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บทคัดย่อ 
มะม่วง (Mangifera indica L.) เป็นไม้ผลเมืองร้อนที่มีความส าคัญและนิยมปลูกกันมากชนิดหนึ่งของไทย 

ซึ่งมะม่วงมีมากมายหลายพันธุ์ แต่มะม่วงที่สามารถส่งเป็นสินค้าออกไปยังต่างประเทศนั้นมีเพียงไม่กี่พันธุ์ ดังนั้น

งานวิจัยนี้จึงตรวจสอบพันธุ์มะม่วงในประเทศไทยเพื่อการอนุรักษ์และการปรับปรุงพันธุ์มะม่วงในอนาคต โดย

รวบรวมตัวอย่างมะม่วงที่พบในประเทศไทยจ านวน 18 พันธุ์ มาตรวจสอบล าดับดีเอ็นเอของยีน rpoC1 และ rbcL 

พบว่าล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 และ rbcL ไม่สามารถแยกมะม่วงทั้ง 18 พันธุ์ ออกจากกัน ดังนั้นจึงควรใช้

ล าดับดีเอ็นเอบริเวณอื่นร่วมด้วย เพื่อให้ได้ล าดับนิวคลีโอไทด์ที่มีความผันแปรและเหมาะสมส าหรับจ าแนกพันธุ์

มะม่วง 
 

ค าส าคัญ : มะม่วง; ยีน rpoC1; ยีน rbcL; การจ าแนกพันธุ;์ ล าดับดีเอ็นเอ 
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Abstract 
Mango (Mangifera indica L.) is one of the important tropical fruits which is popularly grown 

in Thailand. There are a lot of mango cultivars, but only a few of them can be exported. This 
research was focused on identification of mangoes cultivars in Thailand for conservation and 
improvement of mango cultivars in the future. Eighteen mangoes cultivars were collected and 
DNA sequences of rpoC1 and rbcL genes were determined. The results show that the nucleotide 
sequences of rpoC1 and rbcL genes could not be used to identify all of them. Therefore, it is 
suggested that the regions other than rpoC1 and rbcL genes may be included in DNA sequence-
based identification to increase variable and informative sites for distinguishing mangoes. 
 

Keywords: mango; rpoC1 gene; rbcL gene; identification; DNA sequence  
 

1. บทน า 

มะม่วง (Mangifera indica L.) เป็นไม้ผล
เมืองร้อน ไม่ผลัดใบ ซึ่งเกษตรกรนิยมปลูกกันมาก และ
ยังเป็นไม้ผลที่มีความส าคัญของไทยอีกชนิดหนึ่ง 
รับประทานได้ทั้ งผลดิบและผลสุก นอกจากนี้ยัง
สามารถแปรรูปเก็บไว้ส าหรับรับประทานหรือจ าหน่าย
นอกฤดูได้ ลักษณะทั่วไปของมะม่วง คือ ล าต้นมีขนาด
กลางถึงใหญ่ ความสูงประมาณ 10-40 เมตร เปลือกมี
สีน้ าตาลเข้ม รากเป็นรากแก้วมีความยาวของราก 
ประมาณ 6-8 เมตร หรือมากกว่า ใบมีลักษณะเป็น
แบบใบเดี่ยว ความยาวของใบเฉลี่ย 15-45 เซนติเมตร 
ดอกมีลักษณะเป็นแบบดอกช่อแยกแขนง ในแต่ละช่อ
ดอกประกอบด้วยดอก 2 ประเภท คือ ดอกเพศผู้ และ
ดอกสมบูรณ์เพศแยกกัน แต่อยู่ร่วมช่อดอกเดียวกัน ผล
มีลักษณะเป็นแบบผลเดี่ยว ซึ่งมีขนาดแตกต่างกันไปใน
แต่ละพันธุ์ [1,2] เนื่องจากมะม่วงมีหลายพันธุ์ ดังนั้น
งานวิจัยนี้จึงรวบรวบพันธุ์มะม่วงในประเทศไทยเพื่อ
ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม ( genetic 
diversity) โดยใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์ของต าแหน่ง
จ าเพาะ (specific site)  

รหัสแท่งดีเอ็นเอหรือดีเอ็นเอบาร์โค้ด (DNA 
barcode) เป็นการใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์ (nucleotide 

sequence) ของต าแหน่งจ าเพาะบริเวณหนึ่ง หรือ
หลายบริเวณร่วมกันในการระบุชนิดของสิ่งมีชีวิต [3] 
โดยล าดับนิวคลีโอไทด์ของต าแหน่งที่ใช้ต้องมีความ
แตกต่างกัน ซึ่งเกิดจากความผันแปรทางพันธุกรรม 
(genetic variability) ในระดับชนิดหรือสปีชีส์ 
(species) [4] แต่มีต าแหน่งอนุรักษ์ (conserved site) 
ที่มีล าดับนิวคลีโอไทด์คงเดิม เพื่อใช้เป็นต าแหน่งที่ให้
ไพรเมอร์ (primer) เข้าจับและเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอ
ด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสหรือพีซีอาร์ (PCR, 
polymerase chain reaction) [5] โดยปัจจุบันมี
ผู้สนใจศึกษาการจ าแนกชนิดและพันธุ์พืชโดยใช้รหัส
แท่งดีเอ็นเอมากขึ้น ทั้งนี้เพื่อศึกษาความสัมพันธ์และ
วิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิต ได้แก่ การศึกษาความสัมพันธ์
ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลกุหลาบโดยใช้ล าดับ   
นิวคลีโอไทด์ของยีน matK และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่
ระหว่างยีน trnH กับ psbA [6] การวิเคราะห์ความ 
สัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สิงโตกลอกตาหมู่
สิงโตสยามโดยใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์จ าเพาะ [7] การ 
ศึกษาการจ าแนกพันธุ์และวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายกลุ่มเอื้องสายโดยใช้
ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK และ rpoC1 [8]  
เป็นต้น 
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ยีน ribulose-bisphosphate carboxylase 
(rbcL) เป็นยีนที่อยู่ในคลอโรพลาสต์ แปลรหัสเป็น 
large subunit ของเอนไซม์ ribulose-1,5-bisphos-
phate carboxylase/oxygenase (RUBISCO) [9] ซึ่ง
เกี่ยวข้องกับกระบวนการตรึงคาร์บอนไดออกไซด์ 
(carbondioxide fixation) ในพืช ส่วนยีน rpoC1 คือ 
ยีนที่แปลรหัสได้เป็นพอลิเพปไทด์ (polypeptide) ที่
เป็นองค์ประกอบของเอนไซม์อาร์เอ็นเอพอลิเมอเรส 
(RNA polymerase) ซึ่งอยู่ในพลาสติด [10] 

งานวิจัยนี้มี วัตถุประสงค์ เพื่อศึกษาความ 
สัมพันธ์ทางพันธุกรรมของมะม่วงในประเทศไทยโดย
การใช้ล าดับดีเอ็นเอของต าแหน่งจ าเพาะ เนื่องจากพบ
มะม่วงในประเทศไทยมากมายหลายพันธุ์ ซึ่งนอกจาก
เป็นพันธุม์ะม่วงทีป่ลูกเพื่อประโยชน์ทางการค้าแล้ว ยัง
มีมะม่วงพันธุ์ใหม่เกิดขึ้นอยู่ตลอดเวลา อีกทั้งยังพบว่า
มะม่วงพันธุ์เดียวกัน แต่มาจากแหล่งเพาะปลูกต่างกัน 
อาจมีคุณภาพไม่เหมือนกัน ดังนั้นการตรวจสอบพันธุ์
มะม่วงโดยใช้ล าดับดีเอ็นเอนอกจากจะทราบความ 
สัมพันธ์ทางพันธุกรรมแล้ว ยังสามารถใช้ระบุพันธุ์และ
จ าแนกพันธุ์ในระดับโมเลกุล รวมทั้งยังเป็นประโยชน์
ต่อการอนุรักษ์และคุ้มครองพันธุ์มะม่วงของไทยด้วย 
 

2. อุปกรณ์และวิธีการ 
2.1 พันธุ์มะม่วง 

พันธุม์ะม่วงที่ใช้ในการวิจัยครั้งนี้มี 18 พันธุ์ 
ได้แก่ โชคอนันต์ มะปริงป่า ทองด า เจ้าคุณทิพย์ 
กะล่อน แรด ศรีสยาม ฟ้าลั่น เพชรบ้านลาด หนองแซง 
หนังกลางวัน มันขุนศรี แห้ว เขียวเสวย แก้ว น้ าดอกไม้ 
ทูลถวายทะวาย และอกร่อง โดยเก็บรวบรวมจากแหลง่
เพาะปลูกต่าง ๆ ของประเทศไทย 

2.2 การสกัดดีเอ็นเอ 
สกัดดีเอ็นเอด้วยวิธีประยุกต์จาก Doyle 

และ Doyle [11] โดยบดใบมะม่วงปริมาณ 2-3 กรัม  

ในบัฟเฟอร์สกัด (extraction buffer: 4 % CTAB, 2.5 
M NaCl, 0.6 % SDS, 20 mM EDTA pH 8.0, 100 
mM Tris-HCl pH 8.0 และ 0.1 % sodium 
metabisulfite) ปริมาตร 20 มิลลิลิตร และเติมพอลิ-
ไวนิลไพโรลิโดน (PVP, polyvinylpyrrolidone) 
ปริมาณ 0.3 กรัม เมื่อบดจนละเอียดเป็นเนื้อเดียวกัน
แล้วจึงเทส่วนผสมทั้งหมดลงในหลอดขนาด 50 มิลลิ 
ลิตร เติมเบตาเมอแคปโตเอทานอล (β-mercapto-
ethanol) ปริมาตร 20 ไมโครลิตร น าไปบ่มในอ่างน้ า
ควบคุมอุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 1 ช่ัวโมง 
โดยมีการผสมด้วยการพลิกหลอดไปมาเป็นระยะ ๆ 
เมื่อครบเวลาจึงน าออกมาวางให้เย็นที่อุณหภูมิห้อง 
แล้วเติม คลอโรฟอร์ม : ไอโซเอมิลแอลกอฮอล์ อัตรา 
ส่วน 24:1 (chloroform : isoamyl alcohol = 24:1) 
ปริมาตร 1 เท่า ของปริมาตรทั้งหมด ผสมให้เข้ากัน 
แล้วน าไปหมุนเหวี่ยงที่ความเร็ว 12,000 x g เป็นเวลา 
10 นาที ดูดสารละลายส่วนบนใส่หลอดใหม่ เติม
ลิเนียร์พอลิอะครีลาไมด์ (linear polyacrylamide) 
ปริมาตร 100 ไมโครลิตร และไอโซโพรพานอล 
(isopropanol) ปริมาตร 1 เท่า ของปริมาตรทั้งหมด 
ผสมให้เข้ากัน น าไปบ่มที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส 
เป็นเวลา 30 นาที แล้วน าไปหมุนเหวี่ยงที่ความเร็ว 
12,000xg เป็นเวลา 15 นาที เทสารละลายทิ้งและล้าง
ตะกอนด้วย 70 เปอร์เซ็นต์ เอทานอล (ethanol) ท า
ให้ตะกอนแห้งด้วยการระเหยเอทานอลที่อุณหภูมิ 60 
องศาเซลเซียส เป็นเวลา 10 นาที ละลายตะกอนด้วย
บัพเฟอร์ทีอี (TE: 10 mM Tris-HCl pH 8.0, 1 mM 
EDTA pH 8.0) ปริมาตร 500 ไมโครลิตร แล้วถ่ายสาร 
ละลายใส่หลอดขนาด 1.5 มิลลิลิตร หลังจากนั้นเติม
เอนไซม์ RNase A (10 ยูนิตต่อมิลลิลิตร) ปริมาตร 2.5 
ไมโครลิตร บ่มที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 
1 ช่ัวโมง แล้วเติม ฟีนอล : คลอโรฟอร์ม : ไอโซเอมิล
แอลกอฮอล์ อัตราส่วน 25:24:1 (phenol : chloro-
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form : isoamyl alcohol = 25:24:1) ปริมาตร 500 
ไมโครลิตร ผสมให้เข้ากัน แล้วน าไปหมุนเหวี่ยงที่ความ 
เร็ว 12,000 x g เป็นเวลา 10 นาที ดูดสารละลาย
ส่วนบนใส่หลอดขนาด 1.5 มิลลิลิตร ใหม่ แล้วเติม
คลอโรฟอร์ม : ไอโซเอมิลแอลกอฮอล์ อัตราส่วน 24:1 
ปริมาตร 500 ไมโครลิตร น าไปหมุนเหวี่ยงที่ความเร็ว 
12,000 x g เป็นเวลา 10 นาที ดูดสารละลายส่วนบน
ใส่หลอดขนาด 1.5 มิลลิลิตร เติมลิเนียร์พอลิอะครีลา-
ไมด์ ปริมาตร 5 ไมโครลิตร โซเดียมอะซีเตต (sodium 
acetate pH 5.2) ความเข้มข้น 3 โมลาร์ ปริมาตร 10 
เปอร์เซ็นต์ ของปริมาตรทั้งหมด และไอโซโพรพานอล 
(isopropanol) ปริมาตร 1 เท่า ของปริมาตรทั้งหมด 
น าไปบ่มที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 
นาที แล้วน าไปหมุนเหวี่ยงที่ความเร็ว 12,000 x g เป็น
เวลา 15 นาที เทสารละลายทิ้งและลา้งตะกอนด้วย 70 
เปอร์เซ็นต์ เอทานอล ท าให้ตะกอนแห้งด้วยการระเหย
เอทานอลที่อุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 10 
นาที ละลายตะกอนด้วยบัพเฟอร์ทีอี ปริมาตร 100 
ไมโครลิตร หลังจากนั้นจึงตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอที่
สกัดได้ด้วยวิธีวัดค่าการดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 
260 และ 280 นาโนเมตร และตรวจสอบคุณภาพ     
ดีเอ็นเอด้วยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิส (electrophoresis) ใน
เจลอะกาโรส (agarose gel) ความเข้มข้น 0.8 
เปอร์เซ็นต์ [12] 

2.3 การเพ่ิมปริมาณชิ้นดีเอ็นเอของยีน 
rpoC1 และ rbcL 

น าสารละลายดีเอ็นเอมะม่วงที่สกัดได้มา
เจือจางให้มีความเข้มข้น 100 นาโนกรัมต่อไมโครลิตร 
จากนั้นเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอโดยใช้ไพรเมอร์สากล 
(universal primer) ส าหรับยีน rpoC1 (Forward: 
5-GTG GAT ACA CTT CTT GAT AAT GG-3 และ 
Reverse: 5-TGA GAA AAC ATA AGT AAA CGG 
GC-3) และไพรเมอร์สากลส าหรับยีน rbcL (Forward: 

5-TCA CCA CAA ACA GAA ACT AAA GC-3 และ 
Reverse: 5-GGC ACA AAA TAA GAA ACG ATC 
TC-3) ด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส โดยปฏิกิริยา
ลูกโซ่พอลิเมอเรส 3 ขั้นตอน คือ (1) บ่มที่อุณหภูมิ 94 
องศาเซลเซียส นาน 3 นาที (2) บ่มที่อุณหภูมิ 94 
องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที อุณหภูมิ 53 องศา
เซลเซียส นาน 30 วินาที และอุณหภูมิ 72 องศา
เซลเซียส นาน 1 นาที จ านวน 40 รอบ และ (3) บ่มที่
อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที หลังจากนั้น
จึงตรวจสอบช้ินดีเอ็นเอที่ได้ด้วยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิสใน
เจลอะกาโรส ความเข้มข้น 1.5 เปอร์เซ็นต์ 

2.4 การวิเคราะห์ผล 
ตรวจสอบล าดับดีเอ็นเอของยีน rpoC1 

และ rbcL ในมะม่วงพันธุ์ต่าง ๆ โดยน าส่งผลผลิตที่ได้
จากการเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิ
เมอเรสไปยังบริษัท Solgent (ประเทศเกาหลีใต้) เพื่อ
ตรวจสอบล าดับนิวคลีอไทด์ หลังจากนั้นจึงน าล าดับ  
นิวคลีโอไทด์ของมะม่วงแต่ละพันธุ์มาเปรียบเทียบกัน
ดว้ยโปรแกรม ClustalW [13] เพื่อวิเคราะห์ความแตก 
ต่างทางพันธุกรรม แล้วน าข้อมูลไปสร้างแผนภูมิความ 
สัมพันธ์ทางพันธุกรรม (phylogenetic tree) ด้วย
โปรแกรม MEGA รุ่น 6.0 (molecular evolutionary 
genetics analysis) [14] โดยเลือกวิธีการจัดกลุ่มแบบ 
neighbor-joining [15] 
 

3. ผลการวิจัย 
3.1 การเพ่ิมปริมาณชิ้นดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยา

ลูกโซ่พอลิเมอเรส 
เมื่อเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอของมะม่วง 18 

พันธุ์ ด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสโดยใช้ไพรเมอรท์ี่มี
ความจ าเพาะกับยีน rpoC1 และ rbcL พบว่าสามารถ
เพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอดังกล่าวได้ทั้ง 18 พันธุ์ โดยเมื่อ
ตรวจสอบด้วยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิสในเจลอะกาโรส 
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ความเข้มข้น 1.5 เปอร์เซ็นต์ พบแถบดีเอ็นเอขนาด
ประมาณ 550 และ 650 คู่เบส ตามล าดับ  

3.2 การวิเคราะห์ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์
ของยีน rpoC1 

เมื่อน าล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 ที่ได้
ไปเปรียบเทียบกับข้อมูลในฐานข้อมูล NCBI (National 
Center for Biotechnology Information) พบว่า
ล าดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้ตรงกับข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์
ของยีน rpoC1 ในพืชอื่น ๆ หลังจากนั้นได้ฝากเก็บ
ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 ในมะม่วง 18 
พันธุ์ ไว้ในฐานข้อมูลออนไลน์ NCBI โดยมีหมายเลข
เฉพาะ (accession number) ดังตารางที่ 1 

เมื่อเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rpoC1 ในมะม่วง 18 พันธุ์ ด้วยโปรแกรม ClustalW2 
แล้วสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วย
โปรแกรม MEGA รุ่น 6.0 พบว่าแผนภูมิความสัมพันธ์
ทางพันธุกรรมไม่สามารถแยกมะม่วง 18 พันธุ์ ออก
จากกันทั้งหมด (รูปที่ 1ก) แยกได้เพียง 2 พันธุ์ คือ 
มะปริงป่าและอกร่อง เมื่อตรวจสอบล าดับนิวคลีโอไทด์
ของยีน rpoC1 พบว่ามีต าแหน่งที่ให้ความหลากรูป 
(polymorphism) ซึ่งเกิดจากการกลาย (mutation) 
จ านวน 3 ต าแหน่ง (ตารางที่ 2) โดยพบ 2 รูปแบบ 
ได้แก่ ไพริมิดีนทรานสิชัน (pyrimidine transition) 
และอินเดล (indel, insertion/deletion) โดยแผนภูมิ
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและรูปแบบการกลายนี้
สามารถแยกมะม่วงหรือระบุพันธุ์มะม่วงได้ 2 พันธุ์ คือ 
มะปริงป่าและอกร่อง 
 
ตารางที่ 2 ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 ใน

มะม่วง 18 พันธุ์  ที่ ให้ความแตกต่าง
ระหว่างพันธุ์มะม่วง 

 

รูปแบบการกลาย ต าแหน่งนิวคลีโอไทด ์
ไพริมดิีนทรานสิชัน 468 
อินเดล 551 และ 552 

ตารางที่ 1 หมายเลขเฉพาะของล าดับนิวคลีโอไทด์ที่
ได้จากการเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอของยีน 
rpoC1 และยีน rbcL ในมะม่วง 18 พันธุ ์

 

พันธุ์มะม่วง 
หมายเลขเฉพาะของล าดับนิวคลีโอไทด์ 

rpoC1 rbcL 
โชคอนันต ์ KR028419 KR610374 
มะปริงป่า KR071805 KR610375 
ทองด า KR071806 KR610376 
เจ้าคุณทิพย ์ KR071807 KR610377 
กะล่อน KR071808 KR610378 
แรด KR071809 KR610379 
ศรีสยาม KR071810 KR610380 
ฟ้าลั่น KR071811 KR610381 
เพชรบ้านลาด KR071812 KR610382 
หนองแซง KR071813 KR610383 
หนังกลางวัน KR071814 KR610384 
มันขุนศร ี KR071815 KR610385 
แห้ว KR071816 KR610386 
เขียวเสวย KR071817 KR610387 
แก้ว KR071818 KR610388 
น้ าดอกไม ้ KR071819 KR610389 
ทูลถวายทะวาย KR071820 KR610390 
อกร่อง KR071821 KR610391 
 

3.3 การวิเคราะห์ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์
ของยีน rbcL 

เมื่อเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rbcL ในมะม่วง 18 พันธุ์ ด้วยโปรแกรม ClustalW2 
แล้วสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วย
โปรแกรม MEGA รุ่น 6.0 พบว่าแผนภูมิความสัมพันธ์
ทางพันธุกรรมนั้นไม่สามารถแยกมะม่วง 18 พันธุ์ ออก
จากกันทั้งหมด (รูปที่ 1ข) แยกได้เพียง 3 พันธุ์ คือ 
เขียวเสวย โชคอนันต์ และมะปริงป่า เมื่อตรวจสอบ
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ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL พบว่ามีต าแหน่งที่ให้
ความแตกต่างกันระหว่างพันธุ์มะม่วง 5 ต าแหน่ง 
(ตารางที่ 3) โดยพบ 3 รูปแบบ ได้แก่ พิวรีนทรานสิชัน 
(purine transition) ทรานสเวอร์ชัน (transversion) 

และอินเดล ซึ่งแผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและ
รูปแบบการกลายนี้สามารถแยกมะม่วงหรือระบุพันธุ์
มะม่วงได้ 5 พันธุ์ คือ เขียวเสวย โชคอนันต์ มะปริงป่า 
มันขุนศรี และอกร่อง 

 

  
(ก) (ข) 

 

รูปที่ 1 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมที่ได้จากการวิเคราะห์ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 (ก) และ 
rbcL (ข)  

 
ตารางที่ 3 ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL ใน

มะม่วง 18 พันธุ์  ที่ ให้ความแตกต่าง
ระหว่างพันธุ์มะม่วง 

 

รูปแบบการกลาย ต าแหน่งนิวคลีโอไทด ์
พิวรีนทรานซิชัน 607 
ทรานสเวอร์ชัน 65, 437 และ 609 
อินเดล 653 

 
3.4 การวิเคราะห์ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์

ของยีน rpoC1 และ rbcL ร่วมกัน 
เมื่อวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 

rpoC1 หรือ rbcL เพียงยีนใดยีนหนึ่ง พบว่าแต่ละยีน
สามารถแยกมะม่วงออกจากกันได้จ านวนน้อย ดังนั้น

จึงน าข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ ของทั้ง 2 ยีน มา
วิเคราะห์ร่วมกัน แล้วสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรม (รูปที่  3) ซึ่งแผนภูมิความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมที่ได้นั้นพบว่าไม่สามารถแยกมะม่วงออกจาก
กันครบทุกพันธุ์ แต่สามารถแยกมะม่วงพันธุ์เขียวเสวย 
โชคอนันต์ อกร่อง และมะปริงป่า ออกจากมะม่วงพันธุ์
อื่น ๆ 
 

4. วิจารณ์ 
การตรวจสอบมะม่วง 18 พันธุ์ โดยสกัดแยก  

ดีเอ็นเอของมะม่วงและน ามาเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอ
ด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส โดยใช้คู่ไพรเมอร์ที่
จ าเพาะกับยีน rpoC1 และยีน rbcL แล้ววิเคราะห์
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ล าดับนิวคลีโอไทด์และสร้างแผนภูมิความ สัมพันธ์ทาง
พันธุกรรม พบว่าล าดับนิวคลีโอไทด์และแผนภูมิ
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของยีน rpoC1 ในมะม่วง
ไม่สามารถแยกมะม่วง 18 พันธุ์ ออกจากกันทั้งหมด 
แต่สามารถแยกได้เพียง 2 พันธุ์ คือ มะปริงป่าและ
อกร่อง โดยนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 468 สามารถระบุ
พันธุ์มะปริงป่า และนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 551 และ 
552 สามารถระบุพันธุ์อกร่อง อย่างไรก็ตาม เมื่อ

พิจารณาการแปลรหัส (translation) เป็นกรดอะมิโน
พบว่าต าแหน่งที่มีความแตกต่างกันของล าดับนิวคลีโอ
ไทด์ทั้งสองนั้นไม่มีการเปลี่ยนแปลงล าดับกรดอะมิโน 
กล่าวคือ แม้ว่ามีการเปลี่ยนแปลงนิวคลีโอไทด์และรหัส
พันธุกรรม (genetic code) แต่ยังคงก าหนดการสร้าง
กรดอะมิโนชนิดเดิม ซึ่งถือว่าเป็นการกลายแบบพ้อง 
(synonymous mutation หรือ silent mutation) 
[16] 

 

 
 

รูปที่ 2 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมที่ได้จากการวิเคราะห์ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 และ 
rbcL ร่วมกัน 

 
ในท านองเดียวกัน เมื่อวิเคราะห์ล าดับนิวคลี-

โอไทด์และแผน ภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของยีน 
rbcL ในมะม่วง ก็ไม่สามารถแยกมะม่วง 18 พันธุ์ ออก
จากกันครบทุกพันธุ์เช่นกัน แต่แยกเพียง 3 พันธุ์ คือ 
เขียวเสวย โชคอนันต์ และมะปริงป่า โดยมะม่วงอีก 15 

พันธุ์ ที่เหลือสามารถแบ่งเป็น 2 กลุ่ม กลุ่มที่ 1 ได้แก่ 
อกร่อง และมันขุนศรี และกลุ่มที่ 2 ได้แก่ ทองด า เจ้า
คุณทิพย์ กะล่อน แรด ศรีสยาม ฟ้าลั่น เพชรบ้านลาด 
หนองแซง หนังกลางวัน แห้ว แก้ว น้ าดอกไม้ และทูล
ถวายทะวาย  
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นิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 65 ที่งมีความหลากรูป
และจ าเพาะกับมะม่วงพันธุ์มะปริงป่า เมื่อแปลรหัสเป็น
ล าดับกรดอะมิโนพบว่ามีการเปลี่ยนแปลงกรดอะมิโน
จากทรีโอนีน (threonine) เป็นแอสพาราจีน (aspara-
gine) (ตารางที่ 4) ซึ่งกรดอะมิโนทั้งสองจัดอยู่ในกลุ่มที่
มีขั้วแต่ไม่มีประจุเช่นเดียวกัน ไม่มีผลต่อการท าหน้าที่
ของโปรตีน และจัดเป็นการกลายเป็นกลาง (neutral 
mutation) [16] 

นิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 437 ที่มีความหลากรูป
และจ าเพาะกับมะม่วงพันธุ์มะปริงป่า เมื่อแปลรหัสเป็น
ล าดับกรดอะมิโนพบว่ามีการเปลี่ยนแปลงกรดอะมิโน
จากจากทรีโอนีนเป็นเซอรีน (serine) ซึ่งกรดอะมิโนทั้ง
สองจัดอยู่ในกลุ่มมีขั้วแต่ไม่มีประจุเช่นเดียวกัน (ตาราง
ที่ 4) จัดเป็นการกลายเป็นกลาง [16] 

นิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 607 ที่มีความหลากรูป
และจ าเพาะกับมะม่วงพันธุ์เขียวเสวย เมื่อแปลรหัส
เป็นล าดับกรดอะมิโนพบว่าจะเปลี่ยนแปลงกรดอะมิโน
จากกรดกลูตามิก (glutamic acid) เป็นไลซีน (lysine) 

(ตารางที่ 4) โดยกรดกลูตามิกจัดอยู่ในกลุ่มมีขั้วและมี
ประจุเป็นลบ ส่วนไลซีนจัดอยู่ในกลุ่มมีขั้วและมีประจุ
เป็นบวก ซึ่งจัดเป็นการกลายแบบไม่พ้อง (missense 
mutation หรือ nonsynonymous mutation) [16] 
และอาจมีผลต่อการท างานของโปรตีนหากอยู่ในส่วน
ส าคัญ 

นิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 609 ที่มีความหลากรูป
และจ าเพาะกับมะม่วงพันธุ์โชคอนันต์ เมื่อแปลรหัส
เป็นล าดับกรดอะมิโนพบว่าจะเปลี่ยนแปลงกรดอะมิโน
จากกรดกลูตามิกเป็นกรดแอสพาติก (aspatic acid) 
ซึ่งเป็นกรดอะมิโนที่จัดอยู่ในกลุ่มมีขั้วและมีประจุเป็น
ลบเช่นเดียวกัน (ตารางที่ 4) ซึ่งเป็นการกลายเป็นกลาง 
[16] 

นิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 653 ที่มีความหลากรูป
และจ าเพาะกับมะม่วงพันธุ์มันขุนศรีและอกร่อง เมื่อ
แปลรหัสเป็นล าดับกรดอะมิโนพบว่าล าดับกรดอะมิโน
ไม่มีการเปลี่ยนแปลง (ตารางที่ 4) ซึ่งเป็นการกลาย
แบบพ้อง [16] 

 
ตารางที่ 4 ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL ที่ให้ความแตกต่างของล าดับนิวคลีโอไทด์และล าดับกรดอะมิโนเมื่อ

เปรียบเทียบในมะม่วงพันธุ์ต่าง ๆ 
 

ต าแหน่ง พันธุม์ะม่วงที่จ าเพาะ รูปแบบความแตกต่างของนิวคลีโอไทด ์ การเปลีย่นแปลงของกรดอะมิโน 
65 มะปริงป่า C เป็น A Thr เป็น Asn  
437 มะปริงป่า C เป็น G Thr เป็น Ser 
607 เขียวเสวย G เป็น A Glu เป็น Lys 
609 โชคอนันต์ G เป็น C Glu เป็น Asp 
653 มันขุนศรีและอกร่อง Gap (deletion) ไม่เปลี่ยนแปลง 

 
เมื่อน าล าดับนิวคลีโอไทด์ของทั้ง  2 ยีน มา

วิเคราะห์ร่วมกัน แล้วสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรม พบว่าไม่สามารถแยกมะม่วงออกจากกัน
ครบทุกพันธุ์ แต่สามารถแยกมะม่วงพันธุ์เขียวเสวย 
โชคอนันต์ อกร่อง และมะปริงป่าออกจากพันธุ์อื่น ๆ 

โดยอาศัยรูปแบบการเปลี่ยนแปลงล าดับนิวคลีโอไทด์ 
(ตารางที่ 5) แสดงให้เห็นว่าการใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์
ของต าแหน่งจ าเพาะมาจ าแนกพืชระดับพันธุ์ซึ่งอยู่ใน
ชนิดหรือสปีชีส์ (species) เดียวกันนั้นมีประสิทธิภาพ
ค่อนข้างต่ า สอดคล้องกับ นฤมล และคณะ [17] ที่
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วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของข้าวมีสีโดยใช้
ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 และ rbcL ซึ่งไม่
สามารถจ าแนกข้าวมีสีออกจากกันครบทุกพันธุ์ โดย
แตกตา่งจาก สุรินทร์ และคณะ [18] ที่สามารถจ าแนก
มะม่วงแต่ละพันธุ์ได้โดยใช้เทคนิคอาร์เอพีดี (RAPD, 
random amplified polymorphic DNA) และ 
Wichan และคณะ [19] ที่สามารถจ าแนกมะม่วงแต่ละ
พันธุ์ได้โดยใช้ไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellite) 
หรือเอสเอสอาร์ (SSR, simple sequence repeat) 

Topik  และคณะ [20]  พัฒนาเครื่องหมายรหัส 
แท่งดีเอ็นเอของยีน matK เพื่อวิเคราะห์ความสัมพันธ์
ทางพันธุกรรมของมะม่วงในประเทศอินโดนีเซียและ
ประเทศไทย พบว่าสามารถแยกมะม่วงเป็น 3 กลุ่ม 
และแยกมะม่วง M. laurina และ M. macrocrapa 
ที่พบในประเทศอินโดนีเซียออกจากกันได้ เช่นเดียวกับ 
Suparman และคณะ [21] ที่วิเคราะห์ความสัมพันธ์

ทางพันธุกรรมของมะม่วงโดยใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์ของ
ยีน rbcL โดยสามารถแยกมะมว่งเป็น 4 กลุ่ม และแยก
มะม่วง M. laurina ที่พบในประเทศไทยและประเทศ
อินโดนีเซียออกจากกันได้ ดังนั้นจึงกล่าวได้ว่าสภาพ 
แวดล้อมท่ีใช้ในการเพาะปลูกมีผลต่อชนิดและพันธุ์พืช 
อีกทั้งการใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์ของต าแหน่งจ าเพาะ
เพียงบริเวณใดบริเวณหนึ่งอาจไม่เพียงพอต่อการ
จ าแนกพันธุ์พืช เนื่องจากล าดับดีเอ็นเอของต าแหน่ง
นั้นมีขนาดเล็กมากเมื่อเปรียบเทียบกับขนาดจีโนม 
(genome size) ของพืชชนิดนั้น ๆ [6] หรือเนื่องจาก
ต าแหน่งนั้นมีความผันแปรทางพันธุกรรม (genetic 
variation) ต่ า เป็นผลให้ต าแหน่งดังกล่าวไม่สามารถ
ใช้แยกพืชในระดับพันธุ์ ต่างจากการวิเคราะห์โดยใช้
เครื่องหมายดีเอ็นเออื่นที่สามารถวิเคราะห์ได้ทั้งจีโนม 
ซึ่งให้ผลดีกว่าการวิเคราะห์เพียงต าแหน่งใดต าแหน่ง
หนึ่งเท่านั้น [17,18] 

 
ตารางที่ 5 ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 และ rbcL ที่ให้ความแตกต่างในมะม่วงพันธุ์ต่าง ๆ 
 

ยีน ต าแหน่ง พันธุม์ะม่วงที่จ าเพาะ รูปแบบความแตกต่างของนิวคลีโอไทด ์

rpoC1 
468 มะปริงป่า C เป็น T 
551 อกร่อง Gap (insertion) 
552 อกร่อง Gap (insertion) 

rbcL 

65 มะปริงป่า C เป็น A 
437 มะปริงป่า C เป็น G 
607 เขียวเสวย G เป็น A 
609 โชคอนันต์ G เป็น C 

 
5. สรุป 

การเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอโดยใช้ไพรเมอร์ที่มี
ความจ าเพาะต่อยีน rpoC1 และ rbcL พบว่าสามารถ
เพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นของมะม่วงได้ทั้ง 18 พันธุ์ โดยมี
ขนาดประมาณ 550 และ 650 คู่เบส ตามล าดับ เมื่อ
วิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีนทั้งสอง แล้วสร้าง

แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม พบว่าไม่สามารถ
จ าแนกมะม่วง 18 พันธุ์ ออกจากกันครบทั้งหมด โดย
ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 สามารถแยกมะม่วง
ได้เพียง 2 พันธุ์ คือ มะปริงป่าและอกร่อง แม้พิจารณา
ล าดับนิวคลีโอไทด์ร่วมด้วยก็ยังสามารถแยกได้เพียง 2 
พันธุ์ เช่นเดิม 
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ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL สามารถแยก
มะม่วงได้ 3 พันธุ์  คือ เขียวเสวย โชคอนันต์  และ
มะปริงป่า และเมื่อพิจารณาจากแผนภูมิความสัมพันธ์
ทางพันธุกรรมก็สามารถแยกมะม่วงได้ 3 พันธุ์ ได้แก่ 
เขียวเสวย โชคอนันต์ และมะปริงป่า เช่นเดิม โดย
มะม่วงอีก 15 พันธุ์ สามารถแบ่งเป็น 2 กลุ่ม กลุ่มที่ 1 
ได้แก่ มันขุนศรี และอกร่อง ซึ่งไม่สามารถแยกออก
จากกัน และกลุ่มที่  2 ได้แก่ ทองด า เจ้าคุณทิพย์ 
กะล่อน แรด ศรีสยาม ฟ้าลั่น เพชรบ้านลาด หนองแซง 
หนังกลางวัน แห้ว แก้ว น้ าดอกไม้ และทูลถวายทะวาย
ซึ่งไม่สามารถแยกอกออกจากกัน 

เมื่อน าล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีนทั้งสองมา
วิเคราะห์ร่วมกัน พบว่าสามารถแยกมะม่วงพันธุ์
เขียวเสวย โชคอนันต์ อกร่อง และมะปริงป่า ออกจาก
พันธุ์อื่น ดังนั้นล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีนทั้งสอง
ดังกล่าวจึงยังไม่เหมาะสมต่อการจ าแนกพันธุ์มะม่วง 
ดังนั้นจึงจ าเป็นต้องใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์จ าเพาะใน
บริเวณอื่นร่วมด้วย ทั้งนี้เพื่อให้สามารถแยกมะม่วงทั้ง 
18 พันธุ์ ออกจากกันได้ 
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