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บทคัดย่อ 
 

 หมากจอง (Scaphium affine (Mast.) Pierre) พบกระจายในป่าเขตร้อนชื้นของประเทศ
ไทยและประเทศเพ่ือนบ้าน วุ้นจากเมล็ดใช้ประกอบเป็นอาหาร และเป็นพืชสมุนไพรที่มีคุณค่าทาง
เศรษฐกิจ มีการเก็บเมล็ดเพ่ือการค้าในปริมาณมาก และพบว่าหมากจองมีการกระจายตัวเฉพาะใน
บางส่วนของประเทศไทย ผู้วิจัยจึงสนใจศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของหมากจองในพ้ืนที่
ทั่วประเทศ และประเทศข้างเคียง เพ่ือศึกษาความสัมพันธ์ของหมากจองในแต่ละท้องที่ เพ่ือใช้เป็น
ข้อมูลเบื้องต้น ในการคัดเลือกพันธุ์ ปรับปรุงพันธุ์ และการอนุรักษ์ โดยได้ท าการศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของหมากจอง ด้วยเทคนิค Randomly amplified polymorphic DNA 
(RAPD) คัดเลือกใช้ไพรเมอร์ 9 ชนิด (A02, A03, A08, A09, A13, B01, C06  และ H07  ) พบว่าให้
ต าแหน่งแถบดีเอ็นเอทั้งหมด 81 แถบ และหมากจองจาก จังหวัดจันทบุรี มีค่าความหลากหลายทาง
พันธุกรรมต่ าที่สุด จากนั้นเมื่อน าแถบดีเอ็นเอที่ได้มาหาค่าดัชนีความคล้ายคลึง (similarity index, S) 
และค่าระยะทางพันธุกรรม (genetic distance, D) แล้วน ามาสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ประชากร
ตามวิธี UPGMA พบว่าสามารถแบ่งหมากจองเป็น 2 กลุ่ม กลุ่มแรกประกอบด้วย ตัวอย่างหมากจองที่
เก็บจาก จังหวัดอุบลราชธานี  จันทบุรี กาญจนบุรี และประเทศลาว และกลุ่มที่ 2 คือ ตัวอย่างหมาก
จองท่ีเก็บจากประเทศมาเลเซีย 
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Abstract 
 

Makjong (Scaphium affine (Mast.) Pierre) distributes in the tropical rain forest 
of Thailand and neighboring counties. Gel form seed coat can be used for food and 
traditional medicinal purposes and thus has high economic value. Makjong seeds 
were collected for exporting in mass volume. It distributes in some parts of Thailand 
forest; therefore, the purpose of this research was to study of genetic diversity of 
Makjong. This investigation would be used for breeding selection and conservation 
goals in the future. The genetic diversity of Makjong was studied by RAPD technique. 
DNA profiles using 9 RAPD primers (A02, A03, A08, A09, A13, B01, C06 and H07), pro-
duced 81 DNA fragments. Makjong from Chantaburi province had the lowest poly-
morphism. The value of similarity index (S) and genetic distance (D) were calculated. 
The dendrogram constructed by UPGMA divided Makjong populations into two 
groups. The first group was consisted of Makjong from Ubon Ratchathani, Chantaburi, 
Kanchanaburi province and Lao people’s democratic republic. The second group con-
tained Makjong from Malaysia. 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

บทที่ 1 
บทน า 

 
1.1  ความเป็นมาและความส าคัญของปัญหา 
   หมากจอง (Scaphium affine (Mast.) Pierre) เป็นพืชในวงศ์ Sterculiaceae (เต็ม, 
2523) กระจายตัวอยู่ในป่าที่ลุ่มต่ าของประเทศแถบเอเซียตะวันออกเฉียงใต้ เช่น พม่า กัมพูชา 
มาเลเซีย อินโดนีเซีย ฟิลิปปินส์ สาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว (สปป. ลาว) รวมถึงประเทศ
ไทย ในพ้ืนที่ป่าของประเทศไทยที่พบต้นหมากจองจ านวนมาก ได้แก่ จังหวัดจันทบุรี จังหวัดตราด 
และจังหวัดอุบลราชธานี หมากจองจัดเป็นไม้หวงห้ามประเภท ข1 เปลือกหุ้มเมล็ดที่มีลักษณะเป็นวุ้น 
น ามาใช้ประกอบอาหารคาว หวาน ใช้ผลิตเป็นเครื่องดื่มบรรจุกระป๋องประเภทต่างๆ และสามารถ
น ามาใช้เป็นสมุนไพรรักษาโรคได้หลายอย่าง  เช่น รักษาโรคหอบหืด โรคบิด ล าไส้อักเสบ แก้ร้อนใน 
แก้กระหาย แก้ไอ ขับเสมหะ เมื่อวุ้นล้างสะอาดสามารถน ามาพอกตารักษาอาการตาอักเสบบวมแดง
ได้ และนอกจากนี้ราคาเมล็ดหมากจองแห้งค่อนข้างสูง ตลาดต้องการในปริมาณมาก แต่พบว่าการ
กระจายตัวของต้นหมากจองพบเฉพาะบางพ้ืนที่ของประเทศไทย ผู้วิจัยจึงสนใจศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของหมากจองในพ้ืนที่ทั่วประเทศ และประเทศข้างเคี ยง เพ่ือศึกษา
ความสัมพันธ์ของหมากจองในแต่ละท้องที่และเพ่ือเป็นข้อมูลเบื้องต้น ในการคัดเลือกพันธุ์ ปรับปรุง
พันธุ์ และการอนุรักษ์ต่อไป  
 
1.2  วัตถุประสงค์ของงานวิจัย 
  เพ่ือศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของหมากจองที่แพร่กระจายทั่วประเทศและ
ประเทศข้างเคียง(ในพ้ืนที่ทั่วประเทศ ที่สามารถพบหมากจอง เช่น จ. อุบลราชธานี จ. จันทบุรี  
จ.กาญจนบุรี ประเทศสาธารณรัฐประชาชนลาวและประเทศมาเลเซีย) 
 
  1.3  ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รับจากการวิจัย   
  จากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม ท าให้ทราบถึงความสัมพันธ์ของหมากจองใน
แต่ละท้องที่ ซึ่งสามารถใช้เป็นข้อมูลเบื้องต้นในการคัดเลือกพันธุ์ การปรับปรุงพันธุ์ และการอนุรักษ์
พันธุ์ 

 
 
 
 
 
 

                                                        
1 ไม้ประเภท ข คือไม้หวงห้ามพิเศษหรือไม้หายากใกล้จะสูญพันธุ์ ห้ามท าไม้ก่อนได้รับอนุญาตโดย
เด็ดขาดหรือได้รับอนุญาตเป็นกรณีพิเศษจากรัฐมนตรีก่อนเท่านั้น 
 



 

บทที่ 2 
เอกสารและงานวิจัยที่เกี่ยวข้อง 

 
2.1  อนุกรมวิธานของหมากจอง  
         การจัดจ าแนกทางอนุกรมวิธานของพืช อาศัยลักษณะทางสัณฐานวิทยา  กายวิภาควิทยา 
รวมถึงอาศัยข้อมูลระดับโมเลกุลช่วยในการจัดจ าแนก  หมากจองมีล าดับอนุกรมวิธาน ดังนี้ 
Kingdom : Plantae 
 Division : Magnoliophyta 
  Class : Angiospermae 
       Subclass : Dicotyledoneae 
             Order : Malvales 
                Family : Sterculiaceae 
                     Genus : Scaphium 
                          Species : Scaphium affine 
Scientific name : Scaphium affine (Mast.) Pierre 

Common name  :  Malva nut 

 หมากจองเป็นพืชในวงศ์ Sterculiaceae ซึ่งพืชในวงศ์นี้มีประมาณ 50 สกุล ในประเทศไทย
พบประมาณ 16 สกุล โดยเป็นไม้หวงห้ามประเภท ก. ก็คือสกุล Sterculia, Firmiana, Heritiera,  
Pterygota,  Pterospermum (P. diversifolium B1 : ล าป้าง, P. acerifolium Wild. : กระหนาน
ปลิง),  Pterocymbium (P. javanicum R.Br. : ส ารองหนูหรือปออีเก้ง)  และที่เป็นไม้หวงห้าม
ประเภท ข. คือ สกุล Scaphium (S. macropodum Beaum.) (เต็ม, 2523) ปัจจุบันมีการ
ปรับเปลี่ยนชื่อวิทยาศาสตร์ของหมากจองให้ถูกต้องเป็น Scaphium affine (Mast.) Pierre 
 Scaphium affine (Mast.) Pierre มีชื่อพ้ืนเมืองเรียกต่างๆ กันไปตามบริเวณที่พบ เช่นใน
ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ เรียก หมากจองหรือบักจอง ส่วนบริเวณภาคกลางตะวันออกและภาคใต้ 
เรียก ส ารอง หรือ พุงทะลาย 
 
 
2.2  การกระจายตัวของหมากจอง  
 หมากจอง พบกระจายตัวตามบริเวณป่าดงดิบและป่าพ้ืนราบ ของพ้ืนที่ที่เป็นป่าเขตร้อน หรือ
กึ่งเขตร้อน ของประเทศแถบเอเซียตะวันออกเฉียงใต้ เช่น พม่า เวียดนาม กัมพูชา อินโดนีเซีย ฟิล
ลิปปินส์ มาเลเซีย ลาว รวมถึงประเทศไทย (Dallwitz, Paine and Zurcher, 1993; Dallwitz, 
1980) จะพบมากในป่าบางจังหวัดของไทย เช่น จันทบุรี ตราด ระยอง กาญจนบุรี ยะลา นราธิวาส 
และ อุบลราชธานี 
 
2.3   การใช้ประโยชน์และผลิตภัณฑ์จากหมากจอง  
  หมากจองใช้เป็นอาหารคาวและหวานโดยการน าผลหมากจองไปแช่น้ า เปลือกที่หุ้มเมล็ดจะ
พองออกมีลักษณะคล้ายวุ้น น าไปท าเป็นอาหารจ าพวกลาบ ป่นอีสาน แกงจืด (แทนสาหร่ายทะเล) 
หรือเติมน้ าเชื่อมใช้รับประทานเป็นของหวาน วุ้นของหมากจองยังมีสรรพคุณเป็นพืชสมุนไพร เมื่อใช้
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วุ้นหมากจอง ปรุงกับน้ าตาลทรายแดง หรือชะเอมเทศ รับประทานแก้ร้อนในกระหายน้ า แก้ไข้ แก้ไอ 
แก้เจ็บคอ ขับเสมหะ และยังช่วยรักษาโรคหอบหืด แก้ท้องเดินและลดอาการอักเสบ ส่วนวุ้นใสใช้พอก
ตาแก้อักเสบบวมแดงได้ 
 หมากจอง ก าลังจะกลายเป็นพืชเศรษฐกิจในหลายภูมิภาค เนื่องจากมีความต้องการผลแห้ง
ของหมากจองในปริมาณมาก เพ่ือส่งออกไปขายในต่างประเทศ เช่น ประเทศจีน ฮ่องกง ไต้หวัน และ
ประเทศแถบตะวันออกกลาง  และในขณะนี้ได้มีการน าวุ้นหมากจองมาท าผลิตภัณฑ์ ต่างๆ เช่น น้ า
หมากจองบรรจุกระป๋อง หรือน าวุ้นหมากจองมาผลิตเป็นผลิตภัณฑ์คล้ายรังนก ฯลฯ ซึ่งเป็นสินค้าหนึ่ง
ต า บลหนึ่ ง ผ ลิ ตภัณฑ์ ที่ ส า คั ญ ที่ ส ร้ า ง ร า ย ไ ด้ ใ ห้ กั บ ชุ ม ชน  เ ช่ น  กลุ่ ม แ ม่ บ้ า น  ใ น พ้ื น ที  
อ. นาจะหลวย จ. อุบลราชธานี และ อ. สอยดาว จ. จันทบุรี (ภาพที่ 2.2) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
2.4  การประยุกต์ใช้เครื่องหมายทางโมเลกุลในพืช 
 การศึกษาทางความหลากหลายและวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิต สามารถเลือกใช้เทคนิคต่างๆได้ 
2 เทคนิคหลัก คือ 1) เครื่องหมายทางสัณฐานวิทยา (morphological marker) ซึ่งต้องอาศัยความ
เชี่ยวชาญในการเปรียบเทียบลักษณะภายนอกของสิ่งมีชีวิต และลักษณะบางอย่างที่มีลักษณะภายนอก
เหมือนกันอาจมีวิวัฒนามาจากต้นก าเนิดต่างกัน 2) เครื่องหมายระดับโมเลกุล (molecular marker) 
แบ่งเป็น 2 ประเภท คือ การใช้โปรตีนเป็นเครื่องหมาย เช่น isozyme marker หรือ การใช้ดีเอ็นเอ
เป็นเครื่องหมาย (DNA marker) หลักการของเครื่องหมายระดับโมเลกุลมีโดยย่อดังนี้ 

2.4.1  Protein marker   
การใช้ความแตกต่างของโมเลกุลของโปรตีนในการตรวจสอบสิ่งมีชีวิต โดยใช้วิธีแยก

โมเลกุลของโปรตีนด้วยเทคนิคอิเลคโทรโฟรีซิส และย้อมสีดูแถบของโปรตีนจ าเพาะบางครั้งเรียก
เทคนิคนี้ว่า isozyme marker เนื่องจากอาศัยความแตกต่างของรูปแบบของโมเลกุลของเอนไซม์ การ
ตรวจสอบโปรตีน สามารถตรวจสอบได้หลายต าแหน่ง วิธีนี้มีข้อดีคือช่วยแยกความแตกต่า งของการ
แสดงออกแบบ co-dominant แต่จ านวนยีนที่ตรวจสอบได้ยังไม่มากนัก และถ้าไม่มีความแตกต่าง
ของโปรตีนหรือรูปแบบของเอ็นไซม์ก็จะไม่สามารถแยกสิ่งมีชีวิตออกจากกันได้ ข้อด้อยคือโปรตีนและ
ไอโซไซม์เสียสภาพธรรมชาติได้ง่าย จึงต้องวิเคราะห์ผลในเวลาจ ากัดและไม่สามารถเก็บตัวอย่างไว้ได้
นาน 
 2.4.2  DNA marker 

การตรวจสอบสิ่งมีชีวิตโดยอาศัยดีเอ็นเอเป็นเครื่องหมายบ่งชี้ความจ าเพาะของ
สิ่งมีชีวิต สามารถท าได้หลายวิธี เช่นโดยการหาล าดับเบสในโมเลกุลของดีเอ็นเอ (DNA sequencing) 
การตรวจสอบลายพิมพ์ดีเอ็นเอ (DNA fingerprinting) รวมถึงวิธีการตรวจสอบดีเอ็นเอ โดยการเพ่ิม

ภาพที่ 2.1 น้ าส ารอง ตัวอย่างผลิตภัณฑ์จากหมากจอง 
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ปริมาณดีเอ็นเอด้วยเทคนิค Polymerase Chain Reaction (PCR) เทคนิคที่นิยมทั่วไปมีรายละเอียด
ดังนี้ 
 2.4.2.1 Restriction fragment length polymorphism (RFLP) เป็นการตรวจสอบ
ความหลากหลายของขนาดดีเอ็นเอที่ได้จากการตัดดีเอ็นเอด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะ (restriction en-
zymes)  สิ่งมีชีวิตต่างสายพันธุ์หรือต่างชนิดกัน ย่อมมีล าดับเบสของสารพันธุกรรมที่แตกต่างกัน 
ส่งผลให้ต าแหน่งจดจ าของเอ็นไซม์ เปลี่ยนไป ดังนั้นท าให้ชิ้นส่วนดีเอ็นเอที่ถูกตัดด้วยเอ็นไซม์ตัด
จ าเพาะมีขนาดแตกต่างกัน (polymorphism)  การตรวจสอบ polymorphism สามารถท าได้โดย
อาศัยหลักการเข้าคู่ (hybridization) ของดีเอ็นเอท่ีมีเบสคู่สมระหว่างเอ็นไซม์ตรวจสอบกับชิ้นดีเอ็นเอ
พืชที่ต้องการตรวจสอบหลังจากตัดด้วยเอ็นไซม์ตัดจ าเพาะเหล่านั้น ท าให้สามารถตรวจหาความ
แตกต่างสายพันธุ์ได้ โดยน าชิ้นดีเอ็นเอที่ได้  มาแยกด้วยเทคนิคอิเลคโทรโฟรีซิส ย้ายแถบดีเอ็นเอจาก
เจลอิเลคโทรโฟรีซิสไปยังแผ่นเมมเบรนฟิลเตอร์ แล้วท าการไฮบริไดซ์กับโพรบ (probe) เพ่ือหา
ต าแหน่งของแถบดีเอ็นเอ หรือท่ีเรียกว่าเทคนิค Southern blot  hybridization 

2.4.2.2 Variable number of tandem repeats (VNTR) หรือ minisatellite เป็น
การตรวจสอบลายพิมพ์ดีเอ็นเอ โดยอาศัยดีเอ็นเอที่มีลักษณะเป็นชุดซ้ า ขนาดสั้น (ประมาณ 15-100 
คู่เบส) จ านวนชุดซ้ าที่พบแตกต่างกันมาก ท าการตัดชิ้นดีเอ็นเอด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะ น าชิ้นดีเอ็นเอ
ที่ได้ มาแยกด้วยเทคนิคอิเลคโทรโฟรีซิส ย้ายแถบดีเอ็นเอจากเจลอิเลคโทรโฟรีซิสไปยังแผ่นเมมเบรน
ฟิลเตอร์ท าการตรวจสอบโดยวิธีไฮบริไดเซซัน (Jeffreys et al., 1985) 

2.4.2.3 Simple sequence repeats (SSR) หรือ microsatellite เป็นการตรวจสอบ
ลายพิมพ์ดีเอ็นเอ โดยอาศัยดีเอ็นเอที่มีลักษณะเป็นชุดซ้ าขนาดสั้นมาก (ประมาณ 1-4 คู่เบส หรือไม่
เกิน 10 คู่เบส) มีต าแหน่งกระจายอยู่ทั่วไปในจีโนม น ามาเพ่ิมปริมาณของดีเอ็นเอบริเวณนี้ด้วยเทคนิค 
PCR แล้วตรวจสอบแถบดีเอ็นเอโดยการท าอิเลคโทรโฟรีซิส 

2.4.2.4 Randomly amplified polymorphic DNA (RAPD) เป็นการเพ่ิมปริมาณ
ของดีเอ็นเอในหลอดทดลอง ตามหลักของ PCR โดยใช้ primer ที่มีล าดับเบสประมาณ 10 เบสเพียง
ชนิดเดียวในการเพ่ิมปริมาณ แล้วแยกขนาดของดีเอ็นเอที่ได้ ด้วยการท าอิเลคโทรโฟรีซิสในอะกาโรส
เจล (Agarose Gel Electrophoresis) และย้อมแถบดีเอ็นเอด้วยเอธิเดียมโบรไมด์ (ethidium bro-
mide) (William et al., 1990) 

 ในพืชมีการประยุกต์ใช้ RAPD โดยอาศัยหลักการว่าพืชแต่ละชนิดจะมีการ
จัดเรียงตัวของล าดับเบสของดีเอ็นเอที่แตกต่างกัน ดังนั้น เมื่อน ามาตรวจสอบโดยการเพ่ิมปริมาณดี
เอ็นเอในหลอดทดลองด้วยปฏิกิริยา PCR โดยใช้ primer ที่มีล าดับเบสโดยสุ่ม (random primer) นั้น 
ถ้า primer มีเบสคู่สมกับดีเอ็นเอของพืชที่น ามาตรวจสอบก็จะเกิดการจ าลองตัวของดีเอ็นเอต้นแบบ
ขึ้น เนื่องจาก PCR นั้นใช้ random primer ดังนั้น primer เหล่านี้จึงสามารถเข้าคู่กับดีเอ็นเอของพืช
โดยสุ่มได้หลายต าแหน่ง หากการเข้าคู่นั้นเกิดขึ้นในทิศทางที่เหมาะสมก็จะท าให้เกิดการจ าลองตัวของ
ดีเอ็นเอของพืชนั้นๆ ถ้าสายพันธุ์พืชตัวอย่างที่น ามาตรวจสอบมีความแตกต่างของสารพันธุกรรมหรือ
เป็นคนละชนิดกันความสามารถในการจ าลองตัวของดีเอ็นเอจะแตกต่างกัน ท า ให้ได้จ านวนและชิ้น
ของดีเอ็นเอที่มีขนาดแตกต่างกัน และสามารถน ามาใช้ประโยชน์เป็นเครื่องหมายดีเอ็นเอ ในการบ่ง
บอกชนิดของสายพันธุ์ (cultivar identification)ได้ ข้อดีของเทคนิคนี้ คือ เป็นเทคนิคที่ไม่ยุ่งยาก 
ซับซ้อน สามารถท าได้ง่าย สะดวก และรวดเร็ว รวมถึงค่าใช้จ่ายค่อนข้างต่ า แต่มีข้อจ ากัด คือ RAPD 
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marker เป็น dominant marker จึงไม่สามารถบอกความแตกต่างระหว่างพวกที่เป็น homozygous 
และ heterozygous และมีปัญหาเรื่องการท าซ้ า (reproducibility) แล้วให้ผลไม่เหมือนเดิม  

2.4.2.5 DNA amplification fingerprint (DAF) เป็นการเพ่ิมปริมาณของดีเอ็นเอ โดย
ใช้ primer เพียงชนิดเดียว คล้ายกับ primer ของ RAPD แต่มีขนาดสั้นกว่าเล็กน้อย โดยมีล าดับเบส
ประมาณ 5-8 เบส และสภาวะที่ใช้ในการท า PCR จะมี annealing temperature สูงกว่า ท าให้
แก้ปัญหาเรื่อง reproducibility ได้ส่วนหนึ่ง แล้วจึงแยกขนาดของดีเอ็นเอที่ได้ด้วยการท าอิเลคโทรโฟ
รีในโพลีอะครีลาไมด์เจล (polyacrylamide gel electrophoresis) แล้วย้อมแถบดีเอ็นเอด้วย 
ซิลเวอร์ไนเตรท (silver nitrate) จึงมี resolution สูงกว่าในอะกาโรสเจล และแยก marker ได้
มากกว่า (Caetno-Anolles et al., 1991) 

2.4.2.6 Amplified fragment length polymorphism (AFLP) เป็นเทคนิคที่รวม
ความน่าเชื่อถือของเทคนิค RFLP และประสิทธิภาพของปฏิกิริยาลูกโซ่จ าลองของตัว (PCR) เข้า
ด้วยกัน เนื่องจากใช้หลักการตรวจสอบความแตกต่างของชิ้น DNA ที่ได้จากการตัดด้วยเอ็นไซม์ตัด
จ าเพาะ จากนั้นเพ่ิมปริมาณ DNA ด้วยเทคนิค PCR โดยใช้สารกัมมันตรังสี (radioactive) หรือสาร
เรืองแสง (fluorescent) ในการติดฉลาก primer แล้วจึงตรวจสอบแถบดีเอ็นเอโดยการท าอิเลค
โทรโฟรีซิสใน denaturing polyacrylamide gel 

หลักการของ AFLP คือ สารพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตจะถูกย่อยด้วยเอ็นไซม์ตัด
จ าเพาะ 2 ชนิด ที่มีต าแหน่งจดจ าแตกต่างกัน ชิ้นดีเอ็นเอที่ได้จะถูกต่อเข้ากับชิ้นดีเอ็นเอ ที่ทราบรหัส 
(adaptor) 2 ชนิด จากนั้นหากมีการเข้าคู่ที่เฉพาะเจาะจงระหว่างชิ้นดีเอ็นเอ รหัสเริ่มต้นจ าลองตัว 
(primer) กับ adapter และเบสคัดเลือก (N) ในชิ้นดีเอ็นเอเป้าหมาย จะท าให้ชิ้นดีเอ็นเอ เหล่านั้น
เพ่ิมปริมาณได้ เรียกขั้นตอนการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอแบบเฉพาะนี้ว่า selective amplification (Vos 
et al., 1995) ต่อจากนั้นน าชิ้นดีเอ็นเอ (PCR product) มาแยกด้วย denaturing polyacrylamide 
gel แบบเดียวกับที่ใช้ในการหาล าดับเบสของดีเอ็นเอ  แถบดีเอ็นเอ (DNA profile) ที่เกิดขึ้นจากการ
เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ โดยใช้ AFLP primer คู่หนึ่งๆ นี้เรียกว่า  AFLP fingerprint  
 วิธีที่กล่าวมาเป็นวิธีที่สามารถตรวจสอบความหลากหลายทางพันธุกรรมได้ แต่มีข้อดีและ
ข้อจ ากัดต่างกัน จึงควรเลือกเทคนิคให้เหมาะสมกับสิ่งมีชีวิตที่ต้องการศึกษาและวัตถุประสงค์ของงาน 
 2.4.3  กรณีศึกษาตัวอย่างของพืชที่อาศัยการประยุกต์ใช้เครื่องหมายทางโมเลกุล 

 2.4.3.1  การประยุกต์ใช้เครื่องหมายพันธุกรรมในมะละกอ 
           มะละกอ (Carica papaya) จัดอยู่ในวงศ์ Caricaceae ในสกุล Carica 
ประกอบด้วย 21 ชนิด บางชนิดเป็นไม้ผล หรือบางชนิดมีประโยชน์ทางด้านสมุนไพร มะละกอมี
ผลผลิตรวมทั่วโลกในปี 2000 ประมาณ 5,000,000 ตัน ถือว่าเป็นอุตสาหกรรมขนาดเล็กเมื่อเทียบกับ
พืชชนิดอ่ืนๆ ในภูมิภาคเขตร้อน อย่างไรก็ตามมะละกอเป็นหนึ่งในตัวอย่างหลักในการเริ่มการศึกษา
ทางเทคโนโลยีชีวภาพของพืชเขตร้อน 
  ในกระบวนการผลิตมะละกอเพ่ือการค้า มีปัญหาหลายอย่างที่พบ ตัวอย่างเช่น 
ลักษณะด้อยคุณภาพ ปริมาณน้ าตาลต่ า และปัญหาโรคพืชหลายชนิด โดยเฉพาะโรคจุดด่างของไวรัส
ชนิด P (PRSV-P) (Manshardt, 1992, Jobin Decor et al., 1997, Magdalita et al., 1997) มี
การศึกษาวิจัยเพ่ือควบคุมปัญหานี้ โดยการน ายีนที่มีประโยชน์ เช่น ยีนต้านทานไวรัสชนิด PRSV-P 
จากพืชชนิดอ่ืนในสกุล Carica  มาท าการปรับปรุงพันธุ์โดยการผสมข้าม (Sharon et al., 1992)  
ส่วนการเพ่ิมประสิทธิภาพในกระบวนการปรับปรุงพันธุ์มะละกอโดยอาศัยเครื่องหมายทางโมเลกุล มี
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การใช้เทคนิค VNTR และ SSR probe (Sharon et al., 1992)  isozymes และ RAPDs (Jobin 
Decor et al., 1997, Stiles et al., 1993) โดยท าการแบ่งแยกและก าหนดความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมระหว่างพืชในสกุล Carica รวมทั้งระหว่างสายพันธุ์มะละกอที่ใช้ในการเพาะปลูก พบว่า
มะละกอสายพันธุ์ที่ใช้ในการเพาะปลูกมีความหลากหลายทางพันธุกรรมอยู่ในระดับต่ า (Stiles et al., 
1993) ในท านองเดียวกัน เทคนิคเหล่านี้ยังน ามาใช้ในการตรวจหาความเป็นไปได้ในการผลิตลูกผสม 
นอกจากนี้ RAPD marker ถูกน ามาใช้ในการแยกความแตกต่างของ C. papaya  และ  C. 
cauliflora รวมทั้งการประเมินและตรวจหาลูกผสมด้วย (Magdalita et al., 1997, Magdalita et 
al., 1998) ทั้ง RAPD และ DAF ถูกน ามาใช้ตรวจแยกเพศของมะละกอ (Sondur et al., 1996, 
Somsri et al., 1998)  ต าแหน่งของยีนที่ใช้ในการแยกเพศนี้ ถูกระบุอยู่บนแผนที่ยีนแบบง่าย ซึ่งมี
การพัฒนามาจาก RAPD marker (Sondur et al., 1996) 

 2.4.3.2  การประยุกต์ใช้เครื่องหมายพันธุกรรมในกล้วย 
 กล้วย (Musa spp.L.) จัดอยู่ในวงศ์ Musaceae ประกอบด้วย  2 สกุล (ge-

nus) คือ Ensete และ Musa สกุล Musa นี้ประกอบด้วย 25 – 35 ชนิด กล้วยเป็นหนึ่งในพืชผลหลัก
ของภูมิภาคเขตร้อนและกึ่งเขตร้อน ผลผลิตรวมทั่วโลกประมาณ 60,000,000 ตันในปี 2000 
(FAOSTAT, 2001)  แต่กระนั้นการปรับปรุงพันธุ์ในกล้วยยังมีน้อย  อุตสาหกรรมเกี่ยวกับการผลิต
กล้วยอยู่ในภาวะอันตรายเนื่องจากมีการเพิ่มขึ้นของแมลงศัตรูพืชและการพัฒนาของโรคพืช ดังนั้นจึงมี
ความจ าเป็นในการปลูกกล้วยที่ต้านทานต่อโรค (Faure et al., 1993, Vuylsteke et al., 1998)  
อย่างไรก็ตาม การปรับปรุงพันธุกรรมของกล้วยเป็นเรื่องที่ยุ่งยาก เนื่องจากข้อจ ากัดของความ
แปรปรวนทางพันธุกรรม (Smith et al., 1998, Vuylsteke et al., 1998)   

 การน าเทคนิค  Isozyme RFLP และ RAPD marker มาใช้ในการพัฒนาแผน
ที่เชื่อมโมเลกุล (molecular linkage map) ของ M. acuminata (Faure et al., 1993) และมีการ
พัฒนา RAPD marker ส าหรับการตรวจหาลักษณะพันธุ์แคระที่ผิดปกติที่เกิดจากการเพาะเลี้ยง
เนื้อเยื่อของกล้วย  ก่อนที่จะน าไปเพาะปลูกจริงต่อมาได้มีการพัฒนาไปเป็น SCAR marker 
(Damasco et al., 1996, Damasco et al., 1998) 
 2.4.4  งานวิจัยที่เกี่ยวข้องกับการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของหมากจอง 
   ส าหรับการศึกษาทางด้านสายพันธุกรรมของหมากจองและพืชใกล้เคียงมีดังนี้ Lee et 
al. (2002) ศึกษาผลการตัดไม้ต่อความหลากหลายทางพันธุกรรมของหมากจอง ในประเทศมาเลเซีย 
โดยใช้เทคนิค RAPD marker เพ่ือศึกษาผลกระทบที่เกิดขึ้นทันทีต่อหมากจองกลุ่มเดียวกัน ก่อนและ
หลังการตัดไม้ และเพ่ือศึกษาผลกระทบระยะยาวโดยเปรียบเทียบต้นที่เกิดใหม่และต้นที่ขึ้นในบริเวณ
ใกล้เคียงที่ไม่มีการตัดไม้ ผลพบว่าไม่มีความแตกต่างจากผลกระทบแบบทันที อาจจะเนื่องจากการที่มี
ต้นหมากจองในบริเวณดังกล่าวจ านวนมากและลักษณะความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ า แต่จาก
การศึกษาผลกระทบระยะยาว พบว่า เกิดการลดลงของความหลากหลายทางพันธุกรรม ถึง 31.5% ซึ่ง
ส่วนที่ศึกษาเป็นต้นที่เกิดใหม่ที่มีความหนาแน่นของต้นหมากจองน้อย แสดงให้เห็นว่าเกิดการ
เปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมและการเพ่ิมการผสมพันธุ์ตัวเอง (inbreeding) มากขึ้น ผลมาจากจ านวน
ประชากรลดลงจากการตัดต้นไม้นั่นเอง  Wickneswari et al., 1997 ได้ท าการศึกษาคล้ายคลึงกัน 
แต่ใช้เทคนิค isozyme marker พบว่าไม่มีความแตกต่างของ genetic diversity อย่างมีนัยส าคัญ 
 Das et al. (2001) ได้ท าการศึกษาความแปรผันทางพันธุกรรมของ Heritiera 
formes, H. littoralis และ H. maccrophylla ซึ่งเป็นพืชที่ก าลังจะสูญพันธุ์ และจัดอยู่ในวงศ์ 



185 

Sterculiaceae เช่นเดียวกับหมากจอง โดยใช้วิธี RAPD marker โดยเปรียบเทียบพืชที่ขึ้นอยู่ในป่า
ชายเลน และไม่ใช่ป่าชายเลน โดยที่พืชทั้ง 3 ชนิด มีจ านวนโครโมโซม 2n=38 ซึ่งมีความแตกต่างกัน
เพียงเล็กน้อยในระดับ karyotype แต่ในระดับ DNA พบว่ามีความแตกต่างกันสูงโดย ที่ H. formes 
กับ H. littoralis  มีความแตกต่างกัน 14.09%  ระหว่าง H. formes กับ H. maccrophylla  มีความ
แตกต่างกันถึง 52.73% และ  H. maccrophylla มีความแตกต่างจาก H. littoralis ถึง 51.23% พบ 
marker ที่ส าคัญ 2 อย่างคือ OPA-10 (1000 bp) และ OPD-15 (900 bp) ใน H. maccrophylla ที่
อยู่ในป่าชายเลน 



 

บทที่ 3 

วิธีด าเนินการวิจัย 

 
3.1 การเก็บรวบรวบรวมตัวอย่าง 
 เก็บรวบรวมตัวอย่างของหมากจองจากแหล่งที่ตรวจสอบพบทั่วประเทศ และประเทศ
ใกล้เคียง 

3.1.1 จังหวัดอุบลราชธานี  เก็บตัวอย่างต้นหมากจองที่อุทยานแห่งชาติภูจองนายอย  
อ. นาจะหลวย  จ. อุบลราชธานี  

3.1.2 จังหวัดจันทบุรี เก็บตัวอย่างต้นหมากจองท่ี อ. เขาคิชกูฎ  จ. จันทบุรี 
3.1.3 จังหวัดกาญจนบุรี เก็บตัวอย่างต้นหมากจองท่ี อ. ทองผาภูมิ  จ. กาญจนบุรี  
3.1.4 ประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว (สปป. ลาว) เก็บตัวอย่างต้นหมาก

จองท่ีแขวงจ าปาสัก  ประเทศสปป. ลาว  
3.1.5 ประเทศมาเลเซีย เก็บตัวอย่างโดยการซื้อตัวอย่างผลหมากจอง 

 
3.2  สารเคมีและอุปกรณ์ 
 3.2.1  สารเคมีที่ใช้ในการสกัด Genomic DNA 
   ชุด DNeasy® Plant Mini Kit  (QIAGEN Inc., Germany)   
    ประกอบด้วย 

- DNeasy Spin Columns   
- QIAshredderTM Mini Spin Column   
- Collection tubes 
- Buffer AP1 : Lysis buffer 
- Buffer AP2 : Precipitation buffer 
- Buffer AP3/E : Binding buffer 
- Buffer AW : Wash buffer 
- Buffer AE : Elution buffer 
- RNase A (100 mg/ml) 

3.2.2  สารเคมีที่ใช้ในเทคนิค RAPD analysis 
-  PCR master mix, 2x : 50 units/ml ของ Taq DNA Polymerase (pH 8.5),  

400µM dATP, 400µM dGTP, 400µM dCTP, 400µM dTTP,  3mM MgCl2 
-    Nuclease Free Water 
-    Random primers 

3.2.3 สารเคมีที่ใช้ในการตรวจสอบและวัดปริมาณ DNA 
-    Agarose 
-    Lambda DNA marker 
-    100 bp DNA Ladder 
-    10x Loading buffer : 10mM Tris-HCl (pH 7.5) และ 1M EDTA (pH 7.5) 
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3.3 วิธีการวิจัย 
 3.3.1  ศึกษาข้อมูลสัณฐานวิทยาเบื้องต้นของผลหมากจอง โดยการวัดขนาด  ศึกษารูปร่าง 
ลักษณะผิวและสีของเปลือกเมล็ด 
 3.3.2  การสกัดจีโนมิกดีเอ็นเอ (Genomic DNA) 
 สกัดดีเอ็นเอจากส่วนใบของต้นหมากจองที่เก็บจาก จ. อุบลราชธานี  จ. จันทบุรี  จ. 
กาญจนบุรี  ประเทศสปป. ลาว  และส่วนเอมบริโอของหมากจองจากประเทศมาเลเซีย ด้วย 
DNeasy® Plant Mini Kit (QIAGEN Inc., Germany) โดยสกัดดีเอ็นเอจากตัวอย่างหมากจอง ที่เก็บ
จากพ้ืนที่ละ 5 ตัวอย่าง ท า 2 ซ้ า (รวม 50 ตัวอย่าง)   
 น าใบของหมากจองที่เก็บจาก จ. อุบลราชธานี  จ. จันทบุรี  จ. กาญจนบุรี  ประเทศ
สปป. ลาว  น้ าหนัก 50 mg และเอมบริโอของหมากจองจากประเทศมาเลเซียผ่าครึ่ง ใส่ลงในหลอด 
microcentrifuge ขนาด 1.5 ml หลอดละครึ่งเอมบริโอ  จากนั้นน ามาเติมไนโตรเจนเหลวให้ท่วม
และบดให้ละเอียด ปล่อยให้ไนโตรเจนเหลวระเหยไปจนหมด เติม AP1 Buffer 400 µl และ RNase 
A (100 mg/ml) 4 µl น าไปบ่มใน Thermoblock ที่อุณหภูมิ 65°C  เป็นเวลา10 นาที กลับหลอดไป
มา2 - 3 ครั้ง จากนั้นเติม AP2 Buffer 130 µl ผสมให้เข้ากันโดยการกลับหลอดไปมา และน าไปบ่ม
ในน้ าแข็ง นาน 5 นาที น าไปปั่นเหวี่ยงที่ 14,000 rpm ที่อุณหภูมิห้อง เป็นเวลา 2 นาที ดูด
สารละลายส่วนบนใส่ในหลอด QIAshredderTM Mini Spin Column  น าไปปั่นเหวี่ยงที่ 14,000 
rpm ที่อุณหภูมิห้อง เป็นเวลา 2 นาที ดูดสารละลายส่วนที่ผ่าน QIAshredderTM Mini Spin Col-
umn  ใส่ในหลอดใหม่ เติม AP3/E Buffer 650 µl ผสมให้เข้ากันโดยการใช้ปิเปตดูดขึ้นลง จากนั้น
น าสารละลายที่ผสมกัน 650 µl ใส่ในหลอด DNeasy Spin Columns น าไปปั่นเหวี่ยงที่ 8,000 rpm 
ที่อุณหภูมิห้อง เป็นเวลา 1 นาที ทิ้งสารละลายที่ผ่าน DNeasy Spin Columns จากนั้นเติม
สารละลายที่ผสมกันที่เหลือใส่ในหลอด DNeasy Spin Columns น าไปปั่นเหวี่ยงที่ 8,000 rpm ที่
อุณหภูมิห้อง เป็นเวลา 1 นาที ทิ้งสารละลายที่ผ่าน DNeasy Spin Columns  เติม  AW Buffer 
500 µl ลงใน DNeasy Spin Columns น าไปปั่นเหวี่ยงที่ 8,000 rpm ที่อุณหภูมิห้อง เป็นเวลา 1 
นาที ทิ้งสารละลายที่ผ่าน DNeasy Spin Columns  ท าซ้ าอีกครั้ง จากนั้นน า DNeasy Spin Col-
umns ปล่อยให้แห้งในอากาศ ย้าย DNeasy Spin Columns ใส่บนหลอด microcentrifuge ใหม่ 
เติม AE Buffer 100 µl โดยการเติมสารละลายให้ตรงกับ membrane ที่อยู่ตรงกลางของ DNeasy 
Spin Columns บ่มสารละลายในหลอด DNeasy Spin Columns นาน 5 นาที ที่อุณหภูมิห้อง และ
น าไปปั่นเหวี่ยงที่ 8,000 rpm ที่อุณหภูมิห้อง เป็นเวลา 1นาที  เก็บสารละลายใสที่ผ่าน DNeasy 
Spin Columns ซึ่งมีดีเอ็นเอของตัวอย่างละลายอยู่เก็บไว้ที่อุณหภูมิ –20 ºC จนกว่าจะใช้ต่อไป 
 3.3.3  ตรวจสอบคุณภาพ Genomic DNA ด้วยวิธี electrophoresis และวิธีวัดการเรือง
แสงร่วมกับ ethidium bromide โดยใช้ agarose gel ความเข้มข้น 0.8 % ใน 1xTAE buffer  
 3.3.4  ศึกษาลายพิมพ์ DNA ด้วยเทคนิค RAPD 
 เพ่ิมปริมาณ DNA โดยเทคนิค RAPD ใช้ random primers 51 ชนิด ปฏิกิริยา PCR 
รวม 10 µl ประกอบด้วย 5 µl ของ PCR master mix, 2x ที่ประกอบด้วย 50 units/ml ของ Taq 
DNA Polymerase (pH 8.5), 400µM dATP, 400µM dGTP, 400µM dCTP, 400µM dTTP, 
3mM MgCl2 (Promega, U.S.A.), 0.25µM random primer (Qiagen, Germany and Operon, 
Germany) และ 1 ng DNA template โดยมี PCR condition ดังนี้ denature ที่ 92 ºC 1 นาที 
annealing ที่ 35ºC 3 นาที extention ที่ 72 ºC 2 นาที จ านวน 40 รอบและ final extention ที่ 
72 ºC 3 นาที จ านวน 1 รอบ ตรวจสอบการเพ่ิมปริมาณของ DNA  ด้วยเทคนิค agarose gel elec-
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trophoresis โดยการน า PCR product 4 µl ผสมกับ 10X loading buffer 1 µl  แยกขนาดบน 
agarose gel  ความเข้มข้น 2% โดยใช้ 1x TAE buffer ในการละลายเจล โดยใช้ 100 bp DNA 
Ladder เป็น marker และน าเจลที่ได้ย้อมด้วย ethidium bromide ความเข้มข้น 10 g/ml 
(ภาคผนวก ก) นาน 45 นาที ถ่ายภาพโดยใช้เครื่อง gel documentation system  
 3.3.5  การวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม 

1)  การวิเคราะห์ผลของ RAPD  
   จากผลการแยก DNA บน agarose gel สามารถใช้แยกความแตกต่างและบอก
ความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการระหว่างตัวอย่างได้ด้วย โดยการเปรียบเทียบความเหมือนและความ
แตกต่างของแถบ DNA และให้คะแนนแถบ DNA ที่เกิดขึ้น จากกลุ่มตัวอย่างและจากทุก primers 
โดยแถบ DNA ที่เกิดขึ้น ณ ต าแหน่งหนึ่งๆ ให้คะแนน 1 ส่วนแถบ DNA ทีไม่เกิดขึ้นให้คะแนน 0 น า
ข้อมูลที่ได้มาเปรียบเทียบความเหมือนของแบบของ DNA ที่ได้จากแต่ละคู่โดยใช้ค่าดัชนีความ
คล้ายคลึง (similarity index, S) ซึ่งค านวณได้จากสูตร 

 

S = 2 × Nab / (na + nb) 
 

เมื่อ na,  nb และ Nab คือจ านวนแถบ DNA ที่พบใน a, b และทั้งใน a และ b 
ตามล าดับ โดย S จะมีค่าตั้งแต่ 0 ถึง 1 โดย 0 คือ ทั้งสองตัวอย่างไม่มีแถบ DNA ที่เหมือนกันเลยและ 
S = 1 หมายถึงทั้งสองตัวอย่างมีแถบ DNA ที่เหมือนกันทั้งหมด แล้วจึงน า ค่า S มาค านวณหาค่า
ความแตกต่างทางพันธุกรรม D (genetic distance, D ) จาก  

 

  D = In S 
                                                           r 

โดยการแปลงค่าจากค่า S เป็น D ในการศึกษาครั้งนี้ใช้วิธีของ Nei และ Li (Nei and Li, 1979) 
 

2)  การศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม  
  สามารถศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของแต่ละตัวอย่าง โดยการใช้โปรแกรม 
FREETREE ศึกษา unweighted pair group method using arithmatic average (UPGMA) อ่าน
ผลการวิเคราะห์ข้อมูลความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยโปรแกรม Tree View X ซึ่งผลที่ได้อยู่ในรูป
แผนภูมิรูปต้นไม้ (dendrograms)  
 
   3)  การหาเปอร์เซ็นต์ polymorphic bands  มีวิธีการค านวณ ดังนี้ 

 
% polymorphic bands =   ผลรวมของ polymorphic band ทั้งหมด x100 

                          ผลรวมของแถบ DNA ที่เกิดทั้งหมด 
 

              ผลรวมของแถบ DNA ที่เกิดทั้งหมด = polymorphic band + monomorphic band 
  โดย  polymorphic band = แถบของ DNA ที่ไม่เกิดขึ้นในตัวอย่างทุก 
   ตัวอย่างในแต่ละ primer 
  monomorphic band = แถบของ DNA ที่เกิดขึ้นจาก primer แต่ละ 
   ชนิดและพบในตัวอย่างทุกตัวอย่าง 
 



 

บทที่ 4 
ผลการวิจัย 

   
4.1  การศึกษาข้อมูลสัณฐานวิทยาเบื้องต้นของผลหมากจอง                      

ข้อมูลทางสัณฐานวิทยาของเมล็ดแก่ของหมากจองที่รวบรวมจาก จ .อุบลราชธานี  
จ. จันทบุรี จ. กาญจนบุรี ประเทศลาว และประเทศมาเลเซีย โดยการวัดขนาด รูปร่าง ลักษณะผิว
และสีของเปลือกเมล็ด(ตารางที่ 4.1) พบว่า ตัวอย่างเมล็ดแก่หมากจองจาก จ.อุบลราชธานี จ. 
จันทบุรี และประเทศลาว มีลักษณะคล้ายกัน คือ รูปร่างเมล็ดยาวรี ผิวเปลือกเมล็ดมีลักษณะย่นและสี
น้ าตาลเข้ม ส่วนเมล็ดแก่หมากจองจาก จ. กาญจนบุรี มีรูปร่างค่อนข้างกลม ผิวเปลือกเมล็ดมีลักษณะ
เรียบและสีน้ าตาเข้ม และหมากจองมาเลเซียมีรูปร่างยาวรี ผิวเปลือกเมล็ดมีลักษณะย่น มีขนคล้าย
ก ามะหยี่สีน้ าตาลอ่อน (ภาพที่ 4.1)    

  

ตารางท่ี 4.1  ข้อมูลทางสัณฐานวิทยาของเมล็ดแก่ของหมากจอง 

ตัวอย่างหมากจอง 
ค่าเฉลี่ยขนาด 

รูปร่าง 
ลักษณะผิวและสีของเปลือก

เมล็ด กว้าง (มม.) ยาว (มม.) 
จ. อุบลราชธาน ี 14.20 23.00 ยาวรี ลักษณะผิวย่น สีน้ าตาลเข้ม 
จ. จันทบุรี 15.45 30.10 ยาวรี ลักษณะผิวย่น สีน้ าตาลเข้ม 
จ. กาญจนบุรี 28.00 31.00 ค่อนข้างกลม ลักษณะผิวเรียบ สีน้ าตาลเข้ม 
ประเทศลาว 15.75 25.50 ยาวรี ลักษณะผิวย่น สีน้ าตาลเข้ม 
ประเทศมาเลเซีย 15.60 26.20 ยาวรี ลักษณะผิวย่น มีขนคล้าย

ก ามะหยี่สีน้ าตาลอ่อน  
  
  
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 4.1   ตัวอย่างเมล็ดแก่ของหมากจองที่เก็บรวบรวมจาก 1) จ.อุบลราชธานี  2) จ.จันทบุรี 

3) จ.กาญจนบุรี 4) ประเทศลาว และ 5) ประเทศมาเลเซีย 
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4.2  การสกัด Genomic DNA  
 ดีเอ็นเอหมากจองที่เก็บรวบรวมมาจากทั้ง 5 แหล่ง มีขนาด ประมาณ 23,130 bp (ภาพที่ 
4.2) มีความเข้มข้นอยู่ระหว่าง 190–230 ng/l จากความเข้มข้นของดีเอ็นเอที่สกัดได้ สามารถเพ่ิม
ปริมาณด้วยเทคนิค PCR โดยการท า dilution ความเข้มข้นของดีเอ็นเอเริ่มต้น ที่ 1:10 เพ่ือให้ความ
เข้มข้นสุดท้ายอยู่ในช่วงที่เหมาะสม เพ่ือใช้เป็นดีเอ็นเอแม่แบบ (DNA template) ในปฏิกิริยา PCR 
ในการเพิ่มปริมาณด้วยเทคนิค PCR ได้แถบดีเอ็นเอค่อนข้างคงที่และสามารถท าซ้ าได้  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 4.2 รูปแถบ Genomic DNA ของตัวอย่างหมากจองทั้งหมด 
   M  =   DNA/Hind III marker 
  1-5  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี 
  6-10  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดจันทบุรี 

11-15 =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี 
 16-20  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว 
 21-25  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศมาเลเซีย 
 

   M   1    2    3    4    5    6    7    8   9   10  11   12  13  14  15  16  17  18  19  20  21  22  23  24  25 

2,027 

bp 

564 

23,130 

2,322 

9,413 
4,361 
6,557 
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4.3  การคัดเลือกไพรเมอร์ 
 ผลการคัดเลือกไพร์เมอร์ที่มีประสิทธิภาพจากไพรเมอร์ทั้งหมด 51 ชนิดกับกับดีเอ็นเอ
แม่แบบที่สกัดจากตัวอย่างเอมบริโอหมากจองจากตัวอย่างที่เก็บจาก จ . อุบลราชธานี จ. จันทบุรี  
จ. กาญจนบุรี ประเทศลาว และประเทศมาเลเซีย อย่างละ 5 ตัวอย่าง รวม 25 ตัวอย่าง และท า
จ านวน 2 ซ้ า น ามาเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ พบว่ามีไพรเมอร์ 9 ชนิด คือ A02, A03, A08, A09, A13, 
B01, C06  และ H07  ที่ให้แถบดีเอ็นเอคงท่ีและสามารถท าซ้ า  
 
4.4  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมด้วยเทคนิค  RAPD 
 จากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมด้วยเทคนิค  RAPD  โดยการใช้ไพรเมอร์ 9 
ชนิดที่ท าการคัดเลือกแล้ว พบว่าในแต่ละไพรเมอร์ เมื่อท าการเพ่ิมปริมาณด้วยเทคนิค PCR และ 
ตรวจสอบผลด้วยการท า agarose gel electrophoresis พบว่าจะให้จ านวนและต าแหน่งของแถบดี
เอนเอที่แตกต่างกัน (ภาพที่ 4.3, 4.4, 4.5, 4.6, 4.7, 4.8, 4.9, 4.10 และ 4.11) และจากการเพ่ิม
ปริมาณดีเอ็นเอจากไพรเมอร์ทั้ง 9 ชนิด ให้จ านวนแถบดีเอ็นเอ ทั้งหมด 926 แถบ  มีแถบดีเอ็นเอ 81 
ต าแหน่ง เฉลี่ย 9 ต าแหน่งต่อไพรเมอร์ และขนาดของดีเอ็นเออยู่ระหว่าง 250-2,072 คู่เบส (ตารางที่ 
4.2) 
 ส าหรับการหาเปอร์เซ็นต์ polymorphic bands ภายในของหมากจองจากแหล่งที่เก็บ
รวบรวมจาก จ. อุบลราชธานี จ. จันทบุรี จ. กาญจนบุรี ประเทศลาว และประเทศมาเลเซีย ที่เกิดจาก
ไพรเมอร์ทั้งหมด มีเปอร์เซ็นต์ polymorphic bands เท่ากับ 45.83, 26.82, 39.13, 34.09 และ 
43.48 ตามล าดับ (ตารางที่ 4.3) ซึ่งพบว่าหมากจองจากทุกแหล่งมีเปอร์เซ็นต์ polymorphic bands 
ภายในใกล้เคียงกัน โดยหมากจองจากจ. จันทบุรี มี เปอร์เซ็นต์ polymorphic bands ต่ าที่สุด 
 
* หมายเหต ุ
A02 : TGCCGAGCTG A03 : AGTCAGCCAC  A08 : GTGACGTAGG 
A09 : GGGTAACGCC  A13 : CAGCACCCAC A18 : AGGTGACCGT 
 B01 : GTTTCGCTCC C06 : GAACGGACTC H07 : CTGCATCGTG  
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รูปแบบของแถบ DNA แต่ละไพรเมอร์ 
ไพรเมอร์ A02 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ไพรเมอร์ A03 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 4.3 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD โดยใช้ไพรเมอร์ A02 
  M  =  100bp DNA ladder 
  1-5  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดอุบลราชธาน ี
  6-10  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดจนัทบุรี 

 11-15 =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดกาญจนบุร ี
  16-20  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว 
  21-25  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศมาเลเซีย 
 

2,072 
1,500 

600 

100 

   M   1     2    3   4    5     6    7    8   9   10  11  12  13  14  15  16  17  18  19  20   21  22  23  24  25 
bp 

ภาพที่ 4.4 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD โดยใช้ไพรเมอร์ A03 
  M  =  100bp DNA ladder 
  1-5  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดอุบลราชธาน ี
  6-10  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดจนัทบุรี 

 11-15 =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดกาญจนบุร ี
  16-20  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว 
  21-25  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศมาเลเซีย 
 

2,072 
1,500 

600 

100 

  M   1     2    3   4    5     6    7    8    9   10  11  12  13  14  15  16  17  18  19  20  21  22  23   24  25 

bp 
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ไพรเมอร์ A08 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ไพรเมอร์ A09 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 4.5 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD โดยใช้ไพรเมอร์ A08 
  M  =  100bp DNA ladder 
  1-5  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดอุบลราชธาน ี
  6-10  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดจนัทบุรี 

 11-15 =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดกาญจนบุร ี
  16-20  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว 
  21-25  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศมาเลเซีย 
 

2,072 
1,500 

600 

100 

  M   1    2     3   4     5    6    7    8    9   10  11 12  13  14  15   16  17  18  19   20  21  22  23  24   25 

bp 

ภาพที่ 4.6 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD โดยใช้ไพรเมอร์ A09 
  M  =  100bp DNA ladder 
  1-5  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดอุบลราชธาน ี
  6-10  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดจนัทบุรี 

 11-15 =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดกาญจนบุร ี
  16-20  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว 
  21-25  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศมาเลเซีย 
 

2,072 1,500 

600 

100 

    M   1    2    3    4    5    6    7    8    9   10  11  12  13  14  15  16  17  18  19  20  21  22  23  24  25 

bp 
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ไพรเมอร์ A13 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ไพรเมอร์ A18 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 4.7 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD โดยใช้ไพรเมอร์ A13 
  M  =  100bp DNA ladder 
  1-5  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดอุบลราชธาน ี
  6-10  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดจนัทบุรี 

 11-15 =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดกาญจนบุร ี
  16-20  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว 
  21-25  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศมาเลเซีย 
 

2,072 
1,500 

600 

100 

  M   1    2    3    4    5     6    7    8    9   10  11  12  13  14   15  16  17  18  19  20   21  22  23  24  25 

bp 

ภาพที่ 4.8 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD โดยใช้ไพรเมอร์ A18 
  M  =  100bp DNA ladder 
  1-5  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดอุบลราชธาน ี
  6-10  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดจนัทบุรี 

 11-15 =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดกาญจนบุร ี
  16-20  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว 
  21-25  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศมาเลเซีย 

2,072 
1,500 

600 

100 
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ไพรเมอร์ B01 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ไพรเมอร์ C06 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 4.9 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD โดยใช้ไพรเมอร์ B01 
  M  =  100bp DNA ladder 
  1-5  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดอุบลราชธาน ี
  6-10  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดจนัทบุรี 

 11-15 =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดกาญจนบุร ี
  16-20  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว 
  21-25  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศมาเลเซีย 
 

2,072 
1,500 

600 

100 

   M    1    2    3    4    5    6    7    8    9  10  11  12  13  14  15  16  17  18  19  20  21  22  23  24  25 

bp 

ภาพที่ 4.10 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนคิ RAPD โดยใช้ไพรเมอร์ C06 
  M  =  100bp DNA ladder 
  1-5  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดอุบลราชธาน ี
  6-10  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดจนัทบุรี 

 11-15 =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดกาญจนบุร ี
  16-20  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว 
  21-25  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศมาเลเซีย 
 

2,072 
1,500 

600 

100 

   M    1    2    3    4    5    6    7    8    9  10  11  12  13  14  15  16  17  18  19  20  21  22  23  24  25 

bp 

ไม่แสดงผล 
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ไพรเมอร์ H07 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ตารางท่ี 4.2 จ านวนต าแหน่งของแถบดีเอ็นเอ ที่เพิ่มปริมาณได้ในแต่ละไพรเมอร์ และขนาดของคู่เบส
จากทุกไพรเมอร์กับหมากจองทุกแหล่ง 
 

ไพร์เมอร ์ ต าแหน่งแถบดีเอ็นเอ จ านวนแถบดีเอ็นเอ ค่าเฉลี่ยจ านวนแถบดีเอ็นเอ ขนาด (bp) 

A02 9 102 11.33 350-1,900 

A03 9 120 13.33 300-1,500 

A08 13 119 9.15 250-1,300 

A09 12 109 9.08 300-1,800 

A13 9 138 15.33 250-2,072 

A18 11 112 10.18 300-2,072 

B01 6 86 14.33 400-1,200 

C06 5 63 12.60 400-2,072 

H07 7 77 11.00 500-2,072 

รวม 81 926 11.43 

  ค่าเฉลี่ย 9 102.89 11.43 

ภาพที่ 4.11 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนคิ RAPD โดยใช้ไพรเมอร์ H07 
  M  =  100bp DNA ladder 
  1-5  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดอุบลราชธาน ี
  6-10  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดจนัทบุรี 

 11-15 =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดกาญจนบุร ี
  16-20  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว 
  21-25  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศมาเลเซีย 
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ตารางท่ี 4.3 เปอร์เซ็นต์ของ polymorphic bands ภายในหมากจองแต่ละแหล่ง 

ตัวอย่างหมากจอง 
จ านวนของ 

monomorphic/polymorphic bands 
ภายในหมากจองแตล่ะแหล่ง 

เปอร์เซ็นต ์
polymorphic bands  

จ. อุบลราชธาน ี 26/22 45.83 

จ. จันทบุร ี 30/11 26.82 

จ. กาญจนบุร ี 28/18 39.13 

ประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตย
ประชาชนลาว 

29/15 34.09 

ประเทศมาเลเซีย 26/20 43.48 

 
4.5  ผลการวิเคราะห์ผลของ RAPD และการศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม 
  การวิเคราะห์ผลของแถบดีเอ็นเอจากเทคนิค RAPD เพ่ือศึกษาความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมของหมากจองจาก 5 แหล่ง คือ หมากจองเก็บรวบรวมจาก จ.อุบลราชธานี  จ. จันทบุรี จ. 
กาญจนบุรี ประเทศลาวและประเทศมาเลเซีย  โดยการน ามาหาค่าดัชนีความคล้ายคลึง (similarity 
index, S)  โดยสร้าง dendrogram จัดแบ่งกลุ่มความสัมพันธ์ตามวิธี UPGMA ของ Nei และ Li 
(1979) พบว่าจาก dendrogram แบ่งกลุ่มความสัมพันธ์เป็น 3กลุ่ม คือ กลุ่มที่ 1 ตัวอย่างหมากจองที่
เก็บจาก จ.อุบลราชธานี  จ. จันทบุรี จ. กาญจนบุรี และ ประเทศลาว และกลุ่มที่ 2 คือ ตัวอย่าง
หมากจองที่เก็บจากประเทศมาเลเซีย (ภาพที่ 4.12) 
  ส าหรับค่าระยะห่างทางพันธุกรรม (genetic distance, D) ภายในกลุ่มตัวอย่างหมากจอง
ที่เก็บรวบรวมจาก จ.อุบลราชธานี  จ. จันทบุรี จ. กาญจนบุรี ประเทศลาวและประเทศมาเลเซีย แต่
ละแหล่ง พบว่ามีค่า D อยู่ในช่วง 0.74-0.91, 0.62-0.97, 0.63-0.92, 0.55-0.99 และ 0.25-0.90 
ตามล าดับ ส าหรับค่าระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างกลุ่มตัวตัวอย่าง (ตารางที่ 4.4) มีค่า D อยู่
ระหว่าง 0.25–0.99 ถือว่ามีระยะห่างทางพันธุกรรมอยู่ในระดับค่อนข้างสูง เมื่อเทียบกับค่า D = 1.00 
คือ ระยะห่างทางพันธุกรรมสูงสุด 
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ภาพที่ 4.12  Dendrogram ของค่าดัชนีความคล้ายคลึง (similarity index) ระหว่างกลุ่มประชากร 
    หมากจอง ตามวิธีการจัดกลุ่มแบบ UPGMA 
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ตารางท่ี 4.4  ค่าระยะห่างทางพันธุกรรม (genetic distance) ระหว่างกลุ่มประชากรของหมากจอง
โดยน าค่า S มาค านวณหาค่าระยะห่างทางพันธุกรรม 

หมายเหตุ          Ub1-5  :  ประชากรหมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี 
  Ch1-5  :  ประชากรหมากจองจากจังหวัดจันทบุรี 
  Ka1-5  :  ประชากรหมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี 
  Lao1-5 :  ประชากรหมากจองจากประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว 
  Ma1-5  :  ประชากรหมากจองจากประเทศมาเลเซีย 

 

  Ub1 Ub2 Ub3 Ub4 Ub5 Ch1 Ch2 Ch3 Ch4 Ch5 Ka1 Ka2 Ka3 Ka4 Ka5 Lao1 Lao2 Lao3 Lao4 Lao5 Ma1 Ma2 Ma3 Ma4 Ma5 

Ubon Ratchathani1 0.00                                                 

Ubon Ratchathani2 0.85 0.00                                               

Ubon Ratchathani3 0.76 0.91 0.00                                             

Ubon Ratchathani4 0.85 0.74 0.78 0.00                                           

Ubon Ratchathani5 0.86 0.84 0.90 0.86 0.00                                         

Chanthaburi1 0.70 0.81 0.77 0.63 0.68 0.00                                       

Chanthaburi2 0.71 0.77 0.74 0.65 0.65 0.93 0.00                                     

Chanthaburi3 0.68 0.74 0.73 0.67 0.64 0.89 0.93 0.00                                   

Chanthaburi4 0.69 0.75 0.71 0.62 0.62 0.90 0.97 0.90 0.00                                 

Chanthaburi5 0.68 0.79 0.76 0.62 0.68 0.94 0.93 0.95 0.90 0.00                               

Kachanaburi1 0.69 0.83 0.81 0.68 0.73 0.73 0.69 0.68 0.69 0.72 0.00                             

Kachanaburi2 0.74 0.79 0.76 0.70 0.67 0.75 0.79 0.78 0.76 0.76 0.85 0.00                           

Kachanaburi3 0.70 0.84 0.83 0.72 0.74 0.77 0.76 0.75 0.73 0.78 0.91 0.89 0.00                         

Kachanaburi4 0.65 0.76 0.75 0.64 0.67 0.77 0.76 0.72 0.76 0.75 0.89 0.83 0.92 0.00                       

Kachanaburi5 0.69 0.78 0.74 0.63 0.66 0.78 0.80 0.74 0.80 0.77 0.85 0.85 0.86 0.91 0.00                     

Lao PDR1 0.65 0.78 0.80 0.64 0.72 0.79 0.78 0.77 0.76 0.83 0.71 0.69 0.74 0.67 0.68 0.00                   

Lao PDR2 0.68 0.66 0.68 0.67 0.75 0.74 0.70 0.69 0.68 0.76 0.58 0.55 0.61 0.61 0.61 0.83 0.00                 

Lao PDR3 0.68 0.63 0.65 0.64 0.72 0.71 0.70 0.67 0.68 0.73 0.55 0.55 0.59 0.59 0.61 0.85 0.92 0.00               

Lao PDR4 0.66 0.77 0.78 0.62 0.70 0.81 0.79 0.78 0.77 0.84 0.69 0.70 0.73 0.68 0.69 0.99 0.81 0.86 0.00             

Lao PDR5 0.64 0.78 0.79 0.63 0.71 0.82 0.78 0.79 0.75 0.85 0.70 0.69 0.74 0.68 0.68 0.95 0.88 0.79 0.93 0.00           

Malaysia1 0.39 0.44 0.44 0.37 0.37 0.42 0.42 0.44 0.39 0.43 0.42 0.43 0.42 0.39 0.39 0.47 0.33 0.36 0.48 0.43 0.00         

Malaysia2 0.45 0.37 0.36 0.43 0.43 0.37 0.37 0.39 0.34 0.38 0.37 0.38 0.37 0.35 0.34 0.37 0.39 0.42 0.38 0.36 0.85 0.00       

Malaysia3 0.45 0.49 0.49 0.43 0.43 0.51 0.50 0.52 0.47 0.51 0.47 0.46 0.50 0.50 0.49 0.50 0.42 0.42 0.51 0.49 0.90 0.81 0.00     

Malaysia4 0.41 0.33 0.33 0.39 0.39 0.33 0.33 0.35 0.33 0.34 0.31 0.28 0.34 0.34 0.33 0.36 0.38 0.43 0.37 0.32 0.83 0.89 0.84 0.00   

Malaysia5 0.36 0.28 0.25 0.31 0.31 0.28 0.27 0.30 0.27 0.29 0.28 0.28 0.29 0.26 0.25 0.31 0.30 0.36 0.32 0.26 0.79 0.90 0.75 0.87 0.00 



 

บทที่ 5 
อภิปรายผลการวิจัย 

 
 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมในระดับโมเลกุลของหมากจองที่เก็บรวบรวมจาก 5 พ้ืนที่ 
ได้แก่ จ. อุบลราชธานี จ. จันทบุรี จ. กาญจนบุรี ประเทศสปป. ลาว และประเทศมาเลเซีย โดยสกัดดีเอ็นเอ
จากใบหมากจองจาก 4 พ้ืนที่ คือ จ. อุบลราชธานี  จ. จันทบุรี จ. กาญจนบุรี และประเทศสปป. ลาว ซึ่ง
สามารถเก็บตัวอย่างต้นหมากจองได้ ส่วนตัวอย่างหมากจองของประเทศมาเลเซีย ไม่สามารถหาต้นหมาก
จองได้จึงใช้ส่วนของเอมบริโอของผลหมากจองแทนโดยการสกัดดีเอ็นเอด้วย DNeasy® Plant Mini Kit 
(QIAGEN Inc., Germany)  พบว่าดีเอ็นเอท่ีสกัดจากตัวอย่างใบและเอมบริโอของหมากจองจากทุกพ้ืนที่ ให้
แถบของดีเอ็นเอตรงกับแถบของ  DNA/Hind III marker ที่ขนาด 23,130 bp (ภาพที่ 4.2) และดีเอ็นเอที่
สกัดได้สามารถใช้เป็นดีเอ็นเอแม่แบบ (DNA template) ในการเพิ่มปริมาณด้วยเทคนิค PCR ได ้
 ผลการคัดเลือกไพร์เมอร์ที่มีประสิทธิภาพในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของตัวอย่างหมากจองทั้ง 5 พ้ืนที่ 
รวม 25 ตัวอย่าง พบว่ามีไพรเมอร์ 9 ชนิด คือ A02, A03, A08, A09, A13, B01, C06 และ H07 ที่สามารถ
เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ ให้แถบดีเอ็นเอคงที่และสามารถท าซ้ าได้ เมื่อน าข้อมูลที่ได้มาศึกษาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมของหมากจอง พบว่า จ านวนและต าแหน่งของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากไพรเมอร์แต่ละชนิด
แตกต่างกัน โดยให้จ านวนแถบดีเอ็นเอ ทั้งหมด 926 แถบ มีแถบดีเอ็นเอ 81 ต าแหน่ง เฉลี่ย 9 ต าแหน่งต่อ
ไพรเมอร์ และขนาดของดีเอ็นเออยู่ระหว่าง 250-2,072 คู่เบส  (ตารางที่ 4.2) 
 การตรวจสอบเพ่ือท าให้เห็นความแตกต่างในระดับพันธุกรรมของพืช โดยใช้เทคนิค RAPD เป็น
เครื่องหมายทางพันธุกรรมถูกน ามาใช้ประโยชน์ในการบ่งชี้และจัดจ าแนกพืชหลายชนิด ได้แก่ มะละกอ 
(Stiles et al., 1993)  แอปเปิล (Koller et al., 1995) มังคุด (มะลิวรรณ, 2542) และโกโก้ (Lerceteau 
et al., 1997)  เมื่อค านวณหาเปอร์เซ็นต์ polymorphic bands ภายในหมากจองจากแหล่งที่เก็บรวบรวม
จาก จ. อุบลราชธานี จ. จันทบุรี จ. กาญจนบุรี ประเทศลาว และประเทศมาเลเซีย ที่เกิดจากไพรเมอร์
ทั้งหมด เท่ากับ 45.83, 26.82, 39.13, 34.09 และ 43.48 ตามล าดับ (ตารางที่ 4.3) ซึ่งพบว่าหมากจองจาก
ทุกแหล่งมีเปอร์เซ็นต์ polymorphic bands ใกล้เคียงกัน โดยที่หมากจองจากจ. จันทบุรี มี เปอร์เซ็นต์ 
polymorphic bands ต่ าที่สุด 
 การวิเคราะห์ผลของแถบดีเอ็นเอจากเทคนิค RAPD เพ่ือศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของ
หมากจองจาก 5 แหล่งดังกล่าว โดยการน ามาหาค่าดัชนีความคล้ายคลึง และค่าระยะทางพันธุกรรมภายใน
ประชากร โดยสร้าง dendrogram จัดแบ่งกลุ่มความสัมพันธ์ตามวิธี UPGMA ของ Nei และ Li (1979) 
พบว่าสามารถแบ่งกลุ่มความสัมพันธ์เป็น 2  กลุ่ม คือ คือ กลุ่มที่ 1 ตัวอย่างหมากจองที่เก็บจาก จ. 
อุบลราชธานี  จ. จันทบุรี จ. กาญจนบุรี และ ประเทศลาว ซึ่งมีความใกล้ชิดกันมากกว่ากลุ่มที่ 2 คือ 
ตัวอย่างหมากจองที่เก็บจากประเทศมาเลเซีย (ภาพที่ 4.12) ส าหรับค่าระยะห่างทางพันธุกรรม (genetic 
distance, D) ภายในกลุ่มตัวอย่างหมากจองที่เก็บรวบรวมจาก จ.อุบลราชธานี  จ. จันทบุรี จ. กาญจนบุรี 
ประเทศลาวและประเทศมาเลเซีย แต่ละแหล่ง พบว่ามีค่า D อยู่ในช่วง 0.74-0.91, 0.62-0.97, 0.63-0.92, 
0.55-0.99 และ 0.25-0.90 ตามล าดับ และพบว่าตัวอย่างจาก จ. อุบลราชธานี มีค่า D อยู่ในช่วง 0.74-
0.91 ซึ่งมีค่าใกล้เคียงกันมากที่สุด  ส าหรับค่าระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างกลุ่มตัวตัวอย่าง (ตารางที่ 4.4) 
มีค่า D อยู่ระหว่าง 0.25–0.99 ถือว่ามีระยะห่างทางพันธุกรรมอยู่ในระดับค่อนข้างสูง เมื่อเทียบกับค่า D = 
1.00 คือ ระยะห่างทางพันธุกรรมสูงสุด 
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 เทคนิค RAPD ถูกน ามาใช้เป็นเครื่องหมายทางพันธุกรรม เพ่ือตรวจสอบความแตกต่างในระดับ
พันธุกรรมของพืช และน าไปใช้ประโยชน์ในการบ่งชี้และจัดจ าแนกพืชหลายชนิด การศึกษาครั้งนี้จึงได้
เลือกใช้เทคนิค RAPD เนื่องจากเป็นวิธีที่ง่าย เหมาะส าหรับพืชที่มีข้อมูลพ้ืนฐานน้อย  อย่างไรก็ตามเทคนิค 
RAPD จะมีข้อเสียในเรื่องของ reproducibility เนื่องจากบางครั้งขึ้นอยู่กับสภาวะแวดล้อม แต่สามารถ
แก้ไขได้โดยการควบคุมสภาวะที่ใช้ในการท าการทดลอง (Powell et al., 1995) การคัดเลือก primer  
(Mailer et al., 1994) และการเลือกนับแถบดีเอ็นเอ ข้อมูลที่ได้จากการศึกษาครั้งนี้ใช้เป็นข้อมูลเบื้องต้น
เท่านั้น หากจะมีการอนุรักษ์หรือปรับปรุงพันธุ์ควรมีการศึกษาตัวอย่างที่เก็บจากแหล่งอ่ืนที่ห่างออกไป
เพ่ิมเติมจากประเทศเพ่ือนบ้าน เช่น กัมพูชา พม่า นอกจากนี้ควรจะศึกษาคุณสมบัติอ่ืนๆ เพ่ือใช้เป็นข้อมูล
ประกอบในการคัดเลือกพันธุ์ และควรเลือกเทคนิคท่ีได้ผลแม่นย า และให้ข้อมูลได้ละเอียดยิ่งขึ้น 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

บทที่ 6 
สรุปผลการวิจัย 

 
 5.1  การสกัดดีเอ็นเอจากตัวอย่างใบและเอมบริโอของหมากจอง มีขนาด ประมาณ 23,130 bp มี
ความเข้มข้นอยู่ระหว่าง 190–230 ng/l สามารถให้ดีเอ็นที่มีปริมาณและคุณภาพดีพอที่จะน าไปใช้ใน
เทคนิค RAPD  
 5.2  รูปแบบแถบดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นจากการศึกษาด้วยเทคนิค RAPD โดยใช้ตัวอย่างที่เก็บจาก จ. 
อุบลราชธานี จ. จันทบุรี จ. กาญจนบุรี ประเทศสปป.ลาว และประเทศมาเลเซีย รวมทั้งหมด 25 ตัวอย่าง
และไพรเมอร์ จ านวน 9 ชนิด คือ A02, A03,  A08, A09, A13, A18  C06, B01 และ H07 ให้จ านวนแถบ
ดีเอ็นเอ ทั้งหมด 926 แถบ  มีแถบดีเอ็นเอ 81 ต าแหน่ง เฉลี่ย 9 ต าแหน่งต่อไพรเมอร์ และขนาดของดีเอ็น
เออยู่ระหว่าง 250-2,072 คู่เบส  
 5.3  เปอร์เซ็นต์ polymorphic bands ภายในของหมากจองจากแหล่งที่เก็บรวบรวมจาก จ. 
อุบลราชธานี จ. จันทบุรี จ. กาญจนบุรี ประเทศลาว และประเทศมาเลเซีย ที่เกิดจากไพรเมอร์ทั้งหมด 
เท่ากับ 45.83, 26.82, 39.13, 34.09 และ 43.48 ตามล าดับ (ตารางที่ 4.3) ซึ่งหมากจองจากจ. จันทบุรี มี 
เปอร์เซ็นต์ polymorphic bands ต่ าที่สุด 
 5.4   การวิเคราะห์ผลของแถบดีเอ็นเอจากเทคนิค RAPD โดยการน ามาหาค่าดัชนีความคล้ายคลึง
และค่าระยะทางพันธุกรรม   สามารถแบ่งกลุ่มความสัมพันธ์เป็น 2 กลุ่ม คือ กลุ่มที่ 1 ตัวอย่างหมากจองที่
เก็บจาก จ. อุบลราชธานี  จ. จันทบุรี จ. กาญจนบุรี และ ประเทศลาว และกลุ่มที่ 2 คือ ตัวอย่างหมากจอง
ที่เก็บจากประเทศมาเลเซีย  
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 



203 

เอกสารอ้างอิง 
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ภาคผนวก ก 
สารเคมีและการเตรียมสารเคมี 

 
1. อุปกรณ์และสารเคมี 

1.1 อุปกรณ์ 
 -  Autoclave (ALP Co., L TD, Japan) 
 -  Water bath (Contherm Scientific LTD, New Zealand) 
 -  713 pH Meter (Metrohm, Switzerland)  

  -  เครื่อง PCR (Thermo Hybaid Px2 Thermal Cycler, Franklin,MA) 
 -  Horizontal Gel Electrophoresis Apparatus (Gibco BRL, Scotland) 
 -  Hot plate stirrer (HS115, HL Instrument, Thailand) 
 -  Gel documentation (BioDoc-It System, Ultra-Violet Products, UK) 
 -  Microwave oven (Sharp Carousel, Thailand) 
 -  Ultraviolet Crosslinkers (Ultra-Violet Products, UK) 
 -  UV/VIS spectrometer Lambda EZ 201 (Perkin Elmer Ltd., England) 
 -  เครื่องชั่ง ทศนิยม 4 ต าแหน่ง (Mettler AE 200, Diethelm & Co,. LTD., Thailand) 
 -  Bio Vortex SLV1 (Seoulin Bioscience, Korea) 
 -  mortar and pestal 
 -  ตู้เย็น (Hitachi, Thailand) 
 -  ตู้แช่แข็ง (Sanyo, Thailand) 
1.2  สารเคมีที่ใช้ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของหมากจอง 

  -   ชุด DNeasy® Plant Mini Kit  (QIAGEN Inc., Germany)  
-  PCR master mix, PCR buffer และ Nuclease Free Water (Promega, U.S.A.)  
-  Random primers (Qiagen, Germany and Operon, Germany) 

   -  Agarose gene pure (Fluka Chemika-Bio Chemika, Switzerland.) 
-  Lambda DNA marker (BioLabs, Inc., New England) 
-  100 bp DNA Ladder (Invitrogen, U.S.A.) 
-  10x Loading buffer : 10mM Tris-HCl (pH 7.5) และ 1M EDTA (pH 7.5) 
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 1.3  Random primers ที่ใช้ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม 
ล าดับนิวคลีโอไทด์ของ Random primers ที่ใช้ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม 

Primer Seq 5’ to 3’ MW 
OPA-01 CAGGCCCTTC 2964 
OPA-02 TGCCGAGCTG 3044 
OPA-03 AGTCAGCCAC 2997 
OPA-04 AATCGGGCTG 3068 
OPA-05 AGGGGTCTTG 3099 
OPA-06 GGTCCCTGAC 3004 
OPA-07 GAAACGGGTG 3117 
OPA-08 GTGACGTAGG 3108 
OPA-09 GGGTAACGCC 3053 
OPA-10 GTGATCGCAG 3068 
OPA-11 CAATCGCCGT 2988 
OPA-12 TCGGCGATAG 3068 
OPA-13 CAGCACCCAC 2942 
OPA-14 TCTGTGCTGG 3050 
OPA-15 TTCCGAACCC 2948 
OPA-16 AGCCAGCGAA 3046 
OPA-17 GACCGCTTGT 3019 
OPA-18 AGGTGACCGT 3068 
OPA-19 CAAACGTCGG 3037 
OPA-20 GTTGCGATCC 3019 
OPB-01 GTTTCGCTCC 2970 
OPC-06 GAACGGACTC 3037 
OPH-07 CTGCATCGTG 3019 
OPU-03 CTATGCCGAC 2987 
OPU-06 ACCTTTGCGG 3019 
OPU-11 AGACCCAGAG 3046 

หมายเหตุ  :  ไพรเมอร์ จากบริษัท Qiagen, Germany and Operon ประเทศเยอรมัน 
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ล าดับนิวคลีโอไทด์ของ Random primers ที่ใช้ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม (ต่อ) 
Primer Seq 5’ to 3’ MERS 
RP3 TGCTGGCTCCC 11 
RP4 TGCTGGTTCCC 11 
RP5 TGCTGGTTACC 11 
RP6 TGCTGGTTTCC 11 
RP7 ATACAGGGGTT 11 
RP8 ATACAGGGATT 11 
RP9 ATCGTTACCG 10 
RP10 ATAGCAAGCG 10 
RP11 ATGCAGTAGC 10 
RP12 ATGCAGTAGCC 11 
RP13 TACGTCATCGC 11 
RP14 ATGCTAAGCG 10 
RP15 AGTCCTAAGCG 11 
RP17 ATAGGATGGC 10 
RP18 GATCGTTACG 10 
RP19 GGTAGACGAGT 11 
RP20 CTGAGGAACTG 11 
RP21 TAGCACCTTCC 11 
RP22 CTTCGGATAGG 11 
RP23 TAGGCAAGTGG 11 
RP24 CCTTGATGACC 11 
RP25 TAGGAAGCATC 11 
RP26 TCCGACTCTAC 11 

 
 1.4  การเตรียมสารเคมีใช้ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของหมากจอง 
 1.4.1 50x TAE   ปริมาณ 500 ml 

  ประกอบด้วย   Tris base                                         121 g  
       1mM EDTA (pH 8.0)                   25  ml 
     Glacial acetic acid                        28.5  ml 
  ปรับปริมาตรด้วยน้ ากลั่นให้ครบ    500 ml 

  1.4.2 10x blue juice loading buffer ปริมาณ    10 ml 
  ประกอบด้วย   10mM Tris-HCl (pH 7.5)   200 µl 

       1M EDTA (pH 7.5)                100 µl 
  ปรับปริมาตรด้วยน้ ากลั่นให้ครบ    10 ml 
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 1.4.3  Ethidium bromide (10 mg/ml) ปริมาณ    100 ml 
ละลาย EtBr 1 กรัม ในน้ ากลั่น 100 ml คนจนกว่าจะละลาย เก็บในขวดสีชาหรือ

ภาชนะท่ีห่อด้วย aluminum foil 
 1.4.4 100 bp DNA Ladder ปริมาณ     100 µl  
   ประกอบด้วย      10x blue juice loading buffer            20 µl 
    1 M NaCl                                            2 µl 
    100 bp DNA Ladder                          10 µl 
   ปรับปริมาตรด้วยน้ ากลั่นให้ครบ     100 µl  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



211 

ภาคผนวก ข 
รูปแบบของ Genomic DNA 

 
 
         
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

ภาพที่ 1 รูปแบบของ Genomic DNA ของตัวอย่างหมากจอง
จังหวัดอุบลราชธาน ี
 M =  DNA/Hind III marker 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 5 
 

6,557 

bp 

23,130 

   M   1    2     3    4    5    6    7     8    9   10  

4,361 
2,322 
2,027 

564 

9,413 

ภาพที่ 2 รูปแบบของ Genomic DNA ของตัวอย่างหมากจอง
จังหวัดจันทบุร ี
 M =  DNA/Hind III marker 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 5 
 

bp 

23,130 

2,322 
2,027 

564 

9,413 

   M   1    2     3    4    5    6    7     8    9   10  

6,557 4,361 

ภาพที่ 3 รูปแบบของ Genomic DNA ของตัวอย่างหมากจอง
จังหวัดกาญจนบรุ ี
 M =  DNA/Hind III marker 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 5 
 

bp 

2,027 

564 

9,413 
4,361 

  M   1    2     3    4    5    6    7     8    9   10  

23,130 

2,322 
6,557 



212 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
รูป Genomic DNA ของตัวอย่างหมากจองทั้งหมด 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 4 รูปแบบของ Genomic DNA ของตัวอย่างหมากจอง
ประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว (สปป.ลาว) 
 M =  DNA/Hind III marker 
 1-2 = หมากจองจากประเทศสปป.ลาว ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศสปป.ลาว ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศสปป.ลาว ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศสปป.ลาว ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศสปป.ลาว ตัวอย่างที่ 5 
 

bp 

2,027 

564 

23,130 

2,322 
6,557 

 M   1    2     3    4    5    6    7     8    9   10  

9,413 
4,361 

ภาพที่ 5 รูปแบบของ Genomic DNA ของตัวอย่างหมากจอง
ประเทศมาเลเซีย 
 M =  DNA/Hind III marker 
 1-2 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศมาเลเซยี ตัวอย่างท่ี 5 
 

2,027 

bp 

564 

23,130 

2,322 

9,413 
4,361 

  M   1    2     3    4    5    6    7     8    9   10  

6,557 

ภาพที่ 6 รูป Genomic DNA ของตัวอย่างหมากจองทั้งหมด 
 M  =   DNA/Hind III marker 
 1-5  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดอุบลราชธาน ี
 6-10  =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดจนัทบุรี 

11-15 =  ตัวอย่างหมากจองจากจังหวัดกาญจนบุร ี
 16-20  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว 
 21-25  =  ตัวอย่างหมากจองจากประเทศมาเลเซีย 
 

   M   1    2    3    4    5    6    7    8   9   10  11   12  13  14  15  16  17  18  19  20  21  22  23  24  25 
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ภาคผนวก ค 
รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD 

 
ตัวอย่างหมากจอง จังหวัดอุบลราชธานี 
 
 
         
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 1 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A02 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 5 
 

2,072 1,500 

600 

100 

  M  1    2    3   4   5    6   7   8   9  10 
10 bp 

ภาพที่ 2 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A03 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 5 
 

2,072 
1,500 

600 

100 

bp 

  M   1   2    3   4    5   6    7   8   9  10 
10 

  M   1   2    3    4    5   6    7   8    9   10 
10 

2072 
1500 

600 

100 

bp ภาพที่ 3 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A08 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 4 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A09 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 5 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A13 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 6 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A18 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 5 
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ตัวอย่างหมากจอง จังหวัดจันทบุรี 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 7 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ B01 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 8 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ C06 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 5 
 

2,072 1,500 

600 

100 

bp 

    M  1   2    3   4    5   6    7   8   9  10 

ภาพที่ 9 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ H07 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดอุบลราชธานี ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 10 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD 
โดยใช้ไพรเมอร์ A02 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 5 
 

   M   1   2    3    4   5    6   7    8   9  10 

ภาพที1่1 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A03 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 12 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A08 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 13 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A09 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 14 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD 
โดยใช้ไพรเมอร์ A13 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 17 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD โดยใช้
ไพรเมอร์ C06 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 16 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD โดยใช้
ไพรเมอร์ B01 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 17 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD โดยใช้
ไพรเมอร์ C06 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 18 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD โดยใช้
ไพรเมอร์ H07 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดจันทบุรี ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 19 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A02 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 5 
 

ภาพที่ 20 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A03 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 5 
 

ภาพที่ 21 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A08 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 5 
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ภาพที่ 22 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A09 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 5 
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ภาพที่ 23 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A13 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 5 
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ภาพที่ 24 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A18 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 5 
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ภาพที่ 25 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ B01 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 5 
 

ภาพที่ 26 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ C06 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 5 
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ภาพที่ 27 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ H07 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 1 
 3-4 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 2 

5-6 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 3 
 7-8 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากจังหวัดกาญจนบุรี ตัวอย่างท่ี 5 
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ตัวอย่างหมากจอง ประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

ภาพที่ 28 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A02 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 5 
 

ภาพที่ 29 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A03 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 5 
 

2,072 
1,500 

600 

100 

bp    M   1   2    3   4    5   6   7   8    9  10 

ภาพที่ 30 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A08 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 31 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A09 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 32 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A13 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที3่3 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A18 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 34 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ B01 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 5 
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ภาพที่ 35 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ C06 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที ่5 
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ภาพที่ 36 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ H07 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศ สปป. ลาว ตัวอย่างที่ 5 
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ตัวอย่างหมากจอง ประเทศมาเลเซีย 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

ภาพที่ 37 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A02 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศมาเลเซยี ตัวอย่างท่ี 5 
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ภาพที่ 38 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A03 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศมาเลเซยี ตัวอย่างท่ี 5 
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ภาพที่ 39 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A08 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศมาเลเซยี ตัวอย่างท่ี 5 
 

2,072 
1,500 

600 

100 

bp 
  M   1   2    3   4    5   6   7    8   9  10 



226 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

ภาพที่ 40 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A09 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศมาเลเซยี ตัวอย่างท่ี 5 
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ภาพที่ 41 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A13 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศมาเลเซยี ตัวอย่างท่ี 5 
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ภาพที่ 42 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ A18 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศมาเลเซยี ตัวอย่างท่ี 5 
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ภาพที่ 44 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ C06 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศมาเลเซยี ตัวอย่างท่ี 5 
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ภาพที่ 43 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ B01 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศมาเลเซยี ตัวอย่างท่ี 5 
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ภาพที่ 45 รูปแบบของแถบ DNA ที่ได้จากเทคนิค RAPD  
โดยใช้ไพรเมอร์ H07 
 M = 100bp DNA ladder 
 1-2 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 1 
 3-4 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 2 

5-6 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 3 
 7-8 = หมากจองจากประเทศมาเลเซีย ตัวอยา่งที่ 4 
 9-10 = หมากจองจากประเทศมาเลเซยี ตัวอย่างท่ี 5 
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ภาคผนวก ง 
จ านวนและต าแหน่งของแถบดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นแต่ละไพรเมอร์ในทุกตัวอย่างของหมากจอง 

 
ไพรเมอร์ A02 

 
 

ไพรเมอร์ A03 
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 ขนาด Ub
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La
o1

La
o2

La
o3

La
o4

La
o5 M
a1

M
a2

M
a3

M
a4

M
a5

1900 0 1 1 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0
1800 0 1 1 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0
1200 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0
1000 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0
700 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 1 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1
600 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
500 0 0 1 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
450 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0
350 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1

ต าแหนง่แถบ

ดีเอ็นเอรวม : 9
จ านวนแถบดีเอ็นเอ็นทีเ่กิดขึน้ทัง้หมด : 102
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1500 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0
1200 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1
900 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0
650 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0
600 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1
550 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1
400 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 1 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
350 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1
300 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0

ต าแหนง่แถบ

ดีเอ็นเอรวม : 9

A03

จ านวนแถบดีเอ็นเอ็นทีเ่กิดขึน้ทัง้หมด : 120
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ไพรเมอร์ A08 
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er          ตวัอย่าง

 ขนาด Ub
1

Ub
2

Ub
3

Ub
4

Ub
5

Ch
1

Ch
2

Ch
3

Ch
4

Ch
5

Ka
1

Ka
2

Ka
3

Ka
4

Ka
5

La
o1

La
o2

La
o3

La
o4

La
o5 M
a1

M
a2

M
a3

M
a4

M
a5

1300 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1
1200 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0
1000 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0
900 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
800 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
750 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0
650 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1
600 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 0
500 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
350 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
320 0 0 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 0
300 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0
250 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

ต าแหนง่แถบ

ดีเอ็นเอรวม : 12
จ านวนแถบดีเอ็นเอ็นทีเ่กิดขึน้ทัง้หมด : 119

A08

Pr
im

er          ตวัอย่าง

 ขนาด Ub
1

Ub
2

Ub
3

Ub
4

Ub
5

Ch
1

Ch
2

Ch
3

Ch
4

Ch
5

Ka
1

Ka
2

Ka
3

Ka
4

Ka
5

La
o1

La
o2

La
o3

La
o4

La
o5 M
a1

M
a2

M
a3

M
a4

M
a5

1800 0 1 1 1 1 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0
1250 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 0 0
1200 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 1 1
1150 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1100 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1
950 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0
900 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1
750 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
600 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
550 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1
500 1 1 1 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
300 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

ต าแหนง่แถบ

ดีเอ็นเอรวม : 12
จ านวนแถบดีเอ็นเอ็นทีเ่กิดขึน้ทัง้หมด : 109

A09
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ไพรเมอร์ A13 

 
 

 
ไพรเมอร์ A18 

 
 
 

 
 

Pr
im

er          ตวัอย่าง

 ขนาด Ub
1

Ub
2

Ub
3

Ub
4

Ub
5

Ch
1

Ch
2

Ch
3

Ch
4

Ch
5

Ka
1

Ka
2

Ka
3

Ka
4

Ka
5

La
o1

La
o2

La
o3

La
o4

La
o5 M
a1

M
a2

M
a3

M
a4

M
a5

2072 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
1300 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
1200 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
900 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
800 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1
650 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
450 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1
350 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0
250 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

ต าแหนง่แถบ

ดีเอ็นเอรวม : 9
จ านวนแถบดีเอ็นเอ็นทีเ่กิดขึน้ทัง้หมด : 138

A13

Pr
im

er          ตวัอย่าง

 ขนาด Ub
1

Ub
2

Ub
3

Ub
4

Ub
5

Ch
1

Ch
2

Ch
3

Ch
4

Ch
5

Ka
1

Ka
2

Ka
3

Ka
4

Ka
5

La
o1

La
o2

La
o3

La
o4

La
o5 M
a1

M
a2

M
a3

M
a4

M
a5

2072 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0
1800 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0
1300 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1200 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0
1000 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 1
900 1 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 1 0 1 1
800 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0
600 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 0
500 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
400 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 0 0 0 0
300 1 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 1 0 1 1

ต าแหนง่แถบ

ดีเอ็นเอรวม : 11
จ านวนแถบดีเอ็นเอ็นทีเ่กิดขึน้ทัง้หมด : 112

A18
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ไพรเมอร์ B01 
 

 
ไพรเมอร์ C06 

 

 
ไพรเมอร์ H07 

 

 
 

Pr
im

er          ตวัอย่าง

 ขนาด Ub
1

Ub
2

Ub
3

Ub
4

Ub
5

Ch
1

Ch
2

Ch
3

Ch
4

Ch
5

Ka
1

Ka
2

Ka
3

Ka
4

Ka
5

La
o1

La
o2

La
o3

La
o4

La
o5 M
a1

M
a2

M
a3

M
a4

M
a5

1200 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0
1100 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0
1000 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0
650 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1
450 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0
400 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1

ต าแหนง่แถบ

ดเีอ็นเอรวม : 6
จ านวนแถบดเีอ็นเอ็นทีเ่กิดขึน้ทัง้หมด : 86

B01

Pr
im

er          ตวัอย่าง

 ขนาด Ub
1

Ub
2

Ub
3

Ub
4

Ub
5

Ch
1

Ch
2

Ch
3

Ch
4

Ch
5

Ka
1

Ka
2

Ka
3

Ka
4

Ka
5

La
o1

La
o2

La
o3

La
o4

La
o5 M
a1

M
a2

M
a3

M
a4

M
a5

2072 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1
1200 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
750 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1
650 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 0
400 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1

ต าแหนง่แถบ

ดีเอ็นเอรวม : 5
จ านวนแถบดีเอ็นเอ็นทีเ่กิดขึน้ทัง้หมด : 63

C06

Pr
im

er          ตวัอย่าง

 ขนาด Ub
1

Ub
2

Ub
3

Ub
4

Ub
5

Ch
1

Ch
2

Ch
3

Ch
4

Ch
5

Ka
1

Ka
2

Ka
3

Ka
4

Ka
5

La
o1

La
o2

La
o3

La
o4

La
o5 M
a1

M
a2

M
a3

M
a4

M
a5

2072 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 1 0
1500 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1
1100 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0
1000 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
850 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 1 0
650 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0
500 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0

ต าแหนง่แถบ

ดีเอ็นเอรวม : 7
จ านวนแถบดีเอ็นเอ็นทีเ่กิดขึน้ทัง้หมด : 77

H07


