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บทคัดยอ 

 การศึกษาคุณลักษณะเชิงโมเลกุลของลูกผสมขามสกุลของกลวยไมเอื้องดินใบหมาก  และเอื้องดินใบไผที่ไดจากการถายฝาก 
และนําเมล็ดมาเพาะเลี้ยงเนื้อเย่ือ ดวยเทคนิคพีซีอาร-อารเอฟแอลพี โดยการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอบริเวณ nrITS (nuclear 
ribosomal internal transcribed spacer) และตัดดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะ 7 ชนิด พบวาเอนไซมตัดจําเพาะ  5 ชนิดใหรูปแบบ  
ที่เหมือนกัน ขณะที่ 2 ชนิดจะใหรูปแบบท่ีแตกตางกัน คือ AluI และ TaqI ซึ่งจากการสุมตัวอยางตนที่เกิดจากการถายฝาก
ทั้งหมด 100 ตน ความนาจะเปนที่จะไดลูกผสมจากการถายฝากเม่ือใชเอื้องดินใบหมากและเอือ้งดินใบไผเปนแม คิดเปน 9.62% 
และ 8.33% ตามลําดับ  

 

คําสําคัญ : ลูกผสมขามสกุล / เอื้องดินใบหมาก / เอื้องดินใบไผ / พีซีอาร-อารแอฟแอลพี 
 
 
Abstract 
 
 Molecular characterization by polymerase chain reaction - restriction fragment length polymorphism (PCR-
RFLP) in nrITS (nuclear ribosomal internal transcribed sequence) of intergeneric hybrids between Spathoglottis 
plicata Bl. and Arundina graminifolia (D. Don) Hochr. was investigated. The intergeneric seeding originated from 
deposit pollination together with tissue culture technique. PCR-RFLP profiles were generated using seven 
restriction enzymes (REs). Two REs, AluI and TaqI, were restricted polymorphic bands profiling whereas the others 
five gave monomorphic. The studies showed that probability analysis of the hybrids on maternal S. plicata and     
A. graminifolia was 9.62% and 8.33%, respectively.  
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1. บทนํา 
 กลวยไมเปนพืชดอกที่มีความหลากหลายมากและมีความสําคัญในเชิงเศรษฐกิจของประเทศไทยเปนอยางมาก อีกท้ังยัง
เปนประเทศที่สงออกกลวยไมมากที่สุดของโลก (สุภาพร หนูชนะภัย และ บุญจิต ฐิตาภิวัฒนกุล, 2553) ดวยความตองการ
กลวยไมในปริมาณมาก ในปจจุบันจึงไดมีการนําเทคนิคการเพาะเล้ียงเน้ือเย่ือเขามาชวยในการเพ่ิมปริมาณใหเพียงตอความตองการ 
และยังมีการผสมพันธุเกิดขึ้น เพื่อพัฒนาสายพนัธุใหมใหไดพันธุที่มีลักษณะเดนตามที่ตองการ โดยสวนใหญเปนการผสมขามชนิด
ในสกุลเดียวกันซึ่งประสบความสาํเร็จเปนอยางมาก นอกจากนี้ยังมีการผสมขามสกุลเกิดขึ้น เชน ลูกผสมขามสกุลระหวาง Aerides 
vandarum Reichb.f และ Vanda stangeana Reichb.f (Kishor et al., 2008) เปนตน ซึ่งจะทําใหไดลักษณะที่เดนที่ตองการ
แตกตางกันออกไป ซึ่งในการศึกษาครั้งนี้มุงเนนที่การผสมขามสกุลของเอื้องดินใบหมาก (Spathoglottis plicata Bl.) และ   
เอื้องดินใบไผ (Arundina graminifolia (D.Don) Hochr.) โดยเอื้องดินใบหมากเปนกลวยไมดินพันธุแทของไทยที่พบตามชายปา 
หรือทุงโลงที่ชื้นแฉะทางภาคตะวันออกและภาคใต ดอกออกเปนชอต้ัง สีชมพูอมมวงและสามารถออกดอกไดตลอดป ในปจจุบัน
พบวาสามารถปลูกไดในทุกภูมิภาคของประเทศไทย ปจจุบันเอื้องดินใบหมากน้ีไดมีการนํามาพัฒนาสายพันธุ เพื่อผลิตเปน    
ไมกระถางเชิงการคาอยางตอเนื่อง ขณะท่ีเอื้องดินใบไผ เปนกลวยไมดินที่พบไดทั่วประเทศ ตามชายปาและทุงโลง สามารถทน
ตอสภาพภูมิอากาศที่แหงแลงและรอนไดดี ออกดอกไดเกือบตลอดทั้งป ดอกเปนชอ ทยอยบานทีละดอก มีกล่ินหอม กลีบดอก  
สีชมพูออน แตกลีบปากมีสีชมพูเขม ซึ่งลักษณะดังกลาวน้ีเหมาะสมในการนํามาพัฒนาและสรางกลวยไมดินลูกผสม 
 ซึ่งในการผสมขามสกุลไมไดประสบความสําเร็จเสมอไป จึงนําเทคนิคการถายฝากเขามาชวย ทําใหสามารถติดฝก และมี
เมล็ดได แตถาจะรอการตรวจสอบลูกผสมที่เกิดขึ้นอาจจะตองรอจนกระทั่งกลวยไมเจริญเติบโตและออกดอก ซึ่งจะใชเวลานาน 
ดังนั้นในการตรวจสอบดานดีเอ็นเอทําใหสามารถวิเคราะหผลไดรวดเร็วขึ้น ซึ่งในรายงานของ กนกวรรณ แดงสวัสดิ์ (2551)     
ไดทําการศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอและการตรวจสอบพันธุลูกผสมบัวหลวงโดยใชชิ้นสวนบริเวณ nrITS รวมกับบริเวณยีนที่มี
ความจําเพาะ พบวาสามารถตรวจสอบลูกผสมบัวหลวงที่เกิดขึ้นได และมีการนําเทคนิคที่สามารถใชในการตรวจสอบไดอยาง
แมนยําสูงอยางเชน เทคนิค SSCP (single strand conformational polymorphisms) ซึ่งเปนเทคนิคท่ีสามารถแยกความ
แตกตางแมมีลําดับเบสของดีเอ็นเอตางเพียงเล็กนอยก็ตาม จีรภา ดาทอง และ วิภา หงษตระกูล (2555) ศึกษาการพัฒนา
เครื่องหมายโมเลกุลเพื่อตรวจสอบพันธุลูกผสมในบัวประดับและบัวหลวง โดยเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในบริเวณยีนที่จําเพาะรวมกับ
บริเวณ nrITS พบรูปแบบแถบดีเอ็นเอเพียงรูปแบบเดียวในทุกตัวอยางที่ศึกษาบน 1% agarose gel แตเม่ือวิเคราะหบน non-
denaturing polyacrylamide gel พบความแตกตางของรูปแบบแถบดีเอ็นเอเกิดขึ้นและสามารถระบุลูกผสมได ดังนั้นใน
การศึกษากลวยไมคร้ังนี้จึงไดนําบริเวณ nrITS มาใช ซึ่งจากผลการทดลองของ Kishor et al. (2009) ก็ไดรายงานความมี
เสถียรภาพทางพันธุกรรมของกลวยไมดินลูกผสมระหวาง Vanda stangeana กับ Aerides vandarum เม่ือมีการเพิ่มปริมาณ
อยางมากและรวดเร็วดวยเทคนิคการเพาะเล้ียงเน้ือเยื่อ โดยตรวจสอบจากดีเอ็นเอในนิวเคลียสบริเวณ nrITS ดวยเทคนิค PCR-
RFLP โดยใชเอนไซมตัดจําเพาะ 9 ชนิด พบวาลูกผสมที่เกิดขึ้นมีรูปแบบของดีเอ็นเอเหมือนกันทั้งหมด นั่นหมายความวาลูกผสม
ที่เกิดขึ้น มีเสถียรภาพทางพนัธุกรรมในบริเวณ nrITS สูงเม่ือเทียบกับตนพอแม ดังนั้นดีเอ็นเอบรเิวณน้ีจึงนาท่ีจะเหมาะที่จะนํามา  
ทําการทดสอบกลวยไมลูกผสมในครั้งนี้เชนกัน 
 
2. วิธีการ 
 สุมตัวอยางจากกลวยไมดิน 5 กลุม คือ 1) เอื้องดินใบหมากพันธุแทจากธรรมชาติ 2) เอื้องดินใบไผพันธุแทจากธรรมชาติ           
เพื่อใชเปนพอแมพันธุอยางละ 3 ตน 3) ลูกผสมระหวางเอ้ืองดินใบหมากและเอื้องดินใบไผดวยเทคนิคการถายฝากโดยการ
เพาะเลี้ยงเนื้อเย่ือที่มีเอื้องดินใบหมากเปนแมจํานวน 52 ตัวอยาง 4) ลูกผสมระหวางเอ้ืองดินใบหมากและเอ้ืองดินใบไผดวย
เทคนิคการถายฝาก โดยการเพาะเล้ียงเนื้อเย่ือที่มีเอื้องดินใบไผเปนแมจํานวน 48 ตัวอยาง และ 5) ลูกผสมจริงระหวางเอื้องดิน
ใบหมากและเอื้องดินใบไผ โดยมีเอื้องดินใบหมากเปนแมจํานวน 20 ตัวอยาง จากนั้นสกัดดีเอ็นเอจากนิวเคลียส คลอโรพลาสต 
และไมโทคอนเดรียรวมกันทั้งหมด (Total DNA) ดวยวิธีดัดแปลงของ Doyle and Doyle (1987) โดยใช 1X CTAB buffer (2% 
Cetyl trimethylammonium bromide, 1.4 M NaCl, 20 mM EDTA pH 8.0, 100 mM Tris pH 8.0) ที่เติม - 
mercaptoethanol แลวนําไปบมไวที่อุณหภูมิ 60 ºC จากนั้นเติม chloroform: isoamyl alcohol (24:1) แลวยอยอารเอ็นเอดวย 
RNase A จากนั้นทําลายโปรตีนดวย phenol:chloroform (1:1) แลวทําซ้ําดวย chloroform: isoamyl alcohol (24:1) จากนั้นทํา
การตกตะกอนดีเอ็นเอดวย 3 M sodium acetate และ absolute ethanol และลางตะกอนดีเอ็นเอดวย Ethanol 70% และ
สุดทายละลายตะกอนดีเอ็นเอใน TE buffer (0.01 M Tris pH 8.0, 0.001 M EDTA pH 8.0) แลวนําไปตรวจสอบขนาดและ
คุณภาพของดีเอน็เอดวยวิธอีะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟริซิสที่ความเขมขนเจล 0.8% จากน้ันทําการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอบริเวณ nrITS 

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 
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1. บทนํา 
 กลวยไมเปนพืชดอกที่มีความหลากหลายมากและมีความสําคัญในเชิงเศรษฐกิจของประเทศไทยเปนอยางมาก อีกทั้งยัง
เปนประเทศที่สงออกกลวยไมมากที่สุดของโลก (สุภาพร หนูชนะภัย และ บุญจิต ฐิตาภิวัฒนกุล, 2553) ดวยความตองการ
กลวยไมในปริมาณมาก ในปจจุบันจึงไดมีการนําเทคนิคการเพาะเล้ียงเน้ือเย่ือเขามาชวยในการเพ่ิมปริมาณใหเพียงตอความตองการ 
และยังมีการผสมพันธุเกิดขึ้น เพื่อพัฒนาสายพนัธุใหมใหไดพันธุที่มีลักษณะเดนตามที่ตองการ โดยสวนใหญเปนการผสมขามชนิด
ในสกุลเดียวกันซ่ึงประสบความสาํเร็จเปนอยางมาก นอกจากนี้ยังมีการผสมขามสกุลเกิดขึ้น เชน ลูกผสมขามสกุลระหวาง Aerides 
vandarum Reichb.f และ Vanda stangeana Reichb.f (Kishor et al., 2008) เปนตน ซึ่งจะทําใหไดลักษณะที่เดนที่ตองการ
แตกตางกันออกไป ซึ่งในการศึกษาครั้งนี้มุงเนนที่การผสมขามสกุลของเอื้องดินใบหมาก (Spathoglottis plicata Bl.) และ   
เอื้องดินใบไผ (Arundina graminifolia (D.Don) Hochr.) โดยเอื้องดินใบหมากเปนกลวยไมดินพันธุแทของไทยที่พบตามชายปา 
หรือทุงโลงที่ชื้นแฉะทางภาคตะวันออกและภาคใต ดอกออกเปนชอต้ัง สีชมพูอมมวงและสามารถออกดอกไดตลอดป ในปจจุบัน
พบวาสามารถปลูกไดในทุกภูมิภาคของประเทศไทย ปจจุบันเอื้องดินใบหมากน้ีไดมีการนํามาพัฒนาสายพันธุ เพื่อผลิตเปน    
ไมกระถางเชิงการคาอยางตอเนื่อง ขณะท่ีเอื้องดินใบไผ เปนกลวยไมดินที่พบไดทั่วประเทศ ตามชายปาและทุงโลง สามารถทน
ตอสภาพภูมิอากาศที่แหงแลงและรอนไดดี ออกดอกไดเกือบตลอดทั้งป ดอกเปนชอ ทยอยบานทีละดอก มีกล่ินหอม กลีบดอก  
สีชมพูออน แตกลีบปากมีสีชมพูเขม ซึ่งลักษณะดังกลาวนี้เหมาะสมในการนํามาพัฒนาและสรางกลวยไมดินลูกผสม 
 ซึ่งในการผสมขามสกุลไมไดประสบความสําเร็จเสมอไป จึงนําเทคนิคการถายฝากเขามาชวย ทําใหสามารถติดฝก และมี
เมล็ดได แตถาจะรอการตรวจสอบลูกผสมที่เกิดขึ้นอาจจะตองรอจนกระทั่งกลวยไมเจริญเติบโตและออกดอก ซึ่งจะใชเวลานาน 
ดังนั้นในการตรวจสอบดานดีเอ็นเอทําใหสามารถวิเคราะหผลไดรวดเร็วขึ้น ซึ่งในรายงานของ กนกวรรณ แดงสวัสดิ์ (2551)     
ไดทําการศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอและการตรวจสอบพันธุลูกผสมบัวหลวงโดยใชชิ้นสวนบริเวณ nrITS รวมกับบริเวณยีนที่มี
ความจําเพาะ พบวาสามารถตรวจสอบลูกผสมบัวหลวงที่เกิดขึ้นได และมีการนําเทคนิคที่สามารถใชในการตรวจสอบไดอยาง
แมนยําสูงอยางเชน เทคนิค SSCP (single strand conformational polymorphisms) ซึ่งเปนเทคนิคที่สามารถแยกความ
แตกตางแมมีลําดับเบสของดีเอ็นเอตางเพียงเล็กนอยก็ตาม จีรภา ดาทอง และ วิภา หงษตระกูล (2555) ศึกษาการพัฒนา
เครื่องหมายโมเลกุลเพื่อตรวจสอบพันธุลูกผสมในบัวประดับและบัวหลวง โดยเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในบริเวณยีนที่จําเพาะรวมกับ
บริเวณ nrITS พบรูปแบบแถบดีเอ็นเอเพียงรูปแบบเดียวในทุกตัวอยางที่ศึกษาบน 1% agarose gel แตเม่ือวิเคราะหบน non-
denaturing polyacrylamide gel พบความแตกตางของรูปแบบแถบดีเอ็นเอเกิดขึ้นและสามารถระบุลูกผสมได ดังนั้นใน
การศึกษากลวยไมคร้ังนี้จึงไดนําบริเวณ nrITS มาใช ซึ่งจากผลการทดลองของ Kishor et al. (2009) ก็ไดรายงานความมี
เสถียรภาพทางพันธุกรรมของกลวยไมดินลูกผสมระหวาง Vanda stangeana กับ Aerides vandarum เม่ือมีการเพิ่มปริมาณ
อยางมากและรวดเร็วดวยเทคนิคการเพาะเล้ียงเน้ือเยื่อ โดยตรวจสอบจากดีเอ็นเอในนิวเคลียสบริเวณ nrITS ดวยเทคนิค PCR-
RFLP โดยใชเอนไซมตัดจําเพาะ 9 ชนิด พบวาลูกผสมที่เกิดขึ้นมีรูปแบบของดีเอ็นเอเหมือนกันทั้งหมด นั่นหมายความวาลูกผสม
ที่เกิดขึ้น มีเสถียรภาพทางพนัธุกรรมในบริเวณ nrITS สูงเมื่อเทียบกับตนพอแม ดังนั้นดีเอ็นเอบรเิวณน้ีจึงนาทีจ่ะเหมาะที่จะนํามา  
ทําการทดสอบกลวยไมลูกผสมในครั้งนี้เชนกัน 
 
2. วิธีการ 
 สุมตัวอยางจากกลวยไมดิน 5 กลุม คือ 1) เอื้องดินใบหมากพันธุแทจากธรรมชาติ 2) เอื้องดินใบไผพันธุแทจากธรรมชาติ           
เพื่อใชเปนพอแมพันธุอยางละ 3 ตน 3) ลูกผสมระหวางเอื้องดินใบหมากและเอื้องดินใบไผดวยเทคนิคการถายฝากโดยการ
เพาะเล้ียงเนื้อเย่ือที่มีเอื้องดินใบหมากเปนแมจํานวน 52 ตัวอยาง 4) ลูกผสมระหวางเอ้ืองดินใบหมากและเอ้ืองดินใบไผดวย
เทคนิคการถายฝาก โดยการเพาะเล้ียงเนื้อเย่ือที่มีเอื้องดินใบไผเปนแมจํานวน 48 ตัวอยาง และ 5) ลูกผสมจริงระหวางเอื้องดิน
ใบหมากและเอื้องดินใบไผ โดยมีเอื้องดินใบหมากเปนแมจํานวน 20 ตัวอยาง จากนั้นสกัดดีเอ็นเอจากนิวเคลียส คลอโรพลาสต 
และไมโทคอนเดรียรวมกันทั้งหมด (Total DNA) ดวยวิธีดัดแปลงของ Doyle and Doyle (1987) โดยใช 1X CTAB buffer (2% 
Cetyl trimethylammonium bromide, 1.4 M NaCl, 20 mM EDTA pH 8.0, 100 mM Tris pH 8.0) ที่เติม - 
mercaptoethanol แลวนําไปบมไวที่อุณหภูมิ 60 ºC จากนั้นเติม chloroform: isoamyl alcohol (24:1) แลวยอยอารเอ็นเอดวย 
RNase A จากนั้นทําลายโปรตีนดวย phenol:chloroform (1:1) แลวทําซ้ําดวย chloroform: isoamyl alcohol (24:1) จากนั้นทํา
การตกตะกอนดีเอ็นเอดวย 3 M sodium acetate และ absolute ethanol และลางตะกอนดีเอ็นเอดวย Ethanol 70% และ
สุดทายละลายตะกอนดีเอ็นเอใน TE buffer (0.01 M Tris pH 8.0, 0.001 M EDTA pH 8.0) แลวนําไปตรวจสอบขนาดและ
คุณภาพของดีเอน็เอดวยวิธอีะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟริซิสที่ความเขมขนเจล 0.8% จากนั้นทําการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอบริเวณ nrITS 
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โดยใชไพรเมอร 2 ชนิด คือ 17SE (5’ ATG GTC CGG TGA AGT GTT CG 3’) และ 26SE  (5’ CCC GGT TCG CTC GCC 
GTT AC 3’) (Kishor et al., 2009) แลวทําชิ้นสวนดีเอ็นเอใหบริสุทธิ์ดวย HiYieldTM Gel/PCR DNA Fragments Extraction 
Kit (RBC Bioscience) 
 จากน้ันนําดีเอ็นเอท่ีบริสุทธิ์มาทําการตรวจสอบรูปแบบของดีเอน็เอดวยเทคนิคพีซีอาร-อารเอฟแอลพี โดยการตัดดวยเอนไซม 
ตัดจําเพาะ 7 ชนิด คือ AluI, EcoRV, HaeIII, HindIII, MspI, RsaI และ TaqI ในปฏิกิริยาทั้งหมด 15 ไมโครลิตร ประกอบดวย
สารละลายดีเอ็นเอ 2-3 ไมโครกรัม 1X บัฟเฟอร เอนไซมตัดจําเพาะแตละชนิด 3 U และนํ้ากล่ันนึ่งฆาเชื้อ จากนั้นนําไปบมท่ี
อุณหภูมิที่เหมาะสมสําหรับแตละเอนไซม แลววิเคราะหรูปแบบดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นดวยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซิสบน 2% อะกาโรสเจล
โดยใชกระแสไฟฟาที่แรงดัน 50 โวลต จากนั้นนําไปยอมดวยเอธิเดียมโบรไมด แลวนําไปสองดวยแสงอัลตราไวโอเลตในเครื่อง 
Gel documentation (Bio-rad) 
 
3. ผลและอภิปราย 
 เม่ือทําการสกัดดีเอ็นเอจากตัวอยางทั้งหมดพบวาดีเอ็นเอที่สกัดไดมีปริมาณมาก จากนั้นเม่ือทําการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ
บริเวณ nrITS พบวาไดแถบดีเอ็นเอเพียงแถบเดียวมีขนาดประมาณ 900 คูเบส (ภาพที่ 1) 
 

  
ภาพที่ 1 ชิ้นสวนดีเอ็นเอท่ีเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยเทคนิคพีซีอารโดย 1 คือเอื้องดินใบหมาก 2 คือเอื้องดินใบไผ และ 3-4 คือ 

ลูกผสมที่ไดจากการถายฝากโดยมีเอื้องดินใบหมากและเอื้องดินใบไผเปนแมตามลําดับ และ M คือดีเอ็นเอมาตรฐาน 
1 kilobase DNA ladder (Fermentas) 

 
 จากนั้นเม่ือตัดชิ้นสวนดีเอ็นเอบริเวณ nrITS ของตนพอพันธุและแมพันธุดวยเอนไซมตัดจําเพาะท้ังหมด 7 ชนิด ที่ไดจาก
ขอมูลใน Genebank ไดแก AluI, EcoRV, HaeIII, HindIII, MspI, RsaI และ TaqI เปรียบเทียบขนาดของแถบดีเอ็นเอกับดีเอ็น
เอมาตรฐาน 100 bp DNA Ladder (Fermentas) พบวาเอนไซมตัดจําเพาะ 5 ชนิด คือ EcoRV, HaeIII, HindIII, MspI และ 
RsaI ทําใหเกิดรูปแบบของดีเอ็นเอที่เหมือนกัน (monomorphic banding pattern) (ภาพ 2) จึงไมสามารถนําเอนไซม 5 ชนิดนี้
มาใชในการตรวจสอบลูกผสมได ในขณะที่เอนไซมตัดจําเพาะอีก 2 ชนิด คือ AluI และ TaqI นั้นทําใหเกิดรูปแบบของดีเอ็นเอ   
ที่ตางกัน (polymorphic banding pattern) ของพอพันธุและแมพันธุแตละตน จึงสามารถนํามาใชในการตรวจสอบลูกผสมใน
คร้ังนี้ได โดยเม่ือตัดชิ้นสวนดีเอ็นเอจากตนพอพันธุและแมพันธุบริเวณ nrITS ดวยเอนไซม AluI (AG^CT) และ TaqI (T^CGA) 
จํานวนอยางละ 3 ตน พบวาเมื่อตัดชิ้นสวนดีเอ็นเอของเอื้องดินใบหมากและเอื้องดินใบไผดวยเอนไซม AluI จะใหรูปแบบของดี
เอ็นเอของเอื้องดินใบหมากที่แตกตางกัน 3 รูปแบบ โดยทั้ง 3 ตัวอยางก็ไดรูปแบบที่แตกตางกัน ขณะท่ีตนที่ 3 จะใหผลรวมของ
ขนาดของแถบดีเอ็นเอเกิน 900 คูเบส อาจจะเน่ืองมาจากความแตกตางของชุดดีเอ็นเอทั้ง 2 ชุด ที่เปนเฮทเทอโรไซกัส ขณะท่ี
ชิ้นสวนดีเอ็นเอเอื้องดินใบไผจะใหเพียง 1 รูปแบบเทานั้น ดังภาพที่ 3-4 (ตาราง1)  
 

  
ภาพที่ 2 รูปแบบ monomorphic ของเอื้องดินใบหมาก (1) เอื้องดินใบไผ (2) ที่ตัดดวยเอนไซม EcoRV และ M คือดีเอ็นเอ

ขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Fermentas) 
 

 
 

ภาพที่ 3 รูปแบบดีเอ็นเอท่ีเกิดจากการตัดดวยเอนไซม AluI โดยที่ 1-3 คือเอื้องดินใบหมากตนที่ 1-3 ตามลําดับ 4-6 คือเอื้อง
ดินใบไผตนที่ 1-3 และ M คือดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Fermentas)  

 
 

  
ภาพที่ 4 ไดอะแกรมรูปแบบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตัดดวยเอนไซม AluI โดยที่ 1-3 คือเอื้องดินใบหมากตนที่ 1-3 ตามลําดับ 4   

คือเอื้องดินใบไผตนที่ 1-3 และ M คือดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Fermentas)  
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ภาพที่ 2 รูปแบบ monomorphic ของเอื้องดินใบหมาก (1) เอื้องดินใบไผ (2) ที่ตัดดวยเอนไซม EcoRV และ M คือดีเอ็นเอ

ขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Fermentas) 
 

 
 

ภาพที่ 3 รูปแบบดีเอ็นเอท่ีเกิดจากการตัดดวยเอนไซม AluI โดยที่ 1-3 คือเอื้องดินใบหมากตนที่ 1-3 ตามลําดับ 4-6 คือเอื้อง
ดินใบไผตนที่ 1-3 และ M คือดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Fermentas)  

 
 

  
ภาพที่ 4 ไดอะแกรมรูปแบบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตัดดวยเอนไซม AluI โดยที่ 1-3 คือเอื้องดินใบหมากตนที่ 1-3 ตามลําดับ 4   

คือเอื้องดินใบไผตนที่ 1-3 และ M คือดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Fermentas)  
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ตารางที่ 1 ขนาดของแถบดีเอ็นเอพอพันธุและแมพันธุที่ถูกตัดดวยเอนไซม 
 

ตนที ขนาดประมาณของแถบดีเอ็นเอทีเกิดขึนของ 

เอื้องดินใบหมาก(คูเบส) 

ขนาดประมาณของแถบดีเอ็นเอทีเกิดขึน
ของเอื้องดินใบไผ (คูเบส) 

1 900, 750, 200 900, 750, 200 
2 900, 600, 350 900, 750, 200 
3 900, 750, 600, 350, 200 

(1) 900, 750, 200 
(2) 900, 600, 350 

900, 750, 200 

 
 และเมื่อนําชิ้นสวนดีเอ็นเอมาตัดดวย TaqI จะใหรูปแบบดีเอ็นเอจากเอื้องดินใบหมาก 3 รูปแบบ โดยพบวาเอื้องดิน        
ใบหมากตนที่ 1 นั้นมีขนาดของแถบดีเอ็นเอรวมกันนอยกวา 900 คูเบส ซึ่งเปนไปไดวามีดีเอ็นเอสายส้ันๆ อยู นั่นคือ ประมาณ 
60 คูเบส และ 20 คูเบส ที่ไมสามารถปรากฏอยูในการทําเจลอิเล็กโตรโฟริซิสได เชนเดียวกับในเอื้องดินใบหมากตนที่ 2 และ 3 
จะพบวามีขนาดของแถบดีเอ็นเอรวมกันทั้งหมดมากกวา 900 คูเบส เนื่องจากความแตกตางของชุดดีเอ็นเอทั้ง 2 ชุดที่เปน     
เฮทเทอโรไซกัส ขณะท่ีเอื้องดินใบไผจะให 2 รูปแบบ โดยมีชิ้นสวนดีเอ็นเอขนาดประมาณ 450 คูเบส ที่ใชบงบอกความแตกตาง
ระหวางเอื้องดินใบหมากและเอื้องดินใบไผ โดยตนที่ 1 และ 2 จะมีรูปแบบแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกัน และจะพบวามีขนาดของ
แถบดีเอ็นเอรวมกันทั้งหมดมากกวา 900 คูเบส เนื่องจากความแตกตางของชุด ดีเอ็นเอทั้ง 2 ชุดที่เปนเฮทเทอโรไซกัส ดังภาพที ่
5 (ตารางที่ 2) นอกจากนี้จากทุกรูปแบบยังพบแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 900 คูเบสที่เกิดจากการตัดไมหมดของเอนไซม
เนื่องจากความเขมขนของปฏิกิริยาอาจไมเหมาะสม และขณะที่ในบางตัวอยางอาจไมพบแถบดีเอ็นเอที่มีขนาดส้ันมากปรากฏ
อยูในการทําเจลอิเล็กโตรโฟริซิส  
 

 
 

ภาพที่ 5 ไดอะแกรมรูปแบบดีเอ็นเอที่เกิดจากการตัดดวยเอนไซม TaqI โดยที่ 1-3 คือเอื้องดินใบหมากตนที่ 1-3 ตามลําดับ 4 
คือเอื้องดินใบไผตนที่ 1 และ 2 ในขณะที่ 5 คือเอื้องดินใบไผตนที่ 3 และ M คือดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA 
ladder (Fermentas)  

 
 
 
 
 

ตารางที ่2 ขนาดของแถบดีเอ็นเอพอพันธุและแมพันธุที่ถูกตัดดวยเอนไซม TaqI 
  

ตนที ขนาดขนาดประมาณของแถบดีเอ็นเอทีเกิดขึ้นของ 
เอื้องดินใบหมาก (คูเบส) 

ขนาดขนาดประมาณของแถบดีเอ็นเอที
เกิดขึ้นของเอื้องดินใบไผ (คูเบส) 

1                 400, 250, 170, (60, 20)*             450, 350, 250, 170, 80, (20)* 
(1) 450, 350, 80, (20)* 
(2) 450, 250, 170, 80 

2            400, 350, 250, 170, (60, 20)* 
(1) 400, 250, 170, (60, 20)* 
(2) 400, 350, 170 

   450, 350, 250, 170, 80, (20)* 
(1) 450, 350, 80, (20)* 
(2) 450, 250, 170, 80 

3            400, 350, 250, 170,80 
(1) 400, 250, 170, 80 
(2) 400, 350, 170 

                 450, 250, 170, 80 

หมายเหตุ : ไมพบในการทํา gel electrophoresis  
 
 การตัดชิ้นสวนดีเอ็นเอของลูกผสมดวยเอนไซม AluI 
 การตัดชิ้นสวนดีเอ็นเอของลูกผสมท่ีเกิดจากการผสมขามโดยมีเอื้องดินใบหมากเปนแมบริเวณ nrITS ดวยเอนไซม AluI 
จํานวน 20 ตัวอยาง พบรูปแบบของดีเอ็นเอที่แตกตางกัน 3 รูปแบบ ดังภาพที่ 8 (ตาราง 3) โดยพบรูปแบบท่ี 1 จํานวน 13 
ตัวอยาง มีชิ้นสวนของดีเอ็นเอขนาดประมาณ 900, 750, 200 คูเบสซึ่งสามารถระบุไดวารูปแบบนี้นาจะเปนลูกผสมที่เกิดจากแม
ตนที่ 1 กับพอ ลูกผสมในรูปแบบท่ี 2 พบจํานวน 2 ตัวอยางซึ่งนาจะเปนลูกผสมท่ีเกิดจากแมตนที่ 1 มีชิ้นสวนของดีเอ็นเอขนาด
ประมาณ 900, 750, 600, 350, 200 คูเบส และรูปแบบท่ี 3 จํานวน 5 ตัวอยาง มีชิ้นสวนของดีเอ็นเอขนาดประมาณ 900 คูเบส
เพียงแถบเดียวซึ่งไมสามารถระบุไดวาเกิดจากแมตนใด เนื่องจากช้ินสวนดีเอ็นเอดังกลาวไมสามารถตัดได 
 
ตารางที่ 3 ขนาดของแถบดีเอ็นเอของลูกผสมจากการตัดดวยเอนไซม AluI 
 

รูปแบบที่ ขนาดประมาณของแถบดีเอ็นเอ
ของลูกผสมโดยมีเอื้องดิน 
ใบหมากเปนแม (คูเบส) 

ขนาดประมาณของแถบดีเอ็นเอ
ของลูกผสมจากการถายฝากโดยมี 
เอื้องดินใบหมากเปนแม (คูเบส) 

ขนาดประมาณของแถบดีเอ็นเอของ
ลูกผสมจากการถายฝากโดยมี 
เอื้องดินใบไผเปนแม (คูเบส) 

1 900, 750, 200 900, 750, 200 900, 750, 200 
2 900, 750, 600, 350, 200 900, 750, 600, 350, 200 900, 750, 600, 350, 200 
3 900 900, 600, 350 900 
4 - 900 - 

 
 เม่ือตัดชิ้นสวนดีเอ็นเอของลูกผสมท่ีเกิดจากการถายฝากโดยมีเอือ้งดินใบหมากเปนแมดวยเอนไซม AluI จํานวน 52 ตัวอยาง 
พบรูปแบบของดีเอ็นเอที่แตกตางกัน 4 รูปแบบ ดังภาพที่ 6-7 (ตารางที่ 3) โดยรูปแบบที่ 1 พบจํานวน 1 ตัวอยาง มีชิ้นสวนของ 
ดีเอ็นเอขนาดประมาณ 900, 750, 200 คูเบสซึ่งนาจะเปนลูกผสมท่ีเกิดจากการผสมระหวางแมตนที่ 1 กับพอ หรือเกิดจากการ
ผสมตัวเองของแมในตนที่ 1 ก็เปนได รูปแบบท่ี 2 พบจํานวน 6 ตัวอยางซึ่งนาจะเปนลูกผสมที่เกิดแมตนที่ 1 กับพอ  มีชิ้นสวน   
ดีเอ็นเอขนาดประมาณ 600 และ 350 คูเบส จากตนแม และขนาด 750 และ 200 คูเบส จากตนพอ ในรูปแบบท่ี 3 พบจํานวน 
36 ตัวอยาง มีชิ้นสวนของดีเอ็นเอขนาดประมาณ 900, 600, 350 คูเบส จะเห็นไดวาไมพบแถบดีเอ็นเอของเอื้องดินใบไผ          
ที่มีขนาด 750 และ 200 คูเบสเลย ดังนั้นจึงไมนาจะเปนลูกผสมขามที่แทจริง และรูปแบบท่ี 4 จํานวน 9 ตัวอยาง มีชิ้นสวนของ 
ดีเอ็นเอขนาดประมาณ 900 คูเบสเพียงแถบเดียว จึงไมสามารถระบุความเปนลูกผสมได 
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ตารางที ่2 ขนาดของแถบดีเอ็นเอพอพันธุและแมพันธุที่ถูกตัดดวยเอนไซม TaqI 
  

ตนที ขนาดขนาดประมาณของแถบดีเอ็นเอทีเกิดขึ้นของ 
เอื้องดินใบหมาก (คูเบส) 

ขนาดขนาดประมาณของแถบดีเอ็นเอที
เกิดขึ้นของเอื้องดินใบไผ (คูเบส) 

1                 400, 250, 170, (60, 20)*             450, 350, 250, 170, 80, (20)* 
(1) 450, 350, 80, (20)* 
(2) 450, 250, 170, 80 

2            400, 350, 250, 170, (60, 20)* 
(1) 400, 250, 170, (60, 20)* 
(2) 400, 350, 170 

   450, 350, 250, 170, 80, (20)* 
(1) 450, 350, 80, (20)* 
(2) 450, 250, 170, 80 

3            400, 350, 250, 170,80 
(1) 400, 250, 170, 80 
(2) 400, 350, 170 

                 450, 250, 170, 80 

หมายเหตุ : ไมพบในการทํา gel electrophoresis  
 
 การตัดชิ้นสวนดีเอ็นเอของลูกผสมดวยเอนไซม AluI 
 การตัดชิ้นสวนดีเอ็นเอของลูกผสมที่เกิดจากการผสมขามโดยมีเอื้องดินใบหมากเปนแมบริเวณ nrITS ดวยเอนไซม AluI 
จํานวน 20 ตัวอยาง พบรูปแบบของดีเอ็นเอที่แตกตางกัน 3 รูปแบบ ดังภาพที่ 8 (ตาราง 3) โดยพบรูปแบบท่ี 1 จํานวน 13 
ตัวอยาง มีชิ้นสวนของดีเอ็นเอขนาดประมาณ 900, 750, 200 คูเบสซึ่งสามารถระบุไดวารูปแบบน้ีนาจะเปนลูกผสมที่เกิดจากแม
ตนที่ 1 กับพอ ลูกผสมในรูปแบบท่ี 2 พบจํานวน 2 ตัวอยางซึ่งนาจะเปนลูกผสมที่เกิดจากแมตนที่ 1 มีชิ้นสวนของดีเอ็นเอขนาด
ประมาณ 900, 750, 600, 350, 200 คูเบส และรูปแบบท่ี 3 จํานวน 5 ตัวอยาง มีชิ้นสวนของดีเอ็นเอขนาดประมาณ 900 คูเบส
เพียงแถบเดียวซึ่งไมสามารถระบุไดวาเกิดจากแมตนใด เนื่องจากช้ินสวนดีเอ็นเอดังกลาวไมสามารถตัดได 
 
ตารางที่ 3 ขนาดของแถบดีเอ็นเอของลูกผสมจากการตัดดวยเอนไซม AluI 
 

รูปแบบท่ี ขนาดประมาณของแถบดีเอ็นเอ
ของลูกผสมโดยมีเอื้องดิน 
ใบหมากเปนแม (คูเบส) 

ขนาดประมาณของแถบดีเอ็นเอ
ของลูกผสมจากการถายฝากโดยมี 
เอื้องดินใบหมากเปนแม (คูเบส) 

ขนาดประมาณของแถบดีเอ็นเอของ
ลูกผสมจากการถายฝากโดยมี 
เอื้องดินใบไผเปนแม (คูเบส) 

1 900, 750, 200 900, 750, 200 900, 750, 200 
2 900, 750, 600, 350, 200 900, 750, 600, 350, 200 900, 750, 600, 350, 200 
3 900 900, 600, 350 900 
4 - 900 - 

 
 เม่ือตัดช้ินสวนดีเอ็นเอของลูกผสมท่ีเกิดจากการถายฝากโดยมีเอือ้งดินใบหมากเปนแมดวยเอนไซม AluI จํานวน 52 ตัวอยาง 
พบรูปแบบของดีเอ็นเอที่แตกตางกัน 4 รูปแบบ ดังภาพที่ 6-7 (ตารางที่ 3) โดยรูปแบบที่ 1 พบจํานวน 1 ตัวอยาง มีชิ้นสวนของ 
ดีเอ็นเอขนาดประมาณ 900, 750, 200 คูเบสซึ่งนาจะเปนลูกผสมที่เกิดจากการผสมระหวางแมตนที่ 1 กับพอ หรือเกิดจากการ
ผสมตัวเองของแมในตนที่ 1 ก็เปนได รูปแบบที่ 2 พบจํานวน 6 ตัวอยางซึ่งนาจะเปนลูกผสมที่เกิดแมตนที่ 1 กับพอ  มีชิ้นสวน   
ดีเอ็นเอขนาดประมาณ 600 และ 350 คูเบส จากตนแม และขนาด 750 และ 200 คูเบส จากตนพอ ในรูปแบบท่ี 3 พบจํานวน 
36 ตัวอยาง มีชิ้นสวนของดีเอ็นเอขนาดประมาณ 900, 600, 350 คูเบส จะเห็นไดวาไมพบแถบดีเอ็นเอของเอื้องดินใบไผ          
ที่มีขนาด 750 และ 200 คูเบสเลย ดังนั้นจึงไมนาจะเปนลูกผสมขามที่แทจริง และรูปแบบที่ 4 จํานวน 9 ตัวอยาง มีชิ้นสวนของ 
ดีเอ็นเอขนาดประมาณ 900 คูเบสเพียงแถบเดียว จึงไมสามารถระบุความเปนลูกผสมได 
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ภาพที่ 6 รูปแบบดีเอ็นเอของลูกผสมจากการถายฝากโดยมีเอื้องดินใบหมากเปนแมที่เกิดจากการตัดดวยเอนไซม AluI โดย 1-4 

คือรูปแบบท่ี 1-4 และ M คือดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Fermentas) 
 

  
 

ภาพที่ 7 ไดอะแกรมรูปแบบดีเอ็นเอของลูกผสมจากการถายฝาก โดยมีเอื้องดินใบหมากเปนแมที่เกิดจากการตัดดวยเอนไซม 
AluI โดย 1-4 คือรูปแบบที่ 1-4 ขณะที ่ 5-7 คือเอื้องดินใบหมากตนที่ 1-3 ตามลําดับ 8 คือเอื้องดินใบไผ และ M         
คือดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Fermentas) 

 
 เม่ือตัดช้ินสวนดีเอ็นเอของลูกผสมที่เกิดจากการถายฝากโดยมีเอื้องดินใบไผเปนแมดวยเอนไซม AluI จํานวน 48 ตัวอยาง           
พบรูปแบบของดีเอ็นเอที่แตกตางกัน 3 รูปแบบ ดังภาพท่ี 8-9 (ตารางที่ 3) โดยรูปแบบท่ี 1 พบจํานวน 20 ตัวอยาง ซึ่งมีโอกาส   
ที่จะเปนลูกผสมระหวางแมและพอตนที่ 1 หรือเปนการผสมตัวเองของเอื้องดินใบไผ นอกจากน้ีในรูปแบบที่ 2 พบจํานวน 4 
ตัวอยางก็มีโอกาสเปนลูกผสมที่เกิดจากแมและพอตนที่ 2 และในรูปแบบท่ี 3 จํานวน 24 ตัวอยาง มีชิ้นสวนของดีเอ็นเอขนาด
ประมาณ 900 คูเบสเพียงแถบเดียว ซึ่งไมสามารถใชในการระบุความเปนลูกผสมได 
 

  
 

ภาพที่ 8 รูปแบบดีเอ็นเอของลูกผสมจากการถายฝากโดยมีเอื้องดินใบไผเปนแมที่เกิดจากการตัดดวยเอนไซม AluI โดย 1-3 
คือรูปแบบที่ 1-3 และ M คือดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Fermentas)  

  
 

ภาพที่ 9 ไดอะแกรมรูปแบบดีเอ็นเอของลูกผสมจากการถายฝากโดยมีเอื้องดินใบไผเปนแมที่เกิดจากการตัดดวยเอนไซม AluI 
โดย 1-3 คือรูปแบบที่ 1-3 ขณะที่ 4-6 คือเอื้องดินใบหมาก ตนที่ 1-3 ตามลําดับ 7 คือเอื้องดินใบไผ และ M              
คือดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Fermentas)  

 
 ดังนั้นจะเห็นไดวาเอนไซม AluI นั้น สามารถตัดดีเอ็นเอของลูกผสมท่ีไดจากการถายฝากแลวใหรูปแบบของดีเอ็นเอตางๆ              
ที่สามารถบอกถึงโอกาสที่ตัวอยางนั้นๆ จะเปนลูกผสมขามสกุลที่แทจริงโดยมีเอือ้งดินใบหมากเปนแมทั้งส้ิน 7 ตัวอยาง ในขณะที่
เม่ือมีเอื้องดินใบไผเปนแมพบ 24 ตัวอยาง  
 การตัดชิ้นสวนดีเอ็นเอของลูกผสมดวยเอนไซม TaqI 
 การตัดชิ้นสวนดีเอ็นเอของลูกผสมท่ีเกิดจากการผสมขามโดยมีเอือ้งดินใบหมากเปนแมดวยเอนไซม TaqI จํานวน 20 ตัวอยาง      
ซึ่งเปนลูกท่ีเกิดจากการผสมขามที่แทจริง พบรูปแบบของดีเอน็เอที่แตกตางกัน 2 รูปแบบ ดังภาพที่ 10 (ตารางที่ 4) โดยรูปแบบท่ี    
1 พบ 19 ตัวอยาง มีชิ้นสวนดีเอ็นเอขนาดประมาณ 450, 400, 250, 170, 80 คูเบส สามารถบอกไดวาเปนลูกผสมที่นาจะเกิด
จากการผสมระหวางตนแมตนที่ 1 และตนพอตนที่ 3 และรูปแบบที่ 2 จํานวน 1 ตัวอยาง พบชิ้นสวนของดีเอ็นเอขนาดประมาณ 
450, 400, 350, 250, 170, 80 คูเบสซึ่งไมสามารถระบุตนพอแมได จะเห็นไดวาลูกผสมจริงนั้นจะมีแถบของดีเอ็นเอขนาด
ประมาณ 400-450 คูเบสที่มีความหนามาก ทําใหไมสามารถแยกความแตกตางของแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 450 และ 400 
คูเบสออกจากกันไดอยางชัดเจนโดยอะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟริซิส  

 

  
ภาพที่ 10 ภาพไดอะแกรมรปูแบบดีเอน็เอของลูกผสมโดยมีเอื้องดินใบหมากเปนแมที่เกิดจากการตัดดวยเอนไซม TaqI โดย 1-2 

คือรูปแบบที่ 1-2 ขณะท่ี 3-5 คือเอื้องดิน ใบหมากตนที่ 1-3 ตามลําดับ 6-7 คือเอื้องดินใบไผรูปแบบที่ 1-2 ตามลําดับ 
และ M คือดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Fermentas) 
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ภาพที่ 9 ไดอะแกรมรูปแบบดีเอ็นเอของลูกผสมจากการถายฝากโดยมีเอื้องดินใบไผเปนแมที่เกิดจากการตัดดวยเอนไซม AluI 
โดย 1-3 คือรูปแบบที่ 1-3 ขณะท่ี 4-6 คือเอื้องดินใบหมาก ตนที่ 1-3 ตามลําดับ 7 คือเอื้องดินใบไผ และ M              
คือดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Fermentas)  

 
 ดังนั้นจะเห็นไดวาเอนไซม AluI นั้น สามารถตัดดีเอ็นเอของลูกผสมที่ไดจากการถายฝากแลวใหรูปแบบของดีเอ็นเอตางๆ              
ที่สามารถบอกถึงโอกาสที่ตัวอยางนั้นๆ จะเปนลูกผสมขามสกุลที่แทจริงโดยมีเอือ้งดินใบหมากเปนแมทั้งส้ิน 7 ตัวอยาง ในขณะที่
เม่ือมีเอื้องดินใบไผเปนแมพบ 24 ตัวอยาง  
 การตัดชิ้นสวนดีเอ็นเอของลูกผสมดวยเอนไซม TaqI 
 การตัดชิ้นสวนดีเอ็นเอของลูกผสมท่ีเกิดจากการผสมขามโดยมีเอือ้งดินใบหมากเปนแมดวยเอนไซม TaqI จํานวน 20 ตัวอยาง      
ซึ่งเปนลูกที่เกิดจากการผสมขามที่แทจริง พบรูปแบบของดีเอน็เอที่แตกตางกัน 2 รูปแบบ ดังภาพที่ 10 (ตารางที่ 4) โดยรูปแบบท่ี    
1 พบ 19 ตัวอยาง มีชิ้นสวนดีเอ็นเอขนาดประมาณ 450, 400, 250, 170, 80 คูเบส สามารถบอกไดวาเปนลูกผสมที่นาจะเกิด
จากการผสมระหวางตนแมตนที่ 1 และตนพอตนที่ 3 และรูปแบบที่ 2 จํานวน 1 ตัวอยาง พบชิ้นสวนของดีเอ็นเอขนาดประมาณ 
450, 400, 350, 250, 170, 80 คูเบสซึ่งไมสามารถระบุตนพอแมได จะเห็นไดวาลูกผสมจริงนั้นจะมีแถบของดีเอ็นเอขนาด
ประมาณ 400-450 คูเบสที่มีความหนามาก ทําใหไมสามารถแยกความแตกตางของแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 450 และ 400 
คูเบสออกจากกันไดอยางชัดเจนโดยอะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟริซิส  

 

  
ภาพที่ 10 ภาพไดอะแกรมรปูแบบดีเอน็เอของลูกผสมโดยมีเอื้องดินใบหมากเปนแมที่เกิดจากการตัดดวยเอนไซม TaqI โดย 1-2 

คือรูปแบบท่ี 1-2 ขณะท่ี 3-5 คือเอื้องดิน ใบหมากตนที่ 1-3 ตามลําดับ 6-7 คือเอื้องดินใบไผรูปแบบที่ 1-2 ตามลําดับ 
และ M คือดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Fermentas) 
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ตารางที่ 4 ขนาดของแถบดีเอ็นเอของลูกผสมจากการตัดดวยเอนไซม TaqI 
 

รูปแบบท่ี ขนาดประมาณของแถบดีเอ็นเอ
ของลูกผสมโดยมีเอื้องดินใบหมาก 

เปนแม (คูเบส) 

ขนาดประมาณของแถบดีเอ็นเอ
ของลูกผสมจากการถายฝากโดยมี 
เอื้องดินใบหมากเปนแม (คูเบส) 

ขนาดประมาณของแถบดีเอ็นเอ
ของลูกผสมจากการถายฝาก  

โดยมีเอื้องดินใบไผเปนแม (คูเบส) 
1 450, 400, 250, 170, 80 450, 400, 350, 250, 170, 80 450, 350, 250, 170, 80 
2 450, 350, 250, 170, 80 450, 400, 250, 170, 80 450, 250, 170, 80 
3 - 400, 250, 170, 80 - 
4 - 400, 350, 250, 170, 80 - 

 
 เม่ือตัดช้ินสวนดีเอ็นเอของลูกผสมที่เกิดจากการถายฝากโดยมีเอื้องดินใบหมากเปนแมดวยเอนไซม TaqI จํานวน 52 
ตัวอยาง พบรูปแบบของดีเอ็นเอที่แตกตางกัน 4 รูปแบบ ดังภาพที่ 11 (ตารางที่ 4) โดยรูปแบบท่ี 1 พบจํานวน 15 ตัวอยาง และ
ในรูปแบบท่ี 2 พบ 2 ตัวอยาง ซึ่งสามารถบอกไดวานาจะเปนลูกผสมระหวางตนแมตนที่ 1 และตนพอตนที่ 3 ดังนั้นตัวอยาง    
ทั้งสองรูปแบบน้ีพบวา นาจะเปนลูกผสมขามสกุลที่แทจริง เนื่องจากพบแถบดีเอ็นเอหนาขนาดประมาณ 450 คูเบสที่ไดจาก    
ตนพอ ขณะท่ีรูปแบบที่ 3 จํานวน 3 ตัวอยาง และรูปแบบท่ี 4 จํานวน 32 ตัวอยาง ซึ่งทั้งตัวอยางในรูปแบบที่ 3 และ 4 นี้          
ไมมีโอกาสที่จะเปนลูกผสมทั้งส้ิน เนื่องจากไมพบแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 450 คูเบส จากเอื้องดินใบไผเลย 
 

  
 

ภาพที่ 11 ภาพไดอะแกรมรปูแบบดีเอน็เอของลูกผสมจากการถายฝากโดยมีเอือ้งดินใบหมากเปนแมที่เกิดจากการตัดดวยเอนไซม 
TaqI โดย 1-4 คือรูปแบบที่ 1-4 ขณะท่ี 5-7 คือเอื้องดินใบหมากตนที่ 1-3 ตามลําดับ 8-9 คือเอื้องดินใบไผรูปแบบที ่
1-2 ตามลําดับ และ M คือดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Fermentas) 

 
 เม่ือตัดช้ินสวนดีเอ็นเอของลูกผสมที่เกิดจากการถายฝากโดยมีเอื้องดินใบไผเปนแมดวยเอนไซม TaqI จํานวน 48 ตัวอยาง          
พบรูปแบบของดีเอ็นเอที่แตกตางกัน 2 รูปแบบ ดังภาพที่ 12 (ตารางที่ 4) โดยรูปแบบท่ี 1 พบ 9 ตัวอยาง และรูปแบบท่ี 2 
จํานวน 39 ตัวอยาง ซึ่งไมสามารถบอกไดวามีแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 400 คูเบสหรือไม เนื่องจากความหนาของแถบดีเอ็น
เอขนาดประมาณ 450 คูเบส ซึ่งพบในเอื้องดินใบไผตนพออยูแลว รูปแบบท่ีไดทั้งสองรูปแบบอาจเกิดจากการผสมขามสกุลหรือ
การผสมตัวเองของเอื้องดินใบไผ จึงไมสามารถระบุความเปนลูกผสมขามสกุลของลูกที่เกิดจากการถายฝากโดยมีเอื้องดินใบไผ
เปนแมดวยเอนไซม TaqI ได  

  
ภาพที่ 12 ภาพไดอะแกรมรูปแบบดีเอ็นเอของลูกผสมจากการถายฝาก โดยมีเอื้องดินใบไผเปนแมที่เกิดจากการตัดดวยเอนไซม 

TaqI โดย 1-2 คือรูปแบบที่ 1-2 ขณะที่ 3-5  คือเอื้องดิน ใบหมากตนที่ 1-3 ตามลําดับ 6-7 คือเอื้องดินใบไผรูปแบบท่ี 
1-2 ตามลําดับ และ M คือดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Fermentas) 

 
 ดังนั้นจะเห็นไดวาเอนไซม TaqI นั้น สามารถตัดดีเอ็นเอของลูกผสมท่ีไดจากการถายฝากแลวใหรูปแบบของดีเอ็นเอตางๆ             
ที่สามารถบอกถึงโอกาสที่ตัวอยางนั้นๆ จะเปนลูกผสมขามสกุลที่แทจริงโดยมีเอื้องดินใบหมากเปนแมทั้งส้ิน 17 ตัวอยาง (32.69%) 
 จากการตรวจสอบลูกผสมท่ีเกิดจากการถายฝากท่ีพบวามีโอกาสเปนลูกผสมขามสกุลที่แทจริงนั้น จากทั้งการตัดดวยเอนไซม 
ตัดจําเพาะชนิด AluI และ TaqI ใหผลที่สอดคลองกัน โดยมีเอื้องดินใบหมากเปนตนแม ทั้งส้ิน 5 ตัวอยาง (9.62%) แตเม่ือใช
เอื้องดินใบไผเปนตนแมนั้นไมสามารถระบุความเปนลูกผสมไดเม่ือใชเอนไซมตัดจําเพาะชนิด TaqI ดังนั้นจาก 24 ตัวอยางจึง   
มีเพียง 4 ตัวอยาง (8.33%) ที่ตรวจสอบไดวาเปนลูกผสมขามสกุล เนื่องจากมีแถบดีเอ็นเอของตนพอที่ชัดเจนและเห็นงายกวา
รวมถึงแตกตางจากตนแมอยางชัดเจน เพราะสามารถระบไุดวาเกิดจากการผสมขามสกุลจริงระหวางตนพอแมตนใด สวนตัวอยาง  
ที่เหลืออาจจะตองใชเทคนิคอื่นเขามาชวยระบุเพิ่มขึ้น ดังนั้นจึงพบวามีลูกผสมขามสกุลที่เกิดจากการถายฝากโดยมีเอื้องดิน-  
ใบหมากและเอื้องดินใบเปนตนแมทั้งส้ิน 5 และ 4 ตัวอยาง ตามลําดับ แตจากการรายงานของ Mao et al. (2004) ศึกษา      
การงอกของเมล็ด และการพัฒนาเปนตนกลา โดยเปรียบเทียบระหวางการผสมตัวเองและการผสมขามชนิดของกลวยไมสกุล 
Spathoglottis Bl. พบวามีอัตราการงอกของเมล็ดและการพัฒนาเปนตนกลาที่ตางกัน ซึ่งการศึกษาครั้งนี้พบวาลูกผสมทั้ง 5 
ตัวอยางที่เกิดจากการถายฝากเมื่อมีเอื้องดินใบหมากเปนตนแมนั้น นาจะไมใชลูกผสมขามสกุลที่แทจริง เนื่องจากมีระยะเวลา
ในการงอกของเมล็ด และการเจริญของตนกลาท่ีเทากับตนที่เกิดจากการผสมตัวเองของเอื้องดินใบหมาก แตจะมีการเจริญของ
ตนกลาท่ีชากวาลูกผสมขามที่ใชเอื้องดินใบหมากเปนตนแมโดยการผสมแบบปกติ กลาวคือลูกผสมขามสกุลจะงอกและพัฒนา
ชากวาตนที่เกิดจากการผสมตัวเอง ในขณะที่ลูกผสมขามสกุลอีก 4 ตัวอยางท่ีเกิดจากเอื้องดินใบไผเปนตนแมนั้น มีระยะเวลา  
ในการงอกของเมล็ดที่ส้ันกวาตนที่เกิดจากการผสมตัวเองของเอ้ืองดินใบไผ จึงอาจจะเปนไปไดอยางมากที่จะเปนลูกผสมขามสกุล 
ที่แทจริง ในการตรวจสอบลูกผสมที่ไดจากการถายฝากในครั้งนี้จึงพบวามีโอกาสที่จะไดลูกผสมขามสกุลจากการถายฝากโดยมี 
เอื้องดินใบไผเปนตนแม 4 ตัวอยาง จากท้ังหมด 48 ตัวอยาง คิดเปน 8.33% แสดงถึงวาเอื้องดินใบไผไมมีความหลากหลาย   
ทางพันธุกรรมหรือมีนอยมากในธรรมชาติ ซึ่งถือวาการผสมขามสกุลของกลวยไมดินสองสกุลนี้ประสบความสําเร็จในระดับหนึ่ง    
และเทคนิคการถายฝากก็เปนอีกวิธีหนึ่งที่สามารถเกิดลูกผสมไดในกลวยไมที่ไมสามารถผสมขามสกุลโดยวิธีปกติได 
 จากการตัดชิ้นสวนดีเอ็นเอบริเวณ nrITS ของพอแมพันธุดวยเอนไซมตัดจําเพาะ AluI และ TaqI พบความหลากหลาย  
ของรูปแบบที่เกิดขึ้น โดยพบวาเอื้องดินใบหมากจะเกิดรูปแบบดีเอ็นเอที่หลากหลายกวาเอื้องดินใบไผ โดยความหลากหลายท่ี
เกิดขึ้นน้ันอาจเกิดจากการเปลี่ยนแปลงของลําดับนิวคลีโอไทดบริเวณ nrITS ใน rDNA ซึ่งเปนบริเวณระหวางยีน โดยเกิดจาก
การแทนที่ การแทรกเขามาหรือการขาดหายไปของลําดับดีเอ็นเอ (Venkateswarlu and Nazar, 1991) ซึ่งเอื้องดินใบหมากนั้นมี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกวาเอื้องดินใบไผ ดังนั้นในการตรวจสอบลูกผสมโดยใชบริเวณ nrITS จึงอาจไมเหมาะสมกับ
พืชที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมของบริเวณ nrITS สูง อยางเชนเอื้องดินใบหมากซึ่งพบวาภายในตนเดียวกันก็มีความ
หลากหลายของลําดับดีเอ็นเอบริเวณน้ีเชนกัน ซึ่งพบรายงานวาพืชบางชนิดนั้นมีชุดยีน rDNA หลายซ้ํา ซึ่งการเพิ่มปริมาณดีเอ็น
เอดวยเทคนิคพีซีอารอาจทําใหเกิดการเพิ่มปริมาณบริเวณ nrITS จากคนละชุดยีนกัน (Bailey et al., 2003) นอกจากน้ีอาจ     
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ภาพที่ 12 ภาพไดอะแกรมรูปแบบดีเอ็นเอของลูกผสมจากการถายฝาก โดยมีเอื้องดินใบไผเปนแมที่เกิดจากการตัดดวยเอนไซม 

TaqI โดย 1-2 คือรูปแบบที่ 1-2 ขณะที่ 3-5  คือเอื้องดิน ใบหมากตนที่ 1-3 ตามลําดับ 6-7 คือเอื้องดินใบไผรูปแบบที่ 
1-2 ตามลําดับ และ M คือดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Fermentas) 

 
 ดังนั้นจะเห็นไดวาเอนไซม TaqI นั้น สามารถตัดดีเอ็นเอของลูกผสมที่ไดจากการถายฝากแลวใหรูปแบบของดีเอ็นเอตางๆ             
ที่สามารถบอกถึงโอกาสที่ตัวอยางนั้นๆ จะเปนลูกผสมขามสกุลที่แทจริงโดยมีเอื้องดินใบหมากเปนแมทั้งส้ิน 17 ตัวอยาง (32.69%) 
 จากการตรวจสอบลูกผสมท่ีเกิดจากการถายฝากท่ีพบวามีโอกาสเปนลูกผสมขามสกุลที่แทจริงนั้น จากทั้งการตัดดวยเอนไซม 
ตัดจําเพาะชนิด AluI และ TaqI ใหผลที่สอดคลองกัน โดยมีเอื้องดินใบหมากเปนตนแม ทั้งส้ิน 5 ตัวอยาง (9.62%) แตเม่ือใช
เอื้องดินใบไผเปนตนแมนั้นไมสามารถระบุความเปนลูกผสมไดเม่ือใชเอนไซมตัดจําเพาะชนิด TaqI ดังนั้นจาก 24 ตัวอยางจึง   
มีเพียง 4 ตัวอยาง (8.33%) ที่ตรวจสอบไดวาเปนลูกผสมขามสกุล เนื่องจากมีแถบดีเอ็นเอของตนพอที่ชัดเจนและเห็นงายกวา
รวมถึงแตกตางจากตนแมอยางชัดเจน เพราะสามารถระบไุดวาเกิดจากการผสมขามสกุลจริงระหวางตนพอแมตนใด สวนตัวอยาง  
ที่เหลืออาจจะตองใชเทคนิคอื่นเขามาชวยระบุเพิ่มขึ้น ดังนั้นจึงพบวามีลูกผสมขามสกุลที่เกิดจากการถายฝากโดยมีเอื้องดิน-  
ใบหมากและเอื้องดินใบเปนตนแมทั้งส้ิน 5 และ 4 ตัวอยาง ตามลําดับ แตจากการรายงานของ Mao et al. (2004) ศึกษา      
การงอกของเมล็ด และการพัฒนาเปนตนกลา โดยเปรียบเทียบระหวางการผสมตัวเองและการผสมขามชนิดของกลวยไมสกุล 
Spathoglottis Bl. พบวามีอัตราการงอกของเมล็ดและการพัฒนาเปนตนกลาที่ตางกัน ซึ่งการศึกษาครั้งนี้พบวาลูกผสมทั้ง 5 
ตัวอยางที่เกิดจากการถายฝากเมื่อมีเอื้องดินใบหมากเปนตนแมนั้น นาจะไมใชลูกผสมขามสกุลที่แทจริง เนื่องจากมีระยะเวลา
ในการงอกของเมล็ด และการเจริญของตนกลาที่เทากับตนที่เกิดจากการผสมตัวเองของเอื้องดินใบหมาก แตจะมีการเจริญของ
ตนกลาท่ีชากวาลูกผสมขามที่ใชเอื้องดินใบหมากเปนตนแมโดยการผสมแบบปกติ กลาวคือลูกผสมขามสกุลจะงอกและพัฒนา
ชากวาตนที่เกิดจากการผสมตัวเอง ในขณะที่ลูกผสมขามสกุลอีก 4 ตัวอยางท่ีเกิดจากเอื้องดินใบไผเปนตนแมนั้น มีระยะเวลา  
ในการงอกของเมล็ดที่ส้ันกวาตนที่เกิดจากการผสมตัวเองของเอ้ืองดินใบไผ จึงอาจจะเปนไปไดอยางมากที่จะเปนลูกผสมขามสกุล 
ที่แทจริง ในการตรวจสอบลูกผสมที่ไดจากการถายฝากในครั้งนี้จึงพบวามีโอกาสที่จะไดลูกผสมขามสกุลจากการถายฝากโดยมี 
เอื้องดินใบไผเปนตนแม 4 ตัวอยาง จากท้ังหมด 48 ตัวอยาง คิดเปน 8.33% แสดงถึงวาเอื้องดินใบไผไมมีความหลากหลาย   
ทางพันธุกรรมหรือมีนอยมากในธรรมชาติ ซึ่งถือวาการผสมขามสกุลของกลวยไมดินสองสกุลนี้ประสบความสําเร็จในระดับหนึ่ง    
และเทคนิคการถายฝากก็เปนอีกวิธีหนึ่งที่สามารถเกิดลูกผสมไดในกลวยไมที่ไมสามารถผสมขามสกุลโดยวิธีปกติได 
 จากการตัดช้ินสวนดีเอ็นเอบริเวณ nrITS ของพอแมพันธุดวยเอนไซมตัดจําเพาะ AluI และ TaqI พบความหลากหลาย  
ของรูปแบบที่เกิดขึ้น โดยพบวาเอื้องดินใบหมากจะเกิดรูปแบบดีเอ็นเอที่หลากหลายกวาเอื้องดินใบไผ โดยความหลากหลายท่ี
เกิดขึ้นน้ันอาจเกิดจากการเปลี่ยนแปลงของลําดับนิวคลีโอไทดบริเวณ nrITS ใน rDNA ซึ่งเปนบริเวณระหวางยีน โดยเกิดจาก
การแทนที่ การแทรกเขามาหรือการขาดหายไปของลําดับดีเอ็นเอ (Venkateswarlu and Nazar, 1991) ซึ่งเอื้องดินใบหมากนั้นมี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกวาเอื้องดินใบไผ ดังนั้นในการตรวจสอบลูกผสมโดยใชบริเวณ nrITS จึงอาจไมเหมาะสมกับ
พืชที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมของบริเวณ nrITS สูง อยางเชนเอื้องดินใบหมากซึ่งพบวาภายในตนเดียวกันก็มีความ
หลากหลายของลําดับดีเอ็นเอบริเวณน้ีเชนกัน ซึ่งพบรายงานวาพืชบางชนิดนั้นมีชุดยีน rDNA หลายซ้ํา ซึ่งการเพิ่มปริมาณดีเอ็น
เอดวยเทคนิคพีซีอารอาจทําใหเกิดการเพิ่มปริมาณบริเวณ nrITS จากคนละชุดยีนกัน (Bailey et al., 2003) นอกจากน้ีอาจ     
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ใชชิ้นสวนของยีนซึ่งเปนบริเวณที่ความจําเพาะสูง (specific gene) เชน 18S rRNA มาชวยหรือการนําเทคนิค SSCP มาใชใน
การตรวจสอบรวมก็ได ซึ่งก็อาจจะใหผลชัดเจนขึ้นเม่ือใชหลายๆ บริเวณและหลายๆ เทคนิครวมกัน 
 
4. บทสรุป 
 จากการตรวจสอบรูปแบบดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นดวยเทคนิคพีซีอาร-อารเอฟแอลพี บริเวณ nrITS ของกลวยไมดินทั้งสองชนิด              
แตคนละสกุลนี้สามารถทําได โดยใชเอนไซม TaqI และ AluI ซึ่งสามารถใหรูปแบบดีเอ็นเอที่แตกตางกันระหวางเอื้องดิน         
ใบหมากและเอื้องดินใบไผ และผลที่ไดจากทั้งสองเอนไซมนี้ สามารถบอกความเปนลูกผสมขามสกุลที่เกิดจากการถายฝากได 
อีกทั้งยังสามารถคาดคะเนไดวาเปนลูกผสมที่เกิดขึ้นนี้ เกิดจากพอและแมตนใดไดอีกดวย แตพบวาเอนไซม 5 ชนิด ไดแก 
EcoRV, HaeIII, HindIII, MspI และ RsaI ไมสามารถใชในการตรวจสอบลูกผสมขามสกุลที่เกิดขึ้นนี้ได เนื่องจากไมสามารถ
แยกความแตกตางของรูปแบบดีเอ็นเอตนพอแมพันธุได ดังนั้นในการศึกษาครั้งนี้ พบโอกาสท่ีจะเกิดลูกผสมขามสกุลจากการ
ถายฝากโดยมีเอื้องดินใบไผเปนแม คือ 8.33% นอกจากนี้ยังสรุปไดถึงความหลากหลายทางพันธุกรรมของบริเวณ nrITS ของ
เอื้องดินใบหมากมากกวาเอื้องดินใบไผจากจํานวนรูปแบบดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นนั่นเอง  
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บทคัดยอ 
 
 จากการสํารวจและเก็บตัวอยางไบรโอไฟตซึ่งประกอบดวยมอสส ลิเวอรเวิรต และฮอรนเวิรตในสวนรุกชาติหนองตาอยู 
จังหวัดชลบุรี พบไบรโอไฟตทั้งหมด 12 ชนิด ประกอบดวย มอสส 10 ชนิด 6 สกุล 6 วงศ ลิเวอรเวิรต 2 ชนิด 2 สกุล 2 วงศ และ
ไมพบฮอรนเวิรต มอสสวงศ Fissidentaceae พบจํานวนชนิดมากท่ีสุดในพื้นที่ โดยพบ 3 ชนิด คือ Fissidens ceylonensis Dozy 
& Molk., F. gedehensis Fleisch. และ F. zollingeri Mont. หากพิจารณาในระดับปริมาณ ลิเวอรเวิรต Lejeunea wightii 
Lendenb. ซึ่งอยูในวงศ Lejeuneaceae พบปริมาณมากที่สุด ไบรไอไฟตที่พบสวนใหญเปนชนิดที่เจริญบนพื้นทราย 
 
คําสําคัญ : ชลบุรี / ไบรโอไฟต / สวนรุกชาติหนองตาอยู 
 
 
Abstract 
 
 An investigation of bryophytes including mosses, liverworts, and hornworts in Nong Tha Yu Arboretum in 
Chonburi province leads to the recognition of 12 species including mosses 10 species, six genera, and six families 
and liverworts two species, two genera, and two families. Hornworts are not found in the area. Among the eight 
families of bryophytes found, the Fissidentaceae is the most common family representing by three species 
including Fissidens ceylonensis Dozy & Molk., F. gedehensis Fleisch., and F. zollingeri Mont. Moreover, of all 
bryophytes species found, Lejeunea wightii Lendenb. of the Lejeuneaceae was the most common. Majority of 
bryophytes are terrestrial growing on sand. 
 
Keywords : Chonburi / Bryophytes / Nong Tha Yu Arboretum 
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