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บทคัดยอ 
กลวยไมสกุลชางเปนกลวยไมไทยที่มีความสําคัญและไดรับความนิยม แตปจจุบันการจําแนกพันธุตาม

สัณฐานวิทยามีความยุงยากและเกิดความสับสน  เนื ่องจากมีการปรับปรุงพันธุ ดวยการผสมพันธุ และ
ขยายพันธุดวยการเพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อ ดังนั้นงานวิจัยนี้จึงนําเทคนิคแฮตอารเอพีดีมาตรวจสอบพันธุกลวยไมชาง
และลูกผสม 13 พันธุ โดยใชไพรเมอรแบบสุม 72 ชนิด พบวาไพรเมอร 41 ชนิด สามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอได 
เมื่อคัดเลือกไพรเมอร 29 ชนิด ที่ใหลายพิมพดีเอ็นเออยางชัดเจนมาตรวจสอบกับดีเอ็นเอของกลวยไมชางและ
ลูกผสมแตละพันธุ พบวาสามารถแยกความแตกตางระหวางพันธุไดดวยแถบดีเอ็นเอจําเพาะกับพันธุ นอกจากน้ัน
ยังพบไพรเมอร 5 ชนิด ที่สามารถจําแนกกลวยไมชางและลูกผสมทั้ง 13 พันธุ ไดโดยใชไพรเมอรเพียงชนิดเดียว 
เมื่อวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมพบวามีคาสัมประสิทธิ์ความเหมือนอยูระหวาง 0.61 ถึง 0.84 โดย
ผลการวิจัยครั้งน้ีแสดงใหเห็นวาเครื่องหมายแฮตอารเอพีดีใชระบุชนิดของกลวยไมชางและลูกผสมได ซึ่งสามารถ 
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นําไปวางแผนการผสมพันธุเพ่ือพัฒนาพันธุใหม ๆ ในอนาคต 
 

คําสําคัญ : กลวยไมชาง, ความสัมพันธทางพันธุกรรม, การจําแนก, เครื่องหมายดีเอ็นเอ, แฮตอารเอพีดี 
 

Abstract 
Rhynchostylis is one of an important and popular orchid in Thailand. However, identification based on 

morphology is difficult and because of the occurrence of new varieties from breeding program and tissue 
culture. High annealing temperature-random amplified polymorphic DNA (HAT-RAPD) technique was used to 

identify 13 samples of Rhynchostylis gigantea and their hybrids. The total 72 random primers were screened and 

41 primers could be used for DNA amplification. Twenty-nine primers which gave clear amplified products 
were selected and used to analyze all samples. The result showed differences among 13 samples with specific 
DNA bands. In addition, 5 of 29 random primers were found to identify each sample using only one primer. A 
dendrogram based on polymorphic bands showed genetic similarities among R. gigantea and their hybrids with 
similarity coefficients ranging from 0.61 to 0.84. Finally, these results indicated that the HAT-RAPD markers 
are capable of R. gigantea and their hybrids verification, which will be useful in the breeding program. 
 

Key words: Rhynchostylis gigantea, genetic relationship, identification, DNA marker, HAT-RAPD 
 

1. บทนํา 

กลวยไมเปนไมดอกที่ไดรับความนิยมอยาง
แพรหลายทั้ งภายในประเทศและต างประเทศ 
เน่ืองจากดอกกลวยไมมีสีสันสวยงาม มีความหลาก 
หลายของรูปรางดอก ขนาด  และรูปทรงชอดอก 
รวมท้ังมีอายุปกแจกันที่ยาวนานเมื่อเปรียบเทียบกับ
ไมตัดดอกทั่วไป ดังน้ันกลวยไมจึงเปนพืชเศรษฐกิจที่
สําคัญชนิดหน่ึงของประเทศไทย มีการขยายตลาด
และเพ่ิมปริมาณการสงออกมากขึ้นทุกป อีกทั้งยังมี
มูลคาการสงออกสูงถึง 90 เปอรเซ็นต ของมูลคารวม
ในการสงออกไมดอกไมประดับทั้งหมดของประเทศ
ไทย โดยมีมูลคาการสงออกในแตละปไม ตํ่ากวา 
4,000 ลานบาท [1]  

การคากลวยไมของตลาดโลกมีทั้งไมตัดดอก
และไมกระถาง โดยปจจุบันนิยมขยายพันธุกลวยไม

ดวยการเพาะเล้ียงเน้ือเยื่อเพ่ือใหไดผลผลิตเปนจํานวน
มาก อีกทั้งมีการผสมภายในพันธุ ผสมขามพันธุ ผสม
ขามชนิด และผสมขามสกุล ทั้งน้ีเพ่ือใหไดพันธุที่
แปลกใหมและดงึดูดความสนใจจากผูบริโภค 

กลวยไมสกุลชาง (Rhynchostylis) มีลักษณะ
ลําตนสั้นแข็งแรง ใบแข็งแรง หนาอวบนํ้า บางชนิด
ใบเล็กยาว ปลายใบหยักมนหรือเปนฟนแหลม ใบมี
ลายเปนเสนขนานหลายเสนตามแนวยาวของใบ ชอ
ดอกต้ังโคงหรือหอยยอยลงมา ดอกจะออกกันแนนชอ 
กลีบดอกช้ันนอก (กลีบเล้ียง) โตกวากลีบดอกช้ันใน 
ปากไมมีขอพับ ปากจะเช่ือมตอกับฐานเสาเกสร เดือย
ดอกช้ีไปขางหลัง แตปลายปากช้ีไปขางหนา ไมมีหู
หรือมีขนาดเล็ก เสาเกสรและฐานเสาเกสรสั้น มีเรณู 2 
กอน ปจจุบันกลวยไมสกุลชางจําแนกเปน 4 ชนิด 
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ไดแก ไอยเรศหรือพวงมาลัย (R. retusa) เขาแกะ (R. 
coelestis) ชาง (R. gigantea) และชางฟลิปปนส (R. 
violacea) โดยพบการกระจายพันธุตามธรรมชาติใน
ประเทศไทยเพียง 3 ชนิด คือ ไอยเรศ เขาแกะ และชาง 
สวนชางฟลิปปนสพบในประเทศฟลิปปนส [2]  

กลวยไมชางเปนกลวยไมกระถางที่ไดรับ
ความนิยมและมีราคาคอนขางสูงมาก เพราะมีดอก
และชอดอกขนาดใหญ อีกทั้งดอกยังมีกล่ินหอมแรง 
จากการขยายพันธุดวยการผสมขามรวมกับการ
เพาะเล้ียงเน้ือเยื่อทําใหกลวยไมชางมีความหลาก 
หลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) คอนขางสูง 
การจําแนกพันธุกลวยไมชางและลูกผสมตาง ๆ ดวย
สัณฐานวิทยา กลาวคือ การดูเพียงลักษณะภายนอก 
เชน  ดอก  ใบ  ราก  จึงมีความยากลําบากและเกิด
ขอ ผิดพลาดได ง าย  ดัง น้ัน เทคโนโลยี เ ก่ี ยว กับ
เครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) ซึ่งใชจําแนก
สิ่งมีชีวิตสําเร็จมาแลวหลายชนิดจะมีประโยชนอยาง
ยิ่งตอการวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรม 
(genetic relationship) และการจําแนก (identification) 
พันธุกลวยไมชางและลูกผสม 

การวิจัยกลวยไมที่เคยรายงานมากอนน้ี พบวา
มีนักวิจัยประยุกตใชเครื่องหมายดีเอ็นเอหลายชนิดใน
กลวยไมหลายสกุล โดยเฉพาะกลวยไมสกุลหวาย 
(Dendrobium) ซึ่งมีความหลากหลายสูงทั้งในพันธุแท
และลูกผสม [3-5] นอกจากน้ันยังมีรายงานใน
กลวยไมสกุลฟาแลนอปซิส  (Phalaenopsis) [6-8] 
สกุลแวนดา (Vanda) [9] รวมท้ังสกุลชาง [10,11] 
อยางไรก็ตาม ยังไมพบรายงานการใชเครื่องหมายดี
เอ็นเอเพ่ือการจําแนกพันธุกลวยไมชาง 

ดวยความสําคัญดังกล าว  ผู วิจัยจึ งศึกษา
ความสัมพันธทางพันธุกรรมของกลวยไมชางและ
ลูกผสมดวยเทคนิคแฮตอารเอพีดี (HAT-RAPD, high 

annealing temperature-random amplified polymer-
phic DNA) [12,13] โดยเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอดวย
ปฏิ กิริ ยา ลูกโซพอลิ เมอเรสหรือพีซีอาร  (PCR, 
polymerase chain reaction) ซึ่งใชไพรเมอรแบบสุม 
(random primer) ขนาด 8-12 นิวคลีโอไทด 
(nucleotide) เพียงชนิดเดียวเพ่ือสรางลายพิมพดีเอ็นเอ 
(DNA fingerprinting) เน่ืองจากเปนวิธีที่สะดวก 
รวดเร็ว ใชดีเอ็นเอปริมาณนอย ไมจําเปนตองทราบ
ขอมูลลําดับเบสของดีเอ็นเอ ประหยัดคาใชจาย และ
ใหเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีจําเพาะกับแตละพันธุ 
 

2. อุปกรณและวิธีการ 
2.1 กลวยไมชางและลูกผสม 

กลวยไมชางพบการกระจายพันธุตาม
ธรรมชาติในเกือบทุกภาคของประเทศไทย ยกเวน
ภาคใต  เปนกลวยไมที่มีลําตนขนาดใหญสมช่ือ ใบ
หนาและมีลายสีเขียวแกสลับกับสีเขียวออนเปนทาง
ขนานกันตามความยาวของใบ เห็นไดชัดทั้งผิวใบ
ดานบนและดานลาง ปลายใบหยักมนเปน 2 แฉก ชอ
ดอกโคงแตไมถึงกับหอยยอย [14] โดยทั่วไปดอกจะมี
พ้ืนสีขาว มีจุดกระสีมวงแดงชัดเจน และมีความ
แตกตางกัน  ดัง น้ันจึงแบงกลวยไมช างที่พบใน
ธรรมชาติเปนชางเผือก ชางกระ และชางแดง ซึ่งมี
ลักษณะทั่วไปดังน้ี 

2.1.1 ชางเผือก มีกลีบดอกสีขาวบริสุทธิ์ 
อาจมีสีเขียวหรือสีเหลืองออนที่ปาก 

2.1.2 ชางกระ กลีบดอกมีพ้ืนสีขาว มีจุด
กระสีมวงแดงเปนเม็ดเล็กหรือใหญก็ไดที่กลีบดอก
ทุกกลีบ บางตนอาจมีเพียง 2-3 จุด หรือมีมากมายเต็ม
กลีบดอกก็ได ปากมีสีมวงแดง มีทั้งสีออนและสีเขม 

2.1.3 ชางแดง กลีบดอกมีพ้ืนเปนสีมวง
แดง อาจมีสีขาวหลงเหลืออยูบางที่โคนกลีบดอก    แต 
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ถาไมมีสีขาวปนอยูเลยจะถือวาดีมาก 
โดยกลวยไมชางและลูกผสมที่ใชในการ

วิจัยครั้งน้ี จํานวน 13 พันธุ แบงเปน 3 กลุม คือ กลุมที่ 
1 เปนกลวยไมชางที่พบในธรรมชาติ 3 พันธุ ไดแก 
ชางกระ ชางเผือก และชางแดง กลุมที่ 2 เปนกลวยไม
ชางลูกผสมที่ผานการคัดเลือกและรับรองพันธุ 5 พันธุ 
ไดแก ชางพลาย ชางชมพู ชางประหลาด ชางสม และ
ชางการตูน และกลุมที่ 3 เปนกลวยไมชางลูกผสม
ใหม 5 สายพันธุ ไดแก ลูกผสม 1 (ชางแดง x ชาง
ชมพู) ลูกผสม 2 (ชางแดง x ชางพลาย) ลูกผสม 3 
(ชางพลาย x ชางการตูน) ลูกผสม 4 (ชางเผือก x ชาง
ประหลาด) และลูกผสม 5 (ชางการตูน x ชางพลาย) 

2.2 การสกัดดีเอ็นเอ 
สกัดดีเอ็นเอจากใบกลวยไมช างและ

ลูกผสมดวยวิธีประยุกตจาก Doyle และ Doyle [15] 
โดยบดใบกลวยไมชางและลูกผสมในไนโตรเจน 
เหลวใหเปนผงละเอียด แลวนําผงใบ 6 กรัม บมใน 
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 ซึ่งมี  
2-mercaptoethanol 20 ไมโครลิตร และ polyvinyl-
pyrrolidone (PVP) 0.3 กรัม โดยบมที่อุณหภูมิ 60 
องศาเซลเซียส เปนเวลา 60 นาที เมื่อครบเวลาเติม 
คลอโรฟอรม : ไอโซเอมิลแอลกอฮอล (chloroform : 
isoamyl alcohol = 24:1) 10 มิลลิลิตร ผสมใหเขากัน 
แลวนําไปหมุนเหว่ียงที่ 12,000 x g เปนเวลา 5 นาที 
หลังจากน้ันจึงแยกสารละลายใสสวนบนมาเติม linear 
polyacrylamide 140 ไมโครลิตร และไอโซโพรพา
นอล (isopropanol) 7 มิลลิลิตร ผสมใหเขากันและ
นําไปบมที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เปนเวลา 30 

นาที เมื่อครบเวลานําไปหมุนเหว่ียงที่ 12,000 x g เปน
เวลา 15 นาที หลังจากน้ันจึงเทสารละลายท้ิงและลาง
ตะกอนดวย washing buffer (10 mM sodium acetate 
pH 5.2 และ 70 % ethanol) ปลอยใหแหงและละลาย
ตะกอนใน RNase buffer (10 mM Tris-HCl pH 8.0 
และ 15 mM NaCl) 500 ไมโครลิตร เติมเอนไซม 
RNase A (10 mg/ml) 4 ไมโครลิตร บมที่อุณหภูมิ 37 
องศาเซลเซียส เปนเวลา 30 นาที เมื่อครบเวลาสกัด
ดวยฟนอล : คลอโรฟอรม : ไอโซเอมิลแอลกอฮอล 
(phenol : chloroform : isoamyl alcohol = 25:24:1) 1 
ครั้ง และสกัดดวยคลอโรฟอรม : ไอโซเอมิล
แอลกอฮอล (24:1) อีก 1 ครั้ง หลังจากน้ันจึงยาย
สารละลายใสสวนบนมาเติม linear polyacrylamide 
70 ไมโครลิตร โซเดียมอะซิเตต ความเขมขน 3       
โมลาร (pH 5.2) ใหได 10 เปอรเซ็นต ของปริมาตร 
และไอโซโพรพานอลใหได 50 เปอรเซ็นต ของ
ปริมาตร บมที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เปนเวลา 
30 นาที นําไปหมุนเหว่ียงที่ 12,000 x g เปนเวลา 10 
นาที หลังจากนั้นจึงเทสารละลายท้ิงและลางตะกอน
ดวยเอทานอล 70 เปอรเซ็นต แลวผ่ึงตะกอนใหแหง 
แลวละลายตะกอนดวย TE buffer (10 mM Tris-HCl 
pH 8.0 และ 1.0 mM EDTA) ปริมาตร 200-300 
ไมโครลิตร 

ตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอที่ไดดวยวิธีวัด
คาการดูดกลืนแสงท่ีความยาวคล่ืน 260 และ 280     
นาโนเมตร (nm) และตรวจสอบคุณภาพดีเอ็นเอดวย
เทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิส (electrophoresis) ในเจลอะ
กาโรส (agarose gel) 0.8 เปอรเซ็นต [16]  

2.3 การตรวจสอบลายพิมพดี เ อ็นเอดวย
เทคนิคแฮตอารเอพีดี 

2.3.1 การตรวจหาไพรเมอรแบบสุมที่
สามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอดวยปฏิกิริยาลูกโซพอลิ
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เมอเรส โดยรวมดีเอ็นเอกลวยไมชางและลูกผสมทั้ง 
13 พันธุ (ในปริมาณที่เทา ๆ กัน) เขาดวยกัน แลว
นําไปทําปฏิกิริยาลูกโซพอลิเมอเรสโดยใชไพรเมอร
แบบสุม จํานวน 72 ชนิด คือไพรเมอรชุด A2, B2, C2, 
D2, E2 และ F2 จากบริษัท Wako Company (Japan) 
ซึ่งมีขนาด 12 นิวคลีโอไทด 

เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ 100 นาโนกรัม 
(ng) ดวยปฏิกิริยาลูกโซพอลิเมอเรสในบัฟเฟอร 1 เทา 
(50 mM KCl, 20 mM Tris-HCl pH 8.4 และ 0.25 mM 
MgCl2) ซึ่งมีนิวคลีโอไทด 4 ชนิด (dATP, dCTP, 
dGTP และ dTTP) ชนิดละ 200 ไมโครโมลาร (μM) 
ไพรเมอรแบบสุม 250 นาโนโมลาร (nM) และ
เอนไซม Taq DNA polymerase (Vivantis, Vivantis 
Technologies Sdn Bhd, Malaysia) 1 ยูนิต [17,18] 

ปฏิกิริยาลูกโซพอลิเมอเรสมี 3 
ขั้นตอน คือ (1) บมที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 
3 นาที จํานวน 1 รอบ (2) บมที่อุณหภูมิ 94 องศา
เซลเซียส นาน 30 วินาที, อุณหภูมิ 46 องศาเซลเซียส 
นาน 30 วินาที และอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 1 
นาที จํานวน 40 รอบ และ (3) บมที่อุณหภูมิ 72 องศา
เซลเซียส นาน 5 นาที จํานวน 1 รอบ แลวตรวจสอบ
ลายพิมพดีเอ็นเอดวยเทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิสใน
เจลอะกาโรส 1.5 เปอรเซ็นต [18] 

2.3.2 การสรางลายพิมพ ดี เอ็นเอของ
กลวยไมชางและลูกผสมทั้ง 13 พันธุ โดยคัดเลือกไพร
เมอรที่ใหลายพิมพดีเอ็นเออยางชัดเจนมาตรวจสอบ
กับดีเอ็นเอกลวยไมชางและลูกผสมแตละพันธุ โดย
ไดเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอดวยปฏิกิริยาลูกโซพอลิเมอเรส
ซ้ํา 3 ครั้ง ทั้งน้ีเพ่ือยืนยันผลลายพิมพดีเอน็เอ 

2.4 การวิเคราะหผล 
เปรียบเทียบลายพิมพดีเอ็นเอกลวยไมชาง

และลูกผสมทั้ง 13 พันธุ ที่ไดจากเทคนิคแฮตอารเอพี

ดี โดยเปรียบเทียบความเหมือนและความแตกตางของ
แถบดีเอ็นเอที่ไดทั้งหมด แลววิเคราะหคาดัชนีความ
เหมือน (similarity index) ดวยโปรแกรมสําเร็จรูป 
NTSYS-pc รุน 2.0 และสรางแผนภูมิความสัมพันธ 
(dendrogram) ดวยวิธีการจัดกลุมแบบ UPGMA 
(unweighted pair group method with arithmetic 
mean) [19] 
 

3. ผลและวิจารณ 
3.1 ไพรเมอรแบบสุมท่ีสามารถเพิ่มปริมาณ  

ดีเอ็นเอดวยปฏิกิริยาลูกโซพอลิเมอเรส  
การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอรวมของกลวยไม

ชางและลูกผสมทั้ง 13 พันธุ ดวยเทคนิคแฮตอารเอพีดี
โดยใชไพรเมอรแบบสุม 72 ชนิด พบวาไพรเมอร 41 
ชนิด (หรือคิดเปน 56.44 เปอรเซ็นต) สามารถเพ่ิม
ปริมาณดีเอ็นเอได  

3.2 ลายพิมพดีเอ็นเอของกลวยไมชางและ
ลูกผสม 

เมื่อคัดเลือกไพรเมอรแบบสุม 29 ชนิด ที่
เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอไดอยางชัดเจนมาสรางลายพิมพ  
ดีเอ็นเอกลวยไมชางและลูกผสมแตละพันธุ จํานวน 
13 พันธุ ดวยเทคนิคแฮตอารเอพีดี ปรากฏวาพบแถบ
ดีเอ็นเอรวมทั้งสิ้น 250 แถบ ขนาดประมาณ 300-
3,000 คูเบส (base pairs, bp) ซึ่งเปนแถบดีเอ็นเอท่ีพบ
เหมือนกันทุกพันธุ (monomorphic band) 41 แถบ 
(หรือคิดเปน 16.40 เปอรเซ็นต) และเปนแถบดีเอ็นเอ
ที่พบตางกันในแตละพันธุ (polymorphic band) 209 
แถบ (หรือคิดเปน 83.60 เปอรเซ็นต)  

ลายพิมพดีเอ็นเอท่ีไดจากเทคนิคแฮตอาร
เอพีดีน้ันมีรูปแบบจําเพาะตอกลวยไมชางและลูกผสม
แตละพันธุ (รูปที่ 1) และพบแถบดีเอ็นเอบางแถบท่ี
สามารถใชเปนเครื่องหมายดีเอ็นเอสําหรับจัดจําแนก
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พันธุกลวยไมชางและลูกผสมได นอกจากน้ียังพบ
ไพรเมอรซึ่งใหลายพิมพดีเอ็นเอที่สามารถแยกความ
แตกตางของกลวยไมชางและลูกผสมแตละพันธุออก
จากกันไดดวยไพรเมอรเพียงชนิดเดียว จํานวน 5 ชนิด 

ไดแก A31 (5′-AAG-GCG-CGA-ACG-3′), E23   
(5′-AGG-TAC-GCC-GCA-3′), E24 (5′-CCG-GAG-
TGG-ATG-3′), F25 (5′-CCA-GAT-CCG-AAT-3′) 
และ F27 (5′-CAG-GTG-GGA-GTA -3′) 

 

 
 

รูปท่ี 1 ลายพิมพดีเอ็นเอท่ีไดจากเทคนิคแฮตอารเอพีดีโดยใชไพรเมอร F25 [M คือดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus 
DNA Ladder (InvitrogenTM Life Technology, USA), 1-13 คือ ชางกระ ชางการตูน ชางสม ลูกผสม 1 
(ชางแดง x ชางชมพู) ชางชมพู ลูกผสม 2 (ชา งแดง  x  ชา งพลาย )  ชา ง เ ผือก  ลูกผสม  3  
(ชางพลาย  x  ชางการตูน )  ชางประหลาด  ชางแดง  ลูกผสม  4  (ชางเผือก x ชางประหลาด) 
ชางพลาย และลูกผสม 5 (ชางการตูน x ชางพลาย) ตามลําดับ] 

 
3.3 การวิเคราะหลายพิมพดีเอ็นเอ 

เมื่อวิเคราะหลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจาก
เทคนิคแฮตอารเอพีดีดวยโปรแกรม NTSYS-pc รุน 
2.0 และเลือกวิธีจัดกลุมแบบ UPGMA โดยคํานวณคา
ดัชนีความเหมือนและสรางแผนภูมิความสัมพันธ 
พบวากลวยไมชางและลูกผสมที่ใชในการวิจัยครั้งน้ี
ทั้ง 13 พันธุ มีคาสัมประสิทธิ์ความเหมือนอยูระหวาง 
0.61 ถึง 0.84 เฉล่ีย 0.73  

เมื่อพิจารณาที่คาดัชนีความเหมือน 0.71 
พบวาแบงกลวยไมชางและลูกผสมเปน 3 กลุม คือ 
กลุม 1 ไดแก ชางกระ กลุม 2 ไดแก ชางการตูน และ

กลุม 3 ไดแก ชางสม ชางชมพู ชางแดง  ลูกผสม  4  
(ชางเผือก x ชางประหลาด) ชางพลาย ลูกผสม 1 (ชาง
แดง x ชางชมพู) ลูกผสม 2 (ชางแดง  x  ชางพลาย )  
ชางประหลาด  ลูกผสม 5 (ชางการตูน x ชางพลาย) 
ชางเผือก  และลูกผสม  3  (ชา งพลาย  x  ชา ง
การ ตูน )  (รูปที่ 2) 

เมื่อพิจารณาที่คาดัชนีความเหมือน 0.73 
พบวาแบงกลวยไมชางและลูกผสมเปน 4 กลุม คือ 
กลุม 1 ไดแก ชางกระ กลุม 2 ไดแก ชางการตูน กลุม 
3 ไดแก ชางสม ชางชมพู ชา งแดง  ลูกผสม  4  
(ชางเผือก x ชางประหลาด) ชางพลาย ลูกผสม 1 (ชาง
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แดง x ชางชมพู) ลูกผสม 2 (ชางแดง  x  ชางพลาย )  
ชา ง ป ร ะ ห ล า ด  และลูกผสม  5  (ชางการ ตูน  x 

ชางพลาย) และกลุม 4 ไดแก ชางเ ผือก  และ
ลูกผสม  3  (ชางพลาย  x  ชางการ ตูน )  (รูปที่ 3) 

 

 
 

รูปท่ี 2  แผนภูมิความสัมพันธของกลวยไมชางและลูกผสมทั้ง 13 พันธุ ที่ไดจากเทคนิคแฮตอารเอพีดี 
 

3.4 อภิปรายผล 
กลวยไมชางและลูกผสมที่ใชในการวิจัย

ครั้งน้ี เปนกลวยไมชางที่พบในธรรมชาติ 3 พันธุ คือ 
ชางกระ ชางเผือก และชางแดง เมื่อพิจารณาแผนภูมิ
ความสัมพันธของกลวยไมชางและลูกผสมทั้ง 13 
พันธุ ที่ไดจากเทคนิคแฮตอารเอพีดีโดยใชไพรเมอร
แบบสุม 29 ชนิด (รูปที่ 2) พบวากลวยไมชางพันธุชาง
กระตางจากกลวยไมชางพันธุอื่นและลูกผสมมาก
ที่สุด โดยแยกออกมาจากอีก 3 กลุม และมีแนวโนมวา
เปนบรรพบุรุษ (ancestor) ของกลวยไมชางทั้งหมด 
สอดคลองกับประวัติความเปนมาและบันทึกของ 
ศาสตราจารยระพี สาคริก ซึ่งกลาววาอันที่จริงแลว
ชางแดงก็คือชางกระน่ันเอง กลาวคือ จุดสีมวงแดงถา

มีจํานวนมากและขนาดใหญจะเช่ือมติดกันจนไมเห็น
สีขาวเลย เชนเดียวกันกับชางเผือกที่ไมมีจุดสีมวงแดง
เลยจึงเห็นแตพ้ืนสีขาวเทาน้ัน ดังน้ันในธรรมชาติชาง
แดงและชางเผือกจึงหายากมาก  แตพบชางกระ
กระจายพันธุอยูมากที่สุด และในกลุมของชางกระ
ดวยกันก็จะมีลักษณะที่เรียกวาประหลาด คือ ถามีจุด
กระเล็กนอยเกือบเปนชางเผือกหรือมีจุดกระมากมาย
เปนปนโต  ๆ  เ กือบเปนชางแดง  บางคนก็เรียก
ชางเผือกกระหรือชางแดงกระ แลวแตวาจะคลาย
ชางเผือกหรือชางแดงมากกวา [14] 

กลวยไมชางลูกผสมที่ผานการคัดเลือก
และรับรองพันธุ 5 พันธุ ไดแก ชางพลาย ชางชมพู 
ชางประหลาด ชางสม และชางการตูน เกิดจากผู
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เพาะเล้ียงกลวยไมและนักปรับปรุงพันธุไดผสมพันธุ
ขามดวยวิธีถายละอองเกสรและเพาะเมล็ดกลวยไม
จากฝกดวยเทคนิคการเพาะเล้ียงเน้ือเยื่อ โดยชางพลาย
ไดจากการคูผสมระหวางชางแดงกับชางเผือก ชาง
ประหลาดไดจากการคูผสมระหวางชางแดงกับชาง
กระ ชางชมพูไดจากการคูผสมระหวางชางแดงกับ
ชางแดง และชางการตูนไดจากการคูผสมระหวาง
ชางเผือกกับชางแดง [14] โดยแตละคูผสมจะให
ลูกผสมที่มีความหลากหลาย แตสามารถคัดเลือก

ลูกผสมที่ เดนมาผสมตัวเอง  แลวคัดเลือกจนได
ลักษณะที่คงที่ เมื่อพิจารณาแผนภูมิความสัมพันธของ
กลวยไมชางและลูกผสม (รูปที่ 2) พบวากลวยไมชาง
ลูกผสมที่ผานการคัดเลือกและรับรองพันธุดังกลาวมี
การกระจายอยูในทั้ง 3 กลุม อยางไรก็ตาม พบวาชาง
สมและชางชมพูมีความใกลชิดกันมาก และใกลชิดกับ
และชางแดง เน่ืองจากทั้งชางสมและชางชมพูเปน
ลูกผสมที่เกิดจากชางแดงเปนแม 

 

 
 

รูปท่ี 3  คาดัชนีความเหมือนของกลวยไมชางและลูกผสมทั้ง 13 พันธุ ที่ไดจากเทคนิคแฮตอารเอพีดี 
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กลวยไมชางลูกผสมใหม  5 สายพันธุ 
ไดแก ลูกผสม 1 (ชางแดง x ชางชมพู) ลูกผสม 2 (ชาง
แดง x ชางพลาย) ลูกผสม 3 (ชางพลาย x ชางการตูน) 
ลูกผสม 4 (ชางเผือก x ชางประหลาด) และลูกผสม 5 
(ชางการตูน x ชางพลาย) น้ัน เมื่อพิจารณาแผนภูมิ
ความสัมพันธของกลวยไมชางและลูกผสม (รูปที่ 2) 
ที่คา ดัชนีความเหมือน  0 .71 พบวากลวยไมชาง
ลูกผสมใหมน้ีมีการกระจายอยูในกลุม 3 เทาน้ัน โดย
มีคาสัมประสิทธิ์ความเหมือนภายในกลุมอยูระหวาง 
0.68 ถึง 0.84 เฉล่ีย 0.78 (รูปที่ 2) 

เทคนิคแฮตอาร เอพีดีไดปรับอุณหภูมิ
ขั้นตอนการเขาจับของไพรเมอร (annealing) ใน
ปฏิกิริยาลูกโซพอลิเมอเรสใหสูงขึ้น โดยทั่วไป
เทคนิคอารเอพีดี (RAPD, random amplified 
polymorphic DNA) จะใชอุณหภูมิขั้นตอนการเขาจับ
ของไพรเมอรประมาณ 35-42 องศาเซลเซียส แต
เทคนิคแฮตอารเอพีดีไดปรับอุณหภูมิขั้นตอนการเขา
จับของไพรเมอรเปน 46-62 องศาเซลเซียส [3,4] ซึ่ง
จะชวยใหไพรเมอรแบบสุมเขาจับที่ตําแหนงจําเพาะ
มากย่ิงขึ้น ลดการกระจายตัวในการเกาะใหนอยลง 
และทําใหผลผลิตจากปฏิกิริยาลูกโซพอลิเมอเรสเพ่ิม
มากขึ้น โดยจะเห็นจากลายพิมพดีเอ็นเอท่ีไดจาก
เทคนิคแฮตอารเอพีดีมีแถบดีเอ็นเอชัดเจนมากกวา 
ลายพิมพดีเอ็นเอท่ีไดจากเทคนิคอารเอพีดี 

การวิจัยน้ีแสดงถึงศักยภาพของเทคนิค
แฮตอารเอพีดีในการจําแนกพันธุกลวยไมชางและ
ลูกผสมไดเชนเดียวกับพืชชนิดอื่น เชน ลําไย [20] พืช
สกุล Ficus [21] กลวยไมชางและลูกผสม [18]  
 

4. สรุป 
การตรวจสอบกลวยไมช างและลูกผสม 

จํานวน 13 พันธุ ดวยเทคนิคแฮตอารเอพีดีโดยใช  

ไพรเมอรแบบสุม 29 ชนิด พบวาสามารถแยกความ
แตกตางระหวางพันธุไดดวยแถบดีเอ็นเอจําเพาะกับ
พันธุ และตรวจพบไพรเมอร 5 ชนิด ที่สามารถจําแนก
กลวยไมชางและลูกผสมทั้ง 13 พันธุ ไดดวยไพรเมอร
เพียงชนิดเดียว  เมื่อ วิ เคราะหความสัมพันธทาง
พันธุกรรมพบวามีคาสัมประสิทธิ์ความเหมือนอยู
ระหวาง 0.61 ถึง 0.84 และแผนภูมิความสัมพันธของ
กลวยไมชางและลูกผสมทั้ง 13 พันธุ ซึ่งไดจากเทคนิค
แฮตอารเอพีดีที่คาดัชนีความเหมือน 0.73 สามารถ
แยกกลวยไมชางและลูกผสมเปน 4 กลุม โดยแยก
กลวยไมชางพันธุชางกระซึ่งเปนบรรพบุรุษของ
กลวยไมชางไวเปนอีกกลุมหน่ึงตางหาก 
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