกลืนแสงยูวี (UV, 
ultraviolet) ทีAความยาวคลืAน 260 นาโนเมตร และ
ตรวจสอบคุณภาพดเีอน็เอดว้ยวธิกีารทําอเิลก็โทร-
โฟรซีสิ (eletrophoresis) ในเจลอะกาโรส (agarose) 
ความเข้มข้นร้อยละ 0.8 และคํานวณอัตราส่วน
ระหว่างค่าการดดูกลนืแสงทีAความยาวคลืAน 260 กบั 
280 นาโนเมตร (Sambrook et al., 1989) 

2.3 การตรวจสอบลายพิมพดี์เอน็เอ 
การตรวจสอบลายพิมพ์ดีเอ็นเอ (DNA 

fingerprint) ดว้ยเครืAองหมายสก๊อตม ี2 ขั Oนตอน คอื  
2.3.1 การตรวจหาไพรเมอรท์ีAตอบสนอง

ต่อปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรส โดยรวมดเีอน็เอของ
กลว้ยทั Oง 25 พนัธุ ์เขา้ดว้ยกนั ในปรมิาณเท่า ๆ กนั 
เพืAอใชเ้ป็นดเีอน็เอแม่แบบ (DNA template) สาํหรบั
ทําปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรส โดยไพรเมอรม์ขีนาด 
18 นิวคลโีอไทด ์จาํนวน 80 ชนิด (Luo et al., 2010; 
Wu et al., 2013) แล้วตรวจสอบลายพิมพ์ดีเอ็นเอ
ดว้ยวธิอีเิลก็โทรโฟรซีสิในเจลอะกาโรสความเขม้ขน้
รอ้ยละ 1.5 

2.3.2 คัดเลือกไพรเมอร์ทีAสามารถเพิAม
ปรมิาณดเีอน็เอกลว้ย   และใหแ้ถบดเีอน็เอทีAชดัเจน   
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นํามาสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอของกลว้ยทั Oง 25 พนัธุ ์
ปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรสประกอบดว้ย

ดเีอน็เอ 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) และมีนิวคลีโอไทด์ 4 
ชนิด คือ dATP, dCTP, dGTP และ dTTP ชนิดละ 
200 ไมโครโมลาร ์(µM) ไพรเมอร ์250 นาโนโมลาร ์
(nM) และเอนไซม ์Taq DNA polymerase (Vivantis 
technologies Sdn. Bhd., Malaysia) 1 ยูนิต (Unit) 
โดยมปีรมิาตรรวม 20 ไมโครลติร (นฤมล และคณะ, 
2555) 

การทําปฏิกิริยาลูกโซ่โพลิเมอเรสมี 3 
ขั Oนตอน คือ (1) บ่มทีAอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 
นาน 3 นาที จํานวน 1 รอบ (2) บ่มทีAอุณหภูม ิ94 
องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที, บ่มทีAอุณหภูมิ 50 
องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที และบ่มทีAอุณหภูม ิ
72 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที จํานวน 40 รอบ 
และ (3) บ่มทีAอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 5 
นาท ีจาํนวน 1 รอบ (นฤมล และคณะ, 2555) 

2.4 การวิเคราะหผ์ล 
เปรยีบเทยีบลายพมิพด์เีอน็เอของกลว้ย 

ทั Oง 25 พันธุ์ โดยเปรียบเทียบความเหมือนและ
ความแตกต่างของแถบดเีอน็เอทีAเกดิขึOน พนัธุท์ีAพบ
แถบดเีอน็เอทีAตําแหน่งหนึAงจะให้สญัลกัษณ์เป็น 1 
สว่นพนัธุท์ีAไม่พบแถบดเีอน็เอทีAตําแหน่งเดยีวกนันั Oน
จะใหส้ญัลกัษณ์เป็น 0 แลว้หาค่าดชันีความเหมอืน 
(similarity coefficient)  และสร้างแผนภูมิความ 
สัมพันธ์ (dendrogram) ด้วยวิธีการจัดกลุ่มแบบ 
UPGMA ( unweighted pair group method with 
arithmetic Mean) โดยใชโ้ปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 
2.0 (Rohlf, 2002) 
 

3. ผลการวิจยัและวิจารณ์ 
การเพิAมปรมิาณดเีอน็เอดว้ยปฏกิริยิาลูกโซ่-

พอลเิมอเรสสาํหรบัเครืAองหมายสก๊อตดว้ยไพรเมอร์

ขนาด 18 นิวคลโีอไทด ์จาํนวน 80 ไพรเมอร ์พบว่า
ไพร เมอร์  15 ช นิด  ได้แ ก่  SCoT50, SCoT52, 
SCoT53, SCoT56, SCoT63, SCoT64, SCoT65, 
SCoT66, SCoT67, SCoT69, SCoT70, SCoT71, 
SCoT73, SCoT75 และ  SCoT76 สามารถ เพิAม
ปรมิาณดเีอน็เอกล้วยและให้แถบดเีอน็เอทีAชัดเจน 
ดงันั Oนจงึนํามาสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอของลว้ยทั Oง 25 
พนัธุ ์ซึAงปรากฏว่าไดแ้ถบดเีอน็เอทั Oงหมด 234 แถบ 
ขนาด 250-2,600 คู่เบส (bp, base pair) ซึAงตวัอย่าง
ลายพมิพด์เีอน็เอทีAไดจ้ากไพรเมอร ์SCoT67 แสดง
ดงัรปูทีA 1 

เมืAอวิเคราะห์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอทีAได้จาก
เครืAองหมายสก๊อตโดยใช้โปรแกรม NTSYS และ
เ ลื อ ก วิ ธี จัด ก ลุ่ ม แ บ บ  UPGMA พ บ ว่ า ไ ด้ ค่ า
สมัประสิทธิ ]ความเหมือน 0.427-0.854 ดังรูปทีA 2 
โดยกล้วยเนืOอทองกบักล้วยหวานมค่ีาสมัประสทิธิ ]
ความเหมอืนสูงสุด คอื 0.854 ในขณะทีAกล้วยหอม
ทองกาบดํากบักล้วยตานีกิAวจนัทร์มค่ีาสมัประสทิธิ ]
ความเหมอืนตํAาทีAสดุ คอื 0.427 ซึAงสามารถแบ่งกลุ่ม
กลว้ยเป็น 2 กลุ่ม คอื กลุ่มทีA 1 ไดแ้ก่ กลว้ยเทพรส 
กลว้ยไขชุ่มแพ กลว้ยขา้งกุฏไิสล้าย กลว้ยนํOาวา้กาบ
ขาว กล้วยจีน กล้วยทองแขก กล้วยตะกุย กล้วย
หกัมุกนวล กล้วยหกัมุกทอง กล้วยนิOวมอืนาง และ
กล้วยตานีกิAวจนัทร์ และกลุ่มทีA 2 ได้แก่ กล้วยหอม
ทองค่อม กลว้ยมาฮอย กลว้ยนาก กลว้ยหอมทพิย์ 
กล้วยหอมจันทร์ กล้วยหอมกระเหรีAยง กล้วยกุ้ง
เขยีว กล้วยหอมทองคอคต กล้วยนํOาหมาก กล้วย
หวาน กลว้ยเนืOอทอง กลว้ยหอมทองกาบดํา กลว้ย
หอมหนองบวัลาํภู และกลว้ยหอมทอง ดงัรปูทีA 3 

 เมืAอพิจารณาแผนภูมิความสัมพันธ์ของ
กลว้ยทั Oง 25 ชนิด พบว่าการแบ่งกลุ่มสอดคลอ้งกบั
จโีนมกล้วย โดยกลุ่มทีA 1 ประกอบด้วยกลว้ยจโีนม 
AAB, ABB, BBB และ ABBB (มจีโีนม B ดว้ย) สว่น
กลุ่มทีA 2 ประกอบดว้ยกลว้ยจโีนม AA และ AAA (มี
เฉพาะจโีนม A) ซึAงสอดคลอ้งกบังานวจิยัของ ฐติพิร  
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รปูที+ 1 ลายพมิพด์เีอน็เอทีAไดจ้ากการเพิAมปรมิาณดเีอน็เอกลว้ยโดยใชไ้พรเมอร ์SCoT67 [M คอื ดเีอน็เอ
มาตรฐาน (GeneRulerTM 100 bp Plus DNA Ladder, Thermo Scientific™), 1-25 คอื พนัธุก์ลว้ย 
ไดแ้ก่ (1) กลว้ยเทพรส (2) กลว้ยไขชุ่มแพ (3) กลว้ยตะกุย (4) กลว้ยหกัมุกนวล (5) กลว้ยขา้งกุฏิ
ไส้ลาย (6) กล้วยนํOาว้ากาบขาว (7) กล้วยนิOวมือนาง (8) กล้วยตานีกิAวจันทร์ (9) กล้วยจีน       
(10) กล้วยทองแขก (11) กล้วยหักมุกทอง (12) กล้วยหอมทองค่อม (13) กล้วยมาฮอย          
(14) กลว้ยนาก (15) กลว้ยหอมทพิย ์(16) กลว้ยหอมจนัทร ์(17) กลว้ยหอมกระเหรีAยง (18) กลว้ย
กุง้เขยีว (19) กลว้ยหอมทองคอคต (20) กลว้ยนํOาหมาก (21) กลว้ยหอมทองกาบดํา (22) กลว้ย
หวาน (23) กลว้ยเนืOอทอง (24) กลว้ยหอมหนองบวัลาํภู และ (25) กลว้ยหอมทอง] 

 

 

รปูที+ 2  ค่าสมัประสทิธิ ]ความเหมอืนของกลว้ยทั Oง 25 พนัธุ ์ทีAไดจ้ากเครืAองหมายสก๊อต 
 
 

และคณะ (2556) ทีAศึกษาความสมัพนัธ์ของกล้วย
สกุลมวิซาด้วยเทคนิคแฮตอารเ์อพดี ี(HAT-RAPD, 
high annealing temperature-random amplified 

polymorphic DNA) พบว่าสามารถจําแนกกลว้ยทั Oง 
10 พนัธุ ์ออกจากกนัได ้โดยกลว้ยนํOาวา้กาบขาวกบั
กลว้ยหกัมุกจดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกนั ซึAงสอดคลอ้งกบั
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งานวิจยันีOทีAกล้วยนํOาว้ากาบขาว กล้วยหกัมุกนวล 
และกลว้ยหกัมุกทองจดัเป็นกลุ่มเดยีวกนั นอกจากนีO
ยงัมรีายงานอืAนทีAได้ศกึษาความสมัพนัธ์ของกล้วย
โดยใช้เครืAองหมายดีเอ็นเอ ได้แก่ แฮตอาร์เอพีดี 
(Ruangsuttapha et al., 2007) เอเอฟแอลพ ี(AFLP, 
amplified fragment length polymorphism) (El-

Khishin et al., 2009) อาร์เอพีดี (RAPD,  random 
amplified polymorphic DNA) และไอเอสเอสอาร์ 
ISSR (inter simple sequence repeat) (Poerba 
and Ahmad, 2010) ซึAงสามารถจาํแนกกลว้ยต่าง ๆ 
และใชป้ระเมนิความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมได ้

 

 
 

รปูที+ 3  แผนภูมคิวามสมัพนัธข์องกลว้ยทั Oง 25 พนัธุ ์ทีAไดจ้ากเครืAองหมายสก๊อต 
 

รายงานการวิจยัในประเทศไทยนั Oน พบว่า
เริAมมีการใช้เครืAองหมายสก๊อต เช่น การวิเคราะห์
ความผันแปรทางพันธุกรรม (genetic variation) 
ของตน้รกัแกนมอ (กรองทอง และคณะ, 2557) การ
ประเมินความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมและการระบุ
ชนิดของกล้วยไม้สกุลก้านก่อ (นฤมล และคณะ, 
2560) การประเมนิความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมและ
การระบุชนิดของกลว้ยไมร้องเทา้นารสีกุล Paphio-
pedilum สกุลย่อย Brachypetalum หมู่ Brachype-
talum (ธรีะชยั และคณะ, 2560) การประเมนิความ 
สัมพันธ์ทางพันธุกรรมและการระบุช นิดของ
กลว้ยไมส้กุลรองเทา้นารกีลุ่มใบเขยีว (ธรีะชยั และ
คณะ, 2560) 
 

4. สรปุ 

การประเมนิความสมัพนัธท์างพนัธกุรรมและ 
การจําแนกกล้วย 25 พนัธุ์ ด้วยเครืAองหมายสก๊อต 
โดยใช้ไพรเมอร์แบบสุ่ม 15 ไพรเมอร์ พบว่ามีค่า
สมัประสิทธิ ]ความเหมือน 0.427-0.854 เมืAอสร้าง
แผนภูมคิวามสมัพนัธโ์ดยใชโ้ปรแกรม NTSYS และ
เลอืกการจดักลุ่มด้วยวธิ ีUPGMA สามารถจดักลุ่ม
กล้วยเป็น 2 กลุ่ม ซึAงสอดคล้องกับจีโนม ดังนั Oน
เครืAองหมายสก๊อตจงึเป็นเครืAองหมายทีAมปีระสทิธ-ิ
ภาพในการประเมนิความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมและ
การจําแนกกล้วยเช่นเดยีวกบัเครืAองหมายดเีอน็เอ
ประเภทอืAน 
 

5. กิตติกรรมประกาศ 
การวจิยัครั OงนีOไดร้บัความอนุเคราะหต์วัอย่าง

ใบกล้วยจากสวนสมเด็จพระนางเจ้าสิริกิติ ]ฯ และ
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