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บทคัดยอ 
 
 พืชในวงศบัวสาย (Nymphaeaceae) มีการกระจายพันธุอยูเกือบท่ัวโลกทั้งในเขตรอนและเขตอบอุน เปนพืชที่ไดรับความ
นิยมในการปลูกเปนไมประดับ พืชในวงศบัวสาย หลายชนิดมีลักษณะของสีกลีบดอก รูปรางดอก หรือใบที่คลายคลึงกัน ทําให
ประสบปญหาในการจัดจําแนกโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยาเพียงอยางเดียว ดังนั้นเพื่อใหสามารถจัดจําแนกไดถูกตองตาม
ชนิดพันธุจึงตองอาศัยขอมูลทางชีวโมเลกุล เพื่อวิเคราะหความสัมพันธทางวิวัฒนาการดวยวิธีการวิเคราะหแบบ Maximum 
parsimony โดยในการศึกษาครั้งนี้ใชขอมูลของลําดับดีเอ็นเอบริเวณยีน trnK รวมกับยีน muteraseK (matK) และบริเวณ
ระหวางยีน trnL-F ในคลอโรพลาสต พบวาชิ้นสวนดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณไดมีขนาด 1180-1209 คูเบส และ 991-1095 คูเบส 
ตามลําดับ ผลการศึกษาพบวาสามารถจําแนกพืชในวงศบัวสายออกไดเปน 3 กลุม คือ กลุมบัวญี่ปุน (Nuphar) จะแยกออกมา
เปนกลุมแรก และกลุมไสปลาไหล (Barclaya) จะแยกออกมาเปนกลุมที่สอง ขณะท่ีกลุมใหญจะประกอบไปดวยบัวสาย บัวกระดง  
ยูริอาเร และออนดิเนีย (Nymphaea, Victoria, Euryale and Ondinea) 
 
คําสําคัญ :  พืชวงศบัวสาย / ยีน trnK / ยีน matK / บริเวณระหวางยีน trnL-F     
 
 
Abstract 
 
 Nymphaeaceae is an aquatic herbs family distributed worldwide from tropical to temperate regions. Most of 
them are useful for decoration. Some species are similar in petal colors, flower shapes or leaves, and thus 
morphologically indistinquishable. In order to clarify this taxonomic complexity and study the phylogenetic 
relationship of Nymphaeaceae, two chloroplast markers, trnK gene including matK gene and trnL-F intergenic 
spacer, were analysed, using Maximum parsimony method. The results showed that the length of trnK including 
muteraseK (matK) gene is 1180-1209 basepairs and trnL-F is 991-1095 basepairs respectively. According 
phylogenetic tree, all members of Nymphaeaceae are classified into 3 groups. Nuphar clade is the basal lineage of 
Nymphaeaceae. Barclaya clade is the second one, whereas Nymphaea, Victoria, Euryale and Ondinea are placed 
in the same clade. 
 
Keywords : Nymphaeaceae / trnK gene / matK gene / trnL-F intergenic spacer 
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1. บทนํา 
 พืชวงศบัวสายเปนพืชลมลุกที่ขึ้นในน้ํา พบไดทั้งในเขตรอนและเขตหนาว มีอายุหลายป ประกอบไปดวย 6 สกุล คือ สกุล 
Nymphaea หรือสกุลบัวสาย ซึ่งมีสมาชิกมากท่ีสุดในวงศนี้ สกุล Barclaya หรือไสปลาไหล สกุล Nuphar หรือบัวญี่ปุน สกุล 
Ondinea สกุล Euryale หรือบัวถาด และสกุล Victoria หรือบัวกระดง (คุณหญิงสุชาดา ศรีเพ็ญ, วีรญา บุญเต้ีย และวิสาขา 
เพียรสุภาพ, 2550; Slocum, 2005) การจัดจําแนกพืชในวงศบัวสายโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยาในปจจุบันยังเปนมีสับสน
และไมชัดเจนอยูบางในบางสกุล เพราะลักษณะทางสัณฐานวิทยานั้น อาจมีการเปล่ียนแปลงไดเนื่องมาจากสภาพแวดลอม    
ทําใหส่ิงมีชีวิตท่ีอยูในสภาพแวดลอมเดียวกันมีการพัฒนาลักษณะบางประการขึ้นมาคลายหรือเหมือนกัน และอาจจะมีการลด
รูปลักษณะบางประการที่ไมจําเปนออกไป เพื่อเปนการปรับตัวใหเขากับสภาพแวดลอมนั้นๆ ดังนั้นการจัดจําแนกส่ิงมีชีวิตโดยใช
ลักษณะทางสัณฐานวิทยา จึงนาจะเกิดความผิดพลาดไดงายดวยลักษณะดังกลาวที่เกิดขึ้น การที่จะสามารถจัดจําแนกพืช     
แตละกลุมออกจากกันไดอยางชัดเจนและถูกตองมากขึ้นจึงจําเปนตองอาศัยขอมูลจากแหลงอื่นดวย ซึ่งขอมูลดีเอ็นเอก็เปนอีก
ขอมูลหนึ่งที่นิยมนํามาใชในการจดัจําแนกกันมากในปจจุบัน เน่ืองจากเปนขอมูลที่ละเอียดเพียงพอและสามารถสบืหาสายสัมพันธ
ทางวิวัฒนาการไดดวย 
 คลอโรพลาสตดีเอ็นเอ (chloroplast DNA; cpDNA) ไดถูกใชเปนแหลงของเครื่องหมายทางดีเอ็นเอที่มีประโยชนอยางมาก
ในการศึกษาวิวัฒนาการและพันธุศาสตรประชากร เนื่องจาก คลอโรพลาสตดีเอ็นเอเปนดีเอ็นเอวงกลม ที่มีความคงท่ีสูงในเรื่อง
ขนาดและโครงสราง ลําดับดีเอ็นเอในคลอโรพลาสตถือเปนแหลงแรกของขอมูลสําหรับการศึกษาทางดานการจัดจําแนกพืชโดยใช
สารชีวโมเลกุล เนื่องจากมีขนาดและการจัดเรียงตัวของยีนแตกตางกันมาก การเรียงตัวของยีนในคลอโรพลาสตดีเอ็นเอได
นําไปสูการออกแบบไพรเมอรที่ใชกันทั่วไป (universal chloroplast primers) ซึ่งเปนการอํานวยความสะดวกใหกับการศึกษา
ทางดานวิวัฒนาการของพืชและพันธุศาสตรประชากร (Petit et al.,1996;  Kuo et al., 2011) นักชีววิทยาทางดาน molecular 
evolution ใหความสนใจที่จะศึกษายีน matK (muterase K) กันมาก เนื่องจากมีอัตราการวิวัฒนาการของลําดับเบสที่สูงกวา  
ยีนอื่นๆ และมีอัตราการแทนท่ีเบสสูง จึงทําใหมีการใชประโยชนไดอยางมีประสิทธิภาพในการจัดจําแนกและหาวิวัฒนาการของ
พืชและตอบคําถามเก่ียวกับสายสัมพันธทางวิวัฒนาการในระดับตางๆ ทางอนุกรมวิธาน (Tamura  et al., 2004) บางงานวิจัย
กลาววา matK เปน pseudogene ทําใหเกิดการเปลี่ยนแปลงในยีนนี้จํานวนมาก ทั้งการแทนท่ีเบส การแทรกเขามาหรือขาดหายไป 
(Hilu and Liang, 1997) นอกจากนี้ในพืชสกุลบัวสาย (Nymphaea) ยังมีการใชบริเวณระหวางยีน trnT-L-F มาใชชวยในการจัด
จําแนกระดับสกุลยอยอีกดวย เนื่องจากบริเวณดังกลาวมีความผันแปรสูง โดยเฉพาะเกิดการแทรกเขามาหรือขาดหายไปของ
ชิ้นสวนดีเอ็นเอจํานวนมาก (Les et al., 1999; Padgett et al., 1999; Podoplelova and Ryzhakov, 2005; Lohne et al., 
2007) จะเห็นไดวาลําดับดีเอ็นเอในคลอโรพลาสตทั้งสองบริเวณนี้มีประสิทธิภาพอยางมากในการใชจัดจําแนกพืช 
 ดังนั้นในการวิจัยคร้ังนี้มีวัตถุประสงคเพื่อจัดจําแนกและศึกษาสายสัมพันธทางวิวัฒนาการของพืชในวงศบัวสาย โดยการ
ใชลําดับดีเอ็นเอบริเวณยีน trnK รวมกับยีน matK และบริเวณระหวางยีน trnL-F ในคลอโรพลาสต เพื่อใหการจัดอนุกรมวิธาน
ของพืชวงศนี้ชัดเจนและถูกตองย่ิงขึ้น 
 
2. วธีิการ 
 เก็บตัวอยางพืชในวงศบัวสายท้ัง 6 สกุลทั้งที่พบในแหลงธรรมชาติและท่ีเก็บรวบรวมสายพันธุจากทีต่างๆ ทั้งทีเ่ปนตัวอยางสด
และพรรณไมแหง เพื่อใชเปน Voucher specimens หรือ living specimens โดยใชบัวสกุลใกลเคียงคือ Brasenia และ 
Cabomba เปน outgroups จากน้ันสกัดดีเอ็นเอจากทั้งหมดภายในเซลล (genomic DNA) ทั้งดีเอ็นเอในนิวเคลียส คลอโรพลาสต 
และไมโทคอนเดรียจากใบบัวที่เก็บมาดวยวิธีดัดแปลงของ Doyle and Doyle (1987) โดยใช 2X CTAB buffer--
mercaptoethanol และ RNase A แลวบมที่อุณหภูมิ 60 0C จากนั้นเติม chloroform-isoamyl alcohol (24:1) และนําไป       
ปนเหวี่ยงแลวเติม Isopropanol เพื่อตกตะกอนดีเอ็นเอ ผสมใหเขากันเบาๆ นําไปเก็บไวที่อุณหภูมิ -20 0C จากนั้นนําไป        
ปนเหวี่ยงและลางตะกอนดีเอ็นเอดวย Ethanol 70% สุดทายละลายตะกอนดีเอ็นเอใน TE buffer แลวนําไปตรวจสอบขนาดและ
คุณภาพของดีเอ็นเอดวยวิธีอะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟริซิสที่ความเขมขนเจล 0.8% จากนั้นทําการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอบริเวณยีน 
trnK รวมกับยีน matK โดยใชไพรเมอรที่สังเคราะหขึ้นเองเพื่อใหจาํเพาะตอตัวอยางบัวสายท่ีศึกษา และใชไพรเมอรที่มีความจําเพาะ
สําหรับบริเวณระหวางยีน trnL-F สําหรับพืชทั่วไป (Taberlet et al., 1991) โดยทําการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยเครื่อง GeneAmp* 
PCR System 9700 (Applied Biosystems) จากนั้นทําชิ้นสวนดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณไดใหบริสุทธิ์ดวย HiYieldTM Gel/PCR 
DNA Fragments Extraction Kit (RBC Bioscience) กอนนําไปหาลําดับดีเอ็นเอ (DNA sequencing) ที่บริษัท macrogen 
ประเทศเกาหลีใตตอไป 

 
 

 
 

 เม่ือไดลําดับดีเอ็นเอที่สมบูรณและถูกตองแลว นํามาทําการจัดเรียงดวยมือโดยใชโปรแกรม GeneDoc version 2.6.002 
(Nicholas and Nicholas, 1997) และตรวจสอบความถูกตองอีกคร้ังดวย ClustalX (Thompson et al., 1997) แลวตรวจหา
ความหลากหลายของรูปแบบนิวคลีโอไทดที่เกิดขึ้น จากนั้นวิเคราะหความสัมพันธทางวิวัฒนาการโดยใชโปรแกรม MEGA5.2 
(Tumura et al., 2011) หา Phylogenetic tree ที่เหมาะสมที่สุดดวยการวิเคราะห Maximum parsimony โดยใช heuristic 
search แลววิเคราะหความนาเชื่อถือในแตละก่ิงโดยวิธี Bootstrap แบบ Full heuristic จํานวน 1,000 ซ้ํา 
 
3. ผลและอภิปราย 
 จากการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอบริเวณระหวางยีน trnL-F พบวาชิ้นสวนมีเพิ่มปริมาณไดมีขนาดประมาณ 1000 คูเบส และ
เม่ือนําไปหาลําดับดีเอ็นเอแลว พบวาบริเวณระหวางยีน trnL-F มีขนาดผันแปรตั้งแต 990-1090 คูเบส โดยขนาดที่แตกตางกันนี้
เกิดจากการเพ่ิมเขามาหรือขาดหายไปของช้ินสวนดีเอ็นเอเปนสวนใหญ และเปนลักษณะของเบสซ้ําๆ ต้ังแต 2-13 คูเบส ขณะท่ี
บริเวณยีน trnK รวมกับยีน matK ชิ้นสวนดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณไดนั้นมีขนาดประมาณ 1200 คูเบส โดยมีความผันแปรของขนาด
ต้ังแต 1180-1210 คูเบส โดยขนาดที่แตกตางกันเกิดจากการเพิ่มเขามาหรือขาดหายไปของช้ินสวนดีเอ็นเอที่มีลักษณะเปนเบส
ซ้ําต้ังแต 1-6 คูเบส และในบริเวณยีน matK นั้นพบการเปล่ียนแปลงของเบสในตําแหนงที่ 2 และ 3 ของโคดอน (codon) ใน
หลายตําแหนง แตอยางไรก็ตามจากการศึกษาในหลายงานวิจัยกลาววายีน matK นั้นเปน pseudogene ซึ่งเอนไซม muteraseK ที่
สรางขึ้นมายังไมทราบหนาที่ที่ชัดเจน แตยีนนี้มีความแปรผันไดเร็ว เหมาะจะนํามาใชศึกษาทางวิวัฒนาการ (Hilu et al., 2003) 
 เม่ือนําลําดับดีเอ็นเอที่ไดมาวิเคราะห พบวาบริเวณระหวางยีน trnL-F มี phylogenetic informative site 14.33% และ 
singleton 10.92% ขณะท่ีบริเวณยีน trnK-matK มี phylogenetic informative site 10.81% และ singleton 7.09% ดังจะเห็น
วาบริเวณระหวางยีน trnL-F ถึงจะมีขนาดส้ันกวาแตใหขอมูลที่ใชในการจัดจําแนกมากกวาบริเวณยีน trnK-matK เนื่องมาจาก
บริเวณระหวางยีนมักจะมีความผันแปรไดมากกวาบริเวณท่ีเปนยีน และ phylogenetic tree ที่ไดมี 5 อัน แตมีเพียง topology 
เดียว โดยมีคา CI = 0.8952 RI = 0.9029 และ tree length = 353 จากสายสัมพันธทางวิวัฒนาการที่สรางขึ้นพบวาพืช        
วงศบัวสายเปน monophyletic group (ภาพที่ 1) ที่มีบัวญี่ปุนสกุล Nuphar เปน basal lineage จากคา bootstrap support    
ที่สูงมาก โดยที่ Nu. pumila และ Nu. advena มีความสัมพันธใกลชิดกันมากกวา Nu. lutea และสกุลไสปลาไหล (Barclaya) 
เปนพืชกลุมที่สองที่แยกออกมาในสายวิวัฒนาการของพืชวงศบัวสายดวยคา bootstrap support ที่สูงมากเชนกัน ซึ่งพืชใน  
สกุลนี้พบเพียงชนิดเดียวในประเทศไทย เนื่องจากเปนพืชนําเขามาปลูกประดับในตูปลาเทาน้ัน ไมพบในธรรมชาติ และกลุมใหญ
ที่สุดท่ีประกอบดวยบัวสาย (Nymphaea) บัววิคตอเรีย (Victoria) บัวถาด (Euryale) และบัวออนดิเนีย (Ondinea) 
 เม่ือพิจารณาเฉพาะพืชในสกุลบัวสาย (Genus Nymphaea) ที่ประกอบดวย 5 สกุลยอย (subgenera) พบวาพืชสกุลนี้เปน 
paraphyletic group ที่มีบัวสกุลอื่นแทรกเขามาอยูในสายวิวัฒนาการดวย ทําใหสามารถแบงพืชสกุลบัวสายออกไดเปน 2 กลุม 
คือ Lotos-Hydrocallis clade และ Brachyceras-Anecphya-Nymphaea clade โดยในสายวิวัฒนาการแรกคือ Lotos-
Hydrocallis clade ที่มีคา bootstrap support ปานกลางนั้นพบวา Nymphaea King of Siam ที่เปนลูกผสมเปน basal 
lineage ของกลุมนี้ อาจจะเนื่องมาจากลูกผสมนี้เกิดจากการผสมระหวางบัวสายพันธุไทยกับบัวสายพันธุตางประเทศ ทําให   
ไมถูกจัดอยูในสกุลยอยใดเลย รวมถึงไมสามารถระบุแมพันธุหรือพอพันธุได และบัวลูกผสมนี้ก็ยังเปนหมันอีกดวย ขณะท่ีบัวสาย
สกุลยอย Lotos และ Hydrocallis นั้นมีบรรพบุรุษรวมกัน โดยมีลักษณะรวมกันคือดอกจะบานในเวลากลางคืนเหมือนกัน แตบัว
สองสกุลยอยนี้มีเขตการกระจายพันธุตางกัน กลาวคือบัวสายสกลุยอย Lotos จะพบในเขตเอเชีย แอฟริกา บางสวนของออสเตรเลีย
และยุโรป ขณะท่ีบัวสายสกุลยอย Hydrocallis พบเฉพาะทวีปอเมริกาเทาน้ัน อีกสายวิวัฒนาการหน่ึงคือ Brachyceras-
Anecphya-Nymphaea clade ที่มีคา bootstrap support ที่สูงพบวาจะมีบัวสกุลอื่นแทรกอยูดวย โดยที่บัวสกุล Victoria และ 
Euryale จะมีความสัมพันธใกลชิดกันมากดวยคา bootstrap support ที่สูงมาก อาจจะเนื่องมาจากลักษณะท่ีมีหนามที่กานใบ
และกานดอกเหมือนกัน รูปรางใบคลายกัน แตตางกันที่ขอบใบของบัววิคเตอเรียจะต้ังขึ้น ขณะท่ีขอบใบของบัวถาดจะไมต้ังขึ้น 
นอกจากนี้ยังเปนกลุมที่แยกออกมาเปนกลุมแรก และมีความสัมพันธใกลชิดกับบัวสายสกุลยอย Nymphaea ที่เปนบัวในเขตหนาว
และมีลักษณะของไซเลมเหมือนกัน (Ito, 1987) ดวยคา bootstrap support ที่ตํ่า ขณะท่ีบัวสายในสกุลยอย Brachyceras และ 
Anecphya จะมีความสัมพันธใกลชิดกันดวยคา bootstrap support ปานกลาง เนื่องจากมีลักษณะของผนังรังไขแยกจากกัน 
(Conard, 1905) และพบวาบัวสกุลออนดิเนีย (Ondinea) มีบรรพบุรุษรวมกันกับบัวสายสกุลยอย Anecphya ดวยคา bootstrap 
support ปานกลาง ซึ่งบัวสกุลออนดิเนีย (Ondinea) และบัวสายสกุลยอย Anecphya นั้นมีเขตการกระจายพันธุที่พบเฉพาะใน
ออสเตรเลียตะวนัตกเทานั้น แตที่ลักษณะของดอกท่ีแตกตางกันมากอาจจะเนื่องจากการดํารงชวีิตในสภาพแวดลอมที่แตกตางกัน 
และบัวสกุลออนดิเนียน้ีก็มีเพียงชนิดเดียวคือ Ondinea purpurea ดังนั้นบัวสกุลนี้จึงควรจะถูกยายสกุลและเปล่ียนเปน Nymphaea 
ondinea (Lohne et al., 2008; Borsch et al., 2011)  
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 เม่ือไดลําดับดีเอ็นเอที่สมบูรณและถูกตองแลว นํามาทําการจัดเรียงดวยมือโดยใชโปรแกรม GeneDoc version 2.6.002 
(Nicholas and Nicholas, 1997) และตรวจสอบความถูกตองอีกคร้ังดวย ClustalX (Thompson et al., 1997) แลวตรวจหา
ความหลากหลายของรูปแบบนิวคลีโอไทดที่เกิดขึ้น จากนั้นวิเคราะหความสัมพันธทางวิวัฒนาการโดยใชโปรแกรม MEGA5.2 
(Tumura et al., 2011) หา Phylogenetic tree ที่เหมาะสมที่สุดดวยการวิเคราะห Maximum parsimony โดยใช heuristic 
search แลววิเคราะหความนาเชื่อถือในแตละก่ิงโดยวิธี Bootstrap แบบ Full heuristic จํานวน 1,000 ซ้ํา 
 
3. ผลและอภิปราย 
 จากการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอบริเวณระหวางยีน trnL-F พบวาชิ้นสวนมีเพิ่มปริมาณไดมีขนาดประมาณ 1000 คูเบส และ
เม่ือนําไปหาลําดับดีเอ็นเอแลว พบวาบริเวณระหวางยีน trnL-F มีขนาดผันแปรตั้งแต 990-1090 คูเบส โดยขนาดที่แตกตางกันนี้
เกิดจากการเพ่ิมเขามาหรือขาดหายไปของช้ินสวนดีเอ็นเอเปนสวนใหญ และเปนลักษณะของเบสซ้ําๆ ต้ังแต 2-13 คูเบส ขณะท่ี
บริเวณยีน trnK รวมกับยีน matK ชิ้นสวนดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณไดนั้นมีขนาดประมาณ 1200 คูเบส โดยมีความผันแปรของขนาด
ต้ังแต 1180-1210 คูเบส โดยขนาดที่แตกตางกันเกิดจากการเพิ่มเขามาหรือขาดหายไปของช้ินสวนดีเอ็นเอท่ีมีลักษณะเปนเบส
ซ้ําต้ังแต 1-6 คูเบส และในบริเวณยีน matK นั้นพบการเปล่ียนแปลงของเบสในตําแหนงที่ 2 และ 3 ของโคดอน (codon) ใน
หลายตําแหนง แตอยางไรก็ตามจากการศึกษาในหลายงานวิจัยกลาววายีน matK นั้นเปน pseudogene ซึ่งเอนไซม muteraseK ที่
สรางขึ้นมายังไมทราบหนาที่ที่ชัดเจน แตยีนนี้มีความแปรผันไดเร็ว เหมาะจะนํามาใชศึกษาทางวิวัฒนาการ (Hilu et al., 2003) 
 เม่ือนําลําดับดีเอ็นเอที่ไดมาวิเคราะห พบวาบริเวณระหวางยีน trnL-F มี phylogenetic informative site 14.33% และ 
singleton 10.92% ขณะท่ีบริเวณยีน trnK-matK มี phylogenetic informative site 10.81% และ singleton 7.09% ดังจะเห็น
วาบริเวณระหวางยีน trnL-F ถึงจะมีขนาดสั้นกวาแตใหขอมูลที่ใชในการจัดจําแนกมากกวาบริเวณยีน trnK-matK เนื่องมาจาก
บริเวณระหวางยีนมักจะมีความผันแปรไดมากกวาบริเวณท่ีเปนยีน และ phylogenetic tree ที่ไดมี 5 อัน แตมีเพียง topology 
เดียว โดยมีคา CI = 0.8952 RI = 0.9029 และ tree length = 353 จากสายสัมพันธทางวิวัฒนาการที่สรางขึ้นพบวาพืช        
วงศบัวสายเปน monophyletic group (ภาพที่ 1) ที่มีบัวญี่ปุนสกุล Nuphar เปน basal lineage จากคา bootstrap support    
ที่สูงมาก โดยที่ Nu. pumila และ Nu. advena มีความสัมพันธใกลชิดกันมากกวา Nu. lutea และสกุลไสปลาไหล (Barclaya) 
เปนพืชกลุมที่สองที่แยกออกมาในสายวิวัฒนาการของพืชวงศบัวสายดวยคา bootstrap support ที่สูงมากเชนกัน ซึ่งพืชใน  
สกุลนี้พบเพียงชนิดเดียวในประเทศไทย เนื่องจากเปนพืชนําเขามาปลูกประดับในตูปลาเทานั้น ไมพบในธรรมชาติ และกลุมใหญ
ที่สุดท่ีประกอบดวยบัวสาย (Nymphaea) บัววิคตอเรีย (Victoria) บัวถาด (Euryale) และบัวออนดิเนีย (Ondinea) 
 เม่ือพิจารณาเฉพาะพืชในสกุลบัวสาย (Genus Nymphaea) ที่ประกอบดวย 5 สกุลยอย (subgenera) พบวาพืชสกุลนี้เปน 
paraphyletic group ที่มีบัวสกุลอื่นแทรกเขามาอยูในสายวิวัฒนาการดวย ทําใหสามารถแบงพืชสกุลบัวสายออกไดเปน 2 กลุม 
คือ Lotos-Hydrocallis clade และ Brachyceras-Anecphya-Nymphaea clade โดยในสายวิวัฒนาการแรกคือ Lotos-
Hydrocallis clade ที่มีคา bootstrap support ปานกลางนั้นพบวา Nymphaea King of Siam ที่เปนลูกผสมเปน basal 
lineage ของกลุมนี้ อาจจะเนื่องมาจากลูกผสมนี้เกิดจากการผสมระหวางบัวสายพันธุไทยกับบัวสายพันธุตางประเทศ ทําให   
ไมถูกจัดอยูในสกุลยอยใดเลย รวมถึงไมสามารถระบุแมพันธุหรือพอพันธุได และบัวลูกผสมนี้ก็ยังเปนหมันอีกดวย ขณะท่ีบัวสาย
สกุลยอย Lotos และ Hydrocallis นั้นมีบรรพบุรุษรวมกัน โดยมีลักษณะรวมกันคือดอกจะบานในเวลากลางคืนเหมือนกัน แตบัว
สองสกุลยอยนี้มีเขตการกระจายพันธุตางกัน กลาวคือบัวสายสกลุยอย Lotos จะพบในเขตเอเชีย แอฟริกา บางสวนของออสเตรเลีย
และยุโรป ขณะท่ีบัวสายสกุลยอย Hydrocallis พบเฉพาะทวีปอเมริกาเทาน้ัน อีกสายวิวัฒนาการหน่ึงคือ Brachyceras-
Anecphya-Nymphaea clade ที่มีคา bootstrap support ที่สูงพบวาจะมีบัวสกุลอื่นแทรกอยูดวย โดยที่บัวสกุล Victoria และ 
Euryale จะมีความสัมพันธใกลชิดกันมากดวยคา bootstrap support ที่สูงมาก อาจจะเนื่องมาจากลักษณะท่ีมีหนามที่กานใบ
และกานดอกเหมือนกัน รูปรางใบคลายกัน แตตางกันที่ขอบใบของบัววิคเตอเรียจะต้ังขึ้น ขณะท่ีขอบใบของบัวถาดจะไมต้ังขึ้น 
นอกจากนี้ยังเปนกลุมที่แยกออกมาเปนกลุมแรก และมีความสัมพันธใกลชิดกับบัวสายสกุลยอย Nymphaea ที่เปนบัวในเขตหนาว
และมีลักษณะของไซเลมเหมือนกัน (Ito, 1987) ดวยคา bootstrap support ที่ตํ่า ขณะท่ีบัวสายในสกุลยอย Brachyceras และ 
Anecphya จะมีความสัมพันธใกลชิดกันดวยคา bootstrap support ปานกลาง เนื่องจากมีลักษณะของผนังรังไขแยกจากกัน 
(Conard, 1905) และพบวาบัวสกุลออนดิเนีย (Ondinea) มีบรรพบุรุษรวมกันกับบัวสายสกุลยอย Anecphya ดวยคา bootstrap 
support ปานกลาง ซึ่งบัวสกุลออนดิเนีย (Ondinea) และบัวสายสกุลยอย Anecphya นั้นมีเขตการกระจายพันธุที่พบเฉพาะใน
ออสเตรเลียตะวนัตกเทานั้น แตที่ลักษณะของดอกท่ีแตกตางกันมากอาจจะเนื่องจากการดํารงชวีิตในสภาพแวดลอมที่แตกตางกัน 
และบัวสกุลออนดิเนียนี้ก็มีเพียงชนิดเดียวคือ Ondinea purpurea ดังนั้นบัวสกุลนี้จึงควรจะถูกยายสกุลและเปล่ียนเปน Nymphaea 
ondinea (Lohne et al., 2008; Borsch et al., 2011)  
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 จากการจัดจําแนกพืชวงศบัวสาย (Nymphaeaceae) โดยใชลําดับดีเอ็นเอในคลอโรพลาสตพบวาสามารถใหความชัดเจน
มากขึ้น เนื่องจาก phylogenetic tree ที่สรางขึ้นมีคา bootstrap support ที่คอนขางสูง จึงเชื่อไดวาสายสัมพันธทางวิวัฒนาการ
มีความนาเชื่อถือ แตอยางไรก็ตามเพื่อใหสามารถระบุสายสัมพันธที่ชัดเจนย่ิงขึ้นอีกอาจวิเคราะหดวยวิธีอื่นเพิ่มเติม เชน Maximum 
Likelihood หรือ Bayesian Analysis หรือควรใชเครื่องหมายโมเลกุล (molecular markers) อื่นใหมากขึ้น รวมถึงขอมูลของ     
ดีเอ็นเอในนิวเคลียส (nuclear DNA) ดวย  
 

  
ภาพที่ 1  Maximum Parsimonious Tree จากการวิเคราะหลําดับดีเอ็นเอบริเวณคลอโรพลาสตของพืชวงศบัวสาย ตัวเลขที่

ปรากฎบนกิ่งคือคา Bootstrap support 
 
4. บทสรุป 
 จากการศึกษาเพือ่การจัดจําแนกและประเมินสายสัมพันธทางวิวฒันาการของพืชในวงศบัวสาย โดยใชลําดับดีเอ็นเอบริเวณ
สวนของคลอโรพลาสตดีเอ็นเอ สามารถสรุปไดวาพืชในวงศนี้ควรถูกแบงออกเปน 3 วงศยอย คือ วงศยอย Nupharoideae ที่มี
สมาชิกเพียง 1 สกุลคือ สกุล Nuphar หรือบัวญี่ปุน วงศยอย Barclayoideae ที่มีสมาชิกเพียงสกุลเดียวเชนกัน คือ สกุล 
Barclaya และวงศยอย Nymphaeoideae ที่ประกอบดวยสกุล Victoria, Euryale และ Nymphaea  
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