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บทคัดย่อ 
 

ทุเรียน (Durio zibethinus) เป็นผลไม้ที่มีความส าคัญทางเศรษฐกิจของประเทศไทย โดย
แบ่งเป็นทุเรียนพันธุ์และทุเรียนบ้าน ซึ่งทุเรียนบ้านบางต้นสามารถพัฒนาเป็นทุเรียนเศรษฐกิจหรือใช้
ในการปรับปรุงพันธุ์ได้ งานวิจัยนี้มีวัตถุประสงค์เพ่ือศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมด้วย
เครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีและเอสเอสอาร์ เพ่ือน ามาสร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอของทุเรียน พร้อมทั้ง
หาความสัมพันธ์ระหว่างพันธุกรรมกับข้อมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาและคุณภาพผลที่มีความส าคัญ
ทางเศรษฐกิจ โดยเก็บตัวอย่างทุเรียนจากจังหวัดชุมพรจ านวน 30 ตัวอย่าง และตัวอย่างทุเรียนจาก
ศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรี ซึ่งเป็นสถานที่รวบรวมพันธุ์ทุเรียนจ านวน 15 ตัวอย่าง น ามาศึกษา
ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี 13 คู่ไพรเมอร์ พบว่ามีแถบดีเอ็นเอที่แสดงความต่าง 138 แถบ 
คิดเป็น 65.62 เปอร์เซ็นต์ ส่วนเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์พบว่า 14 คู่ไพรเมอร์ แสดงความต่าง
ของแถบดีเอ็นเอ 36 แถบ คิดเป็น 71.19 เปอร์เซ็นต์ เมื่อวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมโดยใช้
ข้อมูลร่วมกันของ 2 เครื่องหมายโดยวิธี UPGMA ด้วยโปรแกรม NTSYSpc พบว่าสามารถแบ่งกลุ่ม
ทุเรียนได้ 5 กลุ่ม โดยมีค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนอยู่ระหว่าง 0.72 ถึง 0.96 เมื่อวิเคราะห์ด้วย
โปรแกรม STRUCTURE สามารถแบ่งโครงสร้างทางพันธุกรรมได้ 2 รูปแบบ และวิเคราะห์ด้วย
โปรแกรม ARLEQUIN ได้ค่า GST เท่ากับ 0.1668 แสดงถึงการเกิดความหลากหลายทางพันธุกรรม
ระดับที่สูง โดยเกิดความแปรปรวนทางพันธุกรรมภายในกลุ่มประชากรมาก ในการศึกษาข้อมูล
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาและคุณภาพผลที่มีความส าคัญทางเศรษฐกิจพบว่า ทุเรียนที่น ามาศึกษามี
ลักษณะรูปร่างทรงผลเป็นทรงรี รูปร่างหนามเว้าปลายแหลม สีเนื้อเป็นสีเหลือง และรูปร่างเมล็ดเป็น
รูปกลมรีเหมือนไข่ ซึ่งลักษณะที่มีความส าคัญในการจัดจ าแนกกลุ่มทุเรียนได้ คือรูปร่างหนาม และ
พบว่ากลุ่มตัวอย่างทุเรียนจากจังหวัดชุมพรส่วนใหญ่จะมีรูปร่างหนามเป็นทรงเว้าปลายแหลม และ
ตัวอย่าง CH16 ที่น ามาวิเคราะห์คุณภาพผลพบว่า มีความหวานพอเหมาะ มีปริมาณแป้งน้อย และ
กลิ่นอ่อนซึ่งเป็นลักษณะพันธุ์ดี จากงานวิจัยนี้สามารถน าข้อมูลที่ได้ไปใช้ในการคัดเลือกพันธุ์ทุเรียน
บ้านเพ่ือปรับปรุงพันธุ์และพัฒนาให้เป็นทุเรียนเศรษฐกิจในอนาคต 
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Abstract 
 

Durian (Durio zibethinus) is a fruit that important to the economy of the 
country. Durian was divided famous durian and indigenous durian. However, some 
indigenous durian can be developed to economic and used to improve breeding. The 
aims of this research to study the genetic diversity by SRAP and SSR markers to create 
a DNA fingerprint of durian and study relationship between genetic and data 
importance attribute of economic. The 30 samples were collected from Chumphon 
province and 15 samples were collected from Chanthaburi Horticultural Research 
Center that is the place of durian varieties collection. The studies on 13 primers 
combination of SRAP marker showed that 138 fragments (65.62%) were polymorphic 
bands and 36 fragments (71.19%) were polymorphic bands from 14 primers 
combination of SSR marker. Analysis of genetic relationship used two markers with 
UPGMA by NTSYSpc program showed similarity coefficient ranged from 0.72 to 0.96, 
divided into five groups. When analyzed by STRUCTURE program, divides genetic into 
two groups and found high genetic diversity (GST =0.1668) from ARLEQUIN analysis, 
mostly had genetic variation within the population. Studies on important characteristic 
economy found that sample of durian had fruit shape is oval, fruit spine shape is 
pointed-concave, flesh color is yellow and seed shape is ellipsoid which mostly durian 
from Chumphon province found fruit spine shape is pointed-concave and CH16 was 
good of characteristics such as sweet taste fit, less starch content and no strong smell. 
This research can be used data to select indigenous durian cultivars for improve 
breeding and developed as economic durian in the future. 
 
Keywords : SRAP marker, SSR marker, Genetic diversity, Durian, Indigenous durian 
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บทท่ี 1 
บทน า 

 
1.1  ความเป็นมาและความส าคัญของงานวิจัย 

 ทุเรียนเป็นไม้ผลเศรษฐกิจที่ส าคัญของประเทศไทย ได้ชื่อว่าเป็นราชาแห่งผลไม้ (King of fruit) ที่
ได้รับความนิยมในการบริโภคทั้งในและต่างประเทศ (Somsri, 2007) มีชื่อทางวิทยาศาสตร์ว่า Durio 
zibethinus Murray จัดอยู่ในวงศ์ (family) Bombacaceae พบอยู่ในทวีปอเมริกาใต้และเอเชีย พืชใน
สกุล Durio มีทั้งหมด 27 สปีชีส์ โดยพบในเกาะเบอร์เนียว 19 สปีชีส์ คาบสมุทรมลายู 11 สปีชีส์ และ
เกาะสุมาตรา 7 สปีชีส์ ส่วนในประเทศไทย พม่า ศรีลังกา และฟิลิปปินส์ พบประเทศละ 1 สปีชีส์ (หิรัญ, 
2551) ซึ่งมีเพียง 6 สปีชีส์ที่สามารถรับประทานผลได้ ได้แก่ ทุเรียนขนยาว (Durio oxleyanus Griff.) 
ทุเรียนขั้วติด (D. graveolens Becc.) ทุเรียนป่า (D. dulcis Becc.) ทุเรียนเต่า (D. kutigensis Becc.) 
ทุเรียนรากขา (D. kutejensis (Massk.) Becc.) และทุเรียนบ้าน (D. zibethinus Murray) (เกศิณี, 2528) 
แต่หลักฐานของกรมป่าไม้รายงานว่า ประเทศไทยพบทุเรียน 4 สปีชีส์ คือทุเรียนดอน (D. malaccensis 
Planch. Ex. Mast.) ทุเรียนนก (D. griffithii (Mast.) Bakh.) ทุเรียนป่า (D. pinanginan Ridley) และ
ทุเรียนบ้าน (D. zibethinus Murray) ในประเทศไทยทุเรียนที่มีการเพาะปลูกแพร่หลายเป็นการค้า คือ
ทุเรียนบ้าน (หิรัญ และคณะ, 2546) โดยพบความหลากหลายของสายพันธุ์ทุเรียนมากกว่า 200 สายพันธุ์ 
(variety) สายพันธุ์ที่มีคุณภาพดีและมีความส าคัญทางเศรษฐกิจมีไม่กี่สายพันธุ์ ได้แก่ สายพันธุ์หมอนทอง 
ชะนี ก้านยาว และกระดุมทอง (กรมวิชาการเกษตร, 2553) จากการส ารวจในปี 2558 ประเทศไทยมีการ
เพาะปลูกทุเรียนกระจายเกือบทุกภาค มีพ้ืนที่ เพาะปลูกทั้งประเทศ 686,582 ไร่ พบว่าจังหวัดที่มีการ
เพาะปลูกมากท่ีสุด คือจันทบุรีมีจ านวน 197,143 ไร่ รองลงมา คือชุมพรมีจ านวน 139,663 ไร่ (ส านักงาน
เศรษฐกิจการเกษตร, 2558) โดยภาคใต้เป็นแหล่งรวบรวมความหลากหลายทางพันธุกรรมของทุเรียน
พ้ืนเมืองหรือทุเรียนบ้าน ซึ่งเป็นทุเรียนที่ไม่มีความส าคัญทางเศรษฐกิจมักปลูกตามบ้าน (ฮูดา และคณะ, 
2557) ทุเรียนบ้านบางต้นมีลักษณะพันธุ์ดีและรสชาติอร่อยที่สามารถพัฒนาเป็นทุเรียนเศรษฐกิจหรือใช้
เป็นแหล่งพันธุกรรมในการปรับปรุงพันธุ์ได้ โดยสายพันธุ์ทุเรียนบ้านที่นิยม เช่น สายพันธุ์สาลิกาพบที่
จังหวัดพังงา สายพันธุ์กมลาพบที่จังหวัดภูเก็ต สายพันธุ์หลงลับแลและหลินลับแลพบที่จังหวัดอุตรดิตถ์ 
เป็นต้น ในการจัดจ าแนกกลุ่มสามารถอาศัยลักษณะทางสัณฐานวิทยาของทรงผล หนาม รูปร่างใบ หรือ
รสชาติได้ (หิรัญ, 2551) แต่ไม่สามารถระบุหรือแยกสายพันธุ์ทุเรียนบ้านกับทุเรียนเศรษฐกิจได้ เนื่องจาก
ส่วนมากชาวบ้านขยายพันธุ์ทุเรียนด้วยการเพาะเมล็ดเป็นหลัก ท าให้ทุเรียนเกิดการกลายพันธุ์จนมีทุเรียน
หลากหลายสายพันธุ์จ านวนมาก ดังนั้นจึงต้องอาศัยเครื่องหมายทางโมเลกุลมาใช้ในการจัดจ าแนก 
สายพันธุ์ ศึกษาความหลากหลาย และตรวจสอบลักษณะทางพันธุกรรม ดังรายงานการศึกษาความ
หลากหลาย ในทุ เ รี ยนด้ วย เครื่ องหมายโมเลกุล เอ เอฟแอลพี  (Amplified Fragment Length 
Polymorphism; AFLP) (ฐิตาภรณ์ และคณะ, 2553) เครื่องหมายโมเลกุลอาร์ เอพีดี  (Random 
Amplification of Polymorphic DNA; RAPD) (Vanijajiva, 2011) เครื่องหมายโมเลกุลไอเอสเอสอาร์ 
(Inter-Simple Sequence Repeat; ISSR) (Vanijajiva, 2012) และเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ 
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(Simple Sequence Repeat; SSR) (ปิยรัษฎ์ และคณะ, 2552) ซึ่งการศึกษาทุเรียนด้วยเครื่องหมาย
โมเลกุลเหล่านี้จ าเป็นต้องมีการศึกษากับหลายเครื่องหมายเพ่ือเป็นการยืนยันผลและตรวจสอบความ
สอดคล้องหรือขัดแย้งของผลการทดลอง 

 เครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ (Powell et al., 1996) เป็นเครื่องหมายที่จ าเพาะสามารถแสดง
แถบดีเอ็นเอแบบข่มร่วมกัน (co-dominant) ท าให้แยกความแตกต่างของสายพันธุ์พืชที่เป็นโฮโมไซกัส 
(homozygous) คือพันธุแท้ และเฮทเทอโรไซกัส (heterozygous) คือพันธุ์ผสมได้ (ขวัญใจ และคณะ, 
2552) ในการทดลองให้ผลเหมือนเดิม ง่ายต่อการทดลอง ใช้ปริมาณดีเอ็นเอน้อย (10 ถึง 50 ng/µl) และ
ตรวจพบระดับพอลิมอร์ฟิซึมค่อนข้างสูง (Oliveira et al., 2006) เป็นเครื่องหมายที่น ามาศึกษาในพืช
หลายชนิด เช่น วอลนัต (Juglans regia) (Topcu et al., 2015) สตรอว์เบอร์รี (Fragaria ananassa) 
(Meng et al., 2015) และดอกลิลลี่ (Lilium spp.) (Du et al., 2015) รวมทั้งทุเรียน โดยฮูดา และคณะ
(2557) ใช้เครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ศึกษาทุเรียนบ้านในจังหวัดนครศรีธรรมราช กระบี่ พังงา 
สงขลา และยะลา เครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี (Sequence-Related Amplified Polymorphism; 
SRAP) (Li and Quiros, 2001) เป็นเครื่องหมายโมเลกุลชนิดใหม่ที่ยังไม่มีการรายงานในทุเรียน สามารถ
ท าซ้ าแล้วให้ผลคงเดิม ไม่ต้องทราบข้อมูลล าดับเบสก่อน และสามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอได้หลาย
ต าแหน่งพร้อมกันด้วยการปรากฏหรือไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอ เป็นเครื่องหมายที่มีความใกล้เคียงกับ
เครื่องหมายโมเลกุลเอเอฟแอลพี แต่ท าได้ง่าย และรวดเร็วกว่า (Gulsen et al., 2010) มีการน าไปใช้
ศึกษาในพืชหลายชนิดเช่นกัน เช่น ฟักทอง (Cucurbita moschata) (ปณาลี และคณะ, 2551) เชอร์รี่ 
(Prunus mahaleb L.) (Abedian et al., 2012) กระเทียม (Allium sativum L.) (Chen et al., 2013) 
และชบา (Hibiscus sp.) (Chaoguang et al., 2016) เป็นต้น รวมทั้งมีการศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของทั้งเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีและเอสเอสอาร์เพ่ือเปรียบเทียบผลและยืนยันผลการ
ทดลอง เช่น คื่นฉ่าย (Apium graveolens) (Wang et al., 2011) บัว (Nymphaea lotus Linn.) (Yang 
et al., 2012) และฝรั่ง (Psidium guajava) (Padmakar et al., 2015) เป็นต้น ดังนั้นในการศึกษาครั้ง
นี้จึงเลือกใช้เครื่องหมายโมเลกุลทั้งเอสอาร์เอพีและเอสเอสอาร์ในการวิเคราะห์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอของ
ทุเรียน 

 
1.2  วัตถุประสงค์ของงานวิจัย 

 1.2.1 สร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอของทุเรียนด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีและเอสเอสอาร์ 
 1.2.2 ศึกษาเปรียบเทียบเครื่องหมายโมเลกุลระหว่างเอสอาร์เอพีกับเอสเอสอาร์ในทุเรียน 
 1.2.3 หาความสัมพันธ์ระหว่างพันธุกรรมกับข้อมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา และคุณภาพผล 

ที่มีความส าคัญทางเศรษฐกิจ 
 
1.3  ขอบเขตของงานวิจัย 

 ในงานวิจัยได้ศึกษาตัวอย่างทุเรียนในอ าเภอท่าแซะและอ าเภอปะทิวจังหวัดชุมพรจ านวน 30 
ตัวอย่างที่เก็บตัวอย่างในช่วงเดือนกรกฎาคมถึงตุลาคม พ.ศ. 2559 น ามาศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีและเอสเอสอาร์ และศึกษาลักษณะรูปร่างทรงผล รูปร่าง
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หนาม สีเนื้อ และรูปร่างเมล็ด รวมทั้งวิเคราะห์คุณภาพผลที่มีความส าคัญทางเศรษฐกิจจ านวน 22 
ตัวอย่าง ได้แก่ ปริมาณ Total soluble solids (ปริมาณความหวาน) ปริมาณแป้ง ปริมาณเส้นใย ปริมาณ
คลอโรฟิลล์และแคโรทีนอยด์ รวมทั้งน าตัวอย่างทุเรียนที่เก็บรวบรวมสายพันธุ์ไว้ในโครงการอนุรักษ์
พันธุกรรมพืชอันเนื่องมาจากพระราชด าริ สมเด็จพระเทพรัตนราชสุดาฯ สยามบรมราชกุมารี  ศูนย์วิจัย 
พืชสวน จังหวัดจันทบุรีจ านวน 15 ตัวอย่าง ใช้เป็นตัวอย่างเปรียบเทียบสายพันธุ์ 
 
1.4  ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รับ 

 1.4.1 เพ่ือเป็นฐานข้อมูลทางพันธุกรรมของทุเรียนบ้าน 
 1.4.2 ได้เครื่องหมายโมเลกุลชนิดใหม่ในการพิสูจน์เอกลักษณ์ทุเรียน 
 1.4.3 ได้ตัวอย่างทุเรียนที่มคีุณภาพโดดเด่น สามารถที่จะพัฒนาในเรื่องวิธีการปลูก และการเก็บ 

 เกี่ยวผลทุเรียนให้ง่ายขึ้นเพ่ือส่งเสริมเป็นสายพันธุ์เศรษฐกิจต่อไปได้ในอนาคต 
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บทท่ี 2 

ทฤษฎีและงานวิจัยที่เกี่ยวข้อง 
 

2.1  ลักษณะทางพฤกษศาสตร์และการจัดจ าแนกสายพันธุ์ทุเรียน 
 2.1.1  ประวัติและการแพร่กระจายของทุเรียน 

ทุเรียนเป็นไม้ผลเมืองร้อนประเภทที่ต้องการความชื้นสูง ทั่วโลกรู้จักมาเป็นเวลานาน ในยุค
ก่อนประวัติศาสตร์ทุเรียนนิยมบริโภคในเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ ถิ่นก าเนิดของทุเรียนอยู่ในประเทศ
อินโดนีเซียและมาเลเซีย (ดัดแปลงจาก Macmillan, 1949) โดยประเทศไทยมีการปลูกทุเรียนตั้งแต่สมัย
อยุธยาซึ่งเริ่มมีการน าทุเรียนเข้ามาปลูกครั้งแรกทางภาคใต้ (เกศิณี, 2528) ในระยะแรกเป็นการขยายพันธุ์
ด้วยเมล็ดและพัฒนามาเป็นการปลูกโดยใช้กิ่งตอน ดังรูปที่ 2.1ก จากสายพันธุ์ดี 3 สายพันธุ์ คือ สายพันธุ์
บาตทองค าหรืออีบาตอยู่ในกลุ่มเบ็ดเตล็ด จัดเป็นทุเรียนสายพันธุ์เบาที่ปลูกแล้วให้ผลผลิตครั้งแรกเมื่อต้น
มีอายุ 4 ถึง 6 ปี ระยะดอกบานจนถึงผลแก่ใช้เวลา 95 ถึง 105 วัน สามารถเก็บเกี่ยวได้ในกลางเดือน
พฤษภาคม โดยลักษณะของใบเป็นทรงรูปไข่ขอบขนาน ผลเป็นทรงกลมแป้น ผลมีขนาดใหญ่ มีหลายพลู 
หนามสั้นและห่าง หนามสีออกเหลือง ตามร่องหนามเป็นสีแดง ปลายหนามแห้ง เมล็ดมีขนาดใหญ่ เนื้อมีสี
เข้ม และมีเนื้อเยอะ สายพันธุ์ทองสุกอยู่ในกลุ่มก้านยาว จัดเป็นทุเรียนสายพันธุ์กลางที่ปลูกแล้วให้ผลผลิต
ครั้งแรกเมื่อต้นทุเรียนมีอายุ 6 ถึง 8 ปี ระยะดอกบานจนถึงผลแก่ใช้เวลา 105 ถึง 120 วัน สามารถเก็บ
เกี่ยวไดใ้นช่วงต้นเดือนมิถุนายน โดยลักษณะของใบเป็นทรงรูปไข่ขอบขนาน ผลเป็นทรงร ีผลขนาดกลาง 
เนื้อเยอะ เนื้อเนียน กลิ่นอ่อน และมีความหวานปานกลาง และสายพันธุ์การะเกดอยู่ในกลุ่มกบ จัดเป็น
ทุเรียนสายพันธุ์หนักที่ปลูกแล้วให้ผลผลิตเมื่อต้นทุเรียนมีอายุ 8 ปีขึ้นไป ระยะเวลาดอกบานจนถึงผลแก่
จัดตั้งแต่ 120 วันขึ้นไป สามารถเก็บเกี่ยวได้ในต้นเดือนกรกฎาคม โดยลักษณะของใบเป็นทรงป้อมกลาง
ใบ ผลเป็นทรงกลม ผลมีขนาดใหญ่ มีสีน้ าตาลแดง หนามใหญ่ เนื้อมีสีขาวออกทางเหลือง มีเนื้อมาก มี
ความเนียนค่อนข้างแฉะ กลิ่นอ่อน รสชาติหวาน มีความมันมาก และเมล็ดลีบ (ส านักคุ้มครองพันธุ์พืช
แห่งชาติ, 2544) แสดงดังรูปที่ 2.1ข ในช่วงแรกกิ่งตอนจากสายพันธุ์ดีหาได้ยาก เกษตรจึงนิยมใช้เมล็ด
จากทั้ง 3 สายพันธุ์ปลูกแทน เกิดเป็นทุเรียนลูกผสมขึ้นมากมายท าให้มีชื่อทุเรียนมากกว่า 200 สายพันธุ์ 
เนื่องจากการน าเมล็ดทุเรียนมาปลูกจะมีลักษณะที่ผิดแปลกไปจากต้นเดิม กลายเป็นทุเรียนพันธุ์ใหม่ อาจ
ตั้งชื่อตามเดิมแต่เติมชื่อผู้เพาะลงไป เช่น สายพันธุ์กบตาข า เป็นทุเรียนที่เพาะจากเมล็ดทุเรียนสายพันธุ์
กบ โดยมีผู้เพาะชื่อ ข า หรือตั้งชื่อตามลักษณะผลภายใน เช่น สายพันธุ์จ าปา เพราะสีของเนื้อผลคล้ายสี
ของดอกจ าปา เป็นต้น (พิจิตร, 2542)  
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รูปที่ 2.1  (ก) การขยายพันธุ์ทุเรียนด้วยเมล็ดและกิ่งตอน และ (ข) ลักษณะของสายพันธุ์ทุเรียน  

 อีบาต ทองสุก และการะเกด 
(ท่ีมา: http://www.duriannon.com/images/editor/l12.jpg) 

 
จากรายงานของเกศิณี (2546) ทรงพล (2551) และ Phengklai (1978) ได้สรุปลักษณะทาง

พฤกษศาสตร์ของทุเรียน (Durio zibethinus Murray) ไว้ดังนี้ ทุเรียนเป็นไม้ยืนต้น มีความสูงได้ถึง 20 ถึง 
40 เมตร แต่ถ้าปลูกจากกิ่งตอนลักษณะต้นจะเตี้ยสูงประมาณ 8 ถึง 12 เมตร ทุเรียนออกดอกเป็นกลุ่มมี
ลักษณะครึ่งวงกลม เป็นดอกสมบูรณ์เพศ มีกลีบเลี้ยง (sepal) กลีบรอง (epicalyx) กลีบดอก (petal) ผล
ทุเรียนเป็นผลเดี่ยว (simple) มีเปลือก (rind) หนาและแข็งสีน้ าตาลอ่อน มีหนาม (spine) แหลมรอบผล 
ทรงผลมีหลายแบบ เช่น กลม (rounded) กลมรี (oval) กลมแป้น (oblate) ทรงกระบอก (cylindroidal) 
ทรงรี (elliptic) รูปไข่ (ovate) รูปไข่กลับ (obovate) และทรงขอบขนาน (oblong) ผลเจริญมาจาก 1 
รังไข่ แต่แบ่งเป็น 3 ถึง 5 ช่อง ซึ่งผนังภายในช่องจะเป็นมันเรียบ แต่ละช่องจะมี 1 ถึง 6 เมล็ด เนื้อ (aril) 
มีหลากหลายสีขึ้นอยู่กับลักษณะประจ าพันธุ์ เช่น สีขาวซีด สีเหลืองอ่อน สีเหลืองเข้ม และสีแดง เป็นต้น 
ส่วนกลิ่นแตกต่างกันไปตามชนิดสายพันธุ์ซึ่งส่วนใหญ่มีกลิ่นแรง โดยงานวิจัยของ Teh et al. (2017) 
พบว่ากลิ่นของทุเรียนเกิดมาจากสารประกอบสองกลุ่ม คือสารประกอบชัลเฟอร์ระเหยง่ายหรือก ามะถัน
ท าให้เกิดกลิ่นฉุน เช่น thiols, disulfides และ trisulfides เป็นต้น และสารกลุ่มเอสเทอร์ที่ท าให้เกิดกลิ่น
หอมหวานเหมือนผลไม้ทั่วไป เช่น ethyl, acetate และ amyl acetate เป็นต้น การพัฒนาของผลใช้
เวลาประมาณ 90 ถึง 150 วันหลังดอกบาน โดยลักษณะใบ ช่อดอก และผลของทุเรียน แสดงดังรูปที่ 2.2  
 

 
รูปที่ 2.2  ใบ ช่อดอก และผลของทุเรียน 

(ที่มา: ดัดแปลงจาก Nakasone and Paull, 1998) 
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ส าหรับทุเรียนมีการปลูกอย่างแพร่หลายในประเทศเขตร้อนชื้นโดยเฉพาะในแถบเอเชีย
ตะวันออกเฉียงใต้ เช่น ประเทศไทย ฟิลิปปินส์ มาเลเซีย พม่า อินเดีย และศรีลังกา เป็นต้น ใน 
ประเทศไทยมีการปลูกเกือบทุกภาค ภาคเหนือ เช่น อุตรดิตถ์ ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ เช่น นครพนม 
ภาคกลาง เช่น นนทบุรี อยุธยา ลพบุรี และสระบุรี ส่วนภาคตะวันออกและภาคใต้มีการปลูกทุเรียนมาก
ที่สุด จังหวัดที่ส าคัญของภาคตะวันออก ได้แก่ จันทบุรี ระยอง ปราจีนบุรี และตราด ภาคใต้ ได้แก่ ชุมพร 
สุราษฎร์ธานี ตรัง และนราธิวาส แสดงดังรูปที่ 2.3 จากสถิติการปลูกทุเรียนในประเทศไทยพบว่า ภาค
ตะวันออกเป็นแหล่งผลิตทุเรียนที่ส าคัญ ผลผลิตจะออกในช่วงเดือนพฤษภาคมถึงมิถุนายน ส่วนภาคใต้
ผลผลิตจะออกในช่วงเดือนกรกฎาคมถึงสิงหาคมของทุกป ี(พิจิตร, 2542) 

 

                                    

รูปที่ 2.3  แหล่งเพาะปลูกทุเรียนในประเทศไทย 
                         (ท่ีมา: http://www.durianmap.pdf) 
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2.1.2  การจัดจ าแนกสายพันธุ์ตามลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
 ทุเรียนแต่ละสายพันธุ์มีลักษณะทางสัณฐานวิทยาที่แตกต่างกันในด้านรูปทรงของต้น ขนาด

ใบ ปลายใบ ฐานใบ ทรงผล และหนาม (ทรงพล, 2551) จากการศึกษาของหิรัญ และคณะ (2546) ได้จัด
จ าแนกและรวบรวมสายพันธุ์ทุเรียนในประเทศไทยจากข้อมูลทางสัณฐานวิทยาออกเป็น 6 กลุ่ม ได้แก่ 
กลุ่มกบ กลุ่มลวง กลุ่มก้านยาว กลุ่มก าปั่น กลุ่มทองย้อย และกลุ่มเบ็ดเตล็ด ต่อมาส านักคุ้มครองพันธุ์พืช
แห่งชาติ (2544) ของกรมวิชาการเกษตรได้มีการศึกษาเพ่ิมเติมและก าหนดแนวทางในการจัดจ าแนกพันธุ์
ทุเรียนอย่างเป็นระบบ โดยใช้ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของรูปร่างใบ ปลายใบ ฐานใบ ทรงผล และหนาม
ซ่ึงเป็นลักษณะที่ค่อนข้างคงที่ในการจัดจ าแนกสายพันธุ์ทุเรียน สามารถแบ่งทุเรียนจ านวน 172 สายพันธุ์ 
ได้เป็น 6 กลุ่ม ดังนี้  

2.1.2.1 กลุ่มกบ จ านวน 46 สายพันธุ์ ได้แก่ กบแม่เฒ่า กบเล็บเหยี่ยว กบตาข า กบพิกุล 
กบวัดกล้วย กบชายน้ า กบสาวน้อย (กบก้านสั้น) กบสุวรรณ กบเจ้าคุณ กบตาท้วม (กบด า) กบตาปุ่น กบ
หน้าศาล กบจ าปา (กบแข้งสิงห์) กบเบา กบรัศมี กบตาโห้ กบตาแจ่ม กบทองค า กบสีนาค กบทองก้อน 
กบไว กบงู กบตาเฒ่า กบชมพู กบพลเทพ กบพวง กบวัดเพลง กบก้านเหลือง กบตานวล กบตามาก กบ
ทองเพ็ง กบราช-เนตร กบแก้ว กบตานุช กบตามิตร กลีบสมุทร กบตาแม้น การะเกด กบซ่อนกลิ่น กบ 
ตาเป็น กบทองดี กบธีระ กบมังกร กบล าเจียก กบหลังวิหาร และกบหัวล้าน 

2.1.2.2 กลุ่มลวง จ านวน 11 สายพันธุ์ ได้แก่ ลวงทอง ลวงมะรุม ชะนี ชะนีกิ่งม้วน ชมพูศรี 
ย่ ามะหวาด สายหยุด ชะนีก้านยาว ชะนีน้ าตาลทราย มดแดง และสีเทา 

2.1.2.3 กลุ่มก้านยาว จ านวน 8 สายพันธุ์ ได้แก่ ก้านยาว ก้านยาววัดสัก (เหลืองประเสริฐ) 
ก้านยาวสีนาค ก้านยาวพวง ก้านยาวใบด่าง ทองสุก ชมพูบาน และต้นใหญ่ 

2.1.2.4 กลุ่มก าปั่น จ านวน 13 สายพันธุ์ ได้แก่ ก าปั่นเดิม (ก าปั่นขาว) ก าปั่นเหลือง 
(เจ้ากรม) ก าปั่นแดง ก าปั่นตาแพ ก าปั่นพวง ชายมะไฟ ปิ่นทอง เม็ดในก าปั่น เหรา หมอนเดิม หมอนทอง 
ก าปั่นบางสีทอง และลุงเกตุ  

2.1.2.5 กลุ่มทองย้อย จ านวน 14 สายพันธุ์ ได้แก่ ทองย้อยเดิม ทองย้อยฉัตร ฉัตร ฉัตร 
สีนาค ฉัตรสีทอง พวงฉัตร ทองใหม่ นมสวรรค์ ทับทิม ธรณีไหว นกหยิบ แดงรัศมี อีอ่ึง และอีทุย  

2.1.2.6 กลุ่มเบ็ดเตล็ด จ านวน 80 สายพันธุ์ ได้แก่ กะเทยเนื้อขาว กระดุมทอง กระปุกทอง 
(กระปุกทองดี) ขุนทอง แดงช่างเขียน แดงสาวน้อย ตะโก (ทองแดง) ทองค าตาพรวด นกกระจิบ เป็ดถบ 
พวงมณี ยินดี สีไพร หางสิงห์ อินทรชิต อียักษ์ ทองนพคุณ นมสด ฟักข้าว เม็ดในกระดุม เมล็ดพงษ์พันธุ์ 
เมล็ดสม ลวงเพาะเมล็ด สาเก หมอนละอองฟ้า เหมราช ไอ้เม่น กะเทยเนื้อแดง กระดุมสีนาค ก้อนทอง 
จอกลอย แดงตาน้อยดาวกระจาย ตุ้มทอง ทองม้วน บาตทองค า (อีบาต) ฝอยทอง เม็ดในยายปราง  
ไอ้ใหม่ สาวชมเห็ด เหรียญทอง อีล่า อีหนัก ทองหยอด เนื้อหนา พื้นเมืองเกาะช้าง เม็ดในก้านยาว เมล็ด
เผียน เมล็ดอารีย์ ลุงไหล สาวใหญ่ หลงลับแล เหลืองทอง กะเทยขั้วสั้น กะเทยเนื้อเหลือง กระโปรงทอง 
เขียวต าลึง ชายมังคุด แดงตาเผื่อน ตะพาบน้ า ทศพิณ ทองค า บางขุนนนท์ พวงมาลัย เม็ดในบางขุนนนท์ 
สีทอง สาวชมฟักทอง (ฟักทอง) ไอ้เข้ อีลีบ ตอสามเส้า ทองหยิบ โบราณ มะนาว เม็ดในลวง เมล็ดลับแล 
ย่ามแม่หวาด ลูกหนัก หมอนข้าง ห้าลูกไม่ถึงผัว และอีงอน ซึ่งสามารถสรุปลักษณะที่ใช้ในการจัดจ าแนก
สายพันธุ์ทุเรียนออกเป็น 6 กลุ่มได้ดังตารางที่ 2.1  
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ตารางท่ี 2.1  ลักษณะที่ใช้ในการจัดจ าแนกทุเรียน 6 กลุ่ม (ส านักคุ้มครองพันธุ์พืชแห่งชาติ, 2544)

ลักษณะท่ีใช้ 
จัดจ าแนก 

กลุ่มกบ กลุ่มลวง กลุ่มก้านยาว กลุ่มก าปั่น กลุ่มทองย้อย กลุ่มเบ็ดเตล็ด 

รูปร่างใบ 
(leaf shape) 

รูปไข่ขอบขนาน 
(oval-oblong) 

รูปไข่ขอบขนาน 
(oval-oblong) 

ป้อมปลายใบ 
(obovate–
lanceolate) 

ยาวเรียว 
(linear–
oblong) 

ป้อมปลายใบ
(obovate–
lanceolate) 

ป้อมกลางใบ (elliptical) 
รูปไข่ขอบขนาน (oval-
oblong) 

ปลายใบ 
(leaf apex) 

เรียวโค้งแหลม 
(acuminate-
curve) 

แหลมเรียว 
(acuminate-
acute) 

เรียวแหลม 
(acuminate) 

ยาวปลาย
แหลม
(caudate–
acuminate) 

เรียวแหลม 
(acuminate) 

แหลมเรียว  
(acuminate-acute)  
ยาวปลายแหลม  
(caudate–acuminate) 

ฐานใบ 
(leaf base) 

กลมมน 
(rounded-
obtuse) 

แหลม (acute) 
มน (obtuse) 

เรียว 
(cuneate-acute) 

แหลม (acute) มน (obtuse) มน (obtuse) 
แหลม (acute) 

ทรงผล 
(fruit 

shape) 

กลมรี (oval) 
กลม (rounded) 
กลมแป้น 
(oblate) 

ทรงกระบอก 
(cylindroidal) 
รูปรี (elliptic) 

กลม (rounded) 
รูปไข่กลับ (obovate)  

ขอบขนาน 
(oblong) 

รูปไข่ (ovate) กลมแป้น (oblate) 
กลมรี (oval)  
ทรงกระบอก 
(cylindroidal) 

หนามผล 
(fruit spine 

shape) 

โค้งงอ 
(hooked) 

เว้า 
(concave) 

นูน 
(convex) 

แหลม 
(pointed) 

นูนปลายแหลม
(pointed–
convex) 

เว้าปลายแหลม  
(pointed–concave)  
นูนปลายแหลม 
(pointed-convex) 

จ านวน 
สายพันธุ์ 

46 11 8 13 14 80 
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2.1.3  สายพันธุ์ทุเรียนพื้นเมืองหรือทุเรียนบ้าน 
 ทุเรียนในประเทศไทยทั่วไปมีอยู่ 2 ประเภท คือทุเรียนพันธุ์เป็นที่รู้จักกันดี เช่น สายพันธุ์

หมอนทอง สายพันธุ์ชะนี สายพันธุ์ก้านยาว และสายพันธุ์กระดุมทอง เป็นต้น จัดเป็นทุเรียนสายพันธุ์
เศรษฐกิจ เพราะนิยมปลูกเป็นการค้าเพ่ือบริโภคภายในประเทศและส่งออก (หิรัญ และคณะ , 2546) 
แสดงดังรูปที่ 2.4ก-ง ส่วนอีกประเภทหนึ่ง คือทุเรียนพ้ืนเมืองหรือที่เรียกกันว่าทุเรียนบ้าน (เรียนบ้าน) 
เป็นทุเรียนพันธุ์พ้ืนเมืองดั้งเดิมที่มีการปลูกมาเป็นระยะเวลานานตามบ้าน (ฮูดา และคณะ, 2557) โดย
ส่วนใหญ่มีลักษณะที่โดดเด่น คือต้นมีขนาดสูง ล าต้นมีขนาดใหญ่ (รูปที่ 2.5ก) ผลทุเรียนบ้านมีขนาดเล็ก
กว่าทุเรียนพันธุ์ ลักษณะผิวและผลทุเรียนจะไม่เหมือนกัน (รูปที่ 2.5ข) เนื้อทุเรียนบ้านแต่ละต้นมีสีต่างกัน 
(รูปที่ 2.5ค) เมื่อเปรียบเทียบกับทุเรียนพันธุ์จะเห็นได้ชัดว่าทุเรียนบ้านมีเนื้อน้อยและบาง ส่วนรสชาติบาง
ต้นออกขม บางต้นกลมกล่อม หวานละมุน รสชาติเนื้อทุเรียนบ้านจะมีความมันและมีกลิ่นแรงกว่าทุเรียน
พันธุ์ และเมล็ดมีขนาดใหญ่ (รูปที่ 2.5ง) (นารี, 2554) 

                                              

                                        
รูปที่ 2.4  สายพันธุ์ทุเรียนที่นิยมปลูก บริโภคภายในประเทศ และส่งออก ได้แก่ (ก) สายพันธุ์ 

   หมอนทอง (ข) สายพันธุ์ชะนี (ค) สายพันธุ์ก้านยาว และ (ง) สายพันธุ์กระดุมทอง 
(ที่มา: กรมวิชาการเกษตร, 2547) 
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รูปที่ 2.5  (ก) ลักษณะต้น (ข) ทรงผล (ค) สีเนื้อ และ (ง) เมล็ดของทุเรียนบ้าน 
(ที่มา: รูปถ่ายโดย สุภานัน สขุศิริ, 2559) 

 
ในการศึกษาความหลากหลายและการรวบรวมพันธุ์ของทุเรียนบ้านมีความส าคัญในการน า

ข้อมูลมาใช้ประโยชน์ เนื่องจากทุเรียนบ้านบางต้นมีคุณภาพและลักษณะพันธุ์ดี รสชาติอร่อย แต่ไม่เป็นที่
รู้จักของผู้บริโภค การส่งเสริมทุเรียนบ้านจะท าให้เกษตรกรเห็นถึงคุณค่าการอนุรักษ์ทุเรียนบ้านให้เป็น
เอกลักษณ์ประจ าถิ่นที่สามารถสร้างมูลค่าและยกระดับให้เป็นทุเรียนเศรษฐกิจได้ในอนาคต ปัจจุบัน
ทุเรียนบ้านเริ่มเป็นที่รู้จักและนิยมบริโภคกันมากขึ้น เช่น สายพันธุ์สาลิกาพบในจังหวัดพังงา (รูปที่ 2.6ก-
ข) สายพันธุ์กมลาพบในจังหวัดภูเก็ต (รูปที่ 2.6ค-ง) สายพันธุ์หลงลับแลและหลินลับแลพบในจังหวัด
อุตรดิตถ์ (รูปที่ 2.6จ-ฉ) ซึ่งเป็นทุเรียนบ้านที่มีลักษณะพันธุ์ดี และมีความโดดเด่นในรสชาติ 
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รูปที่ 2.6  ตัวอย่างสายพันธุ์ทุเรียนบ้านที่มีความส าคัญทางเศรษฐกิจ เช่น (ก) สายพันธุ์สาลิกา  

(ข) สายพันธุ์กมลา (ค) สายพันธุ์หลงลับแลและหลินลับแล 
(ที่มา: http://www.manager.co.th, www.nationtv.tv/main/content/social/378505468/, 

www.oknation.nationtv.tv/blog/sonorwut/2013/08/31/entry-1) 
 
2.2  เครื่องหมายโมเลกุลในทุเรียน 

 2.2.1  เครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี (Sequence-Related Amplified  
Polymorphism; SRAP) 
เครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีเป็นเครื่องหมายทางโมเลกุลในการจัดจ าแนก ศึกษา

ลักษณะพันธุกรรม ความหลากหลายทางพันธุกรรม และวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิตชนิดต่างๆ เครื่องหมายนี้
มีวัตถุประสงค์เพ่ือสร้างเครื่องหมายโมเลกุลจากการเพิ่มปริมาณชิ้นดีเอ็นเอในส่วน open reading frame 
(ORF) ซึ่งเป็นส่วนส าคัญของยีนด้วยเทคนิคพีซีอาร์ (polymerase chain reaction; PCR) ใช้ไพรเมอร์ 2 
ชนิด คือ Forward primer ที่มีขนาด 17 เบส ประกอบด้วย 2 ส่วน คือส่วนแรกเป็นล าดับเบสหลัก (core 
motif) ขนาด 13 ถึง 14 เบส โดย 10 ถึง 11 เบสแรกทางด้านปลาย 5' เป็นล าดับเบสที่ไม่มีความจ าเพาะ
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เรียกว่า ล าดับเบสส่วนเติม (filter sequence) ตามด้วยล าดับเบสจ าเพาะ คือ CCGG ของล าดับเบส 
Forward primer เพ่ือให้จับได้กับส่วนเอ็กซอน (exon) หรือ ORF ซึ่งเป็นบริเวณท่ีมีองค์ประกอบของเบส 
GC สูง (GC rich) ส่วนที่สอง คือล าดับเบสแบบคัดเลือก (selective sequence) จ านวน 3 เบสที่
เปลี่ยนแปลงได้ทางด้านปลาย 3' และ Reverse primer มีขนาด 18 เบส ประกอบด้วยล าดับเบสหลัก 
ขนาด 15 เบส ซึ่ง 11 เบสแรกทางด้านปลาย 5' เป็นล าดับเบสที่ไม่มีความจ าเพาะเรียกว่า ล าดับเบสส่วน
เติม (filter sequence) ตามด้วยล าดับเบสจ าเพาะ คือ AATT ของล าดับเบส Reverse primer เพ่ือให้
จับได้กับดีเอ็นเอในจีโนมบริเวณ AT rich ซึ่งพบมากในส่วนอินทรอน (intron) และโพรโมเตอร์ของยีนตรง
ปลาย 3’ ของไพรเมอร์เป็นเบสคัดเลือก (selective sequence) ที่เปลี่ยนแปลงได้อีก 3 เบส (Li and 
Quiros, 2001; Ferriol et al., 2003) แสดงดังรูปที่ 2.7 

  

 
 

รูปที่ 2.7  องค์ประกอบของ Forward และ Reverse primer ของเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี 
(ท่ีมา: http://www.plantmethods.com/content/figures/1746-4811-9-6-11.jpg.) 

 
ส าหรับการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอใช้วิธี step up PCR คือใช้อุณหภูมิ annealing 2 รอบ 

โดยรอบแรกใช้อุณหภูมิต่ าที่ 35 องศาเซลเซียส จ านวน 5 รอบ เรียกว่า early cycles ซึ่งไพรเมอร์จะเข้า
ไปจับกับดีเอ็นเอเป้าหมายแบบไม่จ าเพาะ หลังจากนั้นจึงเพ่ิมอุณหภูมิให้สูงขึ้นเพ่ือให้เกิดการเพ่ิมปริมาณ 
ดีเอ็นเอเฉพาะส่วนที่มาจาก 5 รอบแรกเท่านั้น หรือเพ่ือให้ได้ชิ้นส่วนดีเอ็นเอที่จ าเพาะ เรียกว่า late 
cycles ซึ่งทั้งอุณหภูมิและจ านวนรอบนั้นแตกต่างไปตามสิ่งมีชีวิตแต่ละชนิด (Abedian et al., 2012) 
แสดงดังรูปที่ 2.8 โดยเทคนิคนี้สามารถท าซ้ าแล้วให้ผลคงเดิม ไม่ต้องทราบข้อมูลล าดับเบส และสามารถ
เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอได้หลายต าแหน่งพร้อมกันด้วยการปรากฏหรือไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอ เครื่องหมาย
โมเลกุลเอสอาร์เอพีมีความใกล้เคียงกับเครื่องหมายโมเลกุลเอเอฟแอลพี แต่เทคนิคนี้ท าได้ง่าย และ
รวดเร็วกว่า (Gulsen et al., 2010) 
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รูปที่ 2.8  (ก) การเข้าจับดีเอ็นเอเป้าหมายของคู่ไพรเมอร์แบบไม่จ าเพาะ และ (ข) แบบจ าเพาะของ
เครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี 

    (ท่ีมา: http://home.cc.umanitoba.ca/~frist/PLNT7690/lec08/lec08.2.html.) 
 

ปัจจุบันยังไม่มีรายงานการใช้เครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีศึกษาในทุเรียน แต่มกีารศึกษา
พันธุกรรมในพืชหลายชนิด ดังงานวิจัยของวาริน (2545) ตรวจสอบลายพิมพ์ดีเอ็นเอของยางกราด 
(Dipterocarpus intricatus)  ยางพลวง (Dipterocarpus tuberculatus Roxb.) และลูกผสมด้วย 
ไพรเมอร์ 64 คู่ไพรเมอร์ พบว่ามี 25 คู่ไพรเมอร์ที่ให้แถบดีเอ็นเอที่แตกต่าง (polymorphic bands) เมื่อ
น าไปวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม ได้ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรม (similarity 
coefficient) อยู่ระหว่าง 0.619 ถึง 0.893 มีความหลากหลายทางพันธุกรรมปานกลาง พบว่าแบ่ง 
ตัวอย่างออกเป็น 3 กลุ่มตามชนิดของยาง ซึ่งยางลูกผสมถูกแยกกลุ่มและจัดอยู่ในกลุ่มเดียวกันอย่าง
ชัดเจน เช่นเดียวกับปณาลี และคณะ (2551) ทีศ่ึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของสายพันธุ์ฟักทอง 
(Cucurbita moschata) จ านวน 13 สายพันธุ์ เป็นพันธุ์การค้า 11 สายพันธุ์และพันธุ์ พ้ืนเมือง 2  
สายพันธุ์ โดยมี 8 คู่ไพรเมอร์ที่สามารถสังเคราะห์แถบดีเอ็นเอได้ เมื่อน ามาวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรม มีค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.425 ถึง 0.925 มีความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมสูง พบว่าสามารถจัดกลุ่มฟักทองได้ 3 กลุ่ม โดยฟักทองลูกผสมถูกจัดอยู่ในกลุ่มเดียวกัน 
และแยกฟักทองพันธุ์พ้ืนเมืองออกจากกลุ่มอ่ืนๆ ได้ นอกจากนี้มีงานวิจัยของ Chaoguang et al. (2016) 
ที่วิเคราะห์พันธุกรรมของชบา (Hibiscus dasycalyx) และลูกผสมจ านวน 36 ตัวอย่าง มี 25 คู่ไพรเมอร์
ให้แถบดีเอ็นเอที่แตกต่าง (polymorphic bands) โดยคิดเป็นเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอ  
(% polymorphism) เท่ากับ 62.25 เปอร์เซ็นต์ เมื่อน ามาวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมมีค่า
สัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.112 ถึง 0.783 พบว่ามีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมสูง สามารถแบ่งกลุ่มตัวอย่างเป็น 3 กลุ่ม ซึ่งชบาลูกผสมถูกแยกออกจากกลุ่มอ่ืนๆ อย่างชัดเจน
เช่นกัน โดยเครื่องหมายโมเลกุลที่ให้ค่าเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอสูง แสดงให้เห็นว่า 
สามารถใช้ในการตรวจสอบความแปรปรวนและบอกความแตกต่างทางพันธุกรรมได้ดี ดังนั้นเครื่องหมาย
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โมเลกุลเอสอาร์เอพีจึงสามารถน าไปใช้ในการตรวจสอบความแตกต่างทางพันธุกรรม และจัดจ าแนก 
สายพันธุ์พืชที่มีลักษณะเป็นลูกผสมได้ 
 

2.2.2  เครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ (Simple Sequence Repeat; SSR) 
 เครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์หรือไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellite) เป็นล าดับเบสที่มี

การจัดเรียงลักษณะซ้ าๆ (repetitive DNA) ต่อเนื่องกันที่ต าแหน่งหนึ่งๆ ในจีโนม เป็นเครื่องหมายโมเลกุล
แบบจ าเพาะที่ใช้ในการตรวจสอบดีเอ็นเอครั้งละ 1 ต าแหน่ง การเรียงล าดับเบสแบบซ้ าๆ แต่ละชุด
ประกอบด้วยล าดับเบสซ้ าต่อเนื่อง (tandem repeat) ตั้งแต่ 1 ถึง 6 เบส โดยซ้ าหนึ่งเบส เรียกว่า 
mono-nucleotide repeat เช่น (A)n ซ้ าสองเบส เรียกว่า di-nucleotide repeat เช่น (CA)n ซ้ าสาม
เบส เรียกว่า tri-nucleotide repeat เช่น (TAA)n และซ้ าสี่เบส เรียกว่า tetra-nucleotide repeat เช่น 
(GATA)n เป็นต้น ซึ่ง n คือจ านวนครั้งของเบสซ้ า (Powell et al., 1996) แสดงดังรูปที่ 2.9ก ล าดับเบส
แบบไมโครแซทเทลไลท์พบมากในจีโนมของสิ่งมีชีวิตชั้นสูง มีการกระจายตัวอยู่ทั่วจีโนมแต่การกระจายตัว
นั้นไม่สม่ าเสมอ บางบริเวณพบมากบางบริเวณพบน้อยแตกต่างกันไปตามแต่ละชนิดของสิ่งมีชีวิต ส่วน
ใหญ่การกระจายตัวของไมโครแซทเทลไลท์อยู่บริเวณที่ไม่ใช่ยีนหรือที่เรียกว่า non-coding region ซึ่งจะ
มีล าดับเบสที่จ าเพาะ (unique sequences) อยู่ขนาบข้างกับเบสซ้ าต่อเนื่อง จากลักษณะเฉพาะของ
ล าดับเบสสามารถน ามาพัฒนาเป็นเครื่องหมายทางโมเลกุลได้โดยการออกแบบไพรเมอร์ที่สามารถเข้าคู่
กับเบสจ าเพาะ ไพรเมอร์ที่ได้ออกแบบมาสามารถใช้เป็นจุดเริ่มต้นของการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอในต าแหน่ง
ที่จ าเพาะเพียงต าแหน่งเดียวของส่วนที่เป็นเบสซ้ าต่อเนื่องที่อยู่ระหว่างเบสจ าเพาะ (Ince et al., 2010; 
Karaca et al., 2005) ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอที่ได้เกิดจากความแตกต่างของจ านวนเบสซ้ าใน 
แต่ละสิ่งมีชีวิต (สมวงษ์, 2540) แสดงดังรูปที่ 2.9ข เครื่องหมายนี้มีคุณสมบัติแสดงแถบดีเอ็นเอแบบข่ม
ร่ วมกัน  ( co-dominance)  จึ งสามารถแยกความแตกต่ างของสายพันธุ์ พืชที่ เป็น โฮโมไซกัส 
(homozygous) คือพันธุ์แท้ และเฮทเทอโรไซกัส (heterozygous) คือพันธุทางได้ ท าซ้ าได้ผลเหมือนเดิม 
ง่ายต่อการทดลอง ใช้ปริมาณดีเอ็นเอน้อย (10 ถึง 50 ng/µl) และตรวจพบความแตกต่างของแถบ 
ดีเอ็นเอ (polymorphism) ค่อนข้างสูง (Oliveira et al., 2006) ถ้าพืชชนิดใดชนิดหนึ่งไม่เคยมีการศึกษา
มาก่อนจะต้องมีการศึกษาเบื้องต้น เพ่ือให้ได้ไพรเมอร์มาใช้ในการศึกษาจึงมีขั้นตอนที่ยุ่งยาก ซับซ้อน 
เสียเวลา และค่าใช้จ่ายค่อนข้างสูง นอกจากนี้หากกลุ่มตัวอย่างที่ศึกษามีความใกล้ชิดทางพันธุกรรมกัน 
การใช้เครื่องหมายนี้จะให้ข้อมูลที่ดีกว่าเครื่องหมายอ่ืนๆ (Zhang et al., 2002) 
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รูปที่ 2.9  (ก) แสดงการจัดเรียงล าดับเบสแบบซ้ าๆ และการเข้าจับของชนิดไพรเมอร์ และ (ข) แสดง 
 ผลผลิตของขบวนการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอในต าแหน่งที่แตกต่างกันของเครื่องหมายโมเลกุล 
 เอสเอสอาร์ 

(ท่ีมา: http://www.cdfd.org.in/SILKSAT/img/ssr_diagram.png.) 
 
ปัจจุบันมีการน าเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์มาใช้ในการศึกษาพันธุกรรมกับพืชหลายชนิด 

ดังงานวิจัยของเบญจวรรณ และคณะ (2554) ได้ศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของมันส าปะหลัง 
(Manihot esculenta Crantz.) จ านวน 8 สายพันธุ์ โดยมี 17 คู่ไพรเมอร์สามารถสังเคราะห์แถบดีเอ็นเอ
ได้ เมื่อน าไปวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม ได้ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่
ระหว่าง 0.54 ถึง 0.83 มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง สามารถจัดกลุ่มได้ 3 กลุ่ม พบว่าสายพันธุ์
ที่มาจากการผสมข้ามพันธุ์จัดอยู่ในกลุ่มเดียวกัน ซึ่งเครื่องหมายนี้สามารถน าไปประยุกต์ใช้ในการ
ตรวจสอบตัวอย่างพืชที่เป็นลูกผสมระหว่างพันธุ์การค้าได้ และอรพินธุ์ (2559) ได้ศึกษาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมของสายพันธุ์มะม่วง (Mangifera indica L.) ในพ้ืนที่เดียวกันจ านวน 20 ตัวอย่าง ด้วย 
ไพรเมอร์ 20 คู่ พบว่ามีเพียง 3 คู่ไพรเมอร์ที่เกิดแถบดีเอ็นเอที่แตกต่าง เมื่อวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรม มีค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.6 ถึง 1.0 ปรากฏความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมสูง โดยแบ่งมะม่วงได้ 3 กลุ่ม พบว่าตัวอย่างสายพันธุ์ผสมแยกจากกลุ่มอ่ืนชัดเจน และผล
การแบ่งกลุ่มสอดคล้องกับลักษณะทางสัณฐานวิทยา เครื่องหมายนี้แสดงให้เห็นว่าสามารถน ามาใช้
ประโยชน์ในการประเมินลักษณะทางพันธุกรรมของสายพันธุ์มะม่วงเพ่ือใช้ในงานปรับปรุงพันธุ์ได้  
นอกจากนี้ Meng et al. (2015) ได้ศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของสตรอว์เบอร์รี (Fragaria 
ananassa Duch.) ในแต่ละพ้ืนที่จ านวน 70 ตัวอย่าง จากประเทศทิเบต โดยใช้ไพรเมอร์ 19 คู่ พบว่ามี 
10 คู่ไพรเมอร์ที่ปรากฏแถบดีเอ็นเอแตกต่าง และเมื่อวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม ได้ค่า
สัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.81 ถึง 0.98 มีความหลากหลายทางพันธุกรรมน้อย 
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สามารถแบ่งตัวอย่างออกเป็น 6 กลุ่ม โดยพบว่าแต่ละกลุ่มที่แบ่งได้มีความสัมพันธ์กับแหล่งพ้ืนที่ เนื่องจาก
การขยายพันธุ์แบบไม่อาศัยเพศของสตรอว์เบอร์รีจึงท าให้ปรากฏความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ าและ
แต่ละพ้ืนที่มีพันธุกรรมไม่แตกต่างกัน 

ส าหรับการใช้เครื่องหมายโมเลกุลในการจัดจ าแนก ศึกษาความหลากหลาย รวมทั้งใช้
ตรวจสอบลักษณะทางพันธุกรรมของสายพันธุ์ทุเรียน มีรายงานในต่างประเทศในงานวิจัยของ Sales 
(2015) ที่พัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์เพ่ือใช้ในการศึกษาความหลากหลายของทุเรียน (Durio 
zibethinus) จ านวน 187 ตัวอย่าง พบว่าสามารถพัฒนาได้ทั้งหมด 29 คู่ไพรเมอร์ โดยมีค่าสัมประสิทธิ์
ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.38 ถึง 0.86 มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง ที่ค่า 0.41 
สามารถแบ่งตัวอย่างออกเป็น 4 กลุ่มใหญ่ จากงานวิจัยนี้สามารถน าคู่ไพรเมอร์ที่ให้ค่าเปอร์เซ็นต์ความ
แตกต่างของแถบดีเอ็นเอสูงๆ มาใช้ในการประเมินความหลากหลาย คัดเลือกและจัดจ าแนก 
สายพันธุ์ทุเรียนได้ต่อไป เช่นเดียวกับงานวิจัยของ Satoso et al. (2017) ที่ได้พัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล
เอสเอสอาร์ในทุเรียน (Durio zibethinus Murr. cultv. Matahari) จ านวน 17 สายพันธุ์ พบว่าคัดเลือก
ได้ 11 คู่ไพรเมอร์ และเมื่อวิเคราะห์ค่าสัมประสิทธิ์ความแตกต่างของยีน  (coefficient of gene 
differentiation; GST หรือ FST) เป็นค่าที่แสดงถึงความแตกต่างทางพันธุกรรม โดยค่า 0.00 ถึง 0.05 
แสดงถึงความแตกต่างทางพันธุกรรมน้อย ค่า 0.05 ถึง 0.15 แสดงถึงความแตกต่างทางพันธุกรรมปาน
กลาง ค่า 0.15 ถึง 0.25 แสดงถึงความแตกต่างทางพันธุกรรมมาก และค่า 0.25 ขึ้นไป แสดงถึงความ
แตกต่างทางพันธุกรรมมากที่สุด (Wright, 1978) จากงานวิจัยนี้ได้ค่า GST เท่ากับ 0.08 มีความแตกต่าง
ทางพันธุกรรมที่ระดับปานกลาง แสดงให้เห็นว่าทุเรียนที่ใช้ศึกษามีความหลากหลายทางพันธุกรรม
ค่อนข้างน้อย ส าหรับประเทศไทยมีรายงานของปิยรัษฎ์ และคณะ (2552) ศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของสายพันธุ์ทุเรียนจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรีและสายพันธุ์ทุเรียนภาคใต้ที่ได้รวบรวม
ไว้ที่ห้วยตะพานหินจังหวัดจันทบุรี ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์จ านวน 135 ตัวอย่าง โดยใช้ 6 คู่
ไพรเมอร์ ได้ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.76 ถึง 1.00 มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมสูง ที่ค่า 0.89 สามารถแบ่งทุเรียนได้ 7 กลุ่ม และ 1 ตัวอย่าง และพบว่าตัวอย่างในแต่ละกลุ่ม
ไม่มีความสัมพันธ์กับแหล่งที่มาของตัวอย่าง สอดคล้องกับงานวิจัยของฮูดา และคณะ (2557) ที่ได้
วิเคราะห์พันธุกรรมของทุเรียนบ้านทางภาคใต้จ านวน 67 ตัวอย่าง จากจังหวัดสงขลา นครศรีธรรมราช 
กระบี่ พังงา และยะลา โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ด้วย 6 คู่ไพรเมอร์ พบว่ามีเปอร์เซ็นต์ความ
แตกต่างของแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 85.71 เปอร์เซ็นต์ และเมื่อวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมได้ค่า
สัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.52 ถึง 0.95 มีความหลากหลายทางพันธุกรรม
ค่อนข้างสูง โดยสามารถแบ่งกลุ่มทุเรียนได้ 6 กลุ่ม ซ่ึงแต่ละกลุ่มไมส่ัมพันธ์กับแหล่งที่เก็บตัวอย่าง 

 
2.2.3  เครื่องหมายโมเลกุลอื่นๆ 

 ปัจจุบันมีการน าเครื่องหมายโมเลกุลหลายชนิดมาใช้ในการศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรม การจัดจ าแนกสายพันธุ์ และการตรวจสอบลักษณะทางพันธุกรรมของทุเรียน เช่น เครื่องหมาย
โมเลกุลอาร์เอพีดี เครื่องหมายโมเลกุลไอเอสเอสอาร์ และเครื่องหมายโมเลกุลเอเอฟแอลพี เป็นต้น 
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 การศึกษาในต่างประเทศด้วยเครื่องหมายโมเลกุลอาร์เอพีดีในงานวิจัยของ Ruwaida  
et al. (2009) ได้ศึกษาความแปรปรวนของทุเรียนสายพันธุ์ซูกัน (Durio zibethinus) ใน 4 พื้นที่ท่ีต่างกัน 
พบว่ามีเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 81.89 เปอร์เซ็นต์ ได้ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือน
ทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.46 ถึง 0.71 มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง แบ่งทุเรียนออกเป็น 2 กลุ่ม 
โดยพบว่าทุเรียนในพ้ืนที่ที่มีการน าเมล็ดจากอีกแหล่งหนึ่งมาปลูกจะมีความใกล้ชิดทางพันธุกรรมค่อนข้าง
สูง ส่วน Hariyati et al. (2013) ได้ศึกษาความหลากหลายของทุเรียน (Durio zibethinus) และทุเรียนที่
เกิดจากการผสมข้ามพันธุ์ระหว่าง D. kutejensis และ D. zibethinus พบว่าค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือน
ทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.77 ถึง 0.97 มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง ที่ค่า 0.58 สามารถแบ่ง
ทุเรียนออกเป็น 2 กลุ่ม ซึ่งทุเรียนที่มีการผสมข้ามพันธุ์บางตัวอย่างถูกแยกกลุ่มอย่างชัดเจน ในขณะที่  
สายพันธุ์ที่ไม่ได้รับการผสมข้ามพันธุ์จัดอยู่ในกลุ่มเดียวกัน แสดงให้เห็นว่าการผสมข้ามพันธุ์ระหว่าง  
D. kutejensis และ D. zibethinus ท าให้เกิดความหลากหลายทางพันธุกรรมที่สูงขึ้น เช่นเดียวกับ
งานวิจัยของ Prihatini et al. (2016) ที่ศึกษาความหลากหลายในทุเรียน (D. zibethinus Murr.) ลูกผสม 
พบว่ามีเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 98.2 เปอร์เซ็นต์ ได้ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือน
ทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.14 ถึง 0.78 มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง โดยแบ่งทุเรียนออกเป็น 5 
กลุ่ม พบว่ากลุ่มที่ 5 เป็นทุเรียนลูกผสมที่มีความห่างทางพันธุกรรมกับทุเรียนปกติค่อนข้างสูง สอดคล้อง
กับงานวิจัยของ Mursyidin and Daryono (2016) ที่ศึกษาความหลากหลายของทุเรียน (D. zibethinus 
Murr.) จ านวน 11 สายพันธุ์ในกาลีมันตัน ประเทศอินโดนีเซีย พบว่ามีเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบ 
ดีเอ็นเอเท่ากับ 82.17 เปอร์เซ็นต์ ได้ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.63 ถึง 0.96 
มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง สามารถแบ่งทุเรียนได้ 6 กลุ่ม โดยพบว่าสายพันธุ์ Enam-Hapat 
แยกออกจากกลุ่มอ่ืนและมีความห่างทางพันธุกรรมกับสายพันธุ์อ่ืนๆ ค่อนข้างสูง ซึ่งสายพันธุ์นี้อาจเป็น
ลูกผสมที่สามารถน าไปพัฒนาเป็นสายพันธุ์ใหม่ได้ในอนาคต และ Rosmaina et al. (2016) ได้ศึกษา
ความแปรปรวนของทุเรียน (D. zibethinus Murr.) จ านวน 7 สายพันธุ์ ในเกาะกัมปาร์ ประเทศ
อินโดนีเซีย พบว่ามีเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 69.39 เปอร์เซ็นต์ ได้สัมประสิทธิ์
ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.28 ถึง 0.48 มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง สามารถแบ่ง
ทุเรียนได้ 4 กลุ่ม พบว่าสายพันธุ์หมอนทองมีพันธุกรรมใกล้ชิดกับสายพันธุ์ Empu-Kunyit และ Ome-
Kampar ซ่ึงสามารถใช้เป็นข้อมูลในการปรับปรุงพันธุ์ได้ รวมถึงการศึกษาความหลากหลายของทุเรียนใน
ประเทศไทยมีรายงานของ Vanijajiva (2011) ที่ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทุเรียนจ านวน 
14 สายพันธุ์ ในจังหวัดนนทบุรี พบว่าสามารถแบ่งทุเรียนออกเป็น 2 กลุ่ม โดยกลุ่มของสายพันธุ์กบถูกจัด
อยู่ในกลุ่มเดียวกันและแยกออกจากกลุ่มสายพันธุ์อ่ืนอย่างชัดเจน 

ส าหรับการรายงานในเครื่องหมายโมเลกุลไอเอสเอสอาร์มีงานวิจัยของ Riupassa et al. 
(2015) ได้วิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมของทุเรียน (D. tanjungpurensis) ในประเทศ
อินโดนีเซียจ านวน 60 สายพันธุ์ จาก 6 กลุ่มประชากรในพ้ืนที่ต่างกัน พบว่ามีเปอร์เซ็นต์ความแตกต่าง
ของแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 100 เปอร์เซ็นต์ และเมื่อวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมได้ค่าสัมประสิทธิ์
ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.31 ถึง 1.0 มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง โดยแบ่งทุเรียน
ได้เป็น 2 กลุ่มใหญ่ 3 กลุ่มย่อย ซึ่งแต่ละกลุ่มตัวอย่างค่อนข้างสัมพันธ์กับแหล่งพ้ืนที่ในการเก็บตัวอย่าง 
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และเมื่อวิเคราะห์โครงสร้างทางพันธุกรรมในกลุ่มประชากร มีความแปรปรวนทางพันธุกรรมภายในกลุ่ม
สูงกว่าระหว่างกลุ่มประชากรและมีค่า GST เท่ากับ 0.2308 ซึ่งเป็นค่าที่บอกความแตกต่างของพันธุกรรม 
พบว่ามีความแตกต่างทางพันธุกรรมที่ระดับสูง ซึ่งตัวอย่างในบางพ้ืนที่มีพันธุกรรมปะปนอยู่ในอีก พ้ืนที่
หนึ่ง รวมถึงพันธุกรรมของพ้ืนที่หนึ่งไปเหมือนกับอีกพ้ืนที่หนึ่ง อาจกล่าวได้ว่าทุเรียนมีการผสมพันธุ์ตาม
ธรรมชาติจึงมีโอกาสที่ลักษณะพันธุกรรมคล้ายกันได้ และ Riupassa et al. (2016) ได้ศึกษาทุเรียน 3  
สปีชีส์ (D. zibethinus D. kutejensis และ D. tanjungpurensis) จ านวน 58 สายพันธุ์ ในประเทศ
อินโดนีเซีย พบว่ามีเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 98.0 เปอร์เซ็นต์ และเมื่อวิเคราะห์
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมได้ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.5 ถึง 1.0 มีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมสูง โดยแบ่งทุเรียนออกเป็น 3 กลุ่มตามสปีชีส์ ซึ่งกลุ่ม D. zibethinus เป็นกลุ่ม
ที่มีความหลากหลายมากที่สุ ด  และพบว่าสปีชีส์  D. tanjungpurensis มี พันธุกรรมใกล้ชิดกับ  
D. zibethinus มากกว่าสปีชีส์ D. kutejensis และงานวิจัยของ Handayani et al. (2017) ที่ศึกษาความ
หลากหลายในทุเรียน (D. kutejensis) จ านวน 8 สายพันธุ์ ในประเทศอินโดนีเซีย พบว่ามีเปอร์เซ็นต์ความ
แตกต่างของแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 91.30 เปอร์เซ็นต์ ได้ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่
ระหว่าง 0.34 ถึง 0.58 มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง สามารถแบ่งทุเรียนออกเป็น 2 กลุ่ม ซึ่ง
ทุเรียน D. kutejensis ก็มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงเช่นกัน เนื่องจากเป็นทุเรียนที่เกิดจากการ
ผสมพันธุ์ตามธรรมชาติหรือเป็นผลมาจากการสืบพันธุ์แบบอาศัยเพศ และมีการแพร่กระจายโดยใช้เมล็ด
ของทุเรียนนี้อย่างแพร่หลาย ในการศึกษาของประเทศไทย Vanijajiva (2012) ได้วิเคราะห์ความ
แปรปรวนทางพันธุกรรมของทุเรียน จังหวัดนนทบุรีจ านวน 14 สายพันธุ์ สามารถแบ่งทุเรียนออกเป็น 2 
กลุ่ม โดยพบว่ากลุ่มทุเรียนสายพันธุ์กบจัดอยู่ในกลุ่มเดียวกันและพบว่าทุเรียนสายพันธุ์ทองย้อยฉัตรและ
สายพันธุ์ก าปั่นมีความใกล้ชิดทางพันธุกรรมกัน 

ส่วนการศึกษาในเครื่องหมายโมเลกุลเอเอฟแอลพีมีรายงานในประเทศไทยของฐิตาภรณ์ 
และคณะ (2554) ที่ศึกษาการจัดจ าแนกและระบุสายพันธุ์ทุเรียน (D. zibethinus) จ านวน 130 สายพันธุ์ 
จากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรี พบว่ามีเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 83.64 
เปอร์เซ็นต์ ได้ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.18 ถึง 0.89 มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมสูง โดยที่ค่า 0.50 สามารถแบ่งทุเรียนได้เป็น 2 กลุ่มใหญ่ ซึ่งกลุ่มใหญ่แยกเป็นกลุ่มย่อยได้หลาย
กลุ่มและบางสายพันธุ์ไม่มีการจับกลุ่มกัน ดังนั้นการทดลองในอนาคตอาจมีการน าเครื่องหมายโมเลกุล
อ่ืนๆ มาใช้ในการจัดจ าแนกสายพันธุ์ เพ่ือให้เกิดประโยชน์ในด้านการคัดเลือกสายพันธุ์และยืนยันผล
การศึกษา รวมถึงงานวิจัยของฤทัยชนก และคณพล (2554) ได้ตรวจสอบสายพันธุ์ทุเรียนในจังหวัด
นนทบุรี โดยใช้ลักษณะทางสัณฐานวิทยาและเครื่องหมายโมเลกุลเอเอฟแอลพีจ านวน 45 สายพันธุ์ด้วย 8 
คู่ไพรเมอร์ ได้ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.22 ถึง 0.90 มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมสูง โดยสามารถแบ่งทุเรียนได้ 7 กลุ่ม และพบว่ามีเพียง 3 กลุ่ม ที่สอดคล้องกับการจ าแนกด้วย
ลักษณะทางสัณฐานวิทยา 

จากผลการศึกษาข้างต้นสามารถน าเครื่องหมายเหล่านี้ไปประยุกต์ใช้ในการจัดจ าแนกกลุ่ม
สายพันธุ์ ประเมินลักษณะทางพันธุกรรม ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม และตรวจสอบสายพันธุ์
ทุเรียนที่เป็นลูกผสมอีกท้ังใช้เป็นข้อมูลในการคัดเลือกพันธุ์เพ่ือการปรับปรุงพันธุ์ทุเรียนในอนาคตต่อไปได ้
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บทท่ี 3 
วิธีการด าเนินงานวิจัย 

 
3.1  ตัวอย่างพืชที่ใช้ศึกษา 

เก็บตัวอย่างใบและผลทุเรียนจากบ้านของชาวบ้านในพ้ืนที่อ าเภอปะทิวและอ าเภอท่าแซะ 
จังหวัดชุมพรจ านวน 30 ตัวอย่าง โดยมีรหัสตัวอย่าง ชื่อเจ้าของและสถานที่ ข้อมูลเบื้องต้นและลักษณะ
สายพันธุ์ และอายุของทุเรียน ดังตารางที่ 3.1 และเก็บตัวอย่างใบจากแปลงปลูกที่รวบรวมไว้ในโครงการ
อนุรักษ์พันธุกรรมพืชอันเนื่องมาจากพระราชด าริ สมเด็จพระเทพรัตนราชสุดาฯ สยามบรมราชกุมารี 
ศูนย์วิจัยพืชสวน จังหวัดจันทบุรีจ านวน 15 ตัวอย่าง โดยมีรหัสตัวอย่างและชื่อสายพันธุ์ ดังตารางที่ 3.2 
จากนั้นน าตัวอย่างใบและเนื้อทุเรียนเก็บใส่ถุงซิปล็อคไว้ในตู้เย็นที่อุณหภูมิ -80 องศาเซลเซียส จนกระทั้ง
น าตัวอย่างใบมาใช้ในการสกัดดีเอ็นเอและตัวอย่างเนื้อมาวิเคราะห์คุณภาพผลที่มีความส าคัญทาง
เศรษฐกิจ 

 
ตารางท่ี 3.1  รหัสตัวอย่าง ชื่อเจ้าของและสถานที่ ข้อมูลเบื้องต้นและลักษณะสายพันธุ์ และอายุของ 

 ทุเรียนที่ใช้ในการศึกษาจากจังหวัดชุมพร 

รหัส
ตัวอย่าง 

ชื่อเจ้าของและสถานที่ 
ข้อมูลเบื้องต้นและ 
ลักษณะสายพันธุ์ 

อายุของทุเรียน 

CH01 คุณสมบัติ 
ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ 

เนื้อสีส้ม หนามคล้ายชะนี 14 ปี 

CH02 คุณสมบัติ 
ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ 

เนื้อสีเหลืองคล้ายหมอนทอง 
มันมากกว่าหวาน 

14 ปี 

CH03 คุณสมบัติ 
ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ 

เนื้อสีซีด หวาน หนามสวย 10 ปี 

CH04 ป้าดี บางมาด 
ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ 

ใบคล้ายก้านยาว ลูกใหญ่  
เนื้อมีความหวานไม่มาก 
มัน และเหนียว 

10 ปี 

CH05 คุณลุงส าเนียง 
ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ 

อร่อย กลิ่นไม่ฉุน  
เป็นก้านยาวเพาะเมล็ด 

40 ปี 

CH06 คุณสมบูรณ์ 
ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ 

เนื้อดี มีสีเหลือง 20 ป ี
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ตารางท่ี 3.1 (ต่อ) รหัสตัวอย่าง ชื่อเจ้าของและสถานที ่ข้อมูลเบื้องต้นและลักษณะสายพันธุ์ และอายุ 
  ของทุเรียนที่ใช้ในการศึกษาจากจังหวัดชุมพร 

รหัส
ตัวอย่าง 

ชื่อเจ้าของและสถานที่ 
ข้อมูลเบื้องต้นและ 
ลักษณะสายพันธุ์ 

อายุของทุเรียน 

CH08 คุณสมบูรณ์ 
ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ 

เส้นใยมาก สีเนื้อซีด  
มีกลิ่นแรง 

- 

CH09 คุณสมบูรณ์ 
ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ 

ผลขนาดเล็ก เนื้อเหลืองอ่อน
อร่อย หวานและมัน 

- 

CH10 คุณวินัย ยินดี 
ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ 

สีเนื้อเหลืองคล้ายหมอนทอง 
เมล็ดใหญ่ อร่อย เนื้อหนา 

- 

CH11 คุณวินัย ยินดี 
ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ 

ลูกเล็ก เนื้อซีด - 

CH12 คุณวินัย ยินดี 
ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ 

กลิ่นน้อย เมล็ดใหญ่ เนื้อเนียน 
มัน อร่อย สีเหลืองนวลคล้าย
น้ านม 

- 

CH13 คุณประยูร เพชรศรี 
1288 หมู่ 12  
ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ 

ต้นสูงใหญ่ เนื้อสีเหลือง  
รสชาติอร่อย 

30 ปี 

CH14 คุณสุภา พรหมจันทร์ 
หมู่ 12 หมู่บ้านเขาวง 
ถ.ราษฎ์เริงใจ  
ต.ท่าแซะ อ.ท่าแซะ 

ยืนต้นดี เส้นใยมาก ไม่เละ 
หวานมัน เมล็ดใหญ่  

20 ป ี

CH15 ป้าสวัสดิ์ ธรรมเสนา 
55 ม.14 ต.ท่าข้าม 
หนองเรือ อ.ท่าแซะ  

ลูกไม่ใหญ่ประมาณ 2 กิโลกรัม 
เนื้อสีเหลืองซีด แห้ง ไม่เละ รส
หวาน กลิ่นไม่แรง  

62 ปี 

CH16 สวนคุณลุงพรสุข  
ม.5 ต.นากระตาม  
อ.ท่าแซะ 

ต้นสูงใหญ่ ผลเล็ก  
เนื้อเหลืองซีด เนื้อน้อย  
และรสหวาน  

40 ปี 

CH17 ต้นทุเรียนบ้านข้างสถาบัน 
ต.ชุมโค อ.ปะทิว  

ลูกเขียว ทรงกลม หนามแหลม 
รสมันออกขม กลิ่นดี สีเนื้อซีด 
เมล็ดใหญ่ เส้นใยมาก 

- 
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ตารางท่ี 3.1 (ต่อ) รหัสตัวอย่าง ชื่อเจ้าของและสถานที ่ข้อมูลเบื้องต้นและลักษณะสายพันธุ์ และอายุ 
  ของทุเรียนที่ใช้ในการศึกษาจากจังหวัดชุมพร 

รหัส
ตัวอย่าง 

ชื่อเจ้าของและสถานที่ 
ข้อมูลเบื้องต้นและ 
ลักษณะสายพันธุ์ 

อายุของทุเรียน 

CH18 สวนบริเวณค่างแว่น  
ต.ชุมโค อ.ปะทิว 

เนื้อเหลืองเข้ม 
 

30 ปี 

CH19 พ่ีอ้วน ต.ทะเลทรัพย์  
อ.ปะทิว 

เนื้อทุเรียนบ้านไม่เหลือง  
เมล็ดใหญ่ 

30 ปี 

CH20 คุณสุนทร ทิพย์ภักดี 
ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ 

เนื้อเหลืองอ่อน - 

CH21 คุณสุนทร ทิพย์ภักดี 
ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ 

เนื้อเหลืองเข้ม - 

CH24 คุณโรจน์ พมหมขุนทอง 
436 ม.9 ต.หงษ์เจริญ  
อ.ท่าแซะ 

เนื้อเหลืองเข้ม หวาน - 

CH26 คุณโรจน์ พมหมขุนทอง 
436 ม.9 ต.หงษ์เจริญ  
อ.ท่าแซะ 

- 30 ปี 

CH27 คุณโรจน์ พมหมขุนทอง 
436 ม.9 ต.หงษ์เจริญ  
อ.ท่าแซะ 

เนื้อเหลือง หวานน้อย ขม - 

CH28 คุณโรจน์ พมหมขุนทอง 
436 ม.9 ต.หงษ์เจริญ  
อ.ท่าแซะ 

ลักษณะเนื้อทุเรียนบ้าน  
เหลืองอ่อน หวานมัน 
เนื้อสัมผัสดี เมล็ดสมบูรณ์ 

- 

CH30 คุณโรจน์ พมหมขุนทอง 
436 ม.9 ต.หงษ์เจริญ  
อ.ท่าแซะ 

เนื้อเหลือง 
- 

CH37 ต้นทางเข้าบ้านป้านุ้ย 
ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ 

ทุเรียนบ้านแท้ หวาน มัน อร่อย  20 ปี 

CH38 คุณพีระภา ใจมาก 
ต.ท่าแซะ อ.ท่าแซะ 

เนื้อเหลือง เนื้อหนา หวาน รสดี  25 ปี 
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ตารางท่ี 3.1 (ต่อ) รหัสตัวอย่าง ชื่อเจ้าของและสถานที ่ข้อมูลเบื้องต้นและลักษณะสายพันธุ์ และอายุ 
  ของทุเรียนที่ใช้ในการศึกษาจากจังหวัดชุมพร 

รหัส
ตัวอย่าง 

ชื่อเจ้าของและสถานที่ 
ข้อมูลเบื้องต้นและ 
ลักษณะสายพันธุ์ 

อายุของทุเรียน 

CH39 บ้านยายหลบ 
108 ต.ท่าแซะ อ.ท่าแซะ 

เนื้อมีสีเหลือง หวานมัน 
เป็นลูกเร็ว  

20 ปี 

CH40 คุณลุงสุทิน 
หมู่ 10 ต.สะพลี อ.ปะทิว 

เนื้อสีเหลือง เนื้อน้อย  
รสหวานมาก  

20 ปี 

CH41 สวนพี่เสน่ห์ 
หมู่ 6 ต.ชุมโค อ.ปะทิว 

ต้นสูง รสหวาน เนื้อน้อย  
กลิ่นหอมแรง  

25 ปี 

 
ตารางท่ี 3.2  รหัสตัวอย่าง และสายพันธุ์ทุเรียนที่ใช้ในการศึกษาจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรี 

รหัส
ตัวอย่าง 

ชื่อสายพันธุ์ 
รหัส

ตัวอย่าง 
ชื่อสายพันธุ์ 

DZ06 นมสวรรค์ DZ33 กบหน้าศาล 
DZ07 กระปุกทองดี DZ37 กบชายน้ า 
DZ18 กบวัดกล้วย DZ39 นกหยิบ 
DZ21 กบหลังวิหาร DZ40 ต้นใหญ่กลางสวน (ไม่ทราบสายพันธุ์) 
DZ24 ชายมะไฟ DZ42 ยินดี 
DZ28 ทองย้อยเดิม DZ44 ไอ้ใหม่ 
DZ29 ก้านยาวสีนาค DZ45 ทูลถวาย 
DZ30 ปิ่นทอง   

 
3.2   อุปกรณ์ 
        3.2.1    Autoclave 

3.2.2    Centrifuge 
3.2.3    Cooling box 
3.2.4    Electrophoresis system (รุ่น Mupid-EXU) 
3.2.5    Flask 
3.2.6    Forceps 
3.2.7    Gel documentation (รุ่น InGenius) 
3.2.8    Heat block 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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3.2.9    Incubator 
3.2.10  Micro centrifuge tube 0.2 and 1.5 ml  
3.2.11  Micropipette  
3.2.12  Micropipette tip  
3.2.13  Microwave  
3.2.14  Mortar and Pestle 
3.2.15  Scissors  
3.2.16  Spatula 
3.2.17  Spin down 
3.2.18  Thermal cycler (รุ่น Eppendorf Mastercycler® ep. Gradient S) 
3.2.19  Vortex 
3.2.20  Water bath 
 

3.3  สารเคมีและสารละลาย 
  3.3.1    10X Standard Taq reaction buffer 
  3.3.2    10% CTAB  
  3.3.3    2X CTAB 
  3.3.4    50 bp DNA ladder,100 bp DNA ladder and 1 bp DNA ladder (Vivantis,  

  Malaysia) 
  3.3.5    6X gel loading dye blue 
  3.3.6    Agarose 
  3.3.7    Anthrone reagent  
  3.3.8    Boric acid 
  3.3.9    Chloroform 
  3.3.10  Deoxynucleotide Triphosphate (dNTPs) 
  3.3.11  Diethyl ether 
  3.3.12  Ethanol 70%, ethanol 95% และ absolute ethanol 
  3.3.13  Ethyl alcohol 95% 
  3.3.14  Ethidium bromide (EtBr) 
  3.3.15  Ethylenediaminetetraacetic acid (EDTA) 
  3.3.16  Hydrochloric acid 
  3.3.17  Isoamyl alcohol 

        3.3.18  Isopropanol 
  3.3.19  Iiquid nitrogen 
  3.3.20  Magnesium chloride (MgCl2) 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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  3.3.21  β-mercaptoethanol 
  3.3.22  Petroleum ether  
  3.3.23  Perchloric acid 
  3.3.24  RNase A 
  3.3.25  Sodium hydroxide (NaOH) 
  3.3.26  SRAP primer (Li and Quiros, 2001) แสดงดังตารางที่ 3.3 
  3.3.27  SSR primer (โครงการอนุรักษ์พันธุกรรมพืช อันเนื่องมาจากพระราชด าริ สมเด็จพระเทพ 

        รัตนราชสุดาฯ สยามบรมราชกุมารี; ปิยรัษฎ์ และคณะ, 2552) แสดงดังตารางที่ 3.4 
  3.3.28  Sulfuric acid  
  3.3.29  Taq DNA polymerase (BioLabs, England) 
  3.3.30  Tris-HCl 

 
ตารางท่ี 3.3  ชนิด ชื่อ และล าดับนิวคลีโอไทด์ของไพรเมอร์ในเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี  

ชนิดไพรเมอร์ ชื่อไพรเมอร์ ล าดับนิวคลีโอไทด์ 
Forward primer ME1 5’-TGAGTCCAAACCGGATA-3’ 

 ME2 5’-TGAGTCCAAACCGGAGC-3’ 
 ME3 5’-TGAGTCCAAACCGGAAT-3’ 
 ME4 5’-TGAGTCCAAACCGGACC-3’ 
 ME5 5’-TGAGTCCAAACCGGAAG-3’ 

Reverse primer EM1 5’-GACTGCGTACGAATTAAT-3’ 
 EM2 5’-GACTGCGTACGAATTTGC-3’ 
 EM3 5’-GACTGCGTACGAATTGAC-3’ 
 EM4 5’-GACTGCGTACGAATTTGA-3’ 
 EM5 5’-GACTGCGTACGAATTAAC-3’ 
  EM6 5’-GACTGCGTACGAATTGCA-3’ 

 
   

 
 
 
 
 
 
 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ตารางท่ี 3.4  ชนิด ชื่อ และล าดับนิวคลีโอไทด์ของไพรเมอร์ในเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ 
ชื่อไพรเมอร์ ชนิดไพรเมอร์ ล าดับนิวคลีโอไทด์ 

MS1CT-5 Forward primer 
Reverse primer 

5’-CCT GCA AAA CCA AAC CAA AT-3’               
5’-CAA AGG GAG TAT CCT TCC AG-3’ 

MS1CT-6 Forward primer 
Reverse primer 

5’-TAA ACT GGC AAT GAA ACA GC-3’       
5’-CCA AAC AGC TAA ACC CAT GA-3’ 

MS1CT-7 Forward primer 
Reverse primer 

5’-CAT GGA CAA GAA AGC GAT GA-3’ 
5’-TGG ATC AGA TGA ATC AGG TTG-3’ 

MS1CT-9 Forward primer 
Reverse primer 

5’-CCC TAC GTT ACA TGA TGA TCC A-3’ 
5’-CCA TTT TGC TCC CTT ACT CTT C-3’ 

MS1CT-11 Forward primer 
Reverse primer 

5’-GCA CTT CCC TCT GTT TTT CG-3’          
5’-ACT GGT GAT CTT TCG GCA AC-3’ 

MS1CT-12 Forward primer 
Reverse primer 

5’-GAC GAC ACC AGC GAT CAA C-3’         
5’-ATG GCG TCA TTT TGC TTT TC-3’ 

MS1CT-16 Forward primer 
Reverse primer 

5’-TCC CCA GTT TTC GAC AGT CC-3’ 
5’-GAC GTC GTT TTG GAA GGG TA-3’ 

MS1GT-15 Forward primer 
Reverse primer 

5’-CCA AAC AGC TAA ACC CAT G-3’ 
5’-TGC AAG AGA AGT TGT GTA TCT GG-3’ 

MS1GT-19 Forward primer 
Reverse primer 

5’-TGA GTG GCG CAC TAA AAC AC-3’       
5’-AGG TGT CTC AGC TGG TTT GC-3’ 

MS1GT-22 Forward primer 
Reverse primer 

5’-ACC ATC AAC GGT CAA AGG TT-3 
5’-TGT ACA GAA GCC AAA AGA AAA AC-3’ 

MS1GT-27 Forward primer 
Reverse primer 

5’-CAA TGC TTC CAG GTT TCC AT-3’         
5’-CCT GGC AGG GGG TTA TTT AT-3’ 

MS1GT-34 Forward primer 
Reverse primer 

5’-CCC AAC CCT TCA CAC TCA TC-3’ 
5’-AAG GGT ACG AGC ACT GAT GG-3’ 

MS1AAC-2 Forward primer 
Reverse primer 

5’-GAA AAA CTA AGC CCC CAA CC-3’ 
5’-ATG AAC ACC ACC ACC TCC A-3’ 

 
 
 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ตารางท่ี 3.4 (ต่อ)  ชนิด ชื่อ และล าดับนิวคลีโอไทด์ของไพรเมอร์ในเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์  
ชื่อไพรเมอร์ ชนิดไพรเมอร์ ล าดับนิวคลีโอไทด์ 

MS1AAC-5 Forward primer 
Reverse primer 

5’-AAT CCT TCA ACC CAC ACC AA-3’       
5’-TTC TTT TCG CCA GAA ACA GC-3’ 

MS1AAC-19 Forward primer 
Reverse primer 

5’-AGC CCA TTT GGT GCT GTA AT-3’ 
5’-AGC AAC CTC AGC CAT TGT TT-3’ 

MS1GAA-17 Forward primer 
Reverse primer 

5’-AAC GAC ATC ATT TTG AGA GGG TA-3’ 
5’-CTG TCC AGT TTT CGG TGA GG-3’ 

MS1GAA-203 Forward primer 
Reverse primer 

5’-GTG GAG GTT TGG TGA GGA AA-3’     
5’-AAT GGA AGG CAT CGA TGA AG-3’ 

MS1CT-27 Forward primer 
Reverse primer 

5’-CAA TGC TTC CAG GTT TCC AT-3’ 
5’-CCT GGC AGG TTA TTT AT-3’ 

 
3.4  วิธีการทดลอง 

3.4.1  การสกัดดีเอ็นเอ 
 น าตัวอย่างใบมาสกัดดีเอ็นเอด้วยวิธี CTAB ที่ดัดแปลงจาก Doyle and Doyle (1987) 

โดยล้างท าความสะอาดใบให้เรียบร้อย น ามาลดขนาดด้วยการใช้กรรไกรตัดใบให้ใบมีขนาดเล็ก แล้วบด
ต่อกับไนโตรเจนเหลว จากนั้นน ามาผสมกับ 2X CTAB ปริมาตร 700 ไมโครลิตร ในโกร่งโดยการบดจนมี
ลักษณะเข้ากันเป็นเนื้อเดียวกัน น าไปใส่ลงในหลอดทดลองขนาด 1.5 มิลลิลิตร จากนั้นเติม β-
mercaptoethnol ปริมาตร 2 ไมโครลิตร แล้วผสมให้เข้ากัน พันพาราฟิล์มที่ปากหลอดทดลอง น าไปบ่ม
ในอ่างน้ าควบคุมอุณหภูมิที่อุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส เป็นเวลาประมาณ 4 ถึง 5 ชั่วโมง โดยกลับหลอด
ไปมาเบาๆ ทุกๆ 15 นาที เมื่อบ่มครบเวลาแล้วน ามาเติม Chloroform: Isoamyl alcohol (24: 1) 
ปริมาตร 700 ไมโครลิตร โดยท าในตู้ดูดควันแล้วกลับหลอดไปมาเบาๆ น าหลอดทดลองไปปั่นเหวี่ยงที่
ความเร็วรอบ 14,000 รอบต่อนาที อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที แล้วดูดสารละลายส่วน
ใสด้านบนปริมาตร 500 ถึง 600 ไมโครลิตร ใส่ในหลอดทดลองใหม่ขนาด 1.5 มิลลิลิตร เติม RNase A 
ความเข้มข้น 20 มิลลิกรัมต่อมิลลิลิตร ปริมาตร 2 ไมโครลิตร น าไปบ่มในตู้บ่มที่ อุณหภูมิ  37  
องศาเซลเซียส นานประมาณ 1 ชั่วโมง เมื่อบ่มครบเวลาแล้วน ามาเติม 10% CTAB ใน 0.7 M NaCl 
ปริมาตร 50 ไมโครลิตร และเติม Chloroform: Isoamyl alcohol (24: 1) ปริมาตร 700 ไมโครลิตร แล้ว
กลับหลอดไปมาเบาๆ น าหลอดทดลองไปปั่นเหวี่ยงที่ความเร็วรอบ 14,000 รอบต่อนาที อุณหภูมิ 4  
องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที จากนั้นดูดสารละลายส่วนใสด้านบนปริมาตร 400 ถึง 500 ไมโครลิตร 
ใส่ในหลอดทดลองใหม่ขนาด 1.5 มิลลิลิตร เติม Isopropanol ที่เย็นจัด โดยปริมาตร 1: 1 โดยปริมาตร 
(v/v) ของสารละลายส่วนใส กลับหลอดไปมา แล้วน าไปแช่ในตู้เย็นที่อุณหภูมิ -80 องศาเซลเซียส โดยแช่
ข้ามคืน จากนั้นน าหลอดทดลองไปปั่นเหวี่ยงที่ความเร็วรอบ 14,000 รอบต่อนาที อุณหภูมิ  4  
องศาเซลเซียส เป็นเวลา 20 นาที เทสารละลายส่วนใสด้านบนทิ้ง เก็บตะกอนดีเอ็นเอไว้ และคว่ าหลอด

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ทดลองลงบนกระดาษทิชชู เพ่ือซับสารละลายส่วนใสที่ยังเหลืออยู่ออกให้หมด เติม 70% ethanol 
ปริมาตร 1 มิลลิลิตร ลงในหลอดทดลอง กลับหลอดไปมา แล้วน าหลอดทดลองไปปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว
รอบ 14,000 รอบต่อนาที อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 นาที เทสารละลายส่วนใสด้านบนทิ้ง 
เก็บตะกอนดีเอ็นเอไว้ และคว่ าหลอดทดลองลงบนกระดาษทิชชู จากนั้นเติม absolute ethanol 
ปริมาตร 1 มิลลิลิตร ลงในหลอดทดลอง กลับหลอดไปมา แล้วน าหลอดทดลองไปปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว
รอบ 14,000 รอบต่อนาที อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 นาที เทสารละลายส่วนใสด้านบนทิ้ง 
เก็บตะกอนดีเอ็นเอไว้ และคว่ าหลอดทดลองลงบนกระดาษทิชชู เพ่ือซับสารละลายส่วนใสที่ยังเหลืออยู่
ออกให้หมด เมื่อซับสารละลายส่วนใสออกหมดแล้ว ละลายตะกอนดีเอ็นเอด้วย TE buffer ที่บ่มไว้ที่
อุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส ปริมาตร 50 ถึง 100 ไมโครลิตร ขึ้นอยู่กับปริมาณของตะกอนดีเอ็นเอ 
จากนั้นน าไปบ่มที่ตู้บ่มที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส จนกว่าตะกอนดีเอ็นเอจะละลายหมด โดยบ่มไม่เกิน 
1 คืน แล้วท าการเก็บดีเอ็นเอไว้ที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เมื่อได้ดีเอ็นเอน ามาท าการตรวจวิเคราะห์
คุณภาพ และวัดปริมาณของดีเอ็นเอ แสดงวิธีการในข้อ 3.4.2 

 
3.4.2  การตรวจสอบคุณภาพและการวัดปริมาณดีเอ็นเอ 

 ในการตรวจสอบคุณภาพและวัดปริมาณดีเอ็นเอ สามารถท าได้ 2 วิธี คือ เทคนิค 
อะกาโรเจลอิเล็กโทรโฟรีซิสส าหรับใช้ในการตรวจสอบคุณภาพของดีเอ็นเอและผลิตภัณฑ์พีซีอาร์ โดยชั่ง
ผงอะกาโรสตามปริมาณที่ค านวณ เติมสารละลาย 1XTBE buffer ลงไปตามปริมาตรที่ต้องการ เช่น 
ต้องการเจลอะกาโรส 1 เปอร์เซ็นต์ ชั่งผงอะกาโรส 0.4 กรัม เติม 1XTBE buffer 40 มิลลิลิตร แล้วท า
การละลายโดยใช้ไมโครเวฟจนเห็นเป็นสารละลายเหลวใส อะกาโรสที่ได้จะมีความเข้มข้นตามต้องการ รอ
จนกว่าอุณหภูมิจะลดลง แล้วจึงท าการเทลงถาดเจล (gel tray) ที่มีหวี (combs) เพ่ือท าให้เกิดหลุม
ส าหรับการหยอดดีเอ็นเอ เมื่อเจลแข็งตัวเรียบร้อยแล้ว น าไปใส่ลงใน chamber ที่ภายในมีสารละลาย 
TBE buffer และต่อเข้ากับตัวจ่ายกระแสไฟฟ้าผสมผลิตภัณฑ์พีซีอาร์หรือดีเอ็นเอ ปริมาตร 5 ไมโครลิตร 
กับสีย้อม (loading dye) ความเข้มข้น 3X ปริมาตร 3 ไมโครลิตร จากนั้นหยอดลงไปในหลุมเมื่อหยอด
ผลิตภัณฑ์พีซีอาร์ครบทุกหลุมแล้วท าการปรับกระแสไฟฟ้าเป็น 100 โวลล์ เวลาประมาณ 30 ถึง 35 นาที 
เมื่อครบเวลาให้น าแผ่นเจลไปย้อมในสารละลายเอธิเดียมโบรไมด์ ระยะเวลาประมาณ 5 ถึง 10 นาที แล้ว
จึงล้างด้วยน ากลั่นนาน 5 ถึง 10 นาที เพ่ือล้างเอธิเดียมโบรไมด์ออก จากนั้นน าไปส่องดูแถบดีเอ็นเอ
ภายใต้แสงอัลตราไวโอเลตและถ่ายภาพโดยชุดถ่ายภาพเจล SYNGENE InGenuis Bio Imaging ส่วนการ
วัดปริมาณของดีเอ็นเอใช้สเปกโตรโฟโตมิเตอร์เพ่ือวัดค่าการดูดกลืนแสง โดยดูดสารละลายดีเอ็นเอที่
ต้องการตรวจวัดปริมาตร 5 ไมโครลิตร ใส่ลงในหลอดทดลองขนาด 1.5 มิลลิลิตร ที่มีน้ ากลั่นปลอดเชื้อ 
495 ไมโครลิตร (dilution factor เท่ากับ 100) น าไปวัดค่าการดูดกลืนแสงด้วยเครื่องสเปกโตรโฟโต-
มิเตอร์ Eppendorf BioPhotometerTM  วัดค่าการดูดกลืนแสงหรือค่า optical density (OD) ที่ความ
ยาวคลื่น 260 และ 280 นาโนเมตร แล้วน ามาค านวณอัตราส่วนระหว่างค่าการดูดกลืนแสงที่ความยาว
คลื่น 260 และ 280 นาโนเมตร และปริมาณดีเอ็นเอในหน่วยนาโนกรัมต่อไมโครลิตร (ng/µl) หรือ
ไมโครกรัมต่อมิลลิลิตร (µg/ml) ซ้ าอีกครั้ง เพ่ือตรวจสอบความถูกต้อง จากสูตร ดังนี้ 

ความเข้มข้นของดีเอ็นเอ (µg/ml) = OD260 × 50 µg/ml × dilution factor 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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3.4.3  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี 

 การศึกษาครั้งนี้เป็นการศึกษาในเบื้องต้นเพ่ือหาคู่ไพรเมอร์ที่เหมาะสม โดยใช้ไพรเมอร์  
ชนิด Forward มี 5 แบบ และ Reverse มี 6 แบบ (Li and Quiros, 2001) ดังตารางที่ 3.3 น ามาจับคู่
กันเพ่ือใช้ในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ เช่น Forward primer “ME1” จับคู่กับ Reverse primer “EM1” 
(ME1/EM1) หรือ Forward primer “ME2” จับคู่กับ Reverse primer “EM3” (ME2/EM3) เป็นต้น 
รวมทั้งหมด 30 คู่ไพรเมอร์ มาศึกษากับตัวอย่างดีเอ็นเอทุเรียน 3 สายพันธุ์ ได้แก่ สายพันธุ์หมอนทอง 
สายพันธุ์ชะนี และสายพันธุ์กบสุวรรณ เพ่ือคัดเลือกคู่ไพรเมอร์ที่เหมาะสมที่สามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ 
และปรากฏความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอ เมื่อได้คู่ไพรเมอร์ที่เหมาะสมน ามาศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมกับตัวอย่างดีเอ็นเอทุเรียนทั้งหมด โดยการเจือจางดีเอ็นเอทุกตัวอย่างให้มีความเข้มข้น 50  
นาโนกรัมต่อไมโครลิตร และน าไปเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี เติมสารเคมีที่
เป็นส่วนประกอบแสดงดังตารางที่ 3.5 ลงในหลอดทดลองขนาด 0.2 มิลลิลิตร น าส่วนผสมที่ได้เข้าเครื่อง
เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ Eppendorf Mastercycler® ep. Gradient S มีข้ันตอน อุณหภูมิ เวลา และจ านวน
รอบในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอแสดงดังตารางที่ 3.6 ตรวจสอบผลิตภัณฑ์พีซีอาร์ (PCR product) ด้วย
เทคนิคอะกาโรสเจลอิเล็กโทรโฟรีซิส แสดงดังวิธีการในข้อที่ 3.4.2 ใช้เจลอะกาโรสความเข้มข้น 2 
เปอร์เซ็นต์ ในสารละลาย 1XTBE buffer ที่ความต่างศักย์ 100 โวลล์ เป็นเวลา 50 นาที โดยเปรียบเทียบ
กับดีเอ็นเอมาตรฐาน (DNA marker) ขนาด 100 คู่เบส จากนั้นน าไปวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม
แสดงวิธีการในข้อ 3.4.5  

 
ตารางท่ี 3.5  ส่วนประกอบของสารเคมีในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี     

 (ดัดแปลงจาก Zhang et al., 2013) 

สารเคมี 
ความเข้มข้น

เริ่มต้น 
ความเข้มข้น

สุดท้าย 
ปริมาตร 

(µl) 
Standard Taq reaction buffer 10x 1X 2 
dNTPs 1.25 mM 200 µM 3.3 
MgCl2 50 mM 2.5 mM 1 
Forward primer 20 µM 1 µM 1 
Reverse primer 20 µM 1 µM 1 
Taq DNA polymerase 5000 U/ml 1 U 0.2 
DNA template 50 ng/µl 200 ng/µl 4 
DI water - - 7.5 
ปริมาตรรวม - - 20 

 
 
 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ตารางท่ี 3.6  ขั้นตอน อุณหภูมิ เวลา และจ านวนรอบในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมาย 
 โมเลกุลเอสอาร์เอพี (Abedian et al., 2012) 

 
3.4.4  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ 

 ส าหรับการศึกษาในเครื่องหมายโมเลกุลนี้ได้ใช้ชนิดไพรเมอร์ Forward และ Reverse 
จ านวน 18 คู่ไพรเมอร์ (โครงการอนุรักษ์พันธุกรรมพืช อันเนื่องมาจากพระราชด าริ สมเด็จพระเทพ
รัตนราชสุดาฯ สยามบรมราชกุมารี ; ปิยรัษฎ์ และคณะ, 2552) น ามาศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมกับตัวอย่างดีเอ็นเอทุเรียนทั้งหมด โดยท าการเจือจางดีเอ็นเอทุกตัวอย่างให้มีความเข้มข้น 10 
นาโนกรัมต่อไมโครลิตร แล้วน ามาเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ โดยเติม
สารเคมีที่เป็นส่วนประกอบ แสดงดังตารางที่ 3.7 ลงในหลอดทดลองขนาด 0.2 มิลลิลิตร จากนั้นน า
ส่วนผสมที่ได้เข้าเครื่องเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ Eppendorf Mastercycler® ep. Gradient S โดยมีขั้นตอน 
อุณหภูมิ เวลา และจ านวนรอบในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอแสดงดังตารางที่ 3.8 ท าการตรวจสอบ
ผลิตภัณฑ์พีซีอาร์ด้วยเทคนิคอะกาโรสเจลอิเล็กโทรโฟรีซิส แสดงดังวิธีการในข้อที่ 3.4.2 ใช้เจลอะกาโรส 
ความเข้มข้น 2 เปอร์เซ็นต์ ในสารละลาย 1XTBE buffer ที่ความต่างศักย์ 100 โวลล์ เป็นเวลา 50 นาที 
โดยเปรียบเทียบกับดีเอ็นเอมาตรฐาน (DNA marker) ขนาด 100 คู่ เบส จากนั้นน าไปวิเคราะห์
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมแสดงวิธีการในข้อ 3.4.5  
 
 
 
 
 
 
 

ขั้นตอน 
อุณหภูมิ 

(องศาเซลเซียส) 
เวลา  
(นาที) 

จ านวน 
(รอบ) 

Initiation denaturation 94 3 1 
Denaturation 94 1  

5 Annealing 35 1 
Extension 72 1 
Denaturation 94 1  

35 Annealing 50 1 
Extension 72 1 
Final extension 72 10 1 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ตารางท่ี 3.7  ส่วนประกอบของสารเคมีในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์   
 (ปิยรัษฎ์ และคณะ, 2552) 

 
ตารางท่ี 3.8  ขั้นตอน อุณหภูมิ เวลา และจ านวนรอบในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมาย 

   โมเลกุลเอสเอสอาร์ (ปิยรัษฎ์ และคณะ, 2552) 

ขั้นตอน 
อุณหภูมิ 

(องศาเซลเซียส) 
เวลา  
(นาที) 

จ านวน 
(รอบ) 

Initiation denaturation 95 3 1 
Denaturation 94 1 

 
30 

Annealing 55 1 
Extension 72 1.5 
Final extension 72 7 1 

 
 เมื่อได้ลักษณะแถบดีเอ็นเอจากการวิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีและ 

เอสเอสอาร์ในแต่ละคู่ไพรเมอร์ น าไฟล์ภาพมาเปิดด้วยโปรแกรม Microsoft PowerPoint 2013 โดยท า
การปรับแต่งปริมาณแสงและความคมชัดของภาพ จากนั้นสร้างเป็นลักษณะแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏในแต่ละ
ตัวอย่าง เพ่ือให้ได้เป็นลายพิมพ์ดีเอ็นเอของทุเรียนที่ใช้ศึกษา 

 
3.4.5  การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี 

 และเอสเอสอาร์ 
 เมื่อได้แถบดีเอ็นเอจากการวิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีและเอสเอสอาร์

ในแต่ละคู่ไพรเมอร์ ท าการแปลผลโดยการให้คะแนนแบบ binary data matrix คือ ณ ต าแหน่งเดียวกัน
ของแต่ละตัวอย่างถ้าปรากฏแถบดีเอ็นเอให้คะแนนเท่ากับ 1 และหากไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอจะให้คะแนน
เท่ากับ 0 จากนั้นน าคะแนนที่ได้จากการนับมาค านวณค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนด้วยวิธี simple 

สารเคมี 
ความเข้มข้น 

เริ่มต้น 
ความเข้มข้น 

สุดท้าย 
ปริมาตร 

(µl) 
Standard Taq reaction buffer 10x 1X 1 
dNTPs 1 mM 200 µM 2 
MgCl2  50 mM 1.5 mM 0.3 
Forward primer         10 µM 0.3 µM 0.3 
Reverse primer 10 µM 0.3 µM 0.3 
Taq DNA polymerase 5000 U/ml 0.5 U 0.1 
DNA template 10 ng/µl 20 ng/µl 2 
DI water - - 4 
ปริมาตรรวม - - 10 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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matching (Sneath and Sokal, 1973) และวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยโปรแกรม 
NTSYSpc version 2.11 (Rohlf, 2000) โดยใช้วิธี Unweighted Pair-Group Method with Arithmetic 
mean (UPGMA) แสดงผลในรูปของแผนภาพความสัมพันธ์  (dendrogram) และวิ เคราะห์การ 
กระจายตัวของกลุ่มประชากรด้วยโปรแกรม SPSSlnc (Statistical Package for the Social Science 
for windows) version 17 (Nie et al. , 1970) แสดงผลในรูปการกระจายตัวของกลุ่มประชากร 
(Principle Coordinate Analysis; PCoA) 
 

3.4.6  การวิเคราะห์ข้อมูลโครงสร้างทางพันธุกรรม 
 น าข้อมูลที่ได้จากการให้คะแนนแบบ binary data matrix ในแต่ละเครื่องหมายโมเลกุล

มาวิเคราะห์โครงสร้างทางพันธุกรรม เป็นการวิเคราะห์ความเป็นไปได้ของโครงสร้างทางพันธุกรรมในกลุ่ม
ประชากร (ค่า K) โดยใช้รูปแบบการจัดกลุ่มแบบเบย์ (bayesian) ด้วยโปรแกรม STRUCTURE version 
2.3 (Pritchard et al., 2000; Falush et al., 2007) ค านวณค่า K ตั้งแต่ 1 ถึง 10 จากนั้นวิเคราะห์หา
ค่า  K ต่อใน Structure Harvester (Earl and vonHoldt, 2012) แล้ วจึ งวิ เคราะห์ด้ วยโปรแกรม 
CLUMPP ( CLUster Matching and Permutation Program)  version 1.1.2 ( Jakobsson and 
Rosenberg, 2007) เพ่ือหาค่า K ที่เหมาะสมของกลุ่มประชากร จากนั้นน ามาสร้างเป็นแผนภูมิแสดง
โครงสร้างทางพันธุกรรม และวิเคราะห์ค่าสัมประสิทธิ์ความแตกต่างของยีน ( coefficient of gene 
differentiation; GST หรือ FST) เป็นค่าที่แสดงถึงความแตกต่างทางพันธุกรรมด้วยโปรแกรม ARLEQUIN 
version 3.5 (Excoffier and Lischer, 2010) เพ่ือวิเคราะห์และเปรียบเทียบความสัมพันธ์ระหว่างกลุ่ม
ประชากรของตัวอย่าง แสดงผลในรูปของ AMOVA (Analysis of Molecular Variance) โดย Wright 
(1978) ได้ให้ความหมายของค่า GST ไว้ว่า ค่าระหว่าง 0.00 ถึง 0.05 แสดงถึงความแตกต่างทางพันธุกรรม
น้อย ค่าระหว่าง 0.05 ถึง 0.15 แสดงถึงความแตกต่างทางพันธุกรรมปานกลาง ค่าระหว่าง 0.15 ถึง 0.25 
แสดงถึงความแตกต่างทางพันธุกรรมมาก และค่า 0.25 ขึ้นไป แสดงถึงความแตกต่างทางพันธุกรรมมาก
ที่สุด 

 
3.4.7  การเก็บข้อมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาที่ส าคัญของทุเรียน 

 ในการศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา ท าการศึกษาในส่วนของผลทุเรียนที่เก็บจาก
อ าเภอปะทิวและอ าเภอท่าแซะจังหวัดชุมพร ลักษณะที่ท าการเก็บข้อมูล ได้แก่ รูปร่างทรงผล รูปร่าง
ลักษณะปลายผล รูปร่างฐานผล รูปร่างหนาม สีเปลือกผล น้ าหนักผล ความยาวผล ความกว้างผล ความ
ยาวก้านผล (ข้ัว) ความยาวหนาม ความหนาแน่นของหนาม ความหนาของเปลือกผล จ านวนพูท่ีมีลักษณะ
สมบูรณ์และไม่สมบูรณ์ น้ าหนักเปลือกผล สีเนื้อผล ลักษณะสัมผัสเนื้อผล ความฉ่ าในเนื้อผล เส้นใยในเนื้อ
ผล ความมันเป็นครีม รสชาติความหวาน รสชาติความขม กลิ่นของเนื้อผล จ านวนเมล็ด น้ าหนักเมล็ด 
จ านวนเมล็ดที่สมบูรณ์และไม่สมบูรณ์ ความยาวของเมล็ด ความกว้างของเมล็ด ความหนาของเมล็ด สีของ
เปลือกเมล็ด และรูปร่างเมล็ด (คณะวิทยาศาสตร์, มหาวิทยาลัยมหิดล) โดยลักษณะของแบบฟอร์มแสดง
ดังรูปที่ 3.1 
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รูปที่ 3.1  แบบฟอร์มการเก็บข้อมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
(ท่ีมา: คณะวิทยาศาสตร์, มหาวิทยาลัยมหิดล) 

 
3.4.8  การวิเคราะห์คุณภาพผลที่มีความส าคัญทางเศรษฐกิจ 

 ในการศึกษาคุณภาพผลท าการน าเนื้อทุเรียนในแต่ละตัวอย่างมาวิเคราะห์หาปริมาณ 
Total soluble solids ปริมาณแป้ง ปริมาณเส้นใย ปริมาณคลอโรฟิลล์  (chlorophyll; Chl) และ 
แคโรทีนอยด ์(carotenoid)  

 การวิเคราะห์หาปริมาณ Total soluble solids โดยผสมเนื้อทุเรียนกับน้ ากลั่นใน
อัตราส่วน 1:3 จากนั้นน าไปเข้าเครื่องปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 7000 รอบต่อวินาที เป็นเวลา 10 นาที น า
ส่วนใสมาวัดปริมาณ total soluble solids ด้วยเครื่อง pocket refractometer (Atago PAL-1, Japan) 
สามารถค านวณได้จากสมการ Total soluble solids = (%Brix) x 4 

การวิเคราะห์หาปริมาณแป้ง โดยผสม 80% เอทานอล ปริมาตร 5 มิลลิลิตร กับตัวอย่าง
ทุเรียน 1 กรัมในหลอดทดลอง แล้วน าไปต้มเป็นเวลา 10 นาที จากนั้นน าไปปั่นเหวี่ยงด้วยความเร็ว 
12,000 รอบต่อวินาที เป็นเวลา 10 นาที แล้วเทส่วนใส่ทิ้ง น าหลอดทดลองไปบ่มที่ อุณหภูมิ 65  
องศาเซลเซียส รอจนเอทานอลระเหยหมด เติมน้ ากลั่นปริมาตร 4 มิลลิลิตร และกรด perchloric 
ปริมาตร 5.2 มิลลิลิตร ลงในหลอดทดลอง ผสมให้เข้ากัน แล้วน าไปบ่มที่อุณหภูมิ 0 องศาเซลเซียส เป็น
เวลา 20 นาที น าไปปั่นเหวี่ยงด้วยความเร็ว 12,000 รอบต่อวินาที เป็นเวลา 15 นาที ดูดส่วนใสปริมาตร 
1 มิลลิลิตร ปรับปริมาตรด้วยน้ ากลั่นจนได้ปริมาตร 10 มิลลิลิตร ดูดสารละลาย 0.2 มิลลิลิตร และปรับ
ปริมาตรเป็น 1 มิลลิลิตร เติม anthrone reagent ปริมาตร 4 มิลลิลิตร ลงหลอดทดลอง (anthrone 
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reagent = ละลาย anthrone 200 มิลลิกรัม ใน 95% sulphuric acid เย็น 100 มิลลิลิตร) จากนั้นน าไป
บ่มที่อุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส 10 นาที แล้วท าให้เย็นด้วยการน าหลอดทดลองที่มีสารละลายใส่ในอ่าง
น้ าแข็ง และวัดค่าการดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 630 นาโนเมตร เตรียม stock glucose ด้วยการผสม
กลูโคส 100 มิลลิกรัมในน้ ากลั่น ปริมาตร 100 มิลลิลิตร เตรียม working standard ด้วยการน า stock 
glucose 1 มิลลิลิตร และปรับปริมาตรเป็น 10 มิลลิลิตร ท า standard curve ด้วยการเตรียม working 
standard ปริมาตร 0.2, 0.4, 0.6, 0.8 และ 1 มิลลิลิตร ปรับปริมาตรเป็น 1 มิลลิลิตร และน าไปวัดค่า
การดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 630 นาโนเมตร ท ากราฟ standard curve โดยก าหนดให้แกน x คือ 
ความเข้มข้นของ working standard และแกน y คือ ค่าการดูดกลืนแสง ค านวณหาปริมาณแป้งได้จาก
สมการ ปริมาณแป้ง = ปริมาณกลูโคส x dilution factor x 0.9 

การวิเคราะห์หาปริมาณเส้นใย น าเนื้อทุเรียนไปอบจนแห้ง หลังจากนั้นบดตัวอย่างแห้งให้
ได้ปริมาณ 1 กรัม เติม 95% ethyl alcohol และ 1% hydrochloric acid อย่างละ 15 มิลลิลิตร น าไป
บ่มที่อุณหภูมิ 80 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 นาที จากนั้นน าไปกรองด้วยกระดาษให้เหลือแต่ตัวอย่าง 
เติม 95% ethyl alcohol ปริมาตร 5 มิลลิลิตร diethyl ether และ petroleum ether อย่างละ 15 
มิลลิลิตร เขย่าให้เข้ากันและกรองให้เหลือแต่ตัวอย่างอีกครั้ง  เติม 1.25% sulfuric acid ปริมาตร 40 
มิลลิลิตร และน าไปต้มน้ าเดือดเป็นเวลา 30 นาที กรองด้วยกรวยบุชเนอร์จนกว่าน้ าที่ผ่านการกรองจะ
เป็นกลาง (กรองด้วยน้ าประมาณ 300 มิลลิลิตร) เติม 1.25% NaOH ปริมาตร 40 มิลลิลิตร และน าไปต้ม
เป็นเวลา 30 นาที กรองด้วยกรวยบุชเนอร์จนกว่าน้ าที่ผ่านการกรองจะเป็นกลาง (กรองด้วยน้ าประมาณ 
300 มิลลิลิตร) ล้างตัวอย่างที่ผ่านการกรองด้วย 1% hydrochloric acid โดยการหยดกรดปริมาณเล็ก
น้อยลงบนตัวอย่าง กรองด้วยกรวยบุชเนอร์จนกว่าน้ าที่ผ่านการกรองจะเป็นกลาง (กรองด้วยน้ าประมาณ 
300 มิลลิลิตร) ล้างด้วย 95% เอทานอล 2 รอบ โดยการหยดเอทานอลลงบนตัวอย่างให้ทั่ว และรอจน 
เอทานอลระเหย น าตัวอย่างไปอบเป็นเวลา 1 สัปดาห์ ชั่งน้ าหนักตัวอย่างหลังจากอบ และค านวณปริมาณ
เส้นใยจากสมการ ปริมาณเส้นใย (%) = (น้ าหนักแห้งของกาก/น้ าหนักตัวอย่างเริ่มต้นปราศจากน้ า) x 
100 

การวิเคราะห์หาปริมาณคลอโรฟิลล์ (chlorophyll; Chl) และแคโรทีนอยด์ (carotenoid) 
โดยน าไนโตรเจนเหลวใส่ในเนื้อทุเรียน 5 กรัม หลังจากเนื้อทุเรียนแข็งจึงน าไปบดให้ละเอียดและเก็บไว้ใน
หลอดแก้ว เติม 95.5% acetone ปริมาณ 15 มิลลิลิตรลงหลอดแก้วและผสมให้เข้ากันปิดหลอดแก้วด้วย
พาราฟิล์มเพ่ือป้องกันการระเหย จากนั้นจึงน าไปเก็บในที่มืดเป็ นเวลา 48 ชั่วโมง ที่ อุณหภูมิ 4  
องศาเซลเซียส หลังจากเก็บไว้ในที่มืดแล้วจึงดูดส่วนใสในหลอดทดลองเพ่ือน ามาวัดค่าการดูดกลืนแสงที่
ความยาวคลื่น 470, 645 และ 662 นาโนเมตร ด้วยเครื่อง UV visible spectrophotometer ค านวณหา
ปริมาณแคโรทีนอยด์รวม (Cx+c), คลอโรฟิลล์ เอ (Chl a) และคลอโรฟิลล์ บี  (Chl b) จากสมการ  
[Chl a] = 9.784D662 – 0.99D645, [Chl b] = 21.42D645 – 4.65D662 แ ล ะ  [Cx+c] = 1000D470 – 
1.90[Chl a] – 63.14[Chl b]/214 
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3.4.9  การวิเคราะห์ข้อมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาและคุณภาพผลที่มีความส าคัญทาง 
 เศรษฐกิจโดยใช้โปรแกรม R studio 
 น าข้อมูลที่ได้จากการเก็บข้อมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาในส่วนของผล เช่น ความ

หนาแน่นของหนาม ความยาวหนาม และความหนาของเปลือก และข้อมูลคุณภาพผล เช่น ปริมาณ Total 
soluble solids ปริมาณแป้ง และปริมาณเส้นใย เป็นต้น มาใช้ในการจัดกลุ่มโดยการน ามาวิเคราะห์ด้วย
โปรแกรม R studio (Pruim, 2011) เป็นโปรแกรมที่ใช้ส าหรับประมวลผลทางสถิติและกราฟิก ซึ่งใช้เป็น
เกณฑ์ในการคัดเลือกคุณลักษณะที่มีความส าคัญในการจัดจ าแนกกลุ่มตัวอย่างที่ต้องการได้ต่อไป 
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บทท่ี 4 
ผลการวิจัยและอภิปรายผล 

 
4.1   ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี 

 4.1.1  ผลการคัดเลือกไพรเมอร์ที่เหมาะสม 
  งานวิจัยนี้เป็นครั้งแรกที่มีการศึกษาและคัดเลือกคู่ไพรเมอร์ที่เหมาะสมของเครื่องหมาย

โมเลกุลเอสอาร์เอพีส าหรับใช้ในการจัดจ าแนกกลุ่มทุเรียน โดยได้เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอในทุเรียน 3  
สายพันธุ์ คือหมอนทอง (DZ01) ชะนี (DZ02) และกบสุวรรณ (DZ03) เนื่องจากทั้ง 3 สายพันธุ์มีความ
แตกต่างกันทางสัณฐานวิทยาอย่างชัดเจน โดยสายพันธุ์หมอนทองจัดอยู่ในกลุ่มก าปั่น สายพันธุ์ชะนีจัดอยู่
ในกลุ่มลวง และสายพันธุ์กบสุวรรณจัดอยู่ในกลุ่มกบ (หิรัญ และคณะ, 2546) ใช้ไพรเมอร์จ านวน 30 คู่
ไพรเมอร์ (ตารางท่ี 3.3) หลังการตรวจสอบลักษณะแถบดีเอ็นเอด้วยเทคนิคอะกาโรสเจลอิเล็กโทรโฟรีซิส 
พบว่าแต่ละคู่ไพรเมอร์สามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอได้ ปรากฎแถบดีเอ็นเอหลายลักษณะ เช่น คู่ไพรเมอร์ 
ME1/EM6 แสดงแถบดีเอ็นเอที่ไม่แตกต่างกัน (monomorphic bands) ในทุกตัวอย่าง (รูปที่ 4.1ก) ซึ่ง
จะไม่น าไปใช้ในการจัดจ าแนกกลุ่มทุเรียน คู่ไพรเมอร์ ME3/EM4 แสดงความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอใน
ต าแหน่งขนาดชิ้นดีเอ็นเอประมาณ 400 คู่เบส โดย DZ02 ไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอ ในขณะทีต่ าแหน่งขนาด
ชิ้นดีเอ็นเอประมาณ 700 คู่เบส มีเพียง DZ02 ปรากฏแถบดีเอ็นเอ และต าแหน่งขนาดชิ้นดีเอ็นเอ
ประมาณ 1200 คู่เบส DZ01 และ DZ03 ปรากฏแถบดีเอ็นเอ (รูปที่ 4.1ข) รวมทั้งคู่ไพรเมอร์ ME4/EM3 
แสดงลักษณะแถบดีเอ็นเอที่ไม่ชัดเจน (รูปที่  4.1ค) ดังนั้นจึงมี 13 คู่ไพรเมอร์ ได้แก่ ME1/EM1, 
ME1/EM4, ME2/EM1, ME3/EM3, ME3/EM4, ME3/EM5, ME3/EM6, ME4/EM2, ME4/EM5, 
ME5/EM1, ME5/EM2, ME5/EM3 และ ME5/EM5 ที่ให้แถบดีเอ็นเอชัดเจน มีจ านวนแถบดีเอ็นเอไม่
น้อยหรือมากเกินไป มีแถบดีเอ็นเอที่ให้ความเข้ม สามารถแยกและนับจ านวนแถบดีเอ็นเอได้ รวมทั้งให้
แถบดีเอ็นเอที่แตกต่าง (polymorphic bands) ในแต่ละต าแหน่ง โดยปรากฏแถบดีเอ็นเอจ านวนทั้งหมด 
149 แถบ เป็นแถบดีเอ็นเอที่แตกต่าง (polymorphic bands) จ านวน 61 แถบ คิดเป็นเปอร์เซ็นต์ความ
แตกต่างของแถบดีเอ็นเอ (% polymorphism) เท่ากับ 40.94 เปอร์เซ็นต์ (ณัฐกุล และคณะ, 2559) จะ
เห็นได้ว่าการคัดเลือกคู่ไพรเมอร์ในครั้งนี้ได้ศึกษากับทุเรียน 3 ตัวอย่าง ท าให้ค่าเปอร์เซ็นต์ความแตกต่าง
ของแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏมีค่าน้อยกว่าค่าเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอที่ได้จากการน า 13 คู่
ไพรเมอร์จากการคัดเลือกมาศึกษากับตัวอย่างทุเรียนจากชุมพรและจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรี
จ านวน 45 ตัวอย่าง ดังนั้นเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอจึงขึ้นอยู่กับจ านวนตัวอย่าง รวมทั้ง
การคัดเลือกความแตกต่างของตัวอย่างที่น ามาศึกษาเป็นสิ่งส าคัญเช่นกัน 
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รูปที่ 4.1  แถบดีเอ็นเอของทุเรียนที่ได้จากการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยเครือ่งหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี   

จ านวน 30 คู่ไพรเมอร์ เปรียบเทียบกับดีเอ็นเอมาตรฐานขนาด 100 คู่เบส (จากซ้ายไปขวา :  
ดีเอ็นเอมาตรฐานขนาด 100 คู่เบส และตัวอย่างทุเรียน 3 สายพันธุ์ คือ DZ01, DZ02 และ 
DZ03) โดย (ก) คู่ไพรเมอร์ ME1/EM6 แสดงแถบดีเอ็นเอที่ไม่แตกต่างกัน (ข) คู่ไพรเมอร์ 
ME3/EM4 แสดงความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอ และ (ค) คู่ไพรเมอร์ ME4/EM3 แสดงลักษณะ
แถบดีเอ็นเอที่ไม่ชัดเจน 
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4.1.2  ผลการวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี 
 จากการวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีใน

ทุเรียน 45 ตัวอย่าง แบ่งเป็นตัวอย่างทุเรียนจากจังหวัดชุมพร (CH) จ านวน 30 ตัวอย่าง และจากศูนย์วิจัย
พืชสวนจังหวัดจันทบุรี (DZ) จ านวน 15 ตัวอย่าง ซึ่งใช้เป็นตัวอย่างเปรียบเทียบ โดยตัวอย่างจากศูนย์วิจัย
พืชสวนจังหวัดจันทบุรีที่น ามาศึกษาถูกจัดอยู่ใน 5 กลุ่ม ตามลักษณะทางสัณฐานวิทยา (หิรัญ และคณะ, 
2546) ได้แก่ กลุ่มกบ (DZ18, DZ21, DZ33 และ DZ37) กลุ่มก้านยาว (DZ29) กลุ่มก าปั่น (DZ24 และ 
DZ30) กลุ่มทองย้อย (DZ06, DZ28 และ DZ39) กลุ่มเบ็ดเตล็ด (DZ06, DZ42, DZ44 และ DZ45) และ
มี 1 ตัวอย่างที่ไม่ทราบสายพันธุ์ (DZ40) โดยน ามาศึกษาด้วย 13 คู่ไพรเมอร์ที่ได้จากผลการคัดเลือก 
ไพรเมอร์ที่เหมาะสมในการเพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรม หลังการตรวจสอบลักษณะแถบดีเอ็นเอด้วย
เทคนิคอะกาโรสเจลอิเล็กโทรโฟรีซิส แสดงตัวอย่างในคู่ไพรเมอร์ ME4/EM5 ดังรูปที่ 4.2 พบว่าแต่ละคู่
ไพรเมอร์มีรูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่ต่างกัน ปรากฏขนาดแถบดีเอ็นเออยู่ระหว่าง 125 ถึง 2500 คู่เบส 
ให้จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด 209 แถบ เฉลี่ยเท่ากับ 16.10 แถบต่อคู่ไพรเมอร์ เป็นแถบที่แสดงความ
แตกต่างจ านวน 138 แถบ คิดเป็นเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 65.62 เปอร์เซ็นต์ 
โดยคู่ไพรเมอร์ ME4/EM5 ให้จ านวนแถบดีเอ็นเอมากที่สุด คือ 20 แถบ ส่วนคู่ไพรเมอร์ ME4/EM2 ให้
จ านวนแถบดีเอ็นเอน้อยที่สุด คือ 10 แถบ และคู่ไพรเมอร์ที่ให้จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ต่างกันมากที่สุด คือ 
ME4/EM5 มีจ านวน 16 แถบ คิดเป็น 80 เปอร์เซ็นต์ ส่วนคู่ไพรเมอร์ที่ให้จ านวนแถบดีเอ็นเอที่ต่างกัน
น้อยที่สุด คือ ME4/EM2 มีจ านวน 5 แถบ คิดเป็น 50 เปอร์เซ็นต์ แสดงดังตารางที่ 4.1 โดยคู่ไพรเมอร์ที่
แสดงเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอสูง แสดงให้เห็นว่าสามารถใช้ในการตรวจสอบความ
แปรปรวนและบอกความแตกต่างทางพันธุกรรมได้ดี (Chaoguang et al., 2016) แต่อย่างไรก็ตามทั้ง 13 
คู่ไพรเมอร์นี้มีประสิทธิภาพเพียงพอที่จะสามารถน าไปประยุกต์ใช้ในการวิเคราะห์และศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของทุเรียนได้เช่นกัน 

 ส าหรับการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทุเรียนด้วยเครื่องหมายโมเลกุล 
เอสอาร์เอพี มีรายงานของ Thinhuatoey et al. (2016) ที่ได้ศึกษาตัวอย่างทุเรียนจากศูนย์วิจัยพืชสวน
จังหวัดจันทบุรีจ านวน 29 ตัวอย่าง พบว่ามีจ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด 234 แถบ เป็นแถบที่แสดงความ
แตกต่างจ านวน 182 แถบ คิดเป็นเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 77.78 เปอร์เซ็นต ์ซ่ึง
จะเห็นได้ว่าเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏมีค่าสูงกว่างานวิจัยครั้งนี้ คือ 65.62 
เปอร์เซ็นต์ เนื่องจากตัวอย่างจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรีเป็นแหล่งที่มีการรวบรวมสายพันธุ์
ทุเรียนทั่วประเทศ จึงท าให้เกิดความหลากหลายหรือความแตกต่างทางพันธุกรรมค่อนข้างสูง รวมทั้ง
งานวิจัยครั้งนี้ได้น าตัวอย่างจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรีมาศึกษาเพียง 15 ตัวอย่าง จึงท าให้ค่าที่ได้
มีความแตกต่างกัน 
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ตารางท่ี 4.1  ชนิดของไพรเมอร์ ขนาดแถบดีเอ็นเอ จ านวนแถบดีเอ็นเอ จ านวน polymorphic bands  
และเปอร์เซ็นต์ polymorphism ของทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่างที่ได้จากการเพ่ิมปริมาณ 
ดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี 

ชนิดของ 
ไพรเมอร์ 

ขนาดแถบ 
ดีเอ็นเอ (bp) 

จ านวนแถบ 
ดีเอ็นเอทั้งหมด 

จ านวน 
polymorphic 

bands 

เปอร์เซ็นต์
polymorphism 

ME1/EM1 175-1400 15 10 66.67 
ME1/EM4 125-1300 18 14 77.78 
ME2/EM1 200-1800 14 9 64.28 
ME3/EM3 250-1200 16 11 68.75 
ME3/EM4 200-1500 15 9 60.00 
ME3/EM5 200-1600 18 11 61.11 
ME3/EM6 175-1200 18 10 55.56 
ME4/EM2 250-775 10 5 50.00 
ME4/EM5 150-2500 20 16 80.00 
ME5/EM1 200-1500 19 10 52.63 
ME5/EM2 275-1150 13 10 76.92 
ME5/EM3 250-1500 17 12 70.58 
ME5/EM5 200-1300 16 11 68.75 

รวม - 209 138 853.03 
จ านวนเฉลี่ย - 16.10 10.62 65.62 
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รูปที่ 4.2  ลักษณะแถบดีเอ็นเอที่ได้จากการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีด้วยคู่ไพรเมอร์ ME4/EM5 เปรียบเทียบกับดีเอ็นเอ  

 มาตรฐานขนาด 100 คู่เบส ในทุเรียนจ านวน 30 ตัวอย่าง

39 
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เมื่อท าการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของตัวอย่างทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่างด้วย
โปรแกรม NTSYSpc version 2.11 (Rohlf, 2000) โดยใช้วิธี Unweighted Pair-Group Method with 
Arithmetic mean (UPGMA) ซึ่งแสดงผลในรูปของแผนภาพแสดงความสัมพันธ์พบว่า มีค่าสัมประสิทธิ์
ความเหมือนทางพันธุกรรม (similarity coefficient) อยู่ระหว่าง 0.76 ถึง 0.98 โดยที่ค่า 0.80 แบ่งกลุ่ม
ตัวอย่างทุเรียนเป็น 5 กลุ่ม โดยกลุ่มที่  1 ยังสามารถแบ่งเป็น 2 กลุ่มย่อย ได้แก่ กลุ่มย่อยที่ 1.1 
ประกอบด้วยตัวอย่างจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรีที่จัดอยู่ในกลุ่มก าปั่น ได้แก่ ชายมะไฟ (DZ24) 
ปิ่นทอง (DZ30) กลุ่มทองย้อย ได้แก่ นมสวรรค์ (DZ06) นกหยิบ (DZ39) กลุ่มเบ็ดเตล็ด ได้แก่ กระปุก
ทองดี (DZ07) และตัวอย่างจากจังหวัดชุมพร ได้แก่ CH08 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH10 (ต.รับร่อ  
อ.ท่าแซะ) CH17 (ต.ชุมโค อ.ปะทิว) CH19 (ต.ทะเลทรัพย์ อ.ปะทิว) CH24 (ต.หงษ์เจริญ อ.ท่าแซะ) 
CH28 (ต.หงษ์เจริญ อ.ท่าแซะ) CH30 (ต.หงษ์เจริญ อ.ท่าแซะ) CH37 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH38  
(ต.ท่าแซะ อ.ท่าแซะ) CH39 (ต.ท่าแซะ อ.ท่าแซะ) CH40 (ต.สะพลี อ.ปะทิว) และ CH41 (ต.ชุมโค  
อ.ปะทิว) กลุ่มย่อยที่ 1.2 ประกอบด้วยตัวอย่างจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรีที่จัดอยู่ในกลุ่มกบ 
ได้แก่ กบวัดกล้วย (DZ18) กบหลังวิหาร (DZ21) กบหน้าศาล (DZ33) กบชายน้ า (DZ37) กลุ่มเบ็ดเตล็ด 
ได้แก่ ยินดี (DZ42) ไอ้ไหม่ (DZ44) และตัวอย่างจากจังหวัดชุมพร ได้แก่ CH01 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) 
CH02 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH03 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH04 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH09 (ต.รับร่อ  
อ.ท่าแซะ) CH13 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH18 (ต.ชุมโค อ.ปะทิว) CH21 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH26  
(ต.หงษ์เจริญ อ.ท่าแซะ) และ CH27 (ต.หงษ์เจริญ อ.ท่าแซะ) 

ในกลุ่มย่อยที่ 1.1 พบว่าสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มก าปั่นและกลุ่มทองย้อยมีความสัมพันธ์  
ทางพันธุกรรมกัน โดย CH19, CH24, CH28, CH30, CH38, CH40 และ CH41 ซึ่งมาจากจังหวัดชุมพรมี
พันธุกรรมใกล้ชิดกับสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มก าปั่น คือ ชายมะไฟ (DZ24) และปิ่นทอง (DZ30) แสดงให้
เห็นว่าตัวอย่างกลุ่มนี้อาจจะเกิดการเคลื่อนย้ายเมล็ดพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มก าปั่น ส าหรับตัวอย่าง CH37 
และ CH39 มีพันธุกรรมใกล้ชิดกับสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มทองย้อย คือ นมสวรรค์ (DZ06) และนกหยิบ 
(DZ39) แสดงให้เห็นว่าตัวอย่างในกลุ่มนี้อาจเกิดการเคลื่อนย้ายเมล็ดพันธุ์ทุเรียนกลุ่มทองย้อย และ
ตัวอย่าง CH08, CH10 และ CH17 พบว่ามีการแตกกิ่งออกมาจากกลุ่มย่อยที่ 1.1 จึงมีความเป็นไปได้ที่
อาจเป็นทุเรียนที่เกิดการเคลื่อนย้ายเมล็ดพันธุ์ที่อยู่ในกลุ่มก าปั่นหรือกลุ่มทองย้อยหรือเป็นลูกผสม
ระหว่าง 2 กลุ่มนี้ ในกลุ่มย่อยที่ 1.2 พบว่าสายพันธ์ทุเรียนในกลุ่มกบถูกจัดอยู่ด้วยกันและมีสายพันธุ์ใน
กลุ่มเบ็ดเตล็ด คือ ยินดี (DZ42) และไอ้ใหม่ (DZ44) รวมถึงมีตัวอย่าง CH01, CH02, CH03, CH04, 
CH09, CH13, CH18, CH21, CH26 และ CH27 ที่มีพันธุกรรมใกล้ชิดกับสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มกบ ซึ่ง
สอดคล้องกับงานวิจัยของ Vanijajiva (2011) ที่ได้ศึกษาความหลากหลายของทุเรียนจ านวน 14 สายพันธุ์ 
ในจังหวัดนนทบุรีด้วยเครื่องหมายโมเลกุลอาร์เอพีดี สามารถแบ่งสายพันธุ์ ทุเรียนกลุ่มกบออกจาก 
สายพันธุ์ทุเรียนกลุ่มก าปั่นและกลุ่มทองย้อยได้อย่างชัดเจน เช่นเดียวกับงานวิจัยของฐิตาภรณ์ และคณะ 
(2554) ที่ศึกษาทุเรียนด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอเอฟแอลพีจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรี พบว่า  
แต่ละตัวอย่างมีการกระจายไม่สัมพันธ์กับการแบ่งกลุ่มตามสัณฐานวิทยา แต่มีบางตัวอย่าง คือสายพันธุ์ 
ชายมะไฟ (จัดอยู่ในกลุ่มก าปั่น) พบว่ามีความใกล้ชิดทางพันธุกรรมกับสายพันธุ์ทองย้อยฉัตรและฉัตรสี
ทอง (จัดอยู่ในกลุ่มทองย้อย) 
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ในกลุ่มที่ 2 ประกอบด้วยตัวอย่างจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรีที่จัดอยู่ในกลุ่ม
ทองย้อย ได้แก่ ทองย้อยเดิม (DZ28) กลุ่มก้านยาว ได้แก่ ก้านยาวสีนาค (DZ29) กลุ่มเบ็ดเตล็ด ได้แก่ 
ทูลถวาย (DZ45) และตัวอย่างจากจังหวัดชุมพร ได้แก่ CH05 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH14 (ต.ท่าแซะ  
อ.ท่าแซะ) และ CH20 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) โดย CH05 เป็นตัวอย่างที่เกิดจากการเพาะเมล็ดจากสายพันธุ์
ก้านยาวและท าการต่อกิ่งไม่ทัน ซึ่งแสดงผลชัดเจนว่าตัวอย่างนี้ใกล้ชิดกับสายพันธุ์ก้านยาวสีนาค 
เนื่องจากสายพันธุ์ก้านยาวสีนาคเกิดจากการเพาะเมล็ดพันธุ์ก้านยาว (ส านักคุ้มครองพันธุ์พืชแห่งชาติ, 
2544) ส่วน CH14 และ CH20 มีพันธุกรรมใกล้ชิดกับทองย้อยเดิม (DZ28) ที่ได้ระบุไว้ว่าเป็นสายพันธุ์
ดั้งเดิมมีการปลูกมาเป็นระยะเวลานานตั้งแต่อดีต (ส านักคุ้มครองพันธุ์พืชแห่งชาติ, 2544) จึงคาดว่า 2 
ตัวอย่างนี้จะเกิดจากเมล็ดสายพันธุ์ทองย้อยเดิมที่เป็นสายพันธุ์เก่าแก่ 

ในกลุ่มที่ 3 ได้แก่ CH06 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH11 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) และ CH12  
(ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) กลุ่มที่ 4 ได้แก่ CH15 (ต.ท่าข้าม อ.ท่าแซะ) และ CH16 (ต.นากระตาม อ.ท่าแซะ) 
พบว่าเป็นตัวอย่างจากจังหวัดชุมพรทั้งหมด แสดงให้เห็นว่าตัวอย่างเหล่านี้มีพันธุกรรมแตกต่างจาก 
สายพันธุ์ทุเรียนที่รวบรวมในศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรี โดยตัวอย่าง CH15 และ CH16 มีความ
เป็นไปได้ที่จะเป็นทุเรียนดั้งเดิมซึ่งสอดคล้องกับลักษณะต้นทุเรียนที่พบ คือต้นสูงใหญ่มีอายุประมาณ 62 
ปี ผลมีขนาดเล็ก เนื้อน้อยและแห้ง มีสีเหลืองซีด รสหวาน และกลิ่นไม่แรง จึงถือว่าเป็นต้นทุเรียนเก่าแก่ที่
ปลูกมาตั้งแต่บรรพบุรุษ และกลุ่มที่ 5 คือต้นใหญ่กลางสวน (DZ40) เป็นตัวอย่างไม่ทราบสายพันธุ์เป็นไป
ได้ว่าจะเป็นทุเรียนคนละสปีชีส์จึงแยกกลุ่มออกมาอย่างชัดเจน แสดงดังรูปที่ 4.3  

เมื่อดูความใกล้ชิดทางพันธุกรรม พบว่าบางตัวอย่างจากจังหวัดชุมพรมีพันธุกรรมใกล้ชิดกับ
ตัวอย่างทุเรียนจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรีในกลุ่มก าปั่น กลุ่มทองย้อย กลุ่มกบ และกลุ่มก้านยาว 
ซึ่งอาจเป็นไปได้ว่ามีการเคลื่อนย้ายเมล็ดทุเรียนจากแหล่งหนึ่งมาปลูกในอีกพ้ืนที่หนึ่ง เช่น นมสวรรค์ 
(DZ06) มีประวัติที่เกิดมาจากการเพาะเมล็ดพันธุ์ทองย้อย แหล่งที่ค้นพบจังหวัดจันทบุรี (ส านักคุ้มครอง
พันธุ์พืชแห่งชาติ, 2544) ซึ่งมีลักษณะพันธุ์ที่ดี รสชาติหวานมัน อร่อย จึงอาจมีการน าเมล็ดลงไปปลูกที่
จังหวัดชุมพรท าให้มีพันธุกรรมใกล้ชิดกัน และมีบางตัวอย่างจากจังหวัดชุมพรที่มีลักษณะพันธุกรรมแบบ
เฉพาะ เนื่องจากทุเรียนมีการปลูกมาต้ังแต่สมัยอยุธยา ซึ่งเริ่มมีการน าทุเรียนเข้ามาปลูกครั้งแรกทาง
ภาคใต้ (เกศิณี, 2528) จึงท าให้มีพันธุกรรมแยกกลุ่มออกมาชัดเจน 
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รูปที่ 4.3  แผนภาพแสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่างที่วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี 13 คู่ไพรเมอร์ โดยการ 

 จัดกลุ่มแบบวิธี UPGMA 
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จากแผนภาพในรูปที่ 4.3 พบว่ากลุ่มที่ 1 มีตัวอย่างทั้ง 2 อ าเภอ โดยอ าเภอท่าแซะ ได้แก่ 
ต าบลรับร่อ ต าบลหงษ์เจริญ และต าบลท่าแซะ และอ าเภอปะทิว ได้แก่ ต าบลชุมโค ต าบลทะเลทรัพย์ 
และต าบลสะพลี ในกลุ่มท่ี 2 กลุ่มท่ี 3 และกลุ่มที่ 4 พบเฉพาะตัวอย่างในพ้ืนที่อ าเภอท่าแซะ ได้แก่ ต าบล
รับร่อ ต าบลท่าแซะ ต าบลท่าข้าม และต าบลนากระตาม แสดงให้เห็นว่าลักษณะทางพันธุกรรมของ
ตัวอย่างไม่มีความสัมพันธ์กับภูมิศาสตร์หรือพ้ืนที่ที่เก็บ เพราะตัวอย่างทั้งในอ าเภอท่าแซะและอ าเภอ 
ปะทิวมีการกระจายอยู่ในกลุ่มของตัวอย่างทุเรียนจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรี และกลุ่มที่พบ
เฉพาะตัวอย่างทุเรียนจากจังหวัดชุมพรก็มีการกระจายตัวอย่างภายในต าบลเช่นกัน 

จากผลการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมมีความสอดคล้องกับการวิเคราะห์การ
กระจายตัวของกลุ่มประชากร (Principle Coordinate Analysis; PCoA) ที่พบการกระจายของตัวอย่าง
ทั้งในอ าเภอท่าแซะและอ าเภอปะทิวเช่นกัน โดยสามารถแบ่งกลุ่มทุเรียนได้เป็น 3 กลุ่ม โดยกลุ่มที่ 1 และ
กลุ่มที ่2 มีทั้งตัวอย่างจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรีและตัวอย่างจากจังหวัดชุมพร ซ่ึงพบว่าตัวอย่าง
ทุเรียนในกลุ่มที่ 1 มีจ านวนมากเมื่อเทียบกับกลุ่มที ่2 ส่วนกลุ่ม 3 คือต้นใหญ่กลางสวนที่แยกกลุ่มออกมา 
แสดงดังรูปที่ 4.4  
 

 
รูปที่ 4.4  แผนภาพแสดงการกระจายตัวของกลุ่มประชากร (PCoA) ทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่าง 

   ที่วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี 
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4.2  ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่วเิคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ 
 จากการวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ในทุเรียน

จ านวน 45 ตัวอย่าง แบ่งเป็นตัวอย่างทุเรียนจากจังหวัดชุมพร (CH) จ านวน 30 ตัวอย่าง และจาก
ศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุร ี(DZ) จ านวน 15 ตัวอย่าง ซึ่งใช้เป็นตัวอย่างเปรียบเทียบ โดย 15 ตัวอย่าง
ที่น ามาศึกษาถูกจัดอยู่ใน 5 กลุ่ม ตามลักษณะทางสัณฐานวิทยา (หิรัญ และคณะ, 2546) ได้แก่ กลุ่มกบ 
(DZ18, DZ21, DZ33 และ DZ37) กลุ่มก้านยาว (DZ29) กลุ่มก าปั่น (DZ24 และ DZ30) กลุ่มทองย้อย 
(DZ06, DZ28 และ DZ39) กลุ่มเบ็ดเตล็ด (DZ06, DZ42, DZ44 และ DZ45) และมี 1 ตัวอย่างที่ไม่
ทราบสายพันธุ์ (DZ40) โดยใช้ 18 คูไ่พรเมอร์ (ตารางท่ี 3.4) พบว่ามี 14 คู่ไพรเมอร์ที่สามารถเพ่ิมปริมาณ
สารพันธุกรรมได้ หลังการตรวจสอบลักษณะแถบดีเอ็นเอด้วยเทคนิคอะกาโรสเจลอิเล็กโทรโฟรีซิส พบว่า
ปรากฏขนาดของแถบดีเอ็นเออยู่ระหว่าง 100 ถึง 1200 คู่เบส ให้จ านวนแถบดีเอ็นเอทั้งหมด 51 แถบ 
เฉลี่ยเท่ากับ 3.64 แถบต่อคู่ไพรเมอร์ เป็นแถบที่แสดงความแตกต่างจ านวน 36 แถบ คิดเป็นเปอร์เซ็นต์
ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 71.19 เปอร์เซ็นต์ โดยคู่ไพรเมอร์ MS1CT5, MS1CT6, MS1CT7, 
MS1CT9 และ MS1GT15 แสดงเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอสูงที่สุด คือ 100 เปอร์เซ็นต์ 
ส่วนคู่ไพรเมอร์ MS1GT34 แสดงเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอน้อยที่สุด คือ 25 เปอร์เซ็นต์ 
ดังตารางที่ 4.2 โดยแสดงตัวอย่างแถบของคู่ไพรเมอร์ MS1CT5 ดังรูปที่ 4.5 โดยคู่ไพรเมอร์ที่แสดง
เปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอสูง แสดงให้เห็นว่าสามารถใช้ในการตรวจสอบความแปรปรวน
และบอกความแตกต่ างทาง พันธุกรรมได้ดี  (Chaoguang et al., 2016)  แต่ อย่ า ง ไรก็ตามทั้ ง  
14 คู่ไพรเมอร์นี้มีประสิทธิภาพเพียงพอที่จะสามารถน าไปประยุกต์ใช้ในการวิเคราะห์และศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของทุเรียนได้เช่นกัน 
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ตารางท่ี 4.2  ชนิดของไพรเมอร์ ขนาดแถบดีเอ็นเอ จ านวนแถบดีเอ็นเอ จ านวน polymorphic bands  
และเปอร์เซ็นต์ polymorphism ของทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่างที่ได้จากการเพ่ิมปริมาณ 
ดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ 

ชนิดของ 
ไพรเมอร์ 

ขนาดแถบ 
ดีเอ็นเอ (bp) 

จ านวนแถบ 
ดีเอ็นเอทั้งหมด 

จ านวน 
polymorphic 

bands 

เปอร์เซ็นต์ 
polymorphism 

MS1CT5 250-300 3 3 100.00 
MS1CT6 170-190 3 3 100.00 
MS1CT7 100-250 5 5 100.00 
MS1CT9 175-250 3 3 100.00 
MS1CT12 200-225 2 1 50.00 
MS1CT16 250-475 4 3 75.00 
MS1GT15 200-250 3 3 100.00 
MS1GT19 250-275 2 1 50.00 
MS1GT27 200-1200 6 3 50.00 
MS1GT34 225-700 4 1 25.00 
MS1AAC2 250-1000 6 3 50.00 
MS1AAC5 225-275 3 2 66.67 
MS1AAC19 225-250 2 1 50.00 
MS1GAA203 175-275 5 4 80.00 

รวม - 51 36 996.67 
จ านวนเฉลี่ย - 3.64 2.57 71.19 

 
ส าหรับเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์มีคู่ไพรเมอร์ที่เคยรายงานในทุเรี ยนของประเทศไทย คือ 

งานวิจัยของฮูดา และคณะ (2557) ที่ศึกษาในทุเรียนทางภาคใต้จากจังหวัดสงขลา นครศรีธรรมราช 
กระบี่ พังงา และยะลา จ านวน 67 ตัวอย่าง โดยใช้ 6 คู่ไพรเมอร์ ได้แก่ MS1CT7 ให้แถบดีเอ็นเอจ านวน 
4 แถบ MS1CT9 ให้แถบดีเอ็นเอจ านวน 2 แถบ MS1CT16 ให้แถบดีเอ็นเอจ านวน 5 แถบ MS1AAC2 
ให้แถบดีเอ็นเอจ านวน 6 แถบ MS1AAC19 ให้แถบดีเอ็นเอจ านวน 2 แถบ และ MS1CT27 ให้แถบ 
ดีเอ็นเอจ านวน 2 แถบ โดยงานวิจัยครั้งนี้เมื่อเปรียบเทียบกับ 6 คู่ไพรเมอร์ที่เคยมีรายงานไว้ พบว่า 
MS1CT7 ให้แถบดีเอ็นเอจ านวน 5 แถบ MS1CT9 ให้แถบดีเอ็นเอจ านวน 3 แถบ MS1CT16 ให้แถบ 
ดีเอ็นเอจ านวน 4 แถบ MS1AAC2 ให้แถบดีเอ็นเอจ านวน 6 แถบ MS1AAC19 ให้แถบดีเอ็นเอจ านวน 2 
แถบ และ MS1CT27 ไม่สามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอได้ ซึ่งคู่ไพรเมอร์ที่ให้จ านวนแถบดีเอ็นเอเท่าเดิม 
ได้แก่ MS1AAC2 และ MS1AAC19 ส่วนคู่ไพรเมอร์ที่มีแถบดีเอ็นเอที่แตกต่างออกไป ได้แก่ MS1CT7, 
MS1CT9 และ MS1CT16 เป็นไปได้ว่าแต่ละครั้งที่มีการศึกษาในทุเรียน ทั้งจ านวนแถบดีเอ็นเอมากขึ้น
หรือจ านวนแถบดีเอ็นเอน้อยลงหรือจ านวนแถบดีเอ็นเอเท่าเดิม ขึ้นอยู่กับการเลือกลักษณะความต่างของ
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กลุ่มตัวอย่าง จ านวนตัวอย่าง และแหล่งพ้ืนที่ที่น าตัวอย่างมาศึกษา ท าให้การแสดงจ านวนแถบดีเอ็นเอ 
ต าแหน่งขนาดชิ้นดีเอ็นเอรวมถึงเปอรเ์ซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอจึงมีความแตกต่างกัน 
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รูปที่ 4.5  ลักษณะแถบดีเอ็นเอที่ได้จากการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ด้วยคู่ไพรเมอร์ MS1CT5 เปรียบเทียบกับดีเอ็นเอ  

 มาตรฐานขนาด 100 คู่เบส ในทุเรียนจ านวน 30 ตัวอย่าง 
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เมื่อท าการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของตัวอย่างทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่าง ด้วย
โปรแกรม NTSYSpc โดยใช้วิธี UPGMA พบว่ามีค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 
0.67 ถึง 0.97 โดยที่ค่า 0.77 แบ่งกลุ่มตัวอย่างทุเรียนเป็น 6 กลุ่ม โดยกลุ่มที่ 1 ประกอบด้วยตัวอย่างจาก
ศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรีที่จัดอยู่ในกลุ่มทองย้อย ได้แก่ ทองย้อยเดิม (DZ28) กลุ่มก้านยาว ได้แก่ 
ก้านยาวสีนาค (DZ29) กลุ่มเบ็ดเตล็ด ได้แก่ ทูลถวาย (DZ45) และตัวอย่างจากจังหวัดชุมพร ได้แก่ CH04 
(ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) และ CH05 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) พบว่า CH04 และ CH05 มีพันธุกรรมใกล้ชิดกับ
ก้านยาวสีนาคที่เกิดจากการเพาะเมล็ดพันธุ์ก้านยาว (ส านักคุ้มครองพันธุ์พืชแห่งชาติ, 2544) สอดคล้อง
กับข้อมูลที่ได้จากเจ้าของบ้านที่กล่าวไว้ว่าตัวอย่าง CH05 เป็นก้านยาวเพาะเมล็ด และ CH04 มีลักษณะ
ใบคล้ายก้านยาว ส่วนทองย้อยเดิม (DZ28) ได้ระบุไว้ว่าเป็นสายพันธุ์เก่าแก่ที่มีการปลูกมานาน แสดงให้
เห็นว่ากลุ่มที่ 1 มีความเป็นไปได้ที่จะเป็นทุเรียนสายพันธุ์เก่าแก่ที่คงพันธุกรรมเดิมไว้ ซึ่งสอดคล้องกับ
แผนภาพความสัมพันธ์ในรูปที่ 4.3 

กลุ่มที ่2 แบ่งเป็น 2 กลุ่มย่อย โดยกลุ่มย่อยท่ี 2.1 ประกอบด้วยตัวอย่างจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัด
จันทบุรีทีจ่ัดอยู่ในกลุ่มกบ ได้แก่ กบวัดกล้วย (DZ18) กบหลังวิหาร (DZ21) กบหน้าศาล (DZ33) และกบ
ชายน้ า (DZ37) กลุ่มเบ็ดเตล็ด ได้แก่ ยินดี (DZ42) และไอ้ไหม่ (DZ44) และตัวอย่างจากจังหวัดชุมพร 
ได้แก่ CH01 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH03 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH18 (ต.ชุมโค อ.ปะทิว) CH19 (ต.ทะเล-
ทรัพย์ อ.ปะทิว) CH21 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH24 (ต.หงษ์เจริญ อ.ท่าแซะ) CH26 (ต.หงษ์เจริญ  
อ.ท่าแซะ) CH27 (ต.หงษ์เจริญ อ.ท่าแซะ) และ CH41 (ต.ชุมโค อ.ปะทิว) กลุ่มย่อยที่ 2.2 ประกอบด้วย
ตัวอย่างจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรีที่จัดอยู่ในกลุ่มก าปั่น ได้แก่ ชายมะไฟ (DZ24) และปิ่นทอง 
(DZ30) กลุ่มทองย้อย ได้แก่ นมสวรรค์ (DZ06) และนกหยิบ (DZ39) กลุ่มเบ็ดเตล็ด ได้แก่ กระปุกทองดี 
(DZ07) และตัวอย่างจากจังหวัดชุมพร ได้แก่ CH02 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH08 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) 
CH10 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH30 (ต.หงษ์เจริญ อ.ท่าแซะ) CH38 (ต.ท่าแซะ อ.ท่าแซะ) และ CH39  
(ต.ท่าแซะ อ.ท่าแซะ) 

โดยกลุ่มย่อยที่ 2.1 พบว่าสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มกบถูกจัดอยู่ด้วยกันและมีสายพันธุ์ในกลุ่มเบ็ดเตล็ด 
คือยินดี (DZ42) และไอ้ใหม่ (DZ44) รวมถึงมีตัวอย่าง CH01, CH03, CH18, CH19, CH21, CH24, 
CH26, CH27 และ CH41 ที่มีพันธุกรรมใกล้ชิดกับสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มกบ จึงอาจกล่าวได้ว่าตัวอย่างใน
จังหวัดชุมพรและสายพันธุ์กลุ่มเบ็ดเตล็ดอาจเกิดจากการเคลื่อนย้ายเมล็ดพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มกบ ซึ่งมีความ
สอดคล้องกับงานวิจัยของ Vanijajiva (2011) ที่ได้ศึกษาความหลากหลายของทุเรียนจ านวน 14 สายพันธุ์
ในจังหวัดนนทบุรีด้วยเครื่องหมายโมเลกุลอาร์เอพีดี สามารถแบ่งสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มกบออกจาก 
สายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มอ่ืนได้อย่างชัดเจน เช่นเดียวกับการศึกษาด้วยเครื่ องหมายโมเลกุลไอเอสเอสอาร์
พบว่าสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มกบจัดอยู่กลุ่มเดียวกันเช่นกัน (Vanijajiva, 2012) ในกลุ่มย่อยที่ 2.2 พบว่า 
CH02, CH10, CH30 และ CH38 มีพันธุกรรมใกล้ชิดกับสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มก าปั่น คือ ชายมะไฟ 
(DZ24) และปิ่นทอง (DZ30) แสดงให้เห็นว่าตัวอย่างเหล่านี้อาจจะเกิดมาจากเมล็ดพันธุ์ก าปั่น เพราะจาก
การสอบถามข้อมูลจากเจ้าของบ้านในตัวอย่าง CH02 เนื้อมีสีเหลืองคล้ายหมอนทองและเส้นใยสูง CH10 
เนื้อมีสีเหลืองคล้ายหมอนทองและเนื้อหนา CH30 เนื้อมีสีเหลือง CH38 เนื้อมีสีเหลืองและเนื้อหนา ซึ่ง
ลักษณะภายนอกเหมือนกับสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มก าปั่น (หิรัญ และคณะ, 2546) ส่วน CH08 และ CH39 
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มีพันธุกรรมใกล้ชิดกับสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มทองย้อย คือนมสวรรค์ (DZ06) และนกหยิบ (DZ39) แสดง
ให้เห็นว่า 2 ตัวอย่างนี้อาจเกิดจากเมล็ดพันธุ์ทองย้อย โดยพบว่าสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มก าปั่นและกลุ่ม
ทองย้อยมีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมกัน ซึ่งสอดคล้องกับงานวิจัยของฐิตาภรณ์ และคณะ (2554) ที่
ศึกษาทุเรียนด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอเอฟแอลพี พบว่าสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มก าปั่นมีความใกล้ชิดทาง
พันธุกรรมกับกลุ่มทองย้อย เช่นเดียวกับงานวิจัยที่ศึกษาในทุเรียนด้วยเครื่องหมายโมเลกุลอาร์เอพีดี 
(Vanijajiva, 2011) และเครื่องหมายโมเลกุลไอเอสเอสอาร์ (Vanijajiva, 2012) พบว่าสายพันธุ์ทุเรียนใน
กลุ่มก าปั่นมีพันธุกรรมใกล้ชิดกับกลุ่มทองย้อยเช่นกัน ขณะที่กระปุกทองดี (DZ07) แตกกิ่งออกมาจาก
สายพันธุ์ในกลุ่มก าปั่นและกลุ่มทองย้อย จึงมีความเป็นไปได้ท่ีอาจเกิดจากเมล็ดพันธุ์กลุ่มใดกลุ่มหนึ่ง 

กลุ่มที่ 3 ประกอบด้วยตัวอย่าง CH17 (ต.ชุมโค อ.ปะทิว) CH28 (ต.หงษ์เจริญ อ.ท่าแซะ) และ 
CH40 (ต.สะพลี อ.ปะทิว) กลุ่มที่ 4 ประกอบด้วยตัวอย่าง CH06 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH09 (ต.รับร่อ  
อ.ท่าแซะ) CH11 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH12 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH13 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH14  
(ต.ท่าแซะ อ.ท่าแซะ) CH16 (ต.นากระตาม อ.ท่าแซะ) CH20 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) และ CH37 (ต.รับร่อ 
อ.ท่าแซะ) และกลุ่มที่ 5 ประกอบด้วยตัวอย่าง CH15 (ต.ท่าข้าม อ.ท่าแซะ) พบว่าเป็นตัวอย่างทุเรียนจาก
จังหวัดชุมพรทั้งหมด เป็นไปได้ที่จะมีรูปแบบยีนหรือลักษณะทางพันธุกรรมแตกต่างจากตัวอย่างทุเรียน
จากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรี ส่วนใหญ่ตัวอย่างที่กล่าวมาข้างต้นเป็นต้นทุเรียนที่มาจากการปลูก
ด้วยเมล็ด เพราะได้สอบถามข้อมูลจากเจ้าของบ้านในตัวอย่าง CH28 เป็นทุเรียนที่น าเมล็ดมาเพาะ 
ลักษณะเป็นเนื้อทุเรียนบ้านและเนื้อมีสีเหลืองอ่อน ตัวอย่าง CH12 ผลมีขนาดเล็ก เมล็ดมีขนาดใหญ่ และ
เนื้อมีสีเหลืองนวลคล้ายน้ านม ตัวอย่าง CH37 เป็นทุเรียนบ้าน และมีอายุประมาณ 20 ปี ตัวอย่าง CH16 
ต้นสูงใหญ่ ผลมีขนาดเล็ก และเนื้อมีสีเหลืองอ่อน และตัวอย่าง CH17 ผลทรงกลม เนื้อมีสีเหลืองอ่อนค่อน
ไปทางซีด และเมล็ดมีขนาดใหญ่ โดยตัวอย่าง CH15 มีความเป็นไปได้ที่จะเป็นทุเรียนดั้งเดิมตั้งแต่อดีต ซ่ึง
ถือได้ว่าเป็นต้นทุเรียนเก่าแก่ที่มีอายุประมาณ 62 ปี ล าต้นสูงใหญ่ เป็นตัวอย่างเดียวที่แยกกลุ่มอย่าง
ชัดเจน เหมาะที่จะส่งเสริมให้เป็นสายพันธุ์ใหม่เนื่องจากผลมีขนาดเล็ก ประมาณ 2 กิโลกรัม เนื้อสีเหลือง
ซีด เนื้อแห้ง รสหวาน และกลิ่นไม่แรง ดังงานวิจัยของ Mursyidin and Daryono (2016) ที่ศึกษาความ
หลากหลายในทุเรียน (Durio zibethinus) จากประเทศอินโดนีเซียด้วยเครื่องหมายโมเลกุลอาร์เอพีดี 
พบว่าทุเรียนสายพันธุ์ Enam-Hapat แยกออกจากกลุ่มอ่ืนและมีความแตกต่างทางพันธุกรรมกับ 
สายพันธุ์อ่ืนๆ ค่อนข้างสูง ซึ่งสายพันธุ์นี้สามารถน าไปพัฒนาเป็นสายพันธุ์ใหม่ได้ในอนาคต ส่วนกลุ่มที่ 6 
คือ ต้นใหญ่กลางสวน (DZ40) เป็นตัวอย่างไม่ทราบสายพันธุ์เป็นไปได้ว่าจะเป็นทุเรียนคนละสปีชีส์จึงแยก
กลุ่มออกมาอย่างชัดเจน แสดงดังรูปที่ 4.6 
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รูปที่ 4.6  แผนภาพแสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่างที่วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ 14 คู่ไพรเมอร์ โดยการจัด  
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จากผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่างด้วยเครื่องหมาย
โมเลกุลเอสเอสอาร์ พบว่ามีเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 71.19 เปอร์เซ็นต ์และได้ค่า
สัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.67 ถึง 0.97 ให้ความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง 
โดยที่ค่า 0.79 สามารถแบ่งกลุ่มตัวอย่างทุเรียนออกเป็น 6 กลุ่ม ซึ่งให้ผลที่สอดคล้องกับงานวิจัยของของ 
ฮูดา และคณะ (2557) ทีไ่ด้วิเคราะห์พันธุกรรมของทุเรียนบ้านทางภาคใต้จ านวน 67 ตัวอย่าง จากจังหวัด
สงขลา นครศรีธรรมราช กระบี่ พังงา และยะลา โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์พบว่า มีเปอร์เซ็นต์
ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอเท่ากับ 85.71 เปอร์เซ็นต์ ได้ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่
ระหว่าง 0.52 ถึง 0.95 ให้ความหลากหลายทางพันธุกรรมค่อนข้างสูง ที่ค่า 0.69 สามารถแบ่งกลุ่มทุเรียน
ได้ 6 กลุ่ม แสดงให้เห็นว่าการใช้เครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของทุเรียนจะพบเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอที่ระดับสูง และพบว่าตัวอย่างในแต่ละกลุ่มไม่มี
ความสัมพันธ์กับแหล่งที่มาของตัวอย่าง อาจเป็นเพราะมีการน าเมล็ดจากหลายแหล่งมาปลูกในพ้ืนที่
ตัวเองท าให้มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง 

เมื่อวิเคราะห์การกระจายตัวของกลุ่มประชากร (Principle Coordinate Analysis; PCoA) ใน
ทุเรียน พบว่าสอดคล้องกับการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมที่พบการกระจายของตัวอย่างทั้งใน
อ าเภอท่าแซะและอ าเภอปะทิวเช่นกัน สามารถแบ่งกลุ่มทุเรียนได้เป็น 5 กลุ่ม โดยกลุ่มที่ 1 มีเพียง 5 
ตัวอย่าง เป็นตัวอย่างจากจังหวัดชุมพรและจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรี และกลุ่มที่ 2 มีการ
กระจายของหลายตัวอย่างพบทั้งตัวอย่างจากจังหวัดชุมพรและจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรี กลุ่มที่ 
3 พบเฉพาะตัวอย่างจากจังหวัดชุมพร กลุ่มที่ 4 คือตัวอย่าง CH15 แยกกลุ่มออกมา เนื่องจากเป็นต้น
ทุเรียนเก่าแก่ที่มีอายุประมาณ 62 ปี และกลุ่มที่ 5 คือต้นใหญ่กลางสวนที่แยกกลุ่มออกมา แสดงดังรูปที่ 
4.7 

 

 
รูปที่ 4.7  แผนภาพแสดงการกระจายตัวของกลุ่มประชากร (PCoA) ทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่าง  
             ที่วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ 
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4.3  ผลการเปรียบเทียบการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมที่วิเคราะห์ด้วย 
 เครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีและเอสเอสอาร์ 
  จากผลการศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของทุเรียนในเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีและ 

เอสเอสอาร์มีค่าเปอร์เซ็นต์ความต่างของแถบดีเอ็นเอ ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรม และการ
แบ่งกลุ่มตัวอย่างทุเรียนสรุปได้ดังตารางที่ 4.3 โดยพบว่ามีเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอที่
ระดับสูงทั้งในเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีแสดงค่า 65.62 เปอร์เซ็นต์ ค่าสัมประสิทธิ์อยู่ระหว่าง 0.76 
ถึง 0.98 และเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์แสดงค่า 71.19 เปอร์เซ็นต์ ค่าสัมประสิทธิ์อยู่ระหว่าง 0.67 
ถึง 0.97 ซึ่งสอดคล้องกับงานวิจัยที่ใช้หลายเครื่องหมายโมเลกุลในการศึกษาความหลากหลายของทุเรียน
โดยพบเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอสูง เช่น เครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ในงานวิจัยของ 
ฮูดา และคณะ (2557) ได้ค่าเท่ากับ 85.71 เปอร์เซ็นต์ ค่าสัมประสิทธิ์อยู่ระหว่าง 0.52 ถึง 0.95 โดย
แบ่งกลุ่มทุเรียนได้ 6 กลุ่ม เครื่องหมายโมเลกุลอาร์เอพีดีในงานวิจัยของ Ruwaida et al. (2009) ได้ค่า
เท่ากับ 81.89 เปอร์เซ็นต์ ค่าสัมประสิทธิ์อยู่ระหว่าง 0.46 ถึง 0.71 สามารถแบ่งทุเรียนออกเป็น 2 กลุ่ม 
และ Rosmaina et al. (2016) ได้ค่าเท่ากับ 69.39 เปอร์เซ็นต์ ค่าสัมประสิทธิ์อยู่ระหว่าง 0.28 ถึง 0.48 
พบความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง สามารถแบ่งทุเรียนได้ 4 กลุ่ม เครื่องหมายโมเลกุลไอเอสเอสอาร์
ในงานวิจัยของ Riupassa et al. (2016) ได้ค่าเท่ากับ 98 เปอร์เซ็นต์ ค่าสัมประสิทธิ์อยู่ระหว่าง 0.5 ถึง 
1.0 โดยแบ่งทุเรียนออกเป็น 3 กลุ่ม และ Handayani et al. (2017) ได้ค่าเท่ากับ 91.30 เปอร์เซ็นต์ ค่า
สัมประสิทธิ์อยู่ระหว่าง 0.34 ถึง 0.58 สามารถแบ่งทุเรียนออกเป็น 2 กลุ่ม ส่วนเครื่องหมายโมเลกุล 
เอเอฟแอลพีในรายงานของฐิตาภรณ์ และคณะ (2554) ได้ค่าเท่ากับ 83.64 เปอร์เซ็นต์ ค่าสัมประสิทธิ์อยู่
ระหว่าง 0.18 ถึง 0.89 โดยแบ่งทุเรียนได้เป็น 2 กลุ่มใหญ่ เป็นต้น 

 แสดงให้เห็นว่าการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทุเรียนในหลายเครื่องหมายโมเลกุล 
ส่วนใหญ่พบเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอสูง เนื่องจากทุเรียนเป็นพืชที่มีการผสมพันธุ์กันตาม
ธรรมชาติและการแพร่ขยายพันธุ์ด้วยเมล็ดส่งผลให้ทุเรียนมีลักษณะพันธุกรรมที่หลากหลาย โดยการเกิด
ความหลากหลายน้อยหรือสูงนั้นขึ้นอยู่กับการเลือกความแตกต่างและจ านวนของกลุ่มตัวอย่าง รวมถึง
ระยะห่างทางภูมิศาสตร์ของแต่ละพ้ืนที่ที่ใช้ศึกษา นอกจากนี้ ยังมีรายงานว่าเครื่องหมายโมเลกุล 
เอสเอสอาร์สามารถบอกความแตกต่างและใช้ประเมินลักษณะทางพันธุกรรมระหว่างสายพันธุ์ทุเรียนได้ 
(ฮูดา และคณะ, 2557; Sales, 2015) โดยออกแบบไพรเมอร์ให้มีความจ าเพาะส าหรับเครื่องหมาย
โมเลกุลเอสเอสอาร์ จึงสามารถใช้บ่งบอกความแตกต่างระหว่างพืชชนิดนั้นๆ ได้ดี (Karaca et al., 2005; 
Ince et al., 2009; สุรินทร์, 2552) 
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ตารางท่ี 4.3 แสดงเปอร์เซ็นต์ความต่างของแถบดีเอ็นเอ ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรม 
การแบ่งกลุ่มตัวอย่างทุเรียนที่วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีและเอสเอสอาร์ 

ชนิดของ 
เครื่องหมายโมเลกุล 

เปอร์เซ็นต์ความต่าง
ของแถบดีเอ็นเอ 

(% polymorphism) 

ค่าสัมประสิทธิ์ความ 
เหมือนทางพันธุกรรม 

(similarity coefficient) 

การแบ่งกลุ่ม
ตัวอย่างทุเรียน 

เอสอาร์เอพี 65.62 0.76-0.98 5 

เอสเอสอาร์ 71.19 0.67-0.97 6 
 

 ในการจัดกลุ่มตัวอย่างทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่างที่วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี
และเอสเอสอาร์สามารถสรุปได้ดังตารางที่ 4.4 พบว่าเกิดความแปรปรวนทางพันธุกรรมในบางตัวอย่างที่มี
การผันแปรกลุ่ม เช่น ตัวอย่าง CH08, CH10 และ CH17 ที่จัดกลุ่มไม่ชัดเจน (วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมาย 
เอสอาร์เอพี) เปลี่ยนไปอยู่ในกลุ่มทองย้อย กลุ่มก าปั่น และกลุ่มทุเรียนที่มีเฉพาะตัวอย่างจากจังหวัดชุมพร 
(วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายเอสเอสอาร์) ตามล าดับ ตัวอย่าง CH02, CH04, CH09 และ CH13 อยู่ในกลุ่ม
กบ (วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายเอสอาร์เอพี) เปลี่ยนไปอยู่ในกลุ่มก าปั่น กลุ่มก้านยาว และกลุ่มทุเรียนที่มี
เฉพาะตัวอย่างจากจังหวัดชุมพร (วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายเอสเอสอาร์) ตามล าดับ ตัวอย่าง CH19, 
CH24 และ CH41 จากที่จัดอยู่ในกลุ่มก าปั่น (วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายเอสอาร์เอพี) เปลี่ยนไปอยู่ในกลุ่ม
กบ (วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายเอสเอสอาร์) เป็นต้น ส าหรับตัวอย่าง CH15 ที่วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมาย
เอสอาร์เอพีและเอสเอสอาร์มีการแยกกลุ่มออกมาอย่างชัดเจน เนื่องจากเป็นต้นทุเรียนโบราณมีการปลูก
มาระยะเวลานาน จึงพบว่าเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์มีความเหมาะสมส าหรับการน าไปใช้จัดจ าแนก
กลุ่มทุเรียน เพราะเมื่ออ้างอิงลักษณะภายนอกเป็นไปตามข้อมูลจากเจ้าของบ้านที่ได้กล่าวไว้ว่าตัวอย่าง 
CH04 มีลักษณะใบคล้ายก้านยาว ผลทรงกลม มีขนาดใหญ่ เนื้อมีรสหวานไม่มาก มีความมัน และเหนียว 
ตัวอย่าง CH05 รสชาติอร่อย กลิ่นไม่ฉุน เป็นก้านยาวเดิมที่ต่อกิ่งไม่ทันหรือเป็นก้านยาวเพาะเมล็ด จึงมี
พันธุกรรมใกล้ชิดกับก้านยาวสีนาค ตัวอย่าง CH02 เนื้อมีสีเหลืองคล้ายหมอนทอง รสชาติหวานมัน และ
เส้นใยสูง ตัวอย่าง CH10 เนื้อมีสีเหลืองคล้ายหมอนทอง เนื้อหนา และรสชาติอร่อย ตัวอย่าง CH30 เนื้อมี
สีเหลือง และรสหวาน ตัวอย่าง CH38 ผลมีลักษณะทรงขอบขนาน เนื้อมีสีเหลืองค่อนข้างหนา รสชาติดี 
และมีรสหวาน ซึ่งมีลักษณะคล้ายกับสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มก าปั่นที่มีผลทรงขอบขนาน รสชาติหวานจัด 
เนื้อสีเหลือง เนื้อหนา มีกลิ่นอ่อน และเมล็ดลีบ (หิรัญ และคณะ, 2546) จึงมีพันธุกรรมใกล้ชิดกับ 
ชายมะไฟ (DZ24) และปิ่นทอง (DZ30) ที่จัดอยู่กลุ่มก าปั่น ส่วนตัวอย่าง CH08 และ CH39 ถูกแยก
ออกมาอยู่กับสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มทองย้อยที่มีขนาดผลปานกลาง ผลมีสีเขียวอมเหลือง เนื้อ
ค่อนข้างมาก มีสีเหลืองนวล กลิ่นไม่ฉุน เนื้อสัมผัสหยาบแห้ง รสหวานปนมัน และมีเส้นใยเล็กน้อย (หิรัญ 
และคณะ, 2546) และตัวอย่าง CH13 แยกออกมาอยู่ในกลุ่มทุเรียนที่มีเฉพาะตัวอย่างจากจังหวัดชุมพร 
เป็นเพราะต้นสูงใหญ่อายุประมาณ 30 ปี ผลมีขนาดเล็ก ลักษณะเนื้อทุเรียนเป็นสีเหลืองอ่อนค่อนไปทาง
ซีด รสชาติมัน และเส้นใยน้อย 
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ตารางท่ี 4.4  การจัดกลุ่มตัวอย่างทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่างตามชนิดของเครื่องหมายโมเลกุล 
ชนิดของ 

เครื่องหมาย
โมเลกุล 

กลุ่มก าปั่น กลุ่มทองย้อย กลุ่มกบ 
กลุ่มตัวอย่าง 

จากจังหวัดชุมพร 
กลุ่มอ่ืนๆ 

จัดกลุ่ม
ไม่แน่ชัด 

เอสอาร์เอพี ชายมะไฟ (DZ24) นมสวรรค์ (DZ06) กบวัดกล้วย (DZ18) CH06 ทองย้อยเดิม (DZ28) CH08 
 ปิ่นทอง (DZ30) นกหยิบ (DZ39) กบหลังวิหาร (DZ21) CH11 ก้านยาวสีนาค (DZ29) CH10 
 CH19 กระปุกทองดี (DZ07) กบหน้าศาล (DZ33) CH12 ทูลถวาย (DZ45) CH17 
 CH24 CH37 กบชายน้ า (DZ37) CH14 CH05  
 CH28 CH39 ยินดี (DZ42) CH15   
 CH30  ไอ้ใหม่ (DZ44) CH16   
 CH38  CH01 CH20   
 CH40  CH02    
 CH41  CH03    
   CH04    
   CH09    
   CH13    
   CH18    
   CH21    
   CH26    
   CH27    
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ตารางท่ี 4.4 (ต่อ)  การจัดกลุ่มตัวอย่างทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่างตามชนิดของเครื่องหมายโมเลกุล 
ชนิดของ 

เครื่องหมาย
โมเลกุล 

กลุ่มก าปั่น กลุ่มทองย้อย กลุ่มกบ 
กลุ่มตัวอย่าง 

จากจังหวัดชุมพร 
กลุ่มอ่ืนๆ 

จัดกลุ่ม
ไม่แน่ชัด 

เอสเอสอาร์ ชายมะไฟ (DZ24) นมสวรรค์ (DZ06) กบวัดกล้วย (DZ18) CH06 ทองย้อยเดิม (DZ28) - 
 ปิ่นทอง (DZ30) นกหยิบ (DZ39) กบหลังวิหาร (DZ21) CH09 ก้านยาวสีนาค (DZ29) - 
 CH02 กระปุกทองดี (DZ07) กบหน้าศาล (DZ33) CH11 ทูลถวาย (DZ45) - 
 CH10 CH08 กบชายน้ า (DZ37) CH12 CH04  
 CH30 CH39 ยินดี (DZ42) CH13 CH05  
 CH38  ไอ้ใหม่ (DZ44) CH14   
   CH01 CH15   
   CH03 CH16   
   CH18 CH17   
   CH19 CH20   
   CH21 CH28   
   CH24 CH37   
   CH26 CH40   
   CH27    
   CH41    
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ทั้งนี้เครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ให้เปอร์เซ็นต์ความต่างของแถบดีเอ็นเอสูงกว่าเครื่องหมาย
โมเลกุลเอสอาร์เอพีจึงมีความละเอียดกว่า เนื่องจากเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์แม้จะมีความยุ่งยาก
ในการออกแบบไพรเมอร์ให้จ าเพาะกับพืชชนิดนั้นๆ แต่หากได้ไพรเมอร์ที่เหมาะสมสามารถเพ่ิมปริมาณ 
ดีเอ็นเอในต าแหน่งที่จ าเพาะเพียงต าแหน่งเดียวของส่วนที่เป็นเบสซ้ าต่อเนื่องที่ อยู่ระหว่างเบสจ าเพาะ 
โดยเครื่องหมายนี้เป็นแบบ co-dominance ที่สามารถแยกความแตกต่างของสายพันธุ์ พืชที่ เป็น 
โฮโมไซกัสและเฮทเทอโรไซกัสได้ซ่ึงให้ข้อมูลได้ดีกว่าเครื่องหมายชนิดอ่ืนๆ (Zhang et al., 2002) ในขณะ
ที่เครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีมีข้อดี คือมีความใกล้เคียงกับเครื่องหมายโมเลกุลเอเอฟแอลพีแต่ท าง่าย 
รวดเร็วกว่า ท าซ้ าแล้วให้ผลคงเดิม ไม่ต้องทราบข้อมูลล าดับเบส และ สามารถเ พ่ิมปริมาณ 
ดีเอ็นเอได้หลายต าแหน่งพร้อมกันด้วยการปรากฏหรือไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอ (Gulsen et al., 2010) 
จากงานวิจัยนี้ทั้ง 2 เครื่องหมายโมเลกุลให้ผลการวิเคราะห์ที่ค่อนข้างคล้ายคลึงกัน ซึ่งมีเพียงบางตัวอย่าง
ที่เกิดความแปรปรวนทางพันธุกรรมจึงถูกจัดอยู่ในกลุ่มที่ไม่เหมือนกัน แต่อย่างไรก็ตามเครื่องหมาย
โมเลกุลเอสอาร์เอพีและเอสเอสอาร์มีความสามารถในการจัดจ าแนกกลุ่มทุเรียนได้ดี 
 
4.4  ผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี 

 ร่วมกับเอสเอสอาร์ 
 เมื่อวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมในทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่างร่วมกันของ 2 เครื่องหมาย

โมเลกุลด้วยโปรแกรม NTSYSpc โดยใช้วิธี UPGMA พบว่ามีค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่
ระหว่าง 0.72 ถึง 0.96 โดยที่ค่า 0.80 แบ่งกลุ่มตัวอย่างทุเรียนเป็น 5 กลุ่ม โดยกลุ่มที่ 1 ประกอบด้วย
ตัวอย่างจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรีที่จัดอยู่ในกลุ่มก้านยาว ได้แก่ ก้านยาวสีนาค (DZ29) กลุ่ม
ทองย้อย ได้แก่ นมสวรรค์ (DZ06) ทองย้อยเดิม (DZ28) และนกหยิบ (DZ39) กลุ่มเบ็ดเตล็ด ได้แก่ 
กระปุกทองดี (DZ07) และทูลถวาย (DZ45) และตัวอย่างจากจังหวัดชุมพร ได้แก่ CH04 (ต.รับร่อ  
อ.ท่าแซะ) CH05 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH08 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) และ CH39 (ต.ท่าแซะ อ.ท่าแซะ) โดย
ตัวอย่าง CH04, CH05 และทูลถวาย (DZ45) มีพันธุกรรมใกล้ชิดกับสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มก้านยาว คือ 
ก้านยาวสีนาค (DZ29) จึงอาจเกิดจากเมล็ดพันธุ์ก้านยาวซึ่งเป็นไปตามข้อมูลจากเจ้าของบ้าน ตัวอย่าง 
CH08, CH39 และกระปุกทองดี (DZ07) มีพันธุกรรมใกล้ชิดกับสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มทองย้อย คือ
นมสวรรค์ (DZ06) ทองย้อยเดิม (DZ28) และนกหยิบ (DZ39) มีความเป็นไปได้ที่เกิดจากเมล็ดพันธุ์
ทองย้อยจึงมีพันธุกรรมใกล้ชิดกัน ซึ่งพบว่าสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มก้านยาวมี พันธุกรรมใกล้ชิดกับกลุ่ม
ทองย้อยสอดคล้องกับงานวิจัยของ Vanijajiva (2011) ที่ได้ศึกษาความหลากหลายของทุเรียนจ านวน 14 
สายพันธุ์ในจังหวัดนนทบุรีด้วยเครื่องหมายโมเลกุลอาร์เอพีดี สามารถแบ่งสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มกบออก
จากกลุ่มของสายพันธุ์ อ่ืนได้อย่างชัดเจน และพบว่าสายพันธุ์ก้ านยาว (จัดอยู่ในกลุ่มก้านยาว) มี
ความสัมพันธ์กับสายพันธุ์ฉัตรสีทอง (จัดอยู่ในกลุ่มทองย้อย) 

 กลุ่มที่ 2 ประกอบด้วยตัวอย่างจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรีที่จัดอยู่ในกลุ่มกบ ได้แก่ กบ 
วัดกล้วย (DZ18) กบหลังวิหาร (DZ21) กบหน้าศาล (DZ33) และกบชายน้ า (DZ37) กลุ่มก าปั่น ได้แก่  
ชายมะไฟ (DZ24) และปิ่นทอง (DZ30) กลุ่มเบ็ดเตล็ด ได้แก่ ยินดี (DZ42) และไอ้ใหม่ (DZ44) และ
ตัวอย่างจากจังหวัดชุมพร ได้แก่ CH01 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH02 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH03 (ต.รับร่อ 
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อ.ท่าแซะ) CH10 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH21 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH24 (ต.หงษ์เจริญ อ.ท่าแซะ) CH26 
(ต.หงษ์เจริญ อ.ท่าแซะ) CH27 (ต.หงษ์เจริญ อ.ท่าแซะ) CH30 (ต.หงษ์เจริญ อ.ท่าแซะ) และ CH38  
(ต.ท่าแซะ อ.ท่าแซะ) โดยตัวอย่าง CH01, CH03, CH21, CH26, CH27 ยินดี (DZ42) และไอ้ใหม่ (DZ44) 
มีพันธุกรรมใกล้ชิดกับสายพันธุ์ทุ เรียนในกลุ่มกบ คือกบวัดกล้วย (DZ18) กบหลังวิหาร (DZ21)  
กบหน้าศาล (DZ33) และกบชายน้ า (DZ37) ซึ่งปัจจุบันมีสายพันธุ์กบเกิดข้ึนเป็นจ านวนมากจึงเป็นไปได้ที่
เกิดจากเมล็ดพันธุ์กบ ส่วนตัวอย่าง CH02, CH10, CH24, CH30 และ CH38 มีพันธุกรรมใกล้ชิดกับ 
สายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มก าปั่น คือชายมะไฟ (DZ24) และปิ่นทอง (DZ30) จากข้อมูลจากเจ้าของบ้านใน 
แต่ละตัวอย่างส่วนใหญ่มีทรงผลกลมป้อมจนถึงลักษณะขอบขนาน เนื้อมีลักษณะเหลืองคล้ายหมอนทอง 
เนื้อหนา รสชาติหวานมันอร่อย และเส้นใยสูง ซึ่งมีลักษณะคล้ายกับกลุ่มก าปั่นที่มีผลทรงขอบขนาน 
รสชาติหวาน เนื้อสีเหลือง เนื้อหนา มีกลิ่นอ่อน และเมล็ดลีบ (หิรัญ และคณะ, 2546) และพบว่า 
สายพันธุ์ในกลุ่มกบมีความสัมพันธ์กับสายพันธุ์ในกลุ่มก าปั่น โดยพิจิตร (2542) ได้กล่าวไว้ว่าแต่ก่อนกิ่ง
ตอนหายากและมีราคาแพงชาวสวนจึงเอาเมล็ดทุเรียนมาเพาะปลูกใหม่ ท าให้เกิดทุเรียนพันธุ์ใหม่ๆ ขึ้นมา
จ านวนมาก เกิดการตั้งชื่อพันธุ์อีกมากมาย เพราะทุเรียนพันธุ์หนึ่งๆ เมื่อน าเมล็ดมาปลูกแล้วมีลักษณะดี
และผิดแปลกไปจากต้นเดิมก็จะตั้งชื่อสายพันธุ์ใหม่ขึ้นมา จึงเป็นไปได้ที่กลุ่มก าปั่นเกิดจากการน าเมล็ด
พันธุ์กบมาปลูกแล้วเกิดรสชาติและลักษณะต่างจากเดิม สอดคล้องกับงานวิจัยของฤทัยชนก และคณพล 
(2554) ที่ศึกษาทุเรียนในจังหวัดนนทบุรีจ านวน 45 สายพันธุ์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอเอฟแอลพี พบว่า
สายพันธุ์กบตาข าและกบแม่เฒ่า (จัดอยู่ในกลุ่มกบ) มีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมกับสายพันธุ์ชายมะไฟ 
(จัดอยู่ในกลุ่มก าปั่น) เช่นเดียวกับงานวิจัยของ Vanijajiva (2012) ที่ได้ศึกษาความหลากหลายของทุเรียน
จ านวน 14 สายพันธุ์ในจังหวัดนนทบุรีด้วยเครื่องหมายโมเลกุลไอเอสเอสอาร์พบว่า สายพันธุ์กบจัดอยู่ใน
กลุ่มเดียวกันและมีความสัมพันธ์กับสายพันธุ์ก าปั่น (จัดอยู่ในกลุ่มก าปั่น) 

 กลุ่มที่ 3 เป็นตัวอย่างจากจังหวัดชุมพรทั้งหมดพบทั้งอ าเภอท่าแซะและอ าเภอปะทิว ได้แก่ CH06 
(ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH09 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH11 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH12 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) 
CH13 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH14 (ต.ท่าแซะ อ.ท่าแซะ) CH17 (ต.ชุมโค อ.ปะทิว) CH18 (ต.ชุมโค  
อ.ปะทิว) CH19 (ต.ทะเลทรัพย์ อ.ปะทิว) CH20 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH28 (ต.หงษ์เจริญ อ.ท่าแซะ) 
CH37 (ต.รับร่อ อ.ท่าแซะ) CH40 (ต.สะพลี อ.ปะทิว) และ CH41 (ต.ชุมโค อ.ปะทิว) จึงเป็นไปได้ว่า
ตัวอย่างเหล่านี้มีพันธุกรรมแตกต่างจากทุเรียนที่เก็บรวบรวมในศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรี จากการ
สอบถามข้อมูลจากเจ้าของบ้านพบว่าในแต่ละตัวอย่างจะมีลักษณะล าต้นสูงใหญ่อายุตั้งแต่ 20 ถึง 30 ปี 
เกิดจากน าเมล็ดมาเพาะปลูก ลักษณะผลมีขนาดเล็กถึงปานกลาง ลักษณะเนื้อเป็นเนื้อทุเรียนบ้านคือ เนื้อ
มีสีเหลืองอ่อนค่อนไปทางซีด เนื้อน้อย เนื้อเละ เส้นใยน้อย กลิ่นไม่แรง รสชาติหวานมัน และเมล็ดมีขนาด
ใหญ่ 

 กลุ่มที่ 4 ได้แก่ CH15 (ต.ท่าข้าม อ.ท่าแซะ) และ CH16 (ต.นากระตาม อ.ท่าแซะ) มีพันธุกรรมที่
ต่างจากกลุ่มอื่น เนื่องจากตัวอย่าง CH15 เป็นต้นทุเรียนโบราณที่มีอายุประมาณ 62 ปี ล าต้นสูงใหญ่ ผลมี
ขนาดเล็ก และเนื้อมีสีเหลืองอ่อน และตัวอย่าง CH16 ต้นสูงใหญ่ ผลมีขนาดเล็ก รสหวาน และเนื้อมีสี
เหลืองอ่อน และกลุ่มที่ 5 ต้นใหญ่กลางสวน (DZ40) ที่แยกกลุ่มออกมาชัดเจนซึ่งอาจเป็นทุเรียนคนละ 
สปีชีส์ แสดงดังรูปที่ 4.8
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รูปที่ 4.8  แผนภาพแสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่างที่วิเคราะห์ร่วมกันด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีและเอสเอสอาร์  

 โดยการจัดกลุ่มแบบวิธี UPGMA
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ทั้งนีจ้ากผลการจัดกลุ่มทุเรียนด้วยการวิเคราะห์ร่วมกันของ 2 เครื่องหมายโมเลกุลพบว่า สายพันธุ์
ทุเรียนในกลุ่มทองย้อย คือนมสวรรค์ (DZ06) ทองย้อยเดิม (DZ28) และนกหยิบ (DZ39) จัดอยู่ในกลุ่ม
เดียวกัน (ในกลุ่มที่ 1) และพบว่าในกลุ่มท่ี 3 ที่เป็นตัวอย่างทุเรียนจากจังหวัดชุมพร ส่วนใหญ่เป็นตัวอย่าง
ในพ้ืนที่ต าบลรับร่อ อ าเภอท่าแซะ ซึ่งจัดอยู่ในกลุ่มเดียวกัน คือตัวอย่าง CH06, CH09, CH11, CH12, 
CH13, CH20 และ CH37 แสดงให้เห็นว่าสามารถจัดจ าแนกกลุ่มตัวอย่างทุเรียนได้ชัดเจนขึ้น สอดคล้อง
กับงานวิจัยของฮูดา (2556) ที่วิเคราะห์พันธุกรรมของทุเรียนบ้านภาคใต้ 5 จังหวัด จ านวน 67 ตัวอย่าง 
โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลอาร์เอพีดีและเอสเอสอาร์พบว่า เมื่อท าการวิเคราะห์ร่วมกันของ 2 เครื่องหมาย
โมเลกุล สามารถแบ่งกลุ่มทุเรียนได้ 4 กลุ่ม โดยกลุ่มที่ 1 ส่วนใหญ่เป็นตัวอย่างทุเรียนในอ าเภอเดียวกัน 
จากผลการศึกษานี้แสดงให้เห็นว่า การวิเคราะห์ร่วมกันของทั้ง 2 เครื่องหมายโมเลกุลสามารถน าไปใช้ใน
การศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของทุเรียนได้ดี เช่นเดียวกับการศึกษาในพืชกลุ่มบัว (Nelumbo) 
ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์และเอสอาร์เอพีพบว่า เมื่อวิเคราะห์ร่วมกันของ 2 เครื่องหมาย
โมเลกุลสามารถแยกกลุ่มตัวอย่างบัวที่เป็นลักษณะพืชผสมได้อย่างชัดเจน (Yang et al., 2012) 

เมื่อดูความใกล้ชิดทางพันธุกรรมที่วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี เอสเอสอาร์  และ 
2 เครื่องหมายร่วมกันพบว่า บางตัวอย่างในจังหวัดชุมพรมีพันธุกรรมใกล้ชิดกับตัวอย่างทุเรียนจาก
ศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรีในกลุ่มก าปั่น กลุ่มทองย้อย กลุ่มกบ และกลุ่มก้านยาว ซึ่งอาจเป็นไปได้ว่า
มีการเคลื่อนย้ายเมล็ดทุเรียนจากแหล่งหนึ่งมาปลูกในอีกพ้ืนที่หนึ่ง เช่น น าเมล็ดกบชายน้ า (DZ37) มี
ประวัติที่เกิดมาจากการเพาะเมล็ดพันธุ์กบ แหล่งที่ค้นพบจังหวัดนนทบุรี (ส านักคุ้มครองพันธุ์พืชแห่งชาติ, 
2544) ซึ่งมีลักษณะพันธุ์ที่ดี รสชาติอร่อย จึงอาจมีการน าเมล็ดลงไปปลูกที่จังหวัดชุมพรท าให้มีพันธุกรรม
คล้ายกัน และมีบางตัวอย่างในจังหวัดชุมพรที่มีลักษณะพันธุกรรมแบบเฉพาะ เนื่องจากทุเรียนมีการปลูก
มาตั้งแต่สมัยอยุธยาซึ่งเริ่มมีการน าทุเรียนเข้ามาปลูกครั้งแรกทางภาคใต้ (เกศิณี, 2528) ท าให้มีพันธุกรรม
แยกกลุ่มออกมาชัดเจน 

ส าหรับตัวอย่างที่ไม่ทราบสายพันธ์ คือ DZ40 จากการวิเคราะห์แผนภาพความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี เอสเอสอาร์ และ 2 เครื่ องหมายร่วมกัน จะเห็นได้ว่า 
DZ40 ซึ่งเป็นตัวอย่างที่ไม่ทราบสายพันธุ์แยกกลุ่มออกมาอย่างชัดเจนจึงคาดว่าน่าจะเป็นทุเรียนคนละ 
สปีชีส์ แต่เมื่อท าการส่งวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์แล้วน ามาเปรียบเทียบในฐานข้อมูล National Center 
for Biotechnology (NCBI) พบว่า DZ40 มีความเหมือนกับทุเรียนสปีชีส์  Durio zibethinus ที่ค่า 
identity 99 เปอร์เซ็นต์ จึงกล่าวได้ว่าตัวอย่าง DZ40 เป็นทุเรียนสปีชีส์เดียวกับตัวอย่างอ่ืนๆ ซึ่ง DZ40 ที่
แยกกลุ่มออกมาเนื่องจากเป็นต้นทุเรียนที่สูงใหญ่อาจเป็นไปได้ว่าเป็นต้นทุเรียนโบราณเช่นเดียวกันกับ
ตัวอย่าง CH15 
 
4.5  ผลการศึกษาโครงสร้างทางพันธุกรรม 

 เมื่อวิเคราะห์โครงสร้างทางพันธุกรรมของเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี เอสเอสอาร์ และ 2 
เครื่องหมายร่วมกันด้วยโปรแกรม STRUCTURE version 2.3 ท าการจัดกลุ่มประชากร (population) 
เป็น 2 กลุ่มประชากร โดยกลุ่มประชากรแรก คือตัวอย่างทุเรียนจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรี
จ านวน 15 ตัวอย่าง และกลุ่มประชากรที่สอง คือตัวอย่างทุเรียนจากจังหวัดชุมพรจ านวน 30 ตัวอย่าง 
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หลังจากนั้นท าการวิเคราะห์ความเป็นไปได้ของโครงสร้างทางพันธุกรรมในกลุ่มประชากรทุเรียนจ านวน 
45 ตัวอย่าง แสดงผลออกมาในรูปแผนภูมิโครงสร้างทางพันธุกรรมพบว่า มีค่า K เท่ากับ 2 สามารถแบ่ง
โครงสร้างทางพันธุกรรมได้ 2 รูปแบบ ดังรูปที่ 4.9 จากผลการศึกษาพบว่าทั้ง 2 รูปแบบมีโครงสร้าง
พันธุกรรมแยกค่อนข้างชัดเจน โดยพันธุกรรมรูปแบบที่ 1 (สีแดง) เป็นตัวอย่างทุเรียนจากจากศูนย์วิจัยพืช
สวนจังหวัดจันทบุรีและพันธุกรรมรูปแบบที่ 2 (สีเหลือง) เป็นตัวอย่างทุเรียนจังหวัดชุมพร ซึ่งอาจมี
พันธุกรรมปะปนกันเล็กน้อย ยกเว้นทองย้อยเดิม (DZ28) ก้านยาวสีนาค (DZ29) และต้นใหญ่กลางสวน 
(DZ40) มีการปะปนของลักษณะพันธุกรรมรูปแบบที่ 2 ค่อนข้างสูง โดยเฉพาะทองย้อยเดิมและก้านยาว 
สีนาค แสดงให้เห็นว่าอาจจะเป็นสายพันธุ์ดั้งเดิมที่มีการปลูกมาเป็นเวลานาน จึงมีลักษณะพันธุกรรม
คล้ายกับทุเรียนจากจังหวัดชุมพร ในขณะที่มีตัวอย่างจากจังหวัดชุมพรที่มีการปะปนของลักษณะ
พันธุกรรมรูปแบบที่ 1 อาจเกิดการผสมพันธุ์กันตามธรรมชาติ หรือมีการน าเมล็ดทุเรียนลงไปปลูกท่ีชุมพร 
จึงท าให้มีโอกาสที่ลักษณะพันธุกรรมคล้ายกัน (Riupassa et al., 2015) ส่วนตัวอย่างจากจังหวัดชุมพรที่
ไม่มีการปะปนของพันธุกรรมรูปแบบที่ 1 มีความเป็นไปได้ที่เป็นทุเรียนที่มาจากแหล่งพันธุกรรมจาก
ภาคใต้ เนื่องจากประวัติของทุเรียนกล่าวไว้ว่ามีการปลูกครั้งแรกทางภาคใต้ด้วยเมล็ดเพราะกิ่งพันธุ์หายาก 
จึงคาดว่ามีการเคลื่อนย้ายเมล็ดจากประเทศมาเลเซียหรืออินโดนีเซียที่เป็นต้นก าเนิดของทุเรียนเข้ามาทาง
ภาคใต้ของประเทศไทย 

 จากรูปที่ 4.9 จะเห็นได้ว่ามี 5 ตัวอย่าง คือ CH06, CH11, CH12, CH15 และ CH16 เมื่อวิเคราะห์
ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี เอสเอสอาร์ และ 2 เครื่องหมายร่วมกัน พบว่าตัวอย่างเหล่านี้ไม่มี
การผันแปรทางพันธุกรรม ยังคงจัดอยู่ในกลุ่มของทุเรียนจากจังหวัดชุมพรที่คาดว่าเป็นทุเรียนพ้ืนเมืองที่มี
แหล่งพันธุกรรมจากภาคใต้โดยเฉพาะจึงมีรูปแบบของโครงสร้างพันธุกรรมแยกชัดเจน 
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รูปที่ 4.9  แผนภูมิแสดงโครงสร้างทางพันธุกรรมของทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่างที่วิเคราะห์ด้วย 

(ก) เครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี (ข) เครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์ และ (ค)  
2 เครื่องหมายร่วมกัน
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 เมื่อน าข้อมูลของเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี เอสเอสอาร์ และ 2 เครื่องหมายร่วมกันมา
วิเคราะห์ความหลากหลายของกลุ่มประชากรทุเรียนด้วยโปรแกรม ARLEQUIN แสดงผลการวิเคราะห์ใน
รูป AMOVA ได้ค่าสัมประสิทธิ์ความแตกต่างของยีน (GST หรือ FST) ตามแนวคิดของ Wright (1978) 
แสดงดังตารางที่ 4.5  
 
ตารางท่ี 4.5  การวิเคราะห์ความแปรปรวนทางพันธุกรรม (AMOVA) ของกลุ่มประชากรทุเรียนด้วย 

 เครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี เอสเอสอาร์ และ 2 เครื่องหมายร่วมกัน 

ชนิดเครื่องหมายโมเลกุล Source of variation 
Percentage of 
variation (%) 

Coefficient of gene 
differentiation 

(GST ) 

เอสอาร์เอพี ระหว่างกลุ่มประชากร 23.13 
 

0.1511 
 ภายในกลุ่มประชากร 76.87  

เอสเอสอาร์ ระหว่างกลุ่มประชากร 19.57 
 

0.1943 
 ภายในกลุ่มประชากร 80.43  

2 เครื่องหมายร่วมกัน ระหว่างกลุ่มประชากร 20.73 
 

0.1668 
 ภายในกลุ่มประชากร 79.27  

 
 จากตารางที่  4.5 พบว่ามีความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างกลุ่มประชากร  (among 

populations) น้อย และเกิดความแปรปรวนภายในกลุ่มประชากร (within populations) มาก ที่เป็น
เช่นนี้เพราะเป็นตัวอย่างทุเรียนเหมือนกันจึงมีความต่างทางพันธุกรรมน้อยแต่มีความแปรปรวนภายใน
สายพันธุ์ทุเรียนด้วยกันเอง เนื่องจากเมื่อน าทุเรียนพันธุ์หนึ่งๆ มาเพาะเมล็ดได้ลักษณะที่ผิดแปลกไปจาก
เดิม และมีคุณลักษณะที่ดีก็จะน ามาตั้งชื่อพันธุ์ใหม่ท าให้ทุเรียนมีหลากหลายสายพันธุ์ และพบว่ามีค่า GST 
คล้ายคลึงกันซึ่งแสดงถึงความแตกต่างทางพันธุกรรมตามแนวคิดของ Wright (1978) ได้ระดับสูง  โดย
ประวัติของตัวอย่างที่เก็บจากแต่ละบ้านใน 2 อ าเภอของจังหวัดชุมพรมีภูมิหลังการขยายพันธุ์โดยการปลูก
ด้วยเมล็ด จึงท าให้เกิดความหลากหลายของทุเรียนที่ใช้ศึกษาในระดับสูง ผลงานวิจัยครั้งนี้สอดคล้องกับ
รายงานของ Riupassa et al. (2015) ได้ค่า GST เท่ากับ 0.2308 พบความหลากหลายทางพันธุกรรมที่
ระดับสูง เนื่องจากตัวอย่างทุเรียนนี้มีการเจริญเติบโตและขยายพันธุ์ตามธรรมชาติจึงเกิดความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมที่สูง 

 เมื่อเทียบงานวิจัยในพืชชนิดอ่ืนของ Chen et al. (2014) ได้ศึกษาความหลากหลายในดอก 
แมกโนเลีย (Magnolia wufengensis) 10 กลุ่มประชากรจากประเทศจีนด้วยเครื่องหมายโมเลกุล 
เอสอาร์เอพี ได้ค่า GST เท่ากับ 0.171 มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง เนื่องจากพืชนี้มีการขยายพันธุ์
ด้วยการผสมเกสรจากแมลงตามธรรมชาติ ซึ่งเป็นการขยายพันธุ์แบบอาศัยเพศจึงมีค่าความหลากหลาย
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ทางพันธุกรรมสูง นอกจากนี้มีการศึกษาในมะม่วง (Mangifera indica) จ านวน 112 ตัวอย่าง ด้วย
เครื่องหมายโมเลกุลอาร์เอพีดีจากประเทศบราซิล พบว่า ได้ค่า GST เท่ากับ 0.035 แสดงถึงความ
หลากหลายทางพันธุกรรมที่ต่ า เนื่องจากมะม่วงจัดเป็นพืชเศรษฐกิจที่มีการขยายพันธุ์แบบไม่อาศัยเพศ
โดยการตอนกิ่งหรือทาบกิ่ง (Ga´lvez-Lo´pez et al., 2009) และมีการศึกษาความหลากหลายในทับทิม 
(Punica granatum L.) จ านวน 63 ตัวอย่างในประเทศอิหร่านด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี
พบว่าได้ค่า GST เท่ากับ 0.025 แสดงถึงความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ า เนื่องจากตัวอย่างที่ศึกษาเก็บ
มาจากศูนย์ที่รวบรวมสายพันธุ์จึงเป็นการขยายพันธุ์แบบไม่อาศัยเพศ ท าให้มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมที่ต่ า (Soleimani et al., 2012) 

 ปัจจัยส าคัญที่มีผลต่อค่าสัมประสิทธิ์ความแตกต่างของยีน คือการเลือกความแตกต่างของกลุ่ม
ประชากรและจ านวนตัวอย่างที่ใช้ศึกษา รวมถึงภูมิหลังของการขยายพันธุ์พืชแต่ละชนิด อย่างไรก็ตามจาก
งานวิจัยครั้งนี้และการทบทวนงานวิจัยแสดงให้เห็นว่า พืชที่ปลูกในเชิงเศรษฐกิจนิยมขยายพันธุ์แบบไม่
อาศัยเพศด้วยวิธีการต่อกิ่งและการทาบกิ่งซึ่งเป็นการด ารงลักษณะที่ดีของพืชนั้นไว้ ท าให้มีค่าความ
หลากหลายหรือความแตกต่างพันธุกรรมในระดับที่ต่ า (Wang et al., 2011) ในขณะที่พืชที่มีการ
ขยายพันธุ์ตามธรรมชาติด้วยการผสมข้ามพันธุ์ การแพร่กระจายพันธุ์ด้วยเมล็ดพบว่า มีความหลากหลาย
หรือความแตกต่างพันธุกรรมในระดับที่สูง (Hamrick, 1989; Zhang et al., 2012) 

 โดยพบว่าความหลากหลายทางพันธุกรรมและโครงสร้างประชากรของพืชสัมพันธ์กับประวัติ และ
วิวัฒนาการของพืชชนิดนั้นๆ จึงส่งผลให้เกิดกระจายตัวของความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในและ
ระหว่างประชากรรวมไปถึงโครงสร้างประชากรอีกด้วย (Hamrick., 1987) นอกจากนี้ความแปรปรวนทาง
พันธุกรรมของกลุ่มประชากรเกิดได้จากสภาพแวดล้อม การคัดเลือกโดยธรรมชาติ ภูมิหลังทาง
ประวัติศาสตร์ การขยายพันธุ์ และการกลายพันธุ์ (Hamrick and Godt, 1996) โดยทุเรียนจัดเป็นพืชที่มี
การผสมข้ามพันธุ์ตามธรรมชาติ ท าให้มีพันธุกรรมแบบพันทาง (Heterogeneous) ซึ่งเป็นผลต่อการเพ่ิม
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของทุเรียน (ทรงพล, 2553) 
 
4.6  ผลการศึกษาข้อมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาและคุณภาพผลที่มีความส าคัญทาง 

 เศรษฐกิจ 
 ท าการเก็บข้อมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาและวิเคราะห์คุณภาพผลของทุเรียนบ้านในพ้ืนที่อ าเภอ

ปะทิวและอ าเภอท่าแซะจังหวัดชุมพร ซึ่งบางตัวอย่างไม่มีผลทุเรียนจึงได้ตัวอย่างทุเรียนมาศึกษาเพียง 22 
ตัวอย่าง ได้แก่ CH01, CH02, CH04, CH05, CH08, CH10, CH11, CH12, CH13, CH14, CH16, CH17, 
CH19, CH20, CH21, CH24, CH27, CH28, CH30, CH38, CH40 และ CH41 

 จากตัวอย่างท้ัง 22 ตัวอย่าง สามารถแบ่งลักษณะของรูปร่างทรงผล รูปร่างหนาม สีเนื้อ และรูปร่าง
เมล็ดได้ซึ่งเป็นลักษณะภายนอกที่ปรากฏเด่นชัด เมื่ออาศัยลักษณะรูปร่างทรงผลสามารถแบ่งกลุ่มทุเรียน
ได้ 7 กลุ่ม ได้แก่ กลุ่มที่มีทรงผลรูปไข่ (ovold) พบ 2 ตัวอย่าง ได้แก่ CH01 และ CH20 คิดเป็น 9.09 
เปอร์เซ็นต์ กลุ่มที่มีทรงผลรูปไข่กลับ (obovold) พบ 2 ตัวอย่าง ได้แก่ CH02 และ CH05 คิดเป็น 9.09 
เปอร์เซ็นต์ กลุ่มท่ีมีทรงผลรูปรี (eliptic) มี 2 ตัวอย่าง ได้แก่ CH11 และ CH12 คิดเป็น 9.09 เปอร์เซ็นต์ 
กลุ่มที่มีทรงผลทรงรี (oval) พบ 9 ตัวอย่าง ได้แก่ CH10, CH19, CH21, CH24, CH27, CH28, CH30, 
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CH40 และ CH41 คิดเป็น 40.91 เปอร์เซ็นต์ กลุ่มที่มีทรงผลกลมแป้น (oblate) พบ 2 ตัวอย่าง ได้แก่ 
CH04 และ CH16 คิดเป็น 9.09 เปอร์เซ็นต์ กลุ่มท่ีมีทรงผลกลม (globose) พบ 4 ตัวอย่าง ได้แก่ CH08, 
CH13, CH14 และ CH17 คิดเป็น 18.18 เปอร์เซ็นต์ และกลุ่มที่มีทรงผลขอบขนาน (oblong) พบ 1 
ตัวอย่าง ได้แก่ CH38 คิดเป็น 4.55 เปอร์เซ็นต์ จากการศึกษาพบว่าทุเรียนที่น ามาศึกษาส่วนใหญ่มี
ลักษณะรูปร่างทรงผลเป็นทรงรี แสดงดังรูปที่ 4.10 

 

 
 
รูปที่ 4.10  ลักษณะรูปทรงผลทุเรียน (ก) ผลรูปไข่ (ovold) (ข) ผลรูปไข่กลับ (obovold) (ค) ผลรูปรี  

  (eliptic) (ง) ผลทรงรี (oval) (จ) ผลกลมแป้น (oblate) (ฉ) ผลกลม (globose) และ  
              (ช) ผลขอบขนาน (oblong) 

 
 หากจัดกลุ่มทุเรียนโดยอาศัยลักษณะรูปร่างหนามทุเรียนสามารถแบ่งได้ 6 กลุ่ม ได้แก่ พีระมิด  

(pyramidal) พบ 1 ตัวอย่าง ได้แก่ CH20 คิดเป็น 4.55 เปอร์เซ็นต์ ทรงกรวย (conical) พบ 1 ตัวอย่าง 
ได้แก่ CH02 คิดเป็น 4.55 เปอร์เซ็นต์ นูน (convex) พบ 2 ตัวอย่าง ได้แก่ CH01 และ CH24 คิดเป็น 
9.10 เปอร์เซ็นต์ นูนปลายแหลม (pointed-convex) พบ 2 ตัวอย่าง ได้แก่ CH05 และ CH12 คิดเป็น 
9.10 เปอร์เซ็นต์ เว้า (concave) พบ 5 ตัวอย่าง ได้แก่ CH04, CH10, CH21, CH38 และ CH41 คิดเป็น 
22.72 เปอร์เซ็นต์ และเว้าปลายแหลม (pointed-concave) พบ 11 ตัวอย่าง ได้แก่ CH08, CH11, 
CH13, CH14, CH16, CH17, CH19, CH27, CH28, CH30 และ CH40 คิดเป็น 55 เปอร์ เซ็นต์  จาก
การศึกษาพบว่าทุเรียนที่น ามาศึกษาส่วนใหญ่มีลักษณะรูปร่างหนามเว้าปลายแหลม (pointed-concave) 
แสดงดังรูปที่ 4.11 
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รูปที่ 4.11  ลักษณะรูปร่างหนามทุเรียน (ก) พีระมิด (pyramidal) (ข) ทรงกรวย (conical) (ค) นูน  
  (convex) (ง) นูนปลายแหลม (pointed-convex) (จ) เว้า (concave) และ (ฉ) เว้าปลาย 
  แหลม (pointed-concave) 
 

 เมื่ออาศัยลักษณะสีเนื้อทุเรียนสามารถแบ่งได้ 4 กลุ่ม ได้แก่ กลุ่มที่มีเนื้อสีเหลืองเข้ม (dark yellow) 
พบ 7 ตัวอย่าง ได้แก่ CH01, CH02, CH04, CH10, CH24, CH38 และ CH41 คิดเป็น 31.82 เปอร์เซ็นต์ 
กลุ่มที่มีเนื้อสีเหลือง (yellow) พบ 7 ตัวอย่าง ได้แก่ CH05, CH08, CH11, CH19, CH20, CH21 และ 
CH27 คิดเป็น 31.82 เปอร์เซ็นต์ กลุ่มที่มีเนื้อสีเหลืองอ่อน (light yellow) พบ 5 ตัวอย่าง ได้แก่ CH12, 
CH14, CH16, CH28 และ CH30 คิดเป็น 22.73 เปอร์เซ็นต์ และกลุ่มที่มีเนื้อสีซีดขาว (pale yellow) 
พบ 3 ตัวอย่าง ได้แก่ CH13, CH17 และ CH40 คิดเป็น 13.64 เปอร์เซ็นต์ จากการศึกษาพบว่าทุเรียนที่
น ามาศึกษาส่วนใหญ่มีสีเนื้อเป็นสีเหลือง (yellow) แสดงดังรูปที่ 4.12 

 

 
 

รูปที่ 4.12  ลักษณะสีเนื้อทุเรียน (ก) เนื้อสีเหลืองเข้ม (dark yellow) (ข) เนื้อสีเหลือง (yellow)  
(ค) เนื้อสีเหลืองอ่อน (light yellow) และ (ง) เนื้อสีซีด (pale yellow) 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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 เมื่อจัดกลุ่มทุเรียนโดยอาศัยลักษณะรูปร่างเมล็ดสามารถแบ่งกลุ่มทุเรียนได้ 3 กลุ่ม ได้แก่ กลุ่มที่มี
รูปกลมรี (spheroid) พบ 3 ตัวอย่าง ได้แก่ CH04, CH16 และ CH40 คิดเป็น 13.64 เปอร์เซ็นต์ กลุ่มท่ีมี
รูปขอบขนาน (oblong) พบ 6 ตัวอย่าง ได้แก่ CH08, CH14, CH19, CH24, CH28 และ CH41 คิดเป็น 
27.28 เปอร์เซ็นต์ และกลุ่มที่มีรูปกลมรีเหมือนไข่ (ellipsoid) พบ 13 ตัวอย่าง ได้แก่ CH01, CH02, 
CH05, CH10, CH11, CH12, CH13, CH17, CH20, CH21, CH27, CH30 และ CH38 คิดเป็น 59.10 
เปอร์เซ็นต์ จากการศึกษาพบว่าทุเรียนที่น ามาศึกษาส่วนใหญ่มีลักษณะรูปร่างเมล็ดเป็นรูปกลมรีเหมือนไข่ 
(ellipsoid) แสดงดังรูปที่ 4.13 

 

 
 

รูปที่ 4.13  ลักษณะรูปร่างเมล็ดทุเรียน (ก) รูปกลมรี (spheroid) (ข) รูปขอบขนาน (oblong) และ  
(ค) รูปกลมรีเหมือนไข่ (ellipsoid)  

 
 ผลการศึกษานี้พบว่าทรงผลที่พบมาก คือทรงรี ทรงหนามที่พบมาก คือเว้าปลายแหลม สีเนื้อที่พบ

มาก คือสีเหลือง และรูปร่างเมล็ดที่พบมาก คือรูปกลมรีเหมือนไข่ ซึ่งมีความสอดคล้องกับงานวิจัยของ 
ฮูดา (2556) ที่ศึกษาความหลากหลายของรูปร่างทรงผล รูปร่างหนาม และสีเนื้อในทุเรียนบ้านทางภาคใต้ 
พบว่ารูปร่างทรงผลที่พบมาก คือทรงรี จึงกล่าวได้ว่าทุเรียนบ้านภาคใต้ส่วนใหญ่มีลักษณะทรงผลเป็น 
ทรงรี ส าหรับการวิเคราะห์คุณภาพผลที่มีความส าคัญทางเศรษฐกิจของทุเรียนจ านวน 22 ตัวอย่าง พบว่า 
ปริมาณ Total soluble solids หรือค่าความหวานอยู่ในช่วง 14.51 ถึง 31.25 %brix โดยตัวอย่าง CH17 
มีค่าความหวานน้อยที่สุด และตัวอย่าง CH41 มีค่าความหวานมากที่สุด ปริมาณแป้งอยู่ในช่วง 0.1424 
ถึง 0.4579 กรัมต่อมิลลิลิตร ตัวอย่าง CH04 มีปริมาณแป้งน้อยที่สุด และตัวอย่าง CH41 มีปริมาณแป้ง
มากที่สุด ปริมาณเส้นใยอยู่ในช่วง 0.50 ถึง 5.74 เปอร์เซ็นต์ ตัวอย่าง CH13 มีปริมาณเส้นใยน้อยที่สุด 
และตัวอย่าง CH30 มีปริมาณเส้นใยมากที่สุด ส่วนปริมาณคลอโรฟิลล์และแคโรทีนอยด์พบว่า ตัวอย่าง 
CH16 มีปริมาณคลอโรฟิลล์และแคโรทีนอยด์น้อยที่สุด และตัวอย่าง CH41 ปริมาณคลอโรฟิลล์และ 
แคโรทีนอยดม์ากที่สุด 

 เมื่อน าข้อมูลทางสัณฐานวิทยาที่บันทึกตามแบบฟอร์มและข้อมูลคุณภาพผลมาวิเคราะห์ด้วย
โปรแกรม R studio เพ่ือใช้ในการตัดสินใจหรือใช้เป็นเกณฑ์ในการคัดเลือกคุณลักษณะที่มีความส าคัญใน
การจัดจ าแนกกลุ่มตัวอย่างที่ต้องการ ซึ่งจะแสดงผลออกมาในรูปของแผนภาพต้นไม้พบว่า แต่ละข้อมูลไม่
มีความสัมพันธ์กับแผนภาพความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมที่วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี 
เอสเอสอาร์ และ 2 เครื่องหมายร่วมกัน เนื่องจากตัวอย่างทุเรียนมีการกระจายปะปนกัน เป็นเพราะใน
การปลูกทุเรียนนั้นขึ้นอยู่กับปัจจัยของสภาพภูมิอากาศ สภาพแวดล้อม และความอุดมสมบูรณ์ซึ่งมีผลต่อ
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กระบวนการพัฒนาของผลทุเรียน (ศิริพร, 2559) เป็นผลท าให้เกิดการเปลี่ยนแปลงของลักษณะภายนอก
ที่ปรากฏ เช่น ข้อมูลความหนาแน่นของหนาม เมื่อใช้โปรแกรม R studio สามารถจัดกลุ่มตัวอย่างได้ 3 
กลุ่ม ได้แก่ กลุ่ม (ก) มีความหนาแน่นหนามอยู่ในช่วง 25.00 ถึง 27.33 เซนติเมตรต่อ 25 ตาราง
เซนติเมตร กลุ่ม (ข) มีความหนาแน่นหนามอยู่ในช่วง 15.67 ถึง 23.11 เซนติเมตรต่อ 25 ตาราง
เซนติเมตร และกลุ่ม (ค) มีความหนาแน่นหนามอยู่ในช่วง 31.33 ถึง 44.00 เซนติเมตรต่อ 25 ตาราง
เซนติเมตร แสดงดังรูปที่ 4.14 
 

 
รูปที่ 4.14  แผนภาพต้นไม้ที่วิเคราะห์ได้จากข้อมูลความหนาแน่นของหนามทุเรียนจ านวน 22 ตัวอย่าง 

ด้วยโปรแกรม R studio  
 
เช่นเดียวกับข้อมูลความหนาของเปลือกพบว่า จัดกลุ่มตัวอย่างทุเรียนออกเป็น 3 กลุ่ม ได้แก่ กลุ่ม 

(ก) มีความหนาของเปลือกอยู่ในช่วง 1.16 ถึง 1.40 เซนติเมตร กลุ่ม (ข) มีความหนาของเปลือกอยู่ในช่วง 
0.44 ถึง 0.62 เซนติเมตร และกลุ่ม (ค) มีความหนาของเปลือกอยู่ในช่วง 0.78 ถึง 1.04 เซนติเมตร พบว่า
ไม่มีความสัมพันธ์เช่นกัน แสดงดังรูปที่ 4.15 
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รูปที่ 4.15  แผนภาพต้นไม้ที่วิเคราะห์ได้จากข้อมูลความหนาของเปลือกทุเรียนจ านวน 22 ตัวอย่าง  
 ด้วยโปรแกรม R studio 

 
ยกเว้นข้อมูลลักษณะสัณฐานวิทยาในส่วนของรูปร่างทรงผล รูปร่างหนาม รูปร่างเมล็ด และสีเนื้อที่

ค่อนข้างมีความสัมพันธ์กับการจัดจ าแนกกลุ่มตัวอย่างทุเรียน คือเมื่อน าแผนภาพแสดงความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมของทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่างที่วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีร่วมกับ  
เอสเอสอาร์มาหาความสัมพันธ์กับข้อมูลลักษณะสัณฐานวิทยาในส่วนของผลทุเรียนพบว่า กลุ่มที่ 1 เป็น
สายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มก้านยาวและกลุ่มทองย้อย รวมถึงตัวอย่างทุเรียนจากจังหวัดชุมพรที่มีรูปแบบยีน 
(จีโนไทป์) เหมือนกับสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มนี้ โดยลักษณะภายนอก (ฟีโนไทป์) ที่พบมีทรงผลรูปไข่กลับ 
และทรงผลกลม มีรูปร่างหนามเป็นทรงนูนปลายแหลม สีเนื้อเป็นสีเหลืองจนถึงเหลืองเข้ม และรูปร่าง
เมล็ดมีทรงกลมรีเหมือนไข่ กลมรี และขอบขนาน กลุ่มที่ 2 เป็นสายพันธุ์ทุเรียนในกลุ่มกบและกลุ่มก าปั่น 
รวมถึงตัวอย่างทุเรียนจากจังหวัดชุมพร โดยลักษณะภายนอกที่พบมีทรงผลกลม ผลรูปไข่กลับ ผลรูปรี  
ผลทรงรี และผลขอบขนาน มีรูปร่างหนามเป็นทรงเว้า สีเนื้อเป็นสีเหลืองอ่อนจนถึงเหลือง และรูปร่าง
เมล็ดมีทรงกลมรีเหมือนไข่ กลมรี และขอบขนาน กลุ่มที่ 3 และกลุ่มที่ 4 เป็นตัวอย่างทุเรียนจากจังหวัด
ชุมพรที่มีรูปแบบยีนต่างออกไป โดยลักษณะภายนอกที่พบมีทรงผลกลม ผลกลมแป้น และผลทรงรี มี
รูปร่างหนามเป็นทรงเว้าปลายแหลม สีเนื้อเป็นสีเหลืองซีดจนถึงเหลืองอ่อน และรูปร่างเมล็ดมีทรงกลมรี
เหมือนไข่ และกลมรี แสดงให้เห็นว่าลักษณะที่มีความส าคัญในการจัดจ าแนกกลุ่มทุเรียน คือรูปร่างหนาม 
ซึ่งกลุ่มตัวอย่างทุเรียนจากจังหวัดชุมพรจะพบรูปร่างหนามเป็นทรงเว้าปลายแหลม โดยแต่ละกลุ่มแสดง
ตัวอย่างของแต่ละลักษณะดังรูปที่ 4.16 
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รูปที่ 4.16  แผนภาพแสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมที่วิเคราะห์ร่วมกันด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีและเอสเอสอาร์จ านวน 45 ตัวอย่าง โดยการจัด 

กลุ่มแบบวิธี UPGMA กับข้อมูลลักษณะสัณฐานวิทยาในส่วนของผล 
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จากผลการศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและการเก็บข้อมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยารวมถึง
คุณภาพผลที่มีความส าคัญทางเศรษฐกิจ แสดงให้เห็นว่าหากใช้ลักษณะทางสัณฐานวิทยาในการจัดจ าแนก
กลุ่มสายพันธุ์ทุเรียนที่มีความใกล้ชิดกันทางพันธุกรรมเพียงอย่างเดียวนั้นไม่เพียงพอ เพราะลักษณะทาง  
ฟีโนไทป์เป็นลักษณะที่มีการแสดงออกทางภายนอก มีการเปลี่ยนแปลงไปตามกาลเวลาเพ่ือปรับตัวให้เข้า
กับสภาพแวดล้อม รวมถึงมีปัจจัยหลายอย่างต่อการเจริญของพืชชนิดทุเรียนนี้ จึงไม่สามารถใช้จัดจ าแนก
ได้อย่างชัดเจน ขณะที่ลักษณะจีโนไทป์หรือรูปแบบยีนซึ่งเป็นยีนที่ควบคุมลักษณะทางพันธุกรรมสามารถ
บ่งบอกถึงพันธุกรรมของพืชชนิดนั้นๆ ได้อย่างชัดเจน (สุรินทร์, 2545) ส่งผลให้การจัดจ าแนกกลุ่มทุเรียน
ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลที่ใช้ศึกษา ไม่สอดคล้องกับการจัดจ าแนกด้วยลักษณะทางสัณฐานวิทยา เนื่องจาก
ทุเรียนที่มีลักษณะทางสัณฐานวิทยาที่เหมือนหรือใกล้เคียงกัน อาจมีจีโนไทป์ที่ต่างกันจนถูกจัดไปอยู่ใน
กลุ่มที่มีจีโนไทป์ใกล้เคียงกัน ที่เป็นเช่นนี้เพราะเกิดจากวิวัฒนาการทางประวัติศาสตร์ การคัดเลือกโดย
ธรรมชาติ การเคลื่อนย้ายของยีน ระบบการผสมพันธุ์ และการกลายพันธุ์ (Hamrick and Godt, 1996)
จึงมีโอกาสที่ลักษณะทางพันธุกรรมหรือจีโนไทป์มีความต่างกัน โดยที่ลักษณะทางฟีโนไทป์ที่ปรากฏอาจจะ
เหมือนหรือต่างกันก็ได้ 
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บทท่ี 5 
สรุปผลการวิจัยและข้อเสนอแนะ 

 
5.1  สรุปผลการวิจัย 

 งานวิจัยนี้เป็นการศึกษาความสัมพันธ์และความหลากหลายทางพันธุกรรมเพ่ือสร้างเป็นลายพิมพ์ 
ดีเอ็นเอของทุเรียนจ านวน 45 ตัวอย่าง ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีและเอสเอสอาร์ สามารถ
คัดเลือกคู่ไพรเมอร์ที่เหมาะสมของเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีได้ 13 คู่ไพรเมอร์ และเครื่องหมาย
โมเลกุลเอสเอสอาร์ 14 คู่ไพรเมอร์ น ามาศึกษากับตัวอย่างทุเรียนพบเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของแถบ 
ดีเอ็นเอเท่ากับ 65.62 และ 71.19 เปอร์เซ็นต์ ตามล าดับ เมื่อหาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมพบว่า มี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง แสดงค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.76 ถึ ง 
0.98 แบ่งกลุ่มทุเรียนออกเป็น 5 กลุ่ม (เครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี) 0.67 ถึง 0.97 แบ่งกลุ่มทุเรียน
ออกเป็น 6 กลุ่ม (เครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์) และพบว่ากลุ่มตัวอย่างไม่มีความสัมพันธ์กับแหล่งพ้ืนที่
ที่เก็บ แต่เมื่อวิเคราะห์ร่วมกันของ 2 เครื่องหมายโมเลกุล ได้ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมอยู่
ระหว่าง 0.72 ถึง 0.96 แบ่งกลุ่มทุเรียนเป็น 5 กลุ่ม พบว่าตัวอย่างในพ้ืนที่ต าบลรับร่อ อ าเภอท่าแซะ ส่วน
ใหญ่จัดอยู่ในกลุ่มเดียวกัน แสดงให้เห็นว่าสามารถจัดจ าแนกกลุ่มตัวอย่างทุเรียนได้ดีขึ้น และเมื่อดูความ
ใกล้ชิดทางพันธุกรรมของทุเรียนจากจังหวัดชุมพรพบว่า บางตัวอย่างในจังหวัดชุมพรมีพันธุกรรมใกล้ชิด
กับตัวอย่างทุเรียนจากศูนย์วิจัยพืชสวนจังหวัดจันทบุรีในกลุ่มก าปั่น กลุ่มทองย้อย กลุ่มกบ และกลุ่ม
ก้านยาว และมีบางตัวอย่างจากจังหวัดชุมพรที่มีลักษณะพันธุกรรมเฉพาะจึงมีรูปแบบของโครงสร้าง
พันธุกรรมแยกชัดเจน และเมื่อประเมินความเป็นไปได้ของโครงสร้างทางพันธุกรรมในกลุ่มประชากร
ทุเรียน (ค่า K) ด้วยโปรแกรม STRUCTURE พบว่ามีโครงสร้างทางพันธุกรรม 2 รูปแบบ (K=2) และเมื่อ
วิเคราะห์ความหลากหลายของกลุ่มประชากรทุเรียนด้วยโปรแกรม ARLEQUIN พบว่าค่าสัมประสิทธิ์
ความแตกต่างของยีน (GST) เท่ากับ 0.1511 (วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพี) 0.1943 
(วิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสเอสอาร์) และ 0.1668 (วิเคราะห์ร่วมกันของ 2 เครื่องหมาย
โมเลกุล) แสดงให้เห็นว่าทุเรียนมีความหลากหลายทางพันธุกรรมในกลุ่มประชากรที่ระดับสูง ซึ่งสาเหตุ
หลักเกิดจากการขยายพันธุ์แบบอาศัยเพศโดยการปลูกด้วยเมล็ดนั้นเอง 

 ผลการศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาในส่วนของผลพบว่า ทุเรียนที่น ามาศึกษาส่วนใหญ่มีลักษณะ
รูปร่างทรงผลเป็นทรงรี รูปร่างหนามเว้าปลายแหลม สีเนื้อเป็นสีเหลือง และรูปร่างเมล็ดเป็นรูปกลมรี
เหมือนไข่ และเมื่อหาความสัมพันธ์ระหว่างแผนภาพที่วิเคราะห์ด้วย 2 เครื่องหมายกับข้อมูลลักษณะทาง
สัณฐานวิทยาและข้อมูลคุณภาพผลที่มีความส าคัญทางเศรษฐกิจพบว่า ข้อมูลลักษณะสัณฐานวิทยาใน
ส่วนของผลค่อนข้างมีความสัมพันธ์กับการจัดจ าแนกกลุ่มตัวอย่างทุเรียน โดยเฉพาะรูปร่างหนาม ซึ่งกลุ่ม
ตัวอย่างทุเรียนจากจังหวัดชุมพรจะพบรูปร่างหนามเป็นทรงเว้าปลายแหลม ดังนั้นการศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของทุเรียนด้วยเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีและเอสเอสอาร์ในครั้งนี้นับเป็น
งานวิจัยที่มีความส าคัญ แสดงให้เห็นว่าพืชในกลุ่มทุเรียนมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง อีกท้ังข้อมูล
นี้ยังสามารถน าไปใช้ในการจ าแนกกลุ่มสายพันธุ์ทุเรียน อนุรักษ์พันธุกรรม รวมถึงข้อมูลคณุภาพผลทุเรียน
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สามารถใช้เป็นฐานข้อมูลในการปรับปรุงและพัฒนาสายพันธุ์ทุเรียนได้  เช่น ผลทุเรียนจากต้น CH16 ที่
เก็บจากต าบลนากระตาม อ าเภอท่าแซะ มีผลขนาดเล็ก เปลือกบาง แกะง่าย มีความฉ่ ามาก หวาน
พอเหมาะ มีความมันเป็นครีมน้อย และกลิ่นอ่อน ซึ่งมีลักษณะพันธุ์ดี สามารถพัฒนาในเรื่องการปลูกและ
การเก็บเกี่ยวให้ง่ายขึ้นเพื่อส่งเสริมเป็นสายพันธุ์การค้าได้ในอนาคต 
 
5.2  ข้อเสนอแนะ 

 การศึกษาในอนาคตสามารถน าเครื่องหมายโมเลกุลเอสอาร์เอพีและเอสเอสอาร์มาประยุกต์ใช้ใน
การหาความสัมพันธ์ ความหลากหลาย รวมถึงน าลายพิมพ์ดีเอ็นเอมาเปรียบเทียบในทุเรียนได้ อย่างไรก็
ตามควรใช้เครื่องหมายโมเลกุลชนิดอ่ืนๆ มาศึกษาเพ่ิมเติม เช่น เครื่องหมายโมเลกุลเอเอฟแอลพี ซึ่งอาจ
ให้ข้อมูลที่ละเอียดหรือแตกต่างกับงานวิจัยครั้งนี้ อีกทั้งควรเพ่ิมตัวอย่างให้มีความครอบคลุมทั่วพ้ืนที่ใน
จังหวัดชุมพร และอาจเพิ่มพ้ืนที่ทางภาคใต้ในจังหวัดอ่ืนๆ เนื่องจากภาคใต้เป็นแหล่งความหลากหลายของ
ทุเรียนบ้านจ านวนมาก และควรเพ่ิมตัวอย่างทุเรียนเศรษฐกิจให้มากขึ้นเพ่ือให้การวิเคราะห์เป็นไปอย่าง
สมบูรณ์ 
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ภาคผนวก 
การเตรียมสารเคมี 

 
1.  การเตรียมสารละลาย 

1.1  2X CTAB ปริมาตร 100 มิลลิลิตร  
ชั่ง CTAB 2 กรัม PVP 1 กรัม NaCl 0.4 กรัม จากนั้นปิเปต EDTA ความเข้มข้น 0.5 โมลาร์ 

จ านวน 4 มิลลิลิตร และ 1 โมลาร์ Tris-HCl จ านวน 10 มิลลิลิตร ผสมสารทั้งหมดในบีกเกอร์ขนาด 
500 มิลลิลิตร โดยอาจใช้ความร้อนเพ่ือช่วยให้สารละลายได้ดีมากขึ้น แล้วปรับปริมาตรด้วยน้ ากลั่น 
sterile จนครบ 100 มิลลิลิตร 
1.2  10% CTAB (ใน 0.7M NaCl) ปริมาตร 50 มิลลิลิตร  

ปิเปต NaCl ความเข้มข้น 5 โมลาร์ (จาก stock) ปริมาตร 7 มิลลิลิตร เติมน้ า 43 มิลลิลิตร ชั่ง
สาร CTAB 5 กรัม ผสมสารทั้งหมดให้เข้ากันโดยใช้ Magnetic bar คนจนสารละลายเป็นเนื้อเดียวกัน 
เก็บไว้ที่อุณหภูมิห้อง 
1.3  0.5M EDTA (pH 8) ปริมาตร 500 มิลลิลิตร 

ชั่ง EDTA 93.06 กรัม ลงในภาชนะ เติมน้ ากลั่นปริมาตร 300 มิลลิลิตร ผสมให้เข้ากันโดยใช้ 
Magnetic bar จนสารละลายเป็นเนื้อเดียวกัน จากนั้นท าการปรับ pH ให้เท่ากับ 8 แล้วจึงปรับ
ปริมาตรสุดท้ายให้เป็น 500 มิลลิลิตร จากนั้นน าไปฆ่าเชื้อด้วย Autoclave ความดันไอทีอุ่ณหภูมิ 121 
องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาท ี
1.4  10X Tris-borate EDTA buffer (TBE buffer) ปริมาตร 1000 มิลลิลิตร 

ชั่ง Tris base 108 กรัม ชั่ง Boric Acid 61.83 กรัม และชั่ง EDTA 9.305 กรัม น าสารที่ชั่งมา
ละลายน้ ากลั่นปริมาตร 500 มิลลิลิตร ปรับ pH ให้เท่ากับ 8 แล้วปรับปริมาตรด้วยน้ ากลั่นจนครบ 
1000 มิลลิลิตร จากนั้นน้ าไปฆ่าเชื้อด้วยเครื่อง Autoclave ความดันไอที่อุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส 
เป็นเวลา 15 นาที และถ้าต้องการเตรียม 1XTBE buffer ปริมาตร 500 มิลลิลิตร เพ่ือใช้งาน ให้ดูด
สารละลาย 10XTBE มา 50 มิลลิลิตร แล้วใช้น้ ากลั่นปรับปริมาตรให้ได้ 500 มิลลิลิตร 

1.5  1M Tris-HCl (pH 8) ปริมาตร 1000 มิลลิลิตร 
ชั่ง Tris 121 กรัม ลงในบีกเกอร์ เติมน้ ากลั่น 500 มิลลิลิตร แล้วปรับ pH ให้เท่ากับ 8 ด้วย 1 โม

ลาร์ HCl จากนั้นปรับปริมาตรสุดท้ายด้วยน้ ากลั่นให้เท่ากับ 1000 มิลลิลิตร น าไปฆ่าเชื้อด้วยเครื่อง 
Autoclave ความดันไอที่อุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที 
1.6  10mM TE buffer ปริมาตร 100 มิลลิลิตร 

ดูด 1 โมลาร์ Tris–HCl (pH 8) มาปริมาตร 10 มิลลิลิตร และดูด 0.5 โมลาร์ EDTA (pH 8) มา
ปริมาตร 2 มิลลิลิตร ผสมให้เข้ากัน ปรับปริมาตรด้วยน้ ากลั่นเป็น 100 มิลลิลิตร น าไปฆ่าเชื้อด้วย
เครื่อง Autoclave ความดันไอที่อุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที และถ้าต้องการ
เตรียม 0.1 มิลลิโมลาร์ TE Buffer ปริมาตร 40 มิลลิลิตร ต้องดูดสารจาก 10 มิลลิโมลาร์ TE Buffer 
ปริมาตร 400 ไมโครลิตร แล้วเติมน้ ากลั่นเพ่ือปรับปริมาตรเป็น 40 มิลลิลิตร 
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1.7  20 mg/ml RNaseA ปริมาตร 1 มิลลิลิตร 
ชั่ง RNase A ใส่หลอด microcentrifuge ขนาด 1.5 มิลลิลิตร ผสมกับน้ า DI water (deionized 

water) ปริมาตร 1 มิลลิลิตร จากนั้น Vortex จนสารละลายเป็นเนื้อเดียวกัน  
 
2.  การเตรียมสารในเทคนิคปฎิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอร์เรส (PCR) 

2.1  20 pmol/µl ไพรเมอร์ (ไพรเมอร์ SRAP และ SSR) ปริมาตร 20 ไมโครลิตร 
ดูดแต่ละไพรเมอร์ที่มีความเข้มข้น 100 ไมโครโมลต่อลิตร ปริมาตร 4 ไมโครลิตร ปรับ  

ปริมาตรด้วย DI water (deionized water) เป็น 20 ไมโครลิตร  
2.2  1.25 mM Deoxynucleotide Triphosphate (dNTP) ปริมาตร 100 ไมโครลิตร  

จาก stock เบสแต่ละเบสประกอบด้วย dATP, dCTP, dGTP และ dTTP ความเข้มข้น 100 มิลลิ
โมลาร์ ต้องปิเปต dNTPs (dATP, dCTP, dGTP และ dTTP) แต่ละเบส 1.25 ไมโครลิตร รวมเป็น 5 
ไมโครลิตร จากนั้นเติม DI water (deionized water) ปริมาตร 95 ไมโครลิตร จะได้ mix dNTPs ที่
มีความเข้มข้น 1.25 มิลลิโมลาร์ ปริมาตร 100 ไมโครลิตร เก็บท่ีอุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส 

 
3.  การเตรียมสารในวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิส 

3.1  การเตรียมอะกาโรสเจล ความเข้มข้น 2 เปอร์เซ็นต์ (w/v) 
ชั่งอะกาโรส 0.8 กรัม ลงในฟลาสก์ เติม 1X TBE buffer ปริมาตร 40 มิลลิลิตร ผสมให้เข้ากัน 

น าไปให้ความร้อนเพ่ือให้ละลายเป็นเนื้อเดียวกัน แล้วเทใส่ถาดส าหรับเตรียมเจลที่มีหวี หลังจากนั้นตั้ง
ทิ้งไว้ที่อุณหภูมิห้องเพ่ือให้เจลเกิดการแข็งตัว 
3.2  การเตรียม 3X Gel loading dye ปริมาตร 200 ไมโครลิตร 

ดูด 6X Gel loading dye ปริมาตร 100 ไมโครลิตร แล้วเติมน้ า DI water (deionized water) 
ปริมาตร 100 ไมโครลิตร 

 
4.  การเตรียมเอธิเดียมโบรไมด์ (EtBr) 

 ดูดเอธิเดียมโบรไมด์ ความเข้มข้น 10 mg/ml ปริมาตร 0.5 มิลลิลิตร หรือ 500 ไมโครลิตร ลงใน 
ภาชนะท่ีเตรียมไว้ เติม 1X TBE Buffer ปริมาตร 499.5 มิลลิลิตร แล้วผสมให้เข้ากัน 
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Durian (Durio zibethinus Murray) is described as “the king of tropical fruit” which is one of the 
most important commercial fruit crops. In Thailand, there are many different cultivars of 
durian. Only a few of these are in commercial cultivation that large potential for supply both 
local and export markets. This research aims to observe the genetic variability and relationship 
among durian cultivars using Sequence-Related Amplified Polymorphism (SRAP) markers. 
DNA extraction from leaves of 29 durian cultivars which were collected from Chanthaburi 
Horticultural Research Center, Chanthaburi Province, Thailand. The result of this study 
obtained a total of 234 DNA fragments of which 182 fragments (77.78%) were polymorphic 
from 13 primer combinations of SRAP technique. The result were analyzed the genetic 
relationship with UPGMA by NTSYS program. There is similarity coefficient ranged from 
0.62-0.93. Based on a cut-off point of 0.77 in Dice's similarity coefficient, the 29 durian 
cultivars were divided into four groups and three individaul. In this study, SRAP showed itself 
to be the most efficient. Therefore, SRAP marker can be used to examine the genetic diversity 
of another durian cultivars in future. 
 
Keywords: genetic diversity, durian, Durio zibethinus, SRAP marker  
 
Introduction 

Durian is one of the most popular and famous local fruits in Southeast 
Asia, has been cultivated for centuries (Subhadrabandhu and Ketsa, 2001). The 
fruit is generally referred to as the king of fruits since its extremely delicious 
taste and nutritional value. Among the thirty recognised Durio species, at least 
four of which found in Thailand: D. malaccensis Planch. Ex. Mast., D. griffithii  
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(Mast.) Bakh., D. pinangianus Ridley and D. zibethinus Murray. D. zibethinus 
or durian is the only species has been popular for both domestic and 
international consumption, widely grown commercially and also has an 
extremely important economic role (Hiranpradit, 2008). In the beginning of 
planting, usually the growers propagate durian by seeds, resulting in a number 
of different cultivars. Therefore, there are probably more than 200 cultivars are 
reported in Thailand. Individual cultivars have a different flavor and odor 
profile. Most of them have a common name such as Kop Suwan, Thong Yip, 
Chat Si Thong and Krapuk Thongdee etc. However, there are no economic 
importance. There are only four cultivars: Monthong, Chanee, KanYao and 
Kradumthong which are popular and economic importance (Department of 
Agriculture, 2010).  

Although, there are many characteristics, the botanical description are the 
most similar which unable to identified or separated durian cultivars. Therefore, 
it relies on molecular markers used in the classification and genetic diversity. 
Despite its great power, the molecular study of plant genetic diversity are 
necessary. Molecular markers such as Amplified Fragment Length 
Polymorphism: AFLP (Sukhotu et al., 2009), Simple Sequence Repeat: SSR 
(Chareonsap et al., 2009), Random Amplification of Polymorphic DNA: RAPD 
(Vanijajiva, 2011) and inter-simple sequence repeats: ISSR (Vanijajiva, 2012) 
have been reported. However, Sequence-Related Amplified Polymorphism 
(SRAP) marker, amplify open reading frames (ORFs) (Li and Quiros, 2001) 
based on two special primer have not been reported. Therefore, the purpose of 
this research to determine genetic diversity of durian cultivars using SRAP 
marker.  

 
Materials and methods  
 
Plant materials and DNA extraction 

This study was carried out using twenty-nine durian cultivars leaves that 
collected from Chanthaburi Horticultural Research Center, Chanthaburi 
province showed as Table 1. DNA extraction are modify the CTAB protocol 
followed Doyle  and Doyle, (1990). The leaves (1 to 2 g) were ground and 
mixed with 700 µL of 2X CTAB solotion [2% (w/v) CTAB, 1M Tris-HCl  
(pH 8), 0.5M EDTA, 1% PVP and 5M NaCl]. Transfer homogeneous solution 
into a 1.5 ml microcentrifuge tube and add 2 µl of β-mercaptoethanol. Mix 
gently and incubate at 65 °C in a water bath for 4 hour. The homogenate was 
mixed in equal volume of chloroform: isoamyl alcohol (24:1, v/v) by gentle 
inversion. After centrifugation at 14,000 rpm at 4 °C for 15 min, the upper 
aqueous layer was transferred to a fresh microcentrifuge tube. RNA was 

Aricultural 12no7.1(1483-).indd   1484 20/12/2559   13:32:48

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



1485

Journal of Agricultural Technology 2016 Vol. 12(7.1):1483-1491

Journal of Agricultural Technology 2016 Vol. 12(7.1):1481-1489 
 

1483 
 

removed by treating with 2 µl of the RNase (20 mg/ml) for 1 hour at 37 °C. 
After that, add 50 µl of 10% CTAB in 0.7M NaCl. The extraction of DNA with 
chloroform: isoamyl alcohol was repeated one more time. The DNA was 
precipitated with ice-cold isopropanol. The pellet is washed with ice cold 
70% ethanol followed by absolute ethanol. The final step, the pellet was 
dissolved in TE buffer. The DNA extract quantity and quality were measured 
using optical density (OD) at 260 nm and 280 nm by spectrophotometer and 
1% agarose gel electrophoresis. The DNA was stored at -20 °C until further 
use. 
 
SRAP analysis 

The SRAP analysis was followed according to Li and Quiros (2001). The 
SRAP reaction was carried out in a final volume of 20 µL consists of 1X 
standard Taq reaction buffer (New England BioLabs, USA), 2.5 mM MgCl2 
(Vivantis, Malaysia), 1U Taq DNA polymerase (New England BioLabs, USA), 
200 µM of dNTPs (Vivantis, Malaysia), 1.0 µM of each primer and 100 ng 
genomic DNA. The PCR amplification program was conducted following the 
protocol of Abedian et al., (2012): 3 min of initial denaturing at 94 °C, five 
cycles of three steps: 1 min of denaturing at 94 °C, 1 min of annealing at 35 °C 
and 1 min of elongation at 72 °C, 35 cycles of 94 °C for 1 min, 50 °C for 1 min, 
and 72 °C for 1 min; followed by a final extension 10 min at 72 °C. The SRAP 
products were separated by electrophoresis on 1.5% (w/v)  agarose gel in 1X 
TBE buffer along with the VC 100 bp plus DNA Ladder marker (Vivantis, 
Malaysia). The gel was stained with ethidium bromide solution and examined 
under UV light transilluminator.  
 
Data scoring and SRAP analysis 
 Clear and well resolved bands of the samples were compared with each 
other and DNA fragments were scored as present (1) or absent (0) from each 
primer. Dice’s similarity coefficients among the 29 genotypes were calculated. 
The dendrogram was constructed by genetic similarity matrices using the 
unweighted pair group mean algorithm (UPGMA) method by the NTSYS-
pc software package version 2.01e (Rohlf, 2000).  
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Table 1. Code and cultivar name of twenty-nine durian cultivars used in this study 
 

Code Cultivar name Code Cultivar name Code Cultivar name 
DZ05 Jao Noge DZ 24 Chai Mafai DZ 37 Kop Chainam 
DZ06 Nom Sawan DZ 25 Chat Si Thong DZ 38 E-ngon 
DZ 07 Krapuk Thongdee DZ 26 Chat Si Thong DZ 39 Nok Yip 
DZ 08 Saochom 

Fakthong 
DZ 27 Maled Kotchasarn DZ 40 Tonyai 

DZ 12 Lueang Thong DZ 28 Thong Yoi Doem DZ 41 E-lip 
DZ 13 Kop Suwan DZ 29 Kanyao Si-nak DZ 42 Yindi 
DZ 15 Metnai Yaiprang DZ 30 Pin Thong DZ 43 Saochomhet 
DZ 18 Kop Watklual DZ 33 Kop Nasan DZ 44 Eai-Mai 
DZ 21 Kop Langwihan DZ 34 Kop Thongpheng DZ 45 Thunthawai 
DZ 23 Thong Yip DZ 35 Kop Chaokhun   

 
Results and Discussions 
 
SRAP amplification  

In preliminary, thirty sets of primer combinations that were combined by 
5 forward primers and 6 reverse primers were screened, out of which only 13 
primer combinations showed reproducible fragments with easily recordable 
bands and gave polymorphisms (Thinhuatoey et al., 2016). In this study, 
determine the genetic diversity among twenty nine durian cultivars with the 
thirteen SRAP primer combinations that able to produce intense bands in all 
samples. The SRAP profiles of 29 samples from ME1/EM1 and ME4/EM5 
primer combinations shown in figue 1A and 1B, respectively. From thirteen 
primer combination, the total of 234 DNA fragments were observed. The 
number of SRAP bands per primer combinations ranged from 15 (ME5/EM2) 
to 21 (ME4/EM5) with an average 18. ME5/EM2 primers gave the highest 
number of polymorphic fragments (86.87 %). However, in the total 182 
polymorphic bands were scored with an average 14 and percentage of 
polymorphism (% polymorphism) is 77.78% (Table 2). 

 
SRAP relationship between cultivars 

The dendrogram was constructed from the distance matrix based on  
Dice’s similarity coefficients. The dendrogram by UPGMA analysis, similarity 
coefficient ranged from 0.62 to 0.93. Based on a cut-off point of 0.77  in 
Dice's similarity coefficient scale, the twenty nine durian cultivars were divided 
into four groups and three individaul. The first group contained only two 
cultivars (DZ05 and DZ06). The major group II divided into three sub-groups. 
The first sub-group consist of four cultivars: DZ07, DZ25, DZ26 and DZ44. 
Inside the second sub-group were six cultivars: DZ08, DZ21, DZ29, DZ45, 
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DZ15 and DZ23, with close relationship to third sub-group consist of Kob 
cultivars (DZ13, DZ18, DZ33, DZ35 and DZ37). The group III and IV 
contained each two cultivars, which have close relationship lower other groups. 
The section of three individual consisted of DZ39, DZ40 and DZ43 (Figue 2).  

Classification can be residents different of morphology to a certain extent 
but durian have several cultivars. Durian cultivars have been divided into six 
groups based on fruit morphology which consists of leaf shape, leaf apex, leaf 
base, fruit and thorn, (Hiranpradit et al., 2003). There are Kob group, Luang 
group, Kan Yao group, Kam Pan group, Thong Yoi group and Miscellaneous 
group. The durian samples used in this study were classified, rather in the same 
way as morphology. Kob group, Thong Yoi group and Miscellaneous group 
considering the leaf shape and leaf base that each group has several forms, 
which were classified close together group. In group II cultivars are in the 
majority of Kob group, Thong Yoi group and Miscellaneous group. Generally, 
the Miscellaneous group have many different morphological variation, may be 
similar with Kob and Thong Yoi group. However, Kop Thongpheng (DZ34) 
may be differences, it was separated from the Kob group.  

Vanijajiva (2011 and 2012) using RAPD and ISSR markers in the same 
caltivars from Nonthaburi province showed ISSR marker are more interspecific 
diversity than RAPD. Including, Sukhotu et al., (2009) using AFLP marker to 
identification and classification of durian from Chanthaburi Horticultural 
Research Center, that showed high polymorphism about 83.64% and two major 
clusters were detected. In this study, we used samples in same cultivars for 
determination genetic diversity which results were agreeable with the AFLP 
marker such as Chat Si Thong has a close relationship with Krapuk Thongdee. 
Including, Maled Kotchasarn have a closer relationship with Kop Chaokhun. 
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Table 2. Primer codes combination, the number of total DNA bands, the number of 
polymorphic bands and the percentage of polymorphism detected by the SRAP marker 
in 29 durain cultivars 
 

Primer codes 
combination 

No. of total DNA 
bands 

No. of polymorphic 
bands % of polymorphism 

ME1/EM1 17 12 70.59 
ME1/EM4 20 17 85.00 
ME2/EM1 17 14 82.35 
ME3/EM3 18 11 61.11 
ME3/EM4 16 12 75.00 
ME3/EM5 19 15 78.95 
ME3/EM6 20 17 85.00 
ME4/EM2 16 12 75.00 
ME4/EM5 21 18 85.71 
ME5/EM1 17 10 58.82 
ME5/EM2 15 13 86.87 
ME5/EM3 19 15 78.95 
ME5/EM5 18 15 83.33 

Total 234 182 - 
Average 18 14 77.78 

 

 

 
Figure 1.  Examples of the SRAP profiles from 29 durian cultivars revealed by SRAP 

primer combinations (A) ME1/EM1 and (B) ME4/EM5 (left to right: Lane 
M: VC 100 bp plus DNA Ladder, Lane DZ codes: genomic DNA isolated 
from different durian cultivars. The numbers correspond the code of durian 
is given in Table 1) 
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Figure 2. Dendrogram of 29 durian cultivars constructed from SRAP data using 

                      UPGMA method based on Dice’s similarity coefficient 
 

Conclusion 
 
For SRAP marker, determination of genetic diversity among twenty nine 

durian cultivars with the thirteen SRAP primer combinations that percentage of 
polymorphism is 77.78%. ME5/EM2 primer combinations gave the highest 
number of polymorphic (86.87 %). The similarity coefficient ranged from 0.62 
to 0.93, revealed medium level of genetic diversity. However, based on a cut-
off point of 0.77  in similarity coefficient were divided into four groups and 
three individaul. The cultivars in Kob group are classified and clearly isolated 
from other groups. The results from this study indicate that SRAP marker is 
efficiency and stable similar to AFLP marker, simple as well as faster. 
Therefore, this study provides evidence that SRAP marker could be 
used for future determination in large durian population. 
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การคัดเลือกไพรเมอร์ที่เหมาะสมของเคร่ืองหมายโมเลกุล SRAP ส าหรับระบุสายพันธ์ุทุเรียน (Durio 
zibethinus) 
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Abstract 

Durian (Durio zibethinus Merr.) is one of the most prominent complexes in fruit species. Known as 
“the king of tropical fruit” because of unique taste and odor, the species was developed in various cultivar 
names that made difficultly cultivars identification. The aim of this study was to utilize molecular marker for 
consistent and rapid detection and to investigate the genetic characterization using Sequence-Related 
Amplified Polymorphism (SRAP) techniques. In a preliminary study, three famous cultivars populations 
(Monthong, Chanee and Kob Suwan) were selected. Thirty primer combinations sets of 5 forward primers and 
6 reverse primers were applied. Thirteen primer combinations which consistently produced well defined bands 
were further used for genetic profile analysis. A total of 149 bands were observed with an average of 11.46 
bands per primer combination of which 61 were polymorphic (40.94%). Therefore, these suitable pairs of 
SRAP primers were selected for diversity and identify durian cultivars in the further. 
Keywords: durian, Durio zibethinus, SRAP 
 

บทคดัย่อ 
ทเุรียน (Durio zibethinus Merr.) นบัได้ว่าเป็นหนึ่งในผลไม้ที่มีความซบัซ้อนของสายพนัธุ์มากที่สดุชนิดหนึ่ง รู้จกั

กนัในนาม “ราชาของผลไม้เขตร้อน” เนื่องจากรสชาติและกลิน่ที่มีความเป็นเอกลกัษณ์ สาเหตนุีเ้องท าให้เกิดการพฒันาสง่ผล
ให้เกิดสายพนัธุ์ที่มีช่ือเรียกที่หลากหลาย สง่ผลให้ยากต่อการระบุสายพันธุ์ การศึกษานีจ้ึงมีวตัถุประสงค์ เพื่อประยกุต์ใช้
เคร่ืองหมายโมเลกลุทีม่ีความนา่เช่ือถือ และรวดเร็วส าหรับใช้ตรวจสอบและวิเคราะห์ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมด้วยเทคนิค 
Sequence-Related Amplified Polymorphism (SRAP) การศึกษาเบือ้งต้นได้ศึกษาในทเุรียนที่ได้รับความนิยมจ านวน 3 
สายพนัธุ์ของประชากร (หมอนทอง ชะนี และกบสวุรรณ) โดยใช้ไพรเมอร์จ านวน 30 คู่ ซึ่งเป็นการจบัคู่กนัระหว่างไพรเมอร์
สว่นหน้า 5 ชนิด และไพรเมอร์สว่นหลงั 6 ชนิด เพื่อใช้เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ พบว่ามีจ านวน 13 คู่ไพรเมอร์ ที่ให้แถบดีเอ็นเอ
ชดัเจนที่สามารถน าไปใช้ในการตรวจสอบลกัษณะทางพนัธุกรรมตอ่ไปได้ และพบแถบดีเอ็นเอจ านวนทัง้หมด 149 แถบ เฉลี่ย
เทา่กบั 11.46 แถบตอ่คู่ไพรเมอร์ โดยมีแถบที่แสดงความแตกต่าง (polymorphic bands) จ านวน 61 แถบ (40.94%) ดงันัน้
สามารถน าคูไ่พรเมอร์ที่เหมาะสมนีไ้ปใช้ในการศกึษาความหลากหลาย และระบสุายพนัธุ์ของทเุรียนตอ่ไป 
ค าส าคัญ: ทเุรียน Durio zibethinus SRAP  
 

ค าน า 
พืชสกลุทเุรียน (Durio spp.) ในประเทศไทยมีรายงานอยู ่4 ชนิด (species) คือทเุรียนดอน (Durio malaccensis  

Planch. Ex. Mast.) ทุเรียนนก (D. griffithii (Mast.) Bakh.) ทุเรียนป่า (D. pinanginan Ridley) และทุเรียน (D. 
zibethinus Merr.) โดยมีเฉพาะทเุรียนเพียงชนิดเดียวเท่านัน้ ที่ได้รับความนิยมในการบริโภคทัง้ในและต่างประเทศ จึงมี
การปลกูเชิงการค้าอย่างแพร่หลาย ทุเรียนเป็นไม้ผลที่มีช่ือเสียงในพืน้ที่เขตร้อน และกึ่งเขตร้อน จัดเป็นราชาแห่งผลไม้ 

                                                 
1 ภาควิชาชีววิทยา คณะวิทยาศาสตร์ สถาบันเทคโนโลยีพระจอมเกล้าเจ้าคุณทหารลาดกระบัง ถนนฉลองกรุง เขตลาดกระบัง กทม. 10520 
1 Department of Biology, Faculty of Science, King Mongkut's Institute of Technology Ladkrabang, Chalongkrung Road, Ladkrabang District, Bangkok, 10520 
2 ภาควิชาเทคโนโลยีการเกษตรสถาบันเทคโนโลยีพระจอมเกล้าเจ้าคุณทหารลาดกระบัง วิทยาเขตชุมพร อ าเภอปะทิว จังหวัดชุมพร 86160 
2 Department of Agricultural Technology, King Mongkut's Institute of Technology Ladkrabang Prince of Chumphon Campus, Chumphon Province, 86160 
3 คณะวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยีมหาวิทยาลัยราชภัฏพระนคร เลขที่ 9 แจ้งวัฒนะ แขวงอนุสาวรีย์ เขตบางเขน จังหวัดกรุงเทพฯ 10220 
3 Faculty of Science and Technology, PhranakhonRajabhat University, Bangkok, 10220 
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(King of tropical fruit) ในช่วงแรกของการเพาะปลกู ชาวสวนขยายพนัธุ์ทเุรียนด้วยการเพาะเมล็ดเป็นผลท าให้เกิดสาย
พนัธุ์ต่างๆ จ านวนมาก ในประเทศไทยมีการรายงานความหลากหลายของสายพันธุ์ทุเรียนมากกว่า  200 สายพนัธุ์ 
(cultivars) แตส่ายพนัธุ์ที่นิยม และมีส าคญัทางเศรษฐกิจ คือ หมอนทอง ชะนี ก้านยาว และกระดมุทอง โดยสายพนัธุ์อื่นๆ 
มีสี กลิ่น รส และช่ือเรียกแตกต่างกนัไป หรือเป็นที่รู้จกัในบางพืน้ที่เท่านัน้ รวมทัง้ไม่มีความส าคญัทางเศรษฐกิจ แม้ว่ามี
ลกัษณะที่แตกตา่งกนัไปบ้างตามสายพนัธุ์ แตล่กัษณะทางพฤกษศาสตร์สว่นใหญ่ทีค่ล้ายคลงึกนัท าให้ไมส่ามารถระบหุรือ
แยกสายพนัธุ์ทเุรียนได้ ดงันัน้จึงต้องอาศยัเคร่ืองหมายโมเลกลุมาใช้ในการจดัจ าแนกสายพนัธุ์และศกึษาความหลากหลาย 
แม้วา่มีรายงานการศกึษาด้วยเทคนิค Amplified Fragment Length Polymorphism (AFLP) (ฐิตาภรณ์ และคณะ, 2551) 
Random Amplification of Polymorphic DNA (RAPD) (Vanijajiva, 2011) และ Simple Sequence Repeat (SSR) 
(ปิยรัษฎ์ และคณะ, 2552) แตย่งัไมม่ีการรายงานด้วยเทคนิค Sequence-Related Amplified Polymorphism (SRAP) ซึ่ง
เป็นเทคนิคที่เพิ่มปริมาณชิน้ดีเอ็นเอในสว่น open reading frame (ORF) ที่เป็นสว่นส าคญัของยีน โดยใช้ไพรเมอร์ 2 ชนิด 
คือไพรเมอร์สว่นหน้า (forward primer) และไพรเมอร์สว่นหลงั (reverse primer) ขนาด 17 และ 18 เบส ตามล าดบั ที่
ประกอบด้วย 2 สว่น คือ สว่นแรกเป็นล าดบัเบสหลกั (core sequence) ขนาด 13-14 เบส โดย 10-11 เบสแรกทางด้าน
ปลาย 5' เป็นล าดบัเบสที่ไมค่วามจ าเพาะเรียกวา่ ล าดบัเบสสว่นเติม (filler sequence) ตามด้วย CCGG ที่เป็นล าดบัเบส
จ าเพาะของล าดบัเบสไพรเมอร์สว่นหน้า เพื่อจบักบัสว่นเอ็กซอน (exon) หรือ ORF ซึ่งเป็นบริเวณที่มีองค์ประกอบของเบส 
GC สงู (GC rich) และ AATT ที่เป็นล าดบัเบสจ าเพาะของไพรเมอร์สว่นหลงั เพื่อจบักบัดีเอ็นเอในจีโนมบริเวณที่มี AT สงู 
ซึ่งพบมากในส่วนอินทรอน (intron) ส่วนที่สองคือ ล าดบัเบสแบบคดัเลือก (selective sequence) จ านวน 3 เบสที่
เปลี่ยนแปลงได้ทางด้านปลาย 3' โดยเทคนิค SRAP สามารถท าซ า้แล้วให้ผลคงที่ ไม่ต้องทราบข้อมูลล าดบัเบส และ
สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้หลายต าแหน่งพร้อมกนัด้วยการปรากฏหรือไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอ โดยเทคนิคนีม้ีความ
ใกล้เคียงกบัเทคนิค AFLP แต่ท าได้ง่าย และรวดเร็วกว่า (Li และ Quiros, 2001; Ferriol และคณะ, 2003; Robarts 
และ Wolfe, 2014) ดงันัน้ในการศึกษาครัง้นีม้ีวตัถุประสงค์เพื่อพฒันาเคร่ืองหมายโมเลกุล SRAP มาใช้ศึกษาความ
หลากหลาย และระบสุายพนัธุ์ทเุรียน โดยเบือ้งต้นเป็นการคดัเลอืกไพรเมอร์ที่เหมาะสมก่อนน าไปใช้ตอ่ไป 

 
อุปกรณ์และวิธีการ 

น าสว่นใบของทเุรียน 3 สายพนัธุ์ ได้แก่ หมอนทอง (DZ 01) ชะนี (DZ 02) และกบสวุรรณ (DZ 03) มาสกดัดีเอ็น
เอด้วยวิธี CTAB ที่ดดัแปลงจาก Doyle และ Doyle (1987) เมื่อได้ดีเอ็นเอน ามาตรวจวิเคราะห์คณุภาพและวดัปริมาณดี
เอ็นเอ จากนัน้น าดีเอ็นเอมาทดสอบเพื่อคดัเลอืกคูไ่พรเมอร์ โดยใช้ไพรเมอร์จ านวน 30 คู่ ตามงานวิจยัของ Li และ Quiros 
(2001) ซึง่เป็นการจบัคูก่นัระหวา่งไพรเมอร์สว่นหน้า 5 ชนิด (ME1-5) และไพรเมอร์สว่นหลงั 6 ชนิด (EM1-6) ในปฏิกิริยา
ปริมาตร 20 ไมโครลิตร ความเข้มข้นสดุท้ายประกอบด้วย 1X Standard Taq reaction buffer (New England BioLabs, 
USA) MgCl2 (Vivantis, Malaysia) 2.5 มิลลิโมลาร์ Taq DNA polymerase (New England BioLabs, USA) 1 ยนูิต 
dNTP (Vivantis, Malaysia) 200 ไมโครโมลาร์ ไพรเมอร์ 1 ไมโครโมลาร์ และดีเอ็นเอต้นแบบ 100 นาโนกรัม ปรับปริมาตร
ด้วย Nuclease-free water โดยขัน้ตอนของปฏิกิริยาใช้วิธี step up PCR คือ ใช้อณุหภมูิ annealing ต ่าที่ 35 องศา
เซลเซียส 1 นาที จ านวน 5 รอบแรก เพื่อให้ไพรเมอร์จบักบัดีเอ็นเอเป้าหมายได้ด ีและปรับเพิ่มอณุหภมูิ annealing ให้สงูขึน้
เป็น 50 องศาเซลเซียส 1 นาที อีกจ านวน 35 รอบ ท าการตรวจสอบผลิตภณัฑ์พีซีอาร์ด้วยเทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิส โดยใช้
เจลอะกาโรสความเข้มข้น 1.5 เปอร์เซ็นต์ ในสารละลาย TBE buffer ที่ความต่างศกัย์ 100 โวลต์ เป็นเวลา 35 นาที 
เปรียบเทียบกบั DNA marker ชนิด VC 100 bp plus DNA Ladder (Vivantis, Malaysia) 

 
ผลการทดลอง 

ในการทดลองคดัเลอืกคูไ่พรเมอร์ที่เหมาะสมของเคร่ืองหมายโมเลกลุ SRAP ส าหรับระบสุายพนัธุ์ประชากรทเุรียน
ต่อไป ได้ศึกษาโดยการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในประชากรทเุรียน 3 สายพนัธุ์ คือ หมอนทอง ชะนี และกบสวุรรณ ด้วยไพร
เมอร์จ านวน 30 คู่ หลงัการตรวจสอบลกัษณะแถบดีเอ็นเอด้วยเทคนิคอะกาโรสเจลอิเล็กโทรโฟรีซิส พบว่าทกุคู่ไพรเมอร์
สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้ แต่คู่ไพรเมอร์ที่ให้แถบดีเอ็นเอที่ชดัเจน มีจ านวนแถบไม่น้อยหรือมากเกินไป มีแถบที่ให้
ความเข้ม คมชดั สามารถแยกและนบัจ านวนแถบได้ รวมทัง้ในแต่ละโลกสั (locus) แสดงความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอ 
(polymorphic bands) จ านวน 13 คู่ไพรเมอร์ ได้แก่ ME1/EM1, ME1/EM4, ME2/EM1, ME3/EM3, ME3/EM4, 
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ของทัง้ 3 สายพนัธุ์ในทกุคูไ่พรเมอร์ใน Figure 1 และตวัอยา่งของคูไ่พรเมอร์ ME3/EM4 แสดงความแตกต่างของแถบดีเอ็น
เอในต าแหน่งที่ขนาดชิน้ดีเอ็นเอประมาณ 400 คู่เบส โดยตวัอย่าง DZ02 ไม่ปรากฏแถบเช่นเดียวกบั DZ01 และ DZ03 
รวมทัง้ตวัอยา่งของคูไ่พรเมอร์ ME1/EM6 แสดงแถบดีเอ็นเอที่ไมแ่ตกตา่งกนั (monomorphic bands) ในทกุตวัอยา่ง ซึง่จะ
ไมน่ าไปใช้ในการระบสุายพนัธุ์ และจากการศกึษาเฉพาะ 13 คูไ่พรเมอร์ ปรากฏแถบดีเอ็นเอจ านวนทัง้หมด 149 แถบ เฉลีย่
เทา่กบั 11.46 แถบตอ่คูไ่พรเมอร์ เป็นแถบที่แสดงความแตกตา่งจ านวน 61 แถบ คิดเป็นเปอร์เซ็นความแตกต่างของแถบดี
เอ็นเอ (% of polymorphism) เทา่กบั 40.94 เปอร์เซ็นต์โดยคูไ่พรเมอร์ ME5/EM1 ให้ความแตกตา่งของแถบดีเอ็นเอจ านวน
มากที่สดุ คือ 11 แถบ คิดเป็น % of polymorphism เทา่กบั 55 เปอร์เซ็นต์ อยา่งไรก็ตามคู่ไพรเมอร์ ME3/EM5 แสดง % of 
polymorphism สงูสดุ เทา่กบั 63.64 เปอร์เซ็นต์ ดงัแสดงใน Table 1 

 
วิจารณ์ผล 

จากผลการคดัเลอืกคูไ่พรเมอร์ที่เหมาะสมของเทคนิค SRAP เพื่อน าไปใช้ในการศกึษาความหลากหลาย และระบสุาย
พนัธุ์ทเุรียนนัน้มี 13 คูไ่พรเมอร์ สอดคล้องกบังานวิจยั Chaoguang และคณะ (2016) ที่ใช้เทคนิคนีว้ิเคราะห์พนัธุกรรมของชบา 
และชบาลกูผสม ซึ่งจัดเป็นพืชที่อยู่อนัดบัเดียวกับทุเรียน พบว่าเมื่อน าไพรเมอร์จ านวน 25 คู่ไพรเมอร์ มาวิเคราะห์ความ
หลากหลายทางพนัธุกรรม สามารถแยกชบาลกูผสมออกจากกลุ่มอื่นๆ ได้อย่างชัดเจน โดยแสดงให้เห็นว่าคู่ไพรเมอร์ที่ให้ค่า
ความแตกตา่งของแถบดีเอ็นเอสงูสามารถน ามาใช้ในการตรวจสอบความแตกตา่งทางพนัธุกรรมได้ดี เทคนิค SRAP จึงสามารถ
น ามาใช้ในการตรวจสอบความแตกตา่งทางพนัธุกรรม และจดัจ าแนกสายพนัธุ์ของตวัอยา่งพืชที่มีลกัษณะเป็นลกูผสมได้ 
 

สรุปผล 
การคดัเลอืกไพรเมอร์ทีเ่หมาะสมของเคร่ืองหมายโมเลกลุ SRAP ส าหรับระบสุายพนัธุ์ทเุรียน (D. zibethinus) 

พบวา่มจี านวน 13 คูไ่พรเมอร์ จากจ านวนทัง้หมด 30 คูไ่พรเมอร์ ที่ให้แถบดเีอ็นเอชดัเจน สามารถแยกและนบัจ านวนแถบ
ได้ รวมทัง้ แสดงความแตกตา่งของแถบดเีอ็นเอในแตล่ะโลกสั โดยคูไ่พรเมอร์ที่เหมาะสมควรมคีา่ % of polymorphism สงู 
เช่น ME3/EM5 และ ME5/EM1 ดงันัน้สามารถน าคูไ่พรเมอร์ที่เหมาะสมที่ได้จากการคดัเลอืกนีไ้ปใช้ในการศกึษาความ
หลากหลาย และระบสุายพนัธุ์ทเุรียนตอ่ไป 
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Figure 1 The SRAP polymorphisms revealed from DNA amplified using 30 primers pair (left to right: VC 100 bp 

plus DNA Ladder and 3 samples; DZ 01–DZ 03 analyzed in each primer pairs). 
 
Table 1 Primer combination, the number of total DNA bands, the number of polymorphic bands and the  

percentage of polymorphism resulted from SRAP analysis of Durio zibethinus 

Primer combination No. of total DNA bands No. of polymorphic bands % of polymorphism 

ME1/EM1 5 1 20.00 
ME1/EM4 6 1 16.67 
ME2/EM1 11 6 54.55 
ME3/EM3 14 6 42.86 
ME3/EM4 10 5 50.00 
ME3/EM5 11 7 63.64 
ME3/EM6 15 3 20.00 
ME4/EM2 12 6 50.00 
ME4/EM5 11 4 36.36 
ME5/EM1 20 11 55.00 
ME5/EM2 12 1 8.33 
ME5/EM3 12 6 50.00 
ME5/EM5 10 4 40.00 

Total 149 61 - 
Average 11.46 4.69 40.94 
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