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บทคดัย่อ 
การประเมนิความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของกลว้ยไมส้กุลกา้นก่อ 30 ชนิด ดว้ยล าดบันิวคลโีอไทดข์อง

ยนี rpoC1 และชิ้นดเีอน็เอที่อยู่ระหว่างยนี trnH กบั psbA พบว่าล าดบันิวคลโีอไทด์ของยนี rpoC1 จ าแนก
กล้วยไม้สกุลก้านก่อได้ 12 ชนิด ส่วนล าดับนิวคลีโอไทด์ของชิ้นดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA 
จ าแนกกล้วยไมส้กุลก้านก่อได้ 15 ชนิด อย่างไรกต็าม เมื่อใช้ล าดบันิวคลโีอไทด์ของทัง้สองบรเิวณร่วมกนั
สามารถจ าแนกกลว้ยไมส้กุลกา้นก่อได้ดขีึน้ โดยผลการวจิยัครัง้นี้สนับสนุนแนวคดิการใช้ล าดบันิวคลโีอไทด์
ของยนีหลายต าแหน่งร่วมกนัส าหรบัการจ าแนกพชื 
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Abstract 
The nucleotide sequences of rpoC1 gene and trnH-psbA intergenic spacer region were used to 

assess the genetic relationship among 30 orchid species in the genus Eria. This research found that 
the nucleotide sequences of rpoC1 gene could be applied to distinguish 12 species, while trnH-psbA 
intergenic spacer region could be used to differentiate 15 species.  In addition, when combining both 
of the nucleotide sequences together, it showed higher potential to distinguish up to 30 orchid species 
in the genus Eria.  These research results support the idea of exploiting mutilocus barcodes for plant 
identification. 
 

Keywords: Eria; orchid; genetic relationship; identification; rpoC1 gene; trnH-psbA intergenic spacer 
region 

 
1. ค าน า 

กลว้ยไมส้กุลกา้นก่อ (Eria) มลีกัษณะทีเ่ป็น
เอกลกัษณ์และต่างจากกลว้ยไมช้นิดอื่น ๆ คอื มขีน
อ่อนนุ่มที่บริเวณกลีบเลี้ยง ซึ่งพบเฉพาะกล้วยไม้
สกุลนี้ (สลลิ, 2549) ลกัษณะโดยทัว่ไปของกลว้ยไม้
สกุลกา้นก่อเป็นกลว้ยไมอ้งิอาศยั เจรญิทางดา้นขา้ง 
ล าลูกกล้วยมขีนาดเล็กจนถึงมขีนาดใหญ่ มีหลาย
ขอ้ปลอ้งและมหีลายรปูทรง บางชนิดกลม บางชนิด
แบน และบางชนิดลดรูปลงจนปรากฏรูปทรงไม่
เด่นชัด (วิชา, 2543) ใบมีหลายรูปทรง ออกที่ข้อ
หรอืใกลย้อด ช่อดอกเป็นช่อกระจะ มตีัง้แต่ช่อเดยีว
จนถงึหลายช่อ กลบีเลีย้งและกลบีดอกแยกออกเป็น
อสิระ กลบีปากอยู่ทางดา้นล่าง ไม่มเีดอืย เสา้เกสร
สัน้หรอืยาว มคีางยื่นยาว มฝีาครอบ กลุ่มเรณูม ี8 
กลุ่ม ไม่มกีา้นและแป้นกา้นกลุ่มเรณู (อาภรณ์ และ
คณะ, 2552) กล้วยไม้สกุลก้านก่อพบมากในเขต
อบอุ่นและเขตร้อนของภูมิภาคเอเชียตะวันออก
เฉียงใต้ โดยประเทศไทยพบแล้ว 63 ชนิด (สลิล, 
2549) ปัจจุบันนี้กล้วยไม้สกุลก้านก่อก าลังเป็นที่
ต้องการของตลาดเพิ่มมากขึ้น เนื่องจากลกัษณะ
ดอกมีความเป็นเอกลักษณ์และต่างจากกล้วยไม้
สกุลอื่น ๆ อกีทัง้มจี านวนค่อนขา้งน้อยในธรรมชาติ
และยงัจดัเป็นกลว้ยไมป่้าหายาก ท าใหต้อ้งศกึษาใน

ระดับโมเลกุลเพื่อวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมและจัดจ าแนกพันธุ์  เพื่ อน า ไปใช้
ประโยชน์ในการวางแผนปรบัปรุงพนัธุแ์ละอนุรกัษ์
พนัธุต่์อไป 

Hebert และคณะ (2003) ได้เสนอแนวคิด
เกี่ยวกบัการจ าแนกชนิดของสิง่มชีวีติโดยใชล้ าดบั 
นิวคลีโอไทด์ (nucleotide) หรือที่เรียกว่าดีเอ็นเอ
บารโ์คด (DNA barcode) ซึง่ใชเ้รยีกดเีอน็เอบรเิวณ
หนึ่งในจโีนมที่มลี าดบันิวคลโีอไทด์เป็นเอกลกัษณ์
ของสิง่มชีวีติแต่ละชนิด สามารถใชจ้ าแนกสิง่มชีวีติ
ต่างชนิดออกจากกนั โดยนักวจิยักลุ่มนี้ใช้ดเีอ็นเอ
ของไมโทคอนเดรีย (mitochondria) บริเวณยีน 
Cytochrome c oxidase subunit 1 (Cox1 หรอื COI) 
ในการจ าแนกชนิดสตัว ์พบว่าสามารถจ าแนกชนิด
สัตว์หลายกลุ่มอย่างมีประสิทธิภาพ  ต่อมามี
โครงการจดัท าฐานขอ้มูลดเีอน็เอบาร์โคดของสิง่มี 
ชีวิตหรือ The Barcode of Life Project ซึ่งเริ่มต้น
ในปี ค.ศ. 2003 (Hebert et al., 2003) และได้รับ
การสนับสนุนอย่างต่อเนื่องจากหน่วยงานทีเ่กดิขึน้
จากความร่วมมอืของนานาชาต ิไดแ้ก่ Consortium 
for the Barcode of Life (CBOL) ปัจจุบนัประกอบ 
ด้วยสมาชิก 43 ประเทศ (http://www.barcoding. 
si.Edu/CBOL Members_details.htm) และพบว่า
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ล าดบันิวคลโีอไทดข์องยนี COI  ใชจ้ าแนกชนิดสตัว์
ได้ด ีแต่ยนี COI ในพชืมอีตัราการเกดิววิฒันาการ
ต ่า ท าให้มคีวามแปรผนัของล าดบันิวคลโีอไทดไ์ม่
เพยีงพอทีจ่ะใชใ้นการจ าแนกชนิดพชืได ้นักวจิยัจงึ
หันมาสนใจล าดับนิวคลีโอไทด์ในพลาสติดจีโนม 
(plastid genome) โดยบริเวณที่เหมาะสมส าหรับ
การใชจ้ าแนกพชืควรมลี าดบันิวคลโีอไทด์ทีม่คีวาม
ผันแปรต่างชนิด (interspecific variation) สูงกว่า
ความผันแปรภายในชนิดเดียวกัน (intraspecific 
variation) ซึ่งได้เสนอล าดบันิวคลโีอไทด์ 7 บรเิวณ 
ที่เหมาะสมส าหรบัการจ าแนกชนิดพืช ได้แก่ ยีน 
matK, rbcL, rpoB, rpoC1, psbK- psbl spacer, 
atpF- atpH spacer แ ล ะ  trnH- psbA spacer ซึ่ ง
เกณฑท์ีใ่ชพ้จิารณาความเหมาะสม คอื วธิกีารไดม้า
ซึ่งล าดับดีเอ็นเอ คุณภาพของข้อมูล และความ 
สามารถในการจ าแนกชนิด (CBOL Plant Working 
Group, 2009) 

งานวจิยันี้สนใจศกึษาล าดบันิวคลโีอไทดข์อง
ต าแหน่งจ าเพาะ 2 บริเวณ เพื่อประเมินความ 
สัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลก้านก่อ 
ไดแ้ก่ ล าดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rpoC1 ซึง่เป็นยนี
ก าหนดการสรา้งพอลเิพปไทด ์(polypeptide) ทีเ่ป็น
องค์ประกอบของเอนไซม์อาร์เอ็นเอพอลิเมอเรส 
(RNA polymerase) ในคลอโรพลาสต ์และอนิทรอน
ทีอ่ยู่ภายในยนี rpoC1 เป็นล าดบันิวคลโีอไทดท์ีพ่บ
ได้ในพชืดอกที่มบีรรพบุรุษร่วมกนั มปีระสทิธภิาพ
ในการจ าแนกพชืบางชนิดและสามารถใช้วเิคราะห์
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของพชื (Liston, 1992; 
Downie et al., 1996) และอกีบรเิวณ คอื ล าดบันิว-
คลโีอไทด์ของชิ้นดเีอน็เอที่อยู่ระหว่างยนี trnH กบั 
psbA ขนาดประมาณ 450-900 คู่เบส (base pairs) 
โดยยนี trnH เป็นยนีก าหนดการสรา้ง tRNAHis สว่น
ยีน psbA เป็นยีนก าหนดการสร้างโปรตีนที่เป็น
องค์ประกอบของ photosystem II ในกระบวนการ
สังเคราะห์ด้วยแสง (Kress et al., 2005) โดยชิ้น    

ดเีอน็เอที่อยู่ระหว่างยนี trnH กบั psbA มคีวามผนั
แปรของล าดับนิวคลีโอไทด์ค่อนข้างสูงและเพียง
พอทีจ่ะใชจ้ าแนกพชืได ้(Kress et al., 2005; Kress 
and Erickson, 2007) นอกจากนี้ชิ้นดีเอ็นเอที่อยู่
ระหว่างยนี trnH กบั psbA ยงัมสีว่นปลายทัง้ 2 ดา้น 
ที่มีล าดับนิวคลีโอไทด์แบบอนุรักษ์สูง  (highly 
conserved sequence) จงึสามารถพฒันาไพรเมอร์
สากล (universal primer) เพื่อใชศ้กึษาในพชืหลาย
กลุ่ม (Taberlet et al., 1991; Shaw et al., 2005) 
 

2. อปุกรณ์และวิธีการ 
2.1 ตวัอย่างกล้วยไม้สกลุก้านก่อ 

กล้วยไม้สกุลก้านก่อ 30 ชนิด ที่ใช้ใน
การวจิยันี้ แสดงดงัตารางที ่1 

2.2 การสกดัดีเอน็เอ 
สกดัดเีอน็เอจากใบกลว้ยไมส้กุลกา้นก่อ 

30 ชนิด ด้วยวิธีประยุกต์จากวิธีของ Doyle และ 
Doyle (1987) ตามวธิขีอง นฤมล และคณะ (2555) 
จากนัน้ตรวจสอบปรมิาณดเีอน็เอทีไ่ดด้ว้ยวธิวีดัค่า
การดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 260 และ 280    
นาโนเมตร (nm) และตรวจสอบคุณภาพดีเอ็นเอ
ด้วยเทคนิคอเิลก็โทรโฟรซีสิ (electrophoresis) ใน
เจลอะกาโรส (agarose gel) ความเข้มข้น 0.8 
เปอร์เซ็นต์ และค านวณอัตราส่วนระหว่างการ
ดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 260 และ 280 นาโน
เมตร (Sambrook et al., 1989) 

2.3 การเพ่ิมช้ินดีเอ็นเอของยีน rpoC1 
และช้ินดีเอน็เอท่ีอยู่ระหว่างยีน trnH กบั psbA 

น าดเีอน็เอกลว้ยไมส้กุลกา้นก่อ 30 ชนิด 
ทีส่กดัไดม้าเจอืจางใหม้คีวามเขม้ขน้ 100 นาโนกรมั
ต่อไมโครลติร เพื่อใชเ้ป็นเป็นดเีอน็เอแม่แบบ (DNA 
template) จากนัน้เพิม่ปรมิาณชิ้นดเีอน็เอต าแหน่ง
จ าเพาะ คอื ชิน้ดเีอน็เอของยนี rpoC1 และชิน้ดเีอน็เอ
ที่อยู่ ระหว่ างยีน trnH กับ psbA แล้วน าไปท า
ปฏกิริยิาลกูโซ่พอลเิมอเรสโดยใชด้เีอน็เอ 100 นาโน  
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ตารางท่ี 1 กลว้ยไมส้กุลกา้นก่อทีใ่ชใ้นงานวจิยัครัง้นี้ จ านวน 30 ชนิด 
 

ล าดบั ชื่อสามญั ชื่อวทิยาศาสตร ์
1 เอือ้งดาวเรยีง  Eria javanica (SW.) Blume 
2 เอือ้งนิ่มดอกเหลอืง Eria bractescens Lindl. 
3 เอือ้งค าหนิ Eria lasiopetala (Willd.) Ormerod 
4 เอือ้งเต่าทอง Eria ornata (Blume) Lindl. 
5 เอือ้งช่องวงชา้ง Eria densa Ridl. 
6 เอือ้งหนวดปลาหมกึ Eria sarcophylla Schltr. 
7 เอือ้งนิ่มดอกน้อย Eria eriopsidobulbon C.S.P. Parish & Rchb.f. 
8 เอือ้งอนิจนั Eria biflora (Griff.) Lindl. 
9 เอือ้งนิ่มภูหลวง Eria coronaria (Lindl.) Rchb.f 
10 เอือ้งนิมมานรด ี Eria amica Rchb.f. 
11 เอือ้งท าทานใต ้ Eria iridifolia Hook.f. 
12 เอือ้งนิ่มดอยสเุทพ Eria sutepensis Rolfe ex Downie 
13 เอือ้งนิ่มปากแดง Eria atrovinosa Carr 
14 เอือ้งศรปีระภา Eria cristata Rolfe 
15 เอือ้งนิ่มมาเลย ์ Eria xanthocheila Ridl. 
16 โรบสัตา Eria robusta (Blume) Lindl. 
17 เอือ้งช่อเงนิยวง Eria globulifera Seidenf. 
18 เอือ้งดอกไมเ้งนิ Eria paniculata Lindl. 
19 เอือ้งประค ารอ้ย Eria pellipes Rchb.f. ex Hook.f. 
20 เอือ้งกระเพาะปลา Eria acervata Lindl. 
21 เอือ้งแจกนัเงนิ Eria obesa Lindl. 
22 เอือ้งแปรงสฟัีนพระอนิทร ์ Eria siamensis Schltr. 
23 เอือ้งสายฝน Eria mucronata Lindl. 
24 เอือ้งตาลหนิ Eria discolor Lindl. 
25 เอือ้งนิ่มภ ู Eria marginata Rolfe 
26 เอือ้งนิ่มปากตดั Eria truncata Lindl. 
27 ยนูิฟอเลยี Eria unifolia J.J.Sm. 
28 โกลปิเฟรา Eria globifera Rolfe 
29 เอือ้งนิ้วนาง Eria pannea Lindl. 
30 เนกลคีตา Eria neglecta Ridl. 
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กรมั ในบฟัเฟอร ์1 เท่า (50 mM KCl, 10 mM Tris-
HCl (pH 9.1), 0.1 % Triton™ X-100 และ 2.5 mM 
MgCl2) ซึ่งมีนิวคลีโอไทด์ทัง้ 4 ชนิด คือ dATP, 
dCTP, dGTP และ dTTP ชนิดละ 200 ไมโครโมลาร ์
(µM) ไพรเมอรจ์ าเพาะ 250 นาโนโมลาร ์(nM) โดย
ใชไ้พรเมอรจ์ าเพาะต่อยนี rpoC1 และชิน้ดเีอน็เอที่

อยู่ระหว่างยนี trnH กบั psbA (ตารางที ่2) ปรมิาณ 
500 นาโนโมลาร์ เอนไซม์ Taq DNA polymerase 
(Vivantis technologies Sdn Bhd., Malaysia) 1     
ยนูิต (Unit) และน ้า รวมปรมิาตรสทุธ ิ40 ไมโครลติร 
(นฤมล และคณะ, 2555) 

 
ตารางท่ี 2 ไพรเมอรท์ีใ่ชเ้พิม่ปรมิาณดเีอน็เอบรเิวณต าแหน่งจ าเพาะของยนี rpoC1 และชิน้ดเีอน็เอทีอ่ยู่

ระหว่างยนี trnH กบั psbA 
 

ต าแหน่งจ าเพาะ ชื่อไพรเมอร ์ ล าดบันิวคลโีอไทด ์(53) อา้งองิ 

rpoC1 
rpoC1_f GTGGATACACTTCTTGATAATGG CBOL, 2009 
rpoC1_r TGAGAAAACATAAGTAAACGGGC CBOL, 2009 

trnH-psbA 
psbA3_F GTTATGCATGAACGTAATGCTC Shaw et al., 2005  
trnHf_05 CGCGCATGGTGGATTCACAATCC Shaw et al., 2005 

 
ปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรสม ี3 ขัน้ตอน 

คือ (1) บ่มที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 1 
นาที จ านวน 1 รอบ (2) บ่มที่อุณหภูมิ 94 องศา
เซลเซียส นาน 30 วินาที อุณหภูมิ 53 องศา
เซลเซียส นาน 40 วินาที และอุณหภูมิ 72 องศา
เซลเซยีส นาน 1 นาท ีจ านวน 35 รอบ และ (3) บ่ม
ทีอุ่ณหภูม ิ72 องศาเซลเซยีส นาน 5 นาท ีจ านวน 
1 รอบ ก่อนน าไปตรวจสอบขนาดชิน้ดเีอน็เอที่เพิม่
ปรมิาณได้ด้วยวธิอีเิลก็โทรโฟรซีสิในเจลอะกาโรส 
ความเขม้ขน้ 1.5 เปอรเ์ซน็ต ์และยอ้มดว้ยเอธเิดยีม 
โบรไมด์ (ethidium bromide) แล้วตรวจดูภายใต้
แสงอัลตราไวโอเลต (ultraviolet, UV) โดยเปรียบ 
เทยีบขนาดของแถบดเีอน็เอทีไ่ดจ้ากปฏกิริยิาลกูโซ่
พอลิเมอเรสกับแถบดีเอ็นเอที่ทราบขนาดต่าง ๆ 
(DNA ladder) จากนัน้น าผลผลติของปฏกิริยิาลูกโซ่
พอลเิมอเรสนัน้ส่งไปตรวจสอบล าดบันิวคลโีอไทด์
โดยบรษิทั Bioneer (ประเทศเกาหลใีต)้ (นฤมล และ
คณะ, 2555) 

2.4   การวิเคราะหล์ าดบันิวคลีโอไทดข์อง 

ต าแหน่งจ าเพาะ 
น าล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 

และชิน้ดเีอน็เอทีอ่ยู่ระหว่างยนี trnH กบั psbA ของ
กล้วยไม้สกุ ลก้านก่อที่ ไ ด้บริษัท  Bioneer ไป
ตรวจสอบความถูกต้องของล าดบันิวคลีโอไทด์ด้วย
โปรแกรม BLAST ในเวบ็ไซต์ของ NCBI (National 
Center for Biotechnology Information: http://www. 
ncbi.nlm.nih.gov) แลว้วเิคราะหค์วามคลา้ยกนัของ
ล าดับนิวคลีโอไทด์ด้วยการเรียงต าแหน่งเปรียบ 
เทียบกนัแบบหลายตัวอย่าง (multiple alignment) 
ด้วยโปรแกรม ClustalW (http://www.genome.jp/ 
tools/clustalw) (Tamura et al., 2013) ซึ่งเป็นการ
ตรวจสอบความแตกต่างทางพันธุกรรม (genetic 
distance) ของกล้วยไม้สกุลก้านก่อแต่ละชนิด 
จากนัน้สร้างแผนภูมิความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม 
(phylogenetic tree) โดยใช้โปรแกรม Molecular 
Evolutionary Genetics Analysis version 7. 0 
(MEGA7) (Kumar et al., 2016) และสร้างแผนภูมิ
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมและเลอืกวธิกีารจดักลุ่ม 
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4 แบบ  ไ ด้ แ ก่  maximum likelihood, maximum 
parsimony, neighbor joining และ unweighted pair 
group method with arithmetic mean, UPGMA) 
แล้วเลือกวิธีการจัดกลุ่มที่ให้ผลการจ าแนกที่
สอดคล้องกับลักษณะสัณฐานของกล้วยไม้สกุล  
กา้นก่อมากทีส่ดุ  
 

3. ผลการวิจยัและวิจารณ์ 
3.1 การเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอของยีน 

rpoC1 และช้ินดีเอน็เอท่ีอยู่ระหว่างยีน trnH กบั 
psbA 

การเพิ่มปริมาณชิ้นดีเอ็นเอของยีน 
rpoC1 และชิ้นดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน  trnH กับ 
psbA ในกล้วยไม้สกุลก้านก่อทัง้ 30 ชนิด โดยใช้
ไพรเมอรจ์ าเพาะพบว่าสามารถเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอ
ไดท้ัง้ 30 ชนิด ไดแ้ถบดเีอน็เอทีม่คีวามชดัเจนและ
มีความถูกต้องตามที่ต้องการ โดยชิ้นดีเอ็นเอของ
ยีน rpoC1 มีขนาดประมาณ 663 คู่ เบส และชิ้น     
ดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน  trnH กับ  psbA มีขนาด
ประมาณ 591-913 คู่เบส เมื่อน าล าดบันิวคลโีอไทด์
ของต าแหน่งทัง้สองในกล้วยไม้สกุลก้านก่อแต่ละ
ชนิดไปเปรียบเทียบกบัล าดบันิวคลีโอไทด์ในฐาน 
ขอ้มลู GenBank ของ NCBI พบว่าเหมอืนกบัล าดบั
นิวคลโีอไทดข์องยนี rpoC1 ในพชื โดยมคี่า identity 
ถึง 99 เปอร์เซ็นต์ และล าดบันิวคลีโอไทด์ของชิ้น   
ดเีอน็เอทีอ่ยู่ระหว่างยนี trnH กบั psbA ในพชื โดยมี
ค่า identity ถงึ 99 เปอรเ์ซน็ต์ ซึง่เป็นการยนืยนัว่า
ชิ้นดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณได้นัน้ถูกต้อง โดยล าดบั  
นิวคลโีอไทด์ทัง้สองบรเิวณในกล้วยไมส้กุลกา้นก่อ
ทัง้ 30 ชนิด ได้ฝากเกบ็ไว้ในฐานขอ้มูล GenBank 
ของ NCBI และมีหมายเลขจ าเพาะ (accession 
number) ดงัตารางที ่3  

เมื่อวเิคราะห์ล าดบันิวคลโีอไทดข์องของ
ยนี rpoC1 และชิน้ดเีอน็เอทีอ่ยู่ระหว่างยนี trnH กบั 
psbA ในกล้วยไม้สกุลก้านก่อทัง้ 30 ชนิด โดยใช้

โปรแกรม ClustalW พบความผนัแปรทางพนัธุกรรม 
(genetic variation) ที่เกิดจากความแตกต่างทาง
พนัธุกรรมในกลว้ยไมส้กุลกา้นก่อแต่ละชนิด ซึง่เกดิ
จากการกลายในระดบัยนี (gene mutation) ทัง้หมด 
4 รูปแบบ คือ อินเดล (indel, insersion/deletion) 
พวิรนีทรานสชินั (purine transition) ไพรมิดินีทราน
สิชัน (pyrimidine transition) และทรานสเวอร์ชัน 
(transversion) ซึง่การกลายของล าดบันิคลโีอไทด์นี้
อ าจส่ งผล ต่อการเกิดวิวัฒนาการ  ( evolution 
process) (ธรีะชยั, 2553)  

3.2 การวิเคราะหล์ าดบันิวคลีโอไทดข์อง
ยีน rpoC1 และช้ินดีเอน็เอท่ีอยู่ระหว่างยีน trnH 
กบั psbA 

3.2.1 การวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด์
ของยนี rpoC1 

เมื่อวเิคราะหล์ าดบันิวคลโีอไทด์ของ
ยนี rpoC1 ในกลว้ยไมส้กุลกา้นก่อทัง้ 30 ชนิด ดว้ย
โปรแกรม ClustalW พบว่าล าดบันิวคลโีอไทดข์นาด 
663 เบส (base) มีความแตกต่างกนั 61 ต าแหน่ง 
คดิเป็น 9.20 เปอรเ์ซน็ต์ (ตารางที ่4) เมื่อวเิคราะห์
ความแตกต่างทางพนัธุกรรมดว้ย MEGA7 พบว่ามี
ค่าสมัประสทิธิค์วามเหมอืน 0.000-0.081 และเมื่อ
สรา้งแผนภูมคิวาม สมัพนัธท์างพนัธุกรรมและเลอืก
การจดักลุ่ม 4 แบบ พบว่าวธิกีารจดักลุ่มทีส่อดคลอ้ง
กบัลกัษณะสณัฐานของกล้วยไม้สกุลก้านก่อนมาก
ทีส่ดุ คอื maximum likelihood  

เมื่อพิจารณาแผนภูมิความสมัพันธ์
ทางพนัธุกรรม พบว่ากล้วยไม้สกุลก้านก่อที่ใช้ใน
การวจิยัครัง้นี้ทัง้ 30 ชนิด มจี านวน 12 ชนิด หรอื
คิดเป็น 40 เปอร์เซ็นต์ ที่สามารถจ าแนกออกจาก
ชนิดอื่น ได้แก่ เอื้องนิ่มมาเลย์ เอื้องเต่าทอง เอื้อง
แจกนัเงิน เอื้องช่อเงินยวง เอื้องนิ่มภูหลวง เอื้อง  
ค าหิน เอื้องสายฝน เนกลีคตา โกลปิเฟรา เอื้อง
แปรงสฟัีนพระอินทร์ เอื้องนิ่มดอกน้อย และเอื้อง
ดอกไม้เงนิ และมจี านวน 18 ชนิด หรอืคดิเป็น 60 
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เปอร์เซ็นต์ ที่ไม่สามารถจ าแนกออกจากชนิดอื่น 
ได้แก่ เอื้องนิ่มภู เอื้องดาวเรียง เอื้องนิ่มปากแดง 
เอือ้งนิมมานรด ีเอือ้งศรปีระภา เอือ้งนิ่มดอกเหลอืง 
เอื้องนิ่มดอยสุเทพ เอื้องกระเพาะปลา ยูนิฟอเลยี  

โรบสัตา เอื้องอินจนั เอื้องนิ่มปากตัด เอื้องหนวด
ปลาหมกึ เอือ้งช่องวงชา้ง เอือ้งนิ้วนาง เอือ้งตาลหนิ 
เอือ้งท าทานใต ้และเอือ้งประค ารอ้ย (รปูที ่1) 

 
ตารางท่ี 3 หมายเลขจ าเพาะของล าดบันิวคลโีอไทดแ์ละขนาดของยนี rpoC1 และชิน้ดเีอน็เอทีอ่ยู่ระหว่าง

ยนี trnH กบั psbA ในกลว้ยไมส้กุลกา้นก่อทีฝ่ากเกบ็ไวใ้นฐานขอ้มลู GenBank 
 

ล าดบั ชื่อสามญัและชื่อวทิยาศาสตร์ 
หมายเลขจ าเพาะของล าดบั 

นิวคลโีอไทดแ์ละขนาด (คูเ่บส) 
rpoC1 trnH-psbA 

1 เอือ้งดาวเรยีง (Eria javanica (SW.) Blume) KX7210134 (663) KX840365 (879) 
2 เอือ้งน่ิมดอกเหลอืง (Eria bractescens Lindl.) KX7210135 (663) KX840366 (890) 
3 เอือ้งค าหนิ (Eria lasiopetala (Willd.) Ormerod) KX7210136 (663) KX840367 (591) 
4 เอือ้งเต่าทอง (Eria ornata (Blume) Lindl.) KX7210137 (663) KX840368 (889) 
5 เอือ้งช่องวงชา้ง (Eria densa Ridl.) KX7210138 (663) KX840369 (875) 
6 เอือ้งหนวดปลาหมกึ (Eria sarcophylla Schltr.) KX7210139 (663) KX840370 (891) 
7 เอือ้งน่ิมดอกน้อย (Eria eriopsidobulbon C.S.P. Parish & Rchb.f.) KX7210140 (663) KX840371 (876) 
8 เอือ้งอนิจนั (Eria biflora (Griff.) Lindl.) KX7210141 (663) KX840372 (901) 
9 เอือ้งน่ิมภูหลวง (Eria coronaria (Lindl.) Rchb.f) KX7210142 (663) KX840373 (875) 
10 เอือ้งนิมมานรด ี(Eria amica Rchb.f.) KX7210143 (663) KX840374 (881) 
11 เอือ้งท าทานใต ้(Eria iridifolia Hook.f.) KX7210144 (663) KX840375 (876) 
12 เอือ้งน่ิมดอยสเุทพ (Eria sutepensis Rolfe ex Downie) KX7210145 (663) KX840376 (896) 
13 เอือ้งน่ิมปากแดง (Eria atrovinosa Carr) KX7210146 (663) KX840377 (879) 
14 เอือ้งศรปีระภา (Eria cristata Rolfe) KX7210147 (663) KX840378 (913) 
15 เอือ้งน่ิมมาเลย ์(Eria xanthocheila Ridl.) KX7210148 (663) KY069284 (886) 
16 โรบสัตา (Eria robusta (Blume) Lindl.) KX7210149 (663) KX840379 (874) 
17 เอือ้งช่อเงนิยวง (Eria globulifera Seidenf.) KX7210150 (663) KY069285 (893) 
18 เอือ้งดอกไมเ้งนิ (Eria paniculata Lindl.) KX7210151 (663) KY069286 (817) 
19 เอือ้งประค ารอ้ย (Eria pellipes Rchb.f. ex Hook.f.) KX7210152 (663) KX840380 (719) 
20 เอือ้งกระเพาะปลา (Eria acervata Lindl.)  KX7210153 (663) KX840381 (888) 
21 เอือ้งแจกนัเงนิ (Eria obesa Lindl.) KX7210154 (663) KX840382 (879) 
22 เอือ้งแปรงสฟัีนพระอนิทร ์(Eria siamensis Schltr.) KX7210155 (663) KX840383 (874) 
23 เอือ้งสายฝน (Eria mucronata Lindl.) KX7210156 (663) KX840384 (899) 
24 เอือ้งตาลหนิ (Eria discolor Lindl.) KX7210157 (663) KX840385 (890) 
25 เอือ้งน่ิมภู (Eria marginata Rolfe) KX7210158 (663) KY069287 (853) 
26 เอือ้งน่ิมปากตดั (Eria truncata Lindl.) KX7210159 (663) KX840386 (898) 
27 ยนิูฟอเลยี (Eria unifolia J.J.Sm.) KX7210160 (663) KX840387 (877) 
28 โกลปิเฟรา (Eria globifera Rolfe) KX7210161 (663) KY069288 (859) 
29 เอือ้งน้ิวนาง (Eria pannea Lindl.) KX7210162 (663) KY069289 (836) 
30 เนกลคีตา (Eria neglecta Ridl.) KX7210163 (663) KX840388 (882) 



ปีที ่6 • ฉบบัที ่4 • ฉบบัเสริม 2560                                                           Thai Journal of Science and Technology 

 331 

ตารางท่ี 4 ต าแหน่งนิวคลโีอไทดข์องยนี rpoC1 ทีม่คีวามหลากรปู (polymorphism) 
 

รปูแบบการกลาย ต าแหน่งนิวคลโีอไทด ์
พวิรนีทรานสชินั 

(purine transition) 
31, 45, 69, 99, 120, 144, 160, 174, 244, 254, 262, 318, 336, 344, 360, 372, 
399, 420, 426, 471, 516, 528, 531 

ไพรมิดินีทรานสชินั 
(pyrimidine transition) 

30, 93, 111, 135, 153, 173, 222, 243, 275, 291, 375, 378, 405, 411, 429, 
462, 468, 480, 495, 501 

ทรานสเวอรช์นั 
(transversion) 

39, 44, 72, 78, 132, 147, 162, 187, 204, 219, 222, 252, 259, 312, 315, 327, 
339, 357, 462, 513 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
รปูท่ี 1  แผนภูมคิวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรม

ของกลว้ยไมส้กุลกา้นก่อทีไ่ดจ้ากการ
วิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด์ของยีน 
rpoC1 ซึ่งเลือกวิธีการจัดกลุ่มแบบ 
maximum likelihood 

 
นอกจากนัน้ ล าดบันิวคลโีอไทดข์อง

ยนี rpoC1 สามารถจ าแนกกล้วยไม้สกุลก้านก่อได้
ตรงตามหมู่ (section) จ านวน 2 หมู่ คือ (1) หมู่ 
Aeridostachya ไดแ้ก่ ยูนิฟอเลยี และโรบสัตา และ 
(2) หมู่ Urostachya ได้แก่ เอื้องหนวดปลาหมึก 
และเอือ้งช่องวงชา้ง เมื่อพจิารณาล าดบันิวคลโีอไทด ์
พบต าแหน่งที่แตกต่างกันที่สามารถใช้จ าแนก

กล้วยไม้สกุลก้านก่อทัง้  30 ชนิด ออกจากกัน 
อย่างไรก็ตาม ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 
จ าแนกกล้วยไม้สกุลก้านก่อแต่ละชนิดออกจากกนั
ได้น้อย จงึควรวเิคราะหร์่วมกบัล าดบันิวคลโีอไทด์
ของยนีอื่น ๆ เพื่อเพิม่ประสทิธภิาพในการจ าแนก
กล้วยไม้สกุลก้านก่อ  เช่นเดียวกับงานวิจัยที่
ประยุกต์ใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 
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ร่วมกบัยนีอื่น ๆ ไดแ้ก่ กลว้ยไมส้กุลหวายกลุ่มเอือ้ง
สาย (นฤมล และคณะ, 2558) กลว้ยไมส้กุลแวนด้า
หมู่เขม็ (นฤมล และคณะ, 2559) กลว้ยไมส้กุลเอือ้ง
เทยีน (นฤมล และคณะ, 2560) กลว้ยไมส้กุลหวาย 
(นฤมล และคณะ, 2560) และข้าวมสี ี(นฤมล และ
คณะ, 2557) เป็นตน้  

3.2.2 การวเิคราะหน์ิวคลโีอไทดข์องชิน้
ดเีอน็เอทีอ่ยู่ระหว่างยนี trnH กบั psbA 

เมื่อวเิคราะหล์ าดบันิวคลโีอไทด์ของ
ชิ้นดีเอ็นเอที่อยู่ ระหว่างยีน trnH กับ  psbA ใน

กล้วยไม้สกุลก้านก่อทัง้ 30 ชนิด ด้วยโปรแกรม 
ClustalW พบว่าล าดบันิวคลโีอไทด์ขนาด 591-913 
เบส มีความแตกต่างกัน 651 ต าแหน่ง คิดเป็น 
71.30 เปอร์เซน็ต์ (ตารางที่ 5) เมื่อวเิคราะห์ความ
แตกต่างทางพันธุกรรมด้วย MEGA7 พบว่ามีค่า
สัมประสิทธิค์วามเหมือน 0.000-0.132 และเมื่อ
สรา้งแผนภูมคิวาม สมัพนัธท์างพนัธุกรรมและเลอืก
การจดักลุ่ม 4 แบบ พบว่าวธิกีารจดักลุ่มทีส่อดคลอ้ง
กบัลกัษณะสณัฐานของกล้วยไม้สกุลก้านก่อนมาก
ทีส่ดุ คอื maximum likelihood 

 
ตารางท่ี 5 ต าแหน่งนิวคลโีอไทดข์องชิน้ดเีอน็เอทีอ่ยู่ระหว่างยนี trnH กบั psbA ทีม่คีวามหลากรปู 

 

รปูแบบการกลาย ต าแหน่งนิวคลโีอไทด ์

อนิเดล (indel) 
26-52, 56-60, 62-63, 72, 75, 82, 93, 96-103, 130-136, 147, 153, 386-395, 
409, 423- 424, 429- 434, 444- 445, 454, 479- 568, 572- 612, 617- 622, 624, 
627-650, 655-663, 672-681, 686-746, 748-786, 788-1006 

พวิรนีทรานสชินั 
(purine transition) 

24-25, 32, 51, 72, 76-78, 138, 236, 239-401, 416, 428, 437, 441, 450, 462, 
485, 487- 488, 490- 492, 523, 525, 546, 550, 612- 614, 633- 634, 659, 661, 
664, 671, 679, 722, 724, 731, 760-761, 766, 785, 793, 795, 801-802, 831, 
896, 898, 905, 907, 917, 943, 947, 949, 950, 973, 979 

ไพรมิดินีทรานสชินั 
(pyrimidine transition) 

30, 35, 50, 54-56, 58, 61, 91, 140, 143, 419, 420, 426, 451, 457, 460, 468, 
472, 484, 495, 527-528, 600, 615-616, 625, 637, 642, 643, 665, 667, 668, 
672-674, 689, 727, 728, 729, 748, 758, 759, 764, 783, 788, 789, 792, 803, 
811, 815, 855, 900, 935, 945, 968 

ทรานสเวอรช์นั 
(transversion) 

25, 27-29, 33-34, 50-51, 53, 57, 66, 79, 104, 110, 156, 165, 345, 397, 405, 
411- 413, 417, 459, 461, 464- 466, 475- 476, 479- 480, 482- 483, 486, 494, 
496, 504, 519, 529, 537, 543, 554, 571, 601, 605, 607-608, 610-611, 636, 
645, 651-653, 655-656, 663, 669, 670, 673, 676, 684-685, 687, 690, 704, 
710, 712-719, 725, 730, 732, 733, 737, 746, 747, 756-767, 784-794, 809-
810, 817-818, 821, 823, 825, 828, 833, 835, 852, 880, 895, 898, 900, 905, 
906, 908, 910, 922, 930, 938, 942, 944, 950, 961 

 
เมื่ อพิจารณาจากแผนภูมิความ 

สมัพนัธท์างพนัธุกรรม พบว่ากลว้ยไมส้กุลกา้นก่อที่
ใช้ในการวจิยัครัง้นี้ทัง้ 30 ชนิด มจี านวน 15 ชนิด 

หรือคิดเป็น 50 เปอร์เซ็นต์ ที่สามารถจ าแนกออก
จากชนิดอื่น ได้แก่ โรบัสตา เอื้องนิ่มดอยสุเทพ 
เอื้องสายฝน เอื้องท าทานใต้ เอื้องนิ่มปากตัด       
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เนกลคีตา โกลปิเฟรา เอือ้งนิ่มภู เอือ้งนิ้วนาง เอือ้ง
ดอกไม้เงิน เอื้องนิ่มมาเลย์ เอื้องช่องวงช้าง         
เอื้องนิ่มภูหลวง เอื้องประค าร้อย และเอื้องค าหิน 
และมจี านวน 15 ชนิด หรอืคดิเป็น 50 เปอรเ์ซน็ต ์ที่
ไม่สามารถจ าแนกออกจากชนิดอื่น ได้แก่ เอื้องนิ่ม
ดอกเหลือง เอื้องดาวเรียง เอื้องอินจัน เอื้อง

นิมมานรด ีเอื้องนิ่มปากแดง เอื้องศรปีระภา เอื้อง
ช่องเงนิยวง เอือ้งกระเพาะปลา เอือ้งตาลหนิ เอื้อง
แจกนัเงนิ ยูนิฟอเลยี เอือ้งเต่าทอง เอือ้งแปรงสฟัีน
พระอินทร์ เอื้องหนวดปลาหมกึ และเอื้องนิ่มดอก
น้อย (รปูที ่2) 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
รปูท่ี 2  แผนภูมคิวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรม

ของกล้วยไม้สกุลก้านก่อที่ได้จาก
การวเิคราะหล์ าดบันิวคลโีอไทดข์อง
ชิน้ดเีอน็เอทีอ่ยู่ระหว่างยนี trnH กบั 
psbA ซึ่งเลือกวิธีการจัดกลุ่มแบบ 
maximum likelihood 

 
นอกจากนัน้ ล าดบันิวคลโีอไทดข์อง 

ชิ้นดีเอ็นเอที่อยู่ ระหว่างยีน  trnH กับ  psbA ยัง
สามารถจ าแนกกลว้ยไมส้กุลกา้นก่อไดต้รงตามหมู่  
จ านวน 1 หมู่ คอื หมู่ Urostachya ไดแ้ก่ เอือ้งหนวด 
ปลาหมึก และเอื้องช่องวงช้าง ซึ่งให้ผลสอดคล้อง
กับการใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 เมื่อ
พจิารณาล าดบันิวคลโีอไทด์ พบต าแหน่งทีแ่ตกต่าง
กนัที่สามารถใช้จ าแนกกล้วยไม้สกุลก้านก่อทัง้ 30 
ชนิ ด  ออกจากกัน  อย่ า ง ไ รก็ต าม  เ พื่ อ เพิ่ม

ประสทิธภิาพในการจดัจ าแนกจงึควรวเิคราะหล์ าดบั
นิวคลีโอไทด์ของชิ้นดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH 
กบั psbA ร่วมกบัล าดบันิวคลีโอไทด์ของยีนอื่น ๆ 
เช่นเดียวกับงานวิจัยที่ประยุกต์ใช้ล าดับนิวคลี-     
โอไทดต์ าแหน่งจ าเพาะของชิน้ดเีอน็เอทีอ่ยู่ระหว่าง
ยนี trnH กบั psbA ร่วมกบัยนีอื่น ๆ ไดแ้ก่ กลว้ยไม ้       
สกุลแวนดา้หมู่เขม็ (จนิต ์และคณะ, 2558) กลว้ยไม้
สกุลเอื้องเทยีน (นฤมล และคณะ, 2560) กล้วยไม้
สกุลหวาย (นฤมล และคณะ, 2560) และมะมว่ง   
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(นฤมล และคณะ, 2559) เป็นตน้ 
3.2.3 การวเิคราะหน์ิวคลโีอไทดต์ าแหน่ง

จ าเพาะของยนี rpoC1 และชิน้ดเีอน็เอทีอ่ยู่ระหว่าง
ยนี trnH กบั psbA ร่วมกนั 

เมื่อวเิคราะหล์ าดบันิวคลโีอไทด์ของ
ยนี rpoC1 และชิน้ดเีอน็เอทีอ่ยู่ระหว่างยนี trnH กบั 
psbA ร่วมกันด้วยโปรแกรม ClustalW และสร้าง
แผนภูมคิวามสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมด้วย MEGA7 
โดยเลอืกวธิกีารจดักลุ่มแบบ maximum likelihood 
พบว่ากล้วยไมส้กุลก้านก่อที่ใชใ้นการวจิยัครัง้นี้ทัง้ 
30 ชนิด มีจ านวน 19 ชนิด หรือคิดเป็น 63.33 
เปอรเ์ซน็ต ์ทีส่ามารถจ าแนกออกจากชนิดอื่น ไดแ้ก่ 

เอือ้งนิ่มมาเลย ์เอือ้งเต่าทอง เอือ้งนิ่มภู เอือ้งแจกนั
เงนิ เอือ้งช่อเงนิยวง เอือ้งนิ่มดอยสุเทพ ยูนิฟอเลยี 
เอื้องสายฝน เนกลคีตา เอื้องอนิจนั โรบสัตา เอื้อง
แปรงสีฟันพระอินทร์ เอื้องท าทานใต้ โกลปิเฟรา 
เอือ้งนิ่มภูหลวง เอือ้งนิ่มดอกน้อย เอือ้งประค ารอ้ย 
เอื้องดอกไม้เงิน และเอื้องค าหนิ และมีจ านวน 11 
ชนิด หรือคิดเป็น 36.67 เปอร์เซ็นต์ ที่ไม่สามารถ
จ าแนกออกจากชนิดอื่น ได้แก่ เอื้องนิ่มปากแดง 
เอือ้งนิมมานรด ีเอือ้งศรปีระภา เอือ้งนิ่มดอกเหลอืง 
เอื้องดาวเรยีง เอื้องกระเพาะปลา เอื้องนิ่มปากตดั 
เอื้องตาลหนิ เอื้องหนวดปลาหมกึ เอื้องช่องวงชา้ง 
และเอือ้งนิ้วนาง (รปูที ่3) 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รปูท่ี 3  แผนภูมคิวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของ
กล้วยไม้สกุลก้านก่ อที่ ไ ด้จากการ
วิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rpoC1 และชิ้น ดเีอน็เอที่อยู่ระหว่างยนี 
trnH กบั psbA ร่วมกนั ซึ่งเลือกวิธีการ
จดักลุ่มแบบ maximum likelihoodd 

 
นอกจากนั ้น เมื่อวิเคราะห์ล าดับ      

นิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 และชิ้นดีเอ็นเอที่อยู่
ระหว่างยนี trnH กบั psbA ร่วมกนั สามารถจ าแนก

กล้วยไม้สกุลก้านก่อได้ตรงตามหมู่  Urostachya 
ไดแ้ก่ เอือ้งหนวดปลาหมกึ และเอือ้งช่องวงชา้ง ซึง่
แสดงใหเ้หน็ว่าเมื่อวเิคราะหล์ าดบันิวคลโีอไทดข์อง
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ยนี rpoC1 และชิน้ดเีอน็เอทีอ่ยู่ระหว่างยนี trnH กบั 
psbA ร่วมกนั สามารถจ าแนกกล้วยไมส้กุลกา้นก่อ
ไดด้กีว่า ซึง่นักวจิยัสว่นใหญ่นิยมเลอืกล าดบันิวคล-ี
โอไทด์ของชิ้นดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน  trnH กับ 

psbA ค่อนขา้งมากเมื่อเปรยีบเทยีบกบัล าดบันิวคล-ี
โอไทดต์ าแหน่งจ าเพาะอื่น ทัง้นี้เนื่องจากมคีวามผนั
แปรของล าดบันิวคลีโอไทด์ค่อนข้างสูง (Kress et 
al., 2005; Kress and Erickson, 2008) 

เมื่อน าล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rpoC1 และชิ้นดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน  trnH กับ 
psbA มาวิเคราะห์ร่วมกับ พบว่าสามารถจ าแนก
กล้วยไม้สกุลก้านก่อได้มากกว่าการใช้ยีนเพียง
บริเวณเดียว ซึ่งให้ผลสอดคล้องกับงานวิจัยที่
วเิคราะหล์ าดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rpoC1 และชิน้
ดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยนี trnH กบั psbA ร่วมกนัใน
พชือื่น ได้แก่ กล้วยไมส้กุลเอื้องเทยีน (นฤมล และ
คณะ, 2560) และกล้วยไม้สกุลหวาย (นฤมล และ
คณะ, 2560) เป็นต้น ดังนัน้การใช้ล าดับนิวคลี-    
โอไทดข์องต าแหน่งจ าเพาะหลายบรเิวณร่วมกนัจงึ
มคีวามเหมาะสมต่อการวเิคราะหค์วามสมัพนัธท์าง
พนัธุกรรมมากกว่า เนื่องจากใหข้อ้มูลเพยีงพอและ
สามารถเลือกให้เหมาะกับระดับความสัมพันธ์ที่
ศกึษา 
 

4. สรปุ 
การเพิ่มปริมาณชิ้นดีเอ็นเอของยีน rpoC1 

และชิ้นดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยนี trnH กบั psbA ใน
กล้วยไม้สกุลก้านก่อทัง้ 30 ชนิด ด้วยไพรเมอร์
จ าเพาะ พบว่าสามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้
ทัง้หมด 30 ชนิด เมื่อสร้างแผนภูมิความสมัพนัธ์
ทางพนัธุกรรมจากล าดบันิวคลโีอไทด์ของต าแหน่ง
จ าเพาะทัง้สอง พบว่าการใชล้ าดบันิวคลโีอไทดข์อง
ยนี rpoC1 และชิน้ดเีอน็เอทีอ่ยู่ระหว่างยนี trnH กบั 
psbA มปีระสทิธภิาพในการจดัจ าแนกกลว้ยไม ้โดย
ชิ้นดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA นัน้มี

ประสิทธิภาพในการจ าแนกกล้วยไม้สกุลก้านก่อ  
แต่ละชนิดมากกว่า เพราะจ าแนกได้ 15 ชนิด และ
สามารถจ าแนกตรงตามหมู่ Urostachya ในขณะที่
ยนี rpoC1 มปีระสทิธภิาพต ่ากว่า กล่าวคอื จ าแนก
กล้วยไม้สกุลก้านก่อได้น้อยกว่า เพราะจ าแนกได้
เพยีงบางชนิด และเมื่อวเิคราะหล์ าดบันิวคลโีอไทด์
ของต าแหน่งจ าเพาะทัง้สองร่วมกนั พบว่าใหผ้ลการ
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