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พะยูง (Dalbergia cochinchinensis Pierre) เป็นไม้ยืนต้นที่มีคุณค่าทางเศรษฐกิจของไทย ซึ่งปัจจุบันถูก

ลักลอบตัดอย่างผิดกฎหมาย ท าให้มีโอกาสเสี่ยงต่อการสูญพันธุ์ การศึกษาครั้งนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อประเมินความ
หลากหลายและโครงสร้างทางพันธุกรรมของไม้พะยูงโดยใช้ข้อมูลดีเอ็นเอของคลอโรพลาสต์จีโนม และทดสอบ
วิธีสกัดดีเอ็นเอที่เหมาะสมจากส่วนของเปลือกไม้ เนื้อไม้ และใบของต้นพะยูง ผลการศึกษาพบว่าวิธีการสกัด        
ดีเอ็นเอที่เหมาะสมคือ วิธีประยุกต์ของ Sharma et al. (2002) จากการตรวจสอบสว่นต่างๆของคลอโรพลาสต์
จีโนมที่เป็น non-coding region จ านวน 8 ส่วน พบวา่มี 3 สว่น ได้แก่ trnS-trnG trnV-trnM และ trnC-ycf6 ที่มี
ความผันแปร สามารถใช้ในการประเมินความหลากหลายและโครงสร้างทางพันธุกรรม ส่วนของดีเอ็นเอที่ศึกษา
ทั้ง 3 ส่วน มีความยาวรวม 1,841 นิวคลีโอไทด์ ในจ านวนดังกล่าวมีต าแหน่งที่มีความผันแปร รวม 10 ต าแหน่ง 
โดยเป็น SNP 8 ต าแหน่ง และ INDEL 2 ต าแหน่ง ผลการศึกษาความหลากหลายและโครงสร้างทางพันธุกรรม
ของไม้พะยูงรวม 108 ตัวอย่าง จ านวน 10 ประชากรที่อยู่ทางภาคตะวันออกเฉียงเหนือ และภาคกลางของไทย 
รวมถึงประเทศลาว มีความหลากหลายทางพันธุกรรมอยู่ในระดับต่ าโดยมีค่า haplotype diversity (h) และค่า 
nucleotide diversity (π) เท่ากับ 0.608 และ 0.00033 ตามล าดับ และพบรูปแบบดีเอ็นเอรวม 11 haplotype ซึ่งแต่ละ 
haplotype มีการปรากฏในสัดสว่นที่แตกต่างกัน จ านวน haplotype ที่พบในแต่ละประชากรอยู่ระหว่าง 1-4 
haplotype โดย haplotype ที่พบมากที่สุดได้แก่ H1 ซึ่งพบใน 9 ประชากรจากทั้งหมด 10 ประชากร โดยคิดเป็น
ร้อยละ 61 ของตัวอย่างที่ศึกษา และมี 7 haplotype  ที่พบเฉพาะประชากรใดประชากรหนึ่ง ผลการวิเคราะห์
โครงสร้างทางพันธุกรรมของประชากรไม้พะยูงที่ศึกษาในครั้งนี้ พบว่าไม่ปรากฏโครงสร้างทางพันธุกรรมที่
ชัดเจนหรือไม่แบ่งออกเป็นกลุ่มย่อยๆ ทั้งนี้เนื่องมาจากประชากรส่วนใหญ่มีการปรากฏของ haplotype  H1 
ยกเว้นแต่ประชากร อุทยานแห่งชาติเขาใหญ่ จ.สระบุรี ซึ่งสอดคล้องกับการวิเคราะห์ AMOVA ที่แสดงความผัน
แปรทางพันธุกรรมภายในประชากรมากกว่าความผันแปรระหว่างประชากร ส่วนการทดสอบสมดุลทาง
วิวัฒนาการของประชากร “Neutral theory” ด้วยค่าสถิติ Tajima’s D และ Fu and Li’s D* and F* พบว่าประชากร
ไม้พะยูงยังอยู่ภายใต้สมดุล แสดงว่าความผันแปรทางพันธุกรรมในประชากรไม้พะยูงท่ีศึกษาได้รับอิทธิพลจาก
สมดุลระหว่าง mutation และ genetic drift  

                                          
การศึกษาครั้งนี้สามารถน าข้อมูลความหลากหลายทางพันธุกรรมไปใช้ประกอบการพิจารณาคัดเลือก

แหล่งพันธุกรรมเพื่อใช้ในการอนุรักษ์ภายนอกถิ่นก าเนิด (ex situ) ได ้รวมถึงสามารถน าข้อมูล haplotype ที่มี
ความจ าเพาะต่อประชากรไปใช้เป็นแนวทางในการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอเพื่อใช้ประโยชน์ในด้านการบ่งช้ี
แหล่งท่ีมาของไม้พะยูงภายอนาคต 
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