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บทคัดย่อ 
กระท้อนเป็นผลไม้ไทยที่มีความส าคัญและได้รับความนิยม แต่การระบุพันธุ์ด้วยลักษณะสัณฐานยังมีความ

ยุ่งยากและเกิดความสับสนได้ง่าย เนื่องจากมีพันธุ์ใหม่ที่เกิดจากการปรับปรุงพันธุ์ด้วยการผสมพันธุ์และการ

ขยายพันธุ์แบบไม่อาศัยเพศ ดังนั้นงานวิจัยนี้จึงใช้เครื่องหมายสก๊อตมาตรวจสอบกระท้อน 22 ตัวอย่าง โดยใช้ไพร

เมอร์สก๊อต 80 ชนิด พบว่าไพรเมอร์ 13 ชนิด สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้ เมื่อตรวจสอบกับดีเอ็นเอของกระท้อน

แต่ละตัวอย่าง พบว่าสามารถแยกความแตกต่างระหว่างตัวอย่างได้ด้วยแถบดีเอ็นเอจ าเพาะ เมื่อวิเคราะห์

ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมพบว่ามีค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนอยู่ระหว่าง 0.55 ถึง 0.93 (เฉลี่ย 0.715) โดย

ผลการวิจัยครั้งนี้แสดงให้เห็นว่ากระท้อนในประเทศไทยมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง มีพันธ์ุจ านวนมาก และ

ในแต่ละพันธ์ุมีความผันแปรทางพันธุกรรมสูง 

 

ค าส าคัญ : กระท้อน; ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม; เครื่องหมายดีเอ็นเอ; เครื่องหมายสก๊อต 
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Abstract 
Santol [Sandoricum koetjape (Burm. f.) Merr.] is one of the important and popular fruits in 

Thailand. Identification based on morphology is difficult and easily confused because of the 
occurrence of new varieties from breeding and asexual propagation. Start codon targeted (SCoT) 
markers were used to identify 22 samples of santol. The total 80 SCoT primers were screened, then 
13 primers could be used for DNA amplification to analyze all samples. The result showed 
differences among 22 samples with specific DNA bands. A dendrogram based on polymorphic bands 
showed genetic similarities among santol with similarity coefficients ranging from 0.55 to 0.93. 
Finally, these results indicated that genetic diversity of santol in Thailand is quite high, there are 
many varieties, and each varieties has a high genetic variability.  

 

Keywords: santol; genetic relationship; DNA marker, SCoT marker 
 
1. บทน า 

กระท้อน (santol) เป็นไม้ผลยืนต้นที่ เจริญ 
เติบโตได้ดีในเขตร้อน ทนต่อลมและความแห้งแล้งได้ดี 
เจริญเติบโตด้วยการแตกกิ่งก้านสาขาออกเป็นพุ่ม ถ้า
เจริญเติบโตจากเมล็ดจะมีล าต้นและทรงพุ่มที่ใหญ่มาก 
[1] กระท้อนจัดอยู่ในวงศ์กระท้อน (Meliaceae) ซึ่ง
สมาชิกของพืชในวงศ์นี้ทั่วโลกประกอบด้วย 50-52 
สกุล (genus) ประมาณ 650 ชนิด (species) พบการ
กระจายพันธ์ุในเขตร้อนช้ืน [2] 

ประเทศไทยพบพืชในวงศ์กระท้อน 18 สกุล 
84 ชนิด  3 ชนิดย่อย ( subspecies) และ 4 พันธุ์  
(variety) พืชในวงศ์นี้ท่ีพบในประเทศไทยส่วนมากเป็น
ไม้ต้น ซึ่งเป็นพืชเศรษฐกิจ 2 สกุล คือ สกุลกระท้อน 
(Sandoricum) และสกุลลางสาด (Lansium) โดยพืช
สกุลกระท้อนในประเทศไทยแบ่งเป็น 2 ชนิด ได้แก่ (1) 
Sandoricum beccarianum Baill. มีช่ือพ้อง คือ S. 
emarginatum มี ช่ือท้องถิ่นว่าสะท้อนนก (sathon 
nok) สะท้อนพรุ (sathon phru) และสะโตบุรง (sato 
burong) กระจายพันธุ์ในป่าดิบช้ืนที่ลุ่มต่ า น้ าขัง และ
ในป่าพรุทางภาคใต้ของประเทศไทย ผลสุกใ ช้
รับประทาน มีรสหวานอมเปรี้ยว เนื้อไม้ใช้ก่อสร้างและ

ตกแต่งภายในอาคารบ้านเรือน และ (2) Sandoricum 
koetjape (Burm. f.) Merr. มี ช่ื อ พ้ อ ง  คื อ  Melia 
koetjape, S. indicum, S. nervosum, S. maingayi 
มี ช่ือสามัญว่า sentul, santol, red sentol, yellow 
sentol ส่วนช่ือท้องถิ่นเรียกแตกต่างกันไปในแต่ละ
ภาค เช่น กระท้อน (ภาคกลาง) กะท้อน (นครราชสีมา) 
เตียน ล้อน สะท้อน (ภาคใต้) มะต้อง (ภาคเหนือ 
อุดรธานี) มะติ๋น (ภาคเหนือ) สตียา สะตู (นราธิวาส) 
สะโต (ปัตตานี) [3] โดยกระท้อนสามารถปลูกได้ดีแทบ
ทุกแห่งในประเทศไทย แต่กระท้อนท่ีปลูกกันท่ัวไปเป็น
ชนิดที่มีความ ส าคัญทางเศรษฐกิจ ซึ่งลักษณะของปุย
และรสชาติจะแตกต่างกันออกไปในแต่ละพันธุ์ [1] 

ปี พ.ศ. 2554 มีรายงานการผลิตกระท้อนใน
พื้นที่ภาคกลาง 5 จังหวัด คือ ลพบุรี อ่างทอง สิงห์บุรี 
นนทบุรี และชัยนาท พบว่าจังหวัดลพบุรีมีผลผลิต
สูงสุดรวมมูลค่า 17.52 ล้านบาท ผู้บริโภคส่วนใหญ่
นิยมซื้อกระท้อนรับประทานแบบผลไม้ ซึ่งกระท้อน
พันธุ์ปุยฝ้ายได้รับความนิยมสูงสุด เนื่องจากมีรสหวาน 
เปลือกนิ่ม และเมล็ดมีปุยเหมือนปุยฝ้าย โดยมีการ
ปรับปรุงคุณภาพผลผลิตให้ได้คุณภาพตรงความ
ต้องการของตลาด มีการปรับปรุงพันธุ์ด้วยวิธีผสมพันธ์ุ
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และขยายพันธุ์ดีที่เกิดการกลายพันธุ์ไปจากเดิม ซึ่งท า
ให้ เกิดความหลากหลายของพันธุ์ตามความนิยม 
สามารถจ าแนกด้วยลักษณะสัณฐาน (morphology) 
ตามเนื้อสัมผัส รสชาติ ลักษณะของรูปร่าง และขนาด
ของผล รวมทั้งมีการตั้งช่ือข้ึนใหม่อีกหลายช่ือ [1] 

ปัจจุบันมีพันธุ์กระท้อนหลากหลายพันธุ์ ได้แก่ 
ผอบทอง เขียวหวาน ขันทอง ตาอยู่  เทพรส เทพ
ส าราญ อีไหวอีเปียก อีเมฆ อีท้ายครัว อีแป้น อีจืด หลัง
ห่อ บัวขาว ทองหยิบ ทองหยอด อินทรชิต ทองใบใหญ่ 
ไกรทอง บางกร่าง นวลจันทร์ และตาอยู่ เป็นต้น โดย
พันธุ์ที่เกษตรกรชาวสวนนิยมปลูกและเป็นที่นิยมของ
ผู้บริโภค ได้แก่ ปุยฝ้าย อีล่า นิ่มนวล และทับทิม และ
บางพันธุ์ใกล้สูญพันธุ์ เช่น ทองก ามะหยี่ [1] อย่างไรก็
ตาม ยังไม่พบรายงานการศึกษาความแตกต่างของพันธุ์
กระท้อน ทั้งลักษณะสัณฐานที่มีความแตกต่างกันและ 
ความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) 
ดังนั้นจึงเป็นเรื่องเร่งด่วนและจ าเป็นอย่างยิ่งที่จะต้อง
ศึกษาพืชสกุลนี้ในประเทศไทย รวมทั้งการหาหลักฐาน
และเครื่องมือที่น่าเช่ือถือชนิดต่าง ๆ เข้ามาใช้ร่วมกับ
การศึกษาท่ีจะช่วยในการจัดจ าแนกพืชสกุลกระท้อนให้
เป็นระบบ และส่งผลให้ข้อมูลการจ าแนกและการจัด
กลุ่มที่ได้มีความน่าเช่ือถือ สามารถน าไปเป็นข้อมูล
พื้นฐานในการระบุพันธ์ุและปรับปรุงพันธุ์ได้ในอนาคต 

เครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) เป็นอีก
เครื่องมือหนึ่งที่ช่วยในการศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตได้เป็นอย่างดี โดยเฉพาะอย่าง
ยิ่งการตรวจสอบลายพิมพ์ดีเอ็นเอ (DNA fingerprint) 
ซึ่งเป็นวิธีที่รวดเร็วในการจ าแนกสิ่งมีชีวิต ทั้งนี้เพื่อ
สร้างข้อมูลพื้นฐานส าหรับการพัฒนาพืชสกุลกระท้อน
ให้เป็นพืชทางเศรษฐกิจที่ยั่งยืนต่อไป ด้วยความส าคัญ
ดังกล่าว คณะผู้วิจัยจึงประเมินความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมของกระท้อนด้วยเครื่องหมายสก๊อต (SCoT 
marker, start codon targeted marker) [4,5] โ ด ย

เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสหรอื
พีซีอาร์  (PCR, polymerase chain reaction) ซึ่ งใช้
ไพรเมอร์ (primer) ขนาด 18 นิวคลีโอไทด์ (nucleo-
tide) เพียงชนิดเดียวเพื่อสร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอ (DNA 
fingerprinting) ซึ่งเป็นวิธีที่สะดวก รวดเร็ว ใช้ดีเอ็นเอ
ปริมาณน้อย ไม่จ าเป็นต้องทราบข้อมูลล าดับเบสของ 
ดีเอ็นเอ ประหยัดค่าใช้จ่าย และให้เครื่องหมายดีเอ็นเอ
ที่จ าเพาะกับแต่ละพันธ์ุ 
 

2. อุปกรณ์และวิธีการ 
2.1 ตัวอย่างกระท้อน 

เก็บตั วอย่ างใบกระท้อน จ านวน 22 
ตัวอย่าง จากสวนเกษตรในจังหวัดต่าง ๆ ของประเทศ
ไทย (ตารางที่ 1) 

2.2 การสกัดดีเอ็นเอกระท้อน 
สกัดดี เ อ็น เอจากใบกระท้อนด้ วยวิ ธี

ประยุกต์จาก Doyle และ Doyle [16] โดยบดใบ
กระท้อน 2-3 กรัม ใน extraction buffer [4x CTAB; 
4 % cethyltrimethyl ammonium bromide 
(CTAB), 0.6 % sodium dodecyl sulfate (SDS), 2.5 
M NaCl, 20 mM ethylenediamine tetraacetic 
acid (EDTA), 100 mM Tris-HCl pH 8.0 และ 0.1 % 
sodium metabisufite] 20 มิลลิลิตร  ซึ่ งมี  2-mer-
captoethanol 20 ไ ม โ ค ร ลิ ต ร  แ ล ะ  polyvinyl-
pyrrolidone (PVP) 0.3 กรัม โดยบ่มที่อุณหภูมิ 60 
องศาเซลเซียส เป็นเวลา 60 นาที เมื่อครบเวลาเติม 
คลอโรฟอร์ม : ไอโซเอมิลแอลกอฮอล์ (chloroform : 
isoamyl alcohol = 24:1) 10 มิลลิลิตร ผสมให้เข้า
กัน แล้วน าไปหมุนเหวี่ยงที่ 12,000 x g เป็นเวลา 5 
นาที หลังจากนั้นจึงแยกสารละลายใสส่วนบนมาเติม 
linear polyacrylamide 140 ไมโครลิตร และไอโซ-
โพรพานอล (isopropanol) 7 มิลลิลิตร ผสมให้เข้ากัน
และน าไปบ่มที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 
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ตารางที่ 1 รหัสตัวอย่าง ช่ือพันธุ์ แหล่งที่มา ขนาดผล และความหวานของกระท้อน 22 ตัวอย่าง ที่ใช้ในการวิจัย 
   

ล าดับ รหัสตัวอย่าง ช่ือพันธุ์ แหล่งที่มา ขนาดผล1 ความหวาน2 

1 KT14 ทองก ามะหยี ่ ลพบุร ี เล็ก น้อย 
2 KT20 ถมทอง ลพบุร ี เล็ก ปานกลาง 
3 KT22 ปุยฝ้าย นนทบุรี กลาง มาก 
4 KT23 ปุยฝ้าย นนทบุรี กลาง ปานกลาง 
5 KT27 ขันทอง นนทบุรี เล็ก น้อย 
6 KT29 ทับทิม นนทบุรี ND ND 
7 KT30 ทับทิม นนทบุรี ND ND 
8 KT32 ปุยฝ้าย นนทบุรี เล็ก ปานกลาง 
9 KT34 ปุยฝ้าย นนทบุรี ใหญ่ มาก 
10 KT35 เทพรส นนทบุรี ND ND 
11 KT36 นิ่มนวล นนทบุรี ND ND 
12 KT38 อีล่า นครนายก กลาง ปานกลาง 
13 KT39 อีล่า นครนายก กลาง ปานกลาง 
14 KT40 ทองก ามะหยี ่ นครนายก เล็ก ปานกลาง 
15 KT42 ทับทิม นครนายก เล็ก ปานกลาง 
16 KT43 ปุยฝ้าย นครนายก กลาง ปานกลาง 
17 KT45 คานหาม นครนายก กลาง มาก 
18 KT46 ทองก ามะหยี ่ ปราจีนบุร ี กลาง ปานกลาง 
19 KT47 ปุยฝ้าย ปราจีนบุร ี ใหญ่ ปานกลาง 
20 KT49 ปุยฝ้าย ปราจีนบุร ี ใหญ่ น้อย 
21 KT50 ทับทิม ปราจีนบุร ี ND ND 
22 KT52 เขียวหวาน ปราจีนบุร ี ND ND 

1ขนาดผลกระท้อน : ผลเล็ก (น้อยกว่า 250 กรัม) ผลกลาง (250-400 กรัม) และผลใหญ่ (มากกว่า 400 กรัม);        
2ความหวานของผลกระท้อน : หวานน้อย (น้อยกว่า 13 บริกซ์) หวานปานกลาง (13-15 บริกซ์) และหวานมาก 
(มากกว่า 15 บริกซ์) 
 
30 นาที เมื่อครบเวลาน าไปหมุนเหวี่ยงที่ 12,000 x g 
เป็นเวลา 15 นาที หลังจากนั้นจึงเทสารละลายทิ้งและ
ล้างตะกอนด้วย washing buffer (10 mM sodium 
acetate pH 5.2 และ 70 % ethanol) ปล่อยให้แห้ง
และละลายตะกอนใน RNase buffer (10 mM Tris-
HCl pH 8.0 และ 15 mM NaCl) 500 ไมโครลิตร เติม

เอนไซม์ RNase A (10 mg/ml) 4 ไมโครลิตร บ่มที่
อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 นาที เมื่อ
ครบเวลาสกัดด้วยฟีนอล : คลอโรฟอร์ม : ไอโซเอมิล
แ อล ก อฮ อล์  ( phenol : chloroform : isoamyl 
alcohol = 25:24:1) 1 ครั้ง และสกัดด้วยคลอโรฟอรม์ 
: ไอโซเอมิลแอลกอฮอล์ (24:1) อีก 1 ครั้ง หลังจากนั้น
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จึงย้ายสารละลายใสส่วนบนมาเติม linear polyacry-
lamide 70 ไมโครลิตร โซเดียมอะซิเตต ความเข้มข้น 
3 โมลาร์ (pH 5.2) ให้ได้ 10 เปอร์เซ็นต์ ของปริมาตร 
และไอโซโพรพานอลให้ได้ 50 เปอร์เซ็นต์ ของปริมาตร 
บ่มที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 นาที 
น าไปหมุนเหวี่ยงที่  12,000 x g เป็นเวลา 10 นาที 
หลังจากนั้นจึงเทสารละลายทิ้งและล้างตะกอนด้วย   
เอทานอล 70 เปอร์เซ็นต์ แล้วผึ่งตะกอนให้แห้งและ
ละลายตะกอนด้วย TE buffer (10 mM Tris-HCl pH 
8.0 และ 1.0 mM EDTA) ปริมาตร 200-300 ไมโคร 
ลิตร [7] 

ตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอที่ได้ด้วยวิธีวัดค่า
การดูดกลืนแสงท่ีความยาวคลื่น 260 นาโนเมตร (nm) 
และตรวจสอบคุณภาพดีเอ็นเอด้วยเทคนิคอิเล็กโทรโฟ-
รีซิส (electrophoresis) ในเจลอะกาโรส (agarose 
gel) 0.8 เปอร์เซ็นต์ และการค านวนอัตราส่วนระหว่าง
ค่าการดูดกลืนแสงท่ีความยาวคลืน่ 260 กับ 280 นาโน
เมตร [8]  

2.3 การตรวจสอบลายพิมพ์ดีเอ็นเอกระท้อน
ด้วยเคร่ืองหมายสก๊อต 

2.3.1 การตรวจหาไพรเมอร์ที่สามารถเพิ่ม
ปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส  

รวมดีเอ็นเอกระท้อนทั้ง 22 ตัวอย่าง 
(ในปริมาณที่เท่า ๆ กัน) เข้าด้วยกัน แล้วน าไปท า
ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสโดยใช้ไพรเมอร์ จ านวน 80 
ชนิด (SCoT1-SCoT80) [4,5] ซึ่งมีขนาด 18 นิวคลีโอ-
ไทด์ เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ 100 นาโนกรัม (ng) ด้วย
ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสในบัฟเฟอร์ 1 เท่า (50 mM 
KCl, 10 mM Tris-HCl pH 9.1, 0.1 % TritonTM X-100 
และ 2.5 mM MgCl2) ซึ่งมีนิวคลีโอไทด์ 4 ชนิด (dATP, 
dCTP, dGTP และ dTTP) ชนิดละ 200 ไมโครโมลาร์ 
(µM) ไพรเมอร์แบบสุ่ม 250 นาโนโมลาร์ (nM) และ
เอนไซม์ Taq DNA polymerase (Vivantis, Vivantis 

Technologies Sdn Bhd, Malaysia) 1 ยูนิ ต  (unit) 
[9,10] 

ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสมี 3 ขั้นตอน 
คือ (1) บ่มที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 3 นาที 
จ านวน 1 รอบ (2) บ่มที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 
นาน 30 วินาที, อุณหภูมิ 46 องศาเซลเซียส นาน 30 
วินาที และอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที 
จ านวน 40 รอบ และ (3) บ่มที่อุณหภูมิ 72 องศา
เซลเซียส นาน 5 นาที จ านวน 1 รอบ แล้วตรวจสอบ
ลายพิมพ์ดีเอ็นเอด้วยเทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิสในเจล  
อะกาโรส 1.5 เปอร์เซ็นต์ [11,12] 

2.3.2 การสร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอกระท้อน  
น าไพรเมอร์ที่ให้ลายพิมพ์ดีเอ็นเอมา

ตรวจสอบกับดีเอ็นเอกระท้อนทั้ง 22 ตัวอย่าง โดยการ
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสจะ
ท าซ้ า 3 ครั้ง ทั้งนี้เพื่อยืนยันผลลายพิมพ์ดีเอ็นเอให้
น่าเชื่อถือยิ่งข้ึน 

2.4 การวิเคราะห์ผล 
เปรียบเทียบลายพิมพ์ดีเอ็นเอกระท้อนทั้ง 

22 ตัวอย่าง ที่ได้จากเครื่องหมายสก๊อต โดยเปรียบ 
เทียบความเหมือนและความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอ
ที่ได้ทั้งหมด แล้ววิเคราะห์ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือน 
( similarity coefficient) ด้ วย โปรแกรมส า เ ร็ จรู ป 
NTSYS-pc รุ่น 2.01e และสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ 
(dendrogram) ด้ วยวิธีการจัดกลุ่ มแบบ UPGMA 
(unweighted pair group method with arithmetic 
mean) [13] 
 

3. ผลการวิจัยและวิจารณ์ 
3.1 ไพรเมอร์สก๊อตที่สามารถเพ่ิมปริมาณ    

ดีเอ็นเอกระท้อนด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส  
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอรวมของกระท้อน  22 

ตัวอย่าง โดยใช้ไพรเมอร์ 80 ชนิด พบว่าไพรเมอร์ 13 
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ชนิด (หรือคิดเป็น 16.30 เปอร์เซ็นต์) สามารถเพิ่ม
ปริมาณดีเอ็นเอได้ ได้แก่ SCoT15, SCoT35, SCoT47, 
SCoT52, SCoT54, SCoT63, SCoT65, SCoT66, 
SCoT67, SCoT71, SCoT73, SCoT74 และ SCoT77  
3.2 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกระท้อนที่ได้จากเครื่องหมาย 
สก๊อต 

เมื่อน าไพรเมอร์สก๊อต 13 ชนิด ที่ เพิ่ม
ปริมาณดีเอ็นเอได้มาสร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอกระท้อนทัง้ 
22 ตัวอย่าง ปรากฏว่าพบแถบดีเอ็นเอรวมทั้งสิ้น 159 

แถบ ขนาดประมาณ 220-2,600 คู่เบส (base pairs, 
bp) ซึ่ ง เป็นแถบดี เอ็นเอที่พบเหมือนกันทุกพันธุ์  
(monomorphic band) 14 แถบ (หรือคิดเป็น 8.80 
เปอร์เซ็นต์) และเป็นแถบดีเอ็นเอที่พบต่างกันในแต่ละ
พันธุ์ (polymorphic band) 145 แถบ (หรือคิดเป็น 
91.20 เปอร์ เซ็นต์ )  ซึ่ งลายพิมพ์ดี เอ็นเอที่ ได้จาก
เครื่องหมายสก๊อตนั้นมีรูปแบบจ าเพาะต่อกระท้อน 
(รูปที่ 1) และพบแถบดีเอ็นเอบางแถบท่ีสามารถใช้เป็น
เครื่องหมายดีเอ็นเอส าหรับระบุพันธุ์กระท้อนได้ 

 

 
 

รูปที่ 1 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ได้จากเครื่องหมายสก๊อตโดยใช้ไพรเมอร์ SCoT74 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 
(GeneRuler™ 100 bp Plus DNA Ladder, Thermo Scientific™), 1-22 คือ ตัวอย่างกระท้อนตาม 
ล าดับในตารางที่ 1] 

 
3.3 การวิเคราะห์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอ 

เมื่อวิเคราะห์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ได้จาก
เครื่องหมายสก๊อตด้วยโปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 2.01e 
และเลือกวิธีจัดกลุ่มแบบ UPGMA โดยค านวณค่า
สัมประสิทธิ์ความเหมือนและสร้างแผนภูมิความ 
สัมพันธ์ พบว่ากระท้อนที่ใช้ในการวิจัยครั้งนี้ทั้ง 22 
ตัวอย่าง มีค่าสัมประสิทธ์ิความเหมือนอยู่ระหว่าง 0.55 
ถึง 0.93 เฉลี่ย 0.715 เมื่อพิจารณาที่ค่าสัมประสิทธิ์
ความเหมือน 0.65 พบว่าแบ่งกระท้อนเป็น 4 กลุ่ม คือ 
(1) กลุ่ม 1 ได้แก่ KT23 (2) กลุ่ม 2 ได้แก่ KT20, KT30 
และ KT32 (3) กลุ่ม 3 ประกอบด้วย 3 กลุ่มย่อย กลุ่ม
ย่อย 3.1 ได้แก่  KT35 กลุ่มย่อย 3.2 ได้แก่  KT38, 

KT39, KT40, KT42, KT47, KT49, KT50 และ KT52 
และกลุ่มย่อย 3.3 ได้แก่ KT22, KT27, KT29, KT34, 
KT36, KT43, KT45 และ KT46 และ (4) กลุ่ม 4 ได้แก่ 
KT14 (รูปที่ 3) 

3.4 อภิปรายผล 
กระท้อนทั้ง 22 ตัวอย่าง ที่ใช้ในการวิจัย

ครั้งนี้  เป็นกระท้อนที่ เกษตรกรปลูกเพื่อจ าหน่าย
ผลผลิตเป็นการค้า ซึ่งมี 10 พันธุ์ ได้แก่ ทองก ามะหยี่ 
ถมทอง ปุยฝ้าย ขันทอง ทับทิม เทพรส น่ิมนวล อีล่า 
คานหาม และเขียวหวาน เมื่อพิจารณาแผนภูมิความ 
สัมพันธ์ของกระท้อนทั้ ง  22 ตั วอย่ าง  ที่ ได้ จาก
เครื่องหมายสก๊อต โดยใช้ไพรเมอร์ 13 ชนิด (รูปที่ 3) 
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พบว่ากระท้อนพันธุ์อีล่า KT38 กับกระท้อนพันธุ์อีล่า 
KT39 มี ความสัมพันธ์ ใกล้ ชิดกันมากที่ สุ ด  มี ค่ า
สัมประสิทธิ์ความเหมือน 0.93 (รูปที่  2) เนื่องจาก
ตัวอย่างทั้งสองเป็นกระท้อนพันธุ์เดียวกันและเก็บมา
จากจังหวัดนครนายกเช่นเดียวกัน กระท้อนพันธุ์ปุย

ฝ้าย KT34 กับกระท้อนพันธุ์ทับทิม KT30 มีความ 
สัมพันธ์ใกล้ชิดกันน้อยที่สุด มีค่าสัมประสิทธิ์ความ
เหมือน 0.55 (รูปที่ 2) เนื่องจากตัวอย่างทั้งสองเป็น
กระท้อนต่างพันธุ์กัน แม้จะเก็บมาจากจังหวัดนนทบุรี
เหมือนกันก็ตาม 

 

 
 

รูปที่ 2 ค่าสัมประสิทธ์ิความเหมือนของกระท้อนท้ัง 22 ตัวอย่าง ที่ได้จากเครื่องหมายสก๊อต 
 

การวิจัยครั้งนี้ พบว่าแผนภูมิความสัมพันธ์
ของกระท้อนทั้ง 22 ตัวอย่าง ที่ได้จากเครื่องหมาย 
สก๊อตนั้น มีการแบ่งกลุ่มกระท้อนที่ไม่สอดคล้องกับ
พันธุ์ ขนาดผล และความหวานของผลแต่อย่างใด ทั้งนี้
เนื่องจากกระท้อนมีอายุยืนนับ 100 ปี และเป็นพืชผสม
ข้าม สามารถขยายพันธุ์ได้หลายวิธี ได้แก่ การทาบกิ่ง 
การติดตา การเสียบยอด การเสียบข้าง และการเพาะ
เมล็ด แต่ดั้งเดิมนั้นนิยมขยายพันธุ์ด้วยการเพาะเมล็ด 
เพราะท าได้ง่าย [1] ดังนั้นจึงท าให้กระท้อนมีความ
หลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) สูง มี

พันธุ์มากมาย และภายในพันธุ์เดียวกันก็มีความต่าง
ทางพันธุกรรม (genetic distance) สูง 

เครื่องหมายสก๊อตอาจไม่เหมาะสมส าหรับ
การระบุพันธุ์กระท้อน เนื่องจากใช้ไพรเมอร์ที่จ าเพาะ
กับต าแหน่งเริ่มต้นการแปลรหัส (transcription) [4,5] 
ของยีนก าหนดการสร้างโปรตีนต่าง ๆ ซึ่งมีจ านวนน้อย
เมื่อเปรียบเทียบกับจีโนมทั้งหมดของกระท้อน ดังนั้น
ในการวิจัยครั้งต่อไปควรเลือกใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอที่
กระจายทั่วทั้งจีโนม เช่น อาร์เอพีดี (RAPD, random 
amplified polymorphic DNA) [14] 
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รูปที่ 3 แผนภูมิความสัมพันธ์ของกระท้อนท้ัง 22 ตัวอย่าง ที่ได้จากเครื่องหมายสก๊อต 
 

อย่างไรก็ตาม ประเทศไทยมีงานวิจัยที่ใช้
เครื่องหมายสก๊อตในพืชหลายชนิด ได้แก่ การวิเคราะห์
ความผันแปรทางพันธุกรรม (genetic variation) ของ
ต้นรักแกนมอ [15] การประเมินความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมและการระบุชนิดของกล้วยไม้สกุลก้านก่อ 
[16] การประเมินความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและการ
ระบุชนิดของกล้วยไม้รองเท้านารีสกุล Paphiopedi-
lum สกุลย่อย Brachypetalum หมู่  Brachypeta-
lum [17] การประเมินความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและ
การระบุชนิดของกล้วยไม้สกุลรองเท้านารีกลุ่มใบเขียว 
[18] การประเมินความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและการ
จ าแนกข้าวปลูกบางพันธุ์ด้วยเครื่องหมาย สก๊อต [19] 
การประเมินความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและการ
จ าแนกพริกด้วยเครื่องหมายสก๊อต [20] การประเมิน
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและการจ าแนกกล้วยด้วย
เครื่องหมายสก๊อต [21] เป็นต้น 
 

4. สรุป 
การตรวจสอบดีเอ็นเอกระท้อนทั้ง 22 ตัวอย่าง 

ด้วยเครื่องหมายสก๊อตโดยใช้ไพรเมอร์ 80 ชนิด พบว่า

สามารถแยกความแตกต่างระหว่างแต่ละตัวอย่างได้
ด้วยแถบดีเอ็นเอจ าเพาะ เมื่อวิเคราะห์ความสัมพันธ์
ทางพันธุกรรมพบว่ามีค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนอยู่
ระหว่าง 0.55 ถึง 0.93 (เฉลี่ย 0.715) และแผนภูมิ
ความสัมพันธ์ของกระท้อนซึ่งได้จากเครื่องหมายสก๊อต
ที่ค่าสัมประสิทธ์ความเหมือน 0.65 สามารถแยก
กระท้อนเป็น 4 กลุ่ม 
 

5. กิตติกรรมประกาศ 
โครงการวิจัยได้รับทุนสนับสนุนจากส านักงาน

พัฒนาเศรษกิจจากฐานชีวภาพ (องค์การมหาชน) 
สัญญารับทุนวิจัยส่งเสริมและสนับสนุนการวิจัยที่มุ่ง
เป้า ประจ าปี 2558 สญัญาเลขท่ี สพภ.-วช. 17/2558 
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