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บทคัดย่อ 
มะม่วง (Mangifera indica L.) เป็นไม้ผลที่มีความส าคัญชนิดหนึ่งของไทย โดยมะม่วงมีมากมายหลายพันธุ์ 

แต่มะม่วงที่สามารถส่งเป็นสินค้าออกไปยังต่างประเทศนั้นมีเพียงไม่กี่พันธุ์ เนื่องจากมะม่วงเป็นไม้ผลที่มีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมสูง อีกทั้งการจ าแนกมะม่วงโดยใช้ลักษณะสัณฐานมักต้องใช้ระยะเวลาและมีความยุ่งยาก 
ดังนั้นงานวิจัยนี้จึงศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของมะม่วงโดยใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoB และช้ินดีเอ็น
เอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA ทั้งนี้เพื่อการอนุรักษ์และการปรับปรุงพันธุ์ในอนาคต โดยรวบรวมมะม่วงพันธุ์ 
ต่าง ๆ ที่พบในประเทศไทย จ านวน 18 พันธุ์ น ามาสกัดแยกดีเอ็นเอและเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอต าแหน่งจ าเพาะ
ดังกล่าวด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส แล้วน าล าดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้ ไปวิเคราะห์ด้วยโปรแกรม ClustalW และ 
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MEGA 6.0 พบว่าล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoB และช้ินส่วนดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA ไม่สามารถ
จ าแนกมะม่วงท้ัง 18 พันธุ์ ออกจากกันได้ทั้งหมด ดังนั้นจึงควรใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณอื่นร่วมด้วย ทังนี้เพื่อให้
ครอบคลุมล าดับนิวคลีโอไทด์ที่มีความผันแปรและเหมาะสมส าหรับการจ าแนกพันธุ์มะม่วง 
 

ค าส าคัญ : มะม่วง; ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม; ยีน rpoB; ช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA 
 

Abstract 
Mango (Mangifera indica L.) is one of the important tropical fruits which are popularly 

grown in Thailand. There are a lot of mango cultivars, but only a few of them can be exported. 
The mango is a high genetic diversity and classification using morphological features often require 
long and complicated. This research was focused on identification of mangoes cultivars for 
conservation and improvement of mango cultivars in the future. Eighteen mangoes cultivars in 
Thailand were collected to study genetic relationships and identification. Polymerase chain 
reaction (PCR) was used to amplification of the chloroplast rpoB gene and trnH-psbA intergenic 
spacer region with each of universal primer pairs followed by DNA sequencing, and then 
compared by ClustalW for multiple sequences alignment and phylogenetic tree were constructed 
by MEGA 6.0. The results indicated that the nucleotide sequences of rpoB and trnH-psbA could 
not be distinguished all of 18 mango cultivars. Thus, it is suggested that the specific DNA 
sequences must simultaneously contain enough variability to be used for species identification. 
Although, used together with region-specific DNA sequences will be increase efficiency.     
 

Keywords: mango; genetic relationship; rpoB gene; trnH-psbA intergenic spacer region 
 

1. บทน า 
มะม่วง (Mangifera indica L.) อยู่ในวงศ์

มะม่วง (Anacardiceae) มีช่ือสามัญว่า Mango เป็น
ไม้ผลพื้นเมืองของเอเชียเขตร้อน แต่พบว่าสามารถ
เจริญเติบโตได้ในหลายภูมิภาคของทวีปแอฟริกาและ
ทั่วโลก รวม 90 ประเทศ [1,2] ส าหรับประเทศไทยนั้น 
มะม่วงเป็นไม้ผลที่นิยมปลูกกันอย่างแพร่หลาย เพราะ
เป็นพืชที่ปลูกง่าย สามารถบริโภคได้ทั้งผลดิบ ผลสุก 
หรือผ่านการแปรรูป [3] ดังนั้นจึงจัดเป็นไม้ผลที่มี
ความส าคัญทางเศรษฐกิจชนิดหนึ่งของไทย โดยมะม่วง
มีชื่อท้องถิ่นหลายชื่อ ดังนั้นจึงมีความสับสนและยุ่งยาก
ในการระบุพันธ์ุต่าง ๆ [4] 

ปัจจุบัน การระบุชนิดของสิ่งมีชีวิตด้วยล าดับ  
นิวคลีโอไทด์ (nucleotide) หรือรหัสแท่งดีเอ็นเอ 
(DNA barcode) เป็นเครื่องมือใหม่ทางชีวภาพ [5] ซึ่ง
มีแนวคิดมาจาก Hebert และคณะ ในปี ค.ศ. 2003 
[6] โดยใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์ของช้ินดีเอ็นเอขนาดสั้น 
ๆ ใน บริเวณใดบริเวณหนึ่งหรือหลายบริเวณร่วมกัน
ส าหรับระบุชนิดของสิ่งมีชีวิต โดยล าดับนิวคลีโอไทด์ใน
บริเวณที่ใช้เป็นรหัสแท่งดีเอ็นเอนั้น จะต้องมีความ
แตกต่างทางพันธุกรรมที่เกิดจากความผันแปรทาง
พันธุกรรม (genetic variability) ในระดับสปีชีส์ 
(species) หรือชนิด [7] เพื่อให้สามารถจ าแนก
สิ่งมีชีวิตต่างชนิดออกจากกัน โดยใช้ไพรเมอร์สากล 
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(universal primer) เพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอนั้น ๆ ด้วย
ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสหรือพีซีอาร์ (polymerase 
chain reaction, PCR) [8]  

งานวิจัยนี้มีจุดประสงค์เพื่อศึกษาความสัมพันธ์
ทางพันธุกรรม (genetic relationship) ของมะม่วงใน
ประเทศไทยโดยใช้ล าดับดีเอ็นเอจ าเพาะ  (specific 
DNA sequence) เนื่องจากมะม่วงมีพันธุ์ต่าง ๆ มาก 
มาย โดยนอกจากมะม่วงพันธุ์เฉพาะทางการค้าแล้ว ยัง
มีมะม่วงพันธุ์ ใหม่เกิดขึ้นอยู่ตลอดเวลา เนื่องจาก
มะม่วงเป็นพืชผสมข้าม (cross-pollinated plate) ซึ่ง
บ่อยครั้งที่มักพบว่ามะม่วงพันธุ์เดียวกัน แต่มาจาก
แหล่งเพาะปลูกที่ต่างกัน มักจะมีคุณภาพไม่เหมือนกัน 
ดังนั้นการตรวจสอบด้วยดีเอ็นเอนอกจากจะทราบ
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมแล้ว ยังเป็นประโยชน์ต่อ
การระบุหรือการจ าแนกพันธุ์มะม่วงในระดับโมเลกุล 
(molecular identify) อีกทั้งยังสามารถประยุกต์ใช้
เพื่อการอนุรักษ์และคุ้มครองพันธุ์มะม่วงของไทยด้วย 
 

2. อุปกรณ์และวิธีการ 
2.1 พันธุ์มะม่วง 

มะม่วงที่ใช้ในงานวิจัยครั้งนี้เก็บรวมรวม
ภายในประเทศไทย จ านวน 18 พันธุ์ ได้แก่ โชคอนันต์ 
มะปริงป่า ทองด า เจ้าคุณทิพย์ กะล่อน แรด ศรีสยาม 
ฟ้าลั่น เพชรบ้านลาด หนองแซง หนังกลางวัน มันขุน
ศรี แห้ว เขียวเสวย แก้ว น้ าดอกไม้ ทูลถวายทะวาย 
และอกร่อง 

2.2 การสกัดแยกดีเอ็นเอ 
สกัดแยกดี เอ็นเอด้วยวิธีประยุกต์จาก 

Doyle และ Doyle [9] โดยบดใบมะม่วงปริมาณ 2-3 
กรัม  ให้ละเอียด เติมบัฟเฟอร์สกัด  (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 มิลลิ- 

ลิตร และพอลิไวนิลไพรโรลิโดน (PVP, polyvinylpyr-
rolidone) ปริมาณ 0.3 กรัม เทส่วนผสมทั้งหมดลงใน
หลอดขนาด 50 มิลลิลิตร ผสมให้เป็นเนื้อเดียวกัน เติม 
เบตาเมอร์แคปโทเอทานอล (β-mercaptoethanol) 
ปริมาตร 20 ไมโครลิตร แล้วบ่มในอ่างน้ าควบคุม
อุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 1 ช่ัวโมง โดยมี
การผสมด้วยการพลิกหลอดไปมาเป็นระยะ เมื่อครบ
เวลาจึงน ามาวางให้เย็นที่อุณหภูมิห้อง หลังจากนั้นเติม 
คลอโรฟอร์ม : ไอโซเอมิลแอลกอฮอล์ อัตราส่วน 24:1 
(chloroform : isoamyl alcohol = 24:1) ปริมาตร 
1 เท่า ของปริมาตรทั้งหมด ผสมให้เข้ากัน แล้วน าไป
หมุนเหวี่ยงที่ความเร็ว 12,000xg เป็นเวลา 10 นาที 
ดูดสารละลายส่วนบนใส่หลอดใหม่ เติมลิเนียร์พอลิ-
อะครีลาไมด์ (linear polyacrylamide) ปริมาตร 100 
ไมโครลิตร และไอโซโพรพานอล (isopropanol) 
ปริมาตร 1 เท่า ของปริมาตรทั้งหมด ผสมให้เข้ากัน 
น าไปบ่มที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 
นาที แล้วน าไปหมุนเหวี่ยงที่ความเร็ว 12,000xg เป็น
เวลา 15 นาที เทสารละลายทิ้งและลา้งตะกอนด้วย 70 
เปอร์เซ็นต์ เอทานอล (ethanol) ท าให้ตะกอนแห้ง
ด้วยการระเหยเอทานอลที่อุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส 
เป็นเวลา 10 นาที ละลายตะกอนด้วยบัพเฟอร์ทีอี (TE: 
10mM Tris-HCl pH8.0, 1 mM EDTA pH 8.0) 
ปริมาตร 500 ไมโครลิตร แล้วถ่ายสารละลายใส่หลอด
ขนาด 1.5 มิลลิลิตร เติมเอนไซม์ RNase A (10 ยูนิต 
ต่อมิลลิลิตร) ปริมาตร 2.5 ไมโคร ลิตร บ่มที่อุณหภูมิ 
37 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 1 ช่ัวโมง เติม ฟีนอล : 
คลอโรฟอร์ม : ไอโซเอมิลแอลกอฮอล์ อัตราส่วน 
25:24:1 (phenol : chloroform : isoamyl alcohol 
= 25:24:1) ปริมาตร 500 ไมโคร ลิตร ผสมให้เข้ากัน 
แล้วน าไปหมุนเหวี่ยงที่ความเร็ว 12,000xg เป็นเวลา 
10 นาที ดูดสารละลายส่วนบนใส่หลอดใหม่  เติม
คลอโรฟอร์ม : ไอโซเอมิลแอลกอฮอล์ อัตราส่วน 24:1 
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(chloroform : isoamyl alcohol = 24:1) ปริมาตร 
500 ไมโครลิตร แล้วน าไปหมุนเหวี่ยงที่ความเร็ว 
12,000xg เป็นเวลา 10 นาที ดูดสารละลายส่วนบนใส่
หลอดใหม่ เติมลิเนียร์พอลิอะครีลาไมด์ ปริมาตร 5 
ไมโครลิตร โซเดียมอะซี เตต พีเอช 5.2 (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 12,000xg เป็น
เวลา 15 นาที เทสารละลายทิ้งและลา้งตะกอนด้วย 70 
เปอร์เซ็นต์ เอทานอล ท าให้ตะกอนแห้งด้วยการระเหย
เอทานอลที่อุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 10 
นาที ละลายตะกอนด้วยบัพเฟอร์ทีอี ปริมาตร 100 
ไมโครลิตร หลังจากนั้นตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอที่
สกัดได้ด้วยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิส (electrophoresis) ใน
เจลอะกาโรส (agarose gel) ความเข้มข้น 0.8 
เปอร์เซ็นต์ [10] 

2.3 การเพ่ิมปริมาณชิ้นดีเอ็นเอต าแหน่ง
จ าเพาะ 

เจือจางดีเอ็นเอของมะม่วง 18 พันธุ์ ให้มี
ความเข้มข้น 100 นาโนกรัมต่อไมโครลิตร จากนั้นเพิ่ม
ปริมาณช้ินดีเอ็นเอของยีน rpoB (Forward: 5-AAG 
TGC ATT GTT GGA ACT GG-3, Reverse:  5-CCG 
TAT GTG AAA AGA AGT ATA-3) และช้ินดีเอ็นเอที่
อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA (trnH Forward: 5-
CGC GCA TGG TGG ATT CAC AAT CC-3, psbA 
Reverse: 5-GTT ATG CAT GAA CGT AAT GCT C-
3) ด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส โดยปฏิกิริยาลูกโซ่
พอลิเมอเรสมี 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 35 รอบ และ (3) บ่มที่
อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที  จากนั้น
ตรวจสอบแถบดีเอ็นเอด้วยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิสในเจล 
อะกาโรสความเข้มข้น 1.5 เปอร์เซ็นต์ 

2.4 การวิเคราะห์ผล 
ตรวจสอบล าดับนิวคลีโอไทด์ของมะม่วงที่

ได้จากการเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่
พอลิเมอเรสโดยบริษัท Solgent (ประเทศเกาหลีใต้) 
แล้วน าล าดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้ไปตรวจสอบความ
ถูกต้องด้วยการเปรียบเทียบกับข้อมูลที่อยู่ ในฐาน 
ข้อมูล GenBank ของ NCBI (National Center for 
Biotechnology Information)  

น าล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoB และ
ช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA ในมะม่วง
แต่ละพันธุม์าเปรียบเทียบกันโดยใช้โปรแกรม Clustal 
W (http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw) 
เพื่อวิเคราะห์ความแตกต่างทางพันธุกรรม แล้วสร้าง
แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม (phylogenetic 
tree) ด้วยโปรแกรม MEGA รุ่น 6.0 (molecular 
evolutionary genetics analysis) [11] โดยเลือก
การจัดกลุ่มแบบ neighbor-joining [12] 
 

3. ผลการวิจัยและวิจารณ์ 
3.1 การเพ่ิมปริมาณชิ้นดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยา

ลูกโซ่พอลิเมอเรส 
เมื่อเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอของมะม่วง 18 

พันธุ์ ด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสโดยใช้ไพรเมอร์ที่
จ าเพาะกับยีน rpoB และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน 
trnH กับ psbA พบว่าสามารถเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอ
ดังกล่าวได้ทั้ง 18 พันธุ์ โดยผลผลิตปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิ-
เมอเรสของยีน rpoB และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน 
trnH กับ psbA ให้แถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 400 คู่
เบส ยกเว้นผลผลิตปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสของช้ิน 
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ดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA ในมะม่วง
พันธุ์มะปริงป่า ซึ่งให้แถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 700 
คู่เบส  

3.2 การตรวจสอบล าดับนิวคลีโอไทด์ 
เมื่อน านิวคลีโอไทด์ของยีน rpoB และช้ิน 

ดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA ที่ได้ไปเปรียบ 
เทียบกับข้อมูลในฐานข้อมูล GenBank ของ NCBI 
พบว่าล าดับนิวคลีโอไทด์ท่ีได้ตรงกับข้อมูลล าดับนิวคลี-
โอไทด์ของยีน rpoB และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน 
trnH กับ psbA ในพืชอื่น ๆ ซึ่งเป็นการยืนยันว่าช้ิน   
ดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณได้นั้นเป็นช้ินดีเอ็นเอในบริเวณที่
ถูกต้อง หลังจากนั้นได้ฝากเก็บข้อมูลล าดับนิวคลีโอ-
ไทด์ทั้ง 2 ยีน ของมะม่วงทั้ง 18 พันธุ์ ไว้ในฐานข้อมูล 
GenBank ของ NCBI โดยมีหมายเลขเฉพาะ 
(accession number) ดังตารางที่ 1 

3.3 การวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rpoB และชิ้นดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ 
psbA 

เมื่อเปรียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoB 
และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA ใน
มะม่วง 18 พันธุ์ ด้วยโปรแกรม ClustalW แล้วสร้าง
แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยโปรแกรม 
MEGA 6.0 พบว่าล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoB ไม่
สามารถจ าแนกมะม่วงทั้ง 18 พันธุ์ ออกจากกันได้
ทั้งหมด เช่นเดียวกับช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH 
กับ psbA แต่สามารถจ าแนกมะม่วงพันธุ์มะปริงป่า
ออกจากมะม่วงพันธุ์อื่น โดยล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rpoB ให้ความหลากรูป (polymerphism) ระหว่าง
มะม่วงทั้ง 18 พันธุ ์คือ ต าแหน่ง 171 ซึ่งเกิดการกลาย 
(mutation) จากการเปลี่ยนแปลงนิวคลีโอไทด์แบบ 
พิวรีนทรานสิชัน (purine transition) และให้ความ 
จ าเพาะกับมะม่วงพันธุ์มะปริงป่า อย่างไรก็ตาม เมื่อ
พิจารณาการแปลรหัส (translation) เป็นสายพอลิ-

เพปไทด์ พบว่าล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่ง 171 นี้เมื่อ
แปลรหัสจะไม่มีการเปลี่ยนชนิดของกรดอะมิโน จัด 
เป็นการกลายแบบพ้อง (synonymous mutation 
หรือ silent mutation) [13] 
 
ตารางที่ 1 หมายเลขเฉพาะของล าดับนิวคลีโอไทด์ที่

ได้จากการเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอของยีน 
rpoB และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน 
trnH กับ psbA ในมะม่วง 18 พันธุ์ 

 

พันธุ์มะม่วง 
หมายเลขเฉพาะของล าดับนิวคลีโอไทด์ 

rpoC1 rbcL 
โชคอนันต ์ KR422626 KR071822 
มะปริงป่า KR422627 KR071823 
ทองด า KR422628 KR071824 
เจ้าคุณทิพย ์ KR422629 KR071825 
กะล่อน KR422630 KR071826 
แรด KR422631 KR071827 
ศรีสยาม KR422632 KR071828 
ฟ้าลั่น KR422633 KR071829 
เพชรบ้านลาด KR422634 KR071830 
หนองแซง KR422635 KR071831 
หนังกลางวัน KR422636 KR071832 
มันขุนศร ี KR422637 KR071833 
แห้ว KR422638 KR071834 
เขียวเสวย KR422639 KR071835 
แก้ว KR422640 KR071836 
น้ าดอกไม ้ KR422641 KR071837 
ทูลถวายทะวาย KR422642 KR071838 
อกร่อง KR422643 KR071839 

 
ล าดับนิวคลีโอไทด์ของช้ินดีเอ็นเอที่อยู่

ระหว่างยีน trnH กับ psbA ให้ความหลากรูประหว่าง
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มะม่วงทั้ง 18 พันธุ์  3 บริเวณ ได้แก่ (1) ต าแหน่ง 
221-527 มีการเปลี่ยนแปลงแบบอินเดล (insertion/ 
deletion, indel) (2) ต าแหน่ง 539 มีการเปลี่ยน 
แปลงนิวคลีโอไทด์แบบไพริมิดีนทรานสิชัน (pyrimi-
dine transition) และ (3) ต าแหน่ง 602-609 มีการ
เปลี่ยนแปลงแบบอินเดล [13] 

3.4 การวิเคราะห์ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์
ของยีน rpoB และชิ้นดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH 
กับ psbA ร่วมกัน 

ผลการวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน  

rpoB และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA 
เพียงบริเวณใดบริเวณหนึ่งนั้น พบว่าล าดับนิวคลีโอไทด์
ของแต่ละบริเวณมีประสิทธิภาพในการจ าแนกพันธุ์
มะม่วงต่ า จึงได้น าข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ของทั้ง 2 
บริเวณ มาวิเคราะห์ร่วมกัน แล้วสร้างแผนภูมิความ 
สัมพันธ์ทางพันธุกรรม ซึ่งผลที่ได้จากแผนภูมิความ 
สัมพันธ์ทางพันธุกรรมนั้น พบว่ายังไม่สามารถจ าแนก
มะม่วงออกจากกันได้ครบทุกพันธุ์  อย่างไรก็ตาม 
สามารถจ าแนกมะม่วงพันธุ์มะปริงป่าได้ ดังรูปที่ 1 

 

 
 

รูปที่ 1 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมที่ได้จากการวิเคราะห์ข้อมูลล าดับ  นิวคลีโอไทด์ของยีน rpoB และช้ิน   
ดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA ร่วมกัน 

 
3.4 การวิเคราะห์ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์

ของยีน rpoC1, rbcL, rpoB และชิ้นดีเอ็นเอที่อยู่
ระหว่างยีน trnH กับ psbA ร่วมกัน 

เนื่องจากผลการการวิจัยในครั้งนี้พบว่า
ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoB และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่

ระหว่างยีน trnH กับ psbA นั้นสามารถจ าแนกมะม่วง
ได้เพียง 1 พันธุ์ คือ มะปริงป่า ดังนั้นจึงได้น าข้อมูล
ล าดับนิวคลีโอไทด์ของบริเวณอื่น คือ ล าดับนิวคลีโอ-
ไทด์ของยีน rpoC1 และ rbcL จากงานวิจัยครั้งก่อน 
[14] ที่เคยรายงานไว้แล้วมาวิเคราะห์ร่วมกัน 
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(ก) (ข) 

 

รูปที่ 2 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมที่ได้จากการวิเคราะห์ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1, rpoB 
และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA ร่วมกัน (ก) และการวิเคราะห์ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ของ
ยีน rbcL, rpoB และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA ร่วมกัน 

 

 
 

รูปที่ 3 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมที่ได้จากการวิเคราะห์ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1, rbcL, 
rpoB และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA ร่วมกัน 

 



ปีที่ 24 ฉบับที่ 1 มกราคม - มีนาคม 2559                                                              วารสารวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยี 

 109 

เมื่อวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rpoC1, rpoB และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH 
กับ psbA ร่วมกัน พบว่าสามารถจ าแนกมะม่วงได้ 2 
พันธุ ์คือ มะปริงป่าและอกร่อง (รูปที่ 2ก)  

เมื่อวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rbcL, rpoB และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ 
psbA ร่วมกัน พบว่าสามารถจ าแนกมะม่วงได้ 3 พันธุ์ 
คือ เขียวเสวย โชคอนันต์ และมะปริงป่า (รูปที่ 2ข)  

และเมื่อวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของ
ยีน rpoC1, rbcL, rpoB และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่าง
ยีน trnH กับ psbA ร่วมกัน พบว่าสามารถจ าแนก
มะม่วงได้ 4 พันธุ์ คือ เขียวเสวย โชคอนันต์ มะปริงป่า 
และอกร่อง (รูปที่ 3) 

ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1, rbcL, 
rpoB และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA 
คือบริเวณที่นิยมใช้เป็นรหัสแท่งดีเอ็นเอส าหรับพืช
โดยทั่วไป [15] แต่ในงานวิจัยนี้วิเคราะห์พันธุ์มะม่วง
ต่าง ๆ ทีอ่ยู่ในสปิชีส์หรือชนิดเดียวกัน ดังนั้นจึงมีความ
ใกล้ชิดกันและมีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมสูง ท าให้
ยากต่อการจ าแนกพันธุ์ด้วยล าดับนิวคลีโอไทด์ใน
บริเวณใดบริเวณหนึ่ง ซึ่งต่างจากการจ าแนกพืชที่ต่าง
ชนิดกัน เช่น การจ าแนกกล้วยไม้สกุลหวายกลุ่มเอื้อง
สาย [16] การจ าแนกกล้วยไม้สิงโตกลอกตาหมู่สิงโต
สยาม [17] การจ าแนกกล้วยไม้สกุลกุหลาบ [18] การ
จ าแนกพืชในวงศม์ะม่วง [19,20]  

ผลการวิจัยครั้งนี้ พบว่าไม่สามารถจ าแนก
พันธุ์มะม่วงโดยใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoB 
และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA นั้น 
เนื่องจากยีน rpoB ประกอบด้วยล าดับดีเอ็นเอขนาด
สั้นและยังไม่ค่อยมีรายงานว่าเป็นบริเวณที่เหมาะสม
ส าหรับใช้เป็นต าแหน่งเพื่อระบุชนิดของพืช [21] 
เช่นเดียวกับช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ 
psbA ซึ่งมีรายงานว่าเป็นบริเวณที่ใช้ระบุชนิดได้ในพืช

บางชนิด [22] ดังนั้นล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoB 
และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA จึงยัง
ไม่เหมาะสมส าหรับการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรม แม้ว่าจะใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์ของบริเวณ
ดังกล่าวร่วมกับต าแหน่งจ าเพาะบริเวณอื่น ได้แก่ ยีน 
rbcL และ rpoC1 ก็ยังไม่สามารถจ าแนกมะม่วงทั้ง 18 
พันธุ์ ออกจากกันได้ครบทุกพันธุ ์

อย่างไรก็ตาม การใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์
ของต าแหน่งจ าเพาะเพียงบางต าแหน่งซึ่งมีขนาดเล็ก
มากเมื่อเปรียบเทียบกับขนาดจีโนม (genome size) 
ของพืชทั้งหมด [23] ดังนั้นจึงไม่สามารถวิเคราะห์
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมได้ดีเท่ากับเครื่องหมาย    
ดีเอ็นเอ (DNA marker) ที่นิยมใช้ในการตรวจสอบทั้ง
จีโนมพืช ตัวอย่าง เช่น การจ าแนกมะม่วงด้วยไมโคร-
แซทเทลไลท ์(microsatellite) หรือเอสเอสอาร์ (SSR, 
simple sequence repeat) และเอเอฟแอลพี (AFLP, 
amplified fragment length polymorphism) จาก
งานวิจัยของ Wichan และคณะ [4,24] หรือการ
จ าแนกมะม่วงด้วยวิธีอาร์เอพีดี (RAPD, random 
amplified polymerphic DNA) จากงานวิจัยของ
สุรินทร์ และคณะ [25] ซึ่งสามารถแยกมะม่วงแต่ละ
พันธุ์ออกจากกันได้ 
 

4. สรุป 
เมื่อวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoB 

และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA ใน
มะม่วง 18 พันธุ์ ด้วยโปรแกรม ClustalW พบว่าล าดับ
นิวคลีโอไทด์ของทั้ง 2 บริเวณ ไม่เหมาะส าหรับการใช้
จ าแนกพันธุ์มะม่วง เนื่องจากมะม่วงแต่ละพันธุ์ที่ใช้ใน
การวิจัยครั้งนีม้ีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมสูง 

เมื่อวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoB 
และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA ด้วย
โปรแกรม MEGA 6.0 เพื่อสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์
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ทางพันธุกรรม พบว่าสามารถจ าแนกพันธุ์มะม่วงได้
เพียง 1 พันธุ์ คือ มะปริงป่า อย่างไรก็ตาม ข้อมูลล าดับ
นิวคลีโอไทด์ของทั้ง 2 บริเวณ ดังกล่าว สามารถใช้เป็น
ข้อมูลพื้นฐานเบื้องต้นในการน าไปพัฒนาเครื่องหมาย 
ดีเอ็นเอส าหรับการจ าแนกพันธุ์มะม่วงต่อไป 
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