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บทคัดย่อ  

 
ต้นประ (Elateriospermum tapos) เป็นพันธุ ์ไม้ป่าและพืชเศรษฐกิจระดับท้องถิ ่นที่

แพร่กระจายในภาคใต้ของประเทศไทย อุทยานแห่งชาติเขานันมีพื้นที่ป่าประขนาดใหญ่ซึ่งปัจจุบัน  
มีการนำเมล็ดพันธุ์ประจากป่าดั้งเดิมเพื่อนำมาปลูกเป็นป่าปลูก ดังนั้นจึงควรมีการตรวจสอบลักษณะ
ทางพันธุกรรมเพื่อใช้เป็นข้อมูลในการจัดการป่าปลูก การศึกษาครั้งนี้วิเคราะห์ความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของต้นประในป่าดั้งเดิมและป่าปลูกในอุทยานแห่งชาติเขานัน จังหวัดนครศรีธรรมราช โดย
วิเคราะห์จากลำดับนิวคลีโอไทด์จากยีน maturaseK ในคลอโรพลาสต์ดีเอ็นเอขนาด 772 คู่เบส  
ผลการศึกษาพบว่าต้นประในป่าดั้งเดิมมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกว่าต้นประในป่าปลูก  
พบการแยกกลุ่มประชากรเป็น 2 กลุ่ม คือ ต้นประจากป่าดั้งเดิมและต้นประจากป่าปลูก อีกทั้ง 
พบแนวโน้มในการแยกสายวิวัฒนาการของต้นประในป่าปลูกออกจากต้นประในป่าดั ้งเดิม จาก  
ผลการศึกษาในครั้งนี้คณะผู้วิจัยแนะนำว่าในการจัดการทางพันธุกรรมควรมีการจัดการแยกกันระหว่าง
ต้นประจากป่าดั้งเดิมและต้นประจากป่าปลูก ทั้งนี้เพื่อหลีกเลี่ยงการปนเปื้อนทางพันธุกรรม 

 
คำสำคัญ: พันธุกรรม ต้นประ ยีนในคลอโรพลาสต์ อุทยานแห่งชาติเขานัน  

 
1 สาขาวิทยาศาสตร์ คณะวิทยาศาสตร์ มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีราชมงคลศรีวิชัย 
2 อุทยานแห่งชาติเขานัน จังหวัดนครศรีธรรมราช 
3 คณะครุศาสตร์ มหาวิทยาลัยราชภัฏนครศรีธรรมราช 
* Corresponding author e-mail: jutamas_sup@nstru.ac.th 
DOI: https://doi.org/10.65217/wichchajnstru.2023.v42i1.256104 
 

Received: 5 September 2022, Revised: 3 October 2022, Accepted: 17 October 2022 

mailto:jutamas_sup@nstru.ac.th
https://doi.org/10.65217/wichchajnstru.2023.v42i1.256104


2      วารสารวิชชา มหาวิทยาลัยราชภัฏนครศรีธรรมราช 

 

 WICHCHA JOURNAL Vol. 42 No. 1 January - June 2023 
 

Abstract 

The parah tree (Elateriospermum tapos) is a species of wild and local economic 
plant that spreads in the south of Thailand. Khao Nan National Park has a large parah 
forest area where parah seeds from the primitive forest are now being used for planting. 
Therefore, genetic traits should be examined as for the information in the management 
of planting forests. This study aimed to analyze the genetic diversity of parah trees in 
primitive forests and forests planted in Khao Nan National Park. It was analyzed from 
nucleotide sequences from the maturaseK gene in a 772 based pairs of DNA 
chloroplasts. The findings indicated that parah trees in primitive forests have a higher 
genetic diversity than parahs in planted forests. We found a separation of two 
population groups: parah trees from primitive forests and parah trees from planted 
forests. We also found a tendency to separate the evolutionary line of parah trees in 
planted forests from parah trees in primitive forests. Based on the results of this study, 
we suggest that genetic management should be managed separately between parah 
trees from primitive forests and parah trees from planted forests to avoid genetic 
contamination. 
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บทนำ  

ต้นประ (Elateriospermum tapos) เป็นพืชในวงศ์ Euphorbiaceace จัดเป็นพืชชนิด
เดียวในสกุล Elateriospermum ที่พบแพร่กระจายในเอเชียตะวันออกเฉียงใต้โดยเฉพาะในภาคใต้
ของประเทศไทย (วิสุทธิ์ และรังสิมา, 2550) ต้นประเป็นไม้ยืนต้นที่เจริญเติบโตในเขตป่าดงดิบหรือ
ตามภูเขาที่มีความชื้นสูง สามารถนำมาใช้ประโยชน์ได้หลายอย่าง โดยเฉพาะเมล็ดประซึ่งมีโปรตีนสูง 
เป็นประโยชน์ต่อร่างกาย สามารถนำมาเป็นส่วนผสมในอาหารได้หลายชนิด  เช่น เบเกอรี่ น้ำสลัด  
ไส้กรอก และไอศกรีม เป็นต้น (Choonhahirun, 2010) จัดได้ว่าต้นประเป็นพืชเศรษฐกิจที่สำคัญ
ของชุมชนในท้องถิ่น อุทยานแห่งชาติเขานันมีพื้นที่ป่าประที่คาดว่ามีขนาดใหญ่ที่สุดในโลก (ปริญญา 
และคณะ, 2561) โดยประชาชนในพื้นที่มีการใช้ประโยชน์จากต้นประ โดยเก็บเมล็ดประเพื่อนำมา
แปรรูปเป็นอาหารชนิดต่าง ๆ นอกจากนี้ยังนำเมล็ดประมาปลูกบริเวณสวนยางพาราหรือปลูกเป็น
แนวรั้วเพื่อเก็บผลผลิตโดยไม่ต้องเข้าไปเก็บในเขตอุทยานฯ การนำเมล็ดประจากต่างพื้นที่มาปลูก
ร่วมกันอาจทำให้มีการปนเปื้อนทางพันธุกรรมจากการผสมพันธุ์กับต้นพันธุ์ดั้งเดิม ดังนั้นจึงควรศึกษา
ลักษณะทางพันธุกรรมเพื่อเป็นแหล่งข้อมูลสำหรับใช้ในการพิจารณาจัดการทรัพยากรต้นประในพื้นที่ 

การศึกษาลักษณะทางพันธุกรรมของต้นประในพื้นที่อุทยานแห่งชาติเขานันมีการศึกษาโดย
จุฑามาศ และคณะ (2563) ซึ ่งศึกษาจากลำดับนิวคลีโอไทด์จากยีน ribulose-bisphosphate 
carboxylase ในคลอโรพลาสต์ดีเอ็นเอ พบการแบ่งกลุ่มประชากรออกเป็น 2 กลุ่ม คือ กลุ่มประชากร

http://nps.dnp.go.th/parksdetail.php?id=32&name=%25
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ต้นประในอำเภอนบพิตำและกลุ่มประชากรต้นประจากประเทศมาเลเซียและบรูไน สำหรับการศึกษา
ครั้งนี้ทำการศึกษาลักษณะทางพันธุกรรมของต้นประโดยการศึกษาจากลำดับนิวคลีโอไทด์จากยีน 
maturaseK ในคลอโรพลาสต์ดีเอ็นเอ โดยใช้ตัวอย่างต้นประที่อยู่ในป่าดั้งเดิมและในป่าปลูก เพื่อ
ตรวจสอบความแตกต่างทางพันธุกรรม ผลการศึกษาครั้งนี้จะเป็นประโยชน์ในการพิจารณาการปลูก
ต้นประทดแทนในธรรมชาติหรือแนวทางในการปลูกต้นประเชิงพาณิชย์โดยหลีกเลี่ยงการปนเปื้อน
ทางพันธุกรรมและยังคงความหลากหลายทางพันธุกรรมของต้นประในพื้นที่ไว้ 
 
วิธีดำเนินการวิจัย 

1. การเก็บตัวอย่างต้นประ 
    เก็บตัวอย่างใบสดของต้นประเพื่อนำมาสกัดดีเอ็นเอในห้องปฏิบัติการ โดยพื้นที่เก็บ

ตัวอย่างแบ่งเป็นส่วนพื้นที่ป่าดั้งเดิม ได้แก่ หน่วยพิทักษ์อุทยานห้วยเลข จำนวน 40 ต้น และหน่วย
พิทักษ์อุทยานน้ำตกหินท่อ จำนวน 40 ต้น ส่วนพื้นที่ป่าปลูก ได้แก่ บ้านหินท่อ จำนวน 28 ต้น และ 
ที่ทำการอุทยานแห่งชาติเขานัน จำนวน 10 ต้น โดยคัดเลือกจากต้นประที่มีอายุมากกว่า 25 ปี (ภาพที่ 1) 

 

 
 

ภาพที่ 1 พื้นที่เก็บตัวอย่างต้นประ ได้แก่ หน่วยพิทักษ์อุทยานห้วยเลข (ป่าดั้งเดิม) (ก) หน่วยพิทักษ์ 
 อุทยานน้ำตกหินท่อ (ป่าดั้งเดิม) (ข) บ้านหินท่อ (ป่าปลูก) (ค) และที่ทำการอุทยานแห่งชาติ 
 เขานัน (ป่าปลูก) (ง)   

  

(ก) 

(ข) (ค) 

(ง) 
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2. การสกัดดีเอ็นเอ 
    นำใบประสดมาสกัด genomic DNA โดยใช้ชุดสกัด Thermo Scientific Phire Plant 

Direct PCR Kit และใช้วิธีการที่บริษัทแนะนำ 
3. การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ  
    เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายด้วยการทำปฏิกิริยาลูกโซ่ (PCR) ใช้ไพรเมอร์ที่ได้จากการ

ออกแบบโดยใช้ข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน maturaseK จากฐานข้อมูล GenBank หมายเลข 
accession number AB268044.1 เป็นต้นแบบ ซึ่งได้ไพรเมอร์ดังนี้ ET_matK_F 5’ GCC AAT GAT 
TCT AAC CAA AAT CC 3’ และ ET_matK_R 5’ CCC GGA TCG GTT TAC TAA TG 3’ จากนั้ น
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายในหลอดพีซีอาร์ซึ่งประกอบด้วย nuclease free water 19.5 ไมโครลิตร 
2x Phire Plant Direct PCR Master Mix 25 ไมโครลิตร forward primer 2 ไมโครลิตร และ reverse 
primer 2 ไมโครลิตร นำหลอดทดลองมาเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายด้วยเครื่อง PCR MS Major 
Science Major cycler โดยใช้ขั้นตอน initial denaturation ที่อุณหภูมิ 98 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 
5 นาที จากนั้นเข้าสู่ขั้นตอน denaturation ที่อุณหภูมิ 98 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 5 วินาที annealing 
ที่อุณหภูมิ 55 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 5 วินาที และ extension ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส  
เป็นเวลา 20 วินาที โดยขั ้นตอน denaturation-annealing-extension ใช้จำนวน 40 รอบ และ
ขั้นตอนสุดท้ายคือ final extension ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 1 นาที  

4. การหาลำดับนิวคลีโอไทด์  
    ตรวจสอบผลการเพ ิ ่ มปร ิมาณด ี เอ ็น เอเป้ าหมายด ้ วยเทคน ิค agarose gel 

electrophoresis เม ื ่อพบว่าถูกต้องจึงนำไปทำให้บริส ุทธ ิ ์ด ้วย Gel/PCR Purification Mini Kit 
(FAVORGEN, BIOTECHCORP.) แล้วส่งตัวอย่างดีเอ็นเอเป้าหมายเพื่อหาลำดับนิวคลีโอไทด์ที่หน่วย
บริการ (1st Base Laboratory, Malaysia) 

5. การวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
    5.1 การวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม 

     เมื่อได้ผลลำดับนิวคลีโอไทด์ ทำการตรวจสอบความถูกต้องของลำดับนิวคลีโอไทด์ 
ที่ได้ โดยนำไปเปรียบเทียบกับลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน maturaseK จากฐานข้อมูล GenBank 
Accession นำลำดับนิวคลีโอไทด์มา alignment ด้วยโปรแกรม ClustalW version 2.0.12 (Larkin 
et al., 2007) แล้วตรวจสอบความถูกต้องอีกครั้ง จากนั้นวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
ได้แก่ ค่าความหลากหลายของลำดับเบส (nucleotide diversity: π; Nei, 1987) ค่าความหลากหลาย
ของแฮโพลไทป์ (haplotype diversity: h; Nei, 1987) และค่า polymorphic site ด้วยโปรแกรม 
DnaSP version 5 (Librado and Rozas, 2009) ทดสอบการเบี ่ยงเบนจากประชากรสมดุลโดย 
การวิเคราะห์ค่า Fu’s Fs (Fu, 1997) และค่า Tajima’s D (Tajima, 1989) ใช้การทำซ้ำ 10,000 
permutations ด้วยโปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer, 2010) 
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5.2 การวิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร 
     ทำการทดสอบความแตกต่างทางพันธุกรรมด้วยวิธีที่เป็นอิสระต่อกัน 4 วิธี ได้แก่  

1) วิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรด้วยวิธี analysis of molecular variance (AMOVA) โดย
แบ่งการวิเคราะห์เป็นสองระดับ คือ แบบที่หนึ่งทำการแบ่งประชากรเป็น 4 กลุ่มตามพื้นที่เก็บตัวอย่าง 
(single region) คือ หน่วยพิทักษ์อุทยานห้วยเลข หน่วยพิทักษ์อุทยานน้ำตกหินท่อ บ้านหินท่อ และ 
ที่ทำการอุทยานแห่งชาติเขานัน และแบบที่สองทำการแบ่งประชากรเป็น 2 กลุ่มตามสภาพป่าประ 
(primitive forest x planted forest) ได้แก่ ป่าดั้งเดิม (หน่วยพิทักษ์อุทยานห้วยเลขและหน่วยพิทกัษ์
อุทยานน้ำตกหินท่อ) และป่าปลูก (บ้านหินท่อและที่ทำการอุทยานแห่งชาติเขานัน) โดยใช้โปรแกรม 
ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer, 2010) ใช้การทำซ้ำ 10,000 permutations 
2) วิเคราะห์ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรด้วยวิธี pairwise FST โดยใช้การทำซ้ำ 
10,000 permutations ด้วยใช้โปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer, 2010) 
3) วิเคราะห์ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ (phylogenetic tree) ของต้นประจากลำดับนิวคลีโอไทด์ของ
แต่ละตัวอย่าง โดยใช้วิธี Neighbor-joining ตามโมเดล kimura 2-parameter โดยใช้ค่า bootstrap 
1,000 ครั้ง ด้วยโปรแกรม MEGA version 6 (Tamura et al., 2013) และ 4) สร้างแผนผังความสัมพันธ์
ระหว่างแฮโพลไทป์ (MSN) ด้วยโปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer, 
2010) ใช้การทำซ้ำ 10,000 permutations 

  
ผลการวิจัย 

1. ความหลากหลายทางพันธุกรรม  
    จากการวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน maturaseK ในตัวอย่างต้นประจำนวน 

118 ต้น โดยวิเคราะห์จากลำดับนิวคลีโอไทด์ขนาด 772 คู่เบส พบตำแหน่ง polymorphic sites 68 
ตำแหน่ง สามารถจำแนกแฮโพลไทป์ได้เป็น 5 แฮโพลไทป์ สำหรับค่าความหลากหลายของแฮโพลไทป์ 
(h) และค่าความหลากหลายของลำดับเบส (π) ของประชากรรวม มีค่า 0.417 และ 0.032 ตามลำดับ 
ส่วนค่า Tajima’s D และ Fu’s Fs ของประชากรรวม มีค่า -0.893 และ -1.551 ตามลำดับ แต่ไม่มี
ความแตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ (ตารางที่ 1) โดยมีแฮโพลไทป์ที่พบได้ในหลายประชากร 
(shared haplotype) จำนวน 3 แฮโพลไทป์ คือ แฮโพลไทป์ HAP 1 HAP 2 และ HAP 3 และมีแฮโพลไทป์
ที่พบเฉพาะในประชากร (rare haplotype) จำนวน 2 แฮโพลไทป์ คือ แฮโพลไทป์ HAP 4 ซึ่งพบเฉพาะ
ในพื้นที่ป่าปลูกบ้านหินท่อ และแฮโพลไทป์ HAP 5 ซึ่งพบเฉพาะในพื้นที่ป่าปลูกที่ทำการอุทยาน
แห่งชาติเขานัน (ตารางที่ 2)  
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ตารางที่ 1 ค่าความหลากหลายทางพนัธุกรรมวิเคราะห์จากลำดบันิวคลโีอไทด์ของยีน maturaseK 
 ในคลอโรพลาสต์ดีเอ็นเอของต้นประในป่าดัง้เดิมและป่าปลูกในอุทยานแห่งชาติเขานัน 

พื้นที่เก็บ
ตัวอย่าง 
ป่าประ  

(collecting 
sites) 

จำนวน
ตัวอย่าง 

(N) 

ตำแหน่ง 
polymorphic 

sites 

ตำแหน่ง 
แฮโพลไทป์ 

ค่าความ
หลากหลาย 

ของแฮโพลไทป์ 
(h) 

(mean±SD) 

ค่าความ
หลากหลาย 

ของลำดับเบส 
(π) 

(mean±SD) 

Tajima’s 
D 

Fu’s 
Fs 

(ก) 40 66 2 0.467±0.048 0.039±0.004 -3.554 -4.028 
(ข) 40 66 3 0.518±0.069 0.039±0.004 -3.516 -3.452 
(ค) 28 65 3 0.140±0.087 0.011±0.006 -1.802 -2.746 
(ง) 10 1 2 0.200±0.154 0.000±0.000 -1.111 -4.123 
รวม 118 68 5 0.417±0.047 0.032±0.003 1.039 -2.758 

 

หมายเหต ุ- (ก) = หน่วยพิทักษ์อุทยานห้วยเลข (ป่าดั้งเดิม) 
 - (ข) = หน่วยพิทักษ์อุทยานน้ำตกหินท่อ (ป่าดั้งเดิม) 
 - (ค) = บ้านหินท่อ (ป่าปลูก) 
 - (ง) = ท่ีทำการอุทยานแห่งชาติเขานัน (ป่าปลูก) 
 
ตารางที่ 2 การกระจายของแฮโพลไทป์จากลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน maturaseK ในคลอโรพลาสต์ 

 ดีเอ็นเอของต้นประในป่าดั้งเดิมและป่าปลูกในอุทยานแห่งชาติเขานัน  
แฮโพลไทป์ (ก) (ข) (ค) (ง) รวม 

HAP 1 26 26 26 9 87 
HAP 2 14 10 - - 24 
HAP 3 - 4 1 - 5 
HAP 4 - - 1 - 1 
HAP 5 - - - 1 1 
รวม 40 40 28 10 118 

 

หมายเหต ุ- (ก) = หน่วยพิทักษ์อุทยานห้วยเลข (ป่าดั้งเดิม) 
 - (ข) = หน่วยพิทักษ์อุทยานน้ำตกหินท่อ (ป่าดั้งเดิม) 
 - (ค) = บ้านหินท่อ (ป่าปลูก) 
 - (ง) = ท่ีทำการอุทยานแห่งชาติเขานัน (ป่าปลูก) 
 

2. โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร 
    จากการศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรโดยการวิเคราะห์โดยแบ่งกลุ่มประชากร

เป็น 2 รูปแบบ คือ 1) เมื่อแบ่งกลุ่มประชากรตามพื้นที่เก็บตัวอย่าง ได้แก่ หน่วยพิทักษ์อุทยานห้วยเลข 
หน่วยพิทักษ์อุทยานน้ำตกหินท่อ บ้านหินท่อ และที่ทำการอุทยานแห่งชาติเขานัน พบว่ามีความ
แตกต่างทางพันธุกรรมเกิดข้ึน (ΦST = 0.109 และ p = 0.010) (ตารางที่ 3) และ 2) เมื่อวิเคราะห์โดย
แบ่งกลุ่มประชากรเป็นกลุ่มประชากรป่าดั้งเดิมและป่าปลูก พบว่ามีความแตกต่างทางพันธุกรรมโดย 
มีค่า ΦCT = 0.206 และมีค่า p = 0.023 (ตารางที่ 3) ผลการวิเคราะห์ระยะห่างทางพันธุกรรมด้วยวิธี 
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pairwise FST พบว่ามีความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรป่าดั้งเดิมหน่วยพิทักษ์อุทยาน
ห้วยเลขกับป่าปลูกบ้านหินท่อและที่ทำการอุทยานแห่งชาติเขานัน และพบว่าป่าดั้งเดิมหน่วยพิทักษ์
อุทยานน้ำตกหินท่อมีความแตกต่างทางพันธุกรรมกับป่าปลูกบ้านหินท่อและที่ทำการอุทยานแห่งชาติ
เขานัน (ตารางที่ 4) ผลการวิเคราะห์ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการพบว่าสามารถแยกกลุ่มออกเป็น  
2 กลุ่ม คือ กลุ่ม 1 ประกอบด้วยแฮโพลไทป์ HAP 2 HAP 3 และ HAP 4 ส่วนกลุ่ม 2 ประกอบด้วย 
แฮโพลไทป์ HAP 1 และ HAP 5 (ภาพที่ 2) ผลการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างแฮโพลไทป์พบว่า
สามารถแยกกลุ่มออกเป็น 2 กลุ่ม คือ กลุ่ม 1 ประกอบด้วยแฮโพลไทป์ HAP 2 HAP 3 และ HAP 4 
ส่วนกลุ่ม 2 ประกอบด้วยแฮโพลไทป์ HAP 1 และ HAP 5 โดยแต่ละกลุ่มแยกจากกันด้วยการกลายพันธุ์
จำนวน 64 ครั้ง (ภาพที่ 3)  
 
ตารางที่ 3 ผลการวิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรของต้นประในป่าดั้งเดิมและป่าปลูกใน  

 อุทยานแห่งชาติเขานัน ทดสอบด้วยวิธี AMOVA  
แหล่งความแปรปรวน 

(source of variation) 
df ค่าผลรวมของ

ความเบี่ยงเบน
กำลังสอง  
(sum of 
squares) 

ส่วนประกอบ 
ความ

แปรปรวน 
(variance 

components) 

ร้อยละความ
แปรปรวน 

(percentage 
of 

variation) 

p-value 

1. ตามพื้นที่เก็บตัวอย่าง (single region) 
1.1 ระหว่างประชากร 

(among populations) 
3 153.756 1.427Va 10.99 ΦST = 0.109* 

1.2 ภายในประชากร  
(within populations) 

114 1317.829 11.559Vb 89.01  

รวม 117 1471.585 12.987   
2. ตามสภาพป่าประ: ป่าดั้งเดิมและป่าปลูก (primitive forest x planted forest) 

 2.1 ระหว่างกลุ่ม 
(among groups) 

1 150.895 2.910Va 20.64 ΦCT = 0.206* 

 2.2 ระหว่างประชากร 
ภายในกลุ่ม 
(among populations 
within groups) 

2 2.861 -0.370Vb -2.62 ΦSC = 0.180* 

 2.3 ภายในประชากร  
(within populations)  

114 1317.829 11.559Vc 81.99 ΦST = -0.033* 

 รวม 117 1471.585 14.099   
 

หมายเหต:ุ - * และตัวอักษรในแต่ละสดมภ์แสดงถึงความแตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ (p < 0.05) 
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ตารางที่ 4 ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างกลุ่มของต้นประในป่าดั้งเดิมและป่าปลูกในอุทยาน  
 แห่งชาติเขานัน ทดสอบด้วยวิธี pairwise FST  

ประชากร (ก) (ข) (ค) (ง) 
(ก) -    
(ข) -0.024 -   
(ค) 0.173* 0.170* -  
(ง) 0.206* 0.204* -0.018 - 

 

หมายเหต ุ- * มีความแตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญ (p < 0.05) 
 - (ก) = หน่วยพิทักษ์อุทยานห้วยเลข (ป่าดั้งเดิม) 
 - (ข) = หน่วยพิทักษ์อุทยานน้ำตกหินท่อ (ป่าดั้งเดิม) 
 - (ค) = บ้านหินท่อ (ป่าปลูก) 
 - (ง) = ท่ีทำการอุทยานแห่งชาติเขานัน (ป่าปลูก) 
 

 
 

ภาพที่ 2 ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการโดยวิเคราะห์จากลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน maturaseK ใน 
 คลอโรพลาสต์ดีเอ็นเอของต้นประที่ขึ้นในป่าดั้งเดิมและป่าปลูกในอุทยานแห่งชาติเขานัน  
 สร้างโดยวิธี neighbor-joining ตามโมเดล Kimura 2-parameter โดยการทำซ้ำ 1,000 ครั้ง 
 และมี outgroup คือ Tamarindus indica (MG949357.1) 
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ภาพที่ 3 แผนผังแสดงความสัมพันธ์ระหว่างแฮโพลไทป์: ขนาดวงกลมแสดงตามสัดส่วนของจำนวน 
 สมาชิกในแต่ละแฮโพลไทป์ เส้นที่เชื่อมระหว่างแฮโพลไทป์  คือ การเกิดการกลายพันธุ์ 
 และตัวเลขที่ปรากฏบนเส้นเชื่อมระหว่างแฮโพลไทป์ คือ จำนวนคร้ังของกลายพันธุ์  
 (ก) = หน่วยพิทักษ์อุทยานห้วยเลข (ป่าดั้งเดิม) 
 (ข) = หน่วยพิทักษ์อุทยานน้ำตกหินท่อ (ป่าดั้งเดิม) 
 (ค) = บ้านหินท่อ (ป่าปลูก) 
 (ง) = ที่ทำการอุทยานแห่งชาติเขานัน (ป่าปลูก) 
 

การอภิปรายผลการวิจัย 
1. ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
    จากการวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน maturaseK ในต้นประที่ศึกษาคร้ังนี้พบว่า

ค่าความหลากหลายของลำดับเบส (nucleotide diversity) ของต้นประในพื้นที่ป่าดั้งเดิม ได้แก่ พื้นที่
หน่วยพิทักษ์อุทยานห้วยเลขและหน่วยพิทักษ์อุทยานน้ำตกหินท่อมีค่าสูงกว่าต้นประในพื้นที่ป่าปลูก 
ได้แก่ บ้านหินท่อและที่ทำการอุทยานแห่งชาติเขานัน โดยค่าความหลากหลายของลำดับเบสเป็นค่า 
ที่บ่งบอกถึงการเกิดโพลีมอร์ฟิซึม (polymorphism) ภายในประชากร (Nei and Li, 1979) ดังนั้น 
จึงแสดงว่าต้นประในพื้นที่ป่าดั้งเดิมมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกว่าต้นประในพื้นที่ป่าปลูก 
และจากการกระจายของแฮโพลไทป์พบว่าประชากรส่วนใหญ่มีแฮโพลไทป์ที่พบได้ในหลายประชากร 
(shared haplotype) จำนวน 3 แฮโพลไทป์และเป็นแฮโพลไทป์ที่ พบเฉพาะประชากร (rare 
haplotype) จำนวน 2 แฮโพลไทป์ โดยมคี่าความหลากหลายของแฮโพลไทป์ (haplotype diversity) 
อยู่ในช่วง 0.140-0.518 ซึ่งแสดงว่ามีความหลากหลายของแฮโพลไทป์ปานกลาง (Ma et al., 2010) 
และพบว่าต้นประในพื้นที่ป่าดั้งเดิมมีความหลากหลายของแฮโพลไทป์สูงกว่าต้นประในพื้นที่ป่าปลูก 
อีกด้วย ผลความสัมพันธ์ระหว่างค่าความหลากหลายของแฮโพลไทป์และค่าความหลากหลายของ
ลำดับเบส พบว่าในทุกกลุ่มประชากรมีรูปแบบความสัมพันธ์โดยมีค่าความหลากหลายของแฮโพลไทป์

(ก) 

(ข) 
(ค) 
(ง) 
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สูงกว่าค่าความหลากหลายของลำดับเบส ซึ่งความสัมพันธ์ดังกล่าวจะเกิดในประชากรที่เคยมีการขยาย
ขนาดประชากรในช่วงเวลาไม่นาน โดยเกิดจากการที่ประชากรมีการกลายพันธุ์เพื่อการปรับตัวให้อยู่รอด
และมีการสะสมรูปแบบการกลายพันธุ์ที่เหมาะสมอย่างรวดเร็ว (Watterson, 1984) ความสัมพันธ์ใน
รูปแบบดังกล่าวเคยมีรายงานจากการศึกษาในต้นประของจังหวัดนครศรีธรรมราชโดยวิเคราะห์จาก
ลำดับนิวคลีโอไทด์จากยีน ribulose-bisphosphate carboxylase (จุฑามาศ และคณะ, 2563) และ
การศึกษาในต้นนาคบุตรของจังหวัดนครศรีธรรมราชโดยวิเคราะห์จากลำดับนิวคลีโอไทด์จากยีน beta 
subunit of RNA polymerase (จุฑามาศ และคณะ, 2562) ผลการทดสอบการเบี่ยงเบนไปจากสมดุล
ของประชากร (neutrality test) พบว่าค่า Tajima’s D และ Fu’s Fs มีค่าติดลบซึ่งบ่งบอกว่าประชากร
ต้นประมีการคัดเลือกการกลายพันธุ์ที่ไม่เหมาะสมทิ้งไป (purifying selection) ทำให้ประชากรที่อยู่รอด
เป็นประชากรที่เหมาะสมในพื้นที่นั้นซึ่งจะทำให้ประชากรมีความสามารถในการขยายขนาดประชากร 
ได้ดีขึ้น (Yang, 2006) อีกทั้งค่า Fu’s Fs เป็นค่าพารามิเตอร์ที่เหมาะสมกับการใช้ทดสอบการขยาย
ขนาดประชากรที่ทดสอบโดยเครื่องหมายพันธุกรรมที่มีการถ่ายทอดทางแม่ (maternal inheritance) 
(Ramirez-Soriano et al., 2008) ซึ่งพบว่ามีค่าติดลบจึงแสดงว่าประชากรต้นประในการศึกษาครั้งนี้
น่าจะเคยมีช่วงเวลาที่มีการขยายขนาดประชากรมาก่อน รูปแบบของการเบี่ยงเบนไปจากสมดุลของ
ประชากรแบบดังกล่าวในจังหวัดนครศรีธรรมราชเคยมีการรายงานในต้นประโดยวิเคราะห์จากลำดับ 
นิวคลีโอไทด์จากยีน ribulose-bisphosphate carboxylase (จุฑามาศ และคณะ, 2563) และการศึกษา
ในต้นนาคบุตรโดยวิเคราะห์จากลำดับนิวคลีโอไทด์จากยีน beta subunit of RNA polymerase 
(จุฑามาศ และคณะ, 2562)  

2. โครงสร้างทางพันธุศาสตร์ประชากร 
    จากการวิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรพบว่ามีความแตกต่างทางพันธุกรรม

ของต้นประในพื้นที่ป่าดั้งเดิม ได้แก่ พื้นที่หน่วยพิทักษ์อุทยานห้วยเลขและหน่วยพิทักษ์อุทยานน้ำตก 
หินท่อกับต้นประในพื้นที่ป่าปลูก ได้แก่ บ้านหินท่อและที่ทำการอุทยานแห่งชาติเขานัน โดยผลการ
ทดสอบ AMOVA และ pairwise FST ซึ่งเป็นการทดสอบตามสมมติฐานอันเนื่องมาจากการมีปัจจัยจาก
การขัดขวางการถ่ายเทของยีน (gene flow) เป็นผลให้มีความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากร
เกิดขึ้น ซึ่งสาเหตุของความแตกต่างทางพันธุกรรมดังกล่าวน่าจะเป็นผลมาจากการนำเมล็ดประในพื้นที่
ดั้งเดิมมาปลูกในพื้นที่นอกเหนือจากบริเวณป่าดั้งเดิมซึ่งเป็นการแยกกลุ่มของประชากรด้วยการกระทำ
ของมนุษย์ จึงอาจเป็นผลให้มีการถูกคัดเลือกและทำให้มีความแตกต่างทางพันธุกรรมเกิดขึ้น ซึ่ง
สอดคล้องกับผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมที่พบว่าต้นประในพื้นที่ป่าปลูกมีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมน้อยกว่าต้นประในพื้นที่ป่าดั้งเดิม การเกิดความแตกต่างทางพันธุกรรม
เนื่องมาจากมีการนำต้นไม้ในดั้งเดิมมาปลูกเชิงการค้า เช่น ต้นแพร์ (Pyrus sp.) 16 สายพันธุ์ใน
ประเทศอิตาลี (Bennici et al., 2020) ต้นบุกคางคก (Amorphophallus paeoniifolius) ในประเทศจีน 
(Gao et al., 2017) และต้นพริกไทย (Capsicum annuum) ในประเทศเม็กซิโก (Hernández-
Verdugo et al., 2001) สำหรับผลการวิเคราะห์ความสัมพันธ์เช ิงวิว ัฒนาการและแผนผังแสดง
ความสัมพันธ์ระหว่างแฮโพลไทป์ซึ่งเป็นการวิเคราะห์รูปแบบวิวัฒนาการของดีเอ็นเอของต้นประจาก
ยีน maturaseK พบว่ามีแนวโน้มในการแบ่งแยกกลุ่มทางประชากรออกเป็นสองกลุ่มซึ่งเป็นหลักฐาน
ว่าประชากรต้นประจากป่าดั้งเดิมที่นำมาปลูกทดแทนเพื่อเป็นป่าปลูกมีแนวโน้มที่จะมีการแบ่งแยก
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ทางวิวัฒนาการจากต้นประที่ขึ้นตามธรรมชาติ สอดคล้องกับผลการศึกษาในต้น  ice-cream-bean 
(Inga edulis) ที่ขึ้นในป่า Peruvian Amazon ประเทศบราซิลและมีการนำมาปลูกในพื้นที่การเกษตร
ซึ่งพบหลักฐานว่าสายพันธุ์ที่นำมาปลูกมีความคล้ายคลึงกับสายพันธุ์ที่ขึ้นในป่าดั้งเดิมและมีแนวโน้ม 
ว่าสายพันธุ์ที่นำมาปลูกมีการแยกมาจากสายพันธุ์ในป่าดั้งเดิม (Rollo et al., 2020) เช่นเดียวกัน  
จากผลการเกิดโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรที่เกิดขึ้นแสดงว่าต้นประที่เกิดในธรรมชาติมีความ
แตกต่างทางพันธุกรรมกับต้นประที่มีการปลูกเพื่อเป็นพืชเชิงเศรษฐกิจ ดังนั้นในการจัดการควร
แบ่งแยกการจัดการในแต่ละพื้นที่ เช่น มีการขยายพันธุ์ต้นประที่เป็นป่าปลูกเพิ่มเติมหรือมีการ
ตรวจสอบทางพันธุกรรมของต้นประในป่าดั้งเดิมว่ามีพันธุกรรมแบบเดียวกับต้นประที่จะทำเป็น  
ป่าปลูกหรือไม่ หากมีลักษณะทางพันธุกรรมที่ตรงกันจึงจะสามารถนำมาปลูกในพื้นที่ป่าปลูกได้ ทั้งนี้
เพื่อหลีกเลี่ยงการปนเปื้อนทางพันธุกรรมของต้นประในป่าดั้งเดิมและต้นประในป่าปลูก 
 
สรุปผลการวิจัย 

การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของต้นประในป่าดั้งเดิมและป่าปลูกในอุทยาน
แห่งชาติเขานัน จังหวัดนครศรีธรรมราช โดยวิเคราะห์จากลำดับนิวคลีโอไทด์จากยีน maturaseK 
ในคลอโรพลาสต์ดีเอ็นเอขนาด 772 คู่เบส ผลการศึกษาพบว่าประชากรต้นประในป่าดั้งเดิมมีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมสูงกว่าต้นประในพื้นที่ป่าปลูก และจากการศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์
ประชากรสามารถแบ่งประชากรได้เป็น 2 กลุ่ม คือประชากรต้นประในป่าดั้งเดิมและประชากร  
ต้นประในป่าปลูก ซึ่งน่าจะเกิดจากการคัดเลือกเพื่อนำต้นประในธรรมชาติมาแยกปลูกเพื่อเป็นพืช
เชิงเศรษฐกิจ และพบหลักฐานทางวิวัฒนาการว่าต้นประในป่าปลูกมีการแยกทางวิวัฒนาการมาจาก
ต้นประในป่าดั้งเดิม 

 
ข้อเสนอแนะ 

จากผลการศึกษาครั้งนี ้มีข้อเสนอแนะว่าควรมีการตรวจสอบเพื่อยืนยันผลอีกครั้งด้วย
เครื่องหมายพันธุกรรมจากนิวเคลียส เช่น เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ เพื่อให้ผลที่แม่นยำสำหรับ
ใช้ประกอบการพิจารณาการจัดการต้นประในเขตอุทยานแห่งชาติเขานัน จังหวัดนครศรีธรรมราช
  
กิตติกรรมประกาศ 

ทุนวิจัยในการศึกษาคร้ังนี้ได้รับการสนับสนุนจากสำนักงานกองทุนสนับสนุนการวิจัยภายใต้
โครงการท้าทายไทย (ABC) ปีที่ 2 มหาวิทยาลัยราชภัฏนครศรีธรรมราช ขอขอบคุณหัวหน้าอุทยาน
แห่งชาติเขานัน เจ้าหน้าที่อุทยานทุกท่านที่ช่วยเหลือในการเก็บตัวอย่างและการเดินทางในเส้นทาง
ป่าประในคร้ังนี้  
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