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การพัฒนาดีเอ็นเอเครื่องหมายจากลําดับเบสอีเอสทีของกลวยไมสกุลหวาย ฟาแลนนอป
ซิส และออนซิเดียม จํานวน 301 เครื่องหมาย พบความแตกตางของดีเอ็นเอระหวาง Dendrobium 
‘Caesar’กับ (Dendrobium ‘Sri-Racha’ x D. ‘Snowfire’) x D. bigibbum จํานวน 20 เครื่องหมาย 
(6.6%) และจากดีเอ็นเอเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทจํานวน 295 เครื่องหมายใหความแตกตาง
ของดีเอ็นเอ 100 เครื่องหมาย (33.9%) นําดีเอ็นเอเครื่องหมาย 134 ตําแหนง ซ่ึงเปนชนิด             
ไมโครแซทเทลไลท 90 เครื่องหมาย และดีเอ็นเอเครื่องหมายจากอีเอสที 17 เครื่องหมาย ไปสราง
แผนท่ีโครโมโซมของกลวยไมสกุลหวาย โดยใชประชากรลูกผสม F1ระหวาง Dendrobium 
‘Caesar’กับ (Dendrobium ‘Sri-Racha’ x D. ‘Snowfire’) x D. bigibbum ท่ีมีจํานวนชุดของ
โครโมโซมเปนดพิลอยด (2n=2x=38) จํานวน 224 ตน พบวามีการกระจายตัวของจีโนไทปใน
ประชากรลูกผสมในอัตราสวน 1:1:1:1, 1:1 และ 3:1 จํานวน 40 ตําแหนง (29.6%) 83 ตําแหนง 
(62.2%) และ 11 ตําแหนง (8.1%) ตามลําดับ และมีดีเอ็นเอเครื่องหมายท่ีมีการกระจายตัวไม
เปนไปตามอัตราสวนจํานวน 11 ตําแหนง (8.1%) ท่ี P<0.05 และ 49 ตําแหนง (36.3%) ท่ี P<0.01 
จากดีเอ็นเอเครื่องหมาย 134 ตําแหนง นํามาสรางแผนท่ีกลุมลิงคเกจ โดยใชโปรแกรม JoinMap 
v.3 (Van Ooijen and Voorrips, 2001) โดยยอมรับคา LOD มากกวา 3 maximum distance 50 cM 
สามารถจัดเปนกลุมลิงคเกจได 22 กลุม ประกอบดวยดีเอ็นเอเครื่องหมาย 110 ตําแหนง คิดเปน
ระยะทาง 1,024.7 cM 
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