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ดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิด Microsatellite ท่ีใชในการจําแนกพันธุ  และตรวจสอบ 
พันธุประวัติกลวยไมสกุลหวายพันธุการคา 

 
Microsatellite DNA Markers for Dendrobium Orchid Cultivars  

and Pedigree Identification 
 

คํานํา 
  
 กลวยไมเปนไมดอกที่สรางรายไดสูงในหลาย ๆ ประเทศ โดยเฉพาะประเทศไทย ซ่ึงเปน
ประเทศที่สงออกกลวยไมตดัดอกรายใหญรายหนึ่งของโลก ในป พ.ศ. 2547 มีพื้นที่ปลูกประมาณ 
19,784 ไร ผลผลิตรวม 43,932 ตัน โดยมีผลผลิตเฉลี่ย 2,221 กิโลกรัมตอไร มูลคาการสงออกดอก
กลวยไมสดในป พ.ศ. 2546 มีมูลคา 1,985.43 ลานบาท ป พ.ศ. 2547 สงออก 2,136.06 ลานบาท มี
อัตราเพิ่มขึ้นรอยละ 7.59 (สํานักงานเศษฐกิจการเกษตร, 2548) ประเทศผูนําเขากลวยไม ไดแก 
ญ่ีปุน อิตาลี ฝร่ังเศส เยอรมันนี สหรัฐอเมริกา (ครรชิต, 2547) ในปจจบุันปริมาณการสงออก
กลวยไมตัดดอกและไมกระถางมีเพิ่มสูงขึ้น เนื่องจากความตองการของผูบริโภคเพิ่มสูงขึ้น ผูปลูก
เล้ียงกลวยไมจงึไดพัฒนากลวยไมพันธุใหมๆ ใหมีความหลากหลายทั้งในดานรูปรางของดอก 
ขนาดลําตน ใบ สีสัน จํานวนดอก การจัดเรียงกลีบดอกภายในชอ และกลิ่นหอมของดอก เพื่อสนอง
ความตองการของตลาดมากขึ้น  
 
 การปรับปรุงพันธุกลวยไมสกุลหวาย (Dendrobium) พันธุลูกผสมตาง ๆ ไดรับการ
พัฒนาขึ้นจากการผสมพันธุขามชนิด หรือภายในชนดิเดยีวกัน  เพื่อสรางความหลากหลายทาง
พันธุกรรม  และใหมีลักษณะตรงตามความตองการของตลาด สําหรับใชประโยชนทางการคาเปน
ไมกระถางและไมตัดดอก จงึไดมีการนําพอแมพันธุมาจากตางประเทศ เพื่อปลูกเลี้ยง และทําการ
คัดเลือกตนพอแมพันธุมาผสมพันธุ เพื่อคัดเลือกลูกผสมที่มีลักษณะดีเดน ทําการขยายพันธุดวย
วิธีการเพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อ และเกดิการกลายพันธุไดพนัธุใหมเกิดขึน้อีกมากมาย (ครรชิต, 2547)  
 

กลวยไมสกุลหวายพันธุผสมบางพันธุมีลักษณะทางสัณฐานวิทยาคลายคลึงกันมาก และไม
สามารถจําแนกความแตกตางระหวางพันธุได จึงจําเปนตองอาศัยผูที่มีความรูและประสบการณมา
ชวยในการจาํแนกพนัธุ เนื่องจากยังไมมีการบันทึกขอมูลเกี่ยวกับลักษณะทางพนัธุกรรมของ



 

2

กลวยไมสกุลหวายแตละพนัธุ และจัดทาํฐานขอมูลอยางมีระบบ ทําใหขอมูลบางสวนที่เปน
ประโยชนตอการจําแนกพันธ ุ  และงานปรบัปรุงพันธุกลวยไมสูญหายไป 

 
กลวยไมสกุลหวายพันธุการคาสวนใหญเกดิจากการผสมขาม ซ่ึงบางพันธุไดรับการผสม

กลับไปยังพอแมพันธุเดิม หรือเกิดการกลายพันธุจากการเพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อไดลูกผสมพันธุใหม
ออกมา (สุภาพ, 2547) กลวยไมลูกผสมบางพันธุมีลักษณะทางสณัฐานวิทยาที่คลายคลึงกันมาก ทาํ
ใหเกิดความสบัสนเกี่ยวกับลักษณะประจาํพันธุ และความถูกตองตรงตามพันธุของกลวยไมสกุล
หวายแตละพนัธุได บางพันธุมีช่ือพันธุเหมือนกัน แตมลัีกษณะทางสัณฐานวิทยาตางกัน ไมสามารถ
ทราบไดวาเปนพันธุเดยีวกนัหรือไม มีความใกลชิดทางพันธุกรรม หรือบรรพบุรุษรวมกันทาง
สายเลือดหรือไม ดังนั้นการพิจารณาลักษณะทางสณัฐานวิทยาเพยีงอยางเดยีว อาจมขีอมูลไม
เพียงพอตอการจําแนกพันธุ จึงจําเปนตองพิจารณาลักษณะทางพนัธุกรรมในระดับจโีนไทป ดวย
เทคนิคทางดานชีวโมเลกุลรวมดวย 
 

การนําเทคนิคทางชีวโมเลกลุมาใชเปรียบเทียบลายพิมพดีเอ็นเอ (DNA fingerprint) เปน
การเปรียบเทยีบโดยสุมหรือจําเพาะเจาะจงจากโครโมโซม  ซ่ึงดีเอ็นเอมีคุณสมบัติเปนสาร
พันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตตางๆ  ที่มีความจําเพาะสําหรับแตละสิ่งมีชีวิต (Morris, 1994)  และไม
ขึ้นอยูกับสภาพแวดลอม จึงสามารถใชลักษณะของลายพิมพดีเอ็นเอจาํแนกความแตกตางของ
ลักษณะทางพนัธุกรรมของสิ่งมีชีวิต รวมกับลักษณะทางสัณฐานวิทยา  เพื่อจําแนกพันธุไดถูกตอง
แมนยํายิ่งขึ้น 
 
 เทคโนโลยีดีเอ็นเอเครื่องหมายที่สามารถนํามาใชหาเอกลักษณประจาํพันธุของพืชมีอยู
มากมายหลายวิธี ไดแก Amplified Fragment Length Polymorphism (AFLP), Restriction Fragment 
Length Polymorphism (RFLP) และRandom Amplified Polymorphic DNA (RAPD) เปนตน ซ่ึงแต
ละวิธีมีขอจํากดัในดานการใชเทคนิคซึ่งมีขั้นตอนที่ซับซอน  ใชเวลาในการดําเนินการนาน 
คาใชจายสูง เพราะอาจมีปญหาดานการทําซ้ําได (reproducibility) แตเทคนิค Simple Sequence 
Length Polymorphism (SSLP) หรือ Microsatellite ซ่ึงอาศัยวิธีการ Polymerase Chain Reaction 
(PCR) สามารถใหขอมูลเอกลักษณพนัธุกรรมพืชไดงาย สะดวก และรวดเรว็ 
 

ดังนั้นการนําเทคนิคทางดานชีวโมเลกุลโดยใชดีเอ็นเอเครื่องหมายชนดิไมโครแซทเทล
ไลทมาใชเปนเครื่องมือ เพื่อตรวจสอบความแตกตางในระดับจีโนไทปของกลวยไมสกุลหวายพันธุ
การคาที่มีอยูในประเทศไทย สามารถจัดกลุมแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรม เพื่อใชเปน 
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ฐานขอมูลทางพันธุกรรมสําหรับงานปรับปรุงพันธุกลวยไม  และนําดเีอ็นเอเครื่องหมายชนิดนี้ไป
ใชในการจําแนกพันธุ ตรวจสอบประวัติทางพันธุกรรม และสรางแผนที่โครโมโซมของกลวยไม
ตอไปได 
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วัตถุประสงค 
 

1. ศึกษาความสัมพันธทางพันธกุรรมของกลวยไมสกุลหวายพันธุการคาจํานวน 19 พนัธุ 
24 accessions ดวยดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท  เพื่อใชประโยชนในการจําแนก
พันธุ และสรางฐานขอมูลทางพันธุกรรมสําหรับงานปรบัปรุงพันธุกลวยไมตอไป 

 
2.    ศึกษาการถายทอดลักษณะทางพนัธุกรรมในระดับจโีนไทปของกลวยไมสกุลหวาย

พันธุลูกผสมที่เกิดจาก D. Burana Jade x {(D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var 
compactum} จํานวน 7 โคลน ดวยดีเอน็เอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท เพื่อสืบประวัติทาง
พันธุกรรมของกลวยไมสกุลหวายพันธุผสม และนําดเีอน็เอเครื่องหมายชนิดนี้ไปใชในการ
ตรวจสอบความเปนลูกผสมของกลวยไมสกุลหวายพันธุอ่ืน ๆ ได 
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การตรวจเอกสาร 
 

กลวยไม 
 

กลวยไมเปนพชืใบเลี้ยงเดีย่ว (Subclass Monocotyledoneae) อยูในวงศกลวยไม (Family 
Orchidaceae) นับเปนวงศที่ใหญที่สุดวงศหนึ่งของพืชมีดอก (Class Angiospermae) มีอยูประมาณ 
17,000-35,000 ชนิด (species) (Dressler, 1993)  มีอยูดวยกันมากมายหลายสกุล (genus) แตละสกุล
มีลักษณะรูปราง สีสัน ที่แตกตางกันออกไป  ในขณะนี้สามารถจําแนกชนิดไดชัดเจนเกือบ 19,000 
ชนิด  และมกีารสรางกลวยไมลูกผสมพันธุใหมๆ เกดิขึ้นมากมาย บางชนิดมีลักษณะทางสัณฐาน
วิทยาคลายคลงึกันมาก ไมสามารถจําแนกชนิดของกลวยไมนัน้ ๆ ได (Dressler, 1993) เจริญเติบโต
ไดในทกุทวีปยกเวนทวีปแอนตารกติก รูปแบบการเจริญเติบโตมีหลายแบบ เชน เจริญเติบโตบนกิง่
ไม พื้นหนิ พืน้ดิน และที่ช้ืนแฉะ  ความแตกตางของชนดิกลวยไมที่พบในเขตรอน (tropic)  มักเปน
กลวยไมประเภทอิงอาศัย (epiphyte)  สวนกลวยไมที่อยูในเขตอบอุน (temperate) มักเปนพวก
กลวยไมดิน (terrestrial) (ครรชิต, 2547) 
 
 กลวยไมสกุลหวายเปนสกุลที่ใหญสกุลหนึ่งในวงศกลวยไม  มีจํานวนมากกวา 1,400 ชนิด  
จากประเทศอนิเดียไปจนถึงประเทศญี่ปุน  และทางตอนใตของออสเตรเลีย, นิวซีแลนด และเกาะ
ฟจิ  สวนใหญเปนกลวยไมประเภทอิงอาศยั  บางชนิดสามารถพบตามโขดหิน (Schelpe and 
Steward, 1990)  ลักษณะลําตนมีทั้งแบบที่เปนลํากลมยาวคลายหวายยอสวน  ลําตนรูปลูกกลวย รูป
กระสวย รูปเหลี่ยม  ลักษณะการเจริญเติบโตสวนใหญเปนแบบเจริญทางดานขาง (อบฉันท, 2546)  
มีอยูประมาณ 41 หมวด (section)  หมวดทีม่ีความสําคัญตอการปรับปรุงพันธุกลวยไมสกุลหวาย
พันธุการคา  สําหรับไมกระถางและไมตดัดอก  คือ หมวด Phalaenanthe, Spatulata (Ceratobium), 
Eleutheroglossum (Spatulata) และ Latouria (Kamemoto, 1999)  ซ่ึงสวนใหญนยิมใชเปนพอแม
พันธุ สําหรับสรางกลวยไมสกุลหวายพันธุลูกผสมตางๆ 
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กลวยไมสกุลหวายท่ีนิยมใชเปนพอแมพันธุ 
 

1. หมวด Phalaenanthe 
 

หมวด Phalaenanthe  ประกอบดวยกลวยไม 2-3 ชนิดเทานั้น พบอยูในแถบประเทศ
อินโดนีเซีย ปาปวนวิกินี และทางตอนเหนอืของประเทศออสเตรเลีย ไดแก D. phalaenopsis, D. 
bigibbum และ D. affine (Schelpe and Steward, 1990) 

 
ลักษณะลําตนเทียม (pseudobulbous stem)  พองตัวเล็กนอย มีรูปรางเปนรูปกระสวย

(spindle shape) ขอปลอง (node) ส้ันถูกหอหุมดวยกาบใบ (sheath)  ใบมีสีเขียวเขม ออกดอกบริเวณ
ใกลปลายยอดของลําตน ชอดอกยาวแคบ ตั้งตรงและโคงงอ มีดอกอยูบริเวณปลายชอดอกประมาณ
คร่ึงหนึ่งหรือ 2 ใน 3 ของความยาวกานชอดอก  ดอกมีขนาดใหญสีมวงหรือสีขาว  กลีบดอกมี 3 
กลีบขนาดกวางกวากลีบเลีย้ง  ขนาดของปาก (lip) เล็กกวากลีบดอก (Schelpe and Steward, 1990) 

 
พันธุที่มีบทบาทสําคัญในงานปรับปรุงพันธุกลวยไมสกลุหวายตดัดอกและไมกระถาง

คือD. phalaenopsis ซ่ึงมีถ่ินกําเนิดอยูในรัฐควีนสแลนด ประเทศออสเตรเลีย ขอดีของลูกผสม 
Phalaenanthe ใชสัญลักษณของจีโนมแทนดวย ‘P’ สามารถพิจารณาไดจากความสามารถในการ
ผสมขามชนิดไดหลายชนิด เชน D. phalaenopsis ผสมขามชนิดกับหมวด Ceratobium ไดพันธุ
ลูกผสมขามระหวางหมวด ซ่ึงปลูกกันอยางแพรหลายในฮาวาย (Kamemoto, 1990) พันธุลูกผสมที่มี
ความสวยงามและมีช่ือเสียง ไดแก พันธุปอมปาดัวร ซ่ึงเปนพันธุไมตัดดอกที่สําคัญของประเทศใน
แถบเอเชียตะวนัออกเฉียงใตและฮาวาย (Schelpe and Steward, 1990) 

 
2. หมวด Spatulata (Ceratobium) 
 

หมวดนี้เรียกกนัวา ‘antelope dendrobium’ กลีบดอก (petal) ยาวและแคบ กลีบเลี้ยง 
(sepal)ดานหลังของดอกสั้นกวากลีบดอก ช้ีตั้งตรงขึ้นเปนเกลียววน ลําตน (stem) ขึ้นอยูเปนกลุม
รวมกันหนาแนน บางครั้งสูงยาวขึ้นถึง 2 เมตร ถูกปกคลุมดวยขนเล็กนอย มีกาบใบหอหุม ใบมีสี
เขียวออนเปนรูปไข (ovate-elliptic) อยูตามยาวของลําตนทั้งสองขาง  ออกดอกบริเวณใกลปลาย
ยอดของลําตน กานชอดอกตัง้ตรงขึ้นหรือโคงงอ  กลีบปากมีสีแตกตางไปจากสีกลีบดอกเปน
ลายเสนบริเวณสันตามยาวของปากลงมา (Schelpe and Steward, 1990) 
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หมวด Spatulata เปนที่รูจักกนัมานานหลายปในชื่อหมวด Ceratobium มีอยูทั้งหมด
ประมาณ 46 ชนิด อยูทางดานตะวันออกของจาวาถึงปาปวนวิกินแีละฟลิปปนส  หลายชนิด
เจริญเติบโตในเขตรอนชื้นบริเวณต่ํากวาละติจูด (Schelpe, 1990) บางชนิดสามารถเจริญเติบโตได
ในบริเวณที่มแีดดจัด  สามารถผสมพันธุกับ D. phalaenopsis ในหมวด Phalaenanthe ใชสัญลักษณ
ของจีโนมแทนดวย ‘C’ในขบวนการปรับปรุงพันธุ  มีบทบาทสําคัญตอการพัฒนากลวยไมสกุล
หวายพันธุการคา  ไดถูกนํามาใชในงานปรับปรุงพันธุเพือ่สรางพันธุลูกผสมใหมๆขึ้นมากมาย โดย
เปนที่ยอมรับกันทั่วไปตั้งแตอดีตจนถึงปจจุบัน  ซ่ึงบางชนิดของกลวยไมหมวดนี้ไดถูกเปลี่ยนชื่อ 
เชน D. undulatum เปลี่ยนเปน D. discolor, D. d’albertisii  เปลี่ยนเปน D. antennatum และ D. 
ostrinoglossum เปลี่ยนเปน D. lasianthera สวนชนิดอืน่ๆที่นิยมนํามาใชเปนพอแมพันธุไดแก D. 
gouldii, D. helix, D. taurinum และ D. stratiotes (Kamemoto et al., 1990)  

 
3. หมวด Eleutheroglossum (Spatulata) 
 

กลวยไมในหมวดนี้มีขนาดดอกและทรงตนขนาดเล็ก  จงึนิยมใชเพื่อสรางพันธุลูกผสม
แคระ โดยใชสัญลักษณของจีโนมแทนดวย ‘E’ มีพอแมพันธุไดแก D . canaliculatum และ D. 
carronii  ซ่ึงถูกจัดอยูในหมวด Elentheroglossum โดย Dockrill (1969)  หลังจากนัน้ Cribb (1986) 
จึงไดจดัให D . canaliculatum และ D. carronii  อยูในหมวด Spatulata (Ceratobium)  และ 
Dockrill  จึงไดปรับปรุงแกไขใหมไวในหนังสือ Australian Indigenous Orchids (1992) 
(Kamemoto et al., 1990)  

 
4. หมวด Latouria  
 

กลวยไมหมวด Latouria เปนกลวยไมสกลุหวายที่มีความสมบูรณแข็งแรงจากประเทศ
ปาปวนวิกินี  มีลักษณะพิเศษที่จดจาํไดงายคือ มีขนออนหรือขนแข็งปกคลุมบริเวณผิวหนาของกลีบ
ดอก ในป 1983 Phillip Cribb ไดรวบรวมรายละเอียด และรูปภาพประกอบของกลวยไมหมวดนีไ้ว
ทั้งหมด 48 ชนิด มีอยูประมาณ 2-3 ชนิดทีป่ลูกเลี้ยงในแถบทวีปยุโรปและอเมริกา  ลําตนอาจมี
ขนาดเล็กหรือใหญ  ความสูงจากโคนตนประมาณ 60 เซนติเมตร  ขึ้นอยูรวมกนัเปนกลุมหรือ
กระจัดกระจายออกจากกัน  บริเวณฐานของลําตนเทียมจะแคบและพองออก  ใบออกใกลบริเวณ
ปลายยอดของลําตน และไมมีกาบใบ ออกดอกบริเวณระหวางใบ เมื่อออกดอกหลายดอก ชอดอกจะ
หอยลงมา  โดยปกติดอกจะมีขนาดใหญ สีขาว, สีเหลือง, สีเขียว และสีมวงเขม กลีบเลี้ยง และกลีบ
ดอก มีลักษณะคลายคลึงกัน  แตกลีบเลี้ยงและรังไข (ovary) จะถูกปกคลุมดวยขนแข็ง  กลีบปากมี
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ขนาดใหญกวาสวนอื่นๆของดอก ดานในกลีบดอก 3 กลีบมีขนขนปกคลุมเล็กนอย (Schelpe and 
Stewart, 1990) 

 
สวนใหญกลวยไมในหมวดนี้พบอยูในแถบปาปวนวิกินี มีจํานวนมากกวา 40 ชนิด มี

อยูประมาณ 2-3 ชนิดที่พบในเขตทวีปเอเชยี ตั้งแตทางตอนเหนือของประเทศฟลิปปนสและทาง
ตะวนัตกของจาวา จนถึงทางตอนเหนือของออสเตรเลีย (Schelpe and Stewart, 1990) โดยทั่วไป
ดอกสีมวงไดแก D. macrophyllum พบในแถบอินโดนีเซียจนถึงซามัว  เปนชนิดที่มขีนาดและสีสัน
หลากหลาย กลีบเลี้ยง (sepal) เปนจดุหรือขดีสีเหลืองหรือสีเขียว  ใชผสมขามชนิดกับ D. bigibbum 
(หมวด Phalaenanthe) ไดลูกผสมที่มีจีโนมคนละชนิด (amphidiploid)  เพื่อใชผลิตกลวยไมสกุล
หวายพันธุการคาตอไป (Kamemoto et al., 1990) 

 
สวนดอกที่มีสีน้ําตาลไดแก D. spectabile มีถ่ินกําเนิดอยูในแถบปาปวนิวกนิี และเกาะ

โซโลมอน  เปนชนิดที่มีดอกขนาดใหญ  กลีบเลี้ยง และกลีบดอกมีสีเหลือง และจุดดางดําหรือ
ลวดลายเปนสแีดงเขม กลีบปากมีขนาดยาวกวากลีบดอกดานขาง (Kamemoto et al., 1990) 

 
ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนดิไมโครแซทเทลไลท 

 
Microsatellite หรือ Simple Sequence Repeat (SSR) เปนดีเอ็นเอบริเวณที่มีลําดับเบสซ้ํา

สายส้ันๆ เรียงตอกัน (tandem repeat) พบวามีการกระจายอยูทัว่ไปในทุกจีโนมของยูคาริโอต พบได
ทั้งบริเวณทีเ่ปน coding region  และ non-coding region ไมโครแซทเทลไลทในบริเวณ coding 
region ของแบคทีเรียพบวา เมื่อเกิดความแปรปรวนขึ้นบริเวณนี้ สามารถทําใหแบคทีเรียปรับตัวให
เขากับสภาพแวดลอมไดดี  แตในมนษุยสวนใหญกอใหเกิดโรค เชน โรคมะเร็งในลําไสใหญ 
(Machado and Menck, 1997) โรคภูมิคุมกนับกพรอง (Collins et al., 2003) สวนบริเวณ non-coding 
region โดยทัว่ไปของสิ่งมีชีวิตมีไมโครแซทเทลไลทอยูประมาณ 90% ของจีโนม ซ่ึงยังไมทราบ
หนาที่แนนอน  อาจเกิดมาจากสาเหตุ 1.) การอานเบสเลื่อนไป (slippage) ระหวางขบวนการจําลอง
ตัวเอง (DNA replication) ทําใหเกิดการขาดหาย (deletion) หรือการแทรกเขา (insertion) ของชิ้นดี
เอ็นเอ (Brown, 1999) 2.) เกิดจากการแลกเปลี่ยนชิ้นสวนของดีเอ็นเอไมเทากันระหวางการเกิด 
crossing over ในขบวนการแบงเซลลสืบพันธุ (meiosis) เรียกวา “unequal crossing over” ทําให
บริเวณที่เปนโฮโมโลกัสกันมีจํานวนซ้ําไมเทากัน จึงมีขนาดของอัลลีลตางกัน 3.) เกดิจากการกลาย
พันธุมาจากสาเหตุอ่ืน เชน แสง อุณหภูมิ ความรอน สารเคมี ทําใหเกดิการเปลี่ยนแปลงของลําดับ
เบส (base mutation)  และกอใหเกิดความแตกตางระหวางอัลลีล (Flanagan, 2004)  จากความ
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แปรปรวนทางพันธุกรรมที่เกดิขึ้น  จึงสามารถตรวจสอบความแตกตางระหวางสิ่งมีชีวิตได (Poncet 
et al., 2004) โดยออกแบบไพรเมอรขนาบขางบริเวณที่มลํีาดับเบสซ้ํา  แลวเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ
เปาหมายดวยปฏิกิริยาลูกโซโพลีเมอรเรส (Polymerase Chain Reaction, PCR)  หลังจากนั้นนํามา
แยกความความแตกตางของขนาดอัลลีลแตละตําแหนงดวยวิธีอิเล็คโตรโฟลิซิส เพื่อตรวจสอบผล 

 
 Microsatellite เปนดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิด codominant  สามารถตรวจสอบความแตกตาง
ระหวางเฮเทอโรไซกัส และโฮโมไซกัสได  มีความเสถียรภาพ (stability) สูง และทําซ้ํา 
(reproducibility) ได (Heyden and Sharp, 2001)  สามารถถายทอดลักษณะทางพนัธุกรรมจากพอแม
ไปสูลูกได  และนํามาใชในการศึกษาความใกลชิดทางพนัธุกรรมของสิ่งมีชีวิตแตละชนิด  ทําแผนที่
โครโมโซม (James et al., 2003)  ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม  และพันธุศาสตรประชากร 
 
 อยางไรก็ตามหากยังไมมีขอมูลเกี่ยวกับลําดับเบสของพืชที่จะทําการศกึษา  หรือพืชที่มี
ความสัมพันธทางพันธุกรรมใกลเคียงกัน  จําเปนตองเสยีคาใชจายคอนขางสูง  เนื่องจากตองการ
การโคลนนิ่ง  และหาลําดับเบสของดีเอ็นเอกอนทําการออกแบบไพรเมอร  ดังนั้นจึงจาํเปนตอง
กําหนดขอบเขตของกลุมไพรเมอรที่สามารถใชในการจาํแนกพันธุ (Poncet et  al., 2004)  ซ่ึงใน
งานวิจยันี้ไดนาํดีเอ็นเอเครื่องหมายบริเวณที่มีลําดับเบสซ้ําชนิด CA และ CT  ซ่ึงในสัตวเล้ียงลูก
ดวยนมสวนใหญจะพบลําดบัเบสซ้ําชนิด CA  และในพชืพบลําดับเบสซ้ําชนิด CT (Kyle, 2001)   
 
การสรางดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท 
 

จุลภาค  คุนวงศ และคณะ (ผลงานยังไมไดตีพิมพ) สรางดีเอ็นเอเครื่องหมายชนดิ 
ไมโครแซทเทลไลทดวยวิธี Enrichment (Glenn, 2001) มาจากจีโนมิคดีเอ็นเอไลบรารีของกลวยไม
สกุลหวายพันธุ Dendrobium Sonia โดยตดัจีโนมิคดีเอน็เอดวยเอนไซมตัดจําเพาะ Tru 9I แลว
เชื่อมตอกับ Mse I adapter (                                                      ) ดวยเอนไซม T4 ligase  หลังจากนัน้
นํามาเพิ่มปริมาณโดยวิธี Polymerase Chain Reaction PCR (Mullis, 1990) แลวทําการแยกสาย 
ดีเอ็นเอใหเปนสายเดี่ยวดวยเครื่องควบคุมอุณหภูมิอัตโนมัติ (PTC-100TM Programmable Thermal 
Controller, MJ Research) ดักจับชิ้นสวนดเีอ็นเอที่มีลําดบัเบส CA และ CT ซํ้า ดวยโอลิโกนิวคลีโอ
ไทดสายส้ัน 2 ชนิด คือ (GA)15 และ (GT)15 ซ่ึงติดฉลากดวย biotin หรือ Biotinylated repeat oligo 
ทางดานปลาย 5’ หลังจากนัน้เติม streptavidin beads (Dynabeads M-280 Streptavidin, DYNAL) 
หรืออนุภาคเหล็กที่ถูกเคลือบดวย streptavidin (Dynabeads M-280 Streptavidin, DYNAL) ซ่ึง

5’-GACGATGAGTCCTGAG 
TACTCAGGACTCAT-5’ 
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เปนโปรตีนชนิดหนึ่งที่สามารถเขายึดเกาะจําเพาะกับ biotin ได แลวจึงใชแทงแมเหล็กดึงอนภุาค
เหล็กที่มีช้ินดเีอ็นเอเปาหมายเกาะตดิอยูออกมา แลวลางสวนประกอบอืน่ๆ ออก นําชิน้ดีเอ็นเอที่มี
ลําดับเบสซ้ําเชื่อมตอเขากับเวคเตอรชนิดพลาสมิด (pGEM-T Easy Vector Systems, Promega) 
ถายเขาไปในเซลลของแบคทีเรีย E. coli  แลวเพิ่มปริมาณ และสกดัพลาสมิด (WizardTM Minipreps 
DNA Purificaton Systems, Promega) และคัดเลือกชิ้นสวนที่มีลําดับเบสซ้ําดวยวิธี Dot Blot 
Hybridization (DIG System, Boehringer Mannheim) โดยเลือกพลาสมิดที่มีลําดับเบสซ้ํา เพื่อนํามา
หาลําดับเบส (ABI PRISMTM BigDyeTM Primer Sequencing Kit, PE Applied Biosystems) แลวจึง
ออกแบบไพรเมอรขนาบขางบริเวณที่มีลําดบัเบสซ้ํา สําหรับใชตรวจสอบความแตกตางระหวาง 
จีโนไทปโดยวิธีเจลอิเลคโตรโฟลิซิส (Sequi-Gen GT Nucleic Acid Electrophoresis Cell, BIO-
RAD) ตอไป 

 
 
ขั้นตอนการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเปาหมายโดยใชเทคนคิ Polymerase Chain Reaction (PCR) 
 
 เปนวิธีการเพิม่ปริมาณดีเอน็เอเปาหมายใหมีปริมาณสูงขึ้นเปนทวีคณู  โดยใชไพรเมอร 2 
ชนิดที่มีเบสคูสมกับสายดีเอน็เอตนแบบ ขนาบขางบริเวณที่ตองการเพิม่ปริมาณ  รวมกับสาร
ตัวกลาง (PCR Buffer) ดีออกซีไรโบนิวคลีโอไซดไตรฟอสเฟต (dNTP) ทั้ง 4 ชนิด และแมกนเีซียม
คลอไรด ในหลอดทดลอง  เทคนิคนี้ถูกคนพบโดย Kary  Mullis ในป ค.ศ. 1983 ซ่ึงการเพิ่มปริมาณ
ดีเอ็นเอจะทําเปนรอบ ๆ แตละรอบมีขั้นตอนดังนี ้
 

1. Denaturation  
 

 ทําการแยกสายดีเอ็นเอเกลียวคู (Double Stranded DNA) เปนสายเดีย่วที่อุณหภูมิสูง
ประมาณ 90-95 องศาเซลเซียส 

 
2. Annealing  
 

ไพรเมอรจะเขาไปจับกับเบสคูสมของสายดีเอ็นเอตนแบบ (DNA template) ที่อุณหภูมิ
ในชวง 40-60 องศาเซลเซียส   อุณหภูมิที่เหมาะสมในชวงนี้ขึ้นอยูกับลําดับเบสของไพรเมอร 
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3. Extension  
 

เปนการเติมเบสสังเคราะหตอจากตําแหนงที่ไพรเมอรเกาะกับดเีอ็นเอตนแบบ  โดยใช
เอนไซม Taq DNA polymerase เปนตวักระตุนการเกิดปฏิกิริยาในการเชื่อมตอลําดับเบสเปนสาย
ยาวตอไป 

 
ดังนั้นเทคนิค PCR จึงถูกนํามาใชวิเคราะหชีวโมเลกุลอยางกวางขวาง  นอกจากนั้นยงั

ไดรับการพัฒนาเครื่องมือและเทคนิคใหมศีักยภาพสูงขึ้นกวาเดิม  สามารถตรวจสอบความแตกตาง
ของผลการทดลองไดอยางรวดเรว็  และมปีระสิทธิภาพมากขึ้น 
 
การตรวจสอบผลโดยวีธีอิเลคโตรโฟรีซิส 
 
 วิธีอิเลคโตรโฟรีซิส (electrophoresis) เปนวิธีการแยกขนาดโมเลกุลของดีเอ็นเอหรอื
โปรตีน โดยเคลื่อนที่ผานสารละลายตัวกลางในสนามไฟฟา โมเลกุลที่มีประจุเหมือนกันจะ
เคลื่อนที่ไปในทิศทางตรงกันขาม ซ่ึงโมเลกุลของดีเอ็นเอประกอบดวยหมูฟอสเฟตจาํนวนมาก จึงมี
ประจุเปนลบ เมื่ออยูในสนามไฟฟาจะเคลื่อนที่จากขัว้ลบไปยังขั้วบวก โดยโมเลกุลของดีเอ็นเอทีม่ี
ขนาดใหญกวา จะเคลื่อนที่ไดชากวาโมเลกุลที่มีขนาดเลก็ นอกจากขนาดโมเลกุลของดีเอ็นเอแลว 
อัตราการเคลื่อนที่ยังขึ้นอยูกบัรูปรางโมเลกุล แรงเคลื่อนไฟฟา และสารตัวกลางที่ใช (สุรินทร, 
2545) 
  

สารตัวกลางที่ใชในการแยกขนาดโมเลกุลของดีเอ็นเอทีน่ิยมใชกันคือ อะกาโรสเจล 
(agarose gel) และโพลีอะครลิาไมดเจล (polyacrylamide gel) ขึ้นอยูกับขนาดโมเลกุลของดีเอ็นเอ 
โดยอะกาโรสเจลใชแยกดีเอน็เอที่มีขนาดโมเลกุลประมาณ 100-50,000 คูเบส สวนโพลีอะคริลา
ไมดเจลใชแยกดีเอ็นเอที่มีขนาดโมเลกุลประมาณ 6-1,000 คูเบส (สุรินทร, 2545) ทั้งนี้ขึ้นอยูกับ
ความเขมขนของเจลที่ใช โดยเจลที่มีความเขมขนสูงขึ้น สามารถแยกขนาดโมเลกุลของดีเอ็นเอ
ขนาดเล็กได 
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การศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมดวยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายทางชีวโมเลกุล 
 
 การศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางสิ่งมีชีวติ โดยใชดเีอ็นเอเครื่องหมายทาง 
ชีวโมเลกุล สามารถจําแนกพนัธุ ตรวจสอบความแตกตางระหวางจีโนไทปของสิ่งมีชีวิตแตละชนิด
ได โดยประเมนิคาความถี่ของอัลลีล และองคประกอบของความแปรปรวนทางพันธกุรรม เพื่อบอก
ความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรหรือระหวางประชากรที่ทําการศึกษา ซ่ึงดีเอ็นเอ
เครื่องหมายทีใ่ชในการตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมมี 2 ชนิด คือ 1.) ดีเอ็นเอเครื่องหมาย
ชนิด dominant ไดแก RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA), AFLP (Amplified 
Fragment Length Polymorphism) และ ISSR (Inter Simple Sequence Repeats) ซ่ึงสามารถนํามา
ประยุกตใชกบัสิ่งมีชีวิตชนดิแฮพลอยดได 2.) ดีเอน็เอเครื่องหมายชนดิ codominant ไดแก 
allozyme, RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) และ SSR (Simple Sequence 
Repeats) ซ่ึงสามารถใชกับสิ่งมีชีวิตชนิดแฮพลอยดหรือดิพลอยดกไ็ด ภายใตสมมติฐานการกระจาย
ตัวอยางอิสระของดีเอ็นเอเครื่องหมายแตละตําแหนง (no linkage) และความถี่ของอัลลีลแตละ
ตําแหนงอยูในสภาพสมดุลประชากรของ Hardy-Weinberg สามารถนําดีเอ็นเอเครื่องหมายแตละ
ชนิดมาใชในการตรวจสอบความแตกตางในระดบัชีวโมเลกุล เพื่อจัดกลุมแสดงความสัมพันธทาง
พันธุกรรม และวิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตแตละชนดิได (Kosman and 
Leonard, 2005) 
 
การประเมินคาดัชนีความเหมือนเพื่อศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรม 
 

การจัดกลุมแสดงความสัมพนัธทางพันธุกรรม เพื่อศึกษาความใกลชิดทางพันธุกรรม จาก
การประเมินคาดัชนีความเหมือน (similarity index) โดยใชคาสัมประสิทธิ์ (coefficient) แตละชนดิ
ที่แตกตางกัน ขึ้นอยูกับชนดิของดีเอ็นเอเครื่องหมายแตละชนิด และระดับชุดโครโมโซมของ
ส่ิงมีชีวิตที่ทําการศึกษา (Kosman and Leonard, 2005) 
 

การประเมินคาดัชนีความเหมือนจากการแปลงขอมูลแบบไบนารี่ โดยตําแหนงที่ปรากฏ
แถบดีเอ็นเอใหคาเปน 1 ถาไมปรากฏแถบดีเอ็นเอใหคาเปน 0 หลังจากนั้นนาํมาวิเคาระห
ความสัมพันธของแถบดีเอ็นเอในรูปของคาดัชนีความเหมือน โดยใชคาสัมประสิทธิ์แตละชนดิซึ่งมี
วิธีการคํานวณที่แตกตางกันดังนี ้
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1. Simple matching coefficient 
  
       นับแถบดเีอ็นเอที่ไมปรากฏในตําแหนงที่เปนโฮโมโลกัส ซ่ึงสามารถใชกับดีเอน็เอ

เครื่องหมายชนิด dominant (RAPD และAFLP) เพราะลกัษณะการไมปรากฏแถบดีเอ็นเอ ณ 
ตําแหนงดีเอ็นเอเครื่องหมายนั้นๆ เปนลักษณะจีโนไทปแบบ homologous recessive 
 

2. Jaccard coefficient 
  
       นับเฉพาะแถบดีเอ็นเอทีป่รากฏ สวนทีไ่มปรากฏแถบดีเอ็นเอไมนบั ใหเปนขอมลูสูญ

หาย เพราะถาขอมูลของแถบดีเอ็นเอเกิด false-positive หรือ false-negative จะทําใหประเมินคาดัชนี
ความเหมือนคลาดเคลื่อนจากความเปนจรงิ สามารถนําไปใชในการวิเคราะหขอมูลของดีเอ็นเอ
เครื่องหมายชนิด codominant (allozyme, RFLP และ microsatellite) 
 

3. Nei-Li หรือ Dice coefficient 
  
       นับแถบดเีอ็นเอที่ปรากฏ โดยใหน้ําหนักของแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏมากกวาแถบ 

ดีเอ็นเอที่ไมปรากฏ สามารถใชกับขอมูลดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิด codominant (RFLP และ 
microsatellite) (Anonymous, 2003) 

 
การวิเคราะหคาดัชนีความเหมือนโดยใชคาสัมประสิทธิ์ Dice สามารถใชไดทั้งขอมูลที่

วิเคราะหดวยดีเอ็นเอเครื่องหมายชนดิ dominant (RAPD, AFLP และ ISSR) และดีเอ็นเอ
เครื่องหมายชนิด codominant (allozyme, RFLP และ microsatellite) ในสิ่งมีชีวิตชนดิแฮพลอยด  
ดิพลอยด หรือโพลีพลอยด สวนคาสัมประสิทธิ์ Jaccard สามารถใชกับขอมูลดีเอ็นเอเครื่องหมาย
ชนิด SSR ในสิ่งมีชีวิตชนิดโพลีพลอยด และคาสัมประสิทธิ์ simple matching ใชกบัขอมูลการ
วิเคราะหลายพิมพดีเอ็นเอในสิ่งมีชีวิตชนดิแฮพลอยด เมื่อขอมูลที่นํามาใชในการประเมินผลมีความ
สมบูรณ แมวาจะใชคาสัมประสิทธิ์ตางชนิดกัน ก็จะไดรูปแบบแสดงความความสัมพันธทาง
พันธุกรรมระหวางสิ่งมีชีวติออกมาเหมือนกัน แตถาใชคาสัมประสิทธิ์ตางชนิดกนั ไดรูปแบบแสดง
ความสัมพันธทางพันธุกรรมออกมาตางกนันั้น อาจเกิดขึ้นมาจากสาเหตุอ่ืนซึ่งไมคอยมีปรากฏ 
(Kosman and Leonard, 2005) 
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การจําแนกพันธุดวยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท 
 

 Ghislain et al. (1999) จําแนกพันธุมันฝรั่ง (Solanum spp.) จากศนูยรวบรวมพันธุมันฝร่ัง 
International Potato Center (CIP) ซ่ึงรวบรวมพันธุไวทัง้หมด 5,094 accessions มีพนัธุปลูกอยู
ประมาณ 70% ของจํานวนพนัธุทั้งหมด นํามาตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรม 73 accessions 
ดวยดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท 70 ตําแหนง สามารถจําแนกความแตกตางใน
ระดับจีโนไทปได ชวยลดปญหาการจําแนกความแตกตางดวยลักษณะทางฟโนไทปไมชัดเจน ทํา
ใหจดัจําแนกพันธุไดละเอยีดแมนยํา และจัดระบบขอมลูของพันธุใหเปนหมวดหมูไดดีขึ้น สามารถ
นําดีเอ็นเอเครื่องหมายมาชวยในการคัดเลอืกลักษณะที่มคีวามสําคัญในงานปรับปรุงพันธุ เพื่อยน
ระยะเวลา และเพิ่มประสิทธภิาพในการทํางานใหดีขึ้น 
  

Wei et al. (2005) ตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมในขาวสาลี (Triticum aestivum 
L.) ระหวางพนัธุตานทานโรค Fusarium head blight (FHB) และพันธุออนแอตอโรค FHB โดยใช 
ดีเอ็นเอเครื่องหมายชนดิไมโครแซทเทลไลท 40 ตําแหนง คัดเลือกพอแมพันธุที่เหมาะสม เพื่อ
ศึกษาการทําแผนที่ยีนตานทานโรค FHB 
 

การประเมินความหลากหลายทางพนัธุกรรมดวยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท 
 
 ดีเอ็นเอเครื่องหมายชนดิไมโครแซทเทลไลท เหมาะสําหรับการประเมินความหลากหลาย
ทางพันธุกรรม เนื่องจากเปนดีเอ็นเอเครื่องหมายชนดิ codominant จึงสามารถตรวจสอบความ
แตกตางระหวางโฮโมโลกัส และเฮเทอโรไซกัสได จากขอมูลความถี่ของอัลลีลแตละตําแหนง 
นํามาวิเคราะหคา Heterozygosity (He) (Nei, 1978) เพื่อประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรม 
และความแปรปรวนทางพันธุกรรมของดีเอ็นเอเครื่องหมายแตละตาํแหนงจากคา Polymorphism 
Information Content (PIC) (Botstein et al., 1980) เพื่อศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
ส่ิงมีชีวิตแตละชนิด เชน มา (Chauhan et al., 2004), กาแฟ (Poncet et al., 2004), ออย (Selvi et al., 
2003), สตรอเบอรร่ี (James et al., 2003), ปาลม (Zehdi et al., 2004) และมันเทศ (Zhang et al., 
1999) เปนตน 
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ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนดิไมโครแซทเทลไลทในกลวยไมสกุลตางๆ 
  
 Soliva et al. (2000) สรางดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลทจากจีโนมิคดีเอ็นเอ
ไลบรารี่ของกลวยไมสกุล Ophrys araneola (Orchidaceae) 672 โคลน ที่มีลําดับเบสซ้ําชนิด 
GA/CT สามารถพบโคลนที่มีลําดับเบสซ้ําทั้งหมด 51 โคลน นํามาออกแบบไพรเมอรขนาบขาง
บริเวณที่มีลําดบัเบสซ้ําได 21 คู สามารถเพิ่มปริมาณดีเอน็เอเปาหมายได 7 คู โดยมีจํานวนอัลลีลแต
ละตําแหนง 7-22 อัลลีล และคาเฮเทอโรไซโกซิตี้ประมาณ 0.37-0.94 สามารถนําดีเอ็นเอ
เครื่องหมายมาใชในการศึกษาโครงสรางประชากร และประเมินการถายทอดลักษณะทาง
พันธุกรรมที่เกดิจากการผสมพันธุขามชนิดของกลวยไมโดยแมลงเปนพาหะได 
 
 Pellegrino et al. (2001) สรางดีเอ็นเอเครื่องหมายชนดิไมโครแซทเทลไลทจากจีโนมคิ 
ดีเอ็นเอไลบรารี่ของกลวยไม Serapias vomeracea ทั้งหมด 576 โคลน พบดีเอ็นเอที่มลํีาดับเบสซ้ํา 
54 โคลน นํามาออกแบบไพรเมอรได 18 คู สามารถนํามาใชตรวจสอบความแตกตางระหวาง 
จีโนไทปได 6 คู โดยมีจํานวนอัลลีลตอตําแหนงอยูในชวง 3-6 อัลลีล และคาเฮเทอโรไซโกซิตี้
ประมาณ 0.61-0.81 สามารถนําดีเอ็นเอเครื่องหมายชนดินี้ มาใชในการศึกษาความสัมพันธทาง
พันธุกรรม และพันธุศาสตรประชากรของกลวยไมสกุล Serapias ได 
 
 Campbell et al. (2002) สรางดีเอ็นเอเครื่องหมายชนดิไมโครแซทเทลไลทจากจีโนมคิ 
ดีเอ็นเอไลบรารี่ของกลวยไม Gymnadenia conopsea (L.) R. Brown บริเวณดีเอ็นเอที่มลํีาดับเบสซ้ํา
ชนิด CA/TG และ CT/AG สามารถนําดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิดนี้ มาใชในการศึกษาความสัมพันธ
ทางพันธุกรรม และความหลากหลายทางพันธุกรรมของ G. conopsea ได 
 
การสืบประวัตทิางพันธุกรรมโดยใชดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท 
 
 ดีเอ็นเอเครื่องหมายชนดิไมโครแซทเทลไลท เปนบริเวณดีเอ็นเอที่มีลําดับเบสซ้ํา ซ่ึง
สามารถตรวจสอบความแปรปรวนของจํานวนซ้ําดวยเทคนิค PCR โดยการออกแบบไพรเมอร
ขนาบขางบริเวณที่มีลําดับเบสซ้ํา หลังจากนั้นนํามาแยกความแตกตางของขนาดโมเลกุลดีเอ็นเอโดย
วิธีอิเล็คโตรโฟลิซิส สามารถตรวจสอบความแตกตางระหวางจีโนไทป ทําแผนที่โครโมโซม 
วิเคราะหจีโนม ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม ตรวจสอบความบริสุทธิ์ของเมล็ดพันธุ เพื่อ
ชวยในการจดัการแหลงขอมลูทางพันธุกรรม (germplasm) ได (Li et al., 2001) 
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 นอกจากนี้ยังสามารถนําดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิดนี้มาใชในการตรวจประวัติทางพนัธุกรรม 
และศึกษาการถายทอดลักษณะทางพนัธุกรรมจากพอแมไปสูลูกได โดยการประเมนิคาความนาจะ
เปนของลักษณะทางจีโนไทปที่ถูกถายทอดจากพอโดยสุมไปยังลูก เพื่อบอกโอกาสความเปนพอที่
แทจริง โดยคดัพอที่เปนเทจ็ออกไป (exclusion probability) (Weir, 1996) สามารถตรวจประวัติทาง
พันธุกรรมแสดงความสัมพนัธทางสายเลือดได เชน ววั (Curi et al.,2002), สุนัข (Zajc and 
Sampson, 1999), มา (Jakabova et al., 2002), แกะ (Tomasco et al., 2002), ปลา (Bessert and Orti, 
2003) และนก (Van Dongen and Mulder, 2005) เปนตน 
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อุปกรณและวิธีการ 
 

อุปกรณ 
 

1.   กลวยไมสกุลหวายพันธุการคา 
 

1.1  กลวยไมสกุลหวายพันธุการคาจํานวน 19 พันธุ 24 accessions โดยทําการคัดเลอืกพันธุ
ที่มีลักษณะของรูปทรงตน ดอก สีสันที่แตกตางกัน  จากสวนกลวยไม ‘ใจรัก’ อ.โพธาราม จ.ราชบุรี 
บริษัทบางกอกกรีน และภาควิชาพืชสวน คณะเกษตร กาํแพงแสน มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร  
วิทยาเขตกําแพงแสน จ. นครปฐม 
 
ตารางที่ 1  กลวยไมสกุลหวายพันธุการคาทีใ่ชในการศึกษา 
  

พันธุ แหลงที่มา อักษรยอ 
(D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum 
var compactum 

สวนใจรกั SSB 

Dendrobium Burana Jade บริษัทบางกอกกรีน BJ 
Dendrobium Caesar (2N) บริษัทบางกอกกรีน CS2N 
Dendrobium Caesar (4N) บริษัทบางกอกกรีน CS4N 
Dendrobium hybrid ‘Cholticha White’ สวนใจรกั CW 
Dendrobium Dang Sa-Ard บริษัทบางกอกกรีน DS 
Dendrobium Ekapol ‘Anna’ สวนใจรกั AN-1 
Dendrobium Ekapol ‘Anna’ บริษัทบางกอกกรีน AN-2 
Dendrobium hybrid ‘Emma White’ สวนใจรกั EW 
Dendrobium hybrid ‘Honey’ บริษัทบางกอกกรีน HN 
Dendrobium Intuwong บริษัทบางกอกกรีน IW 
Dendrobium Jaquelyn Thomas บริษัทบางกอกกรีน JT 
Dendrobium hybrid ‘Mayuree White’ บริษัทบางกอกกรีน MW 
Dendrobium hybrid ‘Sakura’ สวนใจรกั NB 
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ตารางที่ 1  (ตอ) 
 

พันธุ แหลงที่มา อักษรยอ 
Dendrobium hybrid ‘Sanan White’ สวนใจรกั SW 
Dendrobium Sonia ‘Daeng Vasana’ ภาควิชาพืชสวน DV 
Dendrobium Sonia ‘Earsakul’-1 สวนใจรกั BES-1 
Dendrobium Sonia ‘Earsakul’-2 บริษัทบางกอกกรีน BES-2 
Dendrobium Sonia ‘Red Joe’ -1 สวนใจรกั BJR-1 
Dendrobium Sonia ‘Red Joe’ -2 สวนใจรกั BJR-2 
Dendrobium Sonia ‘Red Joe’-3 บริษัทบางกอกกรีน BJR-3 
Dendrobium Sonia ‘No.17’-1 สวนใจรกั B17-1 
Dendrobium Sonia ‘No.17’-2 สวนใจรกั B17-2 
Dendrobium Walter Oumae ภาควิชาพืชสวน WO 

 
1.2  กลวยไมสกุลหวายพันธุ D. Burana Jade, (D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. 

bigibbum var compactum และกลวยไมพนัธุลูกผสมที่เกิดจาก D. Burana Jade x {(D. Sri-Racha x 
D. Snowfire) x D. bigibbum var compactum} จํานวน 7 โคลน ซ่ึงไดรับการอนุเคราะหพนัธุมาจาก 
สวนกลวยไม ‘ใจรัก’ อ.โพธาราม จ.ราชบุรี 
 
2.   ดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนดิไมโครแซทเทลไลท 
 
 คูไพรเมอรที่ใชในการทําปฏกิิริยาลูกโซ (Polymerase Chain Reaction) ไดรับการพัฒนา
จากการสรางจโีนมิคไลบรารีของกลวยไมสกุลหวาย Dendrobium Sonia โดยวิธีการ Enrichment 
(จุลภาค  คุนวงศ และคณะ, ผลงานยังไมไดตีพิมพ)   
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ตารางที่ 2 ไพรเมอรที่ใชในการศึกษา และAnnealing temperature ในปฏิกิริยา PCR  
(จุลภาค  คุนวงศ, ผลงานยังไมไดตีพิมพ) 

 
Annealing Temperature (°C) คูไพรเมอร 

50 
 

ORCA2, ORCA4, ORCA9, ORCA10, ORCA11, 
ORCA12, ORCA13, ORCA63, ORCA84, ORCA88, 
ORCA122, ORCA165, ORCA172, ORCA194, ORCA206 
ORCT2, ORCT5, ORCT6, ORCT8, ORCT11, ORCT13, 
ORCT15, ORCT31, ORCT33, ORCT40, ORCT72 
ORCT82, ORCT85, ORCT93, ORCT99 

55 ORCA40 
ORCT35, ORCT36, ORCT52, ORCT58, ORCT59, 
ORCT67, ORCT69, ORCT75, ORCT83 

 
วิธีการ 

 
1. การสกัดดีเอ็นเอกลวยไม 
 

วิธีการสกัดดเีอ็นเอจากรากกลวยไมดัดแปลงวิธีการมาจาก Doyle และ Doyle (1991) โดยมี
วิธีการดังนี ้

 
 1.1  นํารากกลวยไมสวนที่มีเนื้อเยื่อเจริญหรือรากที่งอกใหมประมาณ 0.2-0.5 กรัม มาบด
ดวยโกรงในไนโตรเจนเหลวจนละเอียดเปนผงแปง จากนั้นนําเนื้อเยือ่ที่บดไดใสลงในหลอดขนาด 
1.5 มิลลิลิตร เติม Extraction Buffer [4% CTAB, 2.5M NaCl, 4% PVP, 20mM EDTA (pH8),  
100 mM Tris-HCl (pH8), 0.1% sodium metabisulfite] 600 ไมโครลิตร และ 20% sodium dodecyl 
sulfate (SDS) 20 ไมโครลิตร จากนั้นนํามาบมที่อุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส ประมาณ 45-60 นาท ี
 
 1.2  นํามาวางไวที่อุณหภมูหิองประมาณ 5 นาที เติม chloroform : isoamyl alcohol (24:1)  
1 เทาของสารละลายที่มีอยู เขยาขึ้นลงเบาๆ ประมาณ 3 นาที  
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 1.3  นําไปปนเหวีย่งดวยความเร็ว 12,000 รอบตอนาที เปนเวลา 10 นาที 
 
 1.4  ดูดสวนใสใสหลอด 1.5 มิลลิลิตร ตกตะกอนดีเอ็นเอดวย isopropanol ปริมาณ 1 เทา
ของสารละลายที่มีอยู  นําไปปนเหวี่ยงดวยความเร็ว 12,000 รอบตอนาที เปนเวลานาน 5 นาท ี
 

1.5 เทสวนใสทิ้ง แลวลางกอนดเีอ็นเอดวย 70% ethanol 600 ไมโครลิตรประมาณ 3 คร้ัง  
 

 1.6  นําไปผึ่งจนแหง 
 
 1.7  เติม 1XTE Buffer {10mM Tris-HCl (pH8), 1mM EDTA (pH8)} 25 ไมโครลิตร เพื่อ
ละลายดีเอ็นเอ 
 
 1.8  เก็บรักษาสารละลายดีเอ็นเอไวที่อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส  
 
2. การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเปาหมายดวยเทคนิค Polymerase Chain Reaction (PCR) 

 
 2.1  ทําการเพิม่ปริมาณดีเอน็เอเปาหมายบริเวณที่มีลําดบัเบสซ้ํา (SSR) จํานวน 40 ตาํแหนง 

(ตารางที่ 2) ดวยเทคนิค PCR  ซ่ึงประกอบดวยดีเอ็นเอปริมาณ 25 นาโนกรัม, 0.1mM dNTP,  
1X PCR Buffer {10mM Tris-HCl (pH 8.8), 50mM KCl, 0.08% Nonidet P40}, 1.5mM MgCl2, 
0.25 µM forward Primer, 0.25 µM reverse Primer และ 0.5u Taq DNA polymerase ในปริมาตร
รวม 20 ไมโครลิตร  

 
 2.2  สังเคราะหดีเอ็นเอเปาหมายดวยเครื่องควบคุมอุณหภมูิอัตโนมัติ โดยมีการ

เปลี่ยนแปลงอณุหภูมิในแตละรอบดังนี้ อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียสเปนเวลา 1 นาที (denaturation) 
อุณหภูมิ 50-55 องศาเซลเซียส   ขึ้นอยูกับความเหมาะสมของไพรเมอรแตละคูเปนเวลา 1 นาที 
(annealing) และที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียสเปนเวลา 2 นาที (extension) จํานวนทั้งหมด 35 รอบ 
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3. การตรวจสอบผลดวยวิธีอิเลคโตรโฟรีซิส 
 

นําผลิตผลจาก PCR ปริมาณ 3 ไมโครลิตร  และเติม sequencing dye {98% Formamide, 
0.025% bromphenol blue, 0.025% xylenecyanol, 10mM EDTA} 17 ไมโครลิตร  จากนั้นนาํมาแยก
แถบดีเอ็นเอดวยกระแสไฟฟา  ในเจลอะคลิลาไมด 4.5% {4.5%acrylamide gel (acrylamide:bis-
acrylamide=19:1), 7.5M Urea, 1XTBE buffer [0.045M Tris-Borate, 0.001M EDTA (pH8)] }  ผาน
สารละลายตัวกลาง 1XTBE buffer จากนัน้จึงนํามายอมแถบดีเอ็นเอดวยวิธีซิลเวอรไนเตรท  โดยนาํ
แผนเจลมาแชและเขยาเบาๆ ใน 10% acetic acid  ปริมาตร 2 ลิตร เปนเวลา 20 นาที ลางเจลดวยน้ํา
สะอาดประมาณ 2 นาที จํานวน 3 คร้ัง  แลวจึงนํามายอมดวยสารละลายซิลเวอรไนเตรท  
(0.1% silver nitrate, 0.05% formaldehyde) จํานวน 2 ลิตร เปนเวลา 30 นาที  จากนัน้นํามาผานน้ํา
สะอาดอยางรวดเรว็  แลวทําใหปรากฏแถบดีเอ็นเอดวย Developer solution (3% sodium carbonate, 
0.05% formaldehyde, 0.01% thiosulfate) จํานวน 2 ลิตรที่แชเย็น  เขยาจนปรากฏแถบดีเอ็นเอ  จึง
หยุดปฏิกิริยาดวย 10% acetic acid จากนัน้ลางดวยน้ําสะอาดประมาณ 5 นาที แลวจึงผ่ึงใหแหง 
ตรวจสอบผล 
 
4.  การวิเคราะหขอมูล  
 

4.1  การจัดกลุมแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของกลวยไมสกุลหวายพันธุการคา 19 
พันธุ 24 accessions โดยใชดเีอ็นเอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท 
 

4.1.1  อานขนาดอัลลีลของดีเอ็นเอเครื่องหมายแตละตาํแหนงเปรียบเทยีบกับขนาด
โมเลกุลของดีเอ็นเอมาตรฐานโดยใชโปรแกรม PhotoCapt version 99.01 (Vilber Lourmat, 1999) 
แลวประเมนิความถูกตองของขนาดอัลลีลแตละตําแหนงดวยโปรแกรม AlleloBin (Idury and 
Cardon, 1997) 

 
4.1.2  แปลงขอมูลใหเปนแบบไบนารี ในตําแหนงที่ปรากฏแถบดีเอ็นเอใหคาเปน 1 ถา

ไมปรากฏแถบดีเอ็นเอจะใหคาเปน 0  คํานวณหาขนาดของอัลลีล, จํานวนของอัลลีล, ความถี่
ของอัลลีลแตละตําแหนง  จากนั้นนาํขอมูลมาประเมินคา Expected Heterozygosity (He) (Nei, 
1978), Polymorphism Information Content (PIC) (Botstein et al., 1980) และคา Probability of 
Identity (PI) (Kaul et al., 2001)  
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4.1.3  นําขอมูลแบบไบนารีป่ระเมินคาดัชนีความเหมือน (Similarity Index, SI) โดยใช
คาสัมประสิทธิ์ Jaccard (Jaccard’s coefficient) (Nei and Li, 1979)  ทําการวิเคราะหจดักลุมโดยวีธี 
UPGMA (Unweighed pair-group method using arithmetic average) ดวยโปรแกรม NTSYS-pc 
version 2.01 (Rohlf, 1997) โดยการใชคา Cophenetic correlation  ซ่ึงเปนคาที่สามารถบงบอกวา
การจัดกลุมที่ไดอยูในเกณฑที่ดีหรือไม (Rohlf, 1997)  หลังจากนั้นทดสอบความเชื่อมั่นดวย
โปรแกรม Winboot (Yap and Nelson,1996) 

 
4.1.4  นําขอมูลแบบไบนารีท่ี่อยูในรูปเมตริกซมาใชในการจัดกลุมจีโนไทปของ

กลวยไม โดยการวิเคราะห Principal coordinate analysis (PCoA) ดวยโปรแกรม NTSYS-pc 
version 2.01 (Rohlf, 1997) 

 
4.2  การตรวจประวัติทางพนัธุกรรมของกลวยไมสกุลหวายพันธุลูกผสมที่เกิดจาก 

 D. Burana Jade x {(D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var compactum} จาํนวน 7 โคลน 
 

4.2.1  ตรวจสอบความแตกตางระหวางจีโนไทปของกลวยไมพันธุ D. Burana Jade 
และพันธุ (D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var compactum ดวยดีเอ็นเอเครื่องหมาย
ชนิดไมโครแซทเทลไลท 15 ตําแหนง (ตารางที่ 3) 

 
4.2.2  หลังจากนั้นนําดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลทที่พบความแตกตาง

ระหวางพอและแม มาใชในการตรวจสอบการถายทอดลักษณะทางพนัธุกรรมจากพอแมไปสูลูก  
 
4.2.3  อานผลจากแถบดเีอ็นเอที่ปรากฏในรุนลูก จากการถายทอดลักษณะทาง

พันธุกรรมของพอและแม แลวนําขอมูลความถี่ของอัลลีลแตละตําแหนงจากประชากรในขอ 4.1 มา
ประเมินคา Probability of Exclusion (PE) (Weir, 1996) 

 
5.  สถานที่ทําการทดลอง 
 
 ศูนยเทคโนโลยีชีวภาพเกษตร  และฝายปฏิบัติการวิจยัและเรือนปลูกพืชทดลอง แหง
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร  มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร  วิทยาเขตกําแพงแสน จ. นครปฐม 
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6.  ระยะเวลาในการทดลอง 
 
 ระยะเวลาทําการทดลองเริ่มตั้งแตเดือนกรกฎาคม พ.ศ. 2546 ถึง เดือนสิงหาคม พ.ศ. 2548 
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ผลการทดลอง 
 
1. การตรวจสอบความแตกตางระหวางจีโนไทป 
 

จากการตรวจสอบความแตกตางระหวางจีโนไทปของกลวยไมสกุลหวายพันธุการคา 19 
พันธุ 24 accessions ดวยดีเอน็เอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลททั้งหมด 40 ตําแหนง พบ 
ดีเอ็นเอเครื่องหมายที่สามารถอานผลไดชัดเจน และบอกความแตกตางระหวางจีโนไทปได ดังภาพ
ที่ 1 จํานวน 15 ตําแหนง (ตารางที่ 3) มีดีเอ็นเอเครื่องหมาย 3 ตําแหนง ไดแก  ORCA13, ORCT2 
และORCT5 ที่ไมพบความแตกตางระหวางจีโนไทป (ภาพที่ 2) สวนที่เหลือใหผลไมชัดเจน  
(ภาพที่ 3) 

 
ดเีอ็นเอเครื่องหมายที่สามารถอานผลได มีขนาดของอัลลีลอยูในชวงประมาณ 158-402 คู

เบส  และมีจํานวนของอัลลีลตอตําแหนงโดยเฉลี่ย 6.67 อัลลีล  ซ่ึงดีเอ็นเอเครื่องหมายที่มีจํานวน
ของอัลลีลสูงสุด คือ ORCA40 (12 อัลลีล) และจํานวนของอัลลีลต่ําสุดคือ ORCT35 และ ORCT69 
(3 อัลลีล) (ตารางที่ 3) แลวนําจํานวนอัลลีลที่ไดมาคํานวณคาความถี่ของอัลลีลแตละตําแหนง 
(ตารางผนวกที่ 2)  

 
1.1 การประเมินคา Expected Heterozygosity (He) (Nei, 1978) 
 

ประเมินคา He จากขอมูลความถี่ของอัลลีลแตละตําแหนง พบวามีคา He อยูระหวาง 
0.35 ที่ตําแหนง ORCT69 ถึง 0.89 ที่ตําแหนง ORCA40 และ ORCT58 โดยมีคา He เฉลี่ยประมาณ 
0.74 (ตารางที่ 3) 

 
1.2 การประเมินคา Polymorphism Information Content (PIC) (Botstein et al., 1980)  
 

ประเมินคา PIC  จากขอมูลความถี่ของอัลลีลแตละตําแหนง พบวามีคา PIC อยูในชวง
ประมาณ 0.3206-0.8845 ตําแหนงที่มคีา PIC สูงสุดเทากับ 0.8845 คือ ORCT58 และต่ําสุดเทากับ 
0.3206 คือ ORCT69 โดยเฉลี่ยมีคา PIC ประมาณ 0.7172 (ตารางที่ 3) 
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1.3 การประเมินคา Probability of Identity (PI) (Kaul et al., 2001)  
 

ประเมินคา PI จากขอมูลความถี่ของอัลลีลแตละตําแหนง พบวาคา PI มีคาต่ําสุดเทากบั 
0.0227 ที่ตําแหนง ORCT58 และสูงสุดเทากับ 0.4642 ที่ตําแหนง ORCT 69 (ตารางที่ 3) แสดงวามี
โอกาสที่จะพบกลวยไมที่มจีีโนไทปเหมอืนกันที่ตําแหนง ORCT58 เปน 1 ใน 44 และตําแหนง 
ORCT 69 เปน 1 ใน 2 (ตารางที่ 3) เมื่อทําการตรวจสอบความแตกตาง โดยใชจํานวนตาํแหนงของ 
ดีเอ็นเอเครื่องหมายเพิม่ขึ้นเปน 15 ตําแหนง  จะมีโอกาสพบกลวยไมที่มีจีโนไทปเหมือนกนัเทากับ 
1 ใน 1016 (ตารางที่ 4) 
 
ตารางที่ 3   ขนาดของอัลลีล, จํานวนอัลลีล, คา Heterozygosity (He), คา Probability of Identity (PI) 

และคา Polymorphism Information Content (PIC) ของดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิด 
ไมโครแซทเทลไลทแตละตําแหนง 

 

ดีเอ็นเอ 
เครื่องหมาย 

ขนาดของอัลลีล
(คูเบส) 

จํานวน
ของอัลลีล 

Expected 
Heterozygosity 

(He) 

Polymorphism 
Information 

Content (PIC) 
Probability of 
Identity (PI) 1 ใน...(โคลน) 

ORCA40 200-268 12 0.89 0.8780 0.0231 43 
ORCA63 264-290 7 0.77 0.7409 0.0903 11 
ORCA84 317-331 4 0.68 0.6441 0.1635 6 
ORCA165 282-402 8 0.85 0.8369 0.0425 24 
ORCT6 285-309 4 0.72 0.7018 0.1292 8 
ORCT8 260-288 5 0.71 0.6818 0.1300 8 
ORCT11 314-326 6 0.80 0.7812 0.0719 14 
ORCT33 158-198 7 0.70 0.6831 0.1349 7 
ORCT35 246-254 3 0.52 0.4614 0.3457 3 
ORCT40 160-204 8 0.84 0.8343 0.0448 22 
ORCT52 235-291 10 0.88 0.8735 0.0265 38 
ORCT58 223-329 11 0.89 0.8845 0.0227 44 
ORCT59 290-324 4 0.63 0.5975 0.2008 5 
ORCT69 196-212 3 0.35 0.3206 0.4642 2 
ORCT72 174-232 8 0.85 0.8386 0.0421 24 
คาเฉลีย่  6.67 0.74 0.7172 0.1288 17 
สวนเบี่ยงเบน
มาตรฐาน  2.87 0.15 0.16 0.13 14.53 
ผลคูณรวม     8.65869E-17 1.15491E+16 
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ตารางที่ 4   คา Probability of Identity (PI) และคา PI รวมกัน โดยเพิ่มจํานวนทีละ 1 ตําแหนง   
เรียงลําดับจากคา PI นอยไปหามาก 

 
จํานวนดีเอ็นเอ
เครื่องหมาย 
(ตําแหนง) 

ชนิดของดีเอ็นเอ
เครื่องหมาย คา PI คา PI รวม 1 ใน …(โคลน) 

1 ORCT58 0.0227 0.0227 44
2 ORCA40 0.0231 0.000525441 1,903
3 ORCT52 0.0265 1.3918E-05 71,849
4 ORCT72 0.0421 5.86121E-07 1,706,134
5 ORCA165 0.0425 2.48926E-08 40,172,536
6 ORCT40 0.0448 1.11616E-09 895,929,093
7 ORCT11 0.0719 8.03068E-11 12,452,247,481
8 ORCA63 0.0903 7.2542E-12 137,851,109,320
9 ORCT6 0.1292 9.36947E-13 1,067,296,532,177
10 ORCT8 0.1300 1.21827E-13 8,208,378,872,250
11 ORCT33 0.1349 1.64371E-14 60,837,888,642,147
12 ORCA84 0.1635 2.68774E-15 372,060,058,285,451
13 ORCT59 0.2008 5.39658E-16 1,853,025,450,768,680
14 ORCT35 0.3457 1.86533E-16 5,360,987,823,155,240
15 ORCT69 0.4642 8.65869E-17 11,549,090,248,176,800
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ภาพที่ 1  แถบดีเอ็นเอแสดงความแตกตางที่ระดับจีโนไทปแตละตําแหนงโดยใชดเีอ็นเอเครื่องหมาย

ชนิดไมโครแซทเทลไลทในการตรวจสอบ 
Marker = ดีเอ็นเอเครื่องหมายมาตรฐานφX174DNA ตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ Hinf I ซ่ึง

ทราบขนาดของโมเลกุลมีหนวยเปน เบสแพร (bp) 
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ภาพที่ 2   ดีเอน็เอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลทจํานวน 3 ตําแหนงที่ไมพบความแตกตางใน
ระดับจีโนไทปไดแก ORCA13 (ก) ORCT2 (ข) และORCT5 (ค) 
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ภาพที่ 3    ดีเอน็เอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลทที่ไมสามารถอานผลไดชัดเจน  
   Marker = ดีเอ็นเอเครื่องหมายมาตรฐานφX174DNA ตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ Hinf I 
ซ่ึงทราบขนาดของโมเลกุลมีหนวยเปน เบสแพร (bp) 
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2. การวิเคราะหหาความสัมพนัธทางพนัธุกรรม 
 

วิเคราะหหาความสัมพันธทางพันธุกรรมของกลวยไมสกลุหวายพันธุการคา 19 พันธุ 24 
accessions ดวยดีเอ็นเอเครื่องหมายชนดิไมโครแซทเทลไลททั้งหมด 15 ตําแหนง (ตารางที่ 3) 
พบวา  สามารถจัดกลุมแสดงความใกลชิดทางพันธุกรรมไดดังภาพที่ 4   

 
2.1  ประเมินคาดัชนีความเหมือน (Similarity Index, SI) โดยใชคาสัมประสิทธิ์ Jaccard 

(Jaccard’s coefficient) (Nei and Li, 1979)  
 
พบวา คา SI อยูในชวง 0.16 ถึง 1.00 แสดงภาพแผนภูมิตนไมบอกความสัมพันธทาง

พันธุกรรมของกลวยไมพันธุตาง ๆ ได โดยพันธุ Dendrobium Sonia ‘Daeng Vasana’, Dendrobium 
Sonia ‘Earsakul’-1, Dendrobium Sonia ‘Earsakul’-2, Dendrobium Sonia ‘Red Joe’ –1, 
Dendrobium Sonia ‘Red Joe’ –2, Dendrobium Sonia ‘Red Joe’-3, Dendrobium Sonia ‘No.17’-1 
และพันธุ Dendrobium Sonia ‘No.17’-2  มีความใกลชิดกันทางพันธกุรรม แสดงคา SI อยูระหวาง 
0.60-1.00 พันธุ Dendrobium Caesar (2N) และ Dendrobium Caesar (4N) มีคา SI เทากับ 1.00 สวน
พันธุอ่ืน ๆ ที่มีลักษณะทางพนัธุกรรมแตกตางกันออกไป  มีคา SI ระหวางกันลดลง โดยพบวา พันธุ 
(D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var compactum  มีลักษณะทางพันธุกรรมตางไปจาก
พันธุอ่ืน ๆ มากที่สุด โดยมีคา SI เทากับ 0.16 (ภาพที่ 4) 

 
 2.2  วิเคราะหการจัดกลุมโดยวีธี UPGMA (Unweighed pair-group method using 
arithmetic average) ดวยโปรแกรม NTSYS-pc version 2.01 (Rohlf, 1997) โดยการใชคา 
cophenetic correlation (r) เพื่อพิจารณาวาการจัดกลุมที่ไดอยูในเกณฑที่ดีหรือไม (Rohlf, 1997) 
 

จากการวิเคราะหการจัดกลุมแสดงความสมัพันธทางพันธุกรรมของกลวยไมสกุลหวาย
ของประชากรนี้ ในรูปของแผนภูมิตนไม พบวามีคา cophenetic correlation (r) เทากบั 0.92 ซ่ึง
แสดงวาการจดักลุมอยูในเกณฑที่ดี (Rohlf, 1997)   
 

2.3  วิเคราะหคา Bootstrap value เพื่อทดสอบความเชื่อมั่นดวยโปรแกรม Winboot (Yap 
and Nelson, 1996) 
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จากการประเมนิคาความเชื่อมั่นทางสถิติ  โดยวิธี Bootstrap testing พบวา ระหวาง
พันธุ Dendrobium Sonia ‘Red Joe’–3 กับพันธุ Dendrobium Sonia ‘Red Joe’-2  และพันธุ 
Dendrobium Caesar (2N) กับพันธุ Dendrobium Caesar (4N)  มีคา Bootstrap value เทากับ 100 จาก
การสุมขอมูล 1,000 คร้ัง (replicates)  แสดงใหเห็นวา ไมมีการกระจายตัวของขอมูล จึงไมเกดิความ
แปรปรวนในการจัดกลุม  หากทําการสุมจดักลุมใหม 1,000 คร้ัง จะมีโอกาสพบกิ่งสาขายอย
รูปแบบนี้เกดิขึ้น 100% ของจํานวนครั้งที่สุม สวนความสัมพันธทางพันธุกรรมของกลวยไมพันธุ
อ่ืน ๆ มีโอกาสที่จะแสดงรปูแบบของกิ่งสาขาในรูปแบบอื่น ๆ ได โดยบอกเปนเปอรเซ็นตของ
โอกาสที่จะไดรูปแบบของกิง่สาขานั้น จากจํานวนครั้งของการสุมจัดกลุมใหมทั้งหมด 
 

2.4  วิเคราะห Principal coordinate analysis (PCoA) ดวยโปรแกรม NTSYS-pc version 
2.01 (Rohlf, 1997) เพื่อจัดกลุมแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางจีโนไทปในรูป 3 มิติ (3 
dimension) 

 
จากขอมูลทางจีโนไทปนํามาประเมินความใกลชิดทางพนัธุกรรม แลวจัดกลุมใหอยูใน

รูป 3 มิติ แสดงการกระจายของขอมูล ใหอยูในรูปสมการเชิงเสน (linear combination) ซ่ึงสามารถ
เพิ่มมิติของภาพ จากขอมูลทีม่ีความซับซอน หรือขอมูลที่มีปริมาณมาก สามารถจัดกลุมแสดง
ความสัมพันธทางพันธุกรรม โดยกลุมที่มคีวามเหมือนหรือคลายคลึงกันมาก จะมีความใกลชิดทาง
พันธุกรรมมาก และสามารถจัดใหอยูในกลุมเดียวกันได 

 
จากการจดักลุมแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของกลวยไมสกุลหวายในประชากร

นี้ โดยวิเคราะห PCoA ในรปูของกราฟสมการเชิงเสนแบบ 3 มิติ (3 dimension) เพื่อลดความ
ซับซอนของขอมูล พบวาพนัธุที่มีความใกลชิดกันทางพันธุกรรม ไดแก พันธุ Dendrobium Sonia 
‘Daeng Vasana’, Dendrobium Sonia ‘Earsakul’-1, Dendrobium Sonia ‘Earsakul’-2, Dendrobium 
Sonia ‘Red Joe’ –1, Dendrobium Sonia ‘Red Joe’ –2, Dendrobium Sonia ‘Red Joe’-3, 
Dendrobium Sonia ‘No.17’-1 และพนัธุ Dendrobium Sonia ‘No.17’-2 สามารถจัดอยูในกลุม
เดียวกันได สวนพันธุ Dendrobium Caesar (2N) และ Dendrobium Caesar (4N) มีตําแหนงของพิกดั
อยูบนแกนของกราฟที่ระดับเดียวกัน สวนพันธุอ่ืน ๆ มีระยะหางระหวางพิกัดแตกตางกันออกไป 
(ภาพที่ 5) 
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ภาพที่ 4  แผนภูมิตนไมแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของกลวยไมสกุลหวายพันธุการคาทั้ง 19 พันธุ 24 accessions ดวยดเีอน็เอเครื่องหมายชนิด 

ไมโครแซทเทลไลท 15 ตําแหนง จากการสุมคา Bootstrap value 1,000 replicates โดยมีคา cophenetic correlation (r) เทากับ 0.92
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ภาพที่ 5 การวิเคราะห Principal coordinate analysis (PCoA) แสดงความสัมพนัธทางพันธุกรรม

ของกลวยไมสกุลหวายพันธุการคาทั้ง 19 พันธุ 24 accessions ดวยดีเอน็เอเครื่องหมาย
ชนิดไมโครแซทเทลไลท 15 ตําแหนง 
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3. การตรวจประวัติทางพันธุกรรม 
 

วิเคราะหหาความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางพอแมและลูกในกลวยไมสกุลหวายพันธุ
ลูกผสมที่เกิดจากพันธุ D. Burana Jade x {(D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var 
compactum} จํานวน 7 โคลน โดยมีพนัธุ D. Burana Jade เปนแมพนัธุ และพันธุ {(D. Sri-Racha x 
D. Snowfire) x D. bigibbum var compactum} เปนพอพนัธุ  

 
3.1  ตรวจสอบความแตกตางระหวางจีโนไทปของพันธุแมและพนัธุพอในกลวยไมพันธุ D. 

Burana Jade และพันธุ (D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var compactum ดวยดเีอ็นเอ
เครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท 15 ตําแหนง (ตารางที่ 3) พบความแตกตางระหวางจีโนไทปที่
ตําแหนง ORCA40, ORCA63, ORCA165, ORCT33 และORCT40 สามารถนําดีเอ็นเอเครื่องหมาย
ดังกลาวมาตรวสอบการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมจากพอแมไปสูลูกได  

 
3.2  เมื่อตรวจสอบการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมในกลวยไมพันธุผสม D. Burana 

Jade x {(D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var compactum} จํานวน 7 โคลน พบวา 
กลวยไมทั้งหมด 7 โคลนเปนลูกผสมที่เกิดจากพนัธุ D. Burana Jade x {(D. Sri-Racha x D. 
Snowfire) x D. bigibbum var compactum} เนื่องจากมแีถบดีเอ็นเอของพอและแมปรากฏอยูใน
โคลนลูกผสมทั้งหมด (ภาพที่ 6)  

 
3.3  ประเมินคา Probability of Exclusion (PE) (Weir, 1996)  อานผลจากแถบดีเอ็นเอที่

ปรากฏในรุนลูก จากการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมของพอและแม แลวนําขอมูลความถี่
ของอัลลีลแตละตําแหนงจากประชากรทีท่ําการศึกษา (ตารางผนวกที ่2) มาประเมินความสัมพันธ
ทางสายเลือด โดยวเิคราะหหาคา Probability of Exclusion (PE) (Weir, 1996) พบวาคา PE มี
คาสูงสุดที่ตําแหนง ORCT33 (0.9604) ในกลวยไมลูกผสมโคลนที่ 1 ถึงโคลนที่ 7 (ตารางที่ 5) 
สามารถบอกความนาจะเปนในการคัดตนพอที่เปนเท็จออกไดมากที่สุด คือ 96.04% สวนดีเอ็นเอ
เครื่องหมายทีม่ีคา PE ต่ําสุด คือ ตําแหนง ORCT40 ในกลวยไมลูกผสมโคลนที่ 1, 2 และ 3 
(0.6084, 0.6084 และ 0.4624) สามารถบอกความนาจะเปนในการคัดตนพอที่เปนเท็จออกได 
60.84%, 60.84% และ 46.24% และตําแหนง ORCA165 ในกลวยไมลูกผสมโคลนที่ 4, 5, 6 และ 7 
(0.7056, 0.7056, 0.7056 และ 0.7056) (ตารางที่ 5)  สามารถบอกความนาจะเปนในการคัดตนพอที่
เปนเท็จออกได 70.56% เมื่อเพิ่มจํานวนตําแหนงของดีเอน็เอเครื่องหมายในการตรวจสอบมากขึ้น 
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คา PE ที่ประเมินไดก็มีคาเพิม่ขึ้นดวย สามารถบอกความนาจะเปนในการคัดตนพอที่เปนเท็จออก
ไดสูงขึ้นดังตารางที่ 5 

 
 เมื่อพิจารณาลกัษณะทางฟโนไทป พบวากลวยไมลูกผสมที่เกิดจากพันธุ D. Burana Jade x 
{(D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var compactum} ทั้ง 7 โคลน มีลักษณะทาง 
ฟโนไทป ไดแก รูปทรงของลําตน ใบ ดอก และลักษณะการเจริญเติบโตทางดานขาง ที่แตกตางกัน 
โดยพบวาโคลนที่ 1, 3, 4 และ 5 มีลักษณะทรงตนสูงยาว สวนในโคลนที่ 2, 6 และ 7 มีลักษณะทรง
ตนเตี้ย ในโคลนที่ 1, 3, 4, 5 และ 6 มีลักษณะของใบเรียวยาว สวนโคลนที่ 7 มีลักษณะของใบกวาง
และสั้น สวนดอกพบวามีเพยีง 2 โคลนเทานั้น ที่สามารถออกดอกไดหลังทําการยายปลูก คือ โคลน
ที่ 1 และ 7 โดยดอกตูมจะมกีลีบดอกเปนสีขาวอมเขียว เมื่อดอกเริ่มบานสีเขียวจะคอย ๆ จางลง 
ปรากฏใหเหน็สีของกลีบดอกมีสีขาวอมชมพู ลักษณะรปูทรงของดอก สีของกลีบดอก และกลีบ
ปากของทั้ง 2 โคลน มีความแตกตางกัน โดยโคลนที่ 1จะมีกลีบดอกสขีาวอมชมพู กลีบปากสีมวง
แดง และโคลนที่ 7 กลีบดอกมีสีขาว กลีบปากมีสีมวงแดงเขมกวาโคลนที่ 1ทั้งสองโคลนมีการหลุด
รวงของดอกงายหลังจากดอกบาน การเจริญเติบโตทางดานขางพบวา โคลนที่ 6 มีการแตกกอของ
ลําลูกกลวยมากกวาโคลนอืน่ ๆ สวนโคลนที่ 2 พบวา ออนแอตอการเขาทําลายของโรคที่เกิดจาก
เชื้อรา เชนโรคเนาดํา ใบจุด จึงเกิดการชะงกัการเจริญเติบโต (ภาพที่ 7)   
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 ภาพที่ 6  ความแตกตางระหวางจีโนไทปของพันธุ D. Burana Jade และพันธุ (D. Sri-Racha x D. 

Snowfire) x D. bigibbum var compactum และการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมจาก
พอแมไปสูลูกในกลวยไมพนัธุผสม D. Burana Jade x (D. Sri-Racha x D. Snowfire) x 
D. bigibbum var compactum จํานวน 7 โคลน โดยใชดเีอน็เอเครื่องหมายชนิด 
ไมโครแซทเทลไลท 5 ตําแหนง ไดแก ORCA40 (ก), ORCA63 (ข), ORCA165 (ค), 
ORCT33 (ง) และORCT40 (จ) 

 BJ = D. Burana Jade เปนแมพันธุ 
 SSB = (D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var compactum เปนพอพันธุ 

BJ x SSB 1-7 = ลูกผสมระหวางพันธุ D. Burana Jade x (D. Sri-Racha x D. Snowfire) x   
D. bigibbum var compactum โคลนที่ 1 ถึงโคลนที่ 7 
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ภาพที่ 6  (ตอ) 
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ตารางที่ 5  คา Probability of Exclusion (PE) ของดีเอ็นเอเครื่องหมายแตละตําแหนง และคา PE 
รวมกัน โดยเพิ่มจํานวนทีละ 1 ตําแหนง เรียงลําดับจากคา PE มากไปหานอย เมื่อใช 
ดีเอ็นเอเครื่องหมายชนดิไมโครแซทเทลไลท 5 ตําแหนง ไดแก ORCA40, ORCA63, 
ORCA165, ORCT33 และORCT40 เพื่อศึกษาการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมจาก
พอแมไปสูลูก ในกลวยไมพนัธุผสม D. Burana Jade x (D. Sri-Racha x D. Snowfire) x 
D. bigibbum var compactum จํานวน 7 โคลน  

 
BJ x SSB โคลนที่ 1  

ลําดับที่ ดีเอ็นเอเครื่องหมาย 1 ตําแหนง 2 ตําแหนง 3 ตําแหนง 4 ตําแหนง 5 ตําแหนง 
1 ORCT33 0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 
2 ORCA63   0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 
3 ORCA40     0.8836 0.8836 0.8836 
4 ORCA165      0.7056 0.7056 
5 ORCT40       0.6084 

คา PE รวม 0.9604 0.9984 0.9998 0.9999 0.9999 
BJ x SSB โคลนที่ 2   

ลําดับที่ ดีเอ็นเอเครื่องหมาย 1 ตําแหนง 2 ตําแหนง 3 ตําแหนง 4 ตําแหนง 5 ตําแหนง 
1 ORCT33 0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 
2 ORCA63   0.8649 0.8649 0.8649 0.8649 
3 ORCA40     0.8281 0.8281 0.8281 
4 ORCA165       0.7056 0.7056 
5 ORCT40         0.6084 

คา PE รวม 0.9604 0.9946 0.9991 0.9997 0.9999 
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ตารางที่ 5  (ตอ) 
 

BJ x SSB โคลนที่ 3   
ลําดับที่ ดีเอ็นเอเครื่องหมาย 1 ตําแหนง 2 ตําแหนง 3 ตําแหนง 4 ตําแหนง 5 ตําแหนง 

1 ORCT33 0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 
2 ORCA40  0.9409 0.9409 0.9409 0.9409 
3 ORCA63   0.8281 0.8281 0.8281 
4 ORCA165    0.4900 0.4900 
5 ORCT40     0.4624 

คา PE รวม 0.9604 0.9976 0.9996 0.9998 0.9999 
BJ x SSB โคลนที่ 4  

ลําดับที่ ดีเอ็นเอเครื่องหมาย 1 ตําแหนง 2 ตําแหนง 3 ตําแหนง 4 ตําแหนง 5 ตําแหนง 
1 ORCT33 0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 
2 ORCA40  0.8836 0.8836 0.8836 0.8836 
3 ORCA63   0.8649 0.8649 0.8649 
4 ORCT40    0.8100 0.8100 
5 ORCA165     0.7056 

คา PE รวม 0.9604 0.9954 0.9994 0.9999 0.9999 
BJ x SSB โคลนที่ 5  

ลําดับที่ ดีเอ็นเอเครื่องหมาย 1 ตําแหนง 2 ตําแหนง 3 ตําแหนง 4 ตําแหนง 5 ตําแหนง 
1 ORCT33 0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 
2 ORCA63  0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 
3 ORCA40   0.9409 0.9409 0.9409 
4 ORCT40    0.8100 0.8100 
5 ORCA165     0.7056 

คา PE รวม 0.9604 0.9984 0.9999 0.9999 0.9999 
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ตารางที่ 5  (ตอ) 
 

BJ x SSB โคลนที่ 6  
ลําดับที่ ดีเอ็นเอเครื่องหมาย 1 ตําแหนง 2 ตําแหนง 3 ตําแหนง 4 ตําแหนง 5 ตําแหนง 

1 ORCT33 0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 
2 ORCA63   0.8649 0.8649 0.8649 0.8649 
3 ORCA40     0.8281 0.8281 0.8281 
4 ORCT40      0.8100 0.8100 
5 ORCA165       0.7056 

คา PE รวม 0.9604 0.9946 0.9991 0.9998 0.9999 
BJ x SSB โคลนที่ 7   

ลําดับที่ ดีเอ็นเอเครื่องหมาย 1 ตําแหนง 2 ตําแหนง 3 ตําแหนง 4 ตําแหนง 5 ตําแหนง 
1 ORCT33 0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 
2 ORCA63   0.9604 0.9604 0.9604 0.9604 
3 ORCA40     0.9409 0.9409 0.9409 
4 ORCT40       0.8100 0.8100 
5 ORCA165        0.7056 

คา PE รวม 0.9604 0.9984 0.9999 0.9999 0.9999 
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ภาพที่ 7   ลักษณะทางฟโนไทปของกลวยไมพันธุผสม D. Burana Jade x (D. Sri-Racha x D. 

Snowfire) x D. bigibbum var compactum (BJ x SSB) จํานวน 7 โคลน;  
    ก: BJ x SSB โคลนที่ 1  ฉ: BJ x SSB โคลนที่ 6 
    ข: BJ x SSB โคลนที่ 2  ช: BJ x SSB โคลนที่ 7 

                  ค: BJ x SSB โคลนที่ 3  ซ: BJ x SSB โคลนที่ 1 (ดอก) 
                  ง: BJ x SSB โคลนที่ 4  ฌ: BJ x SSB โคลนที่ 7 (ดอก) 
                  จ: BJ x SSB โคลนที่ 5 
 

ก ข ค

ง จ ฉ

ช ซ ฌ
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วิจารณ 
 

การตรวจสอบความแตกตางในระดับจีโนไทปดวยดีเอ็นเอเคร่ืองหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท 
 
 เมื่อตรวจสอบความแตกตางของกลวยไมสกุลหวายพันธุการคาทั้งหมด 19 พันธุ จํานวน 24 
accessions ดวยดีเอ็นเอเครื่องหมายชนดิไมโครแซทเทลไลทจํานวนทัง้หมด 40 ตําแหนง ไมพบ
ความแตกตางในระดบัจีโนไทป 3 ตําแหนง ไดแก ORCA13, ORCT2 และ ORCT5 (ภาพที่ 2) 
แสดงใหเห็นวา ดีเอ็นเอเครื่องหมายบริเวณนี้ไมเกดิความแปรปรวนของลําดับเบสซ้ํา จึงไมสามารถ
นําดีเอ็นเอเครื่องหมายตําแหนงนี้มาใชในการตรวจสอบความแตกตางระหวางจีโนไทปได 
  
 ดีเอ็นเอเครื่องหมายที่สามารถบอกความแตกตาง และอานผลไดผลชัดเจนทั้งหมด 15 
ตําแหนง (ตารางที่ 3) สามารถนํามาใชในการตรวจสอบความแตกตางระหวางจีโนไทป และความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของกลวยไมแตละพันธุได สวนที่เหลือใหผลไมชัดเจน จําเปนตอง
ปรับเปลี่ยนอณุหภูมิหรือองคประกอบอื่น ๆ ในขั้นตอนการทํา PCR ใหเหมาะสมตอการ
เกิดปฏิกิริยาในขั้นตอนตอไป   
 

จากการประเมนิคา Expected Heterozygosity (He) โดยเฉลี่ยของประชากรนี้ มีคาเทากบั 
0.74 (ตารางที่ 3) ซ่ึงเปนคาทีค่อนขางสูง แสดงใหเห็นวา กลวยไมสกุลหวายพันธุการคาใน
ประชากรนี้ มคีวามหลากหลายทางพันธุกรรมสูง เนื่องจากเปนกลวยไมพันธุผสมที่ไดรับการผสม
ขามระหวางชนิด (species) หรือระหวางหมวด (section) เพื่อลดความออนแอในรุนลูกที่เกิดจากการ
ผสมเลือดชิด (inbreeding) (Kamemoto et al., 1999)  
  

สวนคา Polymorphism Information Content (PIC) เปนคาที่ใชวัดความแตกตางทาง
พันธุกรรมของดีเอ็นเอเครื่องหมายแตละตาํแหนง (Shet et al., 2000) พบวา มีคา PIC อยูในชวง
ประมาณ 0.3206-0.8845 โดยเฉลี่ยมีคา PIC ประมาณ 0.7172 (ตารางที่ 3) แสดงวา ดีเอ็นเอ
เครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลทนี้ สามารถบอกความแตกตางระหวางจีโนไทปไดดี โดย
ตําแหนงที่มีคา PIC คอนขางสูง แสดงวามคีวามแปรปรวนทางพันธุกรรมสูง สามารถบอกความ
แตกตางไดดี  จึงควรเลือกดีเอ็นเอเครื่องหมายตําแหนงนัน้ ๆ  มาใชในการตรวจสอบความแตกตาง
ทางพันธุกรรม  และจําแนกพันธุกลวยไมสกุลหวายตอไป 
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การประเมินคาความนาจะเปนในการจําแนกความแตกตางระหวางจีโนไทปโดยสุม 
(Probability of  Identity, PI) เพื่อใหทราบโอกาสที่จะพบสิ่งมีชีวิต 2 ชนิดที่มีจีโนไทปเหมือนกนั ณ 
ดีเอ็นเอเครื่องหมายตําแหนงนั้น ๆ (Kaul et  al., 2001) พบวา คา PI มีคาต่ําสุดเทากับ 0.0227 ที่
ตําแหนง ORCT58 และสูงสดุเทากับ 0.4642 ที่ตําแหนง ORCT 69 (ตารางที่ 3) แสดงวา มีโอกาสที่
จะพบกลวยไมที่มีจีโนไทปเหมือนกนัที่ตาํแหนง ORCT58 เปน 1 ใน 44 และตําแหนง ORCT 69 
เปน 1 ใน 2 ซ่ึงคา PI ยิ่งต่ํา โอกาสที่จะพบจีโนไทปเหมอืนกันกย็ิ่งนอยลง จากความถี่ของอัลลีล
ภายในประชากร  เมื่อทําการตรวจสอบความแตกตาง โดยใชจํานวนตําแหนงของดีเอน็เอ
เครื่องหมายในการตรวจสอบเพิ่มมากขึ้น และดีเอน็เอเครื่องหมายแตละตําแหนงมีการกระจาย
ตัวอยางอิสระ  คา PI ก็จะลดลง  และมีโอกาสพบกลวยไมที่มีจีโนไทปเหมือนกนันอยลง โดยถาทํา
การตรวจสอบความแตกตางระหวางจีโนไทปทั้งหมด 15 ตําแหนง  จะมีโอกาสพบกลวยไมที่ม ี
จีโนไปทเหมอืนกันเทากับ 1 ใน 1016 (ตารางที่ 4) 

 
แมวาการตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรม โดยใชจํานวนตําแหนงของดีเอน็เอ

เครื่องหมายเพิม่มากขึ้น  จะมีความละเอียดแมนยําสูงขึ้น  แตกจ็ําเปนตองเสียคาใชจายเพิ่มขึ้นดวย  
ดังนั้นจึงควรพิจารณาเลือกดีเอ็นเอเครื่องหมายที่มีคา PIC สูง เพราะสามารถบอกความแตกตางทาง
พันธุกรรมไดดี และคา PI ต่าํ เพื่อสามารถบอกความนาจะเปนที่จะพบกลวยไมที่มีจีโนไทป
เหมือนกนัทุกตําแหนงของดเีอ็นเอเครื่องหมาย จากขอมลูของประชากรกลวยไมที่ทําการศึกษา
พบวา ดีเอน็เอเครื่องหมายทีม่ีคา PIC สูงสุด และคา PI ต่าํสุด 6 ตําแหนง คือ ORCT58, ORCA40, 
ORCT52, ORCT72, ORCA165 และ ORCT40  เมื่อประเมินคา PI รวมกันทั้ง 6 ตําแหนง พบวามีคา
เทากับ 1.11 x 10-9 คือ มีโอกาสที่จะพบกลวยไมที่มจีีโนไทปเหมือนกนั 6 ตําแหนงนั้น 1 ใน  
8.96 x 108 (ตารางที่ 4) จากฐานขอมูลกลวยไมสกุลหวายพันธุผสมที่ไดรับการจดทะเบียนพันธุ ณ 
สมาคมพืชสวน ประเทศอังกฤษ (The Royal Horticultural Society, London) โดยคนไทย  ตั้งแตป 
พ.ศ. 2502-2541 มีอยูประมาณ 251 พันธุ (มานิตย, 2547) และกลวยไมสกุลหวายพันธุผสมที่ไดรับ
การจดทะเบียนพันธุทั่วโลกในป 2545 จากฐานขอมูล Wildcatt Orchids Database (1994-2002) มอียู
ประมาณ 9,900 กวาพนัธุ  ดงันั้นดีเอน็เอเครื่องหมายที่มีอยูเพยีง 6 ตําแหนง ก็สามารถนํามาใชบอก
ความแตกตางระหวางจีโนไทปแตละพันธุไดเปนอยางด ี

 
 เมื่อประเมินคาสัมประสิทธิ์สหสัมพันธ (Correlation coefficient, r) ของคา PIC และคา PI 
ซ่ึงเปนคาที่บอกความสัมพันธของทั้งสองขอมูลวามีความสัมพันธกันหรือไม  และมีความสัมพันธ
กันในทิศทางใด (สุรพล, 2548) พบวา มีคา r เทากับ –0.9885 ซ่ึงแสดงวา คา PIC และคา PI มี
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ความสัมพันธกันคอนขางสงู  ในทิศทางตรงกันขาม ดังนั้นจึงสามารถพิจารณาเลือกดีเอ็นเอ
เครื่องหมายจากคา PIC หรือคา PI เพียงอยางเดียวมาใชในการตรวจสอบความแตกตางได  โดย 
ดีเอ็นเอเครื่องหมายที่มีคา PIC สูงหรือคา PI ต่ํา สามารถนํามาใชในการจําแนกความแตกตาง
ระหวางจีโนไทปไดด ี
 
การวิเคราะหหาความสัมพนัธทางพนัธุกรรม 
 

การวิเคราะหหาความสัมพนัธทางพันธุกรรมของกลวยไมสกุลหวายพันธุการคา 19 พันธุ 
24 accessions (ตารางที่ 1) โดยใชดีเอ็นเอเครื่องหมายชนดิไมโครแซทเทลไลท 15 ตําแหนง (ตาราง
ที่ 3) พบวา สามารถจัดกลุมแสดงความใกลชิดทางพันธุกรรมในรูปแผนภูมิตนไม (ภาพที่ 4) บอก
ความสัมพันธทางพันธุกรรมของกลวยไมพันธุตาง ๆ ได  โดยพันธุ Dendrobium Sonia ‘Daeng 
Vasana’, Dendrobium Sonia ‘Earsakul’-1, Dendrobium Sonia ‘Earsakul’-2, Dendrobium Sonia 
‘Red Joe’ –1, Dendrobium Sonia ‘Red Joe’ –2, Dendrobium Sonia ‘Red Joe’-3, Dendrobium 
Sonia ‘No.17’-1 และพนัธุ Dendrobium Sonia ‘No.17’-2 มีความใกลชิดกันทางพันธกุรรมแสดงคา 
SI อยูระหวาง 0.60-1.00 พันธุ Dendrobium Caesar (2N) และ Dendrobium Caesar (4N) มีคา SI 
เทากับ 1.00 สวนพนัธุอ่ืนๆ ที่มีลักษณะทางพันธุกรรมแตกตางกันออกไป  มีคา SI ระหวางกันลดลง 
โดยพบวาพันธุ (D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var compactum  มีลักษณะทาง
พันธุกรรมตางไปจากพนัธุอ่ืนๆ มากที่สุด โดยมีคา SI เทากับ 0.16 

 
กลวยไมในกลุมพันธุ Dendrobium Sonia  ซ่ึงมีพอแมพันธุมาจากพันธุเดียวกัน  สามารถ

แสดงความใกลชิดทางพันธุกรรมจัดอยูในกลุมเดียวกนั โดยมีความแตกตางกันในระดับจีโนไทป   
ในกรณีที่เปนพันธุลูกผสมเดียวกัน  แตเกดิการกลายพนัธุจากการเพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อ ทาํใหเกิดความ
แปรปรวนทางพันธุกรรม (somaclonal variation) ไดพนัธุใหมขึ้นมา  จึงตั้งชื่อพันธุใหมอยูระหวาง
เครื่องหมายฝนทอง ขึ้นตนดวยตัวอักษรตวัใหญ (ครรชิต, 2547) ไดแก พันธุ Dendrobium Sonia 
‘No.17’, Dendrobium Sonia ‘Red Joe’, Dendrobium Sonia ‘Earsakul’ และพันธุ  Dendrobium 
Sonia ‘Daeng Vasana’  ซ่ึงกลายพันธุโดยวธีิการเพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อมาจากพันธุ Dendrobium Sonia 
‘No.17’ (นิรนาม, 2548)  

 
จากการศึกษาพบวาพันธุ Dendrobium Sonia ‘Earsakul’ (BES-1) มีความใกลชิดกนัทาง

พันธุกรรมกับพันธุ Dendrobium Sonia ‘Red Joe’ (BJR-1 และBJR-2) และBES-2 มีความใกลชิด
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กันกับ BJR-3 (ภาพที่ 4) ซ่ึงแสดงวา กลวยไมพันธุ Dendrobium Sonia ‘Earsakul’ มีความใกลชิด
กันทางพันธกุรรมกับพันธุ Dendrobium Sonia ‘Red Joe’ ซ่ึงมีพอแมพันธุมาจากพนัธุเดียวกนั โดย
พันธุ Dendrobium Sonia ‘Earsakul’ ไดรับการพัฒนาพนัธุมาจากพันธุ Dendrobium Sonia ‘Red 
Joe’ สวนพันธุ Dendrobium Sonia ‘Red Joe’ นั้นไดรับการพัฒนาพันธุมาจากพันธุ Dendrobium 
Sonia ‘No.17’ ซ่ึงเปนกลวยไมลูกผสมที่มีพอแมพันธุมาจากพันธุเดยีวกนัเชนกนั เมื่อทําการ
ขยายพนัธุเพิ่มปริมาณดวยวธีิการเพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อ จึงเกดิการกลายพนัธุไดโคลนใหมที่มีลักษณะ
ดีเดนกวาพันธุเดิม จึงคัดเลือกพันธุ และตั้งชื่อพันธุใหมขึน้มา 

 
สวนพันธุที่มีช่ือเดียวกัน แตมาจากแหลงปลูกตางกัน หรือคนละโคลนกันไดแก พันธุ 

Dendrobium Ekapol ‘Anna’, Dendrobium Sonia ‘No.17’, Dendrobium Sonia ‘Red Joe’ และ 
Dendrobium Sonia ‘Earsakul’ (ตารางที่ 1) มีความแตกตางกันในระดับจีโนไทป  ซ่ึงอาจมีสาเหตุมา
จาก 1.) การกลายพันธุจากการเพาะเลี้ยงเนือ้เยื่อเพื่อการเพิ่มปริมาณ ในพืชที่ขยายพนัธุดวยวิธีนี้ จะมี
ความแปรปรวนภายในประชากรสูงขึ้น  เมื่อจํานวนรอบในการสรางกลับเปนตนใหมเพิ่มขึ้น  
(Cote et al., 2001) 2.) อาจมาจากพอแมพนัธุเดียวกนั แตตางโคลนกัน นํามาผสมพันธุกัน แลวตั้งชื่อ
พันธุผสมเหมือนกัน จึงตองดูลักษณะทางฟโนไทปประกอบกันดวยวา มีลักษณะเหมอืนกันหรือไม 
เพราะบางพันธุมีช่ือพันธุเหมือนกัน แตมาจากพอแมพันธุตางโคลนกัน และ3.) ลักษณะทาง 
ฟโนไทปเหมอืนกัน และมีช่ือเรียกเปนพันธุเดียวกัน แตเมื่อนํามาตรวจสอบดวยเทคนิคทาง 
ชีวโมเลกุล พบวามีความแตกตางกันในระดับจีโนไทป อาจเกิดจากความแปรปรวนทางพันธุกรรม
บริเวณ non-coding จึงไมมผีลตอการแสดงออกของลักษณะทางฟโนไทป (Anonymous, 2006)  

 
ในกรณีที่พันธุเดียวกันมาจากแหลงปลูกตางกันในกลุมพันธุ Dendrobium Sonia สามารถ

จัดแบงกลุมออกเปน 2 กลุม คือ 1.) พันธุ Dendrobium Sonia ‘No.17’ (B17-1) มีความใกลชิดกนั
ทางพันธุกรรมกับพันธุ Dendrobium Sonia ‘Earsakul’ (BES-1) และพนัธุ Dendrobium Sonia ‘Red 
Joe’ (BJR-1 และBJR-2) และ2.) พนัธุ Dendrobium Sonia ‘No.17’ (B17-2) มีความใกลชิดกันทาง
พันธุกรรมกับพันธุ  Dendrobium Sonia ‘Daeng Vasana’, พันธุ Dendrobium Sonia ‘Earsakul’ 
(BES-2) และพันธุ Dendrobium Sonia ‘Red Joe’ (BJR-3) (ภาพที่4) ซ่ึงอาจเปนไปไดวาพันธุ 
Dendrobium Sonia ‘No.17’ อาจเปนคนละโคลนกัน จึงมีลักษณะทางจีโนไทปตางกนั สามารถจัด
กลุมยอยแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมไดออกเปน 2 กลุม แตยังมคีวามสัมพันธทางพันธุกรรม
จัดอยูในกลุมเดียวกัน ทั้งนี้จงึควรดูลักษณะทางฟโนไทปที่แสดงออกประกอบการพิจารณารวมดวย 
จะทําใหไดรับขอมูลที่มีความละเอียดแมนยําเพิ่มขึ้น  
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เมื่อตรวจสอบความแตกตางของกลวยไมสกุลหวายพันธุ Dendrobium Caesar (2N)  และ
พันธุ Dendrobium Caesar (4N) ดวยดีเอน็เอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลททั้งหมด 15 
ตําแหนง พบวา ทุกตําแหนงมีขนาดอัลลีลเทากัน (ภาพที่ 1) แสดงใหเหน็วา กลวยไมพันธุ  
Dendrobium Caesar (4N) เปนกลวยไมที่เกิดจากการเพิม่จํานวนชุดโครโมโซมของ Dendrobium 
Caesar (2N)  ซ่ึงเปนลูกผสมขามชนิด (species) ที่มีจีโนมตางชนิดกนั (diploid hybrid) ทําให
กลวยไมพันธุ Dendrobium Caesar (4N) มีชุดโครโมโซมเปนแบบ Allotetraploid (Kamemoto, 
1998)  ซ่ึงจีโนมที่มีความแตกตางกันของลกูผสมขามระหวางชนดิ (interspecific hybrid) ใน 
Dendrobium Caesar (2N) อาจทําใหเกิดความเปนหมันได  เพราะโครโมโซมไมสามารถเขาคูกันได
อยางสมบูรณ  จึงตองทําการเพิ่มจํานวนชดุโครโมโซมดวยสารโคลชิซิน  เพื่อลดความเปนหมันของ
ตนลูกผสม และใชเปนพอแมพันธุตอไป (ครรชิต, 2547) ทั้งนี้สามารถศึกษาลักษณะทางคาโอไทป 
หรือฟโนไทปประกอบ  เพื่อทําการตรวจสอบสมมติฐานไดถูกตอง  และแมนยํายิ่งขึ้น 

 
การตรวจสอบคา Bootstrap value เปนการประเมินความเชื่อมั่นทางสถิติของกิ่งสาขาของ

แผนภูมิตนไมแสดงความสมัพันธทางพันธุกรรม  โดยการสุมกลับตัวอยาง (resampling) ของขอมูล  
สรางเปนแผนภูมิจากจํานวนครั้ง (replication) ของการสุม  ประมวลออกมาเปนคาความนาจะเปน
ของโอกาสที่จะเกดิกิ่งสาขาในรูปแบบตาง ๆ เปนเปอรเซ็นต เพื่อบอกอตัราการเกิดความแปรปรวน
ในการจดักลุม (Nei and Kumar, 2000) 

 
จากการประเมนิคาความเชื่อมั่นทางสถิติ  โดยวิธี Bootstrap testing พบวา ระหวางพนัธุ 

Dendrobium Sonia ‘Earsakul’–2 กับพันธุ Dendrobium Sonia ‘Red Joe’-3 และพันธุ Dendrobium 
Caesar (2N) กับพันธุ Dendrobium Caesar (4N)  มีคา Bootstrap value เทากับ 100 จากการสุมขอมูล 
1,000 คร้ัง (replicates) แสดงใหเห็นวา ไมมีการกระจายตัวของขอมูล จึงไมเกดิความแปรปรวนใน
การจัดกลุม  หากทําการสุมจดักลุมใหม 1,000 คร้ัง จะมีโอกาสพบกิ่งสาขายอยรูปแบบนี้เกิดขึน้ 
100% ของจํานวนครั้งที่สุม 

 
สวนในบางกิ่งสาขาที่มีคา Bootstrap value ลดลงมา แสดงวา มีโอกาสที่จะแสดงภาพ

แผนภูมใินรูปแบบอื่นๆ ได  แตแผนภูมิตนไมแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมที่ดีที่สุด จะถูก
สรางขึ้นภายใตหลักการสุมกลับมาสรางใหม (reconstruction) ดังนัน้ถาภายในกิ่งสาขายอยของ
แผนภูมิไมไดรับการสนับสนุนจากคา Bootstrap value  แผนภูมนิั้นกไ็มควรคัดทิ้ง เพราะนั่นคือ 
สมมติฐานของแผนภูมิ  ซ่ึงตองมีแผนภูมิ 1 แบบที่ถูกตอง แมวาคา Bootstrap value จะต่ํา จากการ
ประมวลผลดวยเครื่องคอมพิวเตอร สวนคา Bootstrap value ที่มีคาสูง  เปนการรับประกันวา
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แผนภูมนิั้นควรจะมีรูปแบบของกิ่งสาขาแบบนี้  โดยตดัความเปนไปไดจากปจจัยอ่ืน ๆ ที่ไม
เกี่ยวของทิ้งไป (Nei and Kumar, 2000) 

 
สวนการจดักลุมแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางจีโนไทป โดยการวิเคราะห 

PCoA ออกมาในรูปของกราฟสมการเชิงเสน 3 มิติ บอกระยะพิกัดของกลวยไมแตละจีโนไทป ชวย
เพิ่มมิติของภาพ และลดความซับซอนของขอมูลที่มีจํานวนมาก ทําใหสามารถเขาใจไดงายขึ้น 
(Elmaci, 1999) โดยพนัธุที่มีพิกัดอยูบนแกนของกราฟใกลเคียงกัน ไดแก พันธุ Dendrobium Sonia 
‘Daeng Vasana’, Dendrobium Sonia ‘Earsakul’-1, Dendrobium Sonia ‘Earsakul’-2, Dendrobium 
Sonia ‘Red Joe’ –1, Dendrobium Sonia ‘Red Joe’ –2, Dendrobium Sonia ‘Red Joe’-3, 
Dendrobium Sonia ‘No.17’-1 และพนัธุ Dendrobium Sonia ‘No.17’-2 สามารถจัดอยูในกลุม
เดียวกัน (ภาพที่ 5) สวนพนัธุ Dendrobium Caesar (2N) และ Dendrobium Caesar (4N) มีตําแหนง
ของพิกัดอยูบนแกนของกราฟที่ระดับเดียวกัน (ภาพที่ 5) แสดงวาไมมีความแปรปรวนของขอมูล
ของอัลลีลแตละตําแหนง แสดงความสัมพันธของขอมูลสอดคลองกับการแสดงภาพแผนภูมิตนไม 
(2 มิติ) เนื่องจากขอมูลที่นํามาวิเคราะหเปนขอมูลเดียวกนั แตมีการนําเสนอออกมาในรูป 2 มิติ และ 
3 มิติ เพื่อทําใหสามารถเขาใจไดงายขึ้น 
 
 การจัดกลุมแสดงความสัมพนัธทางพันธุกรรมของกลวยไมสกุลหวายพันธุการคา 24 
accessions ในรูปแผนภูมิตนไม (2มิติ) และกราฟสมการเชิงเสน (3มิติ) แสดงผลการวเิคราะหที่
สอดคลองกัน โดยในแตละจโีนไทปที่มีความสัมพันธใกลชิดกันทางพนัธุกรรม สามารถจัดอยูใน
กลุมเดียวกนัได เมื่อวิเคราะห PcoA ออกมาในรูปกราฟสมการเชิงเสน (3 มิติ) สามารถลดความ
ซับซอนของขอมูลที่มีปริมาณมากได (Elmaci, 1999) ทําใหสามารถเขาใจไดงายขึ้น นํามาใชในการ
จัดกลุมแสดงความใกลชิดทางพันธุกรรม และบอกความความแตกตางระหวางจีโนไทปของ
กลวยไมแตละพันธุ เพื่อจําแนกพันธุ และจดัทําฐานขอมลูทางพันธุกรรมสําหรับงานปรับปรุงพันธุ
กลวยไมสกุลหวายตอไปในอนาคต 
 

ทั้งนี้การประเมินคาทางสถิติตาง ๆ อยูบนพื้นฐานของทฤษฎีสมดุลประชากรของ Hardy-
Weinberg  ซ่ึงประชากรอยูในสภาพดิพลอยด และดีเอ็นเอเครื่องหมายแตละตําแหนงกระจายตัวกัน
อยางอิสระ เนือ่งจากขณะนีก้ําลังอยูในขัน้ตอนการศึกษาแผนที่โครโมโซมของกลวยไมสกุลหวาย
พันธุการคา  ซ่ึงในอนาคตจะสามารถทราบตําแหนงของดเีอ็นเอเครื่องหมายแตละชนดิ และทําการ
คัดเลือกดีเอ็นเอเครื่องหมายที่กระจายตัวอยางอิสระมาใชตรวจสอบความแตกตางไดละเอียดมาก
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ขึ้น  นอกจากนั้นอาจใชเทคนิคชีวโมเลกุลในการจําแนกความเปนโฮโมไซโกตและเฮเทอโรไซโกต  
ทําใหสามารถคํานวณความถี่ของอัลลีลไดแมนยําขึน้ 

 
จากขอมูลขางตนพบวากลวยไมสกุลหวายพันธุการคาในประชากรนี้ มคีวามหลากหลาย

ทางพันธุกรรมคอนขางสูง สามารถนําดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท มาใชในการ
จําแนกความแตกตางในระดบัจีโนไทปของกลวยไมแตละพันธุ และใชเปนเครื่องมือในการตรวจ
ลายพิมพดีเอน็เอ ตรวจประวตัิทางพันธุกรรม และสรางแผนที่โครโมโซม เพื่อใชในงานปรับปรุง
พันธุกลวยไมสกุลหวายตอไป 
 
การตรวจประวัติทางพันธุกรรม 
 

จากการหาความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางพอแมและลูก ในกลวยไมสกุลหวายพันธุ
ผสมที่เกิดจากพันธุ D. Burana Jade x {(D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var 
compactum} จํานวน 7 โคลน โดยมีพนัธุ D. Burana Jade เปนแมพนัธุ และพันธุ (D. Sri-Racha x 
D. Snowfire) x D. bigibbum var compactum เปนพอพันธุ พบวา กลวยไมทั้งหมด 7 โคลน เปน
ลูกผสมที่เกิดจากพันธุ D. Burana Jade x {(D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var 
compactum}เนื่องจากมแีถบดีเอ็นเอของพอและแมปรากฏอยูในตนลูกผสมทั้งหมด (ภาพที่ 6) ถา
โคลนนั้นไมใชลูกผสม จะมีแถบดีเอ็นเอของแม และแถบดีเอ็นเออื่นทีไ่มใชพอปรากฏ หรือไมมี
แถบดีเอ็นเอของพอหรือแมเลยก็ได (ณัฏยา, 2546) 

 
ทําการประเมนิคา PE เพื่อบอกความเปนไปไดในการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมของ

พอโดยสุมไปยังลูก (Weir, 1996) โดยคา PE ของดีเอ็นเอเครื่องหมายแตละตําแหนงขึน้อยูกับ
จํานวนความถีข่องอัลลีล ณ ตําแหนงนั้น ๆ  (Curi et al., 2002) บนสมมติฐานสมดุลประชากรของ 
Hardy-Weinberg และดเีอ็นเอเครื่องหมายแตละตําแหนงมีการกระจายตัวกันอยางอิสระ (Tomasco 
et al., 2002)  

 
จากขอมูลความถี่ของอัลลีล 5 ตําแหนงดีเอน็เอเครื่องหมายในประชากร (ตารางผนวกที่ 2) 

ถูกนํามาใชในการคํานวณคา PE ของกลวยไมพันธุลูกผสม D. Burana Jade x {(D. Sri-Racha x D. 
Snowfire) x D. bigibbum var compactum} เพื่อบอกความนาจะเปนในการคัดตนพอที่เปนเท็จออก 
พบวา ดีเอน็เอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลทที่สามารถบอกความนาจะเปนในการคัดตนพอ
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ที่เปนเท็จออกไดมากที่สุดคอื 96.04% ที่ตําแหนง ORCT33 ในกลวยไมลูกผสมตนที่ 1 ถึงตนที่ 7 
สวนดีเอ็นเอเครื่องหมายที่สามารถบอกความนาจะเปนในการคัดตนพอที่เปนเท็จออกไดนอยที่สุด
คือ 46.24% (ตนที่ 3) 60.84% (ตนที่ 1 และ 2) ที่ตําแหนง ORCT40 และ 70.56% (ตนที่ 4, 5, 6 และ 
7) ที่ตําแหนง ORCA165 (ตารางที่ 5) โดยคา PE ที่ประเมินไดนัน้ ขึ้นอยูกับความถี่ของอัลลีลแตละ
ตําแหนงในประชากรที่ทําการศึกษา เมื่อจาํนวนอัลลีลหรือความถี่ของอัลลีล ณ ตําแหนงนัน้ ๆ 
เพิ่มขึ้น คา PE ที่ตําแหนงนัน้ก็จะเพิ่มขึ้น (Weir, 1996) ทําใหสามารถบอกความนาจะเปนในการคดั
ตนพอที่เปนเท็จออกไดมากขึ้นดวย 

 
เมื่อเพิ่มจํานวนตําแหนงของดีเอ็นเอเครื่องหมายในการตรวจสอบมากขึ้น ก็จะมีคาความ

นาจะเปนในการคัดพอที่เปนเท็จออกไปไดมากขึ้นดวย เชน ในกลวยไมพันธุลูกผสม D. Burana 
Jade x {(D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var compactum} ตนที่ 1 เมื่อทําการ
ตรวจสอบความสัมพันธของความเปนพอโดยสุม ดวยดเีอน็เอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท 
1 ตําแหนง (ORCT33) สามารถบอกความนาจะเปนในการคัดตนที่เปนพอเท็จออกไปได 96.04% 
และเมื่อเพิ่มตาํแหนงของดีเอ็นเอเครื่องหมายมากขึ้นเปน 5 ตําแหนง สามารถบอกความนาจะ
เปนไดมากที่สุด 99.99% สวนในกลวยไมลูกผสมตนอื่น ๆ ก็ใหผลเชนเดียวกัน 

 
เมื่อพิจารณาลกัษณะทางฟโนไทป (ภาพที ่7) พบวา กลวยไมลูกผสมที่เกิดจากพันธุ D. 

Burana Jade x {(D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var compactum}ทั้ง 7 โคลน มี
ลักษณะทางฟโนไทป ไดแก รูปทรงของลําตน ใบ ดอก และลักษณะการเจริญเติบโตทางดานขาง ที่
แตกตางกัน แมวาจะเกดิมาจากพอแมพนัธุเดียวกัน ในกรณีลูกผสมที่เกดิจากพอแมพนัธุเดียวกนั 
และโคลนเดยีวกัน มีลักษณะทางฟโนไทปแตกตางกัน เมื่อตรวจสอบดวยดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิด
ไมโครแซทเทลไลท พบวา นอกจากจะสามารถบอกความแตกตางในระดับจีโนไทปแลว ยัง
สามารถตรวจสอบการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมจากพอแมไปสูลูกได โดยโคลนที่เปน
ลูกผสมจะมีลักษณะทางจีโนไทปของพอและแมรวมกนั สามารถบอกความเปนลูกผสมที่เกิดจาก
พันธุ D. Burana Jade x {(D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var compactum}ได และ
สามารถตรวจสอบพันธุประวัติไดวาโคลนใดมีความสัมพันธกันทางสายเลือดระหวางพอแมและลูก 

 
ดังนั้นการนําเทคนิคทางดานชีวโมเลกุล โดยใชดเีอ็นเอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทล

ไลท สามารถนํามาใชในการจําแนกพันธุ ตรวจสอบความแตกตางระหวางจีโนไทป ศึกษาการ
ถายทอดลักษณะทางพนัธุกรรมจากพอแมไปสูลูก ตรวจสอบพันธุประวัติ และจัดทําฐานขอมูลทาง
พันธุกรรมสําหรับงานปรับปรุงพันธุกลวยไมสกุลหวายตอไปได 
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สรุป 
 

จากการใชดีเอน็เอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลททั้งหมด 40 ตําแหนง ในกลวยไม
สกุลหวายประชากรนี้ สามารถบอกความแตกตางไดชัดเจน 15 ตําแหนง คือ ORCA40, ORCA63, 
ORCA84, ORCA165, ORCT6, ORCT8, ORCT11, ORCT33, ORCT35, ORCT40, ORCT52, 
ORCT58, ORCT59, ORCT69 และ ORCT72  

 
ดีเอ็นเอเครื่องหมายที่สามารถอานผลได  มีขนาดของอัลลีลอยูในชวงประมาณ 158-402 คู

เบส และมีจํานวนของอัลลีลตอตําแหนงโดยเฉลี่ย 6.67 อัลลีล ประเมินคา Expected Heterozygosity 
(He) จากขอมูลความถี่ของอัลลีลแตละตําแหนง พบวา มคีา He อยูระหวาง 0.35 ที่ตําแหนง 
ORCT69 ถึง 0.89 ที่ตําแหนง ORCA40 และ ORCT58 โดยมีคา He เฉลี่ยประมาณ 0.74 แสดงวา
กลวยไมในประชากรที่ศึกษามีความหลากหลายทางพันธุกรรมคอนขางสูง 

 
มีคา Polymorphism Information Content (PIC) อยูในชวงประมาณ 0.3206-0.8845 

ตําแหนงที่มีคา PIC สูงสุดเทากับ 0.8845 คือ ORCT58 และต่ําสุดเทากับ 0.3206 คือ ORCT69 โดย
เฉลี่ยมีคา PIC ประมาณ 0.7172 ซ่ึงมีคา PIC คอนขางสูง สามารถบอกความแตกตางระหวาง 
จีโนไทปไดดี จึงสามารถนํามาใชในการตรวจสอบความแตกตางทางพนัธุกรรม และจําแนกพันธุ
กลวยไมสกุลหวายตอไปได  

 
คา Probability of Identity (PI) มีคาต่ําสุดเทากับ 0.0227 ที่ตําแหนง ORCT58 และสูงสุด

เทากับ 0.4642 ที่ตําแหนง ORCT 69 แสดงวา มีโอกาสทีจ่ะพบกลวยไมที่มีจีโนไทปเหมือนกนัที่
ตําแหนง ORCT58 เปน 1 ใน 44 และตําแหนง ORCT 69 เปน 1 ใน 2 และมีคา PI รวมทั้ง 15 
ตําแหนงดีเอ็นเอเครื่องหมายเทากับ 8.66 x 10-17 มีโอกาสที่จะพบกลวยไมที่มีจีโนไทปเหมือนกนั
ทุกตําแหนง 1 ใน 1016 

 
เมื่อประเมินคาสัมประสิทธิ์สหสัมพันธ (Correlation coefficient, r) ของคา PIC และคา PI 

เทากับ –0.9885 ซ่ึงแสดงวา คา PIC และคา PI มีความสัมพันธกันคอนขางสูง  ในทิศทางตรงกัน
ขาม ดังนั้นจึงสามารถพิจารณาเลือกดีเอน็เอเครื่องหมายจากคา PIC หรือคา PI เพียงอยางเดยีวมาใช
ในการตรวจสอบความแตกตางได    
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ดีเอ็นเอเครื่องหมายชนดิไมโครแซทเทลไลท 15 ตําแหนง สามารถจําแนกความแตกตาง
ทางจีโนไทปได  โดยมีโอกาสพบกลวยไมที่มีจีโนไทปเหมือนกนัทั้ง 15 ตําแหนงเทากับ 1 ใน 1016 
และบอกความใกลชิดทางพนัธุกรรมของกลวยไมแตละพันธุได โดยมีคาดัชนีความเหมือนตั้งแต 
0.16 ถึง 1.00 สามารถนําขอมูลแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของกลวยไมแตละพันธุ  มาใช
เปนฐานขอมูลทางพันธุกรรมในงานปรับปรุงพันธุกลวยไมสกุลหวายตอไปได 

 
เมื่อศึกษาการถายทอดลักษณะทางพนัธุกรรมในระดับจโีนไทปของกลวยไมสกุลหวาย

พันธุลูกผสมที่เกิดจาก D. Burana Jade x {(D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var 
compactum} จํานวน 7 โคลน ดวยดีเอน็เอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท 5 ตําแหนง ไดแก 
ORCA40, ORCA63, ORCA165, ORCT33 และORCT40 พบวาคา PE มีคาสูงสุดที่ตําแหนง 
ORCT33 (0.9604) ในกลวยไมลูกผสมตนที่ 1 ถึงตนที่ 7 สวนดีเอ็นเอเครื่องหมายที่มีคา PE ต่ําสุด
คือตําแหนง ORCT40 ในกลวยไมลูกผสมตนที่ 1, 2 และ 3 (0.6084, 0.6084 และ 0.4624) และ
ตําแหนง ORCA165 ในกลวยไมลูกผสมตนที่ 4, 5, 6 และ 7 (0.7056, 0.7056, 0.7056 และ 0.7056) 
ซ่ึงคา PE ที่ประเมินไดนั้น ขึน้อยูกับจํานวนอัลลีลหรือความถี่ของอัลลีล ณ ตําแหนงนั้น ๆ เมื่อ
จํานวนอัลลีลหรือความถี่ของอัลลีลเพิ่มขึ้น คา PE ณ ตําแหนงนั้นกจ็ะเพิ่มขึ้นดวย 

 
เมื่อเพิ่มจํานวนตําแหนงของดีเอ็นเอเครื่องหมายในการตรวจสอบมากขึ้น ก็จะมีคาความ

นาจะเปนในการคัดพอที่เปนเท็จออกไปไดมากขึ้น จึงสามารถนําดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิดนี้มาใชใน
การสืบประวัตทิางพันธุกรรมของกลวยไมสกุลหวายพันธุผสม และตรวจสอบความเปนลูกผสม
ของกลวยไมสกุลหวายพันธุอ่ืน ๆ ได 
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องคประกอบทางพันธุกรรมของประชากร 
 
1.   ความถี่ของอัลลีล 
  

คํานวณความถี่ของอัลลีลแตละตําแหนง  
 

ความถี่ของอัลลีล i ตําแหนงที่ A  (pi) =          จํานวนอัลลีล i ตําแหนงที่ A                (1) 
                                                                                 จํานวนอัลลีลทั้งหมดที่ตําแหนง A 
 
2.  หลักการของ Hardy-Weinberg 
 
 เมื่อประชากรมีการผสมพันธุแบบสุม ความถี่ของอัลลีล และความถี่ของจีโนไทปจะคงที่
จากชั่วหนึ่งไปยังอีกชั่วหนึ่ง ภายใตสมมติฐานสมดุลประชากรดังนี้ (Hartl and Clark, 1997) 
 

1.) ประชากรตองมีขนาดใหญ 
2.) มีการผสมพันธุโดยสุมภายในประชากร 
3.) ไมมีการกลายพันธุ (mutation) การอพยพ (migration) และการคัดเลือก (selection)   

ภายในประชากรนั้น 
4.) แตละตําแหนงไมอยูบนโครโมโซมเพศ 

 
 
 
 
 
 
 

    เซลลสืบพันธุเพศผู 
   อัลลีล A1 A2 
   ความถี่อัลลีล p1 p2 

อัลลีล A1 p1 p1 p1 p1 p2 เซลลสืบพันธุ 
เพศเมีย ความถี่อัลลีล A2 p2 p2p1 p2 p2 
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ในสภาพสมดลุประชากรภายใตสมมติฐาน Hardy-Weinberg เมื่อส่ิงมีชีวิตนั้นอยูในสภาพ 
ดิพลอยด และดีเอ็นเอเครื่องหมายแตละตําแหนงมกีารกระจายตัวกันอยางอิสระ 
 

ความถี่ของจีโนไทป A1A1  =   p1
2 

     ความถี่ของจีโนไทป A1A2  =   2p1 p2 
ความถี่ของจีโนไทป A2A2  =   p2

2 
 

การวิเคราะหขอมูลทางสถิต ิ
 

 การประเมินคาทางสถิติตางๆ ภายในประชากรที่ทําการศึกษานี้ อยูบนสมมติฐานสมดุล
ประชากรของ Hardy-Weinberg และดเีอ็นเอเครื่องหมายแตละตําแหนงมีการกระจายตัวกันอยาง
อิสระ โดยอัลลีลที่เปนโฮโมโลกัสกันอยูในสภาพดิพลอยด 
 
1. การประเมินคา Expected Heterozygosity (He) (Nei, 1978) 
 

คา  He คํานวณจากความถี่ของอัลลีลแตละตําแหนง ตามสมมติฐานของ Hardy-Weinberg 
เพื่อประเมินสดัสวนของจีโนไทปที่อยูในรูปเฮเทอโรไซกัส บอกความแปรปรวนทางพันธุกรรม 
และความหลากหลายทางพนัธุกรรมภายในประชากรนัน้ (Hartl and Clark, 1997) 

 

∑
=

−=
k

i
PiHe

1

21                                                          (2) 

 
2. การประเมินคา Polymorphism Information Content (PIC) (Botstein et al., 1980)  
 

คา PIC เปนคาที่ใชวัดความแตกตางทางพันธุกรรมของดีเอ็นเอเครื่องหมายแตละตาํแหนง 
(Shet et al., 2000) เพื่อบอกความความแตกตางระหวางจีโนไทป เมื่อตรวจสอบโดยใชดีเอ็นเอ
เครื่องหมายแตละตําแหนง สามารถคํานวณไดดังนี ้
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3. การประเมินคา Probability of Identity (PI) (Kaul et al., 2001) 
 

คา PI ประเมินความนาจะเปนในการจําแนกความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางจีโนไทป
โดยสุม เพื่อใหทราบโอกาสที่จะพบสิ่งมชีีวิต 2 ชนิดทีม่ีจีโนไทปเหมือนกัน ณ ดีเอ็นเอเครื่องหมาย
ตําแหนงนั้น ๆ (Kaul et  al., 2001) ไดดังนี ้
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 เมื่อพิจารณาคา PI รวมกันตัง้แต 2 ตําแหนงขึ้นไป จะได 
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4.    การประเมินคา Exclusion probability (PE) (Weir, 1996) 
 

คา PE บอกความเปนไปไดในการถายทอดลักษณะทางพนัธุกรรมของพอโดยสุมไปยังลูก 
(Weir, 1996) โดยคา PE ของดีเอ็นเอเครื่องหมายแตละตาํแหนงขึน้อยูกับจํานวนความถี่ของอัลลีล 
ณ ตําแหนงนัน้ ๆ  (Curi et al., 2002)  
 
   )334(

2
1)1( 222

ji
j ji

ji
i

iin ppppppPE −−−−= ∑∑∑
≠

          (6)              

 
 เมื่อพิจารณาคา PE รวมกันตัง้แต 2 ตําแหนงขึ้นไป จะได 
  
   )1(1

1
∏
=

−−=
m

n
ncombined PEPE                                        (7) 
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 โดยที ่
  pi = ความถี่ของอัลลีลที่ i  ณ ตําแหนงนัน้ 

pj = ความถี่ของอัลลีลที่ j  ณ ตําแหนงนัน้ 
k = จํานวนของอัลลีล ณ ตําแหนงนั้น 
PIn = คา PI ตําแหนงที่ n 
PEn = คา PE ตําแหนงที่ n 
m =  จํานวนตําแหนงของดีเอ็นเอเครื่องหมาย 
  

5.    การประเมินคาดชันีความเหมือน (Similarity Index, SI)  
 

แปลงขอมูลใหเปนแบบไบนารี่ ในตําแหนงที่ปรากฏแถบดีเอ็นเอใหคาเปน 1 ถาไมปรากฏ
แถบดีเอ็นเอจะใหคาเปน 0  นําขอมูลแบบไบนารี่มาประเมินคาดัชนีความเหมือน(SI) โดยใชคา
สัมประสิทธิ์ Jaccard (Jaccard’s coefficient) (Nei and Li, 1979) ทําการวเิคราะหจดักลุมโดยวีธี 
UPGMA (Unweighed pair-group method using arithmetic average) ดวยโปรแกรม NTSYS-pc 
version 2.01 (Rohlf, 1997) เพื่อแสดงแผนภูมิตนไมแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวาง 
จีโนไทป โดยใชคา cophenetic correlation (r) ซ่ึงเปนคาที่สามารถบงบอกวาการจัดกลุมที่ไดอยูใน
เกณฑที่ดหีรือไม โดยถาคา r ≥ 0.9 ถือวาการจัดกลุมอยูในเกณฑที่ดีมาก ถาคา r อยูระหวาง 0.8-0.9 
หมายถึงอยูในเกณฑที่ดี (Rohlf, 1997) 

 
การคํานวณคา SI โดยใชคาสัมประสิทธิ์ชนิดตางๆ (Anonymous, 2003) ดังตอไปนี ้

 
    พันธุที ่j 
   1 0 

1 a b พันธุที ่i 
0 c d 

 
1.) Simple matching coefficient (SM): (a + d)/(a + b + c + d) 
2.) Jaccard coefficient (J): a/(a + b + c) 
3.) Nei-Li coefficient หรือ Dice coefficient: 2a/(2a + b + c) 

โดยที่ a, b, c และ d คือ จํานวนแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏในแตละตําแหนงของพันธุ i และพันธุ j  
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ตารางผนวกที ่1  จํานวนอัลลีลของดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท 15 ตําแหนงในกลวยไมพันธุการคา 24 accessions  
 
ดีเอ็นเอ

เครื่องหมาย 
ขนาด

ของอัลลีล SSB BJ CS2N CS4N CW DS AN-1 AN-2 EW HN IW JT MW NB SW DV BES-1 BES-2 BJR-1 BJR-2 BJR-3 B17-1 B17-2 WO 
จํานวนอัลลีล 
แตละตําแหนง 

ความถี่อัลลีล 
แตละตําแหนง 

ORCA40 268 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 1 1 0 - 0 0 0 0 0 0 0 0 0 4 0.06 

 260 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 1 - 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3 0.05 

 256 0 0 0 0 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 - 0 0 0 0 0 0 0 0 1 5 0.08 

 253 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 - 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0.03 

 241 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 - 1 1 0 1 1 0 1 1 0 9 0.14 

 239 0 0 1 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 - 0 1 1 1 1 1 1 1 0 11 0.17 

 235 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 1 0 - 0 0 0 0 0 0 0 0 1 4 0.06 

 221 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 1 1 - 0 0 0 0 0 0 0 0 0 4 0.06 

 218 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 0 0 0 0 - 0 0 0 0 0 0 0 0 0 4 0.06 

 214 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0.02 

 212 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 - 1 1 1 1 0 1 0 1 0 8 0.12 

 200 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 - 1 1 1 1 1 1 1 1 0 11 0.17 
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ตารางผนวกที ่1  (ตอ) 
 
ดีเอ็นเอ

เครื่องหมาย 
ขนาดของ 
อัลลีล SSB BJ CS2N CS4N CW DS AN-1 AN-2 EW HN IW JT MW NB SW DV BES-1 BES-2 BJR-1 BJR-2 BJR-3 B17-1 B17-2 WO 

จํานวนอัลลีล 
แตละตําแหนง 

ความถี่อัลลีล 
แตละตําแหนง 

ORCA63 290 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0.02 

 287 0 1 0 0 1 0 1 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 8 0.14 

 284 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 4 0.07 

 280 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 18 0.31 

 277 0 0 0 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 18 0.31 

 266 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 9 0.15 

 264 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0.02 

ORCA84 331 - 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0.04 

 329 - 0 0 0 1 1 - 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 19 0.39 

 322 - 0 1 1 0 1 - 0 0 0 0 0 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 13 0.27 

 317 - 0 0 0 1 0 - 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 15 0.31 

ORCA165 401 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - 1 - 0 0 0 - 1 1 0 3 0.07 

 364 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 - 1 - 1 1 1 - 1 1 1 9 0.21 
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ตารางผนวกที ่1  (ตอ) 
 

ดีเอ็นเอ
เครื่องหมาย 

ขนาด
ของอัลลีล SSB BJ CS2N CS4N CW DS AN-1 AN-2 EW HN IW JT MW NB SW DV BES-1 BES-2 BJR-1 BJR-2 BJR-3 B17-1 B17-2 WO 

จํานวนอัลลีล 
แตละตําแหนง 

ความถี่อัลลีล 
แตละตําแหนง 

ORCA165 351 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 1 1 - 0 - 0 0 0 - 0 0 0 4 0.09 

 322 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 - 0 - 0 0 0 - 0 0 0 2 0.05 

 314 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 1 0 - 0 - 0 0 0 - 0 0 0 3 0.07 

 310 0 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - 1 - 1 1 1 - 1 1 0 9 0.21 

 302 1 0 0 0 0 1 1 1 1 0 0 0 0 1 - 0 - 0 0 0 - 0 0 0 6 0.14 

 281 1 0 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 - 1 - 0 0 0 - 1 1 1 7 0.16 

ORCT6 309 - - 0 0 0 1 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 14 0.33 

 299 - - 0 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 8 0.19 

 293 - - 1 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 14 0.33 

 286 - - 0 0 1 1 0 0 0 0 0 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0.14 

ORCT8 287 1 1 1 1 1 1 - 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 23 0.43 

 281 0 1 0 0 0 0 - 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 1 9 0.17 

 278 0 0 0 0 1 0 - 1 0 0 1 0 0 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 8 0.15 

 267 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0.02 

 260 0 0 1 1 0 1 - 1 0 1 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 13 0.24 

 
67 



68

 

ตารางผนวกที ่1  (ตอ) 
 
ดีเอ็นเอ 

เครื่องหมาย 
ขนาดของ 
อัลลีล SSB BJ CS2N CS4N CW DS AN-1 AN-2 EW HN IW JT MW NB SW DV BES-1 BES-2 BJR-1 BJR-2 BJR-3 B17-1 B17-2 WO 

จํานวนอัลลีล 
แตละตําแหนง 

ความถี่อัลลีล 
แตละตําแหนง 

ORCT11 326 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 - 0 1 1 1 1 - 1 1 0 1 0 0 0 9 0.21 

 324 0 0 0 0 0 1 0 0 1 1 - 1 0 0 0 0 - 0 0 0 0 0 1 0 5 0.12 

 321 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 - 0 0 0 0 0 - 0 0 0 0 0 0 0 1 0.02 

 319 1 0 0 0 0 0 1 1 0 0 - 0 1 0 0 1 - 0 1 0 0 0 0 1 7 0.17 

 317 0 0 1 1 0 0 0 0 1 1 - 1 0 1 1 0 - 1 0 1 1 0 0 0 10 0.24 

 314 0 0 0 0 1 1 0 1 0 0 - 0 0 0 0 1 - 1 1 1 1 1 1 0 10 0.24 

ORCT33 198 0 0 0 0 1 0 - - 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0.04 

 195 0 0 0 0 0 0 - - 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0.02 

 187 0 0 1 1 0 0 - - 0 1 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 11 0.24 

 180 0 1 0 0 1 1 - - 1 0 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 10 0.22 

 170 1 0 0 0 0 0 - - 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0.02 

 167 0 1 1 1 1 1 - - 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 20 0.43 

 158 1 0 0 0 0 0 - - 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0.02 
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ตารางผนวกที ่1  (ตอ) 
 
ดีเอ็นเอ

เครื่องหมาย 
ขนาด

ของอัลลีล SSB BJ CS2N CS4N CW DS AN-1 AN-2 EW HN IW JT MW NB SW DV BES-1 BES-2 BJR-1 BJR-2 BJR-3 B17-1 B17-2 WO 
จํานวนอัลลีล 
แตละตําแหนง 

ความถี่อัลลีล 
แตละตําแหนง 

ORCT35 253 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0.02 

 249 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 23 0.48 

 246 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 24 0.50 

ORCT40 204 0 0 1 1 1 0 1 1 1 0 0 0 0 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 13 0.22 

 198 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0.03 

 192 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 4 0.07 

 186 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 13 0.22 

 177 0 0 1 1 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 1 0 0 1 0 0 1 0 0 1 9 0.16 

 173 1 0 0 0 0 1 1 0 0 0 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0.10 

 171 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 1 0 5 0.09 

 160 0 1 0 0 1 0 1 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 6 0.10 
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ตารางผนวกที ่1  (ตอ) 
 

ดีเอ็นเอ
เครื่องหมาย 

ขนาด
ของอัลลีล SSB BJ CS2N CS4N CW DS AN-1 AN-2 EW HN IW JT MW NB SW DV BES-1 BES-2 BJR-1 BJR-2 BJR-3 B17-1 B17-2 WO 

จํานวนอัลลีล 
แตละตําแหนง 

 
ความถี่อัลลีล 
แตละตําแหนง 

ORCT52 291 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0.03 

 287 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 1 1 1 1 0 1 0 0 0 1 1 9 0.12 

 282 0 0 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 7 0.10 

 278 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0.03 

 269 1 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 9 0.12 

 263 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 1 0 0 0 0 5 0.07 

 259 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 1 1 1 0 7 0.10 

 245 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 10 0.14 

 240 0 1 0 0 1 0 0 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 1 10 0.14 

 235 0 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 12 0.16 

ORCT58 328 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0.02 

 321 0 0 1 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 1 0 6 0.07 

 317 1 1 0 0 1 1 0 0 1 0 0 0 1 0 1 1 1 1 0 0 1 0 1 1 13 0.16 
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ตารางผนวกที ่1  (ตอ) 
  
ดีเอ็นเอ 

เครื่องหมาย 
ขนาด

ของอัลลีล SSB BJ CS2N CS4N CW DS AN-1 AN-2 EW HN IW JT MW NB SW DV BES-1 BES-2 BJR-1 BJR-2 BJR-3 B17-1 B17-2 WO 
จํานวนอัลลีล 
แตละตําแหนง 

ความถี่อัลลีล 
แตละตําแหนง 

ORCT58 314 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 1 1 1 0 6 0.07 

 310 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 5 0.06 

 234 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 1 1 0 0 0 0 5 0.06 

 231 0 0 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 9 0.11 

 229 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 11 0.14 

 227 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 11 0.14 

 225 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 1 1 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 10 0.12 

 223 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 3 0.04 

ORCT59 290 - 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - 0 0 0 0 0 0 0 1 0.03 

 323 - 0 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 - 1 1 1 1 1 - 0 15 0.50 

 319 - 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 1 0 - 0 0 0 0 0 - 1 5 0.17 

 312 - 0 1 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 - 1 1 1 1 1 - 0 9 0.30 

ORCT69 211 0 1 1 1 1 1 - 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 22 0.79 

 209 1 0 0 0 0 0 - 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0.04 
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ตารางผนวกที ่1  (ตอ) 
 

 
 
 
 
 

ดีเอ็นเอ
เครื่องหมาย 

ขนาด
ของอัลลีล SSB BJ CS2N CS4N CW DS AN-1 AN-2 EW HN IW JT MW NB SW DV BES-1 BES-2 BJR-1 BJR-2 BJR-3 B17-1 B17-2 WO 

จํานวนอัลลีล 
แตละตําแหนง 

ความถี่อัลลีล 
แตละตําแหนง 

ORCT69 196 0 0 0 0 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 5 0.18 

ORCT72 233 0 - 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 8 0.17 

 220 0 - 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0.04 

 219 0 - 0 0 0 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 1 7 0.15 

 216 1 - 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 8 0.17 

 214 0 - 1 1 0 1 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 0 0 0 10 0.22 

 211 0 - 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 3 0.07 

 200 0 - 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3 0.07 

 174 0 - 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 1 0 5 0.11 

72 
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ตารางผนวกที ่2    ขนาดของอัลลีล และความถี่อัลลีลของดีเอ็นเอเครื่องหมายแตละตําแหนงของ   
กลวยไมสกุลหวายพันธุการคาทั้งหมด 19 พันธุ 24 accessions โดยใชดเีอ็นเอ
เครื่องหมายชนิดไมโครแซทเทลไลท 15 ตําแหนง 

 
ตําแหนง 

ของดีเอ็นเอ
เคร่ืองหมาย 
และขนาด
ของอัลลีล 
 (คูเบส) 

ความถี่
ของอัลลีล 

ตําแหนง
ของดีเอ็นเอ
เคร่ืองหมาย 
และขนาด
ของอัลลีล 

(คูเบส) 
ความถี่

ของอัลลีล 

ตําแหนง 
ของดีเอ็นเอ
เคร่ืองหมาย 
และขนาด
ของอัลลีล 
 (คูเบส) 

ความถี่
ของอัลลีล 

ตําแหนง 
ของดีเอ็นเอ
เคร่ืองหมาย 
และขนาด
ของอัลลีล  

(คูเบส) 
ความถี่

ของอัลลีล 

ตําแหนง 
ของดีเอ็นเอ
เครื่องหมาย 
และขนาด
ของอัลลีล  

(คูเบส) 
ความถี่

ของอัลลีล 
ORCA40  ORCA63  ORCA 84  ORCA 165  ORCT 6  

268 0.06 290 0.02 331 0.04 402 0.07 309 0.33 
260 0.05 288 0.14 329 0.39 364 0.21 299 0.19 
256 0.08 284 0.07 323 0.27 352 0.09 293 0.33 
252 0.03 280 0.31 317 0.31 322 0.05 285 0.14 
240 0.14 278 0.31   314 0.07   
238 0.17 266 0.15   310 0.21   
234 0.06 264 0.02   302 0.14   
220 0.06     282 0.16   
218 0.06         
214 0.02         
212 0.12         
200 0.17                

ORCT8  ORCT11  ORCT 33  ORCT 35  ORCT 40  
288 0.43 326 0.21 198 0.04 254 0.02 204 0.22 
282 0.17 324 0.12 194 0.02 250 0.48 198 0.03 
278 0.15 322 0.02 186 0.24 246 0.50 192 0.07 
268 0.02 320 0.17 180 0.22   186 0.22 
260 0.24 318 0.24 170 0.02   176 0.16 

  314 0.24 166 0.43   172 0.10 
    158 0.02   170 0.09 
              160 0.10 
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ตารางผนวกที ่2  (ตอ) 
 
ตําแหนง 

ของดีเอ็นเอ
เคร่ืองหมาย 
และขนาด
ของอัลลีล 

(คูเบส) 
ความถี่

ของอัลลีล 

ตําแหนง 
ของดีเอ็นเอ
เคร่ืองหมาย 
และขนาด
ของอัลลีล 

(คูเบส) 
ความถี่

ของอัลลีล 

ตําแหนง 
ของดีเอ็นเอ
เครื่องหมาย 
และขนาด
ของอัลลีล 

(คูเบส) 
ความถี่

ของอัลลีล 

ตําแหนง 
ของดีเอ็นเอ
เคร่ืองหมาย 
และขนาด
ของอัลลีล 
 (คูเบส) 

ความถี่
ของอัลลีล 

ตําแหนง 
ของดีเอ็นเอ
เคร่ืองหมาย 
และขนาด
ของอัลลีล  

(คูเบส) 
ความถี่

ของอัลลีล 
ORCT 52  ORCT 58  ORCT 59  ORCT 69  ORCT 72  

291 0.03 329 0.02 324 0.50 212 0.79 232 0.17 
287 0.12 321 0.07 320 0.17 210 0.04 220 0.04 
283 0.10 317 0.16 312 0.30 196 0.18 218 0.15 
279 0.03 315 0.07 290 0.03   216 0.17 
269 0.12 311 0.06     214 0.22 
263 0.07 235 0.06     210 0.07 
259 0.10 231 0.11     200 0.07 
245 0.14 229 0.14     174 0.11 
241 0.14 227 0.14       
235 0.16 225 0.12       

    223 0.04             
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ตารางภาคผนวกที่ 3  คา similarity index ของกลวยไม 24 accessions โดยใชคาสัมประสิทธิ์ Jaccard (Jaccard’s coefficient) (Nei and Li, 1979) 
 

Accessions SSB BJ CS2N CS4N CW DS AN-1 AN-2 EW HN IW JT MW NB SW DV BES-1 BES-2 BJR-1 BJR-2 BJR-3 B17-1 B17-2 WO 
SSB 1.0000                                               
BJ 0.1818 1.0000                                             
CS2N 0.0833 0.1622 1.0000                                           
CS4N 0.0833 0.1622 1.0000 1.0000                                         
CW 0.1458 0.2553 0.1273 0.1273 1.0000                                       
DS 0.2000 0.2439 0.2174 0.2174 0.3214 1.0000                                     
AN-1 0.2188 0.1818 0.1351 0.1351 0.2340 0.2927 1.0000                                   
AN-2 0.2353 0.1750 0.2250 0.2250 0.2453 0.2708 0.4000 1.0000                                 
EW 0.1667 0.2619 0.1667 0.1667 0.3704 0.3077 0.3846 0.2917 1.0000                               
HN 0.0930 0.2619 0.2558 0.2558 0.2000 0.2453 0.1591 0.2292 0.2941 1.0000                             
IW 0.1875 0.2647 0.1538 0.1538 0.3191 0.3750 0.2727 0.3611 0.3659 0.3500 1.0000                           
JT 0.1250 0.2250 0.2381 0.2381 0.2963 0.3617 0.1951 0.1875 0.3617 0.3191 0.4444 1.0000                         
MW 0.2500 0.3250 0.1200 0.1200 0.4800 0.3333 0.2045 0.1765 0.2830 0.2692 0.4000 0.4545 1.0000                       
NB 0.1463 0.3684 0.2174 0.2174 0.2759 0.3077 0.3077 0.2500 0.3333 0.2692 0.3023 0.3333 0.2830 1.0000                     
SW 0.1714 0.4545 0.1905 0.1905 0.4773 0.2708 0.2703 0.2791 0.5676 0.3256 0.3784 0.4737 0.4286 0.4750 1.0000                   
DV 0.1702 0.2000 0.3913 0.3913 0.2424 0.2881 0.3721 0.3800 0.2667 0.2759 0.3125 0.2414 0.2063 0.2667 0.2453 1.0000                 
BES-1 0.1190 0.2051 0.3500 0.3500 0.1897 0.3333 0.3611 0.3488 0.3191 0.3556 0.2889 0.3556 0.2549 0.3125 0.2609 0.6190 1.0000               
BES-2 0.1522 0.1837 0.5122 0.5122 0.2500 0.3455 0.2391 0.3958 0.2759 0.3585 0.3556 0.2727 0.2131 0.2982 0.2941 0.6735 0.6190 1.0000             
BJR-1 0.1277 0.2340 0.3778 0.3778 0.2500 0.2982 0.3902 0.4255 0.2542 0.3333 0.3261 0.2727 0.2131 0.2982 0.3000 0.7083 0.5814 0.6667 1.0000           
BJR-2 0.1250 0.1818 0.4595 0.4595 0.2203 0.3469 0.3158 0.3409 0.2453 0.3617 0.3171 0.3778 0.2222 0.2941 0.2340 0.5417 0.6053 0.6000 0.6744 1.0000         
BJR-3 0.1667 0.1702 0.5128 0.5128 0.2712 0.3654 0.2558 0.4222 0.2830 0.3600 0.3721 0.2885 0.2281 0.3269 0.2941 0.6889 0.6190 1.0000 0.6522 0.5814 1.0000       
B17-1 0.1667 0.1667 0.4500 0.4500 0.2258 0.3208 0.2558 0.3696 0.2069 0.3077 0.2826 0.2692 0.2069 0.2500 0.1765 0.6596 0.6000 0.5833 0.4902 0.6585 0.5909 1.0000     
B17-2 0.1429 0.1837 0.4091 0.4091 0.2308 0.2759 0.3256 0.4255 0.2759 0.2909 0.2917 0.2500 0.1563 0.2542 0.2157 0.8837 0.6667 0.6809 0.6458 0.5435 0.6977 0.7045 1.0000   
WO 0.2000 0.3824 0.2308 0.2308 0.3200 0.2766 0.2500 0.2326 0.5385 0.2340 0.3611 0.2727 0.3333 0.3333 0.5143 0.2593 0.2667 0.2453 0.2453 0.1837 0.2400 0.1923 0.2453 1.0000 
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ภาคผนวก ข 
ประวัติของกลวยไมท่ีทําการศึกษา 
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(D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var compactum 
 

 
 
 กลวยไมพันธุ (D. Sri-Racha x D. Snowfire) x D. bigibbum var compactum เปนกลวยไม
แคระ นยิมใชเปนไมกระถาง เนื่องจากลําตนอวบสั้น สูงประมาณ 10-15 เซนติเมตร ดอกกึ่งฟอรม 
กลีบดอกมีสีขาวปากดานในมีสีมวงแดงเขม ปลายปากมนสีขาว ออกดอกตลอดป เล้ียงงายโตเรว็ 
แตกตะเกยีงจากลําตนเดิมจาํนวนมาก ทางสวนกลวยไมใจรักไดทําการคัดเลือกมาจากกลวยไมเพาะ
เมล็ดของบริษัท บางกอกฟลาวเวอรเซ็นเตอร จาํกัด และใชเปนพอแมพันธุ เพื่อผลิตกลวยไม
ลูกผสมตนเตี้ยหรือแคระตอไป (ศิริพร, 2546) 
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Dendrobium Burana Jade 
 

 
 

 กลวยไม D. Burana Jade เปนกลวยไมลูกผสมระหวางพนัธุ D. Bangkok Green x D. 
Burana Fancy จดทะเบียนพนัธุ ณ สมาคมพืชสวน ประเทศอังกฤษ ในป ค.ศ. 1996 โดยคุณพงศธร 
บูรณะรักธรรม (Wildcatt Orchids Database, 2002) ซ่ึงเปนผูผสมและผูจดทะเบยีน ดอกกึ่งฟอรมสี
เขียว ปากสีน้ําตาลเขม ชอดอกยาวตรง ระยะระหวางชอดอกแคบ ใบใหญและหนา ลําตนอวบอวน 
ตนสูง นิยมใชเปนกลวยไมตดัดอกและไมกระถาง (ศิริพร, 2546) 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



79

 

Dendrobium Caesar (2N) 
 

 
 
 กลวยไม Dendrobium Caesar (2N) เปนกลวยไมลูกผสมขามชนิด (species) ของกลวยไม
สายพันธุแทระหวาง D. phalaenopsis และ D. stratiotes จดทะเบียนพนัธุ ณ สมาคมพืชสวน 
ประเทศอังกฤษโดย Nagrok ในป ค.ศ. 1930 เปนกลวยไมที่มีลําตนสูง ฐานกลีบดอกและกลีบเลี้ยงมี
สีขาว ปลายกลีบดอกมีสีมวงออน ชอดอกยาว การจัดเรยีงของดอกสวยงาม นิยมใชเปนพอแมพนัธุ
ของกลวยไมตดัดอกและไมกระถาง (Wildcatt Orchids Database, 2002) 
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Dendrobium Caesar (4N) 
 

 
 
 กลวยไม Dendrobium Caesar (4N) เปนกลวยไมที่เกิดมาจากการกลายพันธุดวยวิธี
เพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อของ Dendrobium Caesar (2N) (อภิวรา, 2542) ซ่ึงเปนลูกผสมขามชนิด (species) 
ที่มีจีโนมตางชนิดกัน (diploid hybrid) ทําใหกลวยไมพนัธุ Dendrobium Caesar (4N) มีจํานวนชดุ
โครโมโซมเพิ่มขึ้นเปนแบบ Allotetraploid (Kamemoto, 1998) ดอกมีขนาดใหญกวาปกติ กลีบดอก
หนา โดยเฉพาะสวนปาก (อภิวรา, 2542) ฐานกลีบดอกและกลีบเลี้ยงมสีีขาว ปลายกลีบดอกมีสีมวง
ออน ลําตนสูง มีลักษณะทางสัณฐานวิทยาคลายคลึงกับกลวยไม Dendrobium Caesar (2N) มาก 
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Dendrobium  hybrid ‘Cholticha White’ 
 

 
 

 กลวยไม Dendrobium hybrid ‘Cholticha White’ เปนกลวยไมสกุลหวายที่ไมไดรับการจด
ทะเบียนพันธุ นิยมใชเปนไมตัดดอก ลักษณะดอกเปนแบบกึ่งฟอรม กลีบดอกและกลีบปากมีสีขาว
สะอาด ดานในกลีบปากมีสีเขียวออนเล็กนอย ระยะหางระหวางดอกปานกลาง ความยาวชอดอก
ประมาณ 30-40 เซนติเมตร ขึ้นอยูกับสภาพการปลูกเลี้ยง ชวงฤดูฝนมกัเปนโรคเกสรดํา ทําใหเปน
อุปสรรคทางการคา 
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Dendrobium Dang Sa-Ard 
 

 
  
 กลวยไม Dendrobium Dang Sa-Ard เปนกลวยไมลูกผสมที่เกิดจากพันธุ D. Pramot x D. 
Mae-Klong River จดทะเบียนพันธุ ณ สมาคมพืชสวน ประเทศอังกฤษโดย  Yamprayoon S. ในป 
ค.ศ. 1999 (Wildcatt Orchids Database, 2002) ดอกกึ่งฟอรม กลีบดอกและกลีบเลี้ยงมสีีมวงแดงเขม 
มีการจัดเรียงของดอกสวยงาม ลําตนสูงประมาณ 30-40 เซนติเมตร นิยมใชเปนไมตดัดอกเพื่อ
การคา 
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Dendrobium Ekapol ‘Anna’ 
 

 
  
 กลวยไม Dendrobium Ekapol ‘Anna’ เปนกลวยไมพันธุลูกผสมที่มาจากพันธุ D. Lim 
Hepa x D. Tomie Drake ผสมพันธุและจดทะเบียนพันธุโดย คุณปราโมทย จิตธราพงษ ในป ค.ศ. 
1982 (Wildcatt Orchids Database, 2002) ลักษณะเดนของพันธุ D. Ekapol ‘Anna’ คือ เปนกลวยไม
สกุลหวายดอกฟอรมกลม สีชมพู ซ่ึงเปนทีต่องการของตลาดญี่ปุนมาก มีลักษณะดอยคือ เมื่อลํา
สุดทายใหชอดอกหมดกอน (ประมาณ 13 ชอ) ถึงจะแตกหนอใหมเปนลําตอไป ไมชอบการเรงให
ปุย (มานิตย, 2547) 
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Dendrobium hybrid ‘Emma White’ 
 

 
 
 กลวยไม Dendrobium hybrid ‘Emma White’ เปนกลวยไมสกุลหวายที่ไมไดรับการจด
ทะเบียนพันธุ ลักษณะดอกกึง่ฟอรม กลีบดอกมีสีขาวอมสีเขียวออนๆ ตรงกลางดอกมีสีขาวอมเขียว
เขมกวาบนกลบีดอก ชอดอกยาวปานกลาง (ประมาณ 30-40 เซนติเมตร) ลําตนสั้นกลมอวน มีสี
เขียว  เหมาะสาํหรับเปนไมกระถางและไมตัดดอก 
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Dendrobium hybrid ‘Honey’ 
 

 
 
 กลวยไม Dendrobium hybrid ‘Honey’ เปนกลวยไมสกลุหวายลูกผสมที่ไมไดรับการจด
ทะเบียนพันธุ ลักษณะดอกฟอรมกลม กลีบดอกมีสีขาวอมชมพูออนเล็กนอย กลีบปากมีสีชมพูออน
เขมกวาสีบนกลีบดอก ปลายกลีบดอกมนกลม กลีบดอกหนาแผออกกวาง เมื่อสะทอนกับแสงแดด 
จะเห็นเปนแสงระยิบที่กลีบดอก นยิมใชเปนกลวยไมตดัดอกเพื่อการคา 
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Dendrobium Intuwong 
 

 
 
 กลวยไม Dendrobium Intuwong เปนกลวยไมพันธุลูกผสมระหวาง D. Darcie Mikami x 
D. Walter Oumae ผสมพันธุและจดทะเบยีนพันธุ ณ สมาคมพืชสวน ประเทศอังกฤษโดย 
คุณสิริพงษ อินทุวงศ ในป ค.ศ. 1979 (Wildcatt Orchids Database, 2002) เปนกลวยไมสกุลหวาย 
กึ่งฟอรม กลีบดอกและกลีบเลี้ยงมีสีชมพู โคนกลีบดอกแคบเรียวยาว ปลายกลีบดอกโคงมนแผออก 
ชอดอกยาว นยิมใชเปนไมตดัดอกเพื่อการคา    
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Dendrobium Jaquelyn Thomas 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 กลวยไม Dendrobium Jaquelyn Thomas เปนกลวยไมลูกผสมขามชนิด (species) ของ
กลวยไมสายพนัธุแทระหวาง D. gouldii และ D. phalaenopsis จดทะเบียนพันธุ ณ สมาคมพืชสวน 
ประเทศอังกฤษโดย Thomas R.K. ในป ค.ศ. 1949 (Wildcatt Orchids Database, 2002) ไดรับการ
พัฒนาพันธุโดยมหาวิทยาลัยฮาวาย ในป ค.ศ. 1970 เพื่อใชเปนกลวยไมตัดดอกอุตสาหกรรม 
เนื่องจากมีอายกุารปกแจกันนาน (ประมาณ 18วนั) (Anonymous, 2002) เปนกลวยไมสกุลหวาย
ฟอรมกลีบ ลักษณะของกลีบดอกและกลีบปากมีสีขาว และเสาเกสรมีสีขาว ชอดอกยาว นิยมใชเปน
พอแมพันธุเพือ่สรางกลวยไมลูกผสมพันธุการคา สําหรับใชเปนไมตดัดอกและไมกระถางตอไป 
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Dendrobium hybrid ‘Mayuree White’ 
 

 
 

 กลวยไม Dendrobium hybrid ‘Mayuree White’ เปนกลวยไมสกุลหวายพันธุการคาเพื่อใช
ในการตัดดอก มีลักษณะดอกฟอรมกลีบ สีขาวสะอาด ดานในมีสีเขียวออนชอดอกยาว ระยะหาง
ระหวางชอดอกกวาง กานชอดอกยาว เปนพันธุที่ไมไดรับการจดทะเบยีนพันธุ นิยมใชเปนไมตัด
ดอกเพื่อการคา มีช่ือเรียกโดยทั่วไปวา “หวายขาวมยุรี” 
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Dendrobium hybrid ‘Sakura’ 
 

 
 

 กลวยไม Dendrobium hybrid ‘Sakura’ เปนกลวยไมพันธุผสมที่เกษตรกรมักเรียกสั้นๆ วา 
“ซากุระ” นิยมปลูกเปนไมตัดดอก ทรงชอสวยงาม ระยะระหวางกานดอกถี่ ดอกกึ่งฟอรม สีชมพู
ออน หนาแลงใหผลผลิตดีกวาหวายกลุมเดียวกัน แตตนจะตอยอดงาย และมักเปนโรคใบจุด เกสร
ดํา ทําใหเปนอปุสรรคตอการสงออก เพราะดอกจะเหีย่วเร็ว  
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Dendrobium hybrid ‘Sanan White’ 
 

 
 
 กลวยไม Dendrobium hybrid ‘Sanan White’ เปนกลวยไมสกุลหวายทีไ่มไดรับการจด
ทะเบียนพันธุ ลักษณะดอกฟอรมกลีบ กลีบดอกและกลีบปากมีสีขาวสะอาด ชอดอกและกานชอ
ดอกยาว ลําตนเทียมอวนกลม สูงปานกลาง ใบยาวเรียวสีเขียว มีกล่ินหอมเล็กนอย นิยมใชเปนไม
ตัดดอกเพื่อการคา มีช่ือเรียกกันโดยทัว่ไปวา “พันธุขาวสนาน” 
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Dendrobium Sonia ‘Daeng Vasana’ 
 

 
 

  
 กลวยไม Dendrobium Sonia ‘Daeng Vasana’ เปนกลวยไมสกุลหวายที่กลายพันธุจากการ
เพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อกลวยไมสกลุหวายพันธุ Dendrobium Sonia ‘No.17’ จดทะเบยีนพนัธุเมื่อ พ.ศ. 
2546 โดยคุณวาสนา อนุตธโต ตามพระราชบัญญัติคุมครองพันธุพืช พ.ศ. 2542 ของกรมวิชาการ
เกษตร กระทรวงเกษตรและสหกรณ ลักษณะตนมีขนาดเล็ก ลําลูกกลวยหนาปานกลาง ความยาวใบ 
ความกวางใบ และความหนาของใบ ใบสีเขียวปานกลาง การเรียงตัวของดอกบนชอดอก 2 แถว 
ระยะหางของดอกบนชอปานกลาง จํานวนชอดอกตอลําลูกกลวยปานกลาง จํานวนดอกบนชอดอก 
และความยาวชอดอกปานกลาง ความยาวกานชอดอกปานกลาง ลักษณะแกนกลางกานชอดอกตรง 
กานดอกไมบดิ ลักษณะฟอรมดอก กึ่งกลบีกึ่งฟอรม กลีบไมบิด กลีบดอกหนา ดอกไมมีกล่ิน กลีบ
ดอกสีมวงอมแดง ลวดลายบนกลีบดอกสมีวงอมแดง กลีบเลี้ยงไมบิดหรือบิดนอยมาก มีสีแดงอม
มวง สีลวดลายบนกลีบเลี้ยงดานบนมีสีแดงอมมวง หูกลีบปากเปดเล็กนอย บริเวณกลางปากมสีีมวง 
ริมขอบปากเปนคลื่นเล็กนอย ไมเปนฝอยหรือเปนฝอยละเอียดมาก สีหมอนบนปากขาวปนมวง สี
ของเสาเกสรขาวแตมมวง 3 จุด สีฝาครอบอับเรณูสีเหลืองออน (นิรนาม, 2548) 
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Dendrobium Sonia ‘Earsakul’ 
 

 
 

 กลวยไม Dendrobium Sonia ‘Earsakul’ เปนกลวยไมที่เกิดมาจากการกลายพันธุดวยวิธีการ
เพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อของ Dendrobium Sonia ‘Red Joe’ มีช่ือเรียกกนัโดยทัว่ไปวา ‘บอม เอียสกุล’ 
ลักษณะดอกกึง่ฟอรม กลีบดอกและกลีบปากมีสีแดงบานเย็นเขม มีสีสดกวา Dendrobium Sonia 
‘Red Joe’ บริเวณกลางดอกมีสีขาว เปนกลวยไมตดัดอกพันธุการคาที่สําคัญของประเทศไทย เปนที่
ตองการของตลาดในแถบประเทศยุโรป 
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Dendrobium Sonia ‘Red Joe’ 
 

 
 

 กลวยไม Dendrobium Sonia ‘Red Joe’ เปนกลวยไมที่เกิดมาจากการกลายพันธุดวยวิธีการ
เพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อของ Dendrobium Sonia ‘BOM Joe’ กลวยไม Dendrobium Sonia ‘Red Joe’ เปนที่
รูจักกันในชื่อ “บอมโจแดง” นิยมปลูกเปนกลวยไมตัดดอก กลีบดอกหนา ดอกมีสีบานเย็นเขม 
และมีสีขาวแซมบริเวณกลางดอก ชอดอกยาว แตชอดอกจะสั้นกวาบอม 17 ดอกบานทน และดอก
ตูมฝอนอยกวาเมื่ออากาศเปลี่ยนแปลง ออกดอกตลอดทั้งป แตชวงหนารอนจะมีปริมาณดอกนอย 
ทั้งนี้ขึ้นอยูกับสภาพการปลูกเลี้ยง เปนพันธุที่ใหหนอใหมเร็ว (ศิริพร, 2546) 
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Dendrobium Sonia ‘No.17’ 
 

 
  

กลวยไม Dendrobium Sonia เปนกลวยไมพันธุลูกผสมระหวาง D. Caesar x D.Tomie 
Drake โดยคุณปราโมทย จิตธราพงษ เปนผูผสมพันธุในป พ. ศ. 2527 หลังจากนัน้คณุทิพากร แสง
อุทัย (บริษัท Excel Orchid Co.Ltd.)ไดนําตนลูกผสมที่ไดมาทําการคัดเลือก และสงเสริมทางการ
ตลาด ในป พ.ศ. 2529 และจดทะเบยีนพนัธุ ณ สมาคมพืชสวน ประเทศอังกฤษ โดยคุณตรีกูล 
โสภณศิริ เปนผูยื่นขอจดทะเบียนในนาม บริษัทบางกอกออรคิด จํากัด ในป พ.ศ. 2527 (Wildcatt 
Orchids Database, 2002) บางครั้งเรียกชื่อพันธุนี้วา “พันธุบอม” หรือ BOM ซ่ึงเปนชื่อยอมาจาก 
Bangkok Orchid Mericlone ทางบริษัทบางกอกออรคิดไดนํามาขยายพนัธุดวยวิธีการเพาะเลี้ยง
เนื้อเยื่อ และคดัเลือกตนที่มลัีกษณะดีไดตนที่ 17 จึงเรียกพันธุนี้วา Dendrobium Sonia ‘No.17’ 
(มานิตย, 2547) 
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Dendrobium Walter Oumae 
 

 
 

Dendrobium Walter Oumae เปนกลวยไมพันธุลูกผสมระหวาง D. Theodore Takiguchi x 
D. grantii จดทะเบียนพันธุ ณ สมาคมพืชสวน ประเทศอังกฤษ โดย Oumae W.ในป ค.ศ. 1963 
(Wildcatt Orchids Database, 2002) ลักษณะดอกเปนแบบฟอรมกลีบ สีขาวสะอาด ระยะหาง
ระหวางชอดอกมาก ชอดอกและกานชอดอกยาว ลําตนเทียมกลมยาวสีเชียว ใบเรียวยาวสีเขียว พนัธุ
นี้นํามาปลูกเปนการคาในประเทศไทยในชวงป พ.ศ. 2512-ปจจุบัน (มานิตย, 2547) 
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ตารางภาคผนวกที่ 4  การวิเคราะหชนิดแท (species) ของกลวยไมลูกผสมพันธุการคาที่ไดรับการจดทะเบียนพนัธุ ณ สมาคมพืชสวน ประเทศอังกฤษ 
 

Orchid species Section D. 
Bu

ran
a J

ade
 

D. 
Ca

esa
r 

D. 
Da

ng 
Sa-

Ar
d 

D. 
Ek

apo
l 

D. 
Int

uw
ong

 

D. 
Jaq

uel
yn 

Th
om

us 

D. 
Sn

ow
fire

 

D. 
So

nia
 

D. 
Sri

-Ra
cha

 

D. 
Wa

lter
 Ou

ma
e 

D. phalaenopsis Phalaenanthe 39.06 50 54.69 76.95 57.81 50   62.5 65.63 40.63 
D. bigibbum Phalaenanthe     7.03       25       
D. schroederianum Phalaenanthe     12.3               
D. dicuphum Phalaenanthe             50   25   
D. superbiens Phalaenanthe     10.55       12.5       
D. stratiotes  Spatulata (Ceratobium) 7.81 50 0.78 10.16 6.25     28.13 6.25 6.25 
D. tokai Spatulata (Ceratobium) 9.38   4.3 3.52 4.69     3.13 3.13 3.13 
D. aries Spatulata (Ceratobium) 3.13                   
D. grantii Spatulata (Ceratobium) 6.25       25         50 
D. schulleri Spatulata (Ceratobium) 28.13                   
D. undulatum Spatulata (Ceratobium) 3.13                   
D. gouldii Spatulata (Ceratobium)     6.25 9.38 6.25 50   6.25     
D. taurinum Spatulata (Ceratobium) 3.13   4.1               
D. veratrifolium Spatulata (Ceratobium)             12.5       

 
ที่มา: Wildcatt Orchids Database (2002) มีหนวยเปน เปอรเซ็นต (%)
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ประวัติพันธุ D. Sri-Racha 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

ที่มา: Wildcatt Orchids Database (2002) 

D. phalaenopsis 

D. Theodore Takiguchi 

D. White Gem 

D. dicuphum 

D. stratiotes 

D. Sri-Racha 

D. Valley King  

D. Mildred Kazumura  

D. Hawaii  
D. phalaenopsis 

D. tokai 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 
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ประวัติพันธุ D. Snowfire 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ที่มา: Wildcatt Orchids Database (2002) 

D. Bo-Peep 

D. Calvin Morioka 

D. bigibbum 

D. veratrifolium 

D. superbiens 

D. dicuphum 

D. Snowfire 
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ประวัติพันธุ D. Burana Jade 
 
 
 
  
 
 
 
 
  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
  
 
 
 
 
 
ที่มา: Wildcatt Orchids Database (2002) 

D. Burana Jade 

D. Bangkok Green D. stratiotes  

D. Valley King 
D. Hawaii 

D. Chittrapong 

D. May Neal 

D. schulleri 

D. tokai 

D. phalaenopsis 

D. Mermaid 

D. Lim Chong 
D. Caesar 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 
D. stratiotes  

D. Hawaii 

D. TheodoreTakiguchi 
D. Valley King 

D. phalaenopsis 
D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 
D. tokai 

D. stratiotes  

D. Hawaii 
D. Mildred Kazumura 

D. TheodoreTakiguchi 

D. Lily Yang 

D. Valley King 

D. phalaenopsis 
D. phalaenopsis 

D. Mildred Kazumura 
D. Hawaii D. phalaenopsis 

D. tokai 

D. Rose Chong 
D. May Neal 

D. Janice Tanaka 
D. aries 
D. taurinum 

D. Hawaii 

D. schulleri 
D. tokai 

D. phalaenopsis 

D. Madame Vipa 

D. Paknam Po 

D. Valley King 
D. Mildred Kazumura 

D. Hawaii 
D. stratiotes  

D. phalaenopsis 

D. tokai 
D. phalaenopsis 

D. Walter Oumae 
D. TheodoreTakiguchi 

D. grantii 

D. phalaenopsis 

D. Mildred Kazumura 
D. stratiotes  

D. phalaenopsis 
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ประวัติพันธุ D. Burana Jade  (ตอ) 
  
  
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
ที่มา: Wildcatt Orchids Database (2002) 

D. Valley King 

D. Burana Jade 

D. Burana Fancy 

D. Yong Kok Wah 

D. Mary Trowse 
D. Hula Girl 

D. Hawaii 

D. undulatum 
D. schulleri 

D. schulleri 

D. tokai 

D. phalaenopsis 

D. Madame Vipa 

D. Lily Yang 

D. Theodore Takiguch 

D. Valley King 
D. Mildred Kazumura 

D. Hawaii D. phalaenopsis 
D. tokai 

D. Rose Chong 

D. May Neal 

D. Janice Tanaka 

D. phalaenopsis 
D. stratiotes 

D. phalaenopsis 

D. Hawaii 
D. phalaenopsis 

D. tokai 
D.schulleri 
D.aries 

D.taurinum 

D. Paknam Po 

D. Valley King 

D. Mildred Kazumura 
D. Hawaii 

D. stratiotes 

D. phalaenopsis 
D. tokai 

D. phalaenopsis 

D. Walter Oumae 

D. Theodore Takiguch 
D. phalaenopsis 

D. Mildred Kazumura 
D. phalaenopsis 

D. grantii 
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ประวัติพันธุ D. Caesar   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
ที่มา: Wildcatt Orchids Database (2002) 

D. stratiotes 

D. phalaenopsis 

D. Caesar 
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ประวัติพันธุ D. Dang Sa-Ard 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ที่มา: Wildcatt Orchids Database (2002) 

D.  Valley King 

D. Dang Sa-Ard 

D. Pramote 

D. Lois Anderson 

D. Hawaii Nui 

D. Hawaii 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. tokai 

D. phalaenopsis 

D. gouldii 

D. phalaenopsis 
D. phalaenopsis 

D.  Jaquelyn Thomus 

D. Mildred Kazumura 
D. Hawaii 

D.  Theodore Takiguchi 

D.  Tomie 

D. phalaenopsis 

D. gouldii 
D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. tokai D. Hawaii Nui 
D. Hawaii 

D. Jaquelyn Thomus 
D.  Akemi 
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ประวัติพันธุ D. Dang Sa-Ard  (ตอ) 
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ที่มา: Wildcatt Orchids Database (2002) 

D. Pompadour 

D. schroederianum 

D. Dang Sa-Ard 

D. Mae-Klong River 

D.  Srisomboon 

D.  Busaba 

D.  Lady Charm 

D.  Waikiki Beauty 

D.  Lady Hamilton 
D.  Diamond Head  Beauty 

D.  bigibbum 
D. Sander Crimson 

D.  phalaenopsis 

D.  bigibbum 
D. Sander Crimson 

D. phalaenopsis 

D.  Diomond Head  Beauty 

D.  Bangkok Star 

D.  Malee-Kanya 
D.  Amethyst 

D.  Louis Bieriot 

D. Bangkok 
D.  phalaenopsis 

D. schroederianum 
D. superbiens 

D. Pompadour 

D. Annemieke 

D. phalaenopsis 
D.  Louis Bieriot 

D.  Amethyst 

D.  bigibbum 

D.  Louis Bieriot 
D. schroederianum 

D. superbiens 

D.  Yaowamal 

D.  Chao Phaya River 

D.  Kasetsart 
D.  Lady Hamilton 

D.  Lady Constance 
D.  Orchidwood 
D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 
D.  Diamond Head Beauty 

D.  Malee-Kanya 
D.  Amethyst 

D.  phalaenopsis 
D. Bangkok 

D.  Louis Bieriot 
D. superbiens 
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ประวัติพันธุ D. Ekapol   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
ที่มา: Wildcatt Orchids Database (2002) 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. stratiotes 

D. Caesar 

D. Lim Hepa 

D. Hepa 

D. Tomie 

D. Theodore Takiguchi 
D. Valley King 

D. Mildred Kazumura 
D. Hawaii 
D. stratiotes 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. gouldii 
D. Jaquelyn Thomus 

D. phalaenopsis 

D. Lim Hepa 

D. Ekapol 
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ประวัติพันธุ D. Ekapol  (ตอ) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ที่มา: Wildcatt Orchids Database (2002) 

D. Ekapol 

D. Tomie Drake 

D. Tomie  

D. Jaquelyn Thomus 
D. phalaenopsis 

D. gouldii 

D. Theodore Takiguchi 

D. Valley King 

D. Mildred Kazumura 
D. Hawaii 

D. stratiotes 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. tokai 

D. phalaenopsis 

D. Theodore Takiguchi 

D. Valley King 

D. Mildred Kazumura 
D. Hawaii 

D. stratiotes 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. tokai 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. Drake Kubo 

D. Lois Anderson 

D. Hawaii Nui 

D. Hawaii  
D. stratiotes 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 
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ประวัติพันธุ D. Intuwong 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ที่มา: Wildcatt Orchids Database (2002) 

D. Intuwong 

D. Walter Oumae 

D. Darcie Mikami 

D. Theodore Takiguchi 

D. Valley King 
D. Mildred Kazumura 

D. Hawaii 

D. stratiotes 
D. phalaenopsis 

D. tokai 
D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 
D. Lois Anderson 

D. Hawaii Nui 
D. Hawaii  

D. stratiotes 
D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. Akemi 

D. Jaquelyn Thomus 
D. phalaenopsis 

D. gouldii 

D. Theodore Takiguchi 

D. Valley King 

D. Mildred Kazumura 
D. Hawaii 

D. stratiotes 

D. phalaenopsis 

D. tokai 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. grantii 
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ประวัติพันธุ D. Jaquelyn Thomus 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ที่มา: Wildcatt Orchids Database (2002) 

D. Jaquelyn Thomus 

D. phalaenopsis 

D. gouldii 
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ประวัติพันธุ D. Sonia 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ที่มา: Wildcatt Orchids Database (2002) 

D. Caesar 

D. phalaenopsis 

D. stratiotes 

D. Sonia 

D. Tomie Drake 

D. Tomie  

D. Theodore Takiguchi 
D. Valley King 

D. Mildred Kazumura 
D. Hawaii 

D. stratiotes 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 
D. tokai 

D. Jaquelyn Thomus 
D. phalaenopsis 

D. gouldii 

D. Theodore Takiguchi 
D. Valley King 

D. Hawaii 

D. stratiotes 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 
D. tokai D. Mildred Kazumura 

D. Drake Kubo 

D. phalaenopsis 

D. Hawaii Nui 
D. Hawaii  

D. stratiotes 
D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. Lois Anderson 



109

 

ประวัติพันธุ D. Walter Oumae 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
ที่มา: Wildcatt Orchids Database (2002) 

D. Walter Oumae 

D. Theodore Takiguchi 

D. Valley King 

D. Mildred Kazumura 
D. Hawaii 

D. stratiotes 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. phalaenopsis 

D. tokai 

D. grantii 
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